
西北农业学报 2019,28(8):1317-1325
ActaAgriculturaeBoreali-occidentalisSinica

网络出版日期:2019-07-09 doi:10.7606/j.issn.1004-1389.2019.08.014
网络出版地址:http://kns.cnki.net/kcms/detail/61.1220.S.20190708.0933.034.html

梭梭HaNAC2 的表达分析和抗逆功能鉴定

收稿日期:2019-03-12  修回日期:2019-03-25
基金项目:国家自然科学基金(31760214)。
第一作者:宗兴风,女,硕士研究生,从事梭梭生态适应性研究。E-mail:582526923@qq.com
通信作者:张 桦,女,教授,主要从事植物生态适应性分子机制研究与应用。E-mail:hazelzhang@163.com

宗兴风1,刘栓栓1,刘 豪1,姚正培1,王 波1,任燕萍1,张 桦1,2

(1.新疆农业大学 农学院,乌鲁木齐 830052;2.新疆农业大学 干旱区荒漠研究所,乌鲁木齐 830052)

摘 要 NAC是植物特有的转录因子家族之一,具有高度保守的NAC结构域,在植物生长发育和胁迫应答

等过程中发挥着重要的调节功能。利用qRT-PCR技术对梭梭HaNAC2 在不同胁迫处理下的表达模式进行

分析,并通过叶盘法转化烟草,在干旱、高温及高盐胁迫处理下对转HaNAC2 基因烟草进行抗逆性分析。结

果表明HaNAC2 可响应模拟地表高温、模拟干旱、高盐胁迫,以及植物生长素(IAA)、脱落酸(ABA)处理,过
表达HaNAC2 的转基因烟草在干旱、高温及高盐胁迫处理下具有更强的抗旱性、耐热性和耐盐性。
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  NAC(NAM,ATAF1/2,CUC2)是植物中

特有的转录因子家族,其名称来源于第一个被克

隆的矮牵牛的NAM(noapicalmeristem)以及随

后在拟南芥中发现的ATAF1、ATAF2 和CUC
(cup-shapedcotyledon)的 首 字 母 缩 写[1-3]。目

前,已经在拟南芥中发现117个NAC家族成员,
水稻中则发现151个,它们均具有一个高度保守

的N端DNA结合域,以及一个多样的C端转录

调控域[4]。研究发现NAC转录因子在植物多个

生长发育过程中发挥重要作用,如促进种子萌

发[5]、参与侧根的形成[6-7]、延缓植物叶片衰老[8]

以及调控纤维素合成[9]、次生壁生长[10-11]等。Ei
等[12]从水稻中克隆得到一个与调控衰老和抽穗

相关 的 基 因 OsY37 (Oryzasativa Yellow37,

ONAC011),并在OsY37 转基因水稻和拟南芥

植株中发现OsY37 是水稻生育期抽穗和衰老的

正调控因子。张海娟等[13]发现芜菁中BcNAC2
基因在嫩角果中具有较高的表达丰度,组织原位

杂交显示在胚囊中BcNAC2 表达较高,故推测该

NAC转录因子可能与种子或胚的形成发育有关。
同时,NAC转录因子还参与植物对各种非生物与

生物胁迫的应答过程,棉花GhATAF1 基因可同

时响应脱落酸(ABA)、低温、盐胁迫及黄萎病菌

的诱导,过表达GhATAF1 不仅可以增强棉花对

盐胁迫的耐受性还会增加棉株对黄萎病菌和灰霉

病 菌 的 易 感 性[14]。大 麦 NAC 转 录 因 子

HvNAC6 可以通过外源ABA处理增强野生型植

株对于活体营养病原体白粉病的抗性[15]。三七

(Panaxnotoginseng (Burk)F.H.Chen)转录

因子PnNAC1 可响应茉莉酸甲酯、乙烯利、水杨

酸和过氧化氢几种逆境相关信号分子,并参与三

七对茄腐镰刀菌和人参链格孢的防卫反应[16]。
梭 梭 [Haloxylon ammodendron (C.A.

Mey.)Bunge]是重要的荒漠建群种,在长期不断

适应极端气候条件的生长进化过程中,产生了极

强的抗干旱、抗高温、抗严寒、耐盐碱等特性[17],
形成了其独特的抗逆分子机制。因此,研究梭梭

NAC转录因子对分析梭梭抗逆分子机制和选育

优良抗逆材料及荒漠化治理具有重要意义。植物

生态适应性分子机制研究与应用前期通过梭梭干

旱胁 迫 后 转 录 组 测 序 结 果,克 隆 得 到 梭 梭

HaNAC2 基因(登录号为KU534094),其编码的

HaNAC2蛋白定位于细胞核中,同源分析结果显

示HaNAC2 属于 XNDⅠ亚组,且 HaNAC2 启

动子包含多个与干旱诱导相关的 MYB结合位点

与逆境胁迫响应元件,说明该基因可能受到干旱、
温度和盐等非生物胁迫的诱导[18-19]。本试验在此

基础上,在不同非生物胁迫下分析 HaNAC2 基



因的表达模式,并在干旱、高温和盐胁迫下对

HaNAC2 转基因烟草的抗逆性进行分析,为进一

步了解梭梭NAC转录因子在植物抵御逆境胁迫

中的作用机制提供一定的理论依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

1.1.1 植物材料 试验所用的梭梭种子采自于

新疆吉木萨尔县野生梭梭,烟草为普通烟草。

1.1.2 主要试剂 TaqDNA聚合酶、dNTPs、

10×Taq Buffer、2/15K marker、T4DNA 连 接

酶、植物基因组DNA提取试剂盒均购于北京全

式金生物公司;Trizol试剂购于天根生化科技有

限公司;SYBRPremix荧光定量PCR试剂盒购

于life公司;NcoⅠ、SpeⅠ限制性内切酶及反转

录试剂盒均购于TaKaRa公司;琼脂糖凝胶回收

试剂盒和质粒提取试剂盒购于天根公司。共生培

养基:MS培养基;筛选培养基:MS培养基+Kan
(250mg/L)+Cef(500mg/L);生根培养基:MS
培养基+Cef(500mg/L)。

1.1.3 菌株与质粒 大肠杆菌DH5α 感受态细

胞、pEASY-T1Simple克隆载体购于北京全式

金生物公司;农杆菌菌株EHA105 和pCAMBIA
1304均为新疆农业大学农学院植物生物技术实

验室保存。

1.1.4 引物设计与合成 根据已知的HaNAC2
基因555bp的ORF序列,用Primer5.0设计梭

梭 HaNAC2 荧 光 定 量 引 物 和 18SrRNA、

HaACT7 内参基因[20]引物用于实时荧光定量

PCR,两端加有NcoⅠ和SpeⅠ酶切位点的特异

性引物HaNAC2-1304-F/R和潮霉素引物HPT-
F/R用于构建植物表达载体与转基因烟草阳性

检测。引物合成与测序均由新疆昆泰瑞生物技术

有限公司完成。引物序列如表1所示。
表1 PCR引物序列

Table1 PrimersequencesofPCR
引物名称
Primername

引物序列 (5'→3')
Primersequence

用途
Application

HaNAC2-F GTTTGGGTATTGGAAAAGGAAGG 荧光定量引物Realtimefluorescencequantitativeprimer

HaNAC2-R CGACAAGGGCATACTCATACATG

18SrRNA-F CTCTGCCCGTTGCTCTGATGAT 内参基因引物Referencegeneprimer

18SrRNA-R CCTTGGATGTGGTAGCCGTTTC

HaACT7-F TTGAACCCCAAGGCTAACAGAG 内参基因引物Referencegeneprimer

HaACT7-R ACGACCAGCAAGATCCAAACGG

HaNAC2-1304-F CATGCCATGGAATTCCCTAAATC 基因特异性引物Specificityprimer

HaNAC2-1304-R CACTAGTGTCATACTGATGGCCCA

HPT–F CGATTTGTGTACGCCCGACAGTC 潮霉素抗性基因引物 Hygromycinresistancegeneprimer

HPT–R CGATGTAGGAGGGCGTGGATATG

注:CCATGGNcoⅠ酶切位点;ACTAGTSpeⅠ酶切位点。

Note:CCATGGNcoⅠrestrictionsite;ACTAGTSpeⅠrestrictionsite.

1.2 试验方法

1.2.1 胁迫处理 模拟地表高温胁迫:选用正常

生长的1a生梭梭幼苗与同化枝约10cm的梭梭

幼苗分别进行不同处理。对1a生梭梭幼苗进行

模拟地表高温胁迫,用加热线在梭梭幼苗接触土

壤处控温进行高温胁迫,以30℃为对照,分别在

40℃和55℃高温胁迫24h后恢复30℃,胁迫

0h、2h、12h、24h和恢复30℃后第3天、第6
天、第15天时取样;模拟干旱胁迫、高盐胁迫及植

物生长素(IAA)、脱落酸(ABA)处理:将同化枝

约10cm的梭梭幼苗的根系分别浸没于质量分数

为20%PEG6000溶液、200mmol/LNaCl溶液、

20μmol/LIAA溶液及100μmol/LABA溶液

中,25℃分别处理0h、1h、3h、6h、12h、24h时

取梭梭同化枝。取样后液氮速冻,-80℃保存。

1.2.2 pCAMBIA1304-HaNAC2 植 物 表 达 载

体构建 以HaNAC2 基因的克隆质粒为模板,
用设计好的带酶切位点引物 HaNAC2-1304-F/R
进行PCR,胶回收后与pEASY-T1Simple连接,
转化大肠杆菌感受态细胞,挑取阳性克隆,待测序

正确后,扩大培养提取质粒。用 NcoⅠ和SpeⅠ
限制酶分别对该目的基因质粒和pCAMBIA1304
载体质粒进行双酶切,切胶回收酶切产物,将
HaNAC2 目的片段与pCAMBIA1304载体片段
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用T4DNA连接酶连接,转化DH5α 大肠杆菌感

受态细胞,转化后的菌液涂布在含有Kan抗生素

的LB固体培养基上,经菌液PCR鉴定和双酶切

鉴定后的阳性克隆送新疆昆泰瑞公司测序。

1.2.3 农杆菌介导法转化烟草获得阳性植株 
取EHA105 农杆菌菌液在含Rif的YEB固体培

养基上划线活化,挑取单菌落扩大培养至 OD600
为0.6~0.8时,用预冷的CaCl2 制备农杆菌感受

态。利用热激法将pCAMBIA1304-HaNAC2重

组质粒转入农杆菌感受态细胞中,转化后的菌液

涂布于含有50μg/mLKan和50μg/mLRif的

YEB平板上,28℃倒置培养24~36h。挑取生

长出的单菌落至1mL含有50μg/mLKan和50

μg/mLRif的YEB液体培养基,28℃震荡培养

后菌液PCR鉴定筛选出阳性菌落。
经阳性鉴定的农杆菌进行根癌农杆菌培养,

通过农杆菌侵染转化预培养的烟草叶片,置于共

生培养基上28℃避光条件下共培养2d。之后转

移到筛选培养基上,25℃光照条件下进行筛选培

养,待烟草不定芽长出后,小心切下小芽继续放在

筛选培养基中 进 行 继 续 培 养。待 不 定 芽 长 到

4cm以上或5片叶时,将烟草从筛选培养基转移

到烟草生根培养基上进行生根培养。当转基因烟

草幼苗根系长大健全后,进行炼苗移栽。获得T0
代 转 基 因 烟 草 植 株,提 取 基 因 组 DNA,以

HaNAC2-1304-F/R特异性引物和 HPT-F/R潮

霉素引物进行PCR,筛选出T0代阳性转基因烟

草植株。

1.2.4 转基因烟草阳性植株的筛选与表达分析

 收获T1代转基因烟草种子,种植于土中,提取

基因组DNA和总RNA,DNA继续采用“1.2.3”
的方法进行PCR鉴定阳性植株,将总RNA反转

录为cDNA。以cDNA为模板,用 HaNAC2-F/R
和HaACT7-F/R引物进行半定量PCR,分析T1
代植株中HaNAC2 基因的表达情况。

1.2.5 胁迫处理后表型观察 用野生型烟草与

“1.2.3”和“1.2.4”中鉴定的HaNAC2 转基因烟

草植株种子进行正常条件下与模拟干旱条件下的

发芽试验,分别将野生型与HaNAC2 转基因烟

草种子点在铺有滤纸的培养皿中进行发芽培养,
每个株系100粒种子。正常条件下发芽的对照组

用蒸馏水保持培养皿中的滤纸湿润,模拟干旱的

处理组每天用质量分数为20%PEG6000保持培

养皿中的滤纸湿润,观察统计每天的发芽率,3个

生物学重复。
挑选正常生长至6周龄大小长势均一的野生

型和HaNAC2 转基因烟草幼苗,进行浇足水后

不再浇水的自然干旱胁迫,观察烟草植株和根系

表型变 化;取 相 同 部 位 大 小 均 一 的 野 生 型 和

HaNAC2 转基因烟草叶片,于48℃光照培养箱

中进行高温胁迫处理,观察烟草叶片表型变化并

统计叶片失水率情况;将长势均一的野生型和

HaNAC2 转基因烟草幼苗根系浸于250mmol/L
NaCl溶液中进行盐胁迫处理,观察胁迫后烟草植

株表型变化。

1.2.6 生理指标测定 取野生型和 HaNAC2
转基 因 烟 草 幼 苗 叶 片,在 质 量 分 数 为 20%
PEG6000溶液和48℃光照培养箱中进行模拟干

旱与 高 温 胁 迫 处 理,观 察 胁 迫 后 野 生 型 和

HaNAC2 转基因烟草叶片表型变化。分别在胁

迫0h、6h、12h、24h后取其叶片,以0h为未胁

迫对照,参考李合生[21]的酸性茚三酮法和蒽酮法

测定脯氨酸和可溶性糖的质量分数,进行3个生

物学重复。

2 结果与分析

2.1 实时荧光定量 PCR 分析 HaNAC2 表达

模式

实时荧光定量PCR分析梭梭HaNAC2 基因

在模拟地表高温胁迫、质量分数为20%PEG6000
溶液模拟干旱胁迫、200mmol/LNaCl高盐胁

迫、20μmol/LIAA及100μmol/LABA处理下

的表达模式。在根中40℃的胁迫24h无明显表

达,在恢复30℃后HaNAC2 的表达量在第3天

开始上调,15d达到最大;55℃胁迫2h达到最

大,在 恢 复30 ℃第6天 到 胁 迫 前 水 平,根 中

HaNAC2 对55℃的地表高温响应更迅速(图1-
A)。在同化枝中40℃和55℃胁迫后HaNAC2
的表达量在胁迫后恢复第3天达到最大值,之后

表达量 下 调 又 恢 复 到 胁 迫 前 水 平,同 化 枝 中

HaNAC2 对40℃的地表高温响应更迅速(图1-
B)。在质量分数为20%PEG6000溶液模拟干旱

胁迫下,随着胁迫时间的增加,HaNAC2 在胁迫

12h时表达量达到最大,之后恢复到胁迫前水平

(图1-C);在200mmol/LNaCl溶液的高盐胁迫

下,随着胁迫时间的增加,HaNAC2 在胁迫1h
时表达量达到最大,之后表达量下调(图1-D);在

20μmol/LIAA溶液处理下,随着处理时间的增
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加,HaNAC2 的表达量在6h达到最大,之后恢

复到处理前水平(图1-E);在100μmol/LABA
溶液处理下,随着处理时间的增加,HaNAC2 在

1h表达量下调,之后表达量上调,在12h达到最

大(图1-F)。结果表明HaNAC2 基因均能响应

模拟地表高温胁迫、模拟干旱胁迫、高盐胁迫及

IAA、ABA处理。

  A.模拟地表高温胁迫(根) Simulatedsurfaceheatstress(root);B.模拟地表高温胁迫(同化枝) Simulatedsurfaceheatstress
(branch);C.模拟干旱胁迫 Simulateddroughtstress;D.高盐胁迫 Highsaltstress;E.IAA处理 IAATreatment;F.ABA处理 

ABAtreatment;*代表差异达显著水平(P<0.05) Representssignificantdifference(P<0.05);**代表差异达极显著水平

(P<0.01) Representsextremelysignificantdifference(P<0.01)

图1 不同胁迫处理下HaNAC2 的表达模式

Fig.1 ExpressionpatternofHaNAC2underdifferentstresstreatments

2.2 植物表达载体构建及转化

为了研究梭梭HaNAC2 基因在植物抵御逆

境胁迫中的作用,构建pCAMBIA1304-HaNAC2
植物表达载体,通过 NcoⅠ和SpeⅠ双酶切鉴定

(图2),测序成功的重组质粒转入EHA105 农杆

菌中进行验证,叶盘法转化烟草叶片。

2.3 转基因烟草阳性植株筛选与表达分析

以pCAMBIA1304-HaNAC2 重组质粒为阳

性对照(+),野生型烟草DNA和水做阴性对照

(-),用 特 异 性 引 物 HaNAC2-1304-F/R(555
bp)和潮霉素引物HPT-F/R(812bp)对T0代和

T1代HaNAC2 转基因烟草进行阳性筛选,结果

显示T0代烟草中都转入了 HaNAC2 基因,T1
代烟草中筛选出1、2、5、7阳性株系(图3)。用

HaNAC2-F/R和 HaACT7-F/R 为引物对4个

T1代阳性转基因烟草中 HaNAC2 的表达进行
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半定量分析,结果发现4个T1代阳性转基因烟

草株系中1、2、5表达量较高(图4)。

2.4 HaNAC2 转基因烟草胁迫后表型分析

取T1代HaNAC2 转基因烟草中表达量较

高的L1、L2、L5株系的种子与野生型烟草种子,
在正常条件下和质量分数为20%PEG6000模拟

干旱胁迫下进行萌发,并统计其发芽率,结果发现

在正常条件下HaNAC2 转基因烟草较野生型烟

草萌发时间推迟,且发芽率低于野生型烟草(图

5-A),而在质量分数为20% PEG6000模拟干旱

胁迫下HaNAC2 转基因烟草萌发时间提前,且
发芽率显著高于野生型烟草(图5-B)。6周龄的

野生型烟草和HaNAC2 转基因烟草幼苗在干旱

胁迫8d后野生型烟草比转基因烟草明显萎蔫

(图5-C),且HaNAC2 转基因烟草相比野生型烟

  M1.2K Marker;M2.15K Marker;1.pCAMBIA1304-

HaNAC2 重 组 质 粒  pCAMBIA1304-HaNAC2 recombinant

plasmid

图2 重组质粒双酶切鉴定

Fig.2 Identificationofrecombinant

plasmidbydoubleenzymedigestion

  A.HaNAC2-1304-F/R引物 HaNAC2-1304-F/Rprimer;B.HPT-F/R引物 HPT-F/Rprimer;M.2K Marker 2K Marker;

+.阳性对照 Positivecontrol;- .阴性对照 Negativecontrol;1~7.HaNAC2 转基因植株 HaNAC2transgenicplants
图3 HaNAC2 转基因烟草阳性筛选

Fig.3 PositivescreeningofHaNAC2transgenictobacco

  1、2、5、7编号同图3 Numbers1,2,5and7arethesameas

Fig.3

图4 HaNAC2 转基因烟草半定量PCR分析

Fig.4 RT-PCRanalysisofHaNAC2transgenictobacco

草具有更发达的侧根(图5-D);48℃高温培养箱

中胁迫处理8h后,野生型烟草叶片较HaNAC2
转基因烟草叶片明显萎蔫(图5-E),且随着高温

胁迫时间的增加野生型烟草叶片的失水率显著高

于 HaNAC2 转 基 因 烟 草 叶 片 (图 5-G);250
mmol/LNaCl溶液中盐胁迫处理8h后,野生型

烟草植株明显萎蔫,而HaNAC2 转基因烟草萎

蔫程度较轻(图5-F)。综上所述,HaNAC2 转基

因烟草在干旱、高温、盐胁迫下的表型变化都明显

优于野生型烟草,表明 HaNAC2 转 基 因 烟 草

比野生型烟草具有更强的抗旱性、耐热性与耐

盐性。

2.5 HaNAC2 转基因烟草胁迫后生理指标分析

在质量分数为20%PEG6000模拟干旱胁迫

下和48℃高温胁迫下测定各株系烟草的生理指

标,结果显示HaNAC2 转基因烟草中脯氨酸和

可溶性糖质量分数逐渐升高且上升幅度明显高于

野生型烟草(图6)。脯氨酸和可溶性糖的质量分

数与植物对逆境胁迫的抵抗能力正相关,说明梭

梭 HaNAC2 基 因 提 高 了 烟 草 的 抗 旱 性 与 耐

热性。
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  A.正常条件下的发芽率 Germinationrateundernormalcondition;B.模拟干旱条件下的发芽率 Germinationrateundersimula-

teddroughtconditions;C.干旱胁迫下植株表型变化 Phenotypicchangesofplantsunderdroughtstress;D.干旱胁迫后根系生长情况

 Rootgrowthafterdroughtstress;E.高温胁迫下叶片表型变化 Phenotypicchangesofleavesunderhightemperaturestress;F.高盐

胁迫下植株表型变化 Phenotypicchangesofplantsunderhighsaltstress;G.高温胁迫下叶片失水率 Leafwaterlossrateunderhigh

temperaturestress

图5 HaNAC2 转基因烟草表型鉴定

Fig.5 PhenotypicidentificationofHaNAC2transgenictobacco

3 讨论与结论

经过长期进化的过程,植物遇逆境胁迫时会

从分子、细胞、生理和生化水平上做出适应性调

整,以抵御和适应外部环境因子的胁迫,因此形成

了高效的胁迫应答机制,此过程中转录因子发挥

着关键的调控作用[22]。非生物胁迫往往会引起

植物体内生理指标的变化,如脯氨酸质量分数、可
溶性糖质量分数都可以作为衡量植物抗逆性的生

理指标。脯氨酸和可溶性糖为小分子的渗透调节

物质,在维持植物体内水分平衡方面起到重要作

用,植物在正常生长时脯氨酸质量分数较少,当干

旱、高温胁迫时植物中的脯氨酸质量分数则显著

增加[23],脯氨酸有保护胁迫下细胞内大分子稳定

性的作用[24];赵江涛等[25]在研究可溶性糖的生

理作用时发现,其参与干旱胁迫时的渗透调节过

程、复水后的生理恢复和修复过程;脯氨酸和可溶

性糖的质量分数与植物对逆境胁迫的抵抗能力正

相关。
作为植物中最大的转录因子家族之一,NAC

家族中的大多数成员都是诱导型表达的转录因

子,植物不同生长发育阶段、病原体侵染、高盐、干
旱、低温、植物激素刺激和机械损伤等生物与非生

物胁迫都可诱导其表达[26]。甘蓝中BoNAC019
可能通过诱导 ABA分解代谢基因和降低 ABA
质量分数而参与调控植物的抗旱性,BoNAC019
基因可响应干旱、盐、ABA及 H2O2 等非生物胁

迫处理[27]。鹰嘴豆CarNAC4 受干旱、高盐、高
温、低温及 ABA、IAA、MeJa和 H2O2 的诱导表

达,过表达CarNAC4 的转基因拟南芥植株抗旱

性与耐盐性得以提高[28]。研究发现一些梭梭

HaNACs在模拟干旱及盐胁迫下具有多样的表
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  A.干旱胁迫下脯氨酸质量分数 Prolinemassfractionunderdroughtstress;B.高温胁迫下脯氨酸质量分数 Prolinemassfraction

underhightemperaturestress;C.干旱胁迫下可溶性糖质量分数 Solublesugarmassfractionunderdroughtstress;D.高温胁迫下可溶

性糖质量分数 Solublesugarmassfractionunderhightemperaturestress

图6 HaNAC2 转基因烟草生理生化指标

Fig.6 PhysiologicalandbiochemicalindexesofHaNAC2transgenictobacco
达模式,它们可能参与盐和干旱胁迫应答、调节过

程,其中HaNAC1 的过表达使转基因马铃薯的

抗旱性与耐盐性提高,HaNAC1 可能是通过调节

一些与胁迫响应相关基因的表达,调控激素表达

水平变化从而提高马铃薯的抗旱性[29-31]。本研究

分析发现在模拟地表高温、模拟干旱、高盐及

IAA和ABA胁迫处理下HaNAC2 基因的表达

量显著上调,且过表达梭梭HaNAC2 的转基因

烟草在干旱和高温、高盐胁迫下具有更强的抗旱、
耐热与耐盐的表型,在受到干旱、高温逆境胁迫

后,HaNAC2 基因过表达烟草叶片中积累了大

量的脯氨酸和可溶性糖,其质量分数显著高于野

生型烟草,表明HaNAC2 的过表达导致渗透调

节物质质量分数的增加,使植株维持较为稳定的

渗透势,从而抵御干旱和高温胁迫的损伤。同时

发现转HaNAC2 基因烟草有更发达的根系,推
测HaNAC2 基因可能与侧根发育有关。由于一

个特定的NAC转录因子往往同时涉及多个发育

或 应 对 多 个 逆 境 因 子 胁 迫 过 程[32],预 示 着

HaNAC2 可能参与多种信号传递,并与侧根发育

和干旱、高温及盐逆境响应有关。
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ExpressionAnalysisofHaNAC2andIdentificationof
StressResistanceFunctioninHaloxylonammodendron

ZONGXingfeng1,LIUShuanshuan1,LIUHao1,YAOZhengpei1,
WANGBo1,RENYanping1andZHANGHua1,2

(1.CollegeofAgronomy,XinjiangAgriculturalUniversity,Urumqi 830052,China;

2.InstituteofDesertinDroughtAreas,XinjiangAgriculturalUniversity,Urumqi 830052,China)

Abstract NACisoneofthetranscriptionfactorfamiliespeculiartoplants,itcontainshighlycon-
servedNACdomain,whichplaysanimportantregulatoryroleinplantgrowth,developmentand
stressresponse.Inthisstudy,theexpressionpatternsofHaNAC2inHaloxylonammodendronun-
derdifferentstresstreatmentswereanalyzedbyqRT-PCR,andthroughleafdiscmethodfortobacco
transformationtoanalyzestressresistanceoftheHaNAC2transgenictobaccoundertreatmentsof
drought,hightemperatureandhighsaltstress.TheresultsthatHaNAC2couldrespondtosimulated
hightemperature,showeddrought,highsaltstress,IAAandABAreatments,tobaccotransgenic
overexpressingHaNAC2hadstrongerdrought,heatandsalttoleranceunderdrought,hightempera-
tureandhighsaltstress.ThroughthefunctionanalysisofHaloxylonammodendronHaNAC2,it-
wouldprovideatheoreticalbasisforfurtherunderstandthefunctionofNACtranscriptionfactorsand
stressresistancemechanisminHaloxylonammodendron.
Keywords NACtranscriptionfactor;Haloxylonammodendron;Expressionanalysis;Stressresist-
ance
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