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摘要：【目的】水稻是我国最主要的粮食作物之一，生产过程中需要消耗大量的水资源。干旱频发严重影响了水

稻生产，威胁我国粮食安全。利用水稻抗旱基因资源、培育节水抗旱稻已成为水稻育种的重要方向之一。在众

多抗旱基因中，DREB亚族转录因子在调控植物对非生物胁迫的响应中起到了重要作用，是水稻抗旱性改良重

要的基因资源。【方法】通过蛋白质序列比对和系统发育分析确定ERF020转录因子的分类及其进化关系。采用

RNA实时定量PCR分析ERF020时空表达模式及其在典型水稻品种（中花 11）和典型陆稻品种（草皮谷）根系中

对渗透胁迫的响应表达模式。为进一步研究ERF020对避旱性的影响，比较了过表达株系与野生型拟南芥在渗

透胁迫下的表现。【结果】ERF020含有一个AP2结构域，属于DREB亚族转录因子。ERF020在根系中的表达量

较高，且响应渗透胁迫上调。ERF020在草皮谷中的表达要高于中花 11，特别是在渗透胁迫处理条件下。中花

11在处理前根长显著高于草皮谷，但在处理后中花 11根长显著低于草皮谷。此外，处理前后中花 11根冠比无

显著差异，但处理后草皮谷根冠比显著高于处理前。在典型水稻和典型陆稻背景下，处理后ERF020表达量均

显著上升，且处理前后草皮谷中ERF020的表达量均显著高于中花11。拟南芥渗透胁迫的实验结果表明，处理前

后ERF020超表达株系根长均显著小于野生型，处理后野生型单株最大叶片叶面积显著大于超表达株系。【结论】

ERF020具有AP2结构域，属于DREB亚族转录因子，并且在水稻根系中的表达量较高。ERF020的表达响应渗透

胁迫，且在草皮谷品种中表达量高于中花11。在拟南芥中超表达ERF020可以有效改变其在渗透胁迫下的根系生

长，表明其在避旱性中可能具有潜在的作用。ERF020是一个值得进一步研究和利用的水稻抗旱基因资源。
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Abstract：［Objective］Rice is one of the most important food crops in China and requires a large amount 
of water in production.Frequent droughts have seriously affected rice production and threatened food security in 
China. Research on the utilization of rice drought-resistant genes and the development of water-saving and 
drought-resistantce rice has become important in rice research. Among various drought resistant，DREB 
subfamily transcription factors play an important role in regulating plant tolerances to abiotic stresses and are 
important gene resources in improving rice drought resistance.［Method］Protein sequence alignment and 
phylogenetic analysis were used to determine the classification of transcription factors for ERF020 and its 
evolutionary relationship. Real-time quantitative PCR was used to analyze the spatiotemporal expression 
pattern of ERF020.And its expression pattern in response to osmotic stress in the roots of typical lowland rice 
genotype（Zhonghua 11）and a typical upland rice genotype（Caopigu）.To further study the effect of ERF020 on 
drought avoidance ability，the performance of ERF020 overexpression lines and the wild-type Arabidopsis 
thaliana under osmotic stress were  compared.［Result］ERF020 contains an AP2 domain and belongs to the 
DREB subfamily of transcription factor.The expression level of ERF020 is relatively high in the root and it is 
upregulated in response to osmotic stress.The expression of ERF020 in Caopigu is higher than that of Zhonghua 
11，especially under osmotic stress conditions. Before the treatment，the root length of Zhonghua 11 was 
significantly higher than that of Caopigu，but after the treatment，the root length of Zhonghua 11 was 
significantly lower than that of Caopigu. Furthermore，there was no significant difference in the ratio of root-
shoot in Zhonghua 11 before and after the treatment，but the ratio of root-shoot in Caopigu was significantly 
higher after the treatment than before.The expression of ERF020 significantly increased after treatment in both 
typical rice and typical upland rice backgrounds，and the expression of ERF020 in Caopigu background was 
significantly higher than that in Zhonghua 11 background before and after treatment.The experimental results 
on osmotic stress in Arabidopsis showed that the root length of ERF020 overexpression lines was significantly 
shorter than that of wild type before and after treatment，and the maximum leaf area of a single plant in wild 
type was significantly larger than that in overexpression lines after treatment.［Conclusion］ERF020 contains an 
AP2 domain and belongs to the DREB subfamily of  transcription factor and it has a relatively high expression 
level in the roots of rice.The expression of ERF020 responds to osmotic stress，and its expression level is higher 
in Caopigu than in Zhonghua 11.Overexpression of ERF020 in Arabidopsis can effectively alter the root growth 
of the plant under osmotic stress，indicating that it may have potential roles in drought avoidance.ERF020 is a 
valuable resource of rice drought-resistant genes that is worthy of further research and utilization.

Keywords：lowland rice；upland rice；drought avoidance；transcription factor；osmotic stress

【研究意义】水稻（Oryza sativa L.）是世界上人口消费最广泛的主食[1]，提高稻谷产量对于保障粮食

安全具有重要意义。随着全球气温的不断升高，高温的影响造成了全球土壤形成不同程度的干旱，对

一些植物的生长发育造成各种非生物胁迫。转录因子也称序列特异性 DNA 结合因子，主要通过与

DNA的特定序列结合调节相邻基因的表达，其中DREB亚族转录因子，具有高度保守的AP2结构域，在

调控水稻抗逆方面发挥重要的作用。【前人研究进展】干旱对作物产量的影响取决于胁迫的规模、时间

间隔和植物的生长阶段，其中干旱胁迫主要的影响是生长抑制和结实率下降[2-3]。水稻对干旱的胁迫

响应非常复杂，涉及各种生理、生化和分子变化[4]。面对复杂多变的环境，植物在细胞和分子方面均进

化出复杂的机制来应对逆境胁迫。水稻的抗旱性主要包括 4种机制：逃旱性、避旱性、耐旱性以及复原

抗旱性[5]，其中避旱性和耐旱性是最重要的 2种机制。避旱性是指植物在面临干旱胁迫时，通过根系向

深层土壤生长吸取更多水分或者通过气孔调节减少水分散失，从而保持高水势的能力[6]。耐旱性是指

植物在遇到生理性缺水的情况下，通过渗透调节维持细胞膨压或者通过启动活性氧清除机制保护细

胞的能力[6]。根系在植物生命周期中起着至关重要的作用，通过生长和分支形成复杂的结构，完成植

物在土壤中锚定、吸收水分和养分的主要功能[7-8]。在所有的抗旱机制中，根系介导的避旱性也是植物
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抗旱的第一道防线。就水稻而言，具有深根、粗根、多分枝能力和高根冠比的基因型对干旱的抵御能

力越强[9]。有研究[10]表明，RRS1敲除系植株根系生长加快，根长、侧根长增加，侧根密度更大。RRS1通

过促进水分吸收，提高了水稻的抗旱性和水分利用效率。DRO1基因可以通过调控生长素在根系的极

性分布，影响根系向重性。因此，携带 DRO1突变型的材料表现出更为发达的向下发展的根系，从而使

水稻能在遇到干旱时向深层土壤吸水[11]。因此，研究根系介导的避旱性对于水稻抗旱性的研究和育种

具有重要意义。AP2/ERF 转录因子，也称乙烯反应元件结合因子[12]，具有保守的 AP2 结构域。该结构

域由 60~70 个氨基酸残基组成[13]，且通过与顺式作用元件直接相互作用来参与调节植物的生长发育。

根据 AP2 结构域的数量和基因功能的不同，可将其大致分为 AP2、ERF、DREB、RAV 和 Soloist 5 个家

族[14-15]，其中 DREB 亚族主要通过识别脱水响应元件（DRE）/C-repeat（CRT）来调控非生物胁迫[16]，并且

在植物生长发育、逆境胁迫中占主导地位。在水稻中，OsDREB1G、OsDREB2B、OsDREB1E 和 Os⁃
DREB1F均能特异地与脱水应答元件结合调控水稻抗旱性，其中过表达 OsDREB1G 和 OsDREB2B 显著

提高水稻抗旱性[17]；过表达 OsDREB1E略微提高水稻抗旱性[18]；OsDREB1F基因的转基因水稻和拟南芥

对高盐、干旱和低温的抗性增强。在拟南芥中，过表达 OsDREB1A 可诱导胁迫相关基因的表达，增强

植株耐旱性[19]。

【本研究切入点】目前，科学研究广泛关注的是耐旱性，避旱性的研究较少。而ERF020是鲜有的在

水稻根系表达量高于其他组织的转录因子，且尚未有人研究其对水稻避旱性的潜在价值。此外，有关水

稻避旱性的试验方法少有报道。根系渗透胁迫试验通过控制水位模拟真实土壤中的含水量梯度，并通

过对比试验组和对照组水稻根长、芽长和根冠比等指标，反映渗透胁迫对水稻的影响，为水稻避旱性研

究提供新的思路和方法。【拟解决的关键问题】揭示ERF020转录因子在调控水稻避旱性中的重要作用，

为进一步分析其基因功能及调控网络提供参考，为水稻避旱性研究提供理论依据。

1 材料和方法

1.1　试验材料

水稻品种：典型水稻品种中花11和典型陆稻品种草皮谷。

拟南芥材料：拟南芥野生型（WT）和超表达株系（OE1、OE2、OE3）。

1.2　ERF020蛋白多序列比对

ERF020全基因组数据来源于国家水稻数据中心（https://www.ricedata.cn/）。为鉴定水稻AP2/ERF基

因家族成员，将从数据库获取的水稻 AP2/ERF 家族基因编码的蛋白质序列作为参考序列，并通过

MEGA7软件进行蛋白多序列比对。将比对结果用Gene Doc进行分析，以确定其同源序列。

1.3　系统发育分析

基于上述 MEGA7多序列比对结果，利用 MEGA7软件，基于 bootstrap方法，根据同源氨基酸序列对

ERF020与水稻中其他AP2/ERF家族蛋白做进化树分析。

1.4　水稻根系渗透胁迫试验

利用根盒来模拟水稻渗透胁迫实验，探究水稻避旱性。根盒形状如图1所示，为长15 cm、宽 14 cm、高

28.5 cm 的长方体。用此长方体根盒为媒介，将宽和高略低于长方体宽和高的两层滤纸垂直放于根盒

中，并剪切放置水稻幼苗的小孔。通过控制根盒中的水位来控制滤纸不同位置的水分含量（即水位越

低，滤纸顶端到水位的水分含量差异越大）。利用水稻根系主动吸取水分的特性（向水性），来模拟渗透

胁迫。

将水稻种子放入培养盒中加入 25%次氯酸钠消毒 30 min，然后加水浸没水稻种子放入 37 ℃培养箱

中浸种12 h；然后把培养盒中的水分倒掉保持湿润即可，催芽2 d；待水稻发芽长出主根系，把其布置于滤

纸中并放入根盒中，实验组加入少量水分，水位高度为 5 cm（图 1A）；对照组加满水分，水位高度为 23 cm
（图 1B），放置在智能光照培养箱（GXZ型多段编程，宁波江南仪器厂）中培养；5 d后将水稻幼苗取出，测

量其根长和芽长，并计算根冠比。
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1.5　RNA提取、反转录和实时荧光定量PCR
对 ERF020 在水稻不同生育期和不同组织部位的表达模式进行了分析，RNA 取样包括：萌发 1 d

的胚芽；5 d 的地上部分及地下部分；15 d 的根、茎、叶；25 d 的根、茎、叶；55 d 的根、茎、叶；75 d 的根、

茎、叶、穗。每个样品取 3 个生物学重复，取完用铝箔纸包裹，并迅速放入液氮中，然后放入-80 ℃冰

箱冻存备用。

1.5.1　水稻总RNA提取　

提取方法按照TRNzol-A+reagent说明书进行，具体操作如下：

（1）取水稻叶片样品，放入研钵中，加入适量液氮，研磨至粉末状；（2）迅速转移至不含RNA酶的2 mL
离心管中，加入 1 mL TRNzol-A+，振荡 45 s，涡旋混匀，随后在冰上静置 10 min；（3）加入 200 µL氯仿，振荡

45 s，充分混匀后在冰上静置3 min；（4）4 ℃，12 000 r/min，离心10 min，吸取上清450 µL至新的不含RNA酶

的1.5 mL离心管中，加入450 µL异丙醇上下颠倒混匀，室温放置10 min；（5）4 ℃，12 000 r/min，离心10 min，
倒上清；（6）加入 1 mL体积分数 75%乙醇，洗涤沉淀。4 ℃，5 000 r/min，离心 5 min，弃上清，注意避免倒

出底部RNA，剩余少量液体用枪头吸出；（7）室温干燥，加入 50 µL ddH2O。用NanoDrop2000测定RNA浓

度及纯度，放置于-80 ℃冰箱保存。

1.5.2　水稻总RNA反转录　

按照反转录试剂盒（EasyScript® One-Step gDNA Removal and cDNA Synthesis SuperMix；全式金，

TransGen）说明书。以RNA为模板，在同一反应体系中，合成第一链 cDNA的同时，去除RNA模板中残留

的 DNA。反应结束后，在 85 ℃加热 5 s，使同时失活 E-Mix（EasyScript® RT/RI Enzyme Mix）与 gDNA Re⁃
mover。反转反应总体系为20 µL，体系成分为：水稻RNA模板5 µL、2×ES Reaction Mix（R-Mix）10 µL、An⁃
chored Oligo（dT）Primer 1 µL、EasyScript® RT/RI Enzyme Mix（E-Mix）1 µL、gDNA Remover 1 µL、RNAase-
free water 2 µL。因OsDAT基因在水稻中表达量较少，故采用两步法，先将模板RNA和引物预热 15 min，
再加入其他组分进行反转，PCR程序设置为：42 ℃、5 min；85 ℃、5 s。反转好的 cDNA可以立即使用或存

放于-20 ℃备用。

A：根盒低水位水稻生长示意；B：根盒高水位水稻生长示意。

A：Schematic diagram of rice growth at low water level in root box；B：Schematic of rice growth at root box high water level.
图1　向水性试验

Fig.1　Schematic diagram of the water-borne experiment
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1.5.3　实时荧光定量PCR　

所用的试剂是全式金公司 Perfectstart Green qPCR Super Mix 试剂盒（Lot#N31105），使用 Bio-Rad 
CFX96 Real-Time PCR 仪，每个样品设置 3 个重复。qPCR 数据通过内参基因 OsActin1 进行均一化处

理。（1）反应体系：2xSYBR Premix Ex Taq 10 µL、Forward primer 1 µL、Reverse primer 1 µL、CDNA 模板

1 µL、ddH2O 7 µL。（2）反应程序：第一步 94 ℃、30 s；第二步 94 ℃、5 s，55 ℃、15 s，72 ℃、10 s，设置循环

数为 40；第三步 72 ℃、1 min。反应程序结束后，用Excel进行数据分析，采用 2△Ct法。

1.6　ERF020拟南芥超表达材料构建与鉴定

为探究ERF020是否影响水稻的避旱性，以拟南芥模式植物为背景材料，构建ERF020超表达株系，

并成功获得了 3个超表达株系，分别命名为OE1、OE2、OE3，OE1、OE2、OE3的表达量均显著高于野生型

（图2），为研究ERF020对拟南芥避旱性的影响提供了重要的材料基础。

1.7　拟南芥渗透胁迫实验方法

首先将拟南芥种子在无菌水里浸泡 30 min，加入体积分数 70%乙醇放置 30 s，倒掉乙醇，无菌水洗

3次，加入 10%次氯酸钠振荡 5 min，用无菌水洗 5~6次。然后将拟南芥种子重悬于无菌水中，用 1 mL移

液器吸取水溶液中的拟南芥种子播种于 1/2 MS固体培养基上，在 22 ℃光照 16 h、18 ℃黑暗 8 h的光周期

条件下进行培养。2 d后将发芽的拟南芥种子在超净工作台下分别移植到 1/2 MS和 1/2 MS+200 nmol/L
甘露醇的固体培养基中，然后放入22 ℃光照16 h、18 ℃黑暗8 h的光周期条件下进行培养，并将固体培养

基垂直放置保证拟南芥根系向下生长，4 d后测量植株的叶面积和根长，叶面积通过拍照，并用 Image J软
件进行测量。

2 结果与分析

2.1　ERF020蛋白序列比对分析

为研究ERF020与AP2/ERF转录因子家族的进化关系，通过国家水稻数据中心（http：//www.ricedata.
cn）获取 12 个水稻 AP2/ERF 家族基因的蛋白质序列作为参考序列，进行蛋白多序列比对分析（图 3），

ERF020与图中所示的 12个DREB亚族基因在氨基酸序列上有较高的同源性，且ERF020转录因子含有

一个AP2结构域。

2.2　ERF020的系统发育分析

为进一步预测ERF020基因功能，对上述 12个DREB家族和ERF020蛋白氨基酸序列进行系统发育

进化树分析（图 4），ERF020属于DREB亚族。有大量研究表明，DREB亚族在调控水稻逆境胁迫中发挥

重要作用，因此推测ERF020可能是调控水稻抗逆性的重要转录因子。

***表示差异0.001水平显著性。

*** significant at 0.001 level.
图2　拟南芥野生型和超表达株系ERF020相对表达量

Fig.2　Relative expression of ERF020 in wild-type and overexpression lines of Arabidopsis
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2.3　ERF020时空表达模式分析

为探究DREB1亚族和DREB2亚族转录因子的组织特异性表达，从The Rice Annotation Project（RAP）
下载了 12个转录因子的表达模式图。值得注意的是，相较于DREB亚族的其他转录因子，ERF020在根

系中的表达量相对高于其他组织。为验证这一结果，提取不同生长时期的水稻各组织样品的总RNA，进

行实时荧光定量 PCR（qRT-PCR）分析。ERF020在 20，25，55 d的水稻根系中表达量均相对其他组织较

图3　水稻DREB亚族转录因子氨基酸多序列比对结果
Fig.3　Amino acid multiple sequence alignment results of DREB subfamily transcription factors in rice

图4　水稻DREB亚族蛋白系统发育树
Fig.4　Phylogenetic tree of the DREB subfamily proteins in rice

误差线表示标准差，n=3。
The error bars represents the standard deviation，n=3.

图5　ERF020时空表达模式。
Fig.5　ERF020 spatiotemporal expression pattern

·· 6
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高，属于少有的在根系中特异性表达的AP2/ERF转录因子（图 5）。结果表明，ERF020很可能通过调节水

稻根系的生长发育来应对逆境胁迫。

2.4　典型水稻和陆稻品种根系渗透胁迫试验

陆稻和水稻代表了 2种最重要的栽培稻生态型，它们适应具有不同土壤和水条件的农业生态系统。

近几十年来，对陆稻和水稻的形态、根系和农艺性状的一系列表型鉴定和研究表明，2种生态型的差异主

要表现在干旱适应性上[20]。传统陆稻是一种适应旱作有氧农业环境的生态型，具有较强的抗旱性，主要

生长在山地等比较干旱的土壤，且需要扎根到深层的土壤中，这也是陆稻抵御干旱胁迫的一个主要的方

式，即避旱性。而传统水稻种植在水分充足的田地，根系受制于犁底层，不能向下生长增加避旱性，但耐

旱性受到选择，即耐旱性较强。因此，本研究选用了典型陆稻品种草皮谷和典型水稻材料中花11作为渗

透胁迫试验的品种。

将草皮谷和中花 11放入根盒中进行渗透胁迫试验，每个品种对照组和试验组分别设置 10个重复，

对照组水位高度设置为 23 cm，试验组水位高度设置为 5 cm，并对水稻根长、芽长指标进行测量。结果如

图 6A和图 6D所示，渗透胁迫处理后，水稻整体生长变慢，主要表现为芽长变短，结果表明此试验中试验

组水稻幼苗遭受渗透胁迫。中花 11在处理前根长显著高于草皮谷，但在处理后中花 11根长显著低于草

皮谷（图 6C）。进一步计算根冠比后，发现处理前后中花 11根冠比无显著性差异，但草皮谷根冠比处理

后显著高于处理前（图 6B）。植物受到干旱胁迫时根系的生长情况是研究水稻避旱性的重要指标。因

此，此试验方法有效地模拟了土壤环境的水分含量梯度，渗透胁迫试验中根系生长情况和根冠比等重要

指标直观反映了渗透胁迫对水稻生长的影响。

A：胁迫处理前后中花 11和草皮谷品种幼苗生长情况；B：胁迫处理前后 2个水稻品种根冠比；C：胁迫处理前后 2个水
稻品种根长（cm）；D：胁迫处理前后2个水稻品种芽长（cm）。***表示差异0.001水平显著性。

A：Seedling growth of Zhonghua 11 and Caopigu cultivars before and after stress treatment；B：Root shoot ratio of two rice vari⁃
eties before and after stress treatment；C：Root length（cm）of the two rice varieties before and after stress treatment；D：Shoot length
（cm）of two rice varieties before and after stress treatment.*** significant at 0.001 level.

图6　水稻根系渗透胁迫试验
Fig.6　Rice root osmotic stress experiment
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2.5　ERF020的表达受渗透胁迫影响

为进一步分析 ERF020的表达是否受渗透胁迫的影响，将上述根盒试验中的中花 11和草皮谷根系

进行取样，提取水稻根系总 RNA，反转录成 cDNA 后进行实时荧光定量 PCR 试验。无论是草皮谷还是

中花 11，在渗透胁迫处理后 ERF020的表达量均显著上升，且处理前后 ERF020在草皮谷中的表达量均

显著高于在中花 11中的表达量（图 7）。因此研究推测 ERF020的表达受渗透胁迫影响，可能参与调控

水稻避旱性。

2.6　ERF020影响拟南芥避旱性

在无菌条件下，将超表达株系和野生型拟南芥种子培养至发芽，并移植到对照组 1/2 MS和试验组

1/2 MS+200 nmol/L甘露醇的固体培养基中，放入光照培养箱生长 4 d后观察并测量拟南芥的叶面积和根

长。由图 8A~图 8D可知，200 nmol/L甘露醇处理后拟南芥植株生长受到抑制，表现为叶面积变小，根长

图7　ERF020在中花11和草皮谷2个品种中胁迫处理前后的表达量

Fig.7　Expression levels of ERF020 in Zhonghua 11 and Caopigu Valley cultivars before and after stress treatment

A，C：200 nmol/L甘露醇处理前，野生型和超表达株系叶面积和根系生长情况；B，D：200 nmol/L甘露醇处理后，野生型
和超表达株系叶面积和根系生长情况；E，F：200 nmol/L甘露醇处理前后，野生型和超表达株系叶面积（cm2）和根长（cm）数
据统计。***表示差异0.001水平显著性。

A，C：leaf area and root growth of wild-type and overexpression lines before 200 nmol/L mannitol treatment；B，D：Leaf area 
and root growth of wild-type and overexpression lines after 200 nmol/L mannitol treatment；E，F：Statistics of leaf area（cm2）and 
root length（cm）data for wild-type and overexpressed lines before and after 200 nmol/L mannitol treatment.*** indicates a signifi⁃
cance level of 0.001.

图8　ERF020影响拟南芥避旱性
Fig.8　ERF020 affects drought avoidance in Arabidopsis thaliana

·· 8
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变短。200 nmol/L甘露醇处理前后，野生型比超表达株系根长更长，且OE1和OE2根长显著短于野生型

（图 8E）。正常条件下，野生型和超表达株系单株最大叶片叶面积无显著性差异，但在 200 nmol/L甘露醇

处理后，野生型的单株最大叶片叶面积 WT：0.028±0.004 24（cm2）显著大于超表达株系 OE1：（0.016 3±
0.002 56）cm2，P<0.05 和 OE2：（0.015 6±0.003 06）cm2，P<0.05（图 8F）。结果表明，ERF020 影响拟南芥根

系的生长，并进一步影响干旱情况下的耐受性。根系的粗细、长度直接影响植物的吸水能力，是影响水

稻避旱性的重要因素之一。而ERF020转录因子影响拟南芥模式植物根系生长，进一步影响拟南芥的避

旱性。因此，推测ERF020在调控水稻避旱性中也起到一定的作用。

3 讨论与结论

ERF020含有一个AP2保守结构域，并且属于DREB亚族转录因子。通过对比DREB亚族其他转录

因子的组织模式表达发现，ERF020是少有的在根系中表达水平较高的转录因子。

根系作为水稻吸收水分的主要组织，其粗细、长度直接影响水稻植株的吸水能力。利用植物根系向

水性的特性，通过根盒试验模拟水稻根系渗透胁迫，在水稻植株受到渗透胁迫时，水稻根系会主动吸收

更远端的水分，从而促进水稻根系生长。通过根长、芽长和根冠比指标来反映水稻植株受渗透胁迫的影

响。典型陆稻品种草皮谷和典型水稻品种中花 11的根系渗透胁迫试验表明，在渗透胁迫处理前中花 11
的根长显著高于草皮谷，但在渗透胁迫处理后中花 11根长显著低于草皮谷；此外，处理后中花 11根系生

长明显受到抑制，但草皮谷根长在渗透胁迫处理后显著增加。进一步计算处理前后根冠比表明草皮谷

在干旱处理后根冠比显著升高，但是中花 11根冠比无明显变化。渗透胁迫处理后，ERF020在水稻根系

中的表达量显著上升，且胁迫处理前后在草皮谷中的表达量均显著高于在中花11中的表达量。

为证明ERF020是否调控水稻避旱性，以拟南芥模式植物为背景材料构建超表达株系，进行拟南芥

渗透胁迫试验。结果表明，200 nmol/L甘露醇处理下，ERF020超表达株系的根系显著短于野生型，并且

叶面积显著小于野生型。因此，研究推测 ERF020通过影响拟南芥根系的生长进一步影响植株的避旱

性。然而，这与水稻中观察的现象相反，在拟南芥中超表达ERF020似乎减弱了其根系对渗透胁迫的响

应。这可能与水稻与拟南芥遗传背景差异有关，具体原因需要进一步的研究来揭示。综上所述，

ERF020参与调控水稻避旱性。
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