
·特约综述· 2016, 32(10):34-41

生物技术通报
BIOTECHNOLOGY    BULLETIN

收稿日期 ：2016-07-12
基金项目 ：国家自然科学基金项目（31370302）
作者简介 ：权文利，女，博士研究生，研究方向 ：植物水分胁迫生物学 ；E-mail ：quanwenli0426@163.com
通讯作者 ：产祝龙，男，研究员，博士生导师，研究方向 ：植物水分胁迫生物学 ；E-mail ：zhulongch@wbgcas.cn

干旱是影响植物生长、发育、生产力和分布的

主要环境因子之一。旱灾发生范围广，历时长，对

农业生产影响最大，已成为世界上最严重的自然灾

害之一。紫花苜蓿是世界上栽培最广的一种优良豆

科牧草，具有较高的经济价值和农业性状。紫花苜

蓿发达的根系统可有效防止水土流失，其抗旱性也

优于其他农作物［1］，是我国西北干旱和半干旱地区

主栽牧草，对该地区畜牧业的发展和生态环境的改

善发挥重要作用。然而，随着西北地区环境的变化，

降水不足已成为限制紫花苜蓿产量的主要因素［2］。
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摘 要 ： 紫花苜蓿是我国种植面积最大的人工牧草，具有重要的经济价值和社会效益。干旱是影响紫花苜蓿分布及产量的

主要环境因子之一。土壤水分不足可导致紫花苜蓿的形态结构发生一定改变，从而使植株能够更好地适应胁迫环境。同时，苜蓿

植株体内可通过一系列生理生化反应来减缓或降低干旱胁迫造成的损伤。近年来，人们对于紫花苜蓿转基因植株的培育以及苜蓿

自身胁迫相关基因的研究报道较多。主要对紫花苜蓿抗旱的形态、生理和分子机制等方面的研究结果进行综述和讨论，发现干旱

胁迫导致紫花苜蓿植株体内激素含量的变化，影响相应转录因子的活性，从而激活相应的功能基因，引起体内生理生化的变化。

建议今后的研究在于阐述紫花苜蓿抗逆应答网络，挖掘更多的基因资源，通过分子育种手段培养高抗性新品种。
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Abstract ： Alfalfa（Medicago sativa）is a forage grass with the largest cultivation area in China and has important economic value and 

social benefits. Drought is one of the major environmental factors influencing the production and distribution of alfalfa. Soil water deficiency 

could lead to alfalfa’s morphological structure changes，which makes plant better adapt to the stress environment. Meanwhile，a series 

of physiological and biochemical responses in alfalfa plants are activated to alleviate or reduce the damage caused by drought stress. In 

recent years，scientists have identified drought-related genes in alfalfa and created drought tolerant transgenic plants. In this paper，alfalfa 

morphological，physiological and molecular mechanism in response to drought stress are reviewed and discussed. Drought stress affects 

phytohormone metabolism，resulting in regulation of transcription factors，which in turn modulates expression of metabolism related and stress 

responsive genes in alfalfa，leading to physiological and biochemical changes. Future researches should pay more attention to the regulation 

network in response to stresses and the excavation of new gene resources，which are beneficial to breeding programs of novel alfalfa varieties 

with enhanced resistance.
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近年来，人们对于紫花苜蓿抗旱机制开展了很多的

研究，研究领域也逐渐从形态水平过渡到生理生化

以及分子水平，这对培育高抗性的苜蓿新品种，提

高西北地区苜蓿的生产力具有重要意义。本文综述

了目前紫花苜蓿应答干旱胁迫的不同机理以及分子

调控网络方面的研究进展。

1 紫花苜蓿形态结构对干旱胁迫的响应

植物通过根系吸收水分、矿物质等养料，因此

根系的生长状况将影响到植株的地上部分。紫花苜

蓿具有发达的直根系统，随土壤水分减少其根系生

长深度有时可达 7-9 m 或者更深 ；同时，根系直径

逐渐变细，以利于吸收利用土壤深层水分［3，4］。陈

积山等［5］研究表明根颈的新枝高度、根的干重和

根间夹角是最能反映苜蓿抗旱性的根系形态结构指

标。在干旱胁迫下，紫花苜蓿主根伸长生长受到抑

制、主根直径变细、侧根和根系总长度的伸长生长

受到促进、根系表面积和直径≥ 1 mm 的侧根数目

明显增多、根系生物量下降，这都是紫花苜蓿为降

低水分消耗、避免和忍耐水分亏缺而采取的适应策

略。紫花苜蓿根系形态性状（总根长、根系生物量

与根冠比）与植株水分利用效率间具有显著相关性，

其中根重对水分利用效率的影响最大［6］。

苜蓿根系体积越大，所接触的土壤面积就越大，

越有利于苜蓿大范围地吸收土壤中的水分。苜蓿根

系越发达、伸展的越深，受到的水分胁迫的影响就

越小［7］。干旱胁迫条件下，苜蓿的根系生长和茎秆

生长均会减慢，但是相对茎秆来说根系受到的影响

较小［8］。紫花苜蓿在不同水分处理下根系的生长规

律保持基本一致，在其生长季节内都呈现增加的趋

势 ；但是适度干旱可以促进根系的伸长生长［6］。

植物的功能叶对干旱胁迫最敏感，因此可作

为植物对干旱感知的检测部位，其表皮蜡质是覆盖

于植物表皮角质层上的一层可见的蜡状突起，在调

控植物表皮渗透性、限制非气孔性水分散失以及抵

御水分胁迫等不利环境影响方面起着重要作用［9］。

紫 花 苜 蓿 表 皮 蜡 质 分 别 由 41.7%-54.2% 的 伯 醇，

13.2%-26.9% 的烷类，17.5%-28.9% 的萜类，1.4%-

3.4% 的少量醇类和 4.5%-18.4% 的其他组分构成［10］。

有研究表明逆境胁迫下，紫花苜蓿可通过叶表皮蜡

质的含量、成分或结构的改变而提高抗逆性［11］。蜡

质含量与紫花苜蓿品种的抗旱性无直接关系 ；与总

蜡质含量相比，蜡质成分对干旱胁迫处理更敏感。

干旱导致伯醇含量的下降，烷类的增加。烷类含量

的增加对于提高紫花苜蓿的抗旱性发挥重要作用，

可以作为筛选和培育高抗性品种的指标［10］。周玲艳

等［12］用质量分数为 20% 的 PEG-6000 进行模拟干

旱处理，研究结果发现苜蓿王的叶片表面蜡质分布

较密集，含量较高，而 WL525 叶片表面蜡质分布较

稀疏，含量较少。模拟干旱处理发现苜蓿王对干旱

敏感性最低，表明苜蓿品种叶片表面蜡质覆盖量与

其抗旱能力呈正相关。另外，干旱可通过降低叶面

积比和比叶面积来调整植株的形态结构，使植株叶

片保持较高的蛋白含量，从而维持较高的光合作用

能力。Erice 等［13］研究发现 4 种抗旱性和生长气候

不同的紫花苜蓿的叶面积比、比叶面积和叶干重比

存在不同 ；Tafilalet 品种在干旱胁迫下叶干重比和比

叶面积较小，表现出较高的抗旱性。

随着干旱胁迫时间的延长，苜蓿幼苗株高、根

长、分枝、根颈直径和叶面积等都不同程度地呈减

小趋势。根长减小幅度较小，且抗旱性不同的植株

减小的幅度也不同，抗旱性强的品种减小的幅度较

小，因此也可以作为一个抗旱的测定指标。

2 紫花苜蓿应答干旱胁迫的生理生化变化

2.1 渗透调节

干旱胁迫导致植物细胞失水，产生渗透胁迫。

渗透调节作为植物抵抗干旱胁迫的有效生理机制之

一，在细胞内产生大量的渗透调节物质，降低渗透

势［14］，维持细胞膨压，稳定蛋白和细胞结构，保护

和调节植物正常的生理过程［15］。渗透调节物质分为

两大类，一是小分子有机化合物，如脯氨酸、甜菜碱、

可溶性糖等；另一类是蛋白质，如晚期胚胎丰富蛋白、

水通道蛋白、热激蛋白等。

对于紫花苜蓿在干旱胁迫下渗透调节物质的积

累研究主要集中于脯氨酸，其在苜蓿的根、叶、根

瘤和韧皮汁液中都有积累［16，17］。另外，受干旱胁

迫的紫花苜蓿植株中可溶性糖含量也呈现增加趋

势［16］。随着土壤胁迫强度的增加，脯氨酸和可溶性

糖含量增加，且胁迫愈严重，脯氨酸和可溶性糖积
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累愈多，在中度和重度胁迫下脯氨酸积累量较多，

重度胁迫下其积累量达到最大值。同时，研究发现

脯氨酸和可溶性糖积累与植株细胞膜透性密切相关，

脯氨酸和可溶性糖积累愈多膜透性增加愈小，这说

明脯氨酸和可溶性糖除作为渗透调节物质外，可保

护细胞膜结构的完整性［18］。Slama 等［19］研究了 8

种起源于地中海盆地的紫花苜蓿对水分胁迫的反应，

结果表明大多数品种在水分胁迫下，植株体内脯氨

酸和可溶性糖浓度显著增加，其中，起源于阿尔及

利亚的 Tamantit 品种有更好的积累脯氨酸和可溶性

糖的能力，表现出较强的抗旱性。在离体脱水处理

下，带有活性根瘤的紫花苜蓿根和叶片中积累的自

由脯氨酸和可溶性糖的含量明显低于不带有根瘤的

植株，这表明脯氨酸和可溶性糖在这些植株的渗透

调节中发挥着有限的作用，活性根瘤在紫花苜蓿响

应干旱胁迫中可能同样起一定积极作用［14］。另有研

究发现，根瘤菌共生紫花苜蓿根、茎、叶中脯氨酸

和可溶性糖含量在空气干旱后期明显高于不接种根

瘤菌紫花苜蓿，根瘤菌共生紫花苜蓿具有更强的渗

透调节能力［20］。干旱胁迫导致两个抗旱性不同的紫

花苜蓿品种 Wisfal 和 Chilean 中脯氨酸的大量积累，

但两品种间差别不明显，说明脯氨酸并不是造成两

者抗性存在差异的主要原因 ；然而，棉籽糖和甜菜

苷的含量在抗性强的品种 Wisfal 中两倍高于抗性弱

的品种 Chilean，这表明棉籽糖和甜菜苷对 Wisfal 具

有较强的抗旱性发挥一定的功能作用［2］。

2.2 活性氧及氧化调节

正常生长条件下，植物体内活性氧（ROS）的

产生与清除保持动态平衡［21］。但在胁迫下，不断产

生的 ROS 作为有氧代谢的产物，大量积累，损伤细

胞内大分子的结构及其功能，导致膜质过氧化，生

物酶失活，抑制细胞周期等［22，23］。植物为应对这

一胁迫损伤，启动体内一套复杂的抗氧化防御系统，

包括抗氧化剂，如抗坏血酸和谷胱甘肽，以及抗氧

化酶，如超氧化物歧化酶（SOD）、过氧化氢酶（CAT）、

过氧化物酶（POD）、抗坏血酸过氧化物酶（APX）

和谷胱甘肽还原酶（GR）等［24］，来维持细胞在不

同代谢途径中的正常生理功能。

利 用 PEG 模 拟 干 旱 处 理 两 种 抗 旱 性 不 同 的

紫 花 苜 蓿 品 种， 抗 旱 性 强 的 品 种 Yazdi 中 SOD、

APX、CAT 和 POD 的活性明显高于抗旱性弱的品种

Gharayonje，表现出较低的电导率（EL）和丙二醛

（MDA）含量，说明 Yazdi 有更好的抵御氧化胁迫损

伤的能力。研究结果表明抗氧化系统在清除活性氧

方面发挥重要作用，其中抗旱性强的品种中抗氧化

系统功能更强［25］。霍学敏等［26］采用改良空气干旱

法对紫花苜蓿金皇后进行 0-6 h 的干旱处理，发现

轻度干旱胁迫下，随着干旱时间的延长，紫花苜蓿

地上部分和地下部分的 MDA 含量，抗坏血酸（AsA）

含量均在短时间内增加，地下部分的 POD 活性也在

短时间内增强，地上部分则无明显变化，研究表明

紫花苜蓿地下部分比地上部分对干旱胁迫反应更为

敏感。我们的研究表明，干旱胁迫导致紫花苜蓿细

胞膜受损，体内 H2O2 大量积累，抗氧化酶活性明显

增强，其中，SOD 活性随干旱时间的延长而增强，

POD 活性随干旱时间的延长而降低，CAT 活性随干

旱时间的延长变化不明显，但是陇东品种所受的细

胞膜损伤较小，活性氧积累量较低，抗氧化酶活性

较高，表现出比阿尔冈金品种较强的抗旱性［27］。

2.3 紫花苜蓿内源激素对干旱胁迫的响应

植物内源激素在植物生长及发育过程中发挥重

要的调节作用。在正常环境条件下，各种激素间保

持一种动态平衡 ；但当植物受到逆境环境胁迫时，

这种平衡会受到破坏，导致植物生长规律的紊乱和

正常代谢功能的失调［28］。研究发现在干旱胁迫下，

紫花苜蓿品种陇东和 BL-02-329 的叶片中 IAA、ABA

含量均呈不同程度的上升，GA3 和 ZR 的含量均呈下

降趋势 ；4 种内源激素之间的协调总趋势是向着气

孔关闭、促进根系发展的方向进行［29］。Xu 等［30］将

转农杆菌 ipt 基因的中华根瘤菌接种到紫花苜蓿中，

干旱胁迫下，植株叶片中玉米素含量增加，抗氧化

酶基因表达量提高，活性氧含量下降 ；然而，根瘤

中细胞分裂素的含量和对照相比，相差较小。该研

究表明中华根瘤菌工程菌可合成更多的细胞分裂素，

提高了紫花苜蓿对干旱胁迫的耐受性，但并不影响

紫花苜蓿结瘤或固氮作用。

ABA 是植物响应环境胁迫的重要激素。当植物

面临水分胁迫时，植株体内 ABA 含量增加，一方面
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通过抑制气孔的开放，另一方面通过促进气孔的关

闭，有效地控制植株水分平衡 ；同时，ABA 通过信

号转导途径，诱导调控相关基因的表达，产生渗透

调节物质、功能蛋白和调节蛋白等，保护植株免受

干旱胁迫的不利影响［31，32］。正常供水条件下，紫花

苜蓿根部 ABA 含量低于叶片 ；干旱胁迫 3 h 后，叶

片 ABA 含量显著高于对照，之后呈下降趋势，而根

部 ABA 含量呈增加趋势，干旱 6 h 时根部 ABA 含

量增加至最高，为对照 ABA 含量的 3 倍多［33］。在

植株不同生长阶段，非充分灌溉处理显著影响根部

ABA 含量。随着非充分灌溉程度的增加，紫花苜蓿

根中 ABA 含量显著增加 ；且不同紫花苜蓿品种中

ABA 含量不同［31］。

3 紫花苜蓿抗旱相关基因的研究

随着对干旱诱导基因和基因组学的深入研究，

人们已成功克隆到紫花苜蓿中多种与干旱胁迫相关

的基因，并对其功能进行了研究。

目前，一些转录因子已被发现参与了苜蓿应答

干旱胁迫的研究。Wang 等［34］根据抑制差减杂交方

法（SSH）构建紫花苜蓿 cDNA 文库以用来鉴定在

胁迫条件下差异表达的基因 ；再根据特定长度的表

达序列标签（ESTs）利用 cDNA 末端快速扩增（RA-
CE）的方法从 SSH cDNA 文库中克隆特定基因。其 
中，NAC 是植物特殊的转录因子大家族之一，在

植物发育和响应环境胁迫方面发挥重要作用。从紫

花苜蓿 SSH cDNA 文库中根据 503 bp EST 片段克隆

到一个新的 NAC 基因，大小为 1 115 bp，其中包括

816 bp ORF，编码 271 个氨基酸。根据亚细胞定位

可知这一 NAC 蛋白定位于细胞核，为一转录因子。

根据荧光定量 RT-PCR 结果发现，该基因可被干旱

诱导表达，转 NAC 基因拟南芥植株的抗旱性高于野

生型植株。

WRKY 转录因子是植物特有的转录因子，广泛 
参与植物对多种逆境胁迫的反应。紫花苜蓿中 MsW-
RKY33 基因全长 1 536 bp，编码 512 个氨基酸，属于 
WRKY1 族 WRKY 转录因子。亚细胞定位预测该基因 
产物定位于细胞核。盐、干旱和冷胁迫可诱导 MsW-
RKY33 的表达，表明该基因可能参与了这些逆境胁

迫 的 调 控 过 程［35］。 同 时， 根 据 460 bp EST 片 段，

一段长为 1 652 bp 的 cDNA 被成功克隆，且命名为

MsPBL，其编码 434 个氨基酸蛋白，定位于洋葱表

皮细胞的细胞核。300 mmol/L NaCl，0.1 mmol/L ABA

和 20% PEG-6000 处理能够显著提高该基因的表达，

这表明 MsPBL 在细胞核内可能作为一种信号转导蛋

白使紫花苜蓿对环境胁迫信号作出快速响应［36］。

另外，一些与代谢及激素相关的基因也参与了

紫花苜蓿对干旱胁迫应答。在高等植物抗坏血酸生

物合成途径中，GME 可将 GDP-D-甘露醇催化生成

GDP-L-半乳糖。研究表明紫花苜蓿中 MsGME 的表

达受盐、PEG 和酸胁迫诱导。拟南芥中 MsGME 的

超表达可提高转基因植株对盐、干旱和酸的耐受性；

同时，转基因拟南芥中抗坏血酸含量增加［37］。醛糖

还原酶可代谢多种由脂质过氧化产生的细胞毒素化

合物。将紫花苜蓿中的 MsALR 基因转入到拟南芥中，

结果表明转基因植株对乙醛底物的解毒作用比野生

型高出 1.5-4.3 倍 ；且在干旱条件下，转基因植株的

单株种子产量比野生型高［38］。紫花苜蓿中 MsSIK1
基因在脱水条件下大量表达。26 d 干旱处理后，超

表达 MsSIK1 基因的拟南芥植株株高分别高于野生型

和 MsSIK1 突变体植株 ；且不同转基因株系间的花絮

长度在 192-213 mm 之间，明显长于野生型平均长

度 100 mm 和突变体平均长度 60 mm。与野生型和突

变体植株相比，转基因拟南芥具有较高的长期 CO2

同化率，较低的蒸腾作用，较高的水分利用效率和

内源 GA 含量［39］。

活性氧是植物应答逆境环境的信号分子。研究

发现土壤干旱胁迫处理后，耐旱的 Wisfal 和干旱敏

感的 Chilean 植株根和茎中 ROS 基因变化趋势上没

有质的差别，对于 ROS 合成酶基因中，NADPH 氧

化酶受干旱诱导，而乙醇酸氧化酶基因则被抑制 ；

在 ROS 清除蛋白基因中，铁蛋白、Cu/Zn SOD、大

多数谷胱甘肽过氧化物酶家族成员在两紫花苜蓿品

种的根和茎中受干旱诱导表达，相反，Fe-SOD、CC-
类型谷氧还蛋白和硫氧还蛋白被下调表达［40］。ZFP

因参与 ABA 的生物合成和叶黄素循环，对植物响应

不同环境胁迫信号起重要作用。紫花苜蓿中 MsZEP
基因包含 1 992 bp 核苷酸，编码 663 个氨基酸多肽 
链。在干旱、冷、热和 ABA 处理下，茎中 MsZEP
基因表达量呈下降趋势。烟草中该基因的异位表达



生物技术通报 Biotechnology  Bulletin 2016,Vol.32,No.1038

可通过生理途径，ABA 水平和胁迫响应基因的表达

量的变化来提高转基因植株的抗旱和耐盐性［41］。

4 基因工程技术在提高紫花苜蓿抗旱性中的
应用

在干旱条件下，植株的产量明显下降，培育出

抗性强且产量、品质较高的牧草是改良牧草抗旱性

的最终目标。随着对苜蓿研究的不断发展，苜蓿品

种改良和抗性育种已成为当下的研究重点。虽然传

统育种方法仍在为提高植株对非生物胁迫的抗性作

出一定的贡献，但其育种周期较长。随着基因工程

的发展，转基因技术已是改良植株产量和质量的新

途径。

自 1986 年首次成功获得苜蓿转基因技术后［42］，

近年来，人们已培育出多种高抗性的不同转基因紫

花苜蓿植株［1，43-45］。2005 年，将从蒺藜苜蓿中克

隆得到的 WXP1 基因转到紫花苜蓿中，转基因植株

叶片表皮蜡质覆盖度显著增加。扫描电子显微镜

观察发现在新叶的下表皮可较早地积累蜡质晶体 ；

在成熟叶的上下表皮具有较高密度的蜡质晶体结

构。超表达 WXP1 基因的紫花苜蓿植株表现出较低

的叶片失水率，干旱后叶片萎蔫延迟，复水后能够

较快较好的恢复［46］。转细菌 codA 基因的紫花苜蓿

在整个植株水平上表现出较高的抗旱性。干旱胁迫

下，与非转基因植株相比，转基因植株具有较高的

相对含水量，较高的甜菜碱和脯氨酸含量 ；在正常

生长条件下，转基因植株体内生长素相关的 IAA 基

因表达量比野生型高，表现出较好的生长表型［47］。

GsWRKY20 基因的异位表达使转基因紫花苜蓿与野

生型相比，在水分缺失条件下表现出较低的相对膜

透性，较少的 MDA 含量，较多的自由脯氨酸和可溶

性糖积累量 ；同时，转基因紫花苜蓿具有较厚的角

质层，能够降低植株在干旱条件下的水分散失，显

著提高了转基因植株的抗旱性［48］。将旱生植物霸王

中的 ZxNHX 和 ZxVP1-1 基因共同转入到紫花苜蓿

中，无论在正常生长条件还是干旱胁迫条件下，转

基因植株都具有较高的株高和干重 ；而且，在大田

条件下，共表达 ZxNHX 和 ZxVP1-1 基因的紫花苜蓿

植株比野生型生长速度快，光合作用能力强，具有

较高的净光合速率，气孔导度和水分利用效率［49］。

地瓜橙色基因 IbOr 参与类胡萝卜素积累过程，能够

提高植株对多种非生物胁迫的抗性。将该基因转入

到紫花苜蓿中，转基因植株具有较高的类胡萝卜素，

抗旱性得到提高［50］。EsMcsu1 基因编码钼辅因子硫

化酶，受非生物胁迫或 ABA 处理后其表达量明显上 
调。干旱胁迫条件下，超表达 EsMcsu1 基因的紫花

苜蓿植株体内 ABA 含量明显高于野生型植株 ；ROS

水平，离子渗透和 MDA 含量则低于野生型植株，这

表明转基因植株受到较轻的活性氧损伤［51］。

5 结论与展望

随着人口增加和全球气候变暖，干旱已成为影

响植物生长和产量的重要因素［52］。为减缓或减轻干

旱胁迫造成的损伤，植物自身已进化出多种复杂的

响应策略，包括一系列形态、生理和生化反应等［53］。

在干旱胁迫条件下，植物能够快速积累一些重要的

代谢物，如 ABA、抗坏血酸和渗透调节物质等［54］。

对紫花苜蓿抗旱性的研究一直以来都是牧草学研究

的热点之一。近年来，国内外学者对紫花苜蓿在干

旱条件下的形态结构变化，渗透调节物质积累，抗

氧化酶活性以及内源激素含量等做了大量研究报道，

初步了解了紫花苜蓿响应干旱胁迫的生理机制，为

筛选抗性强的优良种质资源奠定了一定的理论基础。

综上所述，在紫花苜蓿中，干旱胁迫诱导相

关激素的代谢，调控下游 WRKY、ZEP、NAC 以及

ERF 等转录因子，从而激活下游功能基因，影响植

株体内的生理生化代谢以及生长（图 1）。然而，相

对其他栽培作物而言，紫花苜蓿抗旱的深层机制及

其调控网络的研究还较为薄弱［55］。虽然传统育种仍

在继续，但随着基因工程的发展，通过构建转基因

紫花苜蓿植株可大大提高转基因植株的抗旱性，成

为培育高产高抗性苜蓿品种的新途径 ；但是转基因

植株的抗性仍需在大田中进一步验证。另外，紫花

苜蓿干旱胁迫相关基因的不断挖掘，尤其是与逆境

胁迫相关的苜蓿转录因子的研究已是植物分子生物

学家们关注的焦点。

目前，人们对于苜蓿转录因子的研究取得了较

大的进展，但是由于转录因子的多功能性和调控网

络的复杂性，使得苜蓿转录因子的研究中仍存在很

多待解决的问题 ；同时，相当大部分新的转录因子
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图 1 紫花苜蓿抗旱机制

仍有待发现及对其功能进行鉴定［56］。另外，植物激

素在逆境应答中扮演着重要的作用。不同的激素如

何协同或拮抗地参与紫花苜蓿抗逆性，相关机理目

前仍不清楚。更好地了解苜蓿应答逆境胁迫相关基

因的表达模式，阐述植物激素及转录因子对苜蓿基

因表达、转录调控的机制，将会为苜蓿的抗旱育种

提供广阔的基因资源，通过 CRISP-Cas9 等新的生物

技术，提高苜蓿的抗旱性。
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