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水稻 Xa21 基因启动子序列分析及其
在不同条件下的表达特征
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摘要: 以水稻品种‘日本晴爷(Oryza sativa ‘Nipponbare爷)为实验材料,根据 GenBank 上公布的同品种水稻的基因组

DNA 序列设计 1 对引物,对水稻 Xa21 基因启动子进行克隆并测序,通过 PCR 扩增获得的 Xa21 基因启动子序列长

1 982 bp,其中除包含启动子基本元件外,还包含一些与逆境信号相关的元件(GCC-box、A-box、TC-rich repeats、
MBS、LTR 和 W-box 等)。 利用 GUS 组织化学染色和定量分析方法,研究了转基因水稻 T1 代株系不同器官和发育

阶段 Xa21 基因启动子的表达特异性及其在不同逆境和激素处理条件下的表达特征,结果显示:在转基因水稻的

叶、茎和根部均能检测到 GUS 活性,但根部 GUS 活性最高,特别是在根尖的中柱区活性最强;随苗龄增长(3 叶期、5
叶期和 8 至 9 叶期)叶片中 GUS 活性逐渐增加,8 至 9 叶期 GUS 活性最高;机械损伤和 100 滋mol·L-1茉莉酸甲酯

(MeJA)处理可使叶片中 GUS 活性显著或极显著提高,而干旱、500 滋mol·L-1水杨酸(SA)和 100 滋mol·L-1脱落酸

(ABA)处理则对叶片中 GUS 活性无明显影响。 研究结果表明:外界逆境胁迫对水稻 Xa21 基因启动子的表达有诱

导作用;该启动子的表达受水稻发育阶段的调控并具有一定的器官组织特异性,在根中的表达量最高;其介导的抗

病反应依赖于茉莉酸(JA)信号通路。
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Abstract: Taking cultivar‘Nipponbare爷 of rice (Oryza sativa L.) as the experimental materials, Xa21
gene promoter was cloned and sequenced by a pair of primers designed on the basis of genomic DNA
sequence of same cultivar published on GenBank. Xa21 gene promoter with sequence length of 1 982 bp
is obtained by PCR amplification, in which, except with promoter basic elements, it also contains some
elements related to stress signals, such as GCC鄄box, A鄄box, TC鄄rich repeats, MBS, LTR and W鄄box,
etc. By means of GUS histochemical staining and quantitative assay methods, expression specificity of
Xa21 gene promoter in different organs and developmental stages of T1 strain of transgenic rice and its
expression characteristics under different conditions with stress and hormone treatments were researched.
The results indicate that GUS activity in leaf, stem and root of transgenic rice can be detected but that is
the highest in root, especially in stele of root tip. With increasing of seedling age (3鄄, 5鄄 and 8鄄 to 9鄄leaf
stages), GUS activity in leaf increases gradually and reaches the highest at 8鄄 to 9鄄leaf stage. Treatments
with mechanical damage or 100 滋mol·L-1 methyl jasmonate (MeJA) can lead GUS activity to increase
significantly or extremely significantly, respectively, but treatments with drought, 500 滋mol · L-1

salicylic acid (SA) or 100 滋mol·L-1 abscisic acid (ABA) have no obvious effect on GUS activity.
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It is suggested that external stress has an induction to expression of Xa21 gene promoter in rice, and the
expression of promoter is controlled by developmental stages and possesses the specificity in organ or
tissue with the highest expression in root. Disease resistance response mediated by Xa21 gene promoter
depends on the jasmonate acid (JA) signal pathway.
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摇 摇 在自然生态环境中植物遭受各种病害的危害,并
在长期进化过程中形成复杂的抗病机制,包括 PTI
(PAMP triggered immunity) 和 ETI ( effector triggered
immunity)2 种彼此相互关联的抗病反应[1-2]。 其中

ETI 是由抗性基因 R(resistance gene)介导的专化性

抗病反应,与 PTI 相比,其强度大而持久。 目前已经

克隆获得多种植物的 R 基因并对其抗病功能进行了

分析,结构分析结果表明:这些 R 基因可分成 NBS-
LRR、 eLRR - TM、 eLRR - TM - pkinase、 STK ( serine鄄
threonine kinase)和其他 5 大类型[3]。 它们的作用符

合“基因对基因冶学说,在植物抗病基因工程中具有重

要的应用价值,但迄今为止对这些抗病基因表达及调

控机制的研究报道还很少[4]。
水稻(Oryza sativa L.)是重要的粮食作物之一,白

叶枯病也Xanthomonas campestris pv. oryzae (Ishiyama)
Dye页是水稻生产上仅次于稻瘟病也Magnaporthe oryzae
(Hebert) Barr.页的主要病害,不仅可导致水稻大幅度

减产,而且还影响稻米品质[5]。 由于其危害严重,化
学防治难以奏效,因此,培育抗病品种是有效防治水

稻白叶枯病的重要手段之一[6]。 目前,已报道的水稻

白叶枯病抗性基因有 30 多个[7],其中,Xa21 基因是

最早克隆的水稻白叶枯病广谱抗性基因,属于 STK-
LRR 类抗性基因,定位于水稻第 11 号染色体。 Xa21
基因编码的蛋白可以通过胞外 LRR ( leucine鄄rich
repeat)域识别病原物的无毒基因编码产物,然后将信

号传导到细胞内活化 STK 的表达,进而激活细胞内的

防御反应[7-8]。 研究表明:Xa21 基因可下调其信号通

路上游调节蛋白的编码基因,激活 PR(pathogenesis鄄
related)基因表达[9];Xa21 基因介导的抗病反应受发

育时期的调控,植株在 2 叶期感病、5 叶期有 75% 抗

病、9 叶期之后完全抗病[10]。 虽然关于 Xa21 基因的

表达已有报道[10-11],但这些研究结果存在争议。
为了进一步阐明水稻 Xa21 基因的表达及其调控

机制,作者以水稻品种‘日本晴爷 (‘Nipponbare爷)为实

验材料,对 Xa21 基因 5忆端的上游启动子进行克隆及

序列分析,并获得了其与 GUS(茁-葡萄糖苷酸酶)报

告基因的转基因水稻 T1 代株系,通过分析转基因水

稻中 GUS 基因表达的组织和器官特异性及其对不同

逆境和逆境相关激素信号分子的应答情况,确定水稻

Xa21 基因 5忆端上游启动子的表达特性,以期为抗白

叶枯病水稻品种的育种研究奠定实验基础。

1摇 材料和方法

1. 1摇 材料

实验用水稻品种‘日本晴爷、大肠杆菌也Escherichia
coli (Migula) Castellani et Chalmers页菌株 DH10B 和根

癌农杆菌也Agrobacterium tumefaciens (Smith et Towns.)
Conn.页菌株 EHA105 均为本实验室保存的实验材料;
pMD18-T 质粒和 DL2000 均购自宝生物工程(大连)
有限公司;pDNOR-207 和 pMDC163 质粒由瑞士苏黎

世大学 Curtis 教授惠赠。
1. 2摇 方法

1. 2. 1摇 启动子克隆和测序摇 参照 GenBank 上公布的

水稻品种‘日本晴爷基因组 DNA 序列进行上、下游引

物的设计,其中,上游引物 Xa21 -F 序列为 5忆-AGA
GTTGCTGCCCCTTGAT-3忆,下游引物 Xa21-R 序列为

5忆-GTGCAAGCTAAGACAGCAAGA-3忆。
参照文献[12]采用 CTAB 法提取基因组总 DNA,

并以其为模板进行 PCR 扩增。 扩增反应在 Tgradient
型 PCR 仪(德国 Biometra 公司)上进行。 反应体系总

体积为 50 滋L,包括 0. 2 滋g 模板 DNA、10伊PCR buffer
5 滋L、2. 5 mmol·L-1 dNTPs 2 滋L、10 滋mol·L-1 上下

游引物各 2 滋L 和 5 U·滋L-1 Ex Taq DNA 聚合酶 0. 4
滋L,用灭菌双蒸水补足至 50 滋L。 扩增程序为:95 益
预变性 5 min;94 益变性 30 s,54 益退火 40 s,72 益延

伸 2 min,共计 35 个循环;最后于 72 益延伸 10 min。
扩增反应结束后将获得的 PCR 产物用质量体积

分数 1% 琼脂糖凝胶进行电泳检测,以 DL2000 为

Marker;采用天根生化科技(北京)有限公司生产的
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DNA 纯化回收试剂盒进行产物回收,并将回收产物连

接到 pMD-18T 载体上,交送北京三博远志生物技术

有限公司测序。
1. 2. 2摇 GUS 融合表达载体的构建摇 利用 Gateway 技

术[13],分别以 pDNOR-207 和 pMDC163 为入门载体

和目的载体,构建 Xa21 基因启动子的 GUS 融合表达

载体。 PCR 验证采用 Xa21 基因启动子的特异扩增引

物,验证正确后转化到根癌农杆菌 EHA105 菌株中用

于水稻遗传转化。
1. 2. 3摇 水稻遗传转化及转基因植株的获得摇 以水稻

品种‘日本晴爷的成熟胚为受体材料,参照 Toki 等[14]

的方法进行愈伤组织的诱导和转化。 从获得的转基

因水稻植株中提取 DNA,利用潮霉素基因特异引物

HypF 和 HypR 进行 PCR 验证,其中,上游引物 HypF
序列为 5忆-ACACAGCCATCGGTCCAGAC-3忆,下游引

物 HypR 序列为 5忆 - ATCTTAGCCAGACGAGCGGG -
3忆。
1. 2. 4摇 GUS 检测与定量分析摇 根据潮霉素基因特异

引物对转基因水稻的 PCR 验证结果,收集阳性植株

的 T1 代种子;选择 T1 代种子分离比接近 3颐1 的株系

进行 Xa21 基因启动子驱动的 GUS 活性的组织染色

和定量分析。 参照 Jefferson[15] 的方法,对 T1 代转基

因水稻的根、茎和叶分别进行 GUS 组织化学染色分

析,GUS 染色液包含 0. 2 mol·L-1磷酸钠缓冲液(pH
7. 0)、0. 1 mol·L-1铁氰化钾、0. 1 mol·L-1亚铁氰化

钾、1. 0 mol·L-1乙二胺四乙酸二钠和质量体积分数

0. 1% X-Gluc。 取 T1 代转基因水稻的根、茎和叶,并
在不同发育时期(水稻 3 叶期、5 叶期和 8 至 9 叶期)
采集叶片,参照曾凡锁等[16] 的分光光度法测定 GUS
活性,以 1 min 内使 PNPG(4-硝基苯基-茁-D-吡喃半

乳糖苷)水解生成 1 nmol·L-1对硝基苯酚的酶量为 1
个酶活力单位。
1. 2. 5摇 对转基因植株的处理方法 摇 收获的 T1 代转

基因种子经潮霉素抗性筛选后进行培养,7 ~ 8 d 后将

正常萌发的绿色幼苗移栽至装有土壤的塑料花盆中,
待幼苗长到 4 至 5 叶期时分别进行各种处理,对照组

植株不进行任何处理,然后取样按照上述方法进行

GUS 定量分析。 机械损伤处理方法:用解剖刀在幼苗

叶片上切割数处 2 ~ 3 cm 伤口,12 h 后取叶片进行

GUS 活性测定。 干旱处理方法:停止浇水,48 h 后待

幼苗叶片出现微蔫状态时取叶片进行 GUS 活性测

定。 激素处理方法:分别用 500 滋mol·L-1 水杨酸

(SA)、100 滋mol·L-1脱落酸(ABA)和 100 滋mol·L-1

茉莉酸甲酯(MeJA)进行叶面喷洒,每株 10 mL,12 h
后取叶片进行 GUS 活性测定。
1. 3摇 数据处理

采用 Excel 2003 和 SPSS 10. 0 软件对实验数据进

行统计和处理;GUS 活性为 10 个单株的平均值。

2摇 结果和分析

2. 1摇 水稻 Xa21 基因启动子的克隆和序列分析

以水稻品种‘日本晴爷为实验材料,通过 PCR 扩

增得到 1 条长 1 982 bp 的片段(图 1),将该片段的测

序结果(图 2)与 GenBank 上报道的水稻品种‘日本

晴爷的序列进行比对,显示二者的序列同源性百分率

为 99. 7% 。 将获得的此片段序列登录至启动子顺式

元件预测网站 (http:椅bioinformatics. psb. ugent. be /
webtools / plantcare / html / )进行分析[17],结果表明:除
了启动子的基本元件(TATA-box 和 CAAT-box)外,
在该片段上还预测到一些逆境信号相关元件,如:
GCC-box(乙烯应答元件)、A-box (顺式调控元件)、
TC-rich repeats(逆境应答元件)、MBS(MYB 结合位

点)、LTR(低温应答元件)和 W-box(病原菌应答元

件),表明扩增获得的水稻 Xa21 基因启动子可能在外

界逆境胁迫时具有诱导能力。

M: Marker; 1: Xa21 gene promoter.

图 1摇 水稻品种‘日本晴爷Xa21 基因启动子的 PCR 扩增结果
Fig. 1摇 PCR amplification result of Xa21 gene promoter of cultivar
‘Nipponbare爷 of Oryza sativa L.

2. 2摇 在转基因水稻中 Xa21 基因启动子的表达特征

2. 2. 1摇 在不同器官中的表达特征摇 GUS 组织化学染

色分析结果表明(图 3):在 T1 代转基因水稻的根、茎
和叶中都能检测到 GUS 活性,特别是在根尖的中柱

组织中GUS活性明显高于其他组织(图3-D) ,具有
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-1 982 AGAGTTGCTGCCCCTTGATCG A GCCGCCGCCTTCCCGTTCCCGTGGTGCTGCGACAGACTCGCCGCTGGCTCGCCGCTGCCTGCTCGAGT
GCC鄄box

-1 892 GCTGCACGGGCGGATCTATAGTACGTACTAGGACCGGTGTCAGGCGACACCGACGACTCTCGGTAAAAAGGTATAGCAAAACTGCTTATT
-1 802 CATATGTTATAACATCATGATCTAAGCATAATTAGTATACTATGACACCGTTAGACACGTTATGACACCAACGAATCGATTTTCTGGATC
-1 712 CGCCACAGTGCACGGGATTGGGATGGGAACGGCCGACGGACGCTGTGTGTTGGGCTAGCTAGGTGGGGTTGGGAGTTGGGACTAGGTAGG
-1 622 TTATTTTTGCCAGGGGTACAATAGTTCTTTTGCATTTTGTAACTCTTCTTCTTTTTCTTTCGAGATAATCCATTATATGCCATTAACTTT
-1 532 ATCGCACGTCTACGATTTGCCACTGACTTTGTCACGTTCTACAATATGCCATCGACTTTTGCTTAACTTCTACGATTTACCATCGCCGTC
-1 442 CGGTTAACCACCTTTAGTACTGTACAAATTTGTTGAAATGACCAAAATACCCCTATGACAAAAATATCCAAAATT TGGATAAAATTATCA

TC鄄rich repeats
-1 352 AAATATTATATTATAAACATAAGATTGTAAACATCCAAAAT T TGACCAAAAACTTGAAATATGATATTTCATAATTTTTATCCAAATTTT

W鄄box
-1 262 GAAACCTTTTCTCCCAGGGGTATTTTGGTCATTTCGATAAATTTGTACAGTACTAACGGAGACTAACC G GACGGCGATGGTAAATTGTAG

A鄄box
-1 172 AAGTTAAGCAAAAGTCGATGACATATCGTAGAACATGGTAAAGTCAGTGGCAAATCATAGACGTGTGACAAAGTCAGTGGTATATAATGG
-1 082 TTTCTCTCTTTTCTTTTTTTCTTTTTCTCTCAGAAATTTGGGCCCAGCTAATTTTTGCCAATGTTGTTGCAAGAACACAACAAGTGTATC
-992 AACCTCTCTTCTGTATTCCATCTGCCTTCTATGGGTGATTATTTACACATTTATATACAGGGATATACAAGAGGAAAATGCTTCGGTGCC
-902 CCTATCCTTACGATGTGCCTATGCGACTGGCCGGTGGGCCAGCCTTGGTCCTAGTGGTAACTTGATGGAGGACAGGAGAGCTGCCCCCGG
-812 CATGGGGGCATCGCTGTTCCCGGGGGACCTTGCTACTACCCGGGTAAAGGCATCCCCGGGTAATAGCATGCTCCGTCTAGCTGCCATCAA
-722 TAGTGTCAATGTTAGTTGGGGCGCGTAGTGCGCATTTATTCGCGCCCGCTAGCGCCTTGTTCTTGACTTGGCTTGCGCGAGCACATCGAG
-632 GCATAATTCACTCCGGCTAGCACATCGGGCTTTAGGGGCCCCTCGGAGCTCCGAAGCCCTTAGGTAGCCTCCGGAGCTCCCCTTCCGGAC

摇 -542 TCCGGGTACCC TT TCGGGCTTCGGAGCT CG GTCACTAGGTGTGTCACCGGAGCCCATGGCGCTGCGACCTCCCGGAGCTCTTCCGGAGCC
LTR MBS

摇 -452 GGTCGGCCGCCATCCGAAGCCTGCTTAGGTCTTGTTCCTCTCGCCCTCAATGAGATCCGTTTCTCTCGGATCCCCGGGGGCCTCCGGAGC
摇 -362 AGGGGGGCCAGCCGCGGACCGACATGGCCTTGATTCA CG GTCATCTCCTGGGGAGGATGGTTCTCGGAGCGCTGCAGCCCTTCGGAGGCT

MBS
摇 -272 AGCGTCCCTTGATCCGGAGATACTCCCCTAACACCTTCTTATTCAACCAAGCTAGGACCAATGACCATGACCCTTTTGGATATCAAGATG
摇 -182 ACCACAGGTTTAGATATCCTCTTAATCAGCCAACCGTTTTCCAGTCTGAAAATCAAGTG TGCCAACAAGTTGCGGACCAAGAATGTTGGT

CAAT鄄box
-92 GGTTGGTCAGGCTACATCACTTTTTCT TATATCTGTCTAAGTCCATGAGCTAAACCAAAAACATCTCTCGCTCTTGCTGTCTTAGCTTGC

TATA鄄box
-2 AC

GCC鄄box: 乙烯应答元件 Ethylene responsive element; TC鄄rich repeats: 逆境应答元件 Stress responsive element; W鄄box: 病原菌应答元件 Pathogen
responsive element; A鄄box: 顺式调控元件 Cis鄄acting regulatory element; LTR: 低温应答元件 Low temperature responsive element; MBS: MYB 结合位
点 MYB binding site; TATA鄄box, CAAT鄄box: 启动子基本元件 Basic elements of promoter.

图 2摇 水稻品种‘日本晴爷Xa21 基因启动子序列及其相关元件
Fig. 2摇 Sequence of Xa21 gene promoter of cultivar ‘Nipponbare爷 of Oryza sativa L. and its related elements

A: 根 Root; B: 茎 Stem; C: 叶 Leaf; D: 根尖 Root tip.

图 3摇 T1 代转基因水稻不同器官 GUS 活性的组织化学染色结果
Fig. 3摇 Histochemical staining result of GUS activity in different organs of T1 strain of transgenic rice (Oryza sativa L.)

31摇 第 4 期摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 摇 牟少亮, 等: 水稻 Xa21 基因启动子序列分析及其在不同条件下的表达特征



一定的组织表达特异性。 而 GUS 活性定量检测结果

显示(表 1):转基因水稻幼苗根的 GUS 活性是叶片的

2. 31 倍,且二者间的差异达到极显著水平(P<0. 01);
茎的 GUS 活性是叶片的 1. 93 倍,二者间的差异达到

显著水平(P<0. 05);根的 GUS 活性略高于茎,但二者

间的差异不显著(P>0. 05)。

表 1摇 T1 代转基因水稻不同器官中 GUS 活性比较(軍X依SD) 1)

Table 1摇 Comparison of GUS activity in different organs of T1 strain
of transgenic rice (Oryza sativa L.) (軍X依SD) 1)

摇 器官
摇 Organ

GUS 活性 / 滋mol·L-1·min-1·mg-1

GUS activity
摇 根 Root 3. 74依0. 60aA
摇 茎 Stem 3. 12依0. 42aAB
摇 叶 Leaf 1. 62依0. 27bB

摇 1)同列中不同的小写和大写字母分别表示在 0. 05 和 0. 01 水平上差
异显著 Different small letters and capitals in the same column indicate
the significant difference at 0. 05 and 0. 01 levels, respectively.

2. 2. 2摇 在不同发育时期的表达特征 摇 T1 代转基因

水稻 3 叶期、5 叶期和 8 至 9 叶期叶片的 GUS 活性见

表 2。 由表 2 可见:由 Xa21 基因启动子驱动的 GUS
活性受到水稻发育时期的影响;在 8 至 9 叶期叶片的

GUS 活性极显著高于 3 叶期(P<0. 01),是 3 叶期的

2. 68 倍;8 至 9 叶期叶片的 GUS 活性也显著高于 5 叶

期(P<0. 05),是 5 叶期的 2. 00 倍;而 5 叶期叶片的

GUS 活性略高于 3 叶期,但差异不显著(P>0. 05)。
表明随转基因水稻苗龄的增长,Xa21 基因启动子驱

动的 GUS 活性逐渐增加。

表 2摇 不同发育期 T1 代转基因水稻叶片中 GUS 活性比较(軍X依SD) 1)

Table 2摇 Comparison of GUS activity in leaf of T1 strain of transgenic
rice (Oryza sativa L.) at different developmental stages (軍X依SD) 1)

发育时期
Developmental stage

GUS 活性 / 滋mol·L-1·min-1·mg-1

GUS activity
3 叶期 3鄄leaf stage 0. 77依0. 16bB
5 叶期 5鄄leaf stage 1. 03依0. 15bAB
8 至 9 叶期 8鄄 to 9鄄leaf stage 2. 06依0. 40aA

摇 1)同列中不同的小写和大写字母分别表示在 0. 05 和 0. 01 水平上差
异显著 Different small letters and capitals in the same column indicate
the significant difference at 0. 05 and 0. 01 levels, respectively.

2. 2. 3 摇 在不同逆境及激素处理条件下的表达特征

通过 GUS 活性定量分析,在干旱、机械损伤以及不同

激素处理条件下 T1 代转基因水稻叶片中 GUS 的活

性见表 3。 由表 3 可见:机械损伤 12 h 后,转基因水

稻叶片中的 GUS 活性显著高于对照(P<0. 05),为对

照的 1. 24 倍;干旱处理 48 h 后,转基因水稻叶片中的

GUS 活性变化并不明显;用 100 滋mol·L-1 茉莉酸甲

酯处理 12 h 后,转基因水稻叶片中的 GUS 活性极显

著高于对照 (P < 0. 01),为对照的 1. 39 倍;经 500
滋mol·L-1水杨酸和 100 滋mol·L-1脱落酸处理 12 h
后,转基因水稻叶片中的 GUS 活性与对照差异不显

著。

表 3摇 在不同处理条件下 T1 代转基因水稻叶片中 GUS 活性比较(軍X依
SD)
Table 3摇 Comparison of GUS activity in leaf of T1 strain of transgenic
rice (Oryza sativa L.) under different treatments (軍X依SD)

处理
Treatment

GUS 活性 / 滋mol·L-1·min-1·mg-1

GUS activity
对照 CK 0. 88依0. 08
机械损伤 Mechanical damage 1. 09依0. 09*1)

干旱 Drought 0. 79依0. 15
水杨酸 Salicylic acid 0. 90依0. 07
茉莉酸甲酯 Methyl jasmonate 1. 22依0. 05**1)

脱落酸 Abscisic acid 0. 83依0. 23

摇 1)**: 对照与处理组间差异极显著 ( P < 0. 01 ) The extremely
significant difference between the control and treatment group ( P <
0. 01); *: 对照与处理组间差异显著(P<0. 05) The significant
difference between the control and treatment group (P<0. 05) .

3摇 讨论和结论

研究结果表明:从水稻品种‘日本晴爷中扩增得到

1 条长度为 1 982 bp 的片段,该片段与 GeneBank 中登

录的水稻品种‘日本晴爷Xa21 基因启动子序列的同源

性高达 99. 7% ,据此推断该序列为 Xa21 基因启动子。
通过顺式作用元件预测该序列包含有 GCC-box、A-
box、TC-rich repeats、MBS、LTR 和 W-box 等逆境信号

相关元件。 GUS 活性分析结果显示:该启动子在水稻

的根、茎和叶中均能表达,其中在根中的表达量最高,
特别是在根尖的中柱组织中集中表达;在不同发育时

期以及在不同的逆境和外源激素处理条件下,该启动

子均能表达,但表达量有明显差异,其中,8 至 9 叶期

表达量最高,机械损伤以及 100 滋mol·L-1 茉莉酸甲

酯处理均能促进该启动子的表达。
基因的结构、表达与其功能之间相互适应,这是

生物在长期进化过程中形成的一种重要的适应机制。
Century 等[10] 的研究结果表明:水稻不同发育时期

Xa21 基因的表达变化不显著,而且转基因植株对白

叶枯病和创伤处理不敏感,说明 Xa21 基因很可能是

在转录后水平进行调控;而 Park 等[11] 的研究结果则

表明:白叶枯病可以诱导水稻 Xa21 基因的表达,在幼

苗期和成苗期过量表达 Xa21 基因都可以增加水稻的
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抗病性。 造成上述研究结果不一致的原因可能是不

同研究者采用的 PCR 反应引物不同所致。 由于水稻

基因组中抗病基因家族很大,不同成员之间存在着序

列同源性,研究人员在设计引物时模板区域的选择有

一定差异,因此难以获得基因家族特定成员特异性表

达的数据。 启动子是基因表达调控的重要元件,启动

子的活性在很大程度上可以反映基因的表达情况,因
此通过分析基因启动子的表达特征推测基因的表达,
可以弥补上述研究的不足之处。 根据本研究结果,推
测水稻 Xa21 基因的表达明显受水稻发育时期的影

响,随着水稻苗龄的增长,Xa21 基因的表达水平逐渐

升高,说明在水稻不同发育期的抗性差异与 Xa21 的

表达密切关联。
水稻白叶枯病是一种细菌性病害,自然条件下从

寄主的伤口或自然开放的孔口(如水孔)侵入,进入木

质部后繁殖并转移到植株的全身,其危害主要发生在

叶片及叶鞘部位[5]。 Chen 等[18] 的研究结果表明:在
水稻根系中,Xa21 基因也能对白叶枯病病原菌产生

抗性。 本研究结果表明:Xa21 基因启动子驱动的

GUS 活性在水稻根尖的中柱区域表达量明显较高,这
与 Xa21 介导的白叶枯病抗性特征相吻合[18]。 茉莉

酸(JA)是植物体内重要的内源性信号分子,茉莉酸信

号途径参与了水稻对白叶枯病的抗病反应[19-20]。 在

本研究中,外源茉莉酸甲酯可以显著增强水稻中

Xa21 基因启动子驱动的 GUS 活性,也说明 Xa21 介导

的白叶枯病抗性依赖于茉莉酸信号通路。
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