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植物抗寒基因及 ICE-CBF-COR信号转导研究进展

田一粟， 姜　明， 张启宇
（中国农业大学烟台研究院，山东  烟台  264670）

摘　要：  包括冷胁迫和冻胁迫在内的低温逆境胁迫是造成农作物减产的主要因素之一。研究转录因子 CBF 调节的植物低

温应答途径对于揭示植物面对低温胁迫时的分子反应有重要意义。针对植物抗寒基因及 ICE-CBF-COR 信号通路的研究，

从植物抗寒基因、信号通路和激素与组蛋白调控等多个方面对当下植物抗寒基因的研究进展进行了综述，表明 ICE-CBF-

COR 是不同转录因子、调控因子、蛋白质、生理因子和其他操纵因子相互作用以增强冷胁迫的中心途径；同时也发现

ICE-CBF-COR 信号通路在针对植物生长发育、花期调节、保鲜贮藏和遗传育种等相关研究中同样起着至关重要的作用，

并对未来研究与发展的前景进行了展望，以期为植物抗寒基因的研究提供参考与理论支持，同时也为植物的生长发育、

花期调节、保鲜贮藏和遗传育种提供理论指导。
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Progress on Cold Resistance Genes and ICE-CBF-COR Signaling in Plants
TIAN Yisu，JIANG Ming，ZHANG Qiyu

（Yantai Institute of China Agricultural University，Yantai Shandong 264670，China）

Abstract：Low temperature stress，including cold stress and freezing stress，which is one of the main factors causing crop yield reduc-

tion．It is of great significance to study low temperature response pathway regulated by transcription factor CBF for revealing molecular

response of plants to low temperature stress．Research progress of plant cold resistance gene and ICE-CBF-COR signal pathway was re-

viewed from plant cold resistance gene，signal pathway，hormone and histone regulation and other aspects．Results showed that ICE-

CBF-COR was central pathway for interaction of different transcription factors，regulatory factors，proteins，physiological factors and

other manipulation factors to enhance cold stress．At the same time，it was also found that ICE-CBF-COR signal transduction pathway

also played a crucial role in plant growth and development，flowering period regulation，fresh storage，genetic breeding and other re-

lated research，and prospect of future research and development was prospected．It is expected to provide reference and theoretical sup-

port for research of plant cold resistance genes，and also provide theoretical guidance for plant growth and development，flowering peri-

od regulation，fresh storage，genetic breeding．
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0　引言

由于自然环境的恶化，天气变化无常，如出现异

常低温或者高温情况，给农作物的生产带来巨大的伤

害。受低温连阴雨极端天气的影响，2015 年安徽省近

万亩水稻减产绝收，造成巨大损失，暴露出农业靠天

吃饭的弱质性[1]。为了应对低温造成的减产影响，一

般是采取保温措施[2]。但这种解决办法比较被动，不

能从根本上应对低温。因此研究包括农作物在内的植

物抗寒基因有重要的意义，可以提高农作物的抗寒性，

从而降低低温减产的影响。国内外研究人员对此开展

了研究工作，取得了很多的成果。为了更全面地了解

植物抗寒基因，以及相关的研究进展，本研究对近几

年国内外植物抗寒基因、相关的信号通路及其调控因
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子等研究成果进行综述，以期为植物抗寒基因的研究

提供参考与理论支持，同时也为植物的生长发育、花

期调节、保鲜贮藏和遗传育种提供理论指导。 

1　植物抗寒性研究背景
 

1.1　植物低温胁迫信号转导

低温作为主要逆境因子之一，影响植物的生长及

地理分布，严重时会造成植物的死亡。冷胁迫和冻胁

迫也是造成农作物减产的主要因素之一。而当植物面

临非生物环境胁迫时， 植物体会产生一系列相应变化

来应对外界的不良环境。如在遇到低温和冷害时，植

物体内的低温信号响应通路会使植物发生一系列生理

生化变化，让植物体的生长减缓，从而有利于面对低

温胁迫时进行抵抗。

植物冷诱导基因（COR）是由冷胁迫调节的一类

基因，能在某些特定的条件 （低温、短日照等） 被激

活以产生冷调节蛋白，进而提高植物的抗寒性。研究

发现，COR 基因启动子区域中有与低温胁迫有关的脱

水响应性元件（DRE）的顺式作用元件（CRT），部

分 COR 基因依赖 C-环肽结合转录因子（CBF）激活，

即通过 ICE-CBF-COR 信号通路，使 CBF（ C-repeat
binding transcription factor／dehydrate responsive element
binding factor，DREB）与启动子区上的 CRT/DRE 顺式

作用元件特异性结合激活抗寒反应[3]。

C-环肽结合转录因子表达诱导剂 ICE（ inducer of
CBF expression）位于 CBF 冷响应通道上游，是冷诱导

基因之一，在冷胁迫或冻胁迫下，能够作为转录因子

与 CBF3 的启动子特异结合，诱导 CBF 的表达,从而提

高植物的耐寒性，而 CBF 基因是植物 CBF 抗冷途径的

枢纽，主要通过调控下游相关抗冷基因的表达，增强

抵御寒冷的能力。

由于依赖转录因子 CBF 调节的信号途径是当下调

控机理最为大家熟知的植物低温应答途径，因此也将

其作为重点关注的内容之一。

虽然目前对 ICE-CBF-COR 的作用效果与部分机制

的相关研究与解释已比较充分，但对于影响信号通路

的具有包括正向激活作用与反向抑制作用在内的不同

调节因子的作用，仍然还在很漫长的不断探索的过程

之中，而基于此的探索可以促进对转录水平和翻译后

水平上对 CBF 介导的冷信号通路的理解。 

1.2　ICE-CBF-COR信号通路

CBF 调节的信号途径是目前调控机理揭示最为清

楚的植物低温应答途径。低温信号通过激活转录因子，

调节下游冷反应基因（COR）的表达，从而启动植物

的抗寒反应。低温信号的转导也至少可通过依赖和不

依赖 CBF 两种途径实现。已经证实了使植物产生低温

抗性的主效途径是依赖 CBF 的冷信号转导通路，使得

ICE-CBF-COR 信号通路成为研究的热点之一[4]。 

1.3　组蛋白修饰为提高植物抗寒性提供可能

在染色质上的组蛋白尾有多种位点上的修饰，组

蛋白的 N 端尾部突出在 DNA 环流之外并表现为各种共

价修饰的底物，包括磷酸化、乙酰化、泛素化、ADP
核糖基化、生物素化和甲基化等[5]。组蛋白的修饰一

般不能单独地起作用，需要组蛋白尾部的不同修饰组

合共同调节，形成修饰的级联[6]。可作为一种重要的

表观遗传学标志。

组蛋白的磷酸化在 DNA 损伤、DNA 修复、DNA
复制和重组等基因的复制与修复上发挥着重要作用[7-8]。

而组蛋白的乙酰化与去乙酰化在真核生物调控转录的

起始和基因的延伸中起着重要的作用[7,9]。

组蛋白的甲基化是在赖氨酸和精氨酸上的共价修

饰作用，复合物中，往往通过组蛋白和相关 DNA 的共

价修饰来修饰染色质。不同位点甲基化及甲基化的不

同程度会引发不同的效应。在基因表达的激活、抑制

或者是延伸中都能够起到一定的作用。而对于相关基

因，任何修饰都不能单独地作为表达状态的指标[5,10-12]。

针对组蛋白修饰的研究已有许多显著的成果，作为重

要的表观遗传学标志，对其的深入研究有着重要意义。 

2　植物低温胁迫分子研究基础
 

2.1　冷响应基因控制植物抵御低温胁迫

越来越多的证据表明，大多数的冷胁迫耐受性是

在 CBF 的靶点，即 COR 基因影响下表达产生的。目前，

植物已经获得高度复杂的系统来应对寒冷的胁迫。为

了稳定植物细胞膜免受冻伤，部分植物会产生一系列

生理生化变化，如钙离子流入、细胞骨架重排、控制

冷反应基因转录、调节激素水平和反应、产生超氧化

物歧化酶（ROS）及重塑表观遗传修饰等方式[13-14]。 

2.2　植物低温胁迫下转录因子 

2.2.1　ICE 基因

ICE 基因属于螺旋−环−螺旋（bHLH）转录因子家

族，用以调控冷调控基因的表达，主要的分子功能是

与 CBF 基因的下游结合。

ICE 基因的同源物在小麦中已被鉴定为两种不同

的 CBF 表达诱导剂 TaICE41 和 TaICE87。在拟南芥中

过表达 TaICE41 或 TaICE87，能够增强其在冷适应下

耐低温的能力，与冷调节基因的表达较高有关。这也

表明了 ICE 同源物在冷胁迫响应中具有重要意义[15]。 

2.2.2　CBF 基因

CBF 基因是一类含激活增强子结合蛋白 2/乙烯反

应因子（AP2/ERF）结构域的转录因子，是由 3 个转录

激活子（CBF1-3）组成的，CBF 基因本身是由寒冷诱
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导的，存在于冷响应基因的启动子中，并诱导其转

录。其转录网络在拟南芥等植物的冷适应中起着关键

作用[16]。

在 CBF 家族中，关于不同转录激活子发挥的作用，

不同人有着不同的看法。研究表明，每个 CBF 转录因

子在冷适应中起重要且等效的作用[17-19]。CBF2 对 CBF1
和 CBF3 表达有负调节作用，CBF1 和 CBF3 的调控方

式与 CBF2 不同，CBF1 和 CBF3 并不参与调节其他 CBF
基因，而是通过激活相同的 CBF 靶基因子集来调节冷

适应[20]。通过 TaCBF14 和 TaCBF15 在大麦、小麦中

表达的试验发现，CBF 基因能够显著提高转基因植物

的耐寒性，是提高植物耐寒性的关键成分，一定程度

上也具有平衡耐寒性和植物生长的作用[21]。而因为

CBF 基因家族在染色体上的分布位置相近，具有较高

的同源性，所以诱导 CBF 基因过表达，虽然会提高转

基因植株的抗冻能力，但在一定程度上也会抑制其生长。 

2.2.3　COR 基因

COR 基因一般是指由冷调控基因编码的保护性物

质。COR 基因蛋白和蔗糖、甘氨酸、甜菜碱及脯氨酸

渗透液的积累，有助于在冷应激期间维持植物细胞中

膜和细胞器的完整性。包括渗透蛋白和低温保护蛋白

在内的这些保护物质的积累能够促进冷适应和耐冻性

的提高。

VOGEL J T 等[22] 在 2005 年首次发现了非 CBF 基

因蛋白调节的 COR 基因，并且发现拟南芥锌指蛋白

（ZAT12）转录因子能够调节 24 个 COR 基因，包括 9
个冷诱导基因和 15 个冷抑制基因。证明有部分 COR
基因的诱导与表达是不通过 CBF 作为媒介的途径实现

的。但不足之处是至今对非 CBF 介导的信号转导途径

的研究一直不够深入，仍有较大的研究空间。 

2.2.4　MYB 转录因子大家族

MYB（ V-myb  avian  myeloblastosis  viral  oncogene
homolog）转录因子大家族在植物的低温胁迫响应中也

发挥着相对重要的作用。研究人员将 MYB 转录因子从

耐低温的甘蔗中分离并转入到烟草，能够显著增强烟

草对低温胁迫的耐受性，跨膜螺旋结构蛋白 HHP 蛋白

的合成也可通过 MYB96 诱导，并与 CBF 基因上游调

控因子相结合，激活 CBF 途径，促使相关基因表达[23-24]。 

2.2.5　其他

参与植物低温应答调控的转录因子还有钙调蛋白

结合的转录激活子（CAMTA）、NAC（矮牵牛无顶端

分生组织 NAM、拟南芥结构域转录调节超家族蛋白

ATAF1、ATAF2 和杯状子叶基因（CUC2）、维管植

物锌指蛋白（VOZ）、WRKY 转录因子、锌指蛋白

（ZFP） 及乙烯不敏感 3（EIN3） 等。其中，WRKY
转录因子是极为重要的调控蛋白家族，也是 ABA 响应

信号网络中的关键节点[25]。 

3　基于 ICE-CBF-COR信号转导途径的分子

水平调控
 

3.1　ICE-CBF-COR信号通路

大量的试验发现，植物低温响应信号通路重要的

转录激活因子主要有 ICE1、ICE2、CBF1-3 和 MYB15，
而下游的 COR 基因家族、脱水素家族蛋白 ERD10、脱

水素家族蛋白 ERD14 及干燥反应蛋白 29A（RD29A）

等是该信号通路中重要的功能应答基因[26]。 

3.1.1　ICE 元件：CBF 分子信号监督者

ICE 基因在上游起作用，诱导和调节 c-重复序列结

合因子（CBF）的表达[27]。

ICE 基因编码冷信号通路上游的转录因子。ICE 的

bHLH 结合域可以与下游的冷调控基因发生特异性的相

互作用。ICE 携带保守的 bHLH 结合域，其在碱性区域

的氨基酸序列与其他 bHLH 蛋白高度相似。用于与下

游冷调控基因的特异性相互作用。其蛋白能够通过与

脱水响应性元件结合蛋白（CBF3/DREB1A）启动子中

的顺式元件结合，诱导 CBF/DREB1 调控因子发挥作

用[7,28]。 

3.1.2　CBF 元件：信号转导关键指挥官

CBF （CBF1、CBF2 和 CBF3）  属于 AP2/ERF 多

基因家族，可在植物的冷信号通路中被 ICE 激活。CBF
依赖型通路是目前研究的比较透彻的冷信号通路，主

要是依靠 ICE1-CBF-COR 途径实现[27,29]。CBF 依赖型

通路中，当植物在低温环境下时，CBF 上游的 ICE1 转

录因子会增加表达量，从而促进下游的 CBF 基因的转

录，随着 CBF 的增加又会促进下游的 COR 基因的表达。

而在大麦中通过过表达 TaCBF14/TaCBF15 能够增强大

麦中冷调控基因 HvCOR14b 的表达，增加耐寒性[21]。

这也说明 CBF 既能被 ICE 激活，同时又能够激活 COR
基因的表达，在信号通路中有着不可替代的关键作用。 

3.1.3　COR 元件：冷适应环节的重要执行者

CBF2 和 CBF3 通过调节不同的下游 COR 基因集，

在指导冷反应方面起着更重要的作用。超过 2/3 的 COR
基因由 2 个或 3 个 CBF 共同调节，主要参与细胞信号

转导和代谢过程；不到 1/3 的基因受 1 个 CBF 调控，

上调基因在冷相关非生物胁迫反应中得到富集[30]。

CBF 与 COR 基因启动子中的 CRT/DRE 序列结合，

可以在应对低温胁迫时直接进行转录激活[16]。COR 相

关基因只在受低温诱导后才能表达，抗寒能力也随之

出现和提高。在模式植物拟南芥低温胁迫试验中发现

了多个 COR 基因如 COR15a、COR78、COR47 等[31]。 

3.2　植物激素通过信号转导途径参与冷适应调节

一些研究也表明，ICE1-CBF-COR 转录级联可能在
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冷胁迫过程中整合如碳水化合物的积累、ROS 的清除

和整合的植物激素信号通路等应激反应通路，以促进

叶片耐冻性的改善。 

3.2.1　脱落酸：COR 正向诱导剂

脱落酸（ABA）是重要的植物激素，在植物适应

生物和非生物胁迫中起着重要的作用[32]。拟南芥中

ABA 缺陷突变体在诱导 COR 基因表达的过程中也出现

了部分问题，缺乏 ABA 时，植物在抗冻性方面也存在

有一些缺陷，表明了 ABA 作为一种植物激素参与了冷

信号传导过程并在其中发挥着一定的作用[33-34]。 

3.2.2　乙烯：CBF 转录激活因子

试验表明，过表达小麦乙烯响应因子同样也可以

激活 COR 基因，提高转基因拟南芥的耐冻性[35]。小麦

病原体诱导的乙烯反应因子 1（ERF1）能够通过激活

乙烯信号通路下游的冷调控基因和调节相关生理性状，

正向调控冷冻胁迫[36]。

乙烯不敏感（EIN3/EIL1）是乙烯信号通路中的关

键转录因子，而遗传研究表明，EIN3 直接与 CBF 启动

子中的 EIN3 结合位点（EBS）结合，并通过抑制拟南

芥中 CBF 基因的冷诱导表达，调节冷冻耐受性[37-38]。 

3.2.3　油菜素内酯：CBF 的正向调节剂

油菜素内酯受体通过 ICE1-CBF-COR 信号通路可

以正向调控番茄的耐寒性。油菜素内酯（BR）控制的

基本螺旋−环−螺旋转录因子 CESTA（CES）可有助于

控制 CBF 转录调节并调控 COR 基因表达[39]。

而油菜素内酯受体的过表达正向影响 ROS 清除系

统、光系统的光抑制及植物激素的生物合成和信号转

导。能够增加对低温胁迫的耐受性。影响转录因子、

冷调控蛋白和 ICE1-CBF-COR 信号通路基因的转录水

平，是 CBF 基因的正向调节剂[29]。 

3.3　DNA甲基化修饰低温胁迫信号的源头

目前，DNA 甲基化是研究的最清楚、最重要的一

种修饰方式。在植物克服低温胁迫过程中，DNA 甲基

化程度发挥了非常重要的作用[40]。

RAKEI A 等[41] 的试验表明，在冷应激期间，对鹰

嘴豆来说耐受基因型、易感基因型甲基化水平比去甲

基化相比更高。确定了在耐寒性中起重要作用的特定

DNA 序列，其可能的响应成分与植物中的冷胁迫相关。

这些都说明了 DNA 甲基化具有调节冷胁迫信号的能力。

但对于 DNA 的甲基化是如何被其他因子影响还存在着

一些疑问。

GARG R 等[42] 的研究也一定程度上填补了这一区

域的空白。证明在低温处理后不同类型的植物甲基化

结果也有所区别。DNA 甲基化控制 miRNA 参与植物

抗逆调节。这也说明了 miRNA 等表观遗传信息也能反

过来影响 DNA 甲基化。因此，针对包括转录后调节和

翻译后修饰在内的部分表观遗传信息的进一步研究也

或多或少地影响着 DNA 甲基化研究的进程。 

3.4　组蛋白修饰在信号转导中的重要作用

组蛋白修饰是一种重要的表观遗传学标志，在研

究和揭示植物深层次的抗寒机理有着不可忽视的重要

作用。 

3.4.1　转录后修饰

在 ICE-CBF-COR 信号通路中，ICE1 可以受到泛

素化介导的蛋白水解的负调控，激活转录后调控机制，

如前 mRNA 剪接、mRNA 输出和 miRNA 定向 mRNA
降解，这些也在冷应激反应中发挥重要作用[43]。通过

染色质重塑能够改变 COR 基因的转录活性，使其更容

易被转录。 

3.4.2　翻译后修饰

ICE1 的活性主要在蛋白水平上通过转录后和翻译

后修饰进行调控。在冷应激中调节 ICE-CBF 级联通路

中具有重要意义。翻译后修饰包括蛋白水解裂解，添

加磷酸基、乙酰基、甲基等官能团，在调节蛋白质活

性中构成重要作用[44]。

研究表明，CBF（CBF1、CBF2 和 CBF3） 虽然具

有相似的序列结构和结合特性，但由于它们在不同蛋

白序列上的几种修饰，具有不同的作用[7]。

目前针对植物翻译后修饰对 ICE-CBF-COR 信号通

路的影响主要从以下几个方面展开了相关研究。 

3.4.2.1　磷酸化修饰

磷酸化在植物的冷驯化过程中起着重要作用，是

一种可逆的蛋白质修饰，高度依赖于激酶和磷酸酶。

从理论上来说，磷酸化是 ICE 基因最重要的翻译

后修饰之一，并能够通过蛋白激酶超家族蛋白（OST1）
等转录因子多种方式的作用能够介导 ICE 和 CBF，调

节低温胁迫耐受性。实际上，近几年的研究表明，

OST1 可以磷酸化拟南芥和水稻中的 ICE1 以防止泛素

蛋白连接酶（HOS1）对 ICE1 的降解；OST1 也可以通

过 磷 酸 化与 CBF 基 因 结 合 的 底 物 碱 性 转 录 因 子

3（BTF3）来调控 CBF 基因的表达[44]。这些也为将来

深入探索翻译后修饰提供了研究基础。 

3.4.2.2　泛素化修饰

泛素化修饰作为翻译后修饰的重要环节，对植物

低温胁迫信号转导通路中 ICE 元件的协调有着不可忽

视的作用。

相关研究证明，E3 泛素连接酶能够通过与靶分子

相互作用，为泛素化反应提供支架，发挥最重要的作

用[45]。而冷调节基因受到 E3-泛素连接酶（多泛素化）

的影响，该连接酶调节它们的表达和冷胁迫耐受性。

HOS1 是一种环指 E3 泛素连接酶，在冷应激反应开始

时，通过介导 ICE1 的降解，参与冷胁迫的负反馈调控[46]。
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而 ICE-CBF 蛋白泛素化调控的周转率也可以提高植物

的低温胁迫耐受性[47]。由此表明部分泛素化修饰能够

通过调节编码冷信号通路上游的转录因子和一些冷响

应基因的诱导因子，从而使植物实现对低温胁迫的特

异性表达。 

3.5　环境因子影响信号元件表达 

3.5.1　生物钟调控作用

有学者指出，生物钟也在一定程度上影响CBF 和COR
基因的表达，如 COR27 和 COR28 作为夜间抑制因子

的作用，整合生物钟和植物冷胁迫反应[48]。FOWLER S G
等[49] 的试验说明冷诱导的 CBF1-3 的表达同样也受到

生物钟的调控。而针对生物钟的相关研究作为当下研

究的热点之一，不仅在植物成花诱导生理中有作用，

而且与光周期反应的外源节律耦合模式一同在植物的

逆境生理中发挥着不可或缺的调控作用。 

3.5.2　光质量调节能力

光照是植物生长发育的重要环境因子，而光质量

对于植物冷胁迫基因的表达有重要作用。如研究人员

发现光能够刺激 COR 15a 及其同源转录因子基因 CBF
的表达[50]。但对于不同波长的光，如红光和远红光的

相关研究仍不充分。在之后的研究中，有关试验表明，

红光（R）和远红光（FR）是通过冷处理诱导 CBF 表

达所必需的，低 R/FR 比显著促进了 CBF 的表达和振

荡，增强了植物的抗寒性[51]。这为今后进行相关抗寒

驯化，即通过改变植物生长环境的光质量来实现对植

物的定向改造提供了一种新的思路与新的可能。 

3.5.3　光周期影响因素

除了光质量以外，光周期也是影响植物抗寒性的

重要环境因子之一。研究表明，在短日照条件下植物

抗寒性增强，CBF 表达量也相对较高。而在长日照条

件下，植物色素相互作用因子 PIF4 和 PIF7 直接与

CBF 启动子结合并抑制其表达，从而降低了植物的冷

冻耐受性[52]。对包括光敏色素和内源节律信号调节下

的光周期的深入研究也将为继续探索植物抗寒机理留

下新的线索。 

4　结束语

近年来，针对冷信号的研究在植物的生长发育、

花期调节、保鲜贮藏和遗传育种中都起着至关重要的

作用。而推动当下相关基因功能探索，对今后诸如不

同植物冷胁迫条件下的育种工作、提高植物抗寒性、

部分园艺作物的低温保鲜和采后贮藏、延长观赏植物

的花期进行花期调控等方面的进一步发展，有着不可

或缺的影响。

随着基因测序技术、生物信息分析技术的发展与

蛋白互作网络技术、基因共表达分析技术的成熟，进

行相关基因功能探索、分析序列与作用位置的研究会

更轻松更快捷。如果能从大数据中快速提取出关键的

抗寒作用因子，再结合包括超表达、基因沉默、基因

编辑技术在内的基因功能核验技术与现代分子成像技

术，人们对植物抗寒机理的认识也将更加全面深入。

有了新的生理生化和分子生物学相关理论基础，相关

领域的研究也会有更明朗的前景。

尽管如此，冷胁迫的潜在分子机制，特别是在部

分常绿草本植物中，是不完整的，流程中的关键组件

也尚未完全确定。仍需要进一步分析详细的机制和其

他调控因子，以充分了解激素变化、温度变化、基因

转录翻译对 ICE、CBF 和 COR 表达的影响。

进一步识别其他分子的功能和信号通路、互作关

系等也具有一定的重要性和紧迫性。想要了解 ICE-
CBF-COR 途径，还需要进一步了解植物激素反应是在

何种植物中在怎样的条件下能够如何影响包括 ICE-
CBF-COR 在内及其他冷胁迫相关机制，以及充分了解

选择性剪接、染色质修饰和甲基化对 ICE、CBF 和

COR 基因转录和翻译的影响。

植物在遭遇非生物胁迫时产生的变化仍是一个复

杂而多变的过程，需要深入研究，对基因表达的检测

也大多仅仅集中在叶肉细胞相关的研究，对植物其他

细胞及组织冷胁迫基因表达情况的研究也相对较少。

单从一个角度去探讨植物的抗寒机理远远不够，需要

对逆境中植物不同细胞、不同组织发出的不同响应，

在植物细胞、生理特性和分子机理等研究基础上进行

研究，以分析寒冷胁迫下更深层次的机制。

进一步的研究可以尝试探索不同基因在面对低温

胁迫时的不同表达情况，以期建立起冷胁迫中不同反

应途径之间的相互作用网络，分析不同胁迫下分子变

化的异同点，进而实现对植物逆境生理研究更大程度

的飞跃。
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