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摘要：AP2/ERF (APETALA2/ethylene-responsive factor) 是植物中广泛存在的一类超大家族转录因子，含有 1～2 个约由

60 个 氨 基 酸 组 成 AP2/ERF 结 构 域 ， 根 据 AP2/ERF 结 构 域 的 数 量 及 结 合 序 列 可 以 将 其 分 为 5 个 亚 家 族 ：AP2

(APETALA2)、 ERF  (ethylene-responsive  factor)、 DREB  (dehydration-responsive  element-binding  protein)、 RAV  (related  to

ABI3/VP1) 和 Soloist。该家族转录因子在调控植物生长发育及响应逆境胁迫过程中发挥重要作用，本文重点介绍了近

年来 AP2/ERF 类转录因子参与植物花发育、果实发育、种子发育等生长发育过程以及调控植物对病原体、干旱和高

盐等逆境胁迫的响应过程等方面的研究进展，可为今后挖掘和利用该类转录因子基因提供参考。
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Abstract:  AP2/ERF  (APETALA2/ethylene-responsive  factor),  a  transcription  factor  superfamily,  is  widely  presented  in
plants,  which  contain  1-2  AP2/ERF  domains  consisting  of  approximately  60  amino  acids.  According  to  the  number  of
AP2/ERF  domains  and  the  binding  sequence,  AP2/ERF  can  be  divided  into  five  subfamilies:  AP2  (APETALA2),  ERF
(ethylene-responsive  factor),  DREB  (dehydration-responsive  element-binding  protein),  RAV  (related  to  ABI3/VP1),  and
Soloist. This transcription factor family plays important roles in the regulation of plant growth and development as well as
the  response  of  plants  to  stress,  including  floral  development,  fruit  and  seed  maturation,  pathogen  defense,  drought  and
salinity responses,  and so on. This review summarizes the recent research progress concerning the structure,  classification,
and biological function of the AP2/ERF transcription factor.
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转录因子 (transcription factor)是能与真核基因

启动子区域中的顺式作用元件发生特异性结合，

从而调控目的基因表达的蛋白质分子
[1]
。植物的生

长发育过程及对外界环境变化的响应过程一般由

多个基因调控，通过一系列信号传导激活转录因

子，使其与相应的顺式作用元件结合，激活 RNA
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聚合酶Ⅱ转录复合物，从而启动相应功能基因的转

录表达，调节植物的生长发育过程及免疫防御应

答
[2]
。转录因子一般由 DNA结合域 (DNA-binding

domain)、 转 录 调 控 域 (transcription-regulation
domain)、寡聚化位点 (oligomerization site)和核定位

信号区 (nuclear  localization  signal)等功能域组成。

根据其保守 DNA结合域的特点，转录因子可分为

AP2/ERF、 bHLH、 bZIP、 MYB、 WRKY和 NAC
等家族

[3]
。

AP2/ERF是植物中广泛存在的一类转录因子超

家族，该家族蛋白含有 AP2/ERF结构域，具有 DNA
结合功能，与植物的生长发育及逆境胁迫响应密

切相关
[4]
。20世纪 90年代， Jofuku等 [5]

从模式植

物拟南芥 (Arabidopsis  thaliana)中分离出首个 AP2
转录因子，其含有两个与 DNA结合的 AP2/ERF结

构域，与花发育密切相关。随后 Ohme-takagi和
Shinshi[6] 从烟草 (Nicotiana tabacum)中分离出了含

有保守 ERF结构域的乙烯响应元件结合蛋白

(ERF)，它可以与乙烯响应元件 GCC-box结合。此

后，从玉米 (Zea mays)[7]、水稻 (Oryza sativa)[8] 等植

物中相继发现大量具有相同 AP2/ERF结构域的同

源蛋白。总之，AP2/ERF类转录因子在调控高等植

物生长发育和响应逆境胁迫过程中的功能不断被

发现，其已成为研究者关注的热点。本文将从结

构、分类、生长发育调控及胁迫应答等多方面对

近年来有关 AP2/ERF类转录因子的最新研究进展

进行概述，以期为相关研究提供参考。

1    植物 AP2/ERF 类转录因子概述

1.1    AP2/ERF 类转录因子的结构特点

AP2/ERF转录因子由 DNA结合域、转录调控

域、寡聚化位点和核定位信号区 4个主要的功能域

构成，区别于其他转录因子的是该家族成员均含

有一个或多个 AP2/ERF结构域
[4]
。该结构域由约

含 60个氨基酸的高度保守氨基酸序列组成，能够

识别并结合 DNA，每个 AP2/ERF结合域含有两段

保守的氨基酸序列，分别为 YRG元件和 RADY元

件，YRG是由 19～22个氨基酸残基组成的极碱性

元件，含有保守的 YRG氨基酸基序，该区域含有

3个 β-折叠，对识别各类顺式作用元件起着很重要

的作用，其中位于第 2个 β-折叠中的第 14位和第

19位的两个氨基酸残基的差异，决定这类转录因

子与不同顺式作用元件的特异结合；RAYD元件含

有 42～43个氨基酸残基，其中包含 18个氨基酸残

基组成的高度保守的核心序列，可形成 1个两亲

性 α-螺旋，参与 AP2/ERF转录因子与其他转录因

子或 DNA的相互作用
[9]
。

1.2    AP2/ERF 类转录因子的分类

根据 AP2/ERF类转录因子结构域的数量及结

合序列，可以将 AP2/ERF类转录因子分为 5个亚

家族：AP2、ERF、DREB、RAV和 Soloist[10]。AP2
亚家族含有两个相似度很高且串联重复出现的

AP2/ERF结构域，根据重复的 AP2/ERF结构域及

核定位序列可将该亚家族进一步分为 AP2和 ANT；
ERF及 DREB亚家族仅含有 1个 AP2/ERF结构域，

其区别在于该结构域保守序列的氨基酸残基不

同，ERF亚家族第 14位和第 19位分别是丙氨酸和

天冬氨酸，DREB亚家族第 14位和第 19位分别是

缬氨酸和谷氨酸，ERF和 DREB亚家族分别又可继

续细分为 6个亚组 B1-B6和 A1-A6；RAV亚家族含

有 1个 AP2/ERF结构域和 1个 B3结构域，AP2结
构域位于 C末端，B3结构域位于 N末端；Soloist
亚家族也包含 1个 AP2/ERF结构域，但它的氨基

酸基序和基因结构与其他亚家族的转录因子存

在很大差异，且该类转录因子数量较少，目前对

Soloist亚家族转录因子的研究很少
[9-11]

。不同植物

中 AP2/ERF转录因子各亚族成员个数不同，根据

目前已完成的对拟南芥、水稻、玉米等植物的全

基因组测序，可汇总出以下植物 AP2/ERF转录因

子各亚族的转录因子数量 (表 1)。

2    AP2/ERF 类转录因子在植物生长发育中
的作用

2.1    AP2/ERF 类转录因子参与植物花发育

AP2/ERF家族中的 AP2亚家族基因是植物花发

育中的一类重要参与因子 (表 2)，在拟南芥中，

AP2同源基因在植物花发育过程中起着关键的调控

作用：促进花分生组织的建立，调节花器官的发

育，调控花发育相关基因的表达
[25]

。AP2 在花发育

初期能够促进花分生组织的建立，与 3个花分生组
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织决定基因 APETALA1 (AP1)、CAULIFLOWER (CAL)

和 LEAFY (LFY)共同作用来决定花分生组织属性，

进而启动花的分化
[26-28]

。AP2还能调节花器官的发

育，Coen等 [29]
基于对拟南芥的研究，首次提出调

控拟南芥花发育的 ABC模型，随后对矮牵牛

(Petunia hybrida)及拟南芥的研究将该模型补充完

 
表 1   不同物种中 AP2/ERF 转录因子的分类及数量

Table 1   Classification and quantity of AP2/ERF transcription factors in different species

物种 Species             AP2 ERF DREB RAV Soloist 总计 Sum

　拟南芥 Arabidopsis thaliana 18    65  57  6  1  147 

　水稻 Oryza sativa 26    79  52  7  0  164 

　玉米 Zea mays 31    84  49  2  1  167 

　小麦 Triticum aestivum   9    47  57  3  1  117 

　大麦 Hordeum vulgare   8    22  18  4  1    53 

　杨树 Populus alba 26    91  77  5  1  200 

　葡萄 Vitis vinifera 18    73  36  4  1  132 

　苹果 Malus pumila   5    33  18  2  0    58 

　马铃薯 Solanum tuberosum 49  136  58  2  1  246 

　番茄 Solanum lycopersicum 42  100  44  3  1  190 

　小立碗藓 Physcomitrella patens 22    81  76  2  2  183 

 
表 2   不同物种中 AP2/ERF 转录因子在植物生长发育中的作用

Table 2   Function of AP2/ERF transcription factors regarding the growth and development of different plant species

基因名称
Gene name

基因来源
Gene source

作用
Function

参考文献
Reference

AP2
拟南芥
Arabidopsis thaliana

直接参与花发育并调控其他与花发育相关基因表达
Directly participates in floral development and regulates the
expression of genes related to floral development

[12-13]

TEM1
拟南芥
Arabidopsis thaliana

负调控花发育
Negatively regulates floral development [14]

DRNL
拟南芥
Arabidopsis thaliana

参与雌蕊发育
Participates in pistil development [15]

SlAP2a
番茄
Solanum lycopersicum

负调控番茄果实成熟
Negatively regulates the ripening of tomato fruit [16]

LeERF2
番茄
Lycopersicum esculentum

诱导乙烯合成，促进番茄果实成熟
Induces ethylene synthesis and promotes tomato ripening [17]

DkERF
柿
Diospyros kaki

参与柿果实脱涩
Participates in persimmon fruit deastringency [18]

EjAP2-1
枇杷
Eriobotrya japonica

负调控枇杷冷害木质化
Negatively regulates loquat lignification induced by chilling
injury

[19]

AP2
拟南芥
Arabidopsis thaliana

参与种子发育，影响种子质量
Participates in seed development and affects seed quality [20-21]

ABI4
拟南芥
Arabidopsis thaliana

参与种子萌发
Participates in seed germination [22]

GmSGR
大豆
Glycine max

参与种子萌发
Participates in seed germination [23]

LkAP2L2
日本落叶松
Larix kaempferi

影响种子产量
Affects seed yield [24]
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善为 ABCDE模型。该模型认为花器官的发育由

A、B、C、D、E五类同源异性基因协同调控，花

器官自外至内由四轮结构组成：萼片、花瓣、雄

蕊和心皮，其中 A和 E调控萼片的发育，A、B和

E调控花瓣的发育，B、C和 E调控雄蕊的发育，

C和 E调控心皮的发育，D和 E调控胚珠的发育；

在这 5类基因中，AP2属于 A类基因，参与调控萼

片及花瓣的发育
[12-13]

。近期研究表明，AP2/ERF类

转录因子能够参与雌蕊的发育，ERF亚家族转录因

子 DRNL 功能丧失影响拟南芥雌蕊的发育，导致雌

蕊形态发生改变，且绝大多数受精卵无法正常发

育成果实
[15]

。此外，AP2还直接或间接调控花发育

过程中其他基因的表达，成花素基因 (Flowering
locus T, FT)是通过光周期途径决定植物开花时间的

关键基因，FT 基因的表达可促进植物提前开花，

RAV类转录因子 TEM1 在拟南芥叶中表达，该基

因能够通过直接与 FT 基因 5′ 端非翻译区基因位点

结合来抑制植物开花
[14]

。研究表明，拟南芥 AP2
基因具有双重功能，除促进花器官发育外，还可

作为开花时间的负调控因子，通过抑制成花关键

基因 SUPPRESSOR OF OVEREXPRESSION OF CO 1
(SOC1)和 AGAMOUS (AG)的表达并与 miR172 基因

结合来抑制开花
[30]

。

2.2    AP2/ERF 类转录因子参与果实的成熟

AP2/ERF类转录因子参与植物果实发育，与果

实的颜色、风味和成熟均密切相关 (表 2)。SlAP2a
是调控番茄 (Solanum lycopersicum)果实成熟的一个

负调控因子，通过 RNAi抑制 SlAP2a 的表达，促

进了乙烯 (ethylene,  ETH)的合成，使番茄提前成

熟，该基因还会影响番茄类胡萝卜素的积累，使

果实成熟后呈现橙红色
[16]

。此外，AP2/ERF类转录

因子中的 ERF亚家族是乙烯响应因子，位于乙烯

信号转导途径的下游，能够调节乙烯合成，促进

果实成熟
[31]

。Zhang等[17]
研究表明，乙烯能够诱导

番 茄 (Lycopersicon  esculentum)  LeERF2 基 因 的 表

达，过表达 LeERF2 的转基因番茄植株的乙烯合成

量显著增加，而导入反义 LeERF2 基因的转基因番

茄植株乙烯合成量显著降低，说明 ERF 基因参与

番茄乙烯合成的反馈调节。AP2/ERF类转录因子还

参与柿 (Diospyros kaki)的果实脱涩，成熟的柿果实

由于可溶性单宁含量较高，涩味重口感不好，需

进行人工脱涩，而 DkERF 转录因子可激活脱涩关

键基因 DkADH 和 DkPDC 的表达，促进乙醛的合

成，进而使可溶性单宁与乙醛结合形成不溶性单

宁，实现果实脱涩
[18]

。枇杷 (Eriobotrya japonica)果
实在采后冷藏过程中极易发生木质化，严重影响

果实品质，枇杷 EjAP2-1 可抑制木质素合成结构基

因 Ej4CL1 启动子活性，并通过与 EjMYB1/2 互作，抑

制 EjMYB1 对木质素合成的激活效应，增强 EjMYB2
的抑制效应，从而负调控枇杷冷害木质化现象

[19]
。

2.3    AP2/ERF 类转录因子参与调控植物种子发

育及萌发

种子大小与质量是决定其萌发与幼苗存活的

关键因素，AP2/ERF类转录因子同样参与植物种

子发育 (表 2)。Jofuku等 [20]
发现缺失 AP2 基因的拟

南芥突变体种子由于缺少一种特殊的表皮细胞，

导致突变体种皮不规则，此外突变体还表现出种

子大小、重量、蛋白质总含量及含油量显著高于

野生型，推测 AP2 基因可能通过影响胚乳及孢子

母细胞从而影响种子质量。Ohto等 [21]
研究发现，

拟南芥 ap2 突变体在种子变大的同时，种子内己糖

与蔗糖的比例也发生改变，因此 AP2 基因也可能

通过参与调控糖代谢进而影响种子发育。脱落酸

(abscisic acid,  ABA)是植物体内一种多功能激素，

能够促进种子休眠，从而对种子萌发起抑制作

用，用一定浓度 ABA平板对拟南芥突变体进行筛

选，得到 ABA不敏感突变体 abi4，该突变体缺少

1个 AP2类转录因子基因 ABI4，在野生型无法正

常萌发的ABA浓度下，该突变体能够正常萌发
[22, 32]

；

从大豆 (Glycine max)中鉴定出 1个参与种子萌发的

AP2类转录因子 GmSGR，将该基因在拟南芥中超

表达，发现在高浓度的 ABA条件下，转基因种子

的萌发率均高于对照组
[23]

，说明 ABI4 和 GmSGR
能够通过对 ABA浓度的响应从而调控拟南芥种子

的萌发过程。AP2/ERF同样能够调控木本植物的种

子发育，将日本落叶松 (Larix  kaempferi) LkAP2L2
在拟南芥中过表达，转基因植株角果长度减少一

半，每个角果中种子数量不超过 4粒，还表现出雄

蕊变短的现象，推测 LkAP2L2 可能通过影响植物

花发育进而影响种子产量
[24]

。
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3    AP2/ERF 类转录因子在植物响应逆境胁
迫中的作用

植物在生长发育过程中会遭受多种生物或非

生物胁迫，在应对各种逆境胁迫的过程中，植物

已进化出一系列较为系统的防御机制，这些防御

机制涉及多种信号途径，包括脱落酸、茉莉酸

(jasmonate, JA)、乙烯、水杨酸 (salicylic acid, SA)等
信号通路，转录因子在这些信号途径中起着激

活或抑制防御基因表达的关键作用，此外转录因

子还能够调节不同信号通路间的相互作用，使植

物更好地适应逆境环境，提高植物抗性，部分 AP2/
ERF类转录因子家族成员便在其中发挥重要作用

[33]

(表 3)。

3.1    AP2/ERF 类转录因子对生物胁迫的响应

植物 AP2/ERF类转录因子通常能够激活一些

下游响应生物胁迫的抗逆相关功能基因的表达，

从而在植物抵御细菌、真菌、病毒等各种生物胁

迫中发挥作用，提高植株抗病性
[11, 50]

。过表达烟

草 ERF亚家族转录因子 OPBP1，能够提高烟草对

丁香假单胞菌及寄生疫霉菌的抗性
[34]

；将该基因在

水稻中外源表达，同样能够提高水稻对稻瘟病菌

和纹枯病菌的抗性，且该基因通过诱导烟草与水

稻中一些抗病相关基因的表达来提高其抗病性
[51]

。

AP2/ERF类转录因子也与植物抗病信号传导有关，

茉莉酸和乙烯信号传导途径能够在植物对病原体

的防御反应中激活特定的防御基因表达，拟南芥

ERF亚族转录因子 ORA59 在茉莉酸和乙烯信号转

导途径中发挥作用，ORA59 基因受茉莉酸和乙烯

的协同诱导，过表达 ORA59 使转基因拟南芥对灰

霉病的抗性提高，而其 RNAi植株则表现出抗性下

降的特征；PDF1.2 为茉莉酸或乙烯特异性诱导的

防御标记基因，ORA59 能够正向调控 PDF1.2 在拟

南芥中的表达，表明 ORA59 可能在茉莉酸与乙烯

信号转导途径的交叉处起正调控作用
[35]

。水稻

OsERF922 受 ABA及稻瘟病菌诱导，通过 RNAi抑
制该基因表达能够增强水稻对稻瘟病菌的抗性，

同时 PR、PAL 等与水稻抗病相关基因的表达量显

著增加，且植株体内 ABA含量降低；而过表达该

基因使水稻表现出对该病的易感性，组织中 ABA
含量也相应升高，表明 OsERF922 能够通过调节

ABA含量对水稻抗病性进行负调节
[36]

。CRFs同样

属于 ERF亚族，是一类重要的细胞分裂素响应因

子，同时也参与对多种胁迫过程的响应，拟南芥

CRF5 在被丁香假单胞菌番茄变种 (Pst DC3000)侵
染 1 h后诱导表达，酵母单杂交结果显示，CRF5 C
端的酸性区域起转录激活作用，该基因在转基

因拟南芥中过表达增强了拟南芥对病原体的抗

性，并激活大量含 GCC-box的病程相关蛋白 PR
(pathogenesis-related protein)基因表达，这表明 CRF5
可能作为转录激活因子参与植物的抗病过程

[37]
。

Soloist亚家族基因是 AP2/ERF家族的孤儿基因，

在大部分植物中只有 1个，水杨酸作为信号分子在

植物抗病反应中起重要作用，能够诱导植物对病

原体产生抗性反应，拟南芥 Soloist亚家族基因

APD1  (AT4G13040)在水杨酸防御信号途径中的

PAD4 基因下游发挥功能，正调控水杨酸的生物合

成从而提高拟南芥抗病性
[38]

。

3.2    AP2/ERF 类转录因子对非生物胁迫的响应

植物在生长发育过程中，经常会受到干旱、高

盐、低温等各种非生物环境胁迫，研究表明，

AP2/ERF类转录因子在植物抵御非生物胁迫过程中

发挥重要作用
[52-53]

。DREB是 AP2/ERF家族中的一

类重要的与非生物胁迫密切相关的转录因子，DREB
能够特异性结合 DRE/CRT顺式作用元件，激活下

游许多抗逆功能基因的表达，且不依赖 ABA信号

转导途径，从而提高植株对非生物胁迫的抗

性
[54-55]

。该亚家族中的大多数转录因子都受多种非

生物胁迫诱导，拟南芥 DREB1A 的表达受低温诱导，

而 DREB2A 受干旱、高盐和高温诱导
[39]

，此外，小

麦 (Triticum aestivum) TaDREB[40]
、水稻OsDREB1A[41]

、

棉 花 (Gossypium  herbaceum)  GhDBP33[42]
、 大 豆

GmDREB2[43]
和 菊 花 (Dendranthema  vestitum)

DvDREB2A[44]
基因均受干旱、高盐和低温诱导，水

稻 OsDREB1A 和大豆 GmDREB2 基因在拟南芥中过

表达均提高了转基因拟南芥对干旱和高盐胁迫的

抗性；此外，发现在烟草中过表达二色补血草

(Limonium  bicolor)  LbDREB 基因，在 CuSO4 胁迫

下，转基因植株的丙二醛 (malondialdehyde, MDA)
含量低于野生型，其相对生长速率、可溶性蛋

白、脯氨酸、K+/Na+均高于野生型，且铜锌超氧化

物歧化酶 (Cu/Zn superoxide dismutase,  Cu/Zn SOD)、
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表 3   不同物种中 AP2/ERF 转录因子在响应非生物胁迫中的作用

Table 3   Function of AP2/ERF transcription factors regarding the abiotic stress responses of different species

胁迫类型
Stress type

　基因名称
　Gene name

基因来源
Gene source

作用
Function

参考文献
Reference

生物胁迫
Biotic stress

OPBP1
烟草
Nicotiana tabacum

过表达提高烟草对稻瘟病菌及寄生疫霉菌的抗性
Overexpression improves the resistance of tobacco to
Magnaporthe oryzae and Rhizoctonia solani pathogens

[34]

ORA59
拟南芥
Arabidopsis thaliana

过表达提高拟南芥对灰霉病的抗性
Overexpression improves the resistance of Arabidopsis
to Botrytis cinerea

[35]

OsERF922
水稻
Oryza sativa

负调控水稻对稻瘟病菌的抗性
Negatively regulates the resistance of rice to
Magnaporthe oryzae

[36]

CRFs
拟南芥
Arabidopsis thaliana

过表达增强拟南芥对病原体的抗性
Overexpression enhances the resistance of Arabidopsis
thaliana to pathogens

[37]

APD1
拟南芥
Arabidopsis thaliana

正调控水杨酸的生物合成从而提高拟南芥抗病性
Improves the disease resistance of Arabidopsis by
positively regulating the biosynthesis of salicylic acid

[38]

非生物胁迫
Abiotic stress

DREB1A
拟南芥
Arabidopsis thaliana

过表达提高拟南芥对低温的耐受能力
Overexpression improves the tolerance of Arabidopsis
thaliana to low temperatures

[39]

DREB2A
拟南芥
Arabidopsis thaliana

过表达提高拟南芥对干旱和低温的耐受能力
Overexpression improves the tolerance of Arabidopsis
thaliana to drought and low temperatures

[39]

TaDREB
小麦
Triticum aestivum

受低温、高盐、干旱诱导
Induced by low temperatures, salinity, and drought [40]

OsDREB1A
水稻
Oryza sativa

过表达提高拟南芥的耐盐、抗旱性
Overexpression improves the salt tolerance and drought
resistance of Arabidopsis thaliana

[41]

GhDBP33
棉花
Gossypium herbaceum

受低温、高盐、干旱诱导
Induced by low temperatures, salinity, and drought [42]

GmDREB2
大豆
Glycine max

过表达提高拟南芥的耐盐、抗旱性
Overexpression improves the resistance of Arabidopsis
thaliana to salt tolerance and drought

[43]

DvDREB2A
菊花
Dendranthema vestitum

受高温、低温、高盐、干旱诱导
Induced by high and low temperatures, salinity, and
drought

[44]

LbDREB
二色补血草
Limonium bicolor

提高转基因烟草对铜胁迫的耐受性
Improves the tolerance of transgenic tobacco to copper
stress

[45]

AcDREB
四翅滨藜
Atriplex canescens

过表达提高拟南芥的耐盐、抗旱性
Overexpression improves the resistance of Arabidopsis
thaliana to salt tolerance and drought

未发表数据
Unpublished data

ERF1
拟南芥
Arabidopsis thaliana

过表达提高拟南芥对干旱、高盐和高温的抗性
Overexpression improves the resistance of Arabidopsis
thaliana to drought, salinity, and high temperatures

[46]

TSRF1
番茄
Solanum lycopersicum

提高转基因水稻对渗透胁迫及干旱胁迫的抗性
Improves the resistance of transgenic rice to osmotic and
drought stress

[47]

TaERF1
小麦

Triticum aestivum

过表达提高拟南芥对高温、低温、干旱耐受性

Overexpression improves the tolerance of Arabidopsis
thaliana to high temperatures, low temperatures, and
drought

[48]

CaPF1
辣椒
Capsicum annuum

提高转基因弗吉尼亚松对重金属胁迫及高温的耐受性
Improves the tolerance of transgenic Virginia pine to
heavy metal stress and high temperatures

[49]
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过氧化物酶 (peroxidases, PODs)、晚期胚胎富集蛋

白 (lipid transfer proteins, LTP)等应激相关蛋白的编

码基因在胁迫下较野生型表达上调，表明 LbDREB
可提高转基因植株对铜胁迫的耐受性

[45]
。笔者近

期的研究也表明，盐生植物四翅滨藜 (Atriplex
canescens)的 AcDREB转录因子编码基因受盐和干

旱处理的强烈诱导，且其超表达显著提升了拟南

芥的耐盐性和抗旱性。ERF亚族是另一类与非生物

胁迫相关的转录因子，研究表明，拟南芥 ERF1 基

因能够参与 JA、ET、ABA信号传导途径，激活抗

逆功能基因表达，与对照植株相比，过表达 ERF1
转基因拟南芥对干旱、高盐和高温的抗性均显著

提高，且转基因植株能够通过减小气孔孔径降低

叶片水分流失
[46]

。将番茄 TSRF1 基因转入水稻，

该基因能够诱导水稻 ABA合成相关基因 SDR 及脯

氨酸合成和光合作用相关基因的表达，从而增强

转基因水稻对渗透胁迫及干旱胁迫的抗性
[47]

。小

麦 TaERF1 基因受干旱诱导，该基因在拟南芥中过

表达，不但能够提高转基因植株的抗旱性，还提

高了转基因植株对高盐和低温的耐受性
[48]

。将辣

椒 (Capsicum annuum) CaPF1 基因转入弗吉尼亚松

(Pinus virginiana)发现，与对照相比，转基因植株

对重金属镉、铜、锌及高温的耐受性均显著增

强，且转基因植株中抗氧化酶抗坏血酸过氧化物

酶 (ascorbate  peroxidase,  APOX)，谷胱甘肽还原酶

(glutathione  reductase,  GR)和 SOD的活性也增强，

说明该基因在胁迫条件下能够通过调节抗氧化酶

活性来提高植物对逆境的耐受性
[49]

。

4    展望

AP2/ERF类转录因子在植物中分布广泛，在植

物生长发育和抵抗生物与非生物胁迫等过程中起

关键作用，目前对该家族基因已有较为深入的研

究，但还有许多问题亟待解决。该家族基因成员

较多，不同物种中功能不同，在模式植物及作物

中研究较为深入，但在其他具有优异抗逆性的荒

漠植物中研究较少，今后可加强对这类植物的研

究；此外，AP2/ERF家族转录因子功能复杂，能够

同时调控多个抗逆功能基因的表达，参与不同的

信号转导途径，对于该家族基因具体如何调控下

游基因表达，如何参与各种信号通路，还需进一

步研究。培育高产兼具优良抗性的作物和牧草是

当今社会亟待解决的问题，植物的抗性由多基因

控制， AP2/ERF家族转录因子尤其是 DREB与

ERF亚族，能够同时参与植物对多种逆境胁迫的响

应，研究表明，将这两个家族的基因在植物中过

表达，可以同时提高转基因植株对低温、干旱和

高盐等逆境胁迫的耐受性，这为通过基因工程培

育优良抗逆作物和牧草品种提供了新思路，但是

该类研究目前大多集中于拟南芥和水稻等模式植

物中，因此有必要深入挖掘荒漠野生物种中该类

基因的功能研究，为今后培育抗逆性强的作物品

种奠定基础，并加强其在实际生产中的应用研究。
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