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摘 要:非生物胁迫对作物的生产和可持续发展构成严重威胁。探究作物抗逆分子机制和挖掘优良抗逆遗传基因,对粮食

安全和农业生产十分重要。青稞作为重要的粮食作物,展现出独特的抗逆性优势,其野生近缘种拥有丰富的遗传资源,挖掘

利用这些抗性资源可以增强作物对非生物胁迫的耐受性。结合植物对非生物胁迫(如干旱、洪涝、盐分、低温和高温等)的抗

逆分子机制,综述了青稞在非生物逆境下的抗逆基因功能和抗逆机制研究进展。深入研究青稞的抗逆机制和挖掘抗逆基

因,将有助于指导育种工作,提升作物的抗逆能力,以迎接气候变化带来的农业生产挑战。同时,利用青稞的遗传资源也可

以为其他作物的抗逆育种提供重要借鉴和启示。
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Abstract:Abioticstressesseverelyhindercropproductionandsustainabledevelopment.Exploringthemolecularmechanismsofcropstress
resistanceandminingelitestress-resistantgenesareofgreatsignificanceforfoodsecurityandagriculturalproduction.Asanimportantfood

crop,hullessbarleyexhibitsuniqueadvantagesinstressresistance,anditswildrelativespossessabundantgeneticresourcesthatcanenhance

croptolerancetoabioticstresses.Combinedwiththemolecularmechanismsofplantresistancetoabioticstresses(drought,flood,salinity,

lowtemperatureandhightemperature),thispaperreviewstheresearchprogressonthefunctionsofstress-resistantgenesandstressresist-

ancemechanismsofhullessbarleyunderabioticstresses.Furtherstudiesonthestressresistancemechanismsandminingofstress-resistant

genesofhullessbarleywillhelpguidebreedingpracticesandimprovecropstressresistancetomeetthechallengesofagriculturalproduction

broughtbyclimatechange.Meanwhile,thegeneticresourcesofhullessbarleycanalsoprovideimportantreferencesforstressresistance

breedingofothercrops.
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  近年来,气候变化导致全球气温升高、极端

天气频发、海平面上升及沿海地区洪水泛滥等气

候问题加剧[1],这些气候变化加剧了非生物胁迫

对农作物生产的影响[2]。因此研究环境压力对

谷物生产的影响变得愈发重要。同时,由于全球

人口持续增长和气候变化的不利影响,对优良作

物育种需求也日益增加,需要充分利用驯化植物

的基因资源来提高农作物产量。
青稞(HordeumvulgareL.var.nudum)是高

原农业生产中最早驯化的作物之一[3]。青稞从
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野生亲本 H.spontaneum 自然杂交驯化而来,驯
化青稞的野生近缘种拥有优良的遗传资源,可以

提高对非生物胁迫(如高温、盐和干旱等)的耐受

性[4],这些遗传资源很容易与驯化作物杂交,并
广泛用于育种[5]。青稞在抗逆性方面具有高度

的遗传多样性,是研究发育和适应性特性遗传学

的绝佳模式谷类作物[5]。本综述重点关注非生

物胁迫(干旱、洪涝、盐分、温度)对青稞的影响及

青稞的抗逆机制,深入了解青稞在分子水平上的

抗逆反应机制,旨在为作物遗传改良提供理论基

础和实践指导。

1 干旱

全球气候变化增加了干旱事件的频率和强

度[6]。缺水限制了植物的生长、发育和繁殖,阻
碍了遗传潜力的充分发挥[7]。这种限制导致栽

培物种产量损失严重,从而严重影响粮食生产。
植物响应干旱胁迫的策略分为逃避策略、回避策

略和耐受策略[8]。为了抵御严重干旱,青稞幼苗

采取地上部分提前枯萎的避旱策略;为了抵御中

度干旱,青稞采用在干旱胁迫下保持生长的耐受

策略[9]。在干旱条件下,为了进行渗透调节,青
稞主动积累溶质,例如脯氨酸和水溶性碳水化合

物,以降低细胞的渗透势[10]。

1.1 ABA相关途径

在 缺 水 条 件 下 会 导 致 脱 落 酸 (Abscisic
Acid,ABA)的产生,ABA能有效保护植物免受

干旱胁 迫,ABA 通 过 转 录 因 子 和 启 动 子 中 的

ABA响应顺式元件,控制下游基因的表达,从而

建立保护机制[11]。Zeng等[12]发现许多干旱诱

导上调表达的基因与 ABA生物合成或代谢有

关,比如编码9-顺式环氧类胡萝卜素双加氧酶

(9-cis-epoxycarotenoiddioxygenase,NCED)的

基因。其他参与ABA诱导信号传导的因子包括

ABA受体的吡巴菌素抗性/调节组分(Pyrabatin
Riesistance/PyrabatinRiesistance1-Llike/Regu-
laroly Componentof ABA Receptors,PYR/

PYL/RCAR蛋白)以及下游效应蛋白,如蔗糖非

发酵-1(SucroseNon-Fermenting1,SNF1)相关

激酶。Fan等[13]在青稞的5H 染色体上鉴定了

一个 数 量 性 状 基 因 座(Quantitativetraitloci,

QTL),NCED 可能是该 QTL最有可能的候选

基因。Wang等[14]对野生大麦种群的基因组进

行了广泛分析,并将其与干旱反应进行对比,以
揭示适应性进化的特征。他们观察到耐受群体

具有更高的遗传多样性,并发现与干旱相关的关

键基因中存在高比例的单核苷酸和插入/缺失变

异,包括 一 些 参 与 ABA 生 物 合 成(细 胞 色 素

P450)或信号转导(PYL2受体、SNF1)的基因。

1.2 氧化损伤

非生物胁迫(包含干旱胁迫)通常会导致活

性氧(ReactiveOxygenSpecies,ROS)的增加,

ROS具有高活性和毒性,会对蛋白质、脂质、碳
水化 合 物 和 DNA 造 成 损 害 从 而 导 致 氧 化 损

伤[15]。ROS暴发会导致细胞膜、细胞器的过氧

化反应,同时激活或失活、降解核酸酶[16]。细胞

膜稳定性的下降程度可以反映ROS引起的脂质

过氧化的程度[17]。

Chmielewska等[18]报道了抗旱性不同的两

个大麦品种在水分胁迫后的蛋白组和代谢组变

化,发现干旱敏感品种中的α-生育酚、谷胱甘肽

和抗坏血酸水平较高。Gudys等[19]定位了大麦

干旱响应的QTL区域,并确定了与α-生育酚和

γ-生育三烯酚含量相关的 QTL。Templer等[20]

进行了全基因组关联分析(Genome-WideAsso-
ciationStudies,GWAS),并揭示了γ-生育酚和谷

胱甘肽含量的代谢数量性状基因座(Metabolic
quantitativetraitslocus,mQTL)。这些 mQTL
与应激保护密切相关,并与抗氧化剂代谢物合成

酶尿 黑 酸 植 酸 转 移 酶(Homogentisatephytyl-
transferase,HPT)和谷胱甘肽合酶(Glutathione
Synthase,GS),以及氧化还原稳态中另一种关键

酶替代氧化酶的编码基因共定位。在抗旱型野

生大麦中,该替代氧化酶编码基因被干旱诱导上

调表达[21]。与干旱敏感的大麦相比,抗旱型大麦

中的谷胱甘肽还原酶更丰富,从而促进还原型谷

胱甘肽的再生。Zhang等[22]定位了与干旱胁迫

下过氧化物酶和过氧化氢酶活性相关的 QTL,
并鉴定了6个编码过氧化物酶的基因。

脯氨酸含量增加是大多数谷物在干旱胁迫

后的共同特征之一[23],在缺水条件下可以明显观

察到植物叶片和表皮组织中脯氨酸含量增加[24]。
但是近期的研究表明,青稞在胁迫下脯氨酸的积

累不一定与干旱或盐的耐受性相关[13]。

1.3 信号转导因子

植物对干旱胁迫的响应涉及到从信号感知
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到基因调节的信号转导级联,许多信号转导因子

参与了这些途径,其中ABA发挥着重要的作用,
在青稞中这些途径还涉及到了其他信号转导因

子,如水杨酸、乙烯等[11]。

Guo等[23]提出了关于青稞抗旱机制的假

设:在干旱胁迫下,通过清除ROS、增强细胞膜的

功能及调整气孔来增加青稞的耐旱性。主要有

两类蛋白参与其中,第一类包括上游的转录因

子,如紫外线受体 UVR8(UVresistancelocus
8)、膜相关蛋白CP5、钙依赖性蛋白激酶(Calci-
um-DependentProteinKinase,CDPK)、丝氨酸/
苏氨酸蛋白激酶(Serine/ThreonineKinase-Like
Protein,STKL),以及其他类型的信号调节因

子,如类固醇结合蛋白(membranesteroidbind-
ingprotein,MSBP)和亚精胺合成酶(Spermidine
synthase,SPDS);第二类包括下游的功能蛋白,
如碳 代 谢 中 的 NADP-苹 果 酸 酶(NADP-Malic
Enzyme,NADP-ME)和丙酮酸脱氢酶(Pyruvate
dehydrogenase,PDH),在甘氨酸甜菜碱的生物

合成和易位中起渗透保护作用的C-4甾醇甲基

氧化酶(C-4sterolmethyloxidase,CSMO)和氨

基 酸 转 运 蛋 白 (Amino Acid Permease2,

AAP2),清除ROS进行解毒的抗坏血酸依赖性

氧化 还 原 酶(Ascorbate-dependentoxidoreduc-
tase,ADOR)、醛脱氢酶(Aldehydedehydrogen-
ase,ALDH)、谷胱甘肽S-转移酶(Glutathione
S-transferase,GST)和SPDS,维持蛋白质和膜的

稳定性方面的热应激蛋白 HSP17.8(Heatshock
proteins,HSP)和 脱 水 蛋 白-3(Dehydrin3,

DHN3)。
在青稞抗旱性研究领域,目前已通过整合形

态特征、光合生理响应与氧化应激调控等多维度

评价指标,建立了一套成熟、稳定的耐旱种质筛

选技术体系。该体系系统纳入了植株鲜质量、叶
绿素荧光参数(包括最大光化学效率Fv/Fm、非
光化学淬灭 NPQ、荧光衰减率RFD)、光合气体

交换参数(蒸腾速率E、气孔导度Gs),以及耐旱

品种特有的活性氧(ROS)稳态水平等核心评价

指标,通过多组学验证充分证实了上述指标作为

抗旱育种生物标志物的可靠性与应用价值[25]。
进一步对不同抗旱等级的青稞品种开展干旱胁

迫处理下的比较转录组学分析,结合加权基因共

表达网络(WGCNA)技术,成功定位到与光合效

率、叶绿素荧光特性、活性氧代谢水平及生长表

型指标高度关联的关键调控基因模块,并通过功

能验证明确了 HvASPR、HvHAB1等候选基因

在调控植物抗旱性中的核心作用。上述研究成

果不仅从转录调控层面系统揭示了青稞应对干

旱胁迫的分子适应机制,也为大麦及其他近缘禾

谷类作物的抗逆分子育种工作提供了重要的遗

传靶点资源与理论支撑[26]。

2 洪涝

洪涝会导致植物被淹,植物呼吸作用和光合

作用能力可能会因为缺氧而下降。青稞比其他

作物更容易受到洪涝胁迫的影响,青稞平均产量

可因洪涝灾害而减少50%[27]。
洪涝胁迫会显著诱导根部细胞壁松 弛 酶

(XyloglucanEndo-transglycosylase,XET)、NADPH
氧化酶(RespiratoryBurstOxidaseHomologD,

RBOHD)、丙酮酸脱羧酶(PyruvateDecarboxy-
lase,PDC)的表达,在耐涝品种中尤为显著[28]。
蛋白质组学研究发现,青稞根部遭受洪涝胁迫

后,PDC、ACC(1-amino-cyclopropane-1-carbox-
ylicacid)氧化酶和GST在耐涝品种中含量显著

高于不耐涝品种[29]。GST和 ACC氧化酶定位

于已报道的7H 染色体上的耐涝响应 QTL区

间[30],也有研究发现 GST被定位于4H 染色体

上[31]。PDC、ACC氧化酶和GST分别参与ATP
(AdenosineTriphosphate)产 生、乙 烯 合 成 和

ROS清除途径[32]。
在拟南芥和青稞的研究中发现,靶向蛋白水

解的半胱氨酸 精氨酸(Cys-Arg)N端途径通过

调节关键的缺氧反应转录因子,充当植物氧气水

平的稳态传感器[33]。氨基末端半胱氨酸(N-ter-
minacysteine,NtCys)是一种三级不稳定残基,
暴露的 N端cys残基容易氧化,然后被特定的

E3连接酶泛素化,并成为蛋白体降解的目标。
因此NtCys是植物体内重要的氧气传感器。Nt-
Cys控 制 VII族 乙 烯 反 应 因 子(EhyleneRe-
sponseFactor-VII,ERFVII)转录因子参与植物

低氧反应。青稞ERFVII 通过氧传感器 NtCys
调节洪涝反应[34]。在模式植物拟南芥中,NtCys
的氧传感通过单一机制与一氧化氮(NO)传感相

关,NO 的合成机制主要通过硝酸还原酶(Ni-
trateReductase,NR)生效,并且发现 NO和 NR
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与ERFVII存在负相关(图1)[34]。但这一机制

在青稞中并没有相关的研究。PROTEOLYSIS6
(PRT6)是 N 端 途 径 精 氨 酸(N-terminaargi-
nine,NtArg)分支的识别蛋白。在对青稞的生理

分析中发现,降低大麦PRT6同源物(HvPRT6)
水平有助于稳定生长和增加叶绿素保留,从而增

强耐涝能力[35]。对青稞ERF基因家族进行全基

因组分析发现,在耐涝品系TF58中,HvERF2.11
转录因子受到洪涝胁迫的高度诱导,且表现出更

高的抗氧化酶和乙醇脱氢酶(Alcoholdehydro-
genase,ADH)活性,更耐受洪涝胁迫,这进一步

证实了 HvERF2.11的正向调节作用[36]。

图1 青稞响应温度与洪涝胁迫的调控机制模式图

3 盐分

青稞可以通过在细胞质中积累高浓度的相

容性溶质来调节渗透胁迫。植物细胞中的相容

性溶质主要有4类,包括:含氮化合物(即脯氨酸

和甘氨酸甜菜碱)、糖类(即蔗糖和棉子糖)、直链

多元醇(如甘露醇和山梨醇)和环状多元醇[37]。
对于离子稳态,钠外流和维持高钾离子浓度是植

物对抗盐胁迫的主要策略。此外,植物长期遭受

盐胁迫,会 产 生 大 量 的 活 性 氧,如 O2、H2O2、

O2·-HO·,对植物造成二次胁迫。相应地,
青稞也形成了清除ROS的防御系统,主要通过

抗氧化酶,如超氧化物歧化酶(Superoxidedis-
mutase,SOD)、抗坏血酸过氧化物酶(Ascorbate
peroxidase,APX)、过氧化氢酶(Catalase,CAT)、
谷胱甘肽过氧化物酶(Glutathioneperoxidase,

GPX)[37]。

植物组织在盐胁迫下保留高水平K+的能力

是植物耐盐性的重要性状。最近的研究报道,保
卫细胞外向整流 K+ 通道(GuardCellOutward
RectifyingK+ Channel,GORK)和ROS激活的

非选择性阳离子通道(NonselectiveCationChan-
nels,NSCC)可以介导NaCl诱导的K+从细胞质

到质外体的流出[38]。此外,OsAKT1系的过度

表达增加了K+浓度水平[39]。Marè等[40]描述了

HvWRKY38,一个编码 WRKY蛋白的青稞基

因,其表达不仅参与寒冷和干旱胁迫反应,而且

还与青稞耐盐性有关。

5H染色体上检测到两个包含13个候选基

因的簇,第一个簇定位在从591.355.905延伸到

596.193.222bp的区域内,包含3个基因,分别编

码碱性螺旋 环 螺旋(bHLH)、WRKY 转录因子

和 WD-40蛋白。在拟南芥中证明bHLH 转录

因子家族具有调节细胞伸长的功能[5]。在青稞
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的研究中发现bHLH 响应ABA诱导,并在盐处

理下表达显著增加[41]。WRKY 转录因子在拟南

芥的研究中被证实能有效提高种子在盐胁迫下

的发芽率[42]。过表达 WD-40蛋白的植物具有更

低的渗透势、Na+毒性和活性氧累积[43]。5H 上

的第 二 个 簇 定 位 在 从 610.277.554 延 伸 到

618.628.735bp的区域中,包含5个调节根冠比

和发芽速度变异的候选基因。该区域中包含3个

参与耐 盐 机 制 的 基 因,最 著 名 的 多 功 能 基 因

HORVU5Hr1G099460被注释为 NAC结构域

蛋白,在盐胁迫下激活植物的多种耐盐机制,并
且NAC结构域参与SRR_S变异[44]。该簇中剩

余的两个基因分别编码具有氧化还原酶活性的

GST和具有蛋白激酶活性的钙依赖型蛋白激酶

(Calcium-dependentProtein Kinase,CDPK)。
这些发现表明了这组基因在赋予青稞耐盐性方

面的潜力[5]。综上所述,上述基因在青稞耐盐性

方面发挥着重要作用,且在5H上的位置非常接

近,可供选择用于改良盐胁迫下种子的萌发。

4 温度

4.1 低温

低温胁迫对植物的生理影响主要体现在对

质膜系统的损伤。植物的抗寒性高低主要与质

膜中饱和脂肪酸和不饱和脂肪酸的比例呈正相

关[45]。低温胁迫会影响质膜的流动性,温度降低

时质膜会由半流动状态转换为固体状态,从而影

响质膜的完整性。对质膜的破坏会导致植物细

胞基质的泄露,并破坏植物细胞器膜系统[46]。
通过青稞抗寒性遗传分析,青稞的抗寒性主

要由5H 染色体上的 两 个 QTL决 定:FR-H1
(Frostresistance-1)和FR-H2(Frostresistance-
2)[47]。FR-H1与VRN-H1共 分 离,VRN-H1
是小麦中介导春化效应的关键基座之一,携带隐

性vrn-H1等位基因的植物显示出延长的营养

期,并且需要暴露在低温下才能诱导开花(冬季

生长习性)。相比之下,携带显性VRN-H1等位

基因的植物,具有较短的营养期和无论如何低温

暴露都能开花的能力(春季生长习性)[48]。FR-
H2与超过12个C端重复序列结合因子(C-Re-
peatBindingFactor,CBF)基因共分离[47],CBF
在拟南芥的冷驯化和抗寒性中起到关键的调节

作用。拟南芥中CBF 是转录因子,其直接靶标

在其上游启动子区中的脱水响应元件(Dehydra-
tionresponseelement,DRE)和C端启动子序列

(C-repeat,CRT)。该基序存在于拟南芥和小麦

科谷物的冷调节(Cold-regulated,COR)基因的

多个拷贝中[49]。VRN-H1/FR-H1起到抑制或

减弱FR-H2处CBF 基因表达的作用[50],VRN-
H1表达 MADS-box结合蛋白,MADS-box结合

蛋白可能通过直接结合CBF 基因组区域而起作

用[51],也可能通过影响控制CBF 表达的其他调

节因子的变化而间接起作用(图1)。
在拟南芥中生物钟相关的 MYB 类转录因

子中有几类转录抑制因子形成负反馈回路,参与

冷胁迫下的生理调节。其中昼夜节律时钟相关

蛋白(CirCadianclockassociated-1,CCA1)和下

胚轴晚期伸长因子(Lateelongatedhypocotyl,

LHY)在常温下抑制冷诱导基因表达,REVEIL-
LE(RVE)在冷应激下激活冷响应基因,其中

RVE4和RVE8在冷诱导基因表达中起到主导

作用[52]。夜光诱导和时钟调控-3(Nightlightin-
ducibleandclock-regulated-3,LNK3)和LNK4
在寒冷条件下特异性磷酸化并与RVE 相互作用

来调节冷诱导基因的表达[53]。有研究发现光周

期是VRN1的重要调节机制[50]。在短光照切换

到长光照时,观察到VRN-H1转录产物增加,青
稞抗寒性下降[54-55],说明VRN-H1表达与光照

有关。青稞在长光照下生长的CBF 水平也显著

低于短光照[50]。以上研究结果说明,在长光照下

会促进VRN-H1转录增加,VRN-H1表达会抑

制CBF 转录,从而导致抗寒性下降。

4.2 高温

高温可导致细胞膜功能改变,影响呼吸和光

合作用等代谢途径。这种环境成分可以改变类

囊体的物理化学特征,削弱电子运输,引起离子

失衡。高温胁迫可以影响具有C3 循环的植物

(如青稞)光合作用产生的碳分子数量,表现出明

显的光呼吸现象。而较低的同化物产量往往会

限制它们在种子中的分配,导致种子变薄,用于

胚胎发育的能量储备减少[56]。
植物 热 应 激 反 应(HeatStressResponse,

HSR)受热应激转录因子的调控。HSFs的DNA
结合能力使它们能够与存在于热响应基因启动

子中的共有的顺式调节序列nAGAAnTTCT结

合[57]。热休克转录因子 A1s(Heatshocktran-
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scriptionfactorA1s,HSFA1s)是植物热应激反

应的核心转录因子。据报道环核苷酸门控钙通

道-2 (CyClic nucleotide-gated-2,CNGC2)、

CNGC24和CNGC6参与热休克依赖性Ca2+ 流

入胞质溶胶[58]。钙调素结合蛋白激酶-3(Calm-
odulin-bindingproteinkinase-3,CBK3)在热应激

时被激活,并直接与 HSFA1a相互作用以增强

DNA结合活性[59]。热应激反应会诱导细胞产生

ROS,有研究表明ROS会导致HSFA1从细胞质

到细胞核的氧化还原依赖性激活和易位[60]。热

应激反应还会导致胞质中蛋白质折叠不当,并导

致 HSPS增加,HSP70和 HSP90通过蛋白质相

互作用将 HSFA1从胞质转移到细胞核,并激活

热休克转录因子 HSFA1s的功能[61]。
活化的 HSFA1s诱导几种热应激诱导型转

录因子的基因表达,包括HSFA2、多蛋白桥接因

子 1C (Multiprotein bridfing factor 1C,

MBF1C)、HSFA1e、DREB2A 和 HSFBs[62]。

HvHSFA2e与组成型表达的HvHSFA1a 在高

温胁迫下充当转录级联的关键调节剂(图1)[63]。
在23种大麦 HSF中,HvHSFA2e不仅是在30
分钟热应激下表达最高的HSF,也是早期热反应

性 HSF之一[57]。在 HVHSFA2e 过表达株系

中可以观察到多种抗氧化因子和热应激诱导型

因子的表达显著增加,包括氧化还原稳态和谷胱

甘肽生物合成相关基因———谷胱甘肽合成酶-2
(Glutathionesynthetase-2,GSH2)、谷胱甘肽过

氧化物酶-4和-6(Glutathioneperoxidases,GPX)
和谷胱甘肽S转移酶F1、T3和 U6(Glutathione
Stransferases,GST)[64];调节细胞抗坏血酸含量

相关 酶 蛋 白—APX、单 脱 氢 抗 坏 血 酸 还 原 酶

(monodehydroascorbatereductase,MDHAR)和

DHAR[66];调节乙烯生物合成过程相关基因—

ACO、ERF109、ERF54、ERF60[63]。

5 结论

青稞作为一种抗逆性强的作物,在面对气候

变化带来的非生物胁迫时,展现出了较强的抗逆

性。针对干旱、盐分、低温和高温等环境条件,青
稞采取了多种适应策略。其抗逆机制包括基因

表达、代谢调节、和细胞结构等方面。这些机制

使得青稞能够在干旱、盐分、低温和高温等非生

物胁迫下适应生存,并保持相对稳定的生物量和

产量。
在洪涝胁迫下,模式植物拟南芥中发现 Nt-

Cys的氧传感通过单一机制与一氧化氮(NO)传
感相关,NO 的合成机制主要通过硝酸还原酶

(NitrateReductase,NR)生效,并且发现 NO和

NR与ERFVII存在负相关,但这一机制在青稞

中并没有相关的研究。高温胁迫下,ROS和热

应激蛋白会导致 HSFA1s 和 HSFA2e 等热应

激型转录因子表达增加,在 HSFA2e 过表达的

青稞株系中可以观察到多种耐热基因和抗氧化

因子含量增加,说明 HSFA2e 对青稞耐高温机

制的建立起到重要作用。
在干旱胁迫下,青稞通过ABA途径、减少氧

化损伤、激活抗逆基因表达调控等方式,减少水

分蒸散、保护细胞。洪涝条件下青稞通过向根部

转移营养物质、形成通气组织等途径适应洪涝胁

迫。而在盐碱环境中,青稞通过钾转运蛋白、清
除ROS、激活耐盐基因表达等途径应对盐胁迫。
当面临低温胁迫时,青稞通过调整脂质含量比

例、激活冷应激相关基因和转录因子等方式提高

耐寒能力。在高温胁迫下,青稞通过调节光合作

用和开花过程等途径适应高温胁迫。总体而言,
青稞作为一种抗逆性强的作物,在面对气候变化

的挑战时展现出了独特的优势。进一步研究和

利用青稞的抗逆机制,对于实现农业可持续发展

和保障粮食安全具有重要意义。
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