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　 　 摘要:　 种子萌发是一个多基因控制的数量性状ꎬ受环境条件和种子处理等多种因素的影响ꎮ 本文综述了外

界环境和种子引发处理对作物种子发芽的影响ꎬ与作物种子萌发相关 ＱＴＬ 定位以及与种子萌发相关基因的克隆等

研究ꎬ并对今后作物种子萌发生理和遗传研究进行了展望ꎮ
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　 　 种子萌发(Ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ)是指具有生活力的

种子通过休眠或解除休眠后ꎬ在适当的发芽条件下ꎬ
形成具有正常根、茎、叶的幼苗的过程ꎬ是植物为适

应环境以保持自身繁殖而形成的一种生物特性ꎮ 在

生理上ꎬ表现为种子通过休眠或解除休眠吸水后ꎬ开
始进行物质代谢和能量代谢ꎬ经过一定时期种胚突

破种皮露出胚根ꎻ在分子生物学水平上ꎬ表现为种子

某些基因的表达、酶活化和诱导ꎬ引发一系列与种胚

生长相关的反应[１]ꎮ 在农业生产上ꎬ作物种子萌发

直接关系到农业生产丰收和国家粮食安全ꎬ对深入

研究作物种子萌发的生理机制、遗传机理和基因克

隆等具有重要的理论意义和生产实践意义ꎮ

１　 环境条件和种子引发处理对种子发
芽的影响

　 　 种子萌发吸胀(Ｓｅｅｄ ｉｍｂｉｂｉｔｉｏｎ)过程可以分为 ３
个阶段:开始阶段、滞缓阶段、重新大量吸水阶段[２]ꎮ
如图 １ 显示ꎬ在开始阶段ꎬ种子吸水是一个快速吸水

期(阶段 １)ꎬ吸水后种子立即开始修复和活化生理生

化过程ꎬ如细胞器、酶活性等动员ꎮ 当种子吸水超过

６０％后ꎬ种子吸水进入滞缓阶段(阶段 ２)ꎬ种子内部

代谢活动开始活跃ꎬ转入一个新的生理状态ꎬ种胚细
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胞迅速生长ꎬ渗透活性物质如糖、氨基酸、钾离子的大

量累积ꎬ细胞壁酸化促进细胞壁聚合物松动ꎮ 同时ꎬ
伴随着 Ｈ＋￣ＡＴＰ 酶活性增强ꎬ进一步促进种子吸水ꎬ
弱化胚周围组织(如胚乳)限制ꎬ最终引起胚轴伸长ꎬ
胚突破种皮ꎬ发芽完成ꎮ 此后ꎬ种子重新进入大量吸

水阶段ꎮ 在种子发芽过程中ꎬ种子内部丰富的营养物

质(脂质、蛋白质、淀粉)被分解和利用ꎬ维持幼苗早期

生长直至幼苗能自养(图 １)ꎮ

图 １　 种子萌发过程及其生理变化[２]

Ｆｉｇ.１　 Ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｅｄ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ[２]

　 　 种子能否正常萌发ꎬ萌发后能否发育成正常构

造的幼苗ꎬ除了种子内部的生理条件外ꎬ还需适宜的

外部环境条件ꎬ如充足的水分、氧气、适宜的温度等ꎮ
近年来ꎬ自然灾害频发ꎬ如低温、干旱、土壤盐碱化、
土壤中重金属超标等给农业生产带来了巨大的威

胁ꎮ 因此ꎬ对低温、干旱、涝害、盐胁迫、重金属污染

等非生物逆境条件下种子萌发问题的研究逐渐成为

热点[３￣１０]ꎮ 对水稻种子萌发期耐盐、耐冷、耐旱、耐
重金属等特性的研究ꎬ初步阐明了非生物胁迫下水

稻种子萌发的生理特点[１１￣１２]ꎮ 低浓度盐害 ( ５０
ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ)对水稻种子萌发影响不大ꎬ中度以上

盐害(>１００ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ)对种子发芽有明显抑制ꎬ
种子萌发期盐害主要是渗透效应、离子效应ꎮ 渗透

效应引起溶液渗透势降低而使种子吸水受阻ꎬ从而

影响种子萌发ꎮ 离子效应一方面表现为离子抑制种

子萌发ꎬ另一方面表现为离子渗入种子降低种子渗

透势ꎬ加速吸水而促进萌发ꎮ １５ ℃以下的低温对水

稻种子发芽率、发芽速度产生较大影响ꎬ会引起种子

吸胀损伤ꎮ 在低温下进行吸胀或者在常温下吸胀过

程进行得过快ꎬ都会造成种子的损伤ꎬ以致种子活力

下降ꎬ影响到田间出苗率和幼苗的健壮生长ꎮ 种子

吸胀冷害和吸胀伤害表现在细胞溶质渗漏、呼吸代

谢和细胞结构等方面ꎮ
种子引发处理也叫做渗透调控技术ꎬ控制种子

缓慢吸水使其停留在吸胀的第二阶段ꎬ让种子处于

准备发芽的代谢状态ꎬ防止胚根伸出ꎮ 种子引发能

有效提高种子活力ꎬ包括显著提高种子的田间出苗

速度、出苗整齐度以及幼苗素质ꎬ减少种子休眠ꎬ提
高其在逆境如低温、高温、干旱、盐渍或淹水胁迫等

下的发芽率、出苗率等[１３￣１４]ꎮ 利用生长素、细胞分

裂素、赤霉素、脱落酸和乙烯等激素进行种子引发处

理能改善重金属镉胁迫下的豌豆发芽ꎬ表明使用激

素引发能有效提高种子萌发时耐重金属胁迫的能

力[１５]ꎮ 虽然有关引发处理提高种子萌发的机理尚

未十分清楚ꎬ但在生理水平上ꎬ已经发现种子引发处

理促进细胞膜修复和提高膜的完整性ꎬ减少染色体

畸变频率ꎬ修复因老化引起的染色体损伤[１６]ꎮ 引发

处理也会引起种子内源激素水平变化ꎬ促进体内代

谢ꎬ相关酶类活性的增加[１７]ꎬ促进贮藏物质的分解

等[１８]ꎮ 近来有研究结果表明ꎬ一定浓度的盐引发处

理ꎬ激活赤霉素(Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ａｃｉｄꎬ ＧＡ)生物合成相

关基因表达ꎬ增加种子中 ＧＡ 含量ꎬ促进种子发

芽[１９]ꎮ 种子吸胀的滞缓阶段(图 １ꎬ阶段 ２)是种子

引发的关键过程ꎬ利用蛋白组学技术鉴定了多个参

与水稻种子引发的基因ꎬ从中获得 ３ 个适合水稻种

子引发处理的分子标记[２０]ꎮ

２　 种子萌发相关 ＱＴＬ 的定位

种子萌发是一个由多基因控制的复杂数量性

状ꎬ随着分子标记和基因组作图技术的发展ꎬ有关作

物种子萌发相关数量性状位点(Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏ￣
ｃｕｓꎬ ＱＴＬ) 的研究已有不少报道 (表 １)ꎮ Ｍｉｕｒａ
等[２１] 利用 ９８ 个家系组成的水稻回交重组自交系

(Ｂａｃｋｃｒｏｓｓ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓꎬ ＢＩＬｓ)群体ꎬ检
测和定位了 ｑＬＧ￣２、ｑＬＧ￣４ 和 ｑＬＧ￣９ 等 ３ 个控制种子

寿命的 ＱＴＬｓꎮ Ｆｕｊｉｎｏ 等[２２]利用水稻 ＢＩＬｓ 群体定位

到 ｑＬＴＧ￣３￣１、ｑＬＴＧ￣３￣２ 和 ｑＬＴＧ￣４ 等 ３ 个控制水稻种

子低温发芽的 ＱＴＬｓꎮ Ｗａｎｇ 等[１１￣１２ꎬ ２３￣２４] 利用水稻重

组自交群体(Ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓꎬ ＲＩＬｓ)于正

常条件、高浓度盐胁迫和低温胁迫条件下进行研究ꎬ
发现了至少 ５０ 个控制水稻种子萌发的 ＱＴＬｓꎮ 其
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中ꎬ控制发芽速度的 ＱＴＬｓ 与控制种子质量、大小及

种子休眠的 ＱＴＬｓ 位置相近ꎬ表明种子发芽速率可

能与种子质量、大小及种子休眠特性相关[２３]ꎬ水稻

种子萌发也受上位性 ＱＴＬｓ 互作的影响[１２]ꎮ Ｌｉ
等[２５]定位了 １ 个低温条件下稳定表达的种子发芽

ＱＴＬ ｑＬＴＧ￣９ꎮ 此外ꎬ有关水稻种子休眠 ＱＴＬ 的研究

也有不少报道[２６￣２８]ꎮ 通过动态分析水稻不同发育

时期种子休眠性变化ꎬ定位了多个控制水稻种子休

眠的加性和上位性 ＱＴＬｓꎬ定位的种子休眠 ＱＴＬｓ 与

抽穗期 ＱＴＬ 存在共定位现象[２７￣２８]ꎮ 有关水稻种子

萌发期物质利用[２９]、低氧条件下水稻种子胚芽鞘伸

长[３０]等性状 ＱＴＬ 也有报道ꎮ Ｄｉａｓ 等[３１]在低温条件

下检测到 ３ 个控制苜蓿下胚轴伸长的 ＱＴＬｓꎬ定位了

１ 个控制胚轴宽度的上位性 ＱＴＬꎬ且其参与低温条

件下胚轴伸长ꎮ Ｂａｓｎｅｔ 等[３２] 在正常和盐胁迫下定

位了 ２６ 个白菜种子发芽和幼苗活力 ＱＴＬｓꎬ并检测

到 ２ 个控制种子发芽的 ＱＴＬ 热点区ꎬ发现这 ２ 个

ＱＴＬ 热点区存在互作ꎮ Ｈｕ 等[３３]在正常温度下定位

了 ３ 个控制玉米种子发芽率 ＱＴＬｓꎬ６ 个控制种子低

温发芽率 ＱＴＬｓꎬ ６ 个控制低温条件下主根长度

ＱＴＬｓꎬ并对 ５ 个候选基因进行了分析ꎮ
随着关联分析方法的发展ꎬ全基因组关联方法定

位作物种子萌发 ＱＴＬｓꎬ已在水稻[３４￣３５]、苜蓿[３６]、大
豆[３７]、油菜[３８]等作物上得到应用ꎮ Ｙｕ 等[３６] 利用全

基因关联分析定位到 ３６ 个苜蓿种子萌发期耐盐性位

点ꎬ确定了 １４ 个候选基因ꎮ Ｋａｎ 等[３７] 利用 １９１ 份大

豆地方品种ꎬ利用不同耐盐指标ꎬ定位了 ８ 个稳定表

达的大豆种子耐盐萌发 ＳＮＰ 位点ꎬ并预测了 ５ 个与

种子耐盐萌发相关候选基因ꎮ Ｈａｔｚｉｇ 等[３８] 利用 ２４８
份油菜资源检测到多个控制种子发芽速度、发芽率、
胚根伸长等位点ꎬ并预测了 １８ 个候选基因ꎮ

表 １　 主要农作物种子萌发 ＱＴＬ 定位总结

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ｔｈｅ ｑｕａｎｔｉａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ (ＱＴＬｓ) ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｍｅ ｃｒｏｐｓ

作物 性状 群体 参考文献
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３　 种子萌发相关基因的克隆

植物激素通过信号传导对种子内的各种生理变
化做出反应ꎬ调节种子内部一系列蛋白质、酶的代
谢ꎬ从而控制种子的萌发ꎮ 与种子萌发有关的植物
激素主要是赤霉素(ＧＡ)和脱落酸(ＡＢＡ)ꎮ ＧＡ 促
进种子萌发是增强胚的生长势ꎬ软化胚周围组织
(如种皮和胚乳)以利于胚根的突破ꎮ ＡＢＡ 对种子
萌发和萌发后的与贮藏物代谢有关的某些酶活性有
抑制作用ꎮ 通过对拟南芥突变体的研究ꎬ已经鉴定
出一些与 ＧＡ 信号转导有关的蛋白组分ꎬ如 ＲＧＬ２、
ＳＰＹ、ＳＬＹ１、ＣＴＳ、Ｇａｒ２￣１、Ｇ 蛋白偶联受体等[４５￣４７]ꎬ克
隆了多个与 ＡＢＡ 合成和信号传导相关的基因ꎬ如
ＡＢＩ１、 ＡＢＩ２、 ＡＢＩ３、 ＡＢＩ４、 ＡＢＩ５、 ＬＥＣ１、 ＬＥＣ２、 ＦＵＳ、
ＭＡＲＤ１、ＣＩＰＫ３ꎮ ＡＢＩ３ 具有种子专一性ꎬａｂｉ３ 突变体
种子贮藏物的积累减少ꎬ胚胎晚期丰富蛋白( Ｌａｔｅ
ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｂｕｎｄａｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎꎬ ＬＥＡ)表达量降低ꎬ
表明 ＡＢＩ３ 表达产物参与调节种子发育基因的表
达[４８]ꎮ ＡＢＩ４ 和 ＡＢＩ５ 突变体与 ＡＢＩ３ 具有相似的表
型ꎬ但不如 ＡＢＩ３ 突变体的表型变化明显ꎬ推测 ＡＢＩ４
和 ＡＢＩ５ 可能与 ＡＢＩ３ 共用相同的 ＡＢＡ 响应途
径[４９]ꎮ 近年来ꎬ有关激素对种子萌发影响的研究又
有不少相关报道[５０￣５３]ꎮ 拟南芥 ＰＹＬ / ＲＣＡＲ 同源基
因在水稻中能正调节 ＡＢＡ 信号转导通路[５０]ꎬ拟南
芥 ＳＫＰ１ 基因参与 ＡＢＡ 信号转导ꎬＳＫＰ１ 类基因通过
ＳＣＦ 介导的蛋白降解正向调控 ＡＢＡ 信号转导[５１]ꎬ
拟南芥 ＲＡＶ１ 转录因子通过调控 ＡＢＩ３、ＡＢＩ４ 和 ＡＢＩ５
表达在 ＡＢＡ 信号途径中发挥着重要的作用[５２]ꎬｓ￣亚
硝基化能引起 ＡＢＩ５ 降解ꎬ促进种子萌发和幼苗的
生长[５３]ꎮ ＡＢＡ、ＧＡ 以及乙烯等激素互作在种子萌
发过程中的作用也是今后研究的热点[５４]ꎮ

通过图位克隆的方法ꎬ已有多个与种子萌发相
关的主效 ＱＴＬ 被克隆ꎮ 控制水稻低温发芽的 ＱＴＬ
ｑＬＴＧ￣３￣１ 具有细胞囊泡化作用ꎬ其分子作用机理尚
不清楚[５５]ꎮ 控制水稻种子休眠的 Ｓｄｒ４ 基因也被成
功克隆ꎬＳｄｒ４ 基因能依次正调控 ３ 个种子与成熟相
关的蛋白基因ꎬ从而诱导 ＡＢＡ 的合成ꎬ抑制萌发后
基因 的 表 达ꎬ 增 强 休 眠 性 并 防 止 穗 发 芽[５６]ꎮ
Ｓｃｈｗｅｍｂｅｒ 等[５７]利用莴苣 ＲＩＬｓ 群体定位到的 １ 个
控制引发处理能提高高温胁迫下种子发芽率的主效
ＱＴＬꎬ通过精细定位与克隆ꎬ该基因为 ＬｓＮＣＥＤ４ꎬ是 １
个编码脱落酸生物合成途径中关键酶(９￣ｃｉｓ￣ｅｐｏｘｙ￣
ｃａｒｏｔｉｎｏｉｄ ｄｉｏｘｙｇｅｎａｓｅ)基因ꎮ 近年来多个参与作物
种子萌发相关基因被克隆与验证ꎮ Ｐａｒｋ 等[５８] 通过

突变体克隆方法鉴定到 １ 个 ＲＩＮＧ 型 Ｅ３ 连接酶基
因 ＯｓＤＳＧ１ꎬ能延迟种子萌发ꎬ试验证明该基因是水
稻种子萌发中 ＡＢＡ 信号途径的主要调节因子ꎮ Ｎａ￣
ｋａｍｕｒａ 等[５９]通过同源克隆方法鉴定到 １ 个控制小
麦种子休眠基因 ＭＦＴꎬ该基因在较低温度成熟的休
眠种子中上调表达ꎮ Ｋｒｅｔｚｓｃｈｍａｒ 等[６０] 通过 ＱＴＬ 图
位克隆了水稻海藻糖￣６￣磷酸酶基因 ｏｓｔｐｐ７ꎬ该基因
参与海藻糖￣６￣磷酸代谢ꎬ通过增加“源库”从而提高
种子萌发过程淀粉动员ꎬ促进胚芽鞘生长ꎬ最终提高
水稻种子厌氧萌发能力ꎮ Ｌｉ 等[６１] 采用同源克隆方

法的研究结果表明ꎬ上调玉米 ＡＢＡ 失活基因 ｚｍａ￣
ｂａ８ｏｘ１ｂ 能促进种子萌发ꎬ该基因通过促进细胞膨
胀从而引起种子萌发杂种优势ꎮ

４　 展 望

目前ꎬ作物种子萌发的生理与分子遗传研究还
主要集中在模式作物水稻、油菜等少数几个作物上ꎬ
在其他农作物和蔬菜等作物上的研究相对较少ꎮ 种
子萌发过程受种子发育、收获、贮藏和处理等多个因
素影响ꎬ受环境因素影响较大ꎬ研究过程中尤其要考
虑逆境胁迫下种子萌发的生理与分子遗传机理ꎮ 今
后ꎬ为了准确开展种子萌发遗传研究ꎬ应建立高通
量、现代化、标准化的种子萌发和种子活力等的鉴定
技术ꎬ准确开展表型鉴定ꎮ 在基因定位方法方面ꎬ除
了采用连锁作图法分析和定位种子萌发 ＱＴＬ 以外ꎬ
可以更多地采用关联分析法发掘和定位更多与种子
萌发相关的基因ꎮ 种子萌发是复杂的数量性状ꎬ真
正探明种子萌发机理还需要从生理、生化、生理生
态、分子遗传、系统演化以及模型构建等多个角度ꎬ
进行多学科交叉研究ꎮ 要进一步加强 ＱＴＬ /基因克
隆与功能研究ꎬ对克隆的与种子萌发相关的关键
ＱＴＬ /基因ꎬ可以通过分子标记辅助选择技术或转基
因技术培育高种子活力品种ꎮ 同时ꎬ掌握种子引发
处理提高种子萌发的机理ꎬ可以建立、优化种子处理
技术ꎬ进一步提高种子处理效果ꎬ实现种子处理的大
规模应用ꎬ提升种业竞争力ꎮ
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ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｍａｉｚｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｇｒｏｗｔｈ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｏｎ ｔｏ
ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｎｇｅｓ ｕｎｄｅｒ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｒｅｓｓ [Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｂꎬ ２００９ꎬ １０(６): ４２７￣４３３.

[１４] ＲＡＵＤＡＬＥＳ Ｒ Ｅꎬ ＳＴＯＮＥ Ｅꎬ ＭｃＳＰＡＤＤＥＮ ＧＡＲＤＥＮＥＲ Ｂ Ｂ.
Ｓｅｅｄ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｗｉｔｈ ２ꎬ ４￣ｄｉａｃｅｔｙｌｐｈｌｏｒｏｇｌｕｃｉｎｏｌ￣ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ｐｓｅｕｄｏ￣
ｍｏｎａｄｓ ｉｍｐｒｏｖｅｓ ｃｒｏｐ ｈｅａｌｔｈ ｉｎ ｌｏｗ￣ｐＨ ｓｏｉｌｓ ｂｙ ａｌｔｅｒｉｎｇ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ
ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｕｐｔａｋｅ [Ｊ] . Ｐｈｙｔｏｐａｔｈｏｌｏｇｙꎬ ２００９ꎬ ９９(５): ５０６￣５１１.

[１５] ＳＮＥＩＤＥＲＩＳ Ｌ Ｃꎬ ＧＡＶＡＳＳＩ Ｍ Ａꎬ ＣＡＭＰＯＳ Ｍ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ
ｈｏｒｍｏｎａｌ ｐｒｉｍｉｎｇ ｏｎ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｉｇｅｏｎ ｐｅａ ｕｎｄｅｒ ｃａｄｍｉ￣
ｕｍ ｓｔｒｅｓｓ [Ｊ] . Ａｎａｉｓ ｄａ Ａｃａｄｅｍｉａ Ｂｒａｓｉｌｅｉｒａ ｄｅ Ｃｉêｎｃｉａｓꎬ ２０１５ꎬ
８７(３): １８４７￣１８５２.

[１６] ＳＩＶＲＩＴＥＰＥ Ｈ Ｏꎬ ＤＯＵＲＡＤＯ Ａ Ｍ. Ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｐｒｉｍｉｎｇ ｔｒｅａｔ￣
ｍｅｎｔｓ ｏｎ ｔｈｅ ｖｉａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｄａｍａｇｅ ｉｎ
ａｇｅｄ ｐｅａ ｓｅｅｄｓ [Ｊ] . Ａｎｎａｌｓ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ １９９５ꎬ ７５(２): １６５￣１７１.

[１７] ＫＡＲＴＨＩＫＥＹＡＮ Ｂꎬ ＪＡＬＥＥＬ Ｃ Ａꎬ ＧＯＰＩ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｌｔｅｒａｔｉｏｎｓ ｉｎ
ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｖｉｇｏｕｒ ａｎｄ ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｉｎ Ｃａｔｈａｒａｎｔｈｕｓ
ｒｏｓｅｕｓ ｕｎｄｅｒ ｓｅｅｄ ｐｒｉｍｉｎｇ ｗｉｔｈ ｎａｔｉｖｅ ｄｉａｚｏｔｒｏｐｈｓ [ Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｂꎬ ２００７ꎬ ８(７): ４５３￣４５７.

[１８] ＢＡＩＬＬＹ Ｃꎬ ＢＥＮＡＭＡＲ Ａꎬ ＣＣＲＢＩＮＥＡＵ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ
ｓｙｓｔｅｍｓ ｉｎ ｓｕｎｆｌｏｗｅｒ (Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ ａｎｎｕｕｓ Ｌ.) ｓｅｅｄｓ ａｓ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ
ｐｒｉｍｉｎｇ [Ｊ] . Ｓｅｅｄ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０００ꎬ １０(１): ３５￣４２.

[１９] ＮＡＫＡＵＮＥ Ｍꎬ ＨＡＮＡＤＡ Ａꎬ ＹＩＮ Ｙ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ａｎｄ

ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｉｓｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｅｎｈａｎｃｅｄ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｕｓｉｎｇ ｓｈｏｒｔ￣
ｔｅｒｍ ｌｏｗ￣ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ ｓａｌｔ ｓｅｅｄ ｐｒｉｍｉｎｇ ｉｎ ｔｏｍａｔｏ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ
Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２０１２ꎬ ５２: ２８￣３７.

[２０] ＣＨＥＮＧ Ｊꎬ ＷＡＮＧ Ｌꎬ ＺＥＮＧ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｓ ｉｎ￣
ｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｒｉｃｅ ｓｅｅｄ ｐｒｉｍｉｎｇ ｉｎ ｔｈｅ ｅａｒｌｙ ｉｍｂｉｂｉｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ [Ｊ] . Ｐｌａｎｔ
Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１７ꎬ１９(１):６１￣６９.

[２１] ＭＩＵＲＡ Ｋꎬ ＬＩＮ Ｓ Ｙꎬ ＹＡＮＯ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍａｐｐｉｎｇ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ
ｌｏｃｉ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｓｅｅｄ ｌｏｎｇｅｖｉｔｙ ｉｎ ｒｉｃｅ (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.) [Ｊ] . Ｔｈｅｏ￣
ｒｅｔｉｃａｌ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２００２ꎬ １０４(６ / ７): ９８１￣９８６.

[２２] ＦＵＪＩＮＯ Ｋꎬ ＳＥＫＩＧＵＣＨＩ Ｈꎬ ＳＡＴＯ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｑｕａｎｔｉｔａ￣
ｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｌｏｗ￣ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｇｅｒｍｉｎａｂｉｌｉｔｙ ｉｎ ｒｉｃｅ
(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.) [Ｊ] . Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２００４ꎬ
１０８(５): ７９４￣７９９.

[２３] ＷＡＮＧ Ｚ Ｆꎬ ＷＡＮＧ Ｊ Ｆꎬ ＢＡＯ Ｙ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｒｉｃｅ ｓｅｅｄ ｖｉｇｏｒ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅ [Ｊ] . Ｊｏｕｒ￣
ｎａｌ ｏｆ Ｚｈｅｊｉａｎｇ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｂꎬ ２０１０ꎬ １１(１２): ９５８￣９６４.

[２４] ＷＡＮＧ Ｚ Ｆꎬ ＷＡＮＧ Ｊ Ｆꎬ ＢＡＯ Ｙ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅ ｏｆ ｒｉｃｅ
ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｂｉｌｉｔｙ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ [ Ｊ] . Ｒｉｃｅ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ
２０１０ꎬ １７(２): １０５￣１１０.

[２５] ＬＩ Ｌꎬ ＬＩＵ Ｘꎬ ＸＩＥ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. ｑＬＴＧ￣９ꎬ ａ ｓｔａｂｌｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏ￣
ｃｕｓ ｆｏｒ ｌｏｗ￣ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｉｎ ｒｉｃｅ (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.) [Ｊ] .
Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２０１３ꎬ １２６(９): ２３１３￣２３２２.

[２６] ＭＡＲＺＯＵＧＵＩ Ｓꎬ ＳＵＧＩＭＯＴＯ Ｋꎬ ＹＡＭＡＮＯＵＣＨＩ Ｕꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍａｐ￣
ｐｉｎｇ ａｎｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｅｄ ｄｏｒｍａｎｃｙ ＱＴＬｓ ｕｓｉｎｇ ｃｈｒｏｍｏ￣
ｓｏｍｅ ｓｅｇｍｅｎｔ ｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ ｌｉｎｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ [ Ｊ] . Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ａｎｄ Ａｐ￣
ｐｌｉｅｄ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２０１２ꎬ １２４(５): ８９３￣９０２.

[２７] ＣＨＥＮＧ Ｊꎬ ＷＡＮＧ Ｌꎬ ＤＵ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｙｎａｍｉｃ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｅｅｄ ｄｏｒｍａｎｃｙ ａｔ ｔｈｒｅｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｓｔａｇｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ [Ｊ] .
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ ２０１４ꎬ ３４(２): ５０１￣５１０.

[２８] ＷＡＮＧ Ｌꎬ ＣＨＡＮＧ Ｊꎬ ＬＡＩ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＱＴＬｓ ｗｉｔｈ
ａｄｄｉｔｉｖｅꎬ ｅｐｉｓｔａｔｉｃ ａｎｄ ＱＴＬ × ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｅｆｆｅｃｔｓ ｆｏｒ
ｓｅｅｄ ｄｏｒｍａｎｃｙ ｉｎ ｒｉｃｅ [Ｊ] . Ｐｌａｎｔａꎬ ２０１４ꎬ ２３９(２): ４１１￣４２０.

[２９] ＣＨＥＮＧ Ｘꎬ ＣＨＥＮＧ Ｊꎬ ＨＵＡＮＧ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｙｎａｍｉｃ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｅｅｄ ｒｅｓｅｒｖｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｒｅｅ ｇｅｒｍｉｎａ￣
ｔｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ [Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１３ꎬ ８(１１): ｅ８０００２.

[３０] ＨＳＵ Ｓ Ｋꎬ ＴＵＮＧ Ｃ Ｗ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ａｎａｅｒｏｂｉｃ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ￣
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ＱＴＬｓ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｃｏｌｅｏｐｔｉｌｅ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｉｎ ｒｉｃｅ [ Ｊ ] .
Ｒｉｃｅꎬ ２０１５ꎬ ８(１): ３８.

[３１] ＤＩＡＳ Ｐ Ｍ Ｂꎬ ＢＲＵＮＥＬ￣ＭＵＧＵＥＴ Ｓꎬ ＤＵＲＲ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. ＱＴＬ ａｎａｌｙ￣
ｓｉｓ ｏｆ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｒｅ￣ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｔ ｅｘｔｒｅｍｅ ｔｅｍ￣
ｐｅｒａｔｕｒｅｓ ｉｎ Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ [Ｊ] . Ｔｈｅｏｒｅｔｃｉａｌ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｇｅ￣
ｎｅｔｉｃｓꎬ ２０１１ꎬ １２２(２): ４２９￣４４４.

[３２] ＢＡＳＮＥＴ Ｒ Ｋꎬ ＤＵＷＡＬ Ａꎬ ＴＩＷＡＲＩ Ｄ Ｎꎬ ｅｔ ａｌ. Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ
ｌｏｃｕｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｖｉｇｏｒ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ
ｒａｐａ ｒｅｖｅａｌｓ ＱＴＬ ｈｏｔｓｐｏｔｓ ａｎｄ ｅｐｉｓｔａｔｉｃ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ [Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ
Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１５ꎬ ６: １０３２.

[３３] ＨＵ Ｓꎬ ＬＵＢＢＥＲＳＴＥＤＴ Ｔꎬ ＺＨＡＯ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. ＱＴＬ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｌｏｗ￣
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｂｉｌｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｍａｉｚｅ ＩＢＭ Ｓｙｎ４ ＲＩＬ ｐｏｐｕｌａ￣
ｔｉｏｎ [Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１６ꎬ １１(３): ｅ０１５２７９５.

[３４] ＰＡＮ Ｙꎬ ＺＨＡＮＧ Ｈꎬ ＺＨＡＮＧ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃｏｌｄ
ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ａｔ ｔｈｅ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｂｏｏｔｉｎｇ ｓｔａｇｅｓ ｉｎ ｒｉｃｅ ｂｙ ａｓｓｏｃｉａ￣
ｔｉｏｎ ｍａｐｐｉｎｇ [Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１５ꎬ １０(３): ｅ０１２０５９０.

[３５] ＭＡＧＷＡ Ｒ Ａꎬ ＺＨＡＯ Ｈꎬ ＸＩＮＧ Ｙ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｍａｐ￣
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ｐｉｎｇ ｒｅｖｅａｌｅｄ ａ ｄｉｖｅｒｓｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｓｅｅｄ ｄｏｒｍａｎｃｙ ａｃｒｏｓｓ ｓｕｂ￣
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｒｉｃｅ (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.) [Ｊ] . ＢＭＣ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２０１６ꎬ
１７: ２８.

[３６] ＹＵ Ｌ Ｘꎬ ＬＩＵ Ｘꎬ ＢＯＧＥ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓ ｌｏｃｉ ｆｏｒ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｄｕｒｉｎｇ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｉｎ ａｕｔｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ
ａｌｆａｌｆａ (Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ Ｌ.) ｕｓｉｎｇ ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ￣ｂｙ￣ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ [Ｊ] .
Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１６ꎬ ７: ９５６.

[３７] ＫＡＮ Ｇꎬ ＺＨＡＮＧ Ｗꎬ ＹＡＮＧ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ
ｓｏｙｂｅａｎ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ [Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ
Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ ２０１５ꎬ ２９０(６): ２１４７￣２１６２.

[３８] ＨＡＴＺＩＧ Ｓ Ｖꎬ ＦＲＩＳＣＨ Ｍꎬ ＢＲＥＵＥＲ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓｓｏ￣
ｃｉａｔｉｏｎ ｍａｐｐｉｎｇ ｕｎｒａｖｅｌｓ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｏｎｔｒｏｌ ｏｆ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ
ａｎｄ ｖｉｇｏｒ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ [ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１５ꎬ
６: ２２１.

[３９] ＲＡＮＡＷＡＫＥ Ａ Ｌꎬ ＭＡＮＡＮＧＫＩＬ Ｏ Ｅꎬ ＹＯＳＨＩＤＡ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍａｐ￣
ｐｉｎｇ ＱＴＬｓ ｆｏｒ ｃｏｌｄ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ａｔ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｅａｒｌｙ ｓｅｅｄｌｉｎｇ
ｓｔａｇｅ ｉｎ ｒｉｃｅ (Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.) [ Ｊ] . Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ＆ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏ￣
ｌｏｇｉｃａｌ Ｅｑｕｉｐｍｅｎｔꎬ ２０１４ꎬ ２８(６): ９８９￣９９８.

[４０] ＸＩＥ Ｌꎬ ＴＡＮ Ｚꎬ ＺＨＯＵ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｆｉｎｅ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ
ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ｆｏｒ ｓｅｅｄ ｖｉｇｏｒ ｉｎ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｅｓ￣
ｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｉｎ ｒｉｃｅ [ Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ
２０１４ꎬ ５６(８): ７４９￣７５９.

[４１] ＬＩＮ Ｑꎬ ＷＡＮＧ Ｗꎬ ＲＥＮ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｓｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｅｄ ｓｔｏｒ￣
ａｂｉｌｉｔｙ ｕｓｉｎｇ ｔｗｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ａ ｓａｍｅ ｐａｒｅｎｔ ｒｉｃｅ ｃｕｌｔｉ￣
ｖａｒ Ｎ２２ [Ｊ] . Ｂｒｅｅｄｉｎｇ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１５ꎬ ６５(５): ４１１￣４１９.

[４２] ＺＨＡＮＧ Ｙꎬ ＸＩＡ Ｘꎬ ＨＥ Ｚ. Ｔｈｅ ｓｅｅｄ ｄｏｒｍａｎｃｙ ａｌｌｅｌｅ ＴａＳｄｒ￣Ａ１ａ
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｐｒｅ￣ｈａｒｖｅｓｔ ｓｐｒｏｕｔｉｎｇ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｓ ｍａｉｎｌｙ ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ
Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｈｅａｔ ｌａｎｄｒａｃｅｓ [ Ｊ ] . Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ
２０１７ꎬ １３０(１): ８１￣８９.

[４３] ＣＨＥＮＧ Ｘ Ｘꎬ ＨＥ Ｓꎬ ＧＥＮＧ Ｇ Ｈ. Ｄｙｎａｍｉｃ ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｅｅｄ
ｒｅｓｅｒｖｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｉｎ ｓｈ２ ｓｗｅｅｔ ｃｏｒｎ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｔａｇｅｓ [Ｊ] . Ｇｅｎｅｔ￣
ｉｃｓ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０１６ꎬ １５(３):ｇｍｒ.１５０３８１８３.

[４４] ＵＰＡＤＨＹＡＹＡ Ｈ Ｄꎬ ＷＡＮＧ Ｙ Ｈꎬ ＳＡＳＴＲＹ Ｄ Ｖꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｓｓｏｃｉａ￣
ｔｉｏｎ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｇｅｒｍｉｎａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｖｉｇｏｒ ｉｎ ｓｏｒｇｈｕｍ ｕｎｄｅｒ
ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｌｏｗ￣ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ [ Ｊ] . Ｇｅｎｏｍｅꎬ ２０１６ꎬ ５９
(２): １３７￣１４５.

[４５] ＳＵＮ Ｔ Ｐꎬ ＧＵＢＬＥＲ Ｆ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｓｉｇｎａ￣
ｌｉｎｇ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ [Ｊ] . Ａｎｎｕ Ｒｅｖ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌꎬ ２００４ꎬ ５５: １９７￣２２３.

[４６] ＬＥＥ Ｓꎬ ＣＨＥＮＧ Ｈꎬ ＫＩＮＧ Ｋ Ｅꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ Ａｒａｂｉ￣
ｄｏｐｓｉｓ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｖｉａ ＲＧＬ２ꎬ ａ ＧＡＩ / ＲＧＡ￣ｌｉｋｅ ｇｅｎｅ ｗｈｏｓｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｓ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｆｏｌｌｏｗｉｎｇ ｉｍｂｉｂｉｔｉｏｎ [ Ｊ] . Ｇｅｎｅｓ ＆ Ｄｅ￣
ｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ ２００２ꎬ １６(５): ６４６￣６５８.

[４７] ＳＷＡＩＮ Ｓ Ｍꎬ ＴＳＥＮＧ Ｔ Ｓꎬ ＯＬＳＺＥＷＳＫＩ Ｎ Ｅ. Ａｌｔｅｒｅｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｏｆ ｓｐｉｎｄｌｙ ａｆｆｅｃｔｓ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ [Ｊ] .
Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２００１ꎬ １２６(３): １１７４￣１１８５.

[４８] ＥＺＣＵＲＲＡ Ｉꎬ ＷＹＣＬＩＦＦＥ Ｐꎬ ＮＥＨＬＩＮ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｒａｎｓａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｏｆ
ｔｈｅ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ ｎａｐｉｎ ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｂｙ ＡＢＩ３ ｒｅｑｕｉｒｅｓ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｔｈｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ Ｂ２ ａｎｄ Ｂ３ ｄｏｍａｉｎｓ ｏｆ ＡＢＩ３ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｉｓ￣ｅｌｅ￣
ｍｅｎｔ: Ｂ２ ｍｅｄｉａｔｅｓ ａｃｔｉｖａｔｉｏｎ ｔｈｒｏｕｇｈ ａｎ ＡＢＲＥꎬ ｗｈｅｒｅａｓ Ｂ３ ｉｎｔｅｒ￣
ａｃｔｓ ｗｉｔｈ ａｎ ＲＹ / Ｇ￣ｂｏｘ [ Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０００ꎬ ２４(１):

５７￣６６.
[４９] ＦＩＮＫＥＬＳＴＥＩＮ Ｒ Ｒꎬ ＬＹＮＣＨ Ｔ Ｊ. Ｔｈｅ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ ｒｅ￣

ｓｐｏｎｓｅ ｇｅｎｅ ＡＢＩ５ ｅｎｃｏｄｅｓ ａ ｂａｓｉｃ ｌｅｕｃｉｎｅ ｚｉｐｐｅｒ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃ￣
ｔｏｒ [Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌꎬ ２０００ꎬ １２(４): ５９９￣６０９.

[５０] ＫＩＭ Ｈꎬ ＨＷＡＮＧ Ｈꎬ ＨＯＮＧ Ｊ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｒｉｃｅ ｏｒｔｈｏｌｏｇｕｅ ｏｆ ｔｈｅ
ＡＢＡ ｒｅｃｅｐｔｏｒꎬ ＯｓＰＹＬ / ＲＣＡＲ５ꎬ ｉｓ ａ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ｏｆ ｔｈｅ ＡＢＡ
ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ｐａｔｈｗａｙ ｉｎ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅａｒｌｙ ｓｅｅｄｌｉｎｇ
ｇｒｏｗｔｈ [Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ Ｂｏｔａｎｙꎬ ２０１２ꎬ ６３(２): １０１３￣
１０２４.

[５１] ＬＩ Ｃꎬ ＬＩＵ Ｚꎬ ＺＨＡＮＧ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. ＳＫＰ１ ｉｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ
ｓｉｇｎａｌｌｉｎｇ ｔｏ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎꎬ ｓｔｏｍａｔａｌ ｏｐｅｎｉｎｇ ａｎｄ ｒｏｏｔ
ｇｒｏｗｔｈ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔꎬ Ｃｅｌｌ ＆ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ
２０１２ꎬ ３５(５): ９５２￣９６５.

[５２] ＦＥＮＧ Ｃ Ｚꎬ ＣＨＥＮ Ｙꎬ ＷＡＮＧ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ＲＡＶ１ ｔｒａｎ￣
ｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒꎬ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｅｄ ｂｙ ＳｎＲＫ２ ｋｉｎａｓｅｓꎬ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｔｈｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ＡＢＩ３ꎬ ＡＢＩ４ꎬ ａｎｄ ＡＢＩ５ ｄｕｒｉｎｇ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｅａｒｌｙ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ [ Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０１４ꎬ ８０
(４): ６５４￣６６８.

[５３] ＡＬＢＥＲＴＯＳ Ｐꎬ ＲＯＭＥＲＯ￣ＰＵＥＲＴＡＳ Ｍ Ｃꎬ ＴＡＴＥＭＡＴＳＵ Ｋꎬ ｅｔ
ａｌ. Ｓ￣ｎｉｔｒｏｓｙｌａｔｉｏｎ ｔｒｉｇｇｅｒｓ ＡＢＩ５ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｔｏ ｐｒｏｍｏｔｅ ｓｅｅｄ ｇｅｒｍｉ￣
ｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｇｒｏｗｔｈ [ Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｃｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓꎬ ２０１５ꎬ
６: ８６６９.

[５４] ＧＡＺＺＡＲＲＩＮＩ Ｓꎬ ＴＳＡＩ Ａ Ｙ Ｌ. Ｈｏｒｍｏｎｅ ｃｒｏｓｓ￣ｔａｌｋ ｄｕｒｉｎｇ ｓｅｅｄ
ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ [Ｊ] . Ｅｓｓａｙｓ ｉｎ Ｂｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙꎬ ２０１５ꎬ ５８: １５１￣１６４.

[５５] ＦＵＪＩＮＯ Ｋꎬ ＳＥＫＩＧＵＣＨＩ Ｈꎬ ＭＡＴＳＵＤＡ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｄｅｎ￣
ｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｍａｊｏｒ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｕｓꎬ ｑＬＴＧ３￣１ꎬ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ
ｌｏｗ￣ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｇｅｒｍｉｎａｂｉｌｉｔｙ ｉｎ ｒｉｃｅ [ Ｊ] . Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａ￣
ｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２００８ꎬ １０５(３４): １２６２３￣１２６２８.

[５６] ＳＵＧＩＭＯＴＯ Ｋꎬ ＴＡＫＥＵＣＨＩ Ｙꎬ ＥＢＡＮＡ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｌｏ￣
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