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摘要: HSP70是逆境胁迫下诱导合成的一类功能型蛋白, 是在植物中高度保守且分布广泛的蛋白质家族, 通常

作为分子伴侣参与蛋白折叠、转运、变性蛋白降解等多种生物学功能。研究表明, 高温、干旱、盐等多种非

生物胁迫和生物胁迫均可诱导HSP70的合成, 从而参与胁迫响应与生长发育过程的调控。本文对HSP70的结

构、类型、分子调控机制作了阐述, 并主要对禾谷类作物的HSP70在响应生物胁迫、非生物胁迫及对生长发

育的调控等方面的研究进展进行综述, 以期为禾本科植物的抗逆研究提供基础理论。
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热激蛋白(heat shock protein, HSP)是生物体在

受到高温、干旱、激素、高盐、机械损伤等不利

环境影响时诱导合成的一类结构保守的应激蛋白, 
是植物短暂适应逆境胁迫不可或缺的成分(Jung-
kunz等2011)。1962年, 热激蛋白首先在黑腹果蝇

(Drosophila melanogaster)唾液腺中被发现, 1974年
被命名为热激蛋白, 直至20世纪80年代才着手对

高等植物的热激蛋白展开研究(Guy和Li 1998)。
植物HSP70蛋白的生理功能研究虽然起步较晚, 但
发展迅速。基于HSP70结构和功能研究的不断深

入, 越来越多的报道证明HSP70与植物的非生物胁

迫、抗病以及生长发育密切相关。随着测序技术

的不断发展, 越来越多的植物基因组序列逐渐被

破译, 不同物种的HSP70家族特性与功能得到了广

泛研究。已证实植物HSP70由多个基因家族的众

多成员编码。目前已知HSP70家族成员的物种有: 
拟南芥(Arabidopsis thaliana)中有18个编码HSP70
的基因(Jungkunz等2011), 菠菜(Spinacia oleracea)
中有22个编码HSP70的基因(Guy和Li 1998), 水稻

(Oryza sativa)中有32个编码HSP70的基因(Jung等
2013), 谷子(Setaria italica)中有25个编码HSP70的
基因(张古文等2015), 芝麻(Sesamum indicum)中有

21个编码HSP70的基因(徐剑文等2017), 小立碗藓

(Physcomitrella patens)中有21个编码HSP70的基因

(Tang等2016), 大豆(Glycine max)中有61个编码

HSP70的基因(Zhang等2015), 二穗短柄草(Brachy-
podium distachyon)基因组编码29个HSP70 (Wen等
2017)。这些HSP70家族的鉴定极大丰富了植物

HSP70网络。

禾本科是单子叶被子植物中最重要的一科, 包
括水稻、小麦(Triticum aestivum)和玉米(Zea mays)等
重要的农作物。随着全球气候变暖, 高温、干旱

等极端气候现象频繁发生, 极大地影响了作物的

产量和品质。随着对HSP70研究的深入, 禾本科植

物中HSP70参与的信号途径及作用机制等问题逐

渐变得明朗。本文着重对小麦、玉米、水稻、高

粱(Sorghum bicolor)等作物HSP70响应生物胁迫和

非生物胁迫以及调控生长发育等方面进行了综述, 
以期为挖掘禾谷类作物抗逆相关基因并阐明其调

控网络, 进而提高作物抗逆性(稳定或增加产量)提
供有力信息。

1  HSP70的调控机制

热激蛋白是细胞受到不利环境刺激时被激活

并表达的一类蛋白, 存在于几乎所有生物体内, 正
常条件下可占细胞内蛋白总量的5%, 而在环境刺

激尤其是高温诱导下大量合成, 可达到蛋白总量

的15% (齐妍等2013)。按照分子质量大小可以将

HSP分为5个家族: HSP100 (ClpB/A/C)、HSP90 
(HtpG) (83~90 kDa)、HSP70 (DnaK) (66~78 
kDa)、HSP60 (GroEL)、HSP40 (DnaJ)和小分子
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HSP (small HSP, sHSP; IbpA/B)。生物体内的基因

数量与HSP数量之间大致呈线性关系。每2 000个
基因中大约有1个HSP70基因, 5、6个HSP40基因, 
1个sHSP基因和1个HSP60基因; 每6 000个基因中大

约有1个HSP90基因(Abrams 2014)。总之, HSP70是
生物体内含量丰富、受应激后表达最为显著、进

化上最为保守的一类热激蛋白。

1.1  HSP70的结构

HSP70家族作为分子伴侣是迄今为止已知的

最保守的蛋白家族之一。比如真核生物与原核生

物大肠杆菌(Escherichia coli) HSP70的同源性大于

65%; 在结构功能特定化的细胞器中就更能体现

HSP70的保守性: 相同细胞器HSP70之间的同源性

要比同一物种不同细胞器HSP70之间的同源性

高。玉米、水稻、谷子这些禾谷作物中的细胞质

HSP70与拟南芥、大豆、芝麻等细胞质HSP70氨
基酸的同源性高达75%。HSP70大约由650个氨基

酸组成, 其基因的5′端有100 bp左右的非翻译区, 3′
端有200 bp的非翻译区, 中间大约2 000 bp的开放

阅读框(open-reading frame, ORF)编码两个保守结

构域: 高度保守的N-端核苷酸结合结构域(nucleo-
tide binding domain, NBD)和C-端底物结合结构域

(substrate binding domain, SBD), 两个区域之间由

保守的铰链(linker)结构相连接(图1)。植物中, 有
些HSP70在C-端末尾存在一段与细胞内定位和驻

留有关的信号肽。

NBD含有ATP酶结构域(ATPase domain), 有
结合并水解ATP的活性。ATP结合位点位于两个

相似球形结构(Lobe I和Lobe II)所围成的深沟基

部。Lobe I和Lobe II又被进一步划分为Lobe IA、

Lobe IB、Lobe IIA、Lobe IIB四个部分。SBD由

多肽结合位点(polypeptide binding site, PBS)以及C

末端亚区组成, 包括由两个β折叠、4个Loop环组

成的“口袋”及由3个α-螺旋组成的“盖子”结构(图
2)。当ATP结合到HSP70时引起ATPase区构象发

生改变, NBD和SBD由铰链牵引相互靠近, 将信息

由NBD传递到PBS, 铰链则淹埋在NBD和PBS的接

触面中。此时PBS区的“盖子”打开, 多肽结合进去; 
当ATP水解为ADP时, 铰链呈柔性的舒展状态, 暴
露在NBD和PBS的外面, SBD区影响因素改变, “盖
子”重新关闭, 从而“捕捉”住结合的多肽, 使HSP70
与多肽长时间结合(Murphy 2013; Swain等2007)。
1.2  HSP70的分类

HSP70家族按照表达情况可分为HSC70 (heat 
shock cognate protein)和HSP70两大类。第一类属

于结构型HSP, 作为持家蛋白, 在植物不同的生育

期内都有着相当高的表达量, 同时也受一定程度

的热诱导, 其功能主要是维持植物正常生长发育; 
第二类属于诱导型HSP, 在正常情况下表达很少或

不表达, 在热刺激或其他胁迫下表达迅速增强。

根据在细胞中的定位情况, HSP70可分为4类: 
细胞质定位的HSP70通常在C-端含有EEVD基序; 
叶绿体定位的HSP70 C-端含有(D/E)V(L/I)DAD-
F(T/S)(D/E)SK基序, 这类HSP70以及多种同源蛋

白分布在叶绿体膜和叶绿体基质中, 参与光合系

统II (Ko等1992); C-端含有PEAEY(E/G)E(V/A)KK
基序的通常定位于线粒体中; C-端含有HDEL基序

的通常定位于内质网中(Guy和Li 1998)。线粒体

图1  HSP70的结构模型

Fig.1  Structural model of HSP70
根据齐妍等(2013)并略作修改。

图2  HSP70三维结构

Fig.2  3D-structure of HSP70
根据Murphy (2013)并略作修改。
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和内质网定位的HSP70为葡萄糖调节蛋白GRP78
和GRP75。烟草(Nicotiana tabacum)是目前所知唯

一具有核HSP70的植物(Cho和Choi 2009)。不同定

位的HSP70在基因结构上不尽相同, 一般细胞质定

位的HSP70内含子较少, 细胞器定位的HSP70内含

子较多。

1.3  与HSP70互作的蛋白及互作机制

1.3.1  附属蛋白和底物蛋白

蛋白质间相互作用是驱动生物学发展的“促
进剂”, 尤其多蛋白复合物、信号通路和亚细胞信

号转导的研究更加促进了生物学的蓬勃发展。

HSP70在不同的发育阶段可能发挥显著的作用, 主
要是由于其在不同亚细胞器中的位置, 以及其与

特异性蛋白的相互作用。与HSP70相互作用的蛋

白主要分为附属蛋白和底物蛋白。

细胞中最关键的部分是细胞核, 保护核蛋白

免受热激损害是在热应激期间生存的必要策略

(Cho和Choi 2009)。在许多生物体中HSP70都以热

依赖的方式转运到细胞核中, 热诱导的HSP70易位

需要核载体蛋白Hikeshi (Koizumi等2015), HSP70
易位在热引起的损伤保护中发挥了重要的功能。

最近, 已从拟南芥中鉴定出了Hikeshi同源蛋白(与
HSP70互作的附属蛋白HKL), 并且发现两个拟南

芥HSP70亚型在热休克反应中积累在细胞核中, 
HKL与这些HSP70相互作用并调节了HSP70的定

位, HKL过表达赋予转基因拟南芥的耐热性(Koi-
zumi等2015)。

与HSP70结合的底物蛋白主要有3种(图3-A): 
HSP40 (或DnaJ)家族、核苷酸交换因子(nucleotide 
exchange factor, NEF)和TPR (tetratricopeptide repeat) 
(Meimaridou等2009)。HSP40家族中有一类蛋白质

都含有一个大约70个氨基酸的J结构域, 这类蛋白

质称为J蛋白。DnaJ的J结构域可以识别未折叠的

底物, 并把它们运送给HSP70, 同时触发其ATPase
活性状态并诱导构象变化以利于稳定HSP70与底物

相互作用(孔凡英等2011)。NEF可以结合HSP70, 
促进ADP释放, 便于ATP的结合。TPR可以与SBD
结合在一起, 协助HSP70与底物的结合。这三种底

物蛋白中, NEF-HSP70相互作用最强, TPR-HSP70
蛋白相互作用最弱(Meimaridou等2009)。

图3  HSP70分子伴侣作用机制

Fig.3  Molecular chaperone mechanism of HSP70
A: HSP70、J-结构域蛋白和NEF的关系; B: HSP70分子伴侣

功能循环图。根据Murphy (2013)并略作修改。

1.3.2  蛋白互作机制

HSP70行使分子伴侣功能时需要DnaJ和NEF
两种类型的共伴侣参与(图3-B)。DnaJ蛋白作为特

异性因子, 可以作用于不同的底物, 因此, 一些物

种中通常有许多这类蛋白家族成员。目前已经发

现4类定位于不同细胞结构的NEF蛋白家族。大肠

杆菌的GrpE (GroP-like gene E)蛋白定位于叶绿体

和线粒体; 真核生物进化出BAG (Bcl-2-associated 
athanogene)结构域蛋白以及HSP110/HSP170蛋白, 
协助HSP70定位于细胞核和细胞质(Shaner和Morano 
2007); 人类HSP70结合蛋白1 (HSP70-binding protein 
1, HSPBP1)最近才被发现(张景霞等2011)。HSP110
作为NEF代表, 其活性是受核苷酸控制的。当无核

苷酸结合时, HSP110主要保持高度灵活的构象(图
4-A), 当与核苷酸结合时, 它主要以稳定状态存在

(图4-B), 只有当HSP110进一步压缩成密实的构象

时, 它才能与HSP70结合(图4-C)。
在HSP70、DnaJ以及NEF所参与的分子伴侣

循环途径中, 首先底物与HSP40的底物结合结构域

结合, 通过J结构域与HSP70-ATP相互作用, 将底物

传递给HSP70的底物结合结构域, 形成复合物。此
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时HSP70与底物结合能力较弱。HSP40能够激活

HSP70的ATPase活性, 将ATP水解为ADP, HSP70蛋
白的构象发生变化, “盖子”结构关闭, ADP-HSP70
复合物亲和力增强。与多肽结合的HSP70底物结

合区由于一系列热力学运动发生构象变化完成对

多肽的折叠加工过程(图3-B)。随后, 密实结构的

HSP110由于结合了ATP, 激活了自身的核苷酸交换

因子活性, 与HSP70的NBD结合, 将HSP70锁定成

对核苷酸具有低亲和力的构象, 从而催化ADP的
释放; 当新的ATP重新结合HSP70复合物时, 触发

HSP110的解离, HSP70-多肽复合物亲和力降低, 底
物释放(图4)。如果底物未达到有效折叠状态就被

释放; HSP40会重新结合, 再次开始循环过程。在存

在过量核苷酸的情况下, HSP110将表现出与HSP70
动态结合和解离的持续循环。在这个循环过程中, 
不需要HSP110进行核苷酸水解, 而与HSP110结合

的核苷酸对HSP70复合物的维持也没有什么影响

(Andréasson等2008)。
有研究表明, Fes1A作为植物中NEF的同系物, 

它的缺失导致胞质HSP70减少和热休克转录的总

体增加。因此, Fes1A可能作为热休克转录的负调

控因子阻止细胞质热休克蛋白70的降解。另有研

究证实植物体内存在Fes1A与HSP70的互作, 且
Fes1A诱导HSP70的高表达来应对高温胁迫(Zhang
等2010)。
1.4  HSP70的表达调控机制

HSP70基因的表达有一系列反馈机制。热激元

件(heat shock element, HSE)位于HSP70 5′端的启

动子区, 热激因子(heat shock factor, HSF)可识别并

且结合HSE, 对HSP70基因转录过程起调控作用。

图4  核苷酸交换循环模型

Fig.4  Model of nucleotide exchange cycle
根据Andréasson等(2008)并略作修改。

当植物细胞未受到胁迫时, A1类HSF在细胞

质中以单体形式被HSP90/70螯合, 此时HSF不能和

DNA上的HSE结合指导翻译(图5-A)。当细胞受到

胁迫时, 胞内产生大量变性蛋白(图5-B)与HsfA1竞
争结合HSP90/70 (图5-C), 大量HSFA1通过伴侣滴

定模式被释放出来(图5-D)。胁迫引起的大量活性

氧(reactive oxygen species, ROS)直接影响HSF解聚

(图5-E), H2O2诱导游离的HSFA1单体发生磷酸化

反应形成HSFA1三聚体(此处参考哺乳动物的HSF
三聚体形式; 在植物中, 除了拟南芥HSFA1a会形成

三聚体之外, 还未发现其他植物HSF会形成三聚体

形式)进入细胞核内(图5-F)与HSE结合, 并启动

HSP基因表达。随着胁迫消失, 大量诱导合成的

HSP70、HSP90又与HSF结合导致HSF/HSE复合

物分离, 并且HSF被回收成单体形式。当HSP90、
HSP70积累至足够与HSF结合时, HSP的转录终止

(Jacob等2017)。细胞内未折叠蛋白和HSF之间对

HSP90/70的竞争调控了整个基因表达过程。因此, 
一些研究者认为HSP70本身可作为感温计, 细胞可

以通过它感受特定的代谢失调。小麦中陆续发现

HSF家族成员具有重要的功能(Kumar等2018)。近

年, 模式生物二穗短柄草中HSF和HSP70基因的鉴

定和互作模式分析将有助于更好地理解这些基因

家族的进化过程和功能(Wen等2017)。

2  禾谷类作物HSP70的生物学功能

2.1  分子伴侣功能

HSP70作为一类重要的分子伴侣, 以ATP依赖

的方式起作用。许多蛋白质需要HSP70的协助将其

正确折叠和组装转变为成熟态或自然态。HSP70
以ATP依赖的方式在肽链折叠所需的所有片段集

齐之前维持新合成的多肽的稳定性, 再通过有控

制地释放帮助其折叠。

2.1.1  保持新合成蛋白的构型

新生肽链对于压力条件特别敏感, 由于核糖

体出口直径很小, 新合成的多肽链仅限于折叠成

简单的二级结构以便进出(Abrams 2014)。从核糖

体释放后, 细胞质内高浓度溶质的水环境使肽链

更容易包裹一些疏水性残基进行错误的卷曲折叠, 
此时分子伴侣的作用就显得尤为重要。HSP70可
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图5  HSF对HSP70基因转录的调控模型

Fig.5  Regulation model of HSF participating in the process of HSP70 gene transcription 
ABFs/AREBs: ABA-responsive element binding factors, ABA响应元件结合因子; ABRE: ABA-responsive element, ABA响应元件; DRE-

B2A: dehydration-responsive element binding protein 2A, 脱水反应元件结合蛋白2A; DRIP1/2: DREB2A-interacting protein 1/2, DREB2A
互作蛋白1/2; MBF1c: multiprotein bridging factor 1c, 多蛋白桥联因子1c; PP2Cs: protein phosphatases 2C, 蛋白磷酸酶2C; SnrK2s: sucrose 
non-fermenting 1 related protein kinase 2, 蔗糖非依赖1蛋白激酶2。根据Jacob等(2017)并略作修改。

以和核糖体以及新生肽链形成复合物, 维持核糖

体蛋白的稳定性, 增加末端错误折叠蛋白质的泛

素化, 从而修复新生肽链可能存在的末端错误折

叠(Abrams 2014)。如水稻内质网HSP70可以与仍

在核糖体上翻译的醇溶谷蛋白结合, 进而防止醇溶

谷蛋白发生无序聚集, 说明内质网HSP70直接参与

蛋白的成熟过程(Li等1993)。这种现象在玉米(Ma-
rocco等1991)和小麦(Rubin等1992)中都存在。

2.1.2  协助蛋白分子的跨膜运输

细胞内多种新生蛋白质分子的定向转移与穿

过亚细胞膜的过程都需要HSP70及其相关蛋白质

的参与。Desheies等人认为, 定位于内质网、线粒

体等亚细胞器的蛋白质, 在细胞质中合成后需要

改变构象, 变成非折叠状(或者说是还未折叠的新

生蛋白质分子), 然后在HSP70的“护送”下才能穿

过亚细胞膜, 所以, HSP70起着“伸展酶” (imfol-

dase)的作用, 使新生蛋白质分子保持无活性状态, 
护送它们到达适当的位置(吴厚雄等2003)。
2.1.3  促进受损蛋白的恢复和降解

自然状态的蛋白会因为布朗运动而导致错误

折叠, 这种现象在植物遭到外界胁迫条件下更加

普遍。HSP70能阻止变性蛋白聚集并帮助变性蛋

白恢复成自然状态。与新生肽链折叠不同的是, 
对于变性蛋白的折叠是一个不同的分子伴侣网络, 
HSP70在行驶分子伴侣功能时, 搭配的共伴侣蛋白

是HSP90, 而不是TRiC (Albanèse等2006)。
综上所述, HSP70参与靶蛋白的活性和功能调

节, 却不是靶蛋白的组成部分。

2.2  清除ROS
ROS和HSP70之间的关系可以分为两个方面:

其一, HSP70可作为抗氧化剂清除过剩的ROS。
ROS水平的升高会导致氧胁迫, 进而造成核酸、蛋
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白质、碳水化合物和脂质的氧化损伤, HSP70可能

通过增强葡萄糖-6-磷酸脱氢酶(glucose 6-phosphate 
dehydrogenase, G6PD)活性来提高谷胱甘肽(gluta-
thione, GSH)的还原水平从而清除过剩的ROS (邹
杰等2007)。另一方面, ROS可能也是热激响应过

程中不可或缺的一部分, 它参与HSF活化HSP70的
途径(Pucciariello等2012)。
2.3  HSP70与非生物胁迫

热激蛋白受热诱导并在响应热胁迫的过程中

发挥重要作用。玉米HSP70在42°C热激诱导和4°C
冷胁迫时表达量均有增加, 且在冷胁迫4 h时表达量

最大(李慧聪等2010)。当对萌发的水稻种子进行

42°C热激之后, HSP70诱导合成, 幼苗对寒冷的抵

御能力增强, 有利于幼苗的生长(黄上志等2004)。
小麦幼苗热激后TaHSP70蛋白明显积累; 对小麦的

种子进行热激, 发现萌发后的幼苗中TaHSP70含量

增加(Duan等2011)。高粱的SbHSP70-1在42°C高

温处理时, 叶和茎中的表达量均有显著升高, 过表

达SbHSP70-1后, 赋予了大肠杆菌很强的热耐受

性, 说明SbHSP70-1参与了高温胁迫。不仅如此, 
SbHSP70-1也受低温诱导, 在4°C低温处理后, 叶片

中表达量增加(Mulaudzi-Masuku等2015)。甘蔗

(Saccharum officinarum) HSP70在皮质肌动蛋白组

织形成互锁边缘齿叶的结构中起关键作用, 帮助

细胞在高温失水的条件下保持形态, 提高植株耐

热性(Augustine等2015)。黄祥富等(1999)研究表

明, 植物细胞在高温胁迫时, HSP70与sHSP转移至

细胞质膜和液泡膜上形成外周蛋白, 与细胞膜蛋

白相互作用, 重建膜的流动性, 抑制膜蛋白的变性, 
增强细胞膜的稳定性, 恢复膜的功能, 从而提高植

物的耐热性。水稻的32个HSP70基因中, 24个受高

温诱导表达, 其中14个表达量显著升高。在盐和

干旱处理下OsHSP70表达量也均有显著升高(Jung
等2013; Wang等2014)。

HSP70不仅受温度诱导, 也参与干旱、激素、

重金属等多种非生物胁迫过程。如干旱、高温都

能够诱导玉米HSP70的合成, 且干旱高温协同胁迫

下玉米叶片中HSP70含量高于高温或干旱单一胁

迫(胡秀丽等2010)。脱落酸(abscisic acid, ABA)在
植物响应盐度、干旱、伤害和寒冷等非生物胁迫

中发挥重要作用。刘瑞侠(2009)发现ABA诱导

H2O2的积累提高了HSP70的合成能力, 进一步上调

了抗氧化防护酶活性, 从而降低了ROS水平, 增强

了玉米的抗逆性。安艳秋等(2011)发现干旱和低

温时HSP70基因的表达量下调, ABA处理后HSP70
基因表达量亦下调, 说明TaHSP70可能通过ABA途

径调控小麦对干旱和低温的敏感性。茉莉酸(jas-
monic acid, JA)和茉莉酸甲酯(methyl jasmonate, 
MeJA)等茉莉酸类物质在植物的抗逆反应中发挥

重要的作用。Duan等(2011)证实喷施MeJA 2 h后, 
TaHSC70表达量达到最大, 说明TaHSC70可能通过

JA信号途径参与小麦的基础防御。

此外有研究证明水稻线粒体HSP70的过表达

抑制了高温、高盐和氧化引起的细胞凋亡, 并且这

种抑制作用是通过维持线粒体膜电位差的稳定和

抑制ROS的扩散实现的(Qi等2011; Chen等2009)。
2.4  HSP70与生物胁迫

禾本科植物的HSP70在病理过程中也发挥了

重要作用。安艳秋等发现条锈菌(Puccinia strii-
formis)非亲和小种‘CYR32’和白粉菌(Erysiphe)亲
和小种混和菌系接种后, TaHSP70表达量增加, 说
明小麦TaHSP70可能参与调控小麦防卫反应过程

(安艳秋等2011)。Duan等(2011)从被条锈菌侵染的

小麦叶片中分离到HSP70基因, 该基因受条锈菌诱

导后的表达量明显增加, 推测TaHSC70可能是通过

JA信号途径参与小麦响应条锈菌侵染的基础防御

过程。Jiang等(2014)研究表明, 水稻条纹病毒(Rice 
stripe virus, RSV)诱导OsHSP70表达量增加, 当Os-
HSP70基因被敲除或沉默后, RSV的侵染能力降

低, 说明OsHSP70是水稻抵御病原物RSV侵染时的

必需成分。同时检测到热激处理后RSV的侵染能

力增强, 只是OsHSP70与RSV的作用机制尚不明确, 
还有待进一步探索(Jung等2013; Jiang等2014)。
2.5  HSP70与植物的生长发育调控

HSP70对禾本科植物的生长发育有直接影

响。玉米在形成花粉时期HSP70的增加可以促使

线粒体分裂, 为作物生长发育提供足够的能量。

高粱雄性不育系在45°C热激后, HSP70大量合成, 
并且转运至线粒体, 促使线粒体数量增加, 为花粉

的发育提供足够的能量, 此时, 高粱雄性不育系就
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转变为可育系(陈建南等1997)。水稻HSP70CP1是
热胁迫和低温条件下叶绿体发育所必需的成分, 
它参与了胁迫条件下水稻叶绿体的构成, 以及维

持叶绿体形态 ,  是光合作用正常进行的重要保

证。在正常条件下, OsHSP70CP1也参与了蛋白质

的折叠和转运(Kim和An 2013)。

3  展望

综上所述, 近年来禾本科作物的HSP70研究

取得了一定进展。利用基因工程技术把抗逆目的

基因引入到作物细胞, 培育出具有抗逆新性状的

植株, 是解决作物抗逆性问题切实可行且非常有

效的方法。而HSP70作为响应多种非生物胁迫和

生物胁迫的重要因子, 成为我们优先选择的抗逆

基因。

尽管玉米、高粱、谷子等禾本科作物以及禾

本科模型物种二穗短柄草的全基因组测序已经完

成, 但关于这些作物中HSP70家族的研究报道尚不

细致, 对其功能和在细胞中的作用仍有很多空白, 
尤其是在逆境胁迫时HSP70是如何增强植物的耐

受性的这个问题还没有得到很好的解答, 还需进

行大量的研究工作。鉴于HSP70进化上的高度保

守性, 对其他植物的研究可为了解禾本科HSP70的
功能提供借鉴, 因此, 对其进行全基因组挖掘和分

析, 筛选出关键的抗逆基因, 进而深入研究HSP70
在干旱、盐、高温等逆境条件下的功能, 对我们

正确认识胁迫信号的传导、抗逆相关基因的调控, 
以及提高作物的抗逆性有重要的指导意义和实际

应用价值。
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Research progress of HSP70s in Poaceae
QI Mao-Dong#, XIE Xin#, WEI Feng-Ju*

Key Laboratory of Hebei Province for Plant Physiological and Molecular Pathology, College of Life Sciences, Hebei 
Agricultural University, Baoding, Hebei 071001, China

Abstract: Heat shock protein 70 (HSP70) is a class of functional proteins induced by stresses, which is highly 
conserved and ubiquitous in plants. As molecular chaperones, HSP70s are involved in many cellular processes, 
including protein folding, protein translocation across membranes, and protein degradation. Studies have shown 
that high temperature, drought, salt and other abiotic stresses as well as biotic stresses can induce the synthesis 
of HSP70. Moreover, HSP70 also plays important roles in response to various stresses and the regulation of 
plant fertility. In this review, we provide an overview of the structure, types and molecular regulation mecha-
nisms of HSP70, and particularly focus on the research progress of HSP70 in response to biotic and abiotic 
stresses, and its role in regulation of development in grain crops. Such information would provide basic theoret-
ical framework for the development of stress resistance in gramineous plants.
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