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摘要: 植物的一生常遭受各种胁迫, 导致错误折叠蛋白或未折叠蛋白在细胞内积累, 进而引发内质网胁迫。

植物主要通过内质网质量监控系统(ER quality control, ERQC)、内质网相关降解(ER-associated degrada-
tion, ERAD)、未折叠蛋白反应(unfolded protein response, UPR)以及自噬来抵抗内质网胁迫。其中UPR是
一种通过信号转导来增强蛋白质折叠和修复能力以及促进错误折叠蛋白降解的途径, 植物UPR中IRE1和
bZIP17/28两种途径已被证实。许多转录因子(transcription factors)参与响应内质网胁迫, 主要涉及bZIP、
NAC、HSF、WRKY和NF-Y核因子等基因家族, 是作物抗逆遗传改良的目标基因, 因此研究内质网应激

调控机制具有重要意义。本文主要简述了内质网应激中ERQC、ERAD、UPR以及自噬反应的一般原理

并对参与内质网应激的转录因子的调控机制研究进展进行综述, 以期为植物内质网胁迫中转录因子的作

用机制解析及作物抗逆遗传改良提供参考。
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Abstract: Plants are often subjected to various stresses throughout their lifespan, which lead to the accu-
mulation of misfolded or unfolded proteins in cells, which in turn trigger ER stress. Plants are mainly regu-
lated by ER quality control (ERQC), ER-associated degradation (ERAD), unfolded protein response (UPR) 
and autophagy to resist ER stress. Among them, UPR is a pathway that enhances protein folding and re-
pair capacity and promotes the degradation of misfolded proteins through signal transduction. Two path-
ways, IRE1 and bZIP17/28, have been identified in plant UPR. Many transcription factors are involved in the 
response to ER stress, mainly involving bZIP, NAC, HSF, WRKY and NF-Y gene family, which are the target 
genes for genetic improvement of crop stress resistance. Therefore, it is of great significance to study the 
regulatory mechanism of ER stress. In this review, we briefly described the general principles of ERQC, 
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1  内质网胁迫(endoplasmic reticulum stress, 
ERS)

植物在一生中常常会遭受各种胁迫, 威胁植

物的生长和发育。这些胁迫主要包括生物胁迫与

非生物胁迫。其中非生物胁迫主要由干旱、高温、

冷害、营养匮乏、盐害以及土壤有毒金属毒害等

不良环境导致(Zhu 2016); 生物胁迫指对植物生存

与发育不利的各种生物因素的总称, 通常由感染

和竞争引起, 如病原体感染、食草动物的啃食和杂

草危害等(Zhu 2016)。胁迫也会导致ERS。ERS起
初在哺乳动物和酵母中研究较多, 近几年研究人

员也开始关注植物中的ERS。
内质网(endoplasmic reticulum, ER)在蛋白质合

成、肽链折叠和加工、翻译后修饰、脂质生物合成、

Ca2+储存和维持稳态以及葡萄糖浓度的调节等生

物学过程中起着至关重要的作用(Manghwar和Li 
2022)。在高等真核生物中, 蛋白质折叠过程很复杂, 
是一个容易从根本上出错的过程(Zeng等2019)。为

了确保这些蛋白质的正常合成和折叠, 以及处理

未折叠或错误折叠的蛋白质, 真核生物进化出保守

的内质网蛋白质质量监控系统(ER quality control, 
ERQC), 可以检测并保留错误折叠蛋白进行重新

折叠, 并通过内质网相关降解(ER-associated degra-
dation, ERAD)和自噬来降解消除错误折叠的蛋白

(Deng等2013)。除此之外真核生物中还存在一种未

折叠蛋白反应(unfolded protein response, UPR), 即
一种通过信号转导来增强蛋白质折叠和修复能力

以及促进错误折叠蛋白降解的途径。当真核生物

体处在应激条件下或是蛋白质分泌需求量大的特

定发育阶段时, 内质网对蛋白质折叠的需求超过其

能力, 就会造成内质网中错误折叠或未折叠蛋白

在内质网积累, 引起ERS (Deng等2013)。植物主要

通过ERQC、ERAD、UPR以及自噬来抵抗ERS。

1.1  ERQC
新生肽链进入内质网腔, 立即会遇到许多伴

侣蛋白帮助折叠, 防止蛋白聚集。蛋白质折叠主要

通过两种途径, 一类为N-聚糖依赖途径, 另一类为

N-聚糖非依赖途径。

N-聚糖依赖途径主要是预先组装的寡糖(Glc3- 
Man9GlcNAc2)通过寡糖基转移酶 (oligosaccharyl-
transferase, OST)转移到新合成的多肽天冬酰胺

(Asn)残基上进行糖基化, 随后, 在葡萄糖苷酶I/Ⅱ
催化下去除寡糖最外侧的两个葡萄糖残基, 含有

单葡萄糖基的寡糖被凝集素伴侣钙联蛋白(calnex-
in, CNX)和钙网蛋白(calneticlin, CRT)识别, 并进行

蛋白折叠(Parodi 2000)。CNX和CRT是内质网中两

种高度同源的钙结合伴侣, 它们可以募集其他内质

网分子伴侣来帮助蛋白质折叠, 比如蛋白质二硫键

异构酶(protein disulfide isomerase, PDI)家族蛋白等

(Deng等2013)。在葡萄糖苷酶II催化下, 寡糖的最

后一个葡萄糖残基也被去除(生成Man9GlcNAc2), 
糖蛋白最终从CNX/CRT循环中释放, 完全折叠的

蛋白质在囊泡运输下从内质网转移到高尔基体进

行进一步加工(Parodi 2000)。
而N-聚糖非依赖途径主要是通过分子伴侣BiP 

(heavy-chain binding protein)以及葡萄糖调节蛋白

GRP94 (glucose-regulated protein 94)来实现。除此

之外PDI也参与蛋白质的氧化折叠, 比如二硫键的

形成(Caramelo和Parodi 2015)。
为了解决蛋白质错误折叠的问题, 在ERQC中, 

UDP-葡萄糖糖蛋白葡糖基转移酶1 (UDP-glucose: 
glycoprotein glucosyltransferase, UGGT)能识别并糖

基化未正确折叠蛋白, 使其再次进入CNX/CRT循
环中进行重新折叠。正确折叠的蛋白从内质网进

入高尔基体, 始终无法正确折叠的蛋白通过 ERAD
途径降解(Parodi 2000)。在拟南芥(Arabidopsis 
thaliana)中, ERQC主要成分EBS1/UGGT和EBS2/

ERAD, UPR and autophagy in ER stress, and reviewed the regulatory mechanisms of transcription factors 
involved in ER stress, in order to provide reference for the understanding of the mechanism of transcrip-
tion factors in plant ER stress and the genetic improvement of crop resistance.
Key words: plant; transcription factors; endoplasmic reticulum stress; UPR; stress
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CRT3已被鉴定(Jin等2007, 2009)。
1.2  ERAD

ERAD是一种高度保守的蛋白质质量控制系

统, 通过泛素-蛋白酶体降解途径(ubiquitin-protea-
some system, UPS)对无法正确折叠的蛋白质进行

降解, 从而维持内质网稳态(Duan等2023)。ERAD
包括四个步骤, 包括底物的识别、易位、泛素化以

及降解(Duan等2023; Vashist和Ng 2004)。根据底

物蛋白的错误折叠部位的分布情况, ERAD被分为

ERAD-L (内质网腔内)、ERAD-M (内质网膜上)以
及ERAD-C (细胞质中)三类(Taxis等2003; Vashist
和Ng 2004)。

错误折叠蛋白始终无法正确折叠时, 就会经

过两次α-甘露糖苷酶的水解去除最外侧两个甘

露糖残基, 导致其彻底脱离CNX/CRT循环, 进入

ERAD系统(Ruddock和Molinari 2006)。在酵母中, 
ERAD-L的底物经过α-甘露糖苷酶水解后暴露N-
聚糖的α-1,6甘露糖残基, 进而被YOS9 (具有甘露

糖-6-磷酸受体同源性结构域的凝集素, 拟南芥中

的同源物为AtOS9)识别。E3泛素连接酶HRD3 (拟
南芥中AtEBS5)能够和错误折叠糖蛋白表面的疏

水性氨基酸残基结合(Deng等2013; Duan等2023; 
Su等2011)。通过HRD3与YOS9的互作, 最终错误折

叠的蛋白被运输到内质网膜上的E3泛素连接酶复

合物中(Duan等2023; Su等2012; Cormier等2005)。
酵母中存在HRD1和DOA10两种ERAD相关

的E3泛素连接酶复合物。其中HRD1复合物负责

ERAD-L和ERAD-M底物的泛素化和降解, 而DO-
A10复合物负责ERAD-C底物的泛素化和降解(Deng
等2013; Duan等2023)。DOA10复合物除了E3泛素

连接酶DOA10外, 还包括E2泛素连接酶组分(如
UBC6、UBC7)、CUE1 (招募UBC7到复合物上的

膜蛋白)以及CDC48-UFD-NPL4复合物(Vashist和
Ng 2004)。HRD1复合物除了E3泛素连接酶HRD1、
UBC7-CUE1二聚体和CDC48复合物外, 还包括HR- 
D3-YOS9-KAR2复合物、DER1 (将未折叠蛋白从

内质网腔运输到胞质)和USA1 (连接DER1和HRD1
复合体) (Duan等2023; Ismail和Ng 2006)。当底物

暴露于胞质中时, E2泛素结合酶和E3泛素连接酶

将泛素标签附着在蛋白质上。底物通过CDC48-

UFD1-NPL4复合物从内质网逆行易位, 最终被胞质

中的26S蛋白酶体降解(Deng等2013)。拟南芥中

SUD1被鉴定为DOA10同源物, HRD1和EBS5 (HRD3
同源物)也被鉴定(Doblas等2013; Su等2011)。除此

之外, 研究发现拟南芥ubc32表现出耐盐和耐ERS
的表型, 进一步发现正常情况下HRD1复合物和

DOA10复合物存在一种拮抗作用, HRD1复合物通

过降解DOA10复合物组分UBC32来维持较低的

ERAD活性(Chen等2016; Cui等2012)。 
1.3  UPR

ERS产生时, UPR通过信号转导途径减少分泌

蛋白和膜蛋白的产生, 同时增加ERQC、ERAD相

关蛋白的转录和翻译, 进而增强ERQC、ERAD能

力来缓解ERS, 其在ERS中的功能与哺乳动物类似, 
具有保守性(Deng等2013)。哺乳动物和酵母中的

UPR研究较多, 酵母中首先发现了IRE1核糖核酸

酶感受器蛋白, 而在哺乳动物中发现三类传感器

蛋白, IRE1、ATF6和PERK, 其中PERK途径目前只

在哺乳动物中被发现。植物UPR中有两种传感器

已被证实, 一种为IRE1, 另一种为bZIP17/28的膜结

合转录因子, 前者主要是通过IRE1核酸酶活性剪

接bZIP60的mRNA, bZIP60s转录因子进入细胞核

以调控UPR相关基因表达; 后者是bZIP28/17通
过剪切进入细胞核, 从而调控UPR相关基因表达

(Sidrauski和Walter 1997; Yang等2021; Manghwar和
Li 2022)。除此之外, 研究发现一些NAC转录因子

也参与UPR反应(Liu和Howell 2016)。
1.3.1  IRE1途径

UPR响应中IRE1途径是一种古老且保守的途

径, IRE1是一种内质网跨膜传感器, 是一种从酵母

到后生动物都保守的剪接因子(Zhu 2016)。IRE1
在其C端结构域上同时具有蛋白激酶活性和核糖

核酸酶(RNase)活性(Diwan等2021)。在ERS应答

期间, 其伴侣蛋白BiP与未折叠蛋白结合进而释放

IRE1, IRE1在膜上形成二聚体并借助自身的蛋白激

酶活性进行反式自磷酸化, 进而激活其核糖核酸酶

活性, 对bZIP60 (酵母中HAC1, 哺乳动物中XBP1)的
前体mRNA进行非常规剪接, 经过翻译后bZIP60s 
(bZIP60剪接形式)进入细胞核中作为转录因子诱导

相关UPR响应基因表达(Liu等2022b; Han等2008)。
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除了剪接功能外, IRE1亦会对分泌蛋白基因的mRNA
进行非特异性剪切, 减少其合成来缓解ERS, 被称为

IRE1依赖性衰减(regulated IRE1-dependent decay, 
RIDD) (Hollien等2009)。IRE1通过激活UPR来维

持内质网和细胞功能, 同时也是ERS诱导的自噬途

径的重要组分(Ma等2021)。
拟南芥中存在两种IRE1类型蛋白, 分别为At-

IRE1A和AtIRE1B, 且定位于核周内质网(Koizumi等
2001)。在拟南芥中IRE1的另一种非常规亚型AtI-
RE1C也被鉴定出来, 与之前鉴定出的两类IRE1蛋白

一样, AtIRE1C也是UPR的主调节因子(Pu等2019)。
水稻 (Oryza sativa)中只有一种类型的 IRE1蛋白

(Silva等2015)。通过与拟南芥IRE1的蛋白序列比

对, 在大豆(Glycine max)中也发现了三个同源蛋白

(Silva等2015)。Chen和Brandizzi (2012)证明AtIRE1A
和AtIRE1B的双突变体atire1a atire1b对ERS耐受性

降低。

1.3.2  bZIP膜结合转录因子途径

哺乳动物中, ATF6是转录因子亮氨酸拉链(ba-
sic leucine zipper, bZIP)家族的成员, 定位于内质网, 
其C末端伸入内质网腔, 而N端面向细胞质, 是一种

Ⅱ型膜蛋白。ATF6由bZIP的DNA结合结构域和转

录激活结构域的胞质部分和跨膜结构域组成(Hil-
lary和FitzGerald 2018)。拟南芥中bZIP28和bZIP17
被鉴定与哺乳动物ATF6结构相似, 且受ERS诱导

(Deng等2013)。bZIP28一般会与伴侣蛋白BiP相结

合, 但是当未折叠蛋白或错误折叠蛋白在胁迫下

不断积累时, BiP就会与未折叠蛋白或错误折叠蛋

白发生相互作用, bZIP28被释放转运至高尔基体中, 
在高尔基体中被蛋白水解酶S1P (site-1 protease)和
S2P (site-2 protease)切割, 随后被释放到细胞核中, 
以激活UPR响应基因的表达, 从而恢复内质网稳态

(Liu和Howell 2010; Zhu 2016)。AtbZIP17被预测

为II型膜蛋白, 其面向内质网管腔一侧具有典型的

S1P切割位点, 其细胞质侧具有bZIP结构域。在盐

胁迫下, 拟南芥bZIP17以与bZIP28相同的方式被

激活转运至细胞核中, 进而促进下游ERS相关基因

的表达(Liu等2007)。
除此之外, 植物特异性的NAC (NAM、ATAF

和CUC)转录因子, 如ANAC017、ANAC062、ANA- 

C091、ANAC103等, 均被证明参与植物UPR途径, 
调控ERS相关基因, 维持内质网稳态。其具体机制

在下文详细介绍。

1.4  自噬

如果错误折叠蛋白聚集在一起体积较大, 就
不能通过ERAD途径进入26S蛋白酶体降解, 这些

蛋白一般会通过自噬途径进行降解(陈倩和谢旗

2018)。然而当植物遭受内严重ERS时, 细胞也会

启动自噬来降解胞质成分和受损细胞器以再生营

养供应(Zeng等2019; Reyes-Impellizzeri和Moreno 
2021)。内质网不仅是自噬体的主要膜源, 还是内

质网自噬的底物。自噬分为伴侣介导的自噬、巨

自噬以及微自噬, 而植物主要通过巨自噬以及微

自噬来进行底物的降解(Manghwar和Li 2022)。
在遭受严重或慢性胁迫的植物中, 内质网稳

态无法维持时, 细胞就会采取下策, 即程序性细胞

死亡(PCD) (Liu和Howell 2016), 以保证其他细胞

不受影响。

2  转录因子在ERS中的作用机制

作物在田间会受到各种胁迫的不利影响, 包
括干旱、寒冷、盐碱、高温、害虫和病原体等, 这
些胁迫严重降低作物产量和品质。随着温室效应

不断加剧、土地盐碱化、沙漠化日益严重, 通过作

物遗传改良来提高作物的抗逆性刻不容缓, 也是

保证粮食安全的重要手段之一。在漫长的进化过

程中, 植物由于固着性不能躲避胁迫, 已经进化出

复杂的应激反应策略。而转录因子是应激反应的

主要调节因子, 也是作物遗传改良的绝佳候选基

因。许多转录因子参与ERS应答(图1), 其中bZIP基
因家族、NAC基因家族参与ERS应答机制的研究

较多, 除此之外, 研究发现部分HSF、WRKY、NF- 
Y核因子等转录因子也参与ERS应答(表1)。
2.1  bZIP转录因子

bZIP转录因子家族是分布最广泛和保守的转

录因子, 是控制植物对外部刺激的反应过程的主

要调节因子, 在盐胁迫、干旱、冷胁迫、渗透胁迫、

机械损伤和脱落酸(ABA)信号响应等非生物胁迫

中发挥重要作用。bZIP蛋白包含两个结构域: 高度

保守的DNA结合碱性区域和多样化的亮氨酸拉链, 
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图1  植物转录因子在ERS中的信号通路

Fig. 1  Signaling pathways of plant transcription factors in ERS

是植物中最大的转录因子家族之一(Liu等2023)。
正如前文提到, 在植物中, bZIP28/bZIP17和动

物中ATF6存在一定的相似性, 是植物中一类ERS
传感器。ERS的感知与内质网伴侣蛋白BiP与bZI- 
P28的结合或解离有关。bZIP28在非应激条件下

通过其与BiP的相互作用而保留在内质网中。同样, 
当发生ERS时, bZIP28与BiP分离, bZIP28的胞质部

分结构域与COPII囊泡系统组分互作, 使得bZIP28被
运输至高尔基体进行剪切加工, 剪切后的bZIP28
移动到细胞核中发挥转录因子功能, 以恢复内质

网稳态(Srivastava等2014)。bZIP17的响应机制与

bZIP28相似(Zhu 2016)。Iwata等(2017)证明拟南芥

bZIP28的激活由S2P介导, 但不由S1P介导。Kim等

(2018)通过分析bZIP17、bZIP28和bZIP60两两组合

形成的三个双敲除突变体的转录组数据 , 发现

bZIP28和bZIP60是典型的诱导UPR的主要激活因

子, 证明了bZIP17在植物UPR和营养器官发育中具

有关键作用以及与bZIP28的功能冗余。

bZIP家族中的bZIP60参与UPR中的IRE1通路, 
bZIP60的mRNA是IRE1的剪接底物。研究发现 , 
bZIP60蛋白在正常条件下存在于内质网膜中, 但是

在衣霉素(tunicamycin)或DTT引起的ERS反应中, 
其含有bZIP结构域的N-末端片段重新定位到细胞

核激活下游靶基因的表达(Iwata等2008)。Deng等
(2011)证明在热应激下, 拟南芥bZIP60的mRNA被

IRE1b剪接激活进而参与未折叠蛋白反应。UPR的
IRE1/bZIP60分支也是植物对病原体反应的一部分, 
其中IRE1a优先用于病原体感染时对bZIP60 mRNA
的剪接, 而IRE1b在衣霉素诱导下bZIP60 mRNA的

加工中起主要作用(Moreno等2012)。在拟南芥中
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植物特异性磷酸肌醇结合蛋白SVB参与ERS应答, 
其表达由UPR通过拟南芥中的IRE1-bZIP60途径控

制(Yu和Kanehara 2020)。Yang等(2021)发现, 在热

胁迫和ERS下, bZIP60会与NRP1启动子结合, 启动

NRP1表达, 从而抑制细胞死亡。Ko等(2023)发现

在拟南芥中, IRE1协调细胞死亡和生存取决于PIR1 
(UPS的关键促死亡成分), PIR1缺失可稳定ABI5 
(bZIP转录因子), 进而激活UPR关键调节基因bZI- 
P60的表达。在玉米(Zea mays)中一种重要的HSF
转录因子HSFTF13在热应激反应中的上调依赖于

UPR中的bZIP60 (Li等2020)。番茄(Solanum lyco-
persicum)中IRE1也会剪接bZIP60的mRNA (Kaur和
Kaitheri Kandoth 2021)。OsbZIP74是水稻中一种

重要的ERS调节剂, 在DTT和衣霉素处理下, Osb-
ZIP74的mRNA在OsIRE1的参与下其双茎环结构

被剪接, 进而产生核定位形式的OsbZIP74蛋白(Lu
等2012)。水稻中OsbZIP60也被命名为OPAQUE3 
(O3), 在ERS下主要位于细胞核中。O3通过与pUP-
RE-II、O2和GCN4等特定基序结合, 激活UPR相

关基因及储存蛋白和淀粉生物合成基因的转录, 
调控内质网蛋白的折叠、分泌过程及贮存蛋白、

淀粉的生物合成, 最终保证籽粒的正常发育(Cao等
2022)。在地钱(Marchantia polymorpha)中, MpIRE1
介导MpbZIP7 (开花植物中bZIP60的同源蛋白基

因)的mRNA的剪接, 并上调内质网伴侣基因以响

应ERS (Takeda等2022)。Ahn等(2022)研究发现, 在
ERS条件下, phyB (光敏色素B, phytochrome B)过
表达拟南芥中, ERS响应基因(BiP2和BiP3)、UPR相
关bZIP转录因子基因(bZIP17、bZIP28和bZIP60)
和PCD相关基因(OXI1、NRP1和MC8)上调, 但没

有在phyB-5突变体中上调, 证明phyB将光信号与

UPR相结合, 以缓解ERS并维持植株正常生长。

下胚轴延伸因子5 (ELONGATED HYCOTYL 
5, HY5)是一种bZIP转录因子, 在植物光形态发生

中起核心作用。Nawkar等(2017)发现将HY5突变可

以减轻拟南芥对ERS的敏感性, 正常条件下, HY5
占据UPR响应基因的启动子并抑制其表达; 在ERS
下, bZIP28易位到高尔基体进一步加工, 最后易位

到细胞核, 在细胞核与HY5竞争结合ERSE基序。

除此之外, Kang等(2021)发现在拟南芥光形态建成

核心调控因子COP1 (constitutively photomorphogenic 
1)在细胞核中富集, 通过26S蛋白酶体介导HY5部
分降解, 进而使核中bZIP28蛋白与UPR响应基因的

启动子结合并激活其表达, 从而增强植物对ERS的
抗性。Lee等(2023)利用CRISPR/Cas9技术, 对大白

菜HY5基因引入了功能丧失突变, 证明缺乏HY5基
因也可以赋予大白菜ERS的抗性。Ko和Brandizzi 
(2022)发现ABA相关的调控因子G-class bZIP TF2 
(GBF2)在UPR中发挥负调控作用, 在ERS条件下需

要激活UPR时, bZIP28和bZIP60通过与GBF2竞争

与G-box的结合进而激活UPR相关基因表达。Yang
等(2013)在拟南芥中异源过表达ZmbZIP17, 发现

ZmbZIP17触发了ERS响应基因表达及对DTT和衣

霉素的耐受性, 同时提高了ABA响应基因表达和

对ABA的敏感性。瞬时表达OsbZIP39ΔC (不含跨

膜区)的水稻原生质体激活了BiP1启动子, 在Osb-
ZIP39ΔC过表达稳定转基因水稻中多种ERS反应

基因上调, 如BiP1 (Takahashi等2012)。在DTT处理

下, EcbZIP17转基因烟草中UPR相关基因也上调表

达(Ramakrishna等2018)。
2.2  NAC转录因子

在植物中, NAC转录因子也参与了UPR途径

(Yang等2021)。NAC家族是最大的植物特异性转

录因子家族之一(Singh等2021), 其成员参与许多

植物生长和发育过程。NAC家族命名最初来源于

矮牵牛NAM、拟南芥ATAF1/2和CUC, 其N端含有高

度保守的约150个氨基酸残基, 此区域被称为NAC
结构域 , 而其C端为多样化的转录调控区(Liu等
2022a)。

拟南芥中, ANAC017的信号传导是由硫醇介

导的还原应激触发的, 并且通过诱导AOX1a表达来

减轻ERS (Fuchs等2022)。在ERS条件下,  NAC089
从内质网膜迁移至细胞核, 促进了ERS诱导的PCD 
(Yang等2014b)。研究发现在植物中PAMP信号会

诱导ERS, 并且NAC089是ERSI (ERS介导的免疫, 
ER stress-mediated immunity)和植物抵抗病原体的

重要元件(Ai等2021)。膜相关转录因子NAC062将
ERS信号从质膜传递到细胞核, 并在调节UPR响应

基因表达中起重要作用。在拟南芥野生型背景中

敲除NAC062增强了ERS敏感性, 而bZIP28和bZIP60
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双突变体(zip28 zip60)背景中NAC062D (NAC062
的细胞核定位形式)的过表达增强了ERS耐受性

(Yang等2014a)。同样, 在ERS下, NAC091从质膜

重新定位到细胞核形成同源二聚体, 并调控UPR响
应基因的表达, 维持细胞存活(Yang等2023)。Sun
等(2013)证明NAC103参与转录调控级联反应, 即
通过ERS顺式元件(UPRE-III)传递ERS信号, 并通

过其编码的蛋白NAC103将转录调控信号传递到 
UPR响应基因。过表达AtNTL7的拟南芥植株表现

出较强的ERS抗性, 在ERS下AtNTL7从内质网膜

上易位到细胞核中, 从而诱导ERS响应基因表达

(Chi等2017)。
在水稻中, 一种NAC转录因子OsNTL3在热应

激和ERS诱导剂诱导下从质膜重新定位到细胞核, 
调节参与内质网蛋白折叠和其他过程的基因表达, 
在水稻耐热中起到重要作用(Liu等2020)。当病原

体感染水稻时 , 水稻中HVA22家族基因OsHLP1 
(HVA22-like protein 1)通过损害内质网稳态来促进

抗病性, 而OsNTL6会通过参与UPR减轻对ERS的
敏感性, 当稻瘟病菌(Magnaporthe oryzae)感染水

稻后,  OsHLP1的转录被激活, 导致内质网变形, 进
而导致OsNTL6蛋白降解。OsNTL6蛋白水平降低

后, 减轻了OsNTL6对OsHLP1转录的抑制, 最终提

高了水稻对稻瘟病菌的抗病性(Meng等2022)。
Xi等(2022)利用转基因拟南芥证明玉米Zm-

NAC074 (与OsNTL3直系同源)可以通过调节热休

克反应(heat shock response, HSR)、UPR和ROS稳
态来增强其耐热性。Qian等(2023)证明ZmNAC074
的过表达可增强转基因拟南芥的抗盐、抗旱和抗

ERS的能力。

在大豆中 , GmNAC081、GmNAC030和VPE 
(caspase 1-like vacuolar processing enzyme)参与了

一个整合植物特异性的渗透胁迫和ERS诱导的

PCD的级联调节。大豆GmNAC081是DCD/NRP介
导的细胞死亡信号的下游效应子, 它与GmNAC- 
030相互作用从而诱导VPE的表达, 进而诱导PCD
的产生(Silva等2015)。除此之外GmNAC081可能

不仅通过激活VPE, 还通过抑制ABA信号负调控

耐旱性(Ferreira等2020)。
油菜(Brassica napus)的BnaNAC60受到ERS和

氧化胁迫诱导后易位到细胞核, 与BnaNYC1、Bna-
RbohD、BnaBFN1、BnaZAT12和多种BnaVPE的启

动子直接结合, 调节细胞死亡、ROS积累和叶片衰

老(Yan等2021)。
2.3  HSF转录因子

植物热激转录因子(heat shock transcription fac-
tor, HSF)是调节各种胁迫响应基因表达的重要转

录因子, HSF与胁迫诱导基因启动子中的HSE顺式

作用元件结合, 并在植物提高非生物胁迫的耐受

性中起核心作用(Guo等2016)。
高温会导致大量未折叠蛋白或变性蛋白在细

胞质及内质网中积累, 进而激活UPR (王坤等2023)。
在小麦(Triticum aestivum)中, TaHsfA6b-4D的表达

受DTT的诱导上调, 而在热应激时, TaHsfA6b-4D定

位在细胞核。TaHsfA6b-4D可能在未折叠蛋白反应

与热应激反应的联系方面起重要作用, 从而在热

应激下维持细胞内的蛋白稳态(Meena等2022)。水

稻OsHSFA2dI通过调节OsBiP1的表达参与UPR 
(Cheng等2015)。在番茄中, HSF被认为是胞质未折

叠蛋白反应(cytosolic folded protein response, CPR)
的主要成员, 而bZIP60和bZIP28是UPR的主要调节

剂。除此之外, 番茄中的HSF在CPR和UPR的相互作

用中也起到重要作用, 在热胁迫下激活的HsfA1a, 
可以直接调节编码内质网定位的小分子热激蛋白

(small heat shock proteins, sHSPs)基因的转录, 并
与bZIP60/bZIP28共同调节BIP3的表达,  HsfA1a还
可以通过控制ATG基因调节ERS诱导的IRE1依赖

性的自噬(Lochli等2023)。
2.4  WRKY转录因子

WRKY蛋白是转录因子的超家族, 在拟南芥

中具有多达100个WRKY蛋白, 参与植物各种生理

过程的调节, 包括病原体防御、衰老和毛状体发育

等(Eulgem等2000)。WRKY转录因子可以通过复

杂的基因网络调控多种生物功能 , 包括病原体

触发免疫的受体、特异性相互作用的染色质调节

剂和信号传递。除此之外, WRKY转录因子也被

证明参与许多植物非生物胁迫应答过程(Wani等
2021)。

植物在遭受病原体攻击时, 为了抵御病原体, 
需要更多的蛋白质合成, 就会产生ERS。WRKY7/ 
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11/17是拟南芥中PAMP触发的免疫期间未折叠蛋

白反应的bZIP28分支的调节剂, Flg22激活bZIP28
信号, 诱导ERS响应基因以及WRKY7/11/17的表达, 
进而通过下调bZIP28来抑制PTI (PAMP-triggered 
immunity), 以控制拟南芥与丁香假单胞菌番茄致

病变种(Pseudomonas syringae pv. tomato, Pst)相互

作用中的生理反应(Arrano-Salinas等2018)。
2.5  NF-Y转录因子

核因子-Y (nuclear factor Y, NF-Y), 又称CCAAT
盒结合因子(CCAAT-binding factor, CBF), 是一种

异源三聚体转录因子, 由NF-YA、NF-YB和NF-YC
蛋白组成, 是许多发育和生理过程中的关键调节因

子。拟南芥编码36个NF-Y亚基, 研究发现在ERS时, 
bZIP28被蛋白水解酶剪切后激活, 进入细胞核与

AtNF-YC2、AtNF-YA4、AtNF-YB3形成转录复合

物, 上调ERS诱导基因的表达(Liu和Howell 2010)。
研究发现, 一个玉米核因子, ZmNF-YC14调节ERS
反应, 并参与ABA信号传导, 受ERS和ABA诱导而

上调。在拟南芥中过表达ZmNF-YC14可以赋予植

物ERS耐受性和ABA敏感性(Wang等2019)。

3  展望

内质网是细胞中重要组分, 对蛋白质合成及

加工修饰至关重要。许多胁迫比如盐碱、高温、

病害等均会导致ERS, 因此解析ERS在植物生物以

及非生物胁迫中的作用机理有助于作物抗性改良, 
提高作物产量。

目前, 有关哺乳动物及酵母ERS的相关研究已

有大量报道, 其UPR信号通路已分为ATF6、IRE1
和PERK途径, 在植物中仅发现bZIP17/28和IRE1途
径, 但是NAC转录因子也被证明在植物UPR途径

中发挥重要的作用。NAC转录因子是植物特有的

最大的转录因子家族之一, 参与了对生物和非生

物逆境反应的调控。研究NAC转录因子如何参与

植物UPR具有十分重要的意义。

研究发现NAC通过形成多聚体调控UPR应激

反应, 如NAC091从质膜转入细胞核形成同源二聚

体, 进而调控UPR相关基因表达(Yang等2023); Gm- 
NAC081与GmNAC030形成异源二聚体诱导VPE
的表达, 引起细胞程序性死亡(Silva等2015), 但仅

有少数NAC蛋白被报道。目前, 还有哪些NAC蛋

白通过多聚化调控UPR应激反应? 另外, 一些分

子伴侣(如BiP)与转录因子相互作用, 比如BiP与
bZIP17/28互作抑制后者入核, 其是否与NAC转录

因子互作尚未可知。总之, 有关NAC转录因子调控

ERS应答的研究尚不深入, 其中一些关键科学问题

尚未解决, 如: 哪些胞内次级信号可引发UPR? 关
键信号分子是什么? 感受ERS信号的NAC转录因

子有哪些? 它们如何感受ERS信号? 如何介导UPR
反应调控内质网稳态? 这些问题值得进一步深入

挖掘。

已有的研究已证明一些转录因子 (如bZIP、
NAC)参与ERS应答, 但其他转录因子在ERS应答

的研究还较少。转录因子通过调控ERS应答提高

作物抗逆性及产量的研究还鲜有报道。我们认为

利用ERS抗性基因提高农作物抗逆性是抗性改良

的一条有效途径, 具有十分广阔的应用前景。
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