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中国南瓜CmHSP90基因的克隆及其在

逆境胁迫下的表达分析
王彬  陈敏氡  林珲  朱海生*  温庆放*

(福建省农业科学院作物研究所, 福建省农业科学院蔬菜研究中心, 福建省蔬菜工程技术研究中心, 福州 350013)

摘要      热激蛋白90(heat shock protein 90, HSP90)广泛介导胁迫信号的传递 , 在植物逆境应

答反应中起重要作用。为探究HSP90基因的功能 , 该研究采用RT-PCR方法从中国南瓜 (Cucur-
bita moschata)幼苗中分离到2个HSP90基因的开放阅读框 (ORF)全长 , 分别命名为CmHSP90-5和
CmHSP90-6。二者的序列长度分别为2 357和2 472 bp, 编码793和824个氨基酸。蛋白序列分析显

示 , 2个CmHSP90蛋白均属于亲水性蛋白 , 含信号肽 , 无跨膜区 , 结构上都含有典型的ATPase保守

结构域 , 亚细胞分别定位于叶绿体和线粒体。同源比对和进化分析发现 , 2个CmHSP90蛋白与苦

瓜(Momordica charantia)、甜瓜(Cucumis melo)和黄瓜(Cucumis sativus)HSP90蛋白的相似性最高且

遗传距离最近。qRT-PCR分析显示 , 2个CmHSP90基因对高温、低温、ABA、高盐、H2O2、干旱

和水杨酸 (SA)等多种胁迫均具有明显的应答反应 , 但响应的速度和强度并不相同 , 其中对高温和

水杨酸处理均表现出短时间强烈响应, 推测CmHSP90基因可能在中国南瓜热胁迫和水杨酸信号途

径中发挥调节作用。该研究结果为深入了解HSP90基因功能以及阐明中国南瓜的抗逆机制提供理

论依据。
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Cloning of CmHSP90 Gene in Cucurbita moschata and Its Expression 
Analysis under Several Adversity Stresses
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(Crops Research Institute, Vegetable Research Center, Fujian Academy of Agricultural Sciences, 

Fujian Engineering Research Center for Vegetables, Fuzhou 350013, China)

Abstract       HSP90 (Heat shock protein 90) widely mediates stress signal transduction and plays an impor-
tant role in plant stress response. In order to investigate the function of HSP90 gene in Cucurbita moschata, we iso-
lated the ORFs (open reading frames) of two HSP90 gene from Cucurbita moschata seedling using RT-PCR method 
and named CmHSP90-5 and CmHSP90-6. Their sequence length were 2 357 and 2 472 bp, encoding 793 and 824 
amino acids, respectively. Protein sequence analysis showed that both CmHSP90 were hydrophilic proteins with 
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signal peptide and no transmembrane region. They all contain typical conserved domains of ATPase and subcells 
were located in chloroplasts and mitochondria, respectively. Homologous comparison and evolutionary analysis re-
vealed that two CmHSP90 had the highest consistency with the HSP90 of Momordica charantia, Cucumis melo and 
Cucumis sativus, and the genetic distance was the closest. The qRT-PCR analysis showed that both CmHSP90 genes 
were induced by hot, cold, ABA, high-salt, H2O2, drought and SA (salicylic acid) treatments, but the response speed 
and intensity were not the same. Specifically, two genes responded strongly to hot and salicylic acid treatments for 
a short time. It is speculated that CmHSP90 gene may play a regulatory role in heat stress and salicylic acid signal 
pathway of Cucurbita moschata. The results provided a theoretical basis for further understanding the function of 
HSP90 and elucidating the stress resistance mechanism of Cucurbita moschata.

Keywords       Cucurbita moschata; CmHSP90; adversity stress; expression analysis

南瓜(Cucurbita moschata)属葫芦科一年生蔓生

草本植物, 是世界重要的蔬菜作物。据联合国粮农

组织最新的数据统计, 2017年南瓜的总收获面积超

过2.07×104 km2, 中国是南瓜的世界领先生产国。近

年来, 随着环境的日益恶化, 极端天气频现, 由此产

生的高温、低温、干旱、盐渍等多种逆境严重限

制了南瓜的品质及产量。热激蛋白(heat shock pro-
teins, HSPs)是一类高度保守的抗性蛋白, 其表达有

利于增强植物对多种非生物胁迫的耐受性[1]。因此, 
研究南瓜热激蛋白基因及其表达, 对于揭示其分子

功能, 提高植株本身的抗性以及培育抗逆性强的南

瓜品系都具有重要意义。

热激蛋白是指细胞和机体受到高温等恶劣环

境胁迫时 , 合成量迅速增加的一类保护性蛋白 , 又称

应激蛋白或热休克蛋白。按照蛋白分子量的大小 , 
HSPs可分为5类 , 分别为HSP110、HSP90、HSP70、
HSP60以及小分子热激蛋白 sHSPs。HSP90是真核细

胞必需的分子伴侣 , 在分子进化上高度保守 , 包含3
个结构域 , N-端高度保守的ATPase结构域、中间结

构域和介导HSP90二聚化的C-端结构域 [2]。HSP90
在植物中主要定位于细胞质和多种细胞器 , 参与蛋

白折叠、蛋白复合体的装配和降解、底物激活等

生物过程 [3]。众多研究表明 , HSP90的转录表达受高

温、低温、干旱、高盐等多种逆境胁迫的诱导 [4-7]。

当植物受到胁迫时 , 应激性HSP90表达量增加 , 并与

非蛋白类物质相互作用 , 保护蛋白稳态及修复变性

蛋白。在烟草中过量表达水稻 rHSP90基因明显提高

了转基因植株在盐胁迫下的生长势 [8]。大肠杆菌表

达狼尾草PgHSP90后 , 增强了对热、盐和脱水胁迫

的耐受性 [9]。然而并不是所有转HSP90基因的植物

都能提高对胁迫的抗性。Song等 [10]研究发现 , 过量

表达AtHSP90-2/-5/-7反而会降低植株抵抗高盐、干

旱胁迫的能力 , 认为HSP90在植物体内的动态平衡

可能才是植物抵抗非生物逆境的关键。除了非生物

胁迫, HSP90在植物疾病抗性方面也发挥着重要作用, 
尤其是在R蛋白介导的抵抗病毒入侵过程 [11]。研究

发现 , 在植物抗病信号传导途径中 , HSP90主要是与

SGT1(suppressor of G2 allele of skp1)和RAR1(required 
for Mlal2 resistance 1)互作来保持R蛋白的活性稳定 , 
从而介导植物免疫 [12-14]。此外 , HSP90还与植物的生

长发育密切相关 , 其功能残缺会引起植物形态畸形

和生理特性的改变 [15-16]。相比于动物和酵母细胞 , 植
物HSP90的研究起步较晚 , 因此 , 人们对它的功能和

作用机制的了解非常有限。目前 , 已从拟南芥 (Ara-
bidopsis thaliana)[5]、叶用莴苣 (Lactuca sativa)[17]、番

茄 (Solanum lycopersicum)[18]等多种植物中分离获得

HSP90基因并进行分析研究 , 然而在南瓜上尚未见

HSP90基因克隆或分析的相关报道。本研究以中

国南瓜幼苗为材料 , 利用RT-PCR方法克隆获得2个
HSP90基因, 并分析了HSP90基因在高温、低温、高

盐、脱落酸(abscisic acid, ABA)、过氧化氢(hydrogen 
peroxide, H2O2)、干旱、水杨酸 (salicylic acid, SA)等
逆境条件下的表达特征, 为了解HSP90基因的功能以

及中国南瓜的抗逆分子育种奠定基础。

1   材料与方法
1.1   材料与处理

实验于2018年6月至2019年1月在福建省农科

院作物研究所进行。供试中国南瓜品种为“密本南

瓜”。选择饱满无病虫害的种子, 用湿纱布包裹放入

30 °C的恒温箱中催芽, 待种子发芽后, 播种于直径

10 cm的营养钵, 常规水肥管理。待幼苗长出3~4片
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真叶, 选择健壮且长势相同的幼苗, 将其分组, 每组3株, 
进行7种胁迫处理。(1)高温和低温处理: 将幼苗直接放

置在42 °C和4 °C培养箱中, 处理0、0.5、1、2、4和8 h。
(2)NaCl、ABA、H2O2和SA处理: 用200 mmol/L NaCl、
200 μmol/L ABA、100 μmol/L H2O2和100 μmol/L SA
分别喷洒幼苗, 处理0、0.5、1、2、4和8 h。(3)干旱

处理 : 取出幼苗洗净根部并置于干燥滤纸上自然脱

水, 处理0、0.5、1、2、4和8 h。摘取处理后的幼苗

叶片立即用液氮速冻, 置于–80 °C超低温冰箱, 实验

均进行3次重复。

1.2   主要试剂与仪器

通用植物RNA提取试剂盒购自北京百泰克生

物技术有限公司 ; 反转录试剂盒 (PrimeScriptTM 1st 
Strand cDNA Synthesis Kit)、pMD19-T载体、Taq 
DNA聚合酶、dNTPs、DNA Marker DL2000、荧光

定量PCR试剂盒(SYBR® Premix Ex TaqTM)、胶回收

试剂盒(Agarose Gel DNA Purification Kit Ver .2.0)等
均购自大连宝生物工程有限公司 ; 其他试剂均为进

口或者国产的分析纯药品; ABI7500实时定量PCR仪
购自美国ABI公司 ; 凝胶成像仪购自香港基因有限

公司。

1.3   中国南瓜HSP90基因克隆

    采用Primer Premier 5.0软件设计基因的开放阅读

框(open reading frame, ORF)引物(表1), 以中国南瓜幼

苗总RNA反转录第1链cDNA为模板进行RT-PCR扩
增。扩增体系为: 100 ng模板cDNA 1 μL, 0.4 μmol/L正
反引物各1 μL, 0.15 mmol/L dNTP 0.5 μL, 1 U Taq DNA
聚合酶0.2 μL, 1.5 mmol/L 10× PCR缓冲液2.5 μL, 
加入灭菌的超纯水至25 μL。扩增条件为 : 94 °C
预变性3 min; 94 °C变性30 s, 58 °C退火30 s, 72 °C
延伸60 s, 35个循环; 72 °C延伸10 min。PCR产物用

1%的琼脂糖电泳进行检测 , 经过回收纯化并连接

pMD19-T载体 , 转化大肠杆菌DH5α, PCR检测后送

至测序。测序结果进行拼接 , 分别获得2个HSP90
基因的ORF全长。

1.4   中国南瓜HSP90基因的生物信息学分析

用NCBI的ORF Finder软件寻找基因的开放

阅读框 ; 用Blast工具 (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/
Blast)进行氨基酸同源性分析 ; 应用ProtParam(http://
web. expasy.org/protparam/)分析氨基酸基本理化特

性; 用MEGA6.0软件构建进化树; 用TMHMM(http://
www.cbs.dtu.dk/services/TMHMM-2.0/)和SignalP 

4.1 Server(http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/)
预测蛋白质跨膜区结构和信号肽 ;  利用 NCBI的
CDD(conserved domain database)数据库(https://www.
ncbi.nlm.nih.gov/Structure/cdd/wrpsb.cgi)进行保守

结构域分析 ; 蛋白质的二三级结构分别采用GOR 
IV(https://npsa-prabi.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_automat.
pl?page=npsa_gor4.html)和SWISS-MODEL(https://
swissmodel.expasy.org/interactive)进行预测。Wolf 
Psort在线软件 (https://www.genscript.com/wolf-psort.
html)进行亚细胞定位预测。

1.5   中国南瓜HSP90基因的qRT-PCR分析

提取 1.1中全部处理样品的RNA, 并反转录为

cDNA第一链作为模板。设计 2个HSP90基因相应

的荧光定量引物 , 以中国南瓜18S rRNA为内参基因

(表1)。利用ABI7500实时定量PCR仪 , 按照SYBR® 
Premix Ex TaqTM试剂盒进行PCR扩增, 反应体系为: 
2× SYBR® Premix Ex Taq 10 μL, 100 ng cDNA模板 
2 μL, 10 μmol/L正反引物0.4 μL, ROX Reference DyeⅡ 
0.4 μL, 补蒸馏水至20 μL。反应程序为: 95 °C预变性

30 s; 95 °C变性5 s, 60 °C退火34 s, 40个循环。反应结

束后采用ABI7500分析软件分析实验结果, 每个样品3
个重复。

1.6   数据处理

采用 SPSS 17.0软件的单因素方差分析方法

(One-Way ANOVA)进行基因表达量的显著性水平分

析, 并利用Excel 2010软件作基因表达量的柱状图。

2   结果与分析
2.1   中国南瓜HSP90基因的获得

在中国南瓜果实的转录组数据中搜索到 2个
HSP90基因序列 , BLAST比对显示 , 它们均具有

HSP90完整的ORF。设计相应的ORF引物 , 以幼苗

cDNA第一链为模板 , 扩增中国南瓜幼苗HSP90基
因。PCR结果显示 , 扩增出的2个条带大小与预期目

的片段大小基本一致, 分别约2 300 bp和2 400 bp(图
1)。经BLAST比对发现 , 这2个HSP90基因与黄瓜、

苦瓜、甜瓜HSP90-5和HSP90-6基因的同源性均达到

85%以上 , 证实在中国南瓜幼苗中获得2个HSP90基
因 , 分别命名为CmHSP90-5(登录号 : AZJ17864.1)和
CmHSP90-6(登入号 : AXM43902.1)。CmHSP90-5基
因的ORF为2 379 bp(图2A), CmHSP90-6基因的ORF
为2 472 bp(图2B)。
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2.2   中国南瓜HSP90基因编码蛋白质序列分析

CmHSP90-5基因ORF编码793个氨基酸, 预测相

对分子量为89.94 kDa, 等电点为4.91。CmHSP90-5
蛋白的总平均疏水性为 –0.519, 预测为亲水性蛋

白。SignalP和TMHMM分析显示 , CmHSP90-5蛋
白含信号肽、无跨膜结构域。Wolf Psort预测表明 , 
CmHSP90-5蛋白亚细胞主要定位于叶绿体。CDD分

析显示 , CmHSP90-5蛋白质结构中含有N-端高度保

守的ATPase结构域109~225 aa(图2A划线部分), 具有

ATPase活性。CmHSP90-5蛋白的二级结构分析可得, 
α-螺旋属于该蛋白的主要结构元件 , 占43.38%, 三级

结构如图3A所示。

CmHSP90-6基因ORF编码824个氨基酸 , 预测

相对分子量为93.25 kDa, 等电点为5.57, CmHSP90-6
蛋白的总平均疏水性为–0.480, 预测为亲水性蛋白。

SignalP和TMHMM分析显示 , CmHSP90-6蛋白含信

号肽、无跨膜结构域。Wolf Psort预测表明 , CmH-

SP90-6蛋白亚细胞主要定位于线粒体。CDD分析

显示 , CmHSP90-6蛋白质结构中含有N-端高度保守

的ATPase结构域118~230 aa(图2B划线部分 ), 具有

ATPase活性。CmHSP90-5蛋白的二级结构分析可得, 
无规则卷曲属于该蛋白的主要结构元件 , 占44.78%, 
三级结构如图3B所示。

2.3   CmHSP90蛋白的同源比对和进化分析

同源比对结果显示 , CmHSP90-5蛋白与苦瓜

(Momordica charantia, XP_022146433.1)、黄瓜

(Cucumis sativus, XP_011654561.1)、甜瓜 (Cucumis 
melo, XP_008466112.1)和番木瓜 (Carica papaya, 
XP_021897609.1) HSP90-5蛋白的一致性分别为

94.58%、91.80%、91.68%和85.88%。CmHSP90-6
蛋白与苦瓜(Momordica charantia, XP_022140457.1)、
黄瓜 (Cucumis sativus, XP_004140007.1)、甜瓜 (Cu-
cumis melo, XP_008464175.1)和可可 (Theobroma 
cacao, XP_007049300.2) HSP90-6蛋白的一致性分别

表1   用于基因克隆与表达分析的特异性引物

Table 1   Specific primers for gene cloning and expression analysis

实验

Experiment

基因

Gene

                       引物(5′→3′)
                                              Primer (5′→3′)

正向

Forward
反向

Reverse

ORF Amplication CmHSP90-5 TTT CAC AGC GCT TCA TGG CT GCC CGC CAT ACA ACC TAT TT

CmHSP90-6 TGT GTG TGT TCA ATG GCG GA CTT AGT CGA CCT CCT CCA TT

qRT-PCR CmHSP90-5 CGC CTC CTG GAT TTG ATT GTT C ACC ACT GTC GGC ATC AGG TTT G

CmHSP90-6 TCT ATT CGG CTT ACC TTG TGG C CTC ATC GTC GCT GAT CTC CTT C

18S rRNA AAA CCT TAC CAG CCC TTG AC CGC TCG TTA TAG GAC TTG ACC

M: DL 2000; A: CmHSP90-5; B: CmHSP90-6.
图1   中国南瓜CmHSP90-5和CmHSP90-6基因扩增产物电泳图

Fig.1   Electrophoresis of PCR product for CmHSP90-5 and CmHSP90-6 gene from Cucurbita moschata

M

2 400 bp

2 300 bp2 000 bp

1 000 bp
 750 bp
 500 bp
 250 bp
 100 bp

A B
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为85.83%、86.41%、85.19%和80.22%(图4)。可见 , 
CmHSP90蛋白在同科作物间的相似性较高。

进化分析结果表明 , 中国南瓜2个CmHSP90蛋
白与同为葫芦科的苦瓜、甜瓜和黄瓜HSP90蛋白的

亲缘关系较近, 聚为一类; 与十字花科拟南芥、茄科

番茄和豆科木豆等作物的HSP90蛋白亲缘关系较远

(图5)。
2.4   CmHSP90基因在不同逆境胁迫下的表达

qRT-PCR分析显示 , 在高温(42 °C)、低温(4 °C)、
干旱和SA处理下 , CmHSP90-5基因能快速响应胁

迫 , 表达量在诱导的0.5 h内达到最大 , 接着下降 , 逐
渐趋于正常水平。在ABA、高盐和H2O2处理下 , 
CmHSP90-5基因则较慢响应胁迫 , 表达量缓慢升高 ,
至处理8 h达到最大。响应强度上 , CmHSP90-5基因

对高温、H2O2和SA的响应比较强烈 , CmHSP90-5基
因的表达量在高温 (0.5 h)、H2O2(8 h)和SA(0.5 h)处
理后出现显著升高(图6)。

CmHSP90-6基因对各种胁迫的响应时间都较

短, 表达量均在诱导的0.5~1 h内达到最大, 之后下降

逐渐趋于正常水平。CmHSP90-6基因对高温、ABA

下划线部分为N-端保守的ATPase结构域; 灰色阴影部分为信号肽; *为终止子。

Underline represents ATP binding domain of N-terminus domain; shaded gray represents signal peptide; * represents stop codon.
图2   中国南瓜CmHSP90-5和CmHSP90-6基因的核苷酸序列及其编码的氨基酸序列

Fig.2   The nucleotide and deduced amino acid sequences of CmHSP90-5 and CmHSP90-6 in Cucurbita moschata

(A)  CmHSP90-5

(B)  CmHSP90-6
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和SA的响应比较强烈, CmHSP90-6基因的表达量在

高温、ABA和SA处理0.5 h后出现较为剧烈的变化

(图7)。

上述结果表明, 2个CmHSP90基因的表达均受

高温、低温、ABA、高盐、H2O2、干旱和SA等多

种胁迫的诱导, 但对这些胁迫的响应速度和响应强

(A)  CmHSP90-5 (B)  CmHSP90-6

图3   中国南瓜CmHSP90三级结构预测结果

Fig.3   Prediction results of the tertiary structure of CmHSP90 in Cucurbita moschata

(A)  CmHSP90-5

(B)  CmHSP90-6

Cm: 中国南瓜; Mc: 苦瓜; Cs: 黄瓜; Cum: 甜瓜; Cp: 番木瓜; Tc: 可可。

Cm: Cucurbita moschata; Mc: Momordica charantia; Cs: Cucumis sativus; Cum: Cucumis melo; Cp: Carica papaya; Tc: Theobroma cacao.
图4   中国南瓜CmHSP90氨基酸同源性分析结果

Fig.4   Homology analysis results of CmHSP90 in Cucurbita moschata
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度并不相同。其中, 对高温和SA胁迫2个基因均表

现出短时间强烈响应。

3   讨论
本研究采用RT-PCR方法从中国南瓜幼苗中分

离得到2个HSP90基因, 经BLAST比对发现, 这2个
基因编码的蛋白分别为叶绿体HSP90蛋白和线粒

体HSP90蛋白[19], 与葫芦科作物的同源蛋白相似性

较高, 均在85%以上。蛋白序列分析表明, 2个CmH-
SP90蛋白均为亲水性蛋白、含信号肽、无跨膜区、

结构上都含有典型的ATPase保守结构域。据文献

报道, ATPase结构域是ATP/ADP和HSP90抑制剂的

结合位点, 具有内源ATPase活性, 在ATP存在的情况

下会发生构象变化, 进而参与信号转导、蛋白折叠

Different treatment
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图6   不同胁迫条件下CmHSP90-5基因的表达情况

Fig.6   Expression of CmHSP90-5 gene under different stress conditions

图5   中国南瓜与其他植物HSP90蛋白的进化分析结果

Fig.5   Phylogenetic analysis results of HSP90 in Cucurbita moschata and other plants

(A)  CmHSP90-5 ▲Cucurbita moschata AZJ17864.1
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以及形态进化等[20]。同源比对和进化分析显示, 2个
CmHSP90蛋白与不同作物HSP90蛋白之间具有较高

的同源性, 并且与同为葫芦科的苦瓜、甜瓜和黄瓜

HSP90蛋白的亲缘关系较近, 聚为一类。以上特点

均与前人对HSP90基因的描述相符[21-22]。可见, 本研

究获得的2个HSP90基因为典型的HSP90家族基因。

目前已有大量研究报道, HSP90基因广泛参与

各类生物或非生物胁迫的响应过程, 在稳定和激活

各种关键信号蛋白方面发挥着重要作用[23-24]。为了

解中国南瓜CmHSP90基因的功能, 本研究设置7种
非生物胁迫, 分析了2个CmHSP90基因在不同逆境

条件下的表达特征。结果表明, 2个CmHSP90基因对

高温、低温、ABA、高盐、H2O2、干旱和SA等多

种胁迫均具有明显的应答反应, 然而响应速度和响

应强度并不相同。其中, 对高温和SA胁迫2个基因

均表现出短时间强烈响应。因此, 我们有理由推测, 
2个CmHSP90基因可能参与中国南瓜对逆境的应答, 
在热胁迫和水杨酸信号途径中发挥调节作用。袁洁

等[25]研究发现, 热处理或水杨酸处理杏果实都可以

诱导出分子量约为66.2~98.0 kDa的热激蛋白, 推测

热激和水杨酸增强果实抗性与它刺激新增热激蛋白

有关。Ding等[26]也报道了水杨酸处理能诱导番茄果

实许多HSPs基因mRNA水平的上升, 从而提高植物

的抗逆性。研究显示, HSPs在非生物胁迫下的表达

与其定位以及执行的功能有一定关系。本研究中, 
2个CmHSP90蛋白分别属于叶绿体HSP90和线粒体

HSP90。叶绿体HSP90通常会受到光和热激的诱导, 
并且可能在胁迫管理和熟化特异的客户蛋白中具有

功能, 是信号转导的组成部分[27]。Xu等[28]在对其过

表达拟南芥的研究中发现, 叶绿体HSP90能够通过

降低质膜过氧化程度和防止叶绿体损失来提高逆境

胁迫下转基因拟南芥的耐逆能力。线粒体HSP90的
功能与其他细胞器中的HSP90不同。有报道显示, 
线粒体HSP90能够保护细胞免受氧化胁迫诱导的细

胞程序死亡[29]。Neckers等[29]过表达线粒体HSP90
基因发现, 它能够缓冲线粒体蛋白使其免受长时间

暴露于氧化胁迫导致的直接伤害。Zhang等[30]认为, 
HSP90响应非生物胁迫是个复杂的过程。HSP90基
因在发挥其功能时, 结合的客户蛋白会不同, 而不

同功能的客户蛋白会导致不同的效果。若HSP90基
因结合并激活正向调节的逆境反应蛋白可能会增

强植株对逆境的耐受性。目前, 植物HSP90响应非

生物胁迫过程的具体机制仍无法明确。在酵母中, 
HSP90可通过HOG和MAPK途径分别参与酵母高渗

和细胞壁胁迫过程[31]。植物中也存在MAPK胁迫信

号途径, 但是HSP90是否通过这条途径参与非生物

逆境过程有待于进一步研究。此外, 研究显示, 包括

HSP90在内的很多HSP基因的表达受热激因子HSF
的调控, 它在传递逆境信号尤其是热胁迫以及在提

高植物抗逆性中起重要调节作用[32]。因此, 在后续

的研究中可以探索HSF基因的功能及其对逆境胁迫

响应的信号途径。以上研究结果为了解HSP90基因

的功能以及中国南瓜的抗逆分子育种奠定了基础。
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