
植物资源与环境学报ꎬ ２０２５ꎬ ３４(４): １－８ꎬ ２２
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ

收稿日期: ２０２５－０２－２４
基金项目: 国家自然科学基金项目(３１７００５８８)
作者简介: 朱庆林(１９９８—)ꎬ女ꎬ广西钦州人ꎬ硕士研究生ꎬ主要研究方向为森林培育ꎮ
①通信作者 Ｅ￣ｍａｉｌ: ｙｏ.ｒｉ＠ １６３.ｃｏｍꎻ ｆｙｙｕ＠ ｎｊｆｕ.ｅｄｕ.ｃｎ

引用格式: 朱庆林ꎬ 王紫阳ꎬ 於朝广ꎬ 等. 盐胁迫下(落羽杉×墨西哥落羽杉)×墨西哥落羽杉回交子代根尖分生区 Ｎａ＋、Ｋ＋流特征及 ＱＴＬ 定位[Ｊ] .
植物资源与环境学报ꎬ ２０２５ꎬ ３４(４): １－８ꎬ ２２.

盐胁迫下(落羽杉×墨西哥落羽杉) ×墨西哥落羽杉
回交子代根尖分生区 Ｎａ＋ 、Ｋ＋ 流特征及 ＱＴＬ 定位

朱庆林１ꎬ２ꎬ 王紫阳２ꎬ 於朝广２ꎬ 尤　 慧２ꎬ 崔罗敏１ꎬ 杨　 颖２ꎬ①ꎬ 喻方圆１ꎬ①

〔１. 南京林业大学林草学院、水土保持学院ꎬ 江苏 南京 ２１００３７ꎻ
２. 江苏省中国科学院植物研究所(南京中山植物园) 江苏省植物资源保护与利用重点实验室ꎬ 江苏 南京 ２１００１４〕

摘要: 为明确盐胁迫下落羽杉属(Ｔａｘｏｄｉｕｍ Ｒｉｃｈ.)植物 Ｎａ＋ 和 Ｋ＋ 流特征及其外排速率 ＱＴＬ 定位ꎬ以落羽杉〔Ｔ.
ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ (Ｌｉｎｎ.) Ｒｉｃｈ.〕和墨西哥落羽杉(Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ Ｔｅｎ.)为亲本ꎬ以(落羽杉×墨西哥落羽杉)×墨西哥落羽杉

回交子代(ＢＣ１代)为实验材料ꎬ采用非损伤微测技术(ＮＭＴ)测定盐胁迫(１５０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ＮａＣｌ)下 ＢＣ１代根尖分生区

Ｎａ＋、Ｋ＋流速ꎬ并采用隶属函数法和 Ｗａｒｄ􀆳ｓ 聚类分析对 ＢＣ１代的耐盐性进行综合评价ꎬ同时开展 Ｎａ＋和 Ｋ＋外排速率

的 ＱＴＬ 定位分析ꎮ 结果显示:盐胁迫下ꎬ落羽杉和墨西哥落羽杉的 Ｎａ＋和 Ｋ＋均为外排ꎬ且墨西哥落羽杉具有更强的

排 Ｎａ＋、保 Ｋ＋潜力ꎻ９７ 个 ＢＣ１代中有 ８９ 个通过调节 Ｎａ＋和 Ｋ＋外排维持离子稳态ꎬ且 Ｎａ＋和 Ｋ＋外排速率变异较大(变
异系数分别为 ６８.６８％和 ６１.０７％)ꎮ 相关性分析结果显示 Ｎａ＋外排速率与 Ｋ＋外排速率在 ０.０１ 水平呈显著负相关ꎮ
基于隶属函数值的 Ｗａｒｄ􀆳ｓ 聚类分析结果显示:８９ 个 ＢＣ１代被分为 ４ 组ꎬ包括高耐盐潜力型(７ 个 ＢＣ１代)、较高耐盐

潜力型(１７ 个 ＢＣ１代)、较低耐盐潜力型(４０ 个 ＢＣ１代)和低耐盐潜力型(２５ 个 ＢＣ１代)ꎮ 此外ꎬＮａ＋外排速率定位到

３ 个主效 ＱＴＬꎬ可解释 ７.６５％~１４.３５％的表型变异ꎻＫ＋外排速率定位到 １３ 个主效 ＱＴＬꎬ能解释 １.２０％~３.６８％的表型

变异ꎻ且 ３ 个与 Ｎａ＋、Ｋ＋外排相关的 ＱＴＬ 存在重叠ꎮ 综合分析结果表明:(落羽杉×墨西哥落羽杉) ×墨西哥落羽杉

ＢＣ１代根尖分生区 Ｎａ＋排除能力越强ꎬＫ＋保持能力则越强ꎬ筛选出的 ７ 个高耐盐潜力 ＢＣ１代及 ３ 个与 Ｎａ＋、Ｋ＋外排相

关的重叠 ＱＴＬ 可用于落羽杉属耐盐品种筛选ꎮ
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ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｍｅｍｂｅｒｓｈｉｐ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ ａｎｄ Ｗａｒｄ􀆳ｓ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ａｎｄ ＱＴＬ ｍａｐｐｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗａｓ
ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｆｏｒ Ｎａ＋ ａｎｄ Ｋ＋ ｏｕｔｆｌｏｗ ｖｅｌｏｃｉｔｉｅｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｂｏｔｈ Ｔ. ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ ａｎｄ Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ
ｅｘｈｉｂｉｔ Ｎａ＋ ａｎｄ Ｋ＋ ｏｕｔｆｌｏｗｓ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓꎬ ｗｈｉｌｅ Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ ｐｏｓｓｅｓｓｅｓ ｓｔｒｏｎｇｅｒ Ｎａ＋ ｏｕｔｆｌｏｗ ａｎｄ Ｋ＋
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ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｓａｌｔ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｏｆ Ｔａｘｏｄｉｕｍ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｔａｘｏｄｉｕｍ Ｒｉｃｈ.ꎻ Ｋ＋ / Ｎａ＋ ｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓꎻ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅꎻ ＱＴＬ ｍａｐｐｉｎｇꎻ ｎｏｎ￣ｉｎｖａｓｉｖｅ ｍｉｃｒｏ￣
ｔｅｓｔ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ (ＮＭＴ)

　 　 落 羽 杉 属 ( Ｔａｘｏｄｉｕｍ Ｒｉｃｈ.) 隶 属 于 柏 科

(Ｃｕｐｒｅｓｓａｃｅａｅ)ꎬ原产于北美和墨西哥ꎬ属下有 ３ 个

种ꎬ分别为落羽杉〔Ｔ. ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ (Ｌｉｎｎ.) Ｒｉｃｈ.〕、池杉

〔Ｔ. ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ ｖａｒ. ｉｍｂｒｉｃａｒｉｕｍ (Ｎｕｔｔ.) Ｃｒｏｏｍ〕和墨西

哥落羽杉(Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ Ｔｅｎ.ꎬ以下简称墨杉)ꎮ 研

究表明:在盐碱化土壤中种植的落羽杉和池杉经常出

现生态性褪绿、生长不良甚至死亡的现象ꎬ严重阻碍

其推广[１－２]ꎮ 相比之下ꎬ墨杉在耐盐性方面具有显著

优势[３]ꎮ 研究发现ꎬ落羽杉在低盐浓度(质量分数

０.１５％ＮａＣｌ)土壤中能正常生长ꎬ较高土壤盐浓度(质
量分数 ０.３０％ＮａＣｌ)及盐分和水分交互效应明显抑制

落羽杉的生长[４]ꎻ墨杉在 ５ ｇ􀅰Ｌ－１ＮａＣｌ 下大多能正

常生长[３]ꎮ 落羽杉属内种间杂交优良子代无性系中

山杉(Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｓｈａｎ)在中国沿海湿地木材林、防护

林、风景名胜林和城市绿化工程中被广泛应用[２]ꎮ
研究表明:不同落羽杉属杂交子代的耐盐性存在显著

差异[５－６]ꎬ耐盐新品种选育是目前江苏省落羽杉国家

林木种质资源库建设的重点工作ꎮ
当植物受到盐胁迫时ꎬＮａ＋ 大量涌入细胞ꎬ导致

细胞内正电荷显著增加[７]ꎮ 为了维持细胞内和细胞

外之间的电荷平衡ꎬ细胞必须排出多余的 Ｎａ＋、Ｋ＋等

阳离子ꎮ 在盐胁迫下ꎬ细胞内 Ｎａ＋浓度升高ꎬＫ＋浓度

降低ꎬ导致细胞内 Ｋ＋ / Ｎａ＋比迅速下降[８]ꎮ 植物在盐

胁迫条件下维持离子平衡(特别是 Ｋ＋ / Ｎａ＋ 比)的能

力对其耐盐性至关重要ꎻ耐盐植物通常表现出很强的

Ｎａ＋排除能力和 Ｋ＋保留能力[９－１０]ꎮ 在盐胁迫条件下ꎬ
植物排出 Ｎａ＋并保留 Ｋ＋的能力依赖于一套复杂的调

控系统[１１－１３]ꎬ其调节作用主要通过质膜转运系统实

现:Ｎａ＋通过 Ｋ＋转运蛋白[１４] 和非选择性通道[１５－１８] 内

流ꎬ经 Ｎａ＋ / Ｈ＋逆向转运蛋白排出[１９]ꎻＫ＋则通过低亲

和性通道[２０－２２]和高亲和性共转运体[１８ꎬ２１] 进行转运ꎮ
研究盐胁迫下落羽杉属杂交子代根系中 Ｎａ＋排出和

Ｋ＋保留能力的遗传变异机制ꎬ有助于阐明其耐盐性

变异机制ꎮ 目前ꎬ关于落羽杉属重要生长性状的遗传

分析和 ＱＴＬ 定位研究已有一定进展ꎮ 例如ꎬ利用(落
羽杉×墨杉)×墨杉回交子代(ＢＣ１代)群体ꎬ构建了首

张高密度遗传图谱ꎬ包含 １１ 个连锁群[２３]ꎮ 在此基础

上ꎬ开展了落羽杉属生长性状的 ＱＴＬ 定位研究ꎬ识别

出 ５ 个与株高、地径、胸径和冠幅等生长性状相关的

主效 ＱＴＬꎬ以及 ７ 个与硬枝扦插生根能力相关的主效

ＱＴＬ[２４]ꎮ 此外ꎬ还检测到 ８ 个与光合作用相关的主效

ＱＴＬꎬ涵盖 ９８ 个标记[２５]ꎮ 然而ꎬ目前尚未见关于落羽

２
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杉属植物耐盐性的 ＱＴＬ 定位研究报道ꎬ不利于落羽

杉属耐盐品种选育ꎮ
非 损 伤 微 测 技 术 ( ｎｏｎ￣ｉｎｖａｓｉｖｅ ｍｉｃｒｏ￣ｔｅｓｔ

ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ＮＭＴ)是一种活体检测技术ꎬ可在不损伤

样品的前提下检测分子 /离子进出生物活体的流速和

方向[２６]ꎮ 与检测其他耐盐性相关指标相比ꎬ使用

ＮＭＴ 评估离子流速指标在效率和便利性方面具有显

著优势[２７－２８]ꎮ 笔者采用 ＮＭＴ 测定了盐胁迫下(落羽

杉×墨杉)×墨杉 ＢＣ１代根尖分生区 Ｎａ＋和 Ｋ＋流速和

方向ꎬ分析了 ＢＣ１代的耐盐潜力ꎬ并进行了 Ｎａ＋和 Ｋ＋

外排速率的 ＱＴＬ 定位分析ꎬ以期为落羽杉属优良遗

传位点和耐盐基因的挖掘奠定理论基础ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

作图群体为(落羽杉×墨杉) ×墨杉 ＢＣ１代ꎮ 落羽

杉是在江苏省中国科学院植物研究所园区内挑选出

的 １ 株优良单株ꎬ墨杉种植于东南大学校园内ꎮ １９７３
年ꎬ以落羽杉为母本、墨杉为父本开展杂交工作ꎻ１９８８
年ꎬ从 Ｆ１代中筛选出 １ 个优秀的无性系‘中山杉 ３０２’
(‘Ｚｈｏｎｇｓｈａｎｓｈａｎ ３０２’)ꎻ２０１１ 年ꎬ以‘中山杉 ３０２’为
母本与墨杉回交ꎬ获得 ２１７ 个 ＢＣ１代(命名为 Ｃ１ 至

Ｃ２１７)ꎬ在这些苗木中挑选出 １５７ 个用于遗传图谱构

建ꎮ ２０２３ 年 ４ 月ꎬ将这 １５７ 个 ＢＣ１代及 ２ 个亲本植株

扦插繁殖于江苏省中国科学院植物研究所苗圃地ꎻ
２０２４ 年 ４ 月ꎬ将株龄 １ ａ 的扦插苗从土壤移栽至水培

系统(容积为 ５ Ｌ 的黑色避光容器)ꎬ每个水培系统

３ 株ꎬ水培溶液为 Ｈｏａｇｌａｎｄ 营养液〔ｐＨ (５.８±０.２)ꎬ电
导率为 １.２~１.５ ｍＳ􀅰ｃｍ－１〕ꎬ每周更换 １ 次营养液并

保持通气ꎬ气体流速 ２ Ｌ􀅰ｍｉｎ－１ꎮ 其中 ９７ 个 ＢＣ１代发

育状态良好、根系发达ꎬ可用于后续实验ꎮ 同年 ７ 月ꎬ
每个 ＢＣ１代和亲本筛选出 １２ 株样株(白根数量不少

于 １５ 且不短于 ２ ｃｍ、根毛密集、生长一致的无性系)
进行盐胁迫处理ꎬ即在水培系统中加入 ＮａＣｌ 至终浓

度 １５０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ꎮ
１.２　 Ｎａ＋、Ｋ＋流检测及分析
１.２.１　 样品前处理 　 在盐胁迫 ６ ｈ 后ꎬ选取 ９７ 个

ＢＣ１代和 ２ 个亲本植株白色、完整的活体根尖分生

区ꎬ固定在培养皿底部ꎬ加入测试液(０.１ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１

ＫＣｌ、０.５ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ－１ＮａＣｌꎬｐＨ ６.０)浸没根ꎬ静置 ２０ ｍｉｎ
左右ꎬ弃去测试液并加入 ５ ｍＬ 新鲜测试液上机检测ꎮ

１.２.２　 Ｎａ＋、Ｋ＋ 流检测　 使用 ＮＭＴ Ｐｈｙｓｉｏｌｙｚｅｒ®设备

(美国 ＹＯＵＮＧＥＲ 公司)测定根系中 Ｎａ＋、Ｋ＋进出的实

时流速ꎬ反映 Ｎａ＋、Ｋ＋ 流的速率和方向ꎮ 在 ＢＸ６３ 显

微镜(日本 Ｏｌｙｍｐｕｓ 公司)下找到根尖ꎬ将 Ｎａ＋ 和 Ｋ＋

流速微传感器〔型号分别为 ＮＭＴ－ＨＣ－０２ 和 ＮＭＴ－
ＨＣ－１７ꎬ旭月(北京)科技有限公司〕尖端定位于距离

根尖顶点 ７００ μｍ 的根表面上的点ꎬ且尖端距根表面

３０ μｍꎬ实时记录 ５ ｍｉｎ 的离子流ꎬ每隔 ６ ｓ 记录 １ 次

数据ꎬ共记录 ５０ 次ꎬ每个株系检测 １２ 株样株ꎮ
１.２.３　 数据处理　 通过 ｉｍＦｌｕｘｅｓ Ｖ２.０ 软件〔旭月(北
京)科技有限公司ꎬ美国 ＹＯＵＮＧＥＲ 公司〕直接读取

并输出流速数据ꎬ正值代表外排ꎬ负值代表内流ꎮ 流

速数据包括 ５０ 个连续时间点的流速值ꎬ每个时间点

的流速值为 １２ 株样株在该时间点的平均值ꎬ将 ５０ 个

时间点的平均值作为各株系的最终流速值ꎮ 采用

ＥＸＣＥＬ ２０１９ 软件对数据进行统计分析ꎮ
采用模糊数学中的隶属函数分析法ꎬ基于 Ｎａ＋和

Ｋ＋外排速率对 ＢＣ１代株系耐盐性进行综合评价ꎬ隶属

函数值越大表示耐盐性越强[２９－３０]ꎮ 采用 Ｒ ４.３.０ 软

件ꎬ基于隶属函数值进行聚类分析ꎬ首先将隶属函数

值作为特征变量输入 ｓｔａｔｓ 包的 ｈｃｌｕｓｔ( )函数ꎬ采用

Ｗａｒｄ.Ｄ２ 算法和欧氏距离进行层次聚类分析ꎻ然后通

过 ｃｕｔｒｅｅ()函数在树状图高度 ０.５ 处进行大类划分ꎬ
随后在各大类内以高度 ０.３ 为阈值进行亚类划分ꎬ最
终实现基于隶属函数的耐盐性多级分类ꎮ
１.３　 Ｎａ＋、Ｋ＋外排速率 ＱＴＬ定位

首先ꎬ使用 Ｒ ４.３.０ 中的 ｓｈａｐｉｒｏ. ｔｅｓｔ( )函数对各

性状数据进行 Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ－Ｓｍｉｒｎｏｖ(Ｋ－Ｓ)正态性检

验ꎻ然后ꎬ利用 ＩｃｉＭａｐｐｉｎｇ Ｖ４.１ 软件中的完备复合区

间作图法( ＩＣＩＭ)对 ５０ 个时间点的 Ｎａ＋、Ｋ＋ 流进行

ＱＴＬ 定位[３１]ꎮ ＱＴＬ 分析时步距设为 １.０ ｃＭꎬ逐步回

归概 率 设 置 为 ０.００１ꎮ 将 似 然 函 数 比 值 对 数 值

(ｌｏｇａｒｉｔｈｍ ｏｆ ｔｈｅ ｏｄｄ ｓｃｏｒｅꎬＬＯＤ)不低于 ２.５ 作为主效

ＱＴＬ 的判定标准ꎬ并统计各主效 ＱＴＬ 的加性效应值、
显性效应值及其表型变异解释率ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 盐胁迫下(落羽杉×墨杉) ×墨杉 ＢＣ１代根尖分

生区 Ｎａ＋、Ｋ＋流特征分析

２.１.１　 Ｎａ＋、Ｋ＋ 流速分析　 结果显示:亲本墨杉和落

羽杉根尖分生区的 Ｎａ＋和 Ｋ＋均呈现外排ꎬ其中ꎬ墨杉

３
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Ｎａ＋外排速率的平均值为 ８６９.２５ ｐｍｏｌ􀅰ｃｍ－２􀅰ｓ－１ꎬＫ＋

外排速率的平均值为 １２３.２２ ｐｍｏｌ􀅰ｃｍ－２􀅰ｓ－１ꎬ落羽

杉 Ｎａ＋外排速率的平均值为 ２４８.６８ ｐｍｏｌ􀅰ｃｍ－２􀅰ｓ－１ꎬ
Ｋ＋外排速率的平均值为 ２３２.６６ ｐｍｏｌ􀅰ｃｍ－２􀅰ｓ－１ꎬ即
墨杉 Ｎａ＋外排速率大幅高于落羽杉ꎬ而落羽杉 Ｋ＋ 外

排速率高于墨杉ꎬ由此可见ꎬ墨杉具有更强的排 Ｎａ＋、
保 Ｋ＋潜力ꎮ

盐胁迫下(落羽杉×墨杉) ×墨杉 ＢＣ１代根尖分生

区的 Ｎａ＋、Ｋ＋流速如图 １ 所示ꎮ 结果显示:第一象限

(Ｎａ＋和 Ｋ＋流速均大于 ０)有 ８９ 个 ＢＣ１代ꎬ表现为 Ｎａ＋

外排和 Ｋ＋外排ꎻ有 ５ 个 ＢＣ１ 代(编号 １７、２６、５５、９６、
１６１)落入第二象限(Ｎａ＋流速小于 ０ꎬＫ＋流速大于 ０)ꎬ
表现为 Ｎａ＋内流和 Ｋ＋外排ꎬ表明这 ５ 个 ＢＣ１代对盐胁

迫非常敏感ꎻ落入第三象限(Ｎａ＋和 Ｋ＋流速均小于 ０)
的只有 １ 个 ＢＣ１代(编号 ８５)ꎬ表现为 Ｎａ＋内流和 Ｋ＋

内流ꎻ第四象限(Ｎａ＋ 流速大于 ０ꎬＫ＋ 流速小于 ０)有

２ 个 ＢＣ１代(编号 ５９、１７３)ꎬ表现为 Ｎａ＋ 外排和 Ｋ＋ 内

流ꎬ展现出较强的耐盐潜力ꎮ 由于不同流向的离子流

速无法相互比较ꎬ后续研究主要对具有相同流向的离

子流速进行分析ꎬ鉴于落入第一象限的 ＢＣ１代数量最

多ꎬ具有统计学意义ꎬ因此ꎬ后续对第一象限的 ８９ 个

ＢＣ１代离子外排速率进行统计分析ꎮ

图 １　 盐胁迫下(落羽杉×墨西哥落羽杉) ×墨西哥落羽杉回交子代
(ＢＣ１代)根尖分生区 Ｎａ＋和 Ｋ＋流速
Ｆｉｇ. １ 　 Ｎａ＋ ａｎｄ Ｋ＋ ｆｌｏｗ ｖｅｌｏｃｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｏｏｔ ａｐｉｃａｌ ｍｅｒｉｓｔｅｍ ｏｆ
ｂａｃｋｃｒｏｓｓ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ ( ＢＣ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ) ｏｆ [ Ｔａｘｏｄｉｕｍ ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ
(Ｌｉｎｎ.) Ｒｉｃｈ. × Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ Ｔｅｎ.] × Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ ｕｎｄｅｒ
ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ

２.１.２　 Ｎａ＋、Ｋ＋ 外排速率分析　 对第一象限的 ８９ 个

ＢＣ１代根尖分生区的 Ｎａ＋、Ｋ＋外排速率进行统计和分

析ꎬ结果(表 １)显示:这 ８９ 个 ＢＣ１代的 Ｎａ＋、Ｋ＋外排速

率差异较大ꎬ其中ꎬＮａ＋外排速率的变化范围为 ０.５４~
１ ２８５. ７８ ｐｍｏｌ 􀅰 ｃｍ－２ 􀅰 ｓ－１ꎬ 平 均 值 为 ４２１. １６
ｐｍｏｌ􀅰ｃｍ－２􀅰ｓ－１ꎻＫ＋外排速率的变化范围为 １３.９５ ~
６２８. ７７ ｐｍｏｌ 􀅰 ｃｍ－２ 􀅰 ｓ－１ꎬ 平 均 值 为 ２２９. ５５
ｐｍｏｌ􀅰ｃｍ－２􀅰ｓ－１ꎮ 这 ８９ 个 ＢＣ１ 代根尖分生区 Ｎａ＋、
Ｋ＋外排速率的变异系数分别为６８.６８％和 ６１.０７％ꎬ说
明短期盐胁迫下根尖分生区 Ｎａ＋、Ｋ＋外排速率在 ＢＣ１

代间变异较大ꎮ

表 １　 盐胁迫下 ８９个(落羽杉×墨西哥落羽杉)×墨西哥落羽杉回交子
代(ＢＣ１代)根尖分生区 Ｎａ＋、Ｋ＋外排速率统计分析
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｎａ＋ ａｎｄ Ｋ＋ ｏｕｔｆｌｏｗ ｖｅｌｏｃｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｏｏｔ
ａｐｉｃａｌ ｍｅｒｉｓｔｅｍ ｏｆ ｔｈｅ ８９ ｂａｃｋｃｒｏｓｓ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ (ＢＣ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ) ｏｆ
[Ｔａｘｏｄｉｕｍ ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ ( Ｌｉｎｎ.) Ｒｉｃｈ. × Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ Ｔｅｎ.] × Ｔ.
ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ

统计量
Ｓｔａｔｉｓｔｉｃ

外排速率 / (ｐｍｏｌ􀅰ｃｍ－２􀅰ｓ－１)
Ｏｕｔｆｌｏｗ ｖｅｌｏｃｉｔｙ

Ｎａ＋ Ｋ＋

最大值 Ｍａｘｉｍｕｍ １ ２８５.７８ ６２８.７７
最小值 Ｍｉｎｉｍｕｍ ０.５４ １３.９５
平均值 Ｍｅａｎ ４２１.１６ ２２９.５５
标准差 Ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ２８９.２５ １４０.１９
　
变异系数 / ％ Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ６８.６８ ６１.０７

２.１.３　 Ｎａ＋、Ｋ＋外排速率相关性分析　 进一步分析第

一象限的 ８９ 个 ＢＣ１代根尖分生区 Ｎａ＋外排速率与 Ｋ＋

外排速率之间的相关性ꎬ结果(图 ２)显示:Ｎａ＋外排速

率与 Ｋ＋ 外排速率在 ０. ０１ 水平(双侧)显著负相关

(Ｐ＝ ０.００５ ８ꎬＲ２ ＝ ０. ０８４)ꎬ 二者线性拟合方程为

ｙ＝ －０.１４０ ８ｘ＋２８８.８４０ ０ꎬ表明 Ｎａ＋排除能力越强ꎬＫ＋

保持能力则越强ꎮ

图 ２　 盐胁迫下 ８９个(落羽杉×墨西哥落羽杉)×墨西哥落羽杉回交子
代(ＢＣ１代)根尖分生区 Ｎａ＋、Ｋ＋外排速率相关性分析
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｎａ＋ ａｎｄ Ｋ＋ ｏｕｔｆｌｏｗ ｖｅｌｏｃｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｏｏｔ
ａｐｉｃａｌ ｍｅｒｉｓｔｅｍ ｏｆ ｔｈｅ ８９ ｂａｃｋｃｒｏｓｓ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ (ＢＣ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ) ｏｆ
[Ｔａｘｏｄｉｕｍ ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ ( Ｌｉｎｎ.) Ｒｉｃｈ. × Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ Ｔｅｎ.] × Ｔ.
ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ

４
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２.１.４　 基于隶属函数值的 Ｗａｒｄ􀆳ｓ 聚类分析　 聚类结

果(表 ２) 显示:８９ 个 ＢＣ１ 代根据耐盐潜力可分为

４ 组ꎮ 其中ꎬ组Ⅰ为高耐盐潜力型ꎬ共 ７ 个 ＢＣ１代ꎬ隶
属函数值介于 ０.７８ ~ １.００ 之间ꎮ 组Ⅰ可进一步细分

为 ２ 个亚组ꎬⅠ－ⅰ亚组的隶属函数值在０.９２ ~ ０.９３
之间ꎬ表明Ⅰ－ⅰ亚组的耐盐潜力在高耐盐潜力型中

处于较高水平ꎬ可能具有更为高效的耐盐机制ꎻⅠ－
ⅱ亚组的隶属函数值处于 ０.７８~ ０.８４ 范围ꎬ虽然整体

耐盐潜力低于Ⅰ－ⅰ亚组ꎬ但仍明显高于其他组ꎮ 组

Ⅱ为较高耐盐潜力型ꎬ共 １７ 个 ＢＣ１代ꎬ隶属函数值介

于０.６０~０.７２之间ꎮ 组Ⅲ为较低耐盐潜力型ꎬ包含 ４０
个 ＢＣ１代ꎬ是 ＢＣ１代数量最多的组ꎬ隶属函数值介于

　 　 　

０.３９~０.５９ 之间ꎻ该组按耐盐潜力由高到低又可分为

Ⅲ－ⅰ、Ⅲ －ⅱ和Ⅲ －ⅲ亚组ꎬ隶属函数值分别为

０.５４~０.５８、０.４６~０.５３和 ０.４０ ~ ０.４５ꎮ 组Ⅳ为低耐盐

潜力型ꎬ包含 ２５ 个 ＢＣ１ 代ꎬ隶属函数值介于 ０. １０ ~
０.３７之间ꎻ该组同样可分为 ３ 个亚组ꎬ即Ⅳ－ⅰ、Ⅳ－ⅱ
和Ⅳ－ⅲꎬ隶属函数值分别为 ０.３０ ~ ０.３７、０.１９ ~ ０.２７
和０.１１~０.１５ꎮ
２.２　 (落羽杉×墨杉)×墨杉 ＢＣ１代根尖分生区 Ｎａ＋、
Ｋ＋外排速率 ＱＴＬ定位分析

２.２.１　 正态分布分析　 对 ８９ 个(落羽杉×墨杉) ×墨
杉 ＢＣ１ 代根尖分生区的 Ｎａ＋、 Ｋ＋ 外排速率进行

Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ－Ｓｍｉｒｎｏｖ(Ｋ－Ｓ)正态性检验ꎮ 结果(图 ３)
　 　 　

表 ２　 ８９个(落羽杉×墨西哥落羽杉)×墨西哥落羽杉回交子代(ＢＣ１代)基于隶属函数值的耐盐潜力Ｗａｒｄ􀆳ｓ聚类结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｗａｒｄ􀆳ｓ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｔｈｅ ８９ ｂａｃｋｃｒｏｓｓ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ (ＢＣ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ) ｏｆ [Ｔａｘｏｄｉｕｍ ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ (Ｌｉｎｎ.) Ｒｉｃｈ. × Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ
Ｔｅｎ.] × Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｅｍｂｅｒｓｈｉｐ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ

组别
Ｇｒｏｕｐ

隶属函数值
Ｍｅｍｂｅｒｓｈｉｐ ｆｕｎｃｔｉｏｎ

ｖａｌｕｅ

耐盐潜力
Ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ
ｐｏｔｅｎｔｉａｌ

ＢＣ１代数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＢＣ１

ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ

ＢＣ１代编号
Ｎｏ. ｏｆ ＢＣ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ

Ⅰ ０.７８－１.００ 高 Ｈｉｇｈ ７
　 Ⅰ－ⅰ ０.９２－０.９３ ２ １０１ꎬ１３８
　 Ⅰ－ⅱ ０.７８－０.８４ ５ ２７ꎬ８３ꎬ１１８ꎬ１５１ꎬ１７８
　
Ⅱ ０.６０－０.７２ 较高 Ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈ １７ １５ꎬ５８ꎬ６１ꎬ６５ꎬ６８ꎬ７６ꎬ７９ꎬ９９ꎬ１２３ꎬ１２８ꎬ１３２ꎬ１３７ꎬ１６９ꎬ１７２ꎬ１７７ꎬ１８０ꎬ１８７
　
Ⅲ ０.３９－０.５９ 较低 Ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｌｏｗ ４０
　 Ⅲ－ⅰ ０.５４－０.５８ １２ １８ꎬ５２ꎬ７３ꎬ９３ꎬ９４ꎬ９７ꎬ１１２ꎬ１２７ꎬ１３９ꎬ１５５ꎬ１７６ꎬ１８１
　 Ⅲ－ⅱ ０.４６－０.５３ １５ ２４ꎬ３７ꎬ４１ꎬ４４ꎬ５１ꎬ８６ꎬ９２ꎬ１１１ꎬ１２０ꎬ１３３ꎬ１５７ꎬ１６４ꎬ１６６ꎬ１６７ꎬ１７５
　 Ⅲ－ⅲ ０.４０－０.４５ １３ ３５ꎬ３６ꎬ７０ꎬ７２ꎬ７５ꎬ７７ꎬ８４ꎬ１０８ꎬ１１９ꎬ１３０ꎬ１５３ꎬ１６３ꎬ１９５
　
Ⅳ ０.１０－０.３７ 低 Ｌｏｗ ２５
　 Ⅳ－ⅰ ０.３０－０.３７ １２ ３３ꎬ４２ꎬ６７ꎬ７１ꎬ１０７ꎬ１１５ꎬ１２５ꎬ１２６ꎬ１４０ꎬ１４１ꎬ１５４ꎬ１７１
　 Ⅳ－ⅱ ０.１９－０.２７ １１ ２５ꎬ２８ꎬ４３ꎬ８２ꎬ８９ꎬ９０ꎬ１０６ꎬ１１６ꎬ１６５ꎬ１７０ꎬ１８９
　 Ⅳ－ⅲ ０.１１－０.１５ ２ ６３ꎬ１３６

图 ３　 盐胁迫下 ８９个(落羽杉×墨西哥落羽杉)×墨西哥落羽杉回交子代(ＢＣ１代)根尖分生区 Ｎａ＋(Ａ)、Ｋ＋(Ｂ)外排速率正态分布分析
Ｆｉｇ. ３　 Ｎｏｒｍａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｎａ＋ (Ａ) ａｎｄ Ｋ＋ (Ｂ) ｏｕｔｆｌｏｗ ｖｅｌｏｃｉｔｉｅｓ ｉｎ ｒｏｏｔ ａｐｉｃａｌ ｍｅｒｉｓｔｅｍ ｏｆ ｔｈｅ ８９ ｂａｃｋｃｒｏｓｓ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ

(ＢＣ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ) ｏｆ [Ｔａｘｏｄｉｕｍ ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ (Ｌｉｎｎ.) Ｒｉｃｈ. × Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ Ｔｅｎ.] × Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ

５



植 物 资 源 与 环 境 学 报 第 ３４ 卷　

显示:８９ 个ＢＣ１ 代的 Ｎａ＋ 和 Ｋ＋ 外排速率均符合正态

分布(Ｐ>０.０５)ꎬ其频率分布呈现典型的单峰曲线特

征ꎬ其中多数 ＢＣ１代的 Ｎａ＋和 Ｋ＋外排速率集中在均值

周围ꎮ 这种连续变异的分布模式表明 Ｎａ＋和 Ｋ＋外排

速率属于典型的数量性状ꎬ其变异可能由多个微效基

因共同调控ꎬ且基因效应呈累加性ꎬ这是后续 ＱＴＬ 定

位分析的必要前提条件ꎮ
２.２.２　 Ｎａ＋外排速率的 ＱＴＬ 定位　 对 ８９ 个 ＢＣ１代根

尖分生区的 Ｎａ＋ 外排速率进行 ＱＴＬ 定位分析ꎬ结果

(表 ３)显示:共定位到 ３ 个主效 ＱＴＬꎬ位于 ２ 条连锁

群ꎬ其中ꎬｑＮａ１－１ 和 ｑＮａ１－２ 位于 １ 号连锁群ꎬｑＮａ６－
１ 位于 ６ 号连锁群ꎮ ｑＮａ１－１ 和 ｑＮａ１－２ 均在 １１ 个相

同的检测时间点被定位到ꎬ即 １８、３０、７２、１２０、１３８、
１５６、１６２、１７４、２１６、２７０、２９４ ｓꎬ而 ｑＮａ６－１ 只在 ２６４ ｓ
这 １ 个时间点被定位到ꎮ ３ 个主效 ＱＴＬ 的加性效应

值均为负数ꎻｑＮａ１－１ 和 ｑＮａ６－１ 的显性效应值均为

负数ꎬ而 ｑＮａ１－２ 的显性效应值为正数ꎮ ｑＮａ１－１ 的

表型变异解释率最大ꎬ为 １２.１９％ ~ １４.３５％ꎬｑＮａ１－２
能解释 ７.６５％ ~ ９.１６％的表型变异ꎬｑＮａ６－１ 能解释

８.６１％的表型变异ꎮ

表 ３　 ８９个(落羽杉×墨西哥落羽杉)×墨西哥落羽杉回交子代(ＢＣ１代)根尖分生区 Ｎａ＋外排速率主效 ＱＴＬ特征
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ＱＴＬｓ ｆｏｒ Ｎａ＋ ｏｕｔｆｌｏｗ ｖｅｌｏｃｉｔｙ ｉｎ ｒｏｏｔ ａｐｉｃａｌ ｍｅｒｉｓｔｅｍ ｏｆ ｔｈｅ ８９ ｂａｃｋｃｒｏｓｓ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ (ＢＣ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ) ｏｆ
[Ｔａｘｏｄｉｕｍ ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ (Ｌｉｎｎ.) Ｒｉｃｈ. × Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ Ｔｅｎ.] × Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ

名称
Ｎａｍｅ

连锁群 ＩＤ
Ｃｈａｉｎ ｇｒｏｕｐ ＩＤ

标记区间
Ｍａｒｋｅｒ ｉｎｔｅｒｖａｌ

置信区间 / ｃＭ
Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ

区间长度 / ｃＭ
Ｉｎｔｅｒｖａｌ ｌｅｎｇｔｈ

似然函数比值对数值
Ｌｏｇａｒｉｔｈｍ ｏｆ ｔｈｅ ｏｄｄ ｓｃｏｒｅ

ｑＮａ１－１ １ Ｍａｒｋｅｒ９９９５－Ｍａｒｋｅｒ１１０９８ ３０.９６－３１.７１ ０.７５ ２４.３１－２８.５５
ｑＮａ１－２ １ Ｍａｒｋｅｒ９９６６４－Ｍａｒｋｅｒ１５８６３ ３４.００－３５.５８ １.５８ １８.８４－２３.６２
ｑＮａ６－１ ６ Ｍａｒｋｅｒ１０１６４２－Ｍａｒｋｅｒ５６５１３ ２１.６２－２２.２８ ０.６６ ２.５５

名称
Ｎａｍｅ

表型变异解释率 / ％
Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｎｃｅ ｅｘｐｌａｉｎｅｄ

加性效应值
Ａｄｄｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｖａｌｕｅ

显性效应值
Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ ｅｆｆｅｃｔ ｖａｌｕｅ

检测时间 / ｓ
Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ

ｑＮａ１－１ １２.１９－１４.３５ －２４７.６２－－１９６.３６ －１ ５８６.００－－１ ４５７.８８ １８ꎬ３０ꎬ７２ꎬ１２０ꎬ１３８ꎬ１５６ꎬ１６２ꎬ１７４ꎬ２１６ꎬ２７０ꎬ２９４
ｑＮａ１－２ ７.６５－９.１６ －６１０.１１－－４９４.５９ ４３８.５５－５６８.１３ １８ꎬ３０ꎬ７２ꎬ１２０ꎬ１３８ꎬ１５６ꎬ１６２ꎬ１７４ꎬ２１６ꎬ２７０ꎬ２９４
ｑＮａ６－１ ８.６１ －６９０.３８ －７９７.１４ ２６４

２.２.３　 Ｋ＋ 外排速率的 ＱＴＬ 定位　 对 ８９ 个 ＢＣ１代根

尖分生区的 Ｋ＋ 外排速率进行 ＱＴＬ 定位分析ꎬ结果

(表 ４)显示:共定位到 １３ 个主效 ＱＴＬꎬ位于 ９ 条连锁

群ꎬ其中ꎬ１ 和 ７ 号连锁群各有 ２ 个 ＱＴＬꎬ９ 号连锁群

有 ３ 个 ＱＴＬꎬ２、４、５、６、８ 和 １１ 号连锁群各有 １ 个 ＱＴＬꎮ
１３ 个 ＱＴＬ 在 ５０ 个检测时间点均被定位到ꎬ且加性效

应值和显性效应值均为负数ꎮ １３ 个 ＱＴＬ 的区间长度

为 ０.６４~５.３７ ｃＭꎬ表型变异解释率为 １.２０％~３.６８％ꎮ

表 ４　 ８９个(落羽杉×墨西哥落羽杉)×墨西哥落羽杉回交子代(ＢＣ１代)根尖分生区 Ｋ＋外排速率主效 ＱＴＬ特征
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ＱＴＬｓ ｆｏｒ Ｋ＋ ｏｕｔｆｌｏｗ ｖｅｌｏｃｉｔｙ ｉｎ ｒｏｏｔ ａｐｉｃａｌ ｍｅｒｉｓｔｅｍ ｏｆ ｔｈｅ ８９ ｂａｃｋｃｒｏｓｓ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ (ＢＣ１ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ) ｏｆ
[Ｔａｘｏｄｉｕｍ ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ (Ｌｉｎｎ.) Ｒｉｃｈ. × Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ Ｔｅｎ.] × Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ

名称
Ｎａｍｅ

连锁群 ＩＤ
Ｃｈａｉｎ ｇｒｏｕｐ ＩＤ

标记区间
Ｍａｒｋｅｒ ｉｎｔｅｒｖａｌ

置信区间 / ｃＭ
Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｉｎｔｅｒｖａｌ

区间长度 / ｃＭ
Ｉｎｔｅｒｖａｌ ｌｅｎｇｔｈ

似然函数比值对数值
Ｌｏｇａｒｉｔｈｍ ｏｆ ｔｈｅ ｏｄｄ ｓｃｏｒｅ

ｑＫ１－１ １ Ｍａｒｋｅｒ８９６８４－Ｍａｒｋｅｒ９６７９３ ３２.４６－３３.２３ ０.７６ ４.６１－９.２９
ｑＫ１－２ １ Ｍａｒｋｅｒ７２７９３－Ｍａｒｋｅｒ２６８５６ ９０.７１－９１.３６ ０.６４ ４.６６－１０.０９
ｑＫ２－１ ２ Ｍａｒｋｅｒ５１８４９－Ｍａｒｋｅｒ１３５０３ ２１.６２－２２.２８ ０.６６ ５.１３－９.４７
ｑＫ４－１ ４ Ｍａｒｋｅｒ３３３５１－Ｍａｒｋｅｒ２３３７５ ４２.９４－４４.３０ １.３６ ４.６６－９.４５
ｑＫ５－１ ５ Ｍａｒｋｅｒ４２４４２－Ｍａｒｋｅｒ３９６１３ ５４.２９－５６.３２ ２.０２ ５.５１－９.８７
ｑＫ６－１ ６ Ｍａｒｋｅｒ３９６１１－Ｍａｒｋｅｒ６１６９７ ２４.７１－２６.３９ １.６８ ４.８５－９.７０
ｑＫ７－１ ７ Ｍａｒｋｅｒ９０８５６－Ｍａｒｋｅｒ１０１７８４ １.３１－３.２８ １.９７ ４.９３－１０.４５
ｑＫ７－２ ７ Ｍａｒｋｅｒ６６６５１－Ｍａｒｋｅｒ５８５５３ ７９.３５－８０.０６ ０.７１ ４.０８－８.９６
ｑＫ８－１ ８ Ｍａｒｋｅｒ８３６７２－Ｍａｒｋｅｒ１１５５９５ ２６.２０－２７.５９ １.３９ ４.８８－９.８４
ｑＫ９－１ ９ Ｍａｒｋｅｒ９８１８７－Ｍａｒｋｅｒ１２２４９ １.９７－７.３４ ５.３７ ５.７７－１０.６７
ｑＫ９－２ ９ Ｍａｒｋｅｒ７０９５１－Ｍａｒｋｅｒ３３８２４ ４４.４６－４７.９７ ３.５２ ５.４８－１０.６９
ｑＫ９－３ ９ Ｍａｒｋｅｒ６３８６８－Ｍａｒｋｅｒ３６５０８ ７５.６０ －７６.２６ ０.６６ ４.７４－９.７５
ｑＫ１１－１ １１ Ｍａｒｋｅｒ９１４９５－Ｍａｒｋｅｒ１００７９ １０９.１８－１１１.８６ ２.６８ ５.０３－９.８７

６
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续表４　 Ｔａｂｌｅ ４ (Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ)

名称
Ｎａｍｅ

表型变异解释率 / ％
Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｎｃｅ ｅｘｐｌａｉｎｅｄ

加性效应值
Ａｄｄｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｖａｌｕｅ

显性效应值
Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ ｅｆｆｅｃｔ ｖａｌｕｅ

检测时间 / ｓ
Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ

ｑＫ１－１ １.２０－３.３８ －６２４.０９－－５０６.７８ －６１５.６９－－４８８.６０ 所有检测时间 Ａｌｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
ｑＫ１－２ １.２１－３.５９ －６２３.９４－－５０９.３８ －６２２.３９－－４８３.７１ 所有检测时间 Ａｌｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
ｑＫ２－１ １.２５－３.３９ －６３７.５５－－５１４.３６ －５９７.２１－－４６１.１５ 所有检测时间 Ａｌｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
ｑＫ４－１ １.２０－３.３６ －６２４.８５－－５０６.４９ －６１５.６９－－４８８.９９ 所有检测时间 Ａｌｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
ｑＫ５－１ １.３０－３.４８ －６０７.０２－－４８８.７９ －６６２.１５－－５３１.０８ 所有检测时间 Ａｌｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
ｑＫ６－１ １.２２－３.３６ －６２０.８７－－４９８.９３ －６２８.０７－－５１０.９１ 所有检测时间 Ａｌｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
ｑＫ７－１ １.２０－３.４７ －６２３.０５－－５０６.０１ －６１９.１８－－４９０.８５ 所有检测时间 Ａｌｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
ｑＫ７－２ １.２５－３.４３ －６２１.４３－－４９５.２２ －６５５.１７－－５１４.９８ 所有检测时间 Ａｌｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
ｑＫ８－１ １.２１－３.４１ －６１６.５８－－５０３.５７ －６４８.２３－－４９９.４１ 所有检测时间 Ａｌｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
ｑＫ９－１ １.２７－３.６４ －６１０.９７－－４９０.９３ －６６１.７５－－５４０.４９ 所有检测时间 Ａｌｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
ｑＫ９－２ １.２７－３.６８ －６１１.６５－－４８２.８８ －６６９.５７－－５３８.３６ 所有检测时间 Ａｌｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
ｑＫ９－３ １.２２－３.６４ －６１４.７４－－４８６.９５ －６５０.２３－－５２５.８６ 所有检测时间 Ａｌｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ
ｑＫ１１－１ １.２１－３.３７ －６２０.５７－－５００.３１ －６２８.８９－－５１１.８４ 所有检测时间 Ａｌｌ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｔｉｍｅ

３　 讨　 　 论

研究表明:在盐胁迫下ꎬ植物通过调节 Ｎａ＋和 Ｋ＋

的外排来维持细胞内离子稳态[９ꎬ３２－３４]ꎮ 在盐胁迫下ꎬ
９７ 个(落羽杉×墨杉) ×墨杉 ＢＣ１代中有 ９１ 个(占比

９３.８０％)根尖分生区出现 Ｎａ＋ 外排ꎬ有 ９４ 个(占比

９６.９０％)出现 Ｋ＋外排ꎬ有 ８９ 个(占比 ９１.７５％)同时出

现 Ｎａ＋和 Ｋ＋外排ꎬ表明多数 ＢＣ１代是通过调节 Ｎａ＋和

Ｋ＋外排维持离子稳态ꎬ这与众多植物在盐胁迫下的

应对策略一致[７ꎬ３５－３６]ꎮ ＢＣ１代 Ｎａ＋外排速率与 Ｋ＋外排

速率在 ０.０１ 水平显著负相关ꎬ表明 ＢＣ１代可能通过拮

抗性调节这 ２ 种离子的转运来维持细胞内 Ｋ＋ / Ｎａ＋比

的平衡ꎬ这是耐盐适应的重要机制之一[３７]ꎮ 文中基

于隶属函数值的聚类分析划分出不同耐盐潜力的

ＢＣ１代ꎬ为后续筛选耐盐品种提供了重要参考ꎮ 然

而ꎬ目前的聚类分析仅依据 Ｎａ＋和 Ｋ＋外排速率ꎬ后续

可纳入更多耐盐相关指标ꎬ如脯氨酸和丙二醛含量

等ꎬ使耐盐性评价体系更为全面、准确ꎮ
供试 ８９ 个 ＢＣ１代根尖分生区的 Ｎａ＋和 Ｋ＋外排速

率均符合正态分布ꎬ表明其属于典型数量性状ꎬ受多

个微效基因协同调控ꎬ反映盐胁迫下落羽杉属根系离

子流速调控涉及复杂的遗传网络ꎮ 与 Ｎａ＋外排速率

相关的 ｑＮａ１－１ 和 ｑＮａ１－２ 及与 Ｋ＋外排速率相关的

ｑＫ１－１ 均位于 １ 号连锁群上 ３０.９６~３５.５８ ｃＭ 置信区

间内ꎻ同样ꎬ与 Ｎａ＋ 外排速率相关的 ｑＮａ６ － １ 及与

Ｋ＋外排速率相关的 ｑＫ６－１ 在 ６ 号连锁群上 ２１.６２ ~
２６.３９ ｃＭ 置信区间内ꎻ由于文中使用的 ＩｃｉＭａｐｐｉｎｇ

Ｖ４.１ 软件的完备复合区间作图方法默认最小标记区

间为单个 ＱＴＬ 区间ꎬ参照 Ｚｈａｎｇ 等[３８] 将重叠 ＱＴＬ 或

区间长度在 ５ ｃＭ 以内的 ＱＴＬ 视为同一基因座ꎬ因
此ꎬ可以将 ｑＮａ１－１、ｑＮａ１－２ 和 ｑＫ１－１ 视为同一基因

座ꎬ将 ｑＮａ６－１ 和 ｑＫ６－１ 视为同一基因座ꎮ 即与 Ｎａ＋

外排速率相关的 ３ 个主效 ＱＴＬ 均与 Ｋ＋外排速率相关

的主效 ＱＴＬ 重叠ꎮ 在重叠区域检测到不同性状的

ＱＴＬ 有 ３ 个原因:１)一因多效性[３９]ꎬ即一个基因对多

种性状的代谢途径有影响ꎬ例如ꎬ盐胁迫下ꎬ胡杨

(Ｐｏｐｕｌｕｓ ｅｕｐｈｒａｔｉｃａ Ｏｌｉｖ.)细胞 Ｎａ＋的排除和 Ｋ＋的维

持均依赖于质膜上较强的质子泵[３２]ꎻ２)影响不同性

状的 ＱＴＬ 成簇分布[４０－４３]ꎻ３)相邻标记间的距离较

大ꎬ可能包含多个 ＱＴＬ[４４－４７]ꎮ 这 ３ 个稳定 ＱＴＬ 标记

可为分子辅助育种在落羽杉属耐盐品种筛选中的应

用提供技术支撑ꎮ
在实际育种工作中ꎬ可依据这些 ＱＴＬ 标记对候

选植株进行早期筛选ꎬ提高育种效率ꎬ加速耐盐新品

种的培育进程ꎮ 但文中仅在实验室水培及短期盐胁

迫条件下开展研究ꎬ实验条件与实际盐碱地环境存在

较大差异ꎮ 未来应开展田间实验ꎬ验证这些 ＱＴＬ 标

记在自然环境中的稳定性和可靠性ꎻ同时ꎬ深入研究

ＱＴＬ 对应的具体基因及其功能ꎬ解析其调控耐盐性的

分子机制ꎬ为落羽杉属植物耐盐性改良提供更坚实的

理论支撑ꎮ
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[９] 　 ＸＩＡＯ Ｆꎬ ＺＨＯＵ Ｈ Ｐ. Ｐｌａｎｔ ｓａｌｔ ｒｅｓｐｏｎｓｅ: ｐｅｒｃｅｐｔｉｏｎꎬ ｓｉｇｎａｌｉｎｇꎬ
ａｎｄ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ[Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２２ꎬ １３: １０５３６９９.

[１０] 　 ＭＡ Ｑꎬ ＨＵ Ｊꎬ ＺＨＯＵ Ｘ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. ＺｘＡＫＴ１ ｉｓ ｅｓｓｅｎｔｉａｌ ｆｏｒ Ｋ＋

ｕｐｔａｋｅ ａｎｄ Ｋ＋ / Ｎａ＋ ｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｕｃｃｕｌｅｎｔ ｘｅｒｏｐｈｙｔｅ
Ｚｙｇｏｐｈｙｌｌｕｍ ｘａｎｔｈｏｘｙｌｕｍ [ Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０１７ꎬ ９０:
４８－６０.

[１１] 　 ＡＳＳＡＨＡ Ｄ Ｖ Ｍꎬ ＵＥＤＡ Ａꎬ ＳＡＮＥＯＫＡ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ Ｎａ＋

ａｎｄ Ｋ＋ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｉｎ ｇｌｙｃｏｐｈｙｔｅｓ [ Ｊ] .
Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１７ꎬ ８: ５０９.

[１２] 　 ＰＡＮＴＨＡ Ｐꎬ ＯＨ Ｄ Ｈꎬ ＬＯＮＧＳＴＲＥＴＨ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. Ｌｉｖｉｎｇ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍ: ｂａｌａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｎｕｔｒｉｅｎｔ ａｃｑｕｉｓｉｔｉｏｎ ａｎｄ Ｋ￣ｉｎｄｕｃｅｄ ｓａｌｔ
ｓｔｒｅｓｓ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ[Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２３ꎬ １９１(２): １１０２－１１２１.

[１３] 　 ＫＵＭＡＲＩ Ｊꎬ ＲＡＴＨＯＲＥ Ｍ Ｓ. Ｎａ＋ / Ｋ＋ ￣ＡＴＰａｓｅ ａ ｐｒｉｍａｒｙ
ｍｅｍｂｒａｎｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ: ａｎ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ａｎｄ ｒｅｃｅｎｔ ａｄｖａｎｃｅｓ ｗｉｔｈ
ｓｐｅｃｉａｌ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｔｏ ａｌｇａｅ[ Ｊ] . Ｔｈｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｅｍｂｒａｎｅ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ
２０２０ꎬ ２５３(３): １９１－２０４.

[１４] 　 ＳＣＨＡＣＨＴＭＡＮ Ｄ Ｐꎬ ＫＵＭＡＲ Ｒꎬ ＳＣＨＲＯＥＤＥＲ Ｊ Ｉꎬ ｅｔ ａｌ.
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ａ ｎｏｖｅｌ ｌｏｗ￣ａｆｆｉｎｉｔｙ
ｃａｔｉｏｎ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ (ＬＣＴ１) ｉｎ ｈｉｇｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ[Ｊ] . Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ
Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａꎬ
１９９７ꎬ ９４(２０): １１０７９－１１０８４.

[１５] 　 ＷＨＩＴＥ Ｐ Ｊꎬ ＤＡＶＥＮＰＯＲＴ Ｒ Ｊ. Ｔｈｅ ｖｏｌｔａｇｅ￣ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔ ｃａｔｉｏｎ
ｃｈａｎｎｅｌ ｉｎ ｔｈｅ ｐｌａｓｍａ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｏｆ ｗｈｅａｔ ｒｏｏｔｓ ｉｓ ｐｅｒｍｅａｂｌｅ ｔｏ
ｄｉｖａｌｅｎｔ ｃａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｍａｙ ｂｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｃｙｔｏｓｏｌｉｃ Ｃａ２＋ ｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓ
[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２００２ꎬ １３０(３): １３８６－１３９５.

[１６] 　 ＲＩＥＤＥＬＳＢＥＲＧＥＲ Ｊꎬ ＭＩＬＬＥＲ Ｊ Ｋꎬ ＶＡＬＤＥＢＥＮＩＴＯ￣
ＭＡＴＵＲＡＮＡ Ｂꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｌａｎｔ ＨＫＴ ｃｈａｎｎｅｌｓ: ａｎ ｕｐｄａｔｅｄ ｖｉｅｗ ｏｎ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎬ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０２１ꎬ ２２(４): １８９２.

[１７] 　 ＡＬＭＥＩＤＡ Ｐꎬ ＫＡＴＳＣＨＮＩＧ Ｄꎬ ＤＥ ＢＯＥＲ Ａ Ｈ. ＨＫＴ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ:
ｓｔａｔｅ ｏｆ ｔｈｅ ａｒｔ [ Ｊ] . Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ
２０１３ꎬ １４(１０): ２０３５９－２０３８５.

[１８] 　 ＡＬＩ Ａꎬ ＲＡＤＤＡＴＺ Ｎꎬ ＰＡＲＤＯ Ｊ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. ＨＫＴ ｓｏｄｉｕｍ ａｎｄ
ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ ｉｎ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ ａｎｄ ｒｅｌａｔｅｄ ｈａｌｏｐｈｙｔｅ
ｓｐｅｃｉｅｓ[Ｊ] . Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉａ Ｐｌａｎｔａｒｕｍꎬ ２０２１ꎬ １７１(４): ５４６－５５８.

[１９] 　 ＪＩ Ｈ Ｔꎬ ＰＡＲＤＯ Ｊ Ｍꎬ ＢＡＴＥＬＬＩ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｓａｌｔ ｏｖｅｒｌｙ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ

(ＳＯＳ) ｐａｔｈｗａｙ: ｅｓｔａｂｌｉｓｈｅｄ ａｎｄ ｅｍｅｒｇｉｎｇ ｒｏｌｅｓ [ Ｊ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｐｌａｎｔꎬ ２０１３ꎬ ６(２): ２７５－２８６.

[２０] 　 ＱＵＩＮＴＥＲＯ Ｆ Ｊꎬ ＢＬＡＴＴ Ｍ Ｒ. Ａ ｎｅｗ ｆａｍｉｌｙ ｏｆ Ｋ＋ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ
ｆｒｏｍ Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｔ ａｒｅ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ａｃｒｏｓｓ ｐｈｙｌａ[Ｊ] . ＦＥＢＳ Ｌｅｔｔｅｒｓꎬ
１９９７ꎬ ４１５(２): ２０６－２１１.

[２１] 　 ＦＡＮＧ Ｓ Ｍꎬ ＨＯＵ Ｘꎬ ＬＩＡＮＧ Ｘ Ｌ. Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ
ｕｎｄｅｒ ｓａｌｉｎｅ￣ａｌｋａｌｉ ｓｔｒｅｓｓ [ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２１ꎬ
１２: ６６７４５８.

[２２] 　 ＳＨＡＢＡＬＡ Ｓꎬ ＣＵＩＮ Ｔ Ａ. Ｐｏｔａｓｓｉｕｍ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｐｌａｎｔ ｓａｌｔ
ｔｏｌｅｒａｎｃｅ[Ｊ] . Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉａ Ｐｌａｎｔａｒｕｍꎬ ２００８ꎬ １３３(４): ６５１－６６９.

[２３] 　 ＹＡＮＧ Ｙꎬ ＸＵＡＮ Ｌꎬ ＹＵ Ｃ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ｈｉｇｈ￣ｄｅｎｓｉｔｙ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐ
ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｇｒｏｗｔｈ ｔｒａｉｔｓ
ｉｎ ( Ｔａｘｏｄｉｕｍ ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ ｖａｒ. ｄｉｓｔｉｃｈｕｍ × Ｔ. ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ) × Ｔ.
ｍｕｃｒｏｎａｔｕｍ[Ｊ] . ＢＭＣ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１８ꎬ １８: ２６３.

[２４] 　 杨　 颖ꎬ 段　 豪ꎬ 郭金博ꎬ 等. [落羽杉×墨西哥落羽杉(墨

杉)]×墨杉回交子代扦插生根性状的遗传变异及 ＱＴＬ 定位

[Ｊ] . 南京林业大学学报(自然科学版)ꎬ ２０２０ꎬ ４４(３): ４９－５７.
[２５] 　 郭金博ꎬ 华建峰ꎬ 殷云龙ꎬ 等. ‘中山杉 ３０２’×墨西哥落羽杉回

交子代叶片光合性状和叶绿素含量的 ＱＴＬ 定位[Ｊ] . 植物资源

与环境学报ꎬ ２０２１ꎬ ３０(３): １－７.
[２６] 　 ＨＡＮ Ｍ Ｘꎬ ＹＡＮＧ Ｈꎬ ＹＵ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｏｎ￣ｉｎｖａｓｉｖｅ

ｍｉｃｒｏ￣ｔｅｓｔ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ( ＮＭＴ ) ｉｎ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆｉｅｌｄｓ: ａ
ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｒｅｖｉｅｗ [ Ｊ ] . Ｅｃｏｔｏｘｉｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
Ｓａｆｅｔｙꎬ ２０２２ꎬ ２４０: １１３７０６.

[２７] 　 ＮＩ Ｌꎬ ＷＡＮＧ Ｓꎬ ＳＨＥＮ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃａｌｃｉｕｍ / ｃａｌｍｏｄｕｌｉｎ￣ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ
ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ＯｓＤＭＩ３ ｐｏｓｉｔｉｖｅｌｙ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｓａｌｉｎｅ￣ａｌｋａｌｉｎｅ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ
ｉｎ ｒｉｃｅ ｒｏｏｔｓ [ Ｊ ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ａｎｄ Ｂｅｈａｖｉｏｒꎬ ２０２０ꎬ １５
(１１): ｅ１８１３９９９.

[２８] 　 ＷＵ Ｈ Ｈꎬ ＳＨＡＢＡＬＡ Ｌꎬ ＺＨＯＵ Ｍ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒｏｏｔ ｖａｃｕｏｌａｒ Ｎａ＋

ｓｅｑｕｅｓｔｒａｔｉｏｎ ｂｕｔ ｎｏｔ ｅｘｃｌｕｓｉｏｎ ｆｒｏｍ ｕｐｔａｋｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｓ ｗｉｔｈ ｂａｒｌｅｙ
ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ[Ｊ] . Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｊｏｕｒｎａｌꎬ ２０１９ꎬ １００: ５５－６７.

[２９] 　 杜玉玲ꎬ 潘晨慧ꎬ 李丹阳ꎬ 等. 利用隶属函数值法对 ７ 种一、二
年生花卉耐盐性的综合评价[ Ｊ] . 江苏农业科学ꎬ ２０１７ꎬ ４５
(６): １０５－１１１.

[３０] 　 郑巨云ꎬ 曾　 辉ꎬ 王俊铎ꎬ 等. 陆地棉品种资源萌发期耐盐性

的隶属函数法评价 [ Ｊ] . 新疆农业科学ꎬ ２０１８ꎬ ５５ ( ９ ):
１５７９－１５９２.

[３１] 　 王建康. 数量性状基因的完备区间作图方法[ Ｊ] . 作物学报ꎬ
２００９ꎬ ３５(２): ２３９－２４５.

[３２] 　 ＰＡＲＫ Ｈ Ｊꎬ ＫＩＭ Ｗ Ｙꎬ ＹＵＮ Ｄ Ｊ. Ａ ｎｅｗ ｉｎｓｉｇｈｔ ｏｆ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ
ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｉｎ ｐｌａｎｔ [ Ｊ ] . Ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ ａｎｄ Ｃｅｌｌｓꎬ ２０１６ꎬ ３９ ( ６ ):
４４７－４５９.

[３３] 　 ＺＨＡＮＧ Ｙ Ｈꎬ ＦＡＮＧ Ｊ Ｐꎬ ＷＵ Ｘ Ｂꎬ ｅｔ ａｌ. Ｎａ＋ / Ｋ＋ ｂａｌａｎｃｅ ａｎｄ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｉｎ ｗｅｅｄｙ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｒｉｃｅ
(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.) ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ[Ｊ] . ＢＭＣ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１８ꎬ
１８: ３７５.

[３４] 　 ＳＵＮ Ｊꎬ ＤＡＩ Ｓ Ｘꎬ ＷＡＮＧ Ｒ Ｇꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃａｌｃｉｕｍ ｍｅｄｉａｔｅｓ ｒｏｏｔ Ｋ＋ /
Ｎａ＋ ｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓ ｉｎ ｐｏｐｌａｒ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｆｆｅｒｉｎｇ ｉｎ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ [ Ｊ] .
Ｔｒｅｅ Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙꎬ ２００９ꎬ ２９(９): １１７５－１１８６.

(下转第 ２２ 页　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ｏｎ ｐａｇｅ ２２)

８
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ｔｅｎ ｙｅａｒｓ ｌａｔｅｒ [ Ｊ] . Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１０ꎬ １５ ( １ ):
３１－３９.
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