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摘   要：土壤中的高含盐量严重限制了植物的生长和作物的产量。植物的许多转录因子在植物逆

境胁迫中发挥着重要的作用，但仍有很多转录因子的分子机制目前尚不清楚。WRKY 转录因子作

为高等植物中最大的转录因子家族之一，参与并影响着植物生长发育的多个方面，在盐胁迫的多种

不同响应途径中发挥重要作用。WRKY 蛋白对基因表达的调控主要是通过与 DNA 特定顺式调控元

件——W-box 元件(TTGACC)的结合来实现的。近年来，从模式植物拟南芥(Arabidopsis)到农作物，

已经有许多研究揭示了 WRKY 家族成员的作用和机制。本文综述了 WRKY 转录因子在应对盐胁迫

方面的最新研究进展，探讨了 WRKY 转录因子研究目前存在的问题和未来的展望。 
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Abstract: High salt content in soils severely hampers plant growth and crop yields. Many 
transcription factors in plants play important roles in responding to various stresses, but their 
molecular mechanisms remain unclear. WRKY transcription factors are one of the largest families 
of transcription factors in higher plants that are involved in and influence many aspects of plant 
growth and development. They play important roles in responding to salt stress. The regulation of 
gene expression by WRKY proteins is mainly achieved by binding to the DNA’s specific 
cis-regulatory elements, the W-box elements (TTGACC). In recent years, there have been many 
studies revealing the roles and mechanisms of WRKY family members, from model plant 
Arabidopsis to agricultural crops. This paper reviews the latest research progress on WRKY 
transcription factors in response to salt stress and discusses the current challenges and future 
perspectives of WRKY transcription factor research. 
Keywords: plant; WRKY transcription factor; salt stress; regulation 

 
适宜的土壤是作物养分有效吸收和生长的

基础。然而，随着自然环境多变、海平面上升以

及人类不合理生产活动的增多，导致地下水中可

溶性盐大量积累，盐胁迫对作物生长发育和产量

的影响日益加重。在此环境压力下，植物进化出

了不同的胁迫反应和耐性调节途径，例如激素信

号途径[1]、盐胁迫(salt overly sensitive, SOS)途 
径[2]、染色质修饰[3]和转录调节[4]。转录因子是

调节基因转录的蛋白质，是环境胁迫下信号转导

和基因表达调控过程中的重要调节因子。转录因

子可以与顺式作用元件结合，通过抑制或增强靶

基因的转录来调节其转录效率[5]。 
WRKY 家族是高等植物和藻类的一个独特

的转录因子超家族，在许多生命过程中发挥着 
重要作用，特别是在应对生物和非生物胁迫方 

面[6]，目前已有广泛的研究证明 WRKY 转录因

子在胁迫诱导的多条途径中发挥作用[7]。20 世纪

90年代，研究人员从甘薯中克隆出第 1个WRKY
蛋白 SPF1[8]，后来越来越多的 WRKY 蛋白被从

各种植物中鉴定出来。到目前为止，已在不同的

物种中发现了 WRKY 转录因子家族，其中，拟

南芥(Arabidopsis thaliana)中有 74 个成员[9]，水

稻(Oryza sativa)中有 100 多个成员 [10]，大豆

(Glycine max)中有 197 个成员[11]，大麦(Hordeum 
vulgare)中有 45 个成员[12]，黄瓜(Cucumis sativus)
中有 55 个成员[13]，番茄(Solanum lycopersicum)
中有 81 个成员[14]。在遭受环境胁迫(盐、干旱等)
的植物中，WRKY 家族成员在不同的胁迫反应

中起着至关重要作用。也有越来越多的研究表

明，WRKY 转录因子还参与了植物多种其他特
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异性反应，如衰老[15]、机械损伤[16]、热休克[17]，

以及其他许多反应过程[6]。因此，WRKY 转录因

子受到了广泛的关注。本文综述了 WRKY 转录

因子家族的结构特征和调控机制，以及其在盐胁

迫中的最新研究进展。 

1  WRKY 转录因子的结构 
WRKY 蛋白由两部分构成，N 端约 60 个氨

基酸的 DNA 结合域和 C 端锌指结构[18-19]。所有

已知的 WRKY 蛋白都有 1 个或 2 个 WRKY 结

合域。根据 WRKY 结合域的数量和类锌指基序

的特征，它们可以分为 3 组：第 I 组包含两个

WRKY 结合域，并含有 C2-H2 基序(C-X4-5-C- 

X22-23-H-X1-H)；第 II 组包含一个 WRKY 结合 
域，并含有 C2-H2基序；第 III组包含一个 WRKY
结合域，以及一个不同的类锌指基序 C2-H-C 
(C-X7-C-X23-H-X1-C) (图 1)[20]。虽然它们的

DNA 结合域高度保守，但 WRKY 蛋白的整体结

构却高度不同。其中，第 II 组可通常分为 5 个

亚组(II a、II b、II c、II d 和 II e)[6]。基于系统发

育数据的分析表明，高等植物中的 WRKY 家族

被更准确地划分为组 I、II a+II b、II c、II d+II e
和 III[21-22]，而组 II 的 WRKY 并不单独分为一类。

除 WRKY 结构域之外，一些 WRKY 蛋白还含

有其他结构域，如谷氨酸富集区、脯氨酸富集区

和亮氨酸拉链结构等[23]。 
 

 
 

图 1  高等植物中不同 WRKY 亚家族的结构域结构[22]   I N 和 I C 分别是 I 组 WRKY 蛋白的 N-端和 C-
端的结构域 
Figure 1  The domain structures for different WRKY subfamily in higher plants[22]. I N and I C denote the 
N-terminal and C-terminal domains from Group I WRKY proteins, respectively. 
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2  WRKY 转录因子的调控机制 
转录因子的表达模式一般分为组织型表达

和诱导型表达两种，WRKY 转录因子是在各种

胁迫下可诱导表达的转录因子。目前已知

WRKY 的表达受多种环境(如病原体、盐碱、温

度、干旱和机械胁迫)的影响，其表达具有快速、

即时和组织特异性等特点[24]。 
WRKY 转录因子家族成员有不同的调控机

制，主要包括转录的激活、抑制和去抑制。WRKY
蛋白可以与 W-box 元件结合，激活或抑制下游

靶基因的转录，同时，也会受到上游更高级调节

蛋白质(如磷酸化酶)的调控。此外，它们还可以

与其他作用元件结合形成蛋白质复合物，从而增

强转录活性[19]。WRKY 转录因子可以通过结合

下游基因启动子区域保守的 W-box 顺式作用元

件，激活下游基因的表达[25]。由于大多数 WRKY
转录因子的自身启动子中都含有丰富的 W-box
元件，使得这些 WRKY 转录因子可以与它们自

身启动子结合或与其他 WRKY 转录因子结合，

来实现自我调节或交叉调节 [26]。此外，有些

WRKY 转录因子兼具激活和抑制转录的功能[15]。

除保守的 W-box 以外，WRKY 蛋白还可以选择

与不一样的顺式作用元件结合，参与到更复杂的

下游靶基因调控中。总之，WRKY 转录因子与

目标基因之间存在着多种结合方式。不同的结合

方式和结合位点使 WRKY 转录因子在植物转录

调控中具有多种功能。 
丝 裂 原 活 化 蛋 白 激 酶 (mitogen-activated 

protein kinase, MAPK)调节许多植物信号反应，

如植物免疫、环境胁迫响应和正常生长发育等，

其介导的信号通路的激活是植物反应的一个重

要过程[27]。一些研究表明，MAPK 参与控制某

些 WRKY 转录因子的活性[28]。例如，在烟草

(Nicotiana tabacum) 中，创伤诱导蛋白激酶

(wound induced protein kinase, WIPK)和水杨酸诱

导蛋白激酶(salicylic acid induced protein kinase, 
SIPK)都位于 NtWRKY1 和 NtWRKY3 的上游[29]。 

3  WRKY 转录因子参与盐胁迫

响应 
盐胁迫是环境中存在较为广泛的非生物胁

迫，严重影响作物产量。WRKY 转录因子在调

节植物对盐胁迫的反应中起着至关重要的作用。 
植 物 细 胞 内 一 般 通 过 活 性 氧 (reactive 

oxygen species, ROS)分子和 Ca2+离子进行信号

转导，当植物遭受到盐胁迫时，植物会处在一种

应激反应状态，此时相应的信号被激活并传送到

细胞内部，随后蛋白激酶如 MPK 被激活以调节

相关转录因子的活性[30-31]。 
在植物中，脱落酸(abscisic acid, ABA)是生

物和非生物胁迫响应的关键调节因子，在胁迫下

ABA 的生物合成和积累也会增强。非生物胁迫

信号通过 ABA 依赖和非 ABA 依赖两种途径起

作用，不同的 WRKY 转录因子在 ABA 信号通

路中协同或独立发挥作用[32]。已经有大量研究

报道了不同的 WRKY 基因在盐胁迫下导致了不

同植物的各种表型(表 1)。 
WRKY 转录因子与其他基因之间协作形成

调控网络来响应盐胁迫，植物在遭受盐胁迫时体

内的活性氧平衡、离子平衡以及渗透平衡会被破

坏，使得植物的内稳态紊乱，从而影响植物的生

长发育。WRKY 转录因子的调控网络可以对植

物内稳态进行调节，使植物适应环境。WRKY
转录因子家族对植物响应盐胁迫过程中 ABA 信

号通路的调控机制较为复杂，其不仅可以直接调

控 ABA 信号通路相关基因的表达，还可以依赖

于茉莉酸信号通路与 ABA 信号通路之间的协同

作用调控 ABA 信号通路[32]。 
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3.1  WRKY 转录因子提高植物的耐盐性 
已有研究表明，在拟南芥中 AtWRKY28 和

AtbHLH17 共表达的转基因株系表现出对氯化钠、

甘露醇和氧化胁迫的耐受性增强[33]。AtWRKY33
介导了 AtCYP94B1 的调节增强了根部内皮细胞的

亚皮素沉积，从而赋予拟南芥植株耐盐性；此外，

atwrky33 突变体表现出亚皮素减少和盐敏感的表

型，在此背景下表达 35S::AtCYP94B1，这些表型

得到了恢复[34]。对拟南芥 ABA 相关突变体的分

析表明，AtWRKY46 的表达被 ABA 信号下调，而

被渗透/盐胁迫诱导的与 ABA 无关的信号上调。

研究结果表明，AtWRKY46 通过调节 ABA 信号和

生长素平衡，对渗透/盐胁迫依赖的侧根抑制起到

了前馈抑制作用[35]。水稻的 OsWRKY50 在细胞

核中作为转录抑制因子发挥作用。OsWRKY50 的

转录在盐胁迫条件下被抑制，但在脱落酸 ABA
处理后被激活。与野生型相比，OsWRKY50 的过

表达植物显示了对盐胁迫的耐受性。在盐胁迫下，

过表达 OsWRKY50 植株中 OsLEA3、OsRAB21、
OsHKT1;5 和 OsP5CS1 的表达显著高于野生型和

对照植物。OsWRKY50 通过 ABA 非依赖性途径

介导 ABA 依赖的种子萌发和幼苗生长，并增强

盐胁迫耐受性[46]。ZmWRKY104 定位于细胞核

并显示出转录激活活性。ZmWRKY104 在玉米

(Zea mays)中的过表达通过正向调控 ZmSOD4 的

表达，提高了玉米对盐胁迫的耐受性，缓解了盐

引起的活性氧的积累、丙二醛(malondialdehyde, 
MDA)含量和电解质渗漏百分比的增加，从而提

高了植株的耐盐性[53]。花生(Arachis hypogaea 
Linn.)的 AhWRKY75 通过提高 ROS 清除系统的 

 

表 1  WRKY 转录因子参与植物盐胁迫反应 
Table 1  WRKY transcription factors (TFs) involved in salt stress responses in plants 
No. Gene Species Function References 
1 AtWRKY28 Arabidopsis thaliana Tolerant to salt [33] 
2 AtWRKY33 Arabidopsis thaliana Tolerant to salt [34] 
3 AtWRKY46 Arabidopsis thaliana Tolerant to salt [35] 
4 AhWRKY75 Arachis hypogaea Linn. Tolerant to salt [36] 
5 BcWRKY1 Boea crassifolia Sensitive to salt [37] 
6 ClWRKY20 Citrullus lanatus Tolerant to salt and cold [38] 
7 CmWRKY17 Chrysanthemum morifolium Sensitive to salt [39] 
8 GhWRKY34 Gossypium hirsutum Tolerant to salt [40] 
9 GmWRKY13 Glycine max Sensitive to salt [41] 
10 GmWRKY54 Glycine max Tolerant to salt and drought [41] 
11 IbWRKY47 Ipomoea batatas Tolerant to salt [42] 
12 MdWRKY30 Malus×domestica Borkh. Tolerant to salt [43] 
13 MdWRKY55 Malus×domestica Borkh. Tolerant to salt [44] 
14 NbWRKY79 Nicotiana benthamiana Tolerant to salt [45] 
15 OsWRKY50 Oryza sativa Tolerant to salt [46] 
16 PbWRKY40 Pyrus betulaefolia Tolerant to salt and organic acid accumulation [47] 
17 PcWRKY11 Polygonum cuspidatum Tolerant to salt [48] 
18 PeWRKY31 Populus x euramericana Tolerant to salt [49] 
19 SbWRKY50 Sorghum bicolor Sensitive to salt [50] 
20 ZmWRKY17 Zea mays Sensitive to salt [51] 
21 ZmWRKY86 Zea mays Sensitive to salt [52] 
22 ZmWRKY104 Zea mays Tolerant to salt [53] 
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效率和胁迫处理下的光合作用来赋予转基因花

生 株 系 耐 盐 性 [36] 。 过 表 达 杨 树 (Populus x 
euramericana)的 PeWRKY31 提高了转基因烟草

的耐盐性，转录组测序和 KEGG 富集分析显示，

与谷胱甘肽代谢、植物激素信号转导和 MAPK
信号通路相关的基因表达升高 [49]。大豆的

GmWRKY54 通过调控 DREB2A 和 STZ/Zat10 而

赋予植株耐盐性[41]。在甘薯(Ipomoea batatas)中，

IbWRKY47 基因正向调控非生物胁迫相关基因，

从而提高甘薯的耐盐性[42]。有研究表明，陆地

棉(Gossypium hirsutum)的 GhWRKY34 通过提高

植株选择性吸收 Na+和 K+的能力以及在叶片和

根部维持低 Na+/K+的能力来增强植株对盐胁迫

的耐受性。在 NaCl 处理下，与野生型相比，

GhWRKY34 转基因株系的几个指标(如种子发芽

率、绿色子叶、根长和叶绿素含量)都明显高于

野生型，并且转基因植物在盐胁迫下的胁迫相关

基因的表达明显上调[40]。MdWRKY30 在拟南芥

中的过表达增强了苗期以及种子发芽和子叶变

绿阶段的耐盐性和渗透性。MdWRKY30 的过表

达通过对胁迫相关基因的转录调控增强了转基

因苹果(Malus×domestica Borkh.)胚胎对盐和渗

透压的耐受性[43]。MdWRKY55 在苹果幼苗中的

过表达显著提高了耐盐性，MdWRKY55 与

MdNHX1 启动子结合，从而增强其转录。

MdNAC17-L 通过形成蛋白复合物明显促进了

MdWRKY55 对下游 MdNHX1 表达的影响[44]。  
V 型 H+-ATP 酶基因(VHA-B1)在植物胁迫反应中

起着重要作用，研究以杜梨(Pyrus betulaefolia) 
PbVHA-B1 的启动子为诱饵，获得了一个 II 组

WRKY 基因 PbWRKY40。PbWRKY40 可以在启

动子区域结合 PbVHA-B1，从而提高植株的耐盐

性和有机酸的积累。与野生型相比，转基因品系

的发芽率、根系生长、叶绿素含量和总有机酸含

量均高于野生型，而电解质渗漏、Na+/K+比率和

MDA 含量低于野生型。此外，敲除 PbWRKY40
基因在杜梨中也降低了 PbVHA-B1 的表达[47]。在

本氏烟草(Nicotiana benthamiana)中，NbWRKY79
的过表达明显增强了烟草植物对盐分的耐受性。

NbWRKY79 过表达株系对 ABA 介导的种子发芽

和幼苗根系生长的敏感性提高，对氧化应激的耐

受性增强。此外，还发现在盐胁迫条件下，ABA
含量和 ABA 诱导基因的转录水平，包括

NbAREB、NbDREB 和 NbNCED，都明显增加[45]。

在虎杖 (Polygonum cuspidatum)中，PcWRKY11
与拟南芥 AtWRKY11 表现出高度的同源性，

PcWRKY11 的表达可以被 NaCl、渗透压和紫外

线诱导。在盐胁迫下，转基因植物比野生型显示

出较低的 MDA 含量，较高的过氧化物酶

(peroxidase, POD)、超氧化物歧化酶(super oxide 
dismutase, SOD)和过氧化氢酶(catalase, CAT)的
酶活性。这些结果表明，PcWRKY11 可能通过降

低 ROS 水平和增加渗透物质的合成，在植物适

应盐胁迫方面具有积极作用[48]。西瓜(Citrullus 
lanatus)的 ClWRKY20 在干旱、盐和外源植物激

素 (水杨酸、乙烯和脱落酸 )的作用下上调。

ClWRKY20 的过表达增强了转基因拟南芥对盐

和低温的耐受性。与野生型植物相比，转基因拟

南芥中参与 ABA 信号通路、乙烯生物合成和乙

烯信号通路、茉莉酸生物合成和茉莉酸信号通路

的几个基因的转录水平明显增加。ClWRKY20 正

调控植物对盐和低温胁迫的耐受性，不仅通过

ABA 信号调节盐和低温反应，而且可能在几个

信号通路中起整合作用[38]。 

3.2  WRKY 转录因子提高植物的盐敏感性 
ZmWRKY86 是玉米中的一种核蛋白，在酵

母中没有转录激活活性。ZmWRKY86 能特异性

地与 W-box 结合，与对照组相比，zmwrky86 突

变体对盐胁迫的耐受性增强，存活率、过氧化氢

酶活性和 K+含量较高，但在盐胁迫条件下 MDA
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积累、相对电解质渗透水平和 Na+含量较低。

ZmWRKY86 直 接 与 两 个 盐 胁 迫 相 关 基 因

Zm00001d020840 和 Zm00001d046813 的启动子

相互作用来参与盐胁迫调控[52]。玉米 ZmWRKY17 
作为一个负调控因子，在拟南芥中过表达导致对

盐胁迫的敏感性增加，并通过调节一些 ABA 和

胁迫反应基因的表达而降低 ABA 敏感性。

ZmWRKY17 定位在细胞核中，在酵母中没有转

录激活活性。通过对子叶绿化率、根系生长、相

对电解质渗透率和 MDA 含量的生理学分析，发

现明显降低了植物对盐胁迫的耐受性[51]。在高

粱(Sorghum bicolor)中，与野生型相比，盐胁迫

条件下，SbWRKY50 过表达植株的发芽率、根长、

生物量和钾离子含量明显下降，而过氧化氢、超

氧阴离子和钠离子含量增加，且过表达植株中

SOS1、HKT1 以及与渗透压和氧化胁迫有关的基

因的表达水平下降，降低了植物的耐盐性。

SbWRKY50 可以直接与 SOS1 和 HKT1 的上游启

动子结合，通过控制离子稳态参与植物的盐胁迫

反应[50]。菊花(Chrysanthemum morifolium)中的

CmWRKY17 可以被盐分诱导，作为转基因植物

的转录抑制因子对盐胁迫进行负调控，提高植物

对盐的敏感性。CmWRKY17 在菊花和拟南芥中

的过表达增加了对盐度胁迫的敏感性。在盐度胁

迫下，转基因菊花的超氧化物歧化酶和过氧化物

酶的活性以及叶片中脯氨酸的含量都明显低于

野生型。与野生型相比，CmWRKY17 转基因拟

南芥中与胁迫有关的基因 AtRD29、AtDREB2B、

AtSOS1、AtSOS2、AtSOS3 和 AtNHX1 的表达量

减少[39]。在大豆中，GmWRKY13 下游的靶基因

是 ABA 途径中的负调控因子 ABI1。与野生型

植物相比，过表达 GmWRKY13 的转基因植物对

盐和甘露醇胁迫的敏感性增加，但对脱落酸的敏

感性降低。此外，GmWRKY13 转基因植物表现

出 了 侧 根 的 增 加 。 遗 传 转 化 实 验 表 明 ，

GmWRKY13 的过表达显著增加了 ABI1 的表达，

使植株对盐胁迫的耐受性降低[41]。厚叶旋蒴苣

苔(Boea crassifolia)中的BcWRKY1受 ABA的诱

导表达，过表达 BcWRKY1 的转基因拟南芥表现

出更强的盐敏感性和更高的 H2O2 含量。

BcWRKY1 能与 BcZAT12 的启动子结合，BcsAPX
的表达被 BcZAT12 激活，从而抑制 ROS 的清除

来使植株具有盐敏感性[37]。 

4  结论与展望 
WRKY 转录因子作为植物体内最大的转录

因子家族之一，已被证实其不仅参与植物的生

长发育过程，而且在植物受到盐胁迫时起着关

键的作用。大量的 WRKY 转录因子已在模式植

物中进行了功能鉴定，为其他植物提供了丰富

的参考。 
WRKY 转录因子在植物对盐胁迫的响应过

程中的精确调控和精细调节有助于建立复杂的

信号网络[22]。WRKY 转录因子可以直接调控转

录，还可以由 WRKY 转录因子家族的其他成员

间接调控[54]，或者通过阻止其他 WRKY 转录因

子的活动来进行调控[55]。然而，WRKY 转录因

子的转录调控过程是一个非常复杂的系统，许

多来自不同家族的其他转录因子都可以与它们

的启动子结合进行相互作用 [56](图 2)。简单地

说，为了进一步了解 WRKY 转录因子在盐胁迫

下的作用，找出与它们相互作用的基因非常有

必要，这些基因有助于协助 WRKY 转录因子控制

下游靶基因的转录，对于阐明信号通路中的概念

也很重要。酵母杂交、凝胶电泳迁移(electrophoretic 
mobility shift assay, EMSA)、染色质免疫沉淀

(chromatin immunoprecipitation, ChIP)等技术可以

帮助直接测定特定 WRKY-DNA 结合位点，这使

我们能够识别 WRKY 调控基因[58]。 
大豆是重要的粮食和经济作物。盐害作为主

要非生物胁迫之一，对大豆的生长、性状、种子

品质和种子数量造成负面影响，最终导致大豆产 
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图 2  WRKY 转录因子在盐胁迫下的调控机制[57] 
Figure 2  Regulatory mechanisms of WRKY transcription factors in response to salt stress[57]. 
 
量的降低。大豆 WRKY 家族第 I、II、Ш 类基因

均参与逆境调控，以第 II 类研究最为广泛。其

中 GmWRKY21 可以增强植物对低温的耐受性，

GmWRKY13 能够降低植物对盐胁迫的抗性，

GmWRKY54、GmWRKY111 和 GmWRKY49 等基

因可以提高植物的耐盐性[59]。在我们目前的研

究中，通过构建大豆 cDNA 文库并进行筛选，

成功筛选出了盐敏感的 GmWRKY56 过表达拟南

芥株系。该株系在 150–200 mol/L 的盐胁迫下，

发芽率、根长等指标明显下降，初步说明过表达

GmWRKY56 会增加植物对盐的敏感性。目前

70%的大豆 WRKY 转录因子家族基因尚未被发

掘，一方面，可以通过对盐胁迫下相关大豆

WRKY 转录因子的研究，加快大豆耐盐分子机

理的研究；另一方面，在实际大田条件下，大豆

芽期耐盐性是直接决定盐碱地上大豆能否良好

生长的关键，因此大豆芽期耐盐可能成为大豆耐

盐育种研究的一个重要方向[60]。另外，借助基

因工程等分子育种手段，将耐盐 WRKY 转录因

子导入到具有应用价值的品种中，或通过基因编

辑敲除大豆耐盐相关的负调控 WRKY 转录因

子，育成综合性状优良的新品种，这对于大豆生

产具有重要意义。在高通量技术发达的时代，转

录组是研究 WRKY 基因在不同胁迫条件下在不

同组织中的表达的重要手段，有助于研究胁迫响

应基因及其底层网络。通过这些信息可以进一步

用于利用转基因方法开发具有更高产量和抗盐

性的新品种[61]。 
随着越来越多的植物基因组被测序，特别

是在重要的经济作物中，WRKY 基因的全基因
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组鉴定将有助于筛选植物中与盐胁迫相关的功

能基因。另外，鉴定受 WRKY 转录因子调控的

下游基因对于阐明盐胁迫反应的调控网络有至

关重要的作用。在之前的研究中，对 WRKY 转

录因子功能的研究在很大程度上依赖于转录组

学和基因的功能预测。目前，先进的分子生物

学技术的发展，如微阵列、免疫沉淀分析和测

序技术的结合，可以加速 WRKY 转录因子家族

新功能的研究进展。此外，WRKY 转录因子参

与调控的非编码 RNA 和表观遗传修饰等相关

内容应在未来的研究中进行探索。最终，在环

境恶化持续加剧的背景下，利用 WRKY 转录因

子筛选抗逆性植物品种，提高农作物的抗盐性，

更好地适应盐碱地生长，将有利于提高农作物

的产量和品质，为夯实国家粮食安全的根基提

供重要保障。 
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