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摘要 WRKY是植物基因组中最大的转录因子家族之一，它们在抗病及其他信号转导途径中发挥着重要的调控作用．为了
解水稻WRKY的功能，我们选择了 5个WRKY转录因子，用免疫印迹技术调查了它们在水稻叶片生长和在 Xa21介导的白
叶枯病抗性反应中的表达丰度变化．结果表明，OsWRKY13、23和 71在叶片中表达，且随叶片生长而逐步增加，至成熟期
略有下降，但在叶片中检测不到 OsWRKY45 和 OsWRKY53 的表达信号． 在 Xa21 介导的白叶枯病抗性反应中，
OsWRKY45、 53 和 71 均受诱导表达，而 OsWRKY13 和 OsWRKY23 蛋白质的表达没有可见的变化． 进一步比较
OsWRKY45、OsWRKY53和 OsWRKY71在抗、感和对照(Mock)反应中的表达，发现它们在抗、感反应中均发生相似变化．
上述结果说明，OsWRKY13和 OsWRKY23可能在叶片正常生长过程中发挥作用，OsWRKY45和 OsWRKY53可能在水稻 -
白叶枯病菌互作过程中发挥作用，而 OsWRKY71在二种条件下均有功能．
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水稻(Oryza sativa L.)是世界上一半以上人口的
主粮，病害是影响水稻产量的主要因素，白叶枯病

是危害水稻最为严重的细菌性病害．目前已克隆了

Xa21[1]、Xa1[2]、Xa26[3]、xa5[4]、Xa27[5]和 Xa13[6]等 6
个白叶枯病抗性基因．Xa21是最早克隆的水稻白
叶枯病抗性基因，它编码类受体激酶蛋白质，由 3
个典型的结构域组成，即富含亮氨酸的区域(LRR
区)、跨膜区和激酶区，并具有广谱抗性[1]．十几年

来，已经鉴定了多个 Xa21抗病途径相关元件，如
编码 E3泛素连接酶的 XB3[7]、编码WRKY转录因
子的 XB10[8]、编码 PP2C 磷酸酶的 XB15[9]、编码

ATPase的 XB24[10]和内质网伴侣蛋白 Bip3[11]等，这

些元件的鉴定增进了对 Xa21介导的抗病机理的了
解，但它们大多是 Xa21抗病途径的负调控因子，
且改变其表达对 Xa21介导的抗病性影响并不大，
所以进一步鉴定 Xa21抗病途径元件仍然是十分重
要的工作．

WRKY 是植物中最大的转录因子家族之一，
由于其 DNA 结合域含有高度保守的 WRKYGQK
七肽，故被称为WRKY[12]．据报道，WRKY转录
因子广泛参与生物或非生物胁迫的应答[13]、信号分

子的传递[14-15]、衰老和器官发育[16]等生理活动．利

用水稻全基因组芯片，发现 OsWRKY13的活化表
达影响了 500多个基因的转录，涉及抗病、氧化还
原平衡(redox homeostasis)、生物胁迫响应和生长发
育等过程[17]．OsWRKY23在水稻根和衰老叶片中都
可检测到转录表达 [18]．OsWRKY51 和 OsWRKY71
在胚和糊粉层细胞中表达，并参与赤霉素(GA)的
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信号传导[19]．超表达 OsWRKY89的转基因植株生
长缓慢、节间长度变短且叶表的蜡质层增厚[20]．在

白叶枯病菌 (Xanthomonas oryzae pv. Oryzae, Xoo)、
稻瘟病菌(Magnaporthe grisea)或纹枯病菌(Rhizoctonia
solani K俟hn)侵染水稻后，发现 OsWRKY23 [18]、

OsWRKY45 [21]、 OsWRKY53 [22]、 OsWRKY55 [23] 和

OsWRKY82 [24] 的 转录 水 平 增 加 ， 另 外 发 现

OsWRKY62是水稻白叶枯病抗性的负调控因子[8]．

OsWRKY03 [25]、 OsWRKY13 [26]、 OsWRKY23 [18]、

OsWRKY53 [27]和 OsWRKY82[24]则受水杨酸(salicylic
acid，SA)、茉莉酸 (jasmonic acid， JA)、茉莉酸
甲 酯 (methyljasmonate， MeJA) 或 苯 并 噻 二 唑
(benzothiadiazole，BTH)的诱导上调．在敲除和超
表达 OsWRKY45后，水稻对稻瘟病和白叶枯病的
抗性增强，但减弱了对纹枯病的抗性 [28]；超表

达 OsWRKY 71的转基因水稻对白叶枯病的抗性增
加[29]；超表达 OsWRKY53[22]和 OsWRKY80[30-31]的转

基因植株对稻瘟病表现抗性．

为了探究WRKY蛋白在水稻正常生长和 Xa21
介导的白叶枯病抗性反应中的表达，进而了解

WRKY转录因子的功能和 Xa21介导的抗病机理，
本研究选取了 5个水稻WRKY转录因子，制备了
特异性抗体，用免疫印迹(Western blotting，WB)分
析了它们在叶片生长过程和 Xa21介导的白叶枯病
抗性反应中的表达丰度，并进一步比较了在抗、感

和对照(Mock)反应中的表达，发现了WRKY与水
稻白叶枯病抗性相关的蛋白质表达水平的证据．

1 材料与方法

1.1 水稻材料

叶片材料取自水稻品种 9311幼苗期地上部(株
高为 1、2、5、10和 15 cm)和大田生长的分蘖期、
孕穗期、开花期和成熟期的叶片．TP309 是不含
Xa21 基因的粳稻品种，对白叶枯病菌 Philippine
Race 6 (PR6)的野生型菌株(PXO99)表现亲合反应
(S)，4021 是将 Xa21基因转入 TP309而获得的纯
合株系[7]，对白叶枯病菌 PXO99表现抗病(R)[32]．

1.2 接种

白叶枯病菌菌株 PXO99由中国科学院遗传与
发育研究所朱立煌研究员提供，驻raxST质粒 DNA
由美国加州大学戴维斯分校 Ronald教授提供，将
该质粒转化 PXO99菌株后获得了 PXO99驻raxST菌
株，该菌株表现为 avr缺失的表型[33]．白叶枯病菌

在 PSA 培养基中 (0.5% 细菌蛋白胨，2%蔗糖，

0.05%左旋谷氨酸) 30℃培养 48～72 h后，用水稀
释至 109个 /ml，用灭菌剪刀蘸取菌液剪切叶片进
行接种，以灭菌蒸馏水作为对照(mock)．接种后分
别于 0 h、2 h、8 h、1天、2天、3天、5天、7天
和 10天采集接种部位叶片(约 1 cm)，液氮速冻后
于-70℃冰箱保存．
1.3 多克隆抗体制备

目标蛋白质序列来自水稻基因组数据库(http://
rice.plantbiology.msu.edu)．利用 BEPITOPE 软件 [34]

预测抗原决定簇，选择峰值较高的片段，面向水

稻全蛋白质组进行设计后用 BLASTP软件对水稻
蛋白质库 (http://rice.plantbiology.msu.edu/analyses_
search_blast.shtml)进行唯一性检测，确定目标多肽
片段．以合成多肽作为免疫原，多克隆抗体的制备

由北京华大蛋白质研发中心有限公司完成．

1.4 斑点杂交 (dot blot)
双蒸水溶解多肽，用 10 滋l点样枪将溶解的多

肽点在 NC 膜(1 cm 伊 5 cm)上，点样体积为 2 滋l，
同时点 BSA作为对照．37℃干燥后，用含 5% BSA
的 TBS-T(20 mmol/L Tris-HCl，150 mmol/L NaCl，
0.05% Tween 20，pH 7.5)室温封闭 1 h，然后分别
将 NC膜与WRKY抗体(1∶1 000稀释)孵育 30 min,
用 TBS-T溶液漂洗 3次(3伊5 min)，用辣根过氧化
酶(HRP)标记的羊抗兔二抗孵育 30 min，用 TBS-T
溶液漂洗 3次(3伊5 min)，再用 TBS洗 1次(5 min)，
加入 ECL显色试剂，用保鲜膜包好后在暗室中用
X光片检测．
1.5 水稻蛋白质提取

将-70℃冻存的水稻叶片在液氮中充分研磨，
加入蛋白质提取液(62.5 mmol/L Tris-HCl (pH 7.4)，
10%甘油，0.1% SDS，2 mmol/L EDTA，1 mmol/L
PMSF，5% 茁- 巯基乙醇)，混匀冰上放置 10 min，
然后 12 000 r/min 4℃离心 20 min，取上清即为总
蛋白质．

1.6 免疫印迹 (WB) 分析和信号采集
WB分析方法参见本实验室以前的报道[35]，实

验至少重复 3次，使用 HSP蛋白进行检测作为等
量加样的内参 [36]．用 Gel-pro analyzer 软件扫描 X
光片上的 WB条带信号，计算 3次WB信号的平
均值及方差，比较其信号的相对强度．

1.7 WRKY编码基因的转录分析
从 水 稻 MPSS (massively parallel signature

sequencing)网站(http://mpss.udel.edu/rice/) [37]下载数

据，统计目标基因的转录信息，按每千万条 MPSS
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Gene name Locus No. Group M/ku Peptide sequence

WRKY13 Os01g54600 域 34 ENESSASAELEVP

WRKY23 Os01g53260 域 27 AGNKEKQVMAKG

WRKY45 Os05g25770 芋 34 SSDQEEVLSSLTPG

WRKY53 Os05g27730 玉a 51 AATPENSSVTFGDD

WRKY71 Os02g08440 域 37 VEEDFFHQQPLKKDP

标签的基因转录次数绘制柱形图．

2 结果与分析

2.1 目标WRKY基因的选择
本研究选取了 5个有报道与水稻抗病相关的

WRKY 基因，即超表达可提高水稻白叶枯病和稻

瘟病抗性的 OsWRKY 13[26]和 OsWRKY45[28]、超表达

后提高水稻对白叶枯病抗性的 OsWRKY71[29]、超表

达后提高水稻稻瘟病抗性的 OsWRKY53[22]和稻瘟病

菌处理后可被诱导表达的 OsWRKY 23 [18]．具体

WRKY 基因的座位号、所属类别、分子质量和多
肽免疫原序列列于表 1．

Table 1 List of WRKY proteins and related information

2.2 抗体制备与特异性鉴定

为了保证抗体的特异性，用 BEPITOPE 软件
预测靶蛋白的抗原决定簇，具体序列见表 1．为了
检验这些多肽在水稻全基因组序列中的唯一性，又

采用 BLASTP 软件对水稻蛋白质库 (http://rice.
plantbiology.msu.edu/analyses_search_blast.shtml) 进
行分析，结果表明，表 1中多肽序列均是靶蛋白特
异的(数据未附)．为了进一步鉴定抗体的特异性，
将多肽点在 NC膜上，用WRKY抗体进行 Dot blot
检测，由图 1可见，所制备的抗体仅特异识别相应
的多肽，与其他多肽间没有交叉反应．

2.3 WRKY 蛋白在水稻叶片生长过程中的表达
分析

取水稻苗期(1、2、5、10和 15 cm)地上部和
分蘖期、孕穗期、开花期和成熟期展开叶片，提取

总蛋白质，用WRKY蛋白特异的抗体进行WB检
测 , 结果如图 2 所示．OsWRKY13、OsWRKY23
和 OsWRKY71的WB结果均呈现出单一条带或清
晰的主带，其表达丰度特征主要表现为在苗期较

低，随叶片的生长WRKY蛋白质的丰度也逐步增
多，一般在生长盛期最高，在成熟期叶片中略有下

降．OsWRKY13有 3条明显的条带，表观分子质
量分别为 60、40和 30 ku左右，OsWRKY23有 2
个条带，分子质量分别为 60 和 50 ku 左右，
OsWRKY71的条带约为 60 ku．这些蛋白质均有高
于理论值的条带出现，出现这种现象的原因可能是

由于水稻体内的蛋白质以修饰或聚合体的形式存

在．在叶片生长各时期均未检测到 OsWRKY45和
OsWRKY53蛋白的表达(数据未附)．
2.4 WRKY基因在水稻叶片中的转录

从水稻MPSS网站下载苗期叶片和分蘖期叶片
的数据，按每千万条标签中含 WRKY 基因的数目
作图，进行基因转录相对强度的比较(图 3). 从图 3
中可以看出，在苗期和分蘖期叶片中，OsWRKY53
和 OsWRKY71的相对转录水平较高，OsWRKY13、
OsWRKY23和 OsWRKY45的转录水平较低或检测
不到．比较两个时期的转录水平，均为苗期的转录

低于分蘖期，即随着叶片的生长其WRKY的转录
水平也有所提高，这种模式与上述叶片中的蛋白质

表达逐步上升比较符合．

Fig. 1 Validation of antibody specificity by dot blot
Peptides were dissolved in ddH2O, spot 2 滋l of peptides samples onto

the NC membrane at the specified position. Incubate with antiserum

as indicated at the left each panel (1∶1 000 dilution) in BSA/TBS-T for

30 min at RT. Incubate with ECL reagent for 1 min and detected by

image station. BSA was used as negative control and the peptides used

for detection are indicated at the top.

Peptide

BSA 13 23 715345

Anti-WRKY71

Anti-WRKY53

Anti-WRKY45

Anti-WRKY23

Anti-WRKY13

358· ·



徐文静, 等：五个WRKY转录因子在水稻叶片生长和抗病反应中的表达研究2013; 40 (4)

Fig. 2 The expression profiling of the WRKY proteins at different developmental stages of rice leaves
Total proteins were isolated from rice leaves at different developmental stages. 1, 2, 5, 10, 15 are from shoots at seedling stage of 1, 2, 5, 10 and 15 cm,

respectively. Ti is leaves at tillering stage, Bt is leaves at booting stage, Fw is leaves at flowering stage, Fi is leaves at filling stage.

2.5 水稻与白叶枯病菌的互作

在水稻分蘖期接种白叶枯病菌 15天后，拍照
比较病斑长度(图 4)．结果表明，4021接种 PXO99
后呈典型的抗病反应，病斑长度小于 1.5 cm，
TP309 接种 PXO99和 4021 接种 PXO99驻raxST 后
均呈现典型的感病反应，病斑长度均超过 10 cm，
Mock(4021-H2O)反应没有明显的病斑．

2.6 WRKY 蛋白质在水稻抗白叶枯病反应中的
表达

为了解目标蛋白在 Xa21介导的水稻 -白叶枯
病菌抗性反应中的表达，用 WB 技术检测了在抗
病反应不同时间点WRKY蛋白的表达丰度(图 5)．
图 5 结果显示 OsWRKY13 和 OsWRKY23 蛋白表

R S1 S2 Mock

Fig. 4 Photograph of rice leaves taken at 15 days
after inoculation with Xoo

R: 4021-PXO99; S1: TP309-PXO99; S2: 4021-PXO99驻raxST; Mock:

4021-H2O.

10 000

0
13

20 000

30 000

40 000

50 000

4523 53 71
WRKY

Fig. 3 Transcriptional analysis of
WRKY genes in rice leaves

# of MPSS Tag: Number of MPSS Tags per 10 million tags for each

gene collected from rice MPSS database (http://mpss.udel.edu/rice/). :

Seedling stage; : Tilling stage.
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HSP
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120
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WRKY23
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WRKY71
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Fig. 6 Comparison analysis of WRKY protein expression among incompatible, compatible and mock treatments
WB analyses were carried out for leaf proteins isolated from four different interactions between rice and Xoo at three time points (0 h, 3 d and 5 d) using

anti-WRKY protein-specific antibodies. Lane R, S1, S2, M indicate interactions 4021-PXO99, TP309- PXO99, 4021- PXO99驻raxST and 4021-H2O.

Fig. 5 The expression profiling of WRKY proteins in the incompatible interactions between rice and Xoo
Rice leaf samples were collected at several time points after inoculation of Xoo. 1～9: 0 h, 2 h, 8 h, 1 d, 2 d, 3 d, 5 d, 7 d and 10 d, respectively.

达丰度在接种后不同时间点没有可见的变化，而

OsWRKY45、OsWRKY53 和 OsWRKY71 蛋白在
接种后期均有明显的诱导条带出现，这些蛋白质的

表达丰度随接种时间延长有所增加．OsWRKY45
出现 2条带，其中一条和预测分子质量(34 ku)相
符，另一条带分子质量略大．OsWRKY53的诱导
条带出现在 22 ku 处，比预测分子质量(51 ku)要
小．因为在叶片中检测不到 2个蛋白质的表达，所
以说 OsWRKY45 和 OSWRKY53的表达是受白叶

枯病菌诱导的．OsWRKY71 的诱导条带出现在
60 ku左右，均比预测分子质量(37 ku)大，与叶片
中的表达相比，可以得知 60 ku条带是在正常生长
过程中需要的，而 60 ku上下的诱导条带可能与抗
病相关 ． 此外， OsWRKY13、 OsWRKY23 和
OsWRKY71 属 于 域 类 WRKY 家 族 成 员 ，

OsWRKY53属玉a类，OsWRKY45属芋类(表 1)，
从本研究结果中未发现蛋白质表达与所属类别的相

关性．

2.7 WRKY 蛋白在不同水稻鄄Xoo 互作反应中的
表达

为了解 WRKY 蛋白在水稻 - 白叶枯病菌 互

作中的表达，我们对 3个在抗性反应中发生诱导
变化的WRKY蛋白做了进一步分析，比较了它们
在抗病 (R： 4021-PXO99)、感病 1 (S1： TP309-

PXO99)、感病 2(S2：4021- PXO99驻raxST)和对照
(M：4021-H2O)反应 3个时间点(0 h，3天和 5天)
的表达丰度变化(图 6)．从图 6 可以看出，水稻
接种后，在 3 天和 5 天的材料中，与对照相比
OsWRKY45、OsWRKY53 和 OsWRKY71 蛋白在
抗、感反应中均发生了明显可见的诱导表达．有意
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HSP
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40
60

120

521 3 4 6 7 8 9
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思的是，抗病和感病反应间蛋白质的变化有一定一

致性，甚至在感病反应中有些蛋白质表达的变化幅

度还大于抗病反应，说明这些WRKY蛋白的变化
并不是抗病特异的，而是抗感共有的，这个结果提

供了抗感反应间有平行性的分子证据．两个感病反

应间相比没有发现明显的区别．

2.8 水稻鄄Xoo互作过程中WRKY基因的转录分析
从水稻 MPSS网站下载了水稻与 Xoo 互作过

程中的转录数据，按每千万条标签中编码 WRKY
基因的数目作图(图 7)，进行基因转录相对强度的
比较．由图 7可见，与正常生长水稻叶片中的转录
类似(图 3)，OsWRKY53和OsWRKY71的相对转录
强度较高，OsWRKY13和 OsWRKY 45也有较低水

平的转录，但 OsWRKY23的转录几乎检测不到．
比较抗、感和对照 3种互作条件下在 3个时间点的
转录情况, 可以看出 OsWRKY53在 3 h和 48 h时
间点的抗、感反应中转录丰度高于对照，在 12 h
时间点的抗、感反应中的转录略低于对照．随接种

时间延长 OsWRKY71在抗、感互作中的转录呈下
降趋势．对 WRKY53 和 WRKY71 在水稻 -Xoo 互
作过程中的转录与蛋白质表达信息进行比较，没

有发现它们之间存在明确的关联，暗示转录和翻

译水平的调控很可能是独立的．其他 3 个基因
(OsWRKY13、OsWRKY23和 OsWRKY45)转录信号
较低，难以比较互作过程间的转录区别．

3 讨 论

蛋白质是基因功能的直接体现者，因此了解蛋

白质的表达特征对阐明蛋白质功能具有重要意义．

本研究选择了 5个水稻 WRKY 转录因子，制备了
抗体并对抗体特异性进行了鉴定．用 WB 分析了
WRKY蛋白在水稻叶片生长以及与白叶枯病菌互
作 过 程 中 的 表 达 丰 度 变 化 ． 结 果 表 明 ，

OsWRKY13、OsWRKY23 和 OsWRKY71 在叶片
中表达，且随叶片生长表达丰度逐步提高，在开花

期叶片中达到高峰，而 OsWRKY45和 OsWRKY53
在叶片中未见表达．在水稻 -Xoo 互作过程中，

OsWRKY45、OsWRKY53 和 OsWRKY71 蛋白表
达发生了变化，其变化类型包括信号强度的增加、

修饰或降解条带的出现等．本实验结果说明，

OsWRKY13和 OsWRKY23可能在叶片正常生长过
程中发挥作用，OsWRKY45和 OsWRKY53可能在
水稻 - 白叶枯病菌互作过程中发挥作用，而
OsWRKY71在二种条件下均有功能．本实验结果
对了解WRKY转录因子的功能积累了重要数据．
有许多数据表明WRKY转录因子在水稻对病

原物的应答中发挥作用．在已经鉴定的 Xa21介导
的抗病途径元件中，XB10 就编码 WRKY 转录因
子[7-11]．在水稻受真菌 M. grisea侵染后，45个受检
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Fig. 7 Transcriptional analysis of WRKY genes among incompatible, compatible
and mock treatments interactions between rice and Xoo
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测的 WRKY 基因中有 15个基因的转录发生显著变
化，其中 12个 WRKY 基因的转录也不同程度地受
到白叶枯病菌 Xoo 的诱导 [21]．敲除 4 个域 a 类
WRKY 亚家族成员 (OsWRKY62， OsWRKY28，
OsWRKY71，OsWRKY 76)可诱导 PR10基因的表达
上调[38]．在白叶枯病菌和稻瘟病菌侵染水稻的过程

中，OsWRKY13被诱导转录，并可以调控部分水
杨酸信号途径的基因[29]，而 OsWRKY23 在水稻稻
瘟病菌 Pyricularia oryzae Cav以及 SA 处理后，可
被诱导转录，超表达 OsWRKY23的拟南芥植株中
PR 基因转录增加，并提高了对病原细菌
Pseudomanas syringe pv. tomato 的抗性 [18]．超表达

OsWRKY71的转基因水稻对白叶枯病的抗性增加，
而且抗病相关基因 OsNH1和 OsPR1的表达量也在
转基因水稻中显著增强 [29, 39]．OsWRKY53 受 SA、
MeJA 和稻瘟病菌诱导，且超表达转基因植株内
PBZ1、PR14、Chitinase1、PR5 和 Chitinase2 的表
达量也显著增强，并表现出对稻瘟病的抗性[22]．本

实验用蛋白质表达丰度的变化结果为 OsWRKY45、
OsWRKY53和 OsWRKY71蛋白参与 Xa21介导的
抗病途径提供了进一步的证据，为鉴定 Xa21相关
的新 的抗 病元件 提供 了线索 ． 没 有发 现

OsWRKY13和 OsWRKY23蛋白在抗、感反应中的
表达丰度变化，不支持但也不能排除它们参与

Xa21抗病反应的可能性，因为其调控方式可能是
发生在翻译后修饰水平．

在抗病反应中WRKY蛋白的表达丰度增高是
比较容易理解的，但在感病反应也发生了与抗病反

应中一致的变化，甚至感病反应中的变化幅度有时

还大于抗病反应，这与我们对 PR 蛋白检测中观察
到的现象类似[40]．对此我们提出的解释是，在发生

抗病反应的水稻叶片中，包括WRKY蛋白表达在
内的各种因素协同作用，抑制了病原物的生长，导

致病原物数量较少，作用于单位病原物的 WRKY
蛋白量相对较高，而在发生感病反应的叶片中，病

原物数量较大，平均作用于单位病原物的 WRKY
蛋白相对较低．因此我们推测感病反应中 WRKY
蛋白的表达丰度升高应该是由于病原物较多引起

的，这是感病的结果，而不是原因．抗病和感病反

应中蛋白质表达特征的平行性也说明二者间共享一

些信号传导途径．

本研究为比较 WRKY 的转录和翻译信号的
相关性提供了一个机会，在叶片生长过程中，可

检测到 3 个蛋白质 (OsWRKY13、OsWRKY23 和

OsWRKY71)的表达在前期随生长过程而增加，但
用 MPSS 检测到 OsWRKY13 和 OsWRKY23 的转
录水平很低，OsWRKY71的转录丰度在苗期随生
长过程而提高，与蛋白质表达丰度的趋势相符合．

在抗病反应中，我们检测到 3个WRKY的蛋白质
(OsWRKY45、OsWRKY53 和 OsWRKY71)表达水
平发生上调变化，但其 MPSS 数据显示，
OsWRKY45 的转录水平很低，而 OsWRKY53 和
OsWRKY71 的转录丰度呈下调趋势．总体而言，
转录和翻译信号变化趋势有明显的不一致现象．提

示我们在关注相关基因转录的同时，还要具体了解

蛋白质的表达．实际上，有报道表明转录和翻译之

间的不一致是普遍的现象[41]．

WRKY 转录因子是一类重要的功能蛋白质，
本研究通过系统调查 5个WRKY蛋白在叶片生长
和抗病中的表达，鉴定了它们受诱导表达变化的起

始时间点、持续时间、变化程度以及修饰条带的出

现等特征，为了解其功能提供了线索，蛋白质的不

同表达特征可能反映了它们的功能区别．在此基础

上，可以进一步调控WRKY蛋白的表达，深入开
展功能研究．
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Abstract WRKY transcription factors, one of the largest gene families in rice genome, are reported to play
important roles during disease resistance and other signaling pathways. We chose five WRKY proteins to survey
their expression profiles in the process of leaf growth and the Xa21-mediated Xanthomonas oryzae pv. oryzae (Xoo)
resistance responses by Western blotting. The results indicated that OsWRKY13, OsWRKY23 and OsWRKY71
were expressed increasingly with leaf growth till the flowering stage and their expression were declined slightly at
filling stage. However, the expression of OsWRKY45 and OsWRKY53 were not detected. In the Xa21-mediated
resistance response, OsWRKY45, OsWRKY53 and OsWRKY71 proteins were induced, while the expression of
OsWRKY13 and OsWRKY23 proteins were stable. Comparison among the resistance reaction, susceptible
reaction and mock treatment revealed that the expression of OsWRKY45, OsWRKY53 and OsWRKY71 proteins
had a similar pattern between resistance and susceptible reactions. This result suggested that OsWRKY13 and
OsWRKY23 may play roles in rice leaf growth, OsWRKY45 and OsWRKY53 may play roles in rice-Xoo
interactions and OsWRKY71 is functioning in both situations.
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