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摘要　为了分析甘蔗P５CS(sugrcane△１ＧpyrrolineＧ５Ｇcarboxylatesynthetasegene,SoP５CS)基因的抗旱性

能,利用农杆菌介导的叶盘转化法对烟草进行遗传转化,对拷贝数较低的４个转基因株系(T１、T４、T６ 和 T９)进

行抗旱性分析.结果显示:在干旱胁迫下,T９株系中SoP５CS 及其编码的蛋白的相对表达量都是最低的,T１、

T４、T６中SoP５CS 的相对表达量分别是 T９ 的９．０２、３．９３和８．５１倍,SoP５CS蛋白则分别是 T９的２．２２、３．９１和

１．３６倍;进一步分析发现 T１和 T６叶片脯氨酸和 ABA含量相对较高,且４个株系均显著高于对照;MDA 含量则

是对照显著高于转基因植株,其中 T１的 MDA 累积量最低;P５CR和 P５CS活性在对照和转基因植株间表现不

一,在 T１和 T４中,２种酶活性均与对照相当,T６和 T９则是显著高于对照;对于 CAT活性,表现为 T６最高,T１、

T４、T９也显著高于对照;对于SOD活性,转基因株系均显著比对照高,其中T４和T６的相对较高;转基因株系的叶

片相对含水量明显高于对照,叶绿素减少量则低于对照.综合分析发现,T６株系的抗旱性表现最好,T１株系较

好,表明SoP５CS 基因确实具有较强的抗旱功能.
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　　△１Ｇ吡咯啉Ｇ５Ｇ羧酸合成酶(P５CS)是脯氨酸生

物合成的关键酶[１Ｇ２].大量研究发现,干旱等逆境胁

迫可使植物体内的脯氨酸含量急剧增加[３Ｇ７].甘蔗

是重要的糖料和能源作物,也是很多工业产品的原

料来源,但是中国的甘蔗８０％以上种植在旱坡地

上,缺乏灌溉条件,干旱已经成为制约我国甘蔗生产

的重要因素[８].研究甘蔗P５CS 基因有助于了解

植物响应干旱胁迫的分子机制,为植物的抗旱基因

工程研究提供候选基因.

Hu等[９]从 豇 豆 中 克 隆 到 高 等 植 物 的 首 个

P５CS 基因,随后,许多植物的P５CS 基因不断被克

隆出来并研究.通过烟草、拟南芥等转基因模式植

物的转化研究,可以从一定程度上揭示外源P５CS
基因的功能.Kishor等[２]将飞蛾豆的P５CS 基因

转化烟草进行研究,发现转基因植株的抗旱性显著

增强.Yamchi等[１０]在烟草中过量表达拟南芥的

P５CS 基因,发现在高盐和干旱胁迫下的转基因株

系表现出更耐胁迫的特性.陈吉宝等[１１]将菜豆的

P５CS 基因导入烟草,发现在干旱胁迫下转基因烟

草植株的抗旱性得到了增强.Guan等[１２]对转化了

枸杞LcP５CS 基因的转基因拟南芥进行研究,发现

在干旱胁迫下转基因拟南芥比对照植株表现出极大

的耐受性.Ahmed等[１３]通过对P５CS 基因进行点

突变转化烟草,获得了耐盐性增强的转基因烟草

植株.
大量研究表明,P５CS 基因在植物抵御干旱、高

盐等逆境胁迫中发挥了重要作用,并在抗逆基因工

程研究中不断得到探讨与证实,对于进一步揭示

P５CS 基因的功能以及调控植物抗逆机制提供了依

据.虽然已经从甘蔗中克隆出SoP５CS 基因,并对
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其部分片段进行了反义转化烟草研究[１４],但关于完

整的甘蔗P５CS 基因转化烟草并从多方面评估转

基因烟草的抗旱性还未见报道.本研究构建甘蔗

P５CS 基因的植物表达载体并遗传转化烟草,对转

基因植株的抗旱生理生化特性及分子生物学进行研

究,旨在验证甘蔗P５CS 基因的抗旱功能,为植物

抗旱基因工程提供候选基因.

1　材料与方法

1.1　材　料

试验在广西大学甘蔗研究所和亚热带农业生物

资源保护与利用国家重点实验室进行.遗传转化的

烟草材料为野生型烟草品种 K３４６,SoP５CS 基因是

从甘蔗品种桂糖２１号(GT２１)克隆而得,其序列已

经上传至 NCBI,登录号为 KJ５４６３５０．１.所用表达

载体 是 由 pCAMBIA３３００ 改 造 构 建 而 成 的 载 体

PUBTC[１５],它以玉米 UBI(ubiquitin)启动子驱动、

具有除草剂抗性的bar 基因作为抗性筛选标记,所
用农杆菌菌株为EHA１０５.

1.2　植物表达载体的构建及遗传转化

根据载体酶切位点及目的基因的序列,设计如

下引物:SoP５CSF(５′ＧCAGGATCCATGGCCACCGTGＧ
GACCGGAＧ３′)和 SoP５CSR (５′ＧCGGAGCTCTTGＧ
CAAAGGAAGGTTCTTATGGＧ３′),其中下划线的序

列分别为添加的BamHⅠ和SacⅠ酶切位点及其保

护碱基.从萌芽约３０d的甘蔗幼苗叶片中提取总

RNA,用 RevertAidFirstStrandcDNASynthesis
Kit(ThermoFisherScientific)试剂盒反转录合成

cDNA,然后用PCR混合液２×Taq MasterMix(康
维世纪,北京)进行扩增,程序为:９４℃３min;９４℃
３０s,６０℃３０s,７２℃７０s,３５个循环;最后再７２℃
延伸５min.目的片段经测序正确后用 DNA 连接

试剂盒(DNALigationKitVer．２．１,TaKaRa)与载

体进行连接.重组质粒经双酶切及测序验证后转入

EHA１０５农杆菌中,参照 Wang等[１６]的方法通过农

杆菌介导的叶盘转化法获得转基因烟草.在分化及

生根阶段在培养基中添加３mg/L 草丁膦(PhosＧ

phinothricin,PPT)进行筛选,待存活的抗性小苗长

出完整健康的根系后进行炼苗,随后移栽于一次性

培养杯中.并将未进行遗传转化、常规组织培养出

来的烟草小苗同步移栽作为对照.

1.3　转基因烟草的 PCR 检测

T０代转基因植株在移栽约半个月后,成活的烟

草植株长出新的完整叶片,此时先对各植株叶片用

０．３％的除草剂Basta(上海源叶)进行涂抹,以筛选

抗性植株,从显示抗除草剂的植株剪取叶片,提取基

因组 DNA,按照康为世纪公司的新型植物基因组

DNA 提取试剂盒(NuCleanPlantGenomicDNA
Kit)进行操作.以提取的各样品 DNA 为模板进行

PCR,所用引物及反应程序同本文“１．２”.

1.4　转基因烟草的基因拷贝数测定

使用SYBRGreen荧光染料法对烟草基因组

DNA进行荧光定量分析以确定外源基因拷贝数,并
以烟草中单拷贝的RNR２为内参基因,设计相应的

引物进行荧光定量 PCR.其中内参基因引物为

RNR２F (５′ＧACCCGTCACTGGGAAACＧ３′) 和

RNR２R(５′ＧTCTAAAACAATGCCGTCTGＧ３′),扩
增产物大小为９２bp;目的基因引物为 MDJYF(５′Ｇ
AGTGGCAACGGTCTTCTCＧ３′)和 MDJYR(５′Ｇ
TCAGCGATTTCATCTCTACTTGＧ３′),扩增产物

大小为１４３bp.荧光定量 PCR 仪为 ABI７５００,所
用 试 剂 为 Power qPCR PreMix (GENEray,

GK８０２０)
通过梯度稀释(１０倍)标准品,计算各梯度标准

品所含目的基因拷贝数,对拷贝数与Ct值作标准曲

线,用Ct值和拷贝数的对数作拟合曲线方程,计算

各样品目的基因和内参基因的拷贝数,它们的比值

即为外源基因的插入拷贝数.

1.5　转基因烟草的抗旱性检测

选取拷贝数相对较低的４个转基因烟草株系研

究过量表达SoP５CS 基因的烟草是否能够增强其

抗旱性.对这４个烟草株系进行干旱胁迫处理,并
以组织培养的非转基因植株作为对照,所有植株均

种植于同样规格的营养杯中,待长至株高约４０cm
时进行干旱胁迫,７２h 后(此时的土壤含水量为

１０％~１２％)进行取样,样品置于液氮中速冻,然后

保存于－８０℃超低温冰箱中备用.对样品的相关

生理指标,包括丙二醛(MDA)含量、脯氨酸(proＧ
line)含量、脱落酸(ABA)含量、过氧化氢酶(CAT)
活性、超氧化物歧化酶(SOD)活性、P５CS 酶活性、

△１Ｇ吡咯啉Ｇ５Ｇ羧酸还原酶(P５CR)活性、相对含水

量、叶绿素相对含量进行测定.叶绿素相对含量采

５３
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用便携式叶绿素测定仪测量;采用 qRTＧPCR 和

Westernblot分别检测SoP５CS 基因及其编码蛋白

在各植株的相对表达量;其余各生理指标均用武汉

基因美的酶联免疫分析(ELISA)试剂盒说明书进行

测定,所有分析均设３次重复.

2　结果与分析

2.1　植物表达载体的构建

以cDNA 为模板进行 PCR 扩增,扩增产物经

１．２％ 的 琼 脂 糖 凝 胶 电 泳 检 测 得 到 预 期 的 条 带

(图１A).经测序验证正确的目的片段回收纯化后

与pUBTC质粒用BamHⅠ和SacⅠ进行双酶切处

理,然后进行胶回收纯化,再根据DNALigation２．１
连接试剂盒说明书的方法进行连接反应,重组菌液

进行PCR检测及测序验证正确后提取重组质粒并

用BamHⅠ和SacⅠ进行双酶切验证,结果(图１B)
表明酶切后所得的２条带符合pUBTC和SoP５CS
的大小,表明植物表达载体pUBTＧSoP５CS构建成

功,并将其转化农杆菌备用.

　A:SoP５CS 的 PCR 扩增,M:DL２０００marker;１~２为 PCR

产物;B:重组质粒的酶切验证,M:DL１００００marker;１为酶切

产物.A:PCRamplificationofSoP５CS．M:DL２０００ marker;

１Ｇ２:ProductsofPCR;B:EnzymedigestionverificationofreＧ

combinantplasmid．M:DL１００００marker;１:Productsofenzyme

digestion．

图１　植物表达载体的构建

Fig．１　Constructionofplantexpressionvector

2.2　转基因烟草的获得

农杆菌侵染的烟草叶片经共培养后置于分化培

养 基 中,数 天 后 叶 片 逐 渐 膨 大 长 出 愈 伤 组 织

(图２A),经继代培养后分化出不定芽(图２B).将

较高的不定芽挑出,于含３mg/LPPT的分化筛选

培养基上进一步培养,此时未转化成功的植株将逐

渐枯死(图２C).在PPT中完全不受影响且生长正

常的植株再转至含３mg/LPPT的生根筛选培养基

进行筛选.正常生长发根的植株长至６~７片叶,根
系发达时(图２D)即可进行炼苗并移栽,对照植株也

同步进行移栽.移栽后的植株存活并生长稳定

(图２E)后用０．３％ 的除草剂Basta涂抹烟草叶片,
此时的一些假阳性植株的叶片会逐渐变黄、枯萎

(图２F、G),而那些对于除草剂不敏感的植株即可

推定为转化成功的植株.
2.3　转基因烟草的 PCR 检测

经用除草剂 Basta涂抹叶片筛选后,从推定的

转基因植株中选取长势较好的１５株提取基因组

DNA进行PCR检测,从图３可以看出,１５株推定

的转基因烟草植株均能检测到目的条带,转化率达

到１００％,而作为负对照的非转基因烟草植株则无

任何条带.
2.4　转基因烟草的基因拷贝数测定

从PCR检测呈阳性的１５株烟草中,随机挑选

６株进行拷贝数的测定.首先对引物的特异性进行

检验,从图４可以看出,所设计的２对引物均能扩增

出与目的片段大小一致的条带.
目的片段经回收纯化后与克隆载体连接,并经

测序验证正确后用该重组质粒构建标准品.通过标

准品构建２条相应的标准曲线,目的基因(SoP５CS)
片段和内参基因(RNR２)片段的拟合标准曲线方程

为:y＝－３．４８x＋２７．５８和y＝－３．５８x＋２９．４０,且R２

均达０．９９９,计算出目的基因和内参基因所对应的值

后,它们的比值即为外源插入基因在烟草植株内的

拷贝数,结果如表１所示,选取的６个转基因株系中

SoP５CS 的拷贝数不等,分别为２、１１、６、１、８和４,
而非转基因对照植株则为０.

表１　转基因烟草植株SoP５CS 基因的拷贝数

Table１　CopynumbersofSoP５CSgene

intransgenictobaccoplants

样品

Sample

目的基因值

Quantityof
targetgene

内参基因值

Quantityof
referencegene

比值

Ratioof
quantity

拷贝数

Copy
number

T１ ４２．７３ １９．９７ ２．１４ ２

T３ ２６２．２１ ２３．４７ １１．１７ １１

T４ １３２．０３ ２１．１０ ６．２６ ６

T６ ２８．０５ １９．７３ １．４２ １

T８ １５９．４０ ２０．１２ ７．９２ ８

T９ ８６．５４ ２１．４６ ４．０３ ４

CK ０．１９ １９．１８ ０ ０

６３



　第２期 李　健 等:甘蔗△１Ｇ吡咯啉Ｇ５Ｇ羧酸合成酶基因转化烟草的抗旱性分析 　

图２　转基因烟草的获得(A、B、C、D、E)及移栽后的筛选(F、G)

Fig．２　Thedevelopmentofputativetransgenictobaccoplants(A,B,C,D,E)andscreening
withherbicide(Basta)aftertransplanting(F,G)

　M:DL２０００标准;１:正对照(重组质粒 pBUTＧSoP５CS);２:非转基因烟草;３~１７:推定的转基因烟草植株.M:DL２０００marker;

１:Positivecontrol(pBUTＧSoP５CSplasmid);２:NonＧtransgenicplants;３Ｇ１７:Putativetransgenictobaccoplants．

图３　部分转基因烟草的PCR检测

Fig．３　PCRdetectionofputativetransgenictobaccoplants

　M:DL２０００标准;１:内参基因;２:目的基因.M:DL２０００markＧ

er;１:Referencegene;２:Targetgene．

图４　内参基因和目的基因引物的调试

Fig．４　Primerstestofreferencegeneandtargetgene

2.5　转基因烟草的抗旱性检测

选取拷贝数相对较低的４个株系(T１、T４、T６和

T９)进行干旱胁迫试验,并以组培同步移栽的非转

基因植株作为对照,在干旱胁迫７２h时对各样品叶

片进行取样,运用荧光定量PCR和 Westernblot技

术分别检测SoP５CS 及其编码的蛋白在叶片中的

相对表达量,同时测定各样品叶片的脯氨酸含量、

MDA 含 量、ABA 含 量、P５CR 活 性、P５CS活 性、

CAT活性、SOD活性、叶片相对含水量以及干旱

胁迫前后叶片叶绿素含量(SPAD 值)等指标 及

参数.
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图５　干旱胁迫下转基因烟草株系叶片中SoP５CS 的相对表达量(A)及其编码蛋白的相对表达量

(B为 Westernblot结果;C为SoP５CS蛋白相对表达量)

Fig．５　RelativeexpressionsofSoP５CS (A)anditsencodedproteinintransgenictobaccolinesunder

droughtstress(B:ResultsofWesternblot;C:RelativeexpressionofSoP５CSprotein)

　∗和∗∗分别表示 WT和转基因株系间在P＜０．０５和P＜０．０１水平有显著差异,下同.∗and∗∗indicateasignificantdifference

atP＜０．０５andP＜０．０１,respectively,betweenWTandtransgeniclines,thesameasfollows．

图６　干旱胁迫对野生型和４个转基因烟草株系叶片中脯氨酸含量(A)、ABA含量(B)、

MDA含量(C)及相对含水量(D)的影响

Fig．６　Prolinecontent(A),ABAcontent(B),MDAcontent(C)andrelativewatercontent(D)inleaves
ofWTandfourtobaccotransgeniclinesinresponsetodroughtstress
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qRTＧPCR分析结果(图５A)表明,在干旱胁迫７２h
时,当将SoP５CS 表达量最低的株系(T９)设为１
时,T１、T４、T６中SoP５CS 的相对表达量分别是 T９

的９．０２、３．９３和８．５１倍.Westernblot检测结果

(图５B、C)也是 T９中SoP５CS蛋白的表达量最低,

T１、T４、T６中SoP５CS蛋白的相对表达量分别是 T９

的２．２２、３．９１和１．３６倍.进一步分析发现 T１和 T６

中叶片脯氨酸和 ABA 含量相对较高,且４个株系

均明 显 高 于 对 照,与 对 照 的 差 异 达 到 显 著 水 平

(图６A、B).４个转基因株系中的脯氨酸含量比对

照分别上升了８４．２７％、２７．３４％、７８．９８％和４２．８２％;

ABA含量则分别上升了６０．７４％、３３．０９％、６８．３７％
和１６．９３％.MDA 含量则是对照显著高于转基因

植株,其中 T１的 MDA 累积量是最低的,仅为对照

的５７．４９％,T４、T６、T９则分别为对照的７７．０１％、

７７．２６％和８４．８４％(图６C).对于叶片相对含水量,
对照低于６０％,为５７．０７％,而４个转基因株系分别

达到了６５．１０％、６５．８３％、６９．４０和６７．００％(图６D).
对于SOD活性,转基因株系均比对照高２０％以上,
其中T４和T６相当,分别比对照高３０．８０％和３０．９９％,

图７　干旱胁迫对野生型和转基因烟草株系叶片中SOD活性(A)、CAT活性(B)、P５CS活性(C)及P５CR活性(D)的影响

Fig．７　SODactivity(A),CATactivity(B),P５CSactivity(C)andP５CRactivity(D)inleaves

ofWTandfourtobaccotransgeniclinesinresponsetodroughtstress

图８　干旱胁迫对野生型和４个转基因

烟草株系叶片中SPAD值的影响

Fig．８　SPADvalueinleavesofWTandfourtobacco
transgeniclinesinresponsetodroughtstress

T１和 T９ 则分别比对照高 ２１．７５％ 和２５．７７％ (图

７A).对于CAT活性,则是 T６最高,比对照上升了

７２．０３％,T１、T４、T９也分别比对照上升了３２．４８％、

２６．７３％和１９．６１％(图７B).P５CR和P５CS活性则

在对照和转基因植株间表现不一,在 T１和 T４株系

中,２种酶的活性均与对照相当,T６和 T９中则是高

于对照,且差异达到显著水平(图７C、D).从图８中

可以看出,干旱胁迫前正常生长的对照和转基因株

系叶片的叶绿素含量(SPAD值)无显著差异,而在

胁迫７２h时,对照植株叶片的叶绿素含量明显低于

转基因植株,其中对照植株在干旱胁迫后叶片叶绿

９３
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素含量下降了２４．９１％,而转基因株系则分别下降了

１８．０５％、１２．０８％、１１．９９％和１６．９３％.

3　讨　论

作为转基因的模式植物,烟草转基因技术较为

成熟.以卡那霉素来筛选的转基因烟草会有不少的

假阳性植株[１７Ｇ１８],且有一定的转基因生物安全性风

险[１９].本研究采用的载体由玉米 UBI启动子 驱

动,并带有抗除草剂的bar基因,通过层层筛选,大
大降低了假阳性植株的出现几率,提高了转化效

率.而且bar基因作为抗性筛选标记基因具有较

高的生物安全性[２０],并广泛应用于植物的遗传转

化研究.
传统的转基因外源基因拷贝数的测定采用

Southernblot技术,该方法能够准确定量外源基因

的拷贝数,但也存在步骤繁琐、耗时长、成本高等缺

点.近年来,以实时荧光定量PCR技术为基础进行

的DNA定量来测定基因拷贝数在很多植物中得到

了应用[２１Ｇ２３].一般认为,外源基因以低拷贝的形式

整 合 到 受 体 植 物 基 因 组 中 能 够 更 好 地 进 行 表

达[２４Ｇ２５],而且遗传稳定性也高[２６Ｇ２７].本研究以外源

的SoP５CS 基因和烟草内源单拷贝RNR２基因制

作标准曲线来测定外源基因在烟草中的拷贝数,并
获得了单拷贝或双拷贝外源基因的转基因株系,对
各转基因株系进行了初步的筛选,为后续研究打下

了基础.
将抗逆性基因转入烟草中,并对转基因烟草植

株的抗逆性进行检验是对抗逆基因功能进行研究的

一个热点.本研究通过干旱处理分析了外源基因及

其编码的蛋白在转基因株系中的表达情况并测定了

转基因植株和对照植株叶片相关的生理指标及参

数.通过荧光定量分析发现,在选取的几个拷贝数

较低的转基因株系中,外源的SoP５CS 基因在T９中

的表达量最低,而不是拷贝数更多的 T４,２个低拷

贝的株系则表达量相当,但是双拷贝的 T１略高于单

拷贝的 T６,这表明外源基因的拷贝数与其表达量没

有直接的相关性,这可能与基因的插入位点不同有

关[２８],因为外源基因的活性会因插入位点的不同而

受该位点及其旁侧序列的影响[２９].对转基因拟南

芥进行的一些研究发现,干旱胁迫下转基因植株中

抗旱相关的外源基因与基因编码蛋白的表达水平较

为一致[３０Ｇ３１].而本研究中仅是相对表达量最低的

T９株系表现为一致,其他株系的表现则与基因的表

达水平有较大差异,基因相对表达量较低的 T４株系

表达的目的蛋白是最多的,这可能与不同基因及其

调控的路径存在差异有关,同时也进一步揭示了蛋

白表达与基因调控的复杂性.进一步分析转基因株

系和对照植株的相关生理生化特性发现,干旱胁迫

７２h时,T１、T６株系积累了更多的脯氨酸和 ABA;

MDA含量则是 T１、T４、T６中的较低;P５CR、P５CS
酶活性则无明显大的变化,这可能与转基因植株的

综合调控有关;在 CAT 活性、SOD活性、叶片相对

含水量以及叶绿素含量上,T１和 T６株系均优于其他

试验材料.综合各试验结果,T６株系的抗旱表现最

好,T１次之,因此,可以把 T１、T６作为优良的转基因

烟草候选株系,对其后代做更为深入的分析.本研

究对SoP５CS 进行了农杆菌介导的转化烟草研究,
通过除草剂的有效筛选、PCR 检测以及拷贝数测

定,并对拷贝数较低的４个转基因株系进行了抗旱

性分析,获得了抗旱性增强的转基因植株,表明

SoP５CS 具有较强的抗旱功能,可作为抗旱基因工

程研究的候选基因.
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Droughtresistanceoftransgenictobaccowithsugarcane
△１ＧpyrrolineＧ５Ｇcarboxylatesynthase(SoP５CS)gene

LIJian１　DOThanhtrung１　WANGLurong１　XINGYongxiu１　LIYangrui２　YANGLitao１

１．AgriculturalCollege,StateKeyLaboratoryofConservationandUtilizationofSubtropical
AgroＧbioresources,GuangxiUniversity,Nanning５３０００５,China;

２．GuangxiAcademyofAgriculturalSciences/SugarcaneResearchCenter,Chinese
AcademyofAgriculturalSciences/KeyLaboratoryofSugarcaneBiotechnologyandGenetic
Improvement(Guangxi),MinistryofAgriculture/GuangxiKeyLaboratoryofSugarcane

GeneticImprovement,Nanning５３０００７,China

Abstract　Inordertoanalyzethedroughtresistanceofsugarcane△１ＧpyrrolineＧ５ＧcarboxylatesynＧ
thasegene(SoP５CS),SoP５CS wastransformedintotobaccousingAgrobacteriumＧmediatedleafdiscs
method．FourtransgenictobaccolineswithlowcopynumberswerescreenedfordroughtstressexperiＧ
ment．TheresultsshowedthatboththerelativeexpressionlevelsofSoP５CSanditsencodedprotein
werethelowestinT９transgenictobaccolineunderdroughtstress．ComparedwithT９,therelativeexＧ
pressionlevelofSoP５CSinT１,T４andT６lineswere９．０２Ｇfold,３．９３Ｇfoldand８．５１Ｇfoldwhiletheprotein
levelofSoP５CSinT１,T４andT６lineswas２．２２Ｇfold,３．９１Ｇfoldand１．３６Ｇfold,respectively．ResultsoffurＧ
theranalysesshowedthatthecontentsofprolineandABAinthefourtransgeniclineswereallsignifiＧ
cantlyhigherthanthoseinthecontrol．ThecontentsofprolineandABAinT１andT６lineswerehigher
thanthoseintheothertwolines．TheMDAcontentinthecontrolwassignificantlyhigherthanthatof
thetransgenicplants．TheaccumulationofMDAwasthelowestinT１line．TheP５CRandP５CSactivities
weredifferentbetweenthecontrolandtransgenicplants．TheactivitiesofbothenzymesinT１andT４

lineswerenearlythesameasthoseinthecontrol,significantlyhigherthanthoseinT６andT９lines．The
CATactivitywasthehighestinT６line,whichintheothertransgeniclinessignificantlyhigherthanthat
ofthecontrol．SODactivityinallthetransgeniclineswassignificantlyhigherthanthatinthecontrol,

withwhichinT４andT６linesbeingrelativelyhigher．Therelativewatercontentintheleavesofthe
transgeniclineswassignificantlyhigherthanthatinthecontrol,whilethechlorophyllreductionwas
lower．TheresultofRAcomprehensiveanalysisshowedthatthedroughtresistanceofT６linewasthe
best,followedbytheT１line,indicatingthatdroughtresistanceofSoP５CSgeneisstrong．
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