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WRKY类转录因子在植物激素 ABA、SA和
JA信号转导中的作用

邓江霞,张国良,李边豪,黄志炜,赵宏亮,张　叶
(淮阴工学院 生命科学与食品工程学院,江苏 淮安２２３００３)

摘要:WRKY转录因子是植物最大的基因家族之一,参与植物的生物胁迫及非生物胁迫响应,调控相应基因

的表达.ABA、SA及JA的信号转导受 WRKY转录因子的调控,为了详细了解 WRKY转录因子在各植物激

素信号转导途径中的调控机制,本文针对 WRKY转录因子对 ABA信号转导途径的正负调控方式、WRKY转

录因子对SA信号转导的３种调控方式(ICS途径、PAL途径及结合顺式作用元件)以及 WRKY转录因子对

JA信号转导的两种调控方式(调节JA生物合成基因和 MYC２介导的JA信号通路)进行综述,并对深入研究

WRKY转录因子在错综复杂的植物激素信号转导过程中的调控作用研究进行了展望.
关键词:WRKY转录因子;ABA;SA;JA

收稿日期:２０２３Ｇ０５Ｇ２０
基金项目:全国重大农业技术协同推广计划项目(２０２１ＧZYXTＧ
０２Ｇ１);植物分子遗传国家重点实验室开放课题(２００９);江苏省
现代农业重点研发计划重点项目(BE２０２１３２３).
第一作者:邓江霞(１９９６－),女,硕士研究生,从事植物逆境
生理相关研究.EＧmail:２０８８５２５８１５＠qq．com.
通信作者:张国良(１９７６－),男,博士,教授,硕导,从事植物
逆境生理相关研究.EＧmail:hgzgl＠１２６．com.

　　植物在生长过程中经常遭受多种逆境胁迫,
如干旱、冷害、盐害等.在逆境下植物通过调节自

身的生长发育来适应外界环境的变化.在植物受

到环境刺激时,植物激素的信号通路被激活,从而

在响应各种生物和非生物胁迫中发挥重要作用,
其中转录因子在植物抵御各种环境胁迫时具有重

要功能[１].
WRKY转录因子(TranscriptionFactor,简

称 TF)是植物最大的转录因子家族之一,因其 N
端特有的由６０个氨基酸组成的高度保守七肽

WRKYGQK氨基酸序列的 WRKY结构域得名,
是植物中一种转录调控因子,通过与基因启动子

中的特异性元件结合来参与植物的生物胁迫及非

生物胁迫响应,如棉花(Gossypiumspp．)GhWRKY７、
葡萄(Vitisvinifera L．)VqWRKY６、柑橘(Citrus)
CsWRKY６５的抗病性[２Ｇ４];油莎豆(Cyperusesculentus)
CeWRKY８、大豆(Glycinemax L．)GmWRKY１３、GmＧ
WRKY２１、GmWRKY５４ 的抗旱耐盐性[５Ｇ６]等.目

前植物激素脱落酸(ABA)、水杨酸(SA)及茉莉酸

(JA)信号转导途径响应植物逆境胁迫已经有

较多 研 究,WRKY 转 录 因 子 也 对 植 物 激 素

ABA[７Ｇ１０]、SA[１１Ｇ１３]及JA[１３Ｇ１６]的调控及信号转导

发挥着重要作用.本文结合国内外研究现状,综
述了 WRKY转录因子在 ABA、SA及JA 信号转

导途径中的作用,其中概述了 WRKY 转录因子

对 ABA 信号转导途径的正调控和负调控两种调

控方式;对 SA 信号转导途径的ICS途径、PAL
途径及结合顺式作用元件３种调控方式;调节JA
生物合成基因及 MYC２介导的JA信号通路两种

JA信号转导调控方式.植物激素的信号转导是

非常复杂的,本综述为深入研究 WRKY 转录因

子在错综复杂的植物激素信号转导过程中的调控

机制提供参考.

１　WRKY转录因子

１．１　结构特征

WRKY转录因子家族是近年来研究比较广

泛的转录因子家族之一.Rushton等[１７]从野燕

麦中鉴定出了两种 WRKY 蛋白,并证明了其

DNA结合区域有特殊的锌指基序.WRKY转录

因子最主要的结构特征是其 DNA 结合区域有 N
端 WRKY结构域和 C端锌指基序[１８Ｇ１９],这也是

该转录因子名称的由来.其中,N端 WRKY结构

域由 ６０ 个 氨 基 酸 组 成 的 高 度 保 守 七 肽

WRKYGQK氨基酸序列组成,且其αＧ螺旋结构

很少,更多的是以βＧ片层折叠构成[２０Ｇ２１];C端锌指

基序是由保守的半胱氨酸(Cys)和组氨酸(His)
结合一个锌原子形成类似手指状的 DNA 结合结

构域[２２].一般情况下,WRKY 结构域 N 端是保

守的七肽 WRKYGQK,但也有一些 WRKY转录

因子的 N 端可能是 WKKYGQK、WRKYGMK、
WSKYGQK、WKRYGQK、WVKYGQK和 WRKYGKK
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的氨基酸序列[２３Ｇ２５],七肽氨基酸之间的差异影响

WRKY结构域的结构,从而实现 WRKY TF靶

基因的协同和选择性调节[２６].
１．２　类型

Ishiguro 和 Nakamura 于 １９９４ 年 从 甘 薯

(Ipomoeabatatas Lam)中 分 离 鉴 定 出 第 一 个

WRKY转录因子,根据 WRKY 结构域的数量和

锌指基序的模式可以将 WRKY 转录因子分为

３组(Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ),第Ⅱ组的 WRKY转录因子可以

进一步分为５个不同的亚族,分别是Ⅱa、Ⅱb、Ⅱc、
Ⅱd、Ⅱe[２７],共７组.第I组含有２个 WRKY结

构域和一个C２ＧH２型锌指基序,第II组含有一个

WRKY结构域和一个 C２ＧH２型(CＧX４Ｇ５ＧCＧX２２Ｇ
２３ＧHＧX１ＧH)锌指基序,第III组含有一个 WRKY
结构域和一个 C２ＧHC 型(CＧX７ＧCＧX２３ＧHＧX１ＧC)
锌指基序[１９,２８Ｇ３０].这些蛋白通过与靶基因启动子

区的 WＧbox[(T)TGAC(C/T)]特异性结合来调

节靶基因的表达[３１],从而在植物受到生物或非生

物胁迫时做出响应,以调控植物向更有利的方向

发展.据报道,I组基因是最古老的 WRKY家族

成员,它们可能保留或丢失了 N 末端的 WRKY
结构域.第II组和第III组是第I组的后代,它们

在 N末端只有一个 WRKY 结构域[３２].WRKY
转录因子利用其C端的锌指结构参与蛋白质Ｇ蛋白

质相互作用,并协助DNA的结合来调控靶基因的

表达[３３Ｇ３４].有学者从双滴虫目(Diplomonadida)、
真菌(Fungus)和变形虫(Amoeba)等非植物中发

现了一组 WRKY 转录因子,该转录因子不属于

之前提到的７组中的任何一组;此外,在开花植物

中已经进化出了一种含有抗性(R)蛋白和典型的

WRKY结构域的WRKY 基因,并将其归为第八

组(RW１ＧRW８),该 R 蛋白ＧWRKY 基因在开花

植物中进化了多次,每种类型都局限于特定的开

花植物中[３５].

２　WRKY转录因子在植物激素信号转导
中的作用

　　植物在生长进化过程中会受到各种外源因素

的刺激,影响其正常生长和繁殖,为抵御外界因素

的影响,植物会形成一些防御体系以抵御这些外

界因素的刺激,其中一套防御体系就是通过一些

植物激素的信号转导途径激活防御基因的表达,
从而抵御外界不利因素的影响,这些信号转导途

径包括 ABA信号转导途径、SA 信号转导途径及

JA信号转导途径等.

２．１　WRKY 转录因子在 ABA 信号转导中的

作用

　　ABA作为植物激素中的重要成员,在植物应

对生物胁迫及非生物胁迫响应中发挥重要作用.
WRKY转录因子作为植物体内一个重要的基因

家族,其在 ABA 信号转导途径中也有着不可或

缺的地位和作用.
２．１．１　WRKY转录因子负调节 ABA 信号转导

　转录因子的转录调控通常可分为正调控和负调

控两种,WRKY作为一类转录调控因子,其在植

物体内的转录水平也有正调控和负调控之分.
在水稻(OryzasativaL．)中的 WRKY转录

因子 OsWRKY５０是一个转录抑制因子,可以和

基因OsNCED５ 启动子特异性结合来抑制其转录

表达,表明OsWRKY５０ 基因通过抑制 ABA 生物

合成关键酶的表达来调控 ABA 信号转导,从而
抑制种子萌发[３６].在干旱胁迫下,OsWRKY５转

录因子通过与 OsMYB２启动子区的重复 WＧbox
结合抑制OsMYB２ 调节通路,负调节 ABA 介导

的气孔 关 闭,使 得 其 在 干 旱 胁 迫 下 抗 旱 性 减
弱[３７].棉花(Gossypium spp．)中 GHWRKY２１
基因 沉 默 的 植 株,其 耐 旱 性 显 著 提 高,而

GhWRKY２１基因过表达的转基因烟草的耐旱性

却明显降低了.GhWRKY２１可以与 GHHAB启

动子的 WＧbox直接结合,负调节 ABA 介导的抗
旱性[３８].GhWRKY１７基因的过表达增强了转基

因植物对 ABA的敏感性,其种子萌发率降低,芽
长和根长均受到抑制,干旱胁迫下,转基因植物的

内源 ABA水平降低,ABA 诱导基因的表达水平

降低,对 干 旱 的 敏 感 性 增 强,进 一 步 证 明

GhWRKY１７基因在 ABA 信号通路中发挥作用,
且在种子萌发及后期生长过程中作为 ABA 负调

节器发挥作用[３９].高粱[Sorghumbicolor (L．)
Moench]SbWRKY５５ 基 因 可 以 与 锌 指 蛋 白

SbFYVE１结合,并阻断 ABA 信号通路,在SbＧ
WRKY５５ 过表达的转基因高粱中,参与 ABA 生

物合成 途 径 的 基 因 表 达 水 平 下 降,这 是 因 为

SbWRKY５５可以与调节内源ABA合成的 ABAＧGE
水解基因SbBGLU２２ 启动子区的 WＧbox序列特

异性结合,并抑制其转录,从而降低植物内源

ABA水平,负调节高粱的耐盐性[４０].
研究拟南芥(Arabidopsisthaliana)WRKY

转录因子在 ABA 信号转导中的作用,发现 HY５
可以直接与 ABI５启动子结合并激活 ABI５的表

达,而 AtWRKY４０能够与JMJ１７特异性结合形

成二聚体,并将JMJ１７招募到 ABI５启动子区,从
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而 抑 制 了 HY５ 的 转 录 激 活 活 性,这 表 明

AtWRKY４０在拟南芥种子萌发及幼苗发育过程

中通过JMJ１７ＧWRKY４０和 HY５ＧABI５的模块组

成负调节 ABA 信号转导[４１],此外,AtWRKY４０、
AtWRKY１８ 和AtWRKY６０ 与 ABA 受体 CHLH/
ABAR相互作用,以抑制ABA应答基因的表达,其
中,AtWRKY４０ 作为一种负调节因子,能够抑制

ABI５ 基因的表达[４２],表明 AtWRKY４０ 基因通

过ABI５ 基因的表达负调控 ABA 信号转导.转

录抑制因子GhWRKY４０ 能够与编码膜联蛋白
(ANNs)的基因GhANN１ 启动子 WＧbox区结合,
并抑制GhANN１的表达,而GhANN１基因参与了

ABA依赖性途径,过表达GhANN１ 基因植物体内

ABA含量增高,可见,转录因子GhWRKY４０ 是通

过形成 GhANN１ＧABAＧGhWRKY４０环,来微调
棉花对盐胁迫的响应[４３].来自沙漠植物Larrea

tridentata 的LtWRKY２１激 活 ABA 诱 导 基 因

HVA２２ 的启动子,并结合 VP１ 和 ABI５,形成

ABI１下游的复合物,以控制 ABA 相关基因的表

达[４４],表明LtWRKY２１基因通过形成 ABA 生物

合成的中间产物的方式调控 ABA 生物合成,以
调控其对胁迫的响应.
２．１．２　WRKY转录因子正调节 ABA 信号转导

　OsWRKY２４和 OsWRKY４５作为抑制因子参

与 ABA 的 信 号 转 导,但 OsWRKY７２ 和

OsWRKY７７积 极 调 节 水 稻 中 ABA 诱 导 启 动
子[４５].WRKY家族基因除了负调节 ABA 信号

通路外,还可以正调节 ABA 信号转导.拟南芥

AtWRKY８ 基因受 ABA 诱导表达,该基因通过

调控 ABA 信号转导途径正调控植物抗病毒响

应[４６]. 过 表 达 枇 杷 (Eriobotrya japonica)
EjWRKY１７ 基因促进了 ABA 介导的气孔关闭,
并显 著 上 调 了 ABA 生 物 合 成 表 达[４７].毛 竹
(Phyllostachysheterocycla)WRKY 转录因子家

族的成员PheWRKY８６ 基因作为干旱胁迫反应

的正调节因子,可以与 ABA 合成关键酶基因

NCED１ 启动子区的 WＧbox元件结合,促进植物

体内 ABA 的 合 成,从 而 增 强 植 物 抗 旱 性[４８].
CsWRKY２ 基因作为正调节因子,通过调节下游

ABA信号通路在植物对寒冷和干旱胁迫的响应

中促进 ABA 的合成[４９].WRKY７５ 转录因子可

以通过 W 盒序列与 GLK１和 GLK２的启动子结

合并抑制 GLK 表达,以促进叶片衰老和种子萌

发,而 ABA 介导的叶片衰老的负调节因子SIBs
可以与 WRKY７５形成复合物抑制 WRKY７５的

转录,减弱 ABA诱导的叶片衰老的敏感性,以应

对 ABA 信 号 转 导[５０].转 录 因 子 GOLDEN２Ｇ
LIKE１(GLK１)和 GLK２的 GARP 家族可以与

WRKY４０ 形成转录模块,激活ABA信号通路,通
过 ABA 信号成分 PYL/PYRsＧPP２CsＧSnRKs来

抑制ABI５ 基因的表达,以达到调节ABA信号转

导途径的目的[５１].
２．２　WRKY转录因子在SA信号转导中的作用

SA是广泛存在于植物体内的小分子酚类物
质,在植物生物/非生物胁迫及免疫响应中发挥重

要作用.SA的生物合成可以通过两种不同的途

径进行,一种是苯丙氨酸解氨酶(PAL)途径,另
一种是异分支酸合酶(ICS)途径[５２].PAL和ICS
是两种合成途径的关键酶.在ICS途径中,分支

酸(CA)在异分支酸合酶(ICS１)的作用下分解生

成异分支酸(ISC),随后ISA 在两种蛋白 EDS５
和PBS３的作用下合成SA.

为了深入了解衰老和植物防御信号通路的相

互作用,Ülker等[５３]研究明确了发育衰老的负调

控因子AtWRKY７０ 在SA 介导的信号级联中的

作用,并进一步剖析拟南芥衰老开始期间信号转

导通路的串扰.
２．２．１　WRKY转录因子通过ICS途径调控SA
信号转导　vanVerk等[５４]在研究拟南芥原生质

体中 WRKY转录因子与SA生物合成的关系时,
发现在１kbICS１启动子中存在大量TGAC核心

序列(位置－７２５,－６４８,－４６０,－４４５和－２７８),
虽然不包含真正的 WＧbox[(T)TGAC(C/T)],
但位于－４４５和－４６０的两个 TGAC核心序列可

以与 WRKY２８特异性结合,激活ICS１基因的表

达,从而促进SA的生物合成;在SA 生物合成基

因和SA 信 号 转 导 基 因 的 启 动 子 中 也 发 现 了

WＧbox[５５],NbWRKY４０ 通过与ICS１ 启动子的

WＧbox元件特异性结合以促进SA 的合成,以此

来限制番茄花叶病毒(ToMV)的感染,增强抗

病性[５６].
２．２．２　WRKY转录因子通过PAL途径调控SA
信号转导　当杨树(PopulusL．)受到外界干旱环

境影响时,其PtrWRKY７５ 基因通过与苯丙氨酸

氨解酶１(PAL１)启动子特异性结合,激活PAL１
基因表达,被激活的 PAL１通过促进SA 生物合

成增加活性氧(ROS)的积累,随后导致气孔孔径

变小,减少植物蒸腾作用,增强其抗旱性[５７].响

应辣椒疫霉病(Phytophthoracapsici)的转录因

子CaWRKY１９ 和CaWRKY６５ 受SA 诱导上调

表 达,CaWRKY５０ 受 MeJA 诱 导 上 调 表 达,
CaWRKY４９ 同时受到SA 和 MeJA 抑制下调表
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达[５８].番茄(Solanumlycopersicum)的SlWRKY４６
基因过表达降低了 PAL 活性,抑制 SA 信号通

路,增强了番茄对灰霉菌的易感性[５９].SA 处理

强 烈 诱 导 了 菊 花 [Dendranthemamorifolium
(Ramat．)Tzvel．]CmWRKY１５Ｇ１ 的表达,在菊花

易感品种金巴中,CmWRKY１５Ｇ１ 的过表达增加

了 对 菊 花 白 锈 病 感 染 的 耐 受 性,菊 花

CmWRKY１５Ｇ１ 基因通过促进SA 合成途径关键

基因ICS１、PAL的表达增加植物内源SA 含量,
从而提高对菊花白色锈病病菌的抗性[６０].
２．２．３　WRKY转录因子结合顺式作用元件调控

SA 信号转导　WRKY转录因子结合顺式作用元

件调控SA 信号转导,抵御不利环境的影响.陈
永萍等[６１]在研究油柰(PrunussalicinaLindley)
PsWRKY３３ 基因启动子功能时发现,该启动子区

域含有 ABRE、ARE、LTR、MYB和 WＧbox等响

应不同植物激素等顺式作用元件,对转基因作物

进行低温和SA胁迫时,低温胁迫下PsWRKY３３
基因启动子区域不同片段表达上调,而SA 胁迫

下的各片段表达下调,PsWRKY３３ 基因可能参与

低温和SA的应答反应.茶树[Camelliasinensis
(L．)O．Ktze]CsWRKY１４ 基因启动子区域存在

一些应激相关的顺式作用元件,能够激活SA合成

代谢途径提高内源SA含量,并激活SA诱导的病

原体相关基因的表达,从而对茶树水泡枯萎病产生

正调控作用.这表明CsWRKY１４在对环境应激的

反 应 中 发 挥 作 用[６２].苹 果 (Malusdomestica
Borkh．)MdWRKY１７ 能够直接与 SA 分解代谢

基因MdDMR６ 的启动子结合并促进其表达,打
破植物体内的SA平衡,降低对炭疽病的抗性,表
明MdWRKY１７ 基因通过调控 SA 的生物合成
来 影 响 苹 果 对 炭 疽 病 的 抗 性[６３]. 拟 南 芥

AtWRKY４６可以与细胞核中SA生物合成的核心

信号受体 NPR１相互作用,通过与AtWRKY６ 基

因启动子的 WＧbox结合以诱导其响应SA 信号

传导的表达,NPR１ＧWRKY４６ＧWRKY６信号级联

在调控拟南芥叶片衰老中发挥重要作用[６４].
２．３　WRKY转录因子在JA信号转导中的作用

JA通过两种主要机制促进叶片衰老,一种是

参与JA 生物合成途径基因的调节,另一种是

MYC２介导的JA 信号通路[６５Ｇ６６].小麦(Triticum
aestivum L．)TaWRKY４２ＧB 通过与JA生物合成

基因TaLOX３ 相互作用来促进叶片衰老,进而促
进JA 的积累[６７],表明 TaWRKY４２ＧB转录因子

通过参与JA生物合成途径基因的调节以促进叶

片衰老.

WRKY转录因子通过与JA 生物合成的中

间产物相互作用,以调控JA 信号通路.对马蓝
[Strobilanthescusia(Nees)O．Ktze．])的根、茎和

叶中WRKY 基因的表达分析表明,高表达的１０个

WRKY 基因均可响应 ABA、MeJA 和 SA 的诱

导[６８].葡萄(VitisviniferaL．)VvWRKY１转录

因子可以结合１Ｇ脂氧合酶(LOX)基因启动子并

激活其转录,从而诱导JA 生物合成,随后诱导

JA响应基因的表达,增强对霜霉病的抗性[６９],表
明 VvWRKY１转录因子通过与JA 生物合成的

中间产物LOX结合以诱导JA 生物合成并增强

其对霜霉病的抗性.拟南芥AtWRKY５７基因通过

与JA信号通路的负调节因子JAZ蛋白发生物理

交互,从而负调控JA诱导的叶片衰老[７０].王自娥

等[７１]在研究岷江百合(Liliumregale Wilson)
LrWRKY４ 基因的功能分析时,推测LrWRKY４
基因作为正调节因子参与岷江百合的抗尖孢镰刀

菌防卫反应,通过参与JA/SA介导的信号传导途

径,诱导防卫相关基因的表达.黄瓜(Cucumis
sativusL．)CsWRKY１０ 基因的过表达促进了黄

瓜灰霉菌(Botrytiscinerea)孢子的萌发和菌丝体

的伸长,抑制了JA介导的抗性信号通路,对黄瓜

灰霉菌抗性产生负调节作用[７２].Higashi等[７３]

研究了拟南芥中鞭毛蛋白诱导的 WRKY４１转录

因子对防御信号转导的调节,AtWRKY４１ 过表达

的拟南芥组成性表达PR５ 基因,但抑制茉莉酸甲

酯诱导的拟南芥植物防御素１．２(PDF１．２)基因

表达[７４],表明 WRKY４１可能是水杨酸和茉莉酸

途径的关键调节因子.这些基因在胁迫或非胁迫

条件下对提高不同植物的产量和质量具有重要

作用[７５].

３　总结与展望

WRKY转录因子在植物激素 ABA、SA 和

JA 信 号 转 导 中 的 调 控 机 制 已 被 广 泛 研 究.
WRKY转录因子在 ABA 信号转导途径中可以

与 ABA 生物合成关键酶相互作用以调控植物种

子萌发及幼苗生长,也可以与特定的转录因子结

合形成转录模块以调控 ABA 信号转导;WRKY
转录因子对 SA 信号转导的调控主要从 SA 的

ICS途径、PAL途径及结合特定的顺式作用元件

的方式进行;WRKY转录因子调控JA 信号转导

主要通过JA生物合成基因及其中间产物相互作

用,以调控植物叶片的衰老及对外源微生物的抵

御能力.目前对于 WRKY转录因子在植物激素

信号传导途径中的作用仅限于 WRKY转录因子
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对单一激素的研究,而一些转录因子同时对多个

激素的胁迫均有响应;植物激素信号转导的调控

机制高度复杂,一些 WRKY 转录因子在多种植

物激 素 信 号 转 导 中 的 调 控 机 制 仍 不 清 晰.
WRKY转录因子在植物激素信号转导中的调控

机制大多是利用转录因子自身的 WRKY结构域

与下游靶基因的 WＧbox特异性结合,看似同样或

类似的调控却表现出完全相反的结果,因此解析

其复杂的调控机制及其在植物激素信号转导过程

的交互作用,对于增强植物抗逆性研究及明确

WRKY转录因子在植物激素信号转导途径的作

用具有重要的意义.
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RoleofWRKYTranscriptionFactorsinPlantHormone
ABA,SAandJASignalTransduction

DENGJiangxia,ZHANGGuoliang,LIBianhao,HUANGZhiwei,ZHAOHongliang,ZHANGYe
(SchoolofLifeScienceandFoodEngineering,HuaiyinInstituteofTechnology,Huai′an２２３００３,China)

Abstract:WRKYtranscriptionfactorsareoneofthelargestgenefamilyinplants．Theyareinvolvedinplant
responsetobioticstressandabioticstressandregulatestheexpressionofcorrespondinggenes．Somestudies
haveshownthatthesignaltransductionofABA,SA,andJAwereregulatedbyWRKYtranscriptionfactors．
Inordertogainadetailedunderstandingoftheregulatory mechanismsof WRKYtranscriptionfactorsin
variousplanthormonesignaltransductionpathways．Thisarticlefocusedonthepositiveandnegativeregulation
oftheABAsignaltransductionpathwayby WRKYtranscriptionfactors．Thethreeregulatory modesof
WRKYtranscriptionfactoronSAsignaltransductionＧICSpathway,PALpathway,andbindingcisacting
elements．Areview waspresentedonthetworegulatorymechanismsofWRKYtranscriptionfactorsonJA
signaltransduction:regulatingJAbiosynthesisgenesandMYC２mediatedJAsignalingpathways,withaview
providereferenceforfurtherresearchontheregulatorymechanismsofWRKYtranscriptionfactorsincomplex
planthormonesignaltransductionprocesses．
Keywords:WRKYtranscriptionfactor;ABA;SA;JA
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