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ｔｈａｌｉａｎａ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌＴｉｓｓｕｅａｎｄＯｒｇａｎＣｕｌｔｕｒｅ，１２５（２）：
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ＺａｎｄＧＢｏｘｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｐｒｏｍｏｔｅｒｓｂｙｌｉｇｈｔｓｉｇｎａｌｉｎｇｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ，
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［２４］
ÜÎk

，
W6ì

．
f?çµ�Íì�æt30x����

［Ｊ］．
f?$o
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ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈａｍｍｏｎｉｕｍａｎｄｎｉｔｒａｔｅａｂｓｏｒｐｔｉｏｎａｎｄａｓｓｉｍｉｌａｔｉｏｎ
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（３）：１２６３１２７５．
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ＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓＡｔＡＭＴ２，ａｈｉｇｈａｆｆｉｎｉｔｙａｍｍｏｎｉｕｍｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｏｆｔｈｅ

ｐｌａｓｍａｍｅｍｂｒａｎｅ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２００２，１３０（４）：
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ｉｎｄｕｃｅｄｕｐｔａｋｅｏｆａｍｍｏｎｉｕｍｉｎｔｏＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｒｏｏｔｓ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ

Ｃｅｌｌ，１９９９，１１：９３７９４８．
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ａｍｍｏｎｉｕｍｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ，ＡｔＡＭＴ１；１ａｎｄＡｔＡＭＴ１；２，ｈａｖｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｒｏｌｅｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔａｎｄＳｏｉｌ，

２００１，２３１（１）：１５１１６０．

［３１］ＮｅｕｈａｕｓｅｒＢ，ＤｙｎｏｗｓｋｉＭ，ＭａｙｅｒＭ，ｅｔａｌ．ＲｅｇｕｌａｔｉｏｎｏｆＮＨ４＋

ｔｒａｎｓｐｏｒｔｂｙｅｓｓｅｎｔｉａｌｃｒｏｓｓｔａｌｋｂｅｔｗｅｅｎＡＭＴｍｏｎｏｍｅｒｓｔｈｒｏｕｇｈ

ｔｈｅｃａｒｂｏｘｙｌｔａｉｌｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｌｙ，２００７，１４３：１６５１１６５９．

［３２］ＹｕａｎＬ，ＬｏｑｕｅＤ，ＫｏｊｉｍａＳ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎｏｆｈｉｇｈ
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ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌ，２００７，１９：２６３６２６５２．
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ｖａｃｕｏｌｅ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２００５，１３７（２）：６７１６８０．

［３４］ＳｏｎｏｄａＹ，ＩｋｅｄａＡ，ＳａｉｋｉＳ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｔｉｎｃｔｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎｄ

ｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｔｈｒｅｅａｍｍｏｎｉｕｍｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒｇｅｎｅｓ（ＯｓＡＭＴ１；１１；３）ｉｎ

ｒｉｃｅ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２００３，４４：７２６７３４．

［３５］ＳｕｅｎａｇａＡ，ＭｏｒｉｙａＫ，ＳｏｎｏｄａＹ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｓｔｉｔｕｔｉｖｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆ

ａｎｏｖｅｌｔｙｐｅａｍｍｏｎｉｕｍｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒＯｓＡＭＴ２ｉｎｒｉｃｅｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．
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［３６］
XYZ

，
Iþ[

，
Æ@\

，
�

．
®!æ�ÍÎÏEF

ＯｓＡＭＴ１；４

�

ＯｓＡＭＴ５
t­®�]

、
«¬���

［Ｊ］．
+,%2-$

，

２００７，４０（１１）：２３９５２４０２．（ＤｅｎｇＲＬ，ＧｕＪＴ，ＬｕＷＪ，ｅｔａｌ．

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ，ｆｕｎｃｔｉｏｎａｎｄｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｍｍｏｎｉｕｍ
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