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摘　要： MYB 转录因子广泛参与植物的代谢和种子发育等生命过程。为探究其在续随子（Euphorbia lathyris L.）
油脂合成及积累过程中的调控作用，本研究对续随子 MYB 转录因子进行了全基因组鉴定，分析了其基因结构、

编码蛋白理化性质、启动子顺式元件以及时空表达谱，并克隆了 ElMYB114 基因的编码序列，将其转入烟草

 （Nicotiana tabacum L.），进一步鉴定该基因的生物学功能。结果显示：（1）全基因组鉴定获得 199 个续随

子 MYB 基因，命名为 ElMYB1~ElMYB199，编码蛋白均具有 SANT 结构域；（2）ElMYB114 编码的蛋白定位

于细胞核；（3）荧光定量 qRT-PCR 分析结果表明，ElMYB114 基因在种子发育后期的表达量最高；（4）与

转空载对照相比，异源表达 ElMYB114 基因的烟草株系，其叶片总油脂含量分别提高了 3.7% 和 4.2%，种子总

脂含量分别提高了 11.0% 和 10.7%，表明过表达 ElMYB114 基因可提高植物组织的总油脂积累。研究为深入解

析 MYB 介导的续随子油脂生物合成调控网络奠定了基础。
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Abstract：MYB transcription factors play pivotal roles in plant metabolism and seed development. This study

conducted  a  comprehensive  investigation  into  the  regulatory  functions  of  these  transcription  factors  in  lipid

synthesis and accumulation in Euphorbia lathyris L.. The analysis included genome-wide identification of MYB

transcription factors, characterization of gene structures, physicochemical properties of encoded proteins, dis-

tribution of promoter cis-acting elements, and spatiotemporal expression patterns. The ElMYB114 coding se-

quence was cloned and genetically transformed into tobacco (Nicotiana tabacum L.) to characterize its biologi-

cal  function.  Genome-wide  identification  revealed  199 MYB genes  in E.  lathyris,  designated ElMYB1 to
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ElMYB199, all encoding proteins with SANT domains. The protein encoded by ElMYB114 was localized to the

nucleus. Quantitative fluorescence qRT-PCR analysis showed that ElMYB114 expression peaked during the

late stage of seed development. Overexpression of ElMYB114 in transgenic tobacco lines led to a 3.7% and

4.2% increase in total  oil  content in leaves and an 11.0% and 10.7% increase in total  lipid content in seeds

compared to the empty vector control. These findings suggest that ElMYB114 enhances carbon flux within the

heterologous host toward lipid synthesis pathways, thereby promoting lipid accumulation in plant tissues. This

study provides foundational insights into the MYB-mediated regulatory networks governing oil biosynthesis in

E. lathyris.

Key words：Euphorbia  lathyris； MYB  transcription  factor； ElMYB114； Lipid  synthesis  and  regulation；

Gene cloning

续随子（Euphorbia lathyris L.）种子中油分

含量为 45% 左右，包括油酸（C18∶1）、棕榈酸

 （C16∶0）、 亚 油 酸 （C18∶2）、 α-亚 麻 酸

 （C18∶3）等，其中油酸的含量高达 83% 左右[1]。

李昌珠等[2] 研究发现，可将理想柴油替代品的分子

式表示为 C19H36O2。续随子种子油的脂肪酸成分

以 C16 和 C18 为主，与理想柴油替代品的分子组

成相似，是生产生物柴油的理想原料。生物柴油

作为一种新型可再生的绿色能源，可用于取代一

般石化基柴油[3]。

近年来，植物油脂合成过程中的许多酶和基

因已被鉴定，而调控油脂代谢的转录因子报道较

少。在植物转录因子家族中，参与油脂代谢调控

的主要有 AP2、B3、NF-Y、Dof、MYB、MYC 类

基因家族。作为植物中最大的转录因子家族之一，

MYB 转录因子在种子油脂合成过程中发挥重要作

用[4, 5]。如，AtMYB96 通过激活拟南芥（Arabidop-
sis thaliana (L.) Heynh.）种子中 DGAT1 和 PDAT1
的表达来调节三酰甘油的积累[6]，AtMYB76 显著促

进拟南芥种子和叶片中脂肪族芥子油苷的形成[7]，

而 MYB123 通过抑制油脂合成通路上多个基因的

表达来抑制种子油脂的积累[8, 9]。Luo 等 [10] 在乌拉

尔图小麦（Triticum urartu Tum.）中发现了 R2R3-
MYB 家族中的 TuODORANT1 基因，将其在普通

小麦（T. aestivum L.）中过表达，能使成熟籽粒

的总 SSP（种子贮藏蛋白）水平下降。拟南芥 At-
MYB96 被认为是调控脂肪酸链延伸的关键因子，

通过结合 AtFAE1 基因的特定启动子而促进长链脂

肪酸的合成[11]。拟南芥 AtMYB5 基因功能缺失突变

体 myb5-1 的种子脂肪酸含量显著高于野生型[12]。

上述研究表明，MYB 转录因子的表达与植物

油脂合成等生物学过程密切相关，但目前关于续

随子 MYB 转录因子的鉴定及功能分析鲜有报道。

本研究通过对续随子 MYB 转录因子家族进行全基

因组鉴定、生物信息学及表达特性分析，并通过

烟 草（Nicotiana  tabacum L.）遗 传 转 化 ， 分 析

MYB 转录因子在续随子油脂合成过程中的调控功

能，以期为借助基因手段提高续随子油脂品质及

产量提供理论基础。 

1　材料与方法
 

1.1　实验材料

供试材料续随子来源于山西农业大学林学院

产学研实训基地，分别采集根、茎、叶样品。花

取自续随子盛花期，种子取自 3 个不同发育时期

 （S1：花后 15 d，S2：花后 30 d，S3：花后 45 d），

样品采集后立即置于液氮速冻，然后存于−80 ℃
冰箱，用于提取总 RNA。

本研究所用大肠杆菌 DH5α 感受态、根癌农

杆菌 GV-3101、 植 物 过 表 达 载 体 pCAMBIA1303
和 pCAMBIA1300 均来源于山西农业大学农学院李

润植实验室。引物合成及 DNA 测序均由北京擎科

生物科技有限公司完成。 

1.2　研究方法 

1.2.1　续随子 MYB 基因家族鉴定及生物信息学

分析

为获得续随子 MYB 基因信息，首先在 pfam
数据库下载 MYB 基因家族结构域的隐马尔科夫模

型文件，使用 hmmer 软件对续随子蛋白数据库进

行比对搜索。同时，利用 AtMYB 蛋白序列作为检

索 序 列， 以 续 随 子 基 因 组 数 据 为 基 础 ， 进 行

BLAST 比对。对两种方法获得的结果进行筛选，

通过 NCBI-CDD 分析 ElMYB 蛋白的保守结构域，

剔除无 SANT 结构域的蛋白序列。根据文献 [13] 报
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道的方法对 MYB 转录因子进行分类；在 ExPasy
网站（https://web.expasy.org/protparam/）中分析

预测基因编码蛋白的分子量、等电点、氨基酸数

目等理化性质；利用 TBtools 预测基因在染色体上

的位置，并进行启动子分析；利用 WoLF PSORT
 （https://wolfpsort.hgc.jp/）在 线 工 具 预 测 蛋 白 的

亚细胞定位。 

1.2.2　qRT-PCR 分析

根据续随子种子油脂含量的变化趋势，从转

录组数据（未发表）筛选出发育种子中表达呈上

升趋势的基因，获得 6 个 MYB 转录因子。从续随

子 基 因 组 数 据（未 发 表 ）中 获 取 MYB 基 因 的

CDS 序列，根据其在染色体上的分布位置分别命

名为 ElMYB33、 ElMYB63、 ElMYB100、 ElMYB-
111、 ElMYB114 和 ElMYB188。 使 用 NCBI 网 站

设计 qRT-PCR 引物、内参基因 ElActin[14] 引物和

定量引物（表 1）。按照 Trizol（杭州新景生物公

司）试剂盒说明书提取续随子不同组织（根、茎、

叶、花、S1、S2、S3 时期种子）的总 RNA，反

转录成 cDNA，保存于−20 ℃ 冰箱，用于后续的

qRT-PCR 分析和基因克隆。用染料法荧光定量预

混试剂盒（AQ601，TransGen Biotech，中国）进

行 qRT-PCR 检测，反应体系为 10 μL，包含：模板

0.5 μL，2 × PerfectStart ®Green qPCR SuperMix

5 μL， 正 反 向 引 物 （10 μmol/L）各 0.2 μL，Nu-
clease-free  Water  4.1  μL。 反 应 程 序 为 ： 94  ℃
30  s； 再 94  ℃ 5  s ， 58  ℃ 15  s ， 72  ℃ 10  s ，

共 40 个循环。每个样品 3 次生物学重复，采用

2−∆∆Ct 法计算基因的相对表达水平。差异显著性

分析采用 SPSS 26 软件，用邓肯检验分析组间差

异性。 

1.2.3　续随子 ElMYB114 基因表达载体的构建

根据续随子基因组数据，得到 ElMYB114 的

完整 CDS 序列，以 KpnⅠ和 XbaⅠ为酶切位点，

通过 Primer Primer 5.0 软件设计引物 ElMYB114-
1303-F 和 ElMYB114-1303-R（表 1），用高保真

酶扩增目的基因，将其连接到 pCAMBIA1303 载体

上，转化 DH5α 大肠杆菌感受态后，在含卡那霉素

的 LB 固体培养基上进行筛选，过夜培养后，挑取

若干个单克隆摇菌 12 h，以菌液为模板进行 PCR
鉴定，阳性单菌落提取质粒，并通过双酶切进行

验证。 

1.2.4　续随子 ElMYB114 的亚细胞定位

通过亚克隆构建 pCAMBIA1300-ElMYB114 植

物表达载体，设计含有 KpnⅠ和 XbaⅠ酶切位点的

引 物（表 1）。 将 重 组 质 粒 35S::ElMYB114-GFP
转入农杆菌中，将含有重组表达载体的侵染液注

射到 6 周龄的本氏烟草（N. benthamiana Domin）
 

表 1　引物信息
Table 1　Primer information

引物名称
Primer name

引物序列（5'→3'）
Primer sequence (5'→3')

用途
Application

ElAction-F ATGTATGTCGCCATTCAAGCCGTTC 内参

ElAction-R TCATCAGAGCATCAGTAAGGTCACG

ElMYB33-F TGCATGCTAGATGGGGGAAC 实时荧光定量 PCR
ElMYB33-R TGTCGCAGTTTTCGGGTACT
ElMYB63-F ATTCGAGTTCCAGCGCTACG
ElMYB63-R GATCCATCCGAGTTCGCACA
ElMYB100-F CACCGCAAGGACCGATAACT
ElMYB100-R ATATGCCGATACCAGGGGGT
ElMYB111-F GGACGAGATGTCGCAATGGA
ElMYB111-R TAACACGTGGCTTTGGACGA
ElMYB114-F TCGAGGAATGTGGTGGTGAC
ElMYB114-R AGGGTTGCTCTCCACACTTG
ElMYB188-F AACGTTACTCCTCAAGCCCG
ElMYB188-R CTGAGGAGGCAATTGAGCCA

ElMYB114-1303-F ATGACCGCTTGCTGGACTCG 基因克隆

ElMYB114-1303-R TCACATTGGGGGGAAGTTATAGTT
ElMYB114-1300-F ATGACCGCTTGCTGGACTCG
ElMYB114-1300-R CATTGGGGGGAAGTTATAGTTTTG
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健康叶片中，注射后标记位置，暗培养 48 h，培

养条件为温度 25 ℃、空气湿度 70%。暗培养后的

烟草，用打孔器选择标记部位且长势良好、无破

损的叶片，用 DAPI 试剂处理。在激光共聚焦显微

镜下，观察荧光信号的位置。 

1.2.5　烟草遗传转化及表达分析

将构建的 pCAMBIA1303-ElMYB114 质粒转入

根癌农杆菌 GV3101 感受态细胞，挑取单克隆，

用 引物 ElMYB114-1303-F 和 ElMYB114-1303-R
进行 PCR 鉴定，检测是否为阳性，具体步骤参考

高慧玲[15] 的方法。通过叶盘法获得转基因烟草植

株后，提取叶片 DNA 和 RNA，进行 PCR 验证，

进一步筛选出阳性植株。

分别提取烟草野生型和转基因阳性植株叶片

的 RNA，反转录成 cDNA，以 Actin 为内参基因，

其他步骤同 1.2.2，检测 ElMYB114 基因在烟草中

的表达水平。 

1.2.6　烟草叶片和种子总油脂的提取和测定

采用氯仿-甲醇法，提取转 ElMYB114 基因烟

草植株叶片和种子中的总油脂，具体步骤参考罗

涛等[16] 的方法。 

2　结果与分析
 

2.1　续随子 ElMYB 家族鉴定

经筛选，本研究从续随子中共鉴定出 199 个

ElMYB 蛋白编码基因。分析续随子 ElMYB 家族各

成员的染色体定位信息，发现这些基因不均匀地

分布于 1~10 号染色体上（图 1）。其中，2 号染

色体上分布数量最多，为 45 个，1 号染色体上分

布有 39 个，其他 8 条染色体上各有 10~16 个。根

据 基 因 在 染 色 体 上 的 位 置， 将 其 分 别 命 名 为

ElMYB1~ElMYB199。 

2.2　ElMYB 家族的分类及理化性质分析

根 据 拟 南芥 MYB 转 录 因 子 的 分 类 依 据 和

MYB 结构域的数目，本研究将续随子 MYB 转录因

子分为 4 种类型：MYB-related、R2R3-MYB、3R-
MYB、4R-MYB。理化性质分析结果表明（表 2），

续随子 199 个 ElMYB 家族蛋白的相对分子质量在

8.229~219.856 kD，氨基酸数目在 71~2 026 aa，

等电点在 4.25~9.98。其中，116 个为酸性蛋白，

83 个为碱性蛋白。稳定蛋白有 8 个（不稳定指数

II<40），其余均为不稳定蛋白（II>40）。平均疏

水指数均小于 0，为亲水性蛋白。MYB-related 类

型的蛋白相对分子质量、氨基酸数目、不稳定指

数、亲水性系数最大。亚细胞定位预测结果表明，

续随子 MYB 蛋白均位于细胞核。 

2.3　启动子顺式作用元件分析

对 ElMYB 家族基因上游 2 000 bp 的启动子序

列进行顺式作用元件在线分析，预测基因的潜在

功能，结果见表 3。续随子 ElMYB 基因启动子包

含的功能元件有基本元件 CAAT-box 和 TATA-box，

厌氧诱导必需元件 443 个，光响应元件 2 090 个，
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图 1　续随子 ElMYB 基因的染色体定位
Fig. 1　Chromosomal localization of ElMYB genes in Euphorbia lathyris
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表 2　续随子 ElMYB 家族蛋白的基本理化性质
Table 2　Basic information of ElMYB family proteins

蛋白类型
Protein type

数量
Quantity

分子量
Molecular

weight / kD

氨基酸数
Number of amino acids

等电点
Theoretical pI

不稳定指数
Instability index / (II)

亲水性系数
GRAVY

亚细胞定位
Subcellular
localization

MYB-related 78 8.23~219.86 72~2 026 4.25~9.93 32.06~89.20 −1.316~−0.137 细胞核

R2R3-MYB 115 12.34~177.75 105~1 619 4.62~9.98 35.43~81.68 −1.220~−0.319 细胞核

3R-MYB 5 39.08~119.47 330~1 081 5.26~9.00 43.07~60.47 −0.642~−1.220 细胞核

4R-MYB 1 118.07 1 043 6.94 55.65 −0.828 细胞核

合计 199 8.23~219.86 72~2 026 4.25~9.98 32.06~89.20 −1.316~−0.137 细胞核

 

表 3　续随子 ElMYB 基因上游启动子顺式作用元件
Table 3　Cis-acting elements in the upstream promoter of ElMYB genes of Euphorbia lathyris

顺式作用元件
Cis-acting element

核心序列
Core sequence

功能
Function

WRE3 CCACCT 损伤诱导元件

LTR CCGAAA 低温响应元件

MYB CAACAG MYB 结合位点

Myc TCTCTTA MYC 结合位点

MRE AACCTAA 与光反应有关的 MYB 结合位点

WUN-motif TTATTACAT 创伤反应元件

STRE AGGGG 热休克、营养饥饿和低 pH 诱导响应元件

GATA-motif GATAGGA 光响应元件

CAAT-box CAAT 启动子和增强子区域的共同顺式作用元件

TC-rich repeats GTTTTCTTAC 参与防御和应激反应的顺式作用元件

GT1-motif GGTTAA 光响应元件

Box 4 ATTAAT 参与光反应的保守 DNA 模块的一部分

MYB-like sequence TAACCA MYB 结合位点

ABRE ACGTG 脱落酸响应元件

ABRE3a TACGTG 脱落酸响应元件

AAGAA-motif GAAAGAA 脱落酸响应元件

ABRE4 CACGTA 脱落酸响应元件

TATA-box TATAAATA 启动子基本元件

P-box CCTTTTG 赤霉素响应元件

Myb-binding site CAACAG MYB 结合位点

ARE AAACCA 厌氧响应元件

G-box TACGTG 光响应相关的顺式作用元件

TCA-element CCATCTTTTT 水杨酸反应涉及的顺式作用元件

3-AF3 bind site CACTATCTAAC 光应答

A-box CCGTCC α-淀粉酶启动子保守序列

ABRE2 CCACGTGG 脱落酸响应元件

AT1-motif AATTATTTTTTATT 光应答

AE-box AGAAACTT 光响应模块

ATCT-motif AATCTAATCC 部分光反应元件

as-1 TGACG 压力响应元件

CAT-box GCCACT 与分生组织表达相关的顺式作用元件

TCA TCATCTTCAT 水杨酸响应元件

TGA-box TGACGTAA 部分生长素响应元件

MBS CAACTG 与干旱诱导有关的 MYB 结合位点
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低温响应元件 140 个，胁迫相关响应元件 464 个，

激素应答元件 963 个，应激元件 91 个，同时还有

许多 MYB 结合位点、MBS（与干旱诱导有关的

MYB 结合位点）和 MYC 结合位点。此外，还有

许多功能未知的顺式作用元件。 

2.4　ElMYB 蛋白的基序分析

利用 MEME 软件对续随子 ElMYB 家族蛋白的

保守结构域进行分析，共鉴定出 10 个保守基序

 （附图 11））。每个 MYB 转录因子家族成员均具

有 1 个 MYB 家族典型的保守基序 Motif 1，具有两

个 MYB 结构域的 R2R3-MYB 转录因子几乎都包

含 Motif 1~Motif 3；大部分 MYB-related 类蛋白包

含 Motif 1 和 Motif 3；3R-MYB 和 4R-MYB 均含有

Motif 1~Motif 3、Motif 5 和 Motif 9，但在 4R-MYB
转录因子中 Motif 9 重复出现，每个 Motif 在不同

基因上的相对位置是一致的。 

2.5　ElMYB 基因的组织特异性表达

根据转录组数据，选取种子发育时期表达量

呈上升趋势的 6 个基因，通过 qRT-PCR 检测其在

根、茎、叶、花、S1、S2、S3 时期种子中的表达

量。结果发现，ElMYB33 和 ElMYB63 在不同组织

及种子不同发育时期的表达量都较低，ElMYB111、

ElMYB100、ElMYB114 和 ElMYB188 在花和叶中

的表达量较高，ElMYB114 基因在 S3 时期种子中

的表达量最高，除了 ElMYB111 基因的表达量在

种子发育时期呈先降后升趋势外，其余 5 个基因

的表达量均呈上升趋势（图 2），与转录组数据基

本一致。因此，本研究选择在种子发育后期表达

量最高的 ElMYB114 基因进行后续实验。 

2.6　续随子 ElMYB114 基因克隆和烟草遗传转化

ElMYB114 基因在续随子种子油脂储藏期的表

达量最高。本研究以续随子种子发育时期的 cDNA
混样为模板，使用高保真酶扩增该基因，构建了

植物表达载体 pCAMBIA1303-ElMYB114，转化根

癌农杆菌 GV3101 感受态细胞后，通过叶盘法将

其转入烟草，筛选阳性转基因植株，炼苗后移土

培养。利用荧光定量 qRT-PCR，检测 ElMYB114
基因在两株转基因烟草叶片中的表达量，发现其

在 OE2 株系中的表达量最高（图 3）。 

2.7　ElMYB114 的亚细胞定位分析

将携带 pCAMBIA1300-ElMYB114 重组质粒的

农杆菌液注入健康的烟草叶片中，暗培养 48 h 后，

用 DAPI 对侵染部位进行染色处理，在激光共聚焦

显微镜下观察荧光信号的位置，发现 ElMYB114
蛋白在细胞核中表达（图 4），与预测的亚细胞定

位结果相一致。 
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Fig. 2　Relative expression level of ElMYB genes in different tissues of Euphorbia lathyris
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2.8　过表达 ElMYB114 基因促进烟草叶片和种子

总油脂的积累

检 测 烟 草 野 生 型 和 两 个 转 基 因 株系 OE1、

OE2 叶片及种子的总脂含量。结果表明，野生型

与转空载对照植株的叶片总脂没有差异；与转空

载对照相比，两个转基因株系叶片的脂肪酸含量

分别提高了 3.7% 和 4.2%，差异显著（图 5）。

测定烟草野生型和转基因株系种子的总脂，

结果显示，野生型烟草种子的总脂含量为 39.8%，

而两个转基因株系的种子总脂含量分别为 50.8%
和 50.5%，与野生型相比，分别提升了 11.0% 和

10.7%，差异显著（图 6）。
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图 5　不同基因型烟草叶片总油脂含量
Fig. 5　Total lipid content in tobacco leaves
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图 6　烟草种子总油脂含量
Fig. 6　Total lipid content in tobacco seeds

  

3　讨论

续 随 子 是 生 产 生 物 柴 油 的 理 想 原 料 之 一。

MYB 转录因子目前已在许多植物中被鉴定出来，

包括玉米（Zea mays L.）[17]、大豆（Glycine max
 （L.） Merr.）[18]、蓖麻（Ricinus communis L.）[19]

等。研究表明，MYB 转录因子在种子油脂快速积

累过程中发挥重要调节作用。

在植物 MYB 转录因子家族中，基因重复事件

可以促进基因家族的扩张[20]。Cao 等 [21] 发现，大

戟科 MYB 基因家族在进化过程中发生了片段重复

或全基因组重复事件，导致了基因组数目增加，

且不同物种中数目变化不一致。本研究从续随子

的基因组数据中共鉴定出 199 个 MYB 转录因子，

包含 78 个 MYB-related、 115 个 R2R3-MYB、 5
个 3R-MYB、1 个 4R-MYB，这与报道的大戟科其

他物种 MYB 转录因子的数量相差较大，如油桐

 （Vernicia  fordii (Hemsl.)  Airy  Shaw）中 MYB 转

录 因 子 家 族 成 员 至 少有 149 个 [22]， 巴 西 橡 胶 树

 （Hevea  brasiliensis (Willd.  ex  A.  Juss.)  Muell.

 

14

12

10

8

6

4

2

0

相
对
表
达
量

R
e
la

ti
v
e
 e

x
p
re

s
s
io

n
 l
e
v
e
l

OE1 OE2

b

a

图 3　转基因株系烟草叶片中 ElMYB114 基因的表达量
Fig. 3　Expression of ElMYB114 gene in tobacco leaves

of transgenic plants
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图 4　ElMYB114 的亚细胞定位
Fig. 4　Subcellular localization of ElMYB114
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Arg.）MYB 家 族 成 员 有 141 个 [23]。 本 研 究 发 现 ，

续随子 1~10 号染色体上均分布着关系紧密的基因

簇，推测可能出现过基因串联复制事件，从而导

致基因家族成员数目扩大，正如紫花苜蓿（Medi-
cago sativa L.）[24] 中发生的一样。续随子 ElMYB-
114 基因启动子区域存在许多激素响应元件，表明

激素可能作为重要调控信号参与续随子的发育和

基因诱导过程[25]。MYB 转录因子与 MYB 元件结合，

对 调 控 植 物 逆 境 胁 迫 响 应 起 重 要 作 用[26]。 譬

如，和续随子 ElMYB114 同属 S10 亚族的拟南芥

MYB39 转录因子参与盐驯化机制 [27]。因此，推测

续随子 ElMYB114 基因可能也参与逆境胁迫响应

过程。研究表明，基因的表达模式通常可为其功

能研究提供重要参考[28]。牛听风等 [29] 发现不同发

育时期的续随子种子油含量呈动态变化模式，花

后 22~43 d 是油脂积累的关键时期。本研究基于

续随子转录组数据，选择与种子油脂积累趋势基

本一致且表达显著上调的 6 个基因（ElMYB33、

ElMYB63、 ElMYB100、 ElMYB111、 ElMYB114、

ElMYB188）， 进 行 qRT-PCR 分 析 ， 结 果 发 现

ElMYB114 基因在续随子的各个组织中均有表达，

且在种子发育后期的表达量显著高于其他基因。

这表明，在种子油脂储藏期，ElMYB114 可能会通

过 调 控 相 关 基 因 的 表 达 来 控 制 油 脂 的 合 成 与

积累。

前人研究证实，具有两个重复结构域的 R2R3-
MYB 型转录因子不仅能够直接或间接地参与脂肪

酸链的伸长，还可以提高植物的抗逆性和促进种

子中油脂的积累，如 MYB89[5]、MYB96、MYB92
等[30-33]。将外源基因转入受体细胞并实现稳定表达

和遗传的转基因技术是鉴定基因功能的有效方法[34]。

本研究发现，续随子 ElMYB114 属于 R2R3-MYB
型 转 录 因 子， 通 过 烟 草 遗 传 转 化 方 法 鉴 定

ElMYB114 基因的功能，发现两个转基因株系叶片

的总油脂含量分别提高了 3.7% 和 4.2%，且其种

子中油脂含量也显著提高（分别增加了 11.0% 和

10.7%），表明过表达 ElMYB114 基因对烟草种子

的油脂含量有较大影响，研究结果为利用 MYB 基

因提高续随子种子油的含量奠定了基础。

本研究发现，过表达 ElMYB114 基因的烟草

株系中，种子中总脂含量较叶片的变化更大，总

脂含量在两种组织中积累模式的差异可能是不同

器官间的生理和代谢差异所导致，但与大豆[35]、亚

麻荠（Camelina sativa （L.） Crantz）[36] 等植物

相比，续随子种子中的总油脂含量增加不多。推

测油脂合成可能存在复杂的调控机制，许多 MYB
转录因子通过直接或间接调控油脂合成过程中的

关键酶或基因的表达，从而促进种子脂肪酸的合

成。如，MYB89 通过调控 WRI1、L1L 和脂肪酸

合成关键基因来调控种子脂肪酸的累积[5]，而共表

达 MYB96A 和 DGAT1C 基因可显著提高亚麻荠的

种子油含量[36]。

综上所述，本研究鉴定获得了 199 个续随子

MYB 基因，推测其中 ElMYB114 基因对种子的物

质 代 谢 过 程 起 重 要 调 控 作 用。 研 究 结 果 显 示 ，

ElMYB114 蛋白定位于细胞核，在烟草中过表达

ElMYB114 基因，转基因株系叶片和种子中的总油

脂含量均高于野生型，表明 ElMYB114 基因的表

达可促进种子总油脂的积累。
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