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摘要：ＭＹＢ是植物中最大的转录因子家族之一，在植物生长发育和逆境胁迫响应等多个生理生
化过程中具有重要作用，但目前缺乏对蓖麻的ＭＹＢ转录因子的系统分析．首先基于基因组挖掘
出３２个转录因子，并对其进行蛋白基序、功能注释、系统进化以及理化性质的分类鉴定；其次基
于转录组数据分析了胁迫条件下这些转录因子的表达谱，分析其对胁迫条件的响应．结果表明蓖
麻在盐胁迫下和热胁迫下ＭＹＢ蛋白表达量蓖麻的生长有影响．研究结果为进一步研究 ＭＹＢ转
录因子在蓖麻非生物胁迫中的功能提供参考．
关键词：ＭＹＢ转录因子；蓖麻；盐胁迫；非生物胁迫
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　　转录因子（ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓ，ＴＦｓ）又称反式作用因子，是与真核生物基因的顺式作用元件结合并调控
下游基因表达的一类蛋白分子，以响应内源性或外源性的刺激，激活或抑制靶基因的表达，从而控制生化和

生理过程；依据转录因子的ＤＮＡ结合域的差异，转录因子又分为许多基因家族［１］．其中 ＭＹＢ转录因子家族
是真核生物中最通用的 ＴＦ家族之一；癌基因 ｖ－ＭＹＢ是在禽成髓细胞病毒中发现的第一个 ＭＹＢ转录因
子［２］．ＭＹＢ转录因子是包含５３个氨基酸残基的保守结构域，其中的３个色氨酸残基通过空间位置的排布，
形成一个螺旋－转角－螺旋（ｈｅｌｉｘ－ｔｕｒｎ－ｈｅｌｉｘ，ＨＴＨ）折叠［３］，可在特异识别位点与ＤＮＡ的大沟结合［４］；依

据ＭＹＢ结合域数量的差异，ＭＹＢ家族被分为四个亚家族，分别是１Ｒ－ＭＹＢ、Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ、３Ｒ－ＭＹＢ和４Ｒ
－ＭＹＢ［５］．１Ｒ－ＭＹＢ是一类调控染色体结构稳定性与细胞形态建成的端粒结合蛋白［６］．Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ蛋白
是植物中分布最广泛的一类ＭＹＢ转录因子，在植物生长发育的各个过程发挥重要作用，例如调控次生代谢
物质的生物合成、参与各种逆境胁迫响应、响应植物的激素应答等［７］．３Ｒ－ＭＹＢ蛋白广泛分布于动物以及
真菌细胞中，在植物细胞中的含量相对较少，主要参与细胞周期和细胞分化，同时也参与部分逆境胁迫响

应［８］．４Ｒ－ＭＹＢ目前仅在拟南芥、杨树、葡萄中有少量的发现，但其功能尚不明确［９］．ＭＹＢ蛋白广泛分布于
植物体内，参与植物初级和次级代谢、生长发育、生理时钟调控、细胞周期发育、生物和非生物胁迫应答、植物

防御等生物学过程的调控［１０］，例如之前的研究从金鱼草、棉花、大豆、拟南芥、苹果和白菜等植物中鉴定得到

功能各异的 ＭＹＢ转录因子［１１］，金鱼草中 ＡｍＭＹＢ３０８Ｌ可抑制植物次生代谢途径中重要可溶性酚酸的合
成［１２］；红沙梨中 ＰｙＭＹＢ１０和 ＰｙＭＹＢ１０１通过与ＰｙｂＨＬＨ形成三元复合体调控花青素的生物合成［１３］．

蓖麻（ＲｉｃｉｎｕｓｃｏｍｍｕｎｉｓＬ．），别名有蓖麻籽、大麻子、红蓖、老麻子、红麻等，为被子植物门大戟科蓖麻属
一年生或多年生草本植物［１４］，其经济价值主要体现在蓖麻籽油在生物能源、聚合物、精细化工产业中的利

用，此外蓖麻还具有其他经济价值如蓖麻毒素提取用于医药农药、饼薟用于饲料化肥、叶片养蚕等［１５］．蓖麻
的生长适应性极强，从热带到温带地区均有分布，耐盐碱、耐瘠薄，在耕作粗放、自然条件差、污染较严重的条

件下也能正常生长，蓖麻在环境绿化、防风固沙、防治水土流失、修复重金属污染土壤方面展现出其生态效

益．蓖麻基因组测序于 ２０１０年初步完成，全基因组序列大约３５０Ｍｂ［１６］，但关于蓖麻 ＭＹＢ转录因子家族功
能研究少部分文献报道了在蓖麻的耐盐胁迫中ＭＹＢ转录因子表达下调［１７］，尚未对蓖麻植物的ＭＹＢ转录因
子进行系统分析，因此本研究通过蓖麻ＭＹＢ基因家族的全基因组和转录组分析，以此与模式植物拟南芥的



ＭＹＢ蛋白进行基序、聚类分析、功能注释分析、系统进化以及理化性质分析，并对不同逆境胁迫下蓖麻中
ＭＹＢ表达量差异进行研究，该研究为蓖麻植物ＭＹＢ基因的功能研究提供了新的思路．

１　材料与方法

１１　材料
采用的蓖麻基因组数据来源于 ＪＧＩ官网（ＪｏｉｎｔＧｅｎｏｍｅＩｎｓｔｉｔｕｔｅ，ｈｔｔｐｓ：／／ｐｈｙｔｏｚｏｍｅｊｇｉｄｏｅｇｏｖ／ｐｚ／

ｐｏｒｔａｌｈｔｍｌ，美国能源部联合基因组研究所的植物比较基因组学门户网站），ＭＹＢ蛋白的预测基于蓖麻基因
组数据库，水稻、玉米和拟南芥的ＭＹＢ转录因子家族氨基酸序列分别来源于 ＮＣＢＩ数据库（ＮａｔｉｏｎａｌＣｅｎｔｅｒ
ｆｏｒＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＩｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ，ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗｂｉｏｓｉｎｏｏｒｇ／ｐａｇｅｓ／ｎｃｂｉ－１ｈｔｍ，美国国家生物技术信息中心），和拟
南芥信息资源数据库（ＰｌａｎｔＴＦＤＢ，ｈｔｔｐ：／／ｐｌａｎｔｔｆｄｂｇａｏ－ｌａｂｏｒｇ／）．
１２　蓖麻ＭＹＢ转录因子的鉴定

玉米、水稻和拟南芥的ＭＹＢ转录因子序列通过软件 ｃｌｕｓｔａｌｗ）进行比对，依据 ｃｌｕｓｔａｌｗ的比对结果采用
ｈｍｍｅｒ软件（可以快速确定两组序列之间的相似程度）构建ＭＹＢ转录因子的ｈｍｍ模型，结合蓖麻基因组数
据库检索结果，筛选 ｅｖａｌｕｅ小于１ｘ１０－３的基因片段，提取相对应的氨基酸序列，最后取三大数据库 ＣＤＤ
（ＣｏｎｓｅｒｖｅｄＤｏｍａｉｎＤａｔａｂａｓｅ，ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗｎｃｂｉｎｌｍｎｉｈｇｏｖ／ｃｄｄ／，保守结构域数据库）、ＰＦＡＭ（Ｐｒｏｔｅｉｎｆａｍｉ
ｌｉｅｓ，ｈｔｔｐ：／／ｐｆａｍｘｆａｍｏｒｇ／，蛋白结构域数据库）、ＳＭＡＲＴ（ＳｉｍｐｌｅＭｏｄｕｌａｒＡｒｃｈｉｔｅｃｔｕｒｅＲｅｓｅａｒｃｈＴｏｏｌ，ｈｔｔｐ：／／
ｓｍａｒｔｅｍｂｌｄｅ／，识别蛋白保守结构域）进行结构域确认，作为蓖麻ＭＹＢ转录因子．
１３　蓖麻 ＭＹＢ转录因子蛋白基序分析鉴定

通过ＴｈｅＭＥＭＥＳｕｉｔｅ５３３（ｈｔｔｐｓ：／／ｍｅｍｅ－ｓｕｉｔｅｏｒｇ／ｍｅｍｅ／，用于研究 Ｍｏｔｉｆ的组合工具套，Ｍｏｔｉｆ是指
在一组序列中重复出现的相似的序列模式）程序对蓖麻ＭＹＢ家族蛋白的基序进行分析，设定基序宽度的最
大值为 ５０、最小值为６，基序数量为１０，其余参数均为默认值，提取所选转录因子于基因组的位置信息，使用
软件ＴＢｔｏｏｌｓ（批量序列处理和交互式数据可视化）绘制图像．
１４　蓖麻ＭＹＢ转录因子蛋白的结构分析

通过ｂｉｏｐｅｒｌ对提取出筛选好的蓖麻ＭＹＢ转录因子家族蛋白序列进行理化性质分析．同时利用 ＳＯＰＭＡ
（ｈｔｔｐ：／／ｎｐｓａ－ｐｂｉｌｉｂｃｐｆｒ／ｃｇｉ－ｂｉｎ／ｎｐｓａ＿ａｕｔｏｍａｔｐｌ？ｐａｇｅ＝ｎｐｓａ＿ｓｏｐｍａｈｔｍｌ，蛋白质二级结构预测软件）
对蛋白二级结构特征进行预测．
１５　蓖麻 ＭＹＢ转录因子的ＧＯ注释分析

通过软件ＰＡＮＮＺＥＲ２（ｈｔｔｐ：／／ｅｋｈｉｄｎａ２ｂｉｏｃｅｎｔｅｒｈｅｌｓｉｎｋｉｆｉ／ｓａｎｓｐａｎｚ／，预测功能描述（ＤＥ）和 ＧＯ类），
对已筛选确定的蓖麻ＭＹＢ转录因子进行功能注释．
１６　蓖麻 ＭＹＢ转录因子与拟南芥 ＭＹＢ转录因子系统进化树的构建

对来源于ＰｌａｎｔＴＦＤＢ数据库的完整拟南芥ＭＹＢ转录因子蛋白序列进行进化分析；采用 ＭＥＧＡ７软件内
置的ＣｌｕｓｔａｌＷ程序对蓖麻ＭＹＢ家族蛋白序列以及下载的拟南芥 ＭＹＢ转录因子蛋白序列进行比对分析，采
用邻接法（重复次数为１０００次）构建系统发育树．
１７　蓖麻ＭＹＢ转录因子蛋白的转录组表达差异分析

从ＮＣＢＩ数据库中下载蓖麻的转录组数据，热胁迫转录组数据（ＨＳ－１：ＳＲＲ１７８９４２４３，ＨＳ－２：
ＳＲＲ１７８９４２４２，ＨＳ－３：ＳＲＲ１７８９４２４１，ＣＫ－１：ＳＲＲ１７８９４２４６，ＣＫ－２：ＳＲＲ１７８９４２４５，ＣＫ－３：ＳＲＲ１７８９４２４４），盐
胁迫转录组数据（ＵＳＺ－１：ＳＲＲ１７０６９８５０，ＵＳＺ－２：ＳＲＲ１７０６９８５９，ＵＳＺ－３：ＳＲＲ１７０６９８５８，ＳＳＺ－１：
ＳＲＲ１７０６９８５６，ＳＳＺ－２：ＳＲＲ１７０６９８５５，ＳＳＺ－１：ＳＲＲ１７０６９８５４）．

使用ｔｒｉｍ＿ｇａｌｏｒｅｖ０．６７去除３′端接头和过滤平均质量分数低于碱基质量值３０（ｑｕａｌｉｔｙｓｃｏｒｅｏｆ３０，Ｑ３０）
的读长（ｒｅａｄｓ）；使用ＳＴＡＲｖｅｒｓｉｏｎ＝２７１０ａ软件与蓖麻参考基因组（ｈｔｔｐｓ：／／ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ－ｎｅｘｔｊｇｉｄｏｅｇｏｖ／
ｉｎｆｏ／Ｒｃｏｍｍｕｎｉｓ＿ｖ０＿１）进行比对．使用ｆｅａｔｕｒｅＣｏｕｎｔｓ２０１进行定量．

２　结果与分析

２１　蓖麻ＭＹＢ家族成员的获得
从蓖麻基因组数据中共挖掘出３２条 ＭＹＢ基因序列，基因片段大小为１６４～６７６ｂｐ．片段最短１６４ｂｐ
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（２９７０１ｍ０００５８０），编码５４个氨基酸，最长６７６ｂｐ（２９７３７ｍ００１２２７），编码２２５个氨基酸，片段平均长度为
３７８ｂｐ（见附件表２）．
２２　蓖麻 ＭＹＢ转录因子基序分析

３２个蓖麻ＭＹＢ转录因子家族的１０个基序，研究发现３２个蓖麻转录因子蛋白均具有基序１和２结构，结
合ＭＥＭＥ和ｓｍａｒｔ结构域在线分析，发现在３２个ＭＹＢ转录因子中同时存在基序１、２和３时蛋白质中具有２个
ＭＹＢ结构域，不具有基序３时只有１个ＭＹＢ结构域，基序３可能是一种典型的ＭＹＢ基因结构域（图１）．

图１　蓖麻ＭＹＢ转录因子基序分析

即预测的３２个蓖麻ＭＹＢ基因家族主要是１Ｒ－ＭＹＢ和２Ｒ－ＭＹＢ基因亚家族．即在３２个蓖麻转录因子蛋
白中具有１Ｒ－ＭＹＢ结构域（图２）的分别为２８５８２ｍ０００３１８、２９７０１ｍ０００５８０、３０１７０ｍ０１３９４８、２９７８０ｍ００１３６８、
２９８４２ｍ００３５７２、 ２７７５７ｍ００００２２、 ２９８１４ｍ０００７４７、 ３０１７４ｍ００８９５７、 ２９７３７ｍ００１２２７、 ２９８４８ｍ００４５５９、
２９７５１ｍ００１８９８、 ３０１８０ｍ００１０１９、 ２９７９０ｍ０００８３１、 ２８８８３ｍ０００７５１、 ２９８０７ｍ０００４７４、 ２９６７６ｍ００１６３６、
２９７８０ｍ００１３２４、３０２２６ｍ００１９９３、２７９７３ｍ００００８６、３００６８ｍ００２６４５，具 有 ２Ｒ －ＭＹＢ结 构 域 的 分 别 为
２８５８２ｍ０００３１７、 ２８５８２ｍ０００３１６、 ２９８０５ｍ００１５４４、 ３０１６９ｍ００６５９８、 ２９６３７ｍ０００７５３、 ２９６８０ｍ００１７１１、
２９８１３ｍ００１５０１、２９９５０ｍ００１１４９、２９８２７ｍ００２６７５、２９８０５ｍ００１５４３、２９９０４ｍ００２９５２、３００１７．ｍ０００３（表１）．

图２　蓖麻中ＭＹＢ基因在ｓｍａｒｔ里的结构域
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表１　蓖麻中ＭＹＢ基因在ｓｍａｒｔ里鉴定的结构域

结构域个数 ＭＹＢ基因名

１

２８５８２ｍ０００３１８、２９７０１ｍ０００５８０、３０１７０ｍ０１３９４８、２９７８０ｍ００１３６８、２９８４２ｍ００３５７２、２７７５７ｍ００００２２、
２９８１４ｍ０００７４７、３０１７４ｍ００８９５７、２９７３７ｍ００１２２７、２９８４８ｍ００４５５９、２９７５１ｍ００１８９８、３０１８０ｍ００１０１９、
２９７９０ｍ０００８３１、２８８８３ｍ０００７５１、２９８０７ｍ０００４７４、２９６７６ｍ００１６３６、２９７８０ｍ００１３２４、３０２２６ｍ００１９９３、
２７９７３ｍ００００８６、３００６８ｍ００２６４５

２ ２８５８２ｍ０００３１７、２８５８２ｍ０００３１６、２９８０５ｍ００１５４４、３０１６９ｍ００６５９８、２９６３７ｍ０００７５３、２９６８０ｍ００１７１１、
２９８１３ｍ００１５０１、２９９５０ｍ００１１４９、２９８２７ｍ００２６７５、２９８０５ｍ００１５４３、２９９０４ｍ００２９５２、３００１７ｍ０００３１７

２３　蓖麻ＭＹＢ家族蛋白理化性质分析
理化性质结果（见附件表２），此次研究中３２个 ＭＹＢ家族蛋白平均相对分子质量为４２１３２，最小值为

２９７０１ｍ０００５８０编码蛋白的１８７３４７，最大值为２９７３７ｍ００１２２７编码蛋白的７４３９０５．等电点（ｐＩ）平均值为
７３９，最小值为３０１７４ｍ００８９５７编码蛋白的４８，最大值为３０２２６ｍ００１９９３编码蛋白的９８８，其中ｐＩ大于７
的ＭＹＢ家族蛋白有１８个，大于ｐＩ小于７的１４个，证明大部分蓖麻ＭＹＢ家族蛋白表现为偏碱性．依据ＭＹＢ
家族蛋白结构特征预测结果，３２个ＭＹＢ蛋白主要由无规卷曲（５８０％）、α螺旋（２９９％）、延伸链（８４％）和
β转角（３４％）组成．
２４　蓖麻ＭＹＢ转录因子的ＧＯ注释分析

ＧＯ注释结果表明，蓖麻３２条ＭＹＢ转录因子序列中有３１条均被注释到生物过程、分子功能和细胞组
分，并被进一步富集为２６个功能类别（图３）．其中生物过程主要富集在生物过程调节，生物调节，细胞过程
和代谢过程；分子功能集中富集在结合调控上，细胞组分主要富集在细胞，细胞部分和细胞器调控上．可推
测，蓖麻ＭＹＢ转录因子通过结合到 ＤＮＡ区域发挥相应的调控功能，主要涉及植物的细胞过程、发育过程和
物质代谢等过程（图３）．

图３　蓖麻转录因子功能注释

２５　蓖麻ＭＹＢ蛋白进化分析
在ＰｌａｎｔＴＦＤＢ数据库中下载拟南芥所有的ＭＹＢ家族蛋白氨基酸序列（共１６８个），将上述筛选出的蓖麻

ＭＹＢ家族蛋白和下载到的拟南芥ＭＹＢ家族蛋白利用软件ＭＥＧＡ７构建进化树．根据聚类结果（图４），可将蓖麻
ＭＹＢ转录因子分为２个亚家族，其中绿色标记的一类亚家族成员２２个（２８５８２．ｍ０００３１７—３００１７．ｍ０００３１７：
２８５８２．ｍ０００３１７、２８５８２．ｍ０００３１８、２７７５７．ｍ００００２２、２９８１４．ｍ０００７４７、２９８４２．ｍ００３５７２、２９６７６．ｍ００１６３６、２９７８０．
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ｍ００１３２４、２８８８３．ｍ０００７５１、２９８０７．ｍ０００４７４、２９７３７．ｍ００１２２７、２９８４８．ｍ００４５５９、２９７５１．ｍ００１８９８、３０１８０．ｍ００１０１９、
２９６３７．ｍ０００７５３、２９６８０．ｍ００１７１１、３０１６９．ｍ００６５９８、２９８０５．ｍ００１５４４、２９９５０．ｍ００１１４９、２９８２７．ｍ００２６７５、２９８１３．
ｍ００１５０１、２９９０４．ｍ００２９５２、３００１７．ｍ０００３１７），第二类亚家族成员１０个结果（３００６８．ｍ００２６４５—２９７８０．ｍ００１３６８：
２９７８０．ｍ００１３６８、３０１７４．ｍ００８９７５、３０２２６．ｍ００１９９３、２９８０５．ｍ００１５４３、２９７９０．ｍ０００８３１、２７９７３．ｍ００００８６、２８５８２．
ｍ０００３１６、２９７０１．ｍ０００５８０、３０１７０．ｍ０１３９４８、３００６８．ｍ００２６４６），并且被聚类到相同分支的蛋白具有相似的功能，根
据表３可以看出，第一类亚家族中拟南芥的ＭＹＢ蛋白ＡＴ１Ｇ４９０１０１、ＡＴ５Ｇ０８５２０１、ＡＴ５Ｇ０４７６０１基因与脱落
酸介导的盐胁迫耐受的重要调节因子，是脱落酸（ＡＢＡ）信号转导所必需的，因此蓖麻中的 ＭＹＢ转录因子
（２８５８２ｍ０００３１７－３００１７ｍ０００３１７分支）可能是盐胁迫耐受的重要调节因子．

图４　蓖麻ＭＹＢ家族蛋白与拟南芥ＭＹＢ家族蛋白进化树

表３　蓖麻ＭＹＢ转录因子与拟南芥ＭＹＢ蛋白同源性功能比较

蓖麻ＭＹＢ基因 拟南芥ＭＹＢ基因 对应蛋白 功能 参考文献

２８５８２．ｍ０００３１７－
３００１７．ｍ０００３１７

ＡＴ３Ｇ１１２８０．１
ＡＴ３Ｇ１１２８０．２
ＡＴ５Ｇ０５７９０．１
ＡＴ２Ｇ３８０９０．１
ＡＴ５Ｇ０１２００．１

ＭＹＢ蛋白 与花的背腹不对称有关，即调节生长发育

有关
［１８，１９］

ＡＴ５Ｇ０８５２０．１
ＡＴ５Ｇ０４７６０．１ ＭＹＢ蛋白 脱落酸介导的盐胁迫耐受的重要调节因子，

是脱落酸（ＡＢＡ）信号转导所必需的 ［２０，２１］

ＡＴ５Ｇ２３６５０．１ ＭＹＢ蛋白 同源结构域样转录调节因子 ［２２］

３００６８．ｍ００２６４５－
２９７８０．ｍ００１３６８

ＡＴ３Ｇ１１４５０．１
ＡＴ５Ｇ０６１１０．１
ＡＴ５Ｇ０６１１０．２

ＭＹＢ蛋白 维持分生组织完整性的重要组成部分，调节

植物生长发育
［２３，２４］
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２６　不同胁迫下ＭＹＢ基因的转录组分析
２６１　盐胁迫下ＭＹＢ基因的转录组分析

根据蛋白表达热图结果，３２个ＭＹＢ蛋白的转录组在盐胁迫和正常情况下的表达量存在明显的差异；从
图中可以看出２３个ＭＹＢ蛋白（占全部ＭＹＢ蛋白的７１８８％）在盐胁迫的处理下表达上调；其中有１６个属
于第一类亚家族成员（占第一类亚家族蛋白 ７２７３％），分别为 ２８５８２ｍ０００３１８、２７７５７ｍ００００２２、
２９８１４ｍ０００７４７、２９８４２ｍ００３５７２、２９６７６ｍ００１６３６、２８８８３ｍ０００７５１、２９８０７ｍ０００４７４、２９８４８ｍ００４５５９、
２９６３７ｍ０００７５３、２９６８０ｍ００１７１１、３０１６９ｍ００６５９８、２９８０５ｍ００１５４４、２９８２７ｍ００２６７５、２９８１３ｍ００１５０１、
２９９０４ｍ００２９５２、３００１７ｍ０００３１７，表明蓖麻在盐胁迫下ＭＹＢ蛋白表达上调，因此蓖麻中的ＭＹＢ转录因子可
能是盐胁迫耐受的重要调节因子（图５）．
２６２　热胁迫下 ＭＹＢ基因的转录组分析

根据蛋白表达热图结果，在热胁迫下，１９个ＭＹＢ基因表达量下调，１３个ＭＹＢ基因表达量上调，其中４个
ＭＹＢ蛋白表达上调（２９７８０ｍ１３２４、２８５８２ｍ０００３１８、２９７５１ｍ００１８９８和２９７８０ｍ００１３６８）具有相关性，这４个上调
基因被聚类到一起，表明它们具有相似的表达模式，而３个ＭＹＢ蛋白表达下调（２９８１３ｍ００１５０１、２９９５０ｍ００１１４９
和３０１６９ｍ００６５９８）具有相似的表达模式，因此ＭＹＢ基因在热胁迫下对蓖麻的生长有影响（图１１）．

ＵＳＺ代表正常情况下的蓖麻，ＳＳＺ代表盐胁迫下

的蓖麻，进行了３次重复实验；颜色键位于右

上角，表示ＭＹＢ基因表达情况

图５　ＭＹＢ基因在盐胁迫和正常情况下的表达热图

ＣＫ代表正常情况下的蓖麻，ＨＳ代表热胁迫下

的蓖麻，进行了３次重复实验；颜色键位于右

上角，表示ＭＹＢ基因表达情况

图６　ＭＹＢ基因在热胁迫和正常情况下的表达热图

３　结语

ＭＹＢ是目前研究植物中数量最多的转录因子家族之一，现已在多种植物中被鉴定出来，例如：拟南芥、
水稻、玉米和大豆［２５］．本研究在基因组水平上利用 ＰｌａｎｔＴＦｂｃａｔ和 ＢＬＡＳＴ在线软件对蓖麻 ＭＹＢ转录因子进
行了鉴定和筛选．
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本研究从蓖麻的基因组数据中共鉴定到３２个 ＭＹＢ转录因子，在 ＭＥＭＥ分析中发现所有的 ＭＹＢ转录
因子中都具有基序１和基序２结构，当序列中只含有基序１和２时发现只有一个 ＭＹＢ结构域，当同时含有
１、２和３时具有２个结构域，说明基序１和２是与１Ｒ－ＭＹＢ亚基因家族的保守性相关的，也与２Ｒ－ＭＹＢ亚
基因家族的保守性有关，基序３只与２Ｒ－ＭＹＢ亚基因家族的保守性有关，极有可能基序３就是蓖麻ＭＹＢ转
录因子中Ｒ３的保守结构域，因此具有２个保守结构域ＭＹＢ转录因子可能是 Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ转录因子．此外，
根据ＭＹＢ转录因子理化性质分析，ＭＹＢ转录蛋白大多偏碱性，大部分是无规则卷曲和α螺旋．

蓖麻ＭＹＢ蛋白进化分析，蓖麻的ＭＹＢ蛋白主要和拟南芥的ＭＹＢ蛋白家族聚在２个大的分支上，因此蓖
麻中ＭＹＢ蛋白主要分为２个亚家族，值得注意的是，第一类亚家族中２８５８２ｍ０００３１７－３００１７ｍ３１７０００蛋白（２２
个）的功能可能是盐胁迫耐受的重要调节因子；并且第一类亚家族的ＭＹＢ蛋白具有２个保守结构域，因此为
Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ结构域，Ｒ２Ｒ３－ＭＹＢ转录因子可能对药用植物的次生代谢过程起到调控转录的作用．

盐胁迫下蓖麻ＭＹＢ蛋白的转录组分析，前人研究了不同的盐反应基因和组蛋白甲基化开关位点，并发
现关键盐反应调控因子ＲＡＤＩＡＬＩＳ－ＬＩＫＥＳＡＮＴ（ＲＳＭ１）的转录可能受到双价 Ｈ３Ｋ４ｍｅ３－Ｈ３Ｋ２７ｍｅ３修饰
的调控［２６］，本研究蓖麻在盐胁迫下大部分ＭＹＢ蛋白表达上调，因此蓖麻中的 ＭＹＢ转录因子可能是盐胁迫
耐受的重要调节因子；在热胁迫处理下，前人研究针对热胁迫下和恢复过程中蓖麻幼苗的脂质组学和转录组

学进行了综合分析，并鉴定了大量热响应脂质分子和基因，发现三酰基甘油（ＴＡＧｓ）的合成可以显着地被热
应激诱导并储存在细胞质中，但在恢复过程中它们会减少［２７］，本文对其转录组公共数据再分析发现，在热胁

迫下，１３个 ＭＹＢ基因表达量上调，其中 ４个 ＭＹＢ蛋白表达上调（２９７８０ｍ１３２４、２８５８２ｍ０００３１８、
２９７５１ｍ００１８９８和２９７８０ｍ００１３６８）具有相关性，这４个上调基因被聚类到一起，表明它们具有相似的表达
模式，因此ＭＹＢ基因在热胁迫下对蓖麻的生长有影响．

因此，通过对蓖麻不同逆境胁迫下的响应，ＭＹＢ基因对蓖麻的生长有调节作用．本研究首次系统的进行
蓖麻基因组和转录组的ＭＹＢ基因挖掘，并且首次对蓖麻在干旱，冷胁迫下，盐胁迫下和热胁迫下 ＭＹＢ蛋白
的表达量进行转录组分析，为今后进一步解析蓖麻ＭＹＢ转录因子的结构和功能奠定基础．
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