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摘要：［目的］本研究为了探讨在植物发育和抗逆过程扮演着重要角色的 ＭＹＢ转录因子的潜在功能。［方法］利用
拟南芥ＭＹＢ转录因子家族蛋白序列（ＡｔＭＹＢｓ）和已报道的蝴蝶兰 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转录因子家族蛋白序列（ＰｅＭＹＢｓ），
采用本地化软件ＢＬＡＳＴＰ对小兰屿蝴蝶兰全基因组数据库进行搜索，并利用Ｐｆａｍ数据库验证ＭＹＢ结构域，获得小
兰屿蝴蝶兰ＭＹＢ转录因子家族编码序列（ＰｅＭＹＢｓ）１２５条，包含１ＲＭＹＢ结构域的 ＰｅＭＹＢｓ蛋白序列２７条，Ｒ２Ｒ３
ＭＹＢ结构域 ９６条，Ｒ１Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ结构域２条。重点对９６条Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ结构ＰｅＭＹＢｓ蛋白序列特点进行生物信息
学分析。［结果］依据拟南芥的分类标准将小兰屿蝴蝶兰 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子划分为２０个亚群，预测获得同源
性较高的直系和旁系同源基因；各基因在四种器官（花、叶、根、茎）中的表达情况各异，３９个ＰｅＭＹＢｓ基因在４种器
官中均表达，４８个基因在不同器官中有特异性不表达现象，一些基因呈现器官特异性表达特点，推测其可能参与相
应组织特定发育时期的调控。［结论］预测获得１２５条ＰｅＭＹＢｓ蛋白序列，并对部分ＰｅＭＹＢ转录因子可能的调控功
能进行了预测，将为细致研究蝴蝶兰ＭＹＢ转录因子调控植物生长发育和逆境胁迫响应的分子机理提供一定的数据
基础。
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ＭＹＢ蛋白是植物体内最大的转录因子家族之
一，几乎存在于所有植物中，参与调控植物体内众多

基因的转录［１］。依据 ＭＹＢ基序重复种类和数目的
不同，将植物 ＭＹＢ转录因子家族分为四类：４Ｒ
ＭＹＢ、３ＲＭＹＢ、１ＲＭＹＢ／ＭＹＢｒｅｌａｔｅｄ、Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ。
４ＲＭＹＢ由４个Ｒ１／Ｒ２重复组成，它是植物ＭＹＢ转
录因子中最小的一类，仅在拟南芥（Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉ
ａｎａ）、杨树（Ｐｏｐｕｌｕｓｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ）等模式植物中有所
发现，且编码的蛋白质很少；３ＲＭＹＢ，由 Ｒ１、Ｒ２、Ｒ３
组成，普遍存在于大多数的真核生物中；１ＲＭＹＢ／
ＭＹＢｒｅｌａｔｅｄ，含有单个重复的或不完整的 ＭＹＢ基
序［１－３］。在植物ＭＹＢ家族中，Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ是最重要
的亚家族，其成员数最多。在模式植物拟南芥中，

Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子数目约占整个 ＭＹＢ转录因
子家族的６４．３％。基于 ＤＮＡ结合区域和转录调控
区域的特异性和多样性，Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子的
功能具有多样化［４］，成为当前研究最广泛的 ＭＹＢ
蛋白。

近年来，Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ在植物发育、代谢以及抗
逆等方面的作用引起了广泛关注，如细胞形态的建

成和分化、植物生长发育的信号转导、次级代谢的调

控、生物和非生物胁迫的应答以及细胞周期的调控

等［１，４－９］，还参与植物合成和储存花青素的过

程［５，１０］。ＡｔＭＹＢ２基因可以被脱水素和盐胁迫诱导
表达［１１］，ＡｔＭＹＢ６２基因参与磷胁迫应答［１２］，Ａｔ
ＭＹＢ９６基因通过 ＡＢＡ信号途径参与干旱胁迫应
答［１３］，ＡｔＭＹＢ４１、１０２基因参与机械损伤和渗透胁迫
应答［１４－１５］，水稻（Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ）ＯｓＭＹＢ３Ｒ２转基因植
株可以提高对低温、干旱和高盐的耐受性［１６－１７］，大

豆（Ｇｌｙｃｉｎｅｍａｘ）ＧｍＭＹＢ７２、９６、１１７基因在ＡＢＡ、盐、
干旱和低温胁迫下被诱导表达［１８］，麻风树（Ｊａｔｒｏｐｈａ
ｃｕｒｃａｓ）ＪｃＭＹＢ２基因在低温、盐和茉莉酸胁迫条件下
可以被明显地诱导表达，转基因烟草（Ｎｉｔｏｔｉａｎａｔｏｂａ
ｃｕｍ）的低温和干旱耐受性明显提高［９］，５２个棉花
（Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍｒａｉｍｏｎｄｉｉ）ＧｒＭＹＢ基因在干旱和盐胁迫
条件下在叶子和根中差异表达明显［７］，大白菜

（Ｂｒａｓｓｉｃａｒａｐａｓｓｐ．ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ）ＢｒＭＹＢ２１０、１３７、８８、
１５４、２２２基因在低温和渗透胁迫条件下明显上调表
达［１９］，ＡｔＭＹＢ１２、１１１基因参与黄酮醇的生物合
成［２０］，ＡｔＭＹＢ３、４、７、３２基因的表达使拟南芥中花青
素的合成受到抑制［２１］。ＡｔＭＹＢ１２３、２１、２４基因表达
可促进拟南芥中花青素的积累［２２］，且在蔷薇（Ｒｏ

ｓａ）、百合（Ｌｉｌｉｕｍｂｒｏｗｎｉｉ）、西红柿（Ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｏｎｅｓｃｕ
ｌｅｎｔｕｍ）等植物中都发现了 ＭＹＢ基因参与次生代谢
调控［２３］。

关于兰科植物 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转录因子对兰花花
色的调控研究已经开展［１０，２４－２５］。许传俊等发现，白

色蝴蝶兰花（Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓ）品种 ‘空港枫叶’和黄色
花品种‘富乐夕阳’的花中花色素苷含量较低，ＭＹＢ
基因表达量也较低［２６］。Ｗｕ等从杂交石斛兰（Ｄｅｎ
ｄｒｏｂｉｕｍ）‘ＷｏｏＬｅｎｇ’花组织的 ｃＤＮＡ文库中，筛选
到６个 ＤｗＭＹＢｓ全长 ｃＤＮＡ克隆，其中，４个是典型
的 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子（ＤｗＭＹＢ１、２、８、１０）。
ＤｗＭＹＢ４基因仅在花中特异性表达，ＤｗＭＹＢ９基因
在成熟花和花序中高表达，在发育的花芽中表达量

较低［２７］。

全基因组分析是鉴定基因家族成员、阐明其生

物学作用的首要步骤和有效途径，借助于该分析手

段，已在多种植物中开展基因组范围内ＭＹＢ转录因
子家族预测与潜在功能分析［４－５］，但关于蝴蝶兰

ＭＹＢ转录因子家族的全基因组分析尚未见报道。
蝴蝶兰属植物小兰屿蝴蝶兰（Ｐ．ｅｑｕｅｓｔｒｉｓ）基因组测
序的完成［１１］为该物种 ＭＹＢ类转录因子家族（Ｐｅ
ＭＹＢｓ）的全基因组预测和生物信息学分析提供了宝
贵资源。鉴于 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转录因子在植物中生命
调控功能的多样性及其研究的广泛性，本研究在小

兰屿蝴蝶兰全基因组范围内开展 ＭＹＢ转录因子家
族预测的基础上重点对 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转录因子亚家
族成员进行生物信息学及表达分析，以期为蝴蝶兰

属Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子家族功能验证提供数据
基础，将有助于蝴蝶兰的分子育种和种质创新。

１　材料与方法

１．１　数据库和分析软件
１．１．１　数据库　小兰屿蝴蝶兰基因组数据库：ｈｔ
ｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ｇｅｎｏｍｅ／？ｔｅｒｍ＝Ｐｈａ
ｌａｅｎｏｐｓｉｓ＋ｅｑｕｅｓｔｒｉｓ；拟南芥基因组数据库：ｈｔｔｐ：／／ａｒ
ａｂｉｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ／；Ｐｆａｍ数据库：ｈｔｔｐ：／／ｐｆａｍ．ｘｆａｍ．ｏｒｇ／。
１．１．２　分析软件　氨基酸序列分析软件：ＢＬＡＳＴＰ，
ｃｌｕｓｔａｌＷ；系统进化分析软件：ＭＥＧＡ５．０；基因表达
热图绘制软件：ＨｅｍＩ（ＨｅａｔｍａｐＩｌｌｕｓｔｒａｔｏｒ）１．０；图像
处理软件：ＰｈｏｔｏＳｈｏｐ。
１．２　方法
１．２．１　ＰｅＭＹＢ基因家族的预测　下载小兰屿蝴蝶
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兰全基因组蛋白编码序列、已报道的 １６条蝴蝶兰
Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ基因家族蛋白序列（ＰｅＭＹＢ１１６）［６］和拟
南芥ＡｔＭＹＢ家族成员［２］的蛋白序列。利用ＢＬＡＳＴＰ
工具进行比对搜索（缺省参数设置），手动去除错配

序列。

１．２．２　ＰｅＭＹＢ家族蛋白 ＭＹＢ保守结构域验证　
将ＢＬＡＳＴＰ比对获得的潜在 ＰｅＭＹＢｓ蛋白序列文件
保存为 ＦＡＳＴＡ的格式，利用 Ｐｆａｍ数据库验证 Ｐｅ
ＭＹＢｓ蛋白序列的保守结构域ＭＹＢ（缺省参数设置）
及其个数。

１．２．３　Ｒ２Ｒ３ＰｅＭＹＢ蛋白保守结构域及基因结构
分析　利用软件 ＣｌｕｓｔａｌＷ２．１对 Ｒ２Ｒ３ＰｅＭＹＢｓ氨
基酸序列ＭＹＢ结构域进行多重序列比对分析（缺省
参数设置），利用在线软件 ｗｅｂｌｏｇｏ（ｈｔｔｐ：／／ｗｅｂｌｏｇｏ．
ｂｅｒｋｅｌｅｙ．ｅｄｕ／ｌｏｇｏ．ｃｇｉ）绘制保守结构域 Ｒ２ｄｏｍａｉｎ
和Ｒ３ｄｏｍａｉｎ的多重序列 ｌｏｇｏｓ，手动标记结构域特
征位点；从小兰屿蝴蝶兰全基因组数据库［１１］获取

ＰｅＭＹＢｓ基因注释信息，统计分析 ＰｅＭＹＢｓ基因“外
显子－内含子”结构。
１．２．４　系统进化树的构建　首先，用 ＣｌｕｓｔａｌＷ２．１
软件对预测获得的Ｒ２Ｒ３ＰｅＭＹＢｓ和拟南芥ＡｔＭＹＢｓ
蛋白序列进行比对（缺省参数设置），利用ＭＥＧＡ５．０
软件采用邻接法（ＮｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇＭｅｔｈｏｄ）对上述文
件进行进化树分析。Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ设置为１０００，最后生
成无根树。

１．２．５　ＰｅＭＹＢ家族成员表达分析　ＰｅＭＹＢｓ基因
表达数据来自小兰屿蝴蝶兰根、茎、叶和花４个组织
转录组数据库（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎａｔｕｒｅ．ｃｏｍ／ｎｇ／ｊｏｕｒｎａｌ／
ｖ４７／ｎ３／ｆｕｌｌ／ｎｇ０３１５３０４ａ．ｈｔｍｌ）［１１］。将ＲＰＫＭ（Ｒｅａｄｓ
ｐｅｒｋｉｌｏｂａｓｅｐｅｒｍｉｌｌｉｏｎｍａｐｐｅｄｒｅａｄｓ）值取 ｌｏｇ２对数
输入软件ＨｅｍＩ１．０绘制ＰｅＭＹＢｓ基因表达热图。

２　结果与分析
２．１　ＰｅＭＹＢ家族成员的鉴定和分类

分别以已报道的蝴蝶兰 ＰｅＭＹＢ１１６（ＧｅｎＢａｎｋ
登录号ＫＦ７６９４６６ＫＦ７６９４８１）和拟南芥 ＡｔＭＹＢｓ氨
基酸序列为ｑｕｅｒｙ序列，利用ＢＬＡＳＴＰ软件从小兰屿
蝴蝶兰的蛋白库中搜索相似度较高的 ＰｅＭＹＢｓ序列
（Ｅｖａｌｕｅ＜０．００１）。利用Ｐｆａｍ数据库进行保守结构
域检测，综合已报道的 １６条 ＰｅＭＹＢｓ基因共获得
１２５条含有 ＭＹＢ保守结构域的 ＰｅＭＹＢｓ氨基酸序
列，其中，２７条含有Ｒ１ＭＹＢ保守结构域，９６条含有

Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ保守结构域，２条含有 Ｒ１Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ保
守结构域，未发现含有 ４ＲＭＹＢ保守结构域的 Ｐｅ
ＭＹＢｓ氨基酸序列。已知拟南芥含有１９６条ＡｔＭＹＢｓ
氨基酸序列［２］，水稻含有２０１条 ＯｓＭＹＢｓ［１２］，毛果
杨含有２０７条ＰｔＭＹＢｓ［４］，大约是小兰屿蝴蝶兰 Ｐｅ
ＭＹＢｓ数量的１．５倍；葡萄含有１１４条 ＶｖＭＹＢｓ序
列［５］，和小兰屿蝴蝶兰 ＰｅＭＹＢｓ数量相近；而在小
立碗藓（Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａｐａｔｅｎｓ）中检测 到 ９５条
ＰｐＭＹＢｓ序列，略少于小兰屿蝴蝶兰 ＰｅＭＹＢｓ数量
（表１）。

表１　植物ＭＹＢ转录因子亚家族成员统计
Ｔａｂｌｅ１　ＭＹＢｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒｓｉｎｓｉｘｐｌａｎｔｓｐｅｃｉｅｓ

Ｓｐｅｃｉｅｓ物种
ＭＹＢｐｒｏｔｅｉｎｃｌａｓｓｅｓＭＹＢ蛋白亚家族
１ＲＭＹＢＲ２Ｒ３ＭＹＢ３ＲＭＹＢ４ＲＭＹＢ

ＥｕｄｉｃｏｔＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ［２］ ６４ １２６ ５ １

Ｐｏｐｕｌｕｓｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ［３－４］ ｎ．ｄ ２０２ ５ －

Ｖｉｔｉｓｖｉｎｉｆｅｒａ［５］ ｎ．ｄ １０８ ５ １

ＭｏｎｏｃｏｔＯｒｙｚａｓａｔｉｖａ［４］ ７０ １２５ ５ １

Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓｅｑｕｅｓｔｒｉｓ ２７ ９６ ２ －

Ｍｏｓｓ Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａｐａｔｅｎｓ＃ ３１ ６１ ２ １

　　注：ｎ．ｄ未检测到（ｎｏｔｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ）。

＃：ｔｈｅＭｏｓｓＴｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎＦａｃｔｏｒＤａｔａｂａｓｅ（ｈｔｔｐ：／／ｐｌａｎｔｔｆｄｂ．ｃｂｉ．

ｐｋｕ．ｅｄｕ．ｃｎ）．

２．２　小兰屿蝴蝶兰 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转录因子保守结构
域及基因结构分析

　　本研究重点对小兰屿蝴蝶兰Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录
因子进行生物信息学分析。利用 ＣｌｕｓｔａｌＷ２．１软件
将预测获得的小兰屿蝴蝶兰Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子
编码氨基酸序列保守结构域进行多重序列比对，结果

显示：预测获得的小兰屿蝴蝶兰Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因
子均含有保守的色氨酸残基和２个ＭＹＢ基序Ｒ２和
Ｒ３，每个ＭＹＢ基序分别形成三段螺旋结构的ＭＹＢ转
录因子特有的结构特征（图 １），与所报道的植物
Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子保守结构域特点相一致。有
研究认为，Ｒ２和 Ｒ３是 ＭＹＢ识别 ＤＮＡ序列所必需
的，其中，Ｒ３亚基 Ｃ端上的螺旋（Ｈｅｌｉｘ）能与顺式作
用元件中的核心序列特异结合［１－３］。植物ＭＹＢ基序
的Ｈｅｌｉｘ２和Ｈｅｌｉｘ３形成“螺旋－转角－螺旋”（ｈｅｌｉｘ
ｔｕｒｎｈｅｌｉｘ，ＨＴＨ）结构，与Ｈｅｌｉｘ１形成一个具有疏水核
心的三维ＨＴＨ结构域，其中，Ｈｅｌｉｘ３能精确地与特定
ＤＮＡ序列结合，从而体现出较高的特异性［１－３］。小兰

屿蝴蝶兰 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子 Ｒ３基序中保守的
Ｈｅｌｉｘ３也可能精确地与特定 ＤＮＡ序列结合，从而体
现出较高的调控特异性。

６０１



第３期 王雪霁，等：小兰屿蝴蝶兰Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转录因子分析

Ａ：Ｒ２结构域（ＴｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｌｏｇｏｏｆＲ２ＭＹＢｒｅｐｅａｔｓ）；Ｂ：Ｒ３结构域（ＴｈｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｌｏｇｏｏｆＲ３ＭＹＢｒｅｐｅａｔｓ）

“”表示保守的氨基酸位点。“”ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｈｅｃｏｎｓｅｒｖｅｄａｍｉｎｏａｃｉｄｓｉｔｅｓ．

图１　小兰屿蝴蝶兰Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ家族蛋白序列保守结构域

Ｆｉｇ．１　Ｒ２ａｎｄＲ３ＭＹＢｒｅｐｅａｔｓａｒｅｈｉｇｈｌｙｃｏｎｓｅｒｖｅｄａｃｒｏｓｓａｌｌＲ２Ｒ３ＭＹＢｐｒｏｔｅｉｎｓｉｎｔｈｅＰ．ｅｑｕｅｓｔｒｉｓ

　　对小兰屿蝴蝶兰Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子基因编
码的氨基酸序列长度进行了统计，结果详见表２。编
码氨基酸序列长度由１２９ａａ（ＰｅＭＹＢ８５）５６３ａａ（Ｐｅ
ＭＹＢ４２），平均长度为２７５ａａ。在基因家族扩张的过
程中，复制事件的发生及其平常而有效。综合分析小

兰屿蝴蝶兰基因组注释结果和 ＣｌｕｓｔａｌＷ２．１软件对
Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子编码的氨基酸序列进行比对
结果发现：小兰屿蝴蝶兰Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子间存
在基因片段复制现象，例如ＰｅＭＹＢ８１与ＰｅＭＹＢ８７序
列分别位于不同的ｓｃａｆｆｏｌｄｓ序列，但序列之间存在重
复片段，类似的片段复制现象还发生在 ＰｅＭＹＢ６２与
ＰｅＭＹＢ９４，ＰｅＭＹＢ６４与ＰｅＭＹＢ９７，ＰｅＭＹＢ７７、７８与Ｐｅ

ＭＹＢ７９，ＰｅＭＹＢ１７与ＰｅＭＹＢ９５等序列间。
本文还对其内含子的数量进行了统计和简要的

分析。由于 ＰｅＭＹＢ０２０４、０６１３、１６基因序列及其详
细的基因结构注释信息在小兰屿蝴蝶兰基因组数据

库中均可检索到，在表２中对其内含子数量进行了标
注，但ＰｅＭＹＢ０１、０５、１４基因序列在小兰屿蝴蝶兰基因
组数据库中暂未检索到，只在ＮＣＢＩ中检索到其基因
序列，所以，在表２中未对其内含子数量进行统计。
表２表明：３个 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转录因子不含内含子，２６
个含有１个内含子，５９个含有２个内含子，４个含有３
个内含子，而ＰｅＭＹＢ４３（ＰＥＱＵ＿０９５０３）基因含有１１个
内含子，数量最多，结构最复杂。
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表２　小兰屿蝴蝶兰Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子信息统计
Ｔａｂｌｅ２　Ｒ２Ｒ３ＭＹＢｓｅｑｕｅｎｃｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆＰｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓｅｑｕｅｓｔｒｉｓ

基因名称

Ｇｅｎｅｎａｍｅ
基因 ＩＤ
ＧｅｎｅＩＤ

长度

Ｌｅｎｇｔｈ／ａａ
内含子数量

Ｉｎｔｒｏｎｓ
基因名称

Ｇｅｎｅｎａｍｅ
基因 ＩＤ
ＧｅｎｅＩＤ

长度

Ｌｅｎｇｔｈ／ａａ
内含子数量

Ｉｎｔｒｏｎｓ
ＰｅＭＹＢ０１ ＫＦ７６９４６６ ２６９ － ＰｅＭＹＢ５０ ＰＥＱＵ＿１２５９２ ２７１ ０
ＰｅＭＹＢ０２ ＰＥＱＵ＿１０９７１ ３０３ ２ ＰｅＭＹＢ５１ ＰＥＱＵ＿１２８０１ ２０４ ２
ＰｅＭＹＢ０３ ＰＥＱＵ＿３０６１１ ２９４ ２ ＰｅＭＹＢ５２ ＰＥＱＵ＿１３５４４ ２３９ ２
ＰｅＭＹＢ０４ ＰＥＱＵ＿２３５９８ ２１１ １ ＰｅＭＹＢ５３ ＰＥＱＵ＿１４５４７ ２９４ １
ＰｅＭＹＢ０５ ＫＦ７６９４７０ １６９ － ＰｅＭＹＢ５４ ＰＥＱＵ＿１４８８０ ２４５ ２
ＰｅＭＹＢ０６ ＰＥＱＵ＿２２０２９ ２６２ １ ＰｅＭＹＢ５５ ＰＥＱＵ＿１４９１９ ２２１ ２
ＰｅＭＹＢ０７ ＰＥＱＵ＿０３３９３ ２４９ １ ＰｅＭＹＢ５６ ＰＥＱＵ＿１５２５７ ２３３ ０
ＰｅＭＹＢ０８ ＰＥＱＵ＿１０７６２ ２１９ ２ ＰｅＭＹＢ５７ ＰＥＱＵ＿１５８９９ １８０ ２
ＰｅＭＹＢ０９ ＰＥＱＵ＿２０３３３ ４０９ ２ ＰｅＭＹＢ５８ ＰＥＱＵ＿１６１７１ ２５８ １
ＰｅＭＹＢ１０ ＰＥＱＵ＿０５１１９ ３５３ ２ ＰｅＭＹＢ５９ ＰＥＱＵ＿１６３８９ ２３１ ２
ＰｅＭＹＢ１１ ＰＥＱＵ＿０９５５１ ２３８ ２ ＰｅＭＹＢ６０ ＰＥＱＵ＿１７０２１ ２０７ １
ＰｅＭＹＢ１２ ＰＥＱＵ＿１９３４６ ２４５ ３ ＰｅＭＹＢ６１ ＰＥＱＵ＿１７１７８ ２２７ １
ＰｅＭＹＢ１３ ＰＥＱＵ＿１４３００ ２２０ ２ ＰｅＭＹＢ６２ ＰＥＱＵ＿１７２５８ ２３９ ２
ＰｅＭＹＢ１４ ＫＦ７６９４７９ ２２０ － ＰｅＭＹＢ６３ ＰＥＱＵ＿１８４３１ ２３３ ２
ＰｅＭＹＢ１６ ＰＥＱＵ＿０９０６４ ３７７ ３ ＰｅＭＹＢ６４ ＰＥＱＵ＿１８７８３ ２３２ ２
ＰｅＭＹＢ１７ ＰＥＱＵ＿００３６８ ３２４ ２ ＰｅＭＹＢ６５ ＰＥＱＵ＿１８８７９ ３５８ ２
ＰｅＭＹＢ１８ ＰＥＱＵ＿００７２８ ２３４ ２ ＰｅＭＹＢ６６ ＰＥＱＵ＿１９２６６ ３４５ ２
ＰｅＭＹＢ１９ ＰＥＱＵ＿０２１０９ １９８ １ ＰｅＭＹＢ６７ ＰＥＱＵ＿２０５１４ ３２０ ２
ＰｅＭＹＢ２０ ＰＥＱＵ＿０２５９１ ３０３ ２ ＰｅＭＹＢ６８ ＰＥＱＵ＿２１２４８ ３０９ ２
ＰｅＭＹＢ２１ ＰＥＱＵ＿０３２１３ ２６７ ２ ＰｅＭＹＢ６９ ＰＥＱＵ＿２１６９４ ３２０ １
ＰｅＭＹＢ２２ ＰＥＱＵ＿０４６９２ ３２２ ２ ＰｅＭＹＢ７０ ＰＥＱＵ＿２３０４１ ３３３ １
ＰｅＭＹＢ２３ ＰＥＱＵ＿０４８５８ ２８８ ２ ＰｅＭＹＢ７１ ＰＥＱＵ＿２３９４０ ３１２ １
ＰｅＭＹＢ２４ ＰＥＱＵ＿０５０３４ ３２５ １ ＰｅＭＹＢ７２ ＰＥＱＵ＿２４４２１ ２４４ ２
ＰｅＭＹＢ２５ ＰＥＱＵ＿０５６４３ ２９５ ２ ＰｅＭＹＢ７３ ＰＥＱＵ＿２５９２０ ２６０ １
ＰｅＭＹＢ２６ ＰＥＱＵ＿０５６８３ ２９２ ２ ＰｅＭＹＢ７４ ＰＥＱＵ＿２９０５８ ３１０ ２
ＰｅＭＹＢ２７ ＰＥＱＵ＿０５９０３ ２８８ ２ ＰｅＭＹＢ７５ ＰＥＱＵ＿２９１４３ ２４４ １
ＰｅＭＹＢ２８ ＰＥＱＵ＿０５９１８ ３１２ １ ＰｅＭＹＢ７６ ＰＥＱＵ＿２９４７５ ２５０ ２
ＰｅＭＹＢ２９ ＰＥＱＵ＿０６２３１ ３４４ １ ＰｅＭＹＢ７７ ＰＥＱＵ＿３０８３５ ３０２ ２
ＰｅＭＹＢ３０ ＰＥＱＵ＿０６４８８ ２０１ ２ ＰｅＭＹＢ７８ ＰＥＱＵ＿３０８３６ ３０７ ２
ＰｅＭＹＢ３１ ＰＥＱＵ＿０６６００ ２８６ ２ ＰｅＭＹＢ７９ ＰＥＱＵ＿３０８３７ ３１３ ２
ＰｅＭＹＢ３２ ＰＥＱＵ＿０６９２２ ２４１ ３ ＰｅＭＹＢ８０ ＰＥＱＵ＿３０９５５ ３２２ ２
ＰｅＭＹＢ３３ ＰＥＱＵ＿０７０７４ ３１３ ２ ＰｅＭＹＢ８１ ＰＥＱＵ＿３１５６８ ３４０ ２
ＰｅＭＹＢ３４ ＰＥＱＵ＿０７１５０ ３０３ ２ ＰｅＭＹＢ８２ ＰＥＱＵ＿３２６９６ ３８０ １
ＰｅＭＹＢ３５ ＰＥＱＵ＿０７３８２ ３３８ ２ ＰｅＭＹＢ８３ ＰＥＱＵ＿３２９６３ ２５０ ２
ＰｅＭＹＢ３６ ＰＥＱＵ＿０７５０３ ３２６ １ ＰｅＭＹＢ８４ ＰＥＱＵ＿３３５５５ １８８ ２
ＰｅＭＹＢ３７ ＰＥＱＵ＿０７６３７ ３４７ ２ ＰｅＭＹＢ８５ ＰＥＱＵ＿３３８２７ １２９ ２
ＰｅＭＹＢ３８ ＰＥＱＵ＿０８８０１ ２８７ ２ ＰｅＭＹＢ８６ ＰＥＱＵ＿３３９０８ ３１０ ２
ＰｅＭＹＢ３９ ＰＥＱＵ＿０９０７４ ２２９ １ ＰｅＭＹＢ８７ ＰＥＱＵ＿３４２０２ ３４０ ２
ＰｅＭＹＢ４０ ＰＥＱＵ＿０９１５２ １７２ １ ＰｅＭＹＢ８８ ＰＥＱＵ＿３４６９７ ２５５ ２
ＰｅＭＹＢ４１ ＰＥＱＵ＿０９３６３ ３０４ ２ ＰｅＭＹＢ８９ ＰＥＱＵ＿３６８１６ ２９０ ２
ＰｅＭＹＢ４２ ＰＥＱＵ＿０９４９１ ５６３ ２ ＰｅＭＹＢ９０ ＰＥＱＵ＿３６９０４ ２７６ １
ＰｅＭＹＢ４３ ＰＥＱＵ＿０９５０３ ２８９ １１ ＰｅＭＹＢ９１ ＰＥＱＵ＿３７６２５ ２７８ １
ＰｅＭＹＢ４４ ＰＥＱＵ＿１０３６２ ２４７ ２ ＰｅＭＹＢ９２ ＰＥＱＵ＿３９７８９ ２７０ ２
ＰｅＭＹＢ４５ ＰＥＱＵ＿１０５５０ ２８７ ０ ＰｅＭＹＢ９３ ＰＥＱＵ＿４０３３２ ２６０ １
ＰｅＭＹＢ４６ ＰＥＱＵ＿１０６６４ ２５１ ２ ＰｅＭＹＢ９４ ＰＥＱＵ＿４０６０８ ２０９ １
ＰｅＭＹＢ４７ ＰＥＱＵ＿１０６８３ ２２５ ２ ＰｅＭＹＢ９５ ＰＥＱＵ＿４０８０２ ２１４ １
ＰｅＭＹＢ４８ ＰＥＱＵ＿１０８６６ ２３７ １ ＰｅＭＹＢ９６ ＰＥＱＵ＿４１５５５ ２３９ ２
ＰｅＭＹＢ４９ ＰＥＱＵ＿１１２９２ ３１５ ３ ＰｅＭＹＢ９７ ＰＥＱＵ＿４２１６１ ２６０ ２

　　注： 氨基酸序列中包含保守的ＥＡＲｍｏｔｉｆ． ＴｈｅｒｅｉｓｃｏｎｓｅｒｖｅｄＥＡＲｍｏｔｉｆｉｎｔｈｅａｍｉｎｏａｃｉｄｓｅｑｕｅｎｃｅ．

２．３　小兰屿蝴蝶兰 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子系统进
化分析

　　 利用邻接法分析小兰屿蝴蝶兰Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转录

因子之间的系统发育，并按类别将其分别与拟南芥

Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转录因子进行聚类，依据拟南芥的分类标
准［２］将小兰屿蝴蝶兰Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子划分为
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２０个亚群，命名为Ｓ１Ｓ２０（图２），分别对应拟南芥中
相应类群，其中，Ｓ５、Ｓ１１、Ｓ１２、Ｓ１３、Ｓ１９亚群成员数较
多，分别为９、１３、１０、１０、１２个。除Ｓ１４外，其它１９个
亚群同时包含小兰屿蝴蝶兰与拟南芥Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类
转录因子，表明这些亚群的基本特征在小兰屿蝴蝶兰

与拟南芥分离之前就已经形成，每个亚群成员数目不

同也许是由于基因复制或基因丢失的结果。未被划

分亚群的拟南芥Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子有１６个，这
些ＡｔＭＹＢｓ在杨树中能检测到划分为同一亚群的同

源基因［４］，这可能是这些基因亚群在小兰屿蝴蝶兰中

发生了基因丢失现象。大部分小兰屿蝴蝶兰 Ｒ２Ｒ３
ＭＹＢ类转录因子亚群分类与拟南芥的Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ相
应亚群分类情况吻合，有几个亚群把拟南芥中的２或
多个亚群合在了１个小兰屿蝴蝶兰亚群里（如Ｓ１３），
这表明在拟南芥与小兰屿蝴蝶兰Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录
因子之间有较高的保守性，也稍有差异。在其他植物

Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ类转录因子家族中也检测到类似
现象［３－４］。

图２　小兰屿蝴蝶兰Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ家族成员系统进化分析

Ｆｉｇ．２　ＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓａｎｄｓｕｂｇｒｏｕｐｄｅｓｉｇｎａｔｉｏｎｓｏｆＰｅＭＹＢｓａｎｄＡｔＭＹＢ
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　　 基因系统进化树上位于同一分支的序列往往
具有较近的亲缘关系。小兰屿蝴蝶兰 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ
转录因子内部存在同源性较高的旁系同源序列（自

展值 ＞９５％），如 ＰｅＭＹＢ０１／ＰｅＭＹＢ１３／ＰｅＭＹＢ１４，Ｐｅ
ＭＹＢ２５／ＰｅＭＹＢ２６，ＰｅＭＹＢ８１／ＰｅＭＹＢ８７，ＰｅＭＹＢ５６／Ｐｅ
ＭＹＢ１８，ＰｅＭＹＢ６２／ＰｅＭＹＢ９４和 ＰｅＭＹＢ０１／ＰｅＭＹＢ９１
等。小兰屿蝴蝶兰基因组中也存在一些 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ
类转录因子与拟南芥同源性较高的直系同源序列

（自展值 ＞９５％），如 ＰｅＭＹＢ５６／ＡｔＭＹＢ１６／ＡｔＭＹＢ１０６，
ＰｅＭＹＢ３８／ＡｔＭＹＢ３５，ＰｅＭＹＢ２９／ＡｔＭＹＢ６７，ＰｅＭＹＢ６８／Ａｔ
ＭＹＢ９１和ＰｅＭＹＢ４２／ＡｔＭＹＢ８８／ＡｔＭＹＢ１２４等。不同兰
科植物之间同源性较高的序列有 ＰｅＭＹＢ１６／Ｐｅ
ＭＹＢ６５／ＤｗＭＹＢ１，ＰｅＭＹＢ１１／ＯｇＭＹＢ１／ＰｓＭＹＢ（Ｐ．
ｓｃｈｉｌｌｅｒｉａｎａＭＹＢ），ＰｅＭＹＢ０８／ＤｗＭＹＢ８，等。研究发
现，同源性较高的基因具有很高的序列相似性，并可

能具有类似的功能［４，１０］，本文通过对 ＰｅＭＹＢｓ亚家
族内及与ＡｔＭＹＢｓ亚家族间序列同源性的分析可以
为预测ＰｅＭＹＢｓ的潜在功能提供潜在数据基础。
２．４　ＰｅＭＹＢ家族成员基因表达分析

为了解小兰屿蝴蝶兰 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ家族基因在
不同器官中的表达情况，笔者利用小兰屿蝴蝶兰４
种器官（花、叶、根、茎）的转录组数据标准化值进行

比较分析，检测到８８个 ＰｅＭＹＢｓ基因在４种器官中
表达，图３表明：各基因在不同器官中的表达情况各
异。各器官中表达量相对较高的基因有：ＰｅＭＹＢ３０、
４８、６９、６６、５０、８６等基因在花中表达量相对较高，Ｐｅ
ＭＹＢ１６、３３、３４、４２、４８、５０、６９、８６等基因在叶中表达
量相对较高，ＰｅＭＹＢ０８、１０、３３、４８、５０、５２、６９、８４、８６
等基因在茎中表达量相对较高，ＰｅＭＹＢ３３、３５、４８、
５０、７０、７１、７８、７９、８６等基因在根中表达量相对较高，

图３　小兰屿蝴蝶兰ＰｅＭＹＢ基因在不同器官中的表达模式

Ｆｉｇ．３　ＥｘｐｒｅｓｓｉｏｎｐａｔｔｅｒｎｓｏｆＰｅＭＹＢｇｅｎｅｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｏｒｇａｎｓｆｒｏｍＰ．ｅｑｕｅｓｔｒｉｓ．
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推测它们可能在小兰屿蝴蝶兰的生长发育过程中有

着某些重要作用。３９个ＰｅＭＹＢｓ基因在所有４种器
官中均表达，其它４８个基因在不同器官中有特异性
不表达现象，其中，２０个基因只在叶组织中未检测
到表达，２个基因（ＰｅＭＹＢ５３、５７）只在花组织中未检
测到表达，７个 ＰｅＭＹＢｓ基因（ＰｅＭＹＢ１６１９、２４、９０、
９３）只在根组织中未检测到表达，茎中未出现 Ｐｅ
ＭＹＢ基因特异性不表达现象；还有一些基因呈现组
织器官特异性表达特点，如 ＰｅＭＹＢ０９、３０、３８、５４、７２
五个基因只在花中检测到表达，而且 ＰｅＭＹＢ０９、３０
两个基因在花中特异性高表达，ＰｅＭＹＢ０７、１７－１９、
２１、２２、２５、２６、３１基因只在茎组织中检测到低量表
达，ＰｅＭＹＢ４１只在根组织中检测到低量表达，在其
它３种组织中均未检测到表达。研究发现，在某些
组织中高表达或者特异性表达的基因可能参与相应

组织特定发育时期的调控［４－６，１０］。在各亚群中均检

测到相对高或低或未表达的 ＰｅＭＹＢｓ基因，且未呈
现亚群特异性表达现象。

３　讨论
通过生物信息学分析，本文对小兰屿蝴蝶兰

ＭＹＢ转录因子超家族进行全基因组范围的预测分
析，综合 ＮＣＢＩ中已登录的 ＰｅＭＹＢ转录因子，共获
得１２５个 ＰｅＭＹＢｓ转录因子。研究报道的拟南芥、
水稻、毛果杨、葡萄、小立碗藓基因组分别有 １９６、
２０１、２０７、１１４和９５个 ＭＹＢ转录因子成员［２－３，５，２９］。

目前从小兰屿蝴蝶兰基因组预测获得 ＰｅＭＹＢｓ基因
的数量远少于拟南芥、水稻和毛果杨，与葡萄 ＭＹＢｓ
的数量相近，大于小立碗藓 ＭＹＢｓ的数量。对比分
析ＮＣＢＩ数据库的基因组数据，拟南芥、水稻、毛果
杨、葡萄和小立碗藓分别有３３５８３、３０５３４、４５９４２、
４１２０８和３５９３４个蛋白编码基因，小兰屿蝴蝶兰基
因组２９４３１个蛋白编码基因，说明该基因家族成员
的数量可能不与物种基因组编码蛋白基因数量成正

相关。研究发现，全基因组复制和 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转录
因子的选择性扩增可能是导致杨树 ＭＹＢ转录因子
家族扩张的主要原因［３－４，３０］。目前，Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转
录因子对模式植物拟南芥等花色与逆境胁迫应答调

控机理的研究已较为深入，但对蝴蝶兰ＭＹＢ转录因
子的研究则刚起步。在拟南芥、葡萄和苹果上研究

表明，Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ的调控功能存在多样性和冗余
性［４－５］。可见，鉴定出与花青素合成、逆境胁迫应答

有关新的Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转录因子，加强 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ表

达的研究，并验证其功能，阐明其分子作用机制，将

有助于蝴蝶兰的分子育种和种质创新。

系统进化树中在同一分支同源性较高的基因一

般具有很高的序列相似性，并可能具有类似的功

能［４，１０，３１－３２］。小兰屿蝴蝶兰 ＰｅＭＹＢ０１、０２、１１、１２、
１３、１４基因与参与花色调控的ＯｇＭＹＢ１和ＰｓＭＹＢ基
因在系统进化树中聚在同一亚群Ｓ８中，具有较高的
同源性。研究发现，文心兰中分离到 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ转
录因子ＯｇＭＹＢ１基因可以诱导花青素苷的合成，对
于花器官中红色表型具有关键作用［３３］。ＰｓＭＹＢ基
因在西蕾丽蝴蝶兰紫色花朵和 Ｐ．ｅｖｅｒｓｐｒｉｎｇ蝴蝶兰
紫色斑点花瓣中表达，但在白色花 Ｐ．ａｍａｂｉｌｉｓ蝴蝶
兰中不表达［２４］。Ｈｓｕ等研究发现，ＰｅＭＹＢ２、１１、１２
基因与ＯｇＭＹＢ１和ＰｓＭＹＢ基因功能类似，也参与花
色调控［１０］。石斛兰中克隆获得的 ＤｗＭＹＢ１、２、８、１０
基因参与花发育与花色调控［２７］。这些花色调控基

因氨基酸序列Ｒ３结构域均含有保守的“［Ｄ／Ｅ］Ｌｘ２
［Ｒ／Ｋ］ｘ３Ｌｘ６Ｌｘ３Ｒ”基序，可以与Ｒ／Ｂ类 ｂＨＬＨ蛋白
协同作用，激活花青素编码基因的启动子，从而调控

花青素的生物合成［２４］。在系统发育树中，这些

ＤｗＭＹＢｓ基因分别在Ｓ１０、Ｓ１２亚群和ＰｅＭＹＢ６８、Ｐｅ
ＭＹＢ９、１０聚类在同一分支，这些基因氨基酸序列中
均具有保守的“［Ｄ／Ｅ］Ｌｘ２［Ｒ／Ｋ］ｘ３Ｌｘ６Ｌｘ３Ｒ”基序，
说明ＰｅＭＹＢ６１０基因也可通过与 Ｒ／Ｂ类 ｂＨＬＨ蛋
白协同作用调控花青素的生物合成。ＰｅＭＹＢ７１与
ＡｔＭＹＢ２６基因聚类在一起（位于 Ｓ１２亚群），Ａｔ
ＭＹＢ２６表达产物可以显著激活花粉裂开过程中花
药次级细胞壁增厚［１４］，在水稻、杨树、玉米等植物中

均发现存在 ＡｔＭＹＢ２６基因的直系同源物，说明 Ａｔ
ＭＹＢ２６基因参与生殖调控的功能可能在进化过程
中非常保守［４］。在小兰屿蝴蝶兰（花、叶、茎、根）４
种组织中，ＰｅＭＹＢ７１在花中的表达量相对最高，在其
它３种营养器官中表达量相对较低，可能与其同源
基因ＡｔＭＹＢ２６的生殖调控的功能相一致。

ＥＡＲ（ｅｔｈｙｌｅｎｅｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅｅｌｅｍｅｎｔｂｉｎｄｉｎｇｆａｃｔｏｒ
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄａｍｐｈｉｐｈｉｌｉｃｒｅｐｒｅｓｓｉｏｎ）转录抑制子在调节
植物防御和逆境胁迫反应的过程中发挥重要作

用［３４］。ＥＡＲ基序（ＬｘＬｘＬ）是非常保守的氨基酸序
列，含有ＥＡＲ基序的转录因子通过负调控生长发育
和胁迫应答相关基因的表达，从而使植物在不同环

境下保持正常的生理状态［３５］。ＡｔＭＹＢ３、４、６、７、３２
基因和金鱼草（Ａｎｔｉｒｒｈｉｎｕｍ ｍａｊｕｓ）ＡｍＭＹＢ３０８和
３３０、番茄ＬｅＭＹＢ２７、大麦（Ｈｏｒｄｅｕｍｖｕｌｇａｒｅ）ＨｖＭＹＢ１
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和５基因编码的氨基酸中均包含有 “ＬｘＬｘＬ”ｍｏ
ｔｉｆ［３６］，马铃薯 ＭＹＢ家族２４个成员包含有“ＬｘＬｘＬ”
ＥＡＲｍｏｔｉｆ［８］。ＡｔＭＹＢ３、４、６、７、３２基因参与胁迫应
答调控［９］。另外，ＡｔＭＹＢ４和３２基因还参与拟南芥
花粉正常发育调控［３６］，水稻和拟南芥 ＭＹＢＨ基因 Ｃ
端ＥＡＲ基序的表达促进植物衰老，缺失 ＥＡＲｍｉｔｏｆ
的突变体与野生型相比在相同的生长发育阶段未出

现衰老症状［３７］。本研究通过手动搜索发现２１个小
兰屿蝴蝶兰Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ氨基酸序列包含“ＬｘＬｘＬ”基
序，其中，ＰｅＭＹＢ０７与 ＡｔＭＹＢ３、４、６、７、３２基因编码
的氨基酸序列在系统进化树中聚在 Ｓ１０亚群同一
分枝。

研究发现，在氧化条件下，２个 Ｃｙｓ残基在分子
内部能够形成二硫键，二硫键的形成可以防止 ＤＮＡ
结合域被氧化，保证其正常的生物活性［１］。本文中，

Ｓ９亚群中 ＰｅＭＹＢ０３、５３与 ＡｔＭＹＢ１１、１２、１１１基因编
码的氨基酸序列高度相似，在系统进化树中聚在同

一分枝。在这５个基因编码的氨基酸序列的 Ｒ２基
序中均有一段含有４个半胱氨酸残基（Ｃｙｓ）的保守
序列，可能和氧化胁迫响应调控相关，保证在胁迫条

件下维持正常的生命活动。ＰｅＭＹＢ５４、５９、ＰｅＭＹＢ０４
０８、５０基因分别与ＡｔＭＹＢ１３、１５和ＡｔＭＹＢ３、４、８基因
聚类为Ｓ２和Ｓ１０亚群，表明其同源关系较近。研究
发现，拟南芥的这些基因可以受多种胁迫诱导其表

达，参与胁迫应答调控［３，３８－３９］；与这些拟南芥基因

同源关系较近的小兰屿蝴蝶兰基因也可能参与相应

胁迫应答调控。

４　结论
本研究在全基因组范围内预测获得１２５条含有

ＭＹＢ保守结构域的 ＰｅＭＹＢｓ蛋白序列，其中，Ｒ２Ｒ３
ＭＹＢ转录因子９６条，对其基因结构、系统进化及在
不同器官中的表达情况进行分析，并对部分 ＰｅＭＹＢ
转录因子可能的调控功能进行了预测。小兰屿蝴蝶

兰 Ｒ２Ｒ３ＭＹＢ家族的生物信息学分析将为细致研
究蝴蝶兰ＭＹＢ转录因子调控植物生长发育和逆境
胁迫响应的分子机理提供一定的数据基础。
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