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　 　 摘要：克隆获得了大豆转录因子 ＭＹＢ 基因 ＧｍＭＹＢ１７４，该基因序列全长 １０８６ ｂｐ，编码 ３６１ 个氨基酸，属于 ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 家

族。 生物信息学分析表明大豆 ＧｍＭＹＢ１７４ 与番茄、苜蓿、葡萄等物种同源性较高，序列分析表明包含 ２ 个保守的 Ｔｒｐ（Ｗ）位点

和 １ 个保守基序 ＳＨＡＱＫＦＦ。 亚细胞定位结果显示 ＧｍＭＹＢ１７４ 定位于细胞核中；组织表达量显示 ＧｍＭＹＢ１７４ 在多个组织均有

表达，其中在上胚轴中表达量最高。 启动子元件分析表明 ＧｍＭＹＢ１７４ 包含 ＡＢＲＥ、ＭＹＢ、ＭＹＣ、ＬＴＲＥ、ＧＴ⁃１ 等逆境胁迫应答元

件。 实时荧光定量 ＰＣＲ 分析表明 ＧｍＭＹＢ１７４ 在干旱、盐、ＡＢＡ 处理下均有响应。 因此，ＧｍＭＹＢ１７４ 可能参与多种胁迫应答

途径。
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干旱、盐碱等非生物胁迫与植物生长发育密切

相关，严重影响作物的产量。 植物在长期进化过程

中形成了独特的机制来应对这些非生物胁迫，即通

过感知外界环境的变化，启动下游抗逆相关基因的

表达。
类钙调磷酸酶 Ｂ 亚基蛋白 （ ＣＢＬ， ｃａｌｃｉｎｅｕｒｉｎ

Ｂ⁃ｌｉｋｅ）是植物中特异的 Ｃａ２ ＋ 结合蛋白，通过感知

细胞内 Ｃａ２ ＋ 的变化与下游 Ｓｅｒ ／ Ｔｈｒ 蛋白激酶 ＣＩＰＫ
（ＣＢＬ⁃ｉｎｔｅｒａｃｔｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ） 相互作用来介导

Ｃａ２ ＋ ⁃ＣＢＬ⁃ＣＩＰＫ 信号通路［１］ 。 ＣＢＬ 作为 Ｃａ２ ＋ 感受

器，具有 ４ 个典型的 Ｃａ２ ＋ 结合结构域 ＥＦ 手，而且

各个 ＣＢＬ 成员之间的 ＥＦ 手序列相对比较保守［１］ 。
植物体内，在没有 ＣＢＬ 的情况下，ＣＩＰＫ 没有活性，
而 ＣＢＬ 蛋白缺乏其他功能区域，只能通过与下游

蛋白 比 如 ＣＩＰＫ 相 互 作 用 才 能 将 信 号 向 下 游

传递［２］ 。
在拟南芥基因组 中 有 １０ 种 ＣＢＬ 和 ２６ 种

ＣＩＰＫ，理论上可以组成多种信号通路，但由于 ＣＢＬ
基序 ＥＦ 手高度保守，因此在功能上存在一定的冗

余［３］ 。 目前，关于拟南芥 ＣＢＬ１、ＣＢＬ４ （ ＳＯＳ３） 和

ＣＢＬ９ 的研究较为详尽，研究证实均在逆境胁迫应

答中发挥着重要作用。 过表达和突变体发现，
ＡｔＣＢＬ１ 在盐、旱胁迫中作为正调节因子提高了转

基因拟南芥抗盐性和耐旱性［４］ 。 ＡｔＣＢＬ９ 能够提高

幼苗对 ＡＢＡ 的应答，同时也参与调控 ＡＢＡ 的合

成［５］ 。 贾霖等［６］鉴定了在逆境胁迫下丰度发生变

化的 ６ 个水稻 ＣＢＬ 蛋白（ＯｓＣＢＬ１ ／ ２ ／ ５ ／ ６ ／ ８ ／ １０），
结果表明 ６ 个 ＣＢＬ 基因在旱、热、涝情况下表达量

都会发生变化。 Ｔ． Ｊ． Ｋｌｅｉｓｔ 等［７］ 分析了苔藓 ＣＢＬ
和 ＣＩＰＫ 的同源性，进化分析结果表明苔藓 ＣＢＬ⁃
ＣＩＰＫ 信号通路是现代高等植物和藻类 ＣＢＬ⁃ＣＩＰＫ
信号网络的祖先。 目前，人们对钙信号系统介导

的逆境信号转导机制已经取得了不少进展，但是

由于钙信号系统参与的生物过程错综复杂，长期

的进化选择压力必然形成了一套严密协调的作用

机制，要完全了解整个钙信号网络仍有一些问题

亟待解决。
大豆是重要的油料作物，随着气候的恶化，需

要培育综合抗性强的品种。 本实验室发现了一个

大豆 ＣＢＬ 基因 ＧｍＣＢＬ１ ［１］ ，过表达 ＧｍＣＢＬ１ 不仅

显著提高了转基因拟南芥的抗旱性和耐盐性，而
且促进了转基因拟南芥下胚轴的伸长，提高了赤

霉素合成相关基因的表达。 为了进一步研究 Ｇｍ⁃
ＣＢＬ１ 的作用机理，本实验室利用酵母双杂交系统

筛选大豆ｃＤＮＡ 文库，以期获得 ＧｍＣＢＬ１ 的互作蛋

白，其中获得一个 ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 基因 ＧｍＭＹＢ１７４。
ＭＹＢ 转录因子是植物最大的转录因子家族之

一，该家族成员包含不同数目的 ＭＹＢ 结构域，根
据所包含 ＭＹＢ 基序数目可以分为 ４Ｒ⁃ＭＹＢ、３Ｒ⁃
ＭＹＢ、Ｒ２Ｒ３⁃ＭＹＢ、ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ ４ 个亚类［８］ 。 Ｇｍ⁃
ＭＹＢ１７４ 属于 ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 亚族，据报道，ＭＹＢ⁃ｒｅ⁃
ｌａｔｅｄ 转录因子能够参与植物次生代谢调控、激素

和非生物胁迫的应答，并对细胞分化以及植物的

生长发育具有重要作用。 研究发现，复苏草中

Ｃｐｍ１０ 在 ＡＢＡ 胁迫下表达量提高，而 Ｃｐｍ７ 在干

旱胁迫下表达量降低［９］ 。 水稻 ＯｓＭＹＢ４８⁃１ 能够通

过调节 ＡＢＡ 的合成来参与旱、盐应答［１０］ 。 在大豆

中，关于 ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 基因研究的比较少，因此对

ＧｍＭＹＢ１７４ 进一步研究以期获得 ＧｍＭＹＢ１７４ 参与

非生物胁迫应答的机制，为改良大豆抗性提供理

论依据。

１　 材料与方法

１． １　 植物材料及胁迫处理

大豆（Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ）铁丰 ８ 号由中国农业科学院

作物科学研究所邱丽娟老师提供。 大豆种植于营养

土中（蛭石∶ 营养土 ＝ １∶ １），在适宜条件下 ２８ ℃生长

１５ ｄ，至 ２ 对叶片后进行胁迫处理。 胁迫处理条件如

下：干旱（将幼苗放在滤纸上）、ＮａＣｌ（２５０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ）、
ＡＢＡ（１００ μｍｏｌ ／ Ｌ）。 在处理 ０ ｈ、０． ５ ｈ、１ ｈ、２ ｈ、５ ｈ、
１２ ｈ、２４ ｈ 时取样，将样品迅速冻于液氮中， －８０ ℃保

存备用。 野生型拟南芥为本实验室保存。
１． ２　 基因的克隆及生物信息学分析

取生长 １５ ｄ 的大豆铁丰 ８ 号幼苗，利用 Ｔｒｉｚｏｌ 试
剂盒（ ＴＩＡＮＧＥＮ，北京）提取 ＲＮＡ，用 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ

ＲＴ ｒｅａｇａｎｔ Ｋｉｔ（Ｔａｋａｒａ，大连）反转录试剂盒合成 ｃＤ⁃
ＮＡ［１１］。 并根据此 ｃＤＮＡ 序列设计特异性引物，上游

引物为：５′⁃ＡＴＴＧＴＡＡＧＧＡＧＧＧＡＡＧＣＡＡＡＧ⁃３′，下游引

物为：５′⁃ＧＣＣＡＡＣＴＣＡＣＡＴＣＣＡＧＣＡＧ⁃３′，扩增程序为：
９８ ℃预变性５ ｍｉｎ；９８ ℃变性２０ ｓ，５６ ℃退火２０ ｓ，７２ ℃
延伸 １ ｍｉｎ １０ ｓ，３４ 个循环，７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ。

根据 ＧｍＭＹＢ１７４ 基因进行同源性搜索，构建

ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 家族系统进化树，并分析其保守域。 从

大豆基因组数据库 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ．
ｊｇｉ． ｄｏｅ． ｇｏｖ ／ ｐｚ ／ ｐｏｒｔａｌ． ｈｔｍｌ） 截取 ＧｍＭＹＢ１７４ 基因

ＡＴＧ 上游 ２０００ ｂｐ 作为启动子。 利用植物顺式作用

元件数据库 ＰＬＡＣＥ（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｄｎａ． ａｆｆｒｃ． ｇｏ． ｊｐ ／
ＰＬＡＣＥ ／ ）对 ＧｍＭＹＢ１７４ 基因启动子顺式作用元件
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进行分析。
１． ３　 亚细胞定位

利用 Ｉｎ⁃ｆｕｓｉｏｎ 技术构建 ＧｍＭＹＢ１７４⁃ｈＧＦＰ 载体

（１６３１８ｈＧＦＰ 载体为本实验室保存），选取 ４ 周左右

的拟南芥制备原生质体，利用 ＰＥＧ 介导的方法将重

组质粒转化到拟南芥中，培养 １８ ｈ，激光共聚焦显微

镜观察［１１］。
１． ４　 ＲＮＡ 提取及表达模式分析

利用 Ｔｒｉｚｏｌ 试剂盒（ ＴＩＡＮＧＥＮ，北京）提取胁迫

处理后的大豆样品，用 ＰｒｉｍｅＳｃｒｉｐｔＴＭ ＲＴ ｒｅａｇａｎｔ Ｋｉｔ
（Ｔａｋａｒａ，大连）反转录试剂盒合成 ｃＤＮＡ［１１］。 以 ｃＤ⁃
ＮＡ 为模板，大豆 Ａｃｔｉｎ 基因作为内参（上游引物 ５′⁃
ＣＡＧＡＧＡＡＡＧＴＧＣＣＣＡＡＡＴＣＡＴＧＴ⁃３′，下游引物 ５′⁃
ＴＴＧＣＡＴＡＣＡＡＧＧＡＧＡＧＡＡＣＡＧＣＴＴ⁃３′），ＧｍＭＹＢ１７４
特异引物 （上游引物 ５′⁃ＴＣＣＡＴＡＣＡＡＧＣＡＧＴＴＴＴＡ⁃
ＣＡＣＧ⁃３′，下游引物 ５′⁃ＴＴＧＣＣＡＴＣＡＴＣＣＣＣＣＡ⁃３′）
进行组织表达模式分析。 总反应体系为 ２０ μＬ，所
使用仪器为 Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ ７５００ Ｒｅａｌ Ｔｉｍｅ ＰＣＲ
Ｓｙｓｔｅｍ，程序为 ９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎ；９５ ℃变性 ２０ ｓ，
５６ ℃退火 ２０ ｓ，７２ ℃延伸 ３０ ｓ，４０ 个循环，在 ７２ ℃
收集荧光信号，整理并分析数据。

２　 结果与分析

２． １　 ＧｍＭＹＢ１７４ 基因的克隆

序列分析结果显示，ＧｍＭＹＢ１７４ 基因全长为

１０８６ ｂｐ，编码 ３６１ 个氨基酸，分子量为 ３９． ７ ｋＤ，
ＧｍＭＹＢ１７４ 的等电点为 ８． ５６。 氨基酸序列分析发

现，ＧｍＭＹＢ１７４ 只包含一个 ＭＹＢ 基序，属于 ＭＹＢ⁃
ｒｅｌａｔｅｄ 家族。
２． ２　 ＧｍＭＹＢ１７４ 基因序列分析

根据大豆基因组数据库，对 ＧｍＭＹＢ１７４ 基因外

显子 － 内含子结构进行分析。 结果表明，该基因

编码区包含 ＵＴＲ 区、６ 个外显子以及 ５ 个内含子，
且外显子和内含子交替分布。 三级结构预测可信

度为 ９９． ６％ 。 如图 １ 所示，ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 基序保守

域包含 ３ 个 α 螺旋，有助于折叠成正确的蛋白

结构。

图 １　 ＧｍＭＹＢ１７４ 的三级结构预测

Ｆｉｇ． １　 Ｔｅｒｔｉａｒｙ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｆ ＧｍＭＹＢ１７４

以 ＧｍＭＹＢ１７４ 蛋白为探针搜索 ＮＣＢＩ 数据库，
结果表明不同物种中有若干 ＭＹＢ 转录因子与 Ｇｍ⁃
ＭＹＢ１７４ 有一定的相似性，包括番茄、葡萄、苜蓿等

物种。 采用 ＰＨＹＲＥ２ 和 ＤＮＡＭＡＮ 进行多序列比对

（图 ２），结果表明，不同物种 ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 基因具有

很高的相似性，保守域序列都包含有 ２ 个 ＭＹＢ 基序

典型的 Ｔｒｐ（Ｗ）位点，间隔分布，第 ３ 个 Ｗ 位点被保

守基序 ＳＨＡＱＫＦＦ 取代；除包含维持 ＭＹＢ 基序必需

的保守位点外，在 Ｗ 间隔区域仍包含保守的氨基酸

序列，第 １ 个 Ｗ 之前的 ＰＹＴＩ、ＫＱＲＥ，间隔序列的

ＥＨ、ＫＦＬＥＡＬＫＬ 等序列都高度保守，这些序列可能

有助于蛋白的正确折叠［８］。

图 ２　 物种间 ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 保守域序列比对分析

Ｆｉｇ． ２　 Ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ ｍｏｔｉｆｓ ａｍｏｎｇ ｖａｒｉｏｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓ
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利用 ＭＥＧＡ ５． １ 构建系统发育树，其中 Ｂｏｏｔ⁃
ｓｔｒａｐ 值设定为 １０００，采用邻接法构树。 序列比对

显示 ＧｍＭＹＢ１７４ 与 ＧｍＮＰ００１２３６００６３２ 相似度最

高达到 ９２％ ，其次与 ＰｖＸＰ００７１４６９８４ 相似度为

７９％ 。 通常，氨基酸序列相似性越高，亲缘关系越

近。 如图 ３ 所示，ＧｍＭＹＢ１７４ 与 ＧｍＮＰ００１２３６００６３２
和 ＰｖＸＰ００７１４６９８４ 在进化树上位置靠近，说明它们

亲缘关系比较近。

Ｇｍ：大豆；Ｐｖ：菜豆；Ｍｔ：苜蓿；Ａｈ：花生；
Ｖｖ：葡萄；Ｍｎ：桑树；Ｓｐ：秘鲁番茄；Ｓａ：番茄

Ｇｍ：Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ，Ｐｖ：Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ，Ｍｔ：Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ，
Ａｈ：Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ，Ｖｖ：Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ，Ｍｎ：Ｍｏｒｎｓ ｎｏｔａｂｌｉｓ，

Ｓｐ：Ｓｏｌａｎｕｍ ｐｅｒｕｖｉａｎｕｍ，Ｓａ：Ｓｏｌａｎｕｍ ａｒｃａｎｕｍ

图 ３　 ＧｍＭＹＢ１７４ 基因在不同物种中的系统发育分析

Ｆｉｇ． ３　 Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＧｍＭＹＢ１７４
ｇｅｎｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉｅｓ

根据大豆数据库预测 ＧｍＭＹＢ１７４ 的组织表达

量，如图 ４ 所示，ＧｍＭＹＢ１７４ 在上胚轴、下胚轴、子
叶、叶片、根中均有表达，其中在上胚轴中表达量最

高，为 ３５５ Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ ｐｅｒ ｍｉｌｌｉｏｎ（ＴＰＭ），下胚轴表达

量最低，为 ４３ ＴＰＭ。 赵毓橘等［１２］ 研究发现上胚轴

生长与细胞有效渗透势相关，而细胞渗透势与旱盐

等非生物胁迫相关，因此推测 ＧｍＭＹＢ１７４ 可能参与

旱盐等非生物胁迫应答。
２． ３　 亚细胞定位

ＧｍＭＹＢ１７４⁃ＧＦＰ 和 ＧＦＰ 对照的亚细胞定位结

果如图 ５ 所示，对照 ＧＦＰ 蛋白分布在整个细胞中，
而 ＧｍＭＹＢ１７４⁃ＧＦＰ 蛋白主要定位在细胞核上，表明

ＧｍＭＹＢ１７４ 作为转录因子，能够定位在细胞核中发

挥功能。
２． ４　 启动子顺式作用元件分析

为了研究 ＧｍＭＹＢ１７４ 基因的调控机制，本研究

图 ４　 ＧｍＭＹＢ１７４ 基因在不同大豆组织中的表达量

Ｆｉｇ． ４　 Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ＧｍＭＹＢ１７４
ｇｅｎｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｙｂｅａｎ ｔｉｓｓｕｅｓ

图 ５　 ＧｍＭＹＢ１７４ 亚细胞定位

Ｆｉｇ． ５　 Ｓｕｂｃｅｌｌｕｌａｒ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＧｍＭＹＢ１７４ ｐｒｏｔｅｉｎ

选取起始密码子上游 ２０００ ｂｐ 作为启动子区，利用

Ｐｌａｎｔ Ｃｉｓ⁃ａｃｔｉｎｇ Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ＤＮＡ Ｅｌｅｍｅｎｔｓ（ＰＬＡＣＥ）软
件分析 ＧｍＭＹＢ１７４ 基因的启动子顺式作用元件。
结果如表 １ 所示，该区域包含多个干旱、盐、ＡＢＡ 等

非生物胁迫响应相关元件［１３］，如 ＡＢＡ⁃ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ
ｅｌｅｍｅｎｔ（ＡＢＲＥ）、ＭＹＢ、ＭＹＣ、ｌｏｗ⁃ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ⁃ｒｅｓｐｏｎ⁃
ｓｉｖｅ ｅｌｅｍｅｎｔ（ＬＴＲＥ）、ＧＴ⁃１。 其中 ＧＴ⁃１ 元件含量最

高为 ４４ 个，其次为 ＭＹＢ 元件，数量为 １５ 个。 说明

ＧｍＭＹＢ１７４ 基因可能参与了干旱、盐、ＡＢＡ 等胁迫

响应。

表 １　 ＧｍＭＹＢ１７４ 启动子顺式作用元件数量

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｃｉｓ⁃ｅｌｅｍｅｎｔｓ ｏｆ Ｇｍ⁃
ＭＹＢ１７４ ｇｅｎｅ

启动子元件

Ｐｒｏｍｏｔｅｒ ｃｉｓ⁃ｅｌｅｍｅｎｔｓ
数目

Ｎｕｍｂｅｒｓ

识别序列

Ｔａｒｇｅｔ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ

功能

Ｆｕｎｃｔｉｏｎ

ＡＢＲＥ １２ ＡＣＧＴ ＡＢＡ 响应元件

ＭＹＢ １５ Ｃ／ ＴＡＡＣＮＡ／ Ｇ 干旱响应元件

ＭＹＣ ８ ＣＡＮＮＴＧ ＡＢＡ、低温胁迫

响应元件

ＬＴＲＥ ３ ＣＣＧＡＡ ／ Ｃ 低温响应元件

ＧＴ⁃１ ４４ ＧＡＡＡＡＡ 参与盐胁迫诱导

７９
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２． ５　 非生物胁迫表达分析

为进一步解析非生物胁迫和外源激素对 Ｇｍ⁃
ＭＹＢ１７４ 基因表达的影响，对大豆幼苗分别进行干

旱、高盐、ＡＢＡ 胁迫处理，提取 ＲＮＡ 并反转录为ｃＤＮＡ，

用实时荧光定量 ＲＴ⁃ＰＣＲ 检测 ＧｍＭＹＢ１７４ 基因在胁

迫处理下的表达量。 如图 ６ 所示，在 ＡＢＡ 和干旱处

理下 ＧｍＭＹＢ１７４ 基因的表达量下调，在 ＮａＣｌ 处理

下表达量上调，其表达倍数最高达到 １０ 倍。

图 ６　 ＧｍＭＹＢ１７４ 基因在胁迫处理下的表达情况

Ｆｉｇ． ６　 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ＧｍＭＹＢ１７４ ｇｅｎｅ ｕｎｄｅｒ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓ

３　 讨论

转录因子通过结合启动子顺式作用元件来调节

下游基因的表达，对细胞分化、细胞周期、植物叶片

等器官的形成以及逆境胁迫等具有重要的调节作

用［１４］。 本研究中 ＧｍＭＹＢ１７４ 编码 ３６１ 个氨基酸，
保守序列能够形成 ３ 个 α － 螺旋，属于 ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ
家族。 ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 转录因子是一个庞大的家族，大
量存在于真核生物中。 拟南芥和水稻中分别有 ６４
个和 ７０ 个 ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 家族成员［１５］。 ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ
家族是 ＭＹＢ 转录因子的一个亚类，包含 １ 个 ＭＹＢ
基序，该基序包括 ５０ ～ ５３ 个氨基酸，并含有 ３ 个有

规律性分布的 Ｔｙｒ 位点，高度保守的氨基酸残基和

间隔序列。 每个重复序列都有形成 α － 螺旋的能

力，３ 个 Ｔｙｒ 位点形成疏水中心参与 ＤＮＡ － 蛋白质

互作，Ｃ 端保守残基使 ＭＹＢ 形成螺旋 － 转角 － 螺旋

结构， 在特异性的识别位点与 ＤＮＡ 大沟发生

作用［１６］。
据报道，ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 家族基因可能编码一类重

要的端粒结合蛋白，能够维持染色体结构的完整性

并在转录水平调节基因表达，从而发挥作用［１７］。 如

水稻 ＲＴＢＰ１ 基因编码的 ＤＮＡ 结合蛋白能够形成同

源二聚体来特异性的识别植物中的端粒序列 ＴＴ⁃
ＴＡＧＧＧ［１７］。

大豆是油料作物，是蛋白和异黄酮的重要来源。
据报道，ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 基因参与生物体内代谢物质的

合成［１８］。 Ｓ． Ｋｏｂａｙａｓｈｉ 等［１８］ 发现 ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 基因

参与花青素的合成，表明ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 转录因子能够

调控植物中物质的代谢。 ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 基因不仅参

与生物体内代谢物质的合成，而且还参与了非生物

胁迫应答。 花生中 ２０ 个 ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 基因在多种非

生物胁迫下均有应答［１９］。 过表达山羊草 ＬｃＭＹＢ 基

因能够显著提高拟南芥的耐盐性［２０］。 ＡｔＭＹＢ２ 是干

旱诱导的ＭＹＢ⁃ｒｅｌａｔｅｄ 基因，研究表明该基因提高了

与 ＡＢＡ 胁迫相关基因的表达［２１］。 转录因子通过结

合顺式作用元件来发挥作用，目前发现的与逆境胁

迫相关的顺式作用元件主要有 ＡＢＲＥ、ＤＲＥ、ＭＹＢ、
ＭＹＣ、ＧＴ⁃１、ＬＴＲＥ 等。 ＡＢＲＥ 在干旱和高盐胁迫条

件下能够提高基因的表达，ＭＹＢ 元件参与干旱和

ＡＢＡ 应答，ＭＹＣ 元件可以提高植物体内与 ＡＢＡ 应

答相关基因的表达［８］，ＬＴＲＥ 和 ＧＴ⁃１ 分别参与低温

和盐胁迫应答。 本研究发现 ＧｍＭＹＢ１７４ 启动子包

含与 ＡＢＡ、干旱、盐等胁迫相关的元件，这些元件的

发现表明 ＧｍＭＹＢ１７４ 可能受不同环境因素的诱导

表达。 非生物胁迫表达分析发现 ＧｍＭＹＢ１７４ 对盐

的响应较为明显，这可能与启动子区包含盐胁迫响

应元件数量较多有关，研究表明 ＧＴ⁃１ 元件可以和

ｂＺＩＰ 类转录因子的异源二聚体形式结合来提高植

物对高盐的抗性［１３］。 除此之外， ＧｍＭＹＢ１７４ 对

ＡＢＡ、干旱等胁迫均有响应。 植物对干旱的响应可

以分为依赖 ＡＢＡ 和不依赖 ＡＢＡ 两条途径，Ｇｍ⁃
ＭＹＢ１７４ 对 ＡＢＡ、干旱的响应均表现为负调，说明该

基因在干旱胁迫下的调控可能不依赖于 ＡＢＡ。 本

研究发现 ＧｍＭＹＢ１７４ 启动子区包含多种非生物胁

迫应答元件，并且在多种胁迫下表达量均有变化。
因此，推测 ＧｍＭＹＢ１７４ 可能参与多种胁迫应答

途径。
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