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　 　 摘要:　 干旱、寒冷、高盐以及病虫害胁迫是造成水稻减产的重要因素ꎮ 近年来ꎬ植物特异性转录因子在水稻

抗旱、抗寒、抗盐以及抗病虫害胁迫机制上扮演着重要角色ꎮ ＭＹＢ 转录因子是植物最大的转录因子家族之一ꎬ其结

构高度保守ꎬ常见 １Ｒ￣ＭＹＢ / ＭＹＢ￣ｒｅｌａｔｅｄ、Ｒ２Ｒ３￣ＭＹＢ、３Ｒ￣ＭＹＢ 以及 ４Ｒ￣ＭＹＢ ４ 种结构类型ꎮ ＭＹＢ 转录因子主要参

与植物生长发育、生物以及非生物胁迫的应答过程ꎮ 本文就 ＭＹＢ 转录因子的结构特征、分类以及在水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａ￣
ｔｉｖａ)生物及非生物胁迫中的应答进行综述ꎬ为 ＭＹＢ 转录因子的研究及植物抗逆新品种培育提供参考ꎮ
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　 　 植物在田间会遭受干旱、寒冷、高盐等非生物胁

迫以及包括害虫和病原体在内的生物胁迫ꎮ 植物自

身具备应对复杂胁迫反应的机制与策略ꎬ转录因子

(Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ)是逆境响应的主要调控因子ꎬ
其编码基因是作物改良的最佳候选基因[１]ꎮ 转录

因子是一类调节基因表达水平的重要调控蛋白ꎬ通
过与靶标基因启动子区的顺式作用元件结合ꎬ激活

或抑制靶标基因的转录表达[１]ꎮ 据报道在已发现

５２５



的 ８０ 个转录因子家族中ꎬ只有 ＭＹＢ、ＮＡＣ、ｂＺＩＰ、锌
指蛋白等少量转录因子在逆境胁迫响应中起到重要

作用ꎮ 其中 ＭＹＢ 转录因子是最大的植物转录因子

家族之一ꎬ它在植物生长发育、激素信号转导以及植

物对生物及非生物应答中起到十分重要的作用[２￣５]ꎮ
目前从水稻中已鉴定出 １８５ 个 ＭＹＢ 转录因子[６]ꎬ研
究发现这些转录因子的功能不仅体现在调节植物生

长发育上ꎬ在植物应对复杂的生物和非生物胁迫反

应方面上也具有显著的作用ꎮ 这些 ＭＹＢ 转录因子

基因提高了水稻的综合抗逆能力ꎬ是实现水稻抗逆

遗传改良的重要资源ꎮ

１　 ＭＹＢ 转录因子的结构与分类

ＭＹＢ 转录因子结构上具有１~ ４ 个重复单元构

成的 ＭＹＢ 结构域ꎬ每个重复单元由５０~５３ 个氨基酸

构成[７]ꎮ ＭＹＢ 重复序列内部有 ３ 个 α￣螺旋ꎬ近 Ｃ
端的 ２ 个螺旋以转角的方式相连形成螺旋￣转角￣螺
旋(Ｈｅｌｉｘ￣ｔｕｒｎ￣ｈｅｌｉｘꎬ ＨＴＨ)的三维结构ꎮ ＭＹＢ 重复

单位上每隔１８~ １９ 个氨基酸有 １ 个保守色氨酸残

基ꎬ共 ３ 个[８]ꎬ这 ３ 个残基形成疏水核心ꎬ对维持

ＭＹＢ 空间结构及 ＭＹＢ 蛋白和靶 ＤＮＡ 之间互作具

有重要意义[９]ꎮ 在一定条件下色氨酸残基会被疏

水氨基酸取代ꎬ如在植物中ꎬＲ３ 的第一个色氨酸可

被苯丙氨酸或异亮氨酸取代[１０]ꎮ
根据 ＭＹＢ 结构域的数量ꎬＭＹＢ 家族可分为 １Ｒ￣

ＭＹＢ / ＭＹＢ￣ｒｅｌａｔｅｄ、Ｒ２Ｒ３￣ＭＹＢ、３Ｒ￣ＭＹＢ 和 ４Ｒ￣ＭＹＢ
４ 个亚类ꎬ不同的亚类行使不同的功能[３]ꎮ １Ｒ￣
ＭＹＢ / ＭＹＢ￣ｒｅｌａｔｅｄ 是一种端粒结合蛋白质ꎬ它可以

维持端粒结构的稳定ꎬ对染色体进行保护ꎬ影响分裂

分化等过程ꎬ还在调控基因转录上有着一定的影

响[１１]ꎮ 目前对 Ｒ２Ｒ３￣ＭＹＢ 亚类的研究最广泛ꎬ其 Ｃ
段具有转录激活功能ꎮ Ｒ２Ｒ３￣ＭＹＢ 在控制植物初级

和次生代谢、细胞周期和鉴定、发育以及对非生物和

生物胁迫的响应中发挥核心作用[１２]ꎮ 双子叶植物

和单子叶植物的基因组中有超过 １００ 个 Ｒ２Ｒ３￣ＭＹＢ
成员ꎮ ３Ｒ￣ＭＹＢ 的功能主要是参与细胞分裂分化的

调控过程和植物的耐受性ꎬ但是该群体较小ꎬ只有 ５
个成员[１３]ꎮ ４Ｒ￣ＭＹＢ 是最小的亚类ꎬ其成员包含 ４
个 Ｒ１ / Ｒ２ 重复序列ꎮ 目前 ４Ｒ￣ＭＹＢ 基因只有在拟

南芥(Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ)、杨树(Ｐｏｐｕｌｕｓ Ｌ.)和葡

萄(Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌ.)中发现[１４]ꎮ 目前关于 ４Ｒ￣ＭＹＢ
的研究很少ꎬ且其功能并未涉及到植物抗逆方面ꎮ

２　 水稻 ＭＹＢ 转录因子的抗非生物胁
迫功能

　 　 水稻中存在响应逆境胁迫的 ４ 条途径ꎬ分别为

渗透调节、脱水保护机制、抗氧化防御系统和植物激

素调节ꎮ 在胁迫环境下水稻细胞可迅速积累无毒害

的渗透调节物质ꎬ这些渗透调节物质包括可溶性糖

(Ｓｏｌｕｂｌｅ ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ)、甜菜碱(Ａｌｋｉｌａｍｉｄ ｐｒｏｐｉｌ)、
脯氨酸(Ｐｒｏｌｉｎｅ)等ꎬ它们通过提高细胞液浓度使得

水稻仍然可以在低渗环境下吸收外部水分从而保证

体内正常生理生化活动ꎮ 水稻的脱水保护机制可通

过产生水通道蛋白(Ｐａｑｕａｐｏｒｉｎ)和胚胎发育晚期丰

富蛋白(Ｌａｔｅ ｅｍｂｒｙｏｇｅｎｅｓｉｓ ａｂｕｎｄａｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ)等脱水

保护蛋白来减轻水稻细胞处于严重胁迫时受到的毒

害作用[８]ꎮ 水稻抗氧化防御系统包括活性氧清除

系统和抗氧化物质 ２ 部分ꎮ 活性氧清除系统主要由

过氧化氢酶(Ｃａｔａｌａｓｅ)、过氧化物酶(Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ)、超
氧化物歧化酶(Ｓｕｐｅｒ ｏｘｉｄｅ ｄｉｓｍｕｔａｓｅ)以及谷胱甘肽

转移酶(Ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ)构成ꎬ该系统的动态

平衡是清除水稻在胁迫环境下产生活性氧(Ｒｅａｃｔｉｖｅ
ｏｘｙｇｅｎ ｓｐｅｃｉｅｓ)的关键ꎮ 其次ꎬ在抗氧化系统中ꎬ维
生素类(Ｖｉｔａｍｉｎ)、抗坏血酸(Ａｓｃｏｒｂｉｃ ａｃｉｄ)和还原

型谷胱甘肽(Ｒｅｄｕｃｅｄ ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ)等抗氧化物质在

调节氧化应激功能上具有重要意义ꎮ 水稻体内的植

物激素功能体现在逆境伤害的修复过程和对逆境的

防御过程ꎮ 近年来对脱落酸(Ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ)和乙烯

(Ｅｔｈｅｎｅ)的研究较为深入ꎮ 在这 ４ 条途径中均存在

编码 ＭＹＢ 转录因子的基因ꎬ编码出的转录因子可识

别水稻抗逆境相关基因的启动子序列中 ＭＹＢ 结合

位点(序列为 ＴＡＡＣＴＧ)并产生特异结合ꎬ从而调控

下游相关逆境基因的应答[１５]ꎮ ＭＹＢ 转录因子处于

一个多方位多层次的抗逆胁迫调控网络中ꎬ它在这

个调控网络中起到承上启下的作用ꎬ在调控下游抗

胁迫相关基因表达的同时也受到上游基因的表达调

控ꎮ 抗逆胁迫的调控网络中相关基因是相互联系、
相互制约而非独立的ꎮ
２.１　 ＭＹＢ 转录因子在水稻盐胁迫调控中的作用

盐胁迫会限制和破坏水稻的形态及生理生化过

程ꎬ是限制作物生长的非生物因素之一[１６]ꎮ 高盐胁

迫会导致水稻水分亏缺、离子毒性和营养失衡ꎮ 水

稻耐盐胁迫相关基因的表达谱分析结果表明水稻耐

盐性受多基因控制ꎬ是一个数量性状[１７]ꎮ
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尽管不同的 ＭＹＢ 蛋白氨基酸序列相似ꎬ但

ＭＹＢ 转录因子对水稻盐胁迫的调控机制不尽相

同[１８]ꎮ 一些 ＭＹＢ 蛋白通过依赖脱落酸 (Ａｂｓｃｉｓｉｃ
ａｃｉｄꎬＡＢＡ)的方式实现抗盐功能ꎮ Ｙａｎｇ 等[１９] 发现

在盐胁迫下ꎬＯｓＭＹＢ２ 高表达品系的种子萌发对

ＡＢＡ 的敏感性高于野生型和 ＲＮＡｉ 品系ꎬ这表明

ＡＢＡ 参与了水稻 ＯｓＭＹＢ２ 对盐胁迫的响应机制ꎮ
在盐胁迫中 ＯｓＭＹＢ２ 的表达有所上调ꎬ证实 Ｏｓ￣
ＭＹＢ２ 转录因子响应盐胁迫ꎮ 同时发现在盐胁迫下

ＯｓＭＹＢ２ 的过表达导致植株的代谢发生变化ꎬ这些

代谢变化包括起渗透剂作用的可溶性糖与游离脯氨

酸含量的上调以及引起脂质过氧化的过氧化氢

(Ｈ２Ｏ２)和脂质过氧化标志物丙二醛(ＭＤＡ)含量的

减少ꎮ 针对盐胁迫ꎬＯｓＭＹＢ２ 除了通过提高植株渗

透调节能力这一策略ꎬ还可以通过高表达应激相关

基因来提高抗逆胁迫能力ꎬ如响应胁迫相关基因

ＯｓＬＥＡ３、ＯｓＲａｂ１６Ａ 以及 ＯｓＤＲＥＢ２Ａꎮ Ｓｃｈｍｉｄｔ 等[２０]

发现水稻中编码 ＭＹＢ 家族转录因子的一个基因

ＯｓＭＰＳ 可受盐胁迫和 ＡＢＡ 的诱导ꎬ其表达也受到生

长素、赤霉素的抑制ꎮ ＯｓＭＰＳ 在植物激素与盐胁迫

等环境影响的综合作用中起到调节植物适应性生长

的效果ꎮ Ｚｈｕ 等[２１]发现在盐胁迫下ꎬＯｓＭＹＢ９１ 超表

达植株中脯氨酸含量明显增加ꎬ且参与脯氨酸合成ꎬ
转运蛋白相关基因 ＯｓＰ５ＣＳ１ 及 ０３ｇ４４２３０ 表达量上

升ꎮ 除此之外清除活性氧的能力也有所加强ꎮ 利用

不同浓度的 ＡＢＡ 对野生型的种子和转基因材料分

别处理ꎬ发现在一定范围里ꎬ随着 ＡＢＡ 浓度的提高ꎬ
转基因材料的发芽率与野生型的发芽率的差值增

大ꎮ 为了进一步确认 ＡＢＡ 和 ＯｓＭＹＢ９１ 超表达间的

联系ꎬ通过液相色谱对内源 ＡＢＡ 含量进行检测ꎬ发
现 ＯｓＭＹＢ９１ 超表达材料有较高水平的内源 ＡＢＡꎬ
ＲＮＡｉ 和野生型的内源 ＡＢＡ 含量差别不大ꎬ表明植

株 ＯｓＭＹＢ９１ 通过影响内源 ＡＢＡ 的水平ꎬ间接参与

ＡＢＡ 介导的逆境应答通路[２２]ꎮ Ｐｉａｏ 等[２３] 利用瞬时

表达 ＯｓＭＹＢ１０２￣ＭＹＣ 的水稻原生质体ꎬ再利用基因

芯片检测 ＯｓＭＹＢ１０２ 是否与编码 ＡＢＡ 分解代谢酶

的 ＯｓＣＹＰ７０７Ａ６ 的启动子区发生特异结合ꎬ发现水

稻 ＯｓＭＹＢ１０２ 可以直接激活 ＯｓＣＹＰ７０７Ａ６ 的转录ꎬ
ＯｓＭＹＢ１０２ 在盐胁迫中起到重要作用ꎬ但具体作用

不详ꎮ
还有一些 ＭＹＢ 蛋白可以不依赖 ＡＢＡ 路径行使

功能ꎮ ＣＢＦ / ＤＲＥＢ１ 是不依赖 ＡＢＡ 信号转导途径调

控过程的关键转录因子ꎮ 盐胁迫下ꎬ过量表达水稻

ＯｓＭＹＢ３Ｒ￣２ 的拟南芥对 ＡＢＡ 的敏感性降低ꎬ且伴随

着 ＤＲＥＢ２Ａ、ＣＯＲ１５ａ 和 ＲＣＩ２Ａ 等逆境反应基因的上

调[２４]ꎮ 其中ꎬＤＲＥＢ２Ａ 属于 ＤＲＥ / ＣＲＴ 类胁迫反应

基因ꎻ拟南芥中的 ＣＯＲ１５ 是一种抗冻基因ꎻＲＣＩ２Ａ
蛋白不是 ＣＢＦ / ＤＲＥＢ１ 调节子的成员ꎬ也不参与

ＣＢＦ / ＤＲＥＢ１ 非依赖性通路调节应激信号ꎬ但是 Ｈａ￣
ｓｅｇａｗａ 等[２５] 和 Ｔｈｏｍａｓｈｏｗ[２６] 研 究 发 现 亲 水 的

ＲＣＩ２Ａ 蛋白在提高转基因植物的抗逆性上或许有重

要作用ꎮ 由此可见ꎬＯｓＭＹＢ３Ｒ￣２ 在激活逆境响应基

因表达的功能上具有多种手段和策略ꎬ在多种胁迫

响应中起到了“主开关”的作用[２７]ꎮ
２.２　 ＭＹＢ 转录因子在水稻冷胁迫调控中的作用

低温胁迫导致水稻黄化、矮化、枯萎、分蘖减慢

和产 量 低 下ꎬ 是 制 约 水 稻 产 量 的 主 要 因 素 之

一[２８￣２９]ꎮ 冷驯化可以提高水稻在高寒环境下抵抗

能力ꎬ降低冷胁迫对水稻的不利影响ꎮ 冷胁迫响应

的转录因子与含有相对应顺式作用元件的启动子的

下游基因共同组成了转录因子调控网络ꎮ 且这一调

控网络可对水稻耐寒能力的强弱进行调节ꎬ对水稻

低温驯化有着重要影响[２４]ꎮ
目前ꎬ在水稻冷信号通路上 ＣＢＦ / ＤＲＥＢ 途径是

一条短暂而迅速的短期冷胁迫调控通路ꎬ且该信号

通路不依赖 ＡＢＡ 信号转导途径ꎮ 研究发现 ＣＢＦｓ 可
与启动子区上的 ＣＲＴ / ＤＲＥ 顺式作用元件特异性结

合ꎬ使 ＣＯＲ、ＬＴＩ 及 ＲＤ 等一系列低温应答基因的表

达被激活[２４]ꎮ Ｓｕ 等[３０] 研究发现 ＯｓＭＹＢＳ３ 在植株

不同部位对 ＡＢＡ 的响应有区别ꎬ外源 ＡＢＡ 抑制叶

片中该基因的表达ꎬ而在根中的表达对 ＡＢＡ 没有响

应ꎮ 过表达 ＭＹＢＳ３ 的转基因水稻在 ４ ℃条件下可

存活至少 ７ ｄꎮ ＭＹＢＳ３ 正调控抗寒途径是一种依赖

ＣＢＦ 的途径ꎬ其介导的冷信号通路对冷胁迫反应缓

慢而持久ꎬ这是与常见的 ＤＲＥＢ１ / ＣＢＦ 冷信号通路

最明显的不同之处ꎮ 其次ꎬ通过对转 ＯｓＭＹＢＳ３ 基因

水稻进行转录图谱分析发现 ＯｓＭＹＢＳ３ 介导的冷信

号通路从转录水平上抑制了 ＤＲＥＢ１ / ＣＢＦ 的冷信号

通路ꎮ 表明控制水稻冷胁迫应答的通路可能存在互

补关系ꎬ这些通路协调调控着水稻短期冷胁迫和长

期冷胁迫ꎮ
Ｖａｎｎｉｎｉ 等[３１] 发现 ４ ℃环境会诱导 ２９ ℃环境

下生长 ３ ｄ 的水稻胚芽鞘中低水平 Ｏｓｍｙｂ４ 的表达ꎮ
水稻 Ｏｓｍｙｂ４ 基因的功能在拟南芥中也有体现ꎬ过

７２５董勤勇等:ＭＹＢ 转录因子在水稻抗逆基因工程中的研究进展



表达 Ｏｓｍｙｂ４ 基因的拟南芥同样具有较好的抗冻性

和耐寒性ꎮ ＡＢＡ 可以诱导冷调节基因的表达ꎬ但冷

诱导基因的表达并非一定受到 ＡＢＡ 等激素的诱导ꎮ
研究发现ꎬＯｓＭＹＢ４ 只可以被冷胁迫诱导表达ꎬ而不

受干旱胁迫及 ＡＢＡ 的诱导ꎮ 通过瞬时表达检测发

现 ＰＡＬ２、ＳＣＤ９、ＳＡＤ 和 ＣＯＲ１５ａ 冷诱导启动子可被

ＯｓＭＹＢ４ 反式激活ꎬ表明 ＯｓＭＹＢ４ 表达使参与不同冷

诱导途径的基因表达受到不同影响ꎬ可能在控制耐

冷网络中起到主开关的重要作用ꎮ
Ｄａｉ 等[３２]发现拟南芥中超量表达水稻 ３Ｒ 型

ＭＹＢ 转录因子 ＯｓＭＹＢ３Ｒ￣２ 能提高对低温的耐受

性ꎬ且可不依赖 ＡＢＡ 行使其功能ꎮ Ｍａ 等[２７] 进一步

研究发现 ＯｓＭＹＢ３Ｒ￣２ 可与细胞周期蛋白基因 Ｏｓ￣
ＣｙｃＢ 的启动子区有丝分裂顺式元件(Ｔ / Ｃ)Ｃ(Ｔ / Ｃ)
ＡＡＣＧＧ(Ｔ / Ｃ)(Ｔ / Ｃ)Ａ 特异结合ꎮ 其次ꎬＯｓＣＰＴ１ 上

游序列存在 ＤＲＥ / ＣＲＴ 顺式元件 ＣＣＧＡＣＣＴꎮ Ｏｓ￣
ＭＹＢ３Ｒ￣２ 核心区位于 Ｎ 端的 ３５０ 和 ４５０ 之间ꎬ冷胁

迫下具有转录激活活性的 ＯｓＭＹＢ３Ｒ￣２ 可通过上调

ＯｓＣＰＴ１ 转录水平ꎬ进而参与 ＤＲＥＢ１ / ＣＢＦ 胁迫途径

来抵抗冷胁迫ꎮ Ｌｖ 等[３３] 研究发现水稻 ＯｓＭＹＢ３０
参与了新的耐冷性负调控机制ꎮ 在 ＪＡ 信号传递上

发挥作用的 ＯｓＪＡＺ９ 可被冷胁迫处理强烈诱导ꎬ并
作为阻遏蛋白结合水稻 ＯｓＭＹＢ３０ 后通过对 ＢＭＹ２、
ＢＭＹ６ 和 ＢＭＹ１０ 基因进行负调控ꎮ 这一调控机制

将对作为亲和溶质的淀粉和麦芽糖的含量进行微调

以实现植株耐冷ꎮ
２.３　 ＭＹＢ 转录因子在水稻干旱胁迫调控中的作用

干旱是影响水稻生长发育以及产量的重要因素

之一ꎮ 在干旱胁迫下ꎬ水稻通过对生理生化反应进

行调节抵抗胁迫环境ꎮ 主要表现为增强呼吸作用、
关闭气孔和抑制细胞生长[３４]ꎮ

水稻针对胁迫环境会从细胞和分子层面对逆境

胁迫响应信号网络和转录因子进行调节ꎬ如积累渗

透调节小分子物质和产生抗逆境相关的蛋白质ꎮ 经

证明ꎬ在水稻中转录因子是水稻干旱胁迫信号传导

的主要参与者ꎮ 大部分 ＭＹＢ 转录因子参与干旱信

号转导途径需借助 ＡＢＡ 信号途径ꎬ也有部分 ＭＹＢ
转录因子可以不依赖 ＡＢＡ 信号途径对抗旱能力进

行调控ꎮ 因此ꎬ根据是否依赖于 ＡＢＡ 信号转导途

径ꎬ干旱信号转导途径可以大致分为 ２ 大类:ＡＢＡ
依赖型和 ＡＢＡ 非依赖型[３２]ꎮ Ｙａｎｇ 等[１９] 研究发现

ＯｓＭＹＢ２ 高表达植株可通过 ＯｓＤＲＥＢ２Ａ 依赖的信号

通路调节水稻对非生物胁迫耐受性密切相关的下游

基因的表达ꎬ且对盐、冷等大部分胁迫有显著耐受

性ꎮ Ｘｉｏｎｇ 等[３５] 发现水稻 ＯｓＭＹＢ４８￣１ 基因通过调

节 ＡＢＡ 合成基因(ＯｓＮＣＥＤ４、ＯｓＮＣＥＤ５)的表达以

及对下游水稻抗逆相关基因 (早期信号基因 Ｏｓ￣
ＰＰ２Ｃ６８、ＯｓＲＫ１ 和晚反应基因 ＯｓＲＡＢ２１、ＯｓＬＥＡ３、
ＯｓＲＡＢ１６Ｃ、ＯｓＲＡＢ１６Ｄ)进行调控ꎬ并通过提高转基

因植株体内 ＬＥＡ 蛋白和脯氨酸的水平来抵抗干旱

胁迫ꎮ Ｙｉｎ 等[３６]发现水稻 ＯｓＭＹＢＲ１ 参与介导植物

对 ＡＢＡ 和干旱的反应ꎮ Ｔｉｗａｒｉ 等 [３７]进一步研究发

现过表达 ＯｓＭＹＢＲ１ 的转基因植株可通过改变分子

信号、细胞内部稳态和根系形态ꎬ控制生长素和水杨

酸信号与其他基因(ＯｓＰ５ＣＳ１、ＯｓＰｒｏｔ、ＯｓＬＥＡ３ 和 Ｏｓ￣
Ｒａｂ１６)在多重胁迫下的串扰ꎮ Ｐｉａｏ 等[３８] 研究发现

水稻 ＯｓＭＹＢ１０２ 基因可以通过下调 ＡＢＡ 的生物合

成和对下游信号响应来抵制水稻干旱胁迫ꎬ将水稻

ＯｓＭＹＢ１０２ 基因转入拟南芥植株后发现在高旱、高
盐的非生物胁迫下拟南芥表现较高的干旱、高盐抗

性ꎮ Ｇｕｏ 等[３９] 发现水稻 Ｍ１Ｄ１ 过表达植株可被渗

透胁迫、盐度和低温诱导调控抗干旱相关基因和花

药发育基因的表达ꎬ但是其过表达植株对外源 ＡＢＡ
没有响应ꎮ Ｔａｎｇ 等[４０] 发现水稻 ＯｓＭＹＢ６ 基因是耐

旱作物品种分子育种的候选基因ꎬ具有逆境响应转

录因子的功能ꎬ对干旱和盐胁迫具有正向调节作用ꎮ
由此可见ꎬＡＢＡ 信号途径并不是 ＭＹＢ 转录因子参

与干旱信号转导的唯一途径ꎮ

３　 ＭＹＢ 转录因子在水稻抗生物胁迫
中的作用

　 　 病原菌和害虫作为植物生长过程中遭受到的主

要生 物 胁 迫ꎬ 造 成 全 国 水 稻 产 量 每 年 减 少

４.００×１０６ ~５.００×１０６ ｔ[４１]ꎮ 基因表达调控网络除了

通过转录因子与下游基因启动子区结合实现对靶基

因的表达调控ꎬ 还可以通过形成同源、异源二聚体

和其他蛋白质的激活来参与茉莉酸( ＪＡ)、水杨酸

(ＳＡ)和 ＡＢＡ 等信号传导途径[４２]ꎮ 但参与水稻生

物胁迫响应的 ＭＹＢ 转录因子数量较少ꎮ
茉莉酸是一种防卫相关激素ꎬ对植株抵御咬食

性昆虫和死体营养型病原菌非常关键ꎬ且可诱导某

些水稻 ＭＹＢ 基因的表达来参与抗逆胁迫ꎮ 文献报

道水稻 ＯｓＪＡＭｙｂ 的表达受到茉莉酸的诱导[４１]ꎮ
Ｃａｍｐｏｓ￣Ｓｏｒｉａｎｏ 等[４３] 给 水 稻 幼 苗 接 种 稻 瘟 菌
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Ｈｏｋｕ１ꎬ发现过表达 ＯｓＪＡＭｙｂ 的水稻幼苗病斑数量

较少ꎬ并具有较强抗稻瘟病能力ꎮ 水杨酸是另一种

重要的防卫激素ꎬ在植株抵抗活体、半活体营养型病

原微生物中起到关键的作用ꎮ Ｔｉｗａｒｉ 等[３７] 破译了

ＯｓＭＹＢＲ１ 转录因子在非生物以及生物胁迫中的激

素串扰机制ꎬ发现 ＯｓＭＹＢＲ１ 可通过改变细胞内部

稳态和根系形态ꎬ控制生长素和水杨酸信号途径以

及逆境胁迫响应基因(致病相关蛋白基因、过氧化

物酶基因、谷胱甘肽 Ｓ￣转移酶基因等)表达来进行

调控ꎮ

４　 展 望

水稻产量对国家粮食安全意义重大ꎬ提高水稻
抗逆能力是实现稳产和丰产的途径之一[４４￣４６]ꎮ 发

掘优异基因材料并用分子手段来改善水稻抗逆能力

将是一条重要途径ꎮ ＭＹＢ 转录因子在水稻抗逆中

发挥着重要作用ꎮ 有些 ＭＹＢ 基因可在多种胁迫下

被诱导表达ꎬ并参与不同的信号调控ꎮ 但抗逆性大

多由多基因控制ꎬ且许多胁迫因子对植物的伤害结

果具一致性ꎬ因此仅靠单个 ＭＹＢ 基因难以提高植物

抗非生物胁迫能力[５]ꎮ 这就要求发现并鉴定与

ＭＹＢ 相联系的有关胁迫响应的其他基因ꎮ
理想抗性材料需具有较好的抗逆能力ꎬ保证产

量又不影响生长发育ꎮ 目前已发现的水稻 ＭＹＢ 基

因大多作用于营养生长期ꎬ较少作用于对产量影响

较大的生殖生长期ꎮ 因此通过对水稻生殖生长期和

营养生长期同时进行抗逆研究来了解 ＭＹＢ 转录因

子抗逆能力显得尤为重要[４７]ꎮ 水稻 ＭＹＢ 基因功能

的鉴定大多是在人工气候室或温室营养生长期进

行ꎮ 相对于田间环境而言ꎬ温室环境降低了日益恶

化的气候对水稻生长发育的综合影响ꎬ并且不能准

确地反映转录因子基因在生殖生长期和营养生长期

的抗逆能力ꎮ 这也是目前我们发现的生殖生长期

ＭＹＢ 转录因子较少的原因之一ꎮ 所以通过田间试

验鉴定出在生殖生长期和营养生长期都有显著抗逆

作用的 ＭＹＢ 转录因子将是一个需要解决的问题ꎮ
大部分水稻 ＭＹＢ 基因过量表达使用的组成型

启动子对水稻营养生长有一定副作用ꎬ换用组织特

异型启动子会有较小的不利影响并对抗逆性和产量

有更好的改善效果[４８]ꎮ
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