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毛竹 MYB 转录因子 PeMYB2 的克隆与功能分析 

肖冬长, 张智俊, 徐英武, 杨丽, 张凤雪, 王超莉 

浙江农林大学, 亚热带森林培育国家重点实验室培育基地, 临安 311300 

摘要: MYB 类转录因子在调控逆境应答基因的表达起着重要的作用, 是最大的植物转录因子之一。文章通过同

源基因克隆方法和 RACE(Rapid-amplification of cDNA ends)技术, 以毛竹幼苗为材料, 获得一个 MYB类转录因

子, 命名 PeMYB2。氨基酸序列分析表明, PeMYB2 具有典型的 R2R3-MYB 特征, N 端含有两个串联重复保守结

构域, C 端含有一个膜蛋白 DUF3651; 进化树分析表明, PeMYB2 与水稻 OsMYB18 序列相似性最高, 达到

85.98%; 酵母单杂实验表明, PeMYB2 具有转录激活功能。将 PeMYB2 转化拟南芥对其功能进行分析, 获得 7

株转基因纯合体植株。比较转基因和野生型拟南芥表型发现, PeMYB2 的过量表达使转基因拟南芥出现矮化、

晚花的现象; 非生物胁迫处理(盐胁迫、干旱胁迫、低温胁迫)结果表明, 转基因拟南芥中 PeMYB2 的过量表达, 

导致转基因植株对盐胁迫和低温胁迫有更高的耐性, 但是对低温胁迫的耐受性没有明显的变化; 进一步通过盐

胁迫信号通路相关 Marker 基因(NXH1、SOS1、RD29A、COR15A)的定量 PCR 实验验证, 发现 PeMYB2 对下游

这些抗逆基因的表达具有调控作用。上述实验结果表明, 毛竹 PeMYB2 可参与非生物胁迫调控, 对毛竹盐胁迫

和低温胁迫的响应起着重要的作用。 
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Cloning and functional analysis of Phyllostachys edulis MYB tran-
scription factor PeMYB2 
XIAO Dong-Chang, ZHANG Zhi-Jun, XU Ying-Wu, YANG Li, ZHANG Feng-Xue,  
WANG Chao-Li 
State Key Laboratory Cultivation Base of Subtropical Silviculture, Zhejiang Agriculture and Forestry University, Lin’an 311300, China 

Abstract:  MYB-type transcription factor is one of the largest families in plants, which plays important roles in 
accepting stress signals from environment and regulating the expression of stress-tolerant genes. In this paper, using 
homologous cloning and RACE technology, a MYB-type transcription factor, designated PeMYB2, was cloned from Phyl-
lostachys edulis. The results of bioinformatics showed that PeMYB2 is a typical R2R3-MYB. It contained two tandem re-
peats in its N-terminus, and a membrane protein DUF3651 in its C-terminus. In addition, phylogenetic analysis indicated 
that PeMYB2 shared the highest homology with 85.98% to OsMYB18 protein from Oryza sativa spp. Japonica. In addition, 
a yeast one-hybrid assay showed that PeMYB2 could activate the expression of downstream genes. After PeMYB2 was 
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transformed into Arabidopsis thaliana, seven PeMYB2 transgenic Arabidopsis lines were obtained. Phenotypic analysis of 
the transgenic and wild-type Arabidopsis showed that over-expression of PeMYB2 caused delayed flower or dwarfism in 
transgenic Arabidopsis. Under the abiotic stress conditions, such as salt and cold stresses, the over-expression of PeMYB2 in 
Arabidopsis had higher survival rate than the wild-type Arabidopsis. Expression analysis of saline stress response marker 
genes in the transgenic and wild-type plants under the salt stress condition showed that PeMYB2 regulated the expression of 
NXH1, SOS1, RD29A, and COR15A. As the result, PeMYB2 might play an important role in various responses to abiotic 
stresses in P. edulis. 

Keywords: Phyllostachys edulis; PeMYB2; abiotic stress; transgene 

干旱、盐碱、极端温度等非生物胁迫是引起全

球粮食作物减产的首要原因[1]。随着干旱和盐渍化

土地面的积迅速扩张, 预计到 2050年将有 50%的可
耕地面积严重盐渍化 [ ]2 , 因此 , 抗逆相关基因的研
究成为农作物育种中重要的研究方向。由于转录因

子在植物防卫反应和逆境胁迫应答过程中扮演着非

常重要的角色, 因此, 利用转录因子改良和提高植
物的综合抗逆性具有良好的应用前景[ ]3。 

目前, 与植物逆境抗性相关的转录因子主要有
5大类：bZIP (Basic zinc finger protein)类、WRKY
类、AP2/ERF(APETALA2/Ethylene-responsive element 
binding protein)类、NAC(NAM、ATAF1/2、CUC1/2)
类和MYB(V-myb avian myeloblastosis viral oncogene 
homolog)类[ ]4。其中MYB类是最大的植物转录因子
基因家族之一, 参与调控植物对生物和非生物胁迫
的双重响应。自Paz-Ares等[ , ]5 6首次报道玉米转录因

子C1 基因克隆以来, 已有数百种调控干旱、盐渍、
激素、低温及生长发育等相关基因表达的转录因子

基因被分离克隆, 据推测拟南芥中至少有 1 553 个
转录因子基因, 约占其基因总数的 5.9%[ ]7。目前, 已
在拟南芥(Arabidopsis thaliana)、玉米(Zea mays L.)、
水稻(O. sativa)、金鱼草(Antirrhinum majus)、葡萄(V. 
vinifera)、杨树(Populus)、火炬松(Pinus taeda)和桉
树(Eucalyptus gunnii)等多种植物中对MYB基因进行
了系统研究[ ]8 , 分析显示拟南芥中至少含有 196 个
MYB基因, 毛果杨中至少含有 197 个MYB基因, 葡
萄中至少含有 124 个MYB基因[ ]9 , 而玉米中至少含
有 157个MYB基因[ ]10。这些MYB基因广泛参与植物
的各种发育和代谢的调节, 其中许多参与胁迫应答
调节, 如拟南芥中MYB68 基因在根的柱鞘细胞中特
异性表达, 在高温胁迫下, 根中MYB68 表达明显增

加, 转基因拟南芥在高温下的存活率明显比野生型
高[ ]11 ; 另外有研究表明, AtMYB102和AtMYB41亦可
通过影响机械损伤和渗透胁迫后的脱水反应产生对

昆虫等生物胁迫的抗性[ , ]12 13。 
竹子是世界上最重要的经济森林资源之一, 大

约有 25亿人在经济上受益于竹类相关产品[ ]14。中国

是竹类资源最丰富的国家, 素有“竹子王国”之称, 
约有竹类 37 属 499 种[ ]15 , 其中毛竹(Phyllostachys 
edulis)是所有竹类中人工种植面积最大、经济价值
最高的竹种, 具有重要的生态和经济价值[ ]16。毛竹

可在微酸性或中性土壤中生长, 根系发达, 对干旱、
低温等逆境有一定的耐受性。因此, 从竹类植物发
掘抗逆相关优质基因资源, 对禾本科农作物遗传改
良有一定的应用价值。本研究通过同源基因克隆和

RACE技术, 首次从毛竹中克隆获得一个新的MYB转
录因子基因PeMYB2(GenBank登陆号：HM747940.1), 
通过转化拟南芥, 分析该基因在拟南芥中应对盐碱
胁迫、干旱胁迫、低温胁迫反应过程中的作用, 拟
为农作物抗逆育种研究提供候选优质基因资源并为

竹类植物抗逆研究奠定一定的理论基础。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

取水培法培养一个月左右的毛竹实生苗嫩叶 , 

液氮速冻−80℃保存备用; 拟南芥选用哥伦比亚野

生型拟南芥(Arabidopsis thaliana)作为后续转基因功
能验证的初始材料; 毛竹和拟南芥种子由本实验室
提供。 
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1.2  方法 

1.2.1  毛竹幼苗 RNA 的提取和 cDNA 的合成 

取叶片在液氮中迅速研磨成粉末, 采用 RNA提
取试剂盒 RNAiso Plus(TaKaRa, Japan)提取总 RNA, 
用 DNase I酶消除 RNA中的 DNA污染。以 1 μg左
右的毛竹总 RNA 为模板, 利用 RNA PCR Kit (Ta-
KaRa, Japan)逆转录合成 cDNA的第一条链。 

1.2.2  毛竹 PeMYB2 全长 cDNA 的克隆 

根据水稻 OsMYB18(CAD44612.1)同源基因全
长 cDNA序列, 分别在保守性较高的 CDS区域设计
特异性引物 PM-1 和 PM-2(序列见表 1), 以毛竹
cDNA为模板, 采用 RACE试剂盒 5′-Full RACE kit 
D315和 3′Full RACE kit D314(Takara, Japan)分别进
行 5′和 3′RACE 扩增。将大小符合要求的电泳条带
回收, 克隆至 pMD18-T 载体; 热激法转化大肠杆菌
DH5α, PCR 检测筛选阳性单克隆, 由上海生工生物
工程技术服务有限公司进行正反向测序。测序结果

经拼接后最终确定 PeMYB2 cDNA全长序列。 

1.2.3  PeMYB2 序列分析 

用 Invitrogen vector 10.0对毛竹 PeMYB2的ORF
进行查找和翻译 , 利用在线 ProtParam 程序对

PeMYB2 进行理化分析 , 并使用在线 Blastp 和
ClustalW 对 PeMYB2 进行序列相似性比对, 结合
MEGA4.1构建系统进化树。 

PeMYB2转录激活活性验证 
PCR扩增PeMYB2 CDS 全长(1～1 281 bp)、

TINY[ ]17  CDS全长(1～708 bp), 引物见表 1。琼脂糖
凝胶电泳、鉴定回收后, 用T4 连接酶分别将上述目
的序列与pGBKT7 载体连接。测序验证目的序列与
pGBKT7 BD (Binding domain)融合表达的读码框 , 
转化酵母感受态细胞AH109, 设置pGBKT7 为阴性
对照, pGBKT7-TINY2 为阳性对照。按照不同比列
1:1、1:10、1:100 稀释后分别均匀涂于SD/-Trp单缺
陷平板和SD/-Trp/-His双缺陷平板上, 28℃培养 2~3 
d。SD/-Trp单缺陷平板生长的酵母单菌落提质粒转
化大肠杆菌DH5α, 各挑取 2个单菌落提取质粒并酶
切鉴定, 检测出的阳性菌落用接种环转移到 100 μL
的无菌水中, 漩涡打散, 各取 5 μL, 滴在涂有SD/-Trp/ 
α-gal固体平板上, 每个样点 3个重复平行样, 28℃培

养 2～3 d后观察菌落颜色变化。 

1.2.4  PeMYB2 蛋白 DNA 结构域的原核表达 

利用MYB-F1 和MYB-R1 引物 , PCR扩增
PeMYB2 R2R3结构域, 将目的基因连接到pET28a载
体上, 分别转化到宿主大肠杆菌DE3、Rosetta和Plys
内进行原核表达。阳性菌经菌液PCR、酶切及测序
确定读码框正确性。挑取阳性单菌落, 接种于含有
Kan(100 mol/mL)的LB液体培养基中 , 37℃过夜培
养。第二天稀释 (1:100)过夜菌液 , 37℃培养到
OD600=0.5 后, 冷却到室温, 加入IPTG(24 mmol/L)
诱导, 在 37℃培养 6 h和 20℃培养 14 h后, 离心收集
菌体、超声破碎和SDS-PAGE胶检测目的蛋白。 

1.2.5  PeMYB2 转化拟南芥 

根据 PeMYB2的 ORF区设计引物 1301-PM-F和
1301-PM-R, PCR扩增 PeMYB2 ORF全长, 琼脂糖凝
胶电泳检测、回收 , 用 T4 连接酶将目的序列与
pCAMBIA1301 载 体 连 接 , 组 成 重 组 质 粒
pCAMBIA1301-PeMYB2。用电击法将重组质粒
pCAMBIA1301-PeMYB2 转化农杆菌 GV3101, PCR
验证阳性菌落, 并提取质粒, 测序正确后用农杆菌
蘸花法转化拟南芥。转化后的拟南芥在 22℃、16 h/ 
8 h(光/暗)的条件下培养。 

1.2.6  PeMYB2 过表达植株的获取与表型观察 

应用潮霉素筛选和PCR检测转PeMYB2 的拟南
芥 , 获得阳性T3植株 , 通过半定量PCR从阳性植株
中筛选获得PeMYB2的过表达株系。比较PeMYB2过
表达株系与野生型拟南芥在生殖生长阶段和营养生

长阶段的表型差异。 

1.2.7  PeMYB2 过表达拟南芥抗非生物胁迫反应 

将长有 4 片真叶的 PeMYB2 过表达拟南芥和野
生型拟南芥分别进行 3 种胁迫处理。干旱处理：停
止对拟南芥 3周不浇水后, 恢复正常浇水 1周, 统计
野生型拟南芥和 PeMYB2 过表达拟南芥的存活率; 
冷处理：将拟南芥放入 0℃的冷柜中处理 24 h后, 重
新转入驯化室正常培养 2 周, 统计野生型拟南芥和
PeMYB2过表达拟南芥的存活率; 高盐处理：野生型拟
南芥和 PeMYB2过表达拟南芥每隔 3 d浇 200 mmol/L
的 NaCl 溶液, 处理 2 周, 恢复正常浇水 1 周, 统计
野生型拟南芥和 PeMYB2过表达拟南芥的存活率。 
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1.2.8  转 PeMYB2 拟南芥盐胁迫信号通路相关

Marker 基因表达特性分析 
PeMYB2属于典型的R2R3-MYB亚家族, N端含有两
个保守的 MYB结构域 R2和 R3, C端含有一个膜蛋
白 DUF3651。R2和 R3分别由 52个和 51个氨基酸
组成, R2结构域含有 3个色氨酸(W), R3含有 2个色
氨酸, 第一个色氨酸被苯丙氨酸(F)所取代, 保守色
氨酸之间由 18～19 氨基酸间隔(图 1)。PeMYB2 氨
基酸序列经 Clustal X比对后, 用 MEGA 4.1系统构
建系统发育树(图 2), 结果显示, 毛竹 PeMYB2与禾
本科单子叶模式植物水稻 OsMYB18 的序列相似性
最高, 达到 85.98%, 而与双子叶模式植物拟南芥的
序列相似性最低, 只有 40.23%。 

提取 1.2.7中盐胁迫处理后 PeMYB2过表达拟南
芥和野生型拟南芥叶片的总 RNA, 反转录成 cDNA
作为模板, 用 SYBR作为荧光染料, Marker基因的引
物参照表 1, 通过 Real-time PCR对Marker基因的表
达模式进行分析。 

2  结果与分析 

2.1  毛竹 PeMYB2全长 cDNA的克隆与序列分析 

经克隆后测序, 获得全长为 1 766 bp的PeMYB2
基因(GenBank 登录号：HM747940.1), 开放阅读框
为 1 281 bp, 编码 427个氨基酸。经 Blastp比对分析, 

2.2  PeMYB2结构域蛋白的原核表达 

用 ProtParam 程序对 PeMYB2 进行理化分析,  

 

表 1  本研究使用的引物 

引物名称 引物序列(5′→3′) 

PM-1 ATCAGCACTGAAAGGACCTC 

PM-2 AAGACAAGGACATCCTTTGC 

PeMYB2 F: GGAATTCCATATGATGGGGAGGCATTCCTGCTGCTACA 
R: CGGGATCCGATATTCTCAAAAGACA 

MYB F: GGAATTCCATATGATGGGGAGGCATTCCTGCTGCTACA 
R: CGGGATCCTCCTTGCTGTCGTAGCT 

1301-PM F: GGGGTACCATGGGGAGGCATTCCTG 
R: GCTCTAGAGATATTCTCAAAAGACA 

TINY F: GGAATTCCATATGATGGCAGAGGAATACTACAGCCT 
R: CGGGATCCGAGATCCCATGACAAGC 

NXH1 F: CCACTCGAACCGTGCATTACT 
R: CTCAAGCCTTACTAAGATCAGGAGG 

SOS1 F: CGGCAGCATGGTTAATGTGTAC 
R: TTGGCTGAAACGAGACCTTGA 

RD29A F: ATGATGACGAGCTAGAACCTGAA 
R: GTAATCGGAAGACACGACAGG 

COR15A F: GCGTATGTGGAGGAGAA 
R: AGGTAAGACCCTACTTTGTG 

At-actin F: TGCCCATCGGGTAATTCATAGTTC 
R: CCTCATGCCATCCTCCGTCTT 

MYB-SYRB F: ATGAGACCACCTGTTCTCCAGGACAGCATG 
R: CACTGTCCCAAAACTTGCAGGGCTTCAG 

 

 
 

图 1  PeMYB2 氨基酸序列分析 
阴影为保守氨酸; R2、R3为 MYB DNA结合域; DUF365为 C端未知膜蛋白。 
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图 2  PeMYB2 与其他物种的蛋白序列进化树 
OsMYB18：水稻(CAD44612.1); ZmMYB2：玉米(ACG25437.1); 
ShMYB18 ： 甘 蔗 (ACT98139.1);  LOC778182 ： 大 豆 (XP_ 
003521641.1); EsMYB2 ： 三 枝 九 叶 草 (AFH03054.1); 
ARALYDRAFT_888197：拟南芥(XP_002889757.1)。 
 
发现全长 PeMYB2蛋白不可溶, 而 PeMYB2的DNA
结构域蛋白(N 端 1～120 个氨基酸)是可溶蛋白, 蛋
白表达载体 pET28a-N-PeMYB2 在 DE3、Rosetta 和
Plys 3种不同的宿主细胞内表达。在 20℃诱导表达 

时, Rosetta和 Plys内表达的 PeMYB2蛋白同样不可

溶, 而在 DE3 细胞中表达的 PeMYB2 蛋白, 在上清

和沉淀中都有表达 (图 3A); 在 37℃诱导表达时 , 

PeMYB2 蛋白在 3 种宿主细胞内表达的蛋白都不可

溶(图 3B), 这为后续体外DNA结合实验及晶体结构

的解析奠定了前期实验基础。 

2.3  PeMYB2转录激活功能分析 

将转化有重组质粒 pGBKT7-TINY2、pGBKT7- 

PeMYB2 和空载 pGBKT7 的酵母 AH109 细胞涂于

SD/-Trp/α-gal 固体平板上生长 2～3 d 后 , 转有

pGBKT7-TINY2、 pGBKT7-PeMYB2的酵母菌落显

现蓝色, 而阴性对照 pGBKT7酵母菌落不显色(图 4), 

说明 PeMYB2具有转录激活活性。 

 

 
 

图 3  PeMYB2 蛋白原核表达  
A：20℃诱导表达; B：37℃诱导表达。1～4宿主细胞为 DE3; 5～8为 Rosetta细胞; 9～12为 Plys细胞。1、2、5、6、9和 10为 IPTG
诱导, 3、4、7、8、11、12未加 IPTG诱导; 奇数为上清, 偶数为沉淀, 方框里为目的蛋白。 
 

 
 
图 4  PeMYB2 转录激活活性的验证  
A：阴性对照 pGBKT7; B：阳性对照 pGBKT7-TINY2; C：pGBKT7- 
PeMYB2。 
 

2.4  PeMYB2过表达拟南芥的筛选和表型分析 

pCAMBIA1301 带有抗潮霉素标记基因, 因此
转化有重组质粒 pCAMBIA1301-PeMYB2 的拟南芥 

可以在带潮霉素的MS固体培养基上生长(图 5), 用
潮霉素初步筛选阳性植株, 并通过GUS染色和提取
基因组后PCR验证 , 进一步排除假阳性植株 , 直到
获得T3代阳性植株。进一步用RT-PCR从阳性植株中
筛选出PeMYB2 过表达株系, 获得超表达株系L1(图
6)。对拟南芥的表型观察发现, 过表达株系L1 比野
生型拟南芥出现矮化、晚花的现象(图 7)。 

2.5  PeMYB2过表达拟南芥对非生物胁迫分析 

野生型拟南芥(WT)和 PeMYB2 过表达拟南芥
(L1)分别在高盐(200 mmol/L NaCl)、低温(0℃)和干
旱下生长(图 8), WT 和 L1 的存活率统计结果显示, 
在盐胁迫下生长, 野生型拟南芥的存活率只有 5%, 
大部分都死亡, L1 植株的存活率达到 57.5%; 在低 
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图 5  潮霉素筛选 PeMYB2 的 T3 代阳性植株 
 
温胁迫下生长, 野生型拟南芥的存活率为 60%, L1
植株的存活率高达 80%; 干旱胁迫下生长, 野生型
拟南芥的存活率为 70%, L1植株的存活率高达 65%, 
差异性不大。 

 

 
 

图 6  RT-PCR 检测阳性植物中 PeMYB2 的表达量 
 

 
 
图 7  野生型和转基因拟南芥的表型差异 
A：第二周; B：第六周。 

 
 
图 8  PeMYB2 过表达拟南芥苗期的抗胁迫能力分析 

 

2.5  盐胁迫信号通路相关 Marker 基因的表达特性
分析 

PeMYB2 基因在拟南芥内过量表达, 从表型上
看该基因增强了拟南芥对高盐和冷胁迫的抗性, 特
别是对高盐 NaCl的抗性, 但是否能对下游相关抗逆
基因表达进行调控, 是其作为转录因子的另外一个
直接证据。通过进一步检测已知下游 NXH1、SOS1、
RD29A、COR15A等胁迫相关的 Marker基因的表达
情况, 发现转基因 L1 拟南芥中 NXH1、RD29A、
COR15A 在处理前后的表达, 相对于野生型 WT 的
表达量均有明显的提高(2~12倍), 而 SOS1的表达量
相差不大(图 8)。说明 PeMYB2可对下游抗性基因进
行调控, 并进一步证明 PeMYB2 具有胁迫应答调节
的功能。 

3  讨 论 

植物在生长和发育过程中会遇到各种非生物胁

迫(干旱、低温、盐碱以及病原侵染等), 此时, 植物 
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图 9  盐胁迫下 L1 和 WT Marker 基因的表达 
 
细胞会在染色体DNA水平、转录水平及转录后水平
上精确调控基因的表达以适应不同环境的变化[ ]18。

转录因子通常采用与顺式作用元件发生特异性结合

的模式, 在转录水平上调控下游基因表达。MYB类
转录因子是植物中最大的转录因子家族之一[ ]19 , 参
与植物次生代谢调控 [ ]20~22 、激素和环境因子的应  
答[ , ]11 23~25 , 并对细胞分化、细胞周期、器官的形成
以及植物叶片的形态建成具有重要的调节作用[ ]26~29。

目前, 已经有很多MYB转录因子从不同的植物中被
克隆和标识出来 , 但毛竹中的MYB还未有相关报
道。通过对毛竹部分基因组序列[ ]30比对等生物信息

学分析推测, 毛竹基因组可能存在多个MYB转录因
子, 但这些MYB均未被详细注释。因此, 本文从毛
竹中克隆获得的PeMYB2转录因子, 并对PeMYB2功
能进行初步验证分析, 将有助于更多竹类植物转录
因子的发现和鉴定。 

PeMYB2 经序列比对和进化分析发现, 该转录
因子属于R2R3-MYB家族, 含 2 个重复MYB结构域, 
每个结构域形成 3个α-螺旋, 其中第 2和第 3个螺旋
结构形成 1个HTH(螺旋-转角-螺旋)。MYB每个结构
域含有 3个保守的色氨酸(18~19个氨基酸间隔), 构
成了HTH的疏水中心[ ]31。每个重复的第 3 个螺旋被
称为“识别螺旋”, 在识别特异的DNA时, 由 2 个识

别螺旋共同作用完成与DNA直接结合[ ]32。序列分析

显示毛竹PeMYB2 的R3 结构域中, 第一个色氨酸被
苯丙氨酸所取代 , 类似的情况在禾本科小麦
TaMYB30[ ]33 和TaMYB30-B[ ]34中也存在, 目前该突变
对功能产生何种影响还有待进一步DNA Binding实
验验证。 

转录激活是转录因子的一个重要功能性特征。

通过酵母单杂实验对毛竹PeMYB2 转录激活活性进
行验证, 结果显示PeMYB2 能够有效激活酵母下游
报告基因的表达, 说明PeMYB2 具有的转录激活功
能。为了进一步对PeMYB2的功能进行鉴定, 通过农
杆菌蘸花法转化拟南芥, 获得的PeMYB2 过表达拟
南芥, 可大大增强拟南芥对盐胁迫和低温胁迫的抗
性, 进一步证明PeMYB2 可参与植物抵抗盐胁迫和
低温胁迫途径的调控, 有望成为作物抗逆育种的一
个候选基因。另外, PeMYB2在拟南芥中过表达也会
对拟南芥生长发育产生影响, 导致转基因拟南芥出
现矮化、晚花的现象 , 此种情况在AtDREB1[ ]35 、

OsDREB1A[ ]36、GmDREB2[ ]37、TaMYB30-B[ ]34等的转

拟南芥实验中亦有报道。尽管转录因子过表达导致

转基因植物矮化或晚花的具体的机制尚不明确, 但
该现象可能对于竹类植物开花机制的研究有一定参

考意义。 
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转录因子调控下游基因的表达对于植物的抗逆

性至关重要。NHX1、SOS1、RD29A和COR15A[38~40]

都是植物参与胁迫反应的抗性基因, 它们的表达水
平是植物适应逆境的一个标志。本文实时荧光定量

PCR结果显示, PeMYB2 在拟南芥中过量表达时, 增
强了下游盐胁迫信号通路中Marker基因NXH1、
RD29A和COR15A盐胁迫诱导表达水平, 而这 3 个
Marker基因盐胁迫下表达量的提高很可能是导致转
基因拟南芥对盐胁迫耐性增强的主要原因 , 推测
PeMYB2 极有可能是通过调控这些盐胁迫信号通路
中关键基因的表达, 最终影响毛竹对盐胁迫等的耐
受性。 
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