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植物MYB转录因子功能及调控机制研究进展
左　然， 徐美玲， 柴国华， 周功克*

(中国科学院青岛生物能源与过程研究所，山东省能源生物遗传资源重点实验室，青岛 266101)

摘　要：MYB 转录因子是植物中数量最大、功能最多样的转录因子之一，在众多生命过程中扮演重要的角

色，已成为当前植物基因功能及表达网络调控研究的热点。结合最新研究进展，综述了植物 MYB 转录因

子家族的进化，并着重阐述了生物学功能及表达调控，为进一步分析功能未知的植物 MYB 转录因子提供

参考。
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Function and regulation mechanism of plant MYB transcription factors
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Abstract: MYB transcription factors, as one of the largest gene families in plants, play important role in multiple 
biological processes. Many efforts have been devoted to the characterization and functional analysis of plant MYB 
transcription factors. This review summarizes recent progress of plant MYB transcription factors on evolution, 
biological functions and expression regulation, which lays a solid foundation for the further studies of unknown 
MYB transcription factors.
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MYB 转录因子，作为植物中最大的一类转录

因子，参与了包括细胞周期、生理代谢平衡及环境

应答等在内的许多生命活动。随着植物中发现 MYB
基因的数量迅速增加，MYB 转录因子的调控机制、

基因表达谱和靶基因的确定等信息也在不断丰富。

本文概述了 MYB 转录因子家族的进化，并着重讨

论了其功能及表达调控网络的最新进展。

1　植物MYB转录因子的进化

结构相似、进化关系相近的转录因子可能具有

类似的生物学功能。因此，广泛分析多种植物

MYB 蛋白进化关系，有助于挖掘 MYB 转录因子的

新功能。为了比较单子叶植物与双子叶植物 MYB
转录因子的进化关系，我们构建了两种模式植

物——拟南芥 (Arabidopsis thaliana) 和水稻 (Oryza 
sativa subsp. Indica)MYB转录因子的系统发生树 (图

1)。根据该系统发生树，可以将拟南芥和水稻的

MYB 转录因子分为 A 到 R 共 18 个亚族。其中，亚

族 B 和亚族 J 几乎完全由拟南芥的 MYB 转录因子

构成，分别只包含 2 个和 1 个水稻 MYB 转录因子；

与之相对，亚族 A、F、L 和 M 中，水稻的 MYB
转录因子占了绝大多数。另外，亚族 C 中只包含拟

南芥的 MYB 转录因子，而在亚族 O 和亚族 R 中，

只包含水稻的 MYB 转录因子，推断这些亚族在物
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种分离后出现两种命运：或者由拟南芥或水稻在各

自的进化过程中单独形成，或者在相对物种的进化

中完全丢失。根据以前文献资料，将拟南芥 R2R3-
MYB 转录因子进一步分为 23 个亚类

[1]
，推测其亚

类内基因的生物学功能可能相似，亚类间基因的生

物学功能可能存在差别 ( 图 1)。
目前，在已研究的几个物种 ( 拟南芥、水稻、

玉米、杨树 ) 中，MYB 基因的数量均在 100 以上
[2]
，

暗示着基因复制在进化过程中普遍存在，对植物

MYB 转录因子家族成员的丰富和功能的多样起了

重要作用。植物 MYB 基因的复制主要通过三种方

式进行：(1) 亚功能化 (subfunctionalization)，即复

制基因保留以前的功能，如拟南芥 WER 和 GL1[3]
；(2)

新功能化 (neofunctionalization)，即复制基因获得新

功能，如调控拟南芥表皮毛发生的 MYB 转录因子

可能源于花青素合成调控基因的重复和分化，产生

了新的功能
[3]
；(3) 去功能化 (nonfunctionalizion)，

复制基因原始的功能丢失，如调控玉米类黄酮代谢

途径的 R2R3-MYB 转录因子的功能可能在进化中丢

失
[4]
。 

2　植物MYB转录因子的生物学功能

植物 MYB 转录因子参与众多生物学过程，主

要包括：初生和次生代谢反应、细胞形态与模式建

成、植物生长发育、对生物和非生物胁迫的应答等，

在部分 MYB 转录因子亚类内部，其成员的生物学

功能具有明显的相关性。

2.1　参与植物的初生和次生代谢反应

 MYB 转录因子参与类黄酮代谢途径、细胞壁

组分合成及硫代葡萄糖苷的生物合成等多种初生和

图1  拟南芥 (双子叶植物) 和水稻 (单子叶植物) R2R3-MYB转录因子的聚类分析 (S代表亚类)
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次生代谢反应过程，起到重要的调控作用。

类黄酮是植物体内的一类重要的水溶性次生代

谢产物，主要与植物色素合成相关。目前，在拟南

芥中其代谢途径主要由两类基因 (EBGs 和 LBGs) 合
成，EBGs 为早期合成基因，主要受 AtMYB11/PFG1、
AtMYB12/ PFG1和AtMYB111/PFG3(亚类 7)调控

[5]
；

LBGs 为晚期合成基因，主要受 AtMYB75/PAP1、AtM- 
YB90/PAP2、AtMYB113 和 AtMYB114 (亚类 6)调控

[6]
。

AtMYB3、AtMYB4、AtMYB7 和 AtMYB32( 亚类 4)
抑制原花青素的合成，而 AtMYB123/TT2( 亚类 5)
对种皮中原花青素的生物合成起到调控作用

[7]
。

AtMYB21 和 AtMYB24( 亚类 19) 通过参与植物激

素茉莉酸的调控影响花青素的积累
[8]( 图 2A)。

在许多物种中均鉴定到参与细胞壁形成的 MYB
转录因子，如杨树的 PtrMYB3 和 PtrMYB20[9]

，小

麦的 TaMYB4[10]
，水稻的 OsMYB46 和玉米的 ZmM-

YB31、ZmMYB46 [11-12]
等。在拟南芥中，一些 MYB

转录因子可以同时调控细胞壁三个组分 ( 木质素、

木聚糖和纤维素 ) 的生物合成，如 AtMYB52、AtM-
YB54 和 AtMYB69( 亚类 21) ；一些 MYB 转录因子

可以特异调控细胞壁某一组分 ( 如木质素 ) 的合

成，如 AtMYB58、AtMYB63( 亚类 3)、AtMYB68
和 AtMYB85[13-14]

；一些 MYB 转录因子不仅可以调

控细胞壁的形成，而且参与了其他生物学过程，如

AtMYB61( 亚类 13) 能同时影响木质素沉积、种子

黏液 (mucilage) 的产生和气孔的开闭
[15]
。大部分

MYB 转录因子是通过一个多级调控网络对细胞壁

的形成进行调控的 ( 图 2B)，如 AtMYB46 在对下

游 AtMYB85 和 KNAT7 进行调控的同时，也受到

了 NST3 的调控，参与细胞壁三个组分的形成
[16]
。

在拟南芥中，硫代葡萄糖苷 (glucosinolates, 
GLSs) 的生物合成过程主要涉及 6 个 MYB 转录因

子 ( 亚类 12)。其中，AtMYB28、AtMYB29 和 AtM-
YB76 参与了甲硫氨酸的诱导途径，而 AtMYB28
在这一过程中占主导作用；AtMYB34、AtMYB51

和 AtMYB122 参与了色氨酸诱导途径，主要在根和

后期莲座叶中起作用
[17-18]

。

2.2　参与植物细胞形态和模式建成

细胞的命运和发育类型决定着细胞的形态和模

式建成，在植物的生长过程中占有极其关键的位置。

目前普遍采用表皮组织 ( 毛状体和根毛 ) 和气孔这

两个模式系统对其进行研究，而 MYB 转录因子在

这两个系统中均发挥重要的作用
[19-20]

。

目前，对表皮组织的研究主要集中在棉花和拟

南芥。棉花 GhMYB1 和 GhMYB25 参与了毛状体

的发育与分化，在棉纤维的早期发育中起重要的作

用
[21]
， 而 GhMYB109 参 与 棉 纤 维 的 发 育， 受

GhMYB25-like的调控
[22]
。拟南芥表皮细胞 (叶和根 )

的分化过程涉及三类 MYB 转录因子：第一类为正

调控因子，主要有 AtMYB0/GL1( 控制嫩枝中毛状

体的起始 )、AtMYB66/WER( 调控根毛的形态 ) 和
AtMYB23 ( 控制嫩枝中毛状体的起始、延伸及分支 )
( 亚类 15)[23-25]

；第二类为负调控因子，主要由 6 个

R1-MYB 转录因子组成，即 CPC(CAPRICE)、TRY 

 A：MYB转录因子调控类黄酮代谢途径；B：MYB转录因子调控细胞壁组分合成

图2  MYB转录因子调控植物次生代谢反应[75]
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(TRIPTYCHON)、TCL1(TRICHOMELESS1)、
ETC1(ENHANCER OF TRY AND CPC 1)、ETC2 和

ETC3/CPL3[26]
；第三类主要包括 AtMYB106/NOK、

AtMYB16/MIXTA 和 AtMYB17，即亚类 9，它们分

别参与了毛状体分支、花瓣表皮细胞形态建成和花

序的早期发育的调控
[27-29]

。

在气孔的分化和形态方面，拟南芥两个 MYB
转录因子 AtMYB88 和 AtMYB124/FLP 起到了重要

的作用，它们通过调控细胞周期相关的基因，诱导

气孔后期的正常分化
[30-31]

。

2.3　参与植物多个生长发育过程

植物 MYB 转录因子参与植物生长发育过程的

研究主要集中在拟南芥。在种子萌发阶段，一些 MYB
转录因子参与了种子胚的发育，如 AtMYB115 和

AtMYB118/PGA37( 亚类 25)[32]
。一些 MYB 转录因

子通过不同的调控机制参与了下胚轴的伸长，如

AtMYB38、AtMYB18/LAF1 和 AtMYB30[32-35]
。   

在营养器官发育阶段，一些 MYB 转录因子以

部分冗余的方式参与了腋芽分生组织形成的调控，

如 AtMYB37/RAX1、AtMYB38/RAX2 和 AtMYB84/ 
RAX3( 亚类 14) [36-37]

。一些 MYB 转录因子参与了

侧生器官 (lateral organ) 的发育，如 AtMYB117/LOF1
和 AtMYB105/LOF2 ( 亚类 21) 在腋生分生组织的

发育中起重要的作用
[15]
。一些 MYB 转录因子参与

了茎的形态建成和叶片形状的调控，如 AtMYB91/
AS1[38]

。另一些 MYB 转录因子通过激素调控网络

参与了根系的发育，如 AtMYB59、AtMYB77 和 AtM-
YB68[13, 39-40]

。

在生殖器官发育阶段，一些 MYB 转录因子主

要参与了花药的形成，如 AtMYB21 和 AtMYB24( 亚
类 19)、AtMYB57、AtMYB108/BOS1、AtMYB35/
TDF1、AtMYB80、AtMYB125/DUO1、AtMYB99、
AtMYB33、AtMYB65 和 AtMYB98[41]

。其中，AtMYB80
参与花药外壁的形成

[42]
；AtMYB125 参与雄性生殖

细胞的分裂和分化
[43]

；AtMYB98 则在雌配子体的

发育、花粉管的诱导和丝状器的形成过程中调节助

细胞的分化
[44]
。

2.4　参与植物逆境胁迫应答反应

目前已发现多个 MYB 转录因子参与植物对非

生物胁迫的响应
[45-46]

。在干旱胁迫中，大部分 MYB
转录因子均与 ABA 相关，如大豆 156 个 MYB 转

录因子中有 43 个基因受 ABA 诱导参与干旱胁迫应

答
[47]
。MYB 转录因子对 ABA 的调控可以分为三种

类型：第一种为诱导型，如小麦 TaMYB1、TaMYB2

和 TaMYB3R1[48-49]
，以及拟南芥 AtMYB2( 亚类 20)

和 AtMYB41( 亚类 11)[50]
；第二种为介导型，如葡

萄 VvMYB60，拟南芥 AtMYB44/AtMYBR1( 亚类

22)、AtMYB60 和 AtMYB96( 亚类 1)、AtMYB13 和

AtMYB15( 亚类 2)、AtMYB33 和 AtMYB101( 亚类

18)，通过调控 ABA 介导气孔的大小以应对外界干

旱胁迫
[51-52]

；第三种为依赖型，如拟南芥 AtM-
YB70、AtMYB73、AtMYB77/AtMYBR2( 亚 类 22)
及 AtMYB52，通过调控 ABA 依赖途径参与拟南芥

对胁迫的应激反应
[53]
。

除了干旱胁迫，一些 MYB 转录因子也参与植

物的抗病虫过程。小麦的 TaPIMP1，拟南芥的

AtMYB46、AtMYB72、AtMYB73 分别能对斑病菌、

灰霉病菌、根腐离蠕孢菌的入侵作出应答调节
[54-56]

；

拟南芥 AtMYB102/AtM4 和 AtMYB41( 拟南芥 ) ( 亚
类 11) 能通过受虫伤后引起脱水反应抵御外界害虫

的入侵
[57-58]

，而拟南芥 AtMYB96 通过调控水杨酸

合成途径提高抗病能力
[59]
。另外，拟南芥 AtMYB30

通过极长链脂肪酸合成途径，在植物受病原菌侵害

产生超敏性反应过程中起正调节作用
[60]
。

3　植物MYB转录因子的表达调控

植物 MYB 转录因子在行使功能的过程中，在

转录水平或翻译水平上受到多种其他因子的调控

( 图 3)。
3.1　植物MYB转录因子在转录水平受到调控

MYB 转录因子在转录水平上受到其他因子的

调控 ( 图 3)。以拟南芥为例，TTG1(WD40 蛋白 )
协同 TT8、EGL3 和 GL 等 bHLH 转录因子对 AtM-
YB75、AtMYB90、AtMYB113 和 AtMYB114 进行

调控，参与了表皮细胞分化这一重要过程
[61]
。

植物 MYB 转录因子在转录后水平上受到两类

小 RNA(miRNA 和 TA-siRNA) 的调控 ( 图 3)。对于

miRNA，拟南芥 AtMYB33、AtMYB35、AtMYB65 和

AtMYB101 作为 miR159 的靶标，AtMYB13、AtMYB20
和 AtMYB111 作为 miR858 的靶标，其 mRNA 在转

录过程中受到切割，受这些 miRNA 的调控
[62]
。对

于 TA-siRNA，AtMYB75、AtMYB90 和 AtMYB113 作为

TAS4-siR81(–) 的靶标，其 mRNA 受其调控降解
[63]
。

3.2　植物MYB转录因子在翻译水平受到调控

植物 MYB 转录因子通过蛋白质互作和基团修

饰 ( 磷酸化、泛素化及 SUMO 化等 ) 影响 MYB 蛋

白的空间构象、立体位阻及稳定性，进而对 MYB
蛋白的转录活性产生影响，引起蛋白质功能的改变
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( 图 3)。
MYB 转录因子与 DNA 结合时，是以 R 重复

子为单体组成类似“共价连接”的二聚体形式进行

的。对于只有一个 R 重复的 MYB 蛋白，如 CCA1
和 LHY，会形成同 ( 异 ) 源二聚体与 DNA 结合，

促进这些蛋白具有高亲和力，能特异性地识别靶

DNA[64]
。MYB 转录因子与其他蛋白也发生互作，

如 MYB 转录因子可以通过其 R3 的一个特征域——

(D/E)Lx2(R/K)x3Lx6Lx3R 与 bHLH 蛋白的 N 端特异

性结合
[65]
。在拟南芥中，参与调控根毛形态或类黄

酮类合成的 14 个 R2R3-MYB 蛋白和 6 个 R3-MYB
蛋白都存在该特征域。

MYB 蛋白活性受磷酸化方式的调节，能够促

进其转录激活和（或）与其他基因 DNA 结合的能力。

如烟草 NtMYB2、火炬松 PtMYB4 均能通过激酶对

其 C 端磷酸化而激活转录活性
[66-67]

。此外，MYB
蛋白 C 端磷酸化也能促进其与其他基因 DNA 结合

的能力，如拟南芥 CCA1 蛋白经酪蛋白激酶 2 磷酸

化后，可大大提高与结合 DNA 的活性
[68]
。大多数

MYB 蛋白的 R2 重复子结构域上存在一对保守的

Cys 残基，MYB 蛋白结合 DNA 活性受到 Cys 残基

氧化还原反应的影响
[69]
，如 AtMYB11、AtMYB12、

AtMYB111 及玉米 P1 蛋白 (R2R3-MYB 转录因子 )，
它们的两个 Cys 残基能在氧化条件下形成 S-S 键，

进而显著改变 MYB 蛋白的结构，阻止其与 DNA
的结合

[70]
。与之对应的，拟南芥 AtMYB2 缺乏第

一个半胱氨酸残基，分子内不能形成 S-S 键，则通

过 Cys 中 S 的亚硝基化阻止与 DNA 的结合
[71]
。 

MYB 蛋白在植物的多种生命过程中受到泛素

及类泛素蛋白 SUMO 的修饰
[72]
，如拟南芥 AtM-

YB18 受到泛素酶 COP1 的调节，参与光形态建成

过程
[73]
。MYB 转录因子的 SUMO 修饰化可以发生

在植物的多种生物活动过程中，如拟南芥在响应磷

饥饿的过程中 PHR1 可以发生 SUMO 化反应
[74]
。

3.3　MYB处于一个多方面多层次的调控网络中

基因表达的调控不是单一，孤立的，而是彼此

联系，相互制约，构成复杂的基因表达调控网络。

MYB 调控下游基因的表达，其表达也受到上游基

因的调控，如 WD40 蛋白 TTG1 作为 MYB 转录因

子重要的上游调控因子，在 MYB 众多调控途径中

控制其表达
[61]( 图 4)。

MYB 转录因子不仅调控功能基因，也调控转录

因子，如拟南芥 NAC 转录因子 NST1/2/3 和 VND6/7
在细胞次生壁合成时受到 MYB 转录因子的调控

[75]

( 图 2B)。最近，对于 MYB 蛋白直接调控的转录因

子也已发现，如 AtMYB66 可以对 GL2 和 CPC 进

行直接调控
[76]
。另外，其他转录因子可以直接以

MYB 基因为靶基因，如拟南芥 AGL15(AGAMOUS-
Like15) 可以与大约 29 个 MYB 基因结合，激活其

转录表达
[77]
。

4　展望 

MYB 转录因子亚类内部成员在结构和功能上

具有一定的相关性，通过分析其蛋白结构特征和表

图3  MYB蛋白调控机制
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达模式，有助于预测未知 MYB 转录因子的生物学

功能；但是，孤立地研究单个基因及其表达不能完

全确切地反映其内在规律。而且，大部分植物

MYB 转录因子的功能存在冗余，使通过传统的分

子生物学手段难以揭示其功能及调控机制，因而，

通过生物信息学和系统生物学手段研究 MYB 基因

转录调控网络，必将会成为今后该领域的研究热点。

另外，植物 MYB 基因不仅在阐明分子机制方

面有重要的理论价值，而且展现出了良好的应用前

景，如在苹果中，分离、鉴定出直接控制花色素苷

的 MYB 基因，为应用生物技术手段解决果树、蔬

菜及花卉等植物育种问题开辟了崭新的思路
[78]

；而

基于 MYB 转录因子在植物细胞壁中的重要调控作

用，利用基因工程对能源植物芒草、甜高粱、杨树

等进行改造，为创制优良的生物燃料新品种提供了

有效的途径。
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