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摘  要 

R2R3-MYB基因是MYB基因家族的一种，通过与真核基因启动子区域特异性相互作用，积极参与植物的各项

生命活动。目前，已有70余种植物进行了全基因组水平的R2R3-MYB基因家族鉴定分析，通过对其基因家族

进行鉴定，染色体定位和基因组结构分析等对基因功能进行了研究。本文总结了大豆R2R3-MYB转录因子家

族成员在基因结构、表达模式、基因功能等方面的内容，并探讨了其在大豆育种过程中发挥的功能作用。 
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Abstract 
The R2R3-MYB gene is a member of the MYB gene family, which actively participates in various plant 
life activities by specifically interacting with the promoter region of eukaryotic genes. At present, more 
than 70 species of plants have conducted genome-wide R2R3-MYB gene family identification and anal-
ysis, and identified their gene families, chromosomal positioning and genome structure analysis. This 
paper summarizes the members of soybean R2R3-MYB transcription factor family in gene structure, 
expression pattern, gene function, and explores their functional roles in soybean breeding process. 
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1. 引言 

大豆作为全球重要的粮食作物，其产量和品质直接关系到全球粮食安全。面对不断增长的人口和有

限的耕地资源，提高大豆产量及改善其品质已成为现代农业的核心课题。在此背景下，R2R3-MYB 基因

家族作为调控植物生长发育及逆境响应的关键转录因子，其作用逐渐受到学术界的关注。 
R2R3-MYB 基因家族在植物生命周期中发挥着至关重要的功能。这些基因通过调节下游靶基因的转

录，参与多种生命活动，包括细胞分化、器官发育、信号传递及对生理和非生理压力的响应[1]。在大豆

中，R2R3-MYB 基因家族的作用机制尤为关键，因为它们不仅影响大豆的生长发育，还与大豆的产量和

品质密切相关。另外，R2R3-MYB 基因家族在大豆的逆境应答中扮演着多重角色，深入研究这些基因的

功能和调控机制对于提高大豆产量和品质、实现可持续农业发展具有重要的理论和实践意义。 
截至目前，对大豆中 R2R3-MYB 基因家族的研究虽然取得了初步进展，但仍面临一些问题和难点。

首先，仅有少数 R2R3-MYB 基因的功能得到深入解析，大多数基因的具体作用仍不明确。其次，这些

基因在大豆不同生长阶段和组织中的表达模式复杂多变，且受多种环境因素调控，使得解析表达动态

和调控网络尤为困难。此外，R2R3-MYB 基因的调控机制涉及与其他蛋白的复杂交互，其在抗逆性中

的表现常依赖于特定环境条件，增加了功能验证的难度。最后，尽管部分基因已通过转基因技术提升

了大豆的抗逆性和品质，但要实现不影响产量的全面改良，仍需解决技术上的稳定性障碍。上述问题

表明，深入研究大豆 R2R3-MYB 基因的功能和调控机制，对提高大豆产量和品质具有重要价值和挑战

性。 

2. R2R3-MYB 转录因子的全基因组进化 

2.1. R2R3-MYB 基因家族的结构特征及分布 

R2R3-MYB 基因家族是植物转录因子中最大的家族之一，广泛分布于被子植物中[2]。研究表明，大

豆中存在 244 个 R2R3 型 MYB 基因，这一数量与其他植物相比也相对丰富。第一个被鉴定的 R2R3-MYB
转录因子是 ZmMYBC1，发现于玉米中，其在花粉组织中的花青素合成中起到关键作用。此后，拟南芥

中也发现了类似的 MYB 转录因子，如 MYB75 和 MYB90，证实它们在营养组织花青素合成的转录调控

中发挥重要角色[3]。迄今为止，全基因组研究已涵盖 70 余种植物，包括藻类、苔藓、蕨类、裸子植物、

单子叶植物和双子叶植物，展示了 R2R3-MYB 家族成员数量的广泛变异。例如，蝴蝶兰中有 99 个 R2R3-
MYB 基因，马铃薯中有 111 个，葡萄中有 124 个，而甘蓝型油菜则多达 429 个[4]。这些变异可能与植物

的生理需求和环境适应性有关。先前的研究表明，大豆中存在 244 个 R2R3 型 MYBs，目前只有十多个

R2R3 型 MYBs 在功能上得到阐明[5]。 
在大豆中，R2R3-MYB 基因的转录因子由保守的 R2 和 R3 结构域组成，这些结构域对于 DNA 结合

和转录调控至关重要。大豆的 R2R3-MYB 蛋白通常包含两个功能区域：N 端的 DNA 结合域(MYB 结构

域)和 C 端的调控区域。MYB 结构域中一般含有 1 到 2 个保守的内含子插入位点[6]。 
许多大豆 R2R3-MYB 蛋白在 R3MYB 域中具有一个与 bHLH 蛋白质相互作用的基序，形成 MYB-

bHLH-WDR 转录复合物[7]，从而增强基因表达调控的复杂性。这种复合物在大豆的次生代谢、抗逆性和

生长发育等过程中发挥着重要作用，有助于提高大豆对环境压力的适应能力。 
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2.2. R2R3-MYB 基因的进化 

R2R3-MYB 基因家族在大豆的进化过程中经历了功能多样化。在相关研究中，依据基因结构和基序

组成，大豆的 R2R3-MYB 基因已被归类为多个特定功能的亚家族[8]，其中一些与代谢调控、植物生长发

育以及逆境响应密切相关。 
大豆 R2R3-MYB 基因家族经历了三次主要的扩增：首次扩增发生在陆生植物起源于绿藻的早期阶段；

第二次扩增发生在种子植物和维管植物分化之后；第三次扩增则是在单子叶植物与真双子叶植物的共同

祖先中，这一过程形成了许多与特定代谢过程相关的亚家族[9]。基因家族的扩展与功能多样性的增加密

切相关，尤其是在与代谢调控相关的基因中表现得尤为明显[4]。 

3. R2R3-MYB 基因的作用机制和表达模式 

3.1. R2R3-MYB 基因在植物中的作用机制 

R2R3-MYB 转录因子通过特异性结合 DNA 上的 MYB 响应元件(MREs)来调控下游靶基因的表达。

这些靶基因涉及次生代谢、细胞周期控制及逆境响应等重要途径。在大豆生长过程中，R2R3-MYB 基因

的表达受到多种环境因素的调控，包括光照、温度和水分等。这些因素通过复杂的信号传导途径影响

R2R3-MYB 基因的表达，进而影响大豆的生长发育和抗逆境能力。例如，在干旱或盐碱环境下，某些 R2R3-
MYB 基因的表达水平显著上升，表明它们可能在调节抗旱性和抗盐性方面发挥重要作用。研究还表明，

通过比较不同大豆品种中 R2R3-MYB 基因的表达差异，可以发现其在高产或优质品种中的独特表达模式

[10]。这为大豆遗传改良提供了重要线索，使得研究人员可以选定关键基因进行功能验证，并通过基因工

程手段优化大豆品种。此外，深入了解 R2R3-MYB 基因在大豆逆境响应中的调控机制，有助于开发出更

加抗逆的高产优质大豆品种。 

3.2. R2R3-MYB 基因的表达模式 

在大豆中，R2R3-MYB 基因家族的表达谱分析对于理解其生物学功能和调控网络至关重要。研究发

现，许多 R2R3-MYB 基因在特定组织中表现出特异性表达，这与其在组织发育和功能维持中的角色密切

相关。例如，一些 R2R3-MYB 基因在叶片中的表达水平明显高于其他组织，表明它们可能参与叶片的生

长和光合作用过程，这对大豆的光合效率和生长潜力至关重要。 
对不同发育阶段的 R2R3-MYB 基因进行时间序列分析，显示许多基因的表达随着大豆的发育过程而

动态变化。这表明这些基因可能在大豆生长发育的关键阶段发挥重要作用。尤其是在开花和结荚期间，

部分 R2R3-MYB 基因的表达水平显著上调，这可能与它们在花器官发育和种子形成中的调控功能有关。

这样的动态变化提示这些基因在促进生殖生长和提高种子产量方面的重要性。 
通过对不同大豆品种中 R2R3-MYB 基因表达差异的比较分析，研究探讨了这些基因在大豆产量和品

质形成中的作用。结果显示，某些 R2R3-MYB 基因在高产量或高品质品种中的表达模式与普通品种存在

显著差异。这种差异为理解基因在提高大豆产量和品质中的潜在作用提供了重要线索，进一步支持了其

在大豆遗传改良中的应用前景。 

4. R2R3-MYB 基因对大豆代谢调节的影响 

4.1. R2R3-MYB 基因与大豆中异黄酮素的合成调控 

GmMYB184 是大豆中一个特定的 R2R3-MYB 转录因子，属于 R2R3-MYB 基因家族。在大豆中的研

究表明，GmMYB184 因在蛋白质合成方面的表达受到干旱、盐害、冷害以及 ABA (脱落酸)胁迫的调控

[11]，这暗示 GmMYB184 在植物面临非生物胁迫时，可能发挥重要的调节作用。例如，GmMYB184 与
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百脉通中的 LjMYB62 同源，其表达受到谷胱甘肽(GSH)的诱导，而 GSH 则是已知的异黄酮合成促进剂

[12]。在组织分布和诱导模式上，GmMYB184 与异黄酮合成关键基因 IFS2 的分布趋势一致，这表明它们

可能在同一代谢途径中发挥作用。具体而言，GmMYB184 与 GmMYB29 共同激活了异黄酮代谢途径中

的 IFS2 和 CHS8 基因，但实验结果显示，GmMYB184 的基因活性低于 GmMYB29，暗示其可能还作用

于其他靶基因。尽管在某些条件下过表达 GmMYB184 能提高氧化转录水平，但异黄酮的含量却并未显

著增加。这一现象可能是由于 GmMYB184 在拟南芥原生质体中能够结合 CHS8 和 IFS2 的启动子，激活

其表达，但同时 CHS8 的表达上调可能导致代谢流向异黄酮合成途径的转移，从而影响最终的异黄酮含

量，有时甚至可能降低其积累[13]。 

4.2. R2R3-MYB 基因与大豆中类黄酮的合成调控 

大豆类黄酮在植物与环境互动中扮演着重要信号分子的角色，广泛存在于大豆中，并受到多种基因

的严格调控。GmMYB100 是一个编码 R2R3-MYB 转录因子的基因，参与大豆类黄酮的生物合成。其主

要在花、叶和未成熟胚中表达，而在荚果成熟后表达水平下降。GmMYB100 被鉴定为一种核蛋白，具有

通过酵母功能测定显示的反式激活能力，但在类黄酮生物合成中却表现出负调节作用。具体来说，当

GmMYB100 过表达时，转基因大豆和拟南芥的类黄酮相关基因转录水平降低，这导致了异黄酮(大豆特

有)和黄酮醇(拟南芥特有)的合成减少。相对而言，在 GmMYB100-RNAi 转基因毛根中，研究发现 6 个类

黄酮相关基因的表达水平显著上升，这也导致了异黄酮和黄酮苷元的积累增加。这表明，当 GmMYB100
的表达被抑制时，类黄酮生物合成途径的活性得以增强。由此可见，GmMYB100 在调控大豆类黄酮的生

物合成中发挥负调节的重要作用[14]，未来的研究将有助于了解其调控机制及在抗逆境和生长发育中的

应用价值。 

5. 总结与展望 

5.1. 总结 

R2R3-MYB 基因家族是植物中最大的转录因子家族之一，广泛参与植物的代谢调控、抗逆性反应和生

长发育等多个生理过程。通过对大豆 R2R3-MYB 基因家族的研究，揭示了其在植物逆境适应、次生代谢物

合成以及发育调控中的关键作用。大豆中共有 244 个 R2R3 型 MYB 基因，许多基因通过与 bHLH 蛋白质

相互作用，形成 MYB-bHLH-WDR 转录复合物，增强了基因表达的调控复杂性，进一步提高了大豆对环境

胁迫的适应能力。然而，尽管已经取得了一定的研究进展，仍有许多 R2R3-MYB 基因的功能尚未完全阐明。

基因家族的扩增及其与代谢调控、植物生长发育的关系也尚未深入探索。因此，进一步的研究将有助于揭

示这些基因在大豆中的具体调控机制，为提高作物的产量、品质和抗逆性提供新的分子靶点。 

5.2. 展望 

未来的研究应聚焦于以下几个方向：首先，系统分析大豆 R2R3-MYB 基因家族成员的功能，通过基

因编辑技术(如 CRISPR/Cas9)创建大豆转基因和基因敲除株系，深入研究这些基因在不同生长发育阶段、

环境胁迫下的作用。其次，进一步探索 R2R3-MYB 基因家族在不同植物物种中的功能差异和进化过程，

揭示基因家族的扩增与植物适应性和代谢需求之间的关系。第三，利用多组学技术(如转录组学、代谢组

学、蛋白质组学等)对 R2R3-MYB 基因家族在大豆中的作用进行全方位分析，明确其在次生代谢、抗逆性

和植物生长发育中的调控机制。最后，结合系统生物学和表观遗传学研究，深入揭示 R2R3-MYB 基因在

大豆适应环境变化中的精细调控，以期为大豆的分子育种、逆境耐受性提高以及产量和品质提升提供理

论依据和技术支持。 
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