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摘要  植物各种诱导型基因的表达主要受特定转录因子在转录水平上的调控. 典型的转录因子含

有 DNA 结合区 转录调控区 寡聚化位点及核定位信号区等功能区域. 这些功能域决定转录因

子的功能 特性 核定位及调控作用等, 转录因子通过这些功能域与启动子顺式作用元件结合或

与其他蛋白的相互作用来激活或抑制基因的表达. 植物转录因子的结构与功能成为近年来植物分

子生物学等研究领域的重要内容.

关键词  转录因子  DNA结合区  顺式作用元件

转录因子也称为反式作用因子, 是能够与真核基因启动子区域中顺式作用元件发生特异

性相互作用的 DNA 结合蛋白, 通过它们之间以及与其他相关蛋白之间的相互作用, 激活或抑

制转录. 近年来, 相继从高等植物中分离出一系列调控干旱 高盐 低温 激素 病原反应

及发育等相关基因表达的转录因子.

从蛋白质结构分析, 转录因子一般由 DNA 结合区 转录调控区(包括激活区或抑制区)

寡聚化位点以及核定位信号这 4 个功能区域组成. 转录因子通过这些功能区域与启动子顺式

元件作用或与其他转录因子的功能区域相互作用来调控基因的转录表达. 典型的转录因子一

般只有一个 DNA结合区, 但有的转录因子如拟南芥(Arabidopsis thaliana)和水稻(Oryza sativa)

的 GT2, 拟南芥的 AP2等含两个 DNA结合区. 少数转录因子不含 DNA结合区或转录调控区,

它们通过与含有上述功能域的转录因子相互作用对基因转录进行调控.

1  转录因子的结构与功能

1.1  DNA结合区

DNA 结合区(DNA-binding domain)是指转录因子识别 DNA 顺式作用元件并与之结合的

一段氨基酸序列, 相同类型转录因子 DNA 结合区的氨基酸序列较为保守. 植物转录因子中比

较典型的 DNA 结合区有 bZIP 结构域[1] 锌指结构域[2] MADS 结构域[3] MYC 结构域[4]

MYB 结构域[5] Homeo 结构域[6]以及 AP2/EREBP 结构域[7]等(表 1). 其中一些结构域又可根

据其特征区中保守氨基酸残基的数量和位置划分成几个亚类, 如根据半胱氨酸(C)和组氨酸(H)

残基的数目和位置, 可将含锌指结构域的转录因子分为 C2H2, C3H, C2C2, C3HC4, C2HC5 5亚类.

近年来,在植物转录因子中又发现一些新的与 DNA 结合有关的结构域,如拟南芥 ARF1 转录因

子的 ARF结构域 玉米(Zea mays)VP1及菜豆(Phaseolus vulgaris)PvAlf转录因子的 B3结构域

等[8]. 转录因子 DNA结合区的特定氨基酸序列决定它们与顺式作用元件识别及结合的特异性.

1.2  转录调控区

1.2.1  转录激活区    同类转录因子的主要区别在于它们的转录调控区(transcription regula-

tion domain)各不相同, 转录调控区包括转录激活区(transcription activation domain)和转录抑制
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表 1  一些常见的植物转录因子 DNA结合区的结构特征

转录因子 DNA结合区 结构特征

O2(玉米)

PosF21(拟南芥)

HBP-1(小麦, 水稻)

碱性区-亮氨酸拉链
(basic region-leucine zipper, bZIP)

由 60~80 个氨基酸残基组成, 包括 1 个

有 25 个氨基酸残基的富含碱性氨基酸

的区域和 1个亮氨酸拉链区

WZF1(小麦)

EPF(矮牵牛)

PEI1(拟南芥)

锌指结构
(zinc finger)

由 30个氨基酸残基组成, 含两个保守的

半胱氨酸和/或两个组氨酸残基, 它们在

四级结构上与锌离子结合

AG, AP1, CAL, AGLs, AP3, PI(拟南芥)

TM3(番茄)

ZEMa(玉米)

MADS 约 56个氨基酸残基组成, 含有 1 个长α-

螺旋和两个β-链

Lc, B-Peru, R-S(玉米)

RAP-1(拟南芥)

碱性-螺旋-环-螺旋
(bHLH, MYC)

含有两个相连的基本亚区 , 其中碱性氨

基酸区与 DNA 结合有关, 螺旋-环-螺旋

区参与二聚体形成

Kn1(玉米),

OSH1(水稻)

KNAT1(拟南芥)

HvKnox3(大麦)

homeo结构域
(HD)

约 60 个氨基酸残基组成的折叠成球形

的结构域, 含有 3或 4个α-螺旋

DREB1, DREB2(拟南芥)

Gl15, ZMMHCF1(玉米)

EREBP1-3(烟草)

Pti4~6(番茄)

AP2/EREBP 约 60个氨基酸残基组成, 含有 3 个平行

的β-折叠和 1个双亲性α-螺旋

C1, P, PL, Zm1, Zm38(玉米)

MybSt1(马铃薯)

Atmyb1(拟南芥)

MYB结构域 含有 1~3 个由 51~53 个氨基酸组成的呈

螺旋-转折-螺旋构象的不完全重复序列 ,

每个重复都含 3个保守的 Trp残基

SB16(大豆)

PF1(水稻)

AT-钩基序
(AT-hook motif)

含有 1个 R(G/P)RGRP共有核心序列, 通

过 RGR区与富含 A/T的 DNA区域小沟

结合

GT-2(水稻, 拟南芥) 三螺旋
(Trihelix)

富含碱性 酸性以及脯氨酸/谷氨酸, 呈

螺旋-环-螺旋-环-螺旋构象

HMGa(玉米)

ATHMG(拟南芥)

HMG盒 由 3个α-螺旋组成的 L 形区, 两臂张

开约呈 80

VP1(玉米)

PvAlf(菜豆)

B3 VP1 和 ABI3A C-末端含 120 个氨基酸

残基的保守序列

ARF1(拟南芥) ARF结构域 由 350 个氨基酸残基组成的类似 B3 的

序列

区(transcription repression domain)两种, 它们决定转录因子功能的差异 . 从动物和酿酒酵母

(Saccharomyces cerevisiae)的转录因子中鉴定了大量不同类型的转录激活区, 如 SP1 富含谷氨

酰胺的结构域 CTF/NF-I富含脯氨酸的结构域以及 GAL4, VP16, GCN4的酸性激活区, 其中

GAL4和 VP16的酸性激活区在植物中同样起作用. 它们一般包含 DNA结合区以外的 30~100

个氨基酸残基, 而且有时一个转录因子可含 1个以上的转录激活区.

近年来, 高等植物转录因子的转录激活区被广泛深入研究 , 如分别调控不同植物贮藏蛋

白基因表达的同源性很高的 VP1 和 PvALF 转录因子, 它们的 N-末端酸性保守氨基酸序列都



评 述 第 45卷 第 14期  2000年 7月  

1467

具有转录激活能力. 同源性分析还表明, 它们之间的保守性较强, 而且与酵母转录因子 GCN4

及病毒转录因子 VP16 的酸性转录激活区也有较高的同源性[9]. 典型的植物转录激活区一般具

有这些特征, 如富含酸性氨基酸 富含脯氨酸或者谷氨酰胺等, GBF(G-box binding factor)转

录因子都含有保守的 GCB 盒(GBF-conserved box)结构域[10]. 对玉米 C1(Colourless-1)转录因

子激活区进行定点突变研究表明 , 某种氨基酸含量高并不一定代表它的作用重要 , 富含酸性

氨基酸的 C1 转录激活区中仅第 262 位的天冬氨酸和第 253 位的亮氨酸在转录激活中起关键

作用[11].

1.2.2  转录抑制区    菜豆 PvALF 转录因子能激活子叶贮藏蛋白基因 DLEC2 的表达, 而菜

豆 bZIP类的 ROM2转录因子能与 DLEC2的增强子结合, 抑制 PvALF 对转录的激活. 一旦去

除 ROM2的N-端 bZIP结构域, ROM2就失去对 PvALF激活活性的抑制能力. 将去除 N-端 bZIP

结构域的 ROM2 与 PvALF 激活区连接, 嵌合蛋白能够激活 DLEC2 的表达, 这表明在去除的

ROM2 N-端区段中存在有转录抑制区[12]. 对抑制钝稃野大麦(Hordeum spontaneum) α-淀粉酶

基因表达的 VP1转录因子的研究表明, VP1中也含有对转录起抑制作用的功能域[13].

虽然有许多实验结果显示转录因子中有转录抑制区的存在, 但对其结构和作用机理了解

不深. 转录因子抑制区的作用方式可能有: ( ) 与启动子的相关位点结合后, 能够阻止其他转

录因子与该启动子结合; ( ) 通过对其他转录因子的抑制作用而阻止转录; ( ) 通过某种方

式改变 DNA的高级结构(high-order structure)使转录不能进行.

1.3  核定位信号区

核定位信号区(nuclear localization signal, NLS)是转录因子中富含精氨酸和赖氨酸残基的

核定位区域 , 转录因子进入细胞核的过程受该区段控制 [14]. 目前已在水稻的 GT-2[15] 番茄

(Lycopersicon esculentum)的 HSFA1-2[16] 玉米的 O2[17]以及豌豆(Pisum sativum)的 PS-IAA4 和

PS-IAA6[18]等多种转录因子中鉴定了 NLS 的序列. 此外, 不同转录因子中 NLS 的数目有所不

同, 一个转录因子可含 1 至数个 NLS 功能区, 它们不规则的分布在转录因子中, 有的 NLS 如

O2转录因子的 NLS还存在于其他功能区域内.

bZIP型转录因子O2有A和 B两个核定位信号区, 分别位于氨基酸残基 101 135和 223

254 之间, 其中 B 信号区与 DNA结合区(228 247)位于同一区域. 通过定点突变法丧失 DNA

结合能力的 O2 蛋白仍能进入细胞核, 只是不再激活靶基因的转录. 这说明其核定位信号区并

不等同于 DNA结合区, 而是各自独立的发挥作用. 两个 NLS在功能上也有所不同, 位于 DNA

结合区内的 B信号区能更有效的将转录因子转入细胞核[19].

1.4  寡聚化位点

寡聚化位点(oligomerization site)是不同转录因子借以发生相互作用的功能域 . 它们的氨

基酸序列很保守, 大多与 DNA 结合区相连并形成一定的空间构象, 如 bZIP 类转录因子的寡

聚化区包括 1 个拉链结构, 而 b/HLH 型转录因子含有螺旋-环-螺旋结构, MADS 转录因子的

寡聚化区则形成两个α-螺旋和两个β-折叠.

通过酵母双杂交系统(Two-hybrid system)鉴定发现, 玉米 B-Peru转录因子能作用于 C1转

录因子的 DNA 结合区, 这种相互作用又能增强 C1 与 DNA 的结合能力[20]. 遗传学研究和瞬
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间表达分析(transient expression assay)也表明, 只

有与 B-Peru 结合时, C1 转录因子才能发挥其转录

激活作用, B-Peru中的螺旋-环-螺旋结构域对与 C1

结合并发挥转录激活作用至关重要 [21]. 目前对螺

旋-环-螺旋结构域如何在 B-Peru 与 C1 间起作用

尚未清楚, 但上述研究表明, 转录因子的寡聚化区

确实影响转录因子的活性.

2  转录因子的活性

编码转录因子的基因的表达受细胞发育 外

界环境等因素调节 , 转录因子的活性也受许多因

素的影响. 如图 1 所示, 转译后修饰 在细胞中的

位置 以及与其他蛋白之间的相互作用等都能影

响转录因子的活性.

2.1  转译后修饰

转译后修饰对调节转录因子的活性起非常重

要的作用 . 转译后的蛋白磷酸化修饰作用不仅调

节转录因子进入细胞核的过程, 也可以改变转录因子的活性或与 DNA 结合的能力. 如拟南芥

细胞核提取物能增强拟南芥 GBF1 转录因子的 DNA 结合能力, 纯化的酪蛋白激酶 (CK )催

化的磷酸化反应也具有同样的效果[22]. 调控玉米种子醇溶蛋白基因表达的 O2(OPAQUE-2)转

录因子活性同样受到转译后磷酸化作用的调节. 研究发现, O2 中有 8 个氨基酸位点可被 CK

磷酸化, 其中 6 个位点位于转录激活区内. SDS-PAGE 电泳也显示 O2 存在多种磷酸化同型

物(phosphorylated isoform). 其中仅非磷酸化同型物(nonphosphorylated isoform)和 1 2个氨基

酸残基磷酸化的低磷酸化同型物(hypophosphorylated isoform)与 DNA 结合, 它的高磷酸化同

型物(hyperphosphorylated isoform)不具有结合 DNA 的能力, 必须经磷酸酶处理脱磷酸后才能

结合 DNA. 不同磷酸化形式的比例还存在昼夜变化, 白天低磷酸化同型物的 O2 含量高, 贮

藏蛋白基因表达活跃,夜间高磷酸化同型物含量升高,对基因转录的激活能力降低, 贮藏蛋白合

成减少[23]. 生物体可以通过这种 O2磷酸化同型物的昼夜变化保证蛋白质定时 定量的合成.

2.2  细胞核定位

由于转录因子在细胞核内发挥作用, 因此对其进入细胞核过程的调控非常重要 . 转录因

子的入核过程受到外界刺激 细胞周期 发育阶段等因素的调控. 虽然核孔可以让 40 60 ku

的蛋白扩散通过, 但研究表明, 蛋白质通过核孔的过程多为主动过程.

转录因子进入细胞核的过程是通过 1 至数个核定位信号区进行的. NLS 首先通过与受体

蛋白 NBP(NLS-binding protein)的相互作用与一种位于核孔处的亲核蛋白结合, 然后借助于亲

核蛋白的转移功能通过核孔复合体. 没有 NLS 区的转录因子则靠与具有 NLS 区的转录因子

相互作用进入细胞核. 转录因子的入核过程还受到转译后磷酸化修饰及分子间相互作用的影

图 1  转录因子活性的调节
TF示转录因子, IN示抑制物, P示磷酸基团, Pr示 NBP

蛋白或其他辅助蛋白. 根据文献[10]改编
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响, NLS及其旁侧序列的磷酸化和脱磷酸化是调节转录因子进入细胞核的重要方式.

2.3  二聚体化作用

转录因子的活性还受到与其他蛋白间相互作用的影响 . 不同转录因子通过寡聚化区发生

相互作用, 对它们与 DNA 结合的能力 结合方式以及在细胞中的位置进行调节. 含 bZIP 结

构域的转录因子如 O2, PvALF, VP1, EMBP1 等是植物中研究较多的发生二聚体化的蛋白质.

O2 转录因子的活性可以通过与其他蛋白形成异源二聚体得到调节, 如一种 P-盒结合因子(P-

box- binding-factor-1, PBF-1)能够通过与 O2的结合而提高 O2的活性[24].

在水稻中还分离出 3种能与小麦(Triticum aestivum) EMBP1蛋白发生相互作用的 bZIP蛋

白(osZIPs), 其中 osZIP-1与 EMBP1组成的异源二聚体能加强 EMBP1与 EM启动子的结合, 而

由 osZIP-2a 和 osZIP-2b 分别与 EMBP1 组成的异源二聚体则阻断 EMBP1 与它相应位点的结

合[25]. 近期还发现组蛋白 H1 也能增强 EMBP-1 与其启动子结合位点的结合[26]. 以上研究表

明, 植物转录因子的活性可以通过与其他转录因子或蛋白间的相互作用进行调节.

3  转录因子的调控作用

在生长发育过程中 , 植物体对各种环境 组织和发育信号作出反应 , 这就要求对各种功

能基因的表达进行精确调控 . 种子贮藏蛋白基因仅在种子发育特定阶段表达 , 说明该基因表

达受到组织和发育阶段特异性调控. 由于种子贮藏蛋白的合成与作物产量密切相关, 转录调

控作用在农业生产中的重要性不容忽视. 与此同时, 植物还要对各种环境因素作出反应, 如图

2 所示, 植物感受外界干旱 高盐 激素 病害及体内细胞发育等信号, 通过一系列传递激发

图 2  环境胁迫诱导基因的转录表达示意图
A示 TF A, B示 TF B, D示 TF D, E示 TF E, F示 TF F
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转录因子即反式作用因子, 反式作用因子与顺式作用元件结合后, 激活 RNA 聚合酶 转录复

合物, 从而启动基因的转录表达 , 最后通过基因产物的作用对外界信号在生理生化等方面作

出适合的调节反应. 由此可见, 转录因子在基因的表达调控中起关键作用.

植物体内存在大量转录因子, 对拟南芥第 4条染色体中 1.9 Mb基因组序列分析发现, 其中

15%的基因编码或可能编码转录因子[27]. 近年来, 相继分离出大量的不同类型的转录因子, 仅

拟南芥中就分离出 30 多种 bZIP 型转录因子和 40 多种 AP2/EREBP 类转录因子. 有的转录因

子可以调控多个基因的表达 , 从而调节不同生理生化过程的进行 [28]. 这里介绍 bZIP 类和

AP2/EREBP 类转录因子的作用特点, 它们是调节植物生长发育以及环境胁迫应答反应的两类

重要转录因子.

3.1  bZIP类转录因子

bZIP 转录因子是普遍存在于动植物及微生物中的一类转录因子, 植物中包括玉米 O2, 拟

南芥 PosF21, 小麦和水稻的 HBP-1 等多种转录因子. bZIP 类转录因子的共同特点是: ( ) 含

有与特异 DNA 序列相结合的碱性结构域; ( ) 参与寡聚化作用的亮氨酸拉链区与碱性区紧

密相连; ( ) 转录因子的 N-末端含有酸性激活区; ( ) 以二聚体的形式结合 DNA, 肽链 N-末

端的碱性区与 DNA 直接结合. bZIP 类转录因子识别核心序列为 ACGT 的顺式作用元件如

CACGTG(G 盒), GACGTC(C 盒), TACGTA(A 盒)等, 一些受光或脱落酸(ABA)诱导的基因的

启动子区都含有这些元件. 其中 G 盒元件普遍存在于受 ABA, 生长素, 茉莉酸, 水杨酸诱导

的基因中, 它还是光诱导基因中最常见的顺式作用元件之一, 拟南芥 HY5, GBF2 等 bZIP 类

转录因子都能与 G盒元件特异结合, 激活光诱导基因的转录[29].

O2 转录因子是植物胚乳特异的转录因子, 也是种子贮藏蛋白合成过程中的重要调节因子.

它的分子量为 47 ku, 包含 bZIP 类转录因子的全部 3 个特征结构域, 转录激活区位于 N-末端

第 41~91 氨基酸残基之间[30]. O2 不仅调控玉米重要的贮藏蛋白如α-醇溶蛋白组织和发育阶段

特异性表达, 同时还调节玉米 b-32, cyPPDK1 基因的表达 , b-32 编码一种核糖体失活蛋白

(ribosome-inactivating protein)的同源物 , 而 cyPPDK1 编码胞质丙酮酸正磷酸二激酶

(cytoplasmic pyruvate orthophosphate dikinase)[31,32].
最近在蜀黍(Sorghum vulgare)[33] 小麦[34] 薏苡(Coix lacryma-jobi)[35]等植物中发现有结

构功能与玉米 O2相似的转录因子. 而且有实验表明, 水稻中也存在有类似 O2 的转录因子[36],

因此推测 O2 类转录因子可能广泛存在于谷类作物中调控贮藏蛋白基因的表达. O2 虽然可同

时调控多个基因的表达, 但在不同基因启动子区中它的结合位点并不相同, 如在 22 ku玉米醇

溶蛋白基因启动子中它与 TCCACGTAGA位点结合, 水稻 GluB基因启动子中 O2 的结合位点

是 GCN4 元件(TGAGTCA), 而在玉米 b-32 基因启动子区则发现有多个 O2 的结合位点. 研究

表明, O2既能以同源二聚体形式作用于其顺式作用元件, 又能与玉米中的其他蛋白(如 PBF-1,

OHP1 等)结合, 以异源二聚体的方式同靶位点结合[24,37]. O2 能被玉米胚乳的核酸提取物或拟

南芥 CK 的重组体磷酸化, 在 O2 的主要激活区还发现有多个可被磷酸化的位点, 因此认为

磷酸化作用可能在 O2活性的调控中起重要作用[38].

3.2  AP2/EREBP转录因子

植物转录因子结构与功能的关系, 最近在拟南芥和烟草(Nicotina tabacum)的 AP2/EREBP
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转录因子中研究得比较深入. AP2/EREBP 家族的转录因子中包括与调控植物细胞周期 生长

发育以及环境胁迫应答反应等有关的一系列转录因子 , 家族成员的转录激活区差异很大 , 但

它们都含有由 60 个左右氨基酸残基组成的非常保守的 DNA 结合区(即 AP2/EREBP 结构域),

而且 N-末端都有起核定位作用的碱性氨基酸序列[39]. 根据含 DNA结合区的数目, AP2/EREBP

转录因子分为 AP2(APETALA2)和乙烯应答元件结合蛋白 EREBP(ethylene-responsive element

binding protein)两个大类型. AP2 型转录因子含有两个 AP2/EREBP 结构域, 该类型的转录因

子调控细胞的生长发育; 而 EREBP 型转录因子仅含 1 个 AP2/EREBP 结构域, 调节植物对激

素(乙烯) 病原 低温 干旱及高盐等的分子应答反应.

AP2/EREBP 结构域中的 N-端区是碱性亲水区, 蛋白质三维分析表明, 该区域含有 3 个

β-折叠, 对识别各类顺式作用元件起关键作用. 其中位于第 2 个β-折叠中的第 14, 19 位的两

个氨基酸残基的差异, 决定这类转录因子与不同顺式作用元件的特异结合[40]. AP2/EREBP 结

构域的 C-端区还包含 1 个由 18 个氨基酸残基组成的核心序列, 该序列形成双亲性的α-螺旋,

该α-螺旋可能参与同其他转录因子及 DNA间的相互作用.

EREBP型转录因子中, 已发现有烟草 EREBP1 4, 番茄 Pti4 6, 拟南芥 RAV1 2, AtEBP,

AtERF1, DREB1A C 和 DREB2A B 等许多成员, 分别与细胞发育 激素 抗病 低温及

干旱 高盐等信号传递有关. 拟南芥的 AtERF1 转录因子与含核心序列 GCCGCC 的 GCC-盒

特异结合, 因此它的 DNA结合区又称为 GCC-盒结合域(GCC-box binding domain, GBD)[7]. 用

核磁共振对其三维空间结构的研究表明, AtERF1 的 GBD 通过形成 3 个反向的β-片层与其靶

序列 GCC-盒的大沟相结合[40].

拟南芥 DREB1A 和 DREB2A 转录因子分别调控与低温和干旱高盐胁迫耐性相关的 rd17,

kin1, cor6.6, cor15a, erd10以及 rd29A等多种基因表达, 同时 DREB1A和 DREB2A基因的表达

也受低温或干旱高盐的诱导[41]. 表达受 DREB1A 和 DREB2A 调控的基因的共同特点是它们

的启动子区都含有干旱应答元件(dehydration-responsive element, DRE), 使 DREB1A在转基因

拟南芥中超表达(over expression), 不仅上述基因在正常环境下表达, 在干旱或低温处理条件

下, 它们的表达也较野生型显著增强 . 此结果表明植物中同一转录因子可以通过相应的顺式

作用元件同时调控多个基因表达.

氨基酸序列分析表明, 两种 DREB 转录因子都含有 C-末端的酸性转录激活区 N-末端碱

性核定位信号区. 它们的 AP2/EREBP 结构域由 58 个氨基酸残基组成, 含有可形成 3 个β-折

叠和 1 个α-螺旋的保守序列, 两者都能与 DRE 元件结合. DRE 元件的核心序列为 PuCCGAC.

有关 DREB转录因子与 DRE元件相互作用的分子机制正在进一步研究之中[42].

3.3  VP1(Viviparous.1)转录因子的激活及抑制作用

这里还要介绍的是 , 由于核酸浓度 相互作用蛋白等因素的影响, 同一转录因子对转录

既可起激活子作用, 又可起抑制子作用. 比较典型的是玉米 VP1 转录因子. VP1 转录因子不

仅激活小麦 EM基因和玉米 C1 基因的转录[43~45], 而且能对大麦α-淀粉酶基因的表达起抑制作

用[13]. 即使同为激活作用, VP1对 EM基因和 C1基因的激活机制也有所不同.

在图 3(a)中, C1 是调控花色素苷合成过程中多个酶基因表达的转录因子, C1 基因的表达

可被 VP1, ABA 或光照 3 种因素独立激活. VP1 含有 1 个由 83 个氨基酸残基组成的起 DNA
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结合作用的 B3结构域和 1个酸性转录激活区(A

区), 通过 B3结构域与 C1启动子中 Sph因子的

相互作用激活 C1 基因的表达[46]. 与激活 C1 基

因转录不同, VP1 虽然可以通过类 Sph 因子或

RY 因子激活 EM 基因转录, 但主要是通过作用

于另一种蛋白 EMBP1 激活 EM 基因的转录 .

EMBP1 是 bZIP 类转录因子, 它能够与 EM 基因

启动子中两个类似于 G盒的区段(Em1a和 Em1b)

相结合[47]. VP1 的 B2结构域虽然仅具较弱且非

特异的 DNA 结合能力, 但能大大增强 EMBP1

与 G 盒区段中 Em1a 和 Em1b 结合. 最近又在

水稻中发现一种能促进 EMBP1与 VP1及 Em1a

结合的蛋白 GF14, 推测该蛋白也参与了激活

EM基因表达的过程[48](图 3(b)).

在对一些基因的表达起激活作用的同时 ,

VP1 还在种子萌发过程中抑制α-淀粉酶基因的

表达(图 3(c)), 且去除 VP1 激活区并不能消除

这种抑制, 说明 VP1 对转录的抑制和激活作用

机理不同, 各自独立进行[13,49]. 至今尚未在 VP1

鉴定出发挥抑制作用的功能域, VP1也有可能通过直接作用的方式抑制α-淀粉酶基因的表达.

综上所述, 植物转录因子通过其功能域与 DNA 及其他蛋白间的相互作用, 激活或抑制诱

导型基因的表达. 转录因子的 DNA 结合区决定了它与顺式作用元件结合的特异性, 而转录调

控区决定了它对基因表达起激活或是抑制作用 . 此外, 其自身活性还受到核定位及寡聚化等

作用的影响 . 近年来, 基因分子生物学研究领域的重点已逐渐从功能基因转到启动子顺式作

用元件和转录因子及其调控机理上. 对转录因子的结构与功能的分析鉴定, 是阐明在各种条

件下基因表达调控机理的重要内容之一, 揭示转录因子之间以及它们与 DNA 之间相互作用

的具体机制, 就可以人为的控制特定基因的表达, 使植物基因转化能获得好的结果.
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