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摘要: 为研究CMS核质互作的分子机理, 将甘蓝型油菜(Brassica napus L.)和白菜(B. campestris L. ssp. chinensis 

Makino)杂交并连续回交 6代获得白菜 OguCMS, 在与保持系花药细胞学比较的基础上, 运用 cDNA-AFLP筛选
得到白菜 OguCMS早、中期花蕾提早表达的MYB-like差异片段, 利用 RACE克隆得到该片段的 cDNA全长, 命
名为 BcMYBogu(GenBank 登录号: EF127861), 对其氨基酸序列和表达特征进行研究。结果表明, 白菜 OguCMS
绒毡层在四分体后增生 , 高度液泡化 , 导致小孢子花粉外壁异常 , 细胞质同外壁分离并降解 ; 花药变白 ; 
BcMYBogu具有典型的 MYB DNA结合域—W残基和 SH[AL]QKY[RF]基序; 系统进化分析显示 BcMYBogu与
AtMYB26, AtMYB32和 AtMYB4等聚类在同一分枝; RT-PCR分析表明 BcMYBogu在莲座叶、花茎和花蕾中均
有表达, 但在 OguCMS花蕾中表达量显著上升。由此推测 BcMYBogu是一个新的与白菜 OguCMS相关的 MYB
家族新成员。 
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Molecular cloning and characterization of BcMYBogu, a novel 
member of the MYB family involved in OguCMS in Brassica 
campestris ssp. chinensis 
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Abstract: In the attempt to elucidate the molecular mechanism of CMS. Ogura cytoplasmic male sterile (OguCMS) lines 
were obtained in Chinese cabbage after interspecific hybridization between Brassica. napus L. OguCMS and B. campestris 
ssp. chinensis followed by recurrent backcross with B. campestris ssp. chinensis as the pollen donor. The CMS lines were 
significantly characterized by the whitish anther and indehiscence of anther. The tapetal hypertrophy with excess vacuola-
tion was the first observed defective soon after the tetrad stage, subsequently the microspores defected in pollen wall forma-
tion, and later the cytoplasm detached from the exine wall and underwent degeneration. With aid of cDNA-AFLP and 
RACE approaches, we cloned the BcMYBogu(GenBank accession No: EF127861) in Chinese cabbage, which is premature 
expressed in early and middle stage floral buds of OguCMS lines, and predicted to encode a novel protein with a DNA 
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binding domain: SH[AL]QKY[RF] motif at the N-terminus. Phylogenetic comparison revealed that the BcMYBogu was 
clustered with AtMYB32, AtMYB26 and AtMYB4, which were indicated to be involved in male sterility in Arabidopsis 
thaliana. The BcMYBogu transcript was detected in rosette leaves, floral buds and stems by RT-PCR analysis. Compared 
with the maintainer, the expression level of BcMYBogu was increased in these organs, especially in floral buds of OguCMS 
lines. Our investigation suggests that BcMYBogu is a new member of the MYB family involved in male sterility in Chinese 
cabbage. 

Keywords: Chinese cabbage (Brassica campestris ssp. chinensis); OguCMS ; BcMYBogu; Tapetum  

细胞质雄性不育 (cytoplasmic male sterility, 
CMS)是一种在高等植物中普遍存在的、不能产生有
活力花粉的母性遗传性状 , 已在超过150个物种中
发现这一现象[1]。CMS材料既是农作物利用杂交优
势、进行轮回选择和群体改良的重要工具, 又是研
究花药和花粉发育过程中核质互作的遗传特性的最

佳材料。因此, 植物CMS机理的研究具有重要的理
论意义和生产应用价值。 

目前, CMS的基本机制尚不清楚, 但研究发现
存在一个普遍现象: 大多数与CMS相关的基因在植
物的所有组织中都有表达[2]。雄性可育的获得是很

多不同发育步骤共同作用的结果, 其中任何一个或
多个步骤发生突变都将会导致雄性不育。许多影响

因 子 在 这 一 互 作 的 过 程 中 发 挥 作 用 , 植 物
MYB(myeloblastosis)转录因子家族是其中之一[3~6]。

MYB是植物转录因子中最大的家族之一。MYB结构
域含有51~53个氨基酸, 且每隔18~19个氨基酸就有
一个保守的色氨酸(W)残基, 起疏水核心的作用。 

Steiner-Lange等 [7]研究表明AtMYB26 突变体由
于花药内壁细胞缺少必要的次生加厚, 导致花药不
能开裂散粉, 但花丝长度和花粉粒发育正常, 推测
AtMYB26 参与调控苯酚合成途径, 由此影响内壁细
胞中木质素的沉积, AtMYB4、AtMYB21 和AtMYB86
也参与了这一调控途径[8,9]。编码一个MYB 结构域
的水稻OsADI1基因调控花药不开裂, 产生雄性不育
[10]。抑制或过量表达AtMYB32 或AtMYB4 影响苯丙
烷代谢途径中关键酶C4H、DFR、ANS、COMT的转
录, 致使花粉粒外壁孢粉素沉积异常, 表现部分雄
性不育[8,11]。拟南芥AtMYB103是早期小孢子发育和
花粉外壁形成所必需, 表达量下调导致绒毡层细胞
分裂异常, 出现多倍化且提早降解, 大多数花粉粒
缺失细胞质而产生雄性不育[12]。水稻gamyb突变体
花瓣和花药颜色变白, 小孢子母细胞不进行减数分

裂, 导致雄性不育[13]。MYB转录因子对苯丙烷代谢
的调节还表现在对靶基因的转录抑制上 , 抑制性
MYB包括 AtMYB4、 AmMYB308、 AmMYB330、
FaMYB1[14]。AmMYB308 过表达导致烟草木质素合
成途径的基因表达被抑制 , 木质素含量降低 [15]。

AtMYB4 敲除突变体中, 编码木质素和芥子酯类化
合物合成酶基因表达升高[16]。这些研究结果证实植

物MYB转录因子涉及调控绒毡层细胞苯丙烷代谢
途径, 导致花粉外壁的孢粉素或类黄酮物质或木质
素等物质合成异常, 最终植株雄性不育。 
迄今未见在白菜等芸薹属植物中发现与 OguCMS

雄性不育相关的 MYB 转录因子的报道。本研究发
现白菜‘矮脚黄’OguCMS 花药变白, 四分体后绒毡
层细胞异常增生 , 导致小孢子败育。运用 cDNA- 
AFLP 和 RACE 技术获得与一个与白菜 OguCMS 育
性相关的 BcMYBogu 转录因子, 并对其氨基酸序列
和表达特征进行了分析, 为深入研究 BcMYBogu 在
白菜‘矮脚黄’OguCMS 核质互作引发雄性不育这
一复杂调控网络中的功能提供理论依据。 

1  材料和方法 

1.1  白菜‘矮脚黄’OguCMS材料的选育 

以白菜‘矮脚黄’可育株‘ZUBajh97-01B’为父本
与甘蓝型油菜OguCMS 杂交, 在BC1代选出表现完

全雄性不育的株系继续与保持系‘ZUBajh97-01B’回
交, 至BC6代得到白菜‘矮脚黄’OguCMS ‘ZUBogu97- 
06A’株系(表1)。田间实验都在浙江大学蔬菜研究所
实验基地中进行。 

1.2  花器官体式显微和切片观察 

现蕾期和初花期分别采集1~5朵完整花序, FAA
固定 ,  参见崔辉梅等 [ 1 7 ]常规石蜡切片程序包埋 , 
Leica RM2135横切花蕾, 厚度5 µm, 铁矾-苏木精染 
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表1  供试材料的遗传特性 
Table 1  The genetics of materials 

材料名称 
Lines 

材料代码 
Code 

细胞质组成 
Cytoplasm 

细胞核组成 
Nuclear 

不育来源 
Origin 

白菜‘矮脚黄’可育株‘ZUBajh97-01B’ B ajh ajh  

白菜‘矮脚黄’OguCMS‘ZUBogu97-06A’ G Ogura ajh 甘蓝型油菜 OguCMS 

 
表2  本文中所用到的引物 
Table 2  The primers used in this investigation 

引物 序列(5′→3′) 引物 序列(5′→3′) 
Primer Sequence(5′→3′) Primer Sequence(5′→3′) 

A1 GCGTAGACTGCGTACC T1 GACGATGAGTCCTGAC 
A2 TAGGTACGCAGTC T2 CGGTCAGGACTCAT 
A3 CTCGTAGACTGCGTACCTAAT T3 GACGATGAGTCCTGACCGA 

A15 GACTGCGTACCTAATTC T8 GATGAGTCCAGACCGAAG 
5′MD GTATCAACGCAGAGTGGCCATTAC 3′ MD GAGGCGGCCGACATGTTTTT 

Actin-up TCTCTATGCCAGTGGTCGTA Actin-dn CCTCAGGACAACGGAATC 
RT-up AACTCGCTATGAGCAACA RT-dn ACCACCACCAAACAACAC 

5′  GPS1 TGAGTGACCACCACCAAACAACA 5′    GPS2 GATCGTCTTCGGTTTCAGAAGCTA 
3′ GPS1 TCTCTGCCTCAGCCTTCATCATCTG   

 
色, 加拿大中性树胶封片, Leica DMLB观察照相。盛
花期采集不育系和保持系花朵, Leica-MZ体式显微
观察。 

1.3  RNA 提取、cDNA-AFLP和 RACE、RT-PCR分析 

田间分别取保持系和OguCMS植株早、中、晚期
三级花蕾, 相应花蕾大小: <1.5 mm、2.5 ~ 3.5 mm、
4.5~5.8 mm。采用INVITROGEN公司的Trizol试剂提
取total RNA。合成cDNA用Clotech公司Power Script
逆转录试剂盒, 运用cDNA-AFLP技术筛选获得差异
片断, 具体方法参见王永勤等 [18]。扩增cDNA全长用
SMART RACE cDNA试剂盒。V-gene DNA Gel Ex-
traction 试 剂盒回收 纯化 , 用 Promega公 司 的

PGEM-T-easy-vector连接, 送上海博亚公司测序。所
用生化试剂购于上海生工生物工程技术服务有限公

司和北京鼎国公司。提取花茎、莲座叶和混合花蕾

提取总RNA、合成cDNA (同上)用于RT-PCR分析。
所用引物见表2。各实验步骤及反应体系参照说明书
进行。 

1.4  生物信息学分析  

查找网上基因组数据库, 用MYB结构域的氨基
酸对数据库进行多重序列联配搜索 , 数据库包括 : 
GenBank、 SwissPort、 The Institute for Genomic 
Research (TIGR)等。在PSORT服务器对MYB蛋白进
行亚细胞定位分析; MYB结构域比对用ClustaW软
件执行 [19], 结合PHYLIP[20]和Treeview软件形成进

化树 , MEGA软件编辑进化树 , 自展值分析用
Bootstrap。 

2  结果与分析 

2.1  白菜‘矮脚黄’OguCMS花药发育 

 与保持系(B)相比, 白菜‘矮脚黄’OguCMS(G)
花丝显著短缩, 柱头显著伸长(图 1: b), 测交实验显
示雌蕊功能正常。由于 G与 B是异质细胞质(图 1: a
下), OguCMS 核质互作对花器官发育的影响主要体
现在雄蕊。OguCMS花药皱缩, 颜色由黄变白, 不开
裂, 没有任何可见的花粉粒(图 1: a中)。萼片、花瓣
等同保持系相比无明显差异(图 1: a上)。 

为更好探明白菜‘矮脚黄’OguCMS花药异常的
差异, 进行了花药切片观察, 发现B和G在小孢子母
细胞时期和四分体时期没有差异, 花药壁的四层细
胞发育正常, 成熟的孢囊有正常的胼胝质沉积, 小
孢子母细胞减数分裂完成, 形成四分体(图2: a, b)。
随后小孢子母细胞外围的胼胝质降解, 释放游离小
孢子, 这时的小孢子已有花粉外壁前体的沉积。这
一时期G的绒毡层细胞和小孢子开始出现异常(图2: 
c, f)。绒毡层增生, 细胞内含物少, 出现大的液泡, 
占据药室的大部分空间, 不能分泌足够的胼胝酶分
解包裹小孢子的胼胝质, 小孢子相互之间有粘连现
象, 花粉外壁薄且不完整。小孢子的细胞质与未发
育成熟的花粉外壁发生分离, 同时细胞核仍位于中央 
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图1  白菜‘矮脚黄’保持系(B)和OguCMS (G)核质组成示意及花器官长度比较 
a: 上部是去除部分花瓣和萼片的成熟花朵的比较。中部是雄蕊的局部放大, G花药颜色变白, 皱缩, 不开裂无粉, 柱头伸长, 花丝变短。下部是细胞
核和细胞质组成, 黄色代表白菜‘矮脚黄’细胞质和细胞核, 白色代表甘蓝型油菜细胞质; b: B和G的雄蕊和柱头长度的示意图。 
Fig. 1  Schematic presentation of the nuclear-cytoclasmy composition and the phenotype of the plant materials 
B and G are isogenic in respect of the nuclear genome (yellow), whilst they are alloplasmy in respect of cytoplasmy: OguCMS is white, ajh  is 
yellow (lower row). Comparison of different parts of B and G mature flowers shown the pollen grains of B anther white and no pollen grains in 
G anther (white) (middle row). G anthers lie beneath the receptive gyhoecia due to a reduced filament length and increased gyhoecia length 
(b). 

 
(图 2: d, g)。成熟花粉时期, 与 B相比(图 2: e), G的
小孢子和绒毡层细胞继续降解, 最终药室收缩变小, 
药室中央只剩下染色深且致密的细胞残留物, 内壁
细胞虽完整, 但是没有必需的次生增厚, 隔膜没降
解, 裂腔无法形成, 花药不开裂(图 2: h)。 

2.2  BcMYBogu cDNA全长的克隆与序列分析  

对白菜‘矮脚黄’OguCMS(G)和保持系(B)早期
花蕾(横径<1.5 mm)、中期花蕾(横径 2.5 ~ 3.5 mm)
和晚期花蕾(横径 4.5 ~ 5.8 mm)进行 cDNA-AFLP分析
基因表达差异, 在 A15T8 引物中发现一个感兴趣
的、长度为 264 bp差异片段。该差异片段在 B早期
和中期花蕾不表达, 晚期花蕾中表达量极高, 但在

G 整个花蕾发育期都有表达, 晚期花蕾表达强度最
强(较 B晚期花蕾的弱), 早期花蕾表达量次之, 中
期花蕾的表达量最弱(数据待发表)。采用 RACE 技
术扩增得到 855 bp cDNA 全长, 命名为 BcMYBogu 
(GenBank 登录号: EF127861)。该基因有一 630 bp 
ORF(open reading frame), 推导编码 209 位氨基酸
(图 3), 有预测的核定位序列, 酸性氨基酸区域, 亚
细胞定位在细胞核中, 初步确定 BcMYBogu 是一个
具有 DNA 结合功能的核转录调控蛋白(图 4)。该蛋 
白分子量为 24.2 kDa, 等电点 6.99。BLASTP搜索发 

现, BcMYBogu 与 At1g14600(putative MYB family 
transcription factor)MYB 结构域有 68%的氨基酸 
同一性。图 5 显示 B c M Y B o g u 是 N 端含有 
SH[AL]QKY[RF]模块的 MYB-like 蛋白。序列分析 
表明, BcMYBogu除 DNA结构域保守外, 非保守区 
则呈现高度的多样性, 没有发现有直系同源或旁系 
同源的基因, 推测分离得到的 BcMYBogu 是一个新 
的白菜 MYB转录因子。 

2.3  BcMYBogu与其他 MYB蛋白序列的关系 

NJ法构建系统进化树 (图6), 发现BcMYBogu 
同AtMYB32、AtMYB26、AtMYB4、AtMYB3、
AtMYB6和AtMYB7聚在同一分枝, 与AtMYB102亲
缘关系次之, 表明他们具有共同的起源, 存在功能
相似的可能。进化树的结果(图6)同Kranz等 [21]研究

报告中第1、2、4、6、9、20亚组的分类结果一致, 证
实进化树构建结果可信。部分分组结果不一致的现

象, 这与选用的候选基因不完全一致有关。 
转录因子基因家族常常含有高度保守的DNA结

合域。除此以外的序列同源性很低, 因此在亲缘关
系较远的物种中, 基因序列分歧较大。蛋白质的结
构域的分组对功能分析很重要[22]。为了检验进化树

构建的效果, 进行1,000次重复的自展分析。那些自
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展值低(>500)的亚组及分支, 可能是由于MYB结构
域的分歧较大, 如图6下部的AtMYB77、AtMYB44、
AtMYB73和AtMYB70; 另外一个原因是自展值的
测试方法不支持这种显著的分歧, 自展值没有真实
反映各分枝的关系 , 所以不必给出原始的自展值 , 
这一现象在分析拟南芥bHLH 转录因子家族时也出
现过[23]。 

 

图2  白菜‘矮脚黄’保持系(B) 和OguCMS (G)花药发育  
a~e : B小孢子母细胞时期、四分体时期、小孢子发育早期、
小孢子发育晚期、成熟花粉期; f~h: G小孢子早期,绒毡层

细胞开始液泡化(f); 到小孢子晚期绒毡层细胞高度液泡
化, 细胞内含物充满小孢子周围, 小孢子发生细胞质壁分
离, 小孢子发育异常(g); G小孢子和绒毡层细胞继续降解, 
最终药室收缩变小, 在药室中央只剩下色深且致密的细

胞残留物, 隔膜没降解, 裂腔不能形成, 花药不开裂(h)。 
Fig. 2  Cross-sections of anther development in the maintainer 
(B) and OguCMS lines (G) 
Anther development of B (a to e). a, pollen mother cell stage; b, 
tetrad stage, tetrad (Td) surrounded by callose (C); c, early micro-
spore stage; d, late microspore stage; e, mature pollen stage, the 
interlocule septum is dehisced (arrow); anther development of G 
(f-h). f, early microspores stage, following callose dissolution and 
microspore release from the tetrad. The tapetum (T) has become 
abnormally expanded with large vacuoles (V); g, late microspore 
stage, the tapetum has dissolution occupied the majority of the 
anther locule and the tapetal protoplast (Tp) surround the micro-
spores. The cytoplasm (arrowhead) of the microspores detaches 
from the exine wall and undergoes degeneration; h, mature pollen 
stage, the microspores continue to degenerate and the exines are 
completely crashed and are represented by a compact mass (arrow-

head) in the centre of the locule(L) bounded by an intact En and E. 
E, epidermis; En, endothecium; Ml, middle layer; T, tapetum; N, 
nucleus; Bars (a – d, f, g) =10 µM; Bars (e, h)=50 µM. 

2.4  BcMYBogu在白菜‘矮脚黄’OguCMS花蕾中
表达水平显著上升 

以上分析得知 BcMYBogu与拟南芥 AtMYB26和
AtMYB32 是同源基因。在不含 MYB 结构域的 3′编
码区设计 RT引物, 采用 PT-PCR分析该基因的表达
模式。结果表明 BcMYBogu 在白菜‘矮脚黄’保持
系莲座叶、花蕾和花茎中都有表达, 花蕾中表达量
相对较低, 花茎和莲座叶中表达量较高。同保持系
相比, 白菜 OguCMS 莲座叶、花茎和花蕾中的表达
量均上升, 但花蕾中表达量上升最为显著(图 7)。
Actin在这些组织中的转录量说明 RT-PCR反应体系
中各组织总 RNA的量几乎一致。 

3  讨 论 

通过种间杂交和连续回交的方式我们获得了白

菜‘矮脚黄’OguCMS株系及其保持系。同保持系相
比, 白菜‘矮脚黄’OguCMS不育的表型是花药变白, 
不开裂, 没有可见的花粉粒。保持系类黄酮含量随
着花蕾的发育而增加, 而OguCMS小蕾类黄酮含量
较保持系低, 且随花蕾的发育呈现下降趋势(数据有
待发表), 导致OguCMS花药由黄变白(图 1)。发育异
常的有孢子体如绒毡层细胞、花丝、柱头、花药内

壁和隔膜等连接组织, 也有雄配子体小孢子(图 2), 
同拟南芥ms1 突变体败育表型相似[24]。绒毡层在四

分体后高度液泡化, 细胞内含物少, 随后花粉外壁
形成异常, 花粉畸形败育(图 2)。玉米和矮牵牛存在
雄性不育植株白花药的现象, 研究证实这是由于缺

少CHS, 苯丙烷代谢的第一个关键酶, 绒毡层细胞
中的苯丙烷代谢途径受到抑制, 花粉粒类黄酮积累
减少而产生雄性不育 [ 2 5 ~ 2 7 ]。在拟南芥中发现

AtMYB32和AtMYB4能调控苯丙烷代谢途径中C4H、
DFR、ANS、COMT基因的转录, 致使花粉粒外壁孢
粉素沉积异常 , 花粉粒畸形 , 缺失细胞质 , 表现部
分雄性不育[8, 11]。PAL, C4H等几个苯丙烷代谢的关
键酶是由绒毡层细胞合成并分泌到药室的, 在药室
或发育的小孢子外壁参与苯丙烷代谢。花药中的类

黄酮主要存在于花药外壁中, 在花药减数分裂后花
药发育的不同时期合成的。绒毡层细胞与小孢子母

细胞之间良好的互作是对形成具有功能的花粉是至
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关重要的 [28]。花药切片观察发现 , 同保持系相比 , OguCMS绒毡层细胞发生程序性死亡, 表现为液泡 
 

    
 

图3  BcMYBogu cDNA的核苷酸及推定的氨基酸序列 
下划细黑线表明MYB结构域; 下划粗黑线表明核定位区域。终止密码子用星号符号标注。 
Fig. 3  The full-length cDNA of Chinese cabbage BcMYBogu gene and its deduced amino acid sequence 
The MYB domain is underlined region (thin line), nuclear local region is thick lined, the stop codons are marked by asterisks. 
 

 
 
图 4  推定的 BcMYBogu结构示意    
MYB: MYB结构域; NLS: 核定位信号; AR: 富含酸性氨基酸区域; S: 富含丝氨酸区域。 
Fig. 4  Schematic of BcMYBogu structure    
The seri-rich (S) and the acidic-rich (AR) regions, nuclear localization signal(NLS)and the MYB motif (MYB). 
 

 
图 5  白菜 BcMYBogu结构域示意图 
框内是色氨酸残基和 SH[AL]QKY[RF]模块, 形成 3个螺旋,螺旋 2和 3之间存在一转角。 
Fig. 5  The MYB domains of BcMYBogu   
The tryptophan residues and SH[AL]QKY[RF] motif were boxed. The position of the three hypothetical α helices are indicated.  

 
化增生, 随后小孢子外壁形成异常, 小孢子发生质
壁分离, 导致雄性不育(图 2)。由此推测白菜‘矮脚
黄’OguCMS 花药变白与绒毡层细胞苯丙烷代谢途
径调控有关。 

BcMYBogu在白菜‘矮脚黄’OguCMS早、中期
花蕾中提早表达。序列分析确定BcMYBogu是具有
DNA结合域的核转录调控蛋白(图 3～图 5), 系统进
化分析将BcMYBogu同功能已知的AtMYBs26、32、
3、4、6和 7等转录因子聚在同一分枝中(图 6), 除

AtMYB26调控苯丙烷代谢的木质素合成途径, 其余
5 个MYB转录因子都涉及到调控苯丙烷代谢途径 , 
最终表现为雄性不育[8,11], 这为推测BcMYBogu分子
功能提供了线索, 暗示白菜‘矮脚黄’OguCMS 早、
中期花蕾中BcMYBogu的提早表达 , 导致其调控的
下游基因(苯丙烷代谢途径中类黄酮合成分支或孢
粉素等合成分支的关键酶)的时空表达发生异常, 影
响正常的花粉发育进程受阻, 产生雄性不育。由于
BcMYBogu表达增加所导致的小孢子败育暗示在调
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控花蕾发育中BcMYBogu可能作为一个抑制因子。 有关 CMS机制存在有 3种假说, 其中细胞毒素假说 

 
 

图 6  BcMYBogu MYB结构域的系统进化树 
BcMYBogu与来自 13个物种的 52个已知功能的MYB蛋白的MYB结

构域, 基于 115个氨基酸长度, 用NJ构建系统进化树。BcMYBogu属

于第 4亚组( Kranz等) [21]。BcMYBogu用粗体示出。 
Fig. 6  Phylogenetic of BcMYBogu and other MYB proteins    
The data set (deduced aa sequences) contained 33 AtMYB genes 
and 19 MYB proteins from other species calculated on the basis of 
115 aa long sequences. The plant MYB proteins used in this analy-
sis were identical to those expressed in flower buds. Subgroups 1, 2, 
4, 6, 9and 20 are the same groupings employed by Kranz et al. [21]. 
The bar indicates an evolutionary distance of 0.05. BcMYBogu is 
printed in bold face to indicate. 
 

 

图7  BcMYBogu 的RT-PCR分析  
BcMYBogu 在保持系(B)花蕾(Fb)中表达量最低, 花茎(St)和莲座叶
(Lr)中表达丰度较高, 而在OguCMS(G)花蕾中表达丰度显著上升。   
Fig. 7  RT-PCR analysis of BcMYBogu in tissues 
Ethidium bromide staining of Actin (lower panel) shows 
equal loading. BcMYBogu expression (top panel) are de-
tected in all the tissues of B and G, but higher level of tran-
script is present in the buds of G. Lr, rosette leaves; Fb, flo-
ral buds; St, stems. 
 
认为在多数情况下, CMS相关基因在植物的所有组

织中都有表达, 且在营养器官中表达量高, 生殖器
官表达量少。是因为营养器官中没有特异的蛋白与

之结合, 所以检测到的表达量较高, 在生殖器官中
由于特异蛋白的降解作用, 导致CMS相关蛋白的表
达量降低[29]。RT-PCR分析显示BcMYBogu在白菜‘矮
脚黄’营养器官(莲座叶和花茎)和生殖器官(花蕾)都
有表达, 且花茎和莲座叶表达丰度较高(图 7)。与保
持系相比, 白菜‘矮脚黄’OguCMS花茎和莲座叶中
BcMYBogu表达量上升, 但在这些组织中没有 

观察到明显突变的表型(数据待发表), 这些结果说
明 BcMYBogu 可能与花药的发育密切相关, 不是营
养生长所必需的。 

综上所述本文推定 BcMYBogu 这一转录调控基
因白菜‘矮脚黄’OguCMS相关, 该基因涉及花粉成
熟和花药开裂的后期发育过程。随着拟南芥、水稻

基因组测序相继完成, 一些代表性的基因组测序也
在进行中, 大规模的突变体库已建立, 释放大量的
基因组数据。通过生物信息学及比较基因组等方法

将 BcMYBogu 与拟南芥及其他物种 MYB 基因家族
比较分析, 有助于揭示 BcMYBogu在白菜‘矮脚黄’
OguCMS 核质互作引发雄性不育这一复杂调控网络
中的功能。 
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