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摘  要: 麻疯树 Jatropha curcas L.作为一种新兴的生物柴油型能源树种已经得到广泛的认可，关于它的各项

研究持续升温。文中综述了近年来国内外关于麻疯树分子生物学方面的研究进展，一是揭示麻疯树遗传多样性

和系统分类的分子标记研究；二是全面解析麻疯树分子网络的基因组、转录组和蛋白质组研究；三是以培育优

质高抗品系为目标的代谢和发育调控相关基因的分离、克隆和功能研究；最后讨论了目前研究的不足和麻疯树

未来分子生物学研究的方向。 
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Abstract:  Jatropha curcas L., has been widely recognized as a potential source of biodiesel. In this review, we presented 
several aspects about the recent progress in molecular biology of J. curcas. First, molecular markers were used to assess its 
genetic diversity. Second, large-scale genome, transcriptome and proteome analyses were applied for decoding its 

综  述 
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molecular network. Third, functional characterization of key genes involved in metabolism and regulation of plant 
development was performed to breed lines with higher quality or higher resistance. Finally, we discussed the limitation of 
current progress and then proposed the future molecular biology research on J. curcas. 

Keywords:  Jatropha curcas, molecular marker, genome, transcriptome, proteomics, fatty acid biosynthesis, abiotic stress 

麻 疯 树 Jatropha curcas L. 为 大 戟 科 

(Euphorbiaceae) 麻疯树属植物，又名小桐子、假

花生、油桐等，多年生小乔木或灌木，成株高 3~4

米，多分枝，速生、幼枝粗壮，具有较强的耐干

旱瘠薄能力[1-2]。原产中美洲，后引种到东南亚

各国，分布于热带、亚热带地区，我国广西、广

东、云南、四川、贵州、福建、海南等地均有栽

培或野生。麻疯树林单年可以挂果，3 年可投入

生产，5 年进入盛果期，果实采摘期长达 50 年，

是国际上公认的最有发展潜力的生物质能源树

种之一[2-3]。 

由于麻疯树具有作为可再生能源植物的巨

大潜能，近年来国内外利用各种分子生物学手

段全面开展了关于麻疯树遗传多样性、系统分

类、组学和功能基因等多项研究。这些研究为

深入阐明麻疯树的生长发育机理、改善品质、

提高产量、最终实现对其果油的高效利用奠定

了基础。 

1  分子标记和遗传多样性分析 

随着分子生物学的不断发展，以 PCR 为基

础建立起来的分子标记技术不仅有利于种质资

源和系统分类的研究，还有利于功能性标记基因

的定位和筛选，这将更好地为生物育种提供帮

助。其中主要的分子标记技术有：随机扩增多态

性 DNA (Random amplified polymorphic DNA，

RAPD) 标记，扩增片段长度多态性 (Amplified 

fragment length polymorphism，AFLP) 标记，简

单重复序列 (Simple sequence repeats，SSR) 标

记，简单重复序列区间 (Inter simple sequence 

repeats ， ISSR) 标 记 ， 特 定 序 列 扩 增 区 域 

(Sequence-characterized amplified region，SCAR) 

标记等。 

麻疯树的分子标记研究主要集中在印度和

中国，包括种间和种内鉴定，鉴定的样品最少 2

个，最高的 224 个。从 Sujatha 研究团队的研究

内容我们很容易看到世界麻疯树分子标记研究

的发展轨迹，早在 2005 年他们用 RAPD 技术来

研究一个印度有毒种与一个墨西哥无毒种之间

的相似度[4]，此后，他们又分别运用 RAPD、ISSR

和 SCAR 三种技术评价印度不同地区的有毒种

与墨西哥无毒种之间的遗传多样性，共计 42 个

样本，其结论是：同一地区不同生态型的麻疯树

变异程度很小[5]，这与我国和巴西的研究结果相

似[6-7]。因此，研究人员逐渐扩大样品的采集地，

最终发现来自中美洲的样本具有较高的遗传多

样性，而非洲和印度地区的变异度则很低。随着

EST 数据库的不断挖掘和大戟科其他物种信息

的补充，36 条 EST-SSRs 和 20 条基因组 SSRs 被

用于研究来自印度尼西亚、南美、云南、海南和

格林纳尔等地的 45 个样本，发现不同区域的类

群变异度比同一类群的变异度大[8]。总的来说麻

疯树的遗传基础较窄，在育种改良方面还需要扩

大范围，进行诸如突变、种内/种间杂交等研究。 
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除了针对基因组变异的研究外，同工酶技术

也是了解种群内遗传变异的有力工具。张炜等[9]

选取云南、四川 2 个省区 10 个麻疯树品种，分

析了它们 7 种酶系统 7 个位点上 21 个等位基因

的遗传变异，相比较而言，西南地区的麻疯树具

有较高的遗传多样性，而这种多样性与种群的地

理分布无关；种群内部杂合程度较高，推测可能

存在自交不育现象。 

2  基因组学、转录组学和蛋白质组学研究 

2.1  基因组学 
麻疯树有 22 条染色体，是典型的二倍体生

物。它的基因组大概有 416 Mbp，属于比较理想

的基因组测序植物[10]。目前，SGI 公司 (Synthetic 

Genomics Inc.) 和 ACGT 公司 (Asiatic Centre for 

Genome Technology) 运用 Sanger 双脱氧法和

二代测序技术已经能够估计出基因组大约有

400 Mbp，与水稻基因组大小差不多，并公布了

完整的首个麻疯树基因组草图 (http://www.acgt. 

asia/press/pdf/20May2009.pdf)。之后 Sato 小组利

用周期短、费用低的双脱氧法和最新测序综合技

术测定了麻疯树基因组序列，结果显示：非冗余

序列的基因组全长 2.85 Mbp，包含 12 万个重叠

群 (Contigs) 和 2.9 万个单一序列 (Singlets)，大

约有 1 529 个(4%) 预测编码蛋白的基因是麻疯

树特有的[11]。 

由于叶绿体和质体是植物合成脂肪酸的主

要场所，因此麻疯树叶绿体基因组 (cpDNA) 也

备受关注，目前公布的测序结果显示这个闭合环

状的分子有 163 856 bp 长，编码 110 个独立基因 

(其中 78 个蛋白、4 个 rRNA 和 28 个 tRNA)，它

的大小和基因排布与其他树种相似，系统树分析

发现它与木薯的亲缘关系最近[12]。这项数据还能

为以叶绿体为基础的遗传转化体系的建立提供

相应的信息。 

2.2  转录组学 
基于麻疯树种子油的重要价值，许多的转录

组学研究集中在麻疯树种子、生殖器官等。研究

人员先后从王治涛等 [13] 构建的麻疯树胚乳

cDNA 文库筛选到多个与油脂代谢和逆境响应有

关的功能基因，并在此后的几年中开展了基因全

长、表达模式等方面的深入研究。Natarajan 等[14]

从麻疯树发育中的种子 cDNA 文库获得 12 084

个 EST 序列，平均长度为 576 bp，这些序列片段

与油脂合成相关的许多生物功能有关。Wang

等[15]用麻疯树的生殖器官构建了 2 个 cDNA 文

库，共得到 9 289 条平均长度为 603 bp 的 EST

序列，这些序列经过组装得到 4 502 条独立基因

序列 (UniSeqs)，选择 50 条 EST 序列在叶、花

和种子中的相对表达水平进行了定量分析，发现

其中 6 条在 1~2 个麻疯树组织中检测到，这些基

因可能编码高表达的油脂合成相关蛋白和转录

因子。 

为了改善逆境条件下麻疯树的生长状态，

Eswaran 等[16]利用盐敏感的酵母菌种筛选麻疯树

根的 cDNA 文库，从 20 000 个转化子中筛选出

345 个阳性克隆，从中获得 32 个全长基因。选择

胚胎晚期积累蛋白基因 LEA5、胞质抗坏血酸氧

化酶基因 Apx1、肌动蛋白抑制蛋白基因 profilin、

金属硫蛋白基因 metallothionein 和磷脂结合蛋白

基因 annexin 5 个基因检测它们在盐胁迫下根、

叶中的表达情况，结果发现它们都在胁迫 2 h 后
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发生变化，说明它们都与胁迫早期响应有关，但

是在根、叶中的表达规律各异，说明在抵御胁迫

时，不同的组织采取不同的抵抗机制。这些表达

序列 EST 和相关基因的功能解析，将为麻疯树的

育种工作提供无价的基因资源。 

2.3  蛋白质组学 
麻疯树的蛋白质组学研究也聚焦到油体功

能和油脂的生物合成上。通过对麻疯树种子萌发

过程中胚乳油脂变化的比较分析发现油脂的利

用主要在萌发的早期，而且涉及到 β 氧化、乙醛

酸循环、TCA 循环、糖异生和戊糖等多个途径[17]。

Polluechai 等[18]对油体的进一步研究中发现 3 个

油体蛋白 oleosins (JcOle1，JcOle2，JcOle3)，比

较发现 JcOle3 的表达水平是其他两个基因的 5

倍，而且它呈现等位基因变异和内含子区域的单

核苷酸多态性现象，因此可以作为系统分类的标

记基因和分子育种的侯选基因。除了油体，对麻

疯树成熟种子中胚和胚乳可溶性蛋白的比较研

究中发现它们差异蛋白集中在油脂动员、信号转

导、转录、蛋白质合成以及细胞周期等几个与种

子萌发相关的途径中，胚乳中的差异蛋白主要是

与分解代谢相关的酶，负责给生长中的胚提供营

养；而胚中的差异蛋白主要是与合成代谢相关的

酶，负责利用胚乳提供的营养物质为进一步生长

服务[19]。 

Liang 等[20]等用差异蛋白质组学技术，配合

叶绿素荧光等光合参数，在低温处理下麻疯树幼

苗叶片中鉴定到 8 个有显著变化的蛋白，其中包

括与光合作用有关的 ATP 合成酶、FeS 蛋白、过

氧化氢酶 (CAT) 和谷胱甘肽还原酶 (GR) 等，

并推测麻疯树对低温的响应可能更多地选择

CAT 途径。 

3  功能基因分析和研究 

3.1  油脂合成相关基因 
麻疯树种子含油量丰富，脂肪酸组成和菜籽

油非常相似，种子中提取的生物柴油可生物降

解，比传统的柴油更加清洁和高效，因此几乎所

有与麻疯树脂肪酸合成有关的蛋白基因都得到

了相应的研究。 

乙 酰 辅 酶 A 羧 化 酶  (Acetyl CoA 

carboxylase，ACCa) 广泛存在于生物界，是催化

乙酰辅酶 A 和 HCO3
−羧化生成丙二酰辅酶 A 的

生物素酶。此反应制约着脂肪酸合成第一阶段的

速度，属于脂肪酸合成的限速酶。从麻疯树中分

离得到的 ACCa 基因长 1 149 bp，编码 383 个氨

基酸。将麻疯树幼苗分别置于 pH 8.0 和 pH 7.0

的生长环境中，发现在 pH 8.0 的培养条件下，叶

片无论发育的早期、中期和晚期 ACCa 的表达量

更高。相应的，黑暗条件下果实中的 ACCa 的量

也增加。如果施加高光胁迫，在果实发育的早、

中和晚期 ACCa 的量发生显著波动，说明 ACCa

基因表达与叶片和果实的生长条件和发育阶段

有关[21]。从麻疯树中分离、鉴定的各类基因信息

详见表 1。 

酰基载体蛋白 (Acyl carrier protein，ACP) 

结合一系列的脂肪酸合成酶共同完成脂肪酸的

碳链加长反应，在脂肪酸的合成过程中起核心作

用。从麻疯树胚乳 cDNA 文库中筛选分离得到的

JcACP 序列推测的氨基酸序列，与其他物种已知

ACP 氨基酸序列同源性不高，但是具有“LEEEF”

和“LGLDSLDTVEVVMA”两个保守区，这两个

区域正好是 4′-磷酸泛酰巯基乙胺辅基的结合位
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点，是酰基载体蛋白的特征区。该基因在叶、茎

和种子中表达，在根中不表达，以种子中的表达

量最高，并且种子萌发后其表达量随萌发进程递

增，在 96 h 时表达量达到最高，推测在种子中

的这种高量表达可能与种子萌发时的代谢活动

有关[22]。 

酮 脂 酰 载 体 蛋 白 合 成 酶  (Ketoacyl-acyl 

carrier protein (ACP) synthase III，KAS III) 是催

化细菌或质体中脂肪酸合成中第一个延长反应的

关键酶，而 KAS I 和 KAS II 分别催化 ACP-4∶0

到 ACP-16∶0 和 ACP-16∶0 到 ACP-18∶0 的碳

链延伸[23]。过量表达 KAS III 的烟草、拟南芥

和葡萄中 C16∶0 的脂肪酸量都有增加[24]。酰

基-ACP 硫酯酶 (Acyl-acyl carrier protein (ACP) 

thioesterase (TE)，FATB) 能够水解酰基-ACP 上

的硫酯，释放出脂肪酸和 ACP，是控制脂肪酸长

链终止点的关键酶。研究发现 JcKAS III 和

JcFATB1 在基因组中都是单拷贝的，并且能够在

根、茎、叶、花和种子中表达，在种子萌发过程

中基因的表达量也在逐渐增大，其中前者在根中

的表达量最大，后者在种子中表达量最大[25-26]。

在过量表达 JcFATB1 的拟南芥中检测到饱和脂

肪酸含量增加，特别是其中的棕榈酸的量，而不

饱和脂肪酸的量下降。因此，推测 JcFATB1 作为

一个酰基-ACP 硫酯酶，能够通过提高棕榈酸含

量改变麻疯树种子油的组分[26]。 

硬酯酰载体蛋白去饱和酶  (Stearoyl-acyl 

carrier protein (ACP) desaturase，SAD) 定位在质

体基质中，主要催化硬脂酰-ACP 脱饱和成油酰

-ACP，是控制高等植物脂肪酸中饱和与不饱和键

比率的，这个比率的高低与植物的许多生理功能

有关，特别是与植物的抗冷性相关[27]。麻疯树的

JcSAD 的氨基酸序列与蓖麻的相似度高达 96%。

JcSAD 在根、茎、叶、花、果皮和种子都有表达，

其中果皮和种子中表达量最大。通过原核表达获

得的 JcSAD，能够将外源硬脂酰-ACP 转化成油

酰-ACP，具有去饱和酶活性[28]。在利用病毒诱

导基因沉默 (VIGS) 方法检测麻疯树包括脂肪

酸合成、发育调控、毒蛋白合成相关的 13 个基因

功能时发现，JcKAS II 和 JcFATB 确实在脂肪酸链

长和饱和/不饱和比率中起重要作用，而且 JcSAD1

在种子的甘油三酯积累阶段表达量较高[29]。 

ω3 脂 肪 酸 去 饱 和 酶  (ω3-fatty acid 

desaturase，FAD3) 是内质网和叶绿体中将二烯

脂肪酸去饱和生成三烯脂肪酸的关键酶。三烯脂

肪酸属于多不饱和脂肪酸，是植物细胞膜的重要

组成成分，叶绿体膜中的这种脂肪酸占到了总脂

肪酸的 80%。从拟南芥中分离得到定位在内质网

中的 FAD3，和定位在质体中的 FAD7,8，其中

FAD8 与低温响应有关[30-31]。从麻疯树中克隆得

到的 JcFAD7 的 6 个外显子 (从第 2 个到第 7 个) 

的大小与拟南芥的 FAD7,8 是一样的。在转

pYJcFAD7 质粒的酵母中加入亚油酸能检测到新

的 C18∶3 脂肪酸出现，且所占比例达到 2.5％，

说明 JcFAD7 编码的脂肪酸去饱和酶能够在 ω3

的位置上将亚油酸去饱和，但是 JcFAD7 的表达

与温度变化无关[32]。图 1 显示各酶在麻疯树脂肪

酸合成途径中的基本位置和作用。 

Xu 等[33]利用实时定量 PCR 研究麻疯树种子

发育过程中与脂肪酸和甘油三酯合成相关的 21

个油脂基因，比较全面地了解到这些基因在种子

发育过程中的表达变化，为更好地研究麻疯树种

子油脂积累提供了一些基础数据信息。 
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图 1  麻疯树脂肪酸合成模型[27] 
Fig. 1  A model for fatty acid (FA) biosynthetic 
pathway in J. curcas[27]. 

 
磷酸烯酮式丙酮酸羧化 (Phophoenlpyuvate 

carboxylase，PEPcase) 主要参与植物 C4 代谢途

径 CO2 固定作用。研究发现转反义 PEPC 的转基

因大豆和水稻提高了籽粒的油脂含量 [34-35]。目

前，克隆到的 JcPEPC属于该基因家族中PEPC1，

其蛋白为 C3 型 PEPC，与蓖麻、陆地棉、橙、大

豆、花生的氨基酸序列同源性都超过 90％[36]。

推测通过反义抑制技术控制麻疯树PEPC基因的

表达，可提高麻疯树种子含油量。 

3.2  抗逆相关基因 
3.2.1  毒蛋白基因 curcin 和 curcin-L 

不同来源的核糖体失活蛋白  (Ribosome 

inactivating proteins，RIPs) 在抗真菌、抗病毒和

抗肿瘤方面表现出独特的作用，具有十分重要的

生物学功能。它们是一种能使核糖体 28S rRNA

的保守 α 茎环结构域脱嘌呤的蛋白质。目前，已

经发现两种麻疯树 RIP，分别是种子中的毒蛋白

curcin 和叶片中的逆境诱导蛋白 curcin-L。早在

1976 年 Stirpe 等[37]就对麻疯树毒蛋白进行了初

步分离，并将其中有活性的产物命名为 curcin1；

此后林娟等[38]对该蛋白的毒性、编码基因以及启

动子进行了更深入的研究。curcin 只在种子的胚

乳中积累，且表达始于心型胚时期，成熟时达到

最高[39-40]。将该基因 5'侧翼区 620 bp (EF612739) 

长的片段插入 pBI121 载体，替换其中的 CaMV 

35S 启动子，并在相应的转基因烟草中检测报告

基因 GUS 的表达情况，结果显示该启动子驱动

的 GUS 在烟草种子胚乳中特异性表达，与它调

控的 curcin 基因表达模式相似，其作用始于心形

胚时期，并持续到种子成熟[41]。 

另一个 curcin-L 在受脱落酸、水杨酸、干

旱、高温、低温和 UV 等胁迫诱导时在叶片中

表达[40]。用 curcin-L 基因 5'端 654 bp (EF612740) 

侧翼序列替换 pBI121 转烟草的实验中，通过检

测转基因烟草的 GUS 表达量证实：它在叶片中

特异表达，并且响应以上 6 种胁迫的诱导，其

中对于 PEG 模拟的干旱响应最明显[42]。这些结

果拓展了我们对麻疯树核糖体失活蛋白的了

解，不仅有毒性蛋白 curcin，还有抗逆蛋白

curin-L。 

3.2.2  ERF 转录因子基因 (JcERF) 和 DREB

转录因子基因 (JcDREB)  

尽管麻疯树在抗旱、耐盐、耐贫瘠等方面表

现突出，但是要想获得果实高产且含油量高的种

植结果，还必须对麻疯树抵御生物和非生物逆境

反应进行相应的研究，以期获得耐受胁迫能力更

强的植株。除了前面介绍的利用盐敏感型酵母

筛选麻疯树根部耐盐基因的报道[16]以外，Tang

等[43-44]先后从高盐、干旱和低温胁迫的幼苗叶片

中克隆到了 JcERF 和 JcDREB，研究发现它们均

在高盐、干旱、ABA 等逆境胁迫条件下大量表

达，在过量表达 JcERF 和 JcDREB 的拟南芥中显
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示了比野生型更好的抗性特征，说明这两个基因

在麻疯树忍受非生物胁迫中起重要作用。 

3.2.3  肌醇-1-磷酸合成酶基因 JcMIPS 

肌 醇 -1- 磷 酸 合 成 酶  (Myo-inositol-1- 

phosphatesynthase，MIPS) 在真核生物中是非常

保守的，可催化 6-磷酸葡萄糖转化为肌醇-1-磷

酸，是肌醇生物合成的限速酶[45]。肌醇作为一种

重要的渗透保护物质不仅是植物细胞中磷元素

的主要贮存形式，而且在信号转导、保护植物免

受外部逆境伤害、激素贮存与运输等方面都起到

重要作用。苟春宝等[46]和 Wang 等[47]研究发现干

旱、高盐、低温和 ABA 胁迫不仅诱导 JcMIPS

的表达，还能使与 JcMIPS 5′端不同缺失片段相

连的 GUS 报告基因在烟草叶片原生质体中瞬时

表达，说明 JcMIPS 对各种逆境的响应可能源于

启动子的某个核心区域的调控。  

3.2.4  水通道蛋白基因 JcPIP 和 JcPIP2 

植物水通道蛋白 (Aquaporin) 是水分快速

进出细胞的主要途径。根据它们的分布和在细

胞器上的定位不同将它们分为 4 大类，其中最

常见的就是质膜内膜蛋白  (Plasma membrane 

intrinsic protein ， PIPs) 和 液 泡 膜 内 膜 蛋 白 

(Tonoplast intrinsic protein，TIPs)。从麻疯树中

克隆到的 JcPIP和 JcPIP2的氨基酸序列与蓖麻、

葡萄和菠菜 PIP 蛋白在进化上亲缘关系较近。

将 JcPIP2 互补 RNA (complementary RNA，

cRNA) 注入非洲爪蟾卵母细胞后改变了细胞膜

的水通透性，说明它具有水通道蛋白功能，它

能够在根、茎和叶中表达，但是只有 JcPIP2 在

干旱胁迫条件下诱导表达[48]，JcPIP 基因诱导表

达变化不明显[49]。 

3.2.5  甜菜碱醛脱氢酶基因 JcBD1 

在植物、动物、细菌和藻类的许多物种中，

甜菜碱作为一种无毒渗透剂，不仅能在水分亏缺

时起到保护作用，还能在各种胁迫条件下维持蛋

白和膜结构。甜菜碱醛脱氢酶 (Betaine aldehyde 

dehydrogenase，BADH) 能催化甜菜碱醛不可逆

的转变为甜菜碱，是甜菜碱生物合成途径中的关

键酶。该酶的基因 JcBD1 能在根、茎、叶、花和

未成熟种子中表达，其中叶和茎中的表达量最

高。Southern 杂交分析发现该基因是多拷贝的，

属于一个多基因家族。在高盐、高温和干旱条件

下，JcBD1 的表达量明显提高，表达 JcBD1 蛋白

的大肠杆菌在高盐环境中长势明显好于对照[50]。 

3.2.6  细胞质 II 类小热激蛋白基因 JcHSP17.5 

多种胁迫环境下，生物体内会产生一组分子

量大小在 15~42 kDa 的小热激蛋白 (Small heat 

shock proteins，sHSPs)，它们具有分子伴侣的功

能，能够在不依赖 ATP 的情况下阻止在逆境胁迫

下变性蛋白的累积以及保护蛋白的正确折叠，从

而减少胁迫对生物的伤害 [51]。从麻疯树胚乳

cDNA 文库中筛选到一条编码 157 个氨基酸的胞

质类小热激蛋白基因 JcHSP17.5，该基因经过在

大肠杆菌以及酿酒酵母中过量表达的研究发现

两种重组菌在逆境下都较对照组生活力有显著

提高，有较好的耐热和耐渗透胁迫能力，推测

JcHSP17.5 在麻疯树生长过程中可能与麻疯树耐

热、耐旱以及耐离子胁迫相关[52]。 

3.2.7  翻译肿瘤调节肿瘤蛋白基因 JcTCTP 

翻译肿瘤调节肿瘤蛋白  (Translationally 

controlledtumor protein，TCTP) 基因最早是从人

类肿瘤细胞中克隆到，发现其在翻译水平上受到

控制，因此得名[53]。目前对 TCTP 的研究主要集
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中在哺乳动物和寄生虫中，对于植物中的 TCTP

作用及其机制尚不清楚。但是在对 JcTCTP 表达

模式的研究中发现它呈现一定的组织和时间特

异性：在Ⅰ期胚乳、胚和茎中最为丰富，而在Ⅱ

期胚乳和花中表达最弱[54]。它还受到高温、NaCl

和乙烯的诱导，推测可能与麻疯树耐高温、耐贫

瘠的特性有关[55]。 

3.2.8  ADP 核糖基化因子基因 JcARF 

ADP 核 糖 基 化 因 子  (ADP-ribosylation 

factor，ARF) 是小 G 蛋白家族 (RAS、RHO、

RAB、ARF 和 RAN) 的一员，它们参与诸如基

因表达、细胞骨架重组和微管形成等生理活动。

从麻疯树 cDNA 文库中筛选到的 JcARF，编码的

预测蛋白具有典型的 GTP 结合蛋白家族特有的

P 框  (GLDAAGKT)、G′框 (DVGGQ)和 G 框

(NKQDL)。研究发现 JcARF 在花中的表达要比

在根、茎、叶、胚乳中的表达丰富得多，此外该

基因还受干旱、低温的诱导，但是对 NaCl 胁迫

不敏感[56]。后来还发现，乙烯利诱导提高的表达

量比干旱和低温的诱导更加明显，JcARF 可能与

植物激素参与的信号转导有关[57]。 

3.3  发育相关基因 
3.3.1  DOF 转录因子基因 JcDof1-3 

拟 南 芥 中 AtCDFs (CYCLING DOF 

FACTOR) 是一组研究得最清楚的参与光周期反

应调控开花的 Dof (DNA binding with one finger) 

转录因子[58-60]。在对它们的系列研究中发现，过

量表达 AtCDF1 的转基因拟南芥的开花时间推

迟，而转反义 OsRdd1-AS (与 AtCDF 的同源基因) 

的水稻表现出开花推迟、植株矮小和种子变小的

现象[61]。我们从麻疯树中克隆到 3 个 Dof 转录因

子基因 JcDof1-3，研究发现 JcDof1 和 JcDof3 的

表达在长日照和短日照条件下均呈现有规律的

生物钟振颤，但是在 3 d 的连续光照后，它们的

表达呈现 JcDof1 量更高，而 JcDof3 波峰出现更

早的情况，在与开花调控有关的拟南芥蛋白

FKF1、ZTL、ASK2、LKP2 和 GI 的酵母双杂交

试验中，发现 JcDof1 只与 ASK2 结合，而 JcDof3

能与 ASK2 和 LKP2 结合，说明它们可能采取不

同的蛋白降解途径来调控麻疯树的开花时间，推

测它们在调控麻疯树的开花过程中扮演着既冗

余又互补的角色[62-63]。如果能变麻疯树的持续开

花/结果特性为同步开花/结果，将大大提高采收

效率，为麻疯树的产业化发展发展扫清道路，也

是麻疯树育种方向之一。 

3.3.2  F-Box 蛋白基因 JcFbl1 

F-box 蛋白广泛存在于各种真核生物中，最

早在酵母中研究发现 F-box 蛋白参与组成 SCF

复合体，这个复合体又参与泛素降解途径介导

的信号转导，经过研究证明 F-box 蛋白一般都通

过 SCF 复合体参与了植物生长和发育的各种重

要生理过程，如激素应答、昼夜节律、光形态

建成、抗逆性等。高帆等[64]从麻疯树胚乳 cDNA

文库中筛选出一条与在动、植物生长发育过程

中起重要调控作用的 F-box 家族序列相似的

EST 序列，并进一步克隆得到含有完整编码框

的 cDNA 全长和基因组序列，遗憾的是该文仅

对其进行了生物信息学分析和构建了真核表达

载体，而对该蛋白可能参与的生理功能没有进

一步的研究和发掘。 

4  小结与展望 

虽然关于麻疯树分子生物学方面的研究逐年
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增加，取得了很多可喜的成绩，但是不得不承认

许多研究起步较晚，很多的基因组、转录组信息

还有待进一步分析鉴定。对于功能基因的分离、

克隆多限于表达模式分析和原核表达阶段，对于

转基因功能验证方面的工作开展较少，目前尚未

见到油脂含量增加或是抗性提高的转基因麻疯树

的报道。因此，还必须对大量未知的和已知的基

因和蛋白进行更为详尽的分析和鉴定，不仅仅是

通过异源转基因植物鉴定其功能，更重要的是找

到提高脂肪酸含量、提高植株抗逆性和调控植株

开花时间的关键基因，为麻疯树育种和产业化发

展服务。 

 
 
 
表 1  麻疯树中分离鉴定的基因 
Table 1 Cloning and characterization of genes in J. curcas 

Name Function of the genes Length (bp) GenBank Accession No. References 

JcACCa Fatty acid biosynthesis 1 149 EF095236 [21] 

JcACP Fatty acid biosynthesis 393 EF179617 [22] 

curcin Curcin 753 AY069946 [39-40] 

curcin-L Response to stress 930 EU195892 [40] 

JcARF Response to stress 546 EU940696 [57] 

JcBD1 Response to stress 1 509 EF174190 [50] 

JcDREB Response to stress 771 DQ109673 [44] 

JcDof1 Photeperiod 1 416 GQ256647 [62] 

JcDof2 Unknow 1 026 FJ605173  

JcDof3 Photeperiod 1 557 GQ256648 [63] 

JcERF Response to stress 777 DQ109673 [43] 

JcFAD7 Fatty acid biosynthesis 1 368 DQ452089 [32] 

JcFATB1 Fatty acid biosynthesis 1 257 EU106891 [26] 

JcFbl1 Unknow 1 224 DQ900595 [64] 

JcHSP17.5 Response to stress 474 GU320741 [52] 

JcKASIII Fatty acid biosynthesis 1 203 DQ987701 [25] 

JcMIPS Response to stress 1 530 EF185781 [46] 

JcPEPC Photosynthesis 2 898 EU069413 [36] 

JcPIP Response to stress 945 EU935840 [49] 

JcPIP2 Response to stress 843 EF030420 [48] 

JcSAD Fatty acid biosynthesis 1 191 DQ084491 [28] 

JcTCTP Response to stress 507 EF091818 [54-55] 
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