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水稻花青素合成调控转录因子 OsC1
和 OsPAC1 的功能
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华中农业大学作物遗传改良国家重点实验室/国家植物基因研究中心(武汉),武汉４３００７０

摘要　从黑米品种黑帅中克隆水稻内源调控花青素合成的转录因子OsC１和OsPAC１,并导入到白米粳稻

品种Chao２Ｇ１０和ZH１１中超量表达,结果显示:在超量表达OsC１的Chao２Ｇ１０的抗性愈伤分化阶段、再生转基

因植株的叶片、叶鞘、稃尖等部位观察到花青素的积累;其他转基因材料,如超量表达OsC１的ZH１１、超量表达

OsPAC１的Chao２Ｇ１０和ZH１１均未观察到花青素的积累;利用高效液相色谱(HPLC)测定转基因水稻叶片中花

青素含量,发现主要是矢车菊素Ｇ３ＧOＧ葡萄糖苷和芍药素Ｇ３ＧOＧ葡萄糖苷２种花青素.对转基因材料中花青素生

物合成相关基因的表达量进行分析发现,Chao２Ｇ１０和ZH１１超量表达OsC１后,花青素代谢途径上的大部分结

构基因上调表达;Chao２Ｇ１０中超量表达OsPAC１后,OsCHS、OsCHI、OsANS、OsUFGT 上调表达,而OsF３H、

OsF３’H 表达基本没变;ZH１１ 中超量表达 OsPAC１ 后,OsCHS、OsANS、OsUFGT 上 调 表 达,而 OsCHI、

OsF３H、OsF３’H 的表达基本不变.
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　　花青素(anthocyanin)是一类天然植物色素,具
有重要的生物学和生理功能.花青素能吸引传粉者

和种子传播者[１],具有清除自由基、保护植物免受强

光照射等作用[２].此外,花青素对人类健康有重要

促进作用,研究证明花青素具有抗癌[３]、抗炎症[４]、

抗菌作用[５],能预防心血管疾病[６]和糖尿病[７],并能

保护视力[８].
花青素的生物合成起始于苯丙氨酸,是苯丙烷

途径的重要分支.苯丙氨酸合成花青素可分为３个

阶段:苯丙烷途径的开始阶段、类黄酮途径的早期阶

段以及花青素途径的晚期阶段.苯丙烷途径的开始

阶段包括从苯丙氨酸经肉桂酸、香豆酸、到４Ｇ香豆

酰CoA３步,分别由苯丙氨酸解氨酶(PAL)、肉桂

酸４Ｇ羟化酶(C４H)和４Ｇ香豆酰 CoA 连接酶(４CL)
催化完成;类黄酮途径早期阶段包括从４Ｇ香豆酰

CoA经查尔酮、柚皮素到二氢黄酮醇３步反应,分
别由查尔酮合成酶(CHS)、查尔酮异构酶(CHI)、黄
烷酮３Ｇ羟化酶(F３H)催化完成;花青素合成途径的

晚期阶段包括从二氢黄酮醇经无色花青素到花青素

以及花青素的修饰等过程,分别由二氢黄酮醇还原

酶(DFR)、花青素合成酶(ANS,也称为无色花青素

双加氧酶,LDOX)催化完成;花青素经糖基化、酰基

化等修饰,生成不同的花青素分子[９].
花青素代谢途径的调控主要发生在结构基因的

转录水平上.通过一个或多个转录因子与结构基因

启动 子 上 相 应 顺 式 元 件 结 合,激 活 或 抑 制 其 表

达[１０].研究发现,对花青素代谢途径起调控作用的

主要是 MYB、bHLH 和 WD４０重复蛋白等三类转

录因子.花青素的生物合成由 WD４０ＧbHLHＧMYB
(WBM)复 合 物 控 制,但 是 调 控 的 细 节 仍 有 待

研究[１１].
水稻中多个花青素生物合成的结构基因通过同

源比对等方法相继得以分离.酵母双杂交分析显

示,OsCHS１能与 OsF３H、OsF３′H、OsDFR、OsＧ
ANS 互作,表明水稻中花青素生物合成酶类以多酶

复合体的形式参与花青素的生物合成[１２].目前水

稻中已报道了 MYB和bHLH 两类调控花青素合

成的转录因子.Reddy等[１３]通过比较玉米与水稻
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的线性关系,从水稻中克隆了玉米C１基因(ZmC１)
的同源基因OsC１(R２R３ＧMYB类转录因子).TaＧ
kahashi等[１４]发现OsC１与水稻颖尖颜色相关;邵
雅芳等[１５]发现OsC１在花中特异性表达,在其他组

织(茎和叶)中不表达.OsB１和OsB２是水稻中参

与花青素合成调节的bHLH 类转录因子,将OsB１、

OsB２同时或其中任一个与ZmC１共同转化水稻糊

粉层细胞,可以观察到花青素斑积累,但是无ZmC１
的情况下无花青素斑积累,说明OsB１和OsB２参

与水稻中花青素调控且功能冗余,并且二者必须与

MYB类转录因子互作才能发挥功能[１６].遗传学研

究表明,黑米果皮颜色由２个显性互补基因Pb 和

Pp 基因共同控制,其中 Pp 对pp 为 不 完 全 显

性[１７].水稻中参与花青素调节的 WD４０转录因子

目前尚无研究报道.
玉米PAC１基因(ZmPAC１)编码 WD４０重复

蛋白,为玉米糊粉层和盾片中花青素积累的必需基

因[１８].本研究利用氨基酸序列同源比对,找出水稻

中相应 WD４０重复蛋白基因 LOC_Os０２g４５８１０,暂
命名为OsPAC１.本研究将OsC１和OsPAC１在水

稻品种 Chao２Ｇ１０和ZH１１中超量表达,观察水稻

中花青素生物合成结构基因的表达情况,确定OsC１
和OsPAC１基因功能,为培育胚乳富含花青素的水

稻品种奠定基础.

1　材料与方法

1.1　试验材料

大肠 杆 菌 (Escherichiacoli)菌 株 DH５α 和

TOP１０、根癌农杆菌(Agrobacteriumtumefaciens)
菌株EHA１０５,为华中农业大学作物遗传改良国家

重点实验室保存和提供.
基因表达载体pC１３００NU 改造自载体pCAMＧ

BIA１３００,pC１３００NU 上带有 Ubiquitin 启动子及

Nos终止子,由笔者所在实验室保存.
花青 素 代 谢 途 径 的 ２ 个 转 录 因 子 OsC１、

OsPAC１以黑米品种黑帅基因组为模板扩增.黑

帅属于籼稻品种,由陕西省农业科学院吴升华研

究员提供.该品种在全生育期中,叶鞘、叶枕、叶
耳、叶舌、茎秆、种皮等部位均观察到有花青素积

累,可以从该品种中克隆花青素代谢途径相关的

转录因子.
转化受体为水稻粳稻品种 Chao２Ｇ１０和中花

１１(ZH１１).Chao２Ｇ１０属于粳稻品种,由上海师范

大学李建粤教授提供.该品种在全生育期所有组织

中均未观察到花青素积累,但转入玉米的Lc 基因

后,白色种皮变为淡褐色,种子中总黄酮含量升

高[１９],因此Chao２Ｇ１０是转化花青素相关转录因子

的良好受体.中花１１属于粳稻品种,是常用的遗传

转化受体材料.
1.2　 OsC1 和 OsPAC1 基因的克隆

用CTAB法提取黑帅的基因组 DNA.根据

TIGR(http://rice．plantbiology．msu．edu/index．
shtml)数据库中 OsC１和 OsPAC１基因序列,用

Primer６．０设计特性扩增引物,以黑帅基因组 DNA
为 模 板,用 OsC１ＧF、OsC１ＧR 扩 增 OsC１,用

OsPAC１ＧF、OsPAC１ＧR扩增OsPAC１基因.基因

扩增引物及酶切位点见表１.
表１　本研究所用到的引物

Table１　Allprimersinvolvedinthisstudy

引物名称

Primername
引物序列(５′Ｇ３′)

Primersequence(５′Ｇ３′)

OsC１ＧF GGATCCGCTCAGTCTCACACCGCACAGA

OsC１ＧR GGTACCGTCACGCACACAAGTTC

OsPAC１ＧF
GGATCCCGAGAAAGAAAGGAAGＧ
CAAAGC

OsPAC１ＧR GGTACCTCCACCAGACAGTTCATCACA

HptＧF ACACTACATGGCGTGATTTCAT

HptＧR TCCACTATCGGCGAGTACTTCT

OsCHSＧqRTＧF TTGGGCTGGACAAGGAGAGGATGA

OsCHSＧqRTＧR AGGACGACGGTCTCAACGGTGA

OsCHIＧqRTＧF TACGAGAAGTAGGTCACGAT

OsCHIＧqRTＧR TTATTTCATTGTCAAACACGAG

OsF３HＧqRTＧF AAGAAGGGCGGATTCATC

OsF３HＧqRTＧR TACGAGAAGTAGGTCACGAT

OsF３’HＧqRTＧF ATACCATTCGGAGCAGGA

OsF３’HＧqRTＧR TGGCAGTCATCAGTGTGA

OsANSＧqRTＧF CGCAAGCTGTTCGAGAAG

OsANSＧqRTＧR TTATTTAGTTCTCATTCCGTTCG

OsUFGTＧqRTＧF CAGGAGTTGCAGGCGAAG

OsUFGTＧqRTＧR CGACGAACTTGGCGAAGT

OsC１ＧqRTＧF GAATTAGGAGACGGCGATGA

OsC１ＧqRTＧR TCACGCACACAAGTTCCA

OsPAC１ＧqRTＧF GCATTCCACCATCTTCTAC

OsPAC１ＧqRTＧR AAGTCATAGCGGTTCCAT

ActinＧqRTＧF TGGCATCTCTCAGCACATTCC

ActinＧqRTＧR TGCACAATGGATGGGTCAGA

OsDFRＧRTＧF CGGGTTCAGGTTCAGGTACA

OsDFRＧRTＧR TGAAACCGGAGGGAGTAAC

　注:下划线处碱基代表酶切位点 Note:TheunderscoresrepreＧ

sentingenzymeloci．

２
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1.3　表达载体构建

利用 BamH Ⅰ 和 KpnⅠ 双 酶 切 表 达 载 体

１３００NU及基因OsC１和OsPAC１,胶回收目的基因

片段,纯化载体片段,用 T４连接酶连接目的基因和

载体片段.最后获得表达载体pC１３００NUＧOsC１和

pC１３００NUＧOsPAC１(图１).将构建好的表达载体

pC１３００NUＧOsC１和pC１３００NUＧOsPAC１分别转化

到农杆菌菌株EHA１０５中,－７０℃保存.

图１　pC１３００NUＧOsC１和pC１３００NUＧOsPAC１超表达载体结构示意图

Fig．１　SchemeofexpressionvectorpC１３００NUＧOsC１andpC１３００NUＧOsPAC１
1.4　农杆菌介导的水稻遗传转化

用农杆菌介导的遗传转化法[２０]将pC１３００NUＧ
OsC１和pC１３００NUＧOsPAC１表达载体分别转化水

稻粳稻品种Chao２Ｇ１０和ZH１１.
1.5　PCR 阳性检测

每株转化苗取３~５cm 叶片,用CTAB法小量

抽提水稻 基 因 组 DNA.用 HptＧF、HptＧR 扩 增

Hpt基因片段,预期产物大小为５５０bp.PCR反应

体系:模板１μL;１０×Buffer２μL;dNTPs０．４μL;
引物 HptＧF/R 各０．２μL;rTaq(TaKaRa,中国大

连)０．２μL;补ddH２O 至２０μL.PCR 反应条件:

９４℃５min;９４℃３０s;５８℃３０s;７２℃３０s;２８个

循环;７２℃７min,２５℃１s.PCR产物用０．８％琼

脂糖凝胶电泳检测,筛选出阳性单株.
1.6　Southern blotting 检测

用Southernblotting检测OsC１、OsPAC１转化

植株的拷贝数,用 CTAB 法大量抽提水稻基因组

DNA.取８μg基因组 DNA,用相应的限制性内切

酶充分酶切样品基因组 DNA,酶切产物跑 TAE
胶,３０V电泳２４h.电泳结束后,将凝胶上的 DNA
片段印迹到尼龙膜上.用HptＧF/R扩增Hpt基因

片段,用经地高辛标记(Rochesouthernblotting试

剂盒,美国)后的探针进行杂交,检测拷贝数.
1.7　基因表达量检测

取转基因植株苗期的 RNA 样,进行 RealＧtime
PCR检测.RNA 抽提采用 TrZolReagent(北京全

式金公司);采用 MLV 反转录酶(Invitrogen公司)
反转录２μgRNA 样品,获得的cDNA 稀释至１００

μL;内参基因选用 Actin 基因,OsC１、OsPAC１以

及花青素生物合成结构基因 RealＧtimePCR 检测

引物见 表 １.RealＧtimePCR 反 应 体 系 为:cDNA
１μL;２×RoxSYBR GreenI Mix(Roche,美 国)

５μL;引物 F/R:各０．２μL;补 ddH２O 至１０μL.

RealＧtimePCR反应条件:９５℃１０min;９５℃１０s;

６０℃ ４０s;４０ 个 循 环.基 因 的 相 对 表 达 量 以

２Ｇ△△Ct法计算.

1.8　花青素测量

花青素为水溶性色素,抽提和测量方法参考

Zhu等[２１]的方法.取转基因植株新鲜叶片在液氮

中研磨后,用分析天平称取０．１g粉末置于２mL离

心管中,加入１mL８０％盐酸甲醇抽提液.室温１７０
r/min抽提２４h,１００００r/min离心２min,吸取上

清过 ０．２２μm 滤 膜,样 品 置 于 棕 色 样 品 瓶 中,

－２０℃保存.
使用高效液相色谱 HPLC１２６０(Agilent,美国)

测定花青素含量.色谱条件:C１８色谱柱(ZORBＧ
AXSBＧAq４．６×２５０mm,５μm);流动相:溶液A为

水与甲酸的混合液,V水/V甲酸 ＝１００/５,溶液 B为纯

甲醇;流动相设置为:０~１２ min,２０％ ~７０％ B;

１２~２０min,７０％~７８％ B.流速０．８mL/min,检
测波长为５２０nm,上样量１０μL,进样３次.

３
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2　结果与分析

2.1　T0代转化植株 PCR 阳性检测及拷贝数检测

通过农杆菌介导的遗传转化方法,OsC１转化

Chao２Ｇ１０(简称为CC)和转化ZH１１(简称为CZ)分
别获得 T０代独立转化植株１４株和５０株;OsPAC１
转化Chao２Ｇ１０(简称为 PC)和转化ZH１１(简称为

PZ)分别获得 T０代独立转化植株７０株和５５株.

为进一步验证超表达基因的稳定整合及拷贝

数,对每个转基因家系进行了Southernblotting检

测.经检测,OsC１转 Chao２Ｇ１０的转基因材料有３
个单拷贝家系,转ZH１１的转基因材料有１８个单拷

贝家系;OsPAC１转 Chao２Ｇ１０的转基因材料有１１
个单拷贝家系,转ZH１１的转基因材料有９个单拷

贝家系(图２).为确保转基因材料的遗传稳定性,
选取单拷贝家系进行后续试验.

　A:CC家系(HindⅢ 酶切);B:CZ家系(HindⅢ 酶切);C:PC家系(BamHⅠ 酶切);D:PZ家系(HindⅢ 酶切).M:λDNA/Hind

Ⅲ Marker;其余泳道为不同的转基因家系.A:CCfamilies(digestedbyHindⅢ);B:CZfamilies(digestedbyHindⅢ);C:PCfamilies
(digestedbyBamHⅠ);D:PZfamilies(digestedbyHindⅢ)．M:λDNA/HindⅢ Marker;Theremaininglanesrepresenttransgenic

ricelines．

图２　CC、CZ、PC、PZ转基因家系Southernblot分析

Fig．２　SouthernblotassayofthetransgenicricelinesofCC,CZ,PCandPZ

2.2　基因表达量检测

为检 测 超 表 达 材 料 中 转 录 因 子 OsC１ 和

OsPAC１的表达情况,各选取３个单拷贝家系进行

RealＧtimePCR检测.结果显示,OsC１和OsPAC１
在２种受体水稻品种中均得以超量表达(图３).和

野生型对照相比,超表达材料CC中OsC１表达水平

上调了约１２０００~１６０００倍,CZ中OsC１表达水平

上调了约６０００~７０００倍,PC中OsPAC１表达水

平上调了约３３~５４倍,PZ中OsPAC１表达水平上

调了约２１~２９倍.
2.3　表型鉴定

OsC１转化Chao２Ｇ１０后,在愈伤分化阶段开始

观察到花青素积累,转基因再生植株的叶鞘、叶片、
稃尖等部位有花青素积累;而转化ZH１１后,愈伤分

４
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　A:OsC１在CC中表达量(Chao２Ｇ１０为对照);B:OsC１在CZ中表达量(ZH１１为对照);C:OsPAC１在PC中表达量(Chao２Ｇ１０为对

照);D:OsPAC１在PZ中表达量(ZH１１为对照).试验设置３个重复.∗表示t测验P 值小于０．０５,差异显著;∗∗表示t测验P 值

小于０．０１,差异极显著.A:ExpressionlevelofOsC１inCC(Chao２Ｇ１０serveasCK);B:ExpressionlevelofOsC１inCZ(ZH１１serveas

CK);C:ExpressionlevelofOsPAC１inPC(Chao２Ｇ１０serveasCK);D:ExpressionlevelofOsPAC１inPZ(ZH１１serveasCK)．StatistiＧ

calsignificanceisindicatedby∗(P＜０．０５)and∗∗ (P＜０．０１),respectively．

图３　转基因家系OsC１和OsPAC１表达量检测

Fig．３　OsC１andOsPAC１expressionlevelanalysisintransgeniclines

化阶段未观察到花青素积累,转基因植株的整个生

长发育过程中也没有花青素积累.OsPAC１转化２
个品种的再生植株均没有观察到花青素积累.

取转基因材料叶片和种子采用 HPLC测定花

青素含量,发现在CC(OsC１转化Chao２Ｇ１０)的叶片

中有２种花青素积累,分别是矢车菊素Ｇ３ＧOＧ葡萄糖

苷和芍药素Ｇ３ＧOＧ葡萄糖苷;种子中未发现有花青素

积累(图４).
2.4　花青素生物合成途径结构基因表达量检测

为了分析２个转录因子对花青素生物合成途径

的影响,各取３个单拷贝家系３叶期叶片的 RNA
样,对７个花青素生物合成途径结构基因(OsCHS、

OsCHI、OsF３H、OsF３′ H、OsDFR、OsANS、

OsUFGT)进行表达量分析.RealＧtimePCR 结果

显示,和野生型对照相比,在Chao２Ｇ１０和ZH１１中

超量表达OsC１后,６个花青素代谢途径结构基因均

不同程度地上调表达.其中,OsANS 的表达水平

上调最为明显,最高上调了２３５倍;相比之下,CC中

OsF３H、OsF３′H 上调的倍数相对较 低,只 有 约

１．６~２．９倍;CZ中OsCHI、OsF３H、OsF３′H 上调

倍数也较低,约２．３~４．０倍.和野生型对照相比,

Chao２Ｇ１０ 中 超 量 表 达 OsPAC１ 后,OsCHS、

OsCHI、OsANS、OsUFGT 上调表达,而 OsF３H、

OsF３′H 的 表 达 基 本 没 变;ZH１１ 中 超 量 表 达

OsPAC１后,OsCHS、OsANS、OsUFGT 上调表达,
而 OsCHI、OsF３H、OsF３′H 的 表 达 基 本 不 变

(图５).

OsDFR 的本底表达量较低,RealＧtimePCR不

能对其进行定量检测.不过采用 RTＧPCR 的方法

可以检测到OsDFR 的表达,但是由于所需RTＧPCR
的循环数较高(４０cycles),难以比较其相对表达量

(图６).

５
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　A:CC愈伤;B:３个单拷贝家系(CCＧ１、CCＧ３、CCＧ４)叶片中矢车菊素Ｇ３ＧOＧ葡萄糖苷含量;C:矢车菊素Ｇ３ＧOＧ葡萄糖苷标准品(峰１)和

芍药素Ｇ３ＧOＧ葡萄糖苷标准品(峰２)HPLC图谱;D:转基因家系样品峰图;E:野生型对照 Chao２Ｇ１０样品峰图.A:CallusofCC;

B:ContentofcyanidinＧ３ＧOＧglucosideinleavesofCCＧ１,CCＧ３,CCＧ４．C:HPLCchromatogramsofcyanidinＧ３ＧOＧglucosidestandard(peak

１)andpeonidinＧ３ＧOＧglucosidestandard(peak２);D:HPLCchromatogramsoftransgenicricesamples;E:HPLCchromatogramsofthe

wildtypecontrolChao２Ｇ１０samples．

图４　CC转基因水稻表型鉴定

Fig．４　PhenotypiccharacterizationoftransgenicriceofCC

　A、B、C、D:分别为转基因水稻CC、CZ、PC、PZ;试验设置３个生物学重复;∗表示t测验P 值小于０．０５,差异显著;∗∗表示t测验

P 值小于０．０１,差异极显著.A,B,C,andDaretransgenicriceCC,CZ,PCandPZrespectively．EachtesthasthreebiologicalreplicaＧ

tions．Statisticalsignificanceisindicatedby∗(P＜０．０５)and∗∗ (P＜０．０１)．

图５　OsC１和OsPAC１超表达水稻中花青素生物合成途径相关结构基因表达量的检测

Fig．５　ExpressionlevelanalysisofstructuralgenesinanthocyaninbiosyntheticpathwayinOsC１andOsPAC１overexpressingrice

６
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OsDFR 扩增循环数为４０;Actin扩增循环数为２８．AmplificationcyclenumberofOsDFRis４０;thatofActinis２８．

图６　转基因材料中OsDFR 的RTＧPCR的检测结果

Fig．６　ExpressionlevelanalysisofOsDFRintransgenicricebyRTＧPCR

3　讨　论

Gandikota等[２２]将 玉 米 C１、R、和 C２(编 码

CHS)基因转化至水稻后,在愈伤分化阶段观察到

有花青素积累,经后续验证发现使愈伤积累紫色的

原因是C２基因的表达,并且转基因植株提高了对

水稻稻瘟病的抗性.Shin等[２３]将玉米的C１和RＧS
基因转入水稻品种 HwaＧYoung中,使其在胚乳中

特异表达,转基因水稻的果皮颜色由白色变为深褐

色,但没有检测到花青素积累,只检测到其他一些类

黄酮物质.
本研究使用 Chao２Ｇ１０和 ZH１１作为转化受

体,超量表达水稻内源转录因子OsC１和OsPAC１.
表型观察上,只有CC的愈伤组织、叶鞘、叶片、稃尖

等有花青素积累,种子中无花青素积累.其他很多

野生型水稻品种如珍汕９７等也是叶鞘或叶片等部

位有花青素积累,而种子中不含花青素.由此推断,
水稻不同组织中花青素合成的调控模式存在差异.
为了达到在胚乳中积累花青素的目标,通过比较胚

乳和其他有花青素积累的组织中结构基因的表达差

异,可以判断是否是由于结构基因不表达或者是表

达量低而导致种子中花青素不积累.
本研究中分子检测表明,在Chao２Ｇ１０和ZH１１

中超量表达OsC１时,除OsDFR 外其余６个花青素

生物合成途径结构基因(OsCHS、OsCHI、OsF３H、

OsF３′H、OsANS、OsUFGT)均不同程度地上调表

达;但仅有Chao２Ｇ１０的叶片和叶鞘中能够积累花

青素,说明水稻品种的遗传背景对花青素的合成具

有重要的影响.Chao２Ｇ１０ 和 ZH１１ 中超量表达

OsC１后,花青素代谢途径基因的表达情况相同,但
表型却不同,可以推测ZH１１中某些花青素合成相

关基因可能丧失了功能,从而导致代谢途径中断.
需要进一步的研究来确定ZH１１中究竟缺失了哪些

花青素合成相关的基因.

Ithal等[２４]通过电泳迁移率试验发现OsC１可

与OsDFR 和OsANS 的启动子区域的 MYB应答

元件 MREs结合.在本试验中,无论是在 Chao２Ｇ
１０还是ZH１１中超量表达OsC１后,OsANS 都得到

显著的上调表达,可能是OsC１作用于OsANS 的

启动子 区 域,从 而 直 接 调 控 OsANS 的 表 达;而

OsDFR可能同样受到上调表达,但由于其本底表达

量很低,本研究无法进行确认.
目前,未 见 调 节 水 稻 中 花 青 素 生 物 合 成 的

WD４０类 转 录 因 子 的 研 究 报 道,本 研 究 用 玉 米

PAC１基因(ZmPAC１)同源比对,在水稻中找到其

同源基因,并尝试将其超量表达至水稻,以观察其是

否参与花青素代谢途径的调节.将 OsPAC１ 在

Chao２Ｇ１０和ZH１１超量表达后,虽没有观察到明显

花青素积累,但其调控了部分代谢途径结构基因的

上调表达.一般认为,OsPAC１与另外２类转录因

子(MYB和bHLH)相互作用以三元复合体的形式

调节花青素的生物合成,单独表达OsPAC１作用相

对有限.已有的研究表明OsPAC１能够受生长素

诱导[２５],但具体的基因功能尚不清楚.本研究证实

OsPAC１可以上调花青素代谢途径的部分结构基

因,参与了水稻花青素代谢的调控.
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FunctionoftranscriptionfactorOsC１andOsPAC１
regulatingbiosynthesisofriceanthocyanin

LIYanxia　LINYongjun　CHEN Hao

NationalKeyLaboratoryofCropGeneticImprovement/NationalCenterofPlant
GeneResearch(Wuhan),HuazhongAgricultualUniversity,Wuhan４３００７０,China

Abstract　RiceendogenoustranscriptionfactorOsC１andOsPAC１,whichmayregulatethebiosynＧ
thesisofanthocyanidin,wereisolatedfromblackriceHeishuaiandoverexpressedinwhitericeChao２Ｇ１０
andZH１１．Anthocyaninaccumulationwasobservedintheresistantcallus,leaves,leafsheath,apiculusof
OsC１ＧoverexpressedChao２Ｇ１０．Resultsofhighperformanceliquidchromatography (HPLC)analysis
showedthatanthocyaninscyanidinＧ３ＧOＧglucosideandpeonidinＧ３ＧOＧglucosidewereaccumualtedinOsC１Ｇ
overexpressedChao２Ｇ１０．Noanthocyaninaccumulationwereobservedinothertransgenicricematerials
includingOsC１ＧoverexpressedChao２Ｇ１０,OsC１ＧoverexpressedZH１１andOsPAC１ＧoverexpressedZH１１．
Expressionanalysisofstructuralgenesrelatedtothepathwayofanthocyaninbiosynthesisintransgenic
riceshowedthatmostofthestructuralgenesinvolvedinanthocyaninbiosynthesiswereupＧregulatedin
OsC１ＧoverexpressedChao２Ｇ１０andZH１１exceptOsDFR．ExpressionsofOsCHS,OsCHI,OsANSand
OsUFGT wereupＧregulatedinOsPAC１ＧoverexpressedChao２Ｇ１０,buttheexpressionlevelsofOsF３H
andOsF３′H werenotchanged．ExpressionsofOsCHS,OsANS andOsUFGT wereupＧregulatedin
OsPAC１ＧoverexpressedZH１１．TheexpressionlevelofOsCHI,OsF３H,andOsF３′H keptunchanged．

Keywords　Oryzasativa;anthocyanidin;blackrice;OsC１;OsPAC１
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