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1、MYB10转录因子介绍

MYB10是从一个红叶红肉

苹果品种中分离，仅在红色组

织中表达。

一、背景介绍

（Chagné D, et al.  Plant Physiol. 2013）



1、MYB10转录因子介绍

MYB10在苹果中黄酮类生

物合成过程中，激活转录，促

进苹果果肉中花青素的合成与

积累，促成苹果的红肉表型

一、背景介绍

（Wang N, et al.  Hortic Res. 2018）



2、MYB转录因子家族简介

● 第一个鉴定的MYB基因源自禽成髓细胞瘤病毒的“癌基因”

● MYB是成髓细胞瘤myeloblastosis的缩写

● MYB家族以与 DNA 结合的高度保守的结构域为特征，根据MYB结构域数量可

分为MYB和MYB-related两个亚家族

一、背景介绍



2、MYB转录因子家族简介

一、背景介绍

MYB_related MYB

Myb_dna_bind SWIRM
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MYB



3、MYB结构域介绍

一、背景介绍



1、启动子区序列分析

启动子中有六个重复的 23

bp 基序，构成MdMYB10自激

活，这是强MdMYB10转录和

花青素合成的主要驱动力。

Espley RV, et al.  Plant Cell. 2009  

二、MYB10序列分析



1、启动子区
序列分析

https://dotlet.vital-it.ch/

二、MYB10序列分析



2、结构域分析

在Pfam查看其结构域，

可以明确这是一个具有两

个MYB结构域的MYB转录

因子，属于R2R3 MYB，

应该被归类为MYB家族。

二、MYB10序列分析

http://pfam.xfam.org/



二、MYB10序列分析



四、MYB10序列分析



2、结构域分析

二、MYB10序列分析

（https://meme-suite.org/meme/）

MYB R2、R3结构域
保守基序，与其调
控花青素合成的功
能密切相关。

R2R3结构域部分
https://predictprotein.org/



R2R3 MYB转录因子目前只有拟南芥的WER (AtMYB66) 蛋白结构已测定，将苹果的

MYB10序列与其进行对比，两个结构域序列相似性很高，可用WER的结构作为参考

。

三、蛋白质结构分析

R2结构域

R3结构域



三、蛋白质结构分析

DNA磷酸骨架

碱性氨基酸
分布在蛋白
外表面



三、蛋白质结构分析

R2结构域的螺
旋-转角-螺旋（
HTH）结构

R3结构域的螺
旋-转角-螺旋（
HTH）结构

疏水氨基酸分布在螺旋
内，Trp或Phe构成每个
螺旋内的疏水核心



● R2R3 MYB转录因子是DNA结合蛋白

。

● 每一个MYB结构域都由三个 α-螺

旋组成。

● R2 和 R3 重复序列中的第三个α-螺

旋（H3、H6）特异性识别 DNA基

序并插入DNA的大沟发挥作用。

三、蛋白质结构分析

Wang B, et al. Nucleic Acids Res. 2020 



● MYB10的启动子区具有6个23bp的重复基序，构成MYB10的自激活，调控苹果果

肉中花青素的合成与积累。

● MYB10转录因子具有两个高度保守的与DNA结合的MYB结构域，是R2R3 MYB

，属于MYB家族。其结构域中的保守基序与调控花青素合成和积累的功能密切

相关。

● MYB10每个结构域由三个 α-螺旋形成HTH结构，R2 和 R3 重复序列中的第三个

α-螺旋特异性识别 DNA基序并插入DNA的大沟发挥作用。

四、总结



Plant TFDB是专门的植物转录因子数据库，在对MYB转录因子家族

和苹果MYB10进行了解时，发现在Plant TFDB中将苹果的MYB10

（MYB1）转录因子归类为MYB-related亚家族。

五、工作展望



在转录因子库中，MYB10 的序列缺少了R2结构域中的一段序列，关键序列的缺
失造成了在扫描注释时只识别了一个结构域，因此被错误分类。

五、工作展望

http://planttfdb.gao-lab.org/index.php

MYB
结构域

26-47aa
序列缺失



苹果的全基因组测序组装目前已经更新了多个版本，质量更高，注

释信息更全面。接下来的工作是，准备用苹果GDDH13版本的基因组序列

信息，进行建模和结构域扫描，将苹果中的转录因子进行正确的注释、

家族分类。

目前已有研究表明，苹果MYB转录因子与WRKY、bHLH等转录因子

互作，共同调控苹果花青素合成与抗逆性等，这一项工作可以为之后的

相关研究提供参考。

五、工作展望
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