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摘  要：β-酮脂酰 ACP 合成酶（beta-ketoacyl-acyl carrier protein synthase, KAS）是植物脂肪酸生物合成过程中的关键

酶系。为探究 KAS 在油茶种子成熟和油脂积累中的作用，本研究通过生物信息学方法对 CoKAS 基因家族成员进行鉴

定，分析其理化性质、染色体定位、亚细胞定位、二级结构、进化关系、保守基序、启动子顺式作用元件，并采用 RT-qPCR

技术分析油茶果实油脂快速积累期的表达模式。结果表明：鉴定出的 14 个 CoKAS 家族成员分布在 7 条染色体上，相

对分子质量在 1.13~5.15 kDa 之间，且大部分为酸性稳定蛋白。除 CoKAS II-2 定位于线粒体和叶绿体外，其余均定位于

叶绿体。系统发育分析显示 CoKAS 基因被分为 3 个亚类，同一亚族成员的基因结构和保守基序具有相似性。CoKAS

基因家族成员的启动子区域富含与生长发育、光响应、激素诱导和胁迫应答相关的顺式作用元件。通过表达分析发

现，大部分 CoKAS 基因在油茶种子油脂快速积累期的表达量较高。此外，在油茶果实成熟过程中，CoKAS 与 CoMYB

基因家族间存在有较强相关性的成员。本研究结果为深入解析 CoKAS 基因在油茶油脂生物合成中的调控机制提供理

论基础。 

关键词：油茶；CoKAS 基因家族；生物信息学；表达分析 

中图分类号：S794.4      文献标志码：A 

Identification and Expression Profile Analysis of KAS Gene Family in 
Camellia oleifera 
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Abstract: Beta-ketoacyl-acyl carrier protein synthase (KAS) is the key enzyme system in plant fatty acid biosynthesis. 

In order to investigate the function of the KAS gene family in the maturation and oil accumulation of Camellia oleifera, 
this study used bioinformatics methods and analyzed ther physicochemical properties, chromosomal localization, sub-

cellular localization, secondary structure, phylogenetic trees, conserved motifs, promoter cis-acting elements, and 
RT-qPCR to analyze the expression patterns in the oil rapid accumulation stage of C. oleifera. The findings indicated 

that 14 Camellia oleifera KAS family members were distributed on seven chromosomes with relative molecular masses 
between 1.13 kDa and 5.15 kDa, and most of them were acid-stabilized proteins. Except for CoKAS II-2, which was 

localized in mitochondria and chloroplasts, all of them were localized in chloroplasts. Phylogenetic analysis revealed that 
CoKAS was divided into three subclasses, with similarities in structure and conserved motifs among KAS family numbers in 

the same subfamily. The promoter regions of the CoKAS gene family members were enriched with the cis-acting ele-
ments growth and development-related, light response, hormone induction, and adversity response. Expression analysis 

revealed that most of the CoKAS genes were highly expressed during the oil rapid accumulation stage. In addition, it was 
found a strong correlation between the members of the CoKAS and CoMYB gene families during fruit ripening in C. 
oleifera. The findings would provide a theoretical basis for comprehensively analyzing the function of CoKAS genes. 
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β-酮脂酰 ACP 合成酶（beta-ketoacyl-acyl 

carrier protein synthase, KAS）是植物脂肪酸从头

合成过程中碳链延伸的关键酶系，催化脂酰基

-CoA 或脂酰基-ACP 分子之间 C-C 键形成[1]。该

酶由 N 端和 C 端蛋白结构域组成，活性位点位于

这 2 个结构域之间。N 端结构域包含参与二聚体

形成的结构和活性位点半胱氨酸残基，与 C 端结

构域的氨基酸残基协同作用，实现底物的识别、

催化反应及产物的释放[2]。在植物中，已鉴定出

KAS I、KAS II 和 KAS III 三种 KAS 亚型，它们

各司其职，共同协作完成脂肪酸链的延伸。KAS III

是脂肪酸合成起始阶段的限速酶，以乙酰 CoA 和丙

二酰 CoA 为底物，合成乙酰乙酰-ACP[3-4]。KAS II

则主要负责将棕榈酸（C16:0-ACP）延伸为硬脂

酸（C18:0-ACP），调控 C16 与 C18 脂肪酸的比

例[5]。KAS I 能特异性地识别 C4 至 C16 长度的酰

基-ACP，并促进其碳链的延伸[6]。利用 RNA 干

扰（RNA interference, RNAi）技术下调棉花种子

中 ghKAS2 基因的表达，可以显著提高棉籽中棕

榈酸（C16:0）的含量，并使其性状稳定遗传给后

代，同时不影响种子的发芽率[5]。水稻 OsKASI-2
基因的敲除导致细胞膜脂肪酸的不饱和度降低，

进而增强了水稻对低温的敏感性，影响其抗寒能

力[6]。在拟南芥中，过表芝麻 SiKASI 可导致绒毡

层细胞中油脂的异常积累，并与一种腺苷三磷酸

结合盒转运蛋白（ABC transporter）相互作用，

从而调控花粉的发育[7]。此外，将麻风树 JcKASIII
基因过表达于野生型以及 KASI或 KASII基因敲低

的拟南芥突变体中，构建转基因植株，结果表明

其种子油组成发生显著性变化[8]。综上表明，KAS

基因家族成员在植物生长发育和胁迫应答中起着

重要的作用。 

油茶（Camellia oleifera）是中国特有的优质

木本油料树种，广泛分布于长江流域至华南地区

的山地丘陵，具有重要的经济和生态价值[9]。油

茶籽油含高达 80%以上的不饱和脂肪酸（主要为

油酸和亚油酸）[10]，营养丰富，已被联合国粮农

组织列为重点推广的健康型高级食用油。然而，

现有油茶林产率较低，导致茶油价格居高不下，

严重限制了油茶产业的健康发展。油脂积累是油

茶籽品质形成的关键环节，揭示其分子机制对于

培育高产优质油茶品种具有重要意义。本研究基

于油茶果实不同发育时期的转录组数据，鉴定

CoKAS 基因家族成员，并对其理化性质、系统进

化关系、共线性、启动子序列、基因结构和表达

模式等进行系统分析，为进一步研究油茶 KAS 基

因家族的功能研究奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  油茶 CoKAS 家族成员鉴定 

从 NCBI 数据库中下载油茶种子发育不同时

期段的转录组数据（SRA 登录号：PRJNA668531），

油茶全基因组序列信息从 GitHub（https://github. 

com/Hengfu-Yin/CON_genome_data）数据库中获

取，利用 Hisat2 和 StringTie 软件获得转录本信息。

从 NCBI 数据库（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

protein）中下载拟南芥 KAS 蛋白序列，采用

blast-2.15.0+搜索其在油茶中的同源序列，阈值为

1e-10。从 Pfam（http://pfam- legacy.xfam.org/）数

据库中下载 KAS 结构域 PF00109（N端）和 PF02801

（C 端）的 hmmr 文件；使用 hmmer 3.4 软件对油

茶 KAS 家族成员进行初步筛选，参数设置默认。

选取上述 2 组结果共有的序列，采用 NCBI 数据库

中的 ORF finder （ https://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

orffinder/）在线工具预测候选序列的开放阅读框

（open reading frame, ORF）。通过 NCBI CD-Search

（ https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Structure/bwrpsb/

bwrpsb.cgi）、SMART（https://smart.embl.de/）和

InterPro（https:// www.ebi.ac.uk/interpro/）在线软

件确定 CoKAS 家族成员，根据染色体定位信息进

行命名。 

利用 ExPASy ProtParam（https://web.expasy. 

org/protparam/）在线软件对油茶 CoKAS 的基本理

化性质进行分析。利用 SOPMA（https://npsa- 
pbil.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_automat.pl?page=npsa_so
pma.html）在线软件预测 CoKAS 的二级结构。利

用 CELLO v.2.5（http://cello.life.nctu.edu.tw/）在

线软件分析 CoKAS 的亚细胞定位。 

1.2  CoKAS 系统发育树构建 

利用 MEGA-X 软件中 Muscle 算法对 CoKAS

和 AtKAS 蛋白序列进行多序列比对，使用邻近法

（neighbor-joining method，NJ）构建系统进化树，
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bootstrap 值设置为 1000。 

1.3  CoKAS 基因结构分析 

利用 MEME （ https://meme-suite.org/meme/ 

tools/meme ）在 线软 件分 析蛋 白的 保守 基序

（motif），设定基数为 10，其他为默认参数。根

据 CoKAS 基因家族的注释文件，利用 GSDS 2.0

（https://gsds.gao- lab.org/）在线软件进行基因结

构的可视化分析。 

1.4  CoKAS 启动子序列分析  

利用 TBtools 软件提取 CoKAS 基因转录起始

位点（ATG）上游 2000 bp 的启动子序列，利用

PlantCARE（https://bioinformatics.psb.ugent.be/we-

btools/plantcare/html/）在线软件预测其顺式作用

元件，利用 R 软件包对数据进行可视化分析。 

1.5  CoKAS 基因在果实发育不同时期的表达

模式分析 

CoKAS 基因家族成员的表达量以每千个碱

基的转录每百万映射读取的 fragments（fragments 
per kilobase of exon model per million mapped 
fragments, FPKM）计算。根据 LI 等 [11]鉴定的

CoMYB（Camellia oleifera myeloblastosis）家族成

员筛选出亚细胞定位于细胞核的 MYB 蛋白，采

用 R 软件包进行 CoKAS 和 CoMYB 相关性分析及

数据可视化分析。 

1.6  RT-qPCR 分析 

选取湘林 210#油茶油脂快速积累期的种子，

分别在授粉后 256 d（S1）、275 d（S2）、303 d（S3）、

330 d（S4）采集样品，每组 3 个生物学重复。根

据候选 CoKAS 基因的 CDS 序列，通过 NCBI 的

Primer3（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/tools/prim-

er-blast/index.cgi?LINK_LOC=BlastHome）在线软

件设计引物（表 1）。采用 TRNzol 法提取总 RNA，

使用 FastKing cDNA 第一链合成试剂盒（KR116）

进行反转录，合成 cDNA。以 EF1a2 为内参，利

用 SuperReal PreMix Plus（SYBR Green）进行

RT-qPCR，CoKAS 基因的相对表达量采用 2-ΔΔCt

法计算，分别采用 SPSS 25.0 和 origin 2020 软件

进行数据处理和制图。 

2  结果与分析 

2.1  CoKAS 家族成员的特征分析 

通过结合 hmmer 和 blast 方法，在油茶果实

的转录组数据中共鉴定到 14 个 CoKAS 基因家族

成员，包括 4 个 KAS I、6 个 CoKAS II 和 4 个 CoKAS  

表 1  油茶 KAS 家族成员的引物序列 
Tab. 1  Primers sequence for CoKAS family 

基因名称
Gene name

正向引物（5′–3′） 
Forward primer (5′–3′) 

反向引物（5′–3′） 
Reverse primer (5′–3′)

EF1a2 CGTTATCGTTGCCTC
TGCTC 

GCGTTATGTTTTCCT
GTTTTGTC 

CoKAS I-1 ATGGGTCTCGTCTCC
GTCTT 

GGGTAGGGAATTTGG
ACGCA 

CoKAS I-3 GCATCACTCACATTG
ACCGC 

TGCAGTAGCGAAGG
CAATCA 

CoKAS II-3 TGAGAAGAACAATG
GCGGCT 

CACGTCGTTTCCAAG
CACTG 

CoKAS II-5 GGCATAGCTGGTGCT
TGTTC 

GTCGCTTGCTTGCTC
TCAAC 

CoKAS II-6 CTGGGGATTTGGCAG
AGGTT 

ATCCACCAGAAGCTC
CAAGC 

CoKAS III-1 CGAGTACCCAGGCTT
GTCAG 

GGATCCCAGTGCGA
ACAGAT 

CoKAS III-2 CGAGTACCCAGGCTT
GTCAG 

GGATCCCAGTGCGA
ACAGAT 

CoKAS III-3 AAGGCTGGTCTCACT
TCGTC 

AGAAATGACCCGCTC
TGGTG 

 
III（表 2），它们不均匀地分布在油茶的 7 条染色

体上，其中 KAS I 的 4 个家族成员均分布在 4 号

染色体上。理化性质分析揭示，这些蛋白家族成

员中氨基酸数量超过 400 个的成员占 78.57%，其

中相对分子质量最小的为 1.13 kDa，最大的为

5.15 kDa。理论等电点在 4.54~8.89 之间，大部分

为酸性蛋白。不稳定系数在 32.01~ 43.96 之间，

大部分为稳定蛋白。所有 CoKAS 蛋白的脂溶性

指数均未超过 100，其中有 9 个蛋白亲水指数小

于 0，说明 64.29%是脂溶性亲水蛋白。在 CoKAS

蛋白的二级结构中，占比最高的是无规则卷曲，

为 44.07%（CoKAS I-2）~38.75%（CoKAS III-3）；
占比最低的是 β 转角，以 CoKAS I-4 的 9.35%为

最高。亚细胞定位分析显示，除 CoKAS II-2 定位

于线粒体和叶绿体外，其余均定位于叶绿体。 

2.2  CoKAS 蛋白系统进化关系分析 

采用 NJ 法构建油茶和拟南芥 KAS 基因家族

成员氨基酸序列系统发育树，结果表明，相对于

KAS 蛋白亚家族Ⅲ，家族Ⅰ和Ⅱ之间的亲缘关系

更为接近（图 1）。在第Ⅱ进化支中，除了 AtKAS 
II 与 CoKAS II-1/2 处于同一进化亚支外，CoKAS 
II-3/4/5/6 在该分支中被独立分离出来。而在第Ⅰ

和Ⅲ进化支中，CoKAS 与 AtKAS 家族成员分别

属于不同的进化亚支。综上所述，油茶中存在与

拟南芥 KAS 进化关系较近的同源 KAS 蛋白，同

时 2 个物种间也存在明显分化的 KAS 蛋白。 
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表 2  CoKAS 家族成员基本信息 
Tab. 2  Basic information of CoKAS family 

二级结构 Secondary structure/% 

基因名称 
Gene name 

染色体 
Chro-

mosome 

氨基酸

数量 
Number 
of amino 

acids 

分子质量 
Molecular 

weight 
/kDa 

等电点 
pI 

不稳定

系数 
Instability 

index 

脂肪族

指数 
Aliphatic 

index 

水合平均值
GRAVY 

grand average 
of hydro-
pathicity 

α-螺旋
Alpha
helix

β-转角
Beta
turn 

无规则卷曲 
Random 

coil 

延伸链 
Extended 

strand 

亚细胞定位
Subcellular 
localization

CoKAS I-1  4 442 4.72 6.33 38.01 81.70 –0.164 35.07 6.56 43.44 14.93 Chloroplast

CoKAS I-2  4 481 5.15 8.70 32.67 77.75 –0.178 33.06 6.65 44.07 16.22 Chloroplast

CoKAS I-3  4 476 5.10 8.89 32.92 78.36 –0.180 34.66 6.72 43.70 14.92 Chloroplast

CoKAS I-4  4 107 1.13 4.54 42.35 80.37 –0.160 33.64 9.35 42.99 14.02 Chloroplast

CoKAS II-1  9 475 5.08 6.35 41.57 81.83 –0.056 35.37 5.89 44.00 14.74 Chloroplast

CoKAS II-2 
 

 2 
 

241 
 

2.53 
 

6.13 
 

35.97 
 

83.15 
 

 0.011 
 

35.27
 

5.81
 

44.40 
 

14.52 
 

Chloroplast
Mitochondrion

CoKAS II-3  2 479 5.12 8.88 38.76 85.18 –0137 38.00 6.26 40.71 15.03 Chloroplast

CoKAS II-4 10 458 4.88 8.00 41.06 85.04 –0.117 37.34 5.68 42.23 13.76 Chloroplast

CoKAS II-5 10 402 4.27 6.98 39.41 77.24 –0.143 38.06 7.21 39.55 15.17 Chloroplast

CoKAS II-6 14 318 3.34 6.20 32.01 82.89 –0.013 36.79 7.55 38.99 16.67 Chloroplast

CoKAS III-1 15 405 4.26 5.56 38.26 89.56  0.037 28.40 8.51 39.51 23.95 Chloroplast

CoKAS III-2 14 394 4.13 5.41 38.72 88.86  0.024 27.16 8.38 40.36 24.11 Chloroplast

CoKAS III-3 14 400 4.24 6.24 43.96 91.25  0.003 28.25 9.00 38.75 24.00 Chloroplast

CoKAS III-4 15 400 4.24 6.53 43.96 91.97  0.022 26.50 9.00 40.50 24.00 Chloroplast

 

 
图中数值表示自展支持率大于 75%。 

The numbers in the graph indicate that the bootstrap confidence  
value is greater than 75%. 

图 1  油茶和拟南芥 KAS 蛋白系统进化关系 
Fig. 1  Phylogenetic trees of KAS family members between 

C. oleifera and Arabidopsis thaliana 
 

2.3  CoKAS 家族基因结构、保守结构域和保

守基序分析 

为探究 CoKAS 家族成员基因的结构特征，对

其外显子与内含子的组成进行分析。结果揭示

CoKAS 家族成员间基因结构的多样性，内含子数

量在 1~13 之间，尤其 CoKAS II-1/2 的内含子数量

高达 13。在同一亚族内，成员之间的外显子-内

含子结构呈现出较高的相似性，如 CoKAS III 亚

族所有成员所含 7 个内含子的位置大体一致（图

2A）。这些发现表明，亚家族间基因结构的差异

化可能与新功能的演化紧密相关。通过保守结构

域分析发现，所有成员均展现出 KAS 蛋白的典型

特征，包含有 cond_enzymes 结构域，而 PLN02326

是 CoKAS III 亚家族特有的保守结构域（图 2B）。

CoKAS 家族成员的 motif 从 2 到 10 个不等，其中

motif 1/2/6 基序组成了 KAS 基因家族典型的保守

区域（图 2C，图 2D）。motif 1 具备还原酶活性

FabB 区域，存在于所有的 CoKAS 蛋白中；除

CoKAS I-4 外，CoKAS 家族所有成员均含有 motif 2

基序；而 motif 6 基序仅在 CoKAS I/II 亚家族中

被发现。CoKAS I 和 II 两个亚家族成员间 motif

的空间分布、类型和数量具有较高的一致性，但

与 CoKAS III 家族成员存在一定的差异。然而，

在 CoKAS I 和 II 两个亚家族中，也有个别成员如

CoKAS I-4 和 CoKAS II-2 的 motif 数量相对缺失，

这可能与基因串联重复过程中碱基的丢失有关。 
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A：COKAS 家族基因结构分析；B：COKAS 家族保守结构域分析；C：COKAS 家族保守基序分析； 

D：COKAS 家族保守基序序列 LOGO。 
A: Gene structure analysis of the CoKAS family; B: Conserved structural domains analysis of the CoKAS family;  
C: Conserved motif analysis of the CoKAS family; D: Conserved motif sequences of the CoKAS family LOGO. 

图 2  COKAS 家族基因结构、保守结构域和保守基序分析 
Fig. 2  Gene structure, conserved structural domains, and motif analysis of CoKAS family 

 

2.4  CoKAS 启动子顺式作用元件分析 

通过对 CoKAS 家族基因启动子上游 2000 bp

序列的顺式作用元件进行分析，鉴定到大量与生

长发育、激素、光及逆境响应相关的顺式作用元

件（图 3）。在所有的生长发育响应元件中，数量

最多的是所有成员都具有的 MYB 和 MYC 转录因

子结合位点。CoKAS 启动子序列含有 3~22 个光

调控和响应元件，其中 85.71%的成员具有 Box 4

元件。CoKAS 启动子序列含有 7~18 个胁迫响应

元件，除 CoKAS I-3 外，其他成员都含有响应厌

氧诱导的 ARE 元件。CoKAS 家族成员主要对赤

霉素、乙烯、茉莉酸甲酯、水杨酸和生长素产生

响应，其中 71.43%成员对赤霉素有响应，78.57%

成员对乙烯有响应。综上所述，CoKAS 在油茶生

长发育、激素诱导、光诱导和逆境胁迫响应等生

物学过程中可能发挥着重要的作用。 
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图 3  油茶 COKAS 家族成员启动子顺势作用元件 
Fig. 3  Cis-acting elements in promoters of CoKAS family members 

 
2.5  油茶果实发育过程中 CoKAS 基因的表达

模式 

基因的表达对其功能的发挥起着至关重要的

作用。为研究 CoKAS 基因在油茶油脂合成中的功

能，构建了 CoKAS 基因家族成员在果实不同发

育时期的表达谱（图 4）。除 CoKAS III 亚族外，

第 I 和 II 亚族均有成员在油茶果实整个发育阶段

的表达量较低，其中第 II 亚族的比例最大，占全 
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图 4  油茶 COKAS 基因在油茶果实不同发育时期 

的表达模式 
Fig. 4  Expression patterns of CoKAS genes at five  

different stages of seed development 

部基因的 66.67%。随着油茶果实的成熟，有 6 个

CoKAS 基因家族成员的表达趋势与种子油含量

逐渐增加趋势相同[12]，但 CoKAS II-3 的表达模式

却呈现出相反的趋势。另外，有 2 个基因在 T3

阶段高表达，CoKAS I-3 的表达量先上升后下降，

而 CoKAS III-4 的表达量先上升后保持不变。这些

结果表明，CoKAS 基因家族在油茶果实油脂积累过

程中可能发挥着重要的作用。为深入探讨 CoKAS

基因在油茶种子油脂累积过程中的功能，本研究通

过 RT-qPCR 技术，对 8 个 CoKAS 基因在湘林 210#

油茶种子油脂快速累积期的表达水平进行了检测。

结果显示，其中 5 个 CoKAS 基因的表达与转录组

测序数据基本一致（图 5）。此外，除 CoKAS 

 

 
不同小写字母表示处理间差异显著（P<0.05）。 

Different lowercase letters indicate significant difference among treatments (P<0.05). 
图 5  油脂快速积累期 CoKAS 基因家族成员表达分析 

Fig. 5  Analysis of expression patterns of CoKAS gene family members in oil rapid accumulation stage 
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III-1 基因表现出相反的表达趋势外，CoKAS II-5
和 CoKAS II-6 基因在早期阶段呈现出与转录组分

析结果不一致的表达模式，但在后期逐渐趋于一

致。这种差异可能是由于湘林 210#与华硕 2 个油

茶品种间基因组变异或发育调控机制的不同所致。 

由图 3 可知，CoKAS 启动子中含有 4~20 个

转录因子 MYB 的结合位点，这表明该家族成员

可能更容易受到 MYB 的调控。为探索 CoMYB 转

录因子和 CoKAS 家族成员的结合情况，本研究

对定位于细胞核的 124 个 CoMYB 与 14 个 CoKAS
进行了关联分析，并计算了 Pearson 相关系数（图

6）。结果显示，有 7 个 CoKAS 家族成员可能受

到 21 个转录因子 CoMYB 的调控，其中 CoKAS II-6
的转录因子 CoMYB 最多，高达 13 个。CoMYB46
能调控除 CoKAS I-4 外的其他 6 个成员基因的表

达，而 CoMYB85 仅调控 CoKAS II-3 的表达。此

外，还发现不同 CoKAS 基因家族成员可能同时

受 多 种 CoMYB 的 调 控 ， 例 如 CoMYB18 、

CoMYB46、CoMYB68、CoMYB83 与 CoKAS I-1、
CoKAS II-3、CoKAS II-5、CoKAS III-1、CoKAS 
III-2 都具有较强的相关性（|r|≥0.85），除 CoKAS 
II-3 外，其他成员为负相关。以上结果表明，

CoMYB 可能通过多样的调控网络调节 CoKAS 基

因的表达。 

 

 

颜色越深和圆圈越大表明二者之间的相关性越强。 
Deeper colors and larger circles indicate a greater correlation between the two. 

图 6  油茶 COKAS 与转录因子 COMYB 表达的相关性分析 
Fig. 6  Correlation analysis of expression of CoKAS and transcription factors CoMYB 
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3  讨论 

KAS 作为脂肪酸合酶的关键组成部分，是一

种高度保守的酶，广泛存在于地球上的几乎所有

生命体中。其家族成员已在多种植物中被鉴定出

来，并在植物的发育转变和环境响应中发挥着重

要的作用[5, 7-8]。然而，关于油茶 KAS 基因家族成

员的鉴定及其功能的研究却鲜有报道。本研究采

用同源性比对的方法，成功鉴定到 14 个 CoKAS

家族成员，它们定位在油茶的 7 条染色体上。

CoKAS 蛋白同一亚族内的理化性质和二级结构

相近，这可能与其功能的保守性有关。亚细胞定

位结果显示，14 个 CoKAS 中有 13 个定位于叶绿

体，这与叶绿体是脂肪酸合成的主要场所相符[13]。

而只有 CoKAS II-2 定位于线粒体和叶绿体，这可

能与其作为双重定位酶的特性有关，它参与线粒

体中的脂质合成，尽管这些脂质只占总脂质的一

小部分，但它们在调节植物生长和发育方面发挥

了重要作用[14-15]。在进化关系上，油茶与拟南芥

的 KAS 同被分为 3 个亚类，不同分支行使的功能

各异。通过对 CoKAS 家族成员的基因结构进行

分析发现，同一亚族成员的外显子-内含子数量及

分布、结构域和保守基序特征相似，这可能与同

一亚族 CoKAS 成员的生物学功能相似有关。基因

的进化过程中会出现内含子增加或缺失现象[16]，

这可能是导致个别基因（CoKAS I-1、CoKAS II-1、
CoKAS II-2 和 CoKAS I-4）外显子-内含子结构发

生变异的原因。 

启动子区的顺式作用元件对基因表达具有至

关重要的调控作用[17]。油茶 CoKAS 家族基因的

启动子区富集大量生长发育相关、光响应、激素

诱导和胁迫应答元件，表明 CoKAS 基因功能多

样，能参与不同的生物学过程。乙烯是调控植物

生长与发育的关键激素，一方面乙烯可作为内源

调节剂刺激植物分生组织生长和胚乳分裂[18]；另

一方面，过量的乙烯则抑制分生组织扩张和胚乳

细胞分裂速率 [19]。研究发现，超长链脂肪酸

（very-long-chain fatty acids, VLCFAs）能通过增

强乙烯生物合成促进植物分生组织的伸长[20]。过

表达 OskasI 也能使拟南芥根伸长，而缺乏 KAS I
时会显著降低种子中脂肪酸的水平[21]。此外，KAS I
在植物的种子、根、花和幼苗中均有表达[22]。在

根中，KAS I 主要在分生组织、伸长区和成熟区的

维管束中表达。在子叶胚发育的早期阶段，胚乳

细胞迅速增殖，且乙烯生物合成的关键酶 1-氨基

环丙烷-1-羧酸合成酶（ACC 合成酶）和 KAS I 基
因表现出较高的表达水平。然而，在子叶胚发育

的后期，高浓度的乙烯会促进胚乳细胞程序性死

亡，与此同时，KAS I 的表达水平有所下降[22-23]。

本研究观察到，CoKAS I-2 和 CoKAS I-3 在油茶种

子发育过程中的表达量呈现先上升后下降的趋

势，其中 CoKAS I-2 的表达量相对较低。A-box

和 GCN4_motif 这 2 个参与分生组织（CoKAS I-2）
和胚乳（CoKAS I-3）特异性表达的元件，仅在

CoKAS I 亚家族成员的启动子区域被发现，且这

些基因包含乙烯响应元素。据此推测，CoKAS I-2
和 CoKAS I-3 可能通过调节乙烯信号途径，分别

参与油茶根系的生长和种子胚乳的发育，而乙烯

对 CoKAS I 基因家族的表达具有负向调控作用。 

在植物种子的灌浆中期至末期，光照强度的

增加导致种子中亚油酸、棕榈酸和亚麻酸含量上

升，而油酸含量则相应降低。然而，在灌浆末期

至成熟期，随着光照强度的逐步减弱，油酸含量

开始逐渐增加，与此同时，亚油酸、棕榈酸和亚

麻酸含量则呈现出下降趋势[24]。研究揭示，在植

物种子的灌浆阶段，高强度光照可能对种子质量

和产量产生负面影响。相比之下，适宜的遮光处

理能有效提高种子重量，并增加不饱和脂肪酸含

量，特别是油酸[25-26]。本研究进一步发现，油茶

CoKAS 基因家族成员的启动子区域含有众多光

响应元件，并在灌浆末期表达水平显著变化的成

员较多，推测 CoKAS 基因家族在光信号调控油

茶种子油脂积累和脂肪酸组成中起到关键作用。

MYB 在植物生长发育及胁迫响应中扮演着至关

重要的角色。大量的证据证实，MYB 转录因子在

植物体内油脂积累的过程中起着关键作用。例如，

麻风树中的 JcMYB1 能够直接促进脂肪酸合成的

关键酶二酰基甘油酰基转移酶 1（diacylglycerol 

acyltransferase1, DGAT1）的表达，从而增加油脂

含量[27]。油桐中，VfMYB36 的过量表达能够显著

增强拟南芥中与油脂合成相关的基因 AtWRI、
AtENO1、AtBCCP1、AtKAS1、AtKCS11 和 AtPAL2
的活性，导致种子中亚麻酸和总油量的提升[28]。

然而，在脂质代谢中，MYB 转录因子更常见的角

色是作为抑制因子。在拟南芥种子的脂质生物合

成过程中，MYB89 通过直接结合启动子位点抑制

WRI1 和 KASI 的表达，并间接抑制 L1L 等关键基

因的活性，从而负向调控油脂的合成[29]；MYB76
则通过增强脂肪酸降解酶相关基因的表达来实现
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对脂肪酸的负向调控[30]；而 MYB118 则通过调控成

熟相关基因的活性来抑制胚乳中油脂的合成[31]。在

本项研究中，CoKAS 家族成员基因的启动子区域

含有多个 MYB 结合位点，通过基因表达关联性

分析，发现 CoKAS 与 CoMYB 家族成员间存在高

度相关性，其中大部分呈现负相关性。上述结果

表明，CoMYB 可能通过与 CoKAS 基因启动子区

的顺式作用元件结合，从而调控油茶种子中油脂

积累和脂肪酸组成。 

4  结论 

本研究基于油茶果实不同发育阶段的转录组

数据，系统鉴定了 14 个 CoKAS 基因家族成员，

这些基因分布于 7 条染色体上。通过系统进化分

析，CoKAS 基因被分为 3 个亚类，同一亚类成员

的基因结构和保守基序高度保守。在 CoKAS 基

因家族成员的启动子区域，鉴定到大量与生长发

育、光响应、激素信号转导和胁迫响应相关的顺

式作用元件。此外，表达模式分析显示，大部分

CoKAS 基因家族成员在油茶果实快速积累油脂

期表达量显著上调。进一步的共表达网络分析表

明，CoKAS I-1、CoKAS II-3、CoKAS II-5、CoKAS 
III-1 和 CoKAS III-2 与 CoMYB 转录因子家族成员

存在显著的相关性。这些结果为深入解析 CoKAS
基因在油茶籽油生物合成中的调控机制提供理论

基础。 
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