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植物纤维素合酶
田爱梅1*  许丽爱2  陶贵荣1  于  晖2  苏丽艳1  曹家树2  

(1西安文理学院生物与环境工程学院, 西安 710065; 2浙江大学蔬菜研究所, 杭州 310058)

摘要      纤维素合酶与类纤维素合酶构成一个庞大的超基因家族。纤维素合酶基因在植物的

不同组织及不同的发育时期, 表达种类和表达量都存在差异。不同组织或不同细胞壁发育时期, 不
同的纤维素合酶与类纤维素合酶参与合成不同类型的纤维素和半纤维素。此外, 纤维素合酶在花

粉发育过程中行使着重要的功能, 但它们确切的功能以及不同的纤维素合酶之间的相互作用关系

尚不明确。因此, 研究纤维素合酶基因的功能及其作用机制具有非常重要的现实意义。该文介绍

了目前这一领域内分类与功能方面的研究进展, 为进一步研究纤维素合酶在植物中的作用机制提

供新的线索。
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Abstract       Cellulose synthase and cellulose-synthase-like protein constitute a large cellulose synthase genes 
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细胞壁作为植物细胞的重要组成成分, 在植物

整个生长发育与进化过程中起着十分重要的作用。

因此, 有关植物细胞壁合成与修饰分子调控机理的

研究一直是植物发育生物学热点领域之一。纤维素

是植物细胞壁初生壁和次生壁的主要组成成分, 而

植物的细胞壁是由葡萄糖苷多聚物结晶而成的微

纤丝组成, 微纤丝的纤丝角度决定着细胞的伸长方

向。因此, 从某种角度来看, 纤维素决定着植物的外

观形态[1-2]。纤维素是由D-葡萄糖通过β-1,4糖苷键

连接而成的一种线性葡聚糖。很多实验证据表明, 
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植物纤维素的生物合成是由植物纤维素合酶亚基

A(cellulose synthase A, CesA)组成的纤维素合酶复

合体(Rosette)和其他酶共同完成的一个复杂过程[3-5], 
同时也是纤维纤维素合成基因、非纤维素多糖合成

基因以及结构蛋白与非结构蛋白基因等在细胞发育

信号调控下进行协同表达、相互作用的过程[6]。

近年来, 人们相继从拟南芥、玉米、杨树、水

稻、棉花等植物中克隆到纤维素合酶基因[7-11]。随

着相关研究的深入以及植物基因组大规模测序的进

行, 更多的纤维素合酶编码基因将会被发现。纤维

素的生物合成依赖纤维素合酶基因家族。纤维素合

成受严格而又复杂的转录调控系统协同调控, 植物

中除了CesA家族之外还有类纤维素合酶(cellulose 
synthase-like protein, Csl)家族参与纤维素的合成。

众多的纤维素合成相关基因中, 每一个基因都有其

特殊的作用和功能, 同一家族中不同的基因需要在

不同的时间和空间表达。已有研究发现, 不同的纤

维素合酶基因分别在细胞初生壁和次生壁合成时期

起不同的作用[8-12]。但纤维素合酶基因的确切功能

和不同的纤维素合酶的相互作用关系以及表达调控

机制尚未研究清楚, 因此, 探讨纤维素合酶基因的功

能及其作用机制具有非常重要的现实意义。前人在

纤维素的合成、纤维素合酶及其相似蛋白的结构、

定位以及影响纤维素合成的关键调控因子方面进行

了总结[2-6]。本文就植物纤维素合酶基因超家族的特

征、纤维素合酶基因的表达模式、功能进行了全面

系统的分析, 并进一步对植物纤维素合酶及其相似

蛋白在花粉发育中的功能进行了深入的阐述, 以期

为今后深入探讨植物纤维素合酶基因的作用机制提

供参考。

1   纤维素合酶基因超家族
由于纤维素合酶亚基A(CesA)有多基因现象的

存在, 所以它与大量的类纤维素合酶(Csl)构成了一

个庞大的超基因家族。研究发现, 纤维素合酶在质

膜上催化纤维素的生物合成, 而类纤维素合酶是在

高尔基体体腔中介导半纤维素合成的, 而后再运出

细胞壁[10]。所有的CesA与Csl蛋白质都具有跨膜蛋

白的特征, 在N-端与C-端具有2个或多个跨膜区域, 
其中间为亲水胞内区, CesA与Csl蛋白之间最大的

同源性就出现在胞内区。Csl和CesA基因具有很高

的序列相似性, 它们编码的蛋白质都具有糖基转移

酶的活性[11]; 此外, 它们还包含一个酶的催化位点: 
D-D-D-QXXRW模体。而Csl和CesA之间最大的区

别是Csl家族缺少锌指模体结构。CesA蛋白中的锌

指结构是用来维持纤维素合成过程中CesA复合体

的稳定性的, 纤维素的合成必须在CesA蛋白质复合

体的作用下完成; Csl不具有锌指结构, 因而人们推

测类纤维素的合成很可能不需要CesA蛋白质复合

体这样的结构, 单一的Csl蛋白质也具有催化类纤维

素主链合成的活性[12-13]。

1.1   纤维素合酶家族 
一般纤维素合酶基因的大小为3.5~5.5 Kb, 有

9~13个内含子, 序列同源性为53%~98%。纤维素合

酶基因内含子和外显子的边界区域是高度保守的, 
基因结构的差异主要在于内含子的多少[14]。通过对

已知植物的CesA氨基酸序列相似性比较, 发现植物

纤维素合酶具有一些共同的结构特征: 植物纤维素

合酶是一个由36个单体组成的玫瑰状复合体, 其单

体主要由植物CesA基因家族成员编码, 纤维素合酶

包含有8个跨膜结构域, 分别处于CesA蛋白质序列

的两端。植物CesA蛋白质的N-端具有锌指结构或

LIM(lin-11 isl-1 mec-3)结构域, 该结构域内具有非常

保守的重复序列CXXC(半胱氨酸-X-X-半胱氨酸), 
该序列可以与DNA结合, 对于维持纤维素合酶复合

体的稳定性具有重要作用, 同时与CesA蛋白各亚基

之间的相互作用有关。另外, 植物纤维素合酶包含

有2个高突变区[15-16]。

生物体内催化纤维素合成的蛋白质首先从木

醋杆菌中鉴定出来[14]。1996年, Pear等[17]从棉纤维

中鉴定出了第一个植物纤维素合酶基因。随着拟南

芥基因组测序的完成, 拟南芥中10多个CesA基因被

鉴定出来。到目前为止, 已经从多种植物中鉴定出

了CesA基因, 在毛果杨(Populus trichocarpa)中就鉴

定出了18个CesA基因, 这些基因共同组成了纤维素

合酶基因家族[12]。纤维素合酶基因家族在植物中广

泛存在(表1)。目前, 纤维素合酶基因家族中拥有来

自40多个不同植物的1 400多个相关序列, 新的序列

还在不断增加。而植物体中数目繁多的纤维素合酶

基因可能是进化过程中染色体复制的结果, 这些基

因之间如何协调表达尚不清楚。

1.2   类纤维素合酶家族

除了纤维素合酶之外, 植物体内还有一些类纤

维素合酶也被鉴定出来。2000年, Richmond等[18]以
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拟南芥AtCes1基因及棉花纤维素合酶多肽氨基酸序

列为初始序列, 找到了31个高度相关的基因序列, 其
编码产物与AtCesA具有结构上的相似性。由于它

们的功能目前还不清楚, 因而命名为类纤维素合酶

蛋白质(Csl)。
类纤维素合酶家族中存在多个保守域, 这些保

守域的蛋白质序列决定了该酶的特定功能, 这表明

它们在进化上的亲缘关系极其相近[8]。在拟南芥、

水稻、烟草、杨树等多种植物中已发现类纤维素合

酶基因有A、B、C、D、E、F、G、H等8个庞大的

基因家族。同拟南芥类似, 从毛果杨中鉴定出的30
个Csl基因, 分为PtCslA~E和PtCslG等6个亚族。除

了数目不同, 2个物种中的Csl基因很相似, 都含有双

子叶植物特异的Csl基因家族。对CslA的免疫定位

研究表明, 它们位于细胞质中(如高尔基体), 并在高

尔基体内介导了半纤维素主链的合成[14,19]。水稻中

的CslF基因被转移到拟南芥中后, 发现CslF催化了

牧草和谷类植物细胞壁所特有的(1→3、1→4)-β-D-
葡聚糖的合成[12]。Richmond等[18]通过对拟南芥的6
个Csl基因进行序列分析发现, CslA、CslB、CslG和

CslE基因亚家族的内含子和外显子结构高度保守, 
推测它们很可能由同一个基因进化而来。

2   植物纤维素合酶基因的表达
2.1   表达模式

纤维素合酶基因主要受转录水平的调控, 其在

植物的不同组织及不同的发育时期, 表达种类和表

达量都存在差异。拟南芥AtCesA1几乎在植物的各

个部位都表达, 而AtCesA9仅在叶片和茎的连接处和

胚的发育过程中表达, 且AtCesA1的表达量远远高于

AtCesA9[20]。Holland等[21]利用RT-PCR对玉米植株不

同部位的CesA1、CesA9基因的mRNA进行半定量

分析发现, 每个基因在不同区域表达水平是不同的。

其次, 不同的CesA基因在植物不同部位的表达模式

也不一样, 如AtCesA7仅在木质部表达, 而AtCesA7
在叶片上几乎不表达。研究发现, 在同一个细胞中

有多个CesA表达, 如在根和其他伸长区的细胞中

AtCesA1、AtCesA2、AtCesA3、AtCesA5、AtCesA6
同 时 表 达[20-21], 而AtCesA4、AtCesA7、AtCesA8表
现出相同的表达模式, 都仅在有木质部的细胞中表

达。因而人们推测, AtCesA1、AtCesA2、AtCesA3、
AtCesA5、AtCesA6与细胞初生壁的形成相关, 而
AtCesA4、AtCesA7、AtCesA8与细胞次生壁的形成

相关。

2.2   外界环境对CesA基因表达的影响

外界环境的变化对不同的CesA的表达影响程

度也不一样, 如在有光的盐胁迫条件下AtCesA1、
AtCesA3、AtCesA4、AtCesA6中只有AtCesA1的表达

量减少了1/3, 而其他3个基因的表达量不变。在有

光的条件下, 经乙烯处理的拟南芥中仅有AtCesA1、
3的表达量提高了3倍, 而其他基因的表达量没有

变化[18]。在黑暗处理得到的黄化苗茎部, AtCesA2、
AtCesA3、AtCesA5的表达量远低于叶片中的表达量, 
而AtCesA4、AtCesA6、AtCesA7在黄化苗茎部的表

达量远高于叶片, 而AtCesA1在二者中的表达量是一

致的。此外, AtCesA1、AtCesA3、AtCesA6在空间上

的表达模式是一样的, 但其时间上的表达水平却不

同。可见, 不同的CesA基因是由不同的调控因子调

控的。纤维素的生物合成需要多个纤维素合酶基因

的共同参与。植物纤维素合酶基因表达的分析表明, 
在同一个细胞的同一个发育期有多个植物纤维素合

酶基因同时表达[22]。

对拟南芥的纤维素合酶基因的功能分析发现, 
拟南芥的纤维素合酶基因CesA1、CesA2、CesA3可
能共表达, 组合在一个纤维素复合体中参与纤维素

的生物合成, 主要与细胞初生壁的合成相关[22]。在水

表1   部分被子植物中纤维素合酶和类纤维素合酶基因家族成员数

Table 1   The number of gene members in CesA and Csl family in some of the angiosperm plants
物种名称

Species name
CesA/Csl
CesA/Csl

物种名称

Species name
CesA/Csl
CesA/Csl

Brassica napus 24/101 Nicotiana sylvestris 7/31
Arabidopsis thaliana 15/52 Solanum pennellii 7/30
Brassica oleracea 12/44 Nicotiana tomentosiformis 7/31
Brassica rapa 12/41 Oryza sativa 6/41
Medicago truncatula 8/57 Cucumis melo 5/35
Zea mays 18/35 Citrus sinensis 4/28
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稻中已证实, 与以上3个基因同源的3个水稻纤维素合

酶基因也精确地在同一个细胞中表达, 组合在同一

个纤维素合酶复合体中, 与次生壁的形成有关[22]。最

近, 通过大量的转录分析明确了拟南芥纤维素合酶

基因家族中有两个共表达的基因家族[23-25], 进一步

证实, 在植物体内多个纤维素合酶基因共同参与纤

维素生物合成的可能。但无论是拟南芥还是杨树的

Csl基因, 它们的表达水平都要比CesA低很多, 这与

纤维素与半纤维素在次生木质部中占的组分是一致

的。Suzuki等[26]对毛果杨Csl基因的表达分析发现, 
与CesA基因类似, Csl基因也具有组织特异性表达, 
PtCslA1、PtCslA2、PtCslA5和PtCslD6在发育的木

质部表现出很强的优先表达, 而PtCslC1和PtCslC4
具有芽尖组织的特异性表达。

3   植物纤维素合酶的功能
不同组织或不同细胞壁发育时期, 由不同的纤

维素合酶参与合成不同类型的纤维素。目前研究表

明, 不同纤维素合酶可能与不同组织、细胞及不同

细胞壁层的纤维素合成有关[25-28]。植物细胞壁突变

体的发现与研究使潜在的植物纤维素合酶基因功能

的验证成为可能。

3.1   纤维素合酶的功能

近年来, 科学家采用了多种技术手段, 在拟南

芥纤维素合酶基因的的定位、表达和功能的研究上

取得了一定的进展。迄今为止, 在拟南芥中已发现

10个纤维素合酶基因, 其中已获得6个基因的突变体

(AtCesA1、AtCesA3、AtCesA4、AtCesA6、AtCesA7
和AtCesA8), 各突变体均有特殊的表型, 不同程度

地影响纤维素的合成量和细胞壁的结构[29-31]。在拟

南芥中AtCesA1、AtCesA3和AtCesA6基因参与了初

生细胞壁的组成与纤维素合成[32-33]。在纤维素合

酶家族中, AtCesA1是合成纤维素所必需的, 另外, 
AtCesA3与AtCesA6的功能缺失突变体也会导致纤

维素的减少, 但不会引起其他的生理表型[30,33-34]。虽

然这些CesA基因共表达并且存在功能上的冗余, 但
单基因缺失仍然会导致植株纤维素含量减少[35-36]。

AtCesA4、AtCesA7和AtCesA8的功能缺失突变体除

了表现出次生细胞壁纤维素含量降低, 通常还伴随

木质部结构的改变。进一步的分析发现, AtCesA4、
AtCesA7和AtCesA8是共表达的, 并且这3个蛋白质两

两彼此互作[35,37-38]。

伴随着分子生物学的发展, CesA家族陆续在棉

花、杨树、苎麻、玉米、大麦和水稻等其他植物中

发现[36,39]。Burton等[39]将CesA基因转化到烟草中进

行功能分析, 发现转基因植株表现出节间缩短、小

叶和侏儒症状, 叶表面由于缺少纤维素而表现为细

胞膨胀, 叶片的多聚糖含量降低了25%。CesA基因

的转录水平降低, 表明CesA基因片段沉默了一个

或多个纤维素合酶基因的表达[39-40]。杨树中PtCslA
亚家族含有PtCCslA1~PtCslA5等 5个成员 , 其中

PtCslA1具有β-甘露聚糖合酶(endo-1,4-β-mannanase, 
ManS)和β-葡甘露聚糖合酶(β-glucomannan synthase, 
GlcManS)的活性, PtCslA3具有特异的ManS活性, 而
PtCslA5既没有ManS也没有GlcManS的活性[41]。由

此看来, 杨树次生木质部的葡甘露聚糖和半乳葡甘

露聚糖是由CslA催化合成的, 但半纤维素中最丰富

的木聚糖是否也由类纤维素合酶催化合成, 由哪种

类纤维素合酶催化合成, 目前还尚不明确。在水稻

中, 也有研究发现, CslA家族成员与甘露聚糖、葡甘

露聚糖合成相关。CslC家族主要参与到木葡聚糖的

合成[42-43]。CslD家族与细胞的延伸、扩张、细胞的

扩增和分裂密切相关。CslG基因家族被普遍认为与

细胞壁内多糖的合成相关[44]。苎麻BnCesA1基因转

入烟草后抑制了细胞壁纤维素的合成, 使纤维素含

量下降, 妨碍了细胞壁纤维素的沉积, 从而导致细胞

壁厚度减小, 进而造成了细胞形态发生改变[45]。通

过转基因手段对毛白杨纤维素合酶PtoCesA1功能分

析发现, 转基因杨树表现为成熟植株瘦小、次生木

质部厚度和纤维细胞壁厚度减小以及茎纤维素含量

下降等特征[1], 说明PtoCesA1的基因功能是参与次

生木质部次生壁的纤维素的合成。

3.2   类纤维素合酶的功能

大多数的类纤维素合酶位于半纤维素合成的

场所高尔基体中。类纤维素合酶包含有典型的β-糖
基转移酶, 它们可能催化非纤维的多聚糖(半纤维素

的骨架)的合成。类纤维素合酶被划分为9个亚家族

(CslA~CslH和CslJ), 其中CslD亚家族在陆生植物中

普遍存在, 在9个Csl亚家族中, 它显示了与纤维素合

酶基因高度的序列相似性, 表明了它在植物发育中

具有重要的功能。到目前为止, 在拟南芥中存在6个
CslD基因, 玉米中发现5个, 水稻中发现5个。且已在

拟南芥、杨树、水稻中证实了几个类纤维素合酶也

直接参与纤维素的生物合成[46-47]。Samuga等[48]利用
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定量PCR技术发现, PtrCslD2基因在杨树木质部细

胞的次生壁中有较高的表达, 推测其对杨树木质部

基质多糖的合成有重要作用。Burton等[39]报道了水

稻CslF基因家族在植物细胞壁形成和生长发育中具

有重要作用。在旱金莲花(Tropaeolum majus)中发现, 
Csl与I型初生细胞壁的半纤维素主要成分木葡聚糖

(xyloglucan, XyG)的-1,4-glucan骨架合成有关, 该基因

与拟南芥CslC4高度同源。目前, Csl基因家族功能研

究只有少数的报道, 绝大多数的Csl基因功能有待进

一步探索。研究表明, 不同纤维素合酶可能与不同组

织细胞及不同细胞壁层的纤维素合成有关[46-48]。揭示

不同纤维素合酶的确切功能还有待于进一步的精细

研究, 而对类纤维素合酶功能的了解则更少。

3.3   植物纤维素合酶及其相似蛋白质在花粉发育

中的功能

雄配子体发育是被子植物有性生殖过程中的

一个重要环节, 因而近年来植物花粉发育突变体的

研究备受关注。近年来, 在拟南芥、玉米等植物

中发现了好多个Csl基因突变体。系统进化分析显

示, 这些基因被进一步分成3个分支, 第一分支包括

AtCslD1和AtCslD4, 特异表达在花粉中, 其突变体有

花粉发育的缺陷; 第二分支包括AtCslD2、AtCslD3、
OsCslD1和ZmCslD5, 高表达在除了根尖外的其他根

组织中, 其突变体在根须发育上缺陷。第三分支包

括AtCslD5、OsCslD4和ZmCslD1, 其突变体表现出

植物生长减少。AtCslD5表达在除了根尖外的其他

根组织、高表达在茎间。不同的表达模式与不同的

突变表型相一致[41,49]。

Liu等[50]对拟南芥花粉中特异表达的类纤维素

合酶D亚家族的成员CslD1和CslD4在调控花粉管生

长中的功能特征进行了研究, 发现上述这2个基因均

在成熟的花粉粒和花粉管中高表达, 它们编码的蛋

白产物定位在高尔基体, 然后被运输到合成纤维素

的花粉管顶端质膜区域。CslD1和CslD4的突变体植

株表现出花粉管细胞壁的纤维素沉积明显降低, 而
且花粉管细胞壁层序的组织性被明显打破, 因而影

响花粉管的萌发和生长以及雄配子体的传递率。在

CslD1和CslD4的突变体以及它们的双突变体中都表

现出相似的表型: 无论是在体内还是在体外花粉管

生长都不能正常伸长, 大多数在顶端发生爆裂。遗

传和表型分析的结果也说明, CslD1和CslD4彼此功

能不是冗余的, 可能是以复合体的形式发挥功能。

进一步分析认为, CslD1和CslD4在花粉管的生长中

发挥重要的功能, 可能是通过参与花粉管壁的纤维

素合成来实现的。

近年来, 多个CslD突变体在其他植物中已被分

离。Doblin等[51]研究发现, 烟草NaCslD1基因在花粉

管中高度表达且花粉管细胞壁几乎完全由胼胝质和

纤维素组成, 并推测NaCslD1基因可能是编码花粉管

纤维素合成的特异基因。在水稻中SLE1(slender leaf 1)
编码水稻OsCslD4蛋白, SLE1突变体在花粉形成、花

药开裂、气孔形成在不同组织中的细胞重排表现出

严重的发育缺陷[52]。SLE1突变体表现出花药不正常

的发育, 花粉粒畸形。因此, SLE1突变体不仅在细胞

数目和大小上发生了变化而且在细胞形状和组织分

化方面也受到了影响。在SLE1突变体中, 几乎没有花

药开裂、柱头上几乎没有花粉粒。通常花药开裂的

驱动力来源于药室内壁细胞的纤维结构, 即药室腔的

发育和隔膜的破裂是开裂所必需的。在SLE1突变体

中, 药室内壁的纤维结构和开裂所必需的药室腔发育

不完全, 因此SLE1基因的功能与这些结构的发育有

关。双靶原位杂交和定量PCR分析发现, SLE1特异表

达在细胞分裂循环的M期。这表明了在SLE1突变体

中细胞循环被改变。因此, 我们推断, OsCslD4/SLE1
在细胞增殖和植物发育中通过调节细胞分裂的M期

的进程而起着举足轻重的作用[52]。目前, 多个研究表

明, CslD基因在植物中具有保守的功能, CslD基因降

低细胞增殖已经在AtCslD5/OsCslD4/ZmCslD1突变

体中报道[53-55]。

刘雪梅等[56]发现了一个天然白桦雄花序发育

异常突变体。该突变体在花序的着生位置、形态结

构、花药形态及生殖发育等方面与正常雄花序都有

明显不同。正常植株的雄花序着生在枝条的顶端,  
而突变植株上有2种不同的雄花序。一种与正常雄

花序形态结构和着生位置等很相似, 但后期发育异

常, 表现为败育特征, 且越冬后散粉时雄花序枯死, 
或者只有少数花药开裂散粉。另一种雄花序则为典

型的雄花序突变体, 其花药的形态及发育、减数分

裂及雄配子体形成均严重异常, 越冬后枯死, 花药

不开裂, 导致败育。经分析发现, 3个基因在突变雄

花序中下调表达, 包括plmme160(cellulose synthase, 
纤维素合酶)、Bplmme15(MAP kinase, MAP激酶)、
Bplmme29(ubiquitin-conjugating enzyme, 泛素结合

酶)。因此, 他们认为, 该纤维素合酶(plmme160)与白
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桦雄花的发育有关。

4   结语与展望
细胞壁是植物细胞的重要结构, 在植物的构架、

形态建成和功能的行使中发挥重要作用。此外, 在
植物管胞和纤维等细胞的发育过程中, 细胞壁具有

次生加厚的修饰过程, 从而起到对植物的支撑作用。

次生加厚的主要物质是纤维素和木质素。纤维素是

构成细胞壁的基本物质, 木质素是细胞壁次生加厚

的主要物质, 能增加细胞壁的机械强度和对病原体

的抵抗强度[57]。因此, 有关植物细胞壁合成与修饰

分子调控机制的研究一直是植物发育生物学热点

领域之一。目前已有研究证明, 初生、次生细胞壁

形成过程中, 纤维素合成涉及不同纤维素合酶[57-58]。

纤维素合酶基因由一个庞大的基因家族构成, 不同

组织或不同细胞壁发育时期, 由不同的纤维素合酶

参与合成不同类型的纤维素, 在纤维素合成过程中

每个纤维素合酶彼此相关、协同作用[58]。如Csl基
因编码半纤维素多糖合成所需的聚糖合成酶, 其中

CslA基因涉及甘露聚糖的合成, CslC基因编码催化

木葡聚糖的骨架的延长; CslF和CslH负责b-(1-3,1- 
4)-D-葡聚糖的合成, 尽管这些Csl基因已经被分离, 
但其他的Csl基因(包括CslD基因)的具体功能尚不清

楚。目前, 已有几个CslD基因的突变体已被分析, 大
多数突变体影响根须、花粉管、木质部的极性生长, 
但拟南芥CslD1和CslD4突变体严重影响花粉的萌发

和花粉管的生长[59-60]。然而, 这两个基因如何影响

花粉管的生长及细胞壁的沉积目前尚不清楚。近年

来, 随着基因组学研究的进展, 植物纤维素合酶的研

究取得了突破性的进展, 但有关纤维素合酶基因的

分子调控机制以及Csl在花粉发育中的确切功能尚

不明确。

本课题组前期利用RNA Seq技术分析了甘蓝核

雄性不育(genic male sterility, GMS)两用系中不育株

系和可育株系花蕾转录组的差异, 挖掘出两个类纤

维素合酶基因(CslD), 经RT-PCR检测其在可育系花

粉中特异表达, 但其在甘蓝花粉发育中的具体功能

尚不明确。深入研究其在花粉发育中的功能, 阐释

纤维素合酶基因、类纤维素合酶在花粉及花药发育

中的功能、相互关系及其分子机制具有重要意义。

当前基因组学、转录组学研究的快速进展, 将会极

大地促动对纤维素合酶及其相似蛋白在植物生长、

生殖发育中的确切功能、纤维素合酶的调控关系的

探究的进程, 进而为深入探讨植物细胞壁的生物合

成机制奠定基础。目前对纤维素合酶基因的确切功

能和不同的纤维素合酶的相互作用关系尚未研究清

楚, 揭示不同纤维素合酶的确切功能及其作用机制

还有待于进一步的深入研究。
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