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摘要：【目的】克隆新疆红肉苹果[Malus sieversii f.neidzwetzkyana（Dieck）Langenf]MYB10 转录因子基

因，进行序列分析和原核表达研究，为进一步探索红色发育机理及选育新的栽培红肉苹果奠定理论基础。【方法】

根据 MdMYB10 基因编码区设计 1对特异引物，以新疆红肉苹果叶片总 RNA 为模板，通过 RT-PCR 获得 1 个约 700 bp

的 cDNA 片段，T/A 克隆后进行序列测定，并对该序列进行分析。随后将该基因片段连接到原核表达载体 pET-30a

（+）中，构建融合表达质粒，转化到 E.coli BL21（DE3）中进行表达。【结果】测序结果显示，RT-PCR 获得的

cDNA 全长包含完整的 cDNA 开放读码框 732 bp，编码 244 个氨基酸，命名为 MsMYB10。MsMYB10 分子量为 28.56 kD，

等电点为 8.41，GenBank 登录号为 GQ500894。该蛋白具有 R2R3MYB 结构域，结构域中有保守的色氨酸残基，在 C

端有 1个富含酸性氨基酸的转录激活区。与已知 MdMYB10 的氨基酸序列的同源性为 98%。另外，MsMYB10 没有信号

肽，具有核定位信号。进化树分析表明，MsMYB10 与调控花青苷合成的转录因子 MdMYB10 亲缘关系最近，处在同

一进化枝。SDS-PAGE 电泳检测结果表明，表达蛋白与预期蛋白大小一致。【结论】克隆了新疆红肉苹果转录因子

MsMYB10 基因, 并可在大肠杆菌中转化表达。为进一步纯化和鉴定目的蛋白及研究其功能奠定了试验基础。 
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Abstract: 【Objective】 Cloning, sequence analysis and expression in E. coli of MsMYB10 gene from Malus sieversii f. 
neidzwetzkyana was conducted to further explore the red development mechanism and breed cultivars of red-flesh apple. 【Method】
A cDNA fragment about 700 bp was amplified from the total RNA of leaves of Malus sieversii f. neidzwetzkyana by reverse 
transcription PCR(RT-PCR) with a pair of specific primers based on the sequences of MdMYB10. The recombinant prokaryotic 
expression vector pET30a-MsMYB10 was constructed by inserting the cDNA fragment into the prokaryotic expression vector 
pET-30a, and then transformed into E. coli BL21(DE3). 【Results】 Sequence analysis showed that the fragment contains a full 
coding region of 732 bp encoding 244 amino acid residues with a molecular mass of 28.56 kD. Its GenBank accession number is 
GQ500894. This deduced protein has a pI of 8.41. Results of the study showed that MsMYB10 exhibited typical features of the 
R2R3-MYB domain. Tryptophan residues are conserved in R2R3 domain. There is one transcriptional activation domain rich in 
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acidic amino acids in the C-terminal. MsMYB10 exhibits a homology of 99% and 98% with MdMYB10 in nucleotide and amino acid 
levels, respectively. MsMYB10 has no signal peptide, but a nuclear localization signal. The homology tree showed that MsMYB10 is 
at the same evolutionary branch with MdMYB10. The SDS-PAGE displays that the expressed proteins consistent with the size of 
expected protein. 【Conclusion】 MsMYB10 was cloned from Malus and expressed in E. coli. These results have provided a 
foundation for further purifying and identifying target protein and function study of MsMYB10.  

Key words: Malus sieversii f. neidzwetzkyana; MsMYB10; sequence analysis; prokaryotic expression 
 

0  引言 

【研究意义】新疆野苹果（或塞威士苹果，Malus 
sieversii Roem1）属第三纪孑遗物种，是现代栽培苹果

（Malus domestica Borkh1）的祖先种[1-3]，遗传多样性

丰富。但由于农田开垦、过度放牧以及苹果小吉丁虫

的传播与蔓延等因子，新疆野苹果正遭到严重破坏，

群落面积急剧减少，切实保护这一宝贵种质资源迫在

眉睫。新疆红肉苹果[Malus sieversii f. neidzwetzkyana
（Dieck）Langenf]，是新疆野苹果的变型，本研究选

取其中的‘夏红肉’变异类型，通过 MYB10 转录因

子基因的克隆、序列分析和原核表达研究，为研究新

疆红肉苹果 MYB10 转录因子（MsMYB10）的生物学

活性及功能奠定基础，并为 MsMYB10 在植物基因工

程及生物化学上的应用提供科学依据。因此，本研究

对新疆野苹果资源的保护与利用具有重要意义。【前

人研究进展】已有的研究表明，植物器官的红色发育

及花青苷代谢与 MYB 转录因子有关，而 MYB 转录

因子以保守的 DNA 结合域（DNA-binding domain）为

共同特征，是植物最大的转录因子基因家族之一，广

泛参与植物次生代谢调控、激素和环境因子的应答，

并对细胞分化、细胞周期、器官的形成以及植物叶片

的形态建成具有重要的调节作用[4-5]。根据所含 MYB
结构域的数目，将 MYB 类转录因子分为单一 MYB
结构域蛋白、2 个重复 MYB 结构域蛋白和 3 个重复

MYB结构域蛋白等 3类，植物中主要为 2个重复MYB
结构域蛋白（R2R3MYB）。最早的 MYB 转录因子

（v-MYB）是从鸟类的原癌病毒 AMV 中发现的[6]，

自 Paz-Ares 等从玉米中克隆出第一个植物转录因子

ZmMYBC1 基因[7]以来，已有上百种功能各异的 MYB
基因从拟南芥、玉米、矮牵牛、金鱼草、葡萄等多种

中植物被克隆分离 [8-13]。仅拟南芥中就有 133 个

R2R3MYB 基因，约占拟南芥基因组编码基因的

0.2%—0.6%，可划分为 24 个亚类，其中第 10 亚类主

要参与花青苷的代谢调节[8]，是近几年的研究热点。

苹果方面，MYB10 类转录因子的研究取得了很大进

展，目前已有 MdMYB1、MdMYBA 和 MdMYB10 等

3 个 MYB10 类转录因子 [14-17]被克隆鉴定，进一步研

究发现，这 3 个转录因子通过调控 DFR 和 UFGT 基

因的转录进而调控花青苷的合成，其中 MdMYB10 具

有与 bHLH 互作的结构功能域，两者形成转录蛋白复

合体共同调控花青苷的代谢；近年来，本课题组先后

从形态学、挥发性物质、糖酸及酚类物质组分、矿质

元素、分子系统学以及核心种质构建等多个层面对新

疆野苹果群体遗传结构进行了研究[18-22]。结果表明，

新疆野苹果存在广泛的遗传多样性，挖掘利用的潜力

很大；同时在调查过程中发现，新疆红肉苹果类型多

样，其枝、叶、花、果皮及果肉均为红色，富含花青

苷，具有较高的观赏价值和医疗保健价值，但其果肉

容易变面，有待进一步改良。为此，本课题组 2006
年构建了‘红富士’等苹果品种×新疆红肉苹果的杂

种分离群体，2009 年该群体部分杂种后代株系已经结

果，初步观察结果表明，后代群体出现了明显的红肉/
白肉及脆肉/面肉等性状的分离，其中红肉株系间在着

色程度亦存在明显差异，这不仅为选育具有观赏、鲜

食与保健功能的苹果新品种（系）、实现新疆野苹果

“利用保存”的目的提供了种质，而且为有关分子生

物学的研究提供了试材。【本研究切入点】在前人研

究工作的基础上，针对包括红肉苹果在内的新疆野苹

果资源正遭到严重破坏、在国内尚未见有关新疆红肉

苹果着色差异机理研究报道的背景情况下，本文开展

新疆红肉苹果‘夏红肉’MYB10 转录因子基因的克

隆、序列分析和原核表达研究。【拟解决的关键问题】

通过上述研究，期望分离克隆出调控花青苷合成的

MsMYB10 基因，对其进行序列分析，构建该基因的

原核表达质粒，在大肠杆菌中进行表达，为进一步探

索 MsMYB10 在红肉苹果中具体的生物化学与分子生

物学功能奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  植物材料 
试验于 2008—2009 年在山东农业大学作物生物 
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学国家重点实验室及山东农业大学泰安横岭果树育种

基地进行，供试材料为新疆红肉苹果（Malus sieversii 
f. neidzwetzkyana）‘夏红肉’二年生嫁接苗，砧木为

新疆野苹果非红肉类型，取新鲜叶片带回实验室，

-70℃冰箱保存备用。 
1.2  菌株、载体、酶等主要试剂 

工程菌 E.coli DH5α、T/A 克隆载体 pMD18-T 
vector、胶回收多功能试剂盒以及 RNA 提取试剂盒均

购自百泰克生物有限公司，反转录试剂盒、限制性内

切酶、DNA 聚合酶及 IPTG 等均为大连宝生物工程（大

连）有限公司产品，DNA 质粒小提试剂盒为北京索来

宝科技有限公司产品，BL21（DE3）及质粒 pET-30a
（+）由果树实验室保存。引物由上海生工生物工程

技术服务有限公司合成。 
1.3  引物设计 

根 据 GenBank 中 登 录 的 苹 果 MdMYB10
（EU518248）编码框和原核表达载体 pET-30a（+）
多克隆酶切位点，设计 1 对特异引物 MYB10F：
5′-GGGGTACCATGGAGGGATATAACGAAACTG 
-3′，MYB10R：5′- GCGTCGACCTATTCTTCTTTTGA 
ATGATTCC-3′，在上下游引物的 5′端分别加入 KpnⅠ
和 SalⅠ酶切位点及保护碱基（下划线部分为酶切位

点，斜体部分为保护碱基）。 
1.4  RNA 的提取以及 MsMYB10 的克隆 

采用改良的 CTAB 法[23]提取红肉苹果叶片的总

RNA，根据 TaKaRa 公司生产的 Reverse Transcriptase 
M-MLV（RNase H¯）试剂盒说明书合成 cDNA，-20℃
保存备用。以 cDNA 为模板进行 PCR 扩增。反应条件：

94℃，2 min；94℃，30 s，64℃，40 s，72℃，2 min，
35 个循环；72℃ 10 min。参照百泰克多功能胶回收试

剂盒说明书回收 PCR 产物。回收产物与 pMD18-T 载

体连接，转化 E.coli DH5α 感受态细胞，筛选阳性克

隆，PCR确认后送至上海生工生物技术有限公司测序。

重组质粒命名为 pMD-MsMYB10。 
1.5  MsMYB10 生物信息学分析 

利用 NCBI 网站上的 BLASTn 程序进行同源序列

比对，DNAMAN 软件分析 MsMYB10 ORF，推导氨

基酸序列，预测蛋白质分子量、等电点、亲水性与疏

水性；Mega4 软件构建系统进化树；SignalP 3.0 
Server[24]预测信号肽；预测核定位信号。 
1.6  MsMYB10 基因原核表达载体的构建及鉴定 

根据克隆的 MYB 序列以及原核表达载体

pET-30a（+）多克隆酶切位点序列，用 KpnⅠ和 SalⅠ

双酶切重组质粒 pMD-MsMYB10 和原核表达载体

pET-30a（+），分别回收插入的目的片段和表达载体，

将两者按照摩尔比 1﹕3 混合后，经 T4 DNA 连接酶连

接后转化 E.coli DH5α 感受态细胞，随机挑取阳性克

隆测序，同时，依照北京索来宝科技有限公司的 DNA
质粒小提试剂盒说明书提取质粒 DNA 后进行酶切鉴

定。融合表达载体命名为 pET30a-MsMYB10（图 1）。 
 

 

 

图 1  pET-MsMYB10 的构建策略 

Fig. 1  Construction of pET-MsMYB10 

 
1.7  重组 MsMYB10 在大肠杆菌中的表达 

重组质粒转化 BL21（DE3）感受态细胞，挑取抗

性单菌落接种于 2 mL 液体 LB 培养基（含 100 µg·mL-1

卡那霉素）37℃振荡培养过夜。次日以 1﹕100 的比例

转接到新的液体 LB 培养基中（含 100 µg·mL-1卡那霉

素）37℃振荡培养至 OD600≈0.5，随后加入 IPTG（终

浓度分别为 0.2、0.5、0.8、1.0、2.0 mmol·L-1）进行诱

导表达。同时以 pET-30a（+）质粒转化菌加 IPTG（终

浓度 1 mmol·L-1）诱导为正对照，以未加 IPTG 诱导的

为负对照。诱导一定时间（2、3、4、5、6 h）后收集

菌体。菌体中加入菌液体积 10%的 2×SDS-PAGE 上

样缓冲液（50 mmol·L-1 Tris-HCl（pH 6.8），2% SDS，
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0.1%溴酚蓝，10%甘油，1% DDT），100℃煮沸 5 min，
立即冰浴 2 min，最大转速离心 5 min，取 20 µL 样品

（即为总蛋白）上样，进行 SDS-PAGE（4%浓缩胶和

12%分离胶）电泳分析。凝胶用考马斯亮蓝 R-250 染

色并脱色至背景清晰。 

2  结果 

2.1  红肉苹果MsMYB10基因全长cDNA 的克隆与分析 

以红肉苹果叶片 cDNA 为模板进行 RT-PCR，扩

增出单一的 PCR 条带（图 2）。与预期大小一致。将

该片段连接到 pMD18-T 载体后测序，结果表明，该

基因的读码框（ORF）为 732 bp，命名为 MsMYB10，
GenBank 登录号为 GQ500894。该基因编码 244 个氨

基酸，分子量为 28.56 kD，等电点为 8.41。氨基酸没

有信号肽，具有核定位信号。BLAST 比对结果表明，

MsMYB10 与其它的 MYB 类转录因子具有很高的同

源性，如与拟南芥中 AtPAP1 的同源性为 64%，金鱼

草 AmROSEA 1 的同源性为 63%，葡萄 VvMYBA1 的

同源性为 54%，与苹果中 MdMYB10 的同源性高达

98%。 
 

 
 
M：DNA 分子量标准 DL2000；1—2：MsMYB10 扩增产物 
M: DNA DL2000; 1-2: MsMYB10 PCR product 
 

图 2  RT-PCR 扩增 MsMYB10 基因 

Fig. 2  RT-PCR amplified fragment of MsMYB10 

 

生物信息学分析表明, MsMYB10 基因的编码区

含两个 MYB 结构域，分别由 52 和 49 个氨基酸构成

（图 3）；该结构域与其它植物中已克隆到的 MYB
转录因子的保守结构域具有很高的同源性（图 3）；

在它的 R2、R3 结构域中含有保守的色氨酸残基 W。

除了具有典型的 R2R3MYB 保守结构域外，在它的 C-
端还存在 1 个富含酸性氨基酸的转录激活区，推测该

基因为典型的 R2 R3MYB 转录因子基因（图 3）。根

据推测的氨基酸序列，进行系统进化树分析。结果表

明，MsMYB10 与 MdMYB10 在同一进化枝上，与

AtPAP1、AtPAP2、VvMYBA1、VvMYBA2 和 PhAN2
亲缘关系较近，这些蛋白都已证实调控花青苷的合成。

与调控鞣质的 AtTT2 和抑制花青苷合成的 FaMYB1
亲缘关系较远（图 4）。这些结果表明 MsMYB10 可

能具有与 MdMYB10、AtPAP1 等基因相似的功能，调

控花青苷的合成。 
2.2  原核表达质粒的构建及重组子的鉴定 

提取 pMD-MsMYB10 和 pET-30a（+）质粒，同

时用 KpnⅠ和 SalⅠ双酶切，回收插入片段和表达载

体，将两者按照摩尔比 1﹕3 混合后，用 T4连接酶进

行连接，构建重组质粒 pET30a-MsMYB10（图 1）。 
用 Kpn 和 SalⅠ双酶切重组质粒 pET30a- 

MsMYB10，可切出 700 bp 左右片段（图 5），表      
明扩增的 MsMYB10 片段已插入载体质粒中。在此   
基础上，又以重组表达质粒 pET30a-MsMYB10 为   
模板，采用 PCR 方法扩增出 700 bp 左右扩增片段（图

5），进一步证明 pET30a-MsMYB10 重组质粒构建   
正确。 

为了进一步证明重组质粒构建正确，在酶切及

PCR 鉴定的基础上，对重组表达质粒 pET30a-MsMYB10
进行了序列测定。序列测定结果表明，连入表达载体

pET-30a（+）中的基因片段与目的序列一致，并且酶

切位点连接处序列也正确，未出现碱基突变及移码现

象。表明已获得了正确的 MsMYB10 的原核表达重组

质粒。 
2.3  SDS-PAGE 分析 

将重组质粒 pET30a-MsMYB10 转化大肠杆菌

BL21（DE3）感受态细胞，加入不同浓度的 IPTG，

在 37℃下分别以不同时间进行诱导后，提取大肠杆菌

总蛋白进行 SDS-PAGE 分析。结果显示，插入有外源

片段的重组质粒 pET30a-MsMYB10 经 IPTG 诱导后，

在预期的蛋白分子量 28 kD 左右有 1 条蛋白条带，而

未诱导的转化重组质粒和空载体转化子以及诱导的转

化空载体均未出现这条蛋白带。表明重组质粒

pET30a-MsMYB10 在大肠杆菌 BL21 中诱导表达了

MsMYB10 蛋白。试验中通过调整 IPTG 终浓度（0.2、
0.5、0.8、1.0、2.0 mmol·L-1）及诱导时间（2、3、        
4、5、6 h）发现，预期分子量 28 kD 左右的蛋白条带

深度有所变化，IPTG 浓度过大或过小，诱导时间过长

或过短，都会影响蛋白的表达量，当 IPTG 终浓度为 
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图 3  MsMYB10 与其它 MYB 蛋白 MYB 结合域的氨基酸序列的比对 

Fig. 3  MYB domain alignments of MsMYB10 with other MYB protein 

 
1.0 mmol·L-1、诱导时间为 6 h 时，蛋白表达量最多（图  
6）。 

3  讨论 

MYB 类转录因子是植物中最大的转录因子家族 

之一，虽然在序列上有一定的保守性，在结构上有一

定的相似性，但不同物种、不同个体、甚至同一个体

不同的组织器官之间，MYB 蛋白的功能也存在着重

大差异。目前，许多 MYB 类转录因子的功能还不清

楚，因此克隆 MYB 基因，明确其在与植物次生代谢 
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图 4  MsMYB10 与其它 MYB 蛋白的系统发生分析 

Fig. 4  Phylogentic relationship of MsMYB10 and some other 

MYB proteins 

 
 

图 5  重组质粒 pET30a-MsMYB10 的酶切及 PCR 鉴定图 

Fig. 5  PCR and retriction enzyme identification of pET30a- 

MsMYB10 

 
调控、激素和环境胁迫的应答方面的功能具有很重要

的意义。 

 

 
 
M：蛋白质分子量标准；箭头所指为目标产物条带；A：37℃下，IPTG 终浓度为 1.0 mmol·L-1 时，融合表达工程菌诱导 2、3、4、5、6 h（第 2、3、
4、5 和 6 泳道）和未诱导 0、6 h（第 1、9 泳道）以及 pET-30a（+）空载体转化子未诱导（第 7 泳道）、诱导 6 h（第 8 泳道）的总蛋白；B：37℃
下，IPTG 终浓度为 0、0.2、0.5、0.8、1.0、2.0 mmol·L-1（第 6、1、2、3、4、5 泳道）时融合表达工程菌诱导 6 h 以及 pET-30a（+）空载体转化子

IPTG 终浓度为 0、1.0 mmol·L-1 诱导 6 h（第 8、7 泳道） 
M: Protein molecular weight standard; Arrows indicate the target protein bands; A: Total proteins of engineering bacteria strains after induced (lane 2, 3, 4, 5 
and 6) for 2, 3, 4, 5, 6 h and uninduced (lane 1, 9) for 0, 6 h as well as strains harbouring pET-30a(+)after induced (lane 7) for 0, 6 h; B: Total proteins of 
engineering bacteria strains after induced for 6h by 0, 0.2, 0.5, 0.8, 1.0, 2.0 mmol·L-1IPTG (lane 6, 1, 2, 3, 4, 5) and strains harbouring pET-30a(+)after induced 
(lane 8, 7) for 6 h by 0, 1.0 mmol·L-1 IPTG 

 

图 6  pET30a-MsMYB10 表达产物 SDS-PAGE 分析 

Fig. 6   SDS-PAGE analysis of the expressed product of pET30a-MsMYB10 

 
研究认为，绝大多数 MYB 转录因子在植物代谢

调控中起转录激活作用。但不是所有的 MYB 转录因

子都起转录激活作用，近年来也有少数报道起转录抑

制作用的 MYB 基因存在。如拟南芥的 AtMYB4 [25]

和 At-MYB32[26]抑制下游靶基因的表达；FaMYB1 负

调控草莓中类黄铜合成基因的表达等[27]。植物中MYB
类转录因子主要以 R2R3MYB 的形式存在，仅拟南芥

中就有 130 多个 R2R3MYB 基因，Stracke 等[8]将拟南

芥中 133 个 R2R3MYB 基因划分为 24 个亚类。其中

第 10 亚类 MYB10 主要参与花青苷的代谢调节。近年

来在玉米[9]、矮牵牛[10]、葡萄[13]、苹果[14-17]中也克隆

鉴定了调控花青苷合成的 R2R3MYB 转录因子。本研

究利用 RT-PCR 技术，从新疆红肉苹果中分离得到了

MsMYB10 基因。结构分析表明，该基因分别由 52 和
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49 个氨基酸组成的两个 MYB 结构域, 该结构域含

有典型的 R2R3MYB 转录因子所特有的保守的色氨

酸残基 W。此外，在其 C 端还存在 1 个富含酸性氨

基酸的转录激活区。因此该基因为典型的 R2R3MYB 
转录因子基因。系统进化树分析显示，MsMYB10 与

MdMYB10 同源性最高，处在同一进化枝上，与调控

花青苷的合成的 AtPAP1、AtPAP2、VvMYBA1、
VvMYBA2 和 PhAN2 亲缘关系较近，而与调控鞣质

的 AtTT2 和抑制花青苷合成的 FaMYB1 亲缘关系较

远。因此推测，MsMYB10 可能具有与 MdMYB10、
AtPAP1 等基因相似的功能，调控花青苷结构基因的

转录。但要想了解 MsMYB10 蛋白在红肉苹果中具体

的生物化学与分子生物学功能，必须从蛋白质水平上

进行深入研究。而原核表达体系是研究蛋白质结构和

功能的基础。本研究首次克隆了新疆红肉苹果

MsMYB10 基因全长，将其克隆至原核表达载体

pET30a（+）中，并在大肠杆菌 BL21（DE3）中成功

表达。 
外源目的基因在大肠杆菌中能否表达及高表达受

很多因子影响，如大肠杆菌菌株、原核表达质粒、诱

导时间和温度以及诱导剂浓度等。曹冬梅等[28]发现，

细菌培养的条件对大肠杆菌中 His62MxMYB1 融合蛋

白的表达有一定影响，同样的培养和诱导条件，不同

批次的菌种，最后得到的融合蛋白的纯度是不同的。

杜海等[29]分别将目的基因 GmMYBZ2 在大肠杆菌

Rosetta2（DE3）pLysS 和 BL21（DE3）pLysS 中进

行了表达。结果显示，目的基因在含有补充稀有密码

子的大肠杆菌菌株中的表达量很高，而在普通菌株中

表达量很低，几乎不能正常表达。本研究发现，IPTG 
的 浓 度 和 诱 导 时 间 对 融 合 表 达 载 体 pET30a- 
MsMYB10 表达水平影响非常大，通过调整 IPTG 浓度

及诱导时间，成功诱导了预期分子量 28.56 kD 的蛋白

条带。试验设立了不同诱导时间和不同浓度的 IPTG 
诱导融合蛋白的表达，SDS-PAGE 电泳结果显示在一

定诱导温度 37℃下，低浓度（如 0.1—0.2 mmol·L-1）

的 IPTG 诱导前后蛋白质差异不大（图 6-B），中等

浓度（如 0.5—2.0 mmol·L-1）的 IPTG 诱导前后蛋白

质差异显著，出现 1 条明显的蛋白质差异带（图 6-B）。
诱导时间过长或过短，也会影响蛋白的表达量，诱导

时间在 6 h 内，随着时间的延长，蛋白表达量越来越

多（图 6-A），但是超过 6 h，蛋白表达量增加不明显，

过夜后，表达量反而减少（图未显示）。根据本试验

初步优化结果认为诱导融合表达载体 pET30a- 

MsMYB10 转化的大肠杆菌 BL21（DE3）细胞表达融

合蛋白的最佳 IPTG 浓度为 1.0 mmol·L-1，最佳诱导时

间为 6 h。由于大肠杆菌菌株、原核表达质粒、诱导温

度等因子都能影响外源目的基因在大肠杆菌中的表

达，因此试验中可进一步优化 MsMYB10 的原核表达

体系，获取一定数量的、纯度比较高的活性蛋白质，

从而利于后续纯化及在体外研究 MsMYB10 转录因子

的性质和功能。 

4  结论 

本研究从新疆红肉苹果叶片中成功克隆了含完整

编码区的 MsMYB10 基因，GenBank 登录号为

GQ500894，序列分析表明，MsMYB10 具有两个 MYB
结构域，为典型的 R2R3MYB 转录因子。进化树分析

表明，MsMYB10 与调控花青苷合成的转录因子

MdMYB10 亲缘关系最近，处在同一进化枝。构建了

pET- MsMYB10 重组质粒，在大肠杆菌中成功表达了

MsMYB10，获得了融合蛋白，为 MsMYB10 进一步

的功能鉴定奠定了基础。 
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