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甘蓝型油菜皖油 20号种子不同部位油脂合成的转录调控分析 

张宇婷   鲁少平   金  诚   郭  亮* 

华中农业大学作物遗传改良国家重点实验室, 湖北武汉 430070 

摘  要: 甘蓝型油菜是主要的油料作物之一, 种子含油量一般在 35%~50%。油脂主要储存于油菜种子胚中, 胚主要

由子叶[包括外子叶(OC)和内子叶(IC)和胚轴(EA)]组成。低芥酸油菜品种皖油 20号(WY20)种子不同部位的含油量存

在显著差异。WY20的胚中, OC含油量最高, EA含油量最低。同时, 脂肪酸组成在种子不同部位也存在差异, EA中

棕榈酸(C16:0)、亚油酸(C18:2)及二十碳酸(C20:0)的比例均显著高于子叶, 特别是 C16:0 在 EA 中的比例约为子叶的

2 倍。而油酸(C18:1)及二十碳烯酸(C20:1)在子叶中的比例均显著高于 EA。硬脂酸(C18:0)在 OC 中含量最低, 在 IC

和 EA中无差别。亚麻酸(C18:3)则在 OC中含量最高, 在 IC和 EA中无差异。对发育 34d种子的 IC、OC和 EA进行

转录组分析, 将三个部位中基因表达定量分析的结果两两比较后共发掘出 7192个差异表达基因, 其中 OC和 IC之间

差异表达基因数目较少, 子叶和 EA间有较多的差异表达基因。子叶和胚轴中的差异表达基因富集在光合作用、脂肪

酸代谢和叶绿素合成等生物学过程。基因功能注释显示, 差异表达基因中有 355个和脂质代谢相关, 且多集中在质体

中脂肪酸从头合成途径。本研究表明油脂合成途径关键基因的差异调控是造成油菜种子不同部位含油量和脂肪酸组

成差异的主要因素。 
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Transcriptional regulation of oil biosynthesis in different parts of Wanyou 20 
(Brassica napus) seeds 

ZHANG Yu-Ting, LU Shao-Ping, JIN Cheng, and GUO Liang* 

National Key Laboratory of Crop Genetic Improvement, Huazhong Agricultural University, Wuhan 430070, Hubei, China 

Abstract: Brassica napus is one of the main oil crops and the seed oil content is generally between 35% and 50%. Oil is mainly 
stored in the seed embryo. Embryo is composed of cotyledons (including outer and inner cotyledons) and embryonic axis. The oil 
content and fatty acid composition of different parts of low erucic Brassica napus WY20’s seed were analyzed. There was a sig-
nificant difference in oil content in different parts of the seed. The oil content in the outer cotyledon was the highest while embry-
onic axis had the lowest oil content. At the same time, the fatty acid composition also showed significant difference in different 
parts of the seed. The ratio of C16:0, C18:2, and C20:0 in embryonic axis was significantly higher than that in cotyledon. The ratio 
of C16:0 in the embryonic axis was about twice more than that of the cotyledons. The ratio of C18:1 and C20:1 in cotyledons was 
significantly higher than that in embryonic axis. C18:0 had the lowest content in the outer cotyledon and no difference in the inner 
cotyledons and embryonic axis. C18:3 had the highest content in the outer cotyledons and no difference between inner cotyledons 
and embryonic axis. Transcriptome analysis was performed for the inner cotyledon, outer cotyledon and embryonic axis of the 
34-day-old seed. A total of 7192 differentially expressed genes (DEGs) were identified after pairwise comparison of gene expres-
sion of the three parts. There were much fewer DEGs between cotyledons and more DEGs between cotyledon and embryonic axis. 
These DEGs were enriched in biological processes such as photosynthesis, fatty acid metabolism and chlorophyll metabolism. 
Gene function annotations revealed that there were 355 genes involved in lipid metabolism, especially in the de novo fatty acid 
biosynthesis in plastid. This study suggests that transcriptional regulation of key genes involved in oil biosynthesis results in dif-
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ferent oil contents and fatty acid compositions in different parts of seed in Brassica napus. 
Keywords: Brassica napus; different seed parts; oil content; fatty acid composition; transcriptional regulation 

油菜是世界第三大油料作物, 也是我国第一大

油料作物, 菜籽油是我国最主要的食用植物油来源

之一[1]。油料作物的含油量是一项重要的生产指标, 

是油料作物产量的重要因素之一。油菜种子含油量

每提高 1 个百分点, 单位面积油菜的产油量就能提

高 2.3~2.5 个百分点[2]。近年来, 我国油菜单产已达

到世界平均水平 , 但油菜种子中的油脂含量偏低 , 

导致国产菜籽油在国际市场缺乏竞争力且受到进口

植物油的冲击。因此, 提高油菜籽含油量对我国油

菜产业发展极其重要[3-5]。油菜种子中各类脂肪酸的

组成影响菜籽油的品质及营养价值。脂肪酸根据结

构分为饱和脂肪酸和不饱和脂肪酸, 其中饱和脂肪

酸(C16:0和 C18:0等)熔点较高, 人体不易消化吸收, 

易凝固在血管壁上。不饱和脂肪酸(C18:1、C18:2、

C18:3 等)熔点较低, 易被人体消化和吸收, 不易凝

固或沉淀在血管壁上 [6]。我国市场上销售的食用植

物油有很多种, 其中菜籽油的饱和脂肪酸的含量是

所有植物油中最低的, 其油酸、亚油酸和亚麻酸含

量比例合理, 是最健康的食用植物油之一[7]。 

植物细胞中, 质体和内质网是脂肪酸合成的主

要场所。光合作用产生的糖类在细胞质中经糖酵解

转化为丙酮酸进入质体, 丙酮酸在丙酮酸脱氢酶的

作用下生成乙酰辅酶 A, 此过程为脂肪酸从头合成

的第一步[8]。乙酰辅酶 A 再经过一系列的缩合、还

原及脱水反应生成丁酰-酰基转运蛋白, 完成脂肪酸

链的第一次延伸[9]。接着, 酰基转运蛋白继续与乙酰

辅酶 A 反应并重复上述过程, 每反应一次碳链增加

2个碳原子, 直至碳链上碳原子数为 16时停止延伸[10]。

此时 , 合成的 16:0-ACP 在酮脂酰基 ACP 合酶

(KASII)和硬脂酰 ACP 脱氢酶(SAD)的作用下生成

18:1-ACP。然后, 在酰基-ACP硫脂酶(FATA和 FATB)

催化下, 脂肪酸从脂酰ACP脱离并在长链脂酰-CoA

合成酶(LACS)作用下合成酰基 CoA[11]。酰基 CoA

被转运到内质网或胞质中的酰基 CoA 池中, 一部分

酰基 CoA经 3-磷酸甘油酰基转移酶(GPAT)、溶血性

磷脂酸酰基转移酶(LPAAT)、磷脂酸磷酸酶(PAP)和

二酰甘油转酰酶(DGAT)途径最后合成三酰基甘油

(TAG), 另一部分酰基 CoA 经溶血卵磷脂酰基转移

酶(LPCAT)作用将脂肪酸转移到卵磷脂(PC)上 , 经

过脂肪酸脱氢酶 FAD2 和 FAD3 对脂肪酸链修饰产

生带有多不饱和脂肪酸酸链的 PC[12]。此时, PC在磷

脂二酯酰甘油酰基转移酶(PDAT)的催化下与二酰基

甘油(DAG)反应生成 TAG, 或者在磷脂酰胆碱: 二

酰甘油磷酸胆碱转移酶 (PDCT)和磷酸胆碱转移酶

(CPT)的作用下生成 DAG, 然后再合成 TAG[13]。近

年来研究表明, TAG 和其他脂类分子在棉花、亚麻

芥、油菜和拟南芥等种子中的含量是不均一的, 暗

示脂质代谢途径在不同种子中存在着差异[14-17]。推

测转录水平或酶活水平的调控是造成种子不同部位中

脂质代谢差异的原因, 然而具体的机制并不明确[18]。 

随着测序技术的发展, 转录组测序已广泛应用

于生命科学的各个领域[19-20]。RNA 测序(RNA-seq)

能揭示在特定时间内或部位中 RNA 的存在和数量, 

是一种高通量的分析基因表达的手段[21-23]。Manuel

等[24]基于深度表达序列标记测序对 4 种油料作物种

子的 4 个发展阶段的基因表达进行转录组分析, 揭

示了参与合成油脂的基因具有保守性和物种特异

性。Stéphane 等[25]对油棕果实和种子的 3 个不同部

位的转录组进行了比较 , 发现 EgWRI1-1 和

EgWRI1-2 转录因子在果皮和胚乳的油脂积累过程

中被大量转录。Lu等[26]比较高、低含油量油菜种子

不同部位中脂质代谢物与油脂合成相关基因表达 , 

结果表明种子不同部位的脂质含量存在明显差异 , 

这些差异主要由种子不同部位中参与油脂合成相关

基因表达量的不同造成。但该研究没有对造成种子

不同部位脂质含量差异的相关差异表达基因进行深

入挖掘和分析。本研究从转录组水平分析并鉴定调

控油菜种子不同部位含油量和脂肪酸组成的代谢网

络和关键基因, 从转录水平解析油菜种子不同部位

中油脂合成的调控机制。 

1  材料与方法 

1.1  材料及处理方法 

供试材料为甘蓝型低芥酸油菜皖油 20 (WY20)

种子。显微镜下分离 WY20发育 34 d种子的内子叶

(IC)、外子叶(OC)、胚轴(EA)和种皮(SC), 设置 5个

生物学重复。参考 Lu等[26]的方法用脂肪酸甲酯化和

气质联用仪(GC-MS)分析种子各部位的油脂含量和

脂肪酸组成。提取 IC、OC和 EA总 RNA进行转录

组测序, 设每组 3个生物学重复。 
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1.2  文库构建与测序 

使用植物 RNA提取试剂盒(DP432, http://www. 

tiangen.com/)提取种子各个部位的总 RNA, 将提取

的 RNA 样品送 GenoSeq 公司(http://www.genoseq. 

cn/), 用 Illumina Hiseq 进行转录组测序, 每个样品

6G数据量。 

1.3  转录组数据分析 

用 fastp软件去除接头序列和低质量读数, 测序

数据质量控制和过滤后, 通过 hisat2软件将 9组转录

组数据比对到油菜参考基因组(http://www.genoscope. 

cns.fr/brassicanapus/)。利用 featureCounts 软件定量

得到 TPM值(transcripts per kilobase of exon model 

per million mapped reads)来计算基因的表达量[27-28]。

再用 DESeq2 软件包进行差异表达基因的筛选, 筛

选条件为 P-value <0.01, |log2 fold change|> 1, 并对

所筛选出的差异表达基因进行 GO富集分析[29-30]。 

1.4  候选基因的鉴定及筛选 

利用 blastp 工具将油菜蛋白序列与数据库中拟

南芥蛋白序列对比, 设置 E-value为 1e–5, Coverage> 

50%, 找到油菜在拟南芥中对应的同源基因及基因

ID。利用拟南芥约 700 个与脂质代谢相关的基因和

甘蓝型油菜全基因组测序得到的 1000 余个与油脂

相关的基因作为参考, 进行油菜基因同源性分析从

而构建本研究中油菜油脂合成基因数据库。将差异

表达分析的结果与数据库相结合, 筛选出与油脂合

成相关的差异表达基因, 进一步对油脂合成相关的

差异表达基因进行功能注释和表达数据的分析。最

后将与油脂合成相关的差异表达基因比对到油脂合

成的代谢途径中, 并在代谢途径中标记出差异基因

在 IC、OC和 EA两两之间表达量差异的倍数。 

2  结果与分析 

2.1  WY20种子不同部位脂肪酸组成和含油量分

析 

WY20 种子切片在显微镜下可以明显地看到

OC、IC、EA 和 SC 四个不同部位(图 1-A)。脂肪酸

分析结果表明, 不同部位之间含油量存在显著差异, 

OC的含油量最高, SC的含油量最低(图 1-B)。比较

种子不同部位所占种子重量的百分比, 含油量最高

的 OC 的比例远大于其他 3 个部位, 含油量最少的

SC比例高于 EA (图 1-C)。WY20种子不同部位的脂

肪酸组成存在显著差异, 其中 C18 脂肪酸在整颗种

子中的脂肪酸含量比较高(图 1-D, E)。C16:0、C18:2

和 C20:0 在胚轴中的含量均显著高于子叶, 特别是

C16:0 在 EA 中的含量约为子叶的 2 倍。C18:1 和

C20:1 在子叶中的含量则均显著高于 EA, C18:0 在

OC 中含量显著低于 IC 和 EA, 而在 IC 和 EA 中无

差别。C18:3则在 OC中含量最高, 在 IC和 EA中无

差异(图 1-D)。 

2.2  转录组质量控制及 reads的比对 

数据统计约有 3.08 亿条原始数据, 平均每个部

位有 1.02 亿条。经质量控制和过滤后, 得到质量较

好的读段(reads), reads和全基因组比对有 93.87%被

映射到油菜参考基因组。总读数中约有 6.13%的

reads可能由于筛选参数设定较严格、测序组装错误

或者参考基因组不完整而匹配不上。 

2.3  基因差异表达分析 

调查 3 个部位中基因表达量的分布并对样品 3

个生物学重复之间的相关性进行检测和主成分分析

(PCA)(图 2-A)表明, IC和OC三个生物学重复之间的

皮尔森系数均高于 0.98, EA三个生物学重复之间的

皮尔森系数高于 0.92, 但生物学重复之间差异均不

显著, 证明 3 个生物学重复的重复性较好。对 3 个

部位的基因表达量进行两两间的差异分析表明, IC

和 OC 间比较得到了 525 个差异基因, 其中有 233

个基因表达上调, 292个表达下调。IC和 EA间比较

得到了 5436个差异基因, 表达上调的有 2520个, 下

调的有 2916个。OC和 EA间比较得到了 5749个差

异基因, 表达上调的有 2535 个, 下调的有 3214 个

(图 2-B)。3个组合去重复后的差异表达基因有 7192

个, 有 116个基因在 EA与 IC, EA与 OC, IC与 OC 3

个比较组合中均有表达上的差异(图 2-C)。此结果也

表明内子叶和外子叶间差异基因较少, 暗示着 OC

和 IC的基因表达模式比较一致。 

2.4  GO富集分析 

GO富集分析发现, OC与 EA和 IC与 EA之间

的差异基因主要富集在光合作用、一元羧酸生物合

成过程和脂肪酸生物合成过程。子叶与 EA 间存在

较多参与脂质合成相关的差异表达基因, 这些基因

将成为我们后续分析的重点。而 OC与 IC中的差异

表达基因很少, 且主要富集在胞外区和核仁等与油

脂合成不直接相关的生物学过程。我们列出了每组

比较差异表达基因 GO 富集到的前 10 个代谢通路

(图 3)。 
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图 1  甘蓝型油菜 WY20种子不同部位含油量和脂肪酸组成 
Fig. 1  Oil content and fatty acid composition in different parts of WY20 seed 
A: 显微镜明视野下 WY20种子部位; B: 种子不同部位含油量; C: 种子不同部位重量百分比; D: 种子不同部位脂肪酸组成; E: 整颗
种子脂肪酸组成。 
A: bright-field image in different parts of WY20 seed under microscope; B: oil content in different parts of seed; C: weight percentage in 
different parts of seed; D: fatty acid composition in different parts of seed; E: whole seed fatty acid composition. 

 

图 2  3个种子部位差异表达基因分布情况 
Fig. 2  Distribution of differentially expressed genes in three parts of seed 
A: 样本间 PCA分析; B: IC、OC和 EA差异表达基因数目及百分比; C:差异表达基因维恩图。 
A: PCA analysis of different samples; B: differentially expressed genes in IC, OC, and EA; C: Venn diagram of differentially expressed genes. 

 

2.5  候选基因的鉴定与筛选 

在油菜种子不同部位之间筛选的7192个差异表

达基因中, IC 与 OC 之间的差异表达基因中有18个

油脂合成相关基因, IC与EA之间的差异表达基因中

有268个油脂合成相关基因, OC与 EA之间的差异表

达基因中有286个油脂合成相关基因。去除相互之间

重复基因 , 一共筛选出355个和油脂合成相关的差

异基因。为了确保差异基因在种子中有表达, 去除

这些基因的表达量(TPM 值)在3个部位中均小于1的

基因, 最终剩余336个基因。再将336个基因匹配到 
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图 3  油菜胚的 3个部位差异表达基因 GO功能分布 
Fig. 3  GO analysis of differentially expressed genes in three different parts of Brassica napus embryo 
A: IC和 OC差异表达基因功能分布; B: IC和 EA差异表达基因功能分布; C: OC和 EA差异表达基因功能分布。 
A: GO analysis of differentially expressed genes between IC and OC; B: GO analysis of differentially expressed genes between IC and EA;  
C: GO analysis of differentially expressed genes between OC and OC. 

 
油菜种子油脂合成途径中, 共得到 53个可以匹配到

代谢通路上的基因, 我们将同一基因的不同拷贝算

做 1类基因。IC与 OC间得到了 4类基因, IC与 EA

间得到了 49类基因, OC与 EA间得到了 46类基因。

其 中 BnaA02g11570D 、 BnaA03g23490D 、

BnaA03g13590D 和 BnaC03g27860D 为 3 种组合对

比中共有的差异基因。而 IC与 EA、OC与 EA两种

对比组合间共有匹配到通路上的和油脂合成相关的

差异表达基因有 38个, IC与 EA间特有 7个, OC与

EA 间特有 4 个。我们将得到的 53 个基因根据不同

对比组合进行了注释和分析(图 4和表 1)。油脂合成

途径中 IC和OC中的基因表达量都普遍高于 EA, 而

IC和 OC之间的基因表达水平差别不显著(图 4)。 

3  讨论 

植物种子中的油脂合成过程是一个复杂的网络, 

发生在细胞的多个细胞器中, 受多种酶、代谢物转

运、转录因子和能量代谢等影响[31]。近年来研究表

明, 脂质代谢途径在油料植物种子胚的不同部位存

在着差异[14-17]。本研究对低芥酸油菜 WY20 种子不

同部位的分析结果表明, 含油量在 IC、OC和 EA中

存在着显著差异, OC 含油量最高, IC 含油量次之, 

EA 含油量最低。C16:0 和 C18:2 在 EA 中的比例显

著高于 IC和OC, 而C18:3在 EA中比例最低(图 1-B, 

C)。本研究结果与前人利用不同的油菜材料研究结

果基本一致[26], 表明油菜种子不同部位中油脂合成 
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图 4  油脂合成相关差异表达基因在油脂代谢通路中的比较分析 
Fig. 4  Analysis of differentially expressed oil biosynthesis-related genes in lipid metabolism pathway 
维恩图中阴影代表差异表达基因的分布。红色数字表示蛋白家族对应基因 TPM值的平均值在 IC和 EA间的比值, 绿色数字表示蛋白
家族对应基因 TPM值的平均值在 OC和 EA间的比值, 蓝色数字表示蛋白家族对应基因 TPM值的平均值在 IC和 OC间的比值。 
编码蛋白质的基因: DHLAT: 二氢硫辛酰胺乙酰转移酶; LPD: 二氢硫辛酰胺脱氢酶; BCCP: 生物素羧基载体蛋白; ACCase: 乙酰辅酶
a羧化酶; MCMT: 酰基载体蛋白; KASI: 3-酮酰基-酰基载体蛋白合酶 I; KASII: 3-酮酰基-酰基载体蛋白合酶 II; KASIII: 3-酮酰基-酰基
载体蛋白合酶 III;  KAR: 酮脂酰还原酶; HAD: 硫酯酶蛋白; ENR: 烯酰 ACP还原酶; ACP: 酰基载体蛋白; SAD: 硬脂酰-酰基载体蛋
白脱饱和酶蛋白; FATA: FATA硫酯酶; FATB: FATB硫酯酶; LACS9: 长链酰基辅酶 9; FAD2: 脂肪酸去饱和酶 2; FAD3: 脂肪酸去饱和
酶 3; CPT: CDP胆碱-甘油二酯胆碱酯酶; PDCT: 磷脂酰胆碱-甘油二酯胆碱酯酶; GPAT: 磷酸甘油脂酰转移酶; PDAT: 磷脂-二酰甘油
酰基转移酶; LPAAT: 溶血磷脂酸酰基转移酶; PAP: 磷脂酸磷酸酶; DGAT: 二酰甘油酰基转移酶; OBO: 油体蛋白; LTP: 脂质转运蛋
白; ER: 内质网。 
The shadow in venn diagram represents where the differentially expressed genes are located. Number in red indicates the ratio of genes’  
average TPM of between IC and EA, number in green indicates the ratio of genes’ average TPM of between OC and EA, number in blue 
indicates the ratio of genes’ average TPM of between IC and OC. 
Abbreviation of genes that encode proteins: DHLAT: dihydrolipoamide acetyltransferase; LPD: dihydrolipoamide dehydrogenase; BCCP: 
biotin carboxyl carrier protein; ACCase: acetyl-CoA carboxylase; MCMT: malonyl-CoA: ACP malonyltransferase; KASI: 3-ketoacyl-acyl 
carrier protein synthase I; KASII: 3-ketoacyl-acyl carrier protein synthase II; KASIII: 3-ketoacyl-acyl carrier protein synthase III; KAR: 
ketoacyl-ACP reductase; HAD: hydroxyacyl-ACP dehydrase; ENR: enoyl-ACP reductase; ACP: acyl carrier protein; SAD: stearoyl-acyl 
carrier protein desaturase; FATA: acyl-ACP thioesterase A; FATB: acyl-ACP thioesterase B; LACS: long-chain acyl-CoA synthetase; FAD2: 
FA desaturase 2; FAD3: FA desaturase 3; CPT: CDP-choline: diacylglycerol cholinephosphotransferase; PDCT: phosphatidylcho-
line:diacylglycerol cholinephosphotransferase; GPAT: glycerol-3-phosphate acyltransferase; PDAT: phospholipid:diacylglycerol acyltrans-
ferase; LPAAT: lysophosphatidic acid acyltransferase; PAP: phosphatidic acid phosphatase; DGAT: diacylglycerol acyltransferase; OBO: oil 
body oleosin; LTP: lipid transfer protein; ER: endoplasmic reticulum. 

 
表 1  甘蓝型油菜皖油 20种子不同部位油脂合成差异表达基因 
Table 1  Differentially expressed oil biosynthesis-related genes in different seed tissues of WY20 

基因名 

Gene ID 

注释描述 

Annotation description 

蛋白家族缩写 

Protein family abbreviations 

分组 

Group 

BnaA03g13590D Fatty acid desaturase 3 FAD3 EA-IC-OC 

BnaC03g16520D Fatty acid desaturase 3 FAD3 EA-IC/EA-OC 

BnaC04g14820D Fatty acid desaturase 3 FAD3 EA-IC/EA-OC 

BnaC04g40760D Fatty acid desaturase 3 FAD3 EA-IC/EA-OC 

BnaA04g17150D Fatty acid desaturase 3 FAD3 EA-IC/EA-OC 

BnaAnng09250D Fatty acid desaturase 2 FAD2 EA-IC/EA-OC 

BnaA02g11570D Hydroxysteroid dehydrogenase 1 OBO EA-IC-OC 

BnaA03g23490D Hydroxysteroid dehydrogenase 1 OBO EA-IC-OC 
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(续表 1) 

基因名 

Gene ID 

注释描述 

Annotation description 

蛋白家族缩写 

Protein family abbreviations 

分组 

Group 

BnaC03g27860D Hydroxysteroid dehydrogenase 1 OBO EA-IC-OC 

BnaCnng57830D Hydroxysteroid dehydrogenase 1 OBO EA-IC 

BnaA09g02110D Oleosin OBO EA-OC 

BnaA03g20420D Stearoyl-acyl-carrier-protein desaturase protein SAD EA-IC/EA-OC 

BnaA01g32860D Stearoyl-acyl-carrier-protein desaturase protein SAD EA-IC/EA-OC 

BnaC03g24420D Stearoyl-acyl-carrier-protein desaturase protein SAD EA-IC/EA-OC 

BnaC09g41580D Stearoyl-acyl-carrier-protein desaturase protein SAD EA-IC/EA-OC 

BnaA10g18080D Stearoyl-acyl-carrier-protein desaturase protein SAD EA-IC/EA-OC 

BnaA05g03490D Stearoyl-acyl-carrier-protein desaturase SAD EA-OC 

BnaC04g03030D Stearoyl-acyl-carrier-protein desaturase SAD EA-OC 

BnaC09g19280D 3-ketoacyl-acyl carrier protein synthase I KASI EA-IC/EA-OC 

BnaA02g24400D 3-ketoacyl-acyl carrier protein synthase I KASI EA-IC/EA-OC 

BnaA06g36060D 3-ketoacyl-acyl carrier protein synthase I KASI EA-IC/EA-OC 

BnaC06g35760D 3-ketoacyl-acyl carrier protein synthase II KAS II EA-IC/EA-OC 

BnaA07g31890D 3-ketoacyl-acyl carrier protein synthase II KAS II EA-IC/EA-OC 

BnaA07g21940D 3-ketoacyl-acyl carrier protein synthase II KAS II EA-IC/EA-OC 

BnaC06g22680D 3-ketoacyl-acyl carrier protein synthase II KAS II EA-IC 

BnaA04g07120D Acyl-ACP thioesterase FATA EA-IC/EA-OC 

BnaCnng41490D Acyl-ACP thioesterase FATA EA-IC/EA-OC 

BnaCnng00070D FATA acyl-ACP thioesterase FATA FATA EA-IC/EA-OC 

BnaA07g05070D FATA acyl-ACP thioesterase FATA FATA EA-IC/EA-OC 

BnaC03g75820D Ketoacyl-ACP Reductase KAR EA-IC/EA-OC 

BnaA02g13310D Beta-ketoacyl reductase KAR EA-IC/EA-OC 

BnaA07g26670D Beta-ketoacyl reductase KAR EA-IC/EA-OC 

BnaC06g28830D Beta-ketoacyl reductase KAR EA-IC/EA-OC 

BnaC09g16320D Acyl carrier protein ACP EA-IC/EA-OC 

BnaC09g03000D Acyl carrier protein ACP EA-IC/EA-OC 

BnaA09g03610D Acyl carrier protein ACP EA-IC/EA-OC 

BnaAnng23710D Acyl carrier protein ACP EA-OC 

BnaC03g45040D Enoyl-ACP Reductase ENR EA-IC/EA-OC 

BnaC07g04330D Enoyl-ACP Reductase ENR EA-IC/EA-OC 

BnaA03g38220D Enoyl-ACP Reductase ENR EA-IC/EA-OC 

BnaAnng02240D E2 component of pyruvate dehydrogenase complex DHLAT EA-IC/EA-OC 

BnaC06g08280D E2 component of pyruvate dehydrogenase complex DHLAT EA-IC/EA-OC 

BnaC07g23030D E2 component of pyruvate dehydrogenase complex DHLAT EA-IC 

BnaA06g33300D E2 component of pyruvate dehydrogenase complex DHLAT EA-IC 

BnaAnng22560D Chloroplasticacetyl coenzyme A carboxylase BCCP EA-IC/EA-OC 

BnaC09g42420D Biotin carboxyl carrier protein 2 BCCP EA-IC/EA-OC 

BnaA03g02830D Thioesterase superfamily protein HAD EA-IC/EA-OC 

BnaA02g00390D Thioesterase superfamily protein HAD EA-IC 

BnaA07g20920D Long chain acyl-CoA synthetase 9 LACS9 EA-IC/EA-OC 

BnaC06g20910D Long chain acyl-CoA synthetase 9 LACS9 EA-IC 

BnaA01g17630D E3 component of pyruvate dehydrogenase complex LPD EA-IC/EA-OC 

BnaCnng75250D Acetyl-CoA carboxylase ACCase EA-IC 

BnaA05g12180D Acyl-carrier-protein MCMT EA-IC/EA-OC 

 
和脂肪酸脱饱和过程受到不同的调控。Borisjuk等[32]

研究表明油菜种子不同部位能量代谢有明显差异 , 

这可能与油菜种子结构有关, 不同种子部位获得的

空间和光不同, 导致光合作用等存在着差别。 

Lu等[26]对ZS11和WH5557两个油菜材料的种子

不同部位进行分析表明, IC、OC和EA中脂质代谢物
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含量存在显著差异, IC、OC和EA中糖酵解途径和油

脂合成途径的基因表达水平普遍存在着显著差异。

并进一步鉴定了编码LPAAT、PAP、DGAT、Oleosin

等调控种子不同部位脂质含量差异的关键基因。本

研究在前期工作基础上 , 对低芥酸油菜WY20种子

不同部位进行转录组分析, 进一步从转录水平解析

油菜种子不同部位含油量和脂肪酸差异的调控机

制。WY20种子3个部位转录组分析结果显示, EA与

IC和OC之间的差异表达基因主要富集在光合作用、

一元羧酸合成和脂肪酸合成与代谢过程, 这些差异

表达基因可能是造成不同部位含油量和脂肪酸差异

的主要因素(图3-B, C)。IC和OC之间差异表达基因仅

有18个基因与脂质代谢相关 , 而EA与IC和OC之间

与脂质代谢相关的差异表达基因分别为268个和286

个 , 与EA含油量和脂肪酸组成与IC和OC差异比较

一致(图1-B, D)。对油脂合成途径进行深入分析显示, 

IC和OC中与油脂合成相关的基因的表达量普遍是

EA的2~3倍 , 例如ACCase在 IC和OC中的表达量分

别是EA中的2.8倍和2.5倍(图4)。这些差异表达基因

主要集中在质体中脂肪酸合成途径, 因此我们推断

这些关键基因在转录水平的调控是造成EA含油量

比IC和OC低的主要原因(图4)。 

脂肪酸组成主要由脂肪酸脱饱和酶和脂肪酸延

长酶调控[33]。植物质体中由SAD催化合成18:1-ACP, 

而其余不饱和脂肪酸合成的反应主要发生在内质网

中。从质体转运出来的18:1-CoA被合成PC, 接着在

油酸去饱和酶(FAD2)和亚油酸去饱和酶(FAD3)作用

下分别生成18:2-PC和18:3-PC。本研究结果表明

FAD2在IC和OC中表达量分别为EA的2.4倍和2.2倍, 

与EA中C18:1比例最低而C18:2比例最高结果一致。

FAD3在IC和OC中表达量分别为EA的3.8倍和4.1倍, 

与EA中C18:3比例最低结果一致。而EA中C16:0的含

量约为IC和OC的2倍, 从代谢途径看, KASII、SAD和

FATA在IC和OC中的表达量均显著高于EA (2.5~3.7

倍 ), 因此C16:0在 IC和OC中被更高效地转化为

C18:1, 这与 IC和OC中C16:0比例比EA低一致 (图

1-D和图4)。说明FAD2、FAD3、KASII、SAD和FATA

等关键基因在WY20种子的表达有部位特异性, 这些

基因的表达量决定了种子不同部位中脂肪酸的组成。 

4  结论 

WY20 油菜种胚不同部位的含油量和脂肪酸组

成存在着差异, 尤其是 EA 的含油量最低并且脂肪

酸组成与子叶存在较大差异。EA与子叶之间参与油

脂合成的差异表达基因较多。EA中参与质体中脂肪

酸合成的基因表达量普遍低于子叶, 造成 EA 含油

量比子叶低。EA 中 FAD2、FAD3、KASII、SAD 和

FATA 等关键基因表达量显著低于子叶, 造成 EA 中

C16:0 和 C18:2 高于子叶。转录调控是 WY20 油菜

种子不同部位油脂合成差异的主要机制, 该研究对

于理解油菜种子不同部位含油量和脂肪酸组成差异

具有一定的科学意义, 对油菜和其他油料作物高含

油量育种和品质改良具有重要的指导意义。 
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