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综  述                                                               

利用基因工程改良植物脂肪酸和提高植物含油量的研究

进展 

夏晗，王兴军，李孟军，肖寒 
山东省农业科学院高新技术研究中心 农业部黄淮海作物遗传改良与生物技术重点开放实验室 山东省作物与畜禽品种改良生

物技术重点实验室，济南 250100 

摘  要: 植物脂肪酸和三酰甘油具有重要生理功能以及巨大的食用和工业价值，其生物合成途径较为复杂。近年来，

植物脂肪酸和三酰甘油合成代谢途径的研究取得了很大进展，在多种植物中克隆了脂肪酸和三酰甘油合成代谢途径中

的关键酶基因，同时发现一些转录因子在调控植物脂肪酸含量和组成中具有重要作用，并在此基础上开展了利用基因

工程改良植物脂肪酸和提高植物含油量的研究，取得了一定的进展。以下系统介绍了植物脂肪酸和三酰甘油合成代谢

途径中的关键酶基因以及在调控植物脂肪酸含量和组成中具有重要作用的转录因子，综述了基因工程研究所取得的成

果，并对其应用前景进行了展望。 
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Improving fatty acid composition and increasing triacylglycerol  
content in plants by gene engineering: a review 
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Abstract:  This article reviewed key genes that involved in fatty acid synthesis and triacylglycerol assembly pathway. The 
transcription factors which play important roles in seed development and oil content were also reviewed. We summarized the 
achievement in modifying fatty acid composition and increase oil content in plant by gene engineering using these genes. 
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植物体的脂肪代谢是维系其生命活动的基本

代谢之一，也为人类提供了重要的能量来源。随着

生活水平的日益提高，人们对植物脂肪酸的组成和

含量也有了新的、更高的要求。培育含油量更高、

各种脂肪酸比例更健康的油料作物新品种是作物

育种的任务之一。随着分子生物学与基因工程的飞

速发展，大量植物功能基因的分离克隆、表达调控

方式和分子机制的阐明，从分子水平上对油料作物

进行有目的、有针对性的品质改良已成为传统育种

方法的重要补充，并发挥着越来越重要的作用。脂

肪酸生物合成途径及其调控的研究不仅具有重要

的理论意义，还有广泛的应用前景，如利用基因工

程生产有用脂肪酸、改善油和脂肪的品质、增加机

体的抗逆性等。以下详细综述了植物脂肪酸和三酰

甘油代谢途径上的关键基因、种子油脂积累关键调

控因子的研究进展，展望了这些研究的应用前景，

以期更好地利用基因工程改造植物自身的脂肪代

谢过程，创造优良的油料作物种质。 

1  植物脂肪酸和甘油三酯的代谢途径 

植物脂类代谢途径非常复杂，其复杂性主要在

于代谢途径的细胞区室化以及区室间这些脂库的广

泛混合。目前对植物脂肪酸生物合成的主要代谢反

应及其相关酶系已有较完整的了解 (图 1)。 

1.1  植物饱和脂肪酸合成途径和基因工程 
脂肪酸合成的前体为乙酰-CoA。它首先在乙酰

-CoA 羧化酶的作用下合成丙二酰-CoA。然后脂肪酸

合成酶以丙二酰-CoA 为底物进行连续的聚合反应，

以每次循环增加 2 个碳的方式合成酰基碳链，进一

步合成 16 至 18 碳的饱和脂肪酸。高等植物中脂肪

酸的生物合成发生在质体中，参与脂肪酸合成的酶

主要为乙酰辅酶 A羧化酶 (Acetyl-CoA carboxylase，

ACCase) 和脂肪酸合酶复合体(Fatty acid synthase 

complex，FAS)。 

 

图 1  植物细胞内脂肪酸和甘油三酯合成示意图[1] 
Fig. 1  Pathway of fatty acid and triacylglycerol biosynthesis in plants[1]. 
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1.1.1  乙酰辅酶 A 羧化酶 

乙酰-CoA 羧化酶是脂肪酸生物合成的关键酶

之一。它催化依赖 ATP 的羧化反应，即催化乙酰辅

酶 A 生成丙二酸单酰辅酶 A，该步骤是从头合成脂

肪酸的第一步反应[2]。在高等植物中存在 2 种结构

显著不同的乙酰辅酶 A 羧化酶，即多亚基乙酰辅酶

A 羧化酶 (Multi-subunit ACCase，MS-ACCase) 和

多 功 能 域 乙 酰 辅 酶 A 羧 化 酶  (Multifunctional 

ACCase，MF-ACCase)[3]。 

多亚基乙酰辅酶 A 羧化酶是一个复合体，由生

物素羧基载体蛋白 (Biotin carboxyl carrier protein，

BCCP)、生物素羧化酶 (Biotin carboxylase，BC) 和

羧基转移酶 (Carboxyltransferase，CT) α 和 β 亚基组

成[3]。其中生物素羧基载体蛋白、生物素羧化酶和

羧基转移酶 α-亚基由核基因编码，而羧基转移酶 β-

亚基由叶绿体基因组编码[4]。多功能域乙酰辅酶 A

羧化酶是一个具有生物素羧基载体蛋白、生物素羧

化酶和羧基转移酶 3 个结构域的多功能肽链，分子

量高于 200 kDa[5]。 

两种乙酰辅酶 A 羧化酶在细胞中的定位不同，

如玉米、小麦、水稻等禾本科植物的质体和胞质中

均为多功能域乙酰辅酶 A 羧化酶[6-8]。除禾本科植物

以外，绝大多数植物具有这 2 种类型乙酰辅酶 A 羧

化酶，其中多亚基乙酰辅酶 A 羧化酶定位于质体中，

而多功能域乙酰辅酶 A 羧化酶定位于胞质中，如大

豆 [9]、烟草 [3]、马铃薯 [10]、花生 [11]等。而在油菜 [2]

和拟南芥[12]的质体中可能同时含有多亚基乙酰辅酶

A 羧化酶和多功能域乙酰辅酶 A 羧化酶。 

乙酰辅酶 A 在细胞内不同区域的羧化反应导致

物理隔离的丙二酸单酰辅酶 A 池。质体中丙二酸单

酰辅酶 A 池是从头合成脂肪酸反应中产生 C16 和

C18 脂肪酸的前体。胞质丙二酸单酰辅酶 A 池用于

产生 C20 以上的脂肪酸。除此以外，胞质丙二酸单

酰辅酶 A 还是产生黄酮类化合物、茋类化合物、丙

二酸以及丙二酸单酰衍生物[13]的前体。植物 ACCase

受光和脂酰-CoA 调节。光可能通过改变基质 pH、

ATP、ADP 和镁离子等参数来调节酶活，增加叶片

脂类形成[14]，从而影响脂肪酸合成[15]。 

将叶绿体转运肽与拟南芥的多功能域 ACCase

基因融合，以种子特异性启动子驱动在油菜种子中

过量表达，能使 ACCase 活性提高 10~20 倍，油菜

种子含油量提高了 5％，超长链脂肪酸含量增加[16]。

有研究表明，将羧基转移酶 β 亚基 (accD) 在各种

组织的质体中过量表达导致转基因植株叶子中脂肪

酸含量增加，植株的叶片明显增长，虽然转基因后

代种子中的脂肪酸含量与野生型没有显著变化，但

种子产量提高了近 2 倍，从而提高了单株种子的产

油量[17]。 

1.1.2  脂肪酸合成酶 

生物界中存在 2 种类型的脂肪酸合成酶 (Fatty 

acid synthase，FAS) 催化脂肪酸合成。I 型脂肪酸合

成酶(Type I FAS) 在 1 条或 2 条多亚基肽链上含有

全部活性位点，主要存在于脊椎动物、酵母和一些

细菌中。II 型脂肪酸合成酶 (Type II FAS) 的活性位

点分布在不同基因产物上，主要存在于多数细菌、

植物质体和线粒体中。 

植物质体型 FAS 为 II 型脂肪酸合成酶复合体，

由酰基载体蛋白 (ACP)、丙二酸单酰 CoA-ACP 转

移酶(MCAT)、β-酮脂酰-ACP 合酶 (KASI、KASII、

KAS )Ⅲ 、β-酮脂酰-ACP还原酶 (KR)、β-羟脂酰-ACP

脱水酶 (HD) 和烯脂酰-ACP 还原酶 (ER) 等部分

构成。酰基载体蛋白 (ACP) 携带着结合于 4′-磷酸

泛酰巯基乙胺辅基上的不断伸长的酰基链在 II 型脂

肪酸合成酶复合体的 2 个单体之间穿梭[18]。 

乙酰辅酶 A 羧化酶和 MCAT 催化形成 malonyl- 

ACP。β-酮脂酰-ACP 合酶家族成员催化 malonyl- 

ACP 和 acyl-ACP 缩合形成 β-酮脂酰-ACP。KR 催化

β-酮脂酰-ACP 还原为 β-羟脂酰-ACP 是脂肪酸合成

中的第一个还原步骤。HD 催化 β-羟脂酰-ACP 脱氢

形成 trans-2-acyl-ACP。脂肪酸合成每一循环的还原

步骤由 ER 催化，脂酰 -ACP 硫酯酶  (Acyl-ACP 

thioesterase) 能够催化 FAS 循环的终止。 

有关植物质体 type II FAS 大部分基因工程改良

工作集中在酰基载体蛋白和 β-酮脂酰-ACP 合酶上。

植物酰基载体蛋白由多基因家族编码，在植物中组

成型表达 [19]或组织特异性表达 [20]。在芥菜型油菜 
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Brassica juncea 中表达巴西固氮螺菌 Azospirillum 

brasilense 的酰基载体蛋白，提高了叶片中 C18:3 的

含量和种子中脂肪酸 C18:1 和 C18:2 的含量，并提

高了种子中不饱和脂肪酸(C18:1)/饱和脂肪酸以及

亚油酸(C18:2)/亚麻酸(C18:3)的比值，降低了芥酸 

(Erucic acid，C22:1) 的含量[21]。 

KAS Ⅲ催化 acetyl-CoA 和 malonyl-ACP 形成

4:0-ACP，KAS I 催化 4:0-ACP 延长形成 16:0-ACP，

KAS II 催化 16:0-ACP 延长形成 18:0-ACP。KAS II

和 KAS III 表达水平的改变可以引起植物种子含油

量和脂肪酸组成的改变。Dehesh 等[22]在油菜中过量

表达萼距花 Cuphea hookeriana Walp.的 KAS Ⅲ 基

因，提高了油菜种子中 16:0 软脂酸的含量，同时伴

随着脂肪合成速率和种子含油量的降低，这暗示着

植物体内 KAS Ⅲ活性的提高导致 FAS 复合体活性

的变化。利用 RNAi 技术降低拟南芥中 KAS II 的表

达可以显著提高 16:0 软脂酸含量，转基因后代在胚

胎发育早期有致死现象，成活的植株种子中软脂酸

含量可达到 53％[23]。 

不同的脂酰-ACP 硫酯酶对脂酰链长度具有选

择偏好，月桂树和椰子中的硫酯酶对 12:0-ACP 具有

偏好，因此，通过基因工程的方法可以在植物中富

集具有重要工业价值的中链脂肪酸。将月桂树和椰

子中的硫酯酶基因转入油菜，转基因油菜籽中月桂

酸含量达到 40％[24]。 

1.2  不饱和脂肪酸的合成途径和基因工程 
植物体内饱和脂肪酸可在去饱和酶的作用下

形成不饱和脂肪酸，包括棕榈油酸和油酸等单不饱

和脂肪酸及亚油酸和亚麻酸等长链多聚不饱和脂

肪酸。 

1.2.1  脂肪酸去饱和酶 

棕榈油酸和油酸分别由软脂酸和硬脂酸在 Δ9-

脂肪酸去饱和酶的催化下在碳链的第 9 和第 10 位碳

之间引入双键而形成。单不饱和脂肪酸可进一步形

成多不饱和脂肪酸，如油酸在 Δ12 脂肪酸去饱和酶

的催化下形成亚油酸，亚油酸在 ω3 Δ15-和 (或) ω6 

Δ6-脂肪酸去饱和酶的催化下可分别形成 α-亚麻酸

和(或)γ-亚麻酸 (图 2)。植物脂肪酸去饱和酶可分为

脂酰-ACP 去饱和酶 (Acyl-ACP desaturase) 和脂酰-

脂去饱和酶 (Acyl-lipid desaturase) 两类。脂酰-ACP

去饱和酶存在于植物细胞质体的基质中，以脂酰

-ACP 为底物催化饱和脂肪酸形成单不饱和脂肪酸。

脂酰-脂去饱和酶存在于植物细胞的内质网和叶绿

体膜上，以甘油酯中酯化的脂肪酸为底物进行去饱

和反应。 

 

图 2  脂肪酸去饱和过程示意图[25] 
Fig. 2  Pathway of fatty acid desaturation[25]. 
 
1.2.2  脂肪酸去饱和酶的基因工程 

Δ9-硬脂酸去饱和酶和 Δ12-油酸去饱和酶是脂

肪酸去饱和途径的关键酶。Δ9-硬脂酰 ACP 去饱和

酶催化 18 碳的硬脂酸转变为油酸，反义抑制油菜中

硬脂酸-ACP 去饱和酶基因，不同转基因株系种子中

硬脂酸含量从 2％到 40％之间不等[26]。抑制油菜中

的 Δ12-油酸去饱和酶基因可将油菜中油酸的含量提

高到 89％[27]。利用 RNAi 的方法抑制棉花中的 Δ9-

硬脂酰 ACP 去饱和酶，可使棉籽中硬脂酸含量从

2％~3％提高到 40％；抑制 ω6 途径上的 Δ12 去饱和

酶，将油酸含量从对照的 15％提高到 77％；同时，

软脂酸含量在高硬脂酸和高油酸转基因株系中明显

降低[28]。同样，抑制大豆中 Δ12-油酸去饱和酶，使

大豆油酸含量从不到 10％提高到 86％[29]。 

调节 γ-亚麻酸的组成也是脂肪酸基因工程的重
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要目标，Δ6-脂肪酸去饱和酶在其中起到关键作用。

在烟草中过量表达蓝藻的 Δ6-脂肪酸去饱和酶可导

致 γ-亚麻酸的积累。玻璃苣 Borago officinalis L. Δ6-

脂肪酸去饱和酶在烟草中表达，转基因烟草叶中 γ-

亚麻酸含量达到总脂肪酸含量的 3.2％[30]。 

ω-3 系列多不饱和脂肪酸主要包括 α-亚麻酸、

二十碳五烯酸  (EPA， 20:5)、二十二碳六烯酸 

(DHA，22:6)，对人体正常的发育具有重要功能并有

减轻心脏病风险的特殊作用。近年来，这些多不饱

和脂肪酸的需求日益增加，目前人们主要通过从深

海鱼类中提取这些脂肪酸，这不仅严重破坏了生态

平衡，且费用日益增长。Δ15 脂肪酸去饱和酶是亚

油酸转化成 ω-3 系列多不饱和脂肪酸的关键酶，十

八碳四烯酸 (SDA) 是 ω-3 类长链多不饱和脂肪酸

的前体，在人体内易转化成 EPA 和 DHA，将玻璃

苣中的 Δ6-脂肪酸去饱和酶和拟南芥中的 Δ15 脂肪

酸去饱和酶共同转入大豆，可以使大豆中 SDA 含量

提高到脂肪酸总量的 29％以上，ω-3 类多不饱和脂

肪酸含量高达 60％[31]。将真菌 Fusarium moniliforme 

中的 Δ12/15 双功能脂肪酸去饱和酶转入大豆，转基

因 T1 代种子中 α-亚麻酸/亚油酸的比值大大提高，

最高的达到对照的 7 倍[25]，高水平 α-亚麻酸的积累

为 EPA 和 DHA 等脂肪酸合成提供了充足的前体。

在微生物 Acanthamoeba castellanii 中克隆的 Δ12/15

双功能去饱和酶能使酵母中积累罕见的十六碳三烯

酸 (16:3Δ(9,12,15) ω-1)，进而可以积累只在深海微

生物中报道过的十六碳四烯酸[32]，这对阐明脂肪酸

脱氢酶系的进化具有重要意义。 

1.3  三酰甘油组装酶及其基因工程研究进展 
1.3.1  三酰甘油组装酶系 

利用贮存在胞质中的酰基 CoA 池，在内质网上

通过 3 种不同的酰基转移酶的作用合成三酰甘油

(Triacylglycerol，TAG)，这 3 种酶分别是作用于 sn-1

位 置 上 的 甘 油 3- 磷 酸 酰 基 转 移 酶  (Glyceral 

3-phosphate acyltransferase，GPAT)、作用于 sn-2 位

置上的溶血磷脂酸酰基转移酶  (Lysophosphatidic 

acid acyltransferase，LPAT) 和作用于 sn-3 位置上的二

酰甘油酰基转移酶 (Diacyl-glycerol acyltransferase，

DGAT)[33]。三种酰基转移酶常具有对脂肪酸的选择

性，饱和脂肪酸通常位于三酰甘油的 Sn-1 和 Sn-3

的位置上，Sn-2 的位置上通常被不饱和脂肪酸占据。 

1.3.2  三酰甘油组装酶的基因工程 

研究表明，在拟南芥中过量表达红花和大肠杆

菌的 GPAT 基因可以增加种子含油量和种子重量，

含油量可增加 8％~29％ [34]。在拟南芥和油菜中过

量表达酵母的 LPAT 基因，种子含油量提高了 8％~ 

48％，同时增加了长链脂肪酸的比例和含量[35]。椰

子中含有高水平月桂酸，月桂酸在椰子中三酰甘油

的 3 个位置均能找到。将从椰子果分离的 LPAT 基因

和从加利福尼亚月桂树获得的硫酯酶基因在菜籽中

共同表达会使菜籽油中月桂酸含量提高到 70％[36]。近

年来，随着全基因组序列的获得，在拟南芥中至少

发现了 9 个类型的 GPAT[37]和 9 个类型的 LPAT[38]基

因，它们虽然基本功能相似，但分别作用于不同的

底物，表达特性和亚细胞定位差异非常大，这与磷

脂广泛参与细胞构架和各种生命代谢相关，人们试

图寻找与储藏类三酰甘油合成密切相关的 GPAT 和

LPAT 类型。利用种子特异性启动子在拟南芥中过量

表达油菜的两种微粒体 (Microsomal) LPAT 基因，其

转基因后代种子的重量和脂肪酸含量分别较对照平

均增加 6％和 13％[38]。DGAT 催化 TAGs 合成的最

后一步反应，通过图位克隆的方法从高油玉米中分

离到一个 DGAT1-2 蛋白，其 469 位置上苯丙氨酸

的插入导致含油量的增加，在常规玉米中表达此基

因可使含油量提高 41％，使油酸含量提高 107％[39]。

Ohlrogge 和 Jaworski 认为在 TAG 合成中存在一个供

需调节关系[40]，脂肪酸作为“供方”，而提高三酰甘

油组装酶的活性即提高了需求，从而大幅提高种子

含油量。芯片分析表明，DGAT 的过量表达不仅引起

TAG 生物合成的改变，同时引起种子发育过程中其

他基因转录水平和激素水平的改变[41]。 

另外，通过抑制磷酸烯醇式丙酮酸羧化酶 

(PEP) 基因的表达，减少用于蛋白质合成的碳源，

使更多的光合作用产物用于脂肪酸合成，也可以提

高种子含油量。陈锦清等[42]通过反义抑制油菜 PEP

基因的表达，成功获得多个籽粒含油量比受体品种

提高 25％以上的转基因油菜新品种，蛋白质含量与

油脂含量呈显著负相关。线粒体型丙酮酸脱氢酶复
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合体 (PDC) 可将丙酮酸转化成脂肪酸合成的底物

乙酰辅酶 A，而丙酮酸脱氢酶复合体激酶 (PDHK) 

是 PDC 的负调控因子，利用反义 RNA 方法降低

PDHK 的活性，减少其对 PDC 的抑制作用，可提高

丙酮酸转化成乙酰辅酶 A 的能力，最终能显著提高

转基因植物种子的含油量[43]。TAG 在细胞中的最终

储存场所是油体，这个细胞中最小的细胞器由油体

蛋白和磷脂单分子层包围三酰甘油组成。研究表明，

抑制油体蛋白的表达可使油体体积增大，导致油脂

含量的降低[44]。对油菜栽培种中低油和高油品种的

油体分析表明，高油品种的油体体积普遍小于低油

品种的油体体积，且在种子发育早期、成熟和萌发

不同时期有不同的表现[45]。 

2  影响种子含油量的调控因子 

近年来，随着模式植物功能基因组学的发展和

突变体库的构建，植物种子发育过程的分子机制逐

渐被阐明。最近的研究表明，影响种子发育的系列

转录因子同时影响着种子中油分和蛋白的积累。

LEC1、LEC2、ABI3 以及 FUS3 等转录因子在种子

发育和物质积累过程中起关键作用，它们处于调控

网络的上游，控制着植物发育的多项生物过程。这

些基因的突变、过量表达或异位表达对植物的生长

发育往往是致命的，或导致生长发育的严重异常。

对这些基因表达调控机理的研究，在理论和实践上

具有重要意义。 

LEC1 (Leafy Cotyledon 1) 编码 CCAAT-Box 结

合因子 HAP3 的一个亚基，LEC1 基因控制胚胎发育

过程中的多个方面，是胚胎发育过程中关键调控因

子。在胚胎发育早期 LEC1 维持胚柄细胞的特性以

及子叶的特性，而在胚胎发育的后期 LEC1 基因的

表达与储藏物质的积累、胚抗脱水性的获得等种子

成熟过程相关。在 lec1 突变体或野生型拟南芥中过

量表达 LEC1 基因，导致转基因后代幼苗畸型，幼

苗的叶片上发现胚状体[46]。过量表达拟南芥 LEC1

基因可影响其他转录因子，如 ABI3、FUS3 和

WRINKLED1 等，提高脂肪酸合成相关基因表达的

整体水平，引起脂肪酸和油脂含量的提高[47]。LEC2

是含有 B3 结构域的 DNA 结合蛋白家族成员之一，

与 LEC1 相似，LEC2 控制着植物种子发育过程的多

个方面。LEC2 活性的提高可促进 LEC1、FUS3 和

ABI3 基因的表达，异位表达 FUS3 可以促进脂肪酸

生物合成相关基因的表达[48]，而对 LEC2 的诱导表

达可促进叶子中储藏油的积累 [49]，这可能是因为

LEC2 间接调控了 FUS3 的表达引起的。WRINKLED1

编码一个 AP2/EREB 结构域蛋白，35S 启动子驱动

WRI1 的 cDNA 在拟南芥中过表达，在 T4 代转基因

株系中，种子油分含量提高 10％~20％，且产量没

有受到转基因的影响 [50]。芯片和 RT-PCR 结果表

明，WRI1 直接调控糖酵解和脂肪酸代谢过程的基

因[51-53]，而 LEC2 和 LEC1 均是影响 WRI1 表达的上

游基因[50,52]。根据当前的研究，在调控种子含油量

的复杂网络中 LEC1、LEC2、FUS3 和 ABI3 都起着

重要的作用。而这 4 个转录因子均受到植物激素 (生

长素、ABA、GA) 的影响，同时调控下游的 WRI1、

ABI5 和 AGL15 等转录因子[54]。 

GLABRA2 是 一 种 同 源 盒 蛋 白  (Homeobox 

protein)，维持毛状体  (Trichome)和根毛的正常发

育，拟南芥 GLABRA2 基因突变体种子中含油量较野

生型提高了 8％，而在植物生长发育和种子的大小

方面无显著差异。GLABRA2 基因的突变没有改变胚

发育过程中 LEC1 和 PICKLE 的表达，但引起 38 个

转录因子转录活性的降低[55]。 

将大豆 Dof4 和 Dof11 转录因子转入拟南芥，引

起转基因种子含油量的提高和千粒重的增加，两种

蛋白分别提高了乙酰辅酶 A 羧化酶和长链乙酰辅酶

A 合成酶的活性并能引起储藏蛋白基因表达下调，

从而将能量流向脂肪酸合成的方向转变[56]。 

3  展望 

植物油不仅是人们日常生活中的必需品，还是

能量聚集的自然平台，在自然界碳能源过度开采的

今天，植物油是能源的可能替代品之一[57]。植物种

子是植物油的主要来源，改良植物种子脂肪酸组成

和提高含油量是油料作物研究的永恒课题。 

以往的研究主要集中在植物脂肪酸合成途径和

三酰甘油合成途径，研究表明，增强三酰甘油途径

中酰基转移酶的表达比增强脂肪酸合成能更有效地
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提高含油量[58]，这其中蕴含了“源库”和“供需”

的平衡关系，人们通过改变这些平衡，在增加种子

含油量方面做出了许多有意义的尝试。当前主要油

料作物种子含油量差别很大，例如同是来自豆科的

大豆和花生含油量分别在 20％和 50％左右，但其脂

肪合成途径却很相似。这启示我们在漫长的植物进

化过程中，种子的脂肪合成效率发生了变化，这主要

受种子发育期间基因调控的影响，近年来对种子发育

上游转录因子的研究正在揭示这些问题，这对怎样整

体提高植物中油脂的转化效率具有重要意义。 

随着基因组学和基因工程的发展，对不同生物

脂肪酸组成和脂肪酸去饱和酶系的研究逐渐深入，

通过特殊脂肪酸去饱和酶改良植物脂肪酸组成，进

而提高油料作物的经济附加值成为可能，这将成为

作物脂肪酸改良的重要发展方向。但要做到不影响

植物生长和脂肪的储藏加工，才能真正应用到生产

中去。 

我国主要的油料作物有大豆、花生、油菜和向

日葵等，其中花生出油率较高，达到 50％以上，是

经济实用的油料作物。我国 50％的花生用来榨油，

所以高含油量的花生育种十分重要。同时，作为食

用油的重要来源，其脂肪酸成分和保健功能越来越

受到人们的重视。我们在构建花生栽培品种鲁花 14

未成熟籽粒全长 cDNA 文库的基础上，利用同源克

隆和 RACE 等方法系统克隆了花生脂肪酸合成途

径乙酰辅酶 A 羧化酶和脂肪酸合酶复合体的关键

基因[11,59]，三酰甘油合成基因 GPAT、LPAT 和 DGAT，

油脂含量的重要调控基因 LEC1[60]、FUS3 和 WRI1

等；对这些基因的多样性、基因结构、表达特性进

行了研究，并在模式植物中验证其功能，为通过这

些基因进一步调控油料作物中油脂含量和脂肪酸组

成奠定了良好的基础。 
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