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一、项目基本情况 

项目名称：蓖麻胚乳油脂累积的生理与分子基础研究 

完成单位：中国科学院昆明植物研究所、中科院西双版纳热带植物园 

主要完成人员：刘爱忠（中国科学院昆明植物研究所）、徐伟（中国科学院昆明

植物研究所）、张洋（中科院西双版纳热带植物园）、邱丽俊（中

科院西双版纳热带植物园）、靳正伟（中科院西双版纳热带植物

园） 

推荐单位：中国科学院昆明分院 

二、项目简介 

本项目属于农林基础领域。 

长期以来植物种子油脂在胚乳中累积的生理和分子基础知之甚少，深入解析

植物胚乳中油脂生物合成的生理和分子机理及其内在的遗传规律对胚乳型油料

种子(特别是新型木本油料资源)的发掘与利用、良种筛选和遗传改良具有重要的

指导性意义。研究团队依托国家自然科学基金、科技支撑计划、云南省应用基础

研究重点项目等，经过 10 多年的努力，在深入解析了蓖麻胚乳中油脂累积的生

理和分子机理方面获得了一些原创性研究成果：主要表现在： 

1、 广泛收集了蓖麻世界不同地理种源300多份，结合不同种质的遗传变异和脂

类基因的表达分化和种子含油量的关联分析，发现了多个EST-SSR和SNP高效的

分子标记和种子含油量紧密关联，并鉴别了多个AP2、bZIP、GRAS、Dof基因位

点的变异对脂类基因转录表达的直接影响，阐明了这些含有EST-SSR和SNP位点

变异的调控因子对种子含油量影响的内在原因。这些发现对蓖麻高含油量种质筛

选和旨在提高种子高含油量的遗传改良提供了直接的指导依据。研究成果在已经

被BMC plant Biology、BMC genomics、Scientific Reports等国际著名SCI期刊他引

197次。 

2、 首次阐明了高光照影响蓖麻胚乳型种子油脂累积的生理和分子机理。虽然蓖

麻是典型的非绿色异养型种子，但我们发现了蓖麻种皮在光照条件下能够进行光

合作用，种皮光合作用在胚乳型种子里释放O2促进了种子内呼吸过程中的碳循

环，激活的油脂累积过程中的苹果酸循环途径，增加了脂肪酸合成底物丙酮酸的

供给，从而促进了脂肪酸的合成，首次阐明了强光照射下光能透过果皮、引起种

皮光合作用、通过胚乳细胞内呼吸、增加脂肪酸合成，实现增加蓖麻胚乳油脂生

物合成的生理和分子机制；结合种子离体培养和不同氮源/碳源供给实验，发现



特异性氮源促进油脂生物合成酶的合成，从而促进油脂的合成，为蓖麻种子含油

量关键功能基因鉴别提供了重要的途径。这些研究对理解胚乳型非绿色种子在成

熟过程中增强高光照射以提高种子产量、定向施肥促进种子含油量等的栽培管理

实践具有重要的指导意义。研究成果已经被Frontiers in Plant Science和Functional 

Plant Biology等国际著名期刊他引5次。 

3、 首次揭示了蓖麻胚乳基因印迹与油脂累积的内在联系，崭新地鉴别了蓖麻种

子 184 个母源印迹基因和 8 个父源印迹基因，并首次发现了印迹基因的表达在胚

乳发育过程中呈动态印迹模式，且大部分印迹基因功能上参与了胚乳发育和储藏

油脂累积过程；特别是通过单双子叶物种印迹基因保守性分析发现植物印迹基因

在不同物种之间的印迹保守性非常低、具有物种特异性，而且阐明了这种基因印

迹的物种特异性与物种转座子多样性有关；结合蓖麻胚乳的低甲基化和甲基化酶

（MET1、CMT3 和 DRM2）在胚和胚乳的表达分化，发现了 DME 糖基化酶在

双子叶植物中的独立演化规律，首次揭示了蓖麻种子基因组中 CHH 甲基化的主

导地位以及他们在维护胚和胚乳基因组甲基化稳定中的作用，而且阐明了 CHH

甲基化的发生与 24-siRNAs 介导的 RdDM 途径以及 DRM3 甲基化转移酶的表达

激活有关。这些研究不仅揭示了双子叶胚乳型种子 DNA 甲基化分布的新模式，

而且对理解双子叶植物种子胚和胚乳基因组 DNA 甲基化形成的分子遗传机制提

供了全新的认识。研究成果已经被 The Plant Cell、eLIFE、Genome Research、Genes 

& development、Plant Physiology、The Plant Journal、Current Opinion in Plant 

Biology 等国际顶级期刊他引 44 次。 

这些研究成果不仅在生产应用上对蓖麻的良种选育、遗传改良、栽培管理及

相关胚乳型油料种子资源发掘与利用具有直接的指导意义，而且在理论上对理解

植物胚乳油脂累积的表观遗传调控发生的规律提供了全新的认识。提交的8篇代

表性论文反映了以上三个方面的原创性研究成果。提交的8篇代表性论文SCI影响

因子累积37.937，在SCI期刊他引197次。相关研究成果共产生SCI研究论文18篇

（影响因子累积56.653）和国内核心期刊1篇，其它研究论文1篇。自发表以来相

关研究成果在国际著名期刊他引246次，反应了这些研究在国内外具有广泛的影

响。 

三、候选人对项目的贡献 

姓名：刘爱忠，中国科学院昆明植物研究所 

排名第一 

对本项目技术创造性贡献：为完成蓖麻种子含油量高效分子标记的鉴别与应用、

高光照影响蓖麻胚乳型种子油脂累积及蓖麻胚乳基因印迹与油脂累积的调控机

理等研究成果具有原创性设计和创新点有指导性贡献。作为8篇代表性论文的通



讯作者，对项目设计到成果整理均有实质性贡献。 

 

姓名：徐伟，中国科学院昆明植物研究所 

排名第二 

作为主要参与人完成了蓖麻胚乳基因印迹与油脂累积的调控机理研究，发现了蓖

麻印迹基因、DNA 甲基化等对蓖麻种子油脂累积调控的新机制，参与 AP2 等基

因对油脂基因表达调控的分析。作为 5 篇代表性论文的第一作者，对项目的执行

和成果总结具有实质性贡献。 

姓名：张洋，中国科学院西双版纳热带植物园 

排名第三 

作为主要参与人完成了高光照影响蓖麻胚乳型种子油脂累积的生理和分子机理

研究，发现了蓖麻种子油脂累积过程中种子、果皮光合作用和碳传递及油脂累积

底物供给的新途径。作为 1 篇代表性论文的第一作者，对项目的执行具有实质性

贡献。 

姓名：邱丽俊，中国科学院西双版纳热带植物园 

排名第四 

主要参与人完成了蓖麻种子含油量高效分子标记的鉴别与应用研究，发展了高效

的分子标记并应用于蓖麻种子不同含油量形成的遗传解析，发现了种子含油量与

遗传分化的内在原因。作为 1 篇代表性论文的第一作者，对项目的执行具有实质

性贡献。 

姓名：靳正伟，中国科学院西双版纳热带植物园 

排名第五 

作为主要参与人完成了蓖麻种子发育过程中 bZIP 和 Dof 基因对油脂基因表达调

控的机理研究，发现了 bZIP 和 Dof 基因在油脂快速累积过程中的特异性表达及

其参与油脂累积的调控机理。作为 1 篇代表性论文的第一作者，对项目的执行具

有实质性贡献。 
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