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翅果油树油体蛋白基因家族鉴定及其在种子发育中的表达模式分析

王海燕1，张馨之 1，蒋晋豫 1，赵雅 2，刘玉林 2*

（1．陕西省林业科学院，西安 710002；2．西北农林科技大学 林学院，陕西 杨凌 712100）

摘 要：油体蛋白（Oleosin）是油体表面丰度最高的蛋白，调控油脂储存。目前，木本油料植物翅果油树中 Oleosin
家族的功能及其在油脂合成积累等关键生物学过程中的作用尚未明晰。因此，该研究采用生物信息学方法鉴定翅果

油树油体蛋白，并对该基因家族成员理化性质、进化关系、系统发育、保守基序、顺式作用元件结构特征、密码子

偏好性和基因表达模式进行了系统的分析，结果表明：（1）从翅果油树的基因组中鉴定出 8个 Oleosin基因，根据

其在染色体上的位置命名为 EmoOLE1-EmoOLE8。（2）系统进化树、保守基序和基因结构分析显示，8个 EmoOLE
基因被划分为 3个亚家族。（3）EmoOLE基因除核心启动子元件（TATA-box和 CAAT-box）外，共鉴定出 22类功

能各异的调控元件，依据其生物学功能划分为光响应、植物激素响应、生长发育调控以及非生物胁迫响应 4大类。

（4）密码子偏好性分析显示，该基因家族密码子偏好以 A/T碱基结尾，4个密码子无偏好性，27个有偏好性。（5）
基于翅果油树 4个发育阶段的种子转录组及种子中三酰甘油、二酰甘油含量，表达谱分析显示 EmoOLE在种子成熟

期表达上调，qRT-PCR证实了这一结果；相关性分析结果表明，7个 EmoOLE基因（EmoOLE1、EmoOLE3、EmoOLE4、
EmoOLE5、EmoOLE6、EmoOLE7和 EmoOLE8）的表达水平与三酰甘油或二酰甘油合成积累显著正相关。综上，

该研究结果为深入解析翅果油树 Oleosin基因家族的功能及其高含油量分子育种提供了理论基础。

关键词：翅果油树，Oleosin基因家族，系统进化，密码子偏好性，表达模式分析

中图分类号：Q943.2 文献标识码：A 文章编号：

Identification of Oleosin gene family in Elaeagnus mollis and analysis of its

expression patterns during seed development

WANG Haiyan1, ZHANG Xinzhi1, JIANG Jinyu1, ZHAO Ya2, LIU Yulin2*
(1. Shaanxi Academy of Forestry Sciences, Xi’an 710002, China; 2. College of Forestry, Northwest A & F University,

Yangling 712100, Shannxi , China)

Abstract: Oleosin is the most abundant structural protein localized on the surface of oil bodies and serves a critical function
in regulating lipid storage. Currently, the functions of the Oleosin gene family in the woody oilseed plant Elaeagnus mollis,
particularly its roles in regulating key biological processes such as lipid biosynthesis and accumulation, remain unclear.
Therefore, this study employed bioinformatics methods to identify Oleosin genes in E. mollis and systematically analyzed
the physicochemical properties, protein structures, conserved motifs, phylogenetic relationships, cis-regulatory element
structures, codon usage bias, and gene expression patterns of the gene family members. The results demonstrated that: (1) A
total of 8 Oleosin genes were identified from the E. mollis genome and were designated EmoOLE1 to EmoOLE8 according
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to their chromosomal order. (2) Phylogenetic analysis, together with conserved motif and gene structure examination,
classified the 8 EmoOLE genes into three distinct subfamilies. (3) In addition to core promoter elements such as TATA-box
and CAAT-box, a total of 22 types of cis-regulatory elements were identified in the promoters of EmoOLE genes. These
elements were categorized into four major functional modules: light response, phytohormone response, growth and
development, and abiotic stress response. (4) Analysis of codon usage bias indicated that the EmoOLE gene family exhibits
a strong preference for A/T-ended codons. Among them, 4 codons exhibited no significant bias, while 27 codons exhibited
clear usage bias. (5) Based on the transcriptome data of the seeds at 4 developmental stages and the contents of
triacylglycerol (TAG) and diacylglycerol (DAG), which demonstrated that EmoOLE expression was upregulated during
seed maturation, and this result was also confirmed by qRT-PCR. Furthermore, correlation analysis revealed that 7 EmoOLE
genes (EmoOLE1, EmoOLE3, EmoOLE4, EmoOLE5, EmoOLE6, EmoOLE7 and EmoOLE8) displayed significant positive
correlations with TAG or DAG accumulation, suggesting their crucial roles in lipid storage in E. mollis seeds. In conclusion,
these findings establish a theoretical foundation for further functional studies and support molecular breeding initiatives
aimed at enhancing oil content in this economically important woody oil species.
Keywords: Elaeagnus mollis, Oleosin gene family, phylogenetic analysis, codon usage bias, expression pattern analysis

翅果油树（Elaeagnus mollis）为胡颓子科（Elaeagnaceae）胡颓子属（Elaeagnus）多年生木本油料植物，是经

第四纪冰川作用后残存下来的中国特有古老孑遗植物，具有独特的生态适应性与资源价值。翅果油树根系发达，耐

旱、耐瘠薄能力较强，可自主固氮，在生长条件较为恶劣的黄土高原地区能够正常生长结实，具有重要的生态价值。

此外，其种子粗脂肪含量达 46.2%（不饱和脂肪酸占 90%左右），出油率为 30%以上。翅果籽油的理化性质与二级

芝麻油、花生油相近，可直接食用。此外，其富含多种营养组分，包括维生素 E、必需氨基酸和植物甾醇等。其中，

维生素 E含量达到 88–128mg/100g，约为山茶油的 7~9倍、橄榄油的 4~6倍、棕榈油的 3~4倍、毛椰子油的 2~3 倍。

基于其独特的营养成分和良好的食用特性，翅果籽油具有很高的经济价值与开发潜力（Liang et al., 2015; Guo et al.,
2019; Wang et al., 2019）。

植物油以三酰甘油（triacylglycerol, TAG）为主要储存形式，并特异性地在油体中组装。油体是植物储存脂质的

关键细胞器，其稳定性和油脂代谢效率直接影响种子含油量及品质。它广泛分布于植物的种子、果实、花粉及多种

营养器官中（Murphy, 2012; Huang, 2018）。油体生物合成起始于质体中脂肪酸（Fatty acid, FA）的合成。随后，游

离脂肪酸转运至内质网（endoplasmic reticulum, ER），在 ER膜上完成 TAG的生物合成（范世航等，2021）。新合

成的TAG分子在ER双层膜间积累并向外膨出，形成前体油体，最终被其特征性的 3类膜蛋白——油体蛋白（Oleosin）、
油体钙蛋白（Caleosin）和油体固醇蛋白（Steroleosin）包裹后释放。其中，Oleosin 家族蛋白在成熟油体表面占据

主导地位（约 90%），是决定油体形态结构和功能的核心成分（Shao et al., 2019; Scholz et al., 2022）。

Oleosin 作为油体膜结构蛋白的核心组分，不仅通过 N端、C端亲水结构域及中央疏水结构域维持油体结构稳

定，还参与调控脂质代谢、种子萌发及逆境响应等生物学过程。目前，Oleosin 基因家族已在模式植物拟南芥

（Arabidopsis thaliana）和一些木本油料树种，如油桐（Vernicia fordii）和核桃（Juglans regia）等中得到系统鉴定

与分析（Cao et al., 2014; Shimada et al., 2018; Hashemipetroudi & Ahmadi, 2024）。基于系统发育分析，油体蛋白的

进化轨迹可追溯至绿藻向种子植物的适应性分化过程，其蛋白家族被划分为 5大谱系：原始型（primitive, P）、通

用型（universal, U）、种子低分子量型（seed low molecular weight, SL）、种子高分子量型（seed high molecular weight,
SH）及花药绒毡层特异型（tapetum, T）（Huang & Huang, 2015）。其中，P谱系作为早期演化分支主要存在于绿

藻中，可能为 U谱系的进化前体，而 SL、SH和 T谱系则进一步由 U谱系分化形成。值得注意的是，T谱系表现

出严格的科属特异性，目前仅在十字花科（Brassicaceae）中报道其功能活性（Fang et al., 2014）。研究表明，不同

物种间 Oleosin 基因家族成员数量及亚型组成存在显著性差异，且其表达模式与功能可能因组织特异性或代谢需求

而发生差异。因此，系统解析油料植物中 Oleosin基因家族的成员特征及其调控网络，对于揭示物种特异性油脂储

存机制、筛选关键功能基因具有重要理论意义，同时可为作物油脂合成能力的遗传改良提供靶点资源。



本研究基于翅果油树全基因组数据，在系统鉴定 Oleosin基因家族成员的基础上，结合不同发育阶段翅果油树

种子的转录组数据和 TAG、二酰甘油（diacylglycerol, DAG）含量，拟探讨以下问题：（1）翅果油树 Oleosin基因

家族的理化特征、系统发育、基因结构、启动子顺式元件以及其密码子使用偏好性等；（2）翅果油树 Oleosin基因

家族在种子不同发育阶段中的表达特征及其与 TAG和 DAG含量的相关性。研究结果旨在深化对木本植物油脂储存

调控网络的理解，为翅果油树高含油量分子育种提供分子基础。

1 材料与方法

1.1 数据获取

翅果油树基因组数据以及基因注释文件获取自已公开发表的文献（Li et al., 2024）。从 Pfam（https://www.ebi.
ac.uk/interpro/entry/pfam/#table）数据库网站下载 Oleosin隐马尔可夫模型，登录号为 PF01277。拟南芥基因组数据

下载自 TAIR（https://www.arabidopsis.org），从国家基因库核酸序列归档系统（https://ftp.cngb.org/pub/CNSA/data2/
CNP0001846/CNS0383685/CNA0022752/）下载胡颓子科沙棘属（Hippophae）的沙棘（Hippophae rhamnoides）基

因组数据用于构建进化树以及进行共线性分析。

1.2 Oleosin家族成员的鉴定及理化性质

基于隐马尔可夫模型（Hidden Markov Model, HMM）的蛋白保守结构域特征，利用 hmmsearch v3.3.2（Potter et
al., 2018）软件对翅果油树、拟南芥及沙棘的全基因组蛋白序列进行跨物种同源基因检索。为排除随机匹配，保留

远缘同源基因，将 E-value 阈值设为 1e-5，其余参数默认。基于检索获得的蛋白序列借助 Pfam，SMART
（http://smart.embl-heidelberg.de/#）和 CDD（https://www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd/）数据库进行结构域交叉验证，仅保

留同时具有典型 Oleosin保守结构域的成员。基于 Expasy（http://web.expasy.org/compute_pi/）对翅果油树 Oleosin
蛋白的理化性质（包括氨基酸残基数、分子量等）进行批量预测。亚细胞定位使用 WoLF PSORT
（https://wolfpsort.hgc.jp/）和 Cell-PLoc 2.0在线工具进行预测（Chou & Shen, 2010）。

1.3 系统发育树构建

基于MEGA11.0.13（Koichiro et al., 2021）软件对翅果油树、拟南芥和沙棘的 Oleosin蛋白保守结构域序列进行

多序列比对，采用最大似然法（maximum likelihood, ML）构建系统进化树，Bootstrap重复为 1 000次，其他参数默

认。根据聚类分析结果以及拟南芥的亚家族分类对翅果油树 Oleosin 基因进行亚家族划分，利用 iTOLv6.7.6
（https://itol.embl.de/）在线工具对进化树进行美化。

1.4 染色体定位和共线性分析

使用MCscanX获得翅果油树的串联重复对文件，结合翅果油树的基因注释文件，利用 TBtools v2.326软件可视

化翅果油树 Oleosin基因在染色体上的位置（Wang et al., 2012; Chen et al., 2023）。通过MCscanX比对获得翅果油

树、拟南芥和沙棘的 Oleosin基因的共线性关系。

1.5 保守基序、基因结构及顺式作用元件分析

基于MEME（http://meme-suite.org/tools/meme）在线软件对翅果油树 Oleosin 家族成员进行保守基序分析，利

用 TBtools v2.326构建基因结构及基序图谱，并提取各基因翻译起始位点上游 2 000 bp启动子序列，通过 PlantCARE
（http://bioinformatics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html/）数据库对启动子区顺式作用元件进行系统性扫描与功能

注释。

1.6 密码子偏好性分析

利用 CodonW1.4.2 软件分析翅果油树 Oleosin家族的编码序列文件，获取密码子的使用特性参数，包括 T3s、
C3s、A3s、G3s 和 GC3s 等。利用生信云平台（http://112.86.217.82:9919/#/tool/alltool/detail/261）中 CDS 序列密码

子不同位置 GC含量计算工具获得翅果油树 Oleosin基因不同位置上的 G/C含量以及 3个位置的 G/C（GC）总含量

和同义密码子相对使用度。依据以上数据，计算出第 1、第 2位的 G/C含量（GC12），再利用 Origin 2024软件绘

制箱型图。



1.7 表达模式及相关性分析

使用本研究前期获得的 4个不同发育时期的翅果油树种子：花后 30 d（days after flower, DAF30）、60d（DAF60）、
90 d（DAF90）、120 d（DAF120）的转录组和脂质组数据，每个时期 3次重复（Li et al., 2024）。基于 FPKM（Fragments
per kilobase of exon model per million mapped fragments）定量分析翅果油树种子四个发育阶段中 Oleosin基因的表达

动态，通过 TBtools平台构建基因表达热图。使用 Origin2024对翅果油树种子 4个关键发育阶段中 EmoOLE家族基

因的表达模式与 DAG和 TAG总含量的动态变化进行相关性分析。

1.8 qRT-PCR验证分析

利用 qRT-PCR验证 EmoOLE3、EmoOLE4和 EmoOLE8基因的表达特征。种子样品采自西北农林科技大学灌木

园。选用 EmoActin基因作为内参基因标准化基因的表达水平。特异性引物使用 Primer Premier 6.0设计，利用 TBtools
软件再次评估引物特异性，引物序列见表 1。采用 2-ΔΔCT方法计算 3个生物重复的基因的相对表达水平。RNA提取、

反应体系及 PCR程序均与前期研究中的方法保持一致（Gao et al., 2024）。

表 1 qRT-qPCR引物

Table 1 Primers for the qRT-PCR
基因名称

Gene name

序列（5’→3’）

Sequences (5’→3’)

EmoActin F: ACCGAGGCACCTTTGAACCC R: ACCGCCTGGATAGCAACATAC

EmoOLE3 F: TTCCTGTTGGTGGGTCGC R: CAGCAAGGCCGACAGTGA

EmoOLE4 F: GTCTTGCTGTCACCGCCT R: GTTGATCCGGCACCGACA

EmoOLE8 F: TACTGGCCACACCACTGC R: ACGCCACAACCACCAGAG

2 结果与分析

2.1 翅果油树 Oleosin家族基因鉴定及蛋白理化性质分析

全基因筛选结果表明，翅果油树 Oleosin 基因家族包含 8 个成员，根据基因在染色体上的顺序将其命名为

EmoOLE1-EmoOLE8。EmoOLE基因家族成员氨基酸大小为 142~183 aa，分子量最小为 14.85 kD，最大为 19.80 kD，
等电点为 4.80~9.63。根据不稳定系数可知，EmoOLE 基因家族成员包含 5 个稳定蛋白以及 3个不稳定蛋白。亲水

性平均系数表明，87.5%的 EmoOLE 蛋白为疏水性蛋白，仅 EmoOLE1 蛋白为亲水性蛋白。此外，亚细胞定位预测

结果显示翅果油树 Oleosin家族主要分布在细胞膜（cell membrane, CE）上。此外，EmoOLE3和 EmoOLE8还分别

在叶绿体（chloroplast, CH）和高尔基体（golgi apparatus, GA）上有所分布（表 2）。

表 2 翅果油树 Oleosin家族成员的理化性质

Table 2 Physicochemical properties of Oleosin in E. mollis
基因名称 基因 ID 氨基酸数目 分子量 等电点 不稳定系数 亲水性平均系数 亚细胞定位

Gene

name

Gene ID Amino acid number

（aa）

Molecular

weight（kD）

Isolectric

point

Instability

index

Grand average of

hydropathicity

Subcellular

locations

EmoOLE1 Emo00344 183 19.80 8.92 40.44 -0.126 CE

EmoOLE2 Emo05413 166 18.01 9.56 30.13 0.328 CE

EmoOLE3 Emo06059 174 18.46 9.52 43.37 0.160 CE/CH

EmoOLE4 Emo12300 166 17.82 9.26 44.26 0.146 CE

EmoOLE5 Emo23025 175 18.91 8.93 30.15 0.045 CE

EmoOLE6 Emo23961 178 18.79 4.80 29.68 0.035 CE

EmoOLE7 Emo28186 142 14.85 9.63 30.87 0.447 CE

EmoOLE8 Emo35319 149 15.94 9.41 19.73 0.429 CE/GA



2.2 翅果油树 Oleosin家族的进化关系分析

为阐明 Oleosin 基因家族的进化保守性，本研究采用跨物种比较基因组学策略，基于隐马尔可夫模型的蛋白结

构域筛选方法，利用 HMMER对翅果油树、拟南芥和沙棘进行基因家族鉴定，分别鉴定出 8、17和 7个 Oleosin基
因家族成员。为进一步解析其亲缘关系，基于最大似然法构建系统发育树。根据系统进化分析可将其划分为 4个亚

家族，分别命名为 Group Ⅰ-Group Ⅳ，分别代表 SL、U、SH和 T谱系，其中 Group Ⅳ亚家族即 T谱系仅包含拟南

芥。从进化分析上看，翅果油树与沙棘的 Oleosin基因家族成员紧密聚集在一起（图 1），表明二者 Oleosin基因家

族的进化过程中存在较高的保守性。

图 1 Oleosin 基因家族系统进化树

Fig. 1 Phylogenetic tree of Oleosin gene family
2.3 翅果油树 Oleosin家族的系统发育、保守基序、基因结构及顺式作用元件分析

构建 EmoOLE基因家族的进化树，结果表明 8个 EmoOLE基因可分为 3个亚家族（I、Ⅱ、Ⅲ）。其中，Ⅲ亚

家族中的数量最多，有 5个，Ⅱ亚族中的数量最少，只有 1个（图 2:A）。保守基序分析表明，所有的 EmoOLE蛋

白都含有多种保守基序，其中Motif 1、Motif 2和Motif 3是 8个基因所共有的保守基序（图 2:B）。EmoOLE基因

内含子的数量均只有 1个，EmoOLE2 只有 1个外显子，并且其在 5’和 3’两端都没有 UTRs，其余 7个基因均包含 3
个外显子（图 2:C）。

图 2 EmoOLEs的系统发育、保守基序和基因结构

Fig. 2 Phylogenetic, conserved motif and gene structure of EmoOLEs



为解析 EmoOLE基因的转录调控机制，对其起始密码子上游 2 000 bp区域的启动子序列进行系统性顺式作用元

件分析。除核心启动子元件（TATA-box和 CAAT-box）外，共鉴定出 22类功能各异的调控元件，依据其生物学功

能划分为光响应、植物激素响应、生长发育调控以及非生物胁迫响应 4大类。进一步分析表明，激素响应模块包含

5种特异性元件，分别参与赤霉素、水杨酸、茉莉酸甲酯、生长素及脱落酸的信号转导途径，5种激素响应元件的

数量存在差异，其中脱落酸响应元件占比最多（图 3）。

图 3 EmoOLEs的启动子分析

Fig. 3 Promoter regions analysis of EmoOLEs
2.4 染色体定位与共线性分析

基于 TBtools对 EmoOLE基因家族成员进行染色体物理定位分析。结果显示其 8个成员非均匀分布于翅果油树

基因组的 6条染色体上，第 2和第 8号染色体上鉴定到 2个 EmoOLE基因，第 1、第 4、第 10以及第 14号染色体

上各分布 1个 EmoOLE基因。此外，在 5个基因中观察到片段复制（segmental duplication）或全基因组复制（whole
genome duplication, WGD）事件（图 4）。

图 4 EmoOLEs染色体定位和基因复制

Fig. 4 Chromosomal localization and gene duplication of EmoOLEs



为研究翅果油树 Oleosin基因家族的基因重复事件，使用MCScanX软件分析了翅果油树 Oleosin基因与拟南芥、

沙棘的共线性关系。结果显示，翅果油树与拟南芥共有 14对 Oleosin同源基因对，与沙棘共有 15对 Oleosin同源基

因对，进一步分析显示，跨物种同源基因对呈现“一对一”保守型及“一对多”扩张型两种互作模式（图 5）。

图 5翅果油树与其他物种 Oleosin基因的共线性分析

Fig. 5 Collinearity analysis of Oleosin between Elaeagnus mollis and other species
2.5 EmoOLE基因密码子使用偏好性分析

EmoOLE基因碱基组成分析结果表明，翅果油树 EmoOLE 基因家族密码子使用偏好以 A/T而不是 G/C碱基结

尾，且密码子第 1和第 2位的 G/C碱基含量高于第 3位。同时，翅果油树 Oleosin基因家族密码子的第 3位 C3s的
值较高，这也使得其 G/C碱基含量相对较高（图 6）。

图 6 EmoOLEs碱基组成

Fig. 6 Base composition of EmoOLEs
为解析 EmoOLE基因的翻译效率调控特征，本研究通过同义密码子相对使用频率（relative synonymous codon

usage, RSCU）量化其密码子偏好性。结果显示，在终止密码子外的所有编码子中，27个密码子呈现显著使用偏好

（RSCU > 1），其中 5个高偏好密码子（RSCU > 1.5）包括 GCU（Ala）、CUC（Leu）、CCA（Pro）、AGG（Arg）
及 UCA（Ser），而脯氨酸对应密码子 CCA 的偏好性尤为突出（RSCU=2.09），提示其在蛋白疏水结构域形成中可

能具有关键作用（表 3）。除终止密码子外，UGC、UGU、AUG和 UGG的 RSCU值等于 1，说明 EmoOLE基因中

有 4个密码子没有偏好性。



表 3 翅果油树 Oleosin基因同义密码子相对使用度

Table 3 RSCU of Oleosin gene in Elaeagnus mollis
氨基酸

Amino acid

密码子

Codon

数目

Number

相对密码子使用度

RSCU

氨基酸Amino

acid

密码子

Codon

数目

Number

相对密码子使用度

RSCU

丙氨酸 Ala GCA 34 0.96 脯氨酸 Pro CCA 34 2.09

GCC 32 0.91 CCC 8 0.49

GCG 16 0.45 CCG 12 0.74

GCU 59 1.67 CCU 11 0.68

半胱氨酸 Cys UGC 1 1.00 谷氨酰胺 Gln CAA 53 1.33

UGU 1 1.00 CAG 27 0.68

天冬氨酸 Asp GAC 14 0.51 精氨酸 Arg AGA 12 1.41

GAU 41 1.49 AGG 15 1.76

谷氨酸 Glu GAA 22 1.42 CGA 6 0.71

GAG 9 0.58 CGC 5 0.59

苯丙氨酸 Phe UUC 35 1.30 CGG 2 0.24

UUU 19 0.70 CGU 11 1.29

甘氨酸 Gly GGA 19 0.63 丝氨酸 Ser AGC 11 0.71

GGC 34 1.12 AGU 15 0.97

GGG 31 1.02 UCA 29 1.87

GGU 37 1.22 UCC 7 0.45

组氨酸 His CAC 13 0.93 UCG 16 1.03

CAU 15 1.07 UCU 15 0.97

异亮氨酸 Ile AUA 25 0.82 苏氨酸 Thr ACA 36 1.26

AUC 32 1.05 ACC 35 1.23

AUU 34 1.12 ACG 8 0.28

赖氨酸 Lys AAA 23 0.84 ACU 35 1.23

AAG 32 1.16 缬氨酸 Val GUA 11 0.45

亮氨酸 Leu CUA 16 0.65 GUC 20 0.82

CUC 42 1.70 GUG 30 1.24

CUG 22 0.89 GUU 36 1.48

CUU 28 1.14 色氨酸 Trp UGG 9 1.00

UUA 17 0.69 酪氨酸 Tyr UAC 17 0.79

UUG 23 0.93 UAU 26 1.21

蛋氨酸 Met AUG 21 1.00 * UAA 3 1.13

天冬氨酸 Asn AAC 19 1.12 * UAG 2 0.75

AAU 15 0.88 * UGA 3 1.13

注：加粗字体的密码子为具有偏好性的密码子； *: 终止密码子。

Note: the codons in bold are those with codon usage bias; *: termination codon.



2.6 EmoOLE基因在不同发育阶段种子中的表达模式分析及 qRT-PCR验证

为探究 EmoOLE基因在翅果油树种子油脂积累过程中的生物学功能，本研究结合翅果油树种子自身发育特点与

油脂含量变化，利用 4个不同发育阶段的翅果油树种子的转录组数据进行表达模式分析（图 7）。整体上，EmoOLE
基因家族在翅果油树种子发育阶段的表达量呈先升高后降低的趋势。其中，EmoOLE3、EmoOLE4、EmoOLE5 和

EmoOLE6在翅果油树种子 DAF90 阶段表达量最高，与翅果油树种子油脂快速积累期相对应，到 DAF120 阶段表达

量下降；EmoOLE1和EmoOLE7在DAF90和DAF120阶段表达量均相对较高，并未出现明显的下降趋势；而EmoOLE8
的表达量始终为上升趋势，在 DAF120 时期的表达量达到最高。为验证转录组结果的可靠性，利用 qRT-PCR 验证

EmoOLE3、EmoOLE4和 EmoOLE8 的表达量变化规律；结果表明，qRT-PCR 和转录组展现的基因表达规律趋势具

有较好的一致性（图 8）。

图 7 翅果油树 Oleosin基因在不同发育阶段种子中的表达特征

Fig. 7 Expression profile of EmoOLE genes in seeds at different developmental stages

图 8 EmoOLE基因表达量的 qRT-PCR验证

Figure 8 qRT-PCR analysis of EmoOLE genes
为深入解析 EmoOLE基因在脂质代谢中的调控特征，通过 Spearman相关性分析对翅果油树种子 4个发育阶段

中 EmoOLE家族基因的表达模式与 TAG和 DAG 总含量的动态变化进行相关性分析。如图 9 所示，6 个 EmoOLE
基因（EmoOLE1、EmoOLE3、EmoOLE4、EmoOLE5、EmoOLE6和 EmoOLE7）的表达水平与 TAG总含量呈显著正

相关，表明这些基因可能协同调控 TAG的生物合成与贮藏。与之相反，EmoOLE8的表达量仅与 DAG总含量显著

正相关。上述关联模式的显著差异，揭示了 EmoOLE基因家族成员在脂质代谢网络中可能具有功能分化。

图 9 翅果油树 Oleosin基因表达量与 TAG、DAG 总含量相关性分析

Fig. 9 Correlation analysis between Oleosin gene expression and total TAG、DAG content in Elaeagnus mollis



3 讨论与结论

Oleosin基因家族作为调控植物脂质储存的关键因子，在低等绿藻到高等开花植物的进化谱系中均广泛存在（赵

浩强等，2022）。该家族通过精确调控油体的生物发生、动态降解及其形态稳定性，在植物油脂储存过程中发挥不

可替代的生物学功能（Shao et al., 2019）。尽管历经数百万年演化，不同物种的 Oleosin蛋白在功能上呈现出适应性

分化，但其核心编码序列仍保持着显著的结构保守性。尤为突出的是其疏水核心结构域中特有的“脯氨酸结”基序

——这一油体特异性结构特征不仅构成 Oleosin蛋白的功能核心，更成为其分子鉴定的标志性特征（Huang, 2018）。

本研究基于 Oleosin保守结构域，最终鉴定出 8个翅果油树 Oleosin基因，在数量上，少于拟南芥 17个、油桐

44个和大豆（Glycine max）15个，与沙棘 7个相接近（Cao et al., 2014; Shimada et al., 2018; Zhang et al., 2019）。这

种数量差异反映了不同植物物种在进化历程中面临的选择压力和基因组进化事件的不同。对于油料作物而言，种子

含油量是一个至关重要的经济性状。在大豆中，GmOLEO1基因被证明在驯化过程中受到了强烈的人工选择。过表

达该基因不仅能增加油体数量，还能提高籽粒的油分积累，尤其是不饱和脂肪酸的含量（Zhang et al., 2019）。油桐

的 Oleosin基因家族显著扩张很可能也与其历史上特定的近期全基因组复制事件有关，这些事件被人工选择所利用，

以增强油脂储存能力。相较于大豆、油桐等油料植物，翅果油树、沙棘作为野生资源，其进化更多受自然选择支配

且可能缺乏近期的全基因组复制事件，因而限制了 Oleosin 基因家族的过度扩张，导致二者的基因家族规模保持在

一个相对保守和自然的状态。从进化谱系角度分析，翅果油树与大部分物种一样，EmoOLE基因家族成员主要在 U、
SL和 SH亚家族中有分布。Oleosin基因家族的系统进化分析揭示其成员在绿藻至种子植物中可分为 5大亚家族：P、
U、SL、SH及 T类。其中，P亚家族作为系统发育的原始类群，特异性分布于绿藻中，被认为是 Oleosin基因的祖

先型；T亚家族则呈现显著的科级特异性，仅存在于十字花科物种中（Huang & Huang, 2015; Huang, 2018）。这种

进化格局提示，U/SL/SH亚家族成员可能在植物界油体形成过程中承担核心生物学功能，且三类蛋白可能通过形成

功能复合体协同调控油体动态平衡（Miquel et al., 2014）。

在油料作物中，Oleosin 基因的表达水平与油脂积累量呈 ​ ​ 显著正相关关系 ​ ​ （Jia et al., 2022; Zou et al.,
2022）。EmoOLE基因表达模式分析表明，翅果油树 EmoOLE基因在种子发育中呈现出 ​ ​ 动态且分化的表达模式

​ ，6个基因（EmoOLE1、EmoOLE3、EmoOLE4、EmoOLE5、EmoOLE6和 EmoOLE7）在 DAF90 阶段（对应油脂

快速积累期）高表达。这一结果与油体形成的关键时期相契合，即 Oleosin基因的表达水平越高，植物储存油脂的

潜力越大（陈晨等，2025）。然而，不同基因的表达峰值存在细微差异，如 EmoOLE2 和 EmoOLE8 在 DAF60 或

DAF120阶段高表达，可能反映家族成员在时序调控中的功能多样性和互补性。此外，本研究主要基于生物信息学

预测，未来可利用过表达、基因敲除或基因编辑等多维度验证 EmoOLE在油脂含量和油体形态调控中的具体作用。

本研究通过分析 EmoOLE 基因家族在翅果油树种子发育阶段的表达模式，加深了对 EmoOLE 基因家族成员功

能的认识，也为进一步探索翅果油树种子油脂合成与积累的分子机制提供理论基础。在全基因组范围内共鉴定出 8
个 Oleosin基因，不均匀分布在 6 条染色体上，被划分为 3 个亚族。翅果油树 Oleosin基因家族密码子偏好以 A/T
碱基结尾。基因表达谱和关联分析表明，EmoOLE基因表达与 TAG或 DAG积累显著正相关。研究结果为进一步解

析 EmoOLE基因家族功能奠定了基础。
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