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摘要: 植物转录因子GATA能与靶基因启动子上的WGATAR区域结合, 激活或抑制下游靶基因的转录, 从而调控植物的发

育。目前已从拟南芥、水稻(Oryza sativa)、大豆(Glycine max)等物种中分离和鉴定出多种GATA转录因子。拟南芥基因组

中共发现29个GATA转录因子, 根据其氨基酸保守结构域和外显子-内含子特征可将其分为A、B、C、D四个亚族, 分别含

有14、10、3、2个GATA成员。GATA转录因子具有多种生物学功能, 能够参与植物种子、根、花、叶绿体等的生长发育, 
并响应干旱、高温、冷害等环境胁迫, 是一类调控植物各种生理反应的关键因子。本文对GATA转录因子的结构特点、生

物学功能及其表达调控等方面在植物中的研究现状进行了阐述, 以期为相关研究提供理论参考。
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植物转录因子(transcription factors)可通过识

别靶基因启动子上的顺式作用元件并结合特殊序

列来调节基因的表达(Franco-Zorrilla等2014), 从而

调控包括细胞分化、组织和器官发育、响应植物

激素和环境因子、代谢网络、植物抗病性等功能

(Hong 2016)。目前, 研究较多的植物转录因子家族

包括: WRKY、NAC (NAM、ATAF1/2和CUC1/2)、
MYB、DREB (dehydration-responsive element- 
binding protein)、bZIP (basic leucine zipper, 碱性亮

氨酸拉链)、bHLH (basic helix loop helix, 碱性螺

旋环螺旋)、MADS-box等。植物GATA转录因子

因其特异性结合WGATAR序列(W为T或A, R为G
或A)而得名, 其DNA结合域具有典型的锌指结构

模体C-X2-C-X17-20-C-X2-C (IVb型)。近年来的研究

表明, 植物GATA转录因子在光形态建成、种子萌

发、植物激素应答、花发育以及碳、氮代谢等生

物学过程中都发挥重要作用。由于植物GATA转

录因子的重要功能及其有限报道的现状, 本文对

植物GATA转录因子的重要生物学功能及其分子

调控机制等方面取得的进展进行综述, 以期为相

关研究提供参考。

1  GATA转录因子的结构和分类

20世纪90年代, Terzaghi等(1995)和Arguello- 
Astorga等(1998)先后证实了光和生物钟响应基因

的调控区含有GATA基序。随后的凝胶迁移率和

DNase I足迹实验进一步证实GATA蛋白因子可结

合这些GATA元件并参与光和昼夜节律的调控

(Jeong和Shih 2003; Manfield等2006)。此外, Teakle
等(2002)利用酵母双杂实验证实了拟南芥中4个高

度同源的GATA转录因子(AtGATA1~AtGATA4)能
够结合到细胞核内靶基因的GATA元件上。烟草

NtGATA1基因是植物中克隆的首个GATA转录因子

基因(Daniel-Vedele和Caboche 1993)。
Reyes等(2004)从拟南芥和水稻(Oryza sativa)

基因组中分别鉴定了29和28个GATA转录因子, 根
据系统进化关系、DNA结合域及内含子-外显子

构成, 将拟南芥和水稻GATA家族成员分成了A、

B、C、D四个亚家族。对拟南芥、水稻和大豆

(Glycine max)主要GATA转录因子进行系统进化、

保守结构域及内含子和外显子组成分析(图1), 结
果显示, A亚族包括14个GATA转录因子, 所有蛋白

都存在一个C-X2-C-X18-C-X2-C锌指环(其中C代表

半胱氨酸), 每个GATA基因都含有2个外显子, 在靠

近3′端的外显子处编码一个完整的锌指结构; B亚
族包括16个GATAs, 也含有上述锌指环结构, 其中

AtGATA29在第一和第二半胱氨酸之间存在另外4
个氨基酸残基(CTNMMC), 每个GATA基因包含2
或3个外显子; C亚族包括3个GATAs, 编码一个

C-X2-C-X20-C-X2-C锌指环, 对应基因含有7个外显

子, 锌指结构位于第五个外显子上, 在这3个蛋白的

中间区域还含有一个保守结构域CCT [CONSTANS, 
CO-like protein, TOC1 (timing of cab expression 1)]
以及TIFY (TIFYXG)保守结构域, 与植物生物钟调

节和响应植物激素信号相关(Gendron等2012; Ye等
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2009); D亚族GATAs包含2个GATAs, 在N端具有一

个C-X2-C-X18-C-X2-C锌指环, GATA26含有7个外

显子, 而GATA27含有6个外显子。

对GATA转录因子的氨基酸序列进行保守模

体分析发现(图2), 除了具有一个典型的锌指结构

C-X2-C-X18-C-X2-C (motif 1和3), 大多数GATA转录

因子还存在不同的可变区。A亚族GATA转录因子

含有另外4个模体(motif 2、5、7、8), 推测这些模

体可能参与植物光和激素调节(Luo等2010)。目前, 
研究最多的是B亚族GATA转录因子, 大多数B亚族

GATA转录因子根据其保守结构域可将其分为两

个功能亚类, 一种是N端具有HAN [VDCTLSLGT-
PS(T/S)R(L/R)(C/D/A)]结构域(Zhang等2013; Zhao
等2004), 另一种是其C端具有亮氨酸-亮氨酸-甲硫

图1  拟南芥、水稻及大豆GATA转录因子的遗传进化关系

Fig.1  Phylogenetic analysis of Arabidopsis, rice and soybean GATA transcription factors
A: GATA转录因子氨基酸序列的系统进化树; B: 蛋白保守结构域; C: 外显子-内含子结构特征。利用MEGA 6.06中neighbor-joining法

构建系统进化树, 并通过1000-bootstrap进行检验。利用PROSITE (http://prosite.expasy.org)和GSGD 2.0 (http://gsds.cbi.pku.edu.cn)分别对

GATA转录因子的蛋白和基因序列进行保守结构域和基因结构分析, GATA蛋白和基因序列来自The Plant Genomics Resource中Phytozome 
11 (https://phytozome.jgi.doe.gov/pz/portal.html#)。

氨酸(LLM)结构域(motif 4) (Behringer和Schwech-
heimer 2015; Behringer等2014)。研究表明, 拟南

芥、番茄(Solanum lycopersicon)、大麦(Hordeum 
vulgare)及短柄草(Brachipodium distachyon)中含有

HAN或LLM结构域的B-GATA转录因子具有不同

的生物及生化活性(Ranftl等2016; Whipple等2010), 
而B亚族GATA的其他模体(如motif 9和10)在植物

生长发育过程中可能发挥的作用还有待进一步阐

明。C亚族GATA的motif 6为CCT保守结构域, 主
要与开花时间相关(Cockram等2012)。目前关于D
亚族GATA的功能研究还未见报道, 但对其氨基酸

序列分析显示其含有一个与A亚族GATA相同的保

守模体(motif 8), 这可能为其今后的功能研究提供

一个方向。
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图2  GATA转录因子保守模体分析 
Fig.2  Motif analysis of GATA transcription factors

A: 35个GATA转录因子蛋白保守模体结构图; B: 10个保守模体的一致序列。利用MEME Suite 4.11.2 (http://meme-suite.org/tools/
meme)对拟南芥、水稻、大豆GATA转录因子进行蛋白保守模体扫描分析, bits (纵轴值)表示该位点氨基酸残基出现的概率。

2  GATA转录因子对植物发育及成花的分子调控机制

2.1  对种子萌发和幼苗生长的影响

赤霉素(gibberellin, GA)对种子萌发有显著促

进作用, 它作为信号分子通过调节基因的表达控

制种子的萌发过程(Neff 2012)。DELLA蛋白作为

GA信号传导途径中的负调控因子起作用, 同时, 
DELLA蛋白也是其他植物激素或环境信号的枢纽

蛋白(Wang等2009), 如DELLA蛋白能够干扰转录

因子PHYTOCHROME INTERACTING FACTORS 
(PIFs)的活性(Richter等2010), 而PIF3可与GATA转

录因子GNL/CGA1 (GNC-LIKE/CYTOKININ-RE-

SPONSIVE GATA FACTOR1, GATA22)的启动子直

接结合; PIF1可能通过调节GNC (NITRATE-IN-
DUCIBLE, CARBONMETABOLISM INVOLVED, 
GATA21)和GNL的表达影响种子萌发(Naito等2007; 
Richter等2010)。在GA抑制剂多效唑(paclobutra-
zol, PAC)处理下, 过表达GNC和GNL株系的种子萌

发率显著低于野生型拟南芥, 而gnc gnl双突变体则

促进种子萌发(Behringer等2014), 表明GNC和GNL
在种子萌发过程中起负调控作用。此外, 在冷层

积过程中, 拟南芥GATA转录因子BME3 (Blue Mi-
cropylar End 3, GATA8)在种子中大量积累, 而在敲
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除BME3基因突变体中, 种子深度休眠, 表现对冷

层积不敏感; 外源GA3可以恢复突变体的种子萌

发, 表明2个突变体中存在正常的GA信号转导途

径, 而且BME3对拟南芥种子萌发起正调控作用

(Liu等2005)。
光和油菜素内酯(brassinosteroid, BR)是调节幼

苗发育的关键信号分子。BR在光形态建成过程中

起重要作用, 植物接收BR信号后, BRZ1 (BR-activated 
transcription factor 1)受体能与GATA2的启动子结

合, 并抑制GATA2的表达; 而光能抑制光形态建成

相关因子COP1 (CONSTITUTIVE PHOTOMOR-
PHOGENESIS 1)的水解, 由此激活GATA2, 使其直

接与光响应基因的启动子元件结合, 调控光和BR
响应基因的表达, 从而影响植物幼苗生长。由此

显示GATA2是光与BR信号途径的连接点并在光形

态建成过程中起正调节因子的作用(Luo等2010)。
2.2  对植物形态建成的调控

2.2.1  促进植物绿化、叶绿体发育及叶绿素合成

细胞分裂素(cytokinin, CK)在调节植物发育及促

进叶绿体功能中起重要作用(Cortleven和Schmülling 
2015)。GATA转录因子GNC和GNL在绿色组织中

高度表达, 并介导了细胞分裂素对质体发育的调

控(Naito等2007), 二者在光反应和暗反应中的表达

有显著差异(Manfield等2006)。当CK存在时, GNL
在CK受体AHK2/AHK3作用下在茎和根中被迅速

诱导表达, 而GNC的积累则较少, 表明CK对GNC
的表达影响较小(Chiang等2012; Naito等2007)。
CK处理的光敏色素突变体phyA phyB中GNL显著

上调表达, 研究表明细胞分裂素可通过光响应基

因HY5 (elongated hypocotyl 5)和HYH (HY5 homo-
logue)共同调节GNL的表达(Monte等2004)。gnl和
gnc单突变体均不能使植物正常绿化, 而gnc单突变

体或gnc gnl双突变体根中的叶绿素含量显著减少, 
因此, 在调节植物叶绿素合成过程中GNC起更加

主要的作用(Chiang等2012)。在黑暗条件下, 过表

达GNC和GNL促进原质体到黄化质体的分化; 而
在光下, 则促进叶绿体的发育(Chiang等2012)并在

根中异源产生叶绿素(Kollmer等2011; Richter等
2010)。以上结果可能与谷氨酸合酶(GLUTAMATE 
SYNTHASE)、HEMA、GUN4 (GENOMES UN-
COUPLED4)、叶绿素氧化还原酶(PROTOCHLO-
ROPHYLLIDE OXYDOREDUCTASE)、PDV2 

(PLASTID DIVISION 2)等基因表达升高相关(Hud-
son等2011)。GNC和GNL还可直接抑制花发育调

节因子APETALA3和PISTILLATA的活性, 阻止拟

南芥花瓣变绿(Mara和Irish 2008), 但具体调节机制

还不清楚。B型ARR (ARABIDOPSIS RESPONSE 
REGULATOR)在植物响应CK过程中起关键作用

(Hill等2013)。在arr1和arr12突变体中, CK诱导的

GNL表达量显著降低, 叶绿体分裂受到抑制, 从而

影响了拟南芥的正常变绿过程(Argyros等2008)。
综上所述, GNC和GNL介导了光和细胞分裂素对

叶绿体发育及叶绿素合成的调控作用。

GATA转录因子GNC和GNL同时也在GA和生

长素(auxin)信号途径中起作用, 与细胞分裂素和其

他植物激素形成汇聚点, 在植物生长发育过程中发

挥类似的功能(Weiss和Ori 2007)。在细胞水平上, 
生长素响应受ARF (AUXIN RESPONSE FACTOR)
和AUX/IAA (AUXIN/INDOLE-3-ACETIC ACID 
INDUCIBLE)蛋白因子调控(Korasick等2014), 而
AUX/IAA因子经E3泛素连接酶靶向降解后能够抑

制ARF活性(Kepinski和Leyser 2005; Dharmasiri等
2005)。研究发现, arf2突变体表型与过表达GNC
或GNL植株表型相似, 能加速叶绿素的积累; 而gnc 
gnl arf2三突变体的叶绿素含量显著减少, 暗示

GNC和GNL是ARF2下游的重要调节因子。arf7和
arf19突变体的叶绿素含量及叶绿体数目与arf2突
变体、过表达GNC或GNL株系相似, 但需要AUX/
IAA SLR1 (SOLITARY ROOT1)因子的介导作用。

以上结果暗示, GNC和GNL的表达受生长素和ARFs
的调控(Richter等2013b)。GA能够促进ARF2的富

集 ,  而生长素则通过ARF2抑制GATA转录因子

GNC和GNL的表达, 因此, GNC和GNL的表达受两

种激素在转录水平上的交叉调控(Richter等2013b), 
进而影响叶绿体发育和叶绿素合成(Richter等2010)。

GATA转录因子ZML1 (ZINC FINGER PROTEIN 
EXPRESSED IN INFLORESCENCE MERISTEM 
LIKE1, GATA24)和ZML2 (GATA28)可与隐花色素

1 (Cry1)的顺式作用元件结合, 导致在充足光照下, 
zml1和zml2拟南芥突变体的子叶黄化速度比野生

型显著减慢, 表现对高辐照度不敏感性, 并对光合

系统II有显著的光钝化作用, 由此暗示ZML2和
ZML1是Cry1介导的光保护响应途径中的必要组

分(Shaikhali等2012)。
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2.2.2  影响分生组织细胞分化和叶片的发育

光照条件下, 过表达GATA转录因子基因At-
GNC、AtGNL和OsCGA1 (CYTOKININ-RESPONSIVE 
GATA FACTOR1)可以促进拟南芥和水稻下胚轴延

伸(Hudson等2013; Klermund等2016)、增加主花序

和侧花序之间的开度(Behringer等2014)。过表

达另一个GATA转录因子ZIM (zinc-finger protein 
expressed in inflorescence meristem, GATA25)基因

能够影响光受体介导的光信号转导途径, 使转基

因株系的下胚轴显著伸长且叶片向上延展, 并促

进细胞壁延伸相关基因XTH33的上调表达(Shikata
等2004)。AtGATA23的C端含有部分降解的LLM
结构域, 受到生长素响应因子ARF7和ARF19的调

节在木质部中柱鞘细胞第一次非对称分裂前特

异表达, 并影响侧根起始细胞分化及根分支模式

(Rybel等2010), 这是AUX/IAA28信号途径中的

IAA28在抑制ARF7和ARF19活性的同时激活了

GATA23转录因子, 从而促使与侧根发育相关的下

游基因表达, 最终影响根的发育。

此外, 在胚胎发生期, AN3/GIF1 (ANGUSTI-
FOLIA3/GRF INTERACTING FACTOR1)和GATA
转录因子HANABA TARANU (HAN, GATA18)通
过调节PLT1 (PLETHORA1)的表达影响子叶的形

状(Kanei等2012)。过表达AtGNC和AtGNL能够促

进下胚轴和子叶的气孔形成, 而gnl和gnc突变体则

正相反。研究显示AtGATAs可与下游的气孔形成

调节因子SPEECHLESS  (SPCH)、MUTE以及

SCREAM/SCREAM2相结合, 促进气孔的形成(Kler-
mund等2016)。黄瓜(Cucumis sativus) GATA转录

因子CsHAN1可能通过调节WUS (WUSCHEL)和
STM (SHOOT MERISTEMLESS)代谢途径影响茎尖

分生组织的发育, 并通过复杂的基因调控网络介

导叶片的发育(Ding等2015a)。
2.3  对成花的调控

2.3.1  调节植物花器官的发育

植物花序和花分生组织具有特殊的边界域, 
从而使花器官正确分离和分化(Zhang等2013)。
HAN编码一个GATA3家族转录因子, 可调节拟南

芥花器官发育, 主要在发育的花原基间、不同的

花轮间以及茎尖分生组织和茎之间表达(Zhao等
2004)。han突变体具有融合萼片、花器官数减少以

及小而平的茎尖分生组织表型(Zhao等2004)。研究

表明, HAN与HANL2 (HANABA TARANU LIKE 2, 
GATA19)、GNC和GNL能形成一个负反馈环调节

花器官的发育(Zhang等2013)。黄瓜CsHAN1基因主

要在茎尖分生组织和茎连接处表达, 并能改善拟

南芥han突变体的花器官表型(Ding等2015a)。进

一步研究发现, 在花发育期, HAN能决定花瓣数量

并在转录水平与分生组织调节因子PNH (PIN-
HEAD)相互作用, 共同调节分生组织的活性; 还能

与花原基JAG (JAGGED)基因相互作用, 并与花瓣

相关基因BOP2 (BLADE-ON-PETIOLE 2)共同调控

花器官的发育(Ding等2015b)。
对野生型拟南芥花中GNC和GNL表达模式分

析发现, 从第三阶段花芽开始, 随后在花萼、花

瓣、雄蕊和心皮中均检测到两个基因的显著表达

(Mara和Irish 2008)。拟南芥gata17突变体植株花

器官的表型(5~6个花瓣和花萼)与野生型(4个花瓣

和花萼)相比有显著差异(Ranftl等2016), 暗示GATA
转录因子GNC和GNL具有调节花发育的功能。

2.3.2  调节植物开花时间

植物的开花时间对其完成正常生活史十分关

键(Weng等2016)。早期研究发现, 拟南芥GATA锌

指蛋白CONSTANS (CO) (Putterill等1995)与水稻

(Song等1998)、小麦(Triticum aestirum) (Nemoto等
2003)和多年生黑麦草(Lolium perenne) (Martin等
2004)中的同源蛋白均能影响植物的开花时间。

gnc或gnl单突变体和gnc gnl双突变体的开花时间

均早于野生型拟南芥(Richter等2013a, b)。研究发

现开花相关转录因子SOC1 (SUPPRESSOR OF 
OVEREXPRESSION OF CONSTANS 1)参与植物

开花时间的调节(Lee和Lee 2010), 而过表达GNC或
GNL株系中SOC1表达受到显著抑制, 导致开花时

间延迟; 在gnc gnl双突变体及ga1 gnc gnl三突变体

中SOC1表达量升高, 且开花时间明显提前, 暗示

GATA转录因子GNC和GNL与MADS转录因子

SOC1互作共同调控拟南芥的开花时间(Richter等
2013a)。此外, HAN及其同源蛋白也具有调控开花

时间的功能, 如玉米(Zea mays) TSH1 (TASSEL 
SHEATH1)、水稻NL1 (NECK LEAF 1)、大麦TRD 
(THIRD OUTER GLUME)均能抑制苞片生长、推

迟开花时间, 并与下游PLASTOCHRON1 (PLA1)基
因相互作用, 影响花器官发育(Wang等2009)。

综上所述, 植物GATA转录因子能够响应多种
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激素信号分子以及光照等的刺激, 从而调节植物

的生长和发育。图3总结了GATA转录因子参与的

各种调控途径。

3  GATA转录因子对胁迫的响应

在低温处理下, 拟南芥GNC和GNL的表达量

显著增加, 过表达GNC或GNL株系的幼苗存活率

较高, 推测两个GATA转录因子可能响应冷胁迫; 
此外 ,  SOC1能够介导冷胁迫(Lee和Lee 2010), 
Richter等(2013a)发现gnc gnl双突变体和soc1 gnc 
gnl三突变体的存活率低于soc1单突变体, 同时下

游与冷胁迫相关基因CBF2的表达迅速累积, 表明

GNC和GNL能与SOC1相互作用共同提高拟南芥

的耐冷性。此外, 植物GATA转录因子还能响应氮

胁迫, 在低浓度氮(0.5 mmol·L-1)处理下拟南芥GNC
表达量比高浓度氮(3 mmol·L-1)增加了约1.5倍(Bi
等2005)。当不同浓度氮处理水稻时, 过表达Cga1 
(CYTOKININ-RESPONSIVE GATA FACTOR1)株系

在氮含量减少条件下仍能维持叶绿素含量的增加, 

而cga1突变体则相反(Hudson等2013)。此外, 在低

氮胁迫下, 大豆幼苗GATA44和GATA58的表达量比

对照分别降低了81%和79% (Zhang等2015), 表明

GATA转录因子对氮胁迫敏感。

随着大规模测序技术的发展, 利用不同组学

技术研究发现, 低温胁迫处理班巴拉花生(Vigna 
subterranea)后, GATA9的表达量下调, 并能激活下

游相关基因的表达, 从而响应低温胁迫(Bonthala等
2016)。此外, 在构树(Broussonetia papyrifera)中也

鉴定出与冷胁迫相关的GATA转录因子(Peng等
2015)。Bhardwaj等(2015)利用RNA-Seq技术筛选

芥菜型油菜(Brassica juncea)在高温和干旱胁迫下

的抗逆相关基因, 鉴定出29个GATA转录因子, 其
中5个在干旱胁迫下下调表达, 2个在高温胁迫下上

调表达。以上结果显示GATA转录因子可能参与

冷、高温和干旱胁迫响应。

在烟草(Nicotiana tabacum)中, AGP1 GATA锌

指蛋白可与NtMyb2启动子的特异基序AGATCCAA

图3  拟南芥中GATA转录因子参与不同信号调控途径的模式图

Fig.3  Schematic diagram of different signal pathways in which GATA transcription factors are involved in Arabidopsis
AHK: cytokinin receptors, 细胞分裂素受体; AHP: Arabidopsis histidine phosphotransfer proteins, 拟南芥组氨酸磷酸转移蛋白; ARF: aux-

in response factor, 生长素响应因子; ARR: Arabidopsis response regulator, 拟南芥响应调节子; BR: brassinosteroid, 油菜素内酯; BZR1: brassinazole 
resistant 1; CK: cytokinin, 细胞分裂素; COP1: constitutive photomorphogensis protein 1, 组成型光形态建成蛋白1; CRY1: cryptochrome 1, 隐
花色素1; GA: gibberellin, 赤霉素; GID1: gibberellin insensitive dwarf 1; PHYB: phytochrome B, 光敏色素B; PIF: phytochrome interacting fac-
tor, 光敏色素作用因子; SCFSLY1: skp1-cullin-F-BOX protein type E3 ubiquitin ligase with the F-box protein SLY1 (Sleepy 1); SLR1: solitary root 
1 (AUX/IAA protein)。实线表示直接和已证实的途径, 虚线表示间接调节, 问号表示预测的调节模式。
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结合, 调节苯丙氨酸氨裂解酶基因(PAL)的表达, 从
而应答生物胁迫(Sugimoto等2003)。此外, 植物

GATA转录因子还参与脂肪酸积累、花青苷代

谢、叶片衰老等过程。表1总结了不同物种GATA
转录因子所涉及的生物学功能。

4  展望

植物GATA转录因子在生长发育和胁迫响应

中发挥着重要的调控作用, 但对GATA转录因子靶

基因的鉴定相对滞后。A - G ATA ( G ATA 2、
GATA3和GATA8)、C-GATA (ZML1和ZML2)及含

有LLM结构域的B-GATA转录因子的研究目前主

要集中在植物激素信号和光调节及其相关生理过

程 ,  如变绿和开花时间调节 ,  而HAN结构域的

B-GATA的研究则聚焦在控制成花过程。植物

B-GATA不同亚族成员HAN、GNC和GNL蛋白之

间可以形成同源或异源二聚体, 并作为激活因子

或阻遏物参与植物的调控过程。目前对此方面的

研究很有限。

GATA与植物生长发育特别对花器官的调控

具有重要作用, 目前对花器官生长发育的研究已

成为新的热点(Sablowski 2015), 因此, 可以利用转

录因子GATA对植物花器官的发育调控进行深入

研究, 从而探索花器官发育相关基因的表达调控

及代谢途径。其次, 叶片衰老是细胞程序性死亡

的一个重要阶段, 而GATA转录因子近年来被发现

与叶片衰老有关, 并在叶片衰老过程中上调表达

(Richter等2013b), 因此, 可以进一步研究GATA转

录因子在叶片衰老过程的调控机制。

综上所述, GATA转录因子在植物生长发育、

响应植物激素信号及叶片衰老等方面有重要作用, 
对其调控机制及功能开展深入系统的研究将对植

物生长发育及响应逆境领域做出贡献。

表1  植物GATA转录因子的结构特征及功能

Table 1  Structure and function of plant GATA transcription factors

             物种                               GATA名称     GATA类型                             功能                     参考文献

拟南芥 BME3 (GATA8) A 种子萌发 Liu等2005
 GATA2 A 光形态建成 Luo等2010
 HANABA TARANU B 花发育 Ding等2015b; Hang等2013; 
    Zhao等2004
 GNC (GATA21) B 碳代谢、氮代谢; 叶绿素合成;  Bi等2005; Klermund等2016
   糖代谢; 下胚轴延伸、气孔发育

 GNL (GATA22、CGA1) B 氮代谢; 叶绿体发育、生长和分化;  Chiang等2012; Hudson等2011; 
   碳代谢 Li 等2014; Richter等2010
 GATA23  B 侧根延伸 Rybel等2010
 ZML1 (GATA24)、 C 下胚轴和叶柄延伸、光形态建成 Shaikhali等2012; 
 ZML2 (GATA28)   Shikata等2004
 GATA  脂肪酸合成和积累 Peng和Weselake 2011
水稻 NECK LEAF 1 B 器官形成 Wang等2009
 Cga1 B 叶绿素合成和叶绿体发育 Hudson等2013
烟草 NTL1  氮代谢 Daniel-Vedele和Caboche 1993
大豆 GATA44、GATA58 B 氮代谢、叶绿素合成 Zhang等2015
 Glyma13g00200.1 (GATA44)、 B 种子萌发 Meyer等2012
 Glyma14g10830.1 (GATA46) 
玉米 GATA 7、GATA 33、 B 顶端分生组织生长和发育 Takacs等2012; Zhan等2015
 HANABA TARANU
小麦 GATA-like transcription factor B 细胞延伸、叶绿素合成、叶绿体发育 Wen等2013
黄瓜 HANABA TARANU B 顶端分生组织生长和发育、叶片发育 Ding等2015a
胡黄连 GATA  光响应 Kawoosa等2014
(Picrorhiza kurrooa)
构树 GATA  冷胁迫 Peng等2015
马铃薯 GATA26  花青苷代谢 Cho等2016
(Solanum tuberosum)
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Advances in regulation of GATA transcription factor to plant development and 
stress responses
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Abstract: Plant GATA transcription factors (TFs) can activate or inhibit downstream target genes normally by 
recognizing the consensus sequence of WGATAR in the promoter region, which then contributes to regulation 
of plant development. So far, a variety of GATA TFs have been identified and characterized from Arabidopsis, 
rice, soybean, etc. Twenty-nine GATA TFs from Arabidopsis are classified into four subfamilies (A, B, C and D) 
based on their sequence similarity and exon-intron structures, which consists of fourteen, ten, three or two 
GATA TF members, respectively. GATA TFs play vital functions in regulating various physiological processes 
in seed, root, floral and chloroplast development, and also response to different stresses, e.g. drought, high tem-
perature and cold. In this review, we summarized the structure, function and regulation of GATA TFs in plant 
development, which may provide insight for further study in this field.
Key words: GATA transcription factors; structural characteristic; biological functions; expression and regulation

Received 2016-06-24  Accepted 2016-09-05
This work was supported by Open Funding of Key Laboratory of Xinjiang Uygur Autonomous Region (Grant No. 2016D03015), and the National 
Natural Science Foundation of China (Grant Nos. 31060027, 31260037 and 31460043). 
*Corresponding author (E-mail: lanhaiyan@xju.edu.cn).

Teakle GR, Manfield IW, Graham JF, Gilmartin PM (2002). Ara-
bidopsis thaliana GATA factors: organisation, expression and 
DNA-binding characteristics. Plant Mol Biol, 50 (1): 43–57 

Terzaghi WB, Cashmore AR (1995). Light-regulated transcription. 
Annu Rev Plant Physiol, 46 (4): 445–474

Wang F, Zhu D, Huang X, Li S, Gong Y, Yao Q, Fu X, Fan LM, Deng 
XW (2009). Biochemical insights on degradation of Arabidopsis 
DELLA proteins gained from a cell-free assay system. Plant 
Cell, 21 (8): 2378–2390

Wang L, Yin H, Qian Q, Yang J, Huang C, Hu X, Luo D (2009). 
NECK LEAF 1, a GATA type transcription factor, modulates or-
ganogenesis by regulating the expression of multiple regulatory 
genes during reproductive development in rice. Cell Res, 19 (5): 
598–611

Weiss D, Ori N (2007). Mechanisms of cross talk between gibberellin 
and other hormones. Plant Physiol, 144 (3): 1240–1246

Wen W, Deng Q, Jia H, Wei L, Wei J, Wan H, Yang L, Cao W, Ma Z 
(2013). Sequence variations of the partially dominant della gene 
Rht-B1c in wheat and their functional impacts. J Exp Bot, 64 (11): 
3299–3312

Weng L, Bai X, Zhao F, Li R, Xiao H (2016). Manipulation of 
flowering time and branching by overexpression of the tomato 
transcription factor SlZFP2. Plant Biotechnol J, doi: 10.1111/
pbi.12584

Whipple CJ, Hall DH, DeBlasio S, Taguchi-Shiobara F, Schmidt RJ, 
Jackson DP (2010). A conserved mechanism of bract suppression 
in the grass family. Plant Cell, 22 (3): 565–578

Ye H, Du H, Tang N, Li X, Xiong L (2009). Identification and expres-
sion profiling analysis of TIFY family genes involved in stress and 
phytohormone responses in rice. Plant Mol Biol, 71 (3): 291–305

Zhan J, Thakare D, Ma C, Lloyd A, Nixon NM, Arakaki AM, Burnett 
WJ, Logan KO, Wang D, Wang X, et al (2015). RNA sequencing 
of laser-capture microdissected compartments of the maize ker-
nel identifies regulatory modules associated with endosperm cell 
differentiation. Plant Cell, 27 (3): 513–531

Zhang C, Hou Y, Hao Q, Chen H, Chen L, Yuan S, Shan Z, Zhang X, 
Yang Z, Qiu D, et al (2015). Genome-wide survey of the soybean 
GATA transcription factor gene family and expression analysis 
under low nitrogen stress. PLoS ONE, 10 (4): e0125174

Zhang X, Zhou Y, Ding L, Wu Z, Liu R, Meyerowitz EM (2013). 
Transcription repressor HANABA TARANU controls flower 
development by integrating the actions of multiple hormones, 
floral organ specification genes, and GATA3 family genes in 
Arabidopsis. Plant Cell, 25 (1): 83–101

Zhao Y, Medrano L, Ohashi K, Fletcher JC, Yu H, Sakai H, Meye-
rowitz EM (2004). HANABA TARANU is a GATA transcription 
factor that regulates shoot apical meristem and flower develop-
ment in Arabidopsis. Plant Cell, 16 (10): 2586–2600


