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Subfamily VIII R2R3-MYBs



亮点

➢揭示同源二聚化新机制使真核生物能够据此区分旁系同源TFs

➢迄今最大规模的植物SELEX数据集揭示了40个第VIII亚家族R2R3-MYBs的DNA结合序列偏好

➢发现并命名了高特异性的AtMYBs，即CCWAA-box



特异性结合景观揭示高选择性的CCWAA-box MYBs

图1 第VIII亚家族R2R3-MYBs的结合特异性景观



特异性结合景观揭示高选择性的CCWAA-box MYBs

图1 第VIII亚家族R2R3-MYBs的结合特异性景观



邻近AtMYB2同源二聚体结合特异性改变

图2 紧密间距的AtMYB2同源二聚体的特异性变化



结合特异性改变是AtMYB2独有特性

图3 特异性改变是AtMYB2的独有特性



结合特异性改变使AtMYB2识别额外基因组位点

图4 特异性改变使AtMYB2能够识别额外的基因组位点



AtMYB2结合特异性改变可激活转录

图5 AtMYB2的特异性改变具有激活转录功能



AtMYB2结合特异性改变可激活转录

图5 AtMYB2的特异性改变具有激活转录功能



AtMYB2结合特异性改变在进化中保守

图6 AtMYB2的特异性改变在进化中保守
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