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盐胁迫下盐穗木差异表达基因的转录组信息分析
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摘　 要：盐穗木是一种理想的耐盐模式植物，本文利用生物信息学方法分析盐穗木在盐胁迫下差异表达基因的转录组，为盐

穗木耐盐机理及耐盐关键基因的储备提供理论依据。 基于盐穗木在盐胁迫（６００ ｍＭ ＮａＣｌ）下差异表达的转录组数据，以代谢

通路中基因表达数量最多的 ７ 条通路和与胁迫刺激响应相关的共 ８ 条通路为主要研究内容，筛选出上调和下调表达差异显著

的 ｕｎｉｇｅｎｅ，将其与 ＮＣＢＩ 数据库中所有物种相关基因进行 Ｂｌａｓｔｘ 比对，筛选出通路中上调和下调差异表达最显著的 ｕｎｉｇｅｎｅ，同
时对差异表达活跃的 ｕｎｉｇｅｎｅ 进行分类汇总。 共得到 ２３ 组差异表达活跃的基因类群，分别是乙烯响应因子、ＷＲＫＹ 转录因

子、Ｍｙｂ 转录因子、ｂＺＩＰ 转录因子、葡聚糖酶、６－磷酸脱氢酶、醛脱氢酶、柠檬酸合成酶、蛋白激酶等，推测这些类群的基因在盐

穗木耐盐机制中发挥重要作用。
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　 　 土壤盐渍化是影响全球作物产量和食品安全的

首要限制因素。 目前，世界约 ２０％的灌溉土地都受

到盐渍化影响［１－２］。 新疆是中国荒漠化大区，也是

中国最大的盐土区，因此，研究新疆地区盐生植物的

耐盐机制具有重要的理论和应用价值。

转录组研究是一个发掘功能基因的重要途径，
是基因功能及结构研究的基础和出发点，相对于基

因组学而言具有研究范围小、针对性强的优点。 近

年来，基于新一代测序技术的高通量转录组测序

（ＲＮＡ⁃ｓｅｑ） 是利用大规模测序技术直接对 ｃＤＮＡ 序



列进行测序，产生数以千万计的 ｒｅａｄｓ 数量，从而使

一段特殊基因组区域的转录水平可以通过直接比对

到该基因组区域的 ｒｅａｄｓ 数来衡量。 因此，被认为

是一种在转录水平上更为精确的测定分析方法［３］。
盐穗木（Ｈａｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｃａｓｐｉｃａ）属藜科（Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉ⁃

ａｃｅａｅ）盐穗木属（Ｈａｌｏｓｔａｃｈｙｓ Ｃ．Ａ．Ｍｅｖ），在我国主要

分布于新疆、甘肃一带的荒漠、半荒漠盐碱地，是一

种理想的耐盐模式生物，在长期进化过程中形成了

与盐胁迫相适应的独有特征和调控机制，是获取植

物耐盐基因的重要资源，具有重要的研究价值［４］。
目前，鉴于利用高通量转录组测序技术已发现了胡

杨［５］、海滨锦葵［６］、盐芥［７］、大豆［８］ 等植物与耐盐相

关的信号转导、转录、次级代谢、转运、疾病防御等大

量相关基因，这也为探索盐穗木耐盐机制提供了研

究思路。

１　 材料与方法

１．１　 材 料

盐穗木（Ｈａｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｃａｓｐｉｃａ）种子采自新疆 １０３
团通古特沙漠。 在温室中于珍珠岩和蛭石（３ ∶ １）的
混合基质中进行种子萌发，平均培养温度 ２５ ℃，光
照时间 １６ ｈ ／ ｄ，相对湿度 ４０％。 以生长 ５ 个月左右

的盐穗木幼苗为材料，６００ ｍＭ ＮａＣｌ 胁迫处理 ０、１２
和 ２４ ｈ，每个处理随机取样 ３ 株，重复 ３ 次。 将 ０ ｈ
作为对照组，１２ ｈ 和 ２４ ｈ 等量进行混合作为处理

组，放入液氮中冷冻，置－８０ ℃保存。
后续对处理组和对照组样品的处理，包括对总

ＲＮＡ 的提取、纯化，ｃＤＮＡ 文库构建，转录组测序及

相关分析等，委托北京华大基因公司完成，并返还转

录组测序数据。
１．２　 方法

根据获得的盐穗木转录组信息 ＧＯ 分类，以三

大生物过程生物学过程（Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ）、细胞组

分 （ Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ）、 分 子 功 能 （ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ）中 ｕｎｉｇｅｎｅ 数量最多的 ７ 条代谢通路细胞

过 程 （ Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ ）、 代 谢 过 程 （ Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ
ｐｒｏｃｅｓｓ）、细胞（Ｃｅｌｌ）、细胞部分（Ｃｅｌｌ ｐａｒｔ）、细胞器

（Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ）、结合 （ Ｂｉｎｄｉｎｇ）、催化活性 （ Ｃａｔａｌｙｔｉｃ
ａｃｔｉｖｉｔｙ） 和与胁迫相关的刺激响应 （ Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ
ｓｔｉｍｕｌｕｓ）共 ８ 条通路作为本研究的重点。 差异倍数

在 ２ 倍以上的基因定义为差异表达基因，利用 ＮＣＢＩ
（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ． ｎｉｈ． ｇｏｖ ／ ） 网站上所提供的

Ｂｌａｓｔｘ 将上述 ８ 条代谢通路中的 ｕｎｉｇｅｎｅ 与所有生

物物种（包括动物、植物和微生物等）进行比对，并
对 ８ 条代谢通路表达最高的上调基因和下调基因进

行总结，再将各通路表达差异活跃的功能类群基因

进行分类汇总。

２　 结果分析

２．１　 盐穗木在盐胁迫下转录组差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅ 的
功能分类

　 　 盐穗木在盐胁迫下差异表达的 ｕｎｉｇｅｎｅ 共有

３１ ４９０个，其中已知功能 ｕｎｉｇｅｎｅ １２ １１８ 个，基于

Ｇｅｎｅ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ［９］将已知的 ｕｎｉｇｅｎｅ 按照生物学过程

（Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ），细胞组分（Ｃｅｌｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ）和

分子功能 （Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ） 三大类进行分类整

理。 功能分类结果如图 １ 所示，生物学过程中代谢

过程 （ ３７． ０５％）、细胞过程 （ ３４． １９％）、定位相关

（６．６５％），细胞组成中细胞 （ ３２． ２０％）、细胞部分

（３２． １９％）、细胞器 （ ２４． ４６％），分子功能中结合

（４４．１３％）、催化活性（４０．３４％）等 ７ 条代谢通路中

差异表达基因所占的比例较高，推测它们以及与胁

迫相关的刺激响应（４．９１％）代谢通路可能在盐穗木

耐盐机制中发挥重要作用，因而将它们作为后期研

究通路的重点。
２．２　 ８ 条代谢通路中 ｕｎｉｇｅｎｅ 表达倍数的分布和表

达差异最显著的 ｕｎｉｇｅｎｅ
　 　 对上述 ８ 条代谢通路中差异表达显著 ｕｎｉｇｅｎｅ
的分布进行分析，发现上调和下调 ｕｎｉｇｅｎｅ 的数量

差异较为明显（见图 ２），且 ｕｎｉｇｅｎｅ 的上调或下调倍

数大多集中在 ５ ～ ７ 倍（见图 ３）。 通过进一步对 ８
条代谢通路差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅ 的 Ｂｌａｓｔｘ 比对分析，表
１ 列出了各通路中表达最高的上调基因和下调基

因，其中各通路中下调基因大多编码假设或未知蛋

白产物，而各通路表达最高的上调基因主要为丝氨

酸 ／苏氨酸蛋白激酶、乙酰辅酶 Ａ 脱氢酶、ＨＤ⁃Ｚｉｐ 转

录因子、氨基酸通透酶等。 丝氨酸 ／苏氨酸蛋白激酶

作为一类重要的信号分子，在接受外界信号时被激

活并对下游分子进行磷酸化，将外界信号传递给细

胞核以调节特异基因表达［１０－１１］，该 ｕｎｉｇｅｎｅ 在盐穗

木盐胁迫响应的细胞（Ｃｅｌｌ）与细胞部分（Ｃｅｌｌ ｐａｒｔ）
中上调表达最显著。 细胞在盐胁迫下通过吸收支链

氨基酸并将它们转化为脂肪酸以调节质膜的流动

性，避免或减少因环境胁迫而造成的危害。 乙酰辅

酶 Ａ 脱氢酶不仅参与真核生物 β－氧化过程，还可

作为多种氨基酸（Ｉｌｅ、Ｌｅｕ、Ｖａｌ）的代谢酶类，同时催

化辅酶 Ａ 共轭脂肪酸的脱饱和反应［６］，推测乙酰辅

酶 Ａ 脱氢酶在盐穗木抵御盐胁迫过程中发挥重要

作用。 ＨＤ⁃Ｚｉｐ 家族转录因子参与高盐等多种非生

物胁迫下的激素信号传导，通过与激素途径组分和
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下游组分的互作调控植物细胞扩增、分裂和分化，从
而提高植物耐逆性［１２］。 氨基酸能够提高植物对盐

胁迫的响应和适应能力，当植物处于高盐环境时某

些氨基酸（如脯氨酸）会被诱导合成，其结果增加了

体内相关氨基酸含量，增强或稳定了解毒酶的活性

以及刺激响应胁迫蛋白的积累等，进而提高植物的

耐 盐 能 力［１３］， 盐 穗 木 中 氨 基 酸 通 透 酶

（Ｕｎｉｇｅｎｅ３３４３１＿Ｈｃ⁃ＴＡ）在盐胁迫下的表达倍数为

对照的 ８．８４ 倍，其可能通过调控体内相关氨基酸含

量以响应盐胁迫。 综上，推测这些高表达 ｕｎｉｇｅｎｅ
可能是参与盐穗木耐盐密切相关的功能基因和调控

基因。

刺激响应(responsetostimulus),4.91%

色素沉着(pigmentation),6.34%

定位建立(establishment
oflocalization),6.59%

定位（localization）,6.65%

细胞过程（cellularprocess）,34.19%

代谢过程（metabolicprocess）,37.05%

其它（others）,4.28%

其它（others）,4.01%
大分子复合体
（macromolecular
complex）,3.33%

生物学调节(biological
regulation),3.82%

细胞器（organelle）,
24.46%

细胞部分（cell
part）,32.19%
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图 １　 盐穗木转录组 ｕｎｉｇｅｎｅ 的 ＧＯ 功能分类

Ｆｉｇ．１　 Ｇｅｎｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｈａｌｏｓｔａｃｈｙｓ ｃａｓｐｉｃａ ｕｎｉｇｅｎｅ ｉｎ ｄｉｇｉｔａｌ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
注：Ａ、Ｂ、Ｃ 分别代表：生物学过程、细胞组分和分子功能 ３ 大代谢通路，其中不同代谢通路的数量百分比已列出。
Ｎｏｔｅｓ：Ａ、Ｂ ａｎｄ Ｃ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ， ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ． Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｆｏｒ ｅａｃｈ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ
ｐａｔｈｗａｙ ｉｓ ｓｈｏｗｎ．

２．３　 ８ 条代谢通路中差异表达活跃的基因类群

通过对 ８ 条代谢通路的所有 ｕｎｉｇｅｎｅ 进行 Ｂｌａｓｔｘ
比对分析，分类汇总共得到 ２３ 组差异表达活跃的基

因类群，包括乙烯响应因子、ＷＲＫＹ 转录因子、Ｍｙｂ 转

录因子、ｂＺＩＰ 转录因子、葡聚糖酶、６－磷酸脱氢酶、苹
果酸脱氢酶、醛脱氢酶、线粒体柠檬酸合成酶、蛋白激

酶等（表 ２）。 这些基因类群中多个基因属于相同类

群或单个基因参与多条通路。 如其中有 ３ 条 ｕｎｉｇｅｎｅ
（Ｕｎｉｇｅｎｅ４５８１ ＿ Ｈｃ － ＴＡ、 Ｕｎｉｇｅｎｅ２１１９ ＿ Ｈｃ － ＴＡ 和

（Ｕｎｉｇｅｎｅ１２００６８＿Ｈｃ－ＴＡ）均属 ＭＹＢ 转录因子类群，
而其中 Ｕｎｉｇｅｎｅ１２００６８＿Ｈｃ－ＴＡ 又参与了细胞、细胞部

分、结合 ３ 条代谢通路；ＷＲＫＹ 转录因子类群中包含

４ 条不同的 ｕｎｉｇｅｎｅ，分别为 Ｕｎｉｇｅｎｅ４５０５２＿Ｈｃ－ＴＡ、
Ｕｎｉｇｅｎｅ６３５３９ ＿ Ｈｃ － ＴＡ、 Ｕｎｉｇｅｎｅ３３５６１ ＿ Ｈｃ － ＴＡ、
Ｕｎｉｇｅｎｅ１２０６３＿Ｈｃ－ＴＡ，其中前 ３ 条 ｕｎｉｇｅｎｅ 参与了多

条代谢通路。 以上数据表明上述基因类群广泛参与

盐穗木盐响应的各个通路，各类群之间可能相互关

联、相互作用，如 ＥＲＦ、ＷＲＫＹ、ＭＹＢ、ＺＩＰ 等类群转录

因子对盐、干旱、损伤和生物等多种胁迫［１６－１９］ 均能积

极响应。 乙酰辅酶 Ａ 脱氢酶、柠檬酸合成酶、苹果酸

脱氢酶等类群参与糖脂代谢，可与其他功能蛋白直接

或间接影响植物生理状态。 表 ２ 中的 ２３ 种基因类群

响应盐胁迫较为敏感，推测它们可能在盐穗木耐盐机

制中发挥重要作用。
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图 ２　 ８ 条代谢通路中上调和下调差异表达显著的 ｕｎｉｇｅｎｅ 数量

Ｆｉｇ．２　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｕｐ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ａｎｄ ｄｏｗｎ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ８ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ
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图 ３　 ８ 条代谢通路差异表达显著 ｕｎｉｇｅｎｅ 的分布

Ｆｉｇ．３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ８ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ
注：负值为下调表达倍数，正值为上调表达倍数。
Ｎｏｔｅｓ：Ｎｅｇａｔｉｖｅ ｖａｌｕｅ ｉｓ ｄｏｗｎ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ａｎｄ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｖａｌｕｅ ｉｓ ｕｐ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｍｕｔｉｐｌｅ．
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表 １　 ８ 条代谢通路中表达差异最显著的上调基因和下调基因

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ８ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ

上调基因和下调基因 代谢通路 功能描述 表达倍数 Ｅ 值 相似度 检索号 大小（ｂｐ）

上调表达基因

Ｕｎｉｇｅｎｅ１２５６０７＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ： ａｓｐａｒｔａｔｅ ａｍｉｎｏｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ，
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｉｃ⁃ｌｉｋｅ ［Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ］

８．７１ ２Ｅ－６８ ７５％ ＸＰ＿００４２４５２６６．１ ５２１

Ｕｎｉｇｅｎｅ１２５６０７＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ： ａｓｐａｒｔａｔｅ ａｍｉｎｏｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ，
ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｉｃ⁃ｌｉｋｅ ［Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ］

８．７１ ２Ｅ－６８ ７５％ ＸＰ＿００４２４５２６６．１ ５２１

Ｕｎｉｇｅｎｅ３３４３１＿Ｈｃ－ＴＡ Ｃ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｐｅｒｍｅａｓｅ， ｐｕｔａｔｉｖｅ
［Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ］

８．８４ ２Ｅ－５７ ５５％ ＸＰ＿００２５１７４１３．１ ５２３

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１５６８１＿Ｈｃ－ＴＡ Ｄ ３－ｈｙｄｒｏｘｙａｃｙｌ⁃ＣｏＡ ｄｅｈｙｄｒａｔａｓｅ
［Ｄｉａｎｔｈｕｓ ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌｕｓ］

６．９１ ５Ｅ－２８ ６４％ ＢＡＮ１５７４９．１ ３４３

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１６８５９＿Ｈｃ－ＴＡ Ｄ
ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ： ｐｒｏｂａｂｌｅ ｓｅｒｉｎｅ ／ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ⁃

ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ｄｒｋＢ⁃ｌｉｋｅ ｉｓｏｆｏｒｍ ２
［Ｆｒａｇａｒｉａ ｖｅｓｃａ ｓｕｂｓｐ． ｖｅｓｃａ］

６．９１ ３Ｅ－５９ ７８％ ＸＰ＿００４２９３６４５．１ ３５５

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１５６８１＿Ｈｃ－ＴＡ Ｅ ３－ｈｙｄｒｏｘｙａｃｙｌ⁃ＣｏＡ ｄｅｈｙｄｒａｔａｓｅ
［Ｄｉａｎｔｈｕｓ ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌｕｓ］

６．９１ ５Ｅ－２８ ６４％ ＢＡＮ１５７４９．１ ３４３

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１６８５９＿Ｈｃ－ＴＡ Ｅ
ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ： ｐｒｏｂａｂｌｅ ｓｅｒｉｎｅ ／ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ｄｒｋＢ⁃ｌｉｋｅ ｉｓｏｆｏｒｍ ２
［Ｆｒａｇａｒｉａ ｖｅｓｃａｓｕｂｓｐ． ｖｅｓｃａ］

６．９１ ３Ｅ－５９ ７８％ ＸＰ＿００４２９３６４５．１ ３５５

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１９４２９＿Ｈｃ－ＴＡ Ｆ ｃｌａｓｓ ＩＩＩ ＨＤ⁃Ｚｉｐ ｐｒｏｔｅｉｎ ＨＤＺ３２Ａ
［Ａｕｓｔｒｏｂａｉｌｅｙａ ｓｃａｎｄｅｎｓ］

８．５７ ４Ｅ－８３ ９２％ ＡＢＧ７３２５６．１ ３８４

Ｕｎｉｇｅｎｅ２６３２３＿Ｈｃ－ＴＡ Ｇ ｔｒａｎｓｐｏｓａｓｅ ［Ａｍａｒａｎｔｈｕｓ ｐａｌｍｅｒｉ］ ７．４９ ７Ｅ－１４ ６５％ ＡＧＨ２０１８８．１ ２６３

Ｕｎｉｇｅｎｅ８８６８５＿Ｈｃ－ＴＡ Ｈ ｐｕｔａｔｉｖｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ
２Ｃ ２６ ［Ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ ｔｈａｌｉａｎａ］

７．３２ ５Ｅ－３１ ７０％ ＮＰ＿００１０７７９８０．１ ２２４

下调表达基因

Ｕｎｉｇｅｎｅ２８８７７＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ＰＲＵＰＥ ＿
ｐｐａ００１０５７ｍｇ ［Ｐｒｕｎｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ］

－８．３８ ４Ｅ－６３ ８３％ ＥＭＪ１５７４６．１ ３６５

Ｕｎｉｇｅｎｅ６８１９９＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ＩＶ， ｐａｒｔｉａｌ
［Ｈｅｌｉｏｓｐｅｒｍａ ｔｏｍｍａｓｉｎｉｉ］

－６．３８ ４Ｅ－２９ ９０％ ＡＣＱ９９７５７．１ １８６

Ｕｎｉｇｅｎｅ５４３５１＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ［Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ］ －６．３８ ３Ｅ－２７ ９４％ ＸＰ＿００２２９７７４６．１ １６５
Ｕｎｉｇｅｎｅ４５０５２＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ ＷＲＫＹ４９ ［Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ］ －６．３８ ３Ｅ－２５ ９８％ ＡＢＳ１８４４５．１ １５４
Ｕｎｉｇｅｎｅ２５８６２＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ［Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ］ －６．３８ ４Ｅ－３２ ８３％ ＸＰ＿００２３０８５３８．１ ５９０

Ｕｎｉｇｅｎｅ１８２９＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ＰＲＵＰＥ ＿
ｐｐａ０１６１５３ｍｇ ［Ｐｒｕｎｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ］

－６．３８ ２Ｅ－５８ ８７％ ＥＭＪ２７３９６．１ ９３２

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１９８６２＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ ｕｎｎａｍｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｐｒｏｄｕｃｔ ［Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ］ －６．３８ ５Ｅ－６０ ８３％ ＣＢＩ２７８８０．３ ３９０

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１９１９４＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ＰＲＵＰＥ ＿
ｐｐａ０１２０６４ｍｇ ［Ｐｒｕｎｕｓ ｐｅｒｓｉｃａ］

－６．３８ ４Ｅ－２８ ８６％ ＥＭＪ２８７２３．１ ３８１

Ｕｎｉｇｅｎｅ６１３５９＿Ｈｃ－ＴＡ Ｃ ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ ｐｒｘ１２ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ
［Ｓｐｉｎａｃｉａ ｏｌｅｒａｃｅａ］

－７．１８ ２Ｅ－２６ ７８％ ＡＡＦ６３０２４．１ １７５

Ｕｎｉｇｅｎｅ６１０８８＿Ｈｃ－ＴＡ Ｄ ｃｙｔｏｓｏｌｉｃ ｆｒｕｃｔｏｓｅ－１，６－ｂｉｓｐｈｏｓ
⁃ｐｈａｔａｓｅ ［Ｂｅｔａ ｖｕｌｇａｒｉｓ］

－７．９６ ２Ｅ－３１ ９５％ ＡＡＡ３２９１５．１ １７５

Ｕｎｉｇｅｎｅ６１０８８＿Ｈｃ－ＴＡ Ｅ ｃｙｔｏｓｏｌｉｃ ｆｒｕｃｔｏｓｅ－１，６－ｂｉｓｐｈｏｓ⁃
ｐｈａｔａｓｅ ［Ｂｅｔａ ｖｕｌｇａｒｉｓ］

－７．９６ １Ｅ－３１ ９５％ ＡＡＡ３２９１５．１ １７５

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１６２４６＿Ｈｃ－ＴＡ Ｆ
ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ： ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ⁃ｔＲＮＡ

ｌｉｇａｓｅ， ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ
⁃ｌｉｋｅ［Ｆｒａｇａｒｉａ ｖｅｓｃａ ｓｕｂｓｐ． ｖｅｓｃａ］

－７．８４ ７Ｅ－６３ ８４％ ＸＰ＿００４２９６４６７．１ ３４８

Ｕｎｉｇｅｎｅ２３７３＿Ｈｃ－ＴＡ Ｇ ｈｙｐｏｔｈｅｔｉｃａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ ＶＩＴＩＳＶ
＿００６２５５ ［Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ］

－８．０８ １Ｅ－２２ ６２％ ＣＡＮ７８２２４．１ ３３８

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１９８１８＿Ｈｃ－ＴＡ Ｈ Ｐｙｒｕｖａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｋｉｎａｓｅ
ｉｓｏｆｏｒｍ ２ ［Ｔｈｅｏｂｒｏｍａ ｃａｃａｏ］

－７．９６ ３Ｅ－４９ ８７％ ＥＯＹ０６９０８．１ ３９０

注：Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ 分别代表：细胞过程、代谢过程、刺激响应、细胞、细胞部分、细胞器、结合、催化活性 ８ 条代谢通路。
Ｎｏｔｅｓ： Ａ， Ｂ， Ｃ， Ｄ， Ｅ， Ｆ， Ｇ ａｎｄ Ｈ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ， ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ， ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｕｓ， ｃｅｌｌ， ｃｅｌｌ ｐａｒｔ， ｏｒｇａｎｅｌｌｅ， ｂｉｎｄｉｎｇ
ａｎｄ ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｍｏｎｇ ８ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ．
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表 ２　 ８ 条代谢通路中表达活跃的 ２３ 组基因类群

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ２３ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ａｃｔｉｖｅｌｙ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ８ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ

基因类群 代谢通路 表达倍数 Ｅ 值 相似度 检索号 大小（ｂｐ） 功能描述

乙烯响应因子

Ｕｎｉｇｅｎｅ８８６６２＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ、Ｆ －５．９５ ６Ｅ－２３ ８８％ ＡＥＭ６３５４５．１ ２２４
Ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｆａｃｔｏｒ ＥＲＦ４

［Ｓｏｌａｎｕｍ ｔｕｂｅｒｏｓｕｍ］

ＷＲＫＹ 转录因子

Ｕｎｉｇｅｎｅ４５０５２＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ、Ｆ －６．３８ ３Ｅ－２５ ９８％ ＡＢＳ１８４４５．１ １５４ ＷＲＫＹ４９ ［Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ６３５３９＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ、Ｄ、Ｅ、Ｇ ２．１０ ４Ｅ－３１ ９５％ ＡＢＳ１８４４５．１ １７８ ＷＲＫＹ４９ ［Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ１２０６３＿Ｈｃ－ＴＡ Ｇ －５．３９ ６Ｅ－５３ ６６％ ＸＰ＿００２２７９３８５．１ ６３２
ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ： ｐｒｏｂａｂｌｅ ＷＲＫＹ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ｆａｃｔｏｒ ４８ ［Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ３３５６１＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ、Ｅ、Ｇ ５．３２ ５Ｅ－６２ ７６％ ＸＰ＿００２２７６９２５．１ ４４８
ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ： ＷＲＫＹ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ｆａｃｔｏｒ ２２ ［Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ］
Ｍｙｂ 转录因子

Ｕｎｉｇｅｎｅ４５８１＿Ｈｃ－ＴＡ Ｇ ６．６４ ４Ｅ－４９ ８５％ ＡＢＩ８４２５３．１ ４１９
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ Ｍｙｂ１

［Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ］
Ｕｎｉｇｅｎｅ２１１９＿Ｈｃ－ＴＡ Ｅ －５．９５ ８Ｅ－８５ ９４％ ＸＰ＿００２５３２３２７．１ ３９９ Ｍｙｂ３ｒ３， ｐｕｔａｔｉｖｅ ［Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ１２００６８＿Ｈｃ－ＴＡ Ｄ、Ｅ、Ｇ ５．９１ ２Ｅ－７２ ９２％ ＡＢＱ１０８１６．１ ３９３
Ｐｕｔａｔｉｖｅ Ｒ２Ｒ３－Ｍｙｂ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ｆａｃｔｏｒ ［Ｃｉｔｒｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ］
ｂＺＩＰ 转录因子

Ｕｎｉｇｅｎｅ２２７４２＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ、Ｆ ５．３２ ２Ｅ－４１ ７７％ ＣＡＡ１１４９９．１ ３４６
Ｂａｓｉｃ ｌｅｕｃｉｎｅ ｚｉｐｐｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ

［Ｓｐｉｎａｃｉａ ｏｌｅｒａｃｅａ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ３５１２６＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ、Ｅ －５．３９ ９Ｅ－４１ ８１％ ＡＡＴ０８７１７．１ ５７７
ｂＺＩＰ ｆａｍｉｌｙ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

［Ｈｙａｃｉｎｔｈｕｓ ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ］
葡聚糖酶

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１９１６５＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ、Ｆ －５．３９ ２Ｅ－６４ ８０％ ＡＥＯ９７１９７．１ ３８１
Ｅｎｄｏ－１，４－ｂｅｔａ－ｇｌｕｃａｎａｓｅ

［Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ］
细胞质果糖－１，６ － 二磷酸酶

Ｕｎｉｇｅｎｅ６１０８８＿Ｈｃ－ＴＡ Ｅ、Ｇ －７．９６ １Ｅ－３１ ９５％ ＡＡＡ３２９１５．１ １７５
Ｃｙｔｏｓｏｌｉｃｆｒｕｃｔｏｓｅ－１，６－ｂｉｓｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ

［Ｂｅｔａ ｖｕｌｇａｒｉｓ］
ＤＮＡ 指导的 ＲＮＡ 聚合酶 ＩＩ 亚基

Ｕｎｉｇｅｎｅ５７６５１＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ、Ｄ、Ｅ、Ｇ －５．３９ ７Ｅ－２６ ８４％ ＸＰ＿００２５１８７００．１ １７０
ＤＮＡ－ｄｉｒｅｃｔｅｄ ＲＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ＩＩ ｓｕｂｕｎｉｔ，

ｐｕｔａｔｉｖｅ ［Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ］
ＤＮＡ 聚合酶

Ｕｎｉｇｅｎｅ１２７４８１＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ －５．３９ １Ｅ－９１ ７５％ ＸＰ＿００２５２２９８９．１ ６１８
ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ Ｉ， ｐｕｔａｔｉｖｅ

［Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ１３６１４＿Ｈｃ－ＴＡ Ｇ －６．３８ ６Ｅ－９９ ７３％ ＸＰ＿００４２９２８６４．１ １０１３
ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ： ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｔｈｅｔａ⁃ｌｉｋｅ

［Ｆｒａｇａｒｉａ ｖｅｓｃａ ｓｕｂｓｐ． ｖｅｓｃａ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ４４９２＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ －５．３９ ７Ｅ－６４ ７０％ ＸＰ＿００２２６３５９５．１ ８８４
ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ： ＤＮＡ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ

Ｖ－ｌｉｋｅ ［Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ］
６－磷酸脱氢酶

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１３９４８＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ －５．３９ ２Ｅ－６９ ９４％ ＸＰ＿００２５０９９０２．１ ３２９
６－ｐｈｏｓｐｈｏｇｌｕｃｏｎａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ，

ｐｕｔａｔｉｖｅ ［Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ］
苹果酸脱氢酶前体

Ｕｎｉｇｅｎｅ４７０６６＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ、Ｂ －５．９５ １Ｅ－２２ ８７％ ＡＡＢ９９７５５．１ １５６
Ｍａｌａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ

［Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｓａｔｉｖａ］
苹果酸脱氢酶

Ｕｎｉｇｅｎｅ８３２６７＿Ｈｃ－ＴＡ Ｄ、Ｅ －６．３８ １Ｅ－３５ ９４％ ＡＢＢ３６６５９．１ ２１２
Ｃｙｔｏｓｏｌｉｃ ｍａｌａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ

［Ｍａｌｕｓｘ ｄｏｍｅｓｔｉｃａ］
醛脱氢酶

Ｕｎｉｇｅｎｅ６３１４８＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ、Ｂ －５．３９ ８Ｅ－３０ ８８％ ＸＰ＿００２５３６４７３．１ １７８
Ａｌｄｅｈｙｄｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ， ｐｕｔａｔｉｖｅ

［Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ］
线粒体 ＡＴＰ 合酶

Ｕｎｉｇｅｎｅ２５０１＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ、Ｅ －５．３９ ３Ｅ－６８ ８９％ ＸＰ＿００２５１９３７２．１ ５９３
ＡＴＰ ｓｙｎｔｈａｓｅ ａｌｐｈａ ｓｕｂｕｎｉｔ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ，

ｐｕｔａｔｉｖｅ ［Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ］
线粒体柠檬酸合成酶

Ｕｎｉｇｅｎｅ６８１７４＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ、Ｂ ５．３２ ２Ｅ－３５ ９５％ ＡＢＢ８３６１１．１ １８６
Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｃｉｔｒａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ

［Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ］
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续（表 ２） 　

基因类群 代谢通路 表达倍数 Ｅ 值 相似度 检索号 大小（ｂｐ） 功能描述

辅酶 Ａ 脱氢酶

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１５６８１＿Ｈｃ－ＴＡ Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｈ ６．９１ ５Ｅ－２８ ６４％ ＢＡＮ１５７４９．１ ３４３
３－ｈｙｄｒｏｘｙａｃｙｌ⁃ＣｏＡ ｄｅｈｙｄｒａｔａｓｅ

［Ｄｉａｎｔｈｕｓ ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌｕｓ］
蛋白激酶

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１９９７８＿Ｈｃ－ＴＡ Ｄ、Ｅ －６．３８ １Ｅ－８３ ９５％ ＣＡＢ８２８５２．１ ３９２
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ＭＫ６

［Ｍｅｓｅｍｂｒｙａｎｔｈｅｍｕｍ ｃｒｙｓｔａｌｌｉｎｕｍ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ３０６８３＿Ｈｃ－ＴＡ Ｆ －５．３９ １Ｅ－８１ ６５％ ＸＰ＿００２２６７６７２．２ ８５３
ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ： ｐｒｏｂａｂｌｅ ＬＲＲ ｒｅｃｅｐｔｏｒ⁃ｌｉｋｅ

ｓｅｒｉｎｅ ／ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ
Ａｔ１ｇ５６１３０⁃ｌｉｋｅ ［Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１６８５９＿Ｈｃ－ＴＡ Ｅ ６．９１ ３Ｅ－５９ ７８％ ＸＰ＿００４２９３６４５．１ ３５５
ＰＲＥＤＩＣＴＥＤ： ｐｒｏｂａｂｌｅ ｓｅｒｉｎｅ ／ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ

⁃ｐｒｏｔｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ｄｒｋＢ⁃ｌｉｋｅ ｉｓｏｆｏｒｍ ２
［Ｆｒａｇａｒｉａ ｖｅｓｃａ ｓｕｂｓｐ． ｖｅｓｃａ］

过氧化物酶

Ｕｎｉｇｅｎｅ６１３５９＿Ｈｃ－ＴＡ Ｃ －７．１８ ２Ｅ－２６ ７８％ ＡＡＦ６３０２４．１ １７５
Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ ｐｒｘ１２ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ

［Ｓｐｉｎａｃｉａ ｏｌｅｒａｃｅａ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ９４８６８＿Ｈｃ－ＴＡ Ｃ －５．３９ ３Ｅ－４２ ８７％ ＡＡＹ２６５２０．１ ２４１
Ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ

［Ｃａｔｈａｒａｎｔｈｕｓ ｒｏｓｅｕｓ］
Ｕｎｉｇｅｎｅ３５２７１＿Ｈｃ－ＴＡ Ｃ －２．３８ １Ｅ－３２ ７６％ ＸＰ＿００３６０２４６３．１ ４０５ Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ ［Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１６３４６＿Ｈｃ－ＴＡ Ｃ －２．０５ １Ｅ－３２ ７６％ ＸＰ＿００３６０２４６３．１ ３４９ Ｐｅｒｏｘｉｄａｓｅ ［Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ］
抗病蛋白

Ｕｎｉｇｅｎｅ２６４０７＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ、Ｆ ５．３２ ２Ｅ－５５ ８４％ ＡＣＰ３０６０９．１ ４３５
Ｄｉｓｅａｓｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｐｒｏｔｅｉｎ

［Ｂｒａｓｓｉｃａ ｒａｐａ ｓｕｂｓｐ． ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ］
ＰＯＬ－多聚蛋白

Ｕｎｉｇｅｎｅ２３８６５＿Ｈｃ－ＴＡ Ｇ －５．３９ ８Ｅ－１３２ ７０％ ＡＡＴ３８７５８．１ ８２１
Ｐｕｔａｔｉｖｅ ｇａｇ⁃ｐｏｌ ｐｏｌｙｐｒｏｔｅｉｎ，
ｉｄｅｎｔｉｃａｌ ［Ｓｏｌａｎｕｍ ｄｅｍｉｓｓｕｍ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ２７２４１＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ ５．３２ １Ｅ－３７ ６４％ ＡＡＹ９９３３９．１ ４１３ Ｐｏｌ⁃ｐｏｌｙｐｒｏｔｅｉｎ ［Ｓｉｌｅｎｅ ｌａｔｉｆｏｌｉａ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ１０３２６＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ －５．９５ ０．００００２ ５３％ ＡＡＲ１３３１７．１ ２４８ Ｇａｇ⁃ｐｏｌ ｐｏｌｙｐｒｏｔｅｉｎ ［Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ］
ＤＮＡ 结合蛋白

Ｕｎｉｇｅｎｅ８０９８０＿Ｈｃ－ＴＡ Ａ、Ｇ ６．６４ ２Ｅ－１７ ６３％ ＸＰ＿００２５１４３０９．１ ２０８
ＤＮＡ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ， ｐｕｔａｔｉｖｅ

［Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ２２４６１＿Ｈｃ－ＴＡ Ｅ －５．９５ ５Ｅ－１４ ５２％ ＸＰ＿００２５１５９００．１ ３８８
ＤＮＡ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ， ｐｕｔａｔｉｖｅ

［Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ］
花蕾特定蛋白质 ＡＰ３

Ｕｎｉｇｅｎｅ４９４５８＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ －５．３９ ６Ｅ－１８ ７２％ ＡＤＭ３３８２０．１ １５９
Ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄｓ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｒｏｔｅｉｎ

ＡＰ３ ［Ｓｉｌｅｎｅ ｖｕｌｇａｒｉｓ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ８８４５１＿Ｈｃ－ＴＡ Ｄ、Ｅ ６．３２ ３Ｅ－２７ ７０％ ＡＤＭ３３８２０．１ ２２３
Ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄｓ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｒｏｔｅｉｎ

ＡＰ３ ［Ｓｉｌｅｎｅ ｖｕｌｇａｒｉｓ］
光敏色素 Ａ

Ｕｎｉｇｅｎｅ１３０４２＿Ｈｃ－ＴＡ Ｂ ５．９１ ２Ｅ－３５ ９２％ ＡＣＹ０１９３２．１ ２１７ Ｐｈｙｔｏｃｈｒｏｍｅ Ａ ［Ｂｅｔａ ｖｕｌｇａｒｉｓ］

Ｕｎｉｇｅｎｅ１２１８３７＿Ｈｃ－ＴＡ ＡＢＣ ２．０５ １Ｅ－７９ ８７％ ＡＣＹ０１９３２．１ ４２２ Ｐｈｙｔｏｃｈｒｏｍｅ Ａ ［Ｂｅｔａ ｖｕｌｇａｒｉｓ］

法尼基二磷酸合酶

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１９５０１＿Ｈｃ－ＴＡ Ｄ、Ｅ －７．７０
０．０００
０００ ０１

７１％ ＡＦＷ９８４３８．１ ３８５
Ｆａｒｎｅｓｙｌ ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ
［Ｔａｒａｘａｃｕｍ ｍｏｎｇｏｌｉｃｕｍ］

注：Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ 分别代表：细胞过程、代谢过程、刺激响应、细胞、细胞部分、细胞器、结合、催化活性 ８ 条代谢通路。
Ｎｏｔｅｓ： Ａ， Ｂ， Ｃ， Ｄ， Ｅ， Ｆ， Ｇ ａｎｄ Ｈ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ， ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ， ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｕｓ， ｃｅｌｌ， ｃｅｌｌ ｐａｒｔ， ｏｒｇａｎｅｌｌｅ， ｂｉｎｄｉｎｇ
ａｎｄ ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｍｏｎｇ ８ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ．

３　 讨　 论

本研究以盐穗木盐胁迫下差异表达的转录组数

据为基础，选取 ｕｎｉｇｅｎｅ 数量较多的 ７ 条代谢通路和

与胁迫相关刺激响应的共 ８ 条通路作为研究重点，
通过比对分析整理得到了差异表达最显著的上调和

下调 ｕｎｉｇｅｎｅ 以及 ２３ 组差异表达活跃的基因类群。
植物各种诱导型基因的表达主要受转录水平的

调控， 其中起主要作用的蛋白质就是各种转录因

子［１４－１５］。 表 ２ 中涉及的 ４ 类转录因子如乙烯响应

因子、ＷＲＫＹ 转录因子、ＭＹＢ 转录因子、ｂＺＩＰ 转录

因子在盐胁迫下均有显著响应。 其中乙烯响应因子

为乙烯响应元件结合蛋白，与 ＡＰ２ 结合成 ＡＰ２ ／ ＥＲＦ
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结构域，是一个超基因家族， 该家族中的成员参与

多种生物学过程，其中包括损伤、病菌防御、高盐、干
旱等环境胁迫响应等［１６］。 ＷＲＫＹ 转录因子拥有一

个高度保守的 ＷＲＫＹＧＱＫ 核心序列，即 ＷＲＫＹ 域，
其参与多种代谢途径如损伤、衰老、发育、抗病等和

多种抗逆反应［１７］。 ＭＹＢ 转录因子是一类 ＤＮＡ 结

合蛋白，它们在结构上都有一段保守 ＤＮＡ 结合区

域，即 ＭＹＢ 结构域，其主要功能是调节次生代谢、控
制细胞形态发生以及调控分生组织形成和细胞周期

等， 其在植物代谢和发育等方面的重要调控作用可

能与耐盐机制相联系，具体的调控机制及与盐胁迫

响应的关系有待进一步研究［１８］。 ｂＺＩＰ 是一类在调

节植物发育过程和应答胁迫信号等方面起重要作用

的转录因子［１９］。 表 １ 和表 ２ 中 ｂＺＩＰ 类的 Ｕｎｉ⁃
ｇｅｎｅ１１９４２９＿Ｈｃ－ＴＡ 显著上调表达，推测 ｂＺＩＰ 转录

因子也参与了盐穗木对盐胁迫的应答反应，可能在

盐穗木耐盐机制中发挥重要作用。
表 ２ 中还包含一类非转录因子酶蛋白。 它们在

植物适应盐胁迫过程中也具有重要作用，如醛脱氢

酶、甜菜碱醛脱氢酶、６－磷酸脱氢酶、葡聚糖酶和蛋

白激酶。 醛脱氢酶和甜菜碱醛脱氢酶基因作为甜菜

碱合成过程中关键限速酶基因，在调控植物适应非

生物胁迫中发挥重要的作用［２０］。 ６－磷酸脱氢酶不

仅在盐胁迫而且在正常的生长环境下，对维持细胞

内的 ＧＳＨ（谷胱甘肽） 水平都起着非常重要的作

用［２１］。 葡聚糖酶在盐胁迫下表达量会下降以适应

盐胁迫［２２］，表 ２ 中功能注释为葡聚糖酶的 Ｕｎｉ⁃
ｇｅｎｅ１１９１６５＿Ｈｃ－ＴＡ 在盐胁迫下也表现出类似的响

应 方 式。 其 它 酶 类 如 辅 酶 Ａ 脱 氢 酶

（Ｕｎｉｇｅｎｅ１１５６８１＿Ｈｃ－ＴＡ）、 柠 檬 酸 合 酶 （ Ｕｎｉ⁃
ｇｅｎｅ６８１７４＿Ｈｃ－ＴＡ）等基因的显著性表达可能为盐

穗木适应盐生环境及参与代谢具有重要作用。
植物耐盐性是一个包含多种基因相互协调作

用、共同发挥功能的复杂性状［２３］。 本研究通过对盐

穗木 ８ 条代谢通路的转录组信息进行宏观概括和初

步挖掘分析，为后期筛选盐穗木关键耐盐关键功能

基因和调控基因提供有价值的信息。 但转录组数据

中还存在大量功能未知序列，它们可能是盐生植物

中特异表达的基因，今后对其进一步深度挖掘将有

助于我们发现盐生植物耐盐关键因子，并加深对盐

生植物耐盐机制的理解。
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