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摘要: 采用转录组测序技术对茅苍术〔Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ (Ｔｈｕｎｂ.) ＤＣ.〕二倍体和同源四倍体叶片进行无参转录组

测序ꎬ并在前期研究基础上筛选叶片中的高可信度差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓꎮ 结果显示:共获得 ４９５ ７９７ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓꎬＧＣ
含量为 ４６.５４％ꎬ平均长度为 ４０２.８ ｂｐꎬＮ５０ 和 Ｎ９０ 分别为 ４１３ 和 ２２５ ｂｐꎮ 与 ＧＯ、ＮＲ、Ｓｔｒｉｎｇ、ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ、ＫＥＧＧ 和 Ｐｆａｍ
数据库的比对结果表明:共注释到 ２５９ ８４１ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓꎬ占 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ５２.４１％ꎮ ＮＲ 数据库比对结果显示:茅苍

术与同科植物 Ｃｙｎａｒａ ｃａｒｄｕｎｃｕｌｕｓ ｖａｒ. ｓｃｏｌｙｍｕｓ (Ｌｉｎｎ.) Ｆｉｏｒｉ 和向日葵(Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ ａｎｎｕｕｓ Ｌｉｎｎ.)的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列同

源性明显高于其他种类ꎮ 通过表达量比较ꎬ共筛选出 ９２３ 个差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓꎮ ＧＯ 功能分类结果表明:这些差异

表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的功能被分成 ３ 个大类 ６１ 个小类ꎮ ＫＥＧＧ 富集分析结果表明:这些差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 被注释到 ５ 个

大类中ꎬ其中ꎬ注释到代谢中的差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 最多(７５)ꎬ且富集在次生代谢物生物合成、淀粉和蔗糖代谢及脂

肪酸延伸等 ８ 条代谢通路中ꎮ 茅苍术二倍体和同源四倍体叶片和全株的共有高可信度差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 有 ２９８
个ꎬ其中ꎬ热激蛋白基因(ＤｎａＫ / Ｈｓｐ７０)、ＡＣＣ 氧化酶基因(ＡＣＯ)、脂肪酸脱氢酶基因(ＦＡＤ２)和长链－３－羟酰基－
ＣｏＡ 脱水酶基因(ＰＨＳ１ / ＰＡＳ２)的表达量在同源四倍体中上调ꎬ而乙烯受体基因(ＥＴＲ / ＥＲＳ)、丙二烯氧化物合酶基

因(ＡＯＳ)、脂氧合酶基因(ＬＯＸ)和 １４－３－３ 结构域蛋白基因(ＹＷＨＡＥ)的表达量在同源四倍体中下调ꎮ 研究结果显

示:茅苍术二倍体和同源四倍体叶片在细胞发育、代谢、能量转化、物质积累及信号转导上存在差异ꎬ筛选的差异表达

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 可能参与茅苍术叶片发育调控ꎬ筛选的高可信度差异表达基因可作为茅苍术倍性育种的关键候选基因ꎮ
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Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｄｅ ｎｏｖｏ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｄｕｃｔｅｄ ｆｏｒ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｄｉｐｌｏｉｄ ａｎｄ
ａｕｔｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｏｆ Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ (Ｔｈｕｎｂ.) ＤＣ. ｂｙ ｕｓｉｎｇ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ａｎｄ
ｈｉｇｈ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ｗｅｒｅ ｓｃｒｅｅｎｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ
ｒｅｓｅａｒｃｈ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ４９５ ７９７ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｉｎ ｔｏｔａｌꎬ ｔｈｅ ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｓ ４６.５４％ꎬ ｔｈｅ
ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｉｓ ４０２.８ ｂｐꎬ ａｎｄ ｔｈｅ Ｎ５０ ａｎｄ Ｎ９０ ａｒｅ ４１３ ａｎｄ ２２５ ｂｐꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ
ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｉｔｈ ＧＯꎬ ＮＲꎬ Ｓｔｒｉｎｇꎬ ＳｗｉｓｓＰｒｏｔꎬ ＫＥＧＧꎬ ａｎｄ Ｐｆａｍ ｄａｔａｂａｓｅｓ ｓｈｏｗ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ２５９ ８４１
ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ｔｏｔａｌꎬ ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇ ｆｏｒ ５２. ４１％ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｕｎｉｇｅｎｅｓ. Ｔｈｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｉｎ ＮＲ
ｄａｔａｂａｓｅ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｕｎｉｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ｏｆ Ａ. ｌａｎｃｅａ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｆａｍｉｌｙ ｓｐｅｃｉｅｓ Ｃｙｎａｒａ
ｃａｒｄｕｎｃｕｌｕｓ ｖａｒ. ｓｃｏｌｙｍｕｓ (Ｌｉｎｎ.) Ｆｉｏｒｉ ａｎｄ Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ ａｎｎｕｕｓ Ｌｉｎｎ. ａｒｅ ｅｖｉｄｅｎｔｌｙ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｗｉｔｈ
ｏｔｈｅｒ ｓｐｅｃｉｅｓ. ９２３ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｔｈｒｏｕｇｈ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ. ＧＯ
ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｔｈｅｓｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｉｎｔｏ
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３ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ａｎｄ ６１ ｓｕｂｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ. ＫＥＧＧ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｔｈｅｓｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ
ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｒｅ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｔｏ ５ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓꎬ ｉｎ ｗｈｉｃｈꎬ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ
ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｔｏ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｓ ｔｈｅ ｍｏｓｔ ( ７５) ａｎｄ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ８ ｐａｔｈｗａｙｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ
ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓꎬ ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ａｎｄ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎꎬ ｅｔｃ. Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ２９８
ｃｏｍｍｏｎ ｈｉｇｈ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｗｈｏｌｅ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｄｉｐｌｏｉｄ ａｎｄ
ａｕｔｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｏｆ Ａ. ｌａｎｃｅａꎬ ｉｎ ｗｈｉｃｈꎬ ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅ (ＤｎａＫ / Ｈｓｐ７０)ꎬ
ＡＣＣ ｏｘｉｄａｓｅ ｇｅｎｅ (ＡＣＯ)ꎬ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ｇｅｎｅ (ＦＡＤ２)ꎬ ａｎｄ ｌｏｎｇ ｃｈａｉｎ￣３￣ｈｙｄｒｏｘｙａｃｙｌ￣ＣｏＡ
ｄｅｈｙｄｒａｔａｓｅ ｇｅｎｅ (ＰＨＳ１ / ＰＡＳ２) ａｒｅ ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｉｎ ａｕｔｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｏｓｅ ｏｆ ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｇｅｎｅ
(ＥＴＲ / ＥＲＳ)ꎬ ａｌｌｅｎｅ ｏｘｉｄｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ ｇｅｎｅ ( ＡＯＳ)ꎬ ｌｉｐｏｘｙｇｅｎａｓｅ ｇｅｎｅ ( ＬＯＸ)ꎬ ａｎｄ １４￣３￣３ ｄｏｍａｉｎ￣
ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｇｅｎｅ (ＹＷＨＡＥ) ａｒｅ ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｉｎ ａｕｔｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ. Ｉｔ ｉｓ ｓｕｇｇｅｓｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔꎬ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ｅｎｅｒｇｙ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎꎬ ｍａｔｅｒｉａｌ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｓｉｇｎａｌ
ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｐｌｏｉｄ ａｎｄ ａｕｔｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ａ. ｌａｎｃｅａꎬ ｔｈｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｍａｙ ｂｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｌｅａｆ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ａ. ｌａｎｃｅａꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｈｉｇｈ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｃａｎ ｂｅ ｓｅｒｖｅｄ ａｓ ｋｅｙ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ Ａ. ｌａｎｃｅａ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ ( Ｔｈｕｎｂ.) ＤＣ.ꎻ ｄｉｐｌｏｉｄꎻ ａｕｔｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄꎻ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
ｕｎｉｇｅｎｅꎻ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

　 　 多倍体植物具有基因剂量效应ꎬ其体内重复基因

的表达发生变化ꎬ导致植物体在生长发育、形态、生理

及环境胁迫耐性等方面表现出优势性状[１]ꎮ 多倍体

育种是目前药用植物选育新品种的重要手段ꎬ很多药

用植物已成功诱导出多倍体且获得的多倍体具有活

性成分含量高、抗逆性强等特点ꎮ 例如:穿心莲

〔Ａｎｄｒｏｇｒａｐｈｉｓ ｐａｎｉｃｕｌａｔａ (Ｂｕｒｍ. ｆ.) Ｎｅｅｓ〕同源四倍

体叶和茎中穿心莲内酯含量以及茎中脱水穿心莲内

脂含量均高于二倍体[２]ꎻ甜叶菊 ( Ｓｔｅｖｉａ ｒｅｂａｕｄｉａｎａ
Ｂｅｒｔ.)四倍体的逆境适应能力较二倍体更强ꎬ能有效

利用弱光和低浓度 ＣＯ２
[３]ꎮ 与二倍体相比ꎬ同源四倍

体的叶片发生明显变化ꎬ如 Ｐｌａｔｙｃｏｄｏｎ ｇｒａｎｄｉｆｌｏｒｍ Ａ.
Ｄｅ Ｃａｎｄｏｌｌｅ 同源四倍体的叶片长度和宽度、气孔长

度和宽度、超氧化物歧化酶和过氧化物酶活性、可溶

性糖和蛋白质含量及总叶绿素含量均升高[４]ꎮ
茅苍术〔Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ (Ｔｈｕｎｂ.) ＤＣ.〕隶属

于菊科(Ｃｏｍｐｏｓｉｔａｅ)苍术属(Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ＤＣ.)ꎬ为多

年生草本植物ꎬ其干燥根茎可入药ꎬ具有燥湿健脾、祛
风散寒和明目的功效[５]ꎬ主要产地为江苏、湖北及安

徽等省份ꎬ道地产区为江苏镇江茅山[６]ꎮ 近年来ꎬ由
于掠夺性采挖和生境变化等原因ꎬ茅苍术野生资源濒

临枯竭ꎬ开展茅苍术育种和品质改良研究迫在眉睫ꎮ
转录组测序技术能为植物基因表达研究提供数

据资料ꎬ是研究未完成基因组测序物种的基因及基因

功能挖掘的重要手段[７－８]ꎮ 利用转录组测序技术系

统分析茅苍术二倍体和同源四倍体叶片的转录组信

息ꎬ能进一步明确茅苍术染色体加倍后一系列性状变

异的分子机制ꎬ为挖掘茅苍术的功能基因提供基础资

料ꎮ 本项目组已经初步研究了不同倍性茅苍术组培

苗间的表型差异及生理特征和转录组差异ꎬ结果表

明:与二倍体相比ꎬ茅苍术同源四倍体叶片发生明显

的表型变化ꎬ包括叶面积指数、叶长、叶宽、叶厚、叶绿

素含量、气孔的横径和纵径以及保卫细胞中的叶绿体

数显著增加ꎬ叶片的可溶性糖、可溶性蛋白质及可溶

性淀粉含量升高[９－１０]ꎮ
鉴于此ꎬ以茅苍术二倍体和同源四倍体试管苗为

研究对象ꎬ采用转录组测序技术对其叶片进行无参转

录组测序分析ꎬ并在前期研究[１０] 基础上筛选叶片中

的高可信度差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓꎬ以揭示茅苍术同源四

倍体叶片硕大和抗逆性强的分子机制ꎬ并挖掘叶片内

直接参与同源四倍体叶片性状变异和抗逆性的相关

候选基因ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

供试材料为南京农业大学园艺学院中药生物技

术实验室前期培养的茅苍术二倍体和同源四倍体试

管苗ꎮ 选取实验室内继代 ６０ ｄ 且生长健壮的茅苍术

二倍体和同源四倍体试管苗ꎬ在生根培养基(添加

０.５ ｍｇＬ－１ＮＡＡ 的 １ / ２ＭＳ 培养基)中培养 ２０ ｄ 后ꎬ
分别选取长势基本一致的二倍体和同源四倍体试管

苗各 ５ 株ꎬ每株采集基生叶片 ２ 枚ꎬ相同倍性的试管

苗叶片混匀ꎮ 按照上述方法重复取样 ３ 次ꎮ 采集的

叶片经液氮速冻后置于－８０ ℃冰箱中保存、备用ꎮ

２４
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１.２　 方法

１.２.１　 总 ＲＮＡ 的提取和纯化　 采用 ＴＲＩｚｏｌ® Ｒｅａｇｅｎｔ
(美国 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司)分别提取茅苍术二倍体和同

源四倍体叶片的总 ＲＮＡꎻ使用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００ 超微量

分光光度计(美国 Ｔｈｅｒｍｏ 公司)检测总 ＲＮＡ 的浓度

和纯度ꎻ采用 ＤＮａｓｅ Ⅰ〔天根生化科技(北京)有限公

司〕纯化总 ＲＮＡꎬ去除总 ＲＮＡ 中残留的基因组 ＤＮＡꎻ
获得的总 ＲＮＡ 经 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 生物分析仪 (美国

Ａｇｉｌｅｎｔ 公司)检测合格后用于后续分析ꎮ 选取质量

合格的总 ＲＮＡ 样品(质量在 ５ μｇ 及以上ꎬ质量浓度

在 ２００ ｎｇμＬ－１及以上ꎬＯＤ２６０ / ＯＤ２８０为 １.８ ~ ２.２)构

建 ｃＤＮＡ 文库ꎮ
１.２. ２ 　 ｃＤＮＡ 文库构建和转录组测序 　 采用磁珠

法[１１] 分离总 ＲＮＡ 中的 ｍＲＮＡꎻ采用 Ｆｒａｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ
ｂｕｆｆｅｒ(美国 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司)将获得的 ｍＲＮＡ 随机断

裂成长度约 ２００ ｂｐ 的小片段ꎻ以 ｍＲＮＡ 为模板ꎬ采用

ＳｕｐｅｒＳｃｒｉｐｔ Ⅱ Ｒｅｖｅｒｓｅ Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ 试剂盒 ( 美国

Ａｇｉｌｅｎｔ 公司)反转录合成 ｃＤＮＡ 第 １ 链ꎬ并使用 １０×
ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｂｕｆｆｅｒ 和 ＤＮＡ Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ Ⅰ试剂(美
国 Ｐｒｏｍｅｇａ 公司) 合成 ｃＤＮＡ 第 ２ 链ꎮ 使用 Ｅｎｄ
Ｒｅｐａｉｒ Ｍｉｘ(美国 Ｅｎｚｙｍａｔｉｃｓ 公司)将 ｃＤＮＡ 的粘性末

端补成平末端ꎬ随后在 ３′末端加上 １ 个 Ａ 碱基并连

接测序接头ꎻ采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２０００ 高通量测序平

台(美国 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司)测序ꎬ获得原始测序数据ꎮ
１.２.３　 测序数据过滤及组装 　 使用 Ｃｕｔａｄａｐｔ ｖ１.１６
软件过滤原始测序数据ꎬ除去污染、含 Ｎ 比高于 １０％
和低质量的 ｒｅａｄｓꎬ获得高质量测序数据(ｃｌｅａｎ ｄａｔａ)ꎮ
由于茅苍术无参考基因组序列ꎬ使用 Ｔｒｉｎｉｔｙ ｖ２.６.６ 软

件对所有 ｃｌｅａｎ ｄａｔａ 进行从头组装ꎬ去冗余后得到

ｕｎｉｇｅｎｅｓꎮ

１.２.４ 　 基因功能注释和差异表达基因分析 　 使用

ＢＬＡＳＴｘ ｖ２.２.２５ 软件将得到的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 比对到 ＮＲ、
Ｓｔｒｉｎｇ、ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ 和 ＫＥＧＧ 数据库ꎬ分别进行基因功能

注释ꎻ使用 Ｂｌａｓｔ２ＧＯ 软件(ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ.ｂｌａｓｔ２ｇｏ.ｃｏｍ)
进行 ＧＯ 注释ꎻ使用 ＨＭＭＥＲ ｖ３.２. １ 软件进行 Ｐｆａｍ
注释ꎮ

使用 ｅｄｇｅＲ ｖ３.２４ 软件分析茅苍术二倍体和同源

四倍体叶片基因的表达量差异ꎬ将 ｌｏｇ２ＦＣ ≥１ 且

ＦＤＲ≤０.０５ 作为筛选差异表达基因的标准ꎬ其中ꎬＦＣ
为差异倍数ꎬＦＤＲ 为误判率ꎮ 对筛选出的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 进
行 ＧＯ 功能分类统计和 ＫＥＧＧ 富集分析ꎻ比较项目组

前期对茅苍术二倍体和同源四倍体试管苗全株[１０]及

本研究中茅苍术二倍体和同源四倍体试管苗叶片的

基因差异表达情况ꎬ据此筛选出叶片中的高可信度差

异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓꎮ

２　 结果和分析

２.１　 转录组测序数据和组装结果分析

茅苍术二倍体和同源四倍体叶片转录组的测序

分析结果(表 １)表明:原始 ｒｅａｄｓ 有 ４４８ ４５３ ４２８ 条ꎬ
ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 有 ４４７ ８９１ ３９０ 条ꎬ所有样本的 Ｑ２０ 均大

于 ９８％ꎬＱ３０ 均大于 ９４％ꎬＧＣ 含量在 ４６％以上ꎮ
对获得的 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 进行组装和拼接ꎬ共获得

７５０ ７００ 个转录本数据ꎬ总碱基数 ３６４ ７１８ ６８２ ｂｐꎬ最
长 ３９ ０２４ ｂｐꎬ最短 ２０１ ｂｐꎬ平均长度 ４８５.８ ｂｐꎬＮ５０ 和

Ｎ９０ 分别为 ５８５ 和 ２３９ ｂｐꎻ去冗余后获得 ４９５ ７９７ 个

ｕｎｉｇｅｎｅｓꎬ这些 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的总碱基数为 １９９ ７１７ ０２６
ｂｐꎬＧＣ 含量 ４６.５４％ꎬ平均长度 ４０２.８ ｂｐꎬＮ５０ 和 Ｎ９０
分别为 ４１３ 和 ２２５ ｂｐ(表 ２)ꎮ

表 １　 茅苍术二倍体和同源四倍体叶片转录组测序分析
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓ ｆｒｏｍ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｄｉｐｌｏｉｄ ａｎｄ ａｕｔｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｏｆ Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ (Ｔｈｕｎｂ.) ＤＣ.

样本１)

Ｓａｍｐｌｅ１)
原始 ｒｅａｄｓ 数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｏｒｉｇｉｎａｌ ｒｅａｄｓ
Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ
过滤后碱基数 / ｂｐ

Ｂａｓｅ ｎｕｍｂｅｒ ａｆｔｅｒ ｆｉｌｔｒａｔｉｏｎ Ｑ２０ / ％ Ｑ３０ / ％ ＧＣ 含量 / ％
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ

Ｓ１ ９１ ３３３ １１２ ９１ ２３５ ３８８ １３ ６０８ ３０２ ９３９ ９８.１９ ９４.５８ ４６.２１
Ｓ２ ８７ ０２２ ３１８ ８６ ９１７ ８９４ １２ ９６８ ９８６ ２０７ ９８.２２ ９４.５７ ４６.６９
Ｓ３ ７７ １６０ ７９０ ７７ ０９５ ００４ １１ ４８９ ０８４ １６４ ９８.３５ ９４.９６ ４６.１２
Ｓ４ ７７ １７８ ７２６ ７７ ０７９ ８６０ １１ ４６６ ５９１ ５３５ ９８.３４ ９５.０３ ４６.５９
Ｓ５ ６７ ９９０ ８５４ ６７ ８３５ ４１８ １０ ０９６ ８８２ ５９６ ９８.０１ ９４.２１ ４６.５４
Ｓ６ ４７ ７６７ ６２８ ４７ ７２７ ８２６ ７ １１３ ７３５ ７１２ ９８.１５ ９４.４６ ４６.７９

总计 Ｔｏｔａｌ ４４８ ４５３ ４２８ ４４７ ８９１ ３９０

　 １) Ｓ１ꎬＳ２ꎬＳ３: 二倍体的 ３ 个生物学重复 Ｔｈｒｅｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ｏｆ ｄｉｐｌｏｉｄꎻ Ｓ４ꎬＳ５ꎬＳ６: 同源四倍体的 ３ 个生物学重复 Ｔｈｒｅｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｐｌｉｃａｔｅｓ ｏｆ
ａｕｔｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ.

３４
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表 ２　 茅苍术叶片转录本和 ｕｎｉｇｅｎｅ 分析
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ａｎｄ ｕｎｉｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ (Ｔｈｕｎｂ.) ＤＣ.

项目
Ｉｔｅｍ

总数
Ｔｏｔａｌ

ｎｕｍｂｅｒ

总碱基数 / ｂｐ
Ｔｏｔａｌ ｂａｓｅ
ｎｕｍｂｅｒ

ＧＣ 含量 / ％
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ

最长长度 / ｂｐ
Ｔｈｅ ｌｏｎｇｅｓｔ

ｌｅｎｇｔｈ

最短长度 / ｂｐ
Ｔｈｅ ｓｈｏｒｔｅｓｔ

ｌｅｎｇｔｈ

平均长度 / ｂｐ
Ａｖｅｒａｇｅ
ｌｅｎｇｔｈ

Ｎ５０ / ｂｐ Ｎ９０ / ｂｐ

转录本 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ７５０ ７００ ３６４ ７１８ ６８２ ４４.８４ ３９ ０２４ ２０１ ４８５.８ ５８５ ２３９
Ｕｎｉｇｅｎｅ ４９５ ７９７ １９９ ７１７ ０２６ ４６.５４ ３９ ０２４ ２０１ ４０２.８ ４１３ ２２５

２.２　 基因功能注释分析

将茅苍术转录组去冗余后获得的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 分别

与 ＧＯ、ＮＲ、Ｓｔｒｉｎｇ、ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ、ＫＥＧＧ 和 Ｐｆａｍ 数据库进

行比对ꎬ 结果 (表 ３) 显示: 共注释到 ２５９ ８４１ 个

ｕｎｉｇｅｎｅｓꎬ占 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ５２.４１％ꎮ 其中ꎬ注释到

Ｓｔｒｉｎｇ 数 据 库 的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数 最 多 ( １８０ ３６０ )ꎬ 占

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ３６. ３８％ꎻ 注释到 Ｐｆａｍ 数据库的

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数最少(６６ ３１１)ꎬ占 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 １３.３７％ꎮ

表 ３　 茅苍术转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ与 ６ 个数据库的比对结果
Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓ ｏｆ
Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ (Ｔｈｕｎｂ.) ＤＣ. ｗｉｔｈ ６ ｄａｔａｂａｓｅｓ

数据库
Ｄａｔａｂａｓｅ

注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｎｎｏｔａｔｅｄ

ｕｎｉｇｅｎｅｓ

占 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的
比例 / ％

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｔｏｔａｌ ｕｎｉｇｅｎｅｓ

ＧＯ １５３ ５４７ ３０.９７
ＮＲ １３７ ７５０ ２７.７８
Ｓｔｒｉｎｇ １８０ ３６０ ３６.３８
ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ １５５ ２９０ ３１.３２
ＫＥＧＧ ８０ ６６２ １６.２７
Ｐｆａｍ ６６ ３１１ １３.３７

总计 Ｔｏｔａｌ ２５９ ８４１ ５２.４１

　 　 ＮＲ 数据库中茅苍术与其他植物转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
序列的比对结果 (图 １) 显示: 茅苍术与 Ｃｙｎａｒａ
ｃａｒｄｕｎｃｕｌｕｓ ｖａｒ. ｓｃｏｌｙｍｕｓ (Ｌｉｎｎ.) Ｆｉｏｒｉ 的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序

列同源性最高ꎬ共有 ２８ ６１４ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列相似ꎬ占
该数据库注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数的 ２０. ７７％ꎻ 与向日葵

(Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ ａｎｎｕｕｓ Ｌｉｎｎ.)的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列同源性较

高ꎬ有 ２１ １９１ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列相似ꎬ占该数据库注释

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数 的 １５. ３８％ꎻ 与 大 麦 ( Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ
ｓｕｂｓｐ. ｖｕｌｇａｒｅ Ｌｉｎｎ.)、 克里藻 〔 Ｋｌｅｂｓｏｒｍｉｄｉｕｍ ｎｉｔｅｎｓ
(Ｋüｔｚｉｎｇ) Ｌｏｋｈｏｒｓｔ〕、黄石斛 (Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｃａｔｅｎａｔｕｍ
Ｌｉｎｄｌ.)、旋蒴苣苔 〔 Ｂｏｅａ ｈｙｇｒｏｍｅｔｒｉｃａ ( Ｂｕｎｇｅ) Ｒ.
Ｂｒ.〕、 衣 藻 ( Ｃｈｌａｍｙｄｏｍｏｎａｓ ｅｕｓｔｉｇｍａ )、 小 立 碗 藓

〔Ｐｈｙｓｃｏｍｉｔｒｅｌｌａ ｐａｔｅｎｓ (Ｈｅｄｗ.) Ｂｒｕｃｈ ｅｔ Ｓｃｈｉｍｐ.〕、蓖
麻 ( Ｒｉｃｉｎｕｓ ｃｏｍｍｕｎｉｓ Ｌｉｎｎ.) 和 胶 球 藻 Ｃ － １６９
(Ｃｏｃｃｏｍｙｘａ ｓｕｂｅｌｌｉｐｓｏｉｄｅａ Ｃ￣１６９)的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列同

源性较低ꎬ有 ２ ０１２ ~ ５ ４７５ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列相似ꎬ均
占该数据库注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数的 ４％以下ꎮ 另外ꎬ茅苍

术与白梨 ( Ｐｙｒｕｓ ｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉｄｅｒｉ Ｒｅｈｄ.)、 甜菜 ( Ｂｅｔａ
ｖｕｌｇａｒｉｓ ｓｕｂｓｐ. ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌｉｎｎ.) 和 绿 藻 ( Ｏｓｔｒｅｏｃｏｃｃｕｓ
ｔａｕｒｉ)等植物的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列同源性更低ꎬ均占该数

据库注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数的 １.８％以下ꎮ

图 １　 ＮＲ 数据库中茅苍术与部分植物转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列的比对
结果
Ｆｉｇ. １　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｕｎｉｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓ ｏｆ
Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ (Ｔｈｕｎｂ.) ＤＣ. ａｎｄ ｓｏｍｅ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ＮＲ ｄａｔａｂａｓｅ

２.３　 差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 分析

比较茅苍术二倍体和同源四倍体叶片 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
的表达量ꎬ筛选出 ９２３ 个差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓꎮ 与二倍

体相比ꎬ同源四倍体中表达量上调的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 有 ３１７
个ꎬ表达量下调的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 有 ６０６ 个ꎮ
２.３.１　 ＧＯ 功能分类结果　 ＧＯ 功能分类结果(表 ４)
表明:茅苍术二倍体和同源四倍体叶片差异表达

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的功能被分成生物过程、细胞组分和分子功

能 ３ 个大类 ６１ 个小类ꎮ 在生物过程大类中ꎬ注释为

细胞过程的差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 最多ꎬ共有 ３４２ 个ꎻ注
释为代谢过程、应激反应、生物调节和生物过程调节

４４
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的差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 较多ꎬ分别有 ３０７、２４９、２１９ 和

２０１ 个ꎮ 在细胞组分大类中ꎬ注释为细胞、细胞部分、
细胞器、细胞器部分和细胞膜的差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 较

多ꎬ分别有 ３６２、３６２、３３７、２３２ 和 ２３１ 个ꎮ 在分子功能

大类中ꎬ注释为结合和催化活性的差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
较多ꎬ分别有 ２９１ 和 ２１０ 个ꎮ

表 ４　 茅苍术二倍体和同源四倍体转录组差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ的 ＧＯ 功能分类
Ｔａｂｌｅ ４　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓ ｏｆ ｄｉｐｌｏｉｄ ａｎｄ ａｕｔｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｏｆ Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ
(Ｔｈｕｎｂ.) ＤＣ.

　 功能分类
　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ

上调
Ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ

下调
Ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ

总计
Ｔｏｔａｌ

生物过程 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ
　 细胞过程 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ １８９ １５３ ３４２
　 代谢过程 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ １７０ １３７ ３０７
　 应激反应 Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｕｓ １３９ １１０ ２４９
　 生物调节 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ １２４ ９５ ２１９
　 生物过程调节 Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ １１５ ８６ ２０１
　 发育过程 Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ １０７ ７５ １８２
　 多细胞生物过程 Ｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒ ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ １０７ ７２ １７９
　 细胞成分组织或生物合成 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｒ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ ８１ ７２ １５３
　 多生物过程 Ｍｕｌｔｉ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓ ７５ ５９ １３４
　 生殖 Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ７５ ４６ １２１
　 生殖过程 Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ７３ ４６ １１９
　 生物过程正调控 Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ ６７ ４７ １１４
　 定位 Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ５２ ５９ １１１
　 信号 Ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ６２ ４９ １１１
　 生物过程负调控 Ｎｅｇａｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ ５４ ４０ ９４
　 生长 Ｇｒｏｗｔｈ ３５ ３３ ６８
　 免疫系统过程 Ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍ ｐｒｏｃｅｓｓ ２８ ２８ ５６
　 细胞增殖 Ｃｅｌｌ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ １３ １６ ２９
　 节律过程 Ｒｈｙｔｈｍｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ １１ ９ ２０
　 运动 Ｌｏｃｏｍｏｔｉｏｎ １０ ９ １９
　 行为 Ｂｅｈａｖｉｏｒ １ ７ ８
　 生物附着 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｄｈｅｓｉｏｎ ４ ２ ６
　 细胞杀伤 Ｃｅｌｌ ｋｉｌｌｉｎｇ ４ １ ５
　 氮利用 Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ２ １ ３
　 色素淀积 Ｐｉｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ ２ １ ３
　 参与化学突触传递的突触前过程 Ｐｒｅｓｙｎａｐｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｃｈｅｍｉｃａｌ ｓｙｎａｐｔｉｃ ｔｒａｎｓｍｉｓｓｉｏｎ ２ １ ３
　 细胞聚集 Ｃｅｌｌ ａｇｇｒｅｇａｔｉｏｎ ２ ０ ２
　 解毒作用 Ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ ２ ０ ２
　 糖类利用 Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ １ ０ １
　 碳利用 Ｃａｒｂｏｎ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ０ １ １

细胞组分 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
　 细胞 Ｃｅｌｌ １９２ １７０ ３６２
　 细胞部分 Ｃｅｌｌ ｐａｒｔ １９２ １７０ ３６２
　 细胞器 Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ １７７ １６０ ３３７
　 细胞器部分 Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ｐａｒｔ １１９ １１３ ２３２
　 细胞膜 Ｃｙｔｏｍｅｍｂｒａｎｅ １１９ １１２ ２３１
　 细胞膜部分 Ｃｙｔｏｍｅｍｂｒａｎｅ ｐａｒｔ ６８ ７２ １４０
　 含蛋白质复合体 Ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｃｏｍｐｌｅｘ ５４ ４６ １００
　 膜封闭管腔 Ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｅｎｃｌｏｓｅｄ ｌｕｍｅｎ ４９ ４０ ８９
　 细胞外区域 Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎ ３９ ３６ ７５
　 细胞连接 Ｃｅｌｌ ｊｕｎｃｔｉｏｎ ３４ ３７ ７１

５４
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续表４　 Ｔａｂｌｅ ４ (Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ)

　 功能分类
　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ

上调
Ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ

下调
Ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ

总计
Ｔｏｔａｌ

　 共质体 Ｓｙｍｐｌａｓｔ ３２ ３４ ６６
　 细胞外区域部分 Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎ ｐａｒｔ １９ ２０ ３９
　 超分子复合物 Ｓｕｐｒａｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｏｍｐｌｅｘ ６ １ ７
　 突触 Ｓｙｎａｐｓｅ ３ ４ ７
　 突触部分 Ｓｙｎａｐｓｅ ｐａｒｔ ３ ３ ６
　 类核 Ｎｕｃｌｅｏｉｄ １ ２ ３
　 其他有机体 Ｏｔｈｅｒ ｏｒｇａｎｉｓｍ ０ ２ ２
　 其他有机体部分 Ｏｔｈｅｒ ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐａｒｔ ０ ２ ２
　 病毒粒子 Ｖｉｒｉｏｎ ０ １ １
　 病毒粒子部分 Ｖｉｒｉｏｎ ｐａｒｔ ０ １ １

分子功能 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ
　 结合 Ｂｉｎｄｉｎｇ １５４ １３７ ２９１
　 催化活性 Ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ １１０ １００ ２１０
　 转录调控因子活性 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ２７ ２０ ４７
　 信号传感器活性 Ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ １６ １１ ２７
　 结构分子活性 Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ １５ ９ ２４
　 转运活性 Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ８ １５ ２３
　 分子功能调节剂 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ １１ ５ １６
　 分子载体活性 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃａｒｒｉｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ １ ２ ３
　 抗氧化活性 Ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙ １ ０ １
　 营养库活性 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ １ ０ １
　 劫持分子功能 Ｈｉｊａｃｋｅｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ０ １ １

２.３.２　 ＫＥＧＧ 富集结果　 茅苍术二倍体和同源四倍

体共有 １５５ 个差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到 ＫＥＧＧ 通路

中ꎬ并对其进行 ＫＥＧＧ 分类和通路富集分析ꎬ结果分

别见表 ５ 和表 ６ꎮ 结果显示:这些差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
被注释到代谢、生物系统、遗传信息处理、环境信息处

理和细胞过程 ５ 个大类中ꎬ以注释到代谢中的差异表

达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 最多(７５)ꎬ占注释到 ＫＥＧＧ 通路的差异

表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总 数 的 ４８.３９％ꎮ 这 些 差 异 表 达

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 富集在 ８ 条代谢通路中ꎬ包括次生代谢物生

物合成(ｋｏ０１１１０)、淀粉和蔗糖代谢(ｋｏ００５００)、脂肪

酸延伸(ｋｏ０００６２)、光合作用－天线蛋白(ｋｏ００１９６)、
ＮＦ－κＢ 信号通路 ( ｋｏ０４０６４)、植物激素信号转导

(ｋｏ０４０７５)、植物 ＭＡＰＫ 信号通路(ｋｏ０４０１６)和核糖

体(ｋｏ０３０１０)ꎮ
２.４　 高可信度差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 分析

筛选出的茅苍术二倍体和同源四倍体叶片和全

株的共有高可信度差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 有 ２９８ 个ꎬ其
中ꎬ１５６ 个共有高可信度差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 有功能注

释信息ꎬ而且其中的 ５８ 个在 ＫＥＧＧ 代谢途径中有注

释信息ꎬ包括热激蛋白基因(ＤｎａＫ / Ｈｓｐ７０)、ＡＣＣ 氧化

酶基因(ＡＣＯ)、乙烯受体基因(ＥＴＲ / ＥＲＳ)、脂肪酸脱

氢酶基因(ＦＡＤ２)、丙二烯氧化物合酶基因(ＡＯＳ)、脂
氧合酶基因(ＬＯＸ)、长链－３－羟酰基－ＣｏＡ 脱水酶基

因( ＰＨＳ１ / ＰＡＳ２ ) 和 １４ － ３ － ３ 结 构 域 蛋 白 基 因

(ＹＷＨＡＥ)ꎮ 茅苍术二倍体和同源四倍体叶片和全株

的这些共有高可信度差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的表达分析

见表 ７ꎮ 结 果 表 明: ＤｎａＫ / Ｈｓｐ７０、 ＡＣＯ、 ＦＡＤ２ 和

ＰＨＳ１ / ＰＡＳ２基因的表达量在同源四倍体中上调ꎬ而

表 ５ 　 茅苍术二倍体和同源四倍体转录组差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的
ＫＥＧＧ 分类
Ｔａｂｌｅ ５　 ＫＥＧＧ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓ ｏｆ ｄｉｐｌｏｉｄ ａｎｄ ａｕｔｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｏｆ Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ
(Ｔｈｕｎｂ.) ＤＣ.

分类
Ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ

ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

比例 / ％１)

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ１)

代谢 Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ７５ ４８.３９
生物系统 Ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｓｙｓｔｅｍ ５０ ３２.２６
遗传信息处理 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ４２ ２７.１０
环境信息处理 Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ２４ １５.４８
细胞过程 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ １６ １０.３２

　 １)占注释到 ＫＥＧＧ 通路的差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的比例 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
ｏｆ ｔｏｔａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｔｏ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ.
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表 ６　 茅苍术二倍体和同源四倍体转录组差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ的 ＫＥＧＧ 通路富集
Ｔａｂｌｅ ６　 ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓ ｏｆ ｄｉｐｌｏｉｄ ａｎｄ ａｕｔｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｏｆ Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ
(Ｔｈｕｎｂ.) ＤＣ.

编号 ＩＤ ＫＥＧＧ 通路
ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ

差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ

数量 Ｎｕｍｂｅｒ 比例 / ％１) Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ１)

ｋｏ０１１１０ 次生代谢物生物合成 Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ３４ ４５.３３
ｋｏ００５００ 淀粉和蔗糖代谢 Ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ９ １２.００
ｋｏ０００６２ 脂肪酸延伸 Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ４ ５.３３
ｋｏ００１９６ 光合作用－天线蛋白 Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ￣ａｎｔｅｎｎａ ｐｒｏｔｅｉｎｓ ３ ４.００
ｋｏ０４０６４ ＮＦ－κＢ 信号通路 ＮＦ￣κＢ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ ９ ３７.５０
ｋｏ０４０７５ 植物激素信号转导 Ｐｌａｎｔ ｈｏｒｍｏｎｅ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ７ ２９.１７
ｋｏ０４０１６ 植物 ＭＡＰＫ 信号通路 ＭＡＰＫ ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ￣ｐｌａｎｔ ６ ２５.００
ｋｏ０３０１０ 核糖体 Ｒｉｂｏｓｏｍｅ １８ ３６.００

　 １)占注释到代谢中差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的比例 Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｔｏ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ.

表 ７　 茅苍术二倍体和同源四倍体叶片和全株部分共有高可信度差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ的表达分析
Ｔａｂｌｅ ７　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｓｏｍｅ ｃｏｍｍｏｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｉｎ ｌｅａｖｅｓ ａｎｄ ｗｈｏｌｅ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｄｉｐｌｏｉｄ ａｎｄ
ａｕｔｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｏｆ Ａｔｒａｃｔｙｌｏｄｅｓ ｌａｎｃｅａ (Ｔｈｕｎｂ.) ＤＣ.

基因
Ｇｅｎｅ

叶片　 Ｌｅａｆ 全株１) 　 Ｗｈｏｌｅ ｐｌａｎｔ１)

编号 ＩＤ ｌｏｇ２ＦＣ２) 编号 ＩＤ ｌｏｇ２ＦＣ２)

ＫＥＧＧ 通路
ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ

ＤｎａＫ / Ｈｓｐ７０ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２４０４４３＿ｃ１＿ｇ３ ６.５ ＣＬ１６５５６.Ｃｏｎｔｉｇ１ １.４ ＤｎａＫ 伴侣 /热激蛋白 ７０ Ｃｈａｐｅｒｏｎｅ ＤｎａＫ / ｈｅａｔ ｓｈｏｃｋ ｐｒｏｔｅｉｎ ７０
ＡＣＯ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２５３５１７＿ｃ０＿ｇ１ ４.１ Ｕｎｉｇｅｎｅ２６８２９ １.５ １－氨基环丙烷－１－羧酸氧化酶 １￣ａｍｉｎｏｃｙｃｌｏｐｒｏｐａｎｅ￣１￣ｃａｒｂｏｘｙｌａｔｅ ｏｘｉｄａｓｅ
ＥＴＲ / ＥＲＳ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２４８９４８＿ｃ２＿ｇ６ －７.７ ＣＬ１２２７１.Ｃｏｎｔｉｇ１ －１３.１ 乙烯受体 Ｅｔｈｙｌｅｎｅ ｒｅｃｅｐｔｏｒ
ＦＡＤ２ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２３９０１３＿ｃ２＿ｇ４ ４.９ ＣＬ８９５.Ｃｏｎｔｉｇ４ １.４ Δ１２ 脂肪酸脱氢酶 Δ１２ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ
ＦＡＤ２ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２５２２０２＿ｃ０＿ｇ１ ２.４ ＣＬ７２９０.Ｃｏｎｔｉｇ９ １.３ Δ１２ 脂肪酸脱氢酶 Δ１２ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ
ＦＡＤ２ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２５３４６７＿ｃ１＿ｇ１ ２.３ ＣＬ５０７９.Ｃｏｎｔｉｇ８ １.７ Δ１２ 脂肪酸脱氢酶 Δ１２ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ
ＦＡＤ２ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２４０２６０＿ｃ２＿ｇ１ ２.５ ＣＬ９０３０.Ｃｏｎｔｉｇ２ １.４ Δ１２ 脂肪酸脱氢酶 Δ１２ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ
ＦＡＤ２ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２５２２０２＿ｃ０＿ｇ３ ２.５ ＣＬ７２９０.Ｃｏｎｔｉｇ６ １.３ Δ１２ 脂肪酸脱氢酶 Δ１２ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ
ＦＡＤ２ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２５３４６７＿ｃ１＿ｇ６ ２.４ ＣＬ５０７９.Ｃｏｎｔｉｇ７ １.４ Δ１２ 脂肪酸脱氢酶 Δ１２ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ
ＡＯＳ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２４９２２３＿ｃ１＿ｇ１ －２.７ ＣＬ８７７０.Ｃｏｎｔｉｇ１ －３.５ 丙二烯氧化物合酶 Ａｌｌｅｎｅ ｏｘｉｄｅ ｓｙｎｔｈａｓｅ
ＬＯＸ１＿５ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２５３７４７＿ｃ１＿ｇ３ －３.６ ＣＬ６５５１.Ｃｏｎｔｉｇ６ －２.９ 亚油酸 １３Ｓ－脂氧合酶 ２－１ Ｌｉｎｏｌｅａｔｅ １３Ｓ￣ｌｉｐｏｘｙｇｅｎａｓｅ ２￣１
ＬＯＸ２Ｓ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２５３７４７＿ｃ１＿ｇ１ －３.２ ＣＬ６５５１.Ｃｏｎｔｉｇ６ －２.９ 亚油酸 １３Ｓ－脂氧合酶 ２－１ Ｌｉｎｏｌｅａｔｅ １３Ｓ￣ｌｉｐｏｘｙｇｅｎａｓｅ ２￣１
ＬＯＸ２Ｓ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２５０５６０＿ｃ１＿ｇ２ －２.６ ＣＬ６５５１.Ｃｏｎｔｉｇ９ －２.７ 亚油酸 １３Ｓ－脂氧合酶 ２－１ Ｌｉｎｏｌｅａｔｅ １３Ｓ￣ｌｉｐｏｘｙｇｅｎａｓｅ ２￣１
ＬＯＸ２Ｓ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２５４０１９＿ｃ３＿ｇ３ －５.５ ＣＬ１６９１１.Ｃｏｎｔｉｇ１ －７.７ 亚油酸 １３Ｓ－脂氧合酶 ２－１ Ｌｉｎｏｌｅａｔｅ １３Ｓ￣ｌｉｐｏｘｙｇｅｎａｓｅ ２￣１
ＰＨＳ１ / ＰＡＳ２ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２４４０３４＿ｃ１＿ｇ３ ６.１ ＣＬ１１１８７.Ｃｏｎｔｉｇ１ ２.９ 长链－３－羟酰基－ＣｏＡ 脱水酶 Ｌｏｎｇ ｃｈａｉｎ￣３￣ｈｙｄｒｏｘｙａｃｙｌ￣ＣｏＡ ｄｅｈｙｄｒａｔａｓｅ
ＹＷＨＡＥ ＴＲＩＮＩＴＹ＿ＤＮ２３７０６１＿ｃ３＿ｇ２ －２.０ ＣＬ５０５８.Ｃｏｎｔｉｇ２ －７.６ １４－３－３ 结合域蛋白 １４￣３￣３ ｄｏｍａｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ

　 １)数据来自文献[１０] Ｔｈｅ ｄａｔｕｍｓ ｆｒｏｍ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ [１０] .
　 ２) ＦＣ: 差异倍数 Ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅ.

ＥＴＲ / ＥＲＳ、ＡＯＳ、ＬＯＸ 和 ＹＷＨＡＥ 基因的表达量在同源

四倍体中下调ꎮ

３　 讨论和结论

本研究中ꎬ 茅苍术二倍体 和 同 源 四 倍 体 的

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 在 ＧＯ、ＮＲ、Ｓｔｒｉｎｇ、ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ、ＫＥＧＧ 和 Ｐｆａｍ
数据库的比对结果表明不是所有 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 都能在已

知数据库中比对出功能ꎬ这一结果与目前测序的许多

植物的相关研究结果相符[１１－１３]ꎮ 这主要是因为多数

非模式植物尚未完成全基因组测序工作ꎬ致使许多植

物的基因组信息不全ꎬ不可能通过数据库比对得知所

有 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的功能ꎮ 值得注意的是ꎬ与 ＮＲ 数据库比

对结果显示ꎬ茅苍术与同为菊科的 Ｃ. ｃａｒｄｕｎｃｕｌｕｓ ｖａｒ.
ｓｃｏｌｙｍｕｓ 和向日葵的同源性较高ꎬ说明同科植物的

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列同源性更高ꎮ
植物多倍化后的性状差异主要由基因表达变化

引起ꎬ且基因表达只发生微小改变也可能引起表型变

异[１４－１５]ꎮ 因此ꎬ基因差异表达是茅苍术同源四倍体

植株性状变异的基础ꎮ 本研究发现ꎬ注释为细胞过程

和代谢过程以及细胞、细胞部分、细胞器、细胞器部分

和细胞膜的茅苍术二倍体和同源四倍体叶片的差异

表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 较多ꎬ说明茅苍术的倍性变化会影响其

细胞发育和代谢ꎻ还有部分差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释为
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信号和信号传感器活性ꎬ说明茅苍术同源四倍体叶片

在信号转导方面与二倍体也存在差异ꎮ 在其他植物

多倍体研究 中ꎬ 酸 枣 〔 Ｚｉｚｉｐｈｕｓ ｊｕｊｕｂａ ｖａｒ. ｓｐｉｎｏｓａ
(Ｂｕｎｇｅ) Ｈｕ ｅｘ Ｈ. Ｆ. Ｃｈｏｗ.〕四倍体的差异表达基因

富集在糖类和氨基酸代谢、信号传递以及能量代谢方

面ꎬ并且这些基因的表达量在淀粉和蔗糖代谢及植物

激素传导通路中显著上调[１５]ꎬ杨树(Ｐｏｐｕｌｕｓ ｓｐｐ.)三
倍体中参与糖类代谢和细胞生长的差异表达基因的

表达量也上调[１６]ꎮ 本研究的 ＫＥＧＧ 富集结果表明:
茅苍术二倍体和同源四倍体的差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 富

集在脂肪酸延伸、淀粉和蔗糖代谢及次生代谢物生物

合成等通路ꎮ 淀粉、蔗糖和脂肪均为植物细胞活动提

供能量ꎬ并且ꎬ在植物体内ꎬ淀粉和蔗糖代谢、脂肪酸

延伸及次生代谢物生物合成过程均伴随着能量转化

和物质积累ꎮ 分析表明:差异表达基因可参与植物体

的能量转化和物质积累过程ꎬ为细胞发育提供充足的

能量和原料、催化相关酶活性ꎬ这也可能是茅苍术同

源四倍体叶片较二倍体大且厚的一个重要原因ꎮ
植物在适应环境胁迫过程中需要能量、物质、激

素和酶等共同发挥作用ꎮ 在受到环境胁迫时ꎬ植物体

会产生大量的转导信号ꎬ与淀粉和蔗糖等代谢过程相

关的基因的表达量明显上调ꎬ体内的淀粉和蔗糖等代

谢过程加强[１７]ꎬ使植物体适应逆境条件ꎮ 在本研究

的 ＧＯ 功能分类中ꎬ注释到生物过程类的细胞过程、
代谢过程、应激反应、生物调节和生物过程调节等分

类的差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 较多ꎬ且在 ＫＥＧＧ 富集结果

中ꎬ部分差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 富集于植物激素信号转

导、植物 ＭＡＰＫ 信号通路和 ＮＦ－κＢ 信号通路共 ３ 个

信号转导相关通路中ꎮ 其中ꎬ植物 ＭＡＰＫ 信号通路

是将细胞膜表面信号放大并传递到细胞内ꎬ从而引起

细胞内转录及代谢水平变化的信号转导途径之一ꎬ与
植物生长发育和抗逆信号转导具有密切关系[１８]ꎮ 茅

苍术同源四倍体叶片在能量转化、物质积累和信号转

导方面都与二倍体叶片存在差异ꎬ这些差异能够影响

植物体对环境变化的响应ꎬ据此推断茅苍术同源四倍

体在应对逆境胁迫时可能存在更强的适应能力ꎬ以保

证整个植株包括其药用部位根状茎的正常生长ꎮ 后

续研究应对不同倍性茅苍术药用部位根茎进行转录

组和代谢组联合分析ꎬ以揭示二者在外观性状、生长

发育及抗逆性等方面的分子生物学差异机制ꎬ为进一

步定位茅苍术的药用成分合成关键基因及通过基因

工程手段进行茅苍术育种等奠定基础ꎮ

将茅苍术二倍体和同源四倍体叶片和全株[１０] 共

有的差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 进行比较ꎬ共筛选出 ２９８ 个共

有高可信度差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓꎬ其中ꎬ叶片高可信度

差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ (包括 ＤｎａＫ / Ｈｓｐ７０、 ＡＣＯ、 ＥＴＲ /
ＥＲＳ、ＦＡＤ２、 ＡＯＳ、 ＬＯＸ、ＰＨＳ１ / ＰＡＳ２ 和 ＹＷＨＡＥ 等基

因)可能与同源四倍体出现叶变大、变厚ꎬ叶色深绿ꎬ
气孔增大等表型变化和植株抗逆性相关[１９－３４]ꎮ 本研

究中ꎬＤｎａＫ / Ｈｓｐ７０、ＡＣＯ、ＦＡＤ２ 和 ＰＨＳ１ / ＰＡＳ２ 基因的

表达量在茅苍术同源四倍体叶片和全株中均上调ꎬ而
ＥＴＲ / ＥＲＳ、ＡＯＳ、ＬＯＸ 和 ＹＷＨＡＥ 基因的表达量在茅苍

术同源四倍体叶片和全株中均下调ꎬ这可能是茅苍术

同源四倍体植株抗逆性强于二倍体的原因ꎮ 另外ꎬ茅
苍术二倍体和同源四倍体叶片和全株[１０]非共有的差

异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 也值得研究ꎬ这些基因可能调控其植

株叶片和地下部(如根状茎)的生长发育ꎮ
本研究结果显示:茅苍术同源四倍体叶片在细胞

发育、代谢、能量转化、物质积累及信号转导方面与二

倍体间存在差异ꎬ差异表达 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 可能参与叶片发

育调控ꎮ 高可信度差异表达基因 ＤｎａＫ / Ｈｓｐ７０、ＡＣＯ、
ＦＡＤ２ 和 ＰＨＳ１ / ＰＡＳ２ 的表达量在茅苍术同源四倍体

叶片和全株中均上调ꎬ而 ＥＴＲ / ＥＲＳ、 ＡＯＳ、 ＬＯＸ 和

ＹＷＨＡＥ 的表达量均下调ꎬ这些基因直接参与茅苍术

同源四倍体叶片发育和抗逆性ꎬ可作为茅苍术倍性育

种的关键候选基因ꎮ
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