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摘要： 以千里光（Ｓｅｎｅｃｉｏ ｓｃａｎｄｅｎｓ Ｂｕｃｈ．⁃Ｈａｍ． ｅｘ Ｄ． Ｄｏｎ）强抗菌性植株 ＳＣ－３２ 为研究对象，分别提取其茎和叶的总

ＲＮＡ，经质量检测合格后构建 ｃＤＮＡ 文库，利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑＴＭ ２５００ 高通量测序平台对千里光茎和叶的 ｃＤＮＡ 文

库进行转录组测序，筛选差异表达基因，并运用 Ｎｒ、Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ、ＫＥＧＧ 和 ＣＯＧ 数据库对差异表达基因进行功能分

析。 结果表明：从千里光茎和叶的 ｃＤＮＡ 文库中分别获得 ２６ １４７ ０１６ 和 ２６ ９９６ １１９ 个 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ，Ｑ３０ 值分别为

９５ １７％和 ９４ ７４％，说明其转录组测序结果良好。 从千里光的茎和叶中共筛选到 １０ ９９１ 个差异表达基因，以茎中

差异表达基因的表达量为准，叶中上调的差异表达基因有 ５ ５４２ 个，下调的差异表达基因有 ５ ４４９ 个。 千里光的茎

和叶中共有 ７ ６８３ 个差异表达基因被 ＧＯ 功能注释成生物过程、细胞组分和分子功能 ３ 个大类 ５３ 个亚类，且这些差

异表达基因与信号传导途径、次生代谢过程、细胞组分合成和酶催化活性等密切相关。 ＫＥＧＧ 代谢通路分析结果表

明：共有 ４ ５２７ 个差异表达基因，涉及 ５０ 个代谢通路，主要参与碳代谢、氨基酸生物合成及淀粉和蔗糖代谢。 研究

结果显示：千里光茎和叶的差异表达基因具有器官特异性，并且，其茎和叶的分化和形成与多糖和蛋白质累积密切

相关。
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Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： Ｓｅｎｅｃｉｏ ｓｃａｎｄｅｎｓ Ｂｕｃｈ．⁃Ｈａｍ． ｅｘ Ｄ． Ｄｏｎ； ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ； ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ
ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅ； ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ

　 　 随着高通量测序（ｈｉｇｈ⁃ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）技
术的快速发展，用于数字基因表达谱 （ ｄｉｇｉｔａｌ ｇｅｎｅ
ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐｒｏｆｉｌｉｎｇ， ＤＧＥ）研究的深度测序技术不但

广泛用于有参考基因组序列的物种分析，而且能够直

观显示基因组的功能元件和剪切方式，确定基因的转

录结构，量化各转录本在发育过程中和不同条件下表

达水平的变化，以及对所有转录产物进行分类［１］，从
而实现对无参考基因组序列的物种进行转录组学研

究［２－３］。 由于转录组测序蕴含了大量的基因表达信

息和数据量，能够更加精确地定量分析特异基因的表

达水平和等位基因转录本的特异表达，目前转录组测

序已成为了解控制数量性状的基因组大规模表达情

况的重要手段［４］。 近年来，国内外研究者对部分经

济作物和模式植物［５－８］进行了转录组测序研究，但在

中医药领域研究中却处于起步阶段。
千里光（Ｓｅｎｅｃｉｏ ｓｃａｎｄｅｎｓ Ｂｕｃｈ．⁃Ｈａｍ． ｅｘ Ｄ． Ｄｏｎ）

隶属于菊科（Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ）千里光属（Ｓｅｎｅｃｉｏ Ｌｉｎｎ．），为
重要的传统抗菌中草药，主要用于治疗风热感冒、目
赤肿痛、泄泻痢疾及皮肤湿疹疮疖等［４，９］，具有良好

的开发和利用前景。 目前，关于千里光的研究主要集

中在化学组分和药理学作用机制等［９］ 方面，而关于

其功能基因组学的研究却极其匮乏。 相关研究表明：
千里光不同品种的抗菌性差异显著［４］，其不同部位

的药效也有明显差异［１０］，因此，探明千里光不同器官

的功能基因差异表达对于了解其药用成分积累和主

要药理作用等具有重要意义。
鉴于此，作者采用高通量测序技术对千里光强抗

菌性植株 ＳＣ－３２ 茎和叶的 ｃＤＮＡ 文库进行转录组测

序分析，筛选出差异表达基因，并对这些差异表达基

因进行功能分析，以期揭示千里光茎和叶的差异表达

基因，为采用比较基因组学（ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ）方

法筛选菊科近缘药用植物茎和叶器官分化基因及其

功能验证提供参考。

１　 材料和方法

１ １　 材料

以移植到遵义医科大学细胞生物学教研室中药

材种质资源大棚内的野生千里光（来自贵州省遵义

市板山地区）强抗菌性植株 ＳＣ－３２ 为实验材料，经遵

义医科大学细胞生物学教研室钱刚教授鉴定。
１ ２　 方法

１ ２ １　 ＲＮＡ 提取和 ｃＤＮＡ 文库构建　 取千里光 １ 年

生植株从上到下第 ７ 枚叶以上部位的茎和叶样品各

３ 份，每份 ０ １ ｇ，置于液氮中充分研磨；采用 Ｔｒｉｚｏｌ 试
剂盒〔天根生化科技（北京）有限公司〕提取总 ＲＮＡ；
用质量体积分数 １％的琼脂糖凝胶和 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００
微量分光光度计（美国 ＮａｎｏＤｒｏｐ 公司）检测提取的

总 ＲＮＡ 的纯度、浓度和完整性。
取检测合格的总 ＲＮＡ 约 １ μｇ，用带有 Ｏｌｉｇｏ（ｄＴ）

的磁珠富集 ｍＲＮＡ；加入 ５× ｆｒａｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｂｕｆｆｅｒ，随机

打断 ｍＲＮＡ；以 ｍＲＮＡ 为模板，采用 ＧｅｎｅＲａｃｅｒ 试剂

盒（美国 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司）构建 ｃＤＮＡ 文库。
１ ２ ２ 　 转 录 组 测 序 及 数 据 分 析 　 使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＨｉＳｅｑＴＭ ２５００ 高通量测序平台（美国 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司）
对 ｃＤＮＡ 文库进行转录组测序。 利用 Ｔｒｉｎｉｔｙ 软件将

Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑＴＭ ２５００ 高通量测序平台得到的 ｒａｗ
ｄａｔａ 按顺序拼接成 ｃｏｎｔｉｇ，利用 ＴＧＩＣＬ 软件进一步处

理得到 ｕｎｉｇｅｎｅｓ。 利用 ＦＡＳＴＱＣ 软件对测序数据进

行质量控制，剔除只含有测序接头序列的 ｒｅａｄｓ、含 Ｎ
比例大于 １０％的 ｒｅａｄｓ 以及低质量 ｒｅａｄｓ（Ｑ≤１０ 的碱

基数占整条 ｒｅａｄ 碱基数的 ５０％以上），从而获得高质

量 ｃｌｅａｎ ｄａｔａ；使用 ＳＯＡＰａｌｉｇｎｅｒ ／ ＳＯＡＰ２ 软件将 ｃｌｅａｎ
ｒｅａｄｓ 比对到青蒿（Ａｒｔｅｍｉｓｉａ ｃａｒｖｉｆｏｌｉａ Ｂｕｃｈ．⁃Ｈａｍ． ｅｘ
Ｒｏｘｂ．）的参考基因组中，每个 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ 最多错配

５ 个碱基，统计 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 在参考基因组中的覆盖

度；采用 ＦＰＫＭ（ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｐｅｒ ｋｉｌｏｂａｓｅ ｏｆ ｅｘｏｎ ｍｏｄｅｌ
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ｐｅｒ ｍｉｌｌｉｏｎ ｍａｐｐｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ）法计算基因表达量，并以

ＦＣ≥２ 且 ＦＤＲ＜０ ０１ 为筛选标准（ＦＣ 为差异倍数，
ＦＤＲ 为错误发现率），利用 ＤＥＧｓｅｑ 软件［１１］ 筛选差异

表达基因；利用 ＢＬＡＳＴ 软件（ ｈｔｔｐ：∥ｂｌａｓｔ． ｎｃｂｉ． ｎｌｍ．
ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ Ｂｌａｓｔ． ｃｇｉ） 将 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列比对到 ＮＣＢＩ 的

Ｎｒ、Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ、ＫＥＧＧ 和 ＣＯＧ（Ｅ 值小于 １×１０－５）数据

库中，利用 Ｂｌａｓｔ２ＧＯ 软件根据 Ｎｒ 注释信息进行 ＧＯ
注释，并利用 ＷＥＧＯ 软件［１２］对全部 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 进行 ＧＯ
功能分类统计。

２　 结果和分析

２ １　 转录组测序结果

采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑＴＭ ２５００ 高通量测序平台对构

建的千里光茎和叶的 ｃＤＮＡ 文库进行转录组测序，在
对测序数据进行质量控制后，将 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 与青蒿参

考基因组进行比对。 结果显示：从千里光茎和叶的

ｃＤＮＡ 文库中分别获得 ２６ １４７ ０１６ 和 ２６ ９９６ １１９ 个

ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ，Ｑ３０ 值分别为 ９５ １７％和 ９４ ７４％。 在千

里光茎和叶的 ｃＤＮＡ 文库中，比对到青蒿参考基因组

中的 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ（ｍａｐｐｅｄ ｒｅａｄｓ）分别有 ２０ ７２２ ４９１ 和

２１ ６１０ １２０ 个，所占比例分别为 ７９ ２５％和 ８０ ０５％。
其中，比对到参考基因组惟一位置的 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ
（ｕｎｉｑｕｅ ｍａｐｐｅｄ ｒｅａｄｓ）分别有 ２ ６７４ ４４０ 和 ２ ５１６ ２３９
个，所占比例分别为 １２ ９１％和 １１ ６４％；而比对到参

考基 因 组 多 个 位 置 的 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ （ ｍｕｌｔｉｍａｐｐｅｄ
ｒｅａｄｓ）分别有 １８ ０４８ ０５１ 和 １９ ０９３ ８８１ 个，所占比例

分别为 ８７ ０９％和 ８８ ３６％。
２ ２　 差异表达基因筛选结果

差异表达基因筛选结果（图 １）表明：从千里光茎

和叶中共筛选到 １０ ９９１ 个差异表达基因，以茎中差

异表达基因的表达量为准，叶中上调的差异表达基因

有 ５ ５４２ 个，占茎和叶差异表达基因总数的 ５０ ４２％，
而叶中下调的差异表达基因有 ５ ４４９ 个，占茎和叶差

异表达基因总数的 ４９ ５８％。 在筛选差异表达基因过

程中，还发现 ４１ ０４５ 个表达量无显著差异的基因，并
且，多数差异表达基因集中在 － ５≤ｌｏｇ２（ ＦＣ） ≤５、
－ｌｏｇ１０（ＦＤＲ）≤２５ 区域。
２ ３　 差异表达基因功能分析

２ ３ １　 ＧＯ 功能分类分析　 采用 ＢＬＡＳＴ 软件对千里

光茎和叶中获得的 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 进行比对，共有 ６１ １７１
个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 被注释，其中差异表达基因有 ７ ６８３ 个。

ＦＤＲ： 错误发现率 Ｆａｌｓｅ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ｒａｔｅ； ＦＣ： 差异倍数 Ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅ． 红
点表 示 上 调 的 差 异 表 达 基 因 Ｒｅｄ ｄｏｔｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｕｐ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ； 绿点表示下调的差异表达基因 Ｇｒｅｅｎ ｄｏｔｓ
ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｄｏｗｎ⁃ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ； 横向虚线以下及
纵向虚线间的黑点表示表达量无显著差异的基因 Ｂｌａｃｋ ｄｏｔｓ ｂｅｌｏｗ
ｈｏｒｉｚｏｎｔａｌ ｄａｓｈｅｄ ｌｉｎｅ ａｎｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｖｅｒｔｉｃａｌ ｄａｓｈｅｄ ｌｉｎｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｇｅｎｅｓ
ｗｉｔｈｏｕｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｉｎ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ．

图 １　 千里光茎和叶中差异表达基因的火山图（以茎中差异表达基因
的表达量为准）
Ｆｉｇ． １　 Ｖｏｌｃａｎｏ ｐｌｏｔ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ
ｏｆ Ｓｅｎｅｃｉｏ ｓｃａｎｄｅｎｓ Ｂｕｃｈ．⁃Ｈａｍ． ｅｘ Ｄ． Ｄｏｎ （ ｔａｋｉｎｇ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｌｅｖｅｌ ｏｆ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｓｔｅｍ ａｓ ｓｔａｎｄａｒｄ）

ＧＯ 功能分类结果表明：这些差异表达基因的功能被

分成生物过程（ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ）、细胞组分（ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ）和分子功能（ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ）３ 个大类，
并被细分成 ５３ 个亚类（表 １）。 在生物过程大类中，
被注释为代谢过程 （ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ）、细胞过程

（ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ） 和单一生物过程 （ ｓｉｎｇｌｅ⁃ｏｒｇａｎｉｓｍ
ｐｒｏｃｅｓｓ）的全部 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 和差异表达基因数量明显高

于其他生物过程；在细胞组分大类中，被注释为细胞

（ｃｅｌｌ）、细胞成分（ｃｅｌｌ ｐａｒｔ）、细胞器（ｏｒｇａｎｅｌｌｅ）、细胞

膜（ｍｅｍｂｒａｎｅ）、细胞器成分（ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ｐａｒｔ）和细胞膜

成分（ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐａｒｔ）的全部 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 和差异表达基

因数量亦较高；在分子功能大类中，被注释为催化活

性（ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ）和结合（ｂｉｎｄｉｎｇ）的全部 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
和差异表达基因数量也明显高于其他分子功能。 值

得注意的是，全部 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 和差异表达基因 ＧＯ 功能

分类的富集趋势并不完全相同。
根据千里光茎和叶中全部 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 和差异表达

基因的 ｔｏｐＧＯ 前 １０ 位分类统计结果（表 ２）， 被注释
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表 １　 千里光茎和叶中全部 ｕｎｉｇｅｎｅｓ和差异表达基因的 ＧＯ 功能分类
Ｔａｂｌｅ １　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ａｌｌ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ ｏｆ Ｓｅｎｅｃｉｏ ｓｃａｎｄｅｎｓ Ｂｕｃｈ．⁃Ｈａｍ． ｅｘ Ｄ． Ｄｏｎ

ＧＯ 功能分类
ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｎ１ Ｎ２

ＧＯ 功能分类
ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｎ１ Ｎ２

生物过程 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ 　 大分子复合物 Ｍａｃｒｏｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｏｍｐｌｅｘ ７ ４９７ ８０８
　 代谢过程 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ４５ ６５９ ５ ９５８ 　 细胞外区域 Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎ １ ９４７ ４５０
　 细胞过程 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ ４０ ００８ ４ ９３７ 　 细胞连接 Ｃｅｌｌ ｊｕｎｃｔｉｏｎ １ ７８０ １５０
　 单一生物过程 Ｓｉｎｇｌｅ⁃ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓ ３４ ７３０ ４ ６９０ 　 共质体 Ｓｙｍｐｌａｓｔ １ ７７８ １５０
　 应激反应 Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｕｓ １４ ６４４ １ ８４０ 　 膜封闭的管腔 Ｍｅｍｂｒａｎｅ⁃ｅｎｃｌｏｓｅｄ ｌｕｍｅｎ １ ６１１ ７８
　 生物调节 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ １２ ８４９ １ ６３９ 　 类核 Ｎｕｃｌｅｏｉｄ ８６ ３０
　 定位 Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ １１ １７０ １ ２８４ 　 细胞外区域成分 Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎ ｐａｒｔ ４３ ２
　 细胞成分组织或生物合成 Ｃｅｌｌｕｌａｒ

ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｒ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ
８ ９７０ １ ３３８ 　 病毒 Ｖｉｒｉｏｎ １８ ５

　 发育过程 Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ ７ ４０１ ８８９ 　 病毒成分 Ｖｉｒｉｏｎ ｐａｒｔ １８ ５
　 多细胞生物过程 Ｍｕｌｔｉ⁃ｃｅｌｌｕｌａｒ

ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓ
７ １１５ ８３３ 　 细胞外基质 Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｍａｔｒｉｘ １５ ３

　 信号 Ｓｉｇｎａｌｉｎｇ ４ ４２２ ４４９ 　 细胞外基质成分 Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｍａｔｒｉｘ ｐａｒｔ ５ ０
　 生殖过程 Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ３ ９１７ ３７５ 分子功能 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ
　 多生物过程 Ｍｕｌｔｉ⁃ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓ ３ １５８ ４３１ 　 催化活性 Ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ ３７ １２７ ４ ８３２
　 生长 Ｇｒｏｗｔｈ １ ３８４ １７６ 　 结合 Ｂｉｎｄｉｎｇ ３２ ７５２ ３ ７４１
　 免疫系统过程 Ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍ ｐｒｏｃｅｓｓ １ ２６６ １７２ 　 运转活性 Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ５ ２１０ ５６５
　 繁殖 Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ８５９ ５３ 　 结构分子活性 Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｍｏｌｅｃｕｌｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ １ ３８８ １７２
　 生物附着 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｄｈｅｓｉｏｎ ４４７ ５０ 　 分子传感器活性 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ

ａｃｔｉｖｉｔｙ
１ ３４７ ９２

　 节律过程 Ｒｈｙｔｈｍｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ２０５ ２１ 　 电子载体活性 Ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｃａｒｒｉｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ １ １８７ ２１１
　 生物相 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｈａｓｅ １７１ ６ 　 核酸结合转录因子活性 Ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ

ｂｉｎｄｉｎｇ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ
７４５ １１５

　 运动 Ｌｏｃｏｍｏｔｉｏｎ ４３ １ 　 受体活性 Ｒｅｃｅｐｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ７２３ ３８
　 细胞杀伤 Ｃｅｌｌ ｋｉｌｌｉｎｇ ２ ０ 　 抗氧化活性 Ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙ ６１１ １１２
细胞组分 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ 　 酶调节活性 Ｅｎｚｙｍｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ５１６ ６５
　 细胞 Ｃｅｌｌ ３０ ０５９ ３ ６９９ 　 鸟苷酸核苷酸交换因子活性 Ｇｕａｎｙｌ⁃

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｅｘｃｈａｎｇｅ ｆａｃｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ
１２８ ７

　 细胞成分 Ｃｅｌｌ ｐａｒｔ ３０ ０５９ ３ ６９９ 　 蛋 白 质 结 合 转 录 因 子 活 性 Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｂｉｎｄｉｎｇ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ

１０７ １４

　 细胞器 Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ２２ ５１８ ２ ８７８ 　 营养库活性 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ２７ １０
　 细胞膜 Ｍｅｍｂｒａｎｅ １８ ４９８ ２ ５４２ 　 金属伴侣活性 Ｍｅｔａｌｌｏｃｈａｐｅｒｏｎｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ １０ ０
　 细胞器成分 Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ｐａｒｔ １１ ７４０ １ ７４３ 　 转录调控因子活性 Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ

ａｃｔｉｖｉｔｙ
７ ０

　 细胞膜成分 Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐａｒｔ ９ ５０１ １ １７６ 　 蛋白质标记 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｔａｇ ２ ０

　 １）Ｎ１： 全部 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数量 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌ ｕｎｉｇｅｎｅｓ； Ｎ２： 差异表达基因数量 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ．

表 ２　 千里光茎和叶中全部 ｕｎｉｇｅｎｅｓ和差异表达基因的 ｔｏｐＧＯ 前 １０ 位分类统计结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｐ ｔｅｎ ｏｆ ｔｏｐＧＯ ｏｆ ａｌｌ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ ｏｆ Ｓｅｎｅｃｉｏ ｓｃａｎｄｅｎｓ Ｂｕｃｈ．⁃
Ｈａｍ． ｅｘ Ｄ． Ｄｏｎ

编号 ＩＤ ＧＯ 功能分类 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ Ｎ１ Ｎ２

ＧＯ：００４４７６３ 单生物细胞过程 Ｓｉｎｇｌｅ⁃ｏｒｇａｎｉｓｍ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ ２６ ３３９ ３ ４８１
ＧＯ：００４４２３７ 细胞代谢过程 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ３２ ２４２ ４ ０９５
ＧＯ：００４４７１０ 单一生物代谢过程 Ｓｉｎｇｌｅ⁃ｏｒｇａｎｉｓｍ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ２３ ０１４ ３ ３８８
ＧＯ：００４４６９９ 单一生物过程 Ｓｉｎｇｌｅ⁃ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓ ３３ ２５９ ４ ４６５
ＧＯ：０００９９８７ 细胞过程 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ ３８ ７６１ ４ ８８５
ＧＯ：００４４２３８ 初级代谢过程 Ｐｒｉｍａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ３１ ８６０ ３ ９２２
ＧＯ：００４３１７０ 大分子代谢过程 Ｍａｃｒｏｍｏｌｅｃｕｌｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ２１ ６７６ ２ ４５３
ＧＯ：００７１７０４ 有机物代谢过程 Ｏｒｇａｎｉｃ ｓｕｂｓｔａｎｃｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ３３ ４９９ ４ ３０８
ＧＯ：０００８１５２ 代谢过程 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ３９ ７９３ ５ ３３５
ＧＯ：０００８１５０ 生物过程 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ ４９ ４１７ ６ ４３６

　 １）Ｎ１： 全部 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数量 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌ ｕｎｉｇｅｎｅｓ； Ｎ２： 差异表达基因数量 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ．
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为单生物细胞过程（ ｓｉｎｇｌｅ⁃ｏｒｇａｎｉｓｍ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ，
ＧＯ：００４４７６３ ）、 细 胞 代 谢 过 程 （ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ
ｐｒｏｃｅｓｓ， ＧＯ： ００４４２３７ ） 以 及 大 分 子 代 谢 过 程

（ｍａｃｒｏｍｏｌｅｃｕｌｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ，ＧＯ：００４３１７０）等 １０
个功能的全部 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 和差异基因数均较高，其中，
被注释为生物过程（ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ，ＧＯ：０００８１５０）
的全部 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 和差异表达基因的数量最多。

图中数据为差异表达基因数量 Ｄａｔａ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉａｇｒａｍ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ． Ａ： 细胞过程 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ； Ｂ： 环境信息处
理 Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ； Ｃ： 遗传信息处理 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ； Ｄ： 代谢 Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ； Ｅ： 生物体系 Ｏｒｇａｎｉｓｍ ｓｙｓｔｅｍ．

图 ２　 千里光茎和叶中差异表达基因的 ＫＥＧＧ 代谢通路分析
Ｆｉｇ． ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ＫＥＧＧ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｓｔｅｍ ａｎｄ ｌｅａｆ ｏｆ Ｓｅｎｅｃｉｏ ｓｃａｎｄｅｎｓ Ｂｕｃｈ．⁃Ｈａｍ． ｅｘ Ｄ． Ｄｏｎ

总体来看，这些差异表达基因与信号传导途径、
次生代谢过程、细胞组分合成和酶催化活性等功能密

切相关。

２ ３ ２　 ＫＥＧＧ 代谢通路分析　 千里光茎和叶中差异

表达基因的 ＫＥＧＧ 代谢通路分析结果（图 ２）表明：共
有 ４ ５２７ 个差异表达基因，涉及 ５０ 个代谢通路，且大

部分代谢通路属于代谢途径。 其中，碳代谢途径的差

异表达基因数量最多（３５２），占该通路差异表达基因

总数的 ７ ７８％；其次为氨基酸生物合成途径，共有

３２２ 个差异表达基因，占该通路差异表达基因总数的

７ １１％；淀粉和蔗糖代谢途径的差异表达基因数量也

较多（２１１），占该通路差异表达基因总数的 ４ ６６％；
而柠檬酸循环（ＴＣＡ 循环）途径的差异表达基因数量

４１



第 １ 期 谢　 欣， 等： 千里光茎和叶的差异表达基因分析

最少（３３），占该通路差异表达基因总数的 ０ ７３％。

３　 讨论和结论

由于药用植物各部位的药用成分含量和种类不

同［１３］，因此，研究药用植物各器官基因的转录水平既

利于阐明植物的器官分化基因，也利于深入分析药用

成分积累的次生代谢途径及调控网络［１４－１６］。 本研究

从千里光茎和叶的 ｃＤＮＡ 文库中分别获得 ２６ １４７ ０１６
和 ２６ ９９６ １１９ 个 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ，Ｑ３０ 值分别为 ９５ １７％和

９４ ７４％，说明其转录组测序结果良好。 千里光的茎

中含有大量的木质素，木质素对维持较高的硬度及承

托全株重量具有重要作用［１７］，而叶是植物合成及储

存营养物质（如淀粉和蔗糖等）的主要场所［１８］。 本研

究从千里光茎和叶中共筛选到 １０ ９９１ 个差异表达基

因，以茎中差异表达基因的表达量为准，叶中上调和

下调的差异表达基因分别有 ５ ５４２ 和 ５ ４４９ 个；茎和

叶中共有 ７ ６８３ 个差异表达基因被 ＧＯ 功能注释成生

物过程、细胞组成和分子功能 ３ 个大类 ５３ 个亚类，且
这些差异表达基因与信号传导途径、次生代谢过程、
细胞组分合成和酶催化活性等密切相关。

ＫＥＧＧ 代谢通路分析结果显示：千里光茎和叶中

有 ４ ５２７ 个差异表达基因，共涉及 ５０ 个代谢通路，大
部分差异表达基因参与碳代谢、氨基酸生物合成及淀

粉和蔗糖代谢，说明这些差异表达基因与细胞组分合

成和体内的生物合成等密切相关，其中，参与碳代谢

和氨基酸合成的差异表达基因较多，据此推测千里光

茎和叶的器官分化需要积累大量的多糖和蛋白质。
千里光还含有丰富的次生代谢产物，包括生物碱类、
酚酸类、黄酮类、挥发油类和萜类等［９］，其中，类黄酮

是千里光的主要抗菌成分之一［１９］，而供试植株 ＳＣ－
３２ 具有强抗菌性［４］，本研究发现参与类黄酮合成的

差异表达基因有 ４４ 个，说明这些差异表达基因主要

参与千里光体内类黄酮的合成。 据此认为，参与千里

光茎和叶中类黄酮合成的差异表达基因可能在佐证

类黄酮是千里光重要抗菌成分及千里光抗菌数量性

状等方面具有重要作用。
综上所述，千里光茎和叶的差异表达基因具有器

官特异性，其茎和叶的分化和形成与多糖和蛋白质积

累密切相关。
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