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摘要: 以花生(Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌｉｎｎ.)品种‘Ｆｌｏｒｕｎｎｅｒ’为研究对象ꎬ利用 ＲＮＡ－ｓｅｑ 技术对花生异型雄蕊进行转录

组测序ꎻ在此基础上ꎬ运用 Ｎｒ、ＫＯＧ、ＧＯ 和 ＫＥＧＧ 数据库进行同源序列比对和基因功能分析ꎮ 结果显示:花生异型

雄蕊转录组测序共获得数据量约 ３１.４６ Ｇꎬ其中ꎬｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 所占比例均在 ９６.０％以上ꎻ经过组装和拼接后得到

１９７ １９３个 ｃｏｎｔｉｇｓꎬ片段总长度 ２４０ ４６３ ９００ ｂｐꎬ最长片段为 １５ ８１０ ｂｐꎬ非冗余 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 片段的平均长度为 １ ２１９ ｂｐꎬ
ＧＣ 含量为 ３９.１％ꎬ片段长度 Ｎ５０ 为 １ ９６６ ｂｐꎻ长度大于等于 １ ０００ ｂｐ 的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 占 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ４３.４％ꎬ表明组

装完整性较高ꎬ可用于注释分析ꎮ 与 Ｎｒ 数据库的比对结果显示:共有 １２９ ２２３ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到 Ｎｒ 数据库ꎬ占
ｕｎｉｇｅｎｅｓ总数的 ６５.５％ꎻ其中ꎬ１×１０－１００<Ｅ≤１×１０－５的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 占 ５４.２％ꎬ说明注释的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列与 Ｎｒ 数据库的同

源序列具有高度相似性ꎻ共有 １０６ ９００ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到已探明的同源序列中ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ８２.７％ꎬ且与

大豆〔Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ (Ｌｉｎｎ.) Ｍｅｒｒ.〕和蒺藜苜蓿(Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ Ｇａｅｒｔｎ.)等同科种类的序列同源性较高ꎮ 基因功

能分析结果显示:共有 １３３ ３８７ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到 ２５ 个 ＫＯＧ 功能类别上ꎬ且功能明确的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 均与配子体发育

功能相关ꎬ其中ꎬ注释到信号转导机制功能的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数量最多(１７ １３５)ꎮ 共有 ４８ ４９７ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到生物过

程、细胞组分和分子功能 ３ 大类 ５５ 个亚类的 ＧＯ 功能类别上ꎬ其中ꎬ与核酸代谢过程、磷酸化、转录调节、核、核糖

体、ＡＴＰ 结合、转录因子和钙离子结合相关的亚类中 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 高度富集ꎮ 共有 ３０ ４２８ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到 ２ ７０８ 个酶

功能ꎬ映射了 ３５４ 个 ＫＥＧＧ 代谢通路ꎬ可分为遗传信息处理、细胞过程、生物系统、环境信息处理和代谢 ５ 大类 ３２ 个

亚类ꎬ其中ꎬ与代谢相关通路的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数量最多(１４ ２３１)ꎮ 综合分析结果表明:在花生异型雄蕊转录组中ꎬ多数

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的功能与雄蕊产生雄配子的功能有关ꎬ且部分基因可参与不同的代谢途径ꎬ对花生异型雄蕊的器官发生和

花药形成具有重要作用ꎮ
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ｌｏｎｇｅｓｔ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｉｓ １５ ８１０ ｂｐꎻ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｎｏｎ￣ｒｅｄｕｎｄａｎｔ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｉｓ １ ２１９ ｂｐꎬ ｔｈｅ
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｓ ３９.１％ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ Ｎ５０ ｉｓ １ ９６６ ｂｐꎻ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｉｔｈ ａ ｌｅｎｇｔｈ ｇｒｅａｔｅｒ ｔｈａｎ ｏｒ
ｅｑｕａｌ ｔｏ １ ０００ ｂｐ ａｃｃｏｕｎｔ ｆｏｒ ４３.４％ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｎｕｍｂｅｒꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｉｎｔｅｇｒｉｔｙ ｉｓ
ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈꎬ ａｎｄ ｃａｎ ｂｅ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ. Ｔｈｅ ａｌｉｇｎｍｅｎｔ ｒｅｓｕｌｔ ｗｉｔｈ Ｎｒ ｄａｔａｂａｓｅ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ
ｔｈｅｒｅ ａｒｅ １２９ ２２３ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ Ｎｒ ｄａｔａｂａｓｅꎬ ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇ ｆｏｒ ６５.５％ ｏｆ ｔｏｔａｌ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｎｕｍｂｅｒꎻ ｉｎ
ｗｈｉｃｈꎬ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｏｆ １ × １０－１００ < Ｅ≤１ × １０－５ ａｃｃｏｕｎｔ ｆｏｒ ５４. ２％ꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｈａｖｅ ｈｉｇｈ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｗｉｔｈ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ Ｎｒ ｄａｔａｂａｓｅꎻ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ １０６ ９００ ｕｎｉｇｅｎｅｓ
ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ｋｎｏｗｎ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓꎬ ａｃｃｏｕｎｔｉｎｇ ｆｏｒ ８２.７％ ｏｆ ｔｏｔａｌ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｎｕｍｂｅｒꎬ
ａｎｄ ｈａｖｅ ｈｉｇｈ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｈｏｍｏｌｏｇｙ ｗｉｔｈ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｆａｍｉｌｙꎬ ｓｕｃｈ ａｓ Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ (Ｌｉｎｎ.) Ｍｅｒｒ. ａｎｄ
Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ Ｇａｅｒｔｎ.ꎬ ｅｔｃ. Ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｔｈｅｒｅ ａｒｅ １３３ ３８７ ｕｎｉｇｅｎｅｓ
ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ２５ ＫＯＧ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓꎬ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｒｅ ａｌｌ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇａｍｅｔｏｐｈｙｔｅ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｆｕｎｃｔｉｏｎꎬ ｉｎ ｗｈｉｃｈꎬ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｆｕｎｃｔｉｏｎ
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ｕｎｉｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｈｉｇｈｌｙ ｅｎｒｉｃｈｅｄ ｉｎ ｓｕｂｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎬ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎꎬ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎꎬ ｎｕｃｌｅｕｓꎬ ｒｉｂｏｓｏｍｅꎬ ＡＴＰ ｂｉｎｄｉｎｇꎬ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ａｎｄ ｃａｌｃｉｕｍ ｂｉｎｄｉｎｇ.
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ｐａｔｈｗａｙｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｃａｎ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ ３２ ｓｕｂｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ ｔｏ ５ ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇꎬ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓꎬ ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｓｙｓｔｅｍꎬ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ａｎｄ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ ｉｎ ｗｈｉｃｈꎬ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ ｐａｔｈｗａｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｉｓ ｔｈｅ ｌａｒｇｅｓｔ (１４ ２３１). Ｔｈｅ
ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ ｉｎ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｆｒｏｍ ｈｅｔｅｒｏｍｏｒｐｈｉｃ ｓｔａｍｅｎｓ ｏｆ Ａ. ｈｙｐｏｇａｅａꎬ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍｏｓｔ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｔａｍｅｎｓ ｐｒｏｄｕｃｉｎｇ ｍａｌｅ ｇａｍｅｔｅｓꎬ ａｎｄ ｓｏｍｅ
ｇｅｎｅｓ ａｒｅ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓꎬ ａｎｄ ｐｌａｙ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｏｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｏｒｇａｎｏｇｅｎｅｓｉｓ ｏｆ
ｈｅｔｅｒｏｍｏｒｐｈｉｃ ｓｔａｍｅｎｓ ａｎｄ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ａｎｔｈｅｒ ｏｆ Ａ. ｈｙｐｏｇａｅａ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌｉｎｎ.ꎻ ｈｅｔｅｒｏｍｏｒｐｈｉｃ ｓｔａｍｅｎꎻ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅꎻ ｈｏｍｏｌｏｇｙꎻ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ
ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

　 　 花生(Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌｉｎｎ.)为严格的闭花受精

植物ꎬ每朵花内有 １０ 枚雄蕊ꎬ其中ꎬ具 ４ 枚长椭球状

花药的雄蕊为对萼长药雄蕊(ａｎｔｅｓｅｐａｌ ｓｔａｍｅｎꎬ Ｓｔｓ)ꎬ
药室较大ꎬ花丝较长ꎻ具 ４ 枚圆球状花药的雄蕊为对

瓣圆药雄蕊(ａｎｔｅｐｅｔａｌ ｓｔａｍｅｎꎬ Ｓｔｐ)ꎬ药室较小ꎬ花丝

较短ꎻ另 ２ 枚雄蕊为退化雄蕊(ｓｔａｍｉｎｏｄｅꎬ Ｓｔａ)ꎬ仅存

花丝ꎬ未见花药ꎮ 花生具有的这类雄蕊为异型雄

蕊[１]ꎮ 异型雄蕊现象从 １８ 世纪开始就引起了科学家

们的关注[２－３]ꎬ一些研究者针对异型雄蕊的种类分

布[４－７]以及花粉活性、花粉组织化学成分和结实率

等[８－１１]方面开展了广泛的研究ꎬ然而ꎬ异型雄蕊的遗

传基础和分子调控机制目前仍未知ꎮ
花生的基因组较大、遗传基础狭窄ꎬ且其花器官

的性状稳定、遗传多态性极低ꎬ因而ꎬ花生的花器官突

变体很少ꎬ限制了花生的花发育分子生物学研究ꎮ 雄

蕊发育在被子植物的花器官进化中起关键作用ꎬ但是

与其他花器官(如花瓣)相比ꎬ其分子调控机制尚处

于探索阶段ꎬ对花生异型雄蕊发育的分子机制进行探

讨可为雄蕊分化的分子机制研究提供思路ꎮ
作者采用 ＲＮＡ－ｓｅｑ 技术对花生异型雄蕊进行转

录组分析ꎬ挖掘和探究与花生雄蕊分化相关的候选基

因和生物学途径ꎬ以期解释花生异型雄蕊的形成机

制ꎬ为花生新品种选育提供理论基础ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

供试花生品种为青岛农业大学花生研究中心王

铭伦教授提供的品种 ‘ Ｆｌｏｒｕｎｎｅｒ’ꎬ该品种由品种

‘Ｅａｒｌｙ Ｒｕｎｎｅｒ’与‘Ｆｌｏｒｉｓｐａｎ’杂交获得ꎬ为普通型蔓

生品种ꎬ花多且花型较大[１２]ꎮ 于 ２０１７ 年 ４ 月末将品

种‘Ｆｌｏｒｕｎｎｅｒ’的种子覆膜种植于青岛农业大学试验

田中ꎬ并于同年 ６ 月中旬(盛花期)选取 １００ 株发育

良好的植株ꎬ每天约 １７:００ 时于各植株同一位置采集

发育成熟、待开放的花蕾(即花瓣已撑破萼片、微露

黄色花瓣)ꎬ共采集约 ４００ 枚花蕾ꎮ
将采集的花蕾置于冰盒内ꎬ在解剖镜下将雄蕊分

为对萼长药雄蕊、对瓣圆药雄蕊和退化雄蕊 ３ 组ꎬ每
组约 ８００ 枚雄蕊(每组设置 ３ 个生物学重复)ꎻ将雄

蕊分别置于液氮中速冻ꎬ－８０ ℃保存ꎬ送至上海伯豪

２２
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生物技术有限公司进行 ＲＮＡ 提取及测序分析ꎮ
１.２　 方法

１.２.１ 　 总 ＲＮＡ 的提取和检测 　 采用 ＲＮＡｑｕｅｏｕｓＴＭ

ｐｈｅｎｏｌ－ｆｒｅｅ ｔｏｔａｌ ＲＮＡ 提取试剂盒(美国 Ａｍｂｉｏｎ 公

司)分别提取 ３ 组雄蕊的总 ＲＮＡꎬ获得的总 ＲＮＡ 经

Ａｇｉｌｅｎｔ Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ ２１００ 生物分析仪 (美国 Ａｇｉｌｅｎｔ
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ 公司)电泳检测合格ꎬ使用 ＲＮＡＣｌｅａｎ ＸＰ
Ｋｉｔ 试剂盒(美国 Ｂｅｃｋｍａｎ Ｃｏｕｌｔｅｒ 公司)和 ＲＮａｓｅ －
Ｆｒｅｅ ＤＮａｓｅ Ｓｅｔ 试剂盒(德国 Ｑｉａｇｅｎ 公司)进行纯化ꎮ
１.２. ２ 　 文库制备和测序 　 对纯化的总 ＲＮＡ 进行

ｍＲＮＡ 的富集和片段化ꎬ采用 ＳｕｐｅｒＳｃｒｉｐｔ Ⅱ Ｒｅｖｅｒｓｅ
Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ 试剂盒 ( 美国 Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ 公司) 合成

ｃＤＮＡ 第 １ 链ꎬ然后合成 ｃＤＮＡ 第 ２ 链ꎬ随之进行末端

修复ꎬ在 ３′末端加腺苷酸并连接测序接头ꎬ富集、纯化

后构建 ｃＤＮＡ 文库ꎻ采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑＴＭ２０００ 高通

量测序平台(美国 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 公司)对 ｃＤＮＡ 文库进行

双端测序ꎮ
１.２.３　 原始数据统计和功能注释　 原始测序文件经

碱基识别ꎬ应用 Ｓｅｑｔｋ 软件进行误差过滤ꎻ将 ３ 组雄

蕊样本的测序数据合并形成 ｐｏｏｌ ｒｅａｄｓꎬ然后应用

Ｔｒｉｎｉｔｙ 软件[１３－１４] 进行 ｄｅ ｎｏｖｏ 拼接ꎻ将拼接得到的

ｆｉｎａｌ ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列与 ＮＣＢＩ 官方非冗余蛋白质序列数

据库(Ｎｒ)和 ＵｎｉＰｒｏｔ 数据库进行 ＢＬＡＳＴｘ 比对(Ｅ≤
１×１０－５) [１５]ꎮ

应用 ｒｐｓｔｂｌａｓｔｎ 程序( ｈｔｔｐ:∥ｗｗｗ. ｂｉｏｍｅｄｃｅｎｔｒａｌ.
ｃｏｍ / ｃｏｎｔｅｎｔ / ｓｕｐｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ / １４７１ － ２１０５ － １３ － ４２ －
ｓ１ / Ｃｌｏｕｄ － ＢｉｏＬｉｎｕｘ － Ｐａｃｋａｇｅ － Ｄｏｃｕｍｅｎｔａｔｉｏｎ / ｄｏｃｓ /
ｒｐｓｔｂｌａｓｔｎ.ｈｔｍｌ)将 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列与真核生物直系同源

序列数据库(ＫＯＧ)进行比对(Ｅ≤１×１０－５)ꎬ取排名前

５ 的比对结果进行 ＫＯＧ 功能分析[１６－１７]ꎮ 将 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
序列与基因功能分类体系数据库(ＧＯ)进行 ＢＬＡＳＴｘ
比对(Ｅ≤１×１０－５)ꎬ取最佳比对结果进行 ＧＯ 功能

分析[１８]ꎮ
应用 ＫＥＧＧ ＫＡＡＳ 在线 ｐａｔｈｗａｙ 比对分析工具

(ｈｔｔｐｓ:∥ ｗｗｗ. ｇｅｎｏｍｅ. ｊｐ / ｋａａｓ － ｂｉｎ / ｋａａｓ ＿ ｍａｉｎ) 对

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 进行 ＫＥＧＧ 代谢途径分析[１９]ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 测序结果和数据组装结果分析

测序结果显示:测序样品的 Ｑ２０ 值均大于 ９６％ꎬ
数据量约 ３１.４６ Ｇꎬｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 所占比例均在 ９６.０％以

上ꎮ 说明转录组测序质量较高ꎬ可以用于 ｄｅ ｎｏｖｏ
拼接ꎮ

对 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 进 行 转 录 组 装 和 拼 接ꎬ 得 到

１９７ １９３个 ｃｏｎｔｉｇｓꎬ片段总长度为 ２４０ ４６３ ９００ ｂｐꎬ最
长片段为 １５ ８１０ ｂｐꎬ非冗余 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 片段的平均长

度为 １ ２１９ ｂｐꎬＧＣ 含量为 ３９.１％ꎬ片段长度 Ｎ５０ 为

１ ９６６ ｂｐꎮ 统计结果显示:长度大于等于 ２ ０００ ｂｐ 的

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 有 ３８ ７４０ 个ꎬ占 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 １９.６％ꎻ长
度小于 ２ ０００ ｂｐ 但大于等于 １ ０００ ｂｐ 的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 有

４６ ８５７ 个ꎬ占 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ２３.８％ꎻ长度小于 １ ０００
ｂｐ 但大于等于 ２００ ｂｐ 的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 有 １１１ ５９６ 个ꎬ占
ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ５６.６％ꎮ 总体上长度大于等于 １ ０００
ｂｐ 的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 占 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ４３.４％ꎬ表明组装完

整性较高ꎬ可用于注释分析ꎮ
２.２　 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 功能注释分析

２.２. １ 　 序列相似性分析 　 花生异型雄蕊转录组

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列与 Ｎｒ 数据库的比对结果(图 １)显示:在
花生异型雄蕊转录组中共有 １２９ ２２３ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注

释到 Ｎｒ 数据库ꎬ占 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的６５.５％ꎻ其中ꎬ与
Ｎｒ 数据库中的同源序列相比ꎬＥ 值较低(１ × １０－３０ <
Ｅ≤１×１０－５)的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 占 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 １９. ５％ꎬ
Ｅ 值极低 ( １ × １０－１００ < Ｅ ≤１ × １０－３０ ) 的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 占

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ３４.７％ꎬ表明注释的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列与

Ｎｒ 数据库的同源序列具有高度相似性ꎮ
在 Ｎｒ 数据库中对花生异型雄蕊转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ

与其他植物种类转录组的注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 进行同源序

列匹配ꎬ结果见图 ２ꎮ 结果显示:在花生异型雄蕊转

录组中共有 １０６ ９００ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到已探明的同

源序列中ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ８２.７％ꎮ 其中ꎬ与
大豆 〔 Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ ( Ｌｉｎｎ.) Ｍｅｒｒ.〕 的 ３２ ４６６ 个

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列相似ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ２５.１％ꎬ同
源性最高ꎻ与蒺藜苜蓿(Ｍｅｄｉｃａｇｏ ｔｒｕｎｃａｔｕｌａ Ｇａｅｒｔｎ.)
的 １７ ３４３ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列相似ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数

的 １３.４％ꎻ与菜豆(Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ｖｕｌｇａｒｉｓ Ｌｉｎｎ.)的 １２ ７１０
个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列相似ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ９.８％ꎻ
与小豆〔Ｖｉｇｎａ ａｎｇｕｌａｒｉｓ ｖａｒ. ａｎｇｕｌａｒｉｓ (Ｗｉｌｌｄ.) Ｏｈｗｉ
ｅｔ Ｈ. Ｏｈａｓｈｉ〕的 ９ ８０４ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列相似ꎬ占注释

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ７. ６％ꎻ与赤豆 〔 Ｐｈａｓｅｏｌｕｓ ａｎｇｕｌａｒｉｓ
(Ｗｉｌｌｄ.) Ｏｈｗｉ ｅｔ Ｈ. Ｏｈａｓｈｉ〕的 ３ ９５８ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列

相似ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ３.１％ꎻ与花生(Ｎｒ 数据

库)的 ３ ７７１ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列相似ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
总数的 ２.９％ꎻ与百脉根( Ｌｏｔｕｓ ｃｏｒｎｉｃｕｌａｔｕｓ Ｌｉｎｎ.)的

３２
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３ ２７３个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列相似ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的

２. ５％ꎻ 与葡萄 ( Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌｉｎｎ.)、 桃 ( Ａｍｙｇｄａｌｕｓ
ｐｅｒｓｉｃａ Ｌｉｎｎ.)和可可(Ｔｈｅｏｂｒｏｍａ ｃａｃａｏ Ｌｉｎｎ.)等 １３ 种

植物的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列同源性均较低ꎬ 在 已 注 释

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数中所占比例均在 ２.０％以下ꎮ
２.２.２　 ＫＯＧ 功能分析　 在 ＫＯＧ 数据库中对花生异

型雄蕊转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列进行功能比对ꎬ结果见图

３ꎮ 结果显示:在花生异型雄蕊转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列

中ꎬ共有 １３３ ３８７ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到 ２５ 个 ＫＯＧ 功能

类别上ꎬ其中有 ８ ７７６ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到未知功能

(ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｕｎｋｎｏｗｎ)ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ６.６％ꎬ这
些 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的功能仍不明确ꎮ

功能明确的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 均与配子体发育功能有关ꎮ
其中ꎬ有 １７ １３５ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到信号转导机制

图 １　 花生异型雄蕊转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ序列的 Ｅ 值分布图
Ｆｉｇ. １　 Ｅ￣ｖａｌｕｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｆｒｏｍ ｈｅｔｅｒｏｍｏｒｐｈｉｃ ｓｔａｍｅｎｓ ｏｆ Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌｉｎｎ.

图 ２　 花生异型雄蕊转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ与其他植物转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ的同源序列数量分布图
Ｆｉｇ. ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｆｒｏｍ ｈｅｔｅｒｏｍｏｒｐｈｉｃ ｓｔａｍｅｎｓ ｏｆ

Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌｉｎｎ. ａｎｄ ｔｈｏｓｅ ｆｒｏｍ ｏｔｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ

４２



第 ５ 期 王海霞ꎬ 等: 花生异型雄蕊转录组分析

(ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ)功能ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
总数的 １２.８％ꎻ有 １６ ４０７ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到一般功能

预测 ( ｇｅｎｅｒａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｎｌｙ )ꎬ 占 注 释

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 １２.３％ꎻ有 ９ ８９３ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到

翻译后修饰、蛋白质折叠和分子伴侣(ｐｏｓｔｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ
ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｕｒｎｏｖｅｒ ａｎｄ ｃｈａｐｅｒｏｎｅ)功能ꎬ占
注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ７.４％ꎻ有８ ８７０个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释

到转录( ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ)功能ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的

６.６％ꎻ有 ５ １３８ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到细胞周期调控、细
胞分裂和染色体分离(ｃｅｌｌ ｃｙｃｌｅ ｃｏｎｔｒｏｌꎬ ｃｅｌｌ ｄｉｖｉｓｉｏｎ
ａｎｄ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇ)功能ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总

数的 ３.９％ꎻ有 ２ ７１０ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到染色体结构和

活力(ｃｈｒｏｍａｔｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｙｎａｍｉｃ)功能ꎬ占注释

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ２.０％ꎮ

图 ３　 花生异型雄蕊转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ的 ＫＯＧ 功能分类
Ｆｉｇ. ３　 ＫＯＧ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｆｒｏｍ ｈｅｔｅｒｏｍｏｒｐｈｉｃ ｓｔａｍｅｎｓ ｏｆ Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌｉｎｎ.

２.２.３　 ＧＯ 功能分析　 在 ＧＯ 数据库中对花生异型雄

蕊转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列进行功能比对ꎬ结果见表 １ꎮ
结果显示:在花生异型雄蕊转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列中ꎬ
注释到生物过程、细胞组分和分子功能 ３ 大类 ５５ 个

亚类的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 共有 ４８ ４９７ 个ꎮ
在生物过程的 ２３ 个亚类中ꎬ分别有 ３１ ８１７、

２５ ４７９、１６ ８２８、６ ３２７、６ １９２ 和 ５ ８６６ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释

到代谢过程 (ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ)、细胞过程 ( ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｐｒｏｃｅｓｓ)、单一生物过程( ｓｉｎｇｌｅ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓ)、生
物调节( ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ)、应激反应( ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ
ｓｔｉｍｕｌｕｓ) 和生物过程调节 ( ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｐｒｏｃｅｓｓ)功能ꎬ数量较多ꎬ各占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的

６５.６％、５２. ５％、３４. ７％、１３. ０％、１２. ８％和 １２. １％ꎮ 其

中ꎬ在核酸代谢过程(ＧＯ: ００９０３０４ꎬ８３３４ 个)、磷酸化

(ＧＯ: ００１６３１０ꎬ４４２８ 个)和转录调节(ＧＯ:０００６３５５ꎬ
２３２２ 个) 等与代谢过程相关的 ＧＯ 功能类别中

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 高度富集ꎻ 而注释到节律过程 ( ｒｈｙｔｈｍｉｃ
ｐｒｏｃｅｓｓ)、运动( ｌｏｃｏｍｏｔｉｏｎ)、排毒( ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ)、生
物附着(ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｄｈｅｓｉｏｎ)和行为(ｂｅｈａｖｉｏｒ)功能的

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数量则较少ꎮ
在细胞组分的 １８ 个亚类中ꎬ分别有 １３ ３３４、

１３ ３３４、９ ４２７ 和 ８ ９０５ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到细胞(ｃｅｌｌ)、
细胞成分 ( ｃｅｌｌ ｐａｒｔ)、细胞器 ( ｏｒｇａｎｅｌｌｅ) 和细胞膜

(ｃｅｌｌ ｍｅｍｂｒａｎｅ)功能ꎬ数量较多ꎬ各占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
总数的 ２７.５％、２７.５％、１９.４％和 １８.４％ꎮ 其中ꎬ在与核

(ＧＯ:０００５６３４ꎬ４ ０６９ 个)和核糖体(ＧＯ:０００５８４０ꎬ６３９
个)等细胞器相关的 ＧＯ 功能类别中 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 高度富

集ꎻ而注释到类核 ( ｎｕｃｌｅｏｉｄ)、病毒体部分 ( ｖｉｒｉｏｎ
ｐａｒｔ)、 病毒 ( ｖｉｒｉｏｎ )、 膜外区域部分 ( ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ
ｒｅｇｉｏｎ ｐａｒｔ)、胞外基质(ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｍａｔｒｉｘ)和胞外基

质 组 分 ( ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｍａｔｒｉｘ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ) 功 能 的

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数量则较少ꎮ
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表 １　 花生异型雄蕊转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ的 ＧＯ 功能分类
Ｔａｂｌｅ １　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｆｒｏｍ ｈｅｔｅｒｏｍｏｒｐｈｉｃ ｓｔａｍｅｎｓ ｏｆ Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌｉｎｎ.

功能分类
Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｕｎｉｇｅｎｅｓ

生物过程 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ
　 代谢过程 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ３１ ８１７
　 细胞过程 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓ ２５ ４７９
　 单一生物过程 Ｓｉｎｇｌｅ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓ １６ ８２８
　 生物调节 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ６ ３２７
　 应激反应 Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｕｓ ６ １９２
　 生物过程调节 Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ ５ ８６６
　 定位 Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ５ １３２
　 细胞成分组织或生物合成 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｒ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓ
２ ７５５

　 信号 Ｓｉｇｎａｌｉｎｇ １ ９９２
　 多细胞生物过程 Ｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒ ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ １ ６４７
　 发育过程 Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ １ ６０２
　 繁殖 Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ １ ０９６
　 生殖过程 Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｐｒｏｃｅｓｓ １ ０９３
　 多生物过程 Ｍｕｌｔｉ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓ １ ０１１
　 生物过程的负调控 Ｎｅｇａｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ

ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ
７３７

　 生物过程的正调控 Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ
ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ

６１７

　 生长 Ｇｒｏｗｔｈ ３５０
　 免疫系统过程 Ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍ ｐｒｏｃｅｓｓ ２００

　 节律过程 Ｒｈｙｔｈｍｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ７３
　 运动 Ｌｏｃｏｍｏｔｉｏｎ ２４
　 排毒 Ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎ ２２
　 生物附着 Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｄｈｅｓｉｏｎ １３
　 行为 Ｂｅｈａｖｉｏｒ １
细胞组分 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
　 细胞 Ｃｅｌｌ １３ ３３４

　 细胞成分 Ｃｅｌｌ ｐａｒｔ １３ ３３４
　 细胞器 Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ９ ４２７
　 细胞膜 Ｃｅｌｌ ｍｅｍｂｒａｎｅ ８ ９０５

功能分类
Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｕｎｉｇｅｎｅｓ

　 细胞膜成分 Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐａｒｔ ５ ６６８
　 细胞器成分 Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ｐａｒｔ ３ ９５６
　 大分子复合物 Ａｃｒｏｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｏｍｐｌｅｘ ３ ７０９
　 细胞连接 Ｃｅｌｌ ｊｕｎｃｔｉｏｎ ７６０
　 共质体 Ｓｙｍｐｌａｓｔ ７５７
　 膜封闭的管腔 Ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｅｎｃｌｏｓｅｄ ｌｕｍｅｎ ５９５
　 细胞外区域 Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎ ４９８
　 超分子纤维 Ｓｕｐｒａｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｉｂｅｒ ４５２
　 类核 Ｎｕｃｌｅｏｉｄ １９

　 病毒体部分 Ｖｉｒｉｏｎ ｐａｒｔ １４
　 病毒 Ｖｉｒｉｏｎ １４
　 膜外区域部分 Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎ ｐａｒｔ １４
　 胞外基质 Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｍａｔｒｉｘ ７
　 胞外基质组分 Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｍａｔｒｉｘ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ １
分子功能 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ
　 结合 Ｂｉｎｄｉｎｇ ２８ ０６６

　 催化活性 Ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ ２６ ０９１

　 转运活性 Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ２ ６０４
　 核酸结合转录因子活性 Ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ ｂｉｎｄｉｎｇ

ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ
１ １６５

　 结构分子活性 Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｍｏｌｅｃｕｌｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ８９８
　 分子功能调节 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ６２６
　 信号转导活性 Ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ４８６
　 电子载体活性 Ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｃａｒｒｉｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ２７８
　 抗氧化活性 Ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙ ２５９
　 分子转导活性 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ２２４
　 转录因子活性ꎬ蛋白结合 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ

ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｂｉｎｄｉｎｇ
１０７

　 营养储存活性 Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ５０
　 转录调控因子活性 Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ ６
　 金属伴侣蛋白活性 Ｍｅｔａｌｌｏｃｈａｐｅｒｏｎｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ４

　 　 在分子功能的 １４ 个亚类中ꎬ分别有 ２８ ０６６ 和

２６ ０９１个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到结合(ｂｉｎｄｉｎｇ)和催化活性

(ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙ)功能ꎬ数量较多ꎬ各占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
总数 的 ５７. ９％ 和 ５３. ８％ꎮ 其 中ꎬ 在 ＡＴＰ 结 合

(ＧＯ:０００５５２４ꎬ７ ２２９ 个)、转录因子 ( ＧＯ:０００３７００ꎬ
１ １６１个)和钙离子结合(ＧＯ:０００５５０９ꎬ ７２８ 个)等与

结合相关的 ＧＯ 功能类别中 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 高度富集ꎻ而注

释到营养储存活性(ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ)、转录调

控因子活性( ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ)和金属伴侣

蛋白活性(ｍｅｔａｌｌｏｃｈａｐｅｒｏｎｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ)功能的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
数量则较少ꎮ
２.２.４　 ＫＥＧＧ 代谢通路分析　 以 ＫＥＧＧ 代谢库为参

考ꎬ对花生异型雄蕊转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的代谢通路进行

统计和分类ꎬ结果见图 ４ꎮ 结果显示:在花生异型雄

蕊转录组中共有 ３０ ４２８ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到 ２ ７０８ 个

酶功能ꎬ映射了 ３５４ 个代谢通路ꎬ可分为遗传信息处

理(ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ)、细胞过程(ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｐｒｏｃｅｓｓ)、生物系统( ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｓｙｓｔｅｍ)、环境信息处

理 ( ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ) 和 代 谢

(ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ) ５ 大类 ３２ 个亚类ꎬ其中与遗传信息处

理、细胞过程和环境信息处理相关的亚类较少ꎬ分别

仅有 ４、４ 和 ３ 个ꎮ
在遗 传 信 息 处 理 代 谢 通 路 中ꎬ 有 ３ ３０７ 个

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到翻译( ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ)亚类ꎬ有 ３ ０１５ 个

６２
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: 遗传信息处理 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇꎻ : 细胞过程 Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ : 生物系统 Ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｓｙｓｔｅｍꎻ : 环境信息处理 Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇꎻ : 代谢 Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ.

图 ４　 花生异型雄蕊转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ的 ＫＥＧＧ 代谢通路
Ｆｉｇ. ４　 ＫＥＧＧ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｆｒｏｍ ｈｅｔｅｒｏｍｏｒｐｈｉｃ ｓｔａｍｅｎｓ ｏｆ Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌｉｎｎ.

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到折叠、分类和降解 ( ｆｏｌｄｉｎｇꎬ ｓｏｒｔｉｎｇ
ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ)亚类ꎮ 在细胞过程代谢通路中ꎬ有
２ ７１３个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到运输和分解代谢( ｔｒａｎｓｐｏｒｔ
ａｎｄ ｃａｔａｂｏｌｉｓｍ)亚类ꎮ 在环境信息处理代谢通路中ꎬ
有 ４ ９１１ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注 释 到 信 号 转 导 ( ｓｉｇｎａｌ
ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ)亚类ꎬ其中ꎬ有 １ ０５５ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到

植物 激 素 信 号 转 导 通 路 ( ｋｏ０４０７５ )ꎬ 有 ２８５ 个

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到钙信号通路(ｋｏ０１１００)ꎮ
共有 ５ ４７５ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到与生物系统相关

的代谢通路中ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 １８.０％ꎬ分别

注释到 ９ 个亚类ꎮ 其中ꎬ有 １ ９１３ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到

内分泌系统 ( ｅｎｄｏｃｒｉｎｅ ｓｙｓｔｅｍ) 亚类ꎬ有 １ ４５３ 个

ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到免疫系统(ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍ)亚类ꎮ
注释到与代谢相关通路的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数量最多ꎬ有

１４ ２３１ 个ꎬ占注释 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 总数的 ４６.８％ꎬ分别注释

到 １２ 个亚类ꎮ 其中ꎬ有 ６ ５２９ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到全球

和总览图(ｇｌｏｂａｌ ａｎｄ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｍａｐｓ)亚类ꎬ有４ ６３５个
ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到糖类代谢( ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)

亚类ꎬ有 ２ ８０２ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到氨基酸代谢(ａｍｉｎｏ
ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)亚类ꎬ有２ ５３８个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到脂

质代谢( ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)亚类ꎬ有 ２ ３３７ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
注释到能量代谢( ｅｎｅｒｇｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)亚类ꎬ有 １ ２７８
个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注 释 到 核 苷 酸 代 谢 ( ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)亚类ꎮ

３　 讨论和结论

花生隶属于豆科( Ｆａｂａｃｅａｅ)落花生属(Ａｒａｃｈｉｓ
Ｌｉｎｎ.)ꎬ从同源序列的匹配结果看ꎬ其异型雄蕊转录

组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 与同科的大豆和蒺藜苜蓿的同源匹配率

较高ꎬ与大豆的 ３２ ４６６ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列相似ꎬ与蒺藜

苜蓿的 １７ ３４３ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列相似ꎬ这一结果佐证

了这些种类亲缘关系ꎮ 而供试花生品种的异型雄蕊

转录组中仅有 ３ ７７１ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 与 Ｎｒ 数据库中花生

的同源 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 相匹配ꎬ一方面可能是由于本实验是

以花生异型雄蕊为实验材料ꎬ而 Ｎｒ 数据库中的花生

７２
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基因组注释信息是以果针为研究材料有关ꎻ另一方

面ꎬ花生栽培种是由 ２ 个二倍体野生种 Ａ. ｄｕｒａｎｅｎｓｉｓ
和 Ａ. ｉｐａëｎｓｉｓ 自然杂交后经过染色体加倍形成的异

源四倍体[２０－２１]ꎬ导致花生栽培品种的遗传关系复杂ꎮ
有花植物的雄蕊和花粉发育是一个复杂的过程ꎬ

与花被器官相比ꎬ生殖器官的特有基因更多[２２]ꎮ 对

花生异型雄蕊转录组测序获得数据量约 ３１.４６ Ｇꎬ其
中ꎬ有 １２９ ２２３ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 在 Ｎｒ 数据库比对出同源序

列信息ꎬ且许多 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 功能与雄蕊产生雄配子的功

能有关ꎮ 许多转录因子决定着花器官中萼片、花瓣、
雄蕊和心皮[２３] 的发育时序与数量ꎬ进而参与控制被

子植物花发育ꎮ 在花生异型雄蕊转录组中ꎬ有 ８ ８７０
个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 注释到转录功能ꎬ其中 ５ ３６０ 个 ｕｎｉｇｅｎｅｓ
具有转录因子功能ꎬ说明转录因子对植物基因表达的

调控有至关重要的作用[２４]ꎮ 值得注意的是ꎬ有 ６.６％
的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 基因功能仍不明确ꎬ这与花生的基因组

大、重复序列比例高等原因有关ꎮ
雄蕊和花粉的发育涉及一系列精密的细胞质和

核基因相互作用[２５]ꎻＣａ２＋ 可作为细胞信号转导的信

使ꎬ通过钙调蛋白(ＣａＭ)将胞外信号转换成胞内的生

理生化反应ꎬ包括细胞分裂、分化和凋亡ꎬ对花粉发育

和萌发起着非常重要的作用[２６]ꎮ 在 ＧＯ 数据库中对

花生异型雄蕊转录组 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列进行功能比对ꎬ结
果显示其 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 在与核酸代谢过程、磷酸化、转录

调节、核、核糖体、ＡＴＰ 结合、转录因子和钙离子结合

相关的功能类别中高度富集ꎻ而 ＫＥＧＧ 代谢通路分析

结果表明:在花生异型雄蕊转录组中注释到代谢相关

通路的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数量最多ꎬ并以注释到糖类代谢通

路、氨基酸代谢通路、脂质代谢通路、能量代谢通路和

核苷酸代谢亚类的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数量较多ꎬ说明有大量涉

及孢粉素合成、氨基酸合成、核糖体组装、内质网蛋白

质加工和脂质转移等功能的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 被注释ꎻ此外ꎬ
与钙调蛋白相关的 ｕｎｉｇｅｎｅｓ 也被注释到无机离子运

输与代谢以及信号转导机制这 ２ 个类别上ꎮ 由此可

知ꎬ在花生异型雄蕊转录组中ꎬ一部分基因可参与不

同的代谢途径ꎬ同时花药发育的精密调控需要多个代

谢途径参与ꎬ其中ꎬ糖类代谢不仅为花药发育提供能

量ꎬ还可作为信号物质影响花药和花粉的发育[２７]ꎻ而
在花粉发育过程中通常会观察到高呼吸率和高能量

需求[２８]ꎬ主要代谢途径的功能障碍将对花粉粒发育

产生不利影响[２９]ꎬ雄性不育系中与能量供应相关的

ＡＴＰ 含量显著降低[３０－３１]ꎮ 因而ꎬ对于花生异型雄蕊ꎬ

特别是退化雄蕊与可育雄蕊进行差异表达基因功能

分析ꎬ可为花生雄蕊发育的分子调控提供更多启示ꎮ
花生异型雄蕊的发育调控是一个复杂的生物过

程ꎬ应结合花生基因组测序成果开展大量的基因组分

析ꎬ以期挖掘更多有价值的遗传信息ꎬ从而更全面地

了解花生异型雄蕊分化的分子调控机制ꎮ
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