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摘　 要: 为开发适当的生物学工具以探索辣椒对水涝胁迫应答的分子机制ꎬ该研究对不同淹水处理的辣椒

样本进行转录组分析ꎬ获得了丰富的序列数据ꎬ并在此基础上对 ＳＳＲ 分子标记进行挖掘ꎮ 结果表明:(１)辣
椒转录组检测共获得 １２８ ９３９ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅꎬ其总长度、平均长度和 ＧＣ 含量分别是 ５５ ０８２ ７２５、１ １０１ ｂｐ 和

４０.５７％ꎮ 与七大功能数据库进行比较ꎬ分别有 １０２ １２３ 个(ＮＲꎬ ７９.２０％)、１１０ １５７ 个(ＮＴꎬ ８５.４３％)、７０ ２０３
个(ＳｗｉｓｓＰｒｏｔꎬ ５４.４５％)、７３ ５３９ 个(ＫＯＧꎬ ５７.０３％)、７７ ６４６ 个(ＫＥＧＧꎬ ６０.２２％)、７７ ４４２ 个(ＧＯꎬ ６０.０６％)以
及 ６８ ２１６ 个(Ｐｆａｍꎬ ５２.９１％)Ｕｎｉｇｅｎｅ 获得功能注释ꎮ 发现脂质代谢、碳水化合物代谢、氨基酸代谢、环境适

应、次级代谢物生物合成、信号转导和翻译等途径在辣椒水涝胁迫应答中起重要作用ꎮ (２)从辣椒转录组数

据中发掘到 ２６ ５７４ 个 ＳＳＲ 位点分布在 ２４ ８８９ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 中ꎮ ＳＳＲ 的出现频率为 ２０.６１％ꎬ其中单核苷酸重

复所占比例(３７.２６％)最高ꎬ其次是三核苷酸(３１.００％)和二核苷酸(２５.４４％)重复类型ꎬ三者占 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 总

数的 ９３.７０％ꎮ 在单核苷酸与二核苷酸中最多的基序类型为 Ａ / Ｔ、ＡＧ / ＣＴ 和 ＴＣ / ＧＡꎬ其次是 ＡＴ 和 ＴＡꎻ三核

苷酸中最常见的基序类型是 ＴＴＧ / ＣＡＡ 和 ＡＣＡ / ＴＧＴꎮ (３)用 Ｐｒｉｍｅｒ ３ 在线工具设计了 １０ ００２ 对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引

物ꎬ随机选择 ３０ 对引物进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ均可获得有效扩增ꎮ 对 ３ 份辣椒材料进行扩增ꎬ其中 ７ 对引物可以

扩增出目标条带ꎮ 综上所述ꎬ在辣椒中优势 ＳＳＲ 重复类型的基序结构和其他品种基本相近ꎬ并初步探索了

辣椒水涝胁迫应答的分子机制ꎬ开发了 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记ꎬ为辣椒耐涝遗传育种提供了参考ꎮ
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　 　 辣椒(Ｃａｐｓｉｃｕｍ ａｎｎｕｕｍ)作为世界上第二大茄

科蔬菜ꎬ是我国种植面积最大的蔬菜(邹学校等ꎬ
２０２０)ꎮ 伴随着辣椒用途的不断开发和加工型产

业的快速发展ꎬ其已成为我国乡村振兴的重要支

柱产业之一ꎮ 但是ꎬ辣椒属于浅根系作物ꎬ根系不

发达ꎬ再生能力弱ꎬ耐涝能力差ꎮ 长江中下游地区

涝害频繁发生ꎬ导致辣椒减产减收严重(刘周斌

等ꎬ２０１５)ꎮ 目前ꎬ对辣椒耐涝胁迫方面的研究较

少且主要集中于生理方面ꎬ对其分子机理的研究

更少ꎮ 耐涝是受多基因控制的性状ꎬ难以定位ꎬ仅
基于表型很难快速地将这些性状加以利用ꎮ 利用

分子标记进行预选可减少群体规模ꎬ并可在辣椒

生长早期筛选出理想的基因型ꎬ可加速辣椒新品

种培育进程ꎮ
转录组测序(ＲＮＡ￣ｓｅｑ)技术利用高通量测序

进行基因表达水平分析ꎬ可以反映基因的转录水

平ꎬ能快速有效地获得基因序列ꎮ 其因高通量、准
确性和可重复性等优点ꎬ现已被广泛应用到分子

生物学领域ꎮ ＲＮＡ￣ｓｅｑ 技术加速了新基因表达模

式和功能的分析( Ｊａｉｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎬ是分析生物

体基因表达量变化的重要工具 ( Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎬ其对非模式植物的基因挖掘和分子标记开

发均具有重要意义ꎬ是探究植物耐涝分子机制的

有力工具ꎮ Ｋｉｎｇａ 等(２０２１)对两个耐涝性不同的

黄瓜品种进行转录组分析ꎬ发现在耐涝品种中所

鉴定的基因与增强糖酵解、氨基酸代谢和不定根

发育相关ꎮ Ｘｕ 等(２０１７)对黄瓜转录组进行分析ꎬ
发现耐涝植株表现出更高的碳水化合物代谢以及

三磷酸腺苷和还原型辅酶Ⅰ的再生ꎬ以应对水涝

胁迫带来的能量危机ꎮ Ｐｉｍｐｒａｐａｉ 等( ２０１１)研究

了两个不同耐涝性豌豆品种的分子响应变化ꎬ通
过对根的转录组研究ꎬ发现能量代谢通路、激素、
细胞壁修饰、膜转运蛋白和过氧化物酶相关的多

个差异表达基因可能有助于豌豆的耐涝ꎮ Ｌｉ 等
(２０２２)通过转录组分析发现耐涝猕猴桃根系通过

调节碳水化合物和氨基酸代谢来应对水涝胁迫ꎮ
另外ꎬ叶鹏等(２０１９)通过对金花茶转录组数据的

挖掘ꎬ获得 ＳＳＲ 位点分布特征ꎬ为 ＳＳＲ 引物设计与

筛选提供依据ꎮ
ＳＳＲ 因其具有丰富的数量、较高的多态性、良

好的重复性以及共显性等优点而被广泛应用(罗

冉等ꎬ２０１０)ꎬ但 ＳＳＲ 标记的开发需要经过构建文

库、筛选和测序等工作ꎬ既昂贵又繁琐ꎮ 如今ꎬ大
规模开展的 ｃＤＮＡ 测序工作以及飞速发展的生物

３５０２１１ 期 田怀志等: 水涝胁迫下辣椒转录组特征分析及 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记开发



信息学ꎬ使得 ＥＳＴ( ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇ)为 ＳＳＲ
标记的开发提供了一种经济、方便的方法ꎮ 随着

测序技术的迅速发展ꎬＥＳＴ 数量逐步增加ꎬ使得

ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记越来越丰富ꎮ 与传统 ＳＳＲ 相比ꎬ
ＥＳＴ￣ＳＳＲ 具有开发便宜、共显性、稳定、通用性好

等优点ꎬ被广泛应用于基因标记(Ｖａｒｓｈｎｅｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００５ꎻ姜春芽等ꎬ ２００９)ꎮ 现已在木瓜 (伍越等ꎬ
２０２１)、香合欢(安琪等ꎬ２０２２)、黄精(陈友吾等ꎬ
２０２０)、龙眼 (胡文舜等ꎬ ２０１９)、川芎 (袁灿等ꎬ
２０１７)、红麻 (万雪贝等ꎬ ２０１７)、枫香 (李辉等ꎬ
２０２３)等植物上开发与应用ꎬ并广泛应用于分子标

记辅助育种、基因定位、遗传多样性分析和遗传连

锁图谱的构建等研究ꎮ 已有研究基于公共数据库

或转录组有限的辣椒 ＥＳＴ 序列开发了一些引物ꎬ
并在实践中得到了应用(傅鸿妃等ꎬ２０１８ꎻ管俊娇

等ꎬ２０１９)ꎬ但辣椒可公开获得的 ＳＳＲ 标记有限

(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００)ꎬ已公开报道可利用的 ＳＳＲ
标记仅有 ５００ 多个(李永平等ꎬ２０１６)ꎬ开发数量偏

少ꎬ难以适应辣椒高密度作图的要求ꎬ亟需开发更

多的 ＳＳＲ 标记用于遗传图谱构建、种质鉴定以及

分子辅助育种等ꎮ
本研究在水涝胁迫下从耐涝辣椒转录组数据

中 检 测 差 异 表 达 基 因 ( ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ
ｇｅｎｅｓꎬ ＤＥＧｓ)ꎬ并对其进行组装与功能注释ꎻ通过

ＲＮＡ￣ｓｅｑ 技术获得丰富的辣椒 ＳＳＲ 位点信息ꎬ进
行辣椒 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物设计ꎬ随后采用 ＰＣＲ 扩增及

聚丙烯酰胺凝胶电泳技术筛选出多态性好、稳定

的辣椒 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物ꎬ并通过对不同辣椒品种的

遗传多样性进行分析以验证引物的应用效果ꎮ 拟

探讨:(１)辣椒对水涝胁迫应答的分子机制ꎻ(２)
辣椒 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 位点的分布及序列特征ꎻ(３)辣椒多

态性 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物ꎮ 本研究以期为今后辣椒遗传

图谱构建、种质资源评价、系统进化分析、功能基

因标记和分子辅助育种等研究奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

试验 材 料 为 ‘ ＺＨＣ１ ’ ( 不 耐 涝 朝 天 椒 )、
‘ＺＨＣ２’ (耐涝朝天椒) 和 ‘大方皱椒’ (线椒)ꎮ
‘ＺＨＣ１’和‘ＺＨＣ２’为遵义市农业科学院惠赠的纯

系材料ꎬ‘大方皱椒’为贵州当地种植的常规辣椒

品种ꎮ

１.２ ＲＮＡ 提取、ｃＤＮＡ 文库构建及基因功能注释

以耐涝‘ＺＨＣ２’辣椒为试验材料ꎬ其培养及淹

水处理参考郭豪等(２０２２)的方法ꎮ 待辣椒植株长

至 ５ 片叶时ꎬ分别进行淹水 ６ ｈ( Ｔ１)、淹水 ２４ ｈ
(Ｔ２)和恢复 １ ｈ(Ｔ３)３ 个处理ꎬ并以正常培养的辣

椒材料作为对照(ＣＫ)ꎮ 试验包括 ３ 次生物学重

复ꎬ每次生物学重复由 １０ 株长势一致的辣椒根系

混合而成ꎬ取样后立即放入液氮中快速冷冻ꎬ然后

放入－８０ ℃超低温冰箱中保存ꎬ使用 ＴＲＩｚｏｌ®试剂

盒[天根生化科技(北京)有限公司]提取总 ＲＮＡꎬ
用于转录组测序ꎮ 测序文库的构建在华大基因技

术服务有限公司进行ꎬ使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ ２０００ 测

序平台、Ｔｒｉｎｉｔｙ 软件分别进行转录组的双末端测

序、Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 组装以及聚类去冗余ꎬ获得单基因

( Ｕｎｉｇｅｎｅ )ꎮ 对 ＤＥＧｓ 进 行 ＫＥＧＧ ( Ｋｙｏｔｏ
Ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ Ｇｅｎｅｓ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓ) 和 ＧＯ ( Ｇｅｎｅ
Ｏｎｔｏｌｏｇｙ)功能注释ꎬ对 Ｕｎｉｇｅｎｅ 与 ＮＴ(ＮＣＢＩ ｎｏｎ￣
ｒｅｄｕｎｄａｎｔ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄａｔａｂａｓｅ)、ＮＲ(ＮＣＢＩ
ｎｏｎ￣ｒｅｄｕｎｄａｎｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｄａｔａｂａｓｅ )、
ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ、Ｐｆａｍ( ｐｒｏｔｅｉｎ ｆａｍｉｌｙ)和 ＫＯＧ( ｅｕＫａｒｙｏｔｉｃ
Ｏｒｔｈｏｌｏｇ Ｇｒｏｕｐｓ)公共数据库中的序列进行同源性

分析ꎮ
１.３ 转录组 ＳＳＲ 位点鉴别和引物设计

使用 ＭＩＳＡ Ｖ１.０ 在线软件测定 Ｕｎｉｇｅｎｅ 中的

ＳＳＲꎬ限定单核苷酸至六核苷酸序列 ＳＳＲ 的重复次

数至少为 １２ 个、６ 个、５ 个、５ 个、４ 个和 ４ 个ꎻ并限

定复合微卫星形成的标准为两个微卫星之间的距

离小于 １００ ｂｐ(Ｔｈｉｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００３)ꎮ 使用 Ｐｒｉｍｅｒ ３
在线工具设计引物(Ａｎｄｒｅａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ引物设

计原则:(１)引物长度为 １８ ~ ２４ ｂｐꎻ(２)产物大小

为 ８０ ~ ３００ ｂｐꎻ(３)退火温度为 ５５ ~ ６２ ℃ꎬ上下游

引物退火温度差值小于 ５ ℃ꎻ ( ４) ＧＣ 含量为

４０％ ~６０％ꎻ避免引物二级结构的出现ꎮ 从中任意

挑选 ３０ 对引物进行扩增ꎮ 引物由生工生物工程

(上海)股份有限公司进行合成ꎮ
１.４ ＤＮＡ 提取和 ＰＣＲ 扩增

以‘ＺＨＣ１’‘ＺＨＣ２’和‘大方皱椒’为材料ꎬ待
植株长至 ５ 叶 １ 心时ꎬ采集顶部两三片叶ꎬ液氮速

冻后于－８０ ℃中保存ꎮ 通过 ＣＴＡＢ 法进行 ＤＮＡ 提

取ꎬ用于引物的有效性筛选ꎮ ＰＣＲ 反应体系与反

应程序见表 １ꎬＰＣＲ 反应在 Ｔ１００ＴＭ Ｔｈｅｒｍａｌ Ｃｙｃｌｅｒ
ＰＣＲ 仪(ＢＩＯ￣ＲＡＤ 公司)上进行ꎮ

４５０２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



表 １　 ＰＣＲ 反应体系和反应程序
Ｔａｂｌｅ １　 ＰＣＲ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ ａｎｄ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ

ＰＣＲ 反应体系
ＰＣＲ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ

ＰＣＲ 反应程序
ＰＣＲ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅ

１０×ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒ ２.０ μＬ ９４ ℃预变性
９４ ℃ ｉｎｉｔｉａｌ ｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎ

３ ｍｉｎ

１０ ｍｍｏｌＬ ￣１ｄＮＴＰ １.０ μＬ ９４ ℃变性
９４ ℃ ｄｅｎａｔｕｒａｔｉｏｎ

１ ｍｉｎ

１０ μｍｏｌＬ ￣１Ｒ １.０ μＬ ５５ ℃退火
５５ ℃ ａｎｎｅａｌｉｎｇ

１ ｍｉｎ

１０ μｍｏｌＬ ￣１Ｆ １.０ μＬ ７２ ℃延伸
７２ ℃ ｅｘｔｅｎｔｉｏｎ

３０ ｓ

Ｔａｑ ｅｎｚｙｍｅ １ Ｕ 循环次数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｙｃｌｅｓ

３５

ＤＮＡ ５０ ｎｇ ７２ ℃延伸
７２ ℃ ｅｘｔｅｎｔｉｏｎ

５ ｍｉｎ

ｄｄＨ２Ｏ 补至 ２０ μＬ
Ｕｐ ｔｏ ２０ μＬ

４ ℃保存
４ ℃ ｋｅｅｐｉｎｇ

—

１.５ ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记的多态性分析

用 １０％非变性聚丙烯酰胺凝胶(ＰＡＧＥ)电泳检

测 ＰＣＲ 扩增产物ꎮ 于 １２０ Ｖ 电泳 ２.０ ｈ 后ꎬ进行银

染显色和照相ꎬ分析 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记的多态性效果ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 转录组测序数据的组装分析

从耐涝‘ＺＨＣ２’辣椒不同淹水处理样品中分

离 ＲＮＡꎬ并对原始 Ｒｅａｄｓ 进行过滤和组装ꎬ总共构

建了 １２ 个 ｃＤＮＡ 文库ꎮ 由表 ２ 可知ꎬ每个处理中

Ｑ２０ 的比例均高于 Ｑ２０ 规定的极限值( > ８０％)ꎬ
ＧＣ 含量均低于 ５０％ꎬ表明测序质量良好ꎮ

对不同处理的辣椒植物根系进行转录组测

序ꎬ构建了 １２ 个 ｃＤＮＡ 文库ꎬ获得 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 共

１５３.９９ Ｇｂꎬ对其组装去冗余后ꎬ得到 １２８ ９３９ 个

Ｕｎｉｇｅｎｅ(图 １)ꎮ 总长度、平均长度、ＧＣ 含量依次

为５５ ０８２ ７２５、 １ １０１ ｂｐ 和 ４０. ５７％ꎮ 在 所 有 的

Ｕｎｉｇｅｎｅ 中ꎬ５７ ２４３ 个基因长度介于 ２００ ~ １ ０００ ｂｐ
之间ꎬ所占比例为 ４４.４０％ꎬ３５ ２１３ 个基因长度介

于 １ ０００ ~ ２ ０００ ｂｐ 之间ꎬ所占比例为 ２７. ３１％ꎬ
１９ ３２１个基因长度介于 ２ ０００ ~ ３ ０００ ｂｐ 之间ꎬ所
占比例为 １４.９８％ꎬ１７ １６２ 个基因长度大于 ３ ０００
ｂｐꎬ所占比例为 １３.３１％ꎮ
２.２ 基因的功能注释

将 Ｕｎｉｇｅｎｅ 比对到 ＮＲ、 ＮＴ、 ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ、 ＫＯＧ、
ＫＥＧＧ、ＧＯ 和 Ｐｆａｍ 数据库(表 ３)中ꎬ分别有 １０２ １２３

表 ２　 辣椒转录组测序结果
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｈｏｔ ｐｅｐｐｅｒ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

Ｕｎｉｇｅｎｅ
数目

Ｕｎｉｇｅｎｅ
ｎｕｍｂｅｒ

Ｑ２０
比例

Ｑ２０ ｒａｔｉｏ
(％)

ＧＣ
含量

ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ
(％)

总长度
Ｔｏｔａｌ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

平均长度
Ｍｅａｎ
ｌｅｎｇｔｈ
(ｂｐ)

ＣＫｒ１ ４７ ８１８ ９６.９１ ４０.６４ ５２ ９５６ ０５６ １ １０７

ＣＫｒ２ ４５ ９１２ ９７.０６ ４０.８０ ５０ ９５８ ５４９ １ １０９

ＣＫｒ３ ４８ ９９７ ９６.９１ ４０.５７ ５４ ８４３ １４２ １ １１９

Ｔ１ｒ１ ４８ ４５４ ９７.０６ ４０.５１ ５４ ０３８ ８３７ １ １１５

Ｔ１ｒ２ ４９ ６６１ ９７.２４ ４０.６０ ５５ １１８ ２４９ １ １０９

Ｔ１ｒ３ ５１ ４４７ ９６.９８ ４０.３９ ５８ ７２０ ６９２ １ １４１

Ｔ２ｒ１ ５１ ６８９ ９７.３５ ４０.５６ ５７ １５８ １９１ １ １０５

Ｔ２ｒ２ ５３ ２９９ ９７.０９ ４０.６５ ４９ ７８８ ７０３ ９３４

Ｔ２ｒ３ ５０ ６８５ ９７.２１ ４０.５０ ５７ ４９７ ９１５ １ １３４

Ｔ３ｒ１ ４９ ５８０ ９７.１２ ４０.８１ ５３ ３５６ ７３６ １ ０７６

Ｔ３ｒ２ ５２ ２２４ ９７.０５ ４０.３１ ５９ ８１３ ５１２ １ １４５

Ｔ３ｒ３ ５０ ４９６ ９７.００ ４０.５１ ５６ ７４２ １１３ １ １２３

均值 Ａｖｅｒａｇｅ ５０ ０２２ ９７.０８ ４０.５７ ５５ ０８２ ７２５ １ １０１

　 注: ｒ１、ｒ２ 和 ｒ３ 分别表示重复 １、重复 ２ 和重复 ３ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ｒ１ꎬ ｒ２ ａｎｄ ｒ３ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ １ꎬ ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ２ ａｎｄ
ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ３ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ.

图 １　 辣椒单基因长度分布
Ｆｉｇ. １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅ ｌｅｎｇｔｈ ｉｎ ｈｏｔ ｐｅｐｐｅｒ

个 ( ７９. ２０％)、 １１０ １５７ 个 ( ８５. ４３％)、 ７０ ２０３ 个

(５４.４５％)、７３ ５３９ 个(５７.０３％)、７７ ６４６ 个(６０.２２％)、
７７ ４４２ 个(６０.０６％)以及 ６８ ２１６ 个(５２.９１％)Ｕｎｉｇｅｎｅ
获得功能注释ꎬ被任意一个数据库注释的 Ｕｎｉｇｅｎｅ
有１１６ ０５７个ꎬ占 Ｕｎｉｇｅｎｅ 总数的 ９０.０１％ꎮ
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将水涝胁迫与对照相比的 ＤＥＧｓ 进行 ＧＯ 功

能注释ꎮ 共有 ４３ ４４６ 个 ＤＥＧｓ 被注释在 ＧＯ 数据

库中(图 ２)ꎬ可分成分子功能、细胞组分以及生物

过程三大类ꎮ 分子功能中主要方面是结合、催化

活性及转运蛋白活性ꎮ 细胞组分中主要方面是细

胞解剖实体、细胞内以及蛋白质复合物ꎮ 在生物

过程中细胞过程占据主导地位ꎬ其次是代谢过程

和生物调节ꎮ １３ ７０２ 个 ＤＥＧｓ 被注释到 ＫＥＧＧ 通

路中(图 ３)ꎮ 其中碳水化合物代谢、脂质代谢与

氨基酸代谢是主要的代谢途径ꎮ 与代谢相关的

ＤＥＧｓ 有 ８ ４０４ 个ꎬ包含碳水化合物(１６.５２％)、氨
基酸(９.２２％)、脂质(７.０３％)、其他次级代谢物的

生物合成(６.０８％)以及能量代谢(４.９９％)等ꎻ在遗

传信息处理中ꎬ主要为翻译和折叠、分类和降解以

及转录 ３ 个过程ꎻ在环境信息处理途径中主要是

信号转导与跨膜运输ꎻ运输和分解代谢及环境适

应是细胞过程和有机系统中的主要途径ꎮ 这说明

在淹水过程中辣椒受到碳水化合物代谢、脂质代

谢、氨基酸代谢、信号转导等途径的协同作用ꎬ这
些通路可能在辣椒水涝胁迫应答中起到重要

作用ꎮ
２.３ ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的长度统计

ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的长度范围为 １２~１１０ ｂｐꎬ其中 １２ ｂｐ
和 １５ ｂｐ 分布最多ꎬ分别有 ５ ３３１ 个(２０. ０６％) 和

５ ５２３个(２０.７８％)ＳＳＲ 位点(图 ４)ꎮ 在单核苷酸和

二核苷酸中ꎬ最常见的片段长度为 １２ ｂｐꎬ在单核苷

酸中有 ２ ９０９ 个(１０.９５％)位点ꎬ二核苷酸中有２ ４２２
个(９.１１％)位点ꎮ 单核苷酸和二核苷酸最长的片段

分别是 １０２ ｂｐ 和 ９６ ｂｐꎮ 在三核苷酸中ꎬ主要长度

类型 是 １５ ｂｐ 和 １８ ｂｐꎬ 二 者 分 别 有 ４ ５１０ 个

(１６.９７％)个和 １ ９４５ 个(７.３２％)位点ꎬ二者占三核

苷酸位点总数的 ７８.３６％ꎮ 四核苷酸及五核苷酸均

以 ２０ ｂｐ 为主ꎬ分别有 ２３５ 个 ( ０. ８８％) 和 ３４０ 个

(１.２８％)位点ꎮ 六核苷酸中最长的为 ９０ ｂｐꎬ检测到

４ 个位点ꎬ２４ ｂｐ 占绝大多数(５６８ꎬ２.１４％)ꎮ 在本研

究中ꎬＳＳＲ 有 ６ ０１８ 条 ＳＳＲ 的长度大于 ２０ ｂｐꎬ占
ＳＳＲ 总数的 ２２.６５％ꎻ２０ ５５６ 条 ＳＳＲ 分布于 １２ ~ １９
ｂｐ 之间ꎬ占 ＳＳＲ 总数的 ７７.３５％ꎮ
２.４ ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的频率和分布特点

使用 ＭＩＳＡ Ｖ１. ０ 在线软件对所有的 Ｕｎｉｇｅｎｅ
进行 ＳＳＲ 位点检测ꎬ共发现 ２６ ５７４ 个 ＳＳＲ 位点分

布在 ２４ ８８９ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 中ꎬ其中 ２３ ４５１ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ
含有单一 ＳＳＲꎬ１ ４３８ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 包含 ３ １２３ 个 ＳＳＲ

１. 结合ꎻ ２. 催化活性ꎻ ３. 转运蛋白活性ꎻ ４. 结构分子活
性ꎻ ５. 转录调节活性ꎻ ６. 分子功能调节活性ꎻ ７. 抗氧化活
性ꎻ ８. 翻译调节活性ꎻ ９. 分子换能器活性ꎻ １０. 其他ꎻ
１１. 细胞解剖实体ꎻ １２. 细胞内ꎻ １３. 蛋白质复合物ꎻ １４. 细
胞过程ꎻ １５. 代谢过程ꎻ １６. 生物调节ꎻ １７. 对刺激的反应ꎻ
１８. 生物过程的调节ꎻ １９. 定位ꎻ ２０. 发育过程ꎻ ２１. 信号传
导ꎻ ２２. 多细胞生物过程ꎻ ２３. 繁殖ꎻ ２４. 繁殖过程ꎻ ２５. 生
物过程负调节ꎻ ２６. 生物过程正调节ꎻ ２７. 多生物过程ꎻ
２８. 生物间的相互作用ꎻ ２９. 增长ꎻ ３０. 其他ꎮ
１. Ｂｉｎｄｉｎｇꎻ ２. Ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ３. Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ
４. Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｍｏｌｅｃｕｌｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ５. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ
６. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ７. Ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ
８. Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ９. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ
１０. Ｏｔｈｅｒꎻ １１. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ａｎａｔｏｍｉｃａｌ ｅｎｔｉｔｙꎻ １２. Ｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒꎻ １３.
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ １４. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １５. Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ
１６. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎꎻ １７. Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｕｓꎻ １８. Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ
ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １９. Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎꎻ ２０. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ
２１. Ｓｉｇｎａｌｉｎｇꎻ ２２. Ｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒ ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ２３.
Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎꎻ ２４. Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ２５. Ｎｅｇａｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ
ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ２６. Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ
２７. Ｍｕｌｔｉｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓꎻ ２８. Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｏｒｇａｎｉｓｍｓꎻ ２９. Ｇｒｏｗｔｈꎻ ３０. Ｏｔｈｅｒ.

图 ２　 辣椒 ＤＥＧｓ 的 ＧＯ 注释
Ｆｉｇ. ２　 ＧＯ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｏｔ ｐｅｐｐｅｒ ＤＥＧｓ

位点ꎬＳＳＲ 位点出现频率(ＳＳＲ 数目占 Ｕｎｉｇｅｎｅ 总数

百分比) 为 ２０. ６１％ꎬ ＳＳＲ 发生频率 ( 含 ＳＳＲ 的

Ｕｎｉｇｅｎｅ 数占 Ｕｎｉｇｅｎｅ 总数百分比)为 １９.３０％ꎮ 从

表 ４ 可以看出ꎬ辣椒 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 序列主要以 ４ ~ １０ 次

重复为主ꎬ共 １５ ４１１ 个ꎬ占总 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的 ５７.９９％ꎻ
其次是 １１~２０ 次重复ꎬ共 １０ １２５ 个ꎬ占总 ＥＳＴ￣ＳＳＲ
的 ３８.１０％ꎻ２０ 次以上的重复较少ꎬ共 １ ０３８ 个ꎬ占总

ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的 ３.９１％ꎮ 在已鉴定的 ＳＳＲ 中ꎬ单核苷酸

基序 ＳＳＲ 最丰富(９ ９０２ꎬ３７.２６％)ꎬ其次是三核苷酸

(８ ２３８ꎬ３１.００％)、二核苷酸(６ ７６０ꎬ２５.４４％)、六核

苷酸(８３８ꎬ３.１５％)、五核苷酸(４６６ꎬ１.７５％)和四核

苷酸(３７０ꎬ１.３９％)的基序 ＳＳＲꎮ

６５０２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



１. 核苷酸代谢ꎻ ２. 聚糖生物合成和代谢ꎻ ３. 萜类和聚酮类的代谢ꎻ ４. 辅因子和维生素的代谢ꎻ ５. 其他氨基酸的代谢ꎻ ６. 能量代
谢ꎻ ７. 其他次级代谢产物的生物合成ꎻ ８. 脂质代谢ꎻ ９. 氨基酸代谢ꎻ １０. 碳水化合物代谢ꎻ １１. 全局和概览图ꎻ １２. 复制和修复ꎻ
１３. 转录ꎻ １４. 折叠、分类和降解ꎻ １５. 翻译ꎻ １６. 膜运输ꎻ １７. 信号转导ꎻ １８. 运输和分解代谢ꎻ １９. 环境适应ꎮ
１. Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ ２. Ｇｌｙｃａｎ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ ３. Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄｓ ａｎｄ ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅｓꎻ ４. Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｃｏｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ
ｖｉｔａｍｉｎｓꎻ ５. Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓꎻ ６. Ｅｎｅｒｇｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ ７. Ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓꎻ ８. Ｌｉｐｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ
９. Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ １０. Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ １１. Ｇｌｏｂａｌ ａｎｄ ｏｖｅｒｖｉｅｗ ｍａｐｓꎻ １２. Ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｐａｉｒꎻ １３. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎꎻ
１４. Ｆｏｌｄｉｎｇꎬ ｓｏｒｔｉｎｇ ａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎꎻ １５. Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎꎻ １６. Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔꎻ １７. Ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎꎻ １８. Ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｃａｔａｂｏｌｉｓｍꎻ
１９. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ.

图 ３　 辣椒 ＤＥＧｓ 的 ＫＥＧＧ 注释
Ｆｉｇ. ３　 ＫＥＧＧ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｈｏｔ ｐｅｐｐｅｒ ＤＥＧｓ

表 ３　 单基因功能注释
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅ

数据库
Ｄａｔａｂａｓｅ

基因数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｇｅｎｅｓ

比例
Ｒａｔｉｏ (％)

ＮＲ １０２ １２３ ７９.２０

ＮＴ １１０ １５７ ８５.４３

ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ ７０ ２０３ ５４.４５

ＫＯＧ ７３ ５３９ ５７.０３

ＫＥＧＧ ７７ ６４６ ６０.２２

ＧＯ ７７ ４４２ ６０.０６

Ｐｆａｍ ６８ ２１６ ５２.９１

２.５ ＥＳＴ￣ＳＳＲ 基序重复类型和频率特征

从辣椒 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 核苷酸的基序类型来看ꎬ
ＥＳＴ￣ＳＳＲ 以单核苷酸为主要类型ꎬ约 ９ ９０２ 个ꎬ占
总 ＳＳＲ 的 ３７. ２６％ꎬ 其 次 是 三 核 苷 酸 ８ ２３８ 个

(３１.００％)和二核苷酸 ６ ７６０ 个(２５.４４％)ꎬ三者共

占检测出的 ＳＳＲ 总数的 ９３.７０％ꎮ 在单核苷酸中ꎬ
Ａ / Ｔ 是主要类型ꎬ占全部单核苷酸的 ９５. ５８％ꎬ其
次为三核苷酸ꎬ以 ＴＴＧ / ＣＡＡ、ＡＣＡ / ＴＧＴ 为主要类

型ꎬ分别占三核苷酸 ＳＳＲ 的 １８.１０％、１２.７１％ꎮ 在

二核苷酸中ꎬ 以 ＡＧ / ＣＴ、ＴＣ / ＧＡ、ＡＴ 和 ＴＡ 的比例
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图 ４　 ＳＳＲ 长度分布图
Ｆｉｇ. ４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＳＳＲ ｌｅｎｇｔｈ

表 ４　 辣椒 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的类型、数量及分布频率
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｙｐｅꎬ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｉｎ ｈｏｔ ｐｅｐｐｅｒ

ＳＳＲ 重复类型
ＳＳＲ ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅ

重复次数
Ｒｅｐｅａｔ ｎｕｍｂｅｒ

４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１~ ２０ >２０

总计
Ｔｏｔａｌ

比例
Ｒａｔｉｏ
(％)

单核苷酸 Ｍｏｎｏ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ８ ９９１ ９１１ ９ ９０２ ３７.２６
二核苷酸 Ｄｉ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ０ ０ ２ ４２２ １ ５７２ ８０６ ４８６ ４１６ ９４３ １１５ ６ ７６０ ２５.４４
三核苷酸 Ｔｒｉ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ０ ４ ５１０ １ ９４５ ９６９ ４５６ １００ １０１ １４８ ９ ８ ２３８ ３１.００
四核苷酸 Ｔｅｔｒａ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ０ ２３５ ８５ １８ ６ ２ ５ １８ １ ３７０ １.３９
五核苷酸 Ｐｅｎｔａ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ３４０ ７６ ２４ ５ １１ ２ ２ ４ ２ ４６６ １.７５
六核苷酸 Ｈｅｘａ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ５６８ １１３ ５９ ４９ １２ １０ ６ ２１ ０ ８３８ ３.１５
总计 Ｔｏｔａｌ ９０８ ４ ９３４ ４ ５３５ ２ ６１３ １ ２９１ ６００ ５３０ １０ １２５ １ ０３８ ２６ ５７４ １００
比例 Ｒａｔｉｏ (％) ３.４２ １８.５７ １７.０７ ９.８３ ４.８６ ２.２６ １.９９ ３８.１０ ３.９１

最高ꎬ占所有二核苷酸 ＳＳＲ 的 ２３. ３０％、２１. ０２％、
２０.５８％和 １７.２５％ꎮ 而四核苷酸、五核苷酸、六核

苷酸 ３ 种核苷酸基序出现频率均较低ꎬ三者一起

共 占 ＳＳＲ 总 数 的 ６. ３０％ꎮ 在 四 核 苷 酸 中ꎬ 以

８５０２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



ＴＴＴＡ / ＴＡＡＡ、ＡＡＴＡ / ＴＡＴＴ 和 ＡＡＡＴ / ＡＴＴＴ 的比例

最高ꎬ分别占四核苷酸 ＳＳＲ 的 １３.７８％、１０.２７％和

９.７３％ꎻ在五核苷酸中ꎬ以 ＡＴＧＧＴ、ＡＣＴＣＡ 所占比

例最高ꎬ各占五核苷酸 ＳＳＲ 的 ６.０１％和 ４.０８％ꎻ在
六核苷酸中ꎬ以 ＧＡＡＧＡＧ、ＧＡＧＣＴＧ 的数量最多ꎬ
各占六核苷酸 ＳＳＲ 的 ３.８２％和 ３.１０％(表 ５)ꎮ

表 ５　 辣椒 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 基序的分布
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍｏｔｉｆ ｉｎ ｈｏｔ ｐｅｐｐｅｒ

重复
类型
Ｒｅｐｅａｔ
ｔｙｐｅ

ＳＳＲ
基序
ＳＳＲ
ｍｏｔｉｆ

重复
次数
Ｒｅｐｅａｔ
ｎｕｍｂｅｒ

重复
类型
Ｒｅｐｅａｔ
ｔｙｐｅ

ＳＳＲ
基序
ＳＳＲ
ｍｏｔｉｆ

重复
次数
Ｒｅｐｅａｔ
ｎｕｍｂｅｒ

单核苷酸
Ｍｏｎｏ￣

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

９ ９０２ ＡＧＣ / ＧＣＴ １９２
Ａ / Ｔ ９ ４６４ ＡＣＣ / ＧＧＴ １８９
Ｃ / Ｇ ４３８ ＡＴＧ / ＣＡＴ １８４

二核苷酸
Ｄｉ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

６ ７６０ ＴＣＣ / ＧＧＡ １８３
ＡＧ / ＣＴ １ ５７５ ＡＧＧ / ＣＣＴ １６９
ＴＣ / ＧＡ １ ４２１ ＴＧＣ / ＧＣＡ １４４
ＣＡ / ＴＧ ６２２ ＴＡＣ / ＧＴＡ ７９
ＡＣ / ＧＴ ５２９ ＧＣＣ / ＧＧＣ ７３

ＡＴ １ ３９１ ＴＡＧ / ＣＴＡ ６５
ＴＡ １ １６６ ＴＣＧ / ＣＧＡ ６０
ＧＣ ４４ ＣＣＧ / ＣＧＧ ５８
ＣＧ １２ ＡＣＴ / ＡＧＴ ４７

三核苷酸
Ｔｒｉ￣

ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

８ ２３８ ＣＧＣ / ＧＣＧ ３８
ＴＴＧ / ＣＡＡ １ ４９１ ＧＡＣ / ＧＴＣ ２７
ＡＣＡ / ＴＧＴ １ ０４７ ＡＣＧ / ＣＧＴ ６
ＴＴＣ / ＧＡＡ ７３９ 四核苷酸

Ｔｅｔｒａ￣
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

３７０
ＡＡＧ / ＣＴＴ ４８８ ＴＴＴＡ / ＴＡＡＡ ５１
ＡＡＣ / ＧＴＴ ３８４ ＡＡＴＡ / ＴＡＴＴ ３８
ＡＧＡ / ＴＣＴ ３３３ ＡＡＡＴ / ＡＴＴＴ ３６
ＴＧＧ / ＣＣＡ ３０９ 其他 Ｏｔｈｅｒ ２４５
ＡＡＴ / ＡＴＴ ３０５ 五核苷酸

Ｐｅｎｔａ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

４６６
ＴＣＡ / ＴＧＡ ２８６ ＡＴＧＧＴ ２８
ＡＴＡ / ＴＡＴ ２４０ ＡＣＴＣＡ １９
ＣＡＣ / ＧＴＧ ２３９ 其他 Ｏｔｈｅｒ ４１９
ＣＡＧ / ＣＴＧ ２３３ 六核苷酸

Ｈｅｘａ￣
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

８３８
ＡＴＣ / ＧＡＴ ２１７ ＧＡＡＧＡＧ ３２
ＴＡＡ / ＴＴＡ ２１０ ＧＡＧＣＴＧ ２６
ＣＴＣ / ＧＡＧ ２０３ 其他 Ｏｔｈｅｒ ７８０

２.６ 辣椒 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物筛选与验证

使用 Ｐｒｉｍｅｒ ３ 在线工具对含有 ＳＳＲ 的 ２１ ００８
条 ＥＳＴ 序列设计了 １０ ００２ 对 ＳＳＲ 引物ꎮ 为验证其

有效性ꎬ随机选择 ３０ 对引物进行合成ꎬ引物信息

见表 ６ꎬ以‘大方皱椒’ ‘ＺＨＣ１’ 和‘ＺＨＣ２’ ３ 个辣

椒材料的 ＤＮＡ 进行 ＰＣＲ 扩增与引物筛选ꎮ 所挑

选的全部引物均可扩增ꎬ由图 ５ 可知ꎬ其中 ７ 对引

物在 ３ 个辣椒材料中可以扩增出目的条带ꎬ占挑

选引物总数的 ２３.３３％ꎬ推测可用的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 数量

有 ２ ３３３ 对ꎬ可作为后续参考使用ꎮ 引物分别为

Ｕｎｉｇｅｎｅ１２９７１ ＿ Ａｌｌ ＿ １０４８０、 ＣＬ１００６７. Ｃｏｎｔｉｇ１ ＿ Ａｌｌ ＿
６５９１、ＣＬ１０５７９.Ｃｏｎｔｉｇ２＿Ａｌｌ＿６９４０、ＣＬ１００７０. Ｃｏｎｔｉｇ１＿
Ａｌｌ ＿ ６５９３、 ＣＬ１０７５１. Ｃｏｎｔｉｇ１ ＿ Ａｌｌ ＿ ７０７２、 ＣＬ１０５６４.
Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ＿６９３６、ＣＬ１００５６.Ｃｏｎｔｉｇ８＿Ａｌｌ＿６５８９ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 辣椒转录组数据组装与功能注释

通过植物 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 技术可以获取大量的转录

本信息ꎬ这为植物基因表达的综合分析提供了合

理而可信的数据资源(贾新平等ꎬ２０１４)ꎮ 因此ꎬ在
淹水胁迫下辣椒转录组信息的系统分析为全面了

解辣椒耐涝分子机制和挖掘新的耐涝基因奠定基

础ꎮ 本研究对不同淹水时间的辣椒根系进行转录

组测序ꎬ对数据组装共获得 １２８ ９３９ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅꎮ
把这些 Ｕｎｉｇｅｎｅ 在 ＮＲ、ＮＴ、ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ、ＫＥＧＧ、ＫＯＧ、
Ｐｆａｍ 和 ＧＯ 数据库中加以注释ꎬ得到注释 Ｕｎｉｇｅｎｅ
共有 １１６ ０５７ 个ꎬ 占 总 Ｕｎｉｇｅｎｅ 的 ９０. ０１％ꎬ 有

１２ ８８２个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 没有得到注释ꎮ 与其他植物相

比(夏铭泽ꎬ２０２２ꎻ张小红等ꎬ２０２３)ꎬ在水涝胁迫下

辣椒转录组测序获得的基因数量及注释效率均较

高ꎮ 组装得到的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 不能在已知相关基因数

据库中得到注释ꎬ这种现象是普遍存在的ꎬ这与所

得部分 Ｕｎｉｇｅｎｅ 片段太短、相关数据库基因注释信

息缺乏、辣椒中存在新基因等因素都有关联(张少

平等ꎬ２０１６)ꎮ 可以进一步研究未被注释的基因ꎬ
确定这些基因在植物生长发育过程中的作用ꎬ从
而丰富基因数据库(马彦军等ꎬ２０２０)ꎮ 本研究在

对 ＤＥＧｓ 进行 ＫＥＧＧ 注释时ꎬ发现碳水化合物、氨
基酸、脂质等代谢注释最多ꎬ其次为翻译、折叠、遗
传信息分类和降解以及信号转导ꎮ 植物在受到水

涝胁迫的时候ꎬ植物根系缺氧导致线粒体有氧呼

吸受到极大抑制ꎮ 碳水化合物代谢对植物存活至

关重要ꎬ在此过程中ꎬ植物通过积累易利用糖类和

额外丙酮酸等物质以保持其能量供应ꎮ 氨基酸代

谢在植物应对非生物胁迫中发挥着重要作用

(Ｈｉｌｄｅｂｒａｎｄｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 其中ꎬ对脯氨酸的研

究最为广泛ꎬ 但其他氨基酸ꎬ 如支链氨基酸(亮氨
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表 ６　 ３０ 对 ＳＳＲ 引物信息
Ｔａｂｌｅ ６　 ３０ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ＳＳＲ ＩＤ 引物序列 (５′→３′)
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′→３′)

重复基序
Ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆ

预期产物大小
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｐｒｏｄｕｃｔ ｓｉｚｅ (ｂｐ)

ＣＬ１００３４.Ｃｏｎｔｉｇ３＿Ａｌｌ＿６５７８ ＧＣＡＡＡＴＣＣＡＧＴＡＣＴＡＡＣＣＡＣＧＡＣ
ＴＴＣＣＴＣＣＴＣＴＴＣＣＧＴＴＴＣＴＡＣＴＴ

ＧＡＡＧＡＧ (６×７) １３２

ＣＬ１００５３.Ｃｏｎｔｉｇ３＿Ａｌｌ＿６５８４ ＣＧＡＴＣＣＴＣＡＴＣＧＡＴＣＴＡＡＣＴＴＴＧ
ＡＣＣＧＣＴＴＡＡＴＣＡＴＣＴＣＡＡＡＡＡＣＡ

ＡＴ (２×６) １１４

ＣＬ１００５６.Ｃｏｎｔｉｇ７＿Ａｌｌ＿６５８６ ＡＡＴＴＴＡＣＴＣＴＴＴＣＣＣＡＣＡＴＣＡＣＧ
ＴＣＣＡＴＡＴＡＣＡＴＧＡＴＣＡＧＣＡＣＴＣＧ

Ｃ (１×１３) １５２

ＣＬ１００５６.Ｃｏｎｔｉｇ８＿Ａｌｌ＿６５８９ ＣＡＣＴＴＣＣＡＣＡＧＡＣＣＡＣＡＡＡＡＡＴＡ
ＡＣＴＴＣＴＡＣＣＧＴＣＡＡＴＣＡＣＣＴＧＡＣ

ＣＴ (２×９) １５０

ＣＬ１００６７.Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ＿６５９１ ＴＣＡＡＧＡＧＡＴＣＡＡＡＡＴＣＡＡＴＧＣＣＴ
ＧＡＣＧＡＴＧＡＴＧＡＴＧＡＡＧＡＴＧＡＴＧＡ

ＡＴＡ (３×６) １５０

ＣＬ１００７０.Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ＿６５９３ ＴＴＧＧＴＴＧＧＴＣＡＡＡＡＧＡＡＣＡＧＡＴＴ
ＴＣＡＣＡＡＴＴＴＣＡＡＴＣＣＣＣＡＴＡＡＡＣ

ＧＣＴ (３×５) １２４

ＣＬ１０１８.Ｃｏｎｔｉｇ２＿Ａｌｌ＿１３２７ ＧＣＴＧＴＣＧＴＡＡＴＴＧＣＧＴＡＧＣＴＡＧＴ
ＡＡＧＧＣＧＧＣＴＡＴＡＧＡＴＧＧＧＴＡＴＡＡ

ＴＡＴＧ (４×５) １３４

ＣＬ１０４７.Ｃｏｎｔｉｇ２７＿Ａｌｌ＿１３６０ ＡＡＡＡＡＣＴＴＣＣＴＴＡＴＡＣＴＧＣＣＴＣＣＣ
ＡＣＡＴＴＡＴＡＴＧＡＣＡＡＧＧＧＡＧＣＧＴＧ

ＡＣ (２×２１) １５０

ＣＬ１０４９９.Ｃｏｎｔｉｇ３＿Ａｌｌ＿６８８４ ＡＴＣＴＴＡＣＣＣＴＴＣＡＧＡＣＣＣＣＡＣＴＡ
ＴＴＣＴＡＡＡＴＧＴＧＣＡＧＣＡＡＡＧＴＧＡＡ

ＴＴＧ (３×６) １４９

ＣＬ１０５３４.Ｃｏｎｔｉｇ４＿Ａｌｌ＿６９１９ ＣＡＴＴＴＣＴＣＣＡＴＴＴＴＡＣＴＡＡＧＣＴＣＣＡ
ＣＡＴＴＧＡＡＧＣＡＴＡＣＡＡＧＣＣＴＴＴＴＣ

ＴＣＴ (３×５) １００

ＣＬ１０５６４.Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ＿６９３６ ＣＡＧＣＴＧＣＴＴＡＡＡＧＴＡＴＡＡＧＧＣＧＡ
ＡＴＡＡＣＡＴＧＴＡＡＧＣＴＣＣＡＡＣＣＣＣＴ

ＡＣＴ (３×６) １２５

ＣＬ１０５７９.Ｃｏｎｔｉｇ２＿Ａｌｌ＿６９４０ ＣＡＡＣＧＧＡＣＡＡＴＡＧＴＧＧＧＡＴＴＡＣＡ
ＣＡＣＣＴＴＡＴＴＴＧＴＧＡＣＣＧＡＧＡＣＡＴ

ＴＧＴ (３×５) １５７

ＣＬ１０６０４.Ｃｏｎｔｉｇ２＿Ａｌｌ＿６９４３ ＴＴＴＧＧＴＴＧＴＡＡＴＴＴＴＧＧＴＧＴＴＡＴＧＡ
ＴＡＡＴＣＡＴＣＧＡＡＣＴＴＣＣＧＴＴＴＧＴＴ

ＴＴＣ (３×７) １４５

ＣＬ１０６６８.Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ＿６９９４ ＧＡＧＡＣＡＣＡＣＧＴＴＣＣＡＴＣＡＴＣＴＴＣ
ＧＡＡＣＧＴＡＴＣＴＴＧＣＴＣＣＴＴＧＡＴＧＡ

ＧＣＡ (３×６) １０７

ＣＬ１０７５１.Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ＿７０７２ ＴＡＡＴＴＴＣＴＴＴＴＧＣＧＧＣＡＧＴＴＣＴＡ
ＴＣＣＡＧＴＴＧＣＡＡＡＡＴＴＡＧＧＡＡＡＧＡ

ＴＧ (２×１３) ９４

ＣＬ１０８１０.Ｃｏｎｔｉｇ３＿Ａｌｌ＿７１１７ ＴＴＴＡＴＡＡＣＴＣＣＣＴＧＡＡＴＣＣＡＣＣＡ
ＴＴＧＴＴＡＡＧＣＴＣＡＡＡＴＣＧＧＡＡＡＡＴ

ＴＡ (２×１０) １１５

ＣＬ１１２２８.Ｃｏｎｔｉｇ１３＿Ａｌｌ＿７７３４ ＡＧＧＴＡＧＣＧＧＴＡＴＴＧＧＴＡＴＧＧＡＣＴ
ＣＣＡＣＴＧＣＡＴＧＡＧＧＡＣＡＣＴＡＡＡＡＴ

ＴＴＧ (３×７) １２８

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１４３４＿Ａｌｌ＿１０２０７ ＡＣＴＡＧＧＴＧＧＧＡＡＴＡＣＡＣＴＧＧＧＴＴ
ＡＡＧＡＴＣＡＴＧＡＡＡＧＣＡＧＣＡＡＡＣＡＴ

ＴＴＧ (３×６) １６０

Ｕｎｉｇｅｎｅ１１５５＿Ａｌｌ＿８６５９ ＣＣＣＡＴＡＣＣＣＧＧＡＴＴＡＴＴＡＣＴＣＴＴ
ＴＴＴＧＴＧＣＣＡＧＡＣＡＧＣＡＡＴＡＴＴＴＡ

ＴＴＡ (３×６) １０２

Ｕｎｉｇｅｎｅ１２０３＿Ａｌｌ＿８６６６ ＣＡＧＣＣＡＣＡＣＴＴＡＧＣＡＡＣＴＴＣＴＴＴ
ＣＣＴＧＴＡＣＣＡＣＧＣＴＴＧＴＡＧＧＡＴＴＡ

ＡＣＡ (３×５) １６０

Ｕｎｉｇｅｎｅ１２４９４＿Ａｌｌ＿１０３９２ ＧＡＴＧＴＴＡＴＧＧＧＴＧＴＧＧＡＡＡＡＧＡＡ
ＣＴＡＴＴＧＣＴＴＧＡＣＴＣＴＣＡＧＧＴＧＣＴ

ＡＡＧ (３×５) １４０

Ｕｎｉｇｅｎｅ１２６４＿Ａｌｌ＿８６７４ ＡＴＣＴＣＣＡＣＴＴＴＧＴＧＡＧＡＣＴＧＧＡＡ
ＴＴＴＧＴＧＴＴＣＧＧＣＡＡＧＡＡＡＡＡＴＡ

ＴＡＴ (３×６) ９９

Ｕｎｉｇｅｎｅ１２９７１＿Ａｌｌ＿１０４８０ ＧＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＡＴＴＣＴＡＣＣＣＴＣ
ＧＡＡＴＣＡＴＣＡＡＡＴＧＧＧＡＴＡＣＡＧＧＡ

ＴＴＧ (３×６) １５２

Ｕｎｉｇｅｎｅ１３５６１＿Ａｌｌ＿１０５８４ ＴＡＴＴＧＧＡＡＧＧＴＴＧＴＴＧＴＣＴＣＴＧＣ
ＧＡＧＣＡＡＡＡＣＧＡＡＧＧＡＡＧＡＡＡＡＡＴ

ＴＡ (２×１１) １５６

Ｕｎｉｇｅｎｅ１３７５＿Ａｌｌ＿８６８５ ＡＡＴＡＡＴＧＣＣＴＣＧＴＴＧＴＴＴＣＡＡＧＡ
ＣＴＡＴＣＧＣＧＴＡＣＧＡＡＧＡＴＧＴＣＴＧＴ

ＣＡＡ (３×６) １１２

Ｕｎｉｇｅｎｅ１４１９８＿Ａｌｌ＿１０６８８ ＧＣＡＧＣＴＴＣＣＴＴＣＡＴＴＴＴＧＴＧＴＡＧ
ＡＣＴＡＧＧＴＧＧＧＡＡＴＡＣＡＣＴＧＧＧＴＴ

ＡＡＣ (３×６) ８４

Ｕｎｉｇｅｎｅ１４４１２＿Ａｌｌ＿１０７３４ ＴＴＣＧＧＧＴＴＧＴＡＡＴＡＡＴＴＧＧＡＣＴＧ
ＣＣＡＣＧＧＴＣＴＣＴＴＧＧＴＡＡＡＧＴＧＴＡ

ＴＴＴＧＴ (５×４) １４３

Ｕｎｉｇｅｎｅ１４９９７＿Ａｌｌ＿１０８３６ ＧＡＡＡＡＴＧＴＴＴＴＣＣＴＣＣＡＣＡＣＴＧＡ
ＧＴＧＧＴＡＣＧＧＴＡＴＧＣＧＴＡＣＡＣＴＴＴ

ＡＣＡ (３×６) １４７

Ｕｎｉｇｅｎｅ１５３０３＿Ａｌｌ＿１０８９５ ＣＴＣＡＣＣＡＡＡＡＣＡＡＴＧＧＡＡＣＡＴＴＴ
ＴＧＡＧＧＴＡＧＴＧＣＣＴＡＧＴＧＧＴＡＴＧＧ

ＡＣＡ (３×６) １４２

Ｕｎｉｇｅｎｅ１７２２＿Ａｌｌ＿８６９７ ＴＣＣＣＴＧＡＧＧＡＧＴＡＴＡＡＴＴＴＧＣＣＴ
ＡＡＴＴＣＡＡＧＡＡＣＴＴＧＣＣＴＴＧＡＴＧＡ

ＣＴＴ (３×５) １１２

０６０２ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



１－２１. 点样顺序为 Ｕｎｉｇｅｎｅ１２９７１＿Ａｌｌ＿１０４８０、ＣＬ１００６７. Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ＿６５９１、ＣＬ１０５７９. Ｃｏｎｔｉｇ２＿Ａｌｌ＿６９４０、ＣＬ１００７０. Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ＿６５９３、
ＣＬ１０７５１.Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ＿７０７２、ＣＬ１０５６４. Ｃｏｎｔｉｇ１ ＿Ａｌｌ＿６９３６、ＣＬ１００５６. Ｃｏｎｔｉｇ８ ＿Ａｌｌ＿６５８９ 引物的扩增结果ꎬ每对引物中以 ‘ ＺＨＣ１’
‘ＺＨＣ２’‘大方皱椒’的顺序点样ꎮ Ｍ. ＤＬ２０００ Ｍａｒｋｅｒꎮ
１－２１. Ｔｈｅ ｏｒｄｅｒｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｉｎｇ ａｒｅ ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅ１２９７１＿Ａｌｌ＿１０４８０ꎬ ＣＬ１００６７.Ｃｏｎｔｉｇ１＿Ａｌｌ＿６５９１ꎬ ＣＬ１０５７９.Ｃｏｎｔｉｇ２＿Ａｌｌ＿
６９４０ꎬ ＣＬ１００７０. Ｃｏｎｔｉｇ１ ＿ Ａｌｌ ＿ ６５９３ꎬ ＣＬ１０７５１. Ｃｏｎｔｉｇ１ ＿ Ａｌｌ ＿ ７０７２ꎬ ＣＬ１０５６４. Ｃｏｎｔｉｇ１ ＿ Ａｌｌ ＿ ６９３６ꎬ ＣＬ１００５６. Ｃｏｎｔｉｇ８ ＿ Ａｌｌ ＿ ６５８９ ｐｒｉｍｅｒｓꎬ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ａｍｏｎｇ ｅａｃｈ ｐａｉｒ ｏｆ ｐｒｉｍｅｒｓꎬ ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ａｒｅ ‘ＺＨＣ１’ꎬ ‘ＺＨＣ２’ ａｎｄ ‘Ｄａｆａｎｇｚｈｏｕｊｉａｏ’ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｍ. ＤＬ２０００ Ｍａｒｋｅｒ.

图 ５　 ７ 对 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 引物的扩增结果
Ｆｉｇ. ５　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｅｖｅｎ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

酸、异亮氨酸和缬氨酸)也同样重要(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７)ꎬ 其 氧 化 会 产 生 大 量 的 三 磷 酸 腺 苷

(Ｈｉｌｄｅｂｒａｎｄｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎻ而丙氨酸和天冬氨酸

在其相应氨基转移酶作用下通过影响草酰乙酸的

量而参与丙酮酸的再生ꎬ可以为植物逆境生存提

供物质与能量ꎬ这可能是‘ＺＨＣ２’辣椒耐涝性强的

原因之一ꎮ 在脂质代谢过程中ꎬ耐缺氧型个体脂

质分解加强ꎬ其分解为甘油和游离脂肪酸ꎮ 甘油

可用于碳和能量供应以及不定根发育ꎬ而游离脂

肪酸可为新生成的细胞提供成分ꎮ 当辣椒受到水

涝胁迫时ꎬ碳水化合物代谢可以产生足够能量使

植物维持多种生理生化反应ꎬ同时植物需要合成

大量的酶来催化体内的多种生理生化反应ꎬ将受

到的刺激信号进行传导ꎬ以便植物能产生应激反

应来应对不良环境造成的影响ꎮ 试验将进一步对

重要差异基因进行分析ꎬ筛选出与辣椒耐涝紧密

相关的基因ꎬ并解释辣椒耐涝的分子机制ꎮ
３.２ 辣椒转录组 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的重复类型与频率特征

本研 究 发 现ꎬ ２６ ５７４ 个 ＳＳＲ 位 点 分 布 于

１２８ ９３９个辣椒无冗余 Ｕｎｉｇｅｎｅ 中ꎬＥＳＴ￣ＳＳＲ 出现频

率为 ２０.６１％ꎬ高于 Ｙｉ 等(２００６)、刘峰等(２０１２)和
魏兵强等(２０１３)的辣椒 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 结果ꎬ低于蓖麻

(Ｑｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)、木薯(Ｋｕｎｋｅａｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１)、
灰毡毛忍冬(刘思思等ꎬ２０２１)的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 结果ꎬ这
可能是由物种间 ＳＳＲ 信息的差异所造成的ꎬ也可

能是因为用于分析的 ＥＳＴ 数量在不同物种间各不

相同ꎬ或者用于搜索 ＳＳＲ 所使用的软件算法及所

设定的参数不同 (吴智明等ꎬ２０１２)ꎮ 辣椒 ＥＳＴ￣
ＳＳＲ 单核苷酸频率最高(３７.２６％)ꎬ其次是三核苷

酸(３１.００％)和二核苷酸(２５.４４％)ꎮ 在辣椒单核

苷酸 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 中ꎬ绝大部分基元为 Ａ / Ｔꎬ这与魏兵

强等(２０１３)和刘峰等( ２０１２)的结果一致ꎮ 在二

１６０２１１ 期 田怀志等: 水涝胁迫下辣椒转录组特征分析及 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记开发



核苷酸重复类型中ꎬ出现频率最高的是 ＡＧ / ＣＴ 和

ＴＣ / ＧＡꎬ其次是 ＡＴ 和 ＴＡꎬ而 ＧＣ / ＣＧ 出现频率低ꎬ
这与 Ｙｉ 等 ( ２００６)、 Ｋａｎｔｅｔｙ 等 ( ２００２) 和张宇等

(２０１０)在辣椒上的研究结果基本一致ꎬ而且与珍

珠粟 ( Ｓｅｌｔｈｉｌｖｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)、石蒜 (李青竹等ꎬ
２０２１)、蝴蝶兰(张水明等ꎬ２０１２)和毛竹(张智俊

等ꎬ２０１１)的结果相似ꎬ说明 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 在其发生和

进化过程中具有高度保守性ꎮ ＧＡ / ＴＣ 在 ｍＲＮＡ 水

平上可以代表遗传密码子 ＧＡＧ、 ＡＧＡ、 ＵＣＵ 和

ＣＵＣꎬ并可以分别翻译成精氨酸、谷氨酸、丙氨酸

和亮氨酸ꎬ而丙氨酸和亮氨酸分别以 ８％和 １０％的

高频率存在于蛋白质中ꎬ这可能是 ＧＡ / ＴＣ 在 ＥＳＴ
中高频出现的原因(Ｋａｎｔｅｔｙ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎮ 在三核

苷酸中ꎬ出现频率高的是 ＴＴＧ / ＣＡＡ 和 ＡＣＡ / ＴＧＴꎬ
这与 Ｋｕｍｐａｔｌａ 等 ( ２００５) 和 Ｙｉ 等 ( ２００６) 对辣椒

ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的研究结果相符合ꎮ 但刘峰等(２０１２)研

究认为ꎬ除单核苷酸 Ａ / Ｔ 重复序列外ꎬ辣椒 ＥＳＴ￣
ＳＳＲ 最多的是三核苷酸重复序列 ＡＡＣ / ＧＴＴ 和

ＡＡＧ / ＣＴＴꎬ其次是二核苷酸重复序列ꎮ 这可能是

由 ＳＳＲ 搜索标准(基序长度、重复次数等)、分析软

件及数据库大小不同所造成ꎮ
３.３ 辣椒转录组 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 的多态性

在本研究中ꎬ共有 ６ ０１８ 条 ＳＳＲ 长度大于 ２０
ｂｐꎬ占全部 ＳＳＲ 总数的 ２２.６５％ꎻ２０ ５５６ 条 ＳＳＲ 长

度介 于 １２ ~ １９ ｂｐ 之 间ꎬ 占 所 有 ＳＳＲ 总 数 的

７７.３５％ꎬ说明辣椒 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 具有较好的多态性

(Ｔｅｍｎｙｋｈ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)ꎬ这与盛文涛等(２０１９)的

研究结果基本一致ꎬ可用于辣椒分子标记研究ꎮ
根据 ２６ ５７４ 条 ＥＳＴ 序列设计了 １０ ００２ 对 ＳＳＲ 位

点特异性引物ꎬ从中随机挑选了 ３０ 对引物进行

ＰＣＲ 验证ꎬ都可以实现有效扩增ꎬ较大的数据量和

较高的拼接质量应是 ＥＳＴ 扩增效率高的原因ꎮ 在

３０ 对扩增引物中ꎬ有 ７ 对(２３.３％)引物在 ３ 份辣

椒中表现出多态性ꎬ低于李永平等(２０１６)的研究

结果(３５.５％)ꎬ其原因可能与本研究所选用的 ３ 份

辣椒材料均为贵州地方品种ꎬ并且 ‘ ＺＨＣ１’ 和

‘ＺＨＣ２’为朝天椒ꎬ材料间的遗传背景差异小有

关ꎮ ＥＳＴ￣ＳＳＲ 来自基因组转录区ꎬ而转录区的序列

通常比较保守ꎮ 因此ꎬ一般来讲ꎬＥＳＴ￣ＳＳＲ 所检测

到的多态性要低于基因组 ＳＳＲꎮ 多态性检测能力

的大小也与所测试的植物材料有关ꎬ如果所用的

植物材料遗传背景差异较大ꎬ则标记检测的多态

性就高ꎬ反之ꎬ则标记的多态性就会大大降低ꎮ 应

用 ＥＳＴ￣Ｇｅｎｏｍｅ、Ｐｈｒａｐ、Ｃｌｕｓｔａｌｗ、ＢＬＡＳＴ 等软件对

ＥＳＴ 序列进行精确分析以增加供试材料的基因型

与数量是提高 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记多态性和价值性的有

效途径(张宇等ꎬ２０１０)ꎮ 因为 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 是对基因

内部变异的一种直接评价ꎬ所以它将可能与某些

表型、生理生化特征或某个特定的环境适应型相

联系ꎬ反映植物基因表达的转录部分(姚利华等ꎬ
２００８)ꎮ 挑选的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记可用于遗传多样性

分析与分子标记辅助育种ꎮ 由于其丰富的多态性

信息含量ꎬ因此 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 可为遗传连锁图谱构建

等奠定基础ꎮ 下一步可寻找与辣椒耐涝基因连锁

的 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记ꎬ以应用于辣椒耐涝育种研究ꎮ
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