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多裂骆驼蓬叶片转录组分析
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( １. 中国科学院西北高原生物研究所 高原生物适应与进化重点实验室ꎬ 西宁 ８１０００１ꎻ
２. 中国科学院大学 生命科学学院ꎬ 北京 １０００４９ )

摘　 要: 多裂骆驼蓬为西北荒漠地区常见植物ꎬ具有抗风固沙、防止水土流失、抑菌杀虫和抗肿瘤等功效ꎮ
为了增加骆驼蓬属植物开发利用的强度ꎬ弥补其基因功能、代谢通路等分子生物学研究层面的空缺ꎬ该文利

用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序平台对多裂骆驼蓬叶片进行转录组测序ꎬ根据测序结果进行转录组数据拼接、功能注

释、序列水平和表达水平等分析ꎮ 结果表明:共获得 ７ ７２３ ６５３ ９００ ｂｐ 核苷酸序列信息ꎬ拼接组装得到

７８ ６４１条 Ｕｎｉｇｅｎｅꎬ预测出 ５５ ５３５ 条 ＣＤＳ 序列ꎮ 与多个数据库对比后ꎬ获得 ３３ １８４ 个 ＮＲ 数据库注释信息ꎻ
３１ ８３５个 ＧＯ 数据库注释信息ꎻ１７ ２０６ 个 ＫＯＧ 数据库 Ｕｎｉｇｅｎｅ 功能分类信息ꎻ７ ６１７ 个 ＫＥＧＧ 数据库代谢通

路注释信息ꎮ 对单核苷酸多态性位点和微卫星信息进行检测分析ꎬ共发现 ８６ １１３ 个 ＳＮＰ 位点ꎬ６ ９８７ 个 ＳＳＲ
信息ꎮ 该研究首次获得并分析了多裂骆驼蓬的转录组数据ꎬ通过基因比对、ＣＤＳ 预测、通路注释、ＳＮＰ 检测

和 ＳＳＲ 检测等方法ꎬ对该植物的基因、通路以及分子标记等方面有了初步的认识ꎬ为本种植物后续研究及资

源的开发利用奠定了基础ꎮ
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　 　 １７５３ 年植物学家林奈(Ｃａｒｌ Ｌｉｎｎａｅｕｓ)以骆驼

蓬(Ｐｅｇａｎｕｍ ｈａｒｍａｌａ)为模式种建立了骆驼蓬属

(Ｐｅｇａｎｕｍ Ｌ.)(徐朗然和黄成就ꎬ１９９３)ꎮ 该属在

«中国植物志»中属于蒺藜科( Ｚｙｇｏｐｈｙｌｌａｃｅａｅ) (徐
朗然和黄成就ꎬ１９９３)ꎬ在 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ 中属于骆

驼蓬科( Ｐｅｇａｎａｃｅａｅ)ꎬ在 ＡＰＧ Ⅳ系统中属于白刺

科(Ｎｉｔｒａｒｉａｃｅａｅ)骆驼蓬亚科( Ｓｕｂｆａｍ. Ｐｅｇａｎｏｉｄｅａｅ
Ｅｎｇｌ.)(Ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ Ｇｒｏｕｐ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１６)ꎮ
骆驼蓬属植物为多年生草本ꎬ全世界共 ６ 种ꎬ中国

有 ３ 种ꎬ即骆驼蒿(Ｐｅｇａｎｕｍ ｎｉｇｅｌｌａｓｔｒｕｍ)、骆驼蓬

(Ｐ. ｈａｒｍａｌａ)和多裂骆驼蓬(Ｐ. ｍｕｌｔｉｓｅｃｔｕｍ)ꎬ主要

分布于新疆、宁夏、青海、甘肃和内蒙古的荒漠或

半荒漠地区(徐朗然和黄成就ꎬ１９９３)ꎮ 多裂骆驼

蓬是中国特有种(段金廒等ꎬ１９９８)ꎬ该植物对各种

生境的适应力强于骆驼蒿和骆驼蓬 (刘媖心ꎬ
１９９５)ꎬ具有旱生植物的典型特征ꎬ如根系发达ꎬ叶
片深裂且裂片较细ꎬ有较强的耐旱特性ꎮ 此外ꎬ多
裂骆驼蓬植物体生长繁茂ꎬ在改善西北荒漠环境

中发挥着抗风固沙和防止水土流失的重要作用

(马骥和王勋陵ꎬ１９９８ꎻ程琳等ꎬ２０１８)ꎮ 该种资源

丰富ꎬ仅甘肃省年产量超过 １ 亿 Ｋｇ(樊峥嵘和姚新

生ꎬ１９９２)ꎮ 近年来的研究表明ꎬ骆驼蓬属植物具

有抑菌杀虫(薛林贵等ꎬ２００５)、抗肿瘤(陈豫等ꎬ
２０１５)等多种药理学活性ꎻ提取物和生物碱对多种

植物种子的萌发有抑制作用(刘建新ꎬ２００３ꎻ刘建

新等ꎬ２００８)ꎮ 段金廒等(１９９８)从多裂骆驼蓬中分

离并鉴定了 ２２ 种化合物ꎬ刘建新等(２０１１)研究显

示外源一氧化氮可以保护盐胁迫下多裂骆驼蓬幼

苗的光合系统ꎮ 目前ꎬ对多裂骆驼蓬的研究主要

集中在药理活性、种子萌发及幼苗生长方面ꎮ 已

报道的分子序列仅见于 Ｚｈａｏ 等(２０１１)利用 ｔｒｎＬ￣Ｆ
片段和 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ 片段对骆驼蓬属植物的鉴定ꎬ基
因注释信息亦不完善ꎬ阻滞了与药物活性成分合

成相关的代谢通路的研究ꎮ 因此ꎬ亟需利用基因

组或转录组数据来拓展分子生物学信息ꎮ
转录组( ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ)是指生物体的细胞或组

织在特定时空条件下转录出的 ＲＮＡ 的总和(张春

兰等ꎬ２０１２)ꎮ 较基因组而言ꎬ转录组仅涉及被转

录的基因ꎬ可以更有效地针对功能基因及其代谢

通路进行研究(周华等ꎬ２０１２)ꎮ 随着近年来高通

量测序技术的发展ꎬ其测序时间和测序成本大大

降低(Ｓｈｅｎｄｕｒｅ ＆ Ｊｉꎬ２００８)ꎬ越来越多的学者将高

通量测序技术应用到转录组研究中ꎬ从而获得来

自不同基因的海量 ＲＮＡ 序列数据ꎮ 如叶兴状等

(２０１９)对濒危珍稀植物半枫荷 ( Ｓｅｍｉｌｉｑｕｉｄａｍｂａｒ
ｃａｔｈａｙｅｎｓｉｓ)进行转录组分析ꎬ发现了控制药效合

成的转录因子家族ꎻＺｈａｎｇ ｅｔ ａｌ. ( ２０１４)对青藏高

原特有植物唐古红景天(Ｒｈｏｄｉｏｌａ ｔａｎｇｕｔｉｃａ)植物

进行比较转录组分析ꎬ为解释该植物可用于预防

高原反应的机制提供了分子水平的依据ꎻ李彦等

(２０１８)分析了山地虎耳草(Ｓａｘｉｆｒａｇａ ｓｉｎｏｍｏｎｔａｎａ)
的转录组微卫星位点信息ꎬ为该物种遗传多样性

研究提供了理论依据ꎻ付苏宏等(２０１９)研究了菊

叶香藜(Ｄｙｓｐｈａｎｉａ ｓｃｈｒａｄｅｒｉｌａｎａ)转录组数据库中

的 ＦＰＰＳ 基因ꎬ对该植物倍半萜类化合物的生物合

成奠定了基础ꎮ 目前ꎬ已有部分具药用价值的植

物完成转录组测序工作ꎬ如人参(Ｐａｎａｘ ｇｉｎｓｅｎｙ)
(邹丽秋等ꎬ２０１６)、三七(Ｐ. ｎｏｔｏｇｉｎｓｅｎｇ)(黄勋等ꎬ
２０１７)、甘 草 ( Ｇｌｙｃｙｒｒｈｉｚａ ｕｒａｌｅｎｓｉｓ) ( 张 春 荣 等ꎬ
２０１５)、乌头 ( Ａｃｏｎｉｔｕｍ ｃａｒｍｉｃｈａｅｌｉｉ) (张大燕等ꎬ
２０１７)和金铁锁(Ｐｓａｍｍｏｓｉｌｅｎｅ ｔｕｎｉｃｏｉｄｅｓ)(孟文俊ꎬ
２０１９)等ꎬ为进一步研究药用植物的功能基因及代

谢通路提供了分子基础ꎮ
骆驼蓬属植物资源丰富ꎬ为增加本属植物开

发利用的强度ꎬ应对其基因功能、代谢通路等进行

深入研究ꎮ 因此ꎬ本文选取多裂骆驼蓬叶片为研

究材料ꎬ利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ ２５００ 高通量测序平台

对其进行首次转录组测序ꎬ建立该物种转录组数

据库ꎬ通过生物信息学方法对 Ｕｎｉｇｅｎｅ 进行功能注

释、代谢途径及 ＳＳＲ 检测等分析ꎬ挖掘多裂骆驼蓬

具有药效和抗干旱作用的功能基因ꎬ为进一步研

究该植物代谢通路和遗传多样性奠定基础ꎬ也为

今后本属植物的开发利用和保护提供理论依据ꎮ

４０５ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



１　 材料与方法

１.１ 材料

多裂骆驼蓬植株采自青海省共和县铁盖乡

(３６°０６′５６.６１″ Ｎ、１００°４１′４１.７４″ Ｅꎬ ２ ５９４ ｍ)ꎮ 将

采集的成熟植物叶片放入液氮中快速冷冻ꎬ返回

实验室后放入－８０ ℃超低温冰箱保存ꎮ 凭证标本

(Ｚｈａｎｇ２０１８０１３)存放在中国科学院西北高原生物

研究所青藏高原生物标本馆(ＨＮＷＰ)中ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ ＲＮＡ 提取　 从多裂骆驼蓬的叶片材料中提取

总 ＲＮＡꎬ用琼脂糖凝胶电泳分析 ＲＮＡ 的降解程度

以及是否有污染ꎻ用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ ２０００ 初步检测 ＲＮＡ
的纯度(Ａ２６０ / Ａ２８０ 应在 １. ９ ~ ２. ０ 范围内)ꎻ使用

Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 测定样品的 ＲＩＮ 值以确定 ＲＮＡ 完整性ꎮ
１.２.２ 拼接组装 　 利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ ２５００ 高通量

测序 平 台 进 行 测 序ꎬ 得 到 的 原 始 图 像 数 据 由

ＣＡＳＡＶＡ 碱基识别( ｂａｓｅ ｃａｌｌｉｎｇ)后转化为原始测

序数据(Ｒａｗ ｒｅａｄｓ)ꎮ 该数据文件包含测序得到的

碱基序列( ｒｅａｄｓ)信息及其对应的碱基测序质量信

息ꎮ 质量评估后对所得的原始测序数据进行过

滤:去除接头(ａｄａｐｔｅｒ)序列ꎻ去除含有未知碱基的

序列ꎻ从序列两端起始ꎬ去除低质量的碱基ꎮ 过滤

后的 测 序 数 据 为 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬ 使 用 软 件 Ｔｒｉｎｉｔｙ
(Ｇｒａｂｈｅｒｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１)(版本为 ２.４.０ꎻ参数设置为

ｍｉｎ＿ｋｍｅｒ＿ｃｏｖ ＝ ２ꎬ其余为默认设置)将该数据组装

成转录本ꎬ并取每条基因中最长的转录本作为

Ｕｎｉｇｅｎｅꎬ以此作为后续分析的参考序列ꎮ
１.２. ３ 功 能 注 释 　 使 用 ＮＣＢＩ ＢＬＡＳＴ ＋ ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｂｌａｓｔ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ. ｎｉｈ. ｇｏｖ / Ｂｌａｓｔ. ｃｇｉ)将 Ｕｎｉｇｅｎｅ 序列与

ＣＤＤ、 ＫＯＧ、 ＣＯＧ、 ＮＲ、 ＮＴ、 ＰＦＡＭ、 Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ 和

ＴｒＥＭＢＬ 数据库比对ꎬ获得基因的功能注释信息ꎮ
首先根据 Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ 数据库和 ＴｒＥＭＢＬ 数据库的蛋

白注释结果ꎬ结合 Ｕｎｉｐｒｏｔ( ＵｎｉＰｒｏｔꎬ２０１８) 的注释

信息 得 到 ＧＯ 注 释ꎮ 使 用 软 件 ＫＡＡＳ ( ＫＥＧＧ
Ａｕｔｏｍａｔｉｃ Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ Ｓｅｒｖｅｒ ) ( Ｍｏｒｉｙａꎬ ２００７ ) 将

Ｕｎｉｇｅｎｅ 序列与 ＫＥＧＧ 基因数据库进行 ＢＬＡＳＴ 或

ＧＨＯＳＴ 比较ꎬ以此来获得基因的功能注释信息ꎮ
首先根据 ＮＲ、Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ、ＴｒＥＭＢＬ 的最佳比对结果

按其优先级顺序确定 Ｕｎｉｇｅｎｅ 的 ＯＲＦ 读码框ꎻ然
后根据标准密码子表确定其 ＣＤＳ 序列 ( Ｃｏｄｉｎｇ
Ｓｅｑｕｅｎｃｅꎬ氨 基 酸 序 列 )ꎬ 同 时 将 未 比 对 上 的

Ｕｎｉｇｅｎｅ 通过 ＴｒａｎｓＤｅｃｏｄｅｒ 软件预测其 ＣＤＳ 序列ꎮ
１.２. ４ ＳＮＰ 和 ＳＳＲ 的筛选与统计 　 以组装好的

Ｕｎｉｇｅｎｅ 作 为 参 考 序 列ꎬ 使 用 ＢＣＦｔｏｏｌｓ ( 版 本 为

２.４.３)(Ｑｕｉｎｌａｎꎬ２０１０)找出其中的 ＳＮＰ 位点ꎬ参数

为质量值大于 ２０ 且覆盖度大于 ８ꎬ对筛选出的

ＳＮＰ 突变类型进行统计分析ꎮ 使用 ＭＩＳＡ(版本为

１.０.１)(Ｔｈｉｅｌꎬ２００３)检测 Ｕｎｉｇｅｎｅ 序列中的 ＳＳＲ 信

息ꎬ检测的类型包括完美型 ( ｐｅｒｆｅｃｔ) 及复合型

(ｃｏｍｐｏｕｎｄ)的 ＳＳＲꎮ 微卫星各重复单元的筛选标

准为二核苷酸 ＳＳＲ 至少重复 ６ 次ꎬ三核苷酸 ＳＳＲ
至少重复 ５ 次ꎬ四核苷酸至少重复 ５ 次ꎬ五核苷酸

至少重复 ５ 次ꎬ六核苷酸至少重复 ５ 次ꎮ 使用

Ｅｘｃｌｅ(版本为 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｏｆｆｉｃｅ ２０１６)软件对 ＳＳＲ 的

类型、数量等进行统计分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 转录组数据组装及 Ｕｎｉｇｅｎｅ 获取

对多裂骆驼蓬叶片 ｍＲＮＡ 进行测序ꎬ共获得

５１ ４９１ ０２６ 条 Ｒａｗ ｒｅａｄｓꎬ包含 ７ ７２３ ６５３ ９００ ｂｐ 的

核苷酸序列信息ꎬ平均每条 ｒｅａｄ 的长度为 １５０ ｂｐꎬ
长度大于 ３０ ｂｐ 序列的占比为 ９３.７６％ꎬＧＣ 百分比

为 ４７. ６５％ꎮ 对 Ｒａｗ ｒｅａｄｓ 进 行 过 滤ꎬ 获 得

５０ １０４ ３６４条 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬ包含 ７ ２５７ ４４９ ２９６ ｂｐ
的核 苷 酸 序 列 信 息ꎬ 平 均 每 条 ｒｅａｄ 的 长 度 为

１４４.８５ ｂｐꎬ长度大于 ３０ ｂｐ 序列的占比为 ９５.０６％ꎬ
ＧＣ 百分比为 ４７.４６％ꎮ

用 Ｔｒｉｎｉｔｙ 软件对 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 进行 ｄｅ ｎｏｖｏ 组装

后获得 １４８ ３１７ 个 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔꎬ去冗余后获得 ７８ ６４１
条 Ｕｎｉｇｅｎｅꎬ其总的核苷酸数分别为 １１７ ４２１ ４３９、
５２ ２８９ ９７１ 个(表 １)ꎮ Ｕｎｉｇｅｎｅ 长度在 ２００ ~ ３００ ｎｔ
之间的有 ３１ ３１６ 条ꎬ占比 ３９.８２％ꎻ在 ３００ ~ ２ ０００
ｎｔ 之间的有 ４２ ５２４ 条ꎬ占比 ５４. ０７％ꎻ长度超过

２ ０００ ｎｔ 的有 ４ ８０１ 条ꎬ占比 ６.１０％(图 １:Ａ)ꎮ 同

时ꎬ对多裂骆驼蓬 Ｕｎｉｇｅｎｅ 的编码序列进行预测ꎬ
共获得 ５５ ５３５ 条 ＣＤＳ 序列ꎮ ＣＤＳ 序列长度在

１００ ~ ２００ ｎｔ 之间的有 １２ ５４１ 条ꎬ占比２２.５８％ꎻ在
２００ ~ ３００ ｎｔ 之间的有 １５ ３１１ 条ꎬ占比 ２７.５７％ꎻ在
３００~２ ０００ ｎｔ 之间的有 ２６ ４１６ 条ꎬ占比 ４７.５７％ꎻ长
度超过 ２ ０００ ｎｔ 的有１ ２６７条ꎬ占比 ２.２８％(图 １:Ｂ)ꎮ
２.２ 转录组基因功能注释

将 Ｕｎｉｇｅｎｅ 分别与 ＣＤＤ、ＫＯＧ、ＮＲ、ＮＴ、ＰＦＡＭ、
Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ、 ＴｒＥＭＢＬ、 ＧＯ 和 ＫＥＧＧ 数据库进行比对
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表 １　 多裂骆驼蓬转录组数据拼接结果
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｓｓｅｍｂｌｙ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｄａｔａ ｆｒｏｍ Ｐｅｇａｎｕｍ ｍｕｌｔｉｓｅｃｔｕｍ

数据类型
Ｄａｔａ ｔｙｐｅ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ ≥５００ ｎｔ ≥１ ０００ ｎｔ Ｎ５０ Ｎ９０

最大长度
Ｍａｘ ｌｅｎｇｔｈ

(ｂｐ)

最小长度
Ｍｉｎ ｌｅｎｇｔｈ

(ｂｐ)

总长
Ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ

(ｂｐ)

平均长度
Ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ

(ｂｐ)

Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ １４８ ３１７ ７４ ９１４ ４１ ６７３ １ ２５９ ３１９ ８ ７８７ ２０１ １１７ ４２１ ４３９ ７９１.６９

Ｕｎｉｇｅｎｅ ７８ ６４１ ２９ ０９１ １６ ０７１ １ １５４ ２６０ ８ ７８７ ２０１ ５２ ２８９ ９７１ ６６４.９２

图 １　 多裂骆驼蓬 Ｕｎｉｇｅｎｅ 分布图(Ａ)与 ＣＤＳ 长度分布图(Ｂ)
Ｆｉｇ. １　 Ｌｅｎｇｔｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅ (Ａ) ａｎｄ ＣＤＳ ｏｆ Ｐｅｇａｎｕｍ ｍｕｌｔｉｓｅｃｔｕｍ (Ｂ)

并注释基因功能(表 ２)ꎮ 其中ꎬ注释到 ＮＲ 数据

库、ＴｒＥＭＢＬ 数据库和 ＧＯ 数据库的基因数目最

多ꎬ分别有 ３３ １８４、３２ ８８７、３１ ８３５ 个ꎬ占总基因数

目的 ４２.２％、４１.８２％、４０.４８％ꎻ注释到 ＫＥＧＧ 数据

库的基因数目最少ꎬ为 ３ ８７５ 个ꎬ仅占总基因数目

的 ２.９７％ꎮ 总体而言ꎬ共有 ３８ ５９８ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 基因

经过多数据库比对后成功注释ꎬ仍有 ４０ ０４３ 个

Ｕｎｉｇｅｎｅ 基因未能获取注释信息ꎮ
２.３ ＮＲ 数据库 Ｕｎｉｇｅｎｅ 近似物种比对

将 Ｕｎｉｇｅｎｅ 与 ＮＲ 数据库进行比对ꎬ结果显示

有 ３３ １８４ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 获得注释信息ꎬ占 Ｕｎｉｇｅｎｅ 总

数的 ４２.２％ꎮ 通过与 ＮＲ 库的比对ꎬ揭示了多裂骆

驼蓬转录组序列与库中物种的近似情况ꎬ结果显

示该物种与甜橙(Ｃｉｔｒｕｓ ｓｉｎｅｎｓｉｓ)的相似序列最多ꎬ
有 ７ ０７８ 条ꎬ 占 ＮＲ 库 注 释 的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 总 数 的

２１.３３％ꎻ其次为克莱门柚(Ｃ. ｃｌｅｍｅｎｔｉｎａ)ꎬ有４ ８２７
条ꎬ占 ＮＲ 库注释的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 总数的 １４. ５５％ꎮ 此

外ꎬ部分物种还与多裂骆驼蓬有大量基因序列相

类 似ꎬ 如 可 可 ( Ｔｈｅｏｂｒｏｍａ ｃａｃａｏ )、 葡 萄 ( Ｖｉｔｉｓ
ｖｉｎｉｆｅｒａ)、麻疯树 ( Ｊａｔｒｏｐｈａ ｃｕｒｃａｓ)、蓖麻 ( Ｒｉｃｉｎｕｓ
ｃｏｍｍｕｎｉｓ)、 枣(Ｚｉｚｉｐｈｕｓ ｊｕｊｕｂａ)、 毛果杨 (Ｐｏｐｕｌｕｓ

表 ２　 Ｕｎｉｇｅｎｅ 注释结果统计
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ

数据库
Ｄａｔａｂａｓｅ

基因数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
Ｕｎｉｇｅｎｅｓ

百分比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

(％)

注释到 ＣＤＤ
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＣＤＤ

２２ ９１１ ２９.１３

注释到 ＫＯＧ
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＫＯＧ

１７ ２０６ ２１.８８

注释到 ＮＲ
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＮＲ

３３ １８４ ４２.２

注释到 ＮＴ
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＮＴ

２０ ５２７ ２６.１

注释到 ＰＦＡＭ
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＰＦＡＭ

１７ ０４２ ２１.６７

注释到 Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ

２８ ７９６ ３６.６２

注释到 ＴｒＥＭＢＬ
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＴｒＥＭＢＬ

３２ ８８７ ４１.８２

注释到 ＧＯ
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＧＯ

３１ ８３５ ４０.４８

注释到 ＫＥＧＧ
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ＫＥＧＧ

３ ８７５ ４.９３

至少注释到一个数据库
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ａｔ ｌｅａｓｔ ｏｎｅ ｄａｔａｂａｓｅｓ

３８ ５９８ ４９.０８

注释到所有数据库
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ａｌｌ ｄａｔａｂａｓｅ

２ ３３８ ２.９７

Ｕｎｉｇｅｎｅ 总数
Ｔｏｔａｌ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ

７８ ６４１ １００
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ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ)、雷蒙德氏棉(Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｒａｉｍｏｎｄｉｉ) 和

大麦(Ｈｏｒｄｅｕｍ ｖｕｌｇａｒｅ)ꎬ这些物种与多裂骆驼蓬相

似的基因序列共有 ７ ２１８ 条ꎬ共占 ＮＲ 库注释的

Ｕｎｉｇｅｎｅ 总 数 的 ２１. ７５％ꎮ 其 余 ４２. ３７％ 的 注 释

Ｕｎｉｇｅｎｅ 分布于其他 ５６１ 个物种中(图 ２)ꎮ
２.４ Ｇｅｎｅ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ 数据库 Ｕｎｉｇｅｎｅ 功能分析

在 ＧＯ 数据库中比对骆驼蓬转录组 Ｕｎｉｇｅｎｅꎬ
有 ３１ ８３５ 条 Ｕｎｉｇｅｎｅ 获得 ２１０ ７４８ 条注释信息ꎮ
所有 注 释 信 息 分 为 三 大 类ꎬ 即 生 物 学 过 程

(ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ)、细胞组分( ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ)
和分子功能(ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ)ꎮ 所有大类可细

分为 ６７ 个二级分类ꎮ 对 Ｕｎｉｇｅｎｅ 在二级分类中的

分布情况进行统计分析ꎬ结果显示细胞( ｃｅｌｌ)和细

胞部分 ( ｃｅｌｌ ｐａｒｔ) 类型的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 最多ꎬ分别为

２３ ４４３、２３ ３９９个ꎬ分别占 ＧＯ 注释信息总数的

７３.６４％、 ７３. ５０％ꎮ 此 外ꎬ 细 胞 过 程 ( ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｐｒｏｃｅｓｓ)、连接( ｂｉｎｄｉｎｇ)、细胞器( ｏｒｇａｎｅｌｌｅ)、代谢

过程(ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ)和细胞膜(ｍｅｍｂｒａｎｅ)类型

的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 也 较 多ꎬ 分 别 有 ２１ １５４ ( ６６. ４５％)、
１８ ７７６ ( ５８. ９８％)、 １８ ６８９ ( ５８. ７１％)、 １８ ４７７
(５８.０４％)和 １０ ９９９(３４.５５％)条注释信息ꎮ 化学

引诱 剂 活 性 ( ｃｈｅｍｏａｔｔｒａｃｔａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙ )、 生 物 相

(ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｈａｓｅ ) 和 形 态 发 生 素 ( ｍｏｒｐｈｏｇｅｎ
ａｃｔｉｖｉｔｙ)类型的注释信息较少(图 ３)ꎮ
２.５ ＫＯＧ 数据库 Ｕｎｉｇｅｎｅ 功能分类

在 ＫＯＧ 数据库中比对骆驼蓬转录组 Ｕｎｉｇｅｎｅꎬ
结果显示共 １７ ２０６ 条 Ｕｎｉｇｅｎｅ 获得注释信息ꎬ被分

为 ２５ 类(图 ４)ꎮ 其中ꎬ一般功能预测基因(ｇｅｎｅｒａｌ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｎｌｙ)、翻译后修饰、蛋白质折叠

和分子伴侣 ( ｐｏｓｔｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｔｕｒｎｏｖｅｒꎬ ｃｈａｐｅｒｏｎｅｓ )、 信 号 传 导 机 制 ( ｓｉｇｎａｌ
ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ) 获得注释最多ꎬ分别有

２ １７９、２ ０４９ 和 １ ８７１ 条ꎮ 细胞活性( ｃｅｌｌ ｍｏｔｉｌｉｔｙ)
获得注释最少ꎬ仅 ６ 条(图 ４)ꎮ
２.６ ＫＥＧＧ 数据库 Ｕｎｉｇｅｎｅ 代谢通路分析

使用 ＫＥＧＧ 数据库对 Ｕｎｉｇｅｎｅ 序列进行比对

注释ꎬ代谢通路分析结果显示多裂骆驼蓬转录组

中共有 ３ ８７５ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 获得 ７ ６１７ 条代谢通路注

释信息ꎮ 这些通路信息可分为四大类ꎬ分别为细

胞 进 程 ( ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ )、 环 境 信 息 处 理

(ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ)、遗传信息处

理 ( ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ) 和 新 陈 代 谢

(ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ)ꎮ 这四大类可进一步分为 ２３ 个小类

(图 ５ )ꎮ 其 中ꎬ 翻 译 ( ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ) 和 信 号 传 导

(ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ) 获得注释信息最多ꎬ分别有

６６２ 条和 ５９０ 条ꎻ信号分子和相互作用( ｓｉｇｎａｌｉｎｇ
ｍｏｌｅｃｕｌｅｓ ａｎｄ ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎ ) 及 膜 运 输 ( ｍｅｍｂｒａｎｅ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔ)的注释最少ꎬ有 ２ 条和 ２１ 条ꎮ

所有注释的代谢通路信息中ꎬ共有 ２４０ 个

Ｕｎｉｇｅｎｅ 与药物活性成分合成相关ꎮ 其中ꎬ５１ 个

Ｕｎｉｇｅｎｅ 参与了萜类骨架生物合成通路(ＫＥＧＧ 数

据库通路 ＩＤ:ｋｏ００９００)ꎬ５ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 参与了单萜

类 生 物 合 成 通 路 ( ＫＥＧＧ 数 据 库 通 路 ＩＤ:
ｋｏ００９０２)ꎬ９ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 参与了二萜类生物合成通

路(ＫＥＧＧ 数据库通路 ＩＤ:ｋｏ００９０４)ꎬ９ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ
参与了倍半萜类和三萜类生物合成通路( ＫＥＧＧ
数据库通路 ＩＤ:ｋｏ００９０９)ꎬ这些通路均与萜类物质

合成相关ꎮ 有 ６２ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 参与了苯丙烷类生物

合成通路(ＫＥＧＧ 数据库通路 ＩＤ:ｋｏ００９４０)ꎬ这与

苯丙素类物质合成相关ꎮ 此外ꎬ还有 １３ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ
参与了黄酮类生物合成通路(ＫＥＧＧ 数据库通路

ＩＤ:ｋｏ００９４１)ꎬ１６ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 参与了易喹啉生物碱

生物合成通路(ＫＥＧＧ 数据库通路 ＩＤ:ｋｏ００９５０)ꎬ
３１ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 参与了泛醌和其他萜类醌生物合成

通路 ( ＫＥＧＧ 数 据 库 通 路 ＩＤ: ｋｏ００１３０ )ꎬ １９ 个

Ｕｎｉｇｅｎｅ 参 与 了 花 生 四 烯 酸 类 生 物 合 成 通 路

(ＫＥＧＧ 数据库通路 ＩＤ:ｋｏ００５９０)ꎮ
多裂骆驼蓬在干旱生境下仍有较强的适应力

(刘媖心ꎬ１９９５)ꎮ 通过转录组数据分析发现ꎬ多裂

骆驼蓬叶片转录信息包含有多个脱落酸( ａｂｓｃｉｓｉｃ
ａｃｉｄꎬ ＡＢＡ) 合 成 相 关 基 因ꎬ 即 ＺＥＰ ( ｚｅａｘａｎｔｈｉｎ
ｅｐｏｘｉｄａｓｅ)基因、ＡＡＯ３(ａｂｓｃｉｓｉｃ￣ａｌｄｅｈｙｄｅ ｏｘｉｄａｓｅ)基
因和 ＰＹＬ( ａｂｓｃｉｓｉｃ ａｃｉｄ ｒｅｃｅｐｔｏｒ)基因ꎮ 此外ꎬ还有

茉莉酸 ( ｊａｓｍｏｎｉｃ ａｃｉｄꎬ ＪＡ)合成相关基因ꎬ即 ＬＯＸ
( ｌｉｐｏｘｙｇｅｎａｓｅ)基因、ＴＧＡ( ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ)基因、
ＪＡＲ１ ( ｊａｓｍｏｎｉｃ ａｃｉｄ￣ａｍｉｎｏ ｓｙｎｔｈｅｔａｓｅ ) 基 因、 ＡＯＳ
( ｈｙｄｒｏｐｅｒｏｘｉｄｅ ｄｅｈｙｄｒａｔａｓｅ ) 基 因 和 ＭＹＣ２
( ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ)基因ꎮ 已有研究表明ꎬ脱落酸

和茉莉酸的合成可以增加植物的抗逆能力(张春

荣等ꎬ２０１５)ꎮ
２.７ 多裂骆驼蓬 Ｕｎｉｇｅｎｅ 序列单核苷酸多态性检

测分析

对多裂骆驼蓬 Ｕｎｉｇｅｎｅ 序列进行检测ꎬ共发现

８６ １１３ 个单核苷酸多态性( ＳＮＰꎬｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｓｉｍｓ)位点ꎮ 对这些 ＳＮＰ 位点进行类型

统计ꎬ结果显示转换突变类型的 ＳＮＰ 有 ５８ ４８６ 个

７０５４ 期 夏铭泽等: 多裂骆驼蓬叶片转录组分析



图 ２　 多裂骆驼蓬 ＮＲ 库注释出的物种分布图
Ｆｉｇ. ２　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＮＲ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｐｅｇａｎｕｍ ｍｕｌｔｉｓｅｃｔｕｍ

(占 ６７.９２％)ꎬ颠换突变类型的 ＳＮＰ 有 ２７ ６２７ 个

(占 ３２.０８％)ꎮ 在转换突变类型中ꎬ由鸟嘌呤转换

为腺嘌呤的突变最多(１５ ０４２ 个)ꎬ其次为胞嘧啶

转换为胸腺嘧啶的突变(１５ ０００ 个)ꎬ表明 Ｇ→Ａ
和 Ｃ→Ｔ 二者发生频率相差不大ꎮ 在颠换突变类

型中ꎬ由 腺 嘌 呤 颠 换 为 胸 腺 嘧 啶 的 突 变 最 多

(４ １３６个)ꎬ而鸟嘌呤颠换为胞嘧啶的突变最少

(２ ７００个)(图 ６)ꎮ
２.８ 多裂骆驼蓬 Ｕｎｉｇｅｎｅ 序列微卫星信息分析

利用软件 ＭＩＳＡ 对多裂骆驼蓬 Ｕｎｉｇｅｎｅ 进行微

卫星位点(ＳＳＲꎬｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ)进行检测ꎬ
共检测出 ３ ３９９ 个 ＳＳＲꎮ 对 ＳＳＲ 类型进行统计ꎬ结
果显示复合型( ｃｏｍｐｏｕｎｄ) ＳＳＲ 和完美型( ｐｅｒｆｅｃｔ)
ＳＳＲ 分别有 ４４２ 个和 ２ ９５７ 个ꎬ其发生频率为

４.３２％(检测出的 ＳＳＲ 数量与总序列数目的比

值)ꎮ 从分布情况来看ꎬ多裂骆驼蓬转录组序列中

平均每 １５.３８ ｋｂ(序列总长度与 ＳＳＲ 总数目的比

值)出现一个 ＳＳＲꎬ表明该物种转录组 ＳＳＲ 数量较

为丰 富ꎮ 在 完 全 型 ＳＳＲ 中ꎬ 三 核 苷 酸 重 复 占

４５.０１％ꎻ二核苷酸重复次之ꎬ占 ３８.２２％ꎻ四核苷酸

重复、五 核 苷 酸 重 复 和 六 核 苷 酸 重 复 分 别 占

２.５３％、０.６５％和 ０.５９％ꎮ

３　 讨论与结论

多裂骆驼蓬是西北荒漠地区的常见植物ꎬ因
其根系发达ꎬ具有良好的水土保持作用(马骥和王

勋陵ꎬ１９９８)ꎬ且该植物作为维族、蒙古族和藏族的

常用草药(徐小平等ꎬ２００８ꎻ李凯等ꎬ２０１５)已有长

久的历史ꎮ 多裂骆驼蓬在西北地区资源量巨大ꎬ
为了合理有效地利用这一植物资源ꎬ我们通过转

录组测序的手段以获取其序列信息及基因表达
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１. 抗氧化活性ꎻ ２. 结合活性ꎻ ３. 催化活性ꎻ ４. 化学吸引活性ꎻ ５. 电子转移活性ꎻ ６. 金属伴侣活性ꎻ ７. 分子功能调节剂ꎻ ８. 分子
转导活性ꎻ ９. 形态发生素活性ꎻ １０. 营养贮藏活性ꎻ １１. 蛋白质标记ꎻ １２. 信号转导活性ꎻ １３. 结构分子活性ꎻ １４. 转录因子活性
与蛋白质结合ꎻ １５. 翻译调节活性ꎻ １６. 转运蛋白活性ꎻ １７. 通道调节活性ꎻ １８. 酶调节活性ꎻ １９. 受体调节活性ꎻ ２０. 行为ꎻ ２１. 生
物黏附ꎻ ２２. 生物相ꎻ ２３. 生物调节ꎻ ２４. 细胞聚集ꎻ ２５. 细胞杀伤ꎻ ２６. 细胞成分组织或生物合成ꎻ ２７. 细胞过程ꎻ ２８. 解毒作用ꎻ
２９. 发育过程ꎻ ３０. 生长ꎻ ３１. 免疫系统过程ꎻ ３２. 定位ꎻ ３３. 转运ꎻ ３４. 代谢过程ꎻ ３５. 多组织进程ꎻ ３６. 多细胞生物过程ꎻ ３７. 生物
过程负调控ꎻ ３８. 生物过程正调控ꎻ ３９. 生物过程的调节ꎻ ４０. 繁殖ꎻ ４１. 生殖过程ꎻ ４２. 对刺激的反应ꎻ ４３. 节律过程ꎻ ４４. 信号传
输ꎻ ４５. 建立本地定位ꎻ ４６. 细胞ꎻ ４７. 细胞连接ꎻ ４８. 细胞部分ꎻ ４９. 细胞外基质ꎻ ５０. 胞外基质成分ꎻ ５１. 胞外区域ꎻ ５２. 胞外区
域部分ꎻ ５３. 含蛋白复合体ꎻ ５４. 膜ꎻ ５５. 膜部分ꎻ ５６. 膜封闭腔ꎻ ５７. 拟核ꎻ ５８. 细胞器ꎻ ５９. 细胞器部分ꎻ ６０. 其他有机体ꎻ ６１. 其
他有机体部分ꎻ ６２. 超分子纤维ꎻ ６３. 共质体ꎻ ６４. 突触ꎻ ６５. 突触部分ꎻ ６６. 病毒ꎻ ６７. 病毒部分ꎮ
１. Ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ２. Ｂｉｎｄｉｎｇ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ３. Ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ４. Ｃｈｅｍｏａｔｔｒａｃｔａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ５. Ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｔｒａｎｓｆｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ６. Ｍｅｔａｌｌｏｃｈａｐｅｒｏｎｅ
ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ７. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒꎻ ８. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ９. Ｍｏｒｐｈｏｇｅｎ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ １０. Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ １１. Ｐｒｏｔｅｉｎ
ｔａｇꎻ １２. Ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ １３. Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｍｏｌｅｃｕｌｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ １４. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｂｉｎｄｉｎｇꎻ １５. Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ
ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ １６. Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ １７. Ｃｈａｎｎｅｌ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ １８. Ｅｎｚｙｍｅ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ １９. Ｒｅｃｅｐｔｏｒ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ２０. Ｂｅｈａｖｉｏｒꎻ
２１. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｄｈｅｓｉｏｎꎻ ２２. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｈａｓｅꎻ ２３. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎꎻ ２４. Ｃｅｌｌ ａｇｇｒｅｇａｔｉｏｎꎻ ２５. Ｃｅｌｌ ｋｉｌｌｉｎｇꎻ ２６. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ
ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｒ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ ２７. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ２８. Ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎꎻ ２９. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ３０. Ｇｒｏｗｔｈꎻ ３１. Ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ
３２. Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎꎻ ３３. Ｌｏｃｏｍｏｔｉｏｎꎻ ３４. Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ３５. Ｍｕｌｔｉ￣ ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ３６. Ｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒ ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ３７. Ｎｅｇａｔｉｖｅ
ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ３８. Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ３９. Ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ４０. Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎꎻ
４１. Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ４２. Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｕｓꎻ ４３. Ｒｈｙｔｈｍｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ４４. Ｓｉｇｎａｌｉｎｇꎻ ４５. Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ ｏｆ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎꎻ ４６. Ｃｅｌｌꎻ ４７. Ｃｅｌｌ
ｊｕｎｃｔｉｏｎꎻ ４８. Ｃｅｌｌ ｐａｒｔꎻ ４９. Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｍａｔｒｉｘꎻ ５０. Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｍａｔｒｉｘ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔꎻ ５１. Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎꎻ ５２. Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎ ｐａｒｔꎻ
５３. Ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ ５４. Ｍｅｍｂｒａｎｅꎻ ５５. Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐａｒｔꎻ ５６. Ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｅｎｃｌｏｓｅｄ ｌｕｍｅｎꎻ ５７. Ｎｕｃｌｅｏｉｄꎻ ５８. Ｏｒｇａｎｅｌｌｅꎻ
５９. Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ｐａｒｔꎻ ６０. Ｏｔｈｅｒ ｏｒｇａｎｉｓｍꎻ ６１. Ｏｔｈｅｒ ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐａｒｔꎻ ６２. Ｓｕｐｒａｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｉｂｅｒꎻ ６３. Ｓｙｍｐｌａｓｔꎻ ６４. Ｓｙｎａｐｓｅꎻ ６５. Ｓｙｎａｐｓｅ ｐａｒｔꎻ
６６. Ｖｉｒｉｏｎꎻ ６７. Ｖｉｒｉｏｎ ｐａｒｔ.

图 ３　 多裂骆驼蓬 ＧＯ 功能统计图
Ｆｉｇ. ３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｅｇａｎｕｍ ｍｕｌｔｉｓｅｃｔｕｍ

特征ꎮ
本研究通过对多裂骆驼蓬叶片进行转录组测

序ꎬ共获得了 ５１ ４９１ ０２６ 条 Ｒａｗ ｒｅａｄｓ 和５０ １０４ ３６４
条 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎮ 拼接组装得到 ７８ ６４１ 条 Ｕｎｉｇｅｎｅꎬ
Ｎ５０长度为 １ １５４ꎬ平均长度为 ６６４.９２ ｂｐꎬ比半枫荷

(叶 兴 状 等ꎬ ２０１９ )、 胡 卢 巴 ( Ｔｒｉｇｏｎｅｌｌａ ｆｏｅｎｕｍ￣
ｇｒａｅｃｕｍ) ( Ｐａｔｅｌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４ )、 川 芎 ( Ｌｉｇｕｓｔｉｃｕｍ
ｃｈｕａｎｘｉｏｎｇ) ( 袁 灿 等ꎬ ２０１７ )、 狼 毒 ( Ｓｔｅｌｌｅｒａ
ｃｈａｍａｅｊａｓｍｅ) (杨 艳 芳 等ꎬ ２０１７) 和 东 北 红 豆 杉

(Ｔａｘｕｓ ｃｕｓｐｉｄａｔａ) (吴琼等ꎬ２０１２) Ｕｎｉｇｅｎｅ 的平均

长度更长ꎬ说明本研究拼接所得长序列 Ｕｎｉｇｅｎｅ 较

多ꎬ并对 Ｕｎｉｇｅｎｅ 的编码序列进行预测ꎬ共获得

５５ ５３５条 ＣＤＳ 序列ꎮ 所得长序列 Ｕｎｉｇｅｎｅ 的增多

可能与测序物种的差异有关ꎮ
将 Ｕｎｉｇｅｎｅ 序列与 ＣＤＤ、ＫＯＧ、ＣＯＧ、ＮＲ、ＮＴ、

ＰＦＡＭ、Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ、ＴｒＥＭＢＬ、ＧＯ 和 ＫＥＧＧ 共 １０ 个数

据库比对ꎬ共有 ３８ ５９８ 条(４９.０８％)序列经过多数

据库比对后成功注释ꎬ但仍有 ４０ ０４３ 条(５０.９２％)
未得到准确定位ꎬ这一现象在许多物种的转录组

结果中均有出现ꎬ如樟树(Ｃｉｎｎａｍｏｍｕｍ ｃａｍｐｈｏｒａ)
(江香梅等ꎬ２０１４)、黄秋葵(Ａｂｅｌｍｏｓｃｈｕｓ ｅｓｃｕｌｅｎｔｕｓ)
(Ｓｃｈａｆｌｅｉｔｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ ) 和 紫 背 天 葵 ( Ｂｅｇｏｎｉａ
ｆｉｍｂｒｉｓｔｉｐｕｌａ) (张少平等ꎬ２０１６)ꎮ 这可能与某些

Ｕｎｉｇｅｎｅ 片段长度太短、相关数据库基因注释信息

不完善或者该物种存在新基因等因素有关ꎮ 通过

与 ＮＲ 库的比对ꎬ显示多裂骆驼蓬与甜橙、克莱门

柚、可可和葡萄等物种具有大量相似基因序列ꎮ
多裂骆驼蓬与四个同科植物仅有 １４ 条相似基因

序列ꎬ 分 别 为 白 刺 ( Ｎｉｔｒａｒｉａ ｔａｎｇｕｔｏｒｕｍ ) ７ 条、
Ｎ. ｒｅｔｕｓａ ４ 条、骆驼蓬 ２ 条和小果白刺(Ｎ. ｓｉｂｉｒｉｃａ)
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Ａ. ＲＮＡ 加工和修饰ꎻ Ｂ. 染色体结构和动力学ꎻ Ｃ. 能源生
产与转化ꎻ Ｄ. 细胞周期调控ꎬ细胞分裂ꎬ染色体分离ꎻ
Ｅ. 氨基酸转运和代谢ꎻ Ｆ. 核酸转运和代谢ꎻ Ｇ. 碳水化合
物转运和代谢ꎻ Ｈ. 辅酶转运和代谢ꎻ Ｉ. 脂类转运和代谢ꎻ
Ｊ. 翻译ꎬ核糖体结构和生物发生ꎻ Ｋ. 转录ꎻ Ｌ. 复制ꎬ重组
和修饰ꎻ Ｍ. 细胞壁 / 细胞膜 / 细胞被膜生物发生ꎻ Ｎ. 细胞
活性ꎻ Ｏ. 翻译后修饰ꎬ蛋白质更新ꎬ蛋白质伴侣ꎻ Ｐ. 无机
离子转运和代谢ꎻ Ｑ. 次生代谢物合成ꎬ转运和代谢ꎻ Ｒ. 只
有一般功能预测ꎻ Ｓ. 未知功能ꎻ Ｔ. 信号传递机制ꎻ Ｕ. 细胞
间运输ꎬ分泌物和囊泡运动ꎻ Ｖ. 防御机制ꎻ Ｗ. 细胞外结
构ꎻ Ｙ. 核结构ꎻ Ｚ. 细胞骨架ꎮ
Ａ. ＲＮＡ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ａｎｄ ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎꎻ Ｂ. Ｃｈｒｏｍａｔｉｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ
ｄｙｎａｍｉｃｓꎻ Ｃ. Ｅｎｅｒｇｙ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｖｅｒｓｉｏｎꎻ Ｄ. Ｃｅｌｌ ｃｙｃｌｅ
ｃｏｎｔｒｏｌꎬ ｃｅｌｌ ｄｉｖｉｓｉｏｎꎬ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｐａｒｔｉｔｉｏｎｉｎｇꎻ Ｅ. Ａｍｉｎｏ ａｃｉｄ
ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｆ. Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｇ. Ｃａｒｂｏｈｙｄｒａｔｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ
Ｈ. Ｃｏｅｎｚｙｍｅ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｉ. Ｌｉｐｉｄ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｊ. Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎꎬ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ
Ｋ. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎꎻ Ｌ. Ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎꎬ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｐａｉｒꎻ
Ｍ. Ｃｅｌｌ ｗａｌｌ / ｍｅｍｂｒａｎｅ / ｅｎｖｅｌｏｐｅ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ Ｎ. Ｃｅｌｌ ｍｏｔｉｌｉｔｙꎻ
Ｏ. Ｐｏｓｔｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｕｒｎｏｖｅｒꎬ ｃｈａｐｅｒｏｎｅｓꎻ
Ｐ. Ｉｎｏｒｇａｎｉｃ ｉｏｎ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｑ. Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ
ｍｅｔａｂｏｌｉｔｅｓ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎬ ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｃａｔａｂｏｌｉｓｍꎻ Ｒ. Ｇｅｎｅｒａｌ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｎｌｙꎻ Ｓ. Ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｕｎｋｎｏｗｎꎻ Ｔ. Ｓｉｇｎａｌ
ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓꎻ Ｕ. Ｉｎｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｔｒａｆｆｉｃｋｉｎｇꎬ ｓｅｃｒｅｔｉｏｎꎬ
ａｎｄ ｖｅｓｉｃｕｌａｒ ｔｒａｎｓｐｏｒｔꎻ Ｖ. Ｄｅｆｅｎｓｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓꎻ
Ｗ. Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅｓꎻ Ｙ. Ｎｕｃｌｅａｒ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅꎻ Ｚ.
Ｃｙｔｏｓｋｅｌｅｔｏｎ.

图 ４　 多裂骆驼蓬 ＫＯＧ 功能统计图
Ｆｉｇ. ４　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＫＯＧ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｅｇａｎｕｍ ｍｕｌｔｉｓｅｃｔｕｍ

１ 条ꎬ或与白刺科植物基因组、转录组数据严重缺

乏有关ꎮ 通过比对 ＧＯ 数据库ꎬ获得 ３１ ８３５ 条

Ｕｎｉｇｅｎｅ 的 ２１０ ７４８ 个功能分类信息ꎬ通过比对

ＫＯＧ 数据库ꎬ获得 １７ ２０６ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 注释信息ꎬ因
此对多裂骆驼蓬 Ｕｎｉｇｅｎｅ 的功能分布状况有了初

步的了解ꎮ 此外ꎬ对拼接组装的 ７８ ６４１ 条 Ｕｎｉｇｅｎｅ
进行代谢通路分析ꎬ通过比对 ＫＥＧＧ 数据库最终

获得３ ８７５条( ４. ９３％) Ｕｎｉｇｅｎｅ 的 ７ ６１７ 条代谢通

路注释信息ꎬ注释类别可分为四大类ꎬ其中定位到

新陈代谢相关通路的基因数最多ꎬ占总注释量的

４７.１５％ꎬ表明多裂骆驼蓬代谢活动能力较强ꎬ之后

１. 细胞生长和死亡ꎻ ２. 细胞运动ꎻ ３. 细胞群体ꎻ ４. 运输和

分解代谢ꎻ ５. 膜运输ꎻ ６. 信号转导ꎻ ７. 信号分子和互作作

用ꎻ ８. 依序折叠与降解ꎻ ９. 复制和修复ꎻ １０. 转录ꎻ １１. 翻

译ꎻ １２. 氨基酸代谢ꎻ １３. 其他次级代谢产物合成ꎻ １４. 碳

水化合物代谢ꎻ １５. 能量代谢ꎻ １６. 多糖合成与代谢ꎻ
１７. 类脂(化合)物代谢作用ꎻ １８. 辅助因子和维生素的代
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图 ５　 多裂骆驼蓬 ＫＥＧＧ 通路分类统计图
Ｆｉｇ. ５　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＫＥＧＧ
ｐａｔｈｗａｙ ｏｆ Ｐｅｇａｎｕｍ ｍｕｌｔｉｓｅｃｔｕｍ

这四大类可细分为 ２３ 个小类ꎬ其中翻译和信号传

导获得注释信息最多ꎮ 将注释基因映射到药物合

成相关通路ꎬ发现有 ２４０ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 与药物合成通

路相关ꎬ参与合成的次生代谢产物类型有萜类、苯
丙素类、黄酮类、生物碱类等ꎬ这为后续多裂骆驼

蓬药用活性成分的研究提供了基础数据ꎮ 此外ꎬ
在多裂骆驼蓬转录组中还发现多个脱落酸和茉莉

酸的合成相关基因ꎬ甘草(张春荣等ꎬ２０１５)的干旱

胁迫研究表明此类基因与抗干旱胁迫作用相关ꎬ
推测此类基因与多裂骆驼蓬适应西北干旱环境的

特性有关ꎮ
多裂骆驼蓬转录组 ＳＳＲ 的发生频率为４.３２％ꎬ

０１５ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



图 ６　 多裂骆驼蓬 ＳＮＰ 突变类型统计图
Ｆｉｇ. ６　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＳＮＰ
ｍｕｔａｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｅｇａｎｕｍ ｍｕｌｔｉｓｅｃｔｕｍ

与检索条件相同(即不包含单核苷酸 ＳＳＲ)的其他

物种 相 比ꎬ 高 于 马 尾 松 ( Ｐｉｎｕｓ ｍａｓｓｏｎｉａｎａ )
(２.２２％)(杜明凤和丁贵杰ꎬ２０１８)、冷蒿(Ａｒｔｅｍｉｓｉａ
ｆｒｉｇｉｄａ) ( ２. ６１％) ( 岳 春 江 等ꎬ ２０１６ )、 杜 仲

(Ｅｕｃｏｍｍｉａ ｕｌｍｏｉｄｅｓ) (２. ９１％) (黄海燕等ꎬ２０１３)
和杉木(Ｃｕｎｎｉｎｇｈａｍｉａ ｌａｎｃｅｏｌａｔａ) (３. １６％) (吴夏

雷等ꎬ２０１８)ꎬ与红松(Ｐ. ｋｏｒａｉｅｎｓｉｓ)(４.２４％)(张振

等ꎬ２０１５)和灯盏花(Ｅｒｉｇｅｒｏｎ ｂｒｅｖｉｓｃａｐｕｓ) (４.７９％)
(陈茵等ꎬ２０１４)相差较小ꎬ明显低于半夏(Ｐｉｎｅｌｌｉａ
ｔｅｒｎａｔａ) ( １６. ２４％) (王森等ꎬ２０１４) 和刺梨 ( Ｒｏｓａ
ｒｏｘｂｕｒｇｈｉｉ)(２０.３７％) (鄢秀芹等ꎬ２０１５)ꎮ 这种差

异可能是与物种选择、组装方法或筛选软件的不

同有关ꎮ 此外ꎬ该物种转录组 ＳＳＲ 的优势基元为

三核苷酸重复ꎬ这与马尾松 (杜明凤和丁贵杰ꎬ
２０１８)、杉木(吴夏雷等ꎬ２０１８)、刺梨(鄢秀芹等ꎬ
２０１５)等研究结果相一致ꎮ 有研究表明ꎬ转录区的

三核苷酸重复在面对自然选择时表现出积极响应

的作用ꎬ且该基序是在编码区受到重大突变压力

时而存在的一种丰富的核苷酸重复基序(李彦等ꎬ
２０１８)ꎬ即当植物表现出某些抗逆性时三核苷酸重

复分布较为丰富ꎬ多裂骆驼蓬具有较强的耐干旱

能力进一步证实了该结论ꎮ 此外ꎬ我们推测ꎬ随着

干旱环境的胁迫ꎬ该物种产生了相应的抵御和适

应机制ꎬ并逐渐形成了丰富的三核苷酸重复结构ꎮ
通过分析和挖掘多裂骆驼蓬转录组 ＳＳＲ 信息ꎬ可
为今后该物种 ＳＳＲ 分子标记的开发及其遗传多样

性研究提供生物信息学基础ꎮ

本研究首次获得了多裂骆驼蓬的转录组数

据ꎬ通过生物信息学的方法对该数据进行分析ꎬ内
容涵盖基因比对、ＣＤＳ 预测、通路注释、ＳＮＰ 检测

和 ＳＳＲ 检测ꎬ对该植物的基因、通路以及分子标记

等方面有了初步的认识ꎬ弥补了本植物在分子数

据方面的空缺ꎬ也进一步丰富了白刺科植物的转

录组数据库ꎬ同时也为多裂骆驼蓬的物种分化研

究、谱系地理学研究、遗传多样性研究和系统发育

学研究提供了数据保障ꎬ为本种植物资源的开发

利用奠定了基础ꎮ
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Ｂｏｂｒ. ｏｎ Ｐｅｒｅｎｎｉａｌ Ｒｙｅｇｒａｓｓ ( Ｌｏｌｉｕｍ ｐｅｒｅｎｎｅ Ｌ.) ａｎｄ ｉｔｓ
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２０１１. 外源一氧化氮供体对盐胁迫下多裂骆驼蓬幼苗光
合作用和叶黄素循环的影响 [ Ｊ]. 中国沙漠ꎬ ３１(１):
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１９９５. 试论我国沙漠地区植物区系的发生与形成 [Ｊ]. 植
物分类学报ꎬ ３３(２): １３１－１４１.]
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Ｐｅｇａｎｕｍ Ｌ. ｉｎ ｔｈｅ ｄｅｓｅｒｔ ａｒｅａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ [Ｊ]. Ｊ Ｄｅｓｅｒｔ Ｒｅｓꎬ
１８(２): １３１－１３６. [马骥ꎬ 王勋陵ꎬ １９９８. 中国荒漠地区骆
驼蓬属植物 种 类 与 分 布 [ Ｊ]. 中 国 沙 漠ꎬ １８ ( ２):
１３１－１３６.]
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ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｐｔＭＹＣ２ [Ｊ]. Ｇｕｉｈａｉａꎬ ３９(１０): １３５０－
１３５８. [孟文俊ꎬ 张爱丽ꎬ 蒋乐晓ꎬ 等ꎬ ２０１９. 金铁锁转录
因子 ｐｔＭＹＣ２ 的克隆和生物信息学分析 [Ｊ]. 广西植物ꎬ
３９(１０): １３５０－１３５８.]

ＭＯＲＩＹＡ Ｙꎬ ＩＴＯＨ Ｍꎬ ＯＫＵＤＡ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７. ＫＡＡＳ: ａｎ
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ｓｅｒｖｅｒ [Ｊ]. Ｎｕｃｌ Ａｃｉｄｓ Ｒｅｓꎬ ３５(Ｓｕｐｐｌ. ２): Ｗ１８２－Ｗ１８５.
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ＱＵＩＮＬＡＮ Ａꎬ ＨＡＬＬ Ｉꎬ ２０１０. ＢＥＤＴｏｏｌｓ: ａ ｆｌｅｘｉｂｌｅ ｓｕｉｔｅ ｏｆ
ｕｔｉｌｉｔｉｅｓ ｆｏｒ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｇｅｎｏｍｉｃ ｆｅａｔｕｒｅｓ [Ｊ]. Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ
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ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｏｆ Ｐｉｎｅｌｌｉａ ｔｅｒｎａｔａ [Ｊ]. Ｊ Ｃｈｉｎ
Ｍｅｄ Ｍａｔꎬ ３７(９): １５６６－１５６９. [王森ꎬ 张震ꎬ 姜倪皓ꎬ 等ꎬ
２０１４. 半夏转录组中的 ＳＳＲ 位点信息分析 [Ｊ]. 中药材ꎬ
３７(９): １５６６－１５６９.]

ＷＵ Ｑꎬ ＤＵＡＮ ＸＱꎬ ＣＨＥＮ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２. ＥＳＴ￣ＳＳＲｓ ｍａｒｋｅｒｓ
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群ꎬ 陈旭ꎬ 等ꎬ ２０１２. 基于高通量测序的红豆杉 ＥＳＴ￣ＳＳＲｓ
标记研究 [Ｊ]. 中国中药杂志ꎬ ３７(２４): ３７２８－３７３３.]
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ＥＳＴ￣ＳＳＲ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ
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涵ꎬ 等ꎬ ２０１８. 基于干旱胁迫下杉木转录组序列的 ＥＳＴ￣
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省及西北地区骆驼蓬资源分布状况调查与药用前景评估
[Ｊ]. 陕西中医学院学报ꎬ ３１(６): ７０－７１.]
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