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　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ＲＮＡ￣Ｓｅｑ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｅｒｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔｓ ｏｆ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄｓ ｏｆ ｓａｌｔ ｓｅｎｓｉ￣
ｔｉｖｅ Ｙａｎｊｉａｎｇ Ｓａｌｉｘ ｍａｔｓｕｄａｎａ ａｎｄ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｔ ９９０１ Ｓ. ｍａｔｓｕｄａｎａꎬ ａｎｄ ａ ｔｏｔａｌ ｏｆ １０７ ９５０ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ. Ｔｈｅ ａｖ￣
ｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｗａｓ １ ０７６.９６ ｂｐ. Ｂｙ ｃｏｍｐａｒｉｎｇ ｗｉｔｈ ｅｉｇｈｔ ｄａｔａｂａｓｅｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ＣＯＧ ａｎｄ ＧＯꎬ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓ ｏｆ ６０ ８４８
ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄꎬ ｏｆ ｗｈｉｃｈ ３８ １８２ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ＧＯ ｄａｔａｂａｓｅ ａｎｄ ２４ １０１ ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｉｎ
ｔｈｅ ＫＥＧＧ ｄａｔａｂａｓｅ. Ｔｈｅ ＧＯ ａｎｄ ＫＥＧＧ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ
ｓｏｍｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ｒｉｂｏｓｏｍｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ ａｎｄ ｐｈｙｔｏｈｏｒｍｏｎｅ ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 Ｓａｌｉｘ ｍａｔｓｕｄａｎａꎻ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓꎻ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓꎻ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅ

　 　 土壤盐渍化是阻碍植物生长并严重降低植物生

产力的主要环境胁迫因素之一[１]ꎮ 根据粮农组织

和教科文组织的不完全统计资料ꎬ全世界约有 ４.０×
１０８ ｈｍ２盐碱地ꎬ而中国约有 ３.６×１０７ ｈｍ２ꎮ 由于自

然环境变化和人为因素ꎬ导致土壤退化ꎬ土壤盐碱化

面积逐渐增加[２]ꎮ 盐胁迫对光合作用、能量生产和

营养获取等植物基本过程具有很大的负面影响ꎬ它

破坏细胞膜的完整性和各种酶的活性ꎬ这可能进一

步导致许多有害作用ꎬ例如缺水、渗透胁迫、二次氧

化胁迫以及动态平衡和离子毒性的破坏[３￣６]ꎮ 许多

研究者借助分子和基因组学的方法阐明耐盐植物的

耐盐机制ꎮ 通过转录组分析ꎬ许多耐盐基因已经被

发现[７￣９]ꎬ涉及盐胁迫信号转导的几种重要途径ꎬ例
如盐敏感性蛋白 ( ＳＯＳ) [１０]、钙依赖性蛋白激酶

(ＣＤＰＫ) [１０]和 有丝分裂原激活蛋白(ＭＡＰ) [１１]ꎮ
过去几十年ꎬ不同植物耐盐胁迫的转录组分析

已被报道ꎬ比如棉花[１２]、大豆[１３]、冰叶日中花[１４]、草
地早熟禾[１５]、欧洲油菜[１６]、沙漠杨树[１７]和小麦[１８]ꎮ
这些研究结果表明ꎬ与氧化还原过程和脯氨酸代谢

有关的差异表达基因以及许多转录因子都在植物耐
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盐中发挥重要作用[１５￣１６]ꎮ 目前ꎬ一些模式植物ꎬ比
如水稻[１９]、玉米[２０] 和拟南芥[２１] 等已经进行了转录

组测序ꎮ 这些模式植物的 ＤＮＡ 序列信息和转录组

序列信息都已经很完善ꎬ可用于测序、绘图和组装基

因等研究ꎮ 然而ꎬ非模式木本盐生植物的转录组研

究很少ꎮ 非模式木本盐生植物基因组和转录组数据

库的缺乏很大程度上限制了其相关的研究ꎮ
柳树(Ｓａｌｉｘ Ｌ.)属于杨柳科物种ꎬ其种类繁多ꎬ在

中国就存在 ２５６ 种以上ꎬ其生长潜力大ꎬ顶端优势比

较明显ꎬ腋芽萌发力比较强ꎬ具有抗性强、适应性广等

特性[２２]ꎮ 柳树根部是应对盐胁迫的首要部位ꎬ根部

对 Ｎａ＋的选择性吸收、外排和区域化对柳树响应盐胁

迫具有重要作用ꎮ 本研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 高通量

测序平台对旱柳沿江柳和耐盐旱柳 ９９０１ 的杂交 Ｆ１代

根部进行转录组测序分析ꎬ比较耐盐柳树和盐敏感柳

树中基因表达的差异ꎬ以期通过 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术获得

与耐盐性相关的基因序列ꎬ为揭示柳树耐盐分子机制

和培育柳树耐盐新品系提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 材料及处理

试验材料为盐敏感旱柳沿江柳(采自江苏沿江地

区农业科学研究所)和耐盐旱柳 ９９０１(采自山东省林

业科学研究院)的杂交 Ｆ１代ꎮ ２０１７ 年 ６ 月ꎬ将 Ｆ１代进

行耐盐分离群体试验ꎬ选择 １５ 个耐盐材料和 １５ 个盐

敏感材料ꎬ每 ５ 个材料混合为 １ 个样品ꎬ作为 １ 个重

复ꎮ 经 ０ ｍｍｏｌ / Ｌ和 １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ 溶液处理 ４ ｈ
后ꎬ取柳树的新鲜根ꎬ立即放入液氮中保存备用ꎮ
１.２　 总 ＲＮＡ 的提取及检测

使用 ＴＩＡＮＣＥＮ 公司的多糖多酚植物试剂盒提

取柳树根的总 ＲＮＡꎬ样品的纯度、浓度和完整度分

别用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ、Ｑｕｂｉｔ ２.０、Ａｇｌｉｅｎｔ ２１００ 分析ꎮ 柳树

总 ＲＮＡ 的提取、质量检测及无参考基因组序列的转

录组高通量测序分析均由北京百迈客生物科技有限

公司进行ꎮ
１.３　 ｃＤＮＡ 文库构建和转录组测序

用检测合格的柳树总 ＲＮＡ 样品构建 ｃＤＮＡ 文

库ꎮ 以 ｍＲＮＡ 为模板ꎬ利用 ＡＭＰｕｒｅ ＸＰ ｂｅａｄｓ 试剂

盒依次进行纯化、末端修复和片段大小选择ꎬ通过

ＰＣＲ 富集得到柳树 ｃＤＮＡ 文库ꎮ ｃＤＮＡ 文库质量用

Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 检测ꎬ再通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉ￣Ｓｅｑ 平台完成

ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序分析ꎮ

１.４　 Ｄｅ ｎｏｖｏ 组装及质量控制

获得的原始数据(Ｒａｗ ｒｅａｄｓ)经过滤得到 Ｃｌｅａｎ
ｒｅａｄｓꎮ 将其用 Ｔｒｉｎｉｔｙ 拼接ꎬ得到 ｃｏｎｔｉｇｓꎮ 利用 Ｄｅ
Ｂｒｕｉｊｎ 图方法和测序 Ｒｅａｄ 信息ꎬ在片段集合中读取

转录本序列ꎬ最长 ｃｏｎｔｉｇ 即为最终转录本的 Ｕｎｉ￣
ｇｅｎｅꎮ 每个样品测序产出不少于 ６ Ｇｂ Ｃｌｅａｎ ｄａｔａꎬ
Ｑ３０ 碱基百分比达到 ８５％ꎮ
１.５　 Ｕｎｉｇｅｎｅ 功能注释

使用 ＢＬＡＳＴ 软件将差异表达基因(ＤＥＧ)序列

与 ＮＲ、Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ、ＧＯ、ＣＯＧ、ＫＯＧ、ｅｇｇＮＯＧ４.５、ＫＥＧＧ
数据库分别比对ꎬ获得相关注释信息ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 旱柳转录组测序与 ｄｅ ｎｏｖｏ 组装

利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉ￣Ｓｅｑ 对 １２ 个旱柳根样品进行

转录组测序ꎬ共获得 ８３􀆰 ８１ Ｇｂ Ｃｌｅａｎ ｄａｔａꎬ各样品

Ｃｌｅａｎ ｄａｔａ 均达到 ６􀆰 ３１ Ｇｂ 以上(表 １)ꎮ Ｑ３０ 碱基

百分比均不小于 ８９􀆰 ２１％ꎬＧＣ 含量百分比在 ４４％以

上ꎬ可以用于下一步的 ｄｅ ｎｏｖｏ 组装ꎮ 利用 Ｔｒｉｎｉｔｙ
软件将所有短序列拼接组装得到１０７ ９５０条 Ｕｎｉ￣
ｇｅｎｅꎬ总长度１１６ ２５７ ７６３ ｂｐꎬ平均长度为１ ０７６.９６
ｂｐꎮ 其中长度在 ５００~ １ ０００ ｂｐ 的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 所占比

例最高ꎬ为 ２９􀆰 ３９％ꎬＵｎｉｇｅｎｅ 的 Ｎ５０ 为１ ６９０ ｂｐꎬ组
装完整性较高(图 １)ꎬ获得的 Ｍａｐｐｅｄ ｒｅａｄｓ 可用于

后续分析ꎮ
２.２　 旱柳差异基因表达量分析

在差异表达分析过程中采用了公认有效的

Ｂｅｎｊａｍｉｎｉ￣Ｈｏｃｈｂｅｒｇ 方法对原有假设检验得到的显

著性 ｐ 值进行校正ꎬ并最终采用校正后的 ｐ 值ꎬ即
ＦＤＲ(Ｆａｌｓｅ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ｒａｔｅ)作为差异表达基因筛选的

关键指标ꎬ以降低对大量基因的表达值进行独立统

计假设检验带来的假阳性ꎮ
在筛选过程中ꎬ将 ＦＤＲ 小于 ０.０１ 且差异倍数

ＦＣ[两样品(组)间表达量的比值]≥２ 作为筛选标

准ꎮ 在盐敏感柳树中ꎬ以 ０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ 溶液处理

为对照ꎬ在 １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ盐胁迫下ꎬ共有１ ２３５个 ＤＥＧ
表达量发生了改变ꎬ其中１ １３０个 ＤＥＧ 上调ꎬ１０５ 个

ＤＥＧ 下调ꎻ在耐盐柳树中ꎬ２ ６２９个 ＤＥＧ 表达量发生

了改变ꎬ其中２ ０５９个 ＤＥＧ 上调ꎬ５７０ 个 ＤＥＧ 下调ꎮ
在 １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ 盐胁迫下ꎬ盐敏感柳树与耐盐柳树相

对比ꎬ共有 １９３ 个 ＤＥＧ 表达量发生了改变ꎬ其中 ６９
个 ＤＥＧ 上调ꎬ１２４ 个 ＤＥＧ 下调(表 ２)ꎮ 将不同组的
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差异基因进行对比并绘制维恩图ꎬ展示对比后各组

特有的差异基因数量ꎬ以及共有的差异基因数量ꎮ
其中盐敏感柳树在不同盐浓度处理下与耐盐柳树在

不同盐浓度处理下一共有 ８５３ 个重复差异基因ꎻ盐

敏感柳树和耐盐柳树在 １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ 盐胁迫下与盐

敏感柳树在不同盐处理下有 ５９ 个差异基因ꎬ而与耐

盐柳树在不同盐处理下有 ９９ 个差异基因ꎬ三者有 ５
个共同的差异基因(图 ２)ꎮ

表 １　 旱柳样品测序数据评估

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ ｓａｍｐｌｅｓ

样品名称　 　 　 编号 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 数目 Ｃｌｅａｎ ｄａｔａ ＧＣ 含量(％) Ｑ３０ 碱基百分比(％) Ｍａｐｐｅｄ ｒｅａｄｓ 数目

０￣敏￣１ Ｔ０１ ２５ ５７８ ５８９ ７ ５３１ ５０８ ８６２ ４４.８５ ９０.１３ １５ ０７３ ５８１

０￣敏￣２ Ｔ０２ ２６ ４２１ ３３５ ７ ７９７ ３６４ ７１０ ４５.１５ ９０.６２ １５ ５８８ ９５５

０￣敏￣３ Ｔ０３ ２２ ２４５ ９２１ ６ ５７９ ５２０ ４６８ ４５.３２ ９０.０４ １２ ７０５ ６８３

１５０￣敏￣１ Ｔ０４ ２２ ２５７ ４８８ ６ ５７７ １８３ ４８８ ４４.５６ ８９.９５ １２ ９５２ ４３３

１５０￣敏￣２ Ｔ０５ ２１ ５３８ ５４０ ６ ３９６ １８６ ８３４ ４４.９７ ８９.４３ １２ ４４９ ８３２

１５０￣敏￣３ Ｔ０６ ２１ ２５２ ２４５ ６ ３１５ ７５９ ９６４ ４５.３７ ８９.３４ １２ ３２９ ５５４

０￣盐￣１ Ｔ０７ ２５ １０４ ７７２ ７ ４５４ ６５８ ６６６ ４５.００ ９０.２６ １４ ８３６ ７０７

０￣盐￣２ Ｔ０８ ２５ １４１ ７７９ ７ ４８７ ００６ ４５０ ４５.４５ ８９.７１ １４ ６７５ ９０１

０￣盐￣３ Ｔ０９ ２３ ８０２ ２３２ ７ ０６４ ２８３ ２９８ ４４.９８ ９０.２６ １３ ８９３ ４２６

１５０￣盐￣１ Ｔ１０ ２３ ０９５ ９４９ ６ ８５７ ５１４ ６２２ ４５.２０ ８９.４４ １３ ５４３ ０６８

１５０￣盐￣２ Ｔ１１ ２１ ３５０ ７７２ ６ ３３４ ２７６ ９６６ ４５.２６ ８９.２１ １２ ２８２ ０８６

１５０￣盐￣３ Ｔ１２ ２５ ４０２ ６８１ ７ ４１８ ７４８ ９８０ ４５.００ ９０.８９ １５ ２２５ ３６５
样品名称中ꎬ０ 表示对照ꎬ１５０ 表示 １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ 处理ꎬ敏表示盐敏感ꎬ盐表示耐盐ꎬ１、２、３ 分别为第 １、２、３ 批样品ꎮ

ａ:０~１００ꎻｂ:１０１~２００ꎻｃ:２０１~３００ꎻｄ:３０１~４００ꎻｅ:４０１~５００ꎻｆ:５０１~６００ꎻｇ:６０１~７００ꎻｈ:７０１~ ８００ꎻｉ:８０１~ ９００ꎻｊ:９０１~ １ ０００ꎻｋ:１ ００１~ １ １００ꎻｌ:
１ １０１~１ ２００ꎻｍ:１ ２０１~１ ３００ꎻｎ:１ ３０１~ １ ４００ꎻｏ:１ ４０１~ １ ５００ꎻｐ:１ ５０１~ １ ６００ꎻｑ:１ ６０１~ １ ７００ꎻｒ:１ ７０１~ １ ８００ꎻｓ:１ ８０１~ １ ９００ꎻｔ:１ ９０１~
２ ０００ꎻｕ:２ ００１~２ １００ꎻｖ:２ １０１~２ ２００ꎻｗ:２ ２０１~ ２ ３００ꎻｘ:２ ３０１~ ２ ４００ꎻｙ:２ ４０１~ ２ ５００ꎻｚ:２ ５０１~ ２ ６００ꎻａ１:２ ６０１~ ２ ７００ꎻｂ１:２ ７０１~ ２ ８００ꎻ
ｃ１:２ ８０１~２ ９００ꎻｄ１:２ ９０１~３ ０００ꎻｅ１:>３ ０００ꎮ

图 １　 旱柳 Ｕｎｉｇｅｎｅ 长度分布图

Ｆｉｇ.１　 Ｌｅｎｇｔｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ ｕｎｉｇｅｎｅｓ

表 ２　 旱柳差异表达基因数目

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ (ＤＥＧｓ) ｏｆ
ｗｉｌｌｏｗ

差异表达基因集名称
差异表达
基因数目

上调表达
基因数目

下调表达
基因数目

Ｔ０１￣Ｔ０２￣Ｔ０３相对于 Ｔ０４￣Ｔ０５￣Ｔ０６ １ ２３５ １ １３０ １０５

Ｔ０４￣Ｔ０５￣Ｔ０６相对于 Ｔ１０￣Ｔ１１￣Ｔ１２ １９３ ６９ １２４

Ｔ０７￣Ｔ０８￣Ｔ０９相对于 Ｔ１０￣Ｔ１１￣Ｔ１２ ２ ６２９ ２ ０５９ ５７０
Ｔ０１ 等为样品编号ꎬ见表 １ꎮ

２.３　 旱柳差异表达基因功能注释

通过 选 择 ＢＬＡＳＴ 参 数 ( Ｅ 值 ≤ × １０ －５ ) 和

ＨＭＭＥＲ 参数( Ｅ 值≤× １０ －１０ ) ꎬ将全部 Ｕｎｉｇｅｎｅ
序列与 ＣＯＧ、ＧＯ 等 ８ 个数据库进行比对(表 ３、
表 ４) ꎬ最后得到６０ ８４８个有注释信息的基因ꎮ
其中长度在 １ ０００ ｂｐ 以上的基因注释效率为

５２􀆰 ３９％ꎬ而未得到注释的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 为 ４７ １０２条

( ４３􀆰 ６３％) ꎮ

３７２李　 敏等:旱柳转录组测序及生物学分析



图 ２　 旱柳差异表达基因分析维恩图

Ｆｉｇ.２　 Ｖｅｎｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ＤＥＧｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ

表 ３　 旱柳 Ｕｎｉｇｅｎｅ 注释统计表

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔａｂｌｅ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ ｕｎｉｇｅｎｅ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ

功能数据库名称　 　 注释到该数据库
的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 数量

３００≤长
度<１ ０００ 长度≥１ ０００

ＣＯＧ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ １８ ９８６ ５ ９２３ １１ ８００

ＧＯ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ３８ １８２ １３ ３１６ ２１ １５９

ＫＥＧＧ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ２４ １０１ ９ ５３６ １１ ９４６

ＫＯＧ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ３２ ９１０ １１ ２６８ １８ ６４０

Ｐｆａｍ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ３８ ３６０ １１ ２９２ ２４ ７３４

Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ３７ ０００ １２ ５８５ ２１ ２８２

ｅｇｇＮＯＧ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ５５ １２０ １９ ９４５ ２９ ８７９

ｎｒ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ５９ ６９３ ２２ １６９ ３１ ５７８

Ａｌｌ＿Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ６０ ８４８ ２２ ７９３ ３１ ８７８

表 ４　 注释的旱柳差异表达基因数量

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ＤＥＧｓ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ

差异表达基因集名称　 　 　 Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ＣＯＧ ＧＯ ＫＥＧＧ ＫＯＧ Ｐｆａｍ Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ ｅｇｇＮＯＧ ｎｒ

Ｔ０１￣Ｔ０２￣Ｔ０３ 相对于 Ｔ０４￣Ｔ０５￣Ｔ０６ １ ０３１ ２９３ ６８９ ３２０ ４８５ ７７６ ７２６ ９６８ １ ０１９

Ｔ０４￣Ｔ０５￣Ｔ０６ 相对于 Ｔ１０￣Ｔ１１￣Ｔ１２ １８０ ７１ １１３ ８６ ８７ １５２ １１５ １６８ １５９

Ｔ０７￣Ｔ０８￣Ｔ０９ 相对于 Ｔ１０￣Ｔ１１￣Ｔ１２ ２ １０６ ７１８ １ ４５９ ７２８ １ ０５０ １ ５８９ １ ４９２ １ ９２７ ２ ０９６
Ｔ０１ 等为样品编号ꎬ见表 １ꎮ Ａｎｎｏｔａｔｅｄ:注释到的差异表达基因数目ꎻ第 ３ 列到最后一列为各功能数据库注释到的差异表达基因数目ꎮ

２.４　 旱柳差异表达基因 ＧＯ 分类和功能富集

将旱柳差异表达基因在 ＧＯ 数据库中进行比

对ꎬ有３８ １８２条 Ｕｎｉｇｅｎｅ 在 ＧＯ 数据库中得到相关注

释ꎬ其中每 ２ 个样品相比得到的差异基因在 ＧＯ 数

据库中注释率最多达 ６９􀆰 ２８％ꎬ注释的基因参与生

物学过程、细胞组分和分子功能调控(表 ５)ꎬ功能组

涉及到 ５４ 个(图 ３、图 ４、图 ５)ꎮ 生物学过程的注释

显示ꎬＵｎｉｇｅｎｅ 表达差异显著顺序依次为代谢过程、
细胞过程和单组织过程ꎻ在细胞成分分类信息中ꎬ细
胞部分和细胞显著富集ꎻ在分子功能分类中ꎬ富集程

度最高的是生物合成和催化活性ꎮ

表 ５　 ＧＯ 数据库 ３ 大功能主类基因数目

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｍａｉｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｇｅｎｅ ｉｎ ＧＯ ｄａｔａｂａｓｅ

差异表达基因集名称　 　 　 　 　 生物学过程
基因数

细胞组分
基因数

分子功能
基因数

注释到 ＧＯ 的
差异基因总数

差异
基因总数

Ｔ０１￣Ｔ０２￣Ｔ０３ 相对于 Ｔ０４￣Ｔ０５￣Ｔ０６ ５４９ ３７３ ５６１ ６８９ １ ２３５

Ｔ０４￣Ｔ０５￣Ｔ０６ 相对于 Ｔ１０￣Ｔ１１￣Ｔ１２ １０２ ７９ ９８ １１３ １９３

Ｔ０７￣Ｔ０８￣Ｔ０９ 相对于 Ｔ１０￣Ｔ１１￣Ｔ１２ １ １９９ ８１２ １ ２３１ １ ４５９ ２ ６２９
Ｔ０１ 等为样品编号ꎬ见表 １ꎮ

２.５　 旱柳差异表达基因 ＫＥＧＧ 注释和富集分析

有２４ １０１条(３９􀆰 ６１％)Ｕｎｉｇｅｎｅ 在 ＫＥＧＧ 数据库

得到注释ꎬ涉及 ２０９ 条 ＫＥＧＧ 代谢通路ꎮ 其中盐敏

感柳树组ꎬ以 ０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ 溶液处理为对照ꎬ在
１５０ ｍｍｏｌ / Ｌ盐胁迫下ꎬ获得注释的 １８９ 条差异表达

基因(ＤＥＧ)可以被分配到 ７７ 个 ＫＥＧＧ 通路(图 ６)ꎻ
１５０ ｍｍｏｌ / Ｌ盐胁迫下ꎬ盐敏感柳树组与耐盐柳树组

对比ꎬ获得注释的 ７２ 条差异表达基因可以被分配

到 ３５ 个 ＫＥＧＧ 通路 (图 ７)ꎮ 耐盐柳树组ꎬ以 ０
ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ 溶液处理为对照ꎬ在 １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ盐胁

迫下ꎬ获得注释的 ４８７ 条差异表达基因可以被分配

到 ９７ 个 ＫＥＧＧ 通路(图 ８)ꎬ其中在同一个 ＫＥＧＧ 通

路中 １０ 个以上差异表达基因主要涉及细胞途径、遗
传信号响应、环境信号响应、新陈代谢和生物系统 ５
个方面ꎮ 这 ５ 个方面中新陈代谢类最大ꎬ包括碳水

化合物、氨基酸、多糖生物合成、能量、次生物质等ꎻ

４７２ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０１９ 年 第 ３５ 卷 第 ２ 期



ａ１:代谢过程ꎻａ２:细胞过程ꎻａ３:单一生物过程ꎻａ４:刺激反应ꎻａ５:生物调节ꎻａ６:定位ꎻａ７:细胞组分组织或生物发生ꎻａ８:发育过程ꎻａ９:多细胞

有机体过程ꎻａ１０:信号ꎻａ１１:生殖过程ꎻａ１２:多种生物过程ꎻａ１３:生长ꎻａ１４:免疫系统过程ꎻａ１５:繁殖ꎻａ１６:生物粘附ꎻａ１７:生物相ꎻａ１８:节律过程ꎻ

ａ１９:运动ꎻａ２０:细胞杀伤ꎻｂ１:细胞ꎻｂ２:细胞部分ꎻｂ３:细胞器ꎻｂ４:膜ꎻｂ５:细胞器部分ꎻｂ６:高分子配合物ꎻｂ７:膜部分ꎻｂ８:膜封闭腔ꎻｂ９:胞外区ꎻ

ｂ１０:细胞连接ꎻｂ１１:共质体ꎻｂ１２:类核ꎻｂ１３:细胞外基质ꎻｂ１４:胞外区部分ꎻｂ１５:病毒粒子ꎻｂ１６:病毒粒子部分ꎻｂ１７:细胞外基质部分ꎻｃ１:结合ꎻ

ｃ２:催化活性ꎻｃ３:转运活性ꎻｃ４:结构分子活性ꎻｃ５:核酸结合转录因子活性ꎻｃ６:电子载流子活性ꎻｃ７:分子传感器活性ꎻｃ８:酶活性调节ꎻｃ９:抗

氧化活性ꎻｃ１０:受体活性ꎻｃ１１:蛋白结合转录因子活性ꎻｃ１２:鸟苷酸核苷酸交换因子活性ꎻｃ１３:营养库活性ꎻｃ１４:金属伴侣蛋白活性ꎻｃ１５:蛋白

质标签ꎻｃ１６:翻译调节活性ꎻｃ１７:信道调节器活性ꎮ

图 ３　 盐敏感柳树 ０ ｍｍｏｌ / Ｌ 和 １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ 胁迫下 ＧＯ 注释功能富集图

Ｆｉｇ.３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＧＯ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｒｅａ ｂｅｔｗｅｅｎ ０ ｍｍｏｌ / Ｌ ａｎｄ １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｓａｌｔ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｗｉｌｌｏｗ

ａ１:代谢过程ꎻａ２:细胞过程ꎻａ３:单一生物过程ꎻａ４:刺激反应ꎻａ５:生物调节ꎻａ６:定位ꎻａ７:细胞组分组织或生物发生ꎻａ８:发育过程ꎻａ９:多细胞

有机体过程ꎻａ１０:信号ꎻａ１１:生殖过程ꎻａ１２:多种生物过程ꎻａ１３:生长ꎻａ１４:免疫系统过程ꎻａ１５:繁殖ꎻａ１６:生物粘附ꎻａ１７:生物相ꎻａ１８:节律过程ꎻ

ａ１９:运动ꎻａ２０:细胞杀伤ꎻｂ１:细胞ꎻｂ２:细胞部分ꎻｂ３:细胞器ꎻｂ４:膜ꎻｂ５:细胞器部分ꎻｂ６:高分子配合物ꎻｂ７:膜部分ꎻｂ８:膜封闭腔ꎻｂ９:胞外区ꎻ

ｂ１０:细胞连接ꎻｂ１１:共质体ꎻｂ１２:类核ꎻｂ１３:细胞外基质ꎻｂ１４:胞外区部分ꎻｂ１５:病毒粒子ꎻｂ１６:病毒粒子部分ꎻｂ１７:细胞外基质部分ꎻｃ１:结合ꎻ

ｃ２:催化活性ꎻｃ３:转运活性ꎻｃ４:结构分子活性ꎻｃ５:核酸结合转录因子活性ꎻｃ６:电子载流子活性ꎻｃ７:分子传感器活性ꎻｃ８:酶活性调节ꎻｃ９:抗

氧化活性ꎻｃ１０:受体活性ꎻｃ１１:蛋白结合转录因子活性ꎻｃ１２:鸟苷酸核苷酸交换因子活性ꎻｃ１３:营养库活性ꎻｃ１４:金属伴侣蛋白活性ꎻｃ１５:蛋白

质标签ꎻｃ１６:翻译调节活性ꎻｃ１７:信道调节器活性ꎮ

图 ４　 １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ 胁迫下盐敏感柳树和耐盐柳树 ＧＯ 注释功能富集图

Ｆｉｇ.４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＧＯ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｒｅａ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓａｌｔ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｗｉｌｌｏｗ ａｎｄ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｔ ｗｉｌｌｏｗ ｉｎ １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ
ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ

生物系统类最小ꎮ 同时ꎬＫＥＧＧ 注释结果也显示ꎬ差
异基因主要参与核糖体、植物激素信号转导、淀粉与

蔗糖代谢、碳代谢以及植物病原菌的相互作用等通

路(表 ６)ꎮ

５７２李　 敏等:旱柳转录组测序及生物学分析



ａ１:代谢过程ꎻａ２:细胞过程ꎻａ３:单一生物过程ꎻａ４:刺激反应ꎻａ５:生物调节ꎻａ６:定位ꎻａ７:细胞组分组织或生物发生ꎻａ８:发育过程ꎻａ９:多细胞

有机体过程ꎻａ１０:信号ꎻａ１１:生殖过程ꎻａ１２:多种生物过程ꎻａ１３:生长ꎻａ１４:免疫系统过程ꎻａ１５:繁殖ꎻａ１６:生物粘附ꎻａ１７:生物相ꎻａ１８:节律过程ꎻ

ａ１９:运动ꎻａ２０:细胞杀伤ꎻｂ１:细胞ꎻｂ２:细胞部分ꎻｂ３:细胞器ꎻｂ４:膜ꎻｂ５:细胞器部分ꎻｂ６:高分子配合物ꎻｂ７:膜部分ꎻｂ８:膜封闭腔ꎻｂ９:胞外区ꎻ

ｂ１０:细胞连接ꎻｂ１１:共质体ꎻｂ１２:类核ꎻｂ１３:细胞外基质ꎻｂ１４:胞外区部分ꎻｂ１５:病毒粒子ꎻｂ１６:病毒粒子部分ꎻｂ１７:细胞外基质部分ꎻｃ１:结合ꎻ

ｃ２:催化活性ꎻｃ３:转运活性ꎻｃ４:结构分子活性ꎻｃ５:核酸结合转录因子活性ꎻｃ６:电子载流子活性ꎻｃ７:分子传感器活性ꎻｃ８:酶活性调节ꎻｃ９:抗

氧化活性ꎻｃ１０:受体活性ꎻｃ１１:蛋白结合转录因子活性ꎻｃ１２:鸟苷酸核苷酸交换因子活性ꎻｃ１３:营养库活性ꎻｃ１４:金属伴侣蛋白活性ꎻｃ１５:蛋白

质标签ꎻｃ１６:翻译调节活性ꎻｃ１７:信道调节器活性ꎮ

图 ５　 耐盐柳树 ０ ｍｍｏｌ / Ｌ 和 １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ 胁迫下 ＧＯ 注释功能富集图

Ｆｉｇ.５　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＧＯ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｒｅａ ｂｅｔｗｅｅｎ ０ ｍｍｏｌ / Ｌ ａｎｄ １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｔ ｗｉｌｌｏｗ

图 ６　 盐敏感柳树 ０ ｍｍｏｌ / Ｌ和 １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ 胁迫下 ＫＥＧＧ 注释富集图

Ｆｉｇ.６　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＫＥＧＧ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｒｅａ ｂｅｔｗｅｅｎ ０ ｍｍｏｌ / Ｌ ａｎｄ １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｓａｌｔ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ
ｗｉｌｌｏｗ
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图 ７　 １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ 胁迫下盐敏感柳树和耐盐柳树 ＫＥＧＧ 注释功能富集图

Ｆｉｇ.７　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＫＥＧＧ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｒｅａ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓａｌｔ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｗｉｌｌｏｗ ａｎｄ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｔ ｗｉｌｌｏｗ ｉｎ １５０
ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ

图 ８　 耐盐柳树 ０ ｍｍｏｌ / Ｌ和 １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ 胁迫下 ＫＥＧＧ 注释富集图

Ｆｉｇ.８　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＫＥＧＧ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｒｅａ ｂｅｔｗｅｅｎ ０ ｍｍｏｌ / Ｌ ａｎｄ １５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓ ｉｎ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｔ
ｗｉｌｌｏｗ

７７２李　 敏等:旱柳转录组测序及生物学分析



表 ６　 ＫＥＧＧ 通路中 １０ 个以上差异表达基因代谢通路

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ｏｆ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ｔｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ

差异表达基因集名称　 　 　 　 　 通路　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 路径中差异
表达基因数

百分比(％) 通路号

Ｔ０１￣Ｔ０２￣Ｔ０３ 相对于 Ｔ０４￣Ｔ０５￣Ｔ０６ 植物激素信号系统 ２７ １４.２９ ｋｏ０４０７５

碳代谢 １８ ９.５２ ｋｏ０１２００

植物病原菌的相互作用 １６ ８.４７ ｋｏ０４６２６

淀粉和蔗糖代谢 １５ ７.９４ ｋｏ００５００

丙酮酸代谢 １２ ６.３５ ｋｏ００６２０

光合生物固碳 １１ ５.８２ ｋｏ００７１０

α￣亚麻酸代谢 １１ ５.８２ ｋｏ００５９２

光合作用 １０ ５.２９ ｋｏ００１９５

Ｔ０４￣Ｔ０５￣Ｔ０６ 相对于 Ｔ１０￣Ｔ１１￣Ｔ１２ 核糖体 ２６ ３６.１１ ｋｏ０３０１０

光合生物固碳 １０ １３.８９ ｋｏ００７１０

光合作用 １０ １３.８９ ｋｏ００１９５

碳代谢 １０ １３.８９ ｋｏ０１２００

Ｔ０７￣Ｔ０８￣Ｔ０９ 相对于 Ｔ１０￣Ｔ１１￣Ｔ１２ 核糖体 ９０ １８.４８ Ｋｏ０３０１０

碳代谢 ３６ ７.３９ Ｋｏ０１２００

淀粉与蔗糖代谢 ３２ ６.５７ Ｋｏ００５００

植物病原菌的相互作用 ３２ ６.５７ ｋｏ０４６２６

植物激素信号转导 ３１ ６.３７ Ｋｏ０４０７５

安尼诺酸的生物合成 ２４ ４.９３ Ｋｏ０１２３０

光合生物固碳 ２３ ４.７２ Ｋｏ００７１０

糖酵解途径 １９ ３.９０ Ｋｏ０００１０

光合作用 １９ ３.９０ Ｋｏ００１９５

丙氨酸和脯氨酸代谢 １８ ３.７０ Ｋｏ００３３０

氨基糖和核苷酸糖代谢 １８ ３.７０ Ｋｏ００５２０

丙酮酸代谢 １６ ３.２８ Ｋｏ００６２０

蛋白质加工内质网 １５ ３.０８ Ｋｏ０４１４１

半胱氨酸和蛋氨酸代谢 １４ ２.８７ Ｋｏ００２７０

苯丙素的生物合成 １４ ２.８７ Ｋｏ００９４０

光合天线蛋白 １４ ２.８７ Ｋｏ００１９６

谷胱甘肽代谢 １３ ２.６７ Ｋｏ００４８０

ＲＮＡ 转运 １３ ２.６７ Ｋｏ０３０１３

α￣亚麻酸代谢 １２ ２.４６ Ｋｏ００５９２

脂肪酸代谢 １２ ２.４６ Ｋｏ０１２１２

嘌呤代谢 １１ ２.２６ Ｋｏ００２３０

丙氨酸ꎬ天门冬氨酸和谷氨酸代谢 １１ ２.２６ Ｋｏ００２５０

卟啉与叶绿素代谢 １０ ２.０５ Ｋｏ００８６０

剪接体 １０ ２.０５ Ｋｏ０３０４０
Ｔ０１ 等为样品编号ꎬ见表 １ꎮ

２.６　 旱柳差异表达基因注释结果分析

在盐胁迫下ꎬ差异表达基因上调 ２ 倍以上才有

意义ꎬ现筛选高水平差异表达( ｌｏｇ２ＦＣ 达 ７ 倍以上)

的基因(表 ７)ꎮ 高水平差异表达的注释基因中ꎬ在
１５０ ｍｍｏｌ / Ｌ盐胁迫下ꎬ盐敏感柳树相对于耐盐柳树

类似叶绿体的基因 ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０６４４６０ 表达下调
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水平显著ꎮ 与对照相比ꎬ盐胁迫下盐敏感柳树中高

水平差异基因表达都是上调的ꎬ主要包括稳定蛋白、
细胞色素 ｐ４５０ 家族蛋白、细胞周期蛋白等ꎮ 与对照

相比ꎬ盐胁迫下耐盐柳树中高水平差异基因表达都

是上调的ꎬ主要包括水通道蛋白、ＴＰＲ 结构蛋白、磷
酸烯醇式丙酮酸羧激酶、谷胱甘肽 ｓ 转移酶等ꎮ

表 ７　 ｌｏｇ２ ＦＣ 达 ７ 倍以上的差异表达的基因及注释结果

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｗｉｔｈ ｌｏｇ２ ＦＣ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ｓｅｖｅｎ ｔｉｍｅｓ ａｎｄ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ

差异表达基因集名称　 　 　 　 基因 ＩＤ ｌｏｇ２ＦＣ 基因长度(ｂｐ) 基因注释　 　 　

Ｔ０１￣Ｔ０２￣Ｔ０３ 相对于 Ｔ０４￣Ｔ０５￣Ｔ０６ ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０３７０９８ ８.９４８ ４１０ １ ０６９ 假设的蛋白质 ｐｏｐｔ￣０００３ ｓ１２５３０ｇ

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０６４４８４ ８.７１２ １０７ ５ ０９３ －

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿００１９７２ ７.８３７ ０５２ ４８５ 稳定蛋白 １

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０５５４８９ ７.７５３ ４７０ ２ ０８２ 类周期蛋白￣５￣１

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０８８４８８ ７.７３６ ７４７ １ ４１７ 类 ＴＩＦＹ１０Ａ 蛋白

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０５２５４０ ７.６２７ ７１８ ８０９ 类 ｒａｐ２ 的蛋白质

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０３８５０８ ７.５１４ ８９７ １ ６５６ 假设蛋白质 ｐｏｐｔ￣００１７ｓ １１９８０ｇ

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０２４５４１ ７.５０８ ９８８ ５１１ 细胞色素 ｐ４５０ 家族蛋白

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０２１０６０ ７.３２０ ２０５ １ ５７７ 转录因子 ｂｈｈ１１８

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０８３９４０ ８.２２２ ７６８ ３０３ 假设蛋白二 ０９￣２０７ｐ２０

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０４０７８９ －７.０５７ ８３０ ６６４ 无特征蛋白 ｌｏｃ１０１７５６７９０

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０６４４６０ －８.７８３ ４１０ １ ３６５ 类氯胺噻唑合酶 ２

Ｔ０７￣Ｔ０８￣Ｔ０９ 相对于 Ｔ１０￣Ｔ１１￣Ｔ１２ ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０８８４８８ １０.９１１ ６５０ １ ４１７ 类 ＴＩＦＹ１０Ａ 蛋白

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０９５８６４ ９.１０５ １１０ ２ ８６９ 假设的蛋白质菌落 ０００１ｓ３３０８０ｇ

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０５２９２９ ８.６９１ ５７６ １ １９７ 谷氨酰胺转移酶类￣ｉ 域含家族蛋白

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０３８５０８ ８.２０７ ６８４ １ ６５６ 假蛋白质菌种＿００１７ｓ １１９８０ｇ(杨树)

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０２０４６９ ７.９９９ ０４８ ２ ２０２ 假蛋白质 ＣＨＬＮＣＤＲＡＦＴ￣１３８３１６

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０１４７２５ ７.７３２ ６１５ １ ７８５ 类脱水反应结合蛋白 １ｆ

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０３７０９８ ７.４８９ ３４９ １ ０９６ 假设的蛋白质 ｐｏｐｔ￣０００３ ｓ１２５３０ｇ

ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０１７１７９ ７.４６８ ０３２ ７４２ 可能的蛋白质磷酸酶 ２ｃ５１
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ＢＭＫ＿Ｕｎｉｇｅｎｅ＿０５２３５７ ７.１６２ １１０ １ ８６０ 假设的蛋白质 ＣＨＬＲＥＤＲＡＦＴ￣１７７６５７
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Ｔ０１ 等为样品编号ꎬ见表 １ꎮ

３　 讨 论

当植物受到干旱、高盐、高温、低温等非生物胁

迫时ꎬ植物细胞表达相关抗逆基因来适应外界不利

刺激ꎮ 这些抗逆基因与各种代谢途径、抗氧化过程

等密切相关[２３]ꎮ 本试验中ꎬ将盐胁迫下的 Ｆ１代和正

常生长的 Ｆ１代旱柳植株转录组进行比较ꎬ发现两者

之间的基因表达具有较大差异ꎬ包括差异表达基因

数量、表达量、发生上下调的基因数量ꎮ 植株对盐胁

迫的抵御能力往往需要这些差异表达的基因来调

节ꎮ 我们对正常生长和盐胁迫下的 Ｆ１代旱柳植株

的根进行了转录组测序ꎬ并以 ＦＤＲ 小于 ０􀆰 ０１ 且差

异倍数大于等于 ２ 的标准进行筛选ꎬ分别在 ０￣盐敏

(清水处理的盐敏感柳树) Ｆ１代柳树相对于 １５０￣盐
敏(１５０ ｍｍｏｌ / Ｌ处理的盐敏感柳树) Ｆ１代柳树ꎬ１５０￣
盐敏 Ｆ１代柳树相对于 １５０￣耐盐(１５０ ｍｍｏｌ / Ｌ处理的

耐盐柳树))Ｆ１代柳树以及 ０￣耐盐(清水处理的耐盐

柳树)Ｆ１代柳树相对于 １５０￣耐盐 Ｆ１代柳树中得到符

９７２李　 敏等:旱柳转录组测序及生物学分析



合该标准的差异表达基因ꎮ ０￣盐敏 Ｆ１代柳树相对于

１５０￣盐敏 Ｆ１代柳树和 ０￣耐盐 Ｆ１代柳树相对于 １５０￣
耐盐 Ｆ１代柳树的差异表达基因数量分别为１ ２３５和
２ ６２９ꎬ说明耐盐 Ｆ１代柳树的耐盐机制中参与调控的

基因较多ꎬ可能有更好的抵御能力ꎮ １５０￣盐敏 Ｆ１代

柳树相对于 １５０￣耐盐 Ｆ１代柳树的差异表达基因数

目为 １９３ꎬ进一步说明两种 Ｆ１代柳树对盐胁迫的抵

御能力是有差异的ꎮ
不同组织器官、发育阶段以及不同处理下样本

间基因表达的比较能够有效地揭示分子机制[２４]ꎮ
本研究中ꎬ我们对正常生长和盐胁迫下的柳树 Ｆ１植

株进行转录组测序分析ꎬ结果显示６０ ８４８个 Ｕｎｉｇｅｎｅ
通过 ＣＯＧ、ＧＯ 等 ８ 个数据库比对得到注释信息ꎬ其
中有３８ １８２个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 在 ＧＯ 数据库中得到相关注

释ꎬ２４ １０１个 Ｕｎｉｇｅｎｅ 在 ＫＥＧＧ 数据库中得到注释ꎮ
通过进一步 ＧＯ 富集分析发现ꎬ大量差异表达基因

在代谢过程、细胞过程、单组织过程、细胞部分、生物

合成以及催化活性等 ＧＯ 条目中显著富集ꎮ 通过

ＫＥＧＧ 显著性富集分析发现差异表达基因主要在核

糖体、植物激素信号传导、淀粉与蔗糖代谢、碳代谢

以及植物病原菌的相互作用等通路较为活跃ꎬ说明

它们在柳树响应盐胁迫中发挥重要作用ꎮ
另外ꎬ我们对 ｌｏｇ２ＦＣ 达到 ７ 倍以上的差异表达

基因进行了注释分析ꎮ 结果表明ꎬ盐敏感柳树中高

水平差异基因都是上调表达ꎬ主要包括蛋白质、细胞

色素 ｐ４５０ 家族蛋白以及细胞周期蛋白等ꎮ 耐盐柳

树中高水平差异基因也都是上调表达的ꎬ主要包括

水通道蛋白、ＴＰＲ 蛋白、磷酸烯醇式丙酮酸羧激酶

以及谷胱甘肽 ｓ 转移酶等ꎮ 因此ꎬ这些差异表达基

因可能是柳树耐盐的关键因子ꎮ
总之ꎬ通过转录组分析ꎬ我们比较全面地了解了

柳树响应盐胁迫的转录水平变化ꎬ为进一步研究柳

树耐盐分子机制ꎬ培育柳树耐盐品系提供了重要的
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