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　 　 摘要:　 株高影响株型建成ꎬ与抗倒性、收获指数以及最终产量相关ꎮ 对矮秆材料的研究有助于丰富对株高调

控机理的认识ꎮ 在前期研究中ꎬ对玉米矮秆材料 Ｄ１１ 的农艺与生理特征进行了分析ꎮ 本研究基于高世代回交群

体ꎬ通过转录组测序ꎬ对矮秆材料 Ｄ１１ 的基因表达调控进行解析ꎮ 与株高正常植株相比ꎬ矮秆材料中共检测到

２ ５３７个差异表达的基因ꎬ其中１ １２０个基因表达上调、１ ４１７个基因表达下调ꎮ 功能注释、ＧＯ 富集、通路富集的结果

表明ꎬ差异表达基因参与细胞延伸、细胞骨架功能、微管组织、叶绿体功能、植物激素合成代谢等ꎮ 差异表达基因最

显著富集的通路与糖酵解相关ꎮ 共表达分析结果表明ꎬ编码果糖￣１ꎬ６￣双磷酸酶的基因与多个差异表达基因存在功

能关联ꎮ 该研究结果揭示了玉米矮秆材料中的基因表达调控ꎬ为后续玉米株高调控节点的发掘提供了参考ꎮ
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　 　 株高是重要的农艺性状ꎬ影响抗倒性、光合效

率、收获指数和最终产量ꎮ “绿色革命”期间ꎬ产量

的提高主要得益于株型与农艺措施的改良ꎮ 改良的

高产品种具有半矮秆性状、较高的氮肥同化效率、优
良的抗倒性[１]ꎮ 控制高产品种半矮秆性状的基因

已被克隆ꎮ 水稻的半矮秆基因 ｓｅｍｉｄｗａｒｆ１ ( ｓｄ１)编
码 负 责 赤 霉 素 合 成 的 酶 ＧＡ ２０￣ｏｘｉｄａｓｅ２
(ＧＡ２０ｏｘ２ ) [２￣３]ꎮ 小 麦 株 高 降 低 是 由 于 Ｒｅｄｕｃｅｄ
ｈｅｉｇｈｔ (Ｒｈｔ)基因的变异所导致ꎬＲｈｔ 编码 ＤＥＬＬＡ 蛋

白ꎬ参与赤霉素信号转导[４]ꎮ “绿色革命”期间ꎬ半
矮秆性状主要是由于赤霉素合成、信号转导通路的

改变所导致ꎮ 除了赤霉素ꎬ其他植物激素ꎬ例如生长

素、油菜素内酯、独脚金内酯等植物激素也与株高调

控相关ꎮ 生长素转运异常导致玉米和高粱植株矮

化[５]ꎮ 玉米严重矮化表型是由于编码油菜素内酯

合成酶 ｂｒａｓｓｉｎｏｓｔｅｒｏｉｄ Ｃ￣６ ｏｘｉｄａｓｅ 基因的突变所导

致[６]ꎮ 油菜素内酯信号通路的改变同样能导致玉

米植株矮化[７]ꎮ 植物激素独脚金内酯诱导豌豆幼

茎伸长[８]ꎮ 除了植物激素ꎬ表观调控因子也影响株

高ꎮ 通过全基因组关联分析ꎬ调控玉米株高的表观

因子被发掘[９]ꎮ
玉米株高是由微效多基因控制的性状[１０]ꎮ 通

过连锁分析、全基因组关联分析ꎬ已有大量调控玉米

株高的 ＱＴＬ /靶点被发掘[１０￣１１]ꎮ 其中ꎬ一些玉米株

高 ＱＴＬ 已被图位克隆ꎬ例如 ｑＰＨ３. １、 ｑｐｈ１[１２￣１３]ꎮ
ＱＴＬ 克隆是发掘玉米株高调控靶点的重要方法ꎮ 通

过玉米矮秆突变体研究ꎬ亦能为株高调控机制的解

析提供重要参考ꎮ 在前期研究中ꎬ实验室鉴定到 １
份玉米矮秆材料 Ｄｗａｒｆ１１ (Ｄ１１)ꎬ矮秆材料 Ｄ１１ 的

农艺性状、生理特征已被初步分析[１４]ꎮ 基于高通量

测序的转录组技术ꎬ被用来研究植物调控网络ꎮ 转

录组技术可用于 ＳＮＰ 发掘、可变剪辑预测、融合转

录本鉴定、基因表达分析等[１５]ꎮ 本研究采用转录组

测序技术ꎬ结合荧光定量 ＰＣＲ 验证、基因功能注释、
通路富集分析、共表达网络构建等ꎬ对高世代回交

Ｄ１１ 矮秆群体的基因表达调控进行了分析ꎬ所得结

果有助于解析矮秆基因 Ｄ１１ 介导的调控网络ꎬ也为

后续玉米株高调控靶点的解析提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

矮秆材料 Ｄ１１ 与玉米自交系 Ｍｏ１７ 杂交ꎬ获得

Ｆ１代ꎮ 通过连续 ５ 个世代的回交ꎬ获得高世代回交

群体 ＢＣ５ꎮ 在高世代回交群体 ＢＣ５中ꎬ与株高正常

植株相比ꎬ矮秆材料株高显著降低ꎮ 本研究采用高

世代回交群体 ＢＣ５中的株高正常植株与矮秆植株作

为试验材料ꎮ
１.２　 ＲＮＡ 提取、文库构建与高通量测序

在高世代回交群体 ＢＣ５中ꎬ取三叶期幼茎ꎬ采用

ＲＮｅａｓｙ Ｐｌａｎｔ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ (ＱＩＡＧＥＮ)试剂盒进行 ＲＮＡ
提取ꎮ 提取 ＲＮＡ 的质量与浓度用 ＮａｎｏＤｒｏｐ ２０００
ｓｐｅｃｔｒｏｐｈｏｔｏｍｅｔｅｒ、 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ 进行测

定ꎮ ｍＲＮＡ 通过带有 ｏｌｉｇｏ( ｄＴ)的磁珠进行吸附ꎮ
吸附的 ｍＲＮＡ 片段ꎬ反转录成 ｃＤＮＡꎮ ｃＤＮＡ 末端修

复ꎬ加腺嘌呤ꎬ连接接头ꎮ 连接产物进一步纯化ꎬ用
于 ＰＣＲ 扩增ꎮ 回收 ４００ ~ ５００ ｂｐ 大小的产物ꎬ采用

ＲＮＡ Ｓｅｑ Ｌｉｂｒａｒｙ Ｐｒｅｐａｒａｔｉｏｎ Ｋｉｔ 进行文库构建ꎮ 测

序前ꎬ 文库质量采用 ＡＢＩ ＳｔｅｐＯｎｅＰｌｕｓ Ｒｅａｌ￣Ｔｉｍｅ
ＰＣＲ Ｓｙｓｔｅｍ 进行 ｑＰＣＲ 检测ꎮ 合格的文库基于 １２５
ｂｐ 成对模式ꎬ在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ２５００ ｐｌａｔｆｏｒｍ 进行高

通量测序ꎮ
１.３　 差异表达基因发掘

对转录组测序获得的原始序列ꎬ首先进行质量

控制ꎮ 接头序列、低质量 ｒｅａｄｓ(含有超过 ５０％低质

量碱基的 ｒｅａｄｓ、未知碱基数超过 ５％的 ｒｅａｄｓ、测序

质量 低 于 １０ 的 低 质 量 碱 基 ) 被 剔 除ꎮ 采 用

ＳＯＡＰａｌｉｇｎｅｒ / ｓｏａｐ２ꎬ过滤后的 ｒｅａｄｓ 比对到玉米参考

基因组[１６]ꎮ 比对结果质量控制后ꎬ采用 Ｃｕｆｆｌｉｎｋｓ 进

行转录本组装[１７]ꎮ 通过计算每１×１０６ ｒｅａｄｓ 中来自

于某基因每１ ０００碱基长度的 ｒｅａｄｓ 数 (ＲＰＫＭ)ꎬ对
基因表达量进行度量ꎮ 本研究中ꎬ表达变化≥２、发
现错误率(ＦＤＲ)≤０􀆰 ０５ 的基因为差异表达基因ꎮ
１.４　 差异表达基因生物信息学分析

差异表达基因功能注释通过 ＢＬＡＳＴ 进行ꎮ 玉

米基因功能注释使用 ｍａｉｚｅＧＤＢ 数据库 ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｗｗ.ｍａｉｚｅｇｄｂ.ｏｒｇ / )ꎮ 水稻、拟南芥中差异表达基因

的同源基因通过 ＢＬＡＳＴＰ 获得ꎬ所用数据库分别为

ＲＧＡＰ ( ｈｔｔｐ: / / ｒｉｃｅ. ｐｌａｎｔｂｉｏｌｏｇｙ. ｍｓｕ. ｅｄｕ / ｉｎｄｅｘ. ｓｈｔ￣
ｍｌ) 与 Ａｒａｐｏｒｔ ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ａｒａｐｏｒｔ. ｏｒｇ / )ꎮ Ｇｅｎｅ
ｏｎｔｏｌｏｇｙ ( ＧＯ) 富集分析:首先基于 Ｇｅｎｅ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ
Ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ (ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ.ｏｒｇ / ) 数据库ꎬ
将差异表达基因比对到 ＧＯ ｔｅｒｍ[１８]ꎮ 确定每个 ＧＯ
ｔｅｒｍ 的差异表达基因数ꎬ超几何分布检验用来发掘

显著富集的 ＧＯ ｔｅｒｍꎮ 通过 Ｂｏｎｆｅｒｒｏｎｉ 校正ꎬ获得校

１８２王亚丽等:高世代回交玉米矮秆种质的转录组分析



正 Ｐ 值ꎮ 校正 Ｐ 值小于 ０􀆰 ０５ 为差异表达基因显著

富集的 ＧＯ ｔｅｒｍꎮ 通路富集分析采用 ＫＥＧＧ 数据库

(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｇｅｎｏｍｅ.ｊｐ / ｋｅｇｇ / )进行[１９]ꎮ 校正 Ｐ 值

小于 ０􀆰 ０５ 为差异表达基因显著富集的通路ꎮ
１.５　 荧光定量 ＰＣＲ 分析

ＲＮＡ 样品用 ＲＮａｓｅ￣ｆｒｅｅ ＤＮａｓｅ Ｉ (ＱＩＡＧＥＮ) 处

理ꎬ采用 Ｍ￣ＭＬＶ ｒｅｖｅｒｓｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔａｓｅ (Ｐｒｏｍｅｇａ)反转

录ꎬ 获 得 ｃＤＮＡꎮ 采 用 ＳＹＢＲ ｑＰＣＲ ｍａｓｔｅｒ ｍｉｘ
(ＴａＫａＲａ)ꎬ在 ７５００ Ｒｅａｌ￣Ｔｉｍｅ ＰＣＲ Ｓｙｓｔｅｍ (ＡＢＩ)上
进行荧光定量 ＰＣＲꎮ 每个样品重复 ３ 次ꎮ １８Ｓ ｒＲＮＡ
基因作为内参基因ꎮ 用 ２－△△ Ｃｔ方法分析基因的相对

表达量[２０]ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 高世代群体矮秆材料表型及基因表达分析

玉米矮秆材料 Ｄ１１ 与自交系 Ｍｏ１７ 杂交ꎮ 通过

连续 ５ 个世代的回交ꎬ获得高世代回交群体 ＢＣ５ꎮ
在高世代回交群体 ＢＣ５中ꎬ与株高正常植株相比ꎬ矮
秆材料株高极显著降低(图 １)ꎮ

∗∗表示极显著差异ꎮ
图 １　 高世代回交群体中株高正常植株与矮秆植株株高

Ｆｉｇ.１　 Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｏｆ ｗｉｌｄ￣ｔｙｐｅ (ＷＴ) ａｎｄ Ｄ１１ ｄｗａｒｆ ｐｌａｎｔｓ
ｆｒｏｍ ａｄｖａｎｃｅｄ ｂａｃｋｃｒｏｓｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

　 　 为了发掘矮秆材料中差异表达基因ꎬ取高世代

回交群体中株高正常植株与矮秆植株ꎬ进行转录组

测序ꎮ 通过对原始测序数据质量控制、过滤ꎬＣｌｅａｎ
ｒｅａｄｓ 比对到玉米参考基因组ꎬ对株高正常植株与矮

秆植株中的基因表达进行分析ꎮ 结果表明ꎬ在株高

正常植株中检测到超过３０ ０００个基因的表达ꎮ 在矮

秆植株中检测到近３０ ０００个基因的表达(图 ２)ꎮ
２.２　 转录组测序发掘差异表达基因

为了发掘矮秆材料中差异表达基因ꎬ比对的

ｒｅａｄｓ 通过计算 ＲＰＫＭ 值对基因的表达量进行度量ꎮ
通过比较株高正常植株和矮秆植株的基因表达量ꎬ

图 ２　 高世代回交群体中株高正常植株与矮秆植株的转录组分

析

Ｆｉｇ.２　 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｗｉｌｄ￣ｔｙｐｅ (ＷＴ) ａｎｄ Ｄ１１
ｄｗａｒｆ ｐｌａｎｔｓ ｆｒｏｍ ａｄｖａｎｃｅｄ ｂａｃｋｃｒｏｓｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

进行差异表达基因发掘ꎮ 本研究中ꎬ基因表达变

化≥２、发现错误率≤０􀆰 ０５ 的基因被认为是差异表

达基因ꎮ 根据上述设定的阈值ꎬ共发掘到２ ５３７个差

异表达基因ꎮ 与株高正常植株相比ꎬ其中１ １２０个基

因在矮秆材料中表达量上升、１ ４１７个基因在矮秆材

料中表达量下降ꎮ
２.３　 转录组测序揭示的差异表达基因的验证

基于转录组测序揭示的差异表达基因ꎬ设计引

物(表 １)ꎬ进行荧光定量 ＰＣＲ 分析ꎬ对差异表达基

因进行验证ꎮ
　 　 采用 ２－△△Ｃｔ方法ꎬ对基因的表达量进行相对定

量ꎮ 差异表达基因荧光定量 ＰＣＲ 与转录组测序表

达量的决定系数(Ｒ２)为 ０􀆰 ７２(图 ３)ꎮ 结果表明ꎬ转
录组测序获得的差异表达基因可靠ꎬ由转录组测序

获得的差异表达基因可用于后续分析ꎮ
２.４　 差异表达基因功能

对转录组测序揭示的差异表达基因ꎬ首先在

ｍａｉｚｅＧＤＢ 数据库中进行功能注释ꎮ 此外ꎬ发掘水

稻、拟南芥中差异表达基因的同源基因ꎮ 玉米数据

库中没有功能注释的差异表达基因ꎬ通过其水稻、拟
南芥中的同源基因进行功能注释ꎮ 功能注释的结果

表明ꎬ差异表达基因参与多个生物学过程ꎮ 基于矮

秆材料表型ꎬ本研究集中分析可能与矮秆表型相关

的差异表达基因ꎮ 与株高正常植株相比ꎬ矮秆材料

中与细胞伸长相关的 ＡＲＦ ＧＴＰａｓｅ 家族成员基因差

异表达ꎬ与微管组织、细胞骨架、木质素合成、维管束

组织发育相关的基因差异表达ꎮ 矮秆材料叶片变

宽、微卷ꎬ通过转录组测序ꎬ检测到与叶片发育相关

的差异表达基因ꎮ例如ꎬ生长调节因子、ＭＹＢ转录
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表 １　 本研究所用引物

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

基因 ＩＤ　 　 正向引物 (５′→３′) 　 　 　 　 反向引物 (５′→３′) 　 　 　 　

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０３１９８３ ＣＴＡＣＣＧＴＣＴＴＣＡＴＧＡＣＣＣＡＡＣ ＡＴＡＧＣＴＧＣＴＴＴＧＣＣＣＴＴＧＧＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１０００６０ ＡＡＴＧＴＴＡＡＧＡＡＡＧＣＴＧＣＣＡＴ ＡＧＡＣＡＡＡＡＣＡＴＡＴＴＣＣＣＣＡＴ

ＧＲＭＺＭ５Ｇ８３８１９６ ＡＣＧＡＣＴＧＣＣＴＴＣＴＴＣＣＣＣＴＣ ＣＧＡＣＣＴＣＣＴＣＴＣＴＧＴＧＣＴＴＧ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０６３７５６ ＡＧＡＴＣＡＴＧＣＴＣＧＣＣＡＡＣＣＴＣ ＧＡＡＧＣＡＴＣＡＧＣＣＣＧＡＡＣＧＴＣＴ

ＧＲＭＺＭ６Ｇ９１０５４４ ＣＴＣＡＡＣＴＴＣＧＣＧＧＧＣＴＣＣＴＣ ＴＴＣＴＧＧＧＣＡＧＧＣＴＴＣＴＴＧＣＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１４５５１８ ＧＧＣＣＣＡＴＣＣＡＧＣＴＣＴＣＣＴ ＴＡＣＣＡＧＡＧＣＧＣＣＧＴＣＴＣＧＡＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１３２５０６ ＡＣＧＴＧＣＧＧＣＴＧＡＣＣＡＡＧＴＣＣ ＡＣＧＡＡＣＴＴＧＧＣＧＣＴＣＡＣＧＴＣＣＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１５５２１６ ＴＣＧＴＣＧＡＣＣＣＧＣＴＣＴＡＣＣＣＣ ＧＣＣＧＴＴＣＴＴＧＡＧＣＴＣＣＴＴＣＡＣＣＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１７２７２３ ＴＣＣＴＴＣＡＴＣＡＣＧＣＧＣＡＡＧＣＣ ＣＣＣＣＴＣＣＴＣＴＡＣＣＣＧＡＧＣＡＧＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０４５２４３ ＧＣＣＧＣＣＧＣＴＡＣＣＴＣＡＴＣＧＣ ＡＣＧＡＣＣＴＣＧＣＡＧＣＣＧＡＣＧＡＣ

ＡＣ２１０１７３.４＿ＦＧ００５ ＣＧＴＴＣＣＧＣＧＣＣＧＣＣＴＴＣ ＡＧＧＴＣＣＡＴＣＣＡＧＣＴＣＡＧＣＣＡＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１６７４９７ ＣＴＣＧＴＣＧＣＧＣＡＧＣＡＣＣＣＣＡＡ ＡＣＣＴＣＣＧＡＣＴＧＣＡＣＧＴＴＣＣＣ

ＧＲＭＺＭ５Ｇ８３１３９９ ＴＡＧＴＴＣＴＡＧＡＣＣＴＡＡＧＣＣＡＡ ＣＡＴＡＡＡＡＧＧＡＧＴＡＧＴＣＣＣＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０３１６１５ ＣＣＣＴＣＴＣＡＡＧＧＡＣＧＣＴＣＡＣＣ ＡＣＴＴＧＴＣＡＣＴＣＴＴＴＧＧＡＧＣＧＴＣＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０３９５８６ ＣＣＴＴＴＴＣＣＣＣＴＴＴＧＴＧＡＴＣＡＧＣ ＡＧＴＣＧＣＡＧＴＴＧＡＴＧＡＴＣＣＴＣＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０５６１２０ ＣＣＡＴＡＡＧＴＴＣＣＴＧＡＡＧＡＧＣＣＴＡ ＧＧＣＣＧＴＴＡＣＡＴＴＣＡＡＣＡＣＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１０３１０１ ＴＣＡＡＴＣＣＡＣＴＡＧＧＡＣＴＣＧＣＡＡＡ ＣＡＴＴＧＣＣＡＡＣＣＴＣＣＣＧＴＴＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１１２３３６ ＣＴＴＣＡＡＴＡＧＣＡＧＣＡＡＡＧＣＴＣ ＴＧＣＣＡＴＣＡＡＡＴＣＴＣＴＧＴＧＧＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１２９２６１ ＴＡＴＧＣＣＴＧＡＣＣＣＣＧＡＣＧＣＴＧＡ ＧＧＡＡＣＣＣＣＴＴＧＴＴＧＣＡＣＡＣＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０７７３３３ ＡＣＡＡＧＧＣＣＧＴＣＡＴＣＣＡＡＣＣＣ ＣＧＣＣＡＴＣＣＧＣＣＣＣＡＣＧＡＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ３５８１８０ ＣＣＣＴＴＡＧＣＣＣＣＧＧＴＧＴＴ ＣＧＣＣＡＡＧＴＡＣＡＣＡＡＡＴＧＧＡＡＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ４７９２４３ ＴＡＣＴＴＧＧＴＣＡＡＴＣＴＴＣＧＴＧＧＴ ＡＴＧＴＴＡＡＴＡＣＧＴＧＣＡＴＣＣＣＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ００１６５３ ＡＧＧＡＴＣＡＣＣＴＧＣＡＴＧＡＣＧＴＴＴＣＣＣ ＡＴＣＣＡＧＣＣＧＡＴＧＡＧＣＣＣＧＡＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１１５７７３ ＡＧＴＧＴＣＣＡＡＧＣＣＧＴＡＣＴＡＣＣＧ ＡＣＡＧＣＧＣＣＡＣＧＡＡＧＡＴＴＣＣＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１４９３４７ ＡＣＧＣＣＡＣＣＴＣＣＴＣＴＧＴＣＡＣＣ ＣＣＣＧＣＣＧＴＴＧＡＧＣＴＴＣＴＣＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０６４１９３ ＧＣＣＧＣＣＴＡＣＧＣＣＧＡＴＴＣＣＴ ＴＴＧＧＡＧＣＣＣＧＣＡＣＴＣＴＣＡＣＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０１７９５７ ＴＣＣＴＧＴＴＣＣＴＣＴＧＣＣＣＡＣＴ ＣＡＡＡＡＴＧＧＡＡＣＣＧＴＧＡＡＴＣＣＴＴＧ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０５９８４５ ＧＡＴＴＧＣＴＡＣＧＡＡＣＴＧＧＣＣＴＴ ＴＴＣＣＣＣＧＴＣＣＡＡＴＧＧＣＴＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ３２３０２４ ＡＡＡＧＴＣＴＧＣＣＡＧＣＣＣＴＣＡＣＣ ＣＧＴＣＡＣＴＣＡＴＣＣＣＡＡＣＣＴＧＣＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ３２３５０４ ＡＣＣＡＣＣＣＣＴＡＣＧＴＣＡＡＣＣＣ ＣＴＴＧＣＣＣＴＣＴＣＣＡＣＧＡＡＣＣＡＧ

ＡＣ２３３８６６.１＿ＦＧ００６ ＡＴＧＡＴＴＣＣＣＡＣＴＡＡＧＣＣＣＡＴ ＧＴＣＣＴＴＣＴＴＣＴＣＣＡＣＧＣＴＣＴ

ＧＲＭＺＭ５Ｇ８５６７７７ ＴＴＣＧＴＡＣＣＡＧＡＡＡＡＧＣＣＣＡＴ ＡＴＡＡＡＴＧＣＣＡＣＣＧＡＡＧＣＣＴＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ３５１９７７ ＴＡＣＣＴＧＡＣＣＧＧＣＧＡＧＴＴＣＣＣ ＴＣＡＣＣＴＣＣＡＧＣＴＣＧＣＧＧＴＴ

ＧＲＭＺＭ５Ｇ８０９１９５ ＡＧＣＣＡＡＧＣＡＴＴＣＴＣＣＴＣＡＣＡＣ ＣＴＣＣＧＣＧＴＣＧＡＴＣＡＴＣＴＣＣＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０２６２２３ ＡＣＡＡＧＡＣＡＧＣＡＣＡＴＣＡＧＧＡＣＡ ＡＧＴＣＴＴＴＣＴＴＣＣＣＣＴＧＡＴＧＣＡＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１１３４３２ ＣＣＣＴＡＣＣＡＡＧＣＧＴＧＴＣＣ ＡＡＡＡＣＡＴＣＡＡＧＣＣＴＡＧＧＧＡＧ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ４３７４６０ ＴＣＣＴＧＣＡＣＣＴＣＡＴＡＡＣＣＡＧＴ ＣＴＧＣＡＣＣＴＣＡＴＴＣＣＡＡＣＡＧＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１５９３９３ ＣＧＡＧＣＡＧＣＡＡＣＧＡＴＴＣＣＴＴＣ ＡＧＡＧＣＣＣＡＧＡＴＴＧＡＣＣＣＴＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０４３４５３ ＴＣＴＣＡＡＧＡＡＣＴＧＡＡＧＧＡＣＧＡ ＡＧＡＡＡＴＴＡＣＡＧＣＡＴＣＣＧＡＡＧ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０４８３１３ ＣＧＣＣＡＣＣＧＣＣＣＴＧＡＧＣＡ ＣＡＡＣＣＧＣＧＡＣＣＣＴＧＡＧＣＣＴＧＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０４５９７７ ＣＣＣＣＡＣＣＡＧＣＧＴＣＣＴＣＣＴＣ ＡＴＣＡＣＡＧＣＡＣＧＣＡＣＡＣＧＡＣＡ
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续表 １　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ １
基因 ＩＤ　 　 正向引物 (５′→３′) 　 　 　 　 反向引物 (５′→３′) 　 　 　 　

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０３８５１９ ＡＧＣＣＣＧＧＡＡＧＣＧＴＣＡＡＣＡＣＣ ＡＧＧＣＧＴＣＣＧＴＴＣＴＴＧＡＴＣＴＣＣＴ

ＧＲＭＺＭ５Ｇ８７２３６８ ＣＧＴＣＣＴＴＣＴＧＣＧＡＴＧＡＣＣＣＣ ＡＣＡＡＧＧＣＴＧＴＡＣＡＣＴＣＣＡＴＧＣＴＣ

ＧＲＭＺＭ５Ｇ８１１７３１ ＣＧＴＣＣＴＴＣＴＧＣＧＡＴＧＡＣＣＣＣ ＡＣＡＡＧＧＣＴＧＴＡＣＡＣＴＣＣＡＴＧＣＴＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０６２８８５ ＴＣＡＡＡＣＧＣＣＧＣＡＧＴＧＴＣＡＣＡＧ ＣＣＧＴＣＧＣＣＡＴＣＡＧＣＴＴＣＣＴＣＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０２９５０６ ＣＡＴＡＴＧＣＣＡＴＴＧＣＴＣＡＧＧＴ ＣＣＡＴＣＡＴＧＣＣＡＴＡＧＴＡＧＧＴＧ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１６２２３３ ＧＣＴＧＣＣＣＴＧＣＧＡＣＡＡＴＡＣＡＣＣ ＣＣＡＣＣＴＴＣＧＣＴＧＡＡＣＣＧＧＡＴ

ＧＲＭＺＭ５Ｇ８６２５４０ ＧＡＧＡＡＧＴＣＣＡＣＣＧＴＣＣＣＴＧＴ ＡＴＧＡＧＣＡＣＴＣＴＧＴＣＡＧＧＣＴＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０８０１０７ ＡＧＧＣＣＡＡＣＡＡＧＧＡＧＣＴＧＡＡＣＧＡＣ ＡＣＴＴＣＴＣＣＴＴＣＣＣＣＴＣＧＣＡＣＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０２８３０２ ＧＡＡＡＡＡＧＧＡＧＧＣＴＧＧＴＣＧＣＡ ＴＧＣＡＴＣＡＧＡＣＣＡＧＧＡＡＣＣＡＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ３２８９８８ ＡＴＣＣＡＧＡＡＴＡＴＧＴＧＣＴＣＴＣＧ ＡＡＧＴＡＡＴＣＴＣＴＣＴＡＧＣＴＣＧＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０２８９８０ ＧＡＣＡＧＴＴＣＣＡＧＣＡＴＴＣＴＣＧ ＴＣＧＧＡＡＧＧＴＡＡＴＣＴＣＣＣＣＡＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０９６７０９ ＴＴＡＧＣＡＡＣＧＣＴＣＴＧＣＴＴＧＧＡ ＣＣＡＣＧＡＴＧＣＡＴＧＴＧＡＣＧＴＴＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０４３８１３ ＣＴＣＴＴＣＴＴＣＣＧＴＣＧＧＡＣＴＣＧ ＧＴＡＧＡＡＧＡＡＧＣＴＧＣＡＣＣＣＧＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０２２６７９ ＣＣＴＣＣＡＧＣＧＣＣＧＣＧＴＴＣ ＣＴＣＣＧＣＣＡＴＣＧＣＣＴＣＣＡＧＣＡ

ＧＲＭＺＭ５Ｇ８３９４１１ ＴＴＧＡＡＧＡＡＡＣＧＧＴＴＣＣＣＣＴＧ ＧＣＧＴＧＡＡＣＡＧＣＴＴＣＣＡＣＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１１１６０９ ＡＴＣＣＡＣＡＴＣＡＣＴＣＧＣＡＧＣＡＡ ＴＣＧＴＣＴＣＣＴＡＧＧＣＴＴＣＣＧＡＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０４６８８５ ＴＣＴＣＣＣＡＧＴＴＣＧＣＣＡＧＣＴＣ ＣＴＴＣＡＣＣＴＣＴＣＡＴＣＴＧＣＣＴＧ

ＧＲＭＺＭ５Ｇ８７７６４７ ＣＣＡＣＡＣＧＴＴＣＣＡＣＡＧＧＡＧＣＴＴ ＣＧＴＧＧＴＴＣＴＧＧＴＴＧＡＴＣＴＣＧＣＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１１７４５４ ＡＣＡＧＴＧＣＧＣＣＣＧＡＧＡＡＣＡＡＣ ＡＧＧＣＡＧＴＴＣＡＣＣＡＣＧＧＴＣＣＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０４３３３８ ＧＣＡＴＣＡＴＧＡＴＣＡＡＧＣＧＴＣＣＣ ＴＴＣＣＴＴＣＴＧＡＡＧＣＧＡＣＣＡＣＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１３９０６６ ＡＡＡＧＧＣＴＣＡＴＡＴＣＣＣＡＣＧＴＴ ＴＴＣＣＣＡＣＧＣＡＴＧＡＴＣＧＣＡＧＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０３６３４０ ＡＣＣＧＧＡＴＣＧＣＣＡＣＣＡＴＧＴＴＣＧ ＧＣＣＣＴＣＧＧＡＣＣＡＣＡＴＧＣＡＣＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０７４６４５ ＣＣＣＴＴＴＧＣＴＴＣＣＡＴＧＧＣＴＣＴ ＧＴＴＣＧＣＣＡＴＡＴＣＡＴＣＣＴＴＧＣＣＡＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１１９３５９ ＣＧＣＴＡＴＧＧＣＡＧＣＡＡＧＴＡＣＣＣＴＣ ＡＡＧＣＣＣＣＴＧＧＡＧＴＴＣＣＣＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ３２０５４９ ＧＡＧＴＡＣＧＣＣＴＣＣＡＣＣＡＧＣＡＴ ＣＣＡＧＣＴＣＡＴＣＴＡＣＡＴＣＴＧＡＴＴＣＧ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０２５６８５ ＣＴＴＣＧＴＣＡＧＧＣＡＧＣＴＣＡＡＣＡＣＣ ＣＧＧＣＴＧＣＧＡＣＧＡＣＴＴＣＣＴＣＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ００３３７９ ＡＧＣＴＧＣＣＴＴＣＴＣＣＡＴＧＡＣＣ ＡＣＴＴＣＣＣＡＣＣＴＧＴＧＣＡＡＣＧＡ

ＧＲＭＺＭ５Ｇ８０５０２６ ＣＣＴＣＡＣＣＧＡＧＣＡＣＣＡＧＧＡＣＡ ＧＴＴＧＣＣＡＣＣＧＣＴＧＣＣＴＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０９９１０１ ＡＣＴＴＧＡＣＴＣＴＡＧＣＣＡＣＡＡＡＣＣＣ ＡＧＡＡＡＡＧＣＣＴＣＡＡＣＣＧＡＣＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１３８７５０ ＡＧＣＡＧＡＣＣＡＣＧＴＣＧＡＡＣＣＴＣＣ ＴＡＣＡＧＣＣＧＣＡＧＣＧＴＣＴＣＧＴＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１７３６３０ ＧＣＡＧＣＴＴＣＧＣＣＣＡＣＴＣＧＴＣＣＴ ＡＣＣＡＣＧＣＣＣＴＴＧＣＴＣＡＧＣＴＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１８００６０ ＣＧＣＣＴＣＣＣＣＴＣＧＴＣＣＣＴＣ ＡＧＣＡＡＡＧＴＣＣＡＧＧＣＡＣＧＡＧＴ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０６４７７５ ＴＴＣＣＣＣＧＴＣＣＧＣＡＡＴＡＧＣＡＧ ＴＣＧＴＣＧＴＣＡＣＣＣＣＴＴＴＣＣＣＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ４４６２０１ ＣＡＡＣＴＧＡＴＣＡＡＣＡＧＴＧＣＣＧＣ ＧＡＧＴＧＡＧＡＣＧＴＣＧＴＣＧＡＡＧＣ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０５９９６４ ＣＴＧＧＴＣＣＴＧＣＴＣＡＡＧＣＴＣＡＡ ＡＧＡＡＧＧＡＡＣＡＧＴＴＧＧＡＧＣＣＣ

ＡＣ２３３９４３.１＿ＦＧ００２ ＣＣＴＴＡＣＧＣＴＴＣＣＧＴＧＧＣＴＡＡ ＣＴＧＴＣＴＣＣＣＣＣＴＴＣＣＴＴＧＴＧ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０３４８７６ ＣＣＴＣＣＣＣＧＴＴＣＴＣＣＴＣＧＴ ＣＧＴＣＣＧＣＣＡＧＡＧＡＴＣＴＴＡＴＴＣＣＧ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ０６７７４３ ＣＴＣＴＣＣＡＧＣＴＣＣＡＣＣＴＣＧＡＣＴ ＡＡＧＣＴＣＣＴＴＧＧＡＣＴＧＣＣＣＧＴＡ

ＧＲＭＺＭ２Ｇ１８０２４６ ＧＣＣＡＴＣＣＴＣＧＡＣＡＡＣＣＡＧＡＡ ＧＴＴＣＡＴＣＡＴＣＴＧＣＣＣＧＧＡＣＴ
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图 ３　 差异表达基因荧光定量 ＰＣＲ 分析

Ｆｉｇ.３　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ

因子等ꎮ 此外ꎬ矮秆材料叶缘白化ꎮ 在矮秆材料中ꎬ
与叶绿素合成、叶绿体功能相关的基因差异表达ꎬ例

如编码参与叶绿素合成 Ｍｇ￣螯合酶基因、编码叶绿

素 ａ / ｂ 结合蛋白的基因、调控叶绿素降解的 ＮＡＣ 转

录因子基因等ꎮ 差异表达基因还参与生长素、油菜

素内酯、细胞分裂素等植物激素的合成与信号转导

过程(表 ２)ꎮ
　 　 本研究所用矮秆材料对外源赤霉素施用敏感ꎮ
转录组测序的结果表明ꎬ与株高正常植株相比ꎬ矮秆

材料中与赤霉素合成代谢、信号通路相关的基因差异

表达ꎮ 与赤霉素合成相关的 ４ 个基因差异表达ꎬ包括

上调的 ＧＡ２０ｏｘ５ 基因ꎬ下调的 Ｄｗａｒｆ１、ｄｗａｒｆ３、ＫＯ１ 基

因ꎮ 与赤霉素代谢相关的 ２ 个 ＧＡ２ｏｘ 基因均下调表

达ꎮ 与赤霉素信号转导相关的 ６ 个基因ꎬ包括赤霉素

受体基因、Ｆ￣ｂｏｘ 蛋白基因等ꎬ其中 ２ 个基因表达上

调、４ 个基因表达下调ꎮ 与赤霉素通路调控相关的 ５
个基因ꎬ在矮秆材料中均下调表达(表 ３)ꎮ

表 ２　 差异表达基因功能注释

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ

生物学过程　 　 　 基因 ＩＤ

细胞延伸 Ｚｍ００００１ｄ００８２９５、Ｚｍ００００１ｄ０４３９９４

细胞骨架功能 Ｚｍ００００１ｄ０１２０６３

微管组织 Ｚｍ００００１ｄ０５１７８９、 Ｚｍ００００１ｄ００２８１７、 Ｚｍ００００１ｄ０３２４６４、 Ｚｍ００００１ｄ０５１３０８、 Ｚｍ００００１ｄ０３４２３９、 Ｚｍ００００１ｄ００５５７０、
Ｚｍ００００１ｄ０５０２１６、Ｚｍ００００１ｄ００８８１５、Ｚｍ００００１ｄ００３６６９、Ｚｍ００００１ｄ０１０８６２、Ｚｍ００００１ｄ００５１０２、Ｚｍ００００１ｄ０２０６８５

木质素合成积累 Ｚｍ００００１ｄ０３６０５０、Ｚｍ００００１ｄ０３６９８６、Ｚｍ００００１ｄ０３２４６８、Ｚｍ００００１ｄ０２３９５０、Ｚｍ００００１ｄ０３９５８４

维管束组织发育 Ｚｍ００００１ｄ０１４９７１、Ｚｍ００００１ｄ０２７６４５、Ｚｍ００００１ｄ０３８７４１

叶绿素合成 Ｚｍ００００１ｄ０１３０１３、Ｚｍ００００１ｄ０２６６０３、Ｚｍ００００１ｄ０４６３５４

叶绿体形成和发育 Ｚｍ００００１ｄ０４７１２８、Ｚｍ００００１ｄ０３９０９６、Ｚｍ００００１ｄ０３３１８１、Ｚｍ００００１ｄ０３７１０８
叶绿体功能 Ｚｍ００００１ｄ０１８３６２、 Ｚｍ００００１ｄ００２０８９、 Ｚｍ００００１ｄ０２６４３９、 Ｚｍ００００１ｄ００９５８９、 Ｚｍ００００１ｄ０１１２８５、 Ｚｍ００００１ｄ０３９０４０、

Ｚｍ００００１ｄ０４２６９７、 Ｚｍ００００１ｄ０１８１５７、 Ｚｍ００００１ｄ００６６６３、 Ｚｍ００００１ｄ０４８９９８、 Ｚｍ００００１ｄ０４１８１９、 Ｚｍ００００１ｄ０２９７４５、
Ｚｍ００００１ｄ０１８０３０、 Ｚｍ００００１ｄ０４９８８３、 Ｚｍ００００１ｄ００５９９６、 Ｚｍ００００１ｄ０４２１７８、 Ｚｍ００００１ｄ０３１４８４、 Ｚｍ００００１ｄ０１７３６４、
Ｚｍ００００１ｄ０５２５９５、Ｚｍ００００１ｄ０３４９１９

生长素合成 Ｚｍ００００１ｄ０２５００５、Ｚｍ００００１ｄ０４６９１３、Ｚｍ００００１ｄ００２０２５

生长素代谢 Ｚｍ００００１ｄ０３４５１９、Ｚｍ００００１ｄ０３３０３７

生长素转运 Ｚｍ００００１ｄ０３９８４０、 Ｚｍ００００１ｄ０３７４９２、 Ｚｍ００００１ｄ０４３６６０、 Ｚｍ００００１ｄ０４４８１２、 Ｚｍ００００１ｄ０１５５６９、 Ｚｍ００００１ｄ００４５４６、
Ｚｍ００００１ｄ０２８４０１

生长素响应 Ｚｍ００００１ｄ０４９１４１、 Ｚｍ００００１ｄ０３９５１３、 Ｚｍ００００１ｄ０４３５１５、 Ｚｍ００００１ｄ０４３９２２、 Ｚｍ００００１ｄ０４３４３１、 Ｚｍ００００１ｄ０２１３３７、
Ｚｍ００００１ｄ００５８０２、Ｚｍ００００１ｄ０５３８１９、Ｚｍ００００１ｄ０４１０５６

油菜素内酯合成 Ｚｍ００００１ｄ０５２９７１、Ｚｍ００００１ｄ０３０８２４、Ｚｍ００００１ｄ０４８３３５

２.５　 差异表达基因 ＧＯ 与通路富集分析

基于 Ｇｅｎｅ Ｏｎｔｏｌｏｇｙ Ｃｏｎｓｏｒｔｉｕｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅ 数据库ꎬ
对差异表达基因进行 ＧＯ 分析ꎮ 设定了较严格的阈

值(校正 Ｐ 值<０􀆰 ０５)用来发掘差异表达基因显著富

集的 ＧＯ ｔｅｒｍꎮ 在生物学过程中ꎬ差异表达基因富

集在碳水化合物合成代谢、光合作用等过程ꎮ 在分

子功能方面ꎬ差异表达基因最显著富集的 ＧＯ ｔｅｒｍ

与结构组分相关ꎮ 为了进一步分析差异表达基因参

与的生物学通路ꎬ采用 ＫＥＧＧ 数据库ꎬ对差异表达

基因进行 ＫＥＧＧ 通路分析ꎮ 与 ＧＯ 富集分析类似ꎬ
校正 Ｐ 值<０􀆰 ０５ 作为显著富集 ＫＥＧＧ 通路筛选的标

准ꎮ ＫＥＧＧ 通路富集的结果表明ꎬ差异表达基因最

显著富集的通路与糖酵解相关ꎮ 差异表达基因可能

参与糖的合成与代谢ꎮ 此外ꎬ差异表达基因显著富
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集的通路与 ＲＮＡ 转运、氨基酸合成、光合作用等过

程相关(表 ４)ꎮ
２.６　 差异表达基因共表达分析

共表达分析有助于发掘基因调控网络的关键

节点ꎬ为后续基因调控网络的深入解析提供参考ꎮ
本研究对转录组测序揭示的差异表达基因进行了

共表达分析ꎮ 结果表明ꎬＣｌａｓｓ Ｉ￣ｌｉｋｅ ＳＡＭ￣ｂｉｎｄｉｎｇ
甲基转移酶基因( ＩＤ: ＧＲＭＺＭ２Ｇ０６４７５９)下调表

达ꎮ 在基因共表达网络中ꎬ该基因与 １０ 个差异表

达基因互作ꎬ包括 ＤＵＦ９４７ 结构域蛋白基因( ＩＤ:
ＧＲＭＺＭ２Ｇ０５１１９７)、寡肽转运类蛋白基因 ( ＩＤ:
ＧＲＭＺＭ２Ｇ４３４９３５)等ꎮ 果糖￣１ꎬ６￣双磷酸酶编码蛋

白基因( ＩＤ: ＧＲＭＺＭ２Ｇ３０６７３２)上调表达ꎬ是共表

达调控网络的关键调节因子ꎮ 该基因与多个差异

表达基因功能相关ꎬ包括编码纤维素￣１ꎬ７￣双磷酸

酶的 ｓｈｂｐ１ 基因、编码磷酸核酮糖激酶基因( ＩＤ:
ＧＲＭＺＭ２Ｇ０２６０２４)等ꎮ 基因共表达分析的结果表

明ꎬ转录组测序揭示的差异表达基因可能存在一

定的功能关联ꎮ

表 ３　 差异表达的赤霉素通路基因

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎｖｏｌｖｅｄ ｉｎ ｇｉｂｂｅｒｅｌｌｉｃ ａｃｉｄ
(ＧＡ) ｐａｔｈｗａｙ

生物学过程　 　 功能注释　 　 基因 ＩＤ 上调或
者下调

赤霉素合成 ＧＡ２０氧化酶 ５ Ｚｍ００００１ｄ０１２２１２ 上调

Ｄ１ Ｚｍ００００１ｄ０３９６３４ 下调

Ｄ３ Ｚｍ００００１ｄ０４５５６３ 下调

内根￣贝壳杉烯氧化酶 １ Ｚｍ００００１ｄ０４６３４４ 下调

赤霉素代谢 ＧＡ２氧化酶 ３ Ｚｍ００００１ｄ０４３４１１ 下调

ＧＡ２β 加双氧酶 Ｚｍ００００１ｄ０３７７２４ 下调

赤霉素信号 赤霉素受体 Ｚｍ００００１ｄ００５９０９ 上调

赤霉素受体 Ｚｍ００００１ｄ０５０４９３ 上调

羧酸酯酶 １５ Ｚｍ００００１ｄ０１８８５３ 下调

ＧＩＤ１类赤霉素受体 Ｚｍ００００１ｄ０３８１６５ 下调

Ｆ￣ｂｏｘ 蛋白 Ｚｍ００００１ｄ０１４０９１ 下调

羧酸酯酶 １７ Ｚｍ００００１ｄ０４７８８３ 下调

赤霉素介导的调控 ＳＨＩ 相关蛋白 Ｚｍ００００１ｄ０１４７６２ 下调

赤霉素调控蛋白 Ｚｍ００００１ｄ０５３２０８ 下调

赤霉素调控蛋白 １ Ｚｍ００００１ｄ０３３３６９ 下调

赤霉素调控蛋白 １４ Ｚｍ００００１ｄ００３３８０ 下调

赤霉素调控蛋白 １０ Ｚｍ００００１ｄ０１３２２２ 下调

表 ４　 差异表达基因通路富集分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ

通路 ＩＤ　 　 　 通路术语　 　 　 　 　 　 　 　 选择中的数目 整个基因组中的数目 校正 Ｐ 值

ｋｏ０００１０ 糖酵解 / 糖质新生 ４８ ３６９ －

ｋｏ０３０１３ ＲＮＡ 转运 ５３８ ６ ６３３ ２.０７×１０－１７

ｋｏ０２０１０ ＡＢＣ 转运子 １４ ２３０ ６.９０×１０－７

ｋｏ００７３０ 维生素 Ｂ１ 代谢 ２ １２ １.１１×１０－６

ｋｏ０００２０ 柠檬酸盐循环 １６ １３１ ５.４３×１０－５

ｋｏ０３０１８ ＲＮＡ 降解 ２６ ４３６ ０.０００ １１

ｋｏ００６３０ 乙醛酸和二羧酸盐代谢 ２０ １３９ ０.０００ ２１

ｋｏ０３０１５ ｍＲＮＡ 监视通路 ４８７ ５ ８２９ ０.０００ ７４

ｋｏ０００６１ 脂肪酸合成 ８ ６５ ０.０００ ８７

ｋｏ００６５０ 丁酸代谢 ５ ６６ ０.００１ ８７

ｋｏ００６４０ 丙酸代谢 １２ ６４ ０.００２ ３６

ｋｏ０１１１０ 次生代谢物合成 ２６０ ２ ７０８ ０.００２ ３７

ｋｏ００１９６ 光合作用￣天线蛋白 ６ ３１ ０.００４ ２０

ｋｏ００２９０ 缬氨酸、亮氨酸和异亮氨酸合成 ２ ４８ ０.００６ １０

ｋｏ００５１０ Ｎ￣聚糖合成 ３ ７５ ０.００６ ７２

ｋｏ００９５０ 异喹啉类生物碱合成 ５ ４３ ０.０１０ １４

ｋｏ０４１４４ 内噬作用 １１８ ２ ２０８ ０.０１４ ８４

ｋｏ００２３０ 嘌呤代谢 ６４ ８６１ ０.０２１ ６１

ｋｏ００２６０ 甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢 １６ １６０ ０.０２１ ６８
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续表 ４　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ ４
通路 ＩＤ　 　 　 通路术语　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 选择中的数目 整个基因组中的数目 校正 Ｐ 值

ｋｏ００９０４ 双萜合成 ９ ９６ ０.０２２ ６３

ｋｏ００９４１ 类黄酮合成 １６ ２３９ ０.０２６ ５８

ｋｏ０００３０ 磷酸戊糖通路 ２１ ２０１ ０.０２６ ７２

ｋｏ００９２０ 硫代谢 １ ４９ ０.０３０ ２９

ｋｏ００５３１ 黏多糖降解 ６ ４４ ０.０３５ ５４

ｋｏ００４１０ β￣丙氨酸代谢 ８ ７１ ０.０３８ ７１

ｋｏ０００５２ 半乳糖代谢 ２４ ２７１ ０.０４６ ０２
－表示最显著富集的 ｐａｔｈｗａｙꎮ

３　 讨 论

本研究所用矮秆材料是田间自然突变所产生ꎬ
表现为植株矮化ꎮ 在前期研究中ꎬ对该矮秆材料的

农艺、生理特征进行了分析ꎮ 结果表明ꎬ外源赤霉素

施用可以使该矮秆材料的株高变高ꎬ表明该矮秆材

料属于赤霉素敏感型矮秆种质[１４]ꎮ 本研究基于高

世代回交种质ꎬ通过转录组测序ꎬ对矮秆材料的基因

表达调控进行了解析ꎮ 采用高世代回交种质ꎬ有利

于降低遗传背景对基因表达的影响ꎬ提高转录组测

序结果的可靠性ꎮ 在高世代回交群体中ꎬ与株高正

常植株相比ꎬ矮秆材料中共检测到２ ５３７个基因差异

表达ꎬ其中１ １２０个基因上调表达、１ ４１７个基因下调

表达ꎮ 差异表达基因功能注释、ＧＯ 富集、通路富集

的结果表明ꎬ差异表达基因参与多个生物学过程ꎬ包
括细胞延伸、微管组成、木质素合成、叶绿素合成、叶
绿体功能、植物激素合成与信号转导等ꎮ 供试矮秆

材料的矮化可能与细胞延伸的缺陷相关ꎮ 叶绿素合

成、叶绿体功能的异常ꎬ可能与矮秆材料的叶缘白化

相关ꎮ 木质素合成的变化与矮秆材料茎秆质地的改

变相关[１４]ꎮ 不同生物学过程存在一定的关联性ꎮ
例如ꎬ植物激素赤霉素、生长素、油菜素内酯、细胞分

裂素、独脚金内酯等互作ꎬ协同调控了多个生物学过

程[２１￣２５]ꎮ 此外ꎬ已有证据表明ꎬ植物激素赤霉素影

响叶绿体的产生[２６]ꎮ 本研究转录组测序结果表明ꎬ
供试矮秆材料中存在着复杂的正向、反向、交叉基因

调控网络ꎬ进而影响矮秆材料的表型ꎮ
通过比较不同矮秆材料的转录组数据ꎬ可以发

掘共有的、特异的差异表达基因ꎬ为矮秆基因介导的

调控网络的解析提供科学依据ꎮ 通过检索数据库ꎬ
未能获得 ｄ１、ｄ３、ｄ５、ｂｒ２、ｎａ２、ｂｖ１、Ｄ８、Ｄ９ 等玉米矮

秆材料的转录组数据ꎮ 通过将本研究获得的转录组

数据与数据库中玉米矮秆材料的转录组数据进行比

较分析ꎬ有助于发掘本研究矮秆材料中特异的差异

表达基因ꎬ特异差异表达基因的发掘可以为供试矮

秆材料基因调控网络的解析提供重要参考ꎮ
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