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年度工作进展 

1、 沙冬青 RNA 的提取 

由于沙冬青植物含有大量的糖类、酚和单宁等物质，而转录组测序对 RNA 的纯度要求

较高，为其 RNA的提取纯化带来一定难度。通过优化建立沙冬青 RNA提取体系，对其根部

和叶片的 RNA 进行提取纯化，得到的 RNA 完整无降解，达到浓度≥250 ng/μl，总量≥50 

μg；OD 260/280 介于 1.8-2.2 之间；OD 260/230 值≥2.0 的要求。 

  

 

2、测序结果分析 

通过 Hiseq2000 对沙冬青叶片和根部进行高通量转录组测序，得到大约 16.6G 的数据，

通过拼接比对发现了 44959 个 unigene，并对这些 unigene 在数据库中进行比对，对其中的

43192 个 unigene 进行功能注释，在转录水平上对沙冬青有了比较完整的认识。 



 

对沙冬青进行干旱处理后，发现在叶片和根中差异表达的基因（表达量上调或下调 2 倍

以上）分别有 1035 个和 1210 个。这些差异表达的基因集中于与物质运输、胁迫响应以及代

谢过程，分子结构活性等方面。此外，鉴定出干旱胁迫下差异表达的（专一性）响应基因 40

个。 

 

     

对这些差异表达的基因进行 KEGG 途径分析，初步明确了干旱胁迫下沙冬青根部的主

要代谢途径差异集中表现在碳水化合物代谢途径、氨基酸代谢途径以及能量代谢等途径；叶

片部主要表现在核酸代谢、转运以及复制与修复途径。 



 

通过对沙冬青转录因子的分析，发现了沙冬青包含 50 个转录因子家族，1575 个转录因

子。沙冬青在干旱胁迫后，叶片中 50 个转录因子表达量上升，7 个下降；在根中有 33 上升，

11 个下降。 

 

     



 

 

在此基础上，选择转录组测序中显著差异表达的关键基因，通过实时定量 PCR 证明了

沙冬青根系中 ABA 8’-hydroxylase 4-like、α-betaine 合成酶胆碱单氧化酶 CMO 和海藻糖-6-

磷酸合成酶（TPS）在干旱胁迫下表达丰度上升 10—几十倍，从而很可能在沙冬青适应水分

胁迫过程中发挥重要作用。 

 

   除此之外，通过转录组的测序结果对沙冬青简单重复序列进行了统计分析，为后续研究

其多态性提供有效数据支撑。 



 

 

 

 


