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摘　 要: 为了解不同基因型甘蔗(Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｏｆｆｉｃｉｎａｒｕｍ)响应低温胁迫的分子机制ꎬ该研究以低温胁迫 ４ ℃
处理 ２４ ｈ 后的 ３ 个不同耐寒性甘蔗品种的叶片为材料进行 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑＴＭ ２０００ 高通量测序ꎬ构建了 １８
个低温胁迫前后 ｓＲＮＡ 文库ꎮ 结果表明:(１)共获得分属于 ８４ 个家族的 ３２２ 个已知 ｍｉＲＮＡ 及预测得到 １１０
个新 ｍｉＲＮＡꎬ并在已知 ｍｉＲＮＡ 中筛选出 １００ 个差异表达 ｍｉＲＮＡ(６１ 个上调ꎬ３９ 个下调)ꎬ新 ｍｉＲＮＡ 中筛选

出 ３７ 个差异表达 ｍｉＲＮＡ(１５ 个上调ꎬ ２２ 个下调)ꎮ (２)利用 ｐｓＲＮＡＴａｒｇｅｔ、ＴａｒｇｅｔＦｉｎｄｅｒ、Ｔａｐｉｒｈｙｂｒｉｄ 软件对

所获得的差异表达 ｍｉＲＮＡ 进行靶基因预测ꎬ得到１ ８４４个靶基因并进行 ＧＯ 分析揭示其主要功能类别ꎬ即分

子功能、细胞组分与生物过程ꎮ (３)为验证高通量测序数据的可靠性ꎬ筛选 １４ 个 ｍｉＲＮＡ 及其靶基因进行

ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证ꎬ结果显示这些 ｍｉＲＮＡ 均被检测发现且大多表达结果与测序结果一致ꎮ (４)鉴定出部分差异

表达 ｍｉＲＮＡ 的靶基因ꎬ这些基因参与植物生长、发育及低温胁迫反应ꎮ 综上认为ꎬ耐寒型甘蔗体内 ｍｉＲＮＡ
直接或间接作用靶基因实现表达调控相关代谢途径ꎬ对其重要农艺性状均起着关键的调控作用ꎮ
关键词: 甘蔗ꎬ 低温胁迫ꎬ 耐寒性ꎬ ｍｉＲＮＡꎬ 生物信息学
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　 　 ｍｉＲＮＡ 是一类含有 ２０ ~ ２４ 个碱基的小分子

内源性非编码 ＲＮＡꎬ具有高度的保守性、时序性和

组织特异性(Ａｍｂｒｏｓꎬ ２００４)ꎮ ｍｉＲＮＡ 主要在转录

后水平上通过介导靶基因 ｍＲＮＡ 的切割或抑制翻

译来调节基因的表达ꎬ在生物体代谢过程中起到

多种调控作用ꎬ如参与调控植物器官的形态建成

(Ｓｕｎｋａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)、生长发育( Ｔｈｉｅｂａｕｔꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)、激素分泌、信号转导以及对外界环境胁迫

(Ｘｉｏｎｇ ＆ Ｚｈｕꎬ ２００３)的响应等过程ꎮ 在拟南芥和

水稻响应低温的研究中发现ꎬｍｉＲ￣１６７、ｍｉＲ￣１６９、
ｍｉＲ￣３１９ 和 ｍｉＲ￣１７１ 等 ｍｉＲＮＡ 家族在低温响应具

有重要的生物学作用(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎬ其中

ｍｉＲ￣１６９ 的靶基因为低温诱导的重要基因 ＣＢＦ
(Ｓｕｎｋａｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎻ还在水稻响应低温胁迫的

研究中证明ꎬｍｉＲＮＡ￣３１９ 和 ｍｉＲＮＡ￣１７１ 的靶基因

属于 ＭＹＢ 类的转录因子ꎬ两者的表达量互为消长

关系ꎬ进而说明 ｍｉＲＮＡ 在水稻耐低温途径中所起

的调控作用(Ｌü ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 因此ꎬ准确高效分

离和鉴定 ｍｉＲＮＡ 及其靶基因并分析它们的功能ꎬ
更精确地掌握 ｍｉＲＮＡ 在植物抗逆胁迫过程中的调

控机制ꎬ是目前植物 ｍｉＲＮＡ 研究领域的重要内容ꎮ
甘蔗是热带、亚热带地区重要的糖料作物ꎬ低

温是限制其扩大种植区域和实现高产稳产的重要

因素之一(吴棉国等ꎬ ２０１０)ꎮ 出现的偶发性大范

围冰冻雨雪或严重的霜冻天气会导致我国甘蔗主

产区遭受巨大的经济损失(何燕等ꎬ ２００９ꎻ 匡昭敏

等ꎬ ２００９)ꎻ广西地理环境特殊ꎬ冬季持续低温以

及春季“倒春寒”形成的阴雨霜冻频发导致大面积

甘蔗受到冷害ꎬ具体表现在甘蔗叶片枯萎、茎杆坏

死以 致 蔗 糖 含 量、甘 蔗 产 量 下 降 (李 杨 瑞 等ꎬ
２０１１)ꎮ 古丽等(２０１１)采集甘蔗主产市县 ４０ 多年

的气象数据ꎬ结合甘蔗种植面积、甘蔗产量和蔗糖

产量等指标进行分析发现ꎬ低温霜冻灾害是影响

甘蔗种植、甘蔗生产和蔗糖产量的主要环境因子ꎮ
因此ꎬ了解甘蔗的耐低温调控机制是培育耐寒性

强或适合我国热带北缘气候的甘蔗品种的前提ꎮ
本研究在观察不同甘蔗品种的田间农艺性状

和模拟低温胁迫的生理生化研究基础上ꎬ筛选出

抗寒能力较强的甘蔗品种作为材料ꎬ利用高通量

测序技术及生物信息学方法ꎬ获得与甘蔗响应低

温胁迫相关的 ｍｉＲＮＡꎬ分析 ｍｉＲＮＡ 的差异表达情

况ꎬ明确 ｍｉＲＮＡ 与靶基因的作用关系ꎬ并对预测所

得的靶基因进行基因本体( ｇｅｎｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙꎬ ＧＯ)分

析ꎬ挖掘低温胁迫应答基因ꎬ为选育耐寒性强的优

良甘蔗新品种提供理论依据和技术支撑ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

以广西壮族自治区农业科学院甘蔗研究所选

育的‘桂糖 ２８ 号’(ＧＴ２８)、广西蔗区主栽品种‘新
台糖 ２２ 号’(ＲＯＣ２２)和广西壮族自治区亚热带作
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物研究所新选育的‘桂热 ２ 号’(ＧＲ２)为材料ꎮ
１.２ 方法

１.２.１ 实验设计与管理 　 选择无病虫害、蔗茎大小

均匀的种茎切成单芽段ꎬ用清水冲洗种茎、干布擦

洗干净ꎻ用 ５０％多菌灵可湿性粉剂１ ０００倍液浸 １２
ｈ 消毒ꎻ用蒸馏水浸洗种茎 １ ｍｉｎ 后ꎬ再用蒸馏水

浸洗拧干的棉布将种茎包好并做好标记ꎻ用橡皮

筋扎好放进温度为 ２５ ℃ 的恒温箱催芽ꎮ 当种茎

萌芽并长出幼根时ꎬ将其移植到装有营养土的塑

料盆并做好标记ꎮ 每盆 １ 段种茎ꎬ盆高 １７.５ ｃｍꎬ
盆宽 １６ ｃｍꎮ 育苗期间ꎬ每株施用完全营养液 ２
次ꎬ每次 １０ ｍＬꎮ 当幼苗两叶一心时ꎬ选择长势、大
小均一的幼苗进行低温处理ꎮ 低温胁迫处理温度

为 ４ ℃ꎬ光照强度为 ５ ０００ ｌｘꎬ处理 ２４ ｈꎻ对照

(ＣＫ)温度为 ２８ ℃ꎬ光照强度为５ ０００ ｌｘꎮ
１.２.２ ＲＮＡ 提取及 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 测序　 采集低温处理和

对照样本的叶片ꎬ及时用 ＴＲＮｚｏｌ Ｒｅａｇｅｎｔ 试剂盒(天
根生化科技有限公司ꎬ 北京)提取并检测 ＲＮＡꎮ 将

低温胁迫处理组与对照样本组提取获得的高质量

ＲＮＡ 送往华大基因科技有限公司(深圳)进行文库

构建ꎬ每处理 ３ 个重复ꎮ 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑＴＭ
２０００ 平台对质量合格的 ＲＮＡ 文库进行测序(Ａｌｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ 通过去接头、去低质量、去污染等过程

完成数据处理获得干净序列后ꎬ使用 Ｂｏｗｔｉｅ ２ 软件

按照 ＭｉＲｂａｓｅ > ｐｉｒｎａｂａｎｋ > ｓｎｏＲＮＡ(ｈｕｍａｎ / ｐｌａｎｔ)
> Ｒｆａｍ > ｏｔｈｅｒ ｓＲＮＡ 的优先级顺序将小 ＲＮＡ
(ｓＲＮＡ)遍历注释获得未注释 ＲＮＡ 片段ꎮ
１.２.３ 已知 ｍｉＲＮＡ 的鉴定及新 ｍｉＲＮＡ 预测 　 用

ｍｉＲＤｅｅｐ ２ 软件对所得的未注释 ｓＲＮＡ 序列与参

考基因组 [割手密( Ｓａｃｃｈａｒｕｍ ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ ) 基因

组]进行序列比对分析 (Ｍａｕｒｉｔｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ鉴
定出已知的甘蔗耐寒相关 ｍｉＲＮＡꎻ将过滤获得的

未比对序列比对参考序列ꎬ通过碱基数目延伸、
ｍｉＲＮＡ 结构预测方法获得新的 ｍｉＲＮＡꎮ
１.２.４ 差异表达 ｍｉＲＮＡ 的鉴定 　 对耐寒型甘蔗样

品的已知 ｍｉＲＮＡ 的读数进行分析ꎬ判断低温胁迫

前后不同耐寒型甘蔗样品中 ｍｉＲＮＡ 的差异表达ꎬ
以 ｜ ｌｏｇ ２( ＦｏｌｄＣｈａｎｇｅ) ｜ ≥１ꎬＰ<０.０５ 为筛选标准ꎬ
获得低温胁迫前后差异表达 ｍｉＲＮＡꎮ
１.２.５ ｍｉＲＮＡ 靶基因预测 　 用 ｐｓＲＮＡＴａｒｇｅｔ(Ｗｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１２ )、 ＴａｒｇｅｔＦｉｎｄｅｒ ( Ｆａｈｌｇｒｅｎ ＆ Ｃａｒｒｉｎｇｔｏｎꎬ
２０１０)和 Ｔａｐｉｒｈｙｂｒｉｄ(Ｐｅｅｒꎬ２０１０)软件进行差异表

达 ｍｉＲＮＡ 的靶基因预测ꎬ并在 ＧＯ 数据库对预测

靶基因进行同源性搜索ꎬ确定其参与的信号传导

及生物代谢途径ꎮ
１.２.６ 实时荧光定量 ＰＣＲ 验证 　 选取 １４ 个差异表

达 ｍｉＲＮＡ 及其靶基因ꎬ先用 Ｐｒｅｍｉｅｒ ５.０ 设计其成

熟 ｍｉＲＮＡ 特异正向引物、通用反向引物(表 ４)ꎬ再
用 ＬｉｇｈｔＣｙｃｌｅｒ® ４８０ Ｉｎｓｔｒｕｍｅｎｔ ＩＩ 进行 ＲＴ￣ＰＣＲ 扩

增ꎬ设阴性对照(不添加 ｃＤＮＡ 模板)以监控可能的

污染ꎮ 以甘蔗 ＧＡＰＤＨ 为内参基因ꎬ 每个样品均设

置 ３ 次重复ꎬ 采用 ２－ΔΔＣｔ法计算基因相对表达ꎮ

２ 结果与分析

２.１ 高通量测序数据分析

选择 ３ 个耐寒性不同甘蔗品种的幼苗进行低

温胁迫ꎬ每个品种的对照( ＣＫ)和低温处理( Ｔ) ３
个重复ꎬ分别取叶片共 １８ 个样本进行高通量测

序ꎬ构建低温胁迫前后 ｓＲＮＡ 文库ꎻ对原始测序数

据进行 ３′端去接头、Ｔｒｉｍ 低质量、片段大小选择等

质控处理ꎬ获取高质量 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ 序列(表 １)ꎮ 从

表 １ 可以看出ꎬ在 ＧＲ２ 的 ＣＫ 和 Ｔ 叶片中分别挖

掘出 ２４ ３１０ ５５８、２３ ９２５ ６７３条测序数据ꎬ最终处

理分别得到 ２１ ３４３ １９４、２１ ５７６ ５９４ 条ꎬ高质量

ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ 序列分别占总序列的８７.８３％、９０.２５％ꎬ
且所构建的文库与参考基因组进行比对ꎬ其 ＣＫ 和

Ｔ 分别有 ８６.７１％与 ８４.３２％的序列与参考基因组

匹配ꎻ ＧＴ２８ 的 ＣＫ 和 Ｔ 叶 片 中 分 别 挖 掘 出

２３ ９１５ ２４４、２３ ５２８ １０３ 条测序数据ꎬ最终处理分

别得到 ２２ ０４５ １８６、２１ ４８１ １２９ 条ꎬ高质量 ｃｌｅａｎ
ｒｅａｄ 序列分别占总序列的 ９２.１８％与 ９１.２８％ꎬ所构

建的文库与参考基因组进行比对ꎬ其 ＣＫ 和 Ｔ 分别

有７１.７５％与 ８４. １０％的序列与参考基因组匹配ꎻ
ＲＯＣＣ２２ 的 ＣＫ 和 Ｔ 叶 片 中 分 别 挖 掘 出

２７ ０６９ ８６７、２３ ６３１ ２０８条测序数据ꎬ最终处理分别

得到 ２１ ００７ ３７１、２０ ６４０ ３５７ 条ꎬ高质量 ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ
序列占总序列的 ７９.５０％与 ８７.３５％ꎬ所构建的文库

与参考基因组进行比对ꎬ其 ＣＫ 和 Ｔ 分别有 ９２.６２％
与 ８５.６７％的序列与参考基因组匹配(表 １)ꎮ

ｓＲＮＡ 长度与不同功能有关ꎬ其中 ２１ ~ ２２ ｎｔ 的
主要与 ｍＲＮＡ 切割和转录后基因沉默相关ꎬ２４ ｎｔ 的
主要与 ＲＮＡ 导向的 ＤＮＡ 甲基化和转录基因沉默相

关ꎮ 对 ｔｏｔａｌ ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 进行统计发现ꎬｓＲＮＡ 主要集

中在 ２１~２４ ｎｔ 之间ꎬ但不同抗寒能力的材料之间有

一定差异ꎬ且不同长度的测序频率不同(图 １)ꎮ

２４８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 １　 样品测序数据统计
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓａｍｐｌｅｓ

库
Ｌｉｂｒａｒｙ

处理
Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

样本编号
Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ

总序列
Ｔｏｔａｌ ｒｅａｄｓ

干净序列
Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ

干净序列比
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｃｌｅａｎ ｒｅａｄ

(％)

匹配基因组
Ｍａｔｃｈｅｄ
ｇｅｎｏｍｅ

匹配比例
Ｍａｔｃｈｅｄ

ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
(％)

ＧＲ２ ＣＫ ＧＲ２＿１ ２４ ８６４ ８６５ ２１ ０１７ ７８９ ８４.５３ １７ ３３５ ４９１ ８２.４８

ＣＫ ＧＲ２＿２ ２３ ８８９ ３１１ ２１ ０６８ ６７９ ８８.１９ １７ ５５６ ９６４ ８３.３３

ＣＫ ＧＲ２＿３ ２４ １７７ ４９７ ２１ ９４３ １１４ ９０.７６ ２０ ６９７ ２０８ ９４.３２

均值 Ｍｅａｎ ２４ ３１０ ５５８ ２１ ３４３ １９４ ８７.８３ １８ ５２９ ８８７ ８６.７１

Ｔ ＧＲ２＿１ ２３ ６１２ ０４９ ２２ １６７ ４３６ ９３.８８ １７ ３３２ ６９６ ７８.１９

Ｔ ＧＲ２＿２ ２３ ３３１ ０３０ ２１ ９０５ ８８６ ９３.８９ １７ ５６９ ５７５ ８０.２０

Ｔ ＧＲ２＿３ ２３ ２９４ ４０２ ２１ ５９０ ０６０ ９２.６８ １８ ３６０ ３７３ ８５.０４

均值 Ｍｅａｎ ２３ ９２５ ６７３ ２１ ５７６ ５９４ ９０.２５ １８ １９７ ４５６ ８４.３２

ＧＴ２８ ＣＫ ＧＴ２８＿１ ２３ ０７７ ３４５ ２１ １０９ ６９８ ９１.４７ １５ ８９８ ０６６ ７５.３１

ＣＫ ＧＴ２８＿２ ２４ ６９９ ４７０ ２２ ５５６ ６６１ ９１.３２ １４ ２５４ ４８９ ６３.１９

ＣＫ ＧＴ２８＿３ ２３ ９６８ ９１７ ２２ ４６９ １９９ ９３.７４ １７ ２４７ ２８０ ７６.７６

均值 Ｍｅａｎ ２３ ９１５ ２４４ ２２ ０４５ １８６ ９２.１８ １５ ７９９ ９４５ ７１.７５

Ｔ ＧＴ２８＿１ ２３ ４２１ ６８９ ２１ １９２ ２５７ ９０.４８ １６ ７９６ １７８ ７９.２６

Ｔ ＧＴ２８＿２ ２３ ２７１ ８３９ ２０ ９１８ １０１ ８９.８９ １８ ６４０ ６０３ ８９.１１

Ｔ ＧＴ２８＿３ ２３ ８９０ ７８１ ２２ ３３３ ０３１ ９３.４８ １８ ７４３ ８０９ ８３.９３

均值 Ｍｅａｎ ２３ ５２８ １０３ ２１ ４８１ １２９ ９１.２８ １８ ０６０ １９６ ８４.１０

ＲＯＣ２２ ＣＫ ＲＯＣ２２＿１ ２３ ４７５ ５１８ ２０ ３３５ ６１９ ８６.６２ １７ ５３６ ４５３ ８６.２４

ＣＫ ＲＯＣ２２＿２ ３２ ７８６ ８８５ ２０ ０７２ ６７７ ６１.２２ １９ ２９２ ５９８ ９６.１１

ＣＫ ＲＯＣ２２＿３ ２４ ９４７ １９８ ２２ ６１３ ８１９ ９０.６５ ２１ ５９８ ０１０ ９５.５１

均值 Ｍｅａｎ ２７ ０６９ ８６７ ２１ ００７ ３７１ ７９.５０ １９ ４７５ ６８７ ９２.６２

Ｔ ＲＯＣ２２＿１ ２４ ２１１ ５１１ ２１ １８９ ７２７ ８７.５２ １８ ４０２ ９４６ ８６.８５

Ｔ ＲＯＣ２２＿２ ２３ ４９１ ８３３ ２０ ０４３ ３２３ ８５.３２ １７ ２０１ ３６０ ８５.８２

Ｔ ＲＯＣ２２＿３ ２３ １９０ ２８１ ２０ ６８８ ０２２ ８９.２１ １７ ４４８ １２３ ８４.３４

均值 Ｍｅａｎ ２３ ６３１ ２０８ ２０ ６４０ ３５７ ８７.３５ １７ ６８４ １４３ ８５.６７

　 　 根据基因表达量进一步对每个样品进行

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数计算ꎬ并将这些系数以热图的形

式反映出来(图 ２)ꎮ 从 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数可以看

出ꎬ同一品种相同处理的重复样品间相关性较高

(０.６６７ ~ ０.９９０)ꎬ表明所有样品的表达量基本保持

一致ꎬ说明其符合样本重复性实验标准ꎬ可以满足

后续的差异表达分析ꎮ
２.２ 已知 ｍｉＲＮＡ 分析及新 ｍｉＲＮＡ 预测

用 ＡＡＳＲＡ 软件将核苷酸序列比对到参考基因

组及 ｍｉＲＢａｓｅ 数据库ꎬ鉴定得到分属于 ８４ 个已知

ｍｉＲＮＡ 家族的 ３２２ 个 ｍｉＲＮＡꎬ其中对照组的 ２９７ 个

ｍｉＲＮＡ 分属于 ６９ 个家族ꎬ低温处理组的 ３０５ 个

ｍｉＲＮＡ 分属于 ７４ 个家族ꎬ这些家族中拥有最多家

族成员数量的为 ｍｉＲ１６９ ( ３２ 个)ꎬ 其次分别为

ｍｉＲ１６６、ｍｉＲ１７１、ｍｉＲ１６７、ｍｉＲ１５６、ｍｉＲ３９６ (图 ３)ꎮ

根据成熟植物 ｍｉＲＮＡ 序列的高度保守型及

ｍｉＲＮＡ 前体拥有标志性发夹结构的特性ꎬ利用同

源搜寻比对的方法在割手密 ｍｉＲＢａｓｅ 数据库中进

行搜索ꎬ对具有同源性的 ｍｉＲＮＡ 序列进行提取ꎬ选
取其中表达量最高的作为甘蔗响应低温的保守

ｍｉＲＮＡ 的候选者ꎬ最终得到甘蔗响应低温的 １１０
个新 ｍｉＲＮＡꎮ
２.３ 差异表达 ｍｉＲＮＡ 分析

通过比较对照组与低温处理组 ｍｉＲＮＡ 的表达

量变化情况ꎬ可以判断低温胁迫下抗寒能力不同

的甘蔗品种 ｍｉＲＮＡ 的差异表达情况ꎮ 在差异表达

ｍｉＲＮＡ 检测过程中ꎬ以 ｜ ｌｏｇ ２( ＦＣ) ｜ ≥２ꎬＰ< ０. ０５
作为筛选标准ꎬ低温胁迫时差异表达 ｍｉＲＮＡ 如表

２ 所示ꎬ包括 １００ 个已知 ｍｉＲＮＡ (６１ 个上调ꎬ３９ 个

下调)ꎬ３７ 个新 ｍｉＲＮＡ (１５ 个上调ꎬ２２ 个下调)ꎮ
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图 １　 ｓＲＮＡ 长度分布图
Ｆｉｇ. １　 Ｇｒａｐｈｓ ｓＲＮＡ ｌｅｎｇｔｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

呈 下 调 趋 势 的 ｍｉＲＮＡ 家 族 包 括 ｍｉＲ８１７５、
ｍｉＲ５５６４、ｍｉＲ４４４、ｍｉＲ１６６ 在内的 ２１ 个家族ꎬ呈上

调 趋 势 的 ｍｉＲＮＡ 家 族 包 括 ｍｉＲ１５６、 ｍｉＲ１６９、
ｍｉＲ１７２、ｍｉＲ３９３、ｍｉＲ３９７、ｍｉＲ４０８ 等 １０ 个家族ꎮ
这些具有差异性表达的 ｍｉＲＮＡ 在甘蔗响应低温胁

迫情况下可能发挥特定的功能ꎮ
２.４ ｍｉＲＮＡ 作用靶基因预测与分析

根据筛选差异表达的 ｍｉＲＮＡ 与对应物种的基

因序 列 信 息ꎬ 使 用 ｐｓＲＮＡＴａｒｇｅｔ、 ＴａｒｇｅｔＦｉｎｄｅｒ 和

Ｔａｐｕｒｈｙｂｒｉｄ 软件进行靶基因预测ꎬ结果见图 ４ꎮ ３
种预测方法共预测了 １ ８４４ 个相同的潜在靶基因ꎬ
其中 １ ６９６ 个属于已知 ｍｉＲＮＡ 靶基因ꎬ１４８ 个属于

新 ｍｉＲＮＡ 靶基因ꎮ 为进一步分析预测所得靶基因

的潜在生物学功能ꎬ对预测所得的靶基因进行 ＧＯ
分析ꎬ共鉴定出甘蔗响应低温胁迫 ｍｉＲＮＡ 靶基因:
在生物过程(ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ)有 １３ 个功能亚类ꎬ
在细胞组分 ( ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ) 有 １１ 个功能亚

类ꎬ在分子功能(ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ)有 ７ 个功能亚

类(图 ４)ꎮ 在生物过程类别中ꎬ预测靶基因的主

要生物学功能富集于细胞过程和代谢过程ꎻ在细

胞组分类别中ꎬ预测靶基因生物学功能主要富集

于细胞、细胞器和生物膜ꎻ在分子功能类别中ꎬ预
测靶基因生物学功能主要富集于结合和催化活性

及转运活性ꎮ 大多靶基因功能均与这些结合功能

及其他相近的结合功能相关ꎮ 大多 ｍｉＲＮＡ 通过直

接或间接介导靶基因的表达调控相关代谢途径响

应低温胁迫ꎬ这些 ｍｉＲＮＡ 所调控的靶基因对甘蔗

的耐寒性起关键的调控作用(表 ３)ꎮ
２.６ ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证

利用 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 技术对测序所得到的 ｍｉＲＮＡ
及靶基因的差异丰度进行验证ꎬｍｉＲＮＡ 及其靶基

因的引物序列如表 ４ 所示ꎮ 在对照组与低温处理

组中共筛选出 １４ 个差异表达的 ｍｉＲＮＡ 及其靶基

因ꎬ并对它们进行 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证ꎬ包括 ｍｉＲ１５６、
ｍｉＲ１６０ｇ＿１、ｍｉＲ１６７ｄ、ｍｉＲ１６９ ａ￣３ｐ＿３、ｍｉＲ１７１ｂ￣３ｐ＿３、
ｍｉＲ１７２ｄ￣５ｐ＿４、ｍｉＲ３９３￣３ｐ＿１、ｍｉＲ３９６ｂ、 ｍｉＲ３９７ａ＿３、
ｍｉＲ３９８ｂ、ｍｉＲ３９９ｋ ＿１、ｍｉＲ４０８ｄ、ｎｏｖｅｌ ＿ｍｉｒ３６、 ｎｏｖｅｌ ＿
ｍｉｒ８９(图 ５)ꎮ 根据表 ４ 和图 ５ 的结果ꎬ除 ｎｏｖｅｌ￣
ｍｉＲ３６ 外ꎬ选择的其余 １３ 个 ｍｉＲＮＡ 在 ｑＲＴ￣ＰＣＲ
实验中的表达模式与高通量测序检测到的表达模

式一致(图 ５:Ａ)ꎬ这表明大部分高通量测序结果

均能被荧光定量 ＰＣＲ 技术所验证ꎬ此次研究数据

为真实可信的ꎮ 所筛选的 １４ 个 ｍｉＲＮＡꎬ除 ｎｏｖｅｌ￣
ｍｉＲ３６ 外ꎬ其余 １３ 个 ｍｉＲＮＡ 均与其靶基因呈负调

控关系(图 ５:Ｂ)ꎬ证明 ｍｉＲＮＡ 通常以负调控或沉

默靶基因的方式来调控植物的生长、发育及对环

境的应激反应ꎮ

３　 讨论与结论

甘蔗热带种原产热带地区ꎬ喜温ꎬ现代甘蔗栽

培品种以热带种的种质为主体ꎮ 作为广西传统的

主导产业ꎬ而低温不仅是限制其扩大种植区域和

实现高产稳产的重要因素之一ꎬ还影响蔗农收益

和糖业稳定发展(苏永秀等ꎬ ２００６)ꎮ 为了解甘蔗

响应低温的内在分子机制ꎬ挖掘其与耐寒相关的

ｍｉＲＮＡ 及相关靶基因ꎬ本研究对不同基因型甘蔗

进行低温胁迫处理ꎬ通过高通量测序技术及生物

信息学方法ꎬ系统分析不同抗寒能力的甘蔗对低

温胁迫的响应ꎮ
通过高通量测序技术及生物信息学分析发

现ꎬｓＲＮＡ 主要集中在 ２１ ~ ２４ ｎｔ 之间ꎬ不同抗寒能

力的材料之间有一定差异且不同长度的测序频率

不同ꎮ ｓＲＮＡ 在不同物种间的长度分布会有所区

４４８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



表 ２　 甘蔗响应低温差异表达 ｍｉＲＮＡ
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｓ ｏｆ ｍｉＲＮＡｓ ｉｎ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

序号
Ｎｏ.

家族
Ｆａｍｉｌｙ

ｍｉＲＮＡ 编号
ｍｉＲＮＡ ＩＤ

对照表达量
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ (ＣＫ)

处理表达量
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ (Ｔ) ｌｏｇ ２ (ＦＣ) Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ
趋势
Ｔｒｅｎｄ

１ ｍｉＲ１５６ ｍｉＲ１５６ ２８.７３４ ９４８.９５７ ５.０４５ ０.０００ ３５ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１５６ｃ￣３ｐ＿２ １２.６０７ １１２.５１３ ３.１５８ ０.０００ １５ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１５６ｅ￣３ｐ １２２.３５２ １３.２６６ －３.２０５ ０.０００ １１ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１５６ｆ￣５ｐ ３１.９９１ ２０１.０８４ ２.６５２ ０.００１ １０ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１５６ｋ￣３ｐ １２６.６６４ ５１.１１２ －１.３０９ ０.０２１ ５８ 下调 Ｄｏｗｎ

２ ｍｉＲ１５９ ｍｉＲ１５９ａ＿１ １ ３６９.１２３ ６２０.５７６ －１.１４２ ０.０２１ ２７ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１５９ａ＿４ ７８.２１６ １５.６９３ －２.３１７ ０.０００ ０２ 下调 Ｄｏｗｎ

ｍｉＲ１５９ａ￣５ｐ＿４ ２４１.１８２ ８ ２０８.１９４ ５.０８９ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
３ ｍｉＲ１６０ ｍｉＲ１６０ ３３２.９８３ ４３ ６１３.７２２ ７.０３３ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ１６０ａ￣３ｐ＿３ ６８.０１４ ３６６.３３１ ２.４２９ ０.００６ ６２ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６０ａ￣３ｐ＿４ ３２.５２０ ４２１.９３２ ３.６９８ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６０ｅ￣３ｐ ２０６.１１７ ６９３.９５５ １.７５１ ０.０１０ ９３ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６０ｆ￣５ｐ １３８０.９６９ ４４１.５３８ －１.６４５ ０.００６ ５９ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６０ｇ＿１ １８５.５３４ ２４.８５６ －２.９００ ０.０００ ０４ 下调 Ｄｏｗｎ

４ ｍｉＲ１６２ ｍｉＲ１６２￣５ｐ ２３１.７６９ ２ ２５８.１６０ ３.２８４ ０.０００ ４６ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６２ａ￣３ｐ ７３９.９９７ ２８.３３１ －４.７０７ ０.００１ ７７ 下调 Ｄｏｗｎ

５ ｍｉＲ１６４ ｍｉＲ１６４ｂ￣３ｐ＿２ ５.４０５ ５１.４７７ ３.２５２ ０.０００ ２１ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６４ｃ￣３ｐ＿２ ４.４７３ １８６.４９９ ５.３８２ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６４ｆ￣３ｐ ０.６０４ １２.７６８ ４.４０３ ０.００８ ６４ 上调 Ｕｐ

６ ｍｉＲ１６６ ｍｉＲ１６６ａ ３６５.３８３ １０９.６１１ －１.７３７ ０.０００ ００ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６６ａ￣５ｐ＿１ ３５.８５９ １６４.４０３ ２.１９７ ０.０２１ ０８ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６６ｄ￣５ｐ＿２ ６６１.３９２ ５ ６６８.５４６ ３.０９９ ０.０００ １３ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６６ｈ￣３ｐ＿１ ６０１９.７２２ ２ ６９４.２７２ －１.１６０ ０.０１０ １４ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６６ｋ￣３ｐ １０２１.７０９ ４６９.９１８ －１.１２１ ０.００４ ７９ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６６ｍ＿１ ５９６.２９３ １２４.１９７ －２.２６３ ０.０００ ０２ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６６ｍ＿２ ２０４.３９５ ７.４３３ －４.７８１ ０.０００ ４６ 下调 Ｄｏｗｎ

７ ｍｉＲ１６７ ｍｉＲ１６７ａ￣５ｐ ６５４.０９３ １７６.５２７ －１.８９０ ０.０００ ２０ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６７ｄ ５４０２.０７６ ５７ ９０７.１６２ ３.４２２ ０.０００ １４ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ１６７ｄ＿１ ７９０.９５２ ２１.１４３ －５.２０７ ０.０００ ００ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６７ｄ￣３ｐ＿５ ４.２３５ ３７.７８７ ３.１５７ ０.００３ ９２ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６７ｇ￣３ｐ ４.０４７ ２１.０６２ ２.３８０ ０.００３ １６ 上调 Ｕｐ

８ ｍｉＲ１６８ ｍｉＲ１６８ａ￣３ｐ＿２ ７ ４９８.０５８ ３６ ２３３.２６８ ２.２７３ ０.０００ ０３ 上调 Ｕｐ
９ ｍｉＲ１６９ ｍｉＲ１６９ａ￣３ｐ＿３ １.６８２ ３６.５７３ ４.４４３ ０.０００ ７４ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ１６９ｃ￣３ｐ＿１ １０.８０８ ６５.６７２ ２.６０３ ０.０００ １７ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｃ￣３ｐ＿５ ２５.５１１ ５７９.４９９ ４.５０６ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｄ￣３ｐ＿３ ３５７.２４２ ４ ６１８.６１４ ３.６９２ ０.０００ ２８ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｄ￣５ｐ＿１ ６５.４６３ １ ０７９.１８７ ４.０４３ ０.００１ ２７ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｅ＿２ ２０.１８１ ２.２２５ －３.１８１ ０.００３ １４ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１６９ｅ＿３ ３.０８２ ２６.６８９ ３.１１４ ０.００４ ２６ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ１６９ｅ￣３ｐ＿１ ５８.２３３ ２４１.０５８ ２.０４９ ０.０１０ ５７ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｈ＿２ ７.３４１ ９３.０３１ ３.６６４ ０.００６ ３６ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｋ￣５ｐ １６１.２４５ ７２７.７３３ ２.１７４ ０.００１ ５６ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｍ ３.７９３ ７６.１５７ ４.３２８ ０.０００ １４ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ１６９ｍ￣５ｐ １.１９９ １８.１１７ ３.９１７ ０.００２ ２７ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｒ￣３ｐ ３.８８７ ７８.３５５ ４.３３３ ０.０００ ０４ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１６９ｒ￣５ｐ ２.７５１ ６８.１８５ ４.６３１ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
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续表 ２
序号
Ｎｏ.

家族
Ｆａｍｉｌｙ

ｍｉＲＮＡ 编号
ｍｉＲＮＡ ＩＤ

对照表达量
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ (ＣＫ)

处理表达量
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ (Ｔ) ｌｏｇ ２ (ＦＣ) Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ
趋势
Ｔｒｅｎｄ

１０ ｍｉＲ１７１ ｍｉＲ１７１ａ＿３ ６５.５１９ ２３.７２９ －１.４６５ ０.０１７ ８８ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１７１ａ￣３ｐ １５.３３１ ４.３７７ －１.８０８ ０.０２０ ０４ 下调 Ｄｏｗｎ

ｍｉＲ１７１ｂ￣３ｐ＿３ １３７.７９０ １７０ ３.７０６ ３.６２８ ０.００３ ４９ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１７１ｅ￣５ｐ＿１ ９.５９６ ４３.００６ ２.１６４ ０.００６ ５５ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ１７１ｆ ８.２６１ ０.２８１ －４.８７９ ０.００１ ２５ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１７１ｉ＿１ ２２２８.７６６ ８１８.７５７ －１.４４５ ０.０００ ０２ 下调 Ｄｏｗｎ

１１ ｍｉＲ１７２ ｍｉＲ１７２ａ＿２ １２.５３２ １.８４９ －２.７６１ ０.０１０ ４１ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ１７２ｂ￣５ｐ＿３ ３４６.６４３ ２ ７６３.５０８ ２.９９５ ０.００１ ７０ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ１７２ｄ￣５ｐ＿４ １０５.７７１ ５２３.５００ ２.３０７ ０.０１３ ７２ 上调 Ｕｐ

１２ ｍｉＲ２１１８ ｍｉＲ２１１８ａ＿２ ２６.７４０ ４.５７４ －２.５４８ ０.００１ ３１ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ２１１８ｂ ５３３９.３６３ ２ ０９７.４６１ －１.３４８ ０.０１４ ７０ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ２１１８ｄ ９６.１２０ ４０２.８５６ ２.０６７ ０.０００ ８１ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ２１１８ｆ＿１ ９０.６９２ ５２１.１８１ ２.５２３ ０.００６ ６７ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ２１１８ｇ ６６.２８３ ５.４６９ －３.５９９ ０.０００ ０１ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ２１１８ｐ ４９８.９４３ １８２７.６７９ １.８７３ ０.０１２ ４９ 上调 Ｕｐ

１３ ｍｉＲ３９０ ｍｉＲ３９０￣３ｐ＿２ ２.０６９ １５.５６２ ２.９１１ ０.００４ ４３ 上调 Ｕｐ
１４ ｍｉＲ３９３ ｍｉＲ３９３￣３ｐ＿１ ５３.７２５ ６９８.５２５ ３.７０１ ０.０００ ０１ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ３９３ａ＿３ １０７.６４０ ５４２.８７２ ２.３３４ ０.０００ ３４ 上调 Ｕｐ
１５ ｍｉＲ３９５ ｍｉＲ３９５ｈ￣５ｐ ２.５８６ ３０.７３８ ３.５７１ ０.００８ １４ 上调 Ｕｐ
１６ ｍｉＲ３９６ ｍｉＲ３９６ａ￣３ｐ＿４ １.６０１ ２５.４３２ ３.９８９ ０.００３ ３１ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ３９６ａ￣５ｐ １８０.８６０ １７.１７１ －３.３９７ ０.０００ ５１ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ３９６ｂ １３.６１０ ２７１.０２２ ４.３１６ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ

ｍｉＲ３９６ｂ￣３ｐ＿１ ６.１３６ ７３.００３ ３.５７３ ０.０００ ４６ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ３９６ｂ￣３ｐ＿３ ３５.２２６ １７７.６４２ ２.３３４ ０.０００ ７８ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ３９６ｂ￣５ｐ １８３.５６４ ５１.７８３ －１.８２６ ０.０００ ８０ 下调 Ｄｏｗｎ

ｍｉＲ３９６ｅ￣３ｐ＿１ １８２.９４６ ４４.０５０ －２.０５４ ０.０１０ ０３ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ３９６ｇ １３８.２０６ ５５.３６７ －１.３２０ ０.０１０ ４５ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ３９６ｈ ７.６１７ １.３５２ －２.４９５ ０.０１２ ０８ 下调 Ｄｏｗｎ

１７ ｍｉＲ３９７ ｍｉＲ３９７￣３ｐ＿３ ２１５.６４７ ２ ６３７.３９８ ３.６１２ ０.００１ ７７ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ３９７ａ＿３ ２７.７６７ ３３６.２１１ ３.５９８ ０.００１ ８７ 上调 Ｕｐ

１８ ｍｉＲ３９８ ｍｉＲ３９８ａ￣３ｐ＿２ １１.２５９ １１９.０９８ ３.４０３ ０.００５ ５１ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ３９８ｂ ２０.５１６ １ ６０８.５５２ ６.２９３ ０.０００ ０３ 上调 Ｕｐ

１９ ｍｉＲ３９９ ｍｉＲ３９９＿１ １６.０４８ １.５７１ －３.３５３ ０.００３ １０ 下调 Ｄｏｗｎ
ｍｉＲ３９９ｂ￣５ｐ＿１ １４.９５９ ７６.４０５ ２.３５３ ０.０１０ ００ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ３９９ｅ￣５ｐ ７９.５８９ ２９５.４９９ １.８９３ ０.００２ ３０ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ３９９ｋ＿１ ３５.３６６ １５４.９９１ ２.１３２ ０.０００ ７３ 上调 Ｕｐ

２０ ｍｉＲ４０８ ｍｉＲ４０８￣３ｐ＿１ ９５１.９３３ １１ １９５.０３０ ３.５５６ ０.０２０ ２９ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ４０８￣５ｐ＿９ ６.７５９ ５９９.５５５ ６.４７１ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ４０８ｂ＿１ １６.６２８ ４６７.６６７ ４.８１４ ０.０００ ３９ 上调 Ｕｐ
ｍｉＲ４０８ｄ １１６.２０５ ２ ３０６.５８４ ４.３１１ ０.０００ ７１ 上调 Ｕｐ

２１ ｍｉＲ４４４ ｍｉＲ４４４ｂ.２ ９ ４６６.９６６ ２ ２６９.１８８ －２.０６１ ０.００１ ８５ 下调 Ｄｏｗｎ
２２ ｍｉＲ４９９５ ｍｉＲ４９９５ ２９７.６４５ ７１.２０３ －２.０６４ ０.０１８ ５７ 下调 Ｄｏｗｎ
２３ ｍｉＲ５１３９ ｍｉＲ５１３９ ４３.７２３ ７.３８５ －２.５６６ ０.０１０ ２９ 下调 Ｄｏｗｎ
２４ ｍｉＲ５２９ ｍｉＲ５２９￣３ｐ ４２.７７０ ５.１９１ －３.０４２ ０.０００ ５５ 下调 Ｄｏｗｎ
２５ ｍｉＲ５３０ ｍｉＲ５３０ａ＿２ ２４.５６２ ４.００６ －２.６１６ ０.０１７ ３６ 下调 Ｄｏｗｎ
２６ ｍｉＲ５５０５ ｍｉＲ５５０５ １３.３８４ ０.４８２ －４.７９５ ０.０００ ０４ 下调 Ｄｏｗｎ
２７ ｍｉＲ５５２３ ｍｉＲ５５２３ ９.５２７ ０.６０４ －３.９７９ ０.００２ ７０ 下调 Ｄｏｗｎ

６４８１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续表 ２
序号
Ｎｏ.

家族
Ｆａｍｉｌｙ

ｍｉＲＮＡ 编号
ｍｉＲＮＡ ＩＤ

对照表达量
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ (ＣＫ)

处理表达量
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ (Ｔ) ｌｏｇ ２ (ＦＣ) Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ
趋势
Ｔｒｅｎｄ

２８ ｍｉＲ５５６４ ｍｉＲ５５６４ｃ￣５ｐ ２ ０５７.１４１ ２７４.３８５ －２.９０６ ０.０００ ００ 下调 Ｄｏｗｎ
２９ ｍｉＲ５５６８ ｍｉＲ５５６８ｃ￣３ｐ ２.３９０ ２３.０４１ ３.２６９ ０.００３ ５１ 上调 Ｕｐ
３０ ｍｉＲ６２１８ ｍｉＲ６２１８￣５ｐ ４.５７０ ２０.８１１ ２.１８７ ０.００８ ３４ 上调 Ｕｐ
３１ ｍｉＲ６２２１ ｍｉＲ６２２１￣５ｐ ５０.０５２ １２.５３９ －１.９９７ ０.００９ ５５ 下调 Ｄｏｗｎ
３２ ｍｉＲ６２２３ ｍｉＲ６２２３￣５ｐ １４.８９８ ２４９.９１２ ４.０６８ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
３３ ｍｉＲ６２２４ ｍｉＲ６２３４ａ￣３ｐ ０.５４８ ７.６４５ ３.８０１ ０.００４ ８８ 上调 Ｕｐ
３４ ｍｉＲ８１７５ ｍｉＲ８１７５ ７０７.１４２ ２７０.６２０ －１.３８６ ０.００７ ８７ 下调 Ｄｏｗｎ
３５ ｎ＿ｍｉｒ１０４ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１０４ ６ １６０.６５９ ４１５.６５０ －３.８９０ ０.０００ ０５ 下调 Ｄｏｗｎ
３６ ｎ＿ｍｉｒ１０６ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１０６ ４７.４１１ １ １５３.６６８ ４.６０５ ０.０００ ０２ 上调 Ｕｐ
３７ ｎ＿ｍｉｒ１０７ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１０７ ９.７４４ １７１.５０５ ４.１３８ ０.０００ ２４ 上调 Ｕｐ
３８ ｎ＿ｍｉｒ１０８ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１０８ ８９１.１８４ ７２.５９６ －３.６１８ ０.０００ ０９ 下调 Ｄｏｗｎ
３９ ｎ＿ｍｉｒ１０９ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１０９ １６.７１６ １９４.１０３ ３.５３８ ０.００１ ３３ 上调 Ｕｐ
４０ ｎ＿ｍｉｒ１１ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１１ ６６０.２８０ ３ ２５８.２４１ ２.３０３ ０.００３ １６ 上调 Ｕｐ
４１ ｎ＿ｍｉｒ１１０ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１１０ ２７.１２８ ０.３４４ －６.３０２ ０.０００ ０１ 下调 Ｄｏｗｎ
４２ ｎ＿ｍｉｒ１５ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１５ １７.８３７ ０.３３８ －５.７２４ ０.０００ ０８ 下调 Ｄｏｗｎ
４３ ｎ＿ｍｉｒ１７ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ１７ １１.５８２ ０.２９６ －５.２８８ ０.０００ ３３ 下调 Ｄｏｗｎ
４４ ｎ＿ｍｉｒ２０ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２０ ０.７４８ １４２.５０１ ７.５７３ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
４５ ｎ＿ｍｉｒ２３ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２３ ２３.０２２ ０.３５２ －６.０３２ ０.０００ ０２ 下调 Ｄｏｗｎ
４６ ｎ＿ｍｉｒ２４ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２４ ２４８.５５１ ７４.５１６ －１.７３８ ０.０１２ １２ 下调 Ｄｏｗｎ
４７ ｎ＿ｍｉｒ２５ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２５ ２４１.８９１ ７８８.５８３ １.７０５ ０.００３ ７２ 上调 Ｕｐ
４８ ｎ＿ｍｉｒ２６ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２６ １４８.７７１ ４３.０１４ －１.７９０ ０.００１ ２８ 下调 Ｄｏｗｎ
４９ ｎ＿ｍｉｒ２７ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２７ １１.０００ ０.６４３ －４.０９６ ０.００８ ９６ 下调 Ｄｏｗｎ
５０ ｎ＿ｍｉｒ２９ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２９ ２ ０４４.５８８ ３３５.８９７ －２.６０６ ０.０００ ３４ 下调 Ｄｏｗｎ
５１ ｎ＿ｍｉｒ３ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ３ １２.４７９ ０.７９０ －３.９８２ ０.００１ ８３ 下调 Ｄｏｗｎ
５２ ｎ＿ｍｉｒ３４ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ３４ ０.５４５ ２０.９８１ ５.２６７ ０.０００ ８９ 上调 Ｕｐ
５３ ｎ＿ｍｉｒ３６ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ３６ ３７.５６５ ０.５０５ －６.２１８ ０.０００ ０１ 下调 Ｄｏｗｎ
５４ ｎ＿ｍｉｒ３７ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ３７ ２０.８９６ ６６２.２７５ ４.９８６ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
５５ ｎ＿ｍｉｒ４２ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ４２ １ ０２２.８４０ ３５８.０５９ －１.５１４ ０.００５ ０６ 下调 Ｄｏｗｎ
５６ ｎ＿ｍｉｒ４７ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ４７ １３.５１２ ０.６８０ －４.３１３ ０.０１３ ９２ 下调 Ｄｏｗｎ
５７ ｎ＿ｍｉｒ５１ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ５１ ０.５３５ １２１.５６４ ７.８２８ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
５８ ｎ＿ｍｉｒ５３ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ５３ ５７７.２６０ １６９.４２７ －１.７６９ ０.００９ ５８ 下调 Ｄｏｗｎ
５９ ｎ＿ｍｉｒ５８ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ５８ ６８.０４７ ９２６.８８１ ３.７６８ ０.００６ ６６ 上调 Ｕｐ
６０ ｎ＿ｍｉｒ６１ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ６１ １ ９１２.４０８ ４３２.２４２ －２.１４５ ０.０００ ００ 下调 Ｄｏｗｎ
６１ ｎ＿ｍｉｒ６２ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ６２ １８０.６３７ ６３.９７９ －１.４９７ ０.０２０ ８５ 下调 Ｄｏｗｎ
６２ ｎ＿ｍｉｒ６４ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ６４ ７.５０５ ０.４７４ －３.９８４ ０.０２４ ０９ 下调 Ｄｏｗｎ
６３ ｎ＿ｍｉｒ６５ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ６５ ０.６１８ ３７.６４７ ５.９２９ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
６４ ｎ＿ｍｉｒ７２ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ７２ ０.８２８ ２６０.４２５ ８.２９６ ０.０００ ００ 上调 Ｕｐ
６５ ｎ＿ｍｉｒ７５ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ７５ １８６.６５８ ３７.７２１ －２.３０７ ０.００１ ８３ 下调 Ｄｏｗｎ
６６ ｎ＿ｍｉｒ８２ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ８２ １９０.１４３ ８５４.４２３ ２.１６８ ０.０１１ ０８ 上调 Ｕｐ
６７ ｎ＿ｍｉｒ８４ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ８４ １２.３９６ ０.６６２ －４.２２７ ０.００６ ７２ 下调 Ｄｏｗｎ
６８ ｎ＿ｍｉｒ８６ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ８６ ０.４３９ １１.４７６ ４.７０９ ０.００３ ５４ 上调 Ｕｐ
６９ ｎ＿ｍｉｒ８９ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ８９ ５.９５８ ０.４１９ －３.８２８ ０.０２１ ３７ 下调 Ｄｏｗｎ
７０ ｎ＿ｍｉｒ９５ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ９５ ２９４.２０５ ３３.４７１ －３.１３６ ０.００８ ６７ 下调 Ｄｏｗｎ
７１ ｎ＿ｍｉｒ９６ ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ９６ ０.８６２ ５１.９２６ ５.９１２ ０.０００ １６ 上调 Ｕｐ

别ꎬ如 拟 南 芥 ( Ｐａｓｑｕｉｎｅｌｌｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００ )、 小 麦

(Ｍｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)、棉花(Ｓｒｉｐａｔｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)的
ｓＲＮＡ 长度最多分布在 ２４ ｎｔꎬ杨树 (李明娜等ꎬ
２０１４)、 大豆 (Ｔｕｒｎｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)和番茄 (Ｐｉｌｃｈｅｒ
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表 ３　 响应低温的部分甘蔗 ｍｉＲＮＡ 及其靶基因

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｏｍｅ ｍｉＲＮＡｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｓｕｇａｒｃａｎｅ ｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｔｏ ｌｏｗ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

ｍｉＲＮＡ 编号
ｍｉＲＮＡ ＩＤ

表达趋势
Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｔｒｅｎｄ

靶基因编号
Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ＩＤ

期望值
Ｅｘｐｅｃｔａｔｉｏｎ

　 　 　 　 功能描述
　 　 　 　 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

ｍｉＲ１５６ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００００３６０￣３Ｃ ３.０ 鳞状类启动子结合蛋白 １３ Ｓｑｕａｍｏｓａ ｐｒｏｍｏｔｅｒ￣ｂｉｎｄｉｎｇ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ １３

ｍｉＲ１６０ｇ＿１ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００１９５８０￣１Ａ ２.０ 生长素响应因子 ２２ Ａｕｘｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｆａｃｔｏｒ ２２

Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ０００８０２０￣４Ｄ ３.０ 生长素响应因子 ８ Ａｕｘｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｆａｃｔｏｒ ８

Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００３２３６０￣１Ａ ３.０ 前番茄红素异构酶 １ꎬ叶绿体 Ｐｒｏｌｙｃｏｐｅｎｅ ｉｓｏｍｅｒａｓｅ １ꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｉｄ

ｍｉＲ１６７ｄ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００３２３６０￣２Ｄ ３.０ 类胡萝卜素异构酶 １ 同型 Ｘ１ Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｉｓｏｍｅｒａｓｅ １ ｉｓｏｆｏｒｍ Ｘ１

ｍｉＲ１６９ａ￣３ｐ＿３ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ０００４２１０￣１Ａ ２.５ 转录因子 Ｙ 亚基 Ａ￣７ 异构体 Ｘ１ Ｎｕｃｌｅａｒ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ Ｙ ｓｕｂｕｎｉｔ Ａ￣７ ｉｓｏｆｏｒｍ Ｘ１

Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００４０２９０￣２Ｄ ２.５ 转录因子 Ｙ 亚基 Ａ￣４ Ｎｕｃｌｅａｒ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ Ｙ ｓｕｂｕｎｉｔ Ａ￣４

Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００３４１３０￣２Ｃ ２.５ 转录因子 Ｙ 亚基 Ａ￣３ Ｎｕｃｌｅａｒ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ Ｙ ｓｕｂｕｎｉｔ Ａ￣３

ｍｉＲ１７１ｂ￣３ｐ＿３ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００００２６０￣３Ｐ ３.０ 稻草人相似蛋白 ６ Ｓｃａｒｅｃｒｏｗ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ６

Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ０００６８１０￣１Ａ ３.０ 稻草人相似蛋白 ２７ Ｓｃａｒｅｃｒｏｗ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ２７

ｍｉＲ１７２ｄ￣５ｐ＿４ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００１１１２０￣１Ａ ３.５ 转录因子 ｂＨＬＨ４９ Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ｂＨＬＨ４９￣ｌｉｋｅ

Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００２１７３０￣１Ａ ３.５ ｍＲＮＡ 前体加工蛋白 ４０Ａ Ｐｒｅ￣ｍＲＮＡ￣ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ４０Ａ

Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ０００８４３０￣４Ｄ ３.５ 微管相关 /结合蛋白 Ｍｉｃｒｏｔｕｂｕｌｅ￣ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｐｒｏｔｅｉｎ ｆｕｔｓｃｈ

Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００２３４７０￣１Ｂ ３.０ ＤＵＦ１６８２ 家族蛋白 ＤＵＦ１６８２ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｍｉＲ２１１８ｄ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００１４７８０￣１Ａ ３.０ 酪蛋白激酶 ＩＩ 亚基 β￣４ Ｐｕｔａｔｉｖｅ ｃａｓｅｉｎ ｋｉｎａｓｅ ＩＩ ｓｕｂｕｎｉｔ ｂｅｔａ￣４

ｍｉＲ３９３￣３ｐ＿１ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０５Ｇ００２０４００￣１Ｐ ３.０ α￣Ｌ￣阿拉伯糖苷酶 １ Ａｌｐｈａ￣Ｌ￣ａｒａｂｉｎｏｆｕｒａｎｏｓｉｄａｓｅ １

ｍｉＲ３９６ｂ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００２２１４０￣２Ｃ ３.０ 光合系统 ＩＩ 放氧增强蛋白 ２ Ｐｈｏｔｏｓｙｓｔｅｍ ＩＩ ｏｘｙｇｅｎ￣ｅｖｏｌｖｉｎｇ ｅｎｈａｎｃｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ２

ｍｉＲ３９７ａ＿３ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００２７９００￣２Ｃ ３.０ 衰老特定的半胱氨酸蛋白酶 ＳＡＧ３９ Ｓｅｎｅｓｃｅｎｃｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｃｙｓｔｅｉｎｅ ｐｒｏｔｅａｓｅ ＳＡＧ３９

Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００１７８００￣３Ｄ ３.０ 浓缩素￣２ 复合物亚基 Ｄ３ Ｃｏｎｄｅｎｓｉｎ￣２ ｃｏｍｐｌｅｘ ｓｕｂｕｎｉｔ Ｄ３

ｍｉＲ３９８ｂ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００２８２７０￣２Ｐ ３.０ 硒结合蛋白 １ Ｓｅｌｅｎｉｕｍ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ １

ｍｉＲ３９９ｋ＿１ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００２１８００￣１Ｂ ３.５ 泛素结合酶 Ｅ２ ２３ Ｐｒｏｂａｂｌｅ ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ￣ｃｏｎｊｕｇａｔｉｎｇ ｅｎｚｙｍｅ Ｅ２ ２３

ｍｉＲ４０８ｄ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００４７０３０￣３Ｄ ３.５ 类质体蓝素前体 Ｃｈｅｍｏｃｙａｎｉｎ ｐｒｅｃｕｒｓｏｒ

Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００１７２９０￣２Ｂ ３.０ 小亚基核糖体 Ｓ２３ Ｓｍａｌｌ ｓｕｂｕｎｉｔ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｓ２３

ｍｉＲ５１４０ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ０００２８６０￣２Ｂ ３.５ 核糖核酸酶 ＩＩꎬ叶绿体 /线粒体异构体 Ｘ１ Ｒｉｂｏｎｕｃｌｅａｓｅ ＩＩꎬ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｉｄ / ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｉｓｏｆｏｒｍ Ｘ１

Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００１５５１０￣１Ａ ３.０ 转位子 Ｔｒａｎｓｐｏｓｏｎ ｐｒｏｔｅｉｎꎬ ｐｕｔａｔｉｖｅꎬ ｕｎｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ

ｍｉＲ５３０ａ＿２ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００１２４７０￣１Ａ ３.５ 凋亡前期丝氨酸蛋白酶 ＮＭＡ１１１ Ｐｒｏ￣ａｐｏｐｔｏｔｉｃ ｓｅｒｉｎｅ ｐｒｏｔｅａｓｅ ＮＭＡ１１１

Ｓｓｐｏｎ.０５Ｇ００００５３０￣２Ｄ ３.５ 含酰基辅酶 Ａ 结合域的蛋白质 １ Ａｃｙｌ￣ＣｏＡ￣ｂｉｎｄｉｎｇ ｄｏｍａｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ １

ｍｉＲ５５２３ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ０００１６７０￣３Ｄ ３.５ 泛素羧基端水解酶 Ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ ｃａｒｂｏｘｙｌ￣ｔｅｒｍｉｎａｌ ｈｙｄｒｏｌａｓｅ

ｍｉＲ５５６４ｃ￣５ｐ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０６Ｇ０００２７２０￣３Ｄ ３.０ ３′￣５′￣核糖核酸外切酶家组蛋白 ３′￣５′￣ｅｘｏｒｉｂｏｎｕｃｌｅａｓｅ ｆａｍｉｌｙ ｐｒｏｔｅｉｎ

ｍｉＲ５５６８ｃ￣３ｐ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００１３１００￣１Ａ ３.０ 海藻糖酶异构体 Ｘ１ Ｐｒｏｂａｂｌｅ ｔｒｅｈａｌａｓｅ ｉｓｏｆｏｒｍ Ｘ１

Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００１４７００￣３Ｃ ３.０ 丙二酰辅酶 Ａ 酰基载体蛋白转酰酶 Ｍａｌｏｎｙｌ ＣｏＡ￣ａｃｙｌ ｃａｒｒｉｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｒａｎｓａｃｙｌａｓｅ

Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００３３１２０￣１Ａ ２.５ ５￣羟脯氨酸酶 ５￣Ｏｘｏｐｒｏｌｉｎａｓｅ

Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００３３１５０￣１Ｐ ３.５ 内质网相关的降解蛋白 Ｄｅｒｌｉｎ￣２.２

Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００１０２１０￣１Ｐ ３.０ 线粒体苹果酸脱氢酶 ２ Ｍａｌａｔｅ ｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ ２ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ０００６８７０￣１Ａ ３.５ 海藻糖磷酸酶 １ Ｐｒｏｂａｂｌｅ ｔｒｅｈａｌｏｓｅ￣ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｐｈｏｓｐｈａｔａｓｅ １

ｍｉＲ６２１８￣５ｐ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ０００３２８０￣１Ａ ３.５ ＡＢＣ 转运蛋白 Ｇ 家族成员 ２２ 同型 Ｘ２ ＡＢＣ ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ Ｇ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒ ２２ ｉｓｏｆｏｒｍ Ｘ２

Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００４７９８０￣１Ｃ ３.５ ６０Ｓ 核糖体蛋白 Ｌ３６ａ ６０Ｓ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｌ３６ａꎬ ｐａｒｔｉａｌ

ｍｉＲ６２３４ａ￣３ｐ 上调 Ｕｐ Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００３７７００￣１Ｄ ３.０ 过氧化物酶体生成蛋白￣１４ Ｐｅｒｏｘｉｎ￣１４

ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ２３ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００２３７９０￣２Ｐ ３.５ 生长素响应蛋白 Ａｕｘｉｎ￣ｒｅｓｐｏｎｓｉｖｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ＩＡＡ３０

Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００３９３６０￣１Ｐ ３.５ ＤＮＡ 解旋酶 ＩＮＯ８０ ＤＮＡ ｈｅｌｉｃａｓｅ ＩＮＯ８０

Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ０００４３５０￣３Ｄ ３.５ 液泡膜蛋白 ＫＭＳ１ Ｖａｃｕｏｌｅ ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ＫＭＳ１

Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００１４１４０￣３Ｄ ２.０ Ｅ３ 泛素蛋白连接酶 ＡＩＰ２ Ｅ３ ｕｂｉｑｕｉｔｉｎ￣ｐｒｏｔｅｉｎ ｌｉｇａｓｅ ＡＩＰ２

Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００１４４８０￣３Ｃ ２.０ 胚乳碱性亮氨酸拉链转录激活因子 ５ Ｏｐａｑｕｅ ｅｎｄｏｓｐｅｒｍ ５

ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ３６ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００１７２３０￣１Ａ ２.５ 鳞状类启动子结合蛋白 ４ Ｓｑｕａｍｏｓａ ｐｒｏｍｏｔｅｒ￣ｂｉｎｄｉｎｇ￣ｌｉｋｅ ｐｒｏｔｅｉｎ ４

Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００２２７４０￣１Ｂ ３.５ ５０Ｓ 核糖体蛋白 Ｌ３３ ５０Ｓ ｒｉｂｏｓｏｍａｌ ｐｒｏｔｅｉｎ Ｌ３３

ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ９０ 下调 Ｄｏｗｎ Ｓｓｐｏｎ.０８Ｇ０００３７９０￣２Ｂ ２.５ 水解 Ｏ￣ 和 Ｓ￣糖基复合物 Ｈｙｄｒｏｌｙｓｅ Ｏ￣ ａｎｄ Ｓ￣ｇｌｙｃｏｓｙｌ ｃｏｍｐｏｕｎｄｓ
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Ｘ、Ｙ 轴均代表每个样品ꎮ 颜色代表相关性系数ꎬ颜色越蓝代表相关性越高ꎬ颜色越浅代表相关性越低ꎮ
Ｘ ａｎｄ Ｙ ａｘｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ. Ｃｏｌｏｒ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔꎬ ｔｈｅ ｂｌｕｅｒ ｔｈｅ ｃｏｌｏｒꎬ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｒ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｉｇｈｔｅｒ
ｔｈｅ ｃｏｌｏｒꎬ ｔｈｅ ｌｏｗｅｒ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ.

图 ２　 样品间相关性分析热图
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｍｐｌｅｓ

ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)的 ｓＲＮＡ 长度最多分布在 ２１ ｎｔꎬ这些

结果与本研究结果高度相似ꎮ 本研究通过生物信

息学手段共挖掘 １３７ 个 ｍｉＲＮＡ 在低温胁迫前后进

行差异性表达ꎬ其中 １００ 个已知 ｍｉＲＮＡ (６１ 个上

调ꎬ３９ 个下调)ꎬ３７ 个新 ｍｉＲＮＡ(１５ 个上调ꎬ ２２ 个

下调)ꎮ 在低温胁迫下植物通过调节 ｍｉＲＮＡ 的表

达水平ꎬ进而调节对应靶基因的表达ꎬ从而引起相

关代谢与信号转导途径的变化来实现对逆境的响

应ꎬ其信号转导途径主要包括胞外信号途径、胞内

第二信使、转录因子以及功能基因等ꎮ Ｗｕ 和

Ｐｏｅｔｈｉｇ (２００６)的研究发现ꎬ低温胁迫导致 ｍｉＲ１５６
下调而其靶基因表达量增加ꎬ 进而调控拟南芥营和

９４８１１１ 期 朱鹏锦等: 甘蔗耐寒相关 ｍｉＲＮＡ 的生物信息学分析及其靶基因预测



图 ３　 ｍｉＲＮＡ 家族数量分布前 １８ 位
Ｆｉｇ. ３　 Ｔｏｐ １８ ｍｉＲＮＡ ｆａｍｉｌｙ ｍｅｍｂｅｒｓ

养期延长、生长代谢变缓ꎬ以应对不良环境ꎬ这与

本研究低温胁迫后 ｍｉＲ１５６ 下调的结果一致ꎮ 王

丽丽等(２０１７)在拟南芥、小麦和水稻研究中发现

ｍｉＲ１６０ 响应低温胁迫ꎮ 而本研究中ꎬ在低温胁迫

后 ｍｉＲ１６０ｇ＿１ 表达下调ꎬ靶基因表达受抑制且作

用于生长素信号通路从而在抵抗低温中发挥作

用ꎮ Ｐｏｕｒｃｅｌ 等( ２００５)研究表明 ｍｉＲ３９７ 的靶基因

与漆酶有关ꎬ与细胞壁木质素的合成、抗病、对环

境的适应过程密切相关ꎮ 而本研究发现ꎬ低温胁

迫后甘蔗叶片 ｍｉＲ３９７ａ＿３ 呈上调表达ꎬ其靶基因

与抗坏血酸氧化酶(Ｌ￣ａｓｃｏｒｂａｔｅ ｏｘｉｄａｓｅ)有关ꎬ可能

参与调控抗坏血酸氧化酶的表达而增强低温响应

能力ꎮ Ｌｉ 等(２０１４)研究旱芹 ｍｉＲＮＡ 对低温胁迫

的响应发现ꎬ ｍｉＲ１６０、 ｍｉＲ１６４、ｍｉＲ３９４、 ｍｉＲ３９５、

１. 细胞过程ꎻ ２. 代谢过程ꎻ ３.生物调节ꎻ ４. 发育过程ꎻ ５. 定位ꎻ ６. 响应刺激ꎻ ７. 多细胞有机体过程ꎻ ８. 繁殖ꎻ ９. 繁殖过程ꎻ
１０. 信号传导ꎻ １１. 细胞成分组织或生物发生ꎻ １２. 多有机体过程ꎻ １３. 生长ꎻ １４. 细胞ꎻ １５. 细胞器ꎻ １６. 细胞膜ꎻ １７. 细胞膜部分ꎻ
１８. 蛋白复合体ꎻ １９. 细胞器部分ꎻ ２０. 细胞连接ꎻ ２１. 共质体ꎻ ２２. 膜包管腔ꎻ ２３. 超分子复合体ꎻ ２４. 胞外区ꎻ ２５. 结合ꎻ ２６. 转录

因子活性ꎻ ２７. 催化活性ꎻ ２８. 转运活性ꎻ ２９. 结构分子活性ꎻ ３０. 分子功能因子ꎻ ３１. 抗氧化活性.
１. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ２. Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ３. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎꎻ ４. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ５. Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎꎻ ６. Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｕｓꎻ ７.
Ｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒ ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ８. Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎꎻ ９. Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １０. Ｓｉｇｎａｌｉｎｇꎻ １１. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｒ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ
１２. Ｍｕｌｔｉ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １３. Ｇｒｏｗｔｈꎻ １４. Ｃｅｌｌꎻ １５. Ｏｒｇａｎｅｌｌｅꎻ １６. Ｍｅｍｂｒａｎｅꎻ １７. Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐａｒｔꎻ １８. Ｐｒｏｔｅｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ
１９. Ｏｒｇａｎｅｌｌｅ ｐａｒｔꎻ ２０. Ｃｅｌｌ ｊｕｎｃｔｉｏｎꎻ ２１. Ｓｙｍｐｌａｓｔꎻ ２２. Ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｅｎｃｌｏｓｅｄ ｌｕｍｅｎꎻ ２３. Ｓｕｐｒａｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｏｍｐｌｅｘꎻ ２４. Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎꎻ
２５. Ｂｉｎｄｉｎｇꎻ ２６. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ２７. Ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ２８. Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ２９. Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｍｏｌｅｃｕｌｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ３０. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒꎻ ３１. Ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙ.

图 ４　 差异表达 ｍｉＲＮＡ 靶基因的 ＧＯ 功能分析
Ｆｉｇ. ４　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉＲＮＡｓ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ

ｍｉＲ４０８ 具有表达差异ꎮ Ｓｕｎｋａｒ 和 Ｚｈｕ (２００４)在

研究分析拟南芥响应胁迫 ｍｉＲＮＡ 中ꎬ发现一些

ｍｉＲＮＡ 能被多种胁迫因素诱导ꎬ如 ｍｉＲ３９３ 受到低

温、干旱、高盐的诱导表达ꎮ Ｇｕｐｔａ 等(２０１４)研究

小麦 ｍｉＲＮＡ 对低温胁迫、盐胁迫、渗透胁迫的响应

发现ꎬ在盐胁迫和低温胁迫下ꎬｍｉＲ１６８、ｍｉＲ３９７ 均

表达下调ꎬ而 ｍｉＲ１７２ 表达上调ꎻｍｉＲ３９３ 在渗透和

盐胁迫下表达量上升ꎬ在低温胁迫下表达量下降ꎮ
Ｓｕｎ 等(２０１５) 研究发现ꎬ在低温胁迫下对葡萄的

ｍｉＲ１６９ 的表达量上调ꎬ但在拟南芥、扁桃中研究

发现 ｍｉＲ１６９ 的表达量下调ꎮ 结合前人的研究结

果ꎬ本研究认为特定 ｍｉＲＮＡ 对低温胁迫的响应可

能因植物种类、同一植物的不同基因型、不同的组

织类型、胁迫的时间等而有所差异ꎮ
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表 ４　 ｍｉＲＮＡ 和靶基因 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 引物设计
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｅｓｉｇｎ ｏｆ ｑＲＴ￣ＰＣＲ ｐｒｉｍｅｒ ｆｏｒ ｍｉＲＮＡｓ ａｎｄ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ

ｍｉＲＮＡ 编号
ｍｉＲＮＡ ＩＤ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

靶基因编号
Ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅ ＩＤ

引物 Ｐｒｉｍｅｒ

正向引物 (５′￣ ３′)
Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ (５′￣ ３′)

反向引物 (５′￣ ３′)
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ (５′￣ ３′)

ｍｉＲ１５６ ＣＧＣＴＧＡＣＡＧＡＡＧＡＧＡＧＴＧＡＧＣＡＣ Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００００３６０￣３Ｃ ＧＧＣＡＣＡＡＣＴＧＡＧＡＧＣＡＣＡＣＣＴＴ ＡＣＴＡＣＡＴＴＧＧＡＴＧＧＣＡＧＣＡＣＣＴ

ｍｉＲ１６０ｇ＿１ ＴＡＴＡＴＧＣＣＴＧＧＣＴＣＣＴＴＧＴＡＴＧＣＣＡ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００１９５８０￣１Ａ ＧＧＡＧＣＡＣＣＴＴＣＧＴＣＡＡＣＣＡＣＡＡ ＡＴＧＣＡＣＴＣＣＡＴＧＣＣＡＣＣＡＣＡＧ

ｍｉＲ１６７ｄ ＴＧＡＡＧＣＴＧＣＣＡＧＣＡＴＧＡＴＣＴＧＧ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００３２３６０￣２Ｄ ＣＣＡＧＧＡＴＧＣＴＴＧＣＴＴＧＡＧＴＡＣＣ ＴＧＡＣＡＣＣＡＡＣＴＧＣＴＣＧＡＣＣＡＴＴ

ｍｉＲ１６９ａ￣３ｐ＿３ ＣＣＡＴＡＧＣＣＡＡＧＧＡＴＧＡＣＴＴＧＣＣＧ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ０００４２１０￣１Ａ ＡＣＧＡＧＣＧＡＡＧＣＡＡＡＧＣＡＡＧＧＴ ＡＧＡＧＣＡＡＧＴＣＡＧＣＧＡＧＧＡＡＧＧＡ

ｍｉＲ１７１ｂ￣３ｐ＿３ ＣＴＴＧＡＧＣＣＧＴＧＣＣＡＡＴＡＴＣＡＣＧ Ｓｓｐｏｎ.０１Ｇ００００２６０￣３Ｐ ＴＧＧＡＴＣＡＴＴＧＧＣＧＧＣＧＡＧＧＡ ＣＡＧＧＡＡＧＴＴＧＧＧＣＧＴＧＴＧＧＡ

ｍｉＲ１７２ｄ￣５ｐ＿４ ＧＣＧＣＡＧＣＡＣＣＡＴＣＡＡＧＡＴＴＣＡＣ Ｓｓｐｏｎ.０２Ｇ００１１１２０￣１Ａ ＧＡＴＧＧＴＧＣＴＧＧＴＧＴＣＧＴＴＣＴＧＡ ＣＣＴＣＣＴＣＴＡＣＣＴＴＣＧＧＣＴＴＣＡＣ

ｍｉＲ３９３￣３ｐ＿１ ＣＣＧＣＡＧＴＧＣＡＡＴＣＣＣＴＴＴＧＧＡＡＴＴ Ｓｓｐｏｎ.０５Ｇ００２０４００￣１Ｐ ＧＣＴＴＣＧＣＣＴＣＣＴＧＣＴＴＣＴＴＣＴ ＴＣＣＡＣＣＡＴＣＣＧＡＴＡＣＣＴＣＣＴＣＴ

ｍｉＲ３９６ｂ ＣＧＣＧＴＴＣＣＡＣＡＧＣＴＴＴＣＴＴＧＡＡＣＴ Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００２２１４０￣２Ｃ ＡＧＧＧＴＴＡＣＡＣＧＡＴＴＣＣＧＣＴＴＧＡ ＣＧＣＣＴＴＣＴＧＣＴＣＴＧＣＣＡＣＡＴ

ｍｉＲ３９７ａ＿３ ＣＧＴＣＡＴＴＧＡＧＴＧＣＡＧＣＧＴＴＧＡＴＧ Ｓｓｐｏｎ.０４Ｇ００１７８００￣３Ｄ ＣＣＧＣＣＡＡＴＡＡＧＧＴＣＧＴＣＧＴＣＡＣ ＧＧＴＡＣＧＣＣＴＴＧＴＧＣＡＧＣＴＴＣＴＣ

ｍｉＲ３９８ｂ ＴＡＴＡＴＡＧＧＧＧＣＧＧＡＣＴＧＧＧＡＡＣＡＣ Ｓｓｐｏｎ.０３Ｇ００２８２７０￣２Ｐ ＣＧＣＣＧＣＴＴＣＣＴＧＡＴＣＴＴＡＣＣＴＴ ＣＧＡＣＡＴＡＣＡＣＡＣＧＡＣＣＴＧＡＣＣＴ

ｍｉＲ３９９ｋ＿１ ＴＧＣＣＡＡＡＧＧＡＡＡＴＴＴＧＣＣＣＣＧ Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００２１８００￣１Ｂ ＴＧＧＡＧＧＡＡＴＴＧＧＡＧＣＣＧＴＴＧＧＡ ＡＧＡＧＣＣＧＡＧＣＡＣＣＧＡＡＧＡＡＧＡＧ

ｍｉＲ４０８ｄ ＴＧＣＡＣＴＧＣＣＴＣＴＴＣＣＣＴＧＧ Ｓｓｐｏｎ.０７Ｇ００１７２９０￣２Ｂ ＧＡＴＧＣＣＧＴＴＡＧＧＧＴＣＡＧＧＡＣＡＡ ＡＧＣＡＣＡＧＣＧＧＴＴＣＣＡＡＣＡＣＡＡ

ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ３６ ＧＣＧＡＴＴＧＡＣＡＧＡＡＧＡＧＡＧＴＧＡＧＣＡＣ Ｓｓｐｏｎ.０８Ｇ００１５８７０￣２Ｂ ＴＣＧＣＴＴＧＧＡＴＣＧＴＴＧＡＧＡＡＴＴＧ ＡＣＡＴＡＧＧＣＴＧＣＴＧＣＴＡＧＴＡＣＣ

ｎｏｖｅｌ＿ｍｉｒ８９ ＴＣＧＡＣＴＣＣＣＡＣＴＧＴＧＧＴＣＧ Ｓｓｐｏｎ.０８Ｇ０００３７９０￣２Ｂ ＴＣＧＧＣＧＴＣＣＣＴＧＧＴＧＴＴＣＡＡ ＣＡＧＡＧＣＧＴＧＡＡＧＧＴＧＴＣＧＴＴＣＣ

Ａ. ｍｉＲＮＡ ｑＲＴ￣ＰＣＲ 检验ꎻ Ｂ. 靶基因 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 检验ꎮ
Ａ. Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｍｉＲＮＡ ｑＲＴ￣ＰＣＲꎻ Ｂ. Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ.

图 ５　 ｍｉＲＮＡ 及其靶基因 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 分析
Ｆｉｇ. ５　 ｑＲＴ￣ＰＣＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｉＲＮＡ ａｎｄ ｔａｒｇｅｔ ｇｅｎｅｓ

　 　 本 研 究 利 用 ｐｓＲＮＡＴａｒｇｅｔ、 ＴａｒｇｅｔＦｉｎｄｅｒ 及

Ｔａｐｉｒｈｙｂｒｉｄ 三种分析方式预测靶基因ꎬ对预测所得

的靶基因进行 ＧＯ 分析发现ꎬ在生物过程类别中预

测靶基因的主要生物学功能富集于细胞过程和代

谢过程ꎻ在细胞组分类别中预测靶基因生物学功

能主要富集于细胞、细胞器和生物膜ꎻ在分子功能

１５８１１１ 期 朱鹏锦等: 甘蔗耐寒相关 ｍｉＲＮＡ 的生物信息学分析及其靶基因预测



类别中预测靶基因生物学功能主要富集于结合和

催化活性及转运活性ꎮ 在逆境胁迫条件下植物通

过调节 ｍｉＲＮＡ 的表达水平ꎬ进而调节对应靶基因

的表达ꎬ从而引起相关代谢与信号转导途径的变

化来实现对逆境的响应ꎮ 因此ꎬ进一步对参与调

控植物激素信号传导、光合色素合成、抗氧化酶系

统、泛素介导蛋白水解、淀粉与蔗糖代谢等通路的

靶基因进行 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 验证ꎮ 本研究发现ꎬｍｉＲ１５６
靶向调控 ＳＢＰ 转录因子ꎬ低温胁迫前后ꎬｍｉＲ１５６
下调表达ꎬ负向调控 ＳＢＰ 转录因子ꎬ使甘蔗生长代

谢变缓而耐寒能力增强ꎮ 梅琳(２００７)研究冬小麦

发现ꎬ低温胁迫下 ｍｉＲ１６０ 的靶基因 ＡＲＦ１７ 在过表

达 ｍｉＲ１６０ｆ 拟南芥植株中表达量明显下降ꎮ 在拟

南芥、水稻、玉米研究中证明 ｍｉＲ１６０、ｍｉＲ１６７ 的靶

基因是 ＡＲＦ(Ａｕｘｉｎ Ｒｅｓｐｏｎｓｅ Ｆａｃｔｏｒｓ)ꎬ 主要通过调

控生长素信号通路应对逆境ꎮ 而本研究也发现甘

蔗在低温胁迫后 ｍｉＲ１６０ｇ＿１ 上调表达且其作用于

转录因子 ＡＲＦꎮ 张译云等(２０１２)研究发现毛白杨

在低温胁迫下 ｍｉＲ１６９ａｃ 表达下调ꎬ对其靶基因转

录因子 ＮＡＣ 负向调控ꎮ 党春艳(２０１３)在研究高

山离子芥低温胁迫响应中发现ꎬｍｉＲ１６９ａ 在冷胁迫

下无显著表达ꎬ而 ｍｉＲ１６９ 在冷胁迫下表达下调ꎬ
表明 ｍｉＲ１６９ 家族之间响应低温存在差异ꎮ 本研

究中ꎬｍｉＲ１６９ ａ￣３ｐ＿３ 在低温胁迫后表达上调ꎬ作
用于细胞核转录因子使其表达下调ꎬ推测 ｍｉＲ１６９
ａ￣３ｐ＿３ 与调控甘蔗低温耐受能力密切相关ꎮ

此外ꎬ本研究通过生物信息学挖掘甘蔗响应

低温的 ｍｉＲＮＡꎬ不仅参与抗氧化酶系统、植物激素

信号传导、遗传信息等ꎬ而且参与类胡萝卜素代

谢、卟啉与叶绿素代谢、淀粉与蔗糖代谢途径相关

基因的表达ꎮ 有研究表明叶绿体内的类胡萝卜素

既可作为吸收光能的辅助色素将能量传递给叶绿

素 ａꎬ又可在持续胁迫条件下将过剩光能安全耗散

而保护光合机构 ( Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４ꎻ Ｈｏｌｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００５)ꎮ 我们前期的研究也发现ꎬ低温胁迫时甘蔗

能够通过增加光合机构过剩激发能的耗散和调整

其叶片光合色素含量与构成进行有效的光能利用

和分配ꎮ 本研究对部分差异表达 ｍｉＲＮＡ 及其靶基

因进行 ｑＲＴ￣ＰＣＲ 检验发现ꎬ参与类胡萝卜素代谢

的 ｍｉＲ１６７ｄ 对靶基因具有负向调控作用ꎮ 因此ꎬ
后续我们将对低温条件下参与光合生理过程的

ｍｉＲＮＡ 分子调控机制进行深入研究ꎬ为抗寒育种

提供重要理论依据和实验基础ꎮ
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