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　　摘　要：为了分析铁皮石斛组培苗与有菌根的栽培苗的ｃｉｒｃｕｌａｒ　ＲＮＡ（ｃｉｒｃＲＮＡ）变化，采用高通量测序方法对
铁皮石斛组培苗和栽培苗进行ｃｉｒｃＲＮＡ检测，并分析它们之间的差异。结果显示：两组４个样品共测出４１１５组不
同的ｃｉｒｃＲＮＡ，其中有显著性差异的有２７种，在实验组中１７种为显著上调，１０种为显著下调；ＧＯ富集分析一共检
测出９９组数据，其中显著性基因最多是核基因；ＫＥＧＧ富集分析表明，ｃｉｒｃＲＮＡ共有富集在７条ＫＥＧＧ通路上，其
中丁酸甲酯代谢途径（Ｂｕｔａｎｏａｔｅ　ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）和错配修复途径（Ｍｉｓｍａｔｃｈ　ｒｅｐａｉｒ）具有显著性差异。以上结果可为进
一步研究铁皮石斛形成菌根前后ｃｉｒｃＲＮＡ的变化提供参考。
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０　引　言

Ｃｉｒｃｌｅ　ＲＮＡ（ｃｉｒｃＲＮＡ）是一类在５′和３′末端
通过共价键连接的单链闭合ＲＮＡ分子，目前从哺

乳动物［１－２］、蠕虫［３］、昆虫［４－５］、鱼类［６］、植物［７］及真

菌［８］中都检测到了ｃｉｒｃＲＮＡ，在真核生物中具有普

遍表达性。作为内源性ｎｃＲＮＡ家族的重要成员，

ｃｉｒｃＲＮＡ与多种生物学过程有关，可以调节转录，调



节可变剪接并与 ｍｉＲＮＡ或蛋白质相互作用［９－１０］。

ｃｉｒｃＲＮＡ在植物中表现为特定的细胞类型、组织或
发育阶段的表达模式，并且在非生物胁迫和生物胁
迫下，ｃｉｒｃＲＮＡ都会产生差异性表达［１１］。在非生物
胁迫条件下，Ｙｅ等［１２］在缺磷培养的水稻根部样品中
检测到２７个ｃｉｒｃＲＮＡ差异表达，Ｚｕｏ等［１３－１４］在冷藏
甜椒和冷藏番茄果实中分别鉴定出３６个和１６３个，

Ｇａｏ等［１５］在低温胁迫下的葡萄叶片中鉴定出４７５个，

Ｗａｎｇ等［１６］在脱水胁迫下的小麦中检测到了６２个。
在病原体侵染植物期间，ｃｉｒｃＲＮＡ也有显著的差异性
表达，目前已从被病原体侵染的拟南芥叶片［１７］、番
茄［１８］、棉花［１９］和玉米［２０］检测出显著差异表达的

ｃｉｒｃＲＮＡ。然而，在能与真菌结合形成菌根的兰科石
斛属植物中有关ｃｉｒｃＲＮＡ差异表达未见报道。

铁 皮 石 斛 （Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ　ｏｆｆｉｃｉｎａｌｅ　Ｋｉｍｕｒａ　ｅｔ
Ｍｉｇｏ）是一种药用价值很高的兰科植物，一般利用人
工种植栽培；作为一种附生兰，在自然条件下，铁皮石
斛一生都会与真菌共生，并形成独特的菌根结构［２１］。
铁皮石斛需要与真菌共生形成菌根才能获取营养，而

ｃｉｒｃＲＮＡ在植物根系生长发育中起着重要作用［２２］。
本文通过高通量测序与生物信息学分析手段，对铁皮
石斛栽培苗（有菌根）及无菌组培苗进行ｃｉｒｃＲＮＡ检
测，以期为铁皮石斛与真菌共生的机制提供依据，也
为铁皮石斛促生长营养菌剂的开发提供参考。

１　材料与方法

１．１　实验材料
选取同批次组织培养的一年生铁皮石斛苗在种

植基地进行栽培，待其形成菌根并可稳定存活后，将
形成菌根的栽培苗及同批组培苗取茎部作为实验样
品，以无菌组培苗为对照组，以有菌根的栽培苗为实
验组进行测序。

１．２　实验方法

１．２．１　样品中ｒＲＮＡ去除
使用Ｔｒｉｚｏｌ试剂（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ，ＣＡ，美国）提取总

ＲＮＡ。使用 ＲＩＮ 数大于７．０的 Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ　２１００
和ＲＮＡ　６０００Ｎａｎｏ　ＬａｂＣｈｉｐ试剂盒（安吉伦，美国）
对总ＲＮＡ数量和纯度进行分析。使用约１０μｇ的
总ＲＮＡ消除核糖体ＲＮＡ，纯化后，用ＲＮａｓｅ　Ｒ消
化１ｈ，在高温下使用二价阳离子将ＲＮＡ片段破碎
成小 片，并 按 照 ｍＲＮＡ－Ｓｅｑ 样 品 制 备 试 剂 盒
（Ｉｌｌｕｍｉｎａ，圣地亚哥，美国）的操作规程，将裂解的

ＲＮＡ片段反转录以创建最终的ｃＤＮＡ文库，并插
入片段平均大小为３００ｂｐ（±５０ｂｐ）配对末端文库，
在Ｉｌｌｕｍｉｎａ　Ｈｉｓｅｑ　４０００上进行了配对末端测序。

１．２．２　生物信息学分析
在Ｉｌｌｕｍｉｎａ　Ｈｉｓｅｑ　４０００测得原始数据后，用软

件 Ｃｕｔａｄａｐｔ 和 ＦＡＳＴＱＣ 去 除 低 质 量 的 读 数
（Ｒｅａｄｓ）和接头，通过软件Ｔｏｐｈａｔ和Ｔｏｐｈａｔ－ｆｕｓｉｏｎ
将数据定位到基因组上，并用软件ＣＩＲＣｅｘｐｌｏｒｅｒ识
别每一个样本中的ｃｉｒｃＲＮＡ，合并成为一个转录表
达谱，用Ｐｅｒｌ　ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ　ｐｓｃｋａｇｅ鉴定ｃｉｒｃＲＮＡ的差
异表达。

２　结果与分析

２．１　ＦＡＳＴＱＣ质量检测
本次实验以组培苗为对照组，以栽培苗为实验

组，共对４个样品进行测序。测序的原始数据用

ＦＡＳＴＱＣ质检（见表１）。表１表明，在本次测序中，
样品原始数据中总读数在９４４０万～９９８０万之间，
有效读数率均在９８．０１％以上，Ｑ２０均在９９．８４％以
上，Ｑ３０均在９６．８０％以上，且样品的 ＧＣ含量在

４１．０％～４２．０％之间，ＧＣ含量正常，以上数据表明
本次测序结果质量很好，可用于后续分析。

表１　ＦＡＳＴＱＣ质检结果

样品 总读数／万 碱基数／Ｇ 有效读数／万 碱基数／Ｇ 有效读数率／％ Ｑ２０／％ Ｑ３０／％ ＧＣ含量／％
对照组１　 ９９８１　 １４．９７　 ９８２４　 １４．７４　 ９８．４３　 ９９．８４　 ９６．９２　 ４１．０
对照组２　 ９７５３　 １４．６３　 ９５５８　 １４．３４　 ９８．０１　 ９９．８５　 ９７．２２　 ４１．５
实验组１　 ９９４１　 １４．９１　 ９７７３　 １４．６６　 ９８．３１　 ９９．８５　 ９６．８４　 ４２．０
实验组２　 ９４４７　 １４．１７　 ９２８１　 １３．９２　 ９８．２５　 ９９．８８　 ９６．８３　 ４２．０

２．２　参考基因的线性分析

２．２．１　将读数匹配到基因组上
用ＦＡＳＴＱＣ去除低质量的读数后，４个样品的

总有效读数在６９６０万～８２００万之间，结果如表２
所示。由表２可知，用ｔｏｐｈａｔ和ｔｏｐｈａｔ－ｆａｓｉｏｎ将其
匹配到铁皮石斛基因组上，其中４个样品的基因匹

配率为７０．４３％～７３．８２％，匹配到单基因读数的比
率为４６．２１％～４８．９７％，匹配到融合基因的读数比
率为２３．５３％～２５．４９％，匹配到单基因的读数约为
融合基因的２倍；另外，４个样品匹配到ＤＮＡ正链
与负链的比率均为 ３３．８４％ ～３５．７４％，无显著
差异。
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表２　匹配基因结果

样品
总有效读
数／万

匹配到基因的
读数比率／％

匹配到单基因
读数比率／％

匹配到融合基
因读数比率／％

匹配到ＤＮＡ正
链比率／％

匹配到ＤＮＡ负链
比率／％

对照组１　 ６９６０　 ７３．８２　 ４８．９７　 ２４．８５　 ３５．４８　 ３５．７４
对照组２　 ７５９５　 ７２．３４　 ４８．８１　 ２３．５３　 ３４．７３　 ３５．０７
实验组１　 ８２００　 ７０．４３　 ４６．２１　 ２４．２２　 ３３．８４　 ３４．０５
实验组２　 ８１０２　 ７２．７１　 ４７．２１　 ２５．４９　 ３５．１０　 ３５．１２

２．２．２　对匹配基因读数的来源分析
基因来源一般分为外显子、内含子和基因间区，

对匹配到单基因读数（Ｕｎｉｑｕｅ　ｍａｐｐｅｄ　ｒｅａｄｓ，ＵＭＲ）和
匹配到融合基因的读数（Ｍｕｌｔｉ　ｍａｐｐｅｄ　ｒｅａｄｓ，ＭＭＲ）
进一步比对分析，发现两组样品的ＵＭＲ和 ＭＭＲ在
基因来源方面具有差异性，结果如表３和表４所示。
表３和表４显示，其中ＵＭＲ来源外显子区域的比例
为５８．０８％～６３．６８％，ＭＭＲ的比例为５６．４３％～
６４．３７％，在外显子来源中，ＵＭＲ与 ＭＭＲ无明显差
距，但对照组都略高于实验组；ＵＭＲ来源内含子比
例为２７．２１％～３１．２０％，ＭＭＲ的比例为２０．８３％～
２５．２２％，在内含子来源方面，ＵＭＲ高于 ＭＭＲ，实
验组略高于对照组；ＵＭＲ来源基因间隔区的比例
为８．４０％～１２．９１％，ＭＭＲ 的比例为１４．８０％～
１８．３５％，在基因间区来源方面，ＭＭＲ高于 ＵＭＲ，
对照组与实验组无明显差距。

表３　匹配到单基因读数的来源统计
样品 外显子／％ 内含子／％ 基因间区／％
对照组１　 ６３．６８　 ２７．９３　 ８．４０
对照组２　 ６３．３１　 ２７．２１　 ９．４８
实验组１　 ５８．３５　 ３１．２０　 １０．４５
实验组２　 ５８．０８　 ２９．００　 １２．９１

表４　匹配到融合基因读数的来源统计

样品 外显子／％ 内含子／％ 基因间区／％

对照组１　 ６１．７８　 ２１．０５　 １７．１７

对照组２　 ６４．３７　 ２０．８３　 １４．８０

实验组１　 ５６．４３　 ２５．２２　 １８．３５

实验组２　 ５９．６５　 ２４．０５　 １６．２９

２．３　ｃｉｒｃＲＮＡ的显著性差异分析
本次高通量测序共测得４１１５组不同的环状ＲＮＡ，

而在这４１１５组环状ＲＮＡ中，有显著性差异的有２７种
（｜ｌｏｇ２ＦＣ｜＞１，且ｐ≤０．０５），且皆是外显子，其中：１７
种为显著上调（见表５），１０种为显著下调（见表６）。
由表５和表６可知，在显著上调的１７种ｃｉｒｃＲＮＡ，
有６种转录自 ＤＮＡ正链，其余都转录自 ＤＮＡ负
链，而其中外显子个数最多的是ｃｉｒｃＲＮＡ３００８，拥有

７个外显子，其次是ｃｉｒｃＲＮＡ２８２７，拥有５个外显
子；而１０种显著下调的ｃｉｒｃＲＮＡ除ｃｉｒｃＲＮＡ１２７０
是转录自ＤＮＡ正链外，其他９个都是转录自ＤＮＡ
负链，其中拥有外显子个数最多的是ｃｉｒｃＲＮＡ７７６，
拥有７个外显子，其次是ｃｉｒｃＲＮＡ１３７９，拥有４个外
显子。

表５　显著上调的ｃｉｒｃＲＮＡ
ｃｉｒｃＲＮＡ编码 染色体编号 起始位点 终止位点 ＤＮＡ链 外显子个数 基因名称 ｌｏｇ２ＦＣ 上调／下调
ｃｉｒｃＲＮＡ２５６７ ＮＷ＿０１８２６２５０９．１　 ２２１２９２　 ２２１７４０ － ２ ＬＯＣ１１００９３５６０ ｉｎｆ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ２８２７ ＮＷ＿０１８３００７６９．１　 ９６６０４　 ９７４１０ ＋ ５ ＬＯＣ１１０１０９９０５ ｉｎｆ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ２７１６ ＮＷ＿０１８３２１０５２．１　 ３８１１９７　 ３８１４６１ － ２ ＬＯＣ１１００９３１８０ ｉｎｆ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ２８３６ ＮＷ＿０１８２５８７４７．１　 １５４０５７　 １６２７３９ － ２ ＬＯＣ１１０１０７１２９ ｉｎｆ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ２９４０ ＮＷ＿０１８２９０３７２．１　 １０１０２８　 １０１４９０ ＋ ２ ＬＯＣ１１０１０５７５８ ｉｎｆ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ９４５ ＮＷ＿０１８２７４６０１．１　 ２２０５８４　 ２２０９２３ － ２ ＬＯＣ１１００９９２９７　 ５．１７ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ２５２１ ＮＷ＿０１８２７０３７２．１　 ４９７３０　 ５０２８５ － ３ ＬＯＣ１１００９８１０１ ｉｎｆ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ２７０９ ＮＷ＿０１８２５６７４７．１　 ４７７４０８　 ４８９２７１ － ２ ＬＯＣ１１０１０２６３０ ｉｎｆ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ２９１２ ＮＷ＿０１８２９８２４６．１　 ２８５５２　 ２８９３６ － ２ ＬＯＣ１１０１０９６４７ ｉｎｆ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ２７５６ ＮＷ＿０１８３１８８８６．１　 １２７５２９　 １２８２７６ ＋ ４ ＬＯＣ１１００９２１１２ ｉｎｆ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ１３０１ ＮＷ＿０１８２８２７２５．１　 １４６５９４　 １６０３６９ － ３ ＬＯＣ１１０１０２７６３　 ４．２５ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ１２０ ＮＷ＿０１８３２０９６１．１　 ９１６８６　 ９１９７７ ＋ ２ ＬＯＣ１１００９２９０４　 ２．６７ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ３１９５ ＮＷ＿０１８３１５９６２．１　 ２３２９　 ３２５６ ＋ ２ ＬＯＣ１１０１１６２５５ ｉｎｆ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ２６４６ ＮＷ＿０１８２７８１６８．１　 ２４３９５２　 ２４４１７２ ＋ １ ＬＯＣ１１０１００９４６ ｉｎｆ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ６７６ ＮＷ＿０１８２７７０３９．１　 ４７０３６２　 ４７０６７２ － ２ ＬＯＣ１１０１００４００　 ３．７４ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ３００８ ＮＷ＿０１８２７４６０１．１　 ４４２０８７　 ４４４１１８ － ７ ＬＯＣ１１００９９２９９ ｉｎｆ 上调
ｃｉｒｃＲＮＡ３０８３ ＮＷ＿０１８３０６２５６．１　 ５９０９７３　 ５９１３４６ ＋ ２ ＬＯＣ１１０１１２６２０ ｉｎｆ 上调
　　注：ｌｏｇ２ＦＣ即为折叠倍数（ｆｏｌｄ　ｃｈａｎｇｅ）的对数，该值为每组样品所测的ｃｉｒｃＲＮＡ的量均值比（实验组比对照组）；ｉｎｆ代表
无穷大。下同。
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表６　显著下调的ｃｉｒｃＲＮＡ

ｃｉｒｃＲＮＡ编码 染色体编号 起始位点 终止位点 ＤＮＡ链 外显子个数 基因名称 ｌｏｇ２ＦＣ 上调／下调

ｃｉｒｃＲＮＡ１３７９ ＮＷ＿０１８２６００６４．１　 ５４６１６９　 ５５３４６７ － ４ ＬＯＣ１１０１１０１０６ －ｉｎｆ 下调

ｃｉｒｃＲＮＡ１１７８ ＮＷ＿０１８２５４２０２．１　 ７６６４２８　 ７６６９１２ － ３ ＬＯＣ１１００９６７０７ －ｉｎｆ 下调

ｃｉｒｃＲＮＡ７１９ ＮＷ＿０１８２８０４７５．１　 ４１３９７６　 ４１４４４２ － ２ ＬＯＣ１１０１０１６９１ －ｉｎｆ 下调

ｃｉｒｃＲＮＡ１１７５ ＮＷ＿０１８２９２７７７．１　 １０５１２３　 １０６２１７ － １ ＬＯＣ１１０１０６９０９ －ｉｎｆ 下调

ｃｉｒｃＲＮＡ２９８ ＮＷ＿０１８２７３６３２．１　 ５４５８５　 ５５１９３ － ２ ＬＯＣ１１００９９１８４ －ｉｎｆ 下调

ｃｉｒｃＲＮＡ４６０ ＮＷ＿０１８２６０１０６．１　 ６２５６８　 ６３４６６ － ３ ＬＯＣ１１０１１１７４６ －ｉｎｆ 下调

ｃｉｒｃＲＮＡ３５１ ＮＷ＿０１８２７９５８７．１　 ４２８０８４　 ４２８３３６ － ２ ＬＯＣ１１０１０１４０６ －ｉｎｆ 下调

ｃｉｒｃＲＮＡ１０６０ ＮＷ＿０１８２５６６６９．１　 ３２０６　 ３６６５ － ２ ＬＯＣ１１００９９２１７ －ｉｎｆ 下调

ｃｉｒｃＲＮＡ７７６ ＮＷ＿０１８２７４７５５．１　 ４３３３６５　 ４３４９９２ － ７ ＬＯＣ１１００９９８２９ －ｉｎｆ 下调

ｃｉｒｃＲＮＡ１２７０ ＮＷ＿０１８２９５０３８．１　 ３７８５４３　 ３７８８１２ ＋ ２ ＬＯＣ１１０１０８０３６ －ｉｎｆ 下调

２．４　差异ｃｉｒｃＲＮＡ聚类热图分析
各组样品的差异ｃｉｒｃＲＮＡ聚类热图如图１所示，

图中颜色代表ｃｉｒｃＲＮＡ在该样品中检测的数目。图

１表明，在２７组具有显著差异的ｃｉｒｃＲＮＡ中，上调的

ｃｉｒｃＲＮＡ２７０９和ｃｉｒｃＲＮＡ２０４６在两个实验组中表达
量差距较大，下调的ｃｉｒｃＲＮＡ１１７８在两个对照组中的
表达量差距较大。

图１　差异ｃｉｒｃＲＮＡ聚类热图

２．５　差异ｃｉｒｃＲＮＡ火山图分析
以ｌｏｇ２ＦＣ为横坐标，以ｔ检验显著性检验－

ｌｏｇ１０（ｐ）为纵坐标，以所测得的ｃｉｒｃＲＮＡ为原始数
据，得到的差异ｃｉｒｃＲＮＡ火山图（图２）。在图２中，

ｌｏｇ２ＦＣ＞１．０部分代表在实验组中上调，ｌｏｇ２ＦＣ＜１．０
为下调，－ｌｏｇ１０（ｐ）＞１．０可认为具有一定的差异
性，－ｌｏｇ１０（ｐ）＞１．３为具有显著的差异性。其中
有部分只在实验组检测出的ｃｉｒｃＲＮＡ或只在对照
组检测出的ｃｉｒｃＲＮＡ，因为换算成的ｌｏｇ２ＦＣ值趋近
正负无穷大而未能在图中显示出来（这部分可参照
表５和表６）。从图２中可以看出，在此次所测得的
两组样品中，ｃｉｒｃＲＮＡ的显著性差绝大部分在０．５
以下，少部分在０．５～１．３之间，极少部分在１．３以
上，而在后两个区间中，在实验组中上调的ｃｉｒｃＲＮＡ
数量都比下调的要高。

图２　差异ｃｉｒｃＲＮＡ火山图

２．６　差异ｃｉｒｃＲＮＡ的ＧＯ富集分析

ＧＯ富集分析条目由三个部分组成，分别是生物
学过程（Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ　ｐｒｏｃｅｓｓ，ＢＰ），细胞组成（Ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ，ＣＣ）和 分 子 功 能 （Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　ｆｕｎｃｔｉｏｎ，

ＭＦ）［２３］，在本次ＧＯ富集分析中，一共检测出９９组数
据，其中ＢＰ部分３６组，ＣＣ部分２７组，ＭＦ部分３６
组。在以上数据中，注释为特定ＧＯ并具有显著性差
异的基因数（Ｓ　ｇｅｎｅ　ｎｕｍｂｅｒ）在ＢＰ组最大值为２，分
别是蛋白磷酸化基因（Ｐｒｏｔｅｉｎ　ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ）和生
物过程基因（Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ＿ｐｒｏｃｅｓｓ）；ＣＣ最大值为７，即核
基因（Ｎｕｃｌｅｕｓ）；ＭＦ最大值为４，即 ＡＴＰ 结合基因
（ＡＴＰ　ｂｉｎｄｉｎｇ），具体如图３所示。

２．７　差异ｃｉｒｃＲＮＡ的ＫＥＧＧ富集分析
通过对ＫＥＧＧ富集分析（表７和图４），发现显著

差异的ｃｉｒｃＲＮＡ 共富集在７条 ＫＥＧＧ通路，７条

ＫＥＧＧ通路中，有６条为上调ｃｉｒｃＲＮＡ的ＫＥＧＧ富
集通路，１条为下调ｃｉｒｃＲＮＡ的ＫＥＧＧ富集通路。其
中丁酸甲酯代谢途径（Ｂｕｔａｎｏａｔｅ　ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）和错配
修复途径（Ｍｉｓｍａｔｃｈ　ｒｅｐａｉｒ）具有显著性差异，而磷酸
肌醇代谢途径（Ｉｎｏｓｉｔｏｌ　ｐｈｏｓｐｈａｔｅ　ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍ）和磷脂
酰 肌 醇 信 号 系 统 （Ｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｙｌｉｎｏｓｉｔｏｌ　ｓｉｇｎａｌｉｎｇ
ｓｙｓｔｅｍ）差异性较小。

３４８第６期 黄路瑶等：铁皮石斛组培苗和栽培苗的ｃｉｒｃＲＮＡ检测及分析



图３　差异ｃｉｒｃＲＮＡ的ＧＯ富集图

表７　差异ｃｉｒｃＲＮＡ的ＫＥＧＧ富集分析表

通路ＩＤ 通路名称 ｃｉｒｃＲＮＡ编码 上调／下调 ｐ值

ｋｏ００６５０ 丁酸甲酯代谢途径 ｃｉｒｃＲＮＡ２８２７ 上调 ０．０４
ｋｏ０３４３０ 错配修复途径 ｃｉｒｃＲＮＡ１３０１ 上调 ０．０５
ｋｏ００２５０ 丙氨酸，天门冬氨酸和谷氨酸代谢途径 ｃｉｒｃＲＮＡ２８２７ 上调 ０．０６
ｋｏ０３４４０ 同源重组途径 ｃｉｒｃＲＮＡ１２０ 上调 ０．０９
ｋｏ００３３０ 精氨酸和脯氨酸代谢途径 ｃｉｒｃＲＮＡ１３７９ 下调 ０．０９
ｋｏ００５６２ 磷酸肌醇代谢途径 ｃｉｒｃＲＮＡ６７６ 上调 ０．１２
ｋｏ０４０７０ 磷脂酰肌醇信号系统 ｃｉｒｃＲＮＡ６７６ 上调 ０．１３

图４　ＫＥＧＧ通路的富集统计

３　结　论

本文通过高通量测序，对铁皮石斛有菌栽培苗
和无菌组培苗的测序结果进行分析，得出以下主要
结论：

ａ）在本次测序中，样品原始数据总读数在９４４０
万～９９８０万之间，去除低质量读数后，总有效读数

在６９６０万～８２００万之间，栽培苗的总有效读数大
于组培苗。

ｂ）在铁皮石斛中匹配到单基因（ＵＭＲ）的比率
约为匹配到融合基因（ＭＭＲ）的两倍，基因主要来
源外显子，其次为内含子，基因间区最少；对于

ＵＭＲ和 ＭＭＲ的外显子来源，组培苗都略高于栽
培苗，对于ＵＭＲ和 ＭＭＲ内含子来源，组培苗都略
低于栽培苗。

ｃ）４ 个 样 品 中 共 检 测 出 ４１１５ 组 不 同 的

ｃｉｒｃＲＮＡ，有显著性差异的ｃｉｒｃＲＮＡ有２７种，其中
在栽培苗中１７种为显著上调，１０种为显著下调；对
差异ｃｉｒｃＲＮＡ进行ＧＯ富集分析，发现核基因的显
著性差异基因数最多；对差异ｃｉｒｃＲＮＡ进行ＫＥＧＧ
富集分析，发现丁酸甲酯代谢途径和错配修复途径
具有显著性差异。
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