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基于microRNA测序分析miRNA
在刺葡萄抗白腐病中的作用

张 颖，樊秀彩，姜建福，李 民，刘崇怀*

（中国农业科学院郑州果树研究所，郑州 450009）
摘 要：：【目的】在前期的种质资源评价过程中，发掘一株中国野生刺葡萄 0943，该株系高抗葡萄白腐病。基于mi-

croRNA（miRNA）在植物抗病中的重要作用，拟从miRNA水平探讨刺葡萄在受到病原菌侵染后的表达调控机制。【方

法】以抗病的中国野生刺葡萄为试材，对比感病的欧亚种‘美人指’，分别以病原菌诱导，在0 hpi（hours post inoculation）

和病菌诱导后的 12 hpi、36 hpi处理后采样，进行二代测序，并对数据进行KEGG及表达量的差异分析。【结果】对比感

病葡萄‘美人指’，分析了抗病刺葡萄在基础代谢和抗病途径中的差异，结合miRNA的表达量，获得了 150个表达量发

生变化的miRNA，其中 44个miRNA的表达在刺葡萄和‘美人指’之间存在差异。5个miRNA在刺葡萄中特异表达，但

是在‘美人指’中不表达，实施定量验证了这一结果。靶基因预测显示，其靶基因包括与抗病的紧密相关的WRKY、

SPL、EFR等转录因子，还包括与抗病直接相关的 LRR类的抗病基因。【结论】筛选出 5个在刺葡萄上特异表达候选

miRNA（miR172a、miR172b、miR845a、novel_81和miR159a），可作为刺葡萄抗白腐病研究的目标。
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Analysis of the function of miRNA on the resisitance to white-rot disease

in Vitis davidii based on microRNA sequencing
ZHANG Ying，FAN Xiucai，JIANG Jianfu，LI Min，LIU Chonghuai*

（Zhengzhou Fruit Research Institute, CAAS, Zhengzhou, 450009 Henan, China）

Abstract：【Objective】Grape white- rot [Coniella diplodiwlla (speg.) Petrak & Sydow] is one of the

most destructive diseases in grape. The traditional fungicide control not only could increases the produc-

tion cost, but also would affect the environment. Therefor, it is necessary to use the resistance genes of

wild grape in China and improve the resistance of new varieties. An wild grape strain 0943 (Vitis davi-

dii) was found to be resistant to the grape white rot in our previous study. It has been known that mi-

croRNAs (MiRNAs) play important role in plant disease resistance. This study intended to explore the

miRNA mechanism of expression regulation in V. davidii after infection by pathogenic bacteria.【Meth-

ods】For providing plant tissues for sRNA sequencing analysis, 2-year-old plant of Vitis davidii and Vitis

vinifera‘Manicure Finger’were grown in a greenhouse at 28 ℃ with a 16 h photoperiod. These plants

were inoculated with C. diplodiella by fixing four mycelium gelose discs (diameter of 2 mm) on each

leaf with small pins and covering the leaf. Leaf samples were collected at 0, 12 and 36 hours post inocu-

lation (hpi). 3 μg of total RNA for each sample was taken to create a small RNA library. Gene Ontolo-

gy's study of the distribution of candidate target genes in Gene Ontology would elucidate how the sam-

ple differences in experiments were reflected in gene function. KEGG analysis, and significant enrich-

ment through pathway were used to identify the most important biochemical and signal transduction
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葡萄是世界上重要的水果之一，2016年我国葡

萄栽培面积为 79.93万 hm2，位居世界第二位；产量

1 367.6万 t，位居世界第一位；鲜食葡萄的面积和产

量已连续多年位居世界第一位（国家统计局数据）。

葡萄白腐病[Coniella diplodiwlla（Speg）Petrk & Sy-

dow]成为目前生产上的最重要的病害之一，该病主

要危害果粒、叶片和枝条，在葡萄生长期引起果实腐

烂，导致严重减产[1]，传统的药剂防治不但增加生产

成本，还会破坏生境，而利用中国野生葡萄抗资源中

的抗性基因，提高现有品种的抗性，是实现葡萄产业

的可持续发展的必要途径。

我国是葡萄起源中心之一，已知的葡萄野生种

约 38个种，种类约占世界的 60%。遗传资源丰富且

大多含有抗性基因，本研究团队已经完成收集保存

了其中的 25个种。如何利用抗性资源挖掘抗性基

因，聚合欧亚种优良品质和野生种的抗性性状，改良

现有栽培品种是本研究团队长期从事的一项研究工

作。本课题组在中国野生刺葡萄株系中发现高抗白

腐病的优异种质刺葡萄 0943（Vitis davidii Foex），该

种质在病原菌接种鉴定中稳定表现高抗，同时能够

抑制菌丝的生长和侵染。

葡萄作为重要的经济树种，其分子生物学的研

究方面处于世界前沿，并于 2007年完成了全基因组

测序[2]。高通量测序的广泛应用，使植物性状在基因表

达水平的研究逐步深入，不同类型的RNA和功能不

断被发现[3-5]。植物受到生物胁迫时，会发生相应的应

激反应，在防御病害过程中引起一系列的基因激活和

抑制，研究发现内源miRNAs参与了植物免疫反应。

目前已经鉴定的葡萄miRNA有 138种，主要集

中在酿酒葡萄和欧亚种的成花结实方面[4-6]，与葡萄

pathways for candidate target genes involved. KEGG enrichment analysis was made using KOBAS.

【Results】We sequenced three small RNA libraries from Vitis davidii. In this study, we obtained 3.282 G

data, each library data was over 0.5 G. 106 miRNA mature bodies were obtained through sequencing, of

which 91 were able to match the miRNA precursor, and the types of miRNA that could match were

6 567. After statistics, the miRNA number of V. davidii was more thanthat of the‘Manicure Finger’at

0 hpi, but the induced expression of miRNA was lower than the‘Manicure Finger’. The number of

miRNA species increased at 12 hpi and 36 hpi points in both V. davidii and‘Manicure Finger’, and the

miRNA species of V. davidii increased from 862 to 1 300 and 1 115, while‘Manicure Finger’miRNA

species increased from 828 to 1 384 and 1 078. In the differential expression analysis of miRNAs, the

miRNAs with significantly different expressions at 12 hpi and 36 hpi were used as references for the

thorny grape at the 0 hpi treatment point, and their target genes were analyzed by KEGG enrichment.

The analysis showed that miRNAs played a role in 11 life pathways through 847 target genes, of which

the target genes involved in the protein processing in endoplasmic reticulum pathway were the most,

and the target genes involved in the Pantothenate and CoA biosynthesis pathway were the least, account-

ing for 23. Through the prediction of miRNA target genes, the basal metabolic pathways with sugar me-

tabolism as the core were analyzed. The results showed that in spiny grapes, all basal metabolic path-

ways including the Citrate cycle and the oxidative phosphorylation of the NADH energy synthesis path-

way, were in a down regulation mode; CoA-mediated energy release Coumaroyl-CoA pathway was in

an up regulation mode. In this study, the differences between V. davidii and‘Manicure Finger’were an-

alyzed. The different expression of 150 was obtained. And 44 miRNA was different between V. davidii

and‘Manicure Finger’. At the same time, 5 miRNA were specifically expressed in V. davidii, but were

not expressed in‘Manicure Finger’. Target gene prediction showed that the target gene included

WRKY, SPL, EFR and other transcription factors related to disease resistance, and also included LRR

disease- resistant genes.【Conclusion】In this study, 5 specific expressions of candidate miRNA,

mir172a, miR172b, miR845a, novel_81 and miR159a in V. davidii were screened, which could be used

for the study of resistance to grape white rot in V. davidii.

Key words：Grape white-rot；microRNA；Resistance；Sequence
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抗病相关的miRNA研究较少，而针对葡萄抗白腐病

的miRNA未见报道[7]。深度测序（deep sequencing）

技术的出现对miRNA的研究起到了巨大的推动作

用 [8]，miRNA测序（RNA-seq）已成为miRNA发现和

分析的重要手段。miRNA通常通过在转录水平剪

切靶基因实现功能其调控，确定靶基因成为研究

miRNA的重要内容。探讨特定miRNA的靶基因及

其在抗病过程中的作用，可以全面揭示抗病种质刺

葡萄的抗病机制。

笔者以抗病刺葡萄为研究对象，对比感病的欧

亚种‘美人指’，利用深度测序技术研究其在白腐病

侵染过程中 miRNA 的表达种类，结合转录组分析

miRNA受诱导种类及靶基因表达差异，从而筛选葡

萄受到病原菌侵染后反应中的关键miRNA及其靶

基因，为提高葡萄的抗病性提供理论基础。

1 材料和方法

1.1 材料与方法

供试葡萄株系为 2 a（年）树龄的成年中国野生

刺葡萄和欧亚种‘美人指’，叶片采自当年生枝条上

第3~5枚成龄叶片，每个植株选取3枚叶片。葡萄白

腐病病原菌[Coniella diplodiwlla（Speg）WR01]来自

中国农业科学院植物保护研究所，病原菌采用 PDA

培养基，28 ℃黑暗培养 3~5 d，菌丝块接菌到葡萄叶

片并保湿，每个叶片设 2~4个接种点，分别在接种后

0 hpi（hours post inoculation）、12 hpi、，36 hpi 后采

样，设 3株葡萄为独立重复，-80 ℃保存。为数据处

理方便，刺葡萄标记为VD，‘美人指’标记为MF，对

应 0 hpi、12 hpi、36 hpi 分别为（Vd1、Vd2、Vd3 和

MF1、MF2、MF3）。

1.2 Small RNA文库制备与miRNA测序

每个样品取 3 μg 总 RNA 作为起始原料来建

small RNA文库。所有总RNA的RIN值都在 8.0以

上。根据 Illumina TruSeq™ RNA Sample Preparation

Kit（Illumia，San Diego，USA）的操作说明分别选取

不同的 index标签建库。使用TruSeq PE Cluster Kit

v3-cBot-HS（Illumia）试剂在 cBot 上生成簇。之后

在 Hiseq 2000 测序平台上运行单端测序程序

（SE50），得到50 bp的单端测序 reads。

1.3 miRNA测序分析比对

通过 bowtie[9]软件（完全匹配）将 sRNA 比对到

参考序列，来分析其在参考序列上的分布以及表达

情况。miRNA 预测软件 miREvo[10]和 mirdeep2[11]进

行新miRNA的分析。

1.4 miRNA差异表达分析

对各样本中 miRNA 进行表达量的统计，并用

TPM[12]进行表达量归一化处理，公式：归一化表达量

=readCount´1 000 000）/total_ readCount，之 后 用

DEGseq[13]进行差异分析，差异 miRNA 筛选条件默

认设置为：q value<0.01，|log2（fold change）|>1。

1.5 KEGG 富集分析

针对差异表达miRNA的靶基因（以下称“候选

靶基因”）进行 KEGG（Kyoto Encyclopedia of Genes

and Genomes）分析[14]，通过Pathway显著性富集能确

定候选靶基因参与的最主要生化代谢途径和信号转

导途径，用KOBAS[15]来进行的KEGG富集分析。

2 结果与分析

2.1 基本数据

供试样品分别 0 hpi、12 hpi、36 hpi时间点采样，

测序后分别获得3.282 G数据，reads最少为10 939 616

条，错误率都在 0.01%以下，Q2都在 98%以上，Q3的

96%以上，GC含量在 51.29%以上，满足后续转录组

数据分析的数据质量要求（表1）。

测序获得 106个miRNA的成熟体，其中 91个能

够匹配到的 miRNA 前体，能匹配的 miRNA 的种类

为 6 567个。在数据统计中，刺葡萄的本地 miRNA

数量多于‘美人指’，但是受诱导表达的 sRNA却少

于‘美人指’。无论在刺葡萄和‘美人指’中，12 hpi

和 36 hpi 时间点上，miRNA 的种类数量都有所增

加，刺葡萄 sRNA 种类从 862 增加到了 1 300 和

1 115，而‘美人指’中 miRNA 种类从 828 增加到了

1 384 和 1 078 个，而且数量的高点都出现在 12 hpi

上，在36 hpi处理点出现了下降（表2）。

表 1 数据产出质量情况（平均）

Table 1 List of data quality （mean）

样品

Sample

MF1

MF2

MF3

Vd1

Vd2

Vd3

读数

Reads

13 491 979

13 544 859

10 939 616

12 091 958

14 243 221

14 817 029

碱基数

Bases/
G

0.675

0.677

0.547

0.605

0.712

0.741

错误率

Error
rate/%

0.01

0.01

0.01

0.01

0.01

0.01

百分比

Q20/%

99.01

98.95

99.06

99.27

99.05

98.99

Q30百
分比Q30
Percentage/%

96.42

96.09

96.66

97.30

96.39

96.36

GC含量

GC
content/%

52.38

51.77

51.77

52.35

52.33

51.29
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表 2 各样本已知 miRNA 比对情况统计

Table 2 Statistical of known miRNA for each sample

种类 Type

miRNA成熟体 Mapped mature

miRNA前体 Mapped hairpin

miRNA的种类 Mapped uniq miRNA

miRNA的个数 Mapped total miRNA

合计 Total

106

91

6 567

1 173 945

MF1

81

81

828

191 075

MF2

99

85

1 384

347 171

MF3

93

84

1 078

231 201

Vd1

82

72

862

103 578

Vd2

88

80

1 300

164 755

Vd3

89

84

1 115

136 165

注：（1）Mapped 成熟体：比对上的 miRNA 成熟体。第 2 列为所有的样本总共匹配上的 miRNA 成熟体个数；第 3 到第 n+2 列分别为样本

1 到 n 配上的 miRNA 成熟体个数。（2）Mapped 前体：比对上的 miRNA 前体。第 2 列为所有的样本总共匹配上的 miRNA 前体个数；第 3

到第 n+2 列分别为样本 1 到 n 匹配上的 miRNA 前体个数。（3）miRNA 的种类：比对上的 sRNA 的种类。第 2 列为所有的样本总共匹配到

已知 miRNA 前体的 miRNA 的种类；第 3 到第 n+2 列分别为样本 1 到 n 匹配到已知 miRNA 前体的 mRNA 的种类。（4）miRNA 的个数：

比对上的 sRNA 的个数。第 2 列为所有的样本总共匹配到已知 miRNA 前体的 sRNA 的个数；第 3 到第 n+2 列分别为样本 1 到 n 匹配到

已知 miRNA 前体的 miRNA 的个数。

Note:（1）Mapped mature: The miRNA mature body on the match. 2nd List of all samples in total matching the number of miRNA mature bodies;

The number of miRNA mature bodies with samples 1 to n on the 3rd to n+2 columns，respectively.（2）Mapped hairpin: The miRNA precursor on the

match. 2nd List of all samples in total matching the number of miRNA precursors. The number of miRNA precursors on the matching of samples 1 to

n for the 3rd to n+2 columns，respectively.（3）Mapped uniq miRNA: The type of sRNA on the match. The 2nd column lists all samples that match

the type of miRNA known to the miRNA precursor in total. The 3rd to n+2 columns are samples 1 to n that match the types of mRNA known as the

miRNA precursor.（4）Mapped total miRNA: The number of sRNA on the match. 2nd List of the total number of Srna that all samples match to

known miRNA precursors. The 3rd to N+2 lists the number of miRNA that match samples 1 to N to known miRNA precursors.

2.2 KEGG分析统计

为了分析抗病和感病葡萄中 miRNA的整体变

化，从 miRNA 差异表达入手，以 0 hpi 处理点为参

照，分别比较 12 hpi和 36 hpi处理后表达差异显著

的miRNA，并对其靶基因进行KEGG富集分析。分

析显示，miRNA通过 90个靶基因在 11条生命途径

中发挥作用，占总基因的 10.6%。参与 Protein pro-

cessing in endoplasmic reticulum途径的靶基因最多，

达到了 22个，参与Pantothenate and CoA biosynthesis

途径的靶基因最少，只有 3个。miRNA通过降解目

标mRNA来行使功能，因此RNA degradation途径可

能是miRNA直接作用的途径，该途径中预测到 8个

靶基因表达变化显著（表3）。

2.3 基于KEGG途径的基础代谢和抗病途径分析

整合 KEGG 中各个代谢途径中基因的表达变

化，绘制刺葡萄和‘美人指’代谢图，分别以其糖代谢

为核心，围绕光合作用、糖孝解、柠檬酸循环、氧化磷

酸化，以及能量代谢中的 CoA 途径进行比对分析。

结果显示，在刺葡萄和‘美人指’中，从光合作用

（Photosynthesis）中的 Chlorophy Ⅰ和 Chlorophy Ⅱ

开始，包括基础代谢的糖酵解（Glycolysis）、柠檬酸

循环（Citrate cycle）、氧化磷酸化的NADH能量合成

途径，所有基础代谢途径均处于下调模式；而Trp和

CoA介导的能量释放Coumaroyl-CoA途径在刺葡萄

中处于上调模式（图 1、图 2），而在‘美人指’中处于

下调模式，揭示病菌的侵染全面影响了葡萄的代谢，

但是刺葡萄中的能量代谢反而增加。

为了进一步研究刺葡萄的抗病反应，根据

KEGG途径的分析，绘制了刺葡萄和‘美人指’中关

键的抗病途径。结果显示，刺葡萄和‘美人指’中

表 3 候选靶基因 KEGG 显著性富集

Table 3 Candidate target genes KEGG significant enrichment

描述
Term

Endocytosis

Protein processing in endoplasmic reticulum

Nucleotide excision repair

Ubiquitin mediated proteolysis

Spliceosome

Basal transcription factors

RNA transport

RNA degradation

Pantothenate and CoA biosynthesis

合计 Total

编码
Id

vvi04144

vvi04141

vvi03420

vvi04120

vvi03040

vvi03022

vvi03013

vvi03018

vvi00770

差异基因数
Sample number

10

22

10

10

10

5

12

8

3

90

背景基因数
Background number

71

186

52

106

146

41

135

87

23

847

P值
P-value

1.193 1e-03

1.732 5e-03

2.061 8e-03

2.773 5e-03

3.146 7e-02

3.561 4e-02

4.056 6e-02

4.144 1e-02

8.233 0e-02

矫正P值
Corrected P-value

8.109 8e-02

8.109 8e-02

8.109 8e-02

8.181 8e-02

6.112 6e-01

6.112 6e-01

6.112 6e-01

6.112 6e-01

1.000 0e+00
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Sugar

H2O

CO2
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图 1 病原菌诱导后刺葡萄基础代谢途径基因表达变化

Fig. 1 Based metabolic pathway gene expression changes after pathogen induced in V. davidii

图 2 病原菌诱导后‘美人指’葡萄基础代谢途径基因表达变化

Fig. 2 Based metabolic pathway gene expression changes after pathogen induced in V. vinifera ‘Manicure Finger’

图 3 抗病途径中刺葡萄受病原菌侵染后 miRNA 靶基因的表达变化

Fig. 3 Expression of miRNA target gene in biotic stress pathway after infection of V. davidii by pathogenic bacteria

Cf9、CNG C5、FLS2途径的基因都处于下调模式；刺

葡萄的 EFR 途径中 MEKK2、MKK4/5、MPK3/6 和

WRKY33 基因处于上调模式，‘美人指’中只有

MEKK2、MKK4/5上调（图3、图4）。
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图 4 抗病途径中‘美人指’葡萄受病原菌侵染后 miRNA 靶基因的表达变化

Fig. 4 Expression of miRNA target gene in biotic stress pathway after infection of V. vinifera ‘Manicure Finger’

by pathogenic bacteria

2.4 miRNA差异表达分析

为了挖掘刺葡萄抗白腐病中的miRNA，本研究

中对 150个差异表达变化超过 2倍的miRNA表达量

进行热图分析（图 5-A），抗病刺葡萄中的miRNA存

在特异表达种类，这一部分的 44个 miRNA 表达量

进行热图分析（图 5-B），刺葡萄受病原菌诱导的

miRNA数量高于‘美人指’，最高上调 28.9，最高下调

25.8，且刺葡萄的 miRNA 本底表达低于‘美人指’

（Vd1vsMF1），在病菌诱导后依然低于‘美人指’中

的miRNA表达量（Vd2vsMF2、Vd3vsMF3）。

在 44 个 miRNA 中，存在刺葡萄中特异表达的

miRNA，其只在刺葡萄中有表达，而在‘美人指’中

无表达信号。刺葡萄中特异表达的 miRNA 存在 5

个，表达下调的 miRNA 4 个（miR172a、miR172b、

miR845a 和 novel_81）；表 达 上 调 的 miRNA 为

miR159a，这些 miRNA 基因持续在 12 hpi 和 36 hpi

被 诱 导（表 4）。 对 候 选 的 miR172a、miR172b、

miR845a、novel_81 和 miR159a 设计引物进行 qPCR

验证，结果与测序结果一致（图6）。

为了研究刺葡萄特异表达miRNA的功能，对其

进行了靶基因预测。miR172a和 b能够预测的靶基

因 7个，miR845a的靶基因 12个，miR159a的靶基因

13个，主要包括激素和能量代谢相关的基因，以及

与抗性直接相关的LRR类基因、MYB、SPL、EFR等

转录因子。而novel_81的靶基因未能预测（表5）。

3 讨 论

葡萄白腐病（Coniella diplodiwlla）是葡萄栽培

种最具破坏性的病害之一。中国野生葡萄资源中蕴

含丰富的抗病种质，刺葡萄对葡萄白腐病为高

抗[16-17]。miRNA是一类植物抗病反应中发挥重要作

用的非编码 RNA，研究发现 miRNA 在多种植物抗

病中起作用[18-20]。

本研究在miRNA测序的基础上，对抗病刺葡萄

和感病‘美人指’的数据进行了全面的分析。在

KEEG分析的结果显示，刺葡萄和受到葡萄白腐病

病原菌侵染后，基础代谢都受到了影响，通过对靶基

因的调控网路分析，光合作用、糖酵解（glycolysis）、

柠檬酸循环、氧化磷酸化的 NADH 能量合成途径，

均处于下调模式，刺葡萄在抵御白腐病病原侵染时

降低了基础代谢的消耗和能量的积累，但是能量代

谢中Coumaroyl-CoA途径处于上调模式，推测刺葡

萄受到病原菌侵染后，通过快速反应减少其他生命

活动，集中能量和物质抵抗病菌侵染。

白腐病病原菌侵染后，150个miRNA的表达量

发生变化，44个miRNA的表达在刺葡萄和‘美人指’

间存在差异，其中 5 个 miRNA 在刺葡萄中特异表

达。通过靶基因预测进一步明确了候选miRNA的

重要性。靶基因功能中包括了糖代谢（VIT_

17s0000g07090、VIT_18s0001g05990）、能 量 代 谢

（VIT_18s0001g05990、VIT_13s0158g00340），与 抗

病 直 接 相 关 的 基 因（VIT_01s0010g03210、VIT_

01s0127g00070、 VIT_14s0006g00680、 VIT_

15s0021g02040）。具体分析各个候选miRNA基因，

miR159a在 12 hpi表达上调 26.2倍，36 hpi持续上调，

其靶基因Myb家族基因，已有的报道中该基因通过

调控 Myb基因参与拟南芥和杨树的抗病反应 [21-22]，

并诱导细胞的程序性死亡 [23]；另一靶基因为 SPL
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图 5 miRNA 在抗病和感病种质中的表达量热图

Fig. 5 The heatmap of miRNA expression in resistant and susceptible accession

A B
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表 4 受白腐病诱导的候选 miRNA

Table 4 Candidate miRNA induced by white rot disease

sRNA

novel_40

miR828a

novel_81

miR172a

miR172b

miR845a

novel_75

novel_25

miR169a

miR169d

miR156h

miR169d

miR3635-3p

miR319e

novel_97

miR399g

novel_47

novel_47

novel_61

novel_71

miR156e
miR159a

log2FC

MF2 vs MF1

-6.065 2

3.614 4

NA

NA

NA

NA

-1.772 7

-1.063 8

0.549 2

-0.450 8

-1.450 8

-0.450 8

1.212 2

2.704 8

1.085 3

2.093 5

0.356 6

0.356 6

2.390 5

-0.293 2

2.008 7
NA

MF3 vs MF1

-3.170 2

6.405 5

NA

NA

NA

NA

-0.737 2

-0.530 7

-4.290 2

0.572 3

NA

0.572 3

2.151 8

1.099 3

0.414 8

1.736 7

0.414 8

0.414 8

1.637 2

-0.115 7

0.414 8
NA

Vd2 vs Vd1

-5.820 4

-5.820 4

-4.255 0

-4.530 5

-4.435 9

-4.235 5

3.409 5

3.419 5

3.409 5

3.408 5

3.459 5

3.479 5

3.469 5

3.784 6

4.409 5

4.458 5

5.409 8

5.449 5

5.731 5

5.994 5

5.994 5
6.216 9

Vd3 vs Vd1

-5.767 7

-0.964 5

-4.182 7

-1.205 4

-1.2054

-4.182 7

5.388 1

6.610 5

5.388 1

5.803 2

3.803 2

5.803 2

NA

3.413 0

NA

NA

3.803 2

3.803 2

6.973 1

NA

5.803 2
4.803 2

Vd1 vs MF1

-0.716 34

5.369 4

3.905 0

3.584 5

3.684 5

3.484 5

-7.822 7

-8.201 3

-4.500 8

-7.201 3

-3.500 8

-7.201 3

-5.085 8

0.283 7

-5.822 7

-5.085 8

-4.500 8

-4.500 8

-5.085 8

-7.201 3

-3.500 8
NA

Vd2 vs MF2

NA

-4.065 1

NA

NA

NA

NA

-3.090 9

-4.178 3

-2.090 9

-3.791 3

0.909 12

-3.791 3

-3.338 8

1.364 1

-2.948 9

-3.220 2

0.101 77

0.101 77

-2.195 2

-1.363 9

0.034 653
6.196 6

Vd3 vs MF3

NA

-1.948 1

NA

5.309 1

5.309 1

NA

-1.832 6

-1.195 2

5.309 1

-2.105 7

3.724 1

-2.105 7

-7.293 7

2.860 4

-6.293 7

-6.878 7

-1.247 7

-1.247 7

0.114 9

-7.141 7

1.752 3
4.724 1

注：FC 表示差异倍数；NA 表示无信号。

Note: FC indicates fold change; NA indicates no signal.

图 6 实施定量与 miRNA 的测序结果验证

Fig. 6 The result of qPCR compare with miRNAseq

（SQUMOSA PROMOTER BINDING PROTEIN

LIKE）基因编码重要的转录因子，在已有研究中

miR159a作用于拟南芥等多种植物的发育和抗性生

命活动中[24-28]，旁证了miR159a在刺葡萄抗白腐病过

程中的重要性。miR172a、miR172b、miR845a 为显

著下调的 miRNA，下调倍数都在 24以上，在拟南芥

等多种植物中有参与调控发育和抗性的报道，

miR172[29-32]靶基因中有WRKY基因，与本研究中相

符，miR845报道协同作用于Myb基因作用于拟南芥

和棉花的发育[33]。

基于miRNA表达和靶基因的信息，可以明确刺

葡萄在受到白腐病侵染后，基础代谢受到了影响，但

是由于能量代谢途径能够高效率运行，保证了刺葡

萄抗病过程中的生化反应。该研究结果揭示的 5个
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miRNA刺葡萄的抗病过程中均为特异表达，推测该

候选miRNA参与了刺葡萄抗白腐病的免疫反应，可

作为后续研究和利用的参考。
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