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摘要: 条锈病和白粉病是世界范围内小麦的重要病害之一。愈来愈多的证据表明长链基因间非编码RNA受到发育调控，又在植物发育和胁迫响应过程中扮演着重要的角色。然而，同功能基因表达研究相比，目前对于小麦长链基因间非编码RNA的研究报道非常少见。RNA测序不受芯片已知序列限制，是目前较为全面的基因组学研究技术。本研究利用RNA测序方法分析了小麦兼抗条锈病和白粉病种质N9134接种病菌后0，1，2和3天四个时间点的基因表达变化情况。继澄清了小麦以不同编码功能基因活性抵御条锈和白粉病之后，进而分析了长链基因间非编码RNA在抗条锈病CYR31小种和白粉病E09小种机制中的功能角色。本实验共筛选分析到58218个长链基因间非编码RNA，其占到小麦转录组功能基因的31.2%。受两种真菌胁迫影响表现差异表达的长链基因间非编码RNA基因共有283个，其中响应条锈病的52个，响应白粉病菌的254个。283个差异表达长链基因间非编码RNA中共分析发现1328个SnRNP模体和sm结合位点元件，特征表现为连续4-11个尿苷的嘧啶串(RRU4-11RR)，其两侧均为两碱基的嘌呤。然而在SnRNP模体，嘧啶重复串被嘌呤或者胞嘧啶所打断和替换，特征表现为其中前后两段尿嘧啶串的数目总和大于3个而少于10个(RRU1-9VU1-7RR)。此外，101个差异表达的长链基因间非编码RNA可作为miRNA的靶标基因，另有5个是miRNA的靶拟态基因。由此表明，小麦基因组中长链基因间非编码RNA在小麦响应条锈病和白粉病菌机制中表现出强烈的调控作用，其主要功能是参与小麦编码功能基因的可变剪切和通过竞争性与miRNA互作而保护、调控编码功能基因的转录表达。小麦长链基因间非编码RNA中sm位点元件的结构与哺乳动物和模式植物的元件结构想比较而言，前者更为复杂，多态性更高，以为着其参与调控的模式更为复杂。本研究结果为小麦-真菌互作机制奠定了基础平台，并为研究提供了新的研究方向和思路。
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