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01 引言



红麻CMS转录组研究现状
红麻是一种重要的经济作物，其CMS（细胞质雄性不育）特性对于杂种优势的利

用具有重要意义。然而，目前对于红麻CMS的转录组研究相对较少，限制了对其

不育机理的深入理解。

SF3基因在植物生长发育中的作用

SF3基因是一种转录因子，广泛参与植物的生长发育过程，包括花器官发育、育

性转换等。在多种植物中，SF3基因的表达与育性密切相关，因此研究其在红麻

CMS中的作用具有重要意义。

研究背景和意义



研究目的和内容

• 研究目的：本研究旨在通过比较红麻CMS
系及其保持系的转录组差异，揭示CMS不
育的分子机理，并深入探究SF3基因在红
麻CMS中的功能。



研究目的和内容

研究内容

利用高通量测序技术，对红麻CMS系及其保持系进行转录组测序，获得全
面的基因表达谱数据。

对转录组数据进行差异表达分析，筛选出在CMS系和保持系中显著差异表
达的基因，并进行功能注释和富集分析。



研究目的和内容

通过生物信息学方法，预测SF3基因

可能互作的蛋白和参与的调控网络，

揭示其在红麻CMS中的调控机制。

利用遗传学方法，构建SF3基因的超

表达和敲除载体，转化红麻植株，观

察表型变化并检测相关生理指标，验

证SF3基因在红麻CMS中的功能。



02 红麻CMS转录组比较分析



实验材料

选用红麻CMS系及其保持系为实验材料，进行转录组
测序。

测序方法

采用Illumina高通量测序平台，对红麻CMS系和保持
系的叶片组织进行转录组测序。

数据分析

使用生物信息学方法对测序数据进行质量评估、序列
组装、基因注释等分析。

材料与方法



经过质量评估，测序数据质量良好，可用于后
续分析。

测序数据质量

使用Trinity软件对测序数据进行组装，得到大
量的转录本序列。

序列组装结果

将组装得到的转录本序列与公共数据库进行比对，获得基因注释信息。

基因注释结果

转录组测序结果



差异表达分析
采用DESeq2软件对基因表达量进行差异分析，筛选出差异表达基
因。

差异表达基因聚类分析
对差异表达基因进行聚类分析，发现不同基因在红麻CMS系和保
持系中的表达模式。

表达量统计
使用RSEM软件对基因表达量进行统计，得到每个基因在红麻
CMS系和保持系中的表达量。

基因表达差异分析



对差异表达基因进行GO功能注释，了解这些基因
参与的生物过程、细胞组分和分子功能。

GO功能注释

将差异表达基因映射到KEGG通路中，揭示这些基
因在代谢途径和信号转导等方面的作用。

KEGG通路注释

预测差异表达基因中的转录因子，了解这些基因
在转录调控中的作用。

转录因子预测

差异表达基因功能注释
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