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产生背景

• 基因组研究可以通过序列预测潜在的基因，从而
进行研究。但遗传信息从DNA传递到蛋白质的过
程中，存在着RNA水平和蛋白质水平上遗传信息
的加工，为研究带来困难。

• 越来越多的基因测序工作已完成，接下来的问题
是这些基因的功能是什么、不同的基因参与了哪
些细胞内不同的生命过程、基因表达的调控、基
因与基因产物之间的相互作用、以及相同的基因
在不同的细胞内或者疾病和治疗状态下表达水平
等等。因此，在人类基因组项目后，转录组的研
究迅速受到科学家的青睐。



概念

• 转录组（Transcriptome）的概念由Velculescu 

VE等首先提出。转录组是指在一个细胞、组织或
生物体中出现的全套RNA，包括：信使RNA

（mRNA）、rRNA、tRNA及其他非编码RNA。

转录组指特定细胞在某一功能状态下全部表达的
基因总和，代表了每一个基因的身份和表达水平。
同一细胞在不同的生长时期及生长环境下，基因
表达情况是不完全相同的，具有特定的空间性和
时间性特征。







特点

• 与基因组具有静态实体的特点不同，转录组是受
外源和内源因子调控的。因此，它是物种基因组
和外部物理特征的动态联系，是反映生物个体在
特定器官、组织或某一特定发育、生理阶段细胞
中所有基因表达水平的数据。可用来比较不同组
织或生理状况下基因表达水平差异，发现与特定
生理功能相关的基因，推测未知基因。



意义

• 转录组学是功能基因组学的重要组成部分，是一
门在整体水平上研究某一阶段特定组织或细胞中
全部转录本的种类、结构和功能，以及转录调控
规律的科学。转录组学从一个细胞或组织基因组
的全部mRNA 水平研究基因表达情况，它能够提

供全部基因的表达调节系统和蛋白质的功能、相
互作用的信息。转录组学研究作为一种整体的方
法，改变了单个基因的研究模式，将基因组学研
究带入了高速发展的时代。



从转录组概念提出至今，转录组的研究内容已经逐步
丰富，包括：

• 1. 非编码区域功能研究：Non-coding RNA研究、
microRNA前体研究等

• 2 .转录本结构研究：UTR鉴定、Intron边界鉴定、
可变剪切研究、Start codon鉴定等

• 3. 基因转录水平研究
4. 全新转录区域研究



研究方法

• 随着研究的深入，人们建立了一系列的方法和技
术用于转录组学的研究，目前研究转录组主要有
以下几种方法：表达序列标签（Expressed 

Sequence Tag，EST）、基因表达序列分析
（Serrial Analysis of Gene Expression，
SAGE）、基因芯片、cDNA-AFLP、大规模平行
信号测序系统MPSS (massively  parallel  

signature  sequencing ， MPSS) 、RNA-Seq、
生物信息学（Bioinformatics）等等。



RNA-Seq

RNA-Seq即全转录组测序，通过高通量测
序技术对cDNA测序，通过统计相关reads

数计算出不同mRNA的表达量，发现转录水
平的SNP，新的mRNA。如果有基因组参
考序列，可以把转录本映射回基因组，确
定转录位、剪切情况等遗传信息。



实验流程：

1.样品RNA测序文库构建
(1)使用oligo dT微珠纯化mRNA及mRNA片段化处理
(2)反转录反应合成合成双链cDNA
(3)双链DNA末端修复及3’末端加‘A’
(4)使用特定的测序接头连接DNA片段两端
(5)高保真聚合酶扩增构建成功的测序文库
2.DNA成簇（Cluster）扩增
3.高通量测序（Illumina Genome Analyzer IIx）



• 4.数据分析：原始数据读取，与数据库比对并进

行注释，深层次数据分析。如基因覆盖率和测序
深度分析，基因表达差异分析，基因结构分析，
鉴定选择性剪切现象，发现新基因，鉴定基因融
合现象。



测序实验流程：









• Mapping Transcribed Regions in the Yeast 

Genome Using RNA Sequencing

• Extensive Expression of the Yeast Genome

• Mapping Gene Boundaries and UTRs Using 

RNA-Seq

• Reannotation of the Yeast Genome



• Upstream ORFs are Present in Many 5′ UTRs 

of Yeast Genes

• Detection of Novel Transcribed Regions

• Quantitative Monitoring of Gene Expression 

Levels Using RNA-Seq



Extensive Expression of the Yeast Genome





应用

预防医学
• 转录组谱可以提供什么条件下什么基因表达的信
息，并据此推断相应未知基因的功能，揭示特定
调节基因的作用机制。通过这种基于基因表达谱
的分子标签，不仅可以辨别细胞的表型归属，还
可以用于疾病的诊断。

• 例如：阿尔茨海默病(Alzheimer’s diseases, AD)
中，出现神经原纤维缠结的大脑神经细胞基因表
达谱就有别于正常神经元，当病理形态学尚未出
现纤维缠结时，这种表达谱的差异即可以作为分
子标志直接对该病进行诊断。



应用

分子诊断
• 同样对那些临床表现不明显或者缺乏诊断金标准的疾病也

具有诊断意义，如自闭症。

• 目前对自闭症的诊断要靠长达十多个小时的临床评估才能
做出判断。基础研究证实自闭症不是由单一基因引起，而
很可能是由一组不稳定的基因造成的一种多基因病变，通
过比对正常人群和患者的转录组差异，筛选出与疾病相关
的具有诊断意义的特异性表达差异，一旦这种特异的差异
表达谱被建立，就可以用于自闭症的诊断，以便能更早地，
甚至可以在出现自闭症临床表现之前就对疾病进行诊断，
并及早开始干预治疗。


