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ＶｉｔｉｓＭｏｄ：一个葡萄基因共表达数据库

刘 伟，魏晓玲，何华勤∗

（福建农林大学 生命科学学院，福州 ３５０００２）

摘　 要：葡萄转录组已在各种组织、发育阶段、生物胁迫、非生物胁迫和其他条件下被测定。 目前，仍没有简单实用的网络工

具来探索这些宝贵的数据。 本文从美国国立生物技术信息中心的基因表达数据库（ＮＣＢＩ ＧＥＯ）下载 １０１９ 个基因表达芯片数

据，进行权重基因共表达网络分析（ＷＧＣＮＡ）。 鉴定到 ４１ 个基因共表达模块。 功能富集分析发现这些模块具有不同的功能，
并与实验 ／ 表型相关。 通过模块内连接度筛选枢纽基因，这些基因可能具有重要功能。 通过关联推定（Ｇｕｉｌｔ⁃ｂｙ⁃ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ）原
理对模块内功能未知的基因进行功能预测。 最后，构建了免费的网络工具 ＶｉｔｉｓＭｏｄ，为葡萄的基因功能研究提供新资源，网址
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　 　 葡萄（Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ Ｌ．）是一种营养丰富的水果，
也常用于酿酒。 基因表达芯片技术十分成熟，价格

低廉，可以在基因组水平对基因表达进行测量［ １ ］。
大量葡萄基因表达芯片数据保存于公共数据库，如
美国国立生物技术信息中心（ＮＣＢＩ）的基因表达数

据库（ＧＥＯ） ［ ２ ］。 通过生物信息学工具对这些高通

量数据重新分析以挖掘基因功能，并获得基因表达

与实验条件之间的关系，如温度和干旱等非生物胁

迫，白粉病菌等生物胁迫和组织特异性，可以为葡萄

抗病和育种提供有用的信息。 传统的差异基因表达

分析只适合小样本数据分析，而不能有效分析来自

不同实验或条件下的大量异质性样本［ ３ ］。 在高通

量数据分析中，降维是一种常用的数据简化方法。
显然，应根据研究目的选择合适的分析技术。 基因

共表达网络（ＧＣＮ）分析方法被广泛应用于转录组

的全局和时空表达分析。 权重基因共表达网络分析

（ＷＧＣＮＡ）是一种常用的 ＧＣＮ 方法，其已被应用到

拟南芥、水稻、玉米和棉花等［ ４－７ ］。 目前关于葡萄基



因共表达的研究不多。 ５－氮杂胞苷可促进葡萄浆

果发育，研究者对 ５ 个发育时期 ５－氮杂胞苷处理葡

萄浆果进行基因共表达分析，鉴定到 ８ 个和发育时

期相关的模块及一些枢纽基因［ ８ ］。 葡萄白腐病是

一种重要病害，研究者使用 ＷＧＣＮＡ 对葡萄白腐病

菌侵染 １２ ｈ 和 ３６ ｈ 后叶片的基因表达进行分析，鉴
定得到 ４ 个模块，其中 １ 个模块可分为 ５０ 个基因

簇，其中一个基因簇可能和葡萄抗性相关［ ９ ］。 对 ７
个不同品系来源的葡萄皮基因共表达分析，共鉴定

６４ 个模块，和葡萄糖累积、节律等相关，提示这些功

能可能在葡萄浆果成熟过程中发挥作用［ １０ ］。 所有

这些研究都包括几十个特定条件下的样本，只鉴定

和特定条件相关的模块，这可能限制共表达分析的

能力。 因此，为鉴定更多的模块，需要更多来自不同

研究的样本。 组织来源或实验处理可被认为是一种

扰动，这是我们整合不同研究数据集的原因。 它有

助于识别跨实验的共有模块，这不同于样本仅限于

特定条件的模块分析［ １１ ］。 我们收集了来自 ３５ 个实

验的１ ０１９个葡萄转录组样本数据，应用 ＷＧＣＮＡ 将

数据维度从 １６ ４３７ 个探针集减少到 ４１ 个模块，并
对模块基因进行功能注释。 通过关联推定（Ｇｕｉｌｔ⁃
ｂｙ⁃ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ）来注释功能未知的基因。 模块与性

状的关系进行关联分析。 最后，建立一个简单实用

的网页工具，为用户提供分析得到的模块信息、连接

度信息，也提供样本比较等功能。 分析框架如图 １
所示。

图 １　 ＶｉｔｉｓＭｏｄ 数据库构建流程图

Ｆｉｇ． １　 Ｗｏｒｋｆｌｏｗ ｆｏｒ ＶｉｔｉｓＭｏｄ ｄａｔａｂａｓｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ

１　 材料与方法

１．１　 基因表达数据采集与处理

　 　 从 ＮＣＢＩ ＧＥＯ 数据库下载葡萄基因表达芯片数

据，平台为 ＧＰＬ１３２０，该平台目前具有最多的葡萄转

录组 数 据。 该 平 台 使 用 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ Ｖｉｔｉｓ ｖｉｎｉｆｅｒａ
（Ｇｒａｐｅ） Ｇｅｎｏｍｅ 芯片（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ａｆｙｍｅｔｒｉｘ． ｃｏｍ）。
根据制造商提供的注释文件（Ｒｅｌｅａｓｅ ３６），阵列包

含１６ ４３７ 个探针集，代表９ １９２ 个Ｅｎｔｒｅｚ 基因。 使用

ＭＡＳ５ 方法在 Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ Ｃｏｎｓｏｌｅ（ｖ１．４．１．４６）中分析

了原始基因芯片数据，得到探针水平的基因表达数

据。 去 除 对 照 探 针 后， 在 Ｒ （ ｖ３． ３． １ ） 中 使 用

Ｎｏｒｍａｌｉｚａｔｉｏｎ．Ｑｕａｎｔｉｌｅｓ 函数进行分位数归一化，并
保留所有探针以保证最大的信息。 为了方便，文中

将探针集称为其对应的基因。
１．２　 加权基因共表达网络分析（ＷＧＣＮＡ）
　 　 使用 Ｂｉｏｃｏｎｄｕｃｔｏｒ ＷＧＣＮＡ 软件包（ｖ１．６３）进行

共表达网络分析，参数如下：ｎｅｔｗｏｒｋＴｙｐｅ ＝ ＇ｓｉｇｎｅｄ＇，
ｓｏｆｔＰｏｗｅｒ ＝ １６，ｍｉｎＭｏｄｕｌｅＳｉｚｅ ＝ ３０，ｄｅｅｐＳｐｌｉｔ ＝ ４，
ｃｕｔＨｅｉｇｈｔ ＝ ０．９９，ＭＥＤｉｓｓＴｈｒｅｓ ＝ ０．２。根据基因表达

矩阵构建符号共表达网络（Ｓｉｇｎｅｄ Ｎｅｔｗｏｒｋ）。 首先计

１６第 １ 期 刘伟，等：ＶｉｔｉｓＭｏｄ：一个葡萄基因共表达数据库



算每对基因间的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数，获得相关系数矩

阵；相关矩阵进行幂指数加权将其转换为邻接矩阵

（Ａｄｊａｃｅｎｃｙ Ｍａｔｒｉｘ） ［ １２ ］；其次，幂指数设置为 １６，以满

足无标度网络拓扑标准。 两个基因之间的关系不仅

取决于它们的相关性，还取决于它们共享的邻域。
ＷＧＣＮＡ 使用拓扑重叠网络（Ｔｏｐｏｌｏｇｉｃａｌ Ｏｖｅｒｌａｐ，ＴＯ）
来度量基因间关系。 以 １⁃ＴＯ 为基因间距离进行分层

聚类，鉴定高度共表达的基因［ １２ ］；最后，使用动态树

切割算法鉴定基因共表达模块［ １３ ］。 每个模块通过奇

异值分解获得模块特征基因表达（Ｍｏｄｕｌｅ Ｅｉｇｅｎｇｅｎｅ，
ＭＥ），因此每个模块的表达由其第一个主成分表示。
ＭＥ 解释了模块表达水平的最大变化量，被认为是模

块中最具代表性的基因表达。 设置模块中包含的基

因个数最小为 ３０。 考虑到样本量大，为了鉴定尽可

能多的模块，将划分模块的敏感度 ｄｅｅｐＳｐｌｉｔ 设为最

高值 ４。 为减少冗余模块，对相似性高于 ０．８ 的模块

进行合并，因此ＭＥＤｉｓｓＴｈｒｅｓ 设为 ０．２。 测试模块稳定

性的方法为：原始连接度与随机采样 １ ０００ 次的一半

样本的连接度之间的平均相关性［ １４ ］。 对于每个样

本，每个模块都有 １ 个 ＭＥ 值。 最终原始基因表达数

据降维到样本数×模块数。
１．３　 模块的功能注释

　 　 使用 ｇ：Ｐｒｏｆｉｌｅｒ 对共表达模块进行功能富集分

析［ １５ ］。 它将基因映射到已知功能信息源，如基因

本体论（ＧＯ）数据库，并检测与模块基因集相关联的

特定 ＧＯ 术语和背景分布是否存在差异，计算出统

计显著性。 本研究中，显著性阈值设定为校正后的

Ｐ 值小于 ０．０５。
１．４　 基于 Ｒ Ｓｈｉｎｙ 的数据库构建

　 　 ＶｉｔｉｓＭｏｄ 数据库构建主要使用 Ｒ ｓｈｉｎｙ 包和

ｓｈｉｎｙ ｓｅｒｖｅｒ 搭建［ １６ ］。 和该流程相关的代码和文件

可在以下链接免费获取：ｈｔｔｐ： ／ ／ ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ． ｆａｆｕ．
ｅｄｕ．ｃｎ ／ ｓｈｉｎｙ⁃ｇｒａｐｅ．ｚｉｐ。

２　 结果与分析

２．１　 葡萄基因共表达网络构建

　 　 使用 ＷＧＣＮＡ 分析 １ ０１９ 个葡萄样本数据，
ｐｏｗｅｒ 设置为 １６，以构建无标度（Ｓｃａｌｅ⁃ｆｒｅｅ）的基因

共表达网络（见图 ２ａ，２ｂ）。 通过动态树切割法对网

络基因进行聚类和切割（见图 ２ｃ）。 为了方便，每个

模块都分配一个数字编号。 相似簇合并后形成 ４１
个基因共表达模块。 通过计算原始连接度与从每个

模块的 １ ０００ 个半采样连接度值计算出连接度相关

性，来测试模块的稳定性（见图 ２ｄ）。 结果表明除了

Ｍ２５，所有模块的平均连接度相关性都大于 ０．９５（模
块命名为 Ｍ 加上模块编号，例如 Ｍ４。 在 ＷＧＣＮＡ
期间会合并一些相似的模块，因此编号不是连续

的。）。 Ｍ４ 的模块稳定性最高，而 Ｍ２５ 的模块稳定

性最低。 利用 Ｓｈｉｎｙ ｓｅｒｖｅｒ［ １６ ］ 建立了一个网页工具

来浏览模块基因和模块功能注释信息 （ ｈｔｔｐ： ／ ／
ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ．ｆａｆｕ．ｅｄｕ．ｃｎ ／ ｇｒａｐｅ）。 在“Ｇｅｎｅｌｉｓｔ”选项

卡中，用户可以浏览模块的连接度信息（见图 ３）。
２．２　 基于连接度的分析

　 　 在网络中，基因的连接度（Ｃｏｎｎｅｃｔｉｖｉｔｙ）定义为

其与所有其他基因的连接之和。 枢纽基因 （Ｈｕｂ
Ｇｅｎｅ）通常在模块中具有高连接度，因此可能更重

要。 在 ＷＧＣＮＡ 中，连接度分 ２ 种类型。 全局连接

度（Ｇｌｏｂａｌ Ｃｏｎｎｅｃｔｉｖｉｔｙ）是整个网络内的连接度，而
模块内连接度（ Ｉｎｔｒａｍｏｄｕｌｅ Ｃｏｎｎｅｃｔｉｖｉｔｙ）是模块内

的连接度。 全局连接度中排名前 １００ 的基因显著富

集于叶绿体（Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ，Ｐ ＝ ５×１０－２８）。 第一名高

连接 度 的 基 因 是 ＶＩＴ ＿ ０００３１２７２００１ （ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｓｔｅｍ⁃ｌｏｏｐ ｂｉｎｄｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎ ｏｆ ４１ ｋＤａ ｂ），第二名高连

接度的基因是 ＶＩＴ ＿ ０００１００１２００１ （ Ｔｈｉｏｒｅｄｏｘｉｎ Ｍ⁃
ｔｙｐｅ， ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｉｃ⁃ｌｉｋｅ）。
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图 ２　 从葡萄基因共表达网络中鉴定到 ４１ 个模块

Ｆｉｇ． ２　 Ｆｏｒｔｙ⁃ｏｎｅ ｍｏｄｕｌｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ ｇｒａｐｅ ｇｅｎｅ ｃｏ⁃ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋ

图 ３　 ＶｉｔｉｓＭｏｄ 网络工具截图

Ｆｉｇ． ３　 Ｓｎａｐｓｈｏｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｗｅｂ ｔｏｏｌ ＶｉｔｉｓＭｏｄ
注：在“Ｇｅｎｅｌｉｓｔ”选项卡中，用户可以浏览选定模块的信息，包括探针集 ＩＤ、基因模块间和模块内连接度、Ｅｎｔｒｅｚ 数据库 ＩＤ、基因符号及 Ｅｎｓｅｍｂｌ
数据库 ＩＤ。

　 　 模块内连接度表示特定模块内基因间的关系。
模块间连接度（Ｉｎｔｅｒｍｏｄｕｌｅ Ｃｏｎｎｅｃｔｉｖｉｔｙ）等于全局连

接度减去模块内连接度，表明基因在模块间协调功

能中的贡献。 基于模块的基因连接度分析显示，Ｍ２

模块间连接度比例最低，而 Ｍ５３ 模块间连接度比例

最高。 Ｍ２ 参与脂质应答。 Ｍ５３ 无明确注释，但其枢

纽基因的共表达基因富集二甲基烯丙基二磷酸酯代

谢。 用户可在“Ｈｕｂ ｇｅｎｅ”选项卡中浏览每个模块的
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前 ３ 个枢纽基因。 例如，Ｍ４ 主要和质体相关，其枢

纽基因是磷酸甘油酸激酶。
２．３　 将模块与实验条件 ／特征相关联

　 　 鉴定的模块通过其第一主成分 ＭＥ 来概括模块

基因的表达。 计算每个样品中的每个模块表达，获
得的 ＭＥ 向量可用来表征实验条件 ／特征。 可以在

“Ｍｏｄｕｌｅ ｓｉｇｎａｔｕｒｅ”选项卡中查看模块高表达的 ３０
个样本。 例如，节律性光照处理的葡萄浆果具有最

高的 Ｍ５８ 表达，Ｍ５８ 和 ＤＮＡ 拓扑异构酶有关，这和

已有报道一致［ １７ ］。 缺水 １２ 天的葡萄茎尖具有最高

的 Ｍ４２ 表达，功能富集分析提示 Ｍ４２ 和细胞壁合成

有关。 这些模块可作为特定条件的特征。 Ｍ３５ 富集

热响应基因，根据“Ｍｏｄｕｌｅ ｓｉｇｎａｔｕｒｅ”选项卡，该模块

在转色期绿果阶段表达最高，而在更成熟阶段如红

果阶段表达相对下调，提示热响应基因在葡萄浆果

成熟过程发挥重要作用。
在“Ｆｉｎｄ ｓｉｍｉｌａｒ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ”选项卡中提供了一个

功能，通过ＭＥ 向量的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性来计算不同实验 ／
条件的相似性，即用户可选择一个感兴趣的实验，
ＶｉｔｉｓＭｏｄ 返回 ３０ 个最相似的实验（见图 ４ａ）。 关于实验

的详细信息，可点击实验的超链接来访问查看。 例如，
如果选择 ＧＳＭ１５２５１８２（紫外辐射 Ｃ 处理 １０ ｍｉｎ 后 ６ ｈ
采样 的 叶 片 ）， 该 工 具 将 返 回 ＧＳＭ１５２５１８４ 和

ＧＳＭ１５２５１８３，这是除其自身外的最相似实验。 此外，用
户可通过“Ｃｏｍｐａｒｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ”选项卡，选择感兴趣的

数据来查看任意多个样本间的相似性（见图 ４ｂ）。 例

如，如果选择样本 ＧＳＭ２０７６４７、ＧＳＭ２０７６４９、ＧＳＭ２０７６５１、
ＧＳＭ２０７６５３、ＧＳＭ２０７６５５、ＧＳＭ２０７６５７ 和 ＧＳＭ２０７６５９，这
些样本对应转色前浆果热处理 ０ ｈ、１ ｈ、４ ｈ、７ ｈ、９ ｈ、１４
ｈ 和２４ ｈ，结果发现相邻时间点间，４ ｈ 和７ ｈ 的处理、１４ ｈ
和 ２４ ｈ 的处理更为相似，均为 ０．９４，这表明 ７ ｈ 和 ２４ ｈ 提

供冗余的信息。 因此，４ ｈ 和１４ ｈ 可能是更关键的采样时

间点。 如果选择三个生物学重复样本（ＧＳＭ１０１６８６７，
ＧＳＭ１０１６８６８和ＧＳＭ１０１６８６９），发现这些重复非常相似，相
关性均高于 ０．９９，表明实验重复性非常好。
２．４　 基因功能预测

　 　 基因共表达分析可用于基因功能预测［ １８ ］，它基

于“关联推定”的原理，即共表达的基因在功能上相

关，将功能分配给同一模块中注释较差的基因。 一

个例子是 Ｍ５９，这是一个只有 ３９ 个基因的小模块，
注释 为 冰 冻 应 答。 Ｍ５９ 枢 纽 基 因 包 括 ＶＩＴ ＿
０８ｓ０００７ｇ０７５２０、ＶＩＴ＿０７ｓ０２０５ｇ０００１０ 和一个 ２１ ｋＤａ
蛋白。 ＶＩＴ＿０８ｓ０００７ｇ０７５２０ 是 ＰＰＲ（Ｐｅｎｔａｔｒｉｃｏｐｅｐｔｉｄｅ
ｒｅｐｅａｔ）蛋白家族成员，在冷胁迫等非生物胁迫下发

挥重要作用［ １ ］。 基因组中，ＶＩＴ＿０７ｓ０２０５ｇ０００１０ 和

ＶＩＴ＿０８ｓ０００７ｇ０７５２０ 基因表达相关性最高（ Ｐｅａｒｓｏｎ
相关系数 ｒ＝ ０．９， Ｐ ＜ ０．０１），但注释为功能未知蛋白

质。 其在拟南芥的同源基因为 ＡＴ５Ｇ６５６６０，是一个

富 含 羟 脯 氨 酸 糖 蛋 白 （ Ｈｙｄｒｏｘｙｐｒｏｌｉｎｅ － ｒｉｃｈ
ｇｌｙｃｏｐｒｏｔｅｉｎｓ），具有感应温度变化的功能［ １９ ］。 ２１
ｋＤａ 蛋白没有功能注释，但其序列含有一个 ＰＭＥＩ⁃
ｌｉｋｅ＿３ 保守结构域，ＰＥＭＩ 最近被证实和冰冻耐受

有关［ ２０ ］。
２．５　 网络模块可视化

　 　 模块通常以网络视图显示，基因间关系简明。
在“Ｎｅｔｗｏｒｋ”选项卡中，用户可选择感兴趣的模块并

可视化高度连接的基因（见图 ５）。 由于可视化过程

消耗大量计算机资源，ＶｉｔｉｓＭｏｄ 仅绘制了最相关的

基因。 用户可通过左侧的 “ Ｄｏｗｎｌｏａｄ Ｍｏｄｕｌｅ” 和

“Ｄｏｗｎｌｏａｄ Ｇｅｎｅｌｉｓｔ” 两个按钮分别下载模块信息和

模块的基因列表。 所有的模块基因及其连接度信息

均可以下载。
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图 ４　 ＶｉｔｉｓＭｏｄ 工具中基于模块表达的 ２ 项功能截图

Ｆｉｇ．４　 Ｓｎａｐｓｈｏｔｓ ｏｆ ｔｗｏ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ＶｉｔｉｓＭｏｄ ｔｏｏｌ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｄｕｌｅ ｅｉｇｅｎｇｅｎｅ （ＭＥ） ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

图 ５　 选项卡“Ｎｅｔｗｏｒｋ”截图，返回不同比例的高连接度基因的共表达网络

Ｆｉｇ．５　 Ｓｎａｐｓｈｏｔｓ ｏｆ ｔａｂ “Ｎｅｔｗｏｒｋ” ． Ｇｅｎｅ ｃｏ⁃ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｎｅｔｗｏｒｋ ｖｉｓｕａｌｉｚｅｄ ｂｙ ｃｈｏｏｓｉｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｓ ｏｆ ｈｉｇｈ⁃ｃｏｎｎｅｃｔｉｖｉｔｙ ｇｅｎｅｓ
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３　 讨　 论

　 　 基因表达芯片是一种成熟的技术，检测成本较

低。 公共数据库中有大量基于基因表达芯片的转录

组数据，这些宝贵的数据可用于知识挖掘。 由于多

重比较负担和样本量的变化，传统的成对差异基因

表达分析不可行［ ２１ ］。 尽管 ＲＮＡ－Ｓｅｑ 比基因表达

芯片更具优势，但二代测序的文库类型多样，测序深

度不同和仪器类型差异，导致难以合并来自不同研

究的数据［ ３ ］。 有研究表明基因表达芯片数据更适

合于基因共表达网络分析，数据越多，鉴定模块越

多［ ２２ － ２３ ］。 另外，特定条件下转录组通常是静态的，
如果分析局限于某一条件，鉴定出的共表达模块也

仅限于该条件［ ４ ］。 因此，不能期望从一种条件下的

样本中识别出许多模块。 如果将条件 ／扰动视为输

入，将模块视为输出，则重复或相似的输入可能会导

致相同或相似的输出。 因此，数据集整合有助于解

决此问题，当更多的扰动或条件下的数据添加到分

析中时，将鉴定出更多显著性强的模块［ ２４ ］。 因此，
大样本数有助于提高 ＷＧＣＮＡ 的统计效能。 有研究

整合了 ３７４ 个葡萄基因芯片数据，构建基因共表达

网络，鉴定得到 ５５７ 个模块，但没有提供一个可使用

的数据库［ ２５ ］。 ＶＴＣｄｂ 是一个葡萄基因共表达数据

库，它整合了约 ８００ 个样本的基因表达芯片数据，为
基因模块鉴定、基因功能注释及候选基因排序等定

性分析提供工具［ ２６ ］。 本文整合了更多个数据集并

使用 ＷＧＣＮＡ 对不同实验条件下的葡萄转录组进行

分析。 其次，进行了深入分析以挖掘更为精确的定

量信息，这些信息包括基因连接度，模块枢纽基因，
条件的特征模块和基因功能预测。 最后，提供了一

个简单的网络工具，以帮助葡萄研究人员探索这些

信息或产生可检验的假设。
通过模块功能富集分析和模块稳定性测试验证

了所鉴定模块的有效性。 确定了 ４１ 个具有生物学

意义的模块。 使用者可通过模块功能或高度相关基

因的功能来推断基因功能。 模块中的基因由于其连

接度差异而对模块贡献不同，可从其模块内连接度

高低推断基因的重要性。 枢纽基因通常是重要的高

连接度基因，这些信息有助于选择候选基因进行下

一步的实验验证。 使用者可在“Ｎｅｔｗｏｒｋ”选项卡中

可视化模块网络。
ＷＧＣＮＡ 是一种降维方法，有助于减少数据冗

余［１２］。 每个样本都可由 ４１ 个模块表示。 通过 ＭＥ
值对样本进行排名可为特定实验提供潜在的特征模

块。 特征模块中的枢纽基因是该样本的潜在生物标

志物，值得验证。 此外，研究者需要了解样本之间的

相似性，相似的样本可能表明相似的表达模式或机

制。 样本的 ＭＥ 向量使样本间比较或发现相似的样

本成为可能。
本研究构建了一个简单易用的数据库，可用于

葡萄研究中候选基因的筛选或者功能未知基因的功

能预测。 例如实验获得了差异基因列表，但哪个基

因更重要并值得验证是未知的，此时可以在本数据

库获取基因的连接度信息，模块内连接度高的基因

往往更重要。 在 Ｇｅｎｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｉｏｎ 选项卡

中输入要查询的基因，会获得和该基因表达相关系

数高的基因列表及其功能富集信息，同时可以查看

该基因位于哪个模块。 Ｍｏｄｕｌｅ ｓｉｇｎａｔｕｒｅ 选项卡可查

看该模块和哪个实验条件最相关，为实验验证提供

重要信息。

４　 结　 论

　 　 本分析提供了在不同条件下葡萄转录组的系统

视图，鉴定到 ４１ 个稳定的又具有不同功能的基因共

表达模块，发现高全局连接度基因显著富集于叶绿

体、模块内高连接度基因可以用于基因功能预测，挖
掘到和实验相关的特征模块，如 Ｍ５８ 和节律性光照

有关，Ｍ４２ 和缺水处理有关，Ｍ３５ 和热响应有关。
开发了一个简单的葡萄基因共表达网络数据库来帮

助研究者探索与模块基因相关的信息，如模块基因

连接度、模块基因网络可视化、模块功能富集情况、
模块在不同实验基因表达情况和基于模块的样本相

似性等，为实验验证产生新的假设。
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