
论文简介 

论文《核苷酸转移酶与玉米非生物胁迫响应》通过生物信息学和 RT-PCR 分析的方法，首次揭示了核苷

酸转移酶参与玉米植株抗逆的过程。核苷酸转移酶是一类包含有 poly(A) 聚合酶和末端核甘酸转移酶结构

域的蛋白，在真核生物中负责催化 RNA 的非模板加尾，对 RNA 的稳定性有重要影响。近年来，陆续有植

物核苷酸转移酶的相关研究报道，但核苷酸转移酶在植株里的生物学功能依然不清楚。在玉米中首次发现

核苷酸转移酶与植株抗逆过程相关，这对玉米在胁迫下的耐受性的提高以及玉米的现代化育种具有重要的

意义，并且也为进一步研究核苷酸转移酶的生物学功能提供了一个方向。 

在同期的研究中，我们发现水稻中核苷酸转移酶同样参与了非生物胁迫的调节，详情见 SCI 论文

《Identification and expression profiling of Oryza sativa nucleotidyl transferase protein (NTP) genes under various 

stress conditions》。后续对核苷酸转移酶的研究中，我们获得了一些重要的拟南芥核苷酸转移酶的突变体，

帮助我们更进一步研究核苷酸转移酶的生物学功能以及在非生物胁迫下的分子机制。目前，我们发现核苷

酸转移酶不仅参与植株抗逆的过程，还在植物生长的许多阶段发挥着重要功能，这些功能到底是什么，也

就是我们接下来的主要研究内容。 

 

团队介绍 

研究团队隶属于广东省植物表观遗传学重点实验室、深圳市微生物基因工程重点实验室。

以陈雪梅院士为学术带头人的研究团队，团队成员中包括院士 1人、中组部千人计划人才 3

人、教授 17 人、副教授 7人、讲师 8人，团队成员全部具有博士学位。研究团队长期开展小

分子 RNA 相关的基础理论和开发应用研究。在基础理论方面，主要研究小 RNA 的合成、代谢、

运动和功能等机制的研究，在开发应用方面，主要利用我们根据所掌握的 miRNA 以及它们在植

物发育过程中所起作用的知识和技术，对 5种广东省重要的粮食及经济作物的关键性状进行改

良。对于不同的农作物，我们根据其特点分别进行不同的性状改变，以达到增产增质的目的，

如增加果实的大小从而增加产量等。通过在不同组织中或不同程度地升高或降低某些特定

miRNA 的表达，以及采用最新的 CRISPR/Cas9 基因组编辑技术来改变 miRNA 或其靶基因的表达

从而获得理想的农作物性状。本团队技术的优点是最终产品不含任何转基因成分。 团队先后

承担广东省创新团队项目、国家自然科学基金重大研究项目、深圳市孔雀团队项目的研究任务，

先后在 Science、PNAS、eLIFE、Genome Biology 等国际顶级期刊上发表研究论文几十篇，完

成发明专利多项。目前研究团队实验室面积 2201 m2，公共技术服务平台面积为 796 m2。实验室拥有仪

器设备 2 024 台套，总值 10 161 万元，其中 10 万元以上的大型仪器设备 125 台，总值为 7 573 万元。目前

建有为科研服务的包括显微分析测试平台、色谱质谱分析测试平台、光谱生物学分析测试平台、分子生物

学分析测试平台、蛋白质组学研究平台、海洋监测分析平台和生物发酵与培养平台等技术平台在内的大型

仪器设备公共服务平台。 
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团队近几年科研项目情况: 

 

序号 项目名称 项目负责人 项目性质 项目承担单位 资助金额/万元 项目实施期限

1 
RNA 聚合酶 PolIV 转录产物的

生合成及调控 陈雪梅 国家自然科学基

金重大研究计划 深圳大学 300 2018/1/1 – 
2021/12/31 

2 广东省表观遗传学重点实验室 陈雪梅 省级重点项目 深圳大学 300 2016/1/1 – 
2018/12/31 

3 
拟南芥中核苷酸转移酶活性

及其在 RdDM 途径中的分子

机理研究 
莫蓓莘 国家自然科学

基金项目 深圳大学 76 2016/1/1 – 
2019/12/31 

4 
拟南芥转录因子 RBE、JAG 和

TCP5 时空特异调节花瓣生长

过程的机理研究 
黄腾波 国家自然科学基

金面上项目 深圳大学 72 2016/1/1 – 
2019/12/31 

5 
microRNA399 调控番茄缺磷胁

迫响应的机理研究 黄腾波 国家自然科学基

金面上项目 深圳大学 60 2018/1/1 – 
2021/12/31 

6 苔藓及蕨类植物 miRNA 的鉴

定和进化研究 高雷 

深圳市海外高层

次人才启动经费

（孔雀计划 C
类） 

深圳大学 270 2017/1/1 – 
2019/12/31 

7 基于全基因组的植物 miRNA
及其相关蛋白的分子进化研究 高雷 深圳市科创委基

础研究项目 深圳大学 46 2018/5/1- 
2020/4/30 

8 主要粮食作物分子设计育种项

目-玉米分子设计种子课题 刘琳 科技部国家重点

研发计划 深圳大学 75 2016/7/1 – 
2020/12/31 

9 玉米高温胁迫响应相关miRNA
及其靶基的鉴定与能研究 刘琳 国家自然科学青

年基金 深圳大学 22.8 2017/1/1 – 
2019/12/31 

10 利用小 RNA 技术改良玉米的

重要经济性状 刘琳 

深圳市海外高层

次人才启动经费

（孔雀计划 C
类） 

深圳大学 270 2017/1/1 – 
2020/12/31 

11 
一种海洋柄涡虫共附生细菌的

多样性及其次级代谢产物的研

究 
徐颖 国家自然科学基

金面上项目 深圳大学 65 2016/1/1 – 
2019/12/31 

12 利用 CRISPR/Cas9 技术敲除花

生主要过敏原基因的研究 于为常 国家自然科学基

金面上项目 深圳大学 74 2016/1/1 – 
2019/12/31 
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