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摘要：【目的】通过对杜氏盐藻的转录组进行测序和基因功能分析，阐明不同浓度盐胁迫对杜氏盐藻生

长发育以及不同信号途径的影响。【方法】分别获取 9% NaCl 浓度和 24% NaCl 浓度培养下的杜氏盐藻

转录组并通过 Illumina 平台进行测序。将所得的序列进行拼接、去冗余处理。【结果】获得 40682 个

unigenes，其中注释到 NR 数据库的 10905 个，注释到 NT 数据库的 2768 个，注释到 SWISS-PROT 数

据库的 7261 个，注释到 COG/KOG 数据库的 6499 个。受到高盐胁迫的杜氏盐藻细胞相比低盐环境下，

有 717 个基因表达上调，1012 个基因表达下调。进一步对 60 个显著差异基因进行了功能聚类，发现盐

胁迫诱导了光合作用途径的基因表达。【结论】杜氏盐藻通过提高光合作用基因表达增强耐盐性。该研

究最大范围上挖掘了杜氏盐藻在高盐和低盐环境的基因转录水平，为深入揭示杜氏盐藻盐胁迫下基因差

异表达提供了平台，并为进一步研究杜氏盐藻耐盐机理提供理论依据。 
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杜氏盐藻(Dunaliella salina)是无细胞壁的单

细胞绿藻，归属于绿藻门，绿藻纲，团藻目，杜

氏藻科。该藻是迄今为止发现的极度耐盐的真核

生物[1]。当盐浓度发生剧烈变化时，这种微藻能够

迅速调节渗透压，甚至能耐受 7 倍的盐浓度变   

化[2]，但其耐盐机制尚不明确。植物对盐胁迫的反

应机制是一个复杂的过程，涉及多个信号和代谢

途径，参与的基因数量也非常多。研究人员期望

通过生理学、形态学以及生态学等手段以阐释植

物耐盐机理[3]。基于 Illumina 平台的转录组研究能

够获得特定物种，特定状态下的全部转录本，揭

示特定生物学过程及疾病发生过程的分子机理[4]，

并能进行差异基因表达分析，从整体水平阐释基

因结构和基因功能[5–6]。转录组测序技术已广泛应

用于动植物细胞[7–9]和人[10]的 RNA 测序中。在对

于抗逆基因的挖掘上，Xu 等[11]利用 Illumina 测序

平台对在 200 mmol/L NaCl 胁迫下的旱地棉进行

了 cDNA 文库测序分析，挖掘出在盐胁迫处理后

基因的差异表达；Wang 等[12]利用转录组测序技术

鉴定出野茶树抗寒过程中的差异表达基因。利用
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转录组测序已经在山葡萄[13]、番茄[14–15]、卷丹百

合[15]、红三叶[17]等植物中挖掘出大量的胁迫导致

的差异表达基因，并进行了分析。刘军力等通过

杜氏盐藻转录组测序分析了脂质及淀粉代谢路径

中的关键酶的作用[18]。朱立强等已利用测序平台

对杜氏盐藻的不同信号路径进行了注释[19]。本研

究利用 Illumina 技术平台，研究盐胁迫下杜氏盐

藻转录组在各个信号途径上的不同表达，通过杜

氏盐藻转录组的功能注释及聚类分析，得到盐胁

迫下杜氏盐藻的差异表达基因，同时利用以上数

据结果，重点分析和挖掘盐胁迫对于杜氏盐藻细

胞中参与光合作用基因的影响，为下一步实验工

作提供理论基础和实验依据。 

1  材料和方法 

1.1  杜氏盐藻培养 

杜氏盐藻由天津科技大学海洋与环境学院徐

仰仓教授惠赠。本次研究目的是分析杜氏盐藻基

因受高盐和低盐胁迫影响下的表达差异，选取 9%

和 24%两个盐浓度，使用 500 mL 锥形瓶放置于光

照培养箱中培养，培养温度为 28 °C，光照强度为

3000 lux，光暗比为 12 h/12 h，用人工海水混合 f/2

培养基[20]静置培养。 

1.2  显微镜观察 

在不同盐浓度处理的盐藻，当其生长至对数

期时，高倍显微镜下(奥林巴斯 IX83，日本)观察

不 同 盐 浓 度 下 的 杜 氏 盐 藻 生 理 形 态 并 记 录 其   

特征。 

1.3  无参转录组的构建和生物信息分析 

1.3.1  RNA 提取：通过 TRIzol 试剂盒(北京，天

根生化科技)提取组织总 RNA，随后进行 RNA 质

量检测。 

1.3.2  样品检测：在进行文库构建之前，对 RNA

样品进行纯度和长度严格检测，以确保符合文库

构建的标准。 

1.3.3  文库构建：杜氏盐藻的富集是使用带有

Oligo (dT)磁珠；富集完成后，加入分裂缓冲液裂

解 mRNA 为小片段；以 mRNA 为模板反转录出

cDNA，并对 cDNA 进行纯化、修饰和完善；通过

PCR 构建 cDNA 文库。 

1.3.4  文库检测：利用 Agilent 2100 检测片段大

小；如果片段大小符合预期，则利用 Q-PCR 仪精

准定量文库的有效浓度。 

1.3.5  上机测序及数据质控：上机测序技数据控

制参考测序公司(奥维森)标准统一执行。质控指标

见表 1。 

1.3.6  碱基含量分布、数据过滤、转录本拼接：

碱基含量分布、数据过滤、转录本拼接原理均由

测序公司(奥维森)统一处理。 

1.4  RT-qPCR 

基因差异表达采用荧光定量 PCR 技术。荧光染

料采用 SYBR Green，方法流程见[20]。简言之，荧 

 

表 1.  质控指标 

Table 1.  Quality indicators 
Quality value of Phred Error ratio of base pair recognition Correct ratio of base pair recognition/% Value of quality

10 1/10 90 Q10 

20 1/100 99 Q20 

30 1/1000 99.9 Q30 

40 1/10000 99.99 Q40 
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光定量 PCR 采用的仪器为 ABI 7500 Fast real-time 

PCR system (Applied Biosystems)。反应体系包含：

1× Super Real PreMix (Tiangen)，100 ng cDNA 模

板，0.3 mol/L 引物和 1× ROX 荧光染料。内参为

Actin。反应程序为：95 °C 5 min，35 个循环(95 °C 

20 s，58 °C 35 s，72 °C 40 s，65 °C 20 s)，最后溶

解曲线温度设定保证能扩增出单一的 PCR 产物。

PCR 引物见表 2。 

 

表 2.  荧光定量 PCR 所需引物 

Table 2.  Primers required for real-time PCR 
ID Annotation Sequence (5ʹ→3ʹ) Product length/bp 

AF163669.2 actin Forward primer ATGTGGGTTCTGTCTCTGCG 243 

Reverse primer TGTCATCCCAGTTGGACACG 

EU352601.1 ChmdH Forward primer CATCCGCTCCCTCATCAC 218 

Reverse primer CACGCTCCTGAATCAACTCC 

AY820754.1 psaB Forward primer TAGCCGTGTTCTGGGTGT 211 

Reverse primer CAAGCCCAAACTGAAAGA 

EF030488.2 LhcII-3 Forward primer AAGCCCACCCTGAAGACC 195 

Reverse primer GGTATCCCAGCCGTAGTCG 

DQ074450.1 psbD Forward primer CTACCCTTTAGGACAATC 142 

Reverse primer ACCTAATACACCAGCAAC 

M23531.1 MchB Forward primer GGATGGCATCAAGTTCGGTG 166 

Reverse primer GTAACCCTCAACCAGACCCA 

DQ414847.1 Lhch a\b Forward primer CGCTGCCGTGGAGTTCTA 280 

Reverse primer AGCACCAGCCTTGAACCA 

 

2  结果和分析 

2.1  生长曲线 

为了明确不同盐浓度对杜氏盐藻生长速率

的影响，分别设置了不同盐浓度的培养基，并对

其进行 2 周的观察，观察发现杜氏盐藻在 9%盐

浓度下生长状态最佳，而高于此浓度时杜氏盐藻

生长变慢，且发现 24%是高盐的一个胁迫最佳点，

盐度若高于 24%，盐藻细胞虽可保持生长但速度

极慢，状态几近崩溃。因此，实验过程中选取了

9%和 24%两个盐浓度梯度，从而比较高盐胁迫对

杜氏盐藻的影响。通过血球计数板计数，对 9%

和 24% 两个盐浓度下的盐藻进行了为期两周左

右的生长曲线绘制，见图 1。杜氏盐藻在 24%浓 

度条件下细胞数量明显低于 9%盐浓度下的细胞

数量，且可以看出在第 7 天和 15 天左右各有一

个转折点，接种后一周内杜氏盐藻细胞生长较为

缓慢，一周之后基数变大数量增长变快，两周  

左右数量趋于稳定，基本符合细胞的“S”型生长 

曲线。 

 

 
 

图 1.  杜氏盐藻生长曲线 

Figure 1.  Growth curve of Dunaliella salina. 
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2.2  形态结构 

显微镜下观察不同盐浓度培养下的杜氏盐藻

细胞形态。由图 2-A、B 可知，在 9%的低盐浓度

下，杜氏盐藻细胞为梨形，细胞体积较大，细胞

质充盈，颜色明亮，细胞壁位置明显，有两条鞭

毛，十分活跃，生长状态较好；在 24%的高盐浓

度下(图 2-C、D)，杜氏盐藻细胞为球形，体积较

小，失去鞭毛，细胞停止运动，细胞内胞质变得

暗淡。 

2.3  功能注释 

将 9%盐浓度和 24%盐浓度培养下的杜氏盐

藻分别进行转录组测序，将所获得的数据经软件

进行处理后获得 40682 个 unigene，将获得的

unigene 与数据库对比，从而对 unigene 进行功能

注释，其中注释到 NR 数据库的 10905 个，注释

到 NT 数据库的 2768 个，注释到 SWISS-PROT

数据库的 7261 个，注释到 COG/KOG 数据库的

6499 个。 

2.4  物种分类 

将获得的转录组数据进行同源性比对，结果

如图 3 所示。注释的 unigenes 与盘藻、团藻、莱

茵衣藻、单针藻的同源性比较高，杜氏盐藻基因

与盘藻(Gonium pectorale)同源性最高为 22.77%，

与强壮团藻(Volvox carteri f. nagariensis)的同源性

次之为 21.15%。这些 unigenes 还比对到了盐藻的

其 他 近 源 物 种 如 单 针 藻 (Monoraphidium 

neglectum)、胶球藻属 (Coccomyxa subellipsoidea 

C-169)上。 
 

 
 

图 2.  杜氏盐藻在不同盐浓度条件下的细胞形态变化 

Figure 2.  Cell morphology variation under different salt concentrations. A, C: Dunaliella salina cells after 48 h of 
low salt stress(×40 times mirror observation). The length of the legend in picture A, C is 20 μm. B, D: Dunaliella 
salina cells after 48 h of high salt stress(Olympus inverted microscope). The length of the legend inpicture B, D is 
20 μm). 
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图 3.  物种同源性比对 

Figure 3.  Species classification. 
 

2.5  GO 功能分类 

通过与 GO 数据库的比对和搜索，对杜氏盐

藻参与生物学过程 (biological process)和分子功

能(molecular function)的差异表达基因进行了注释

(图 4-A)。 

结果显示，低盐浓度和高盐浓度下，杜氏盐

藻 的 差 异 表 达 基 因 主 要 富 集 在 生 物 学 过 程

(biological process) 光 合 作 用 的 光 捕 获

(photosynthesis ， light harvesting) 以 及 光 反 应

(photosynthesis，light reaction)两个方面。24%盐浓

度培养相对于 9%盐浓度培养的杜氏盐藻的显著

下 调 基 因 富 集 在 生 物 学 过 程 的 蛋 白 质 磷 酸 化

(protein phosphorylation)、蛋白质改性过程(protein 

modification process) 、 磷 代 谢 过 程 (phosphorus 

metabolic process) 、 含 磷 酸 盐 化 合 物

(phosphate-containing compound) 、 高 分 子 改 性

(macromolecule modification) 以 及 磷 酸 化

(phosphorylation)；分子功能方面的差异主要表现

在 结 合 (binding)、 蛋 白 激 酶 活 性 (protein kinase 

activity) 、 磷 酸 转 移 酶 活 性 - 醇 组 为 受 体

(phosphotransferase activity ， alcohol group as 

acceptor)、激酶活性(kinase activity)、双组分传感

器活动(two-component sensor activity)、组氨酸蛋

白激酶活性(protein histidine kinase activity)、磷酸

转移酶活性-含氮基团为受体(phosphotransferase 

activity，nitrogenous group as acceptor)、钙离子结

合(calcium ion binding)上(图 4-C)。另外，24%盐

浓度培养的盐藻相对于 9%盐浓度培养的盐藻在

涉及生物学过程 (biological process)、分子功能

(molecular function)方面的基因出现表达上调现象

(图 4-C)。显著上调基因富集在生物学过程的光合

作用的光收获(photosynthesis, light harvesting)和

光反应(photosynthesis, light reaction)、电子传递

(electron transport)和分子功能的氧化还原酶活性

(oxidoreductase activity)、肽链内切酶中电活动

(endopeptidase Clp activity)方面。 

2.6  不同盐浓度下杜氏盐藻基因表达统计和对比 

我们对高盐和低盐条件下，杜氏盐藻的差异

表达基因进行了深入的挖掘。发现 24%盐浓度高

渗环境对比 9%盐浓度低渗环境条件下，显著上调 
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图 4.  差异基因表达 

Figure 4.  Differential genes expression (DEGs). A: all DEGs; B: up-regulation expression; C: down-regulation 
expression. The ordinate is the GO term of the enrichment, and the x-coordinate is the number of genes expressed in 
the term. Different colors are used to distinguish different functions, and the “*” is a significantly enriched GO term. 
 

的基因有 717 个，显著下调的有 1012 个，另有一

部分基因则差异不显著。由此我们可以得到结论，

高盐胁迫既能诱导基因的表达也能特异性地抑制

基因的表达，但是受到抑制的基因数量要明显高

于受到诱导表达的基因数量。 

2.7  Unigene 在 KOG 数据库中的分类 

通过与 KOG 数据库进行比对和搜索，对

Unigene 进行基因功能分类。将基因功能、数量以 

及所占百分比进行了详细说明(表 3)。可以看出，

占比重最大的前 6 类基因功能分别为：功能预测
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(General function prediction only)，转录后修饰

(Posttranslational modification)，蛋白伴侣(protein 

turnover ， chaperones) ， 信 号 转 导 机 制 (Signal 

transduction mechanisms)，转录、核糖体结构和生

物 转 化 (Translation ， ribosomal structure and 

biogenesis)，RNA 的加工和修饰(RNA processing 

and Modification)。 

2.8  差异基因聚类图 

FPKM 密度分布图：横坐标为基因的 log10 

(FPKM+1)值，纵坐标为对应 log10 (FPKM+1)的相

对密度。红色部分代表 9%盐浓度下杜氏盐藻基因

表达水平，蓝色代表 24%盐浓度下基因表达水平，

见图 5-A。由图可知，低盐条件下杜氏盐藻差异基

因的密度分布显著大于高盐条件。 

该分析可判断杜氏盐藻基因在不同生长环境

下的表达情况，并将基因进行聚集和分类，以识

别已知或未知基因的功能。每一行表示一个基因，

每一列表示一个样本。颜色从蓝到红，表示 log10 

 
表 3.  KOG 基因库注释的基因功能分类 

Table 3.  Gene function classification of the KOG GenBank note 

Classification Function Number of unigene Percent/% 

A RNA processing and Modification 395 5.44 

B Chromatin structure and dynamics 178 2.45 

C Energy production and conversion 292 4.02 

D Cell cycle control, cell division, chromosome partitioning 197 2.71 

E Amino acid transport and metabolism 259 3.57 

F Nucleotide transport and metabolism 109 1.50 

G Carbohydrate transport and metabolism 258 3.55 

H Coenzyme transport and metabolism 123 1.69 

I Lipid transport and metabolism 255 3.51 

J Translation, ribosomal structure and biogenesis 425 5.85 

K Transcription 342 4.71 

L Replication, recombination and repair 329 4.53 

M Cell wall/membrane/envelope biogenesis 104 1.43 

N Cell motility 10 0.14 

O Posttranslational modification, protein turnover, chaperones 788 10.85 

P Inorganic ion transport and metabolism 191 2.63 

Q Secondary metabolites biosynthesis, transport and catabolism 133 1.83 

R General function prediction only 1101 15.16 

S Function unknown 476 6.55 

T Signal transduction mechanisms 617 8.49 

U Intracellular trafficking, secretion, and vesicular transport 362 4.98 

V Defense mechanisms 44 0.61 

W Extracellular structures 23 0.32 

X Unamed protein 0 0.00 

Y Nuclear structure 41 0.56 

Z Cytoskeleton 212 2.92 

Number of gene  7264 100.00 
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图 5.  差异基因表达模式分析 

Figure 5.  Differential gene expression pattern analysis. A: FPKM density profile; B: Cluster analysis of 
differential expressed genes. FPKM is the number of fragments per kilobase length of a certain gene per million 
fragments. It also takes into account the effect of sequencing depth and gene length on the number of fragments. It 
is currently the most commonly used gene expression level estimation method. 
 

(FPKM+1)从小到大，见图 5-B。通过基因 ID 在数

据库中查找其功能，一部分基因并未找到与之匹配

的序列的蛋白质功能，分析可能是未注释过的新基

因。在可查到基因中，发现与蛋白质结合、氧化还

原酶活性、细胞凋亡过程、应激反应、电子传递、

离子结合等有关的基因表达显著上调，参与核酸结

合、磷代谢及产能过程等的基因表达显著下调。 

2.9  基因表达韦恩(Venn)图 

当比较组合数为 1 个时，绘制 2 个 group 共

同表达基因的 venn 图，以 fpkm>1 作为判断基因

表达的标准。该图展示了各 group 表达的基因个

数，以及其重叠关系。其中圆圈交叉部分为表达

出的共有基因，见图 6。由图可知，有 7917 个基

因在 9%低渗下特异性表达，3056 个基因在 24%

高渗下特异性表达，有 20132 个基因在 9%和 24%

盐浓度下同时表达。 

 
 

图 6.  基因共表达维恩图 

Figure 6.  Gene co-expression Venn diagram. 
 

2.10  荧光定量PCR检测光合作用路径基因的表达 

为了进一步验证转录组测序结果，对参与光

合作用途径的 6 个基因 Lhch a/b、MchB、ChmdH、

psaB、LhcII-3、psbD (表 5)进行了荧光定量 PCR

检测。实验结果显示，当细胞处在高盐胁迫环境

下 (24%) ， 随 着 盐 害 胁 迫 时 间 的 不 断 增 加 (48–  

120 h)，Lhch a/b、MchB、psaB、LhcII-3、psbD 基

因的表达量逐渐升高；而只有 chloroplast malate 
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dehydrogenase (ChmdH)基因的表达量没有发生显

著变化(图 7)。推测 ChmdH 基因表现为组成型表

达，而 Lhch a/b、MchB、psaB、LhcII-3、psbD 基

因受到盐害胁迫诱导表达。 
 

表 5.  参与光合作用基因的功能及相关信息 

Figure 5.  Function and related information of the genes involved in photosynthesis 
Gene name Accession No. Function description 

Lhch a/b DQ414847.1 Light-harvesting chlorophyll a/b protein 
MchB M23531.1 Major chlorophyll binding protein 
ChmdH EU352601.1 Chloroplast malate dehydrogenase, nuclear gene for chloroplast product 
psaB AY820754.1 A2photosystem I P700 chlorophyll A apoprotein A2 
LhcII-3 EF030488.2 Major light-harvesting chlorophyll a/b protein 3 
psbD DQ074450.1 Dunaliella salina photosystem II D2 protein 

 

 
 

图 7.  光合作用途径基因表达 

Figure 7.  Expression pattern of genes involved in photosynthesis process under hyper-and hyposaline conditions. 
A: Relative expression of Lhcha/b gene quantification by qRT-PCR; B: Relative expression of MchB gene 
quantification by qRT-PCR; C: Relative expression of ChmdH gene quantification by qRT-PCR; D: Relative 
expression of psaB gene quantification by qRT-PCR; E: Relative expression of LhcII-3 gene quantification by 
qRT-PCR; F: Relative expression of psbD gene quantification by qRT-PCR. The asterisk in the columns indicates 
significant difference according to Duncan’s Multiple Range Test (P<0.01). 
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3  讨论 

植物耐盐机制一直是生物学研究的热点，但

不同生物的巨大差异使得对其机制的阐明一直不

够深入，成为生命科学研究的难点问题。杜氏盐

藻是目前已知的最耐盐的真核生物，其耐盐机制

备受人们关注。我们通过实验发现，杜氏盐藻为

了适应高盐胁迫，从形态、生长、生理上均表现

出高度的适应和变化。例如，失去鞭毛，细胞密

度下降和体积变小。这是一种内在调节作用的结

果。有研究显示，杜氏盐藻能够适应高渗环境，

其甘油含量随盐浓度升高而增加[21]；在基因层面，

韩冬梅等分析了杜氏盐藻的磷脂酶 C 基因在盐胁

迫下的诱导表达[22]；Fisher 等[23–24]从杜氏盐藻中

发现了碳酸酐酶基因与转铁样蛋白两个耐盐基

因。但关于盐胁迫对于杜氏盐藻基因在不同信号

路径上的影响以及其耐盐机制仍不明确。本研究

从植物转录组[25]水平着手，以期获得转录组与生

物胁迫之间的关系。 

本研究针对杜氏盐藻代谢过程的未知基因，

并将重点放在光合作用路径，旨在深入挖掘其功

能及盐胁迫对参与该信号路径基因的影响。该研

究利用 Illumina 平台，通过对杜氏盐藻全部的转

录组进行测序、功能注释和聚类分析，最终得到

40682 个 unigenes，其中有 1729 个 unigenes 表现

出差异表达：717 个基因表现为表达上调，1012

个基因表现为表达下调。通过和各公共数据库比

对，并用 Blast 软件进行基因的分析，总结归纳了

盐胁迫对于杜氏盐藻相关基因的表达的影响以及

基因在高盐和低盐条件的表达差异。经过数据分

析，我们发现，盐胁迫下基因表达差异主要体现

在光合作用的光捕获和光反应路径以及产能代谢

过程。利用荧光定量 PCR 技术，对光合作用途径

的基因进行了表达水平的鉴定，实验结果显示盐

胁迫诱导 Lhch a/b、MchB、psaB、LhcII-3、psbD 基

因的表达，说明该类基因参与盐害胁迫的调控。

光合作用增强有助于提高盐藻的耐盐性。在盐害

胁迫下，盐藻这种不断提高对 CO2 的吸收和能量

生产的特点与高等植物截然不同，高等植物在受

到高盐胁迫的时候，表现出光合作用的抑制和光

呼吸作用的增强[26]。 

在对差异基因分析发现，93.5%的差异基因已

经进行了功能预测和鉴定，然而仍然有 6.5%的差

异基因功能未知，这也意味着这些未知基因在盐

藻耐盐方面发挥重要的作用，更有待于深入挖掘。

基于目前结果，在下一步实验中，本研究将会针

对杜氏盐藻光合路径进行深入剖析，进一步挖掘

盐胁迫下与光合作用有关的杜氏盐藻基因，进行

基因表达检测，研究并确定具体的基因表达性状

及盐胁迫对其表达的影响。该研究为探索新基因、

挖掘未知基因功能、揭示盐藻耐盐机制研究提供

了理论基础实验依据。 
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Gene expression profiling of Dunaliella salina under different 
salinity stress 

Xiaochai Zhang, Liang Li*, Ningfang He, Xueqing Gong, Pengyue Zhu, Xiaoyang Wang 
School of Chemical Engineering and Technology, Hebei University of Technology, Tianjin 300130, China 

Abstract: [Objective] Through sequencing and genetic function analysis of the transcripts of Dunaliella salina, we 

studied its response to salt stress. [Methods] The transcriptome of Dunaliella salina under 9% and 24% NaCl 

concentration was obtained and sequenced by Illumina platform. All the unigenes were finally obtained by 

sequence splicing, redundancy removing based on the sequence clustering software. Functional notation and cluster 

analysis of unigenes were performed by comparing the unigenes to the database. [Results] A total of 40682 

unigenes were obtained, including 10905 in the NR database, 2768 in the NT database, 7261 in the Swiss-prot 

database, and 6499 in the COG/KOG database. By comparing cells grown under hyper- and hyposaline conditions, 

717 genes (41.46%) increased expression and 1012 genes (58.5%) decreased expression. Through the data 

integration analysis, 60 different expression genes of Dunaliella salina under salt stress were excavated. 

[Conclusion] Salinity stress up-regulated key genes in photosynthesis. Our findings provide reference for 

dissecting molecular mechanisms of salinity tolerance in algae and higher plants. 

Keywords: salt stress, Dunaliella salina, transcriptome, unigene, salt-tolerance 
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