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附件2：摘要模板

粗山羊草叶绿体基因RNA编辑位点的鉴定与分析
[bookmark: OLE_LINK13][bookmark: OLE_LINK12]王梦醒1,2 詹豪爽1,2 吕萌荔1,2 刘思妍1,2 宋卫宁1,2*
1西北农林科技大学农学院，陕西杨凌712100；2旱区作物逆境生物学国家重点实验室，陕西杨凌712100
*通讯作者：sweining2002@yahoo.com

摘   要：RNA编辑是高等植物叶绿体基因转录后表达调控的一种重要方式。本研究利用生物信息学方法,预测出粗山羊草叶绿体基因组分布于15个蛋白编码基因的34个RNA编辑位点,均为C到U的转换,其中以ndhB最多,有9个编辑位点…….. 本研究结果可为解析粗山羊草叶绿体基因的表达调控和探讨禾本科物种的起源进化提供理论依据。（不超过500字）
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