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基于高通量测序的都匀地区福鼎大白种茶树根茎叶分析
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( 黔南民族师范学院 生物科学与农学院ꎬ 贵州 都匀 ５５８０００ )

摘　 要: 为探究茶树中茶多酚等产物代谢途径的相关基因ꎬ该研究以贵州都匀地区福鼎大白种茶树的根茎

叶为对象ꎬ利用高通量测序技术构建茶的转录组数据库并筛选其根茎叶差异表达基因ꎮ 结果表明:共获得

７０.８８ Ｇｂ Ｃｌｅａｎ Ｄａｔａꎬ各样品 Ｃｌｅａｎ Ｄａｔａ 均达到 ６.３３ ＧｂꎬＱ３０ 碱基百分比在 ９３.２２％以上ꎮ 将 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ 与

中国种茶树参考基因组进行序列比对ꎬ比对效率从 ８７.８３％到 ９１.１４％ꎮ 基于比对结果ꎬ进行可变剪接预测

分析和基因结构优化分析ꎬ发掘新基因 １３ ５３１ 个ꎬ其中 １０ ２４４ 个得到功能注释ꎮ 利用 ＦＰＫＭ 进行基因表达

量分析ꎬ根据基因在不同样品中表达量识别差异表达基因ꎮ 叶与茎的差异基因有 ５ ５９５ 个ꎬ其中 ２ ７６９ 个在

茎中上调ꎬ２ ８２６ 个下调ꎬ叶与根有 ９ ６５０ 个差异基因ꎬ５ ０５６ 个上调ꎬ４ ５９４ 个下调ꎬ茎与根中有 ５ ６４４ 个差异

基因ꎬ２ ９３８ 个上调ꎬ２ ７０６ 个下调ꎬ并通过 ＧＯ 和 ＫＥＧＧ 分析ꎬ将差异基因进行功能注释和富集分析ꎮ 上述结

果为揭示都匀地区福鼎大白种茶参与类黄酮、茶氨酸和咖啡碱等代谢途径相关的基因提供了参考ꎬ为选育

优良品种等提供了理论依据ꎮ
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　 　 都匀地处云贵高原苗岭山脉南侧ꎬ具有低纬

度、高海拔、寡日照、多云雾的自然生态环境ꎬ适宜

茶树生长ꎬ资源丰富(陈世军等ꎬ２０１７)ꎮ 不同品种

的适制性、抗逆性和生长势不同ꎬ从而导致茶品质

和产量的不同ꎮ ２０ 世纪 ９０ 年代以来ꎬ都匀市等地

开始大量引种单产高、品质好、适应性强的福鼎大

白种茶树ꎬ增加了茶树的遗传多样性ꎮ 目前ꎬ关于

都匀地区的茶种质资源保护和抗性研究薄弱(张丽

娟等ꎬ２０１６)ꎬ特别是在转录组层面上的研究较少ꎬ
在一定程度上限制了茶产业的应用发展ꎮ 福鼎大

白种茶园占全市茶园面积 ８５％以上ꎬ因此开展都匀

地区福鼎大白种根、茎、叶的转录组研究对茶树在

品质、质量及抗逆相关的遗传改良上具有重要意义ꎮ
由于高通量测序技术能快速全面获取研究对

象在某一状态下基因转录信息ꎬ因此该技术广泛

应用于生物体转录组基因表达分析ꎬ能准确发掘

重要功能基因ꎮ Ｓｈｉ ｅｔ ａｌ. (２０１１)用 ＲＮＡ￣ｓｅｑ 技术

对龙井 ４３ 的嫩叶、成熟叶、茎、幼根、花蕾以及成

熟种子进行测序ꎬ总共获得 １２７ ０９４ 个基因ꎬ其中

包括与茶特有香气相关的代谢产物如咖啡碱、茶
氨酸、黄酮等合成相关的基因ꎮ 王君雅等(２０１９)
利用转录组技术对龙井 ４３ 和中茶 １２６ 进行差异基

因表达分析ꎬ结果表明 ９９ 个表达模式完全相反的

基因参与的生物过程主要有 ＭＡＰＫ 信号通路、谷
胱甘肽和苯丙烷等ꎮ 利用转录组测序技术可识别

编码次生代谢的调节基因和结构基因ꎬ也可用来

预测未知基因的功能ꎬ是进行基因组功能研究的

重要工具(Ｎｏｖａｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ 本研究利用高通

量测序技术ꎬ对都匀地区福鼎大白种茶树根茎叶

中类黄酮相关代谢途径进行研究ꎬ探索根茎叶中

差异表达基因参与的代谢途径ꎬ为探讨都匀地区

福鼎大白种茶树生长发育及组织间功能差异的分

子机制提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

供试材料选用黔南州都匀地区种植的茶树－
福鼎大白种ꎮ 茶苗选用黔南民族师范学院茶园的

扦插苗ꎮ 选取 ９ 株培养条件相同长势相同的茶苗

分为 ３ 组ꎬ每组 ３ 株ꎬ在第 １ 组中取嫩根、嫩茎和嫩

叶分别放入 ３ 个离心管作为第 １ 组生物学重复的

样本ꎬ分别标为根的第 １ 个生物学重复ꎬ茎的第 １
个生物学重复ꎬ叶的第 １ 个生物学重复ꎮ 每个样

本 ３ 个生物学重复ꎬ剩余的两组生物学重复分别

在剩下的两组茶苗中取样ꎬ共 ９ 个样本ꎬ分别为叶

１、叶 ２、叶 ３、茎 １、茎 ２、茎 ３、根 １、根 ２ 和根 ３ꎮ 采

样时在茶树上剪取发育阶段相似、部位相同、充分

伸展的叶片、茎和根ꎬ样品随后迅速放入液氮罐中

速冻后放入－８０ ℃冰箱中储存备用ꎮ
１.２ 转录组测序

首先将采集的福鼎大白种茶苗根茎叶样品放

０７２１ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



在干冰中送往北京百迈客生物科技有限公司进行

二代 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 高通量测序ꎬ对测序数据进行质量控

制ꎬ并将二代得到的转录本与已测序的中国种茶

树基因组通过序列比对的方法进行比较ꎮ 然后进

行转录组文库质量评估、ＳＮＰ / ＩｎＤｅｌ 分析、可变剪

接事件预测、差异基因分析和差异外显子分析等ꎮ
Ｉｌｌｕｍｉｎａ 二代测序数据提交至 ＮＣＢＩ 的 ＳＲＡ 数

据库ꎬＢｉｏＰｒｏｊｅｃｔ 的编号为 ＰＲＪＮＡ５６２７４７ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 测序数据质量分析

从茶苗上分别取福鼎大白的根茎叶作为实验

材料进行转录组测序ꎬ碱基质量值达到 Ｑ３０ 的在

９３.２２％以上ꎬＧＣ 含量为 ４４.５６％ ~ ４５.８５％(表 １)ꎬ
结果表明转录组文库质量符合分析要求ꎮ

表 １　 样品数据产出统计表
Ｔａｂｌｅ １　 Ｏｕｔｐｕｔ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ａｍｏｎｇ ｓａｍｐｌｅｓ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

高质量 Ｒｅａｄｓ 数目
Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ ｎｕｍｂｅｒ

数据量
Ｃｌｅａｎ ｂａｓｅｓ

ＧＣ 含量
ＧＣ ｃｏｎｔｅｎｔ (％)

准确率>０.９９９
Ｑ３０ (％)

叶 １ Ｌｅａｆ １ ２１ ８２８ ５１２ ６ ５０２ ４７９ ５２６ ４５.３６ ９３.６２

叶 ２ Ｌｅａｆ ２ ２８ ４５０ ８３９ ８ ４６７ ４５３ ９３６ ４５.２１ ９４.２２

叶 ３ Ｌｅａｆ ３ ２９ ０５７ ５３１ ８ ６６３ ９８４ ６９８ ４５.１８ ９３.８０

茎 １ Ｓｔｅｍ １ ２１ ２１２ ７６７ ６ ３２６ ７０６ １７２ ４４.７１ ９３.７０

茎 ２ Ｓｔｅｍ ２ ２５ ７６０ ７４３ ７ ６９５ １６９ ９１８ ４５.３５ ９３.６５

茎 ３ Ｓｔｅｍ ３ ２６ ０８０ ６０１ ７ ７４５ ８１０ ８７６ ４４.５６ ９３.７９

根 １ Ｒｏｏｔ １ ２３ ７８９ ９９５ ７ ０７８ ２９５ ５５８ ４５.８５ ９３.２２

根 ２ Ｒｏｏｔ ２ ２９ ３５４ ２０６ ８ ７２８ ８３５ ４１２ ４５.６１ ９３.４８

根 ３ Ｒｏｏｔ ３ ３２ ４９６ ２０５ ９ ６６７ ６９４ ６７４ ４５.７２ ９３.５４

表 ２　 转录组与基因组比对
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｂｌａｓｔ ｔｏ ｇｅｎｏｍｅ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

总 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ
数目

Ｔｏｔａｌ Ｃｌｅａｎ
Ｒｅａｄｓ ｎｕｍｂｅｒ

比对到参考基因
组上的 Ｒｅａｄｓ 数目
(在 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ
中占的百分比)
Ｍａｐｐｅｄ Ｒｅａｄｓ

比对到参考
基因组唯一位置的

Ｒｅａｄｓ 数目
(在 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ
中占的百分比)
Ｕｎｉｑ Ｍａｐｐｅｄ

Ｒｅａｄｓ

比对到参考
基因组多处的
Ｒｅａｄｓ 数目

(在 Ｃｌｅａｎｓ Ｒｅａｄｓ
中占的百分比)
Ｍｕｌｔｉｐｌｅ Ｍａｐｐｅｄ

Ｒｅａｄｓ

比对到参考
基因组正链的
Ｒｅａｄｓ 数目

(在 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ
中占的百分比)
Ｒｅａｄｓ Ｍａｐｐｅｄ

ｔｏ ‘ ＋’

比对到参考
基因组负链的
Ｒｅａｄｓ 数目

(在 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ
中占的百分比)
Ｒｅａｄｓ Ｍａｐｐｅｄ

ｔｏ ‘ －’

叶 １
Ｌｅａｆ １

４３ ６５７ ０２４ ３９ ６３２ ６７３
(９０.７８％)

３７ ３８６ ４８１
(８５.６４％)

２ ２４６ １９２
(５.１５％)

１９ ４８１ ８８５
(４４.６２％)

１９ ５８７ ０９６
(４４.８７％)

叶 ２
Ｌｅａｆ ２

５６ ９０１ ６７８ ５１ ８６１ ４２２
(９０.０９％)

４８ ９４９ ４２７
(８６.０２％)

２ ９１１ ９９５
(５.１２％)

２５ ４９３ ６１７
(４４.８０％)

２５ ６０４ ０７７
(４５.００％)

叶 ３
Ｌｅａｆ ３

５８ １１５ ０６２ ５２ ３５３ １７７
(９０.０９％)

４９ ３９１ ５８１
(８４.９９％)

２ ９６１ ５９６
(５.１０％)

２５ ７３３ ３３９
(４４.２８％)

２５ ８４９ ９３４
(４４.４８％)

茎 １
Ｓｔｅｍ １

４２ ４２５ ５３４ ３８ ３５３ ７９６
(９０.４０％)

３６ ２７５ １１３
(８５.５０％)

２ ０７８ ６８３
(４.９０％)

１８ ８０２ ４７１
(４４.３２％)

１８ ９１２ ５０８
(４４.５８％)

茎 ２
Ｓｔｅｍ ２

５１ ５２１ ４８６ ４６ ９５９ １５６
(９１.１４％)

４４ ３００ ６４６
(８５.９８％)

２ ６５８ ５１０
(５.１６％)

２２ ９８６ ３０４
(４４.６１％)

２３ １３８ ７６７
(４４.９１％)

茎 ３
Ｓｔｅｍ ３

５２ １６１ ２０２ ４６ ９１７ ７１０
(８９.９５％)

４４ ２３１ ７０６
(８４.８０％)

２ ６８６ ００４
(５.１５％)

２２ ９６０ ０１８
(４４.０２％)

２３ １２１ ８２９
(４４.３３％)

根 １
Ｒｏｏｔ １

４７ ５７９ ９９０ ４１ ７８９ １００
(８７.８３％)

３８ １９４ ９７１
(８０.２８％)

３ ５９４ １２９
(７.５５％)

１９ ６９７ ３９４
(４１.４０％)

２０ ２５３ ０４８
(４２.５７％)

根 ２
Ｒｏｏｔ ２

５８ ７０８ ４１２ ５２ ８４６ １７４
(９０.０１％)

４９ ３１８ ３７１
(８４.０１％)

３ ５２７ ８０３
(６.０１％)

２５ ６０５ ３１８
(４３.６１％)

２５ ８７２ ９８０
(４４.０７％)

根 ３
Ｒｏｏｔ ３

６４ ９９２ ４１０ ５８ ３５３ １４９
(８９.７８％)

５４ ５８５ ７９８
(８３.９９％)

３ ７６７ ３５１
(５.８０％)

２８ ３１２ ４０９
(４３.５６％)

２８ ５９８ ６９４
(４４.００％)

１７２１９ 期 王芬等: 基于高通量测序的都匀地区福鼎大白种茶树根茎叶分析



表 ３　 ＳＮＰ 位点统计表
Ｔａｂｌｅ ３　 ＳＮＰ ｌｏｃｉ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ

样品
Ｓａｍｐｌｅ

ＳＮＰ 数目
ＳＮＰ ｎｕｍｂｅｒ

基因区
ＳＮＰ 位点数
Ｇｅｎｉｃ ＳＮＰ

基因间区
ＳＮＰ 位点数

Ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃ ＳＮＰ

转换型 ＳＮＰ
Ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ ＳＮＰ

(％)

颠换型 ＳＮＰ
Ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎ ＳＮＰ

(％)

杂合型 ＳＮＰ
Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ ＳＮＰ

(％)

叶 １ Ｌｅａｆ １ ５４０ ７０７ ４２８ ３２７ １１２ ３８０ ６６.０７ ３３.９３ ５１.３８

叶 ２ Ｌｅａｆ ２ ５４１ ８５２ ４１３ ７８６ １２８ ０６６ ６６.２５ ３３.７５ ３４.８６

叶 ３ Ｌｅａｆ ３ ５８３ ００２ ４４８ ３４３ １３４ ６５９ ６６.３３ ３３.６７ ４５.９５

茎 １ Ｓｔｅｍ １ ４８９ ６４２ ３９３ ９４７ ９５ ６９５ ６５.４６ ３４.５４ ４９.６３

茎 ２ Ｓｔｅｍ ２ ５０４ ６７０ ３９４ ４７２ １１０ １９８ ６５.８９ ３４.１１ ３５.８５

茎 ３ Ｓｔｅｍ ３ ６３８ ７０６ ４９６ １９４ １４２ ５１２ ６５.９０ ３４.１０ ５０.７９

根 １ Ｒｏｏｔ １ ５２１ １６６ ４０９ ４１０ １１１ ７５６ ６５.７４ ３４.２６ ５０.９１

根 ２ Ｒｏｏｔ ２ ５２３ ５１５ ３９６ ７０６ １２６ ８０９ ６６.２２ ３３.７８ ３４.７０

根 ３ Ｒｏｏｔ ３ ５８２ ７４７ ４４７ ２６０ １３５ ４８７ ６６.１４ ３３.８６ ４８.５８

表 ４　 优化的基因
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

基因座
Ｌｏｃｕｓ

正负链
Ｓｔｒａｎｄ

优化位置
Ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ

ｓｉｔｅ

原来注释的第一个
或最后一个外显子

起止坐标
Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｆｉｒｓｔ ｏｒ

ｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｏｎ

优化后第一个或
最后一个外显子

起止坐标
Ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ ｆｉｒｓｔ ｏｒ
ｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｒｅｇｉｏｎ

ＴＥＡ００４４８４.１＿ｇｅｎｅ Ｓｃａｆｆｏｌｄ１０１４:１６３８９７－２３１０３０ ＋ ５′ ２０５５３６－２０５５３６ １６３８９７－２０５５３６

ＴＥＡ０００９７３.１＿ｇｅｎｅ Ｓｃａｆｆｏｌｄ１０１９:１３５０８８７－１３７１６７５ ＋ ３′ １３７１２７７－１３７１２７７ １３７１２７７－１３７１６７５

ＴＥＡ０１６７０８.１＿ｇｅｎｅ Ｓｃａｆｆｏｌｄ１０４５:１４３４９５４－１４５５９０６ ＋ ５′ １４３５２４０－１４３５２４０ １４３４９５４－１４３５２４０

ＴＥＡ００４０５１.１＿ｇｅｎｅ Ｓｃａｆｆｏｌｄ１０５４:３０３９０５－３０８５４２ ＋ ３′ ３０８３１８－３０８３１８ ３０８３１８－３０８５４２

ＴＥＡ０００１７１.１＿ｇｅｎｅ Ｓｃａｆｆｏｌｄ１０５８:１１２２４１－１２９６２９ － ５′ １２９５３４－１２９５３４ １２９５３４－１２９６２９

ＴＥＡ００７１４０.１＿ｇｅｎｅ Ｓｃａｆｆｏｌｄ１０６７:１２２６７５－１５６０２５ － ３′ １２３８７８－１２３８７８ １２２６７５－１２３８７８

ＴＥＡ０２００９２.１＿ｇｅｎｅ Ｓｃａｆｆｏｌｄ１０９３:６３５４８９－６４０７２９ ＋ ３′ ６４０６０７－６４０６０７ ６４０６０７－６４０７２９

ＴＥＡ０２００９４.１＿ｇｅｎｅ Ｓｃａｆｆｏｌｄ１０９３:５３２３３７－５４９４５７ － ５′ ５４９３９７－５４９３９７ ５４９３９７－５４９４５７

ＴＥＡ０２００９８.１＿ｇｅｎｅ Ｓｃａｆｆｏｌｄ１０９３:１１６２３１７－１１９１２５８ － ３′ １１６２５１５－１１６２５１５ １１６２３１７－１１６２５１５

ＴＥＡ００１０５５.１＿ｇｅｎｅ Ｓｃａｆｆｏｌｄ１０９９:８４８０４０－８７０２５２ － ３′ ８４８１４２－８４８１４２ ８４８０４０－８４８１４２

２.２ 转录组与中国种茶树基因组比对

２.２.１ 比对效率 　 本研究利用 Ｈｉｓａｔ２(Ｋｉｍ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)对测序数据与中国种茶树基因组 (Ｗｅｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)进行比对ꎬ利用 ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ( Ｐｅｒｔｅａ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１５)对比对上的 Ｒｅａｄｓ 进行组装和定量ꎬ比对到

参考基因组上的 Ｒｅａｄｓ 占 Ｃｌｅａｎ Ｒｅａｄｓ 的百分比为

８７.８３％ ~９１.１４％(表 ２)ꎮ
２. ２. ２ ＳＮＰ / ＩｎＤｅｌ 分析 　 利用 ＧＡＴＫ(Ｍｃｋｅｎｎａ ｅｔ

ａｌ.ꎬ ２０１０)软件对 Ｈｉｓａｔ２ 比对结果中的 ＳＮＰ 位点

和 ＩｎＤｅｌ 进行识别ꎬ进而分析基因表达水平和基因

功能ꎬＳＮＰ 分析表明基因区 ＳＮＰ 位点数多于基因

间区ꎬ转换型 ＳＮＰ 多于颠换型 ＳＮＰ(表 ３)ꎮ ＩｎＤｅｌ
主要存在于内含子区和基因间区(图 １)ꎮ
２.２.３ 可变剪接预测 　 基因通过转录生成前体

ｍＲＮＡꎬ再 经 过 不 同 的 剪 接ꎬ 产 生 不 同 的 成 熟

ｍＲＮＡꎬ翻译为不同的蛋白质ꎮ 利用 Ａｓｐｒｏｆｉｌ(Ｆｌｏｒｅａ
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１. 基因间ꎻ ２. 基因内ꎻ ３. 内含子ꎻ ４. 上游ꎻ ５. 下游ꎻ ６. 受
体剪切位点ꎻ ７. 供体剪切位点ꎻ ８. 剪切位点ꎻ ９. 起点缺
失ꎻ １０. 移码ꎻ １１. 密码子缺失ꎻ １２. 密码子插入ꎻ １３. 密码
子改变和缺失ꎻ １４. 密码子改变和插入ꎻ １５. 同义编码区ꎻ
１６. 非同义编码区ꎻ １７. 同义终止区ꎻ １８. 终止区ꎻ １９. 终止
缺失ꎻ ２０. 其他ꎮ
１. Ｉｎｔｅｒｇｅｎｉｃꎻ ２. Ｉｎｔｒａｇｅｎｉｃꎻ ３. Ｉｎｔｒｏｎꎻ ４. Ｕｐｓｔｒｅａｍꎻ ５. Ｄｏｗｎ￣
ｓｔｒｅａｍꎻ ６. Ｓｐｌｉｃｅ ｓｉｔｅ ａｃｃｅｐｔｏｒꎻ ７. Ｓｐｌｉｃｅ ｓｉｔｅ ｄｏｎｏｒꎻ ８. Ｓｐｌｉｃｅ ｓｉｔｅ
ｒｅｇｉｏｎꎻ ９. Ｓｔａｒｔ ｌｏｓｔꎻ １０. Ｆｒａｍｅ ｓｈｉｆｔꎻ １１. Ｃｏｎｄｏｎ ｄｅｌｅｔｉｏｎꎻ
１２. Ｃｏｎｄｏｎ ｉｎｓｅｒｔｉｏｎꎻ １３. Ｃｏｎｄｏｎ ｃｈａｎｇｅ ａｎｄ ｃｏｎｄｏｎ ｄｅｌｅｔｉｏｎꎻ
１４. Ｃｏｎｄｏｎ ｃｈａｎｇｅ ａｎｄ ｃｏｎｄｏｎ ｉｎｓｅｒｔｉｏｎꎻ １５. Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ
ｃｏｄｉｎｇꎻ １６. Ｎｏｎ ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓꎻ １７. Ｓｙｎｏｎｙｍｏｕｓ ｓｔｏｐꎻ １８. Ｓｔｏｐ
ｇａｉｎｅｄꎻ １９. Ｓｔｏｐ ｌｏｓｔꎻ ２０. Ｏｔｈｅｒ.

图 １　 ＩｎＤｅｌ 注释分类
Ｆｉｇ. １　 ＩｎＤｅｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

表 ５　 新基因功能注释结果
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｅｗ ｇｅｎｅｓ

注释数据库
Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｄａｔａｂａｓｅｓ

新基因数目
Ｎｅｗ ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ

ＣＯＧ ２ ３６３

ＧＯ ６ ２１８

ＫＥＧＧ ３ ９４８

ＫＯＧ ５ ８３３

Ｐｆａｍ ５ ３８３

Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ ６ ９００

ｅｇｇＮＯＧ ９ ２４３

ＮＲ １０ １０７

总和 Ｔｏｔａｌ １０ ２４４

ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)软件对可变剪接类型和表达量进行

分析ꎬ结果表明在 ９ 个样品中 ５′端和 ３′端外显子

可变剪切最多(图 ２)ꎮ
２.２.４ 基因结构优化 　 由于处理数据的软件不同

或数据本身的局限性ꎬ本文对中国种茶树基因组

的 ２６１ 个基因结构进行了优化并列出了部分优化

的基因(表 ４)ꎮ
２.３ 新基因

２.３.１ 新基因功能注释　 我们对利用 ＳｔｒｉｎｇＴｉｅ 拼接

出来的转录本与中国种茶树基因组的注释信息进

行比较ꎬ 发掘出了 １３ ５３１ 个新基因ꎬ 并将它们与

表 ６　 差异表达基因
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｇｅｎｅｓ (ＤＥＧｓ)

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

错误发现率
ＦＤＲ

表达量差异倍数对数值
ｌｏｇ２ (ＦＣ)

上调或下调
Ｒｅｇｕｌａｔｅｄ

ＴＥＡ０００００１.１＿ｇｅｎｅ ０.０００ ９４４ ０９５ ２.０８８ ２３９ ７２１ 上 Ｕｐ

ＴＥＡ００００１４.１＿ｇｅｎｅ １.００Ｅ－１１ －２.１５６ ６０８ ８６２ 下 Ｄｏｗｎ

ＴＥＡ００００１８.１＿ｇｅｎｅ ３.８８Ｅ－３９ －４.２０４ ４７０ ３４４ 下 Ｄｏｗｎ

ＴＥＡ００００２０.１＿ｇｅｎｅ ４.２０Ｅ－２０ －２.８５２ １４４ ５０５ 下 Ｄｏｗｎ

ＴＥＡ００００２５.１＿ｇｅｎｅ ０.０００ ３８８ ７３９ ２.７２９ ４７０ ０９４ 上 Ｕｐ

ＴＥＡ００００２８.１＿ｇｅｎｅ １.０６Ｅ－１０ ７.７１７ ８９９ ０７ 上 Ｕｐ

ＴＥＡ００００４０.１＿ｇｅｎｅ ３.８０Ｅ－０８ ４.１１５ ９０２ ５３４ 上 Ｕｐ

ＴＥＡ００００５３.１＿ｇｅｎｅ １.０２Ｅ－１２ －８.２９１ ８２５ １２３ 下 Ｄｏｗｎ

ＴＥＡ００００５７.１＿ｇｅｎｅ ２.３７Ｅ－１２ １.９１１ ６６３ ８９５ 上 Ｕｐ

Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔꎬ ＣＯＧꎬ Ｐｆａｍꎬ ＫＥＧＧꎬ ＧＯ 和 ＮＲ 数据库

进行 ＢＬＡＳＴꎬ获得新基因的注释信息(表 ５)ꎮ
２.３.２ 基因表达量 　 本文通过最大流量算法ꎬ采用

ＦＰＫＭ ( Ｆｒａｇｍｅｎｔｓ Ｐｅｒ Ｋｉｌｏｂａｓｅ ｏｆ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ ｐｅｒ
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１. 可变 ５′或 ３′端剪切ꎻ ２. 单内含子滞留ꎻ ３. 多内含子滞留ꎻ ４. 多外显子跳跃ꎻ ５. 单外显子跳跃ꎻ ６. 第一个外显子可变剪切ꎻ
７. 最后一个外显子可变剪切ꎻ ８. 可变 ５′或 ３′端剪切(模糊边界)ꎻ ９. 单内含子滞留(模糊边界)ꎻ １０. 多内含子滞留(模糊边界)ꎻ
１１. 多外显子跳跃(模糊边界)ꎻ １２. 单外显子跳跃(模糊边界)ꎮ
１. Ａｅꎻ ２. Ｉｒꎻ ３. Ｍｉｒꎻ ４. Ｍｓｋｉｐꎻ ５. Ｓｋｉｐꎻ ６. Ｔｓｓꎻ ７. Ｔｔｓꎻ ８. Ｘａｅꎻ ９. Ｘｉｒꎻ １０. Ｘｍｉｒꎻ １１. Ｘｍｓｋｉｐꎻ １２. Ｘｓｋｉｐ.

图 ２　 可变剪接事件数量统计
Ｆｉｇ. ２　 Ｎｕｍｂｅｒ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅ ｓｐｌｉｃｉｎｇ

Ｍｉｌｌｉｏｎ ｆｒａｇｍｅｎｔｓ ｍａｐｐｅｄ) 作为衡量基因表达量高

低的标准ꎬＦＰＫＭ 计算公式如下:

ＦＰＫＭ＝ ｃＤＮＡ Ｆｒａｇｍｅｎｔｓ
Ｍａｐｐｅｄ Ｆｒａｇｍｅｎｔｓ (Ｍｉｌｌｉｏｎｓ) ×Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔ Ｌｅｎｇｔｈ (ｋｂ)

ꎮ

福鼎大白种茶根茎叶三个部位的基因表达量

的密度分布对比(图 ３)表明ꎬ能够测序到的编码

蛋白的基因 ＦＰＫＭ 值跨越 １０ ￣２到 １０４六个数量级ꎮ
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图 ３　 ＦＰＫＭ 密度分布对比
Ｆｉｇ. ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ＦＰＫＭ ｄｅｎｓｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

２.４ 差异表达分析

２.４. １ 差异表达筛选 　 利用 Ｄｅｓｅｑ (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１０) 进行样品间的差异表达分析ꎬ并且将 Ｆｏｌｄ
Ｃｈａｎｇｅ≥２ꎬＦＤＲ<０.０１ 作为筛选标准ꎬ该文列出了部

分的差异表达基因并且统计了根茎叶两两样品间

的差异基因的数目(表 ６ꎬ表 ７)ꎮ 从叶和茎、叶和

根、茎和根的差异表达火山图(图 ４)中可以看出ꎬ差
异基因的统计学显著性以及上调基因和下调基因ꎬ
红点代表上调ꎬ绿点代表下调ꎮ 此外ꎬ我们还计算

了三个组织差异表达基因的聚类热图(图 ５)ꎮ
２.４.２ 差异基因功能注释和富集分析 　 对差异基

因 进 行 ＣＯＧꎬ ＧＯꎬ ＫＥＧＧꎬ ＫＯＧꎬ ＮＲꎬ Ｐｆａｍꎬ
Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ 和 ｅｇｇＮＯＧ 功能注释(表 ８)ꎬ并且绘制

了叶和茎、 叶和根、 茎和根差异基因的 ＧＯ 功能分

图 ４　 差异表达基因火山图
Ｆｉｇ. ４　 Ｖｏｌｃａｎｏ ｐｌｏｔ ｏｆ ＤＥＧｓ

表 ７　 差异表达基因数目
Ｔａｂｌｅ ７　 ＤＥＧｓ ｎｕｍｂｅｒ

差异基因集
ＤＥＧ ｓｅｔ

差异基因数目
ＤＥＧ ｎｕｍｂｅｒ

上调基因数目
Ｕｐ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ
ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ

下调基因数目
Ｄｏｗｎ￣ｒｅｇｕｌａｔｅｄ
ｇｅｎｅ ｎｕｍｂｅｒ

叶 ＶＳ 茎 Ｌｅａｆ ＶＳ Ｓｔｅｍ ５ ５９５ ２ ７６９ ２ ８２６

叶 ＶＳ 根 Ｌｅａｆ ＶＳ Ｒｏｏｔ ９ ６５０ ５ ０５６ ４ ５９４

茎 ＶＳ 根 Ｓｔｅｍ ＶＳ Ｒｏｏｔ ５ ６４４ ２ ９３８ ２ ７０６

类图(图 ６)ꎮ 应用超几何检验ꎬ对差异表达基因

进行 ＫＥＧＧ 通路富集分析ꎬ统计了显著性 ｑ 值最

小的前 ２０ 个通路(图 ７)ꎬ图中每个圆圈代表一个

ｐａｔｈｗａｙ 通路ꎬ圆圈大小代表通路总富集的基因数

目ꎬ圆圈越大ꎬ表示基因越多ꎮ 圆圈颜色代表 ｑ
值ꎬｑ 值越小ꎬ代表差异基因在该通路中的富集性

越可靠ꎬ所以说该图越靠近右下角的圆圈ꎬ参考价

值越大ꎮ
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图 ５　 差异表达基因聚类热图
Ｆｉｇ. ５　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ＤＥＧｓ

表 ８　 注释的差异表达基因数量统计表
Ｔａｂｌｅ ８　 Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ＤＥＧｓ ｉｎ ｄａｔａｂａｓｅ

差异表达
基因集
ＤＥＧｓ ｓｅｔ

总和
Ｔｏｔａｌ

注释数据库 Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ｄａｔａｂａｓｅｓ

ＣＯＧ ＧＯ ＫＥＧＧ ＫＯＧ ＮＲ Ｐｆａｍ Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ ｅｇｇＮＯＧ

叶 ＶＳ 茎
Ｌｅａｆ ＶＳ Ｓｔｅｍ

５ ４４４ ２ ４７６ ３ ０１９ １ ９７２ ２ ７３８ ５ ３８１ ４ ６６２ ４ ５２０ ５ ３３７

叶 ＶＳ 根
Ｌｅａｆ ＶＳ Ｒｏｏｔ

９ ３３１ ４ ２５５ ４ ９６６ ３ ３５７ ４ ８９７ ９ １９９ ７ ９００ ７ ６５４ ９ ０８３

茎 ＶＳ 根
Ｓｔｅｍ ＶＳ Ｒｏｏｔ

５ ４５４ ２ ６３３ ２ ８７６ １ ８９９ ２ ７６８ ５ ３６３ ４ ７８０ ４ ６２９ ５ ２９８

２.５ ＤＥＵ 分析

本文应用 ＤＥＸＳｅｑ(Ａｎｄｅｒｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)进行

外显子水平的差异分析ꎬ即 ＤＥＵ( ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｏｎ
ｕｓａｇｅ)分析ꎬ设置 ＦＤＲ<０.０１ꎬ该文列出了叶和茎的

部分 ＤＥＵ(表 ９)ꎮ

３　 讨论

福鼎大白种茶树是异花授粉的经济作物ꎬ基

因组杂合度高ꎬ具有优良的发芽率、抗寒性和耐旱

性(刘本英等ꎬ２００８)ꎮ 本研究对都匀地区福鼎大

白种茶根茎叶进行了转录组测序ꎬＱ３０ 碱基百分

比不小于 ９３.２２％ꎬ样品与参考基因组的比对效率

在 ８７.８３％ ~ ９１.１４％之间ꎮ 李明玺等(２０１８)对静

安白 茶 芽 和 叶 的 转 录 组 研 究 中ꎬ Ｑ３０ 值 都 为

８７.３２％ꎬＬｉｕ ｅｔ ａｌ.(２０１７)对瑞雪的转录组研究中ꎬ
Ｑ２０ 为 ９７％左右ꎬＷｅｉ ｅｔ ａｌ.(２０１８)对龙井 ４３ 的转

录组研究中ꎬ Ｑ３０ 为 ９０％左右ꎬ 因此ꎬ 福鼎大白种
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１. 代谢过程ꎻ ２. 细胞过程ꎻ ３. 单组织过程ꎻ ４. 生物调节ꎻ ５. 应激反应ꎻ ６. 定位ꎻ ７. 细胞成分组织或生物合成ꎻ ８. 发育过程ꎻ
９. 多细胞生物过程ꎻ １０. 信号ꎻ １１. 生殖ꎻ １２. 生殖过程ꎻ １３. 多组织过程ꎻ １４. 生长ꎻ １５. 解毒作用ꎻ １６. 免疫系统过程ꎻ １７. 生物
附着ꎻ １８. 生物相ꎻ １９. 节律性过程ꎻ ２０. 细胞杀伤性ꎻ ２１. 运动ꎻ ２２. 细胞ꎻ ２３. 细胞组件ꎻ ２４. 细胞器ꎻ ２５. 细胞膜ꎻ ２６. 细胞膜组
件ꎻ ２７. 细胞器组件ꎻ ２８. 大分子复合物ꎻ ２９. 胞外区ꎻ ３０. 细胞膜内控ꎻ ３１. 细胞连接ꎻ ３２. 共质体ꎻ ３３. 超分子复合物ꎻ ３４. 拟核ꎻ
３５. 病毒粒子ꎻ ３６. 病毒粒子组件ꎻ ３７. 胞外区组件ꎻ ３８. 催化活性ꎻ ３９. 结合ꎻ ４０. 转运活性ꎻ ４１. 结构分子活性ꎻ ４２. 核酸结合转
录因子活性ꎻ ４３. 电子载体活性ꎻ ４４. 信号转导活性ꎻ ４５. 分子功能调节因子ꎻ ４６. 抗氧化活性ꎻ ４７. 分子转导活性ꎻ ４８. 营养库活
性ꎻ ４９. 转录因子活性ꎬ蛋白结合ꎻ ５０. 蛋白标签ꎻ ５１. 金属伴侣活性ꎻ ５２. 翻译调控活性ꎮ
１. Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ２. Ｃｅｌｌｕｌａｒ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ３. Ｓｉｎｇｌｅ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ４. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎꎻ ５. Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓｔｉｍｕｌｕｓꎻ ６. Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎꎻ ７. Ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｒ ｂｉｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ ８. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ９. Ｍｕｌｔｉｃｅｌｌｕｌａｒ ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １０. Ｓｉｇｎａｌｉｎｇꎻ １１. Ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎꎻ １２. Ｒｅｐｒｏ￣
ｄｕｃｔｉｖｅ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １３. Ｍｕｌｔｉ￣ｏｒｇａｎｉｓｍ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １４. Ｇｒｏｗｔｈꎻ １５. Ｄｅｔｏｘｉｆｉｃａｔｉｏｎꎻ １６. Ｉｍｍｕｎｅ ｓｙｓｔｅｍ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ １７. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｄｈｅｓｉｏｎꎻ １８. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｐｈａｓｅꎻ １９. Ｒｈｙｔｈｍｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓꎻ ２０. Ｃｅｌｌ ｋｉｌｌｉｎｇꎻ ２１. Ｌｏｃｏｍｏｔｉｏｎꎻ ２２. Ｃｅｌｌꎻ ２３. Ｃｅｌｌ ｐａｒｔꎻ ２４. Ｏｒｇａｎｅｌｌｅꎻ ２５. Ｍｅｍｂｒａｎｅꎻ ２６. Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｐａｒｔꎻ ２７. Ｏｒ￣
ｇａｎｅｌｌｅ ｐａｒｔꎻ ２８. Ｍａｃｒｏｍｏｌｅｃｕｌａｒꎻ ２９. Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎꎻ ３０. Ｍｅｍｂｒａｎｅ￣ｅｎｃｌｏｓｅｄ ｌｕｍｅｎꎻ ３１. Ｃｅｌｌ ｊｕｎｃｔｉｏｎꎻ ３２. Ｓｙｍｐｌａｓｔꎻ ３３. Ｓｕｐｒａｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｃｏｍｐｌｅｘꎻ ３４. Ｎｕｃｌｅｏｉｄꎻ ３５. Ｖｉｒｉｏｎꎻ ３６. Ｖｉｒｉｏｎ ｐａｒｔꎻ ３７. Ｅｘｔｒａｃｅｌｌｕｌａｒ ｒｅｇｉｏｎ ｐａｒｔꎻ ３８. Ｃａｔａｌｙｔｉｃ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ３９. Ｂｉｎｄｉｎｇꎻ ４０. Ｔｒａｎｓｐｏｒｔｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ
４１. Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｍｏｌｅｃｕｌｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ４２. Ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ ｂｉｎｄｉｎｇ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ４３. Ｅｌｅｃｔｒｏｎ ｃａｒｒｉｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ４４. Ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ
４５. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒꎻ ４６. Ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ４７. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｔｒａｎｓｄｕｃｅｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ４８. Ｎｕｔｒｉｅｎｔ ｒｅｓｅｒｖｏｉｒ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ４９. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒ
ａｃｔｉｖｉｔｙꎬｐｒｏｔｅｉｎ ｂｉｎｄｉｎｇꎻ ５０. Ｐｒｏｔｅｉｎ ｔａｇꎻ ５１. Ｍｅｔａｌｌｏｃｈａｐｅｒｏｎｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ５２. Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ ｒｅｇｕｌａｔｏｒ ａｃｔｉｖｉｔｙ.

图 ６　 差异表达基因 ＧＯ 功能注释分类
Ｆｉｇ. ６　 ＧＯ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ＤＥＧｓ
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１. 有机含硒化合物代谢ꎻ ２. 类胡萝卜素生物合成ꎻ ３. 类黄酮生物合成ꎻ ４. 糖尿病并发症中的年龄信号通路ꎻ ５. 淀粉和蔗糖代
谢ꎻ ６. 碳代谢ꎻ ７. 叶酸碳池ꎻ ８. 半乳糖代谢ꎻ ９. 角质、亚氨酸和蜡的生物合成ꎻ １０. 单萜类生物合成ꎻ １１. 甘氨酸、丝氨酸和苏氨
酸代谢ꎻ １２. 光合生物固碳作用ꎻ １３. 乙醛酸和二羧酸代谢ꎻ １４. 氮代谢ꎻ １５. 氰基氨基酸代谢ꎻ １６. 植物激素信号转导ꎻ １７. 卟啉
和叶绿素代谢ꎻ １８. 苯丙素的生物合成ꎻ １９. 光合作用－天线蛋白ꎻ ２０. 光合作用ꎻ ２１. 抗坏血酸和醛酸代谢ꎻ ２２. 硫代谢ꎻ ２３. 双
醌和其它萜烯醌生物合成ꎻ ２４. 谷胱甘肽代谢ꎻ ２５. 萜类骨架生物合成ꎻ ２６. 磷酸戊糖途径ꎻ ２７. 脂肪酸降解ꎻ ２８. 糖酵解 / 糖新
生ꎻ ２９. 亚麻酸代谢ꎻ ３０. 二萜生物合成ꎻ ３１. 倍半萜和三萜生物合成ꎮ
１. Ｓｅｌｅｎｏｃｏｍｐｏｕｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ ２. Ｃａｒｏｔｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ ３. Ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ ４. ＡＧＥ￣ＲＡＧＥ ｓｉｇｎａｌｌｉｎｇ ｐａｔｈｗａｙ ｉｎ ｄｉａｂｅｔｉｃ ｃｏｍｐｌｉｃａ￣
ｔｉｏｎｓꎻ ５. Ｓｔａｒｃｈ ａｎｄ ｓｕｃｒｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ ６. Ｃａｒｂｏｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ ７. Ｏｎｅ ｃａｒｂｏｎ ｐｏｏｌ ｂｙ ｆｏｌａｔｅꎻ ８. Ｇａｌａｃｔｏｓｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ ９. Ｃｕｔｉｎꎬ ｓｕｂｅｒｉｎｅ ａｎｄ
ｗａｘ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ １０. Ｍｏｎｏｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ １１. Ｇｌｙｃｉｎｅꎬ ｓｅｒｉｎｅ ａｎｄ ｔｈｒｅｏｎｉｎｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ １２. Ｃａｒｂｏｎ ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎ ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ
ｏｒｇａｎｉｓｍꎻ １３. Ｇｌｙｏｘｙｌａｔｅ ａｎｄ ｄｉｃａｒｂｏｘｙｌａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ １４. Ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ １５. Ｃｙａｎｏａｍｉｎｏ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ １６. Ｐｌａｎｔ ｈｏｒｍｏｎｅ ｓｉｇｎａｌ
ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎꎻ １７. Ｐｏｒｐｈｙｒｉｎ ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ １８. Ｐｈｅｎｙｌｐｒｏｐａｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ １９. Ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ￣ａｎｔｅｎｎａ ｐｒｏｔｅｉｎｓꎻ ２０. Ｐｈｏｔｏｓｙｎ￣
ｔｈｅｓｉｓꎻ ２１. Ａｓｃｏｒｂａｔｅ ａｎｄ ａｌｄａｒａｔｅ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ ２２. Ｓｕｌｆｕｒ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ ２３. Ｂｉｑｕｉｎｏｎｅ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｔｅｒｐｅｎｏｉｄ￣ｑｕｉｎｏｎｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ ２４. Ｇｌｕｔａｔｈｉｏｎｅ
ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ ２５. Ｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂａｃｋｂｏｎｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ ２６. Ｐｅｎｔｏｓｅ ｐｈｏｓｐｈａｔｅ ｐａｔｈｗａｙꎻ ２７. Ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎꎻ ２８. Ｇｌｙｃｏｌｙｓｉｓ / Ｇｌｕｃｏｎｅｏｇｅｎｅｓｉｓꎻ
２９. Ａｌｐｈａ￣Ｌｉｎｏｌｅｎｉｃ ａｃｉｄ ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎻ ３０. Ｄｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓꎻ ３１. Ｓｅｓｑｕｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ａｎｄ ｔｒｉｔｅｒｐｅｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ.

图 ７　 差异表达基因 ＫＥＧＧ 通路富集
Ｆｉｇ. ７　 ＫＥＧＧ ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ｏｆ ＤＥＧｓ

茶文库构建成功且测序质量良好ꎬ可进行下一步

分析ꎮ ＳＮＰ 位点数目为 ４８９ ６４２ ~ ６３８ ７０６ꎬ转换类

型比例为 ６５.４６％ ~６６.３３％ꎬ颠换类型为 ３３.６７％ ~
３４. ５４％ꎬ 杂 合 型 ＳＮＰ 位 点 比 例 为 ３４. ７０％ ~
５１.３８％ꎮ 对 ２６１ 个基因进行了结构优化ꎬ发现了

１３ ５３１个新基因ꎬ其中 １０ ２４４ 个新基因被注释了ꎬ
注释到 ＣＯＧ 数据库中有 ２ ３６３ 个ꎬ注释到 ＧＯ 的有

６ ２１８个ꎬ注释到 ＫＥＧＧ 的有 ３ ９４８ 个ꎬ注释到 ＫＯＧ
的有 ５ ８３３ 个ꎬ注释到 Ｐｆａｍ 的有 ５ ３８３ 个ꎬ注释

到 Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ 的有 ６ ９００ 个ꎬ注释到 ｅｇｇＮＯＧ 的有

８７２１ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



表 ９　 差异外显子表达分析
Ｔａｂｌｅ ９　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｅｘｏｎ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

基因 ＩＤ
Ｇｅｎｅ ＩＤ

外显子 ＩＤ
Ｅｘｏｎ ＩＤ

表达量差异倍数对数值
ｌｏｇ２(ＦＣ)

Ｐ 值
Ｐ ｖａｌｕｅ

错误发现率
ＦＤＲ

ＴＥＡ０１８６６３.１＿ｇｅｎｅ Ｅ０１０ ０.４０３ ９３６ ０１２ １.０４Ｅ－０７ ２.１２Ｅ－０５

ＴＥＡ０１８６６３.１＿ｇｅｎｅ Ｅ０１１ －１.７３２ ６０４ ９９９ ６.６９Ｅ－２５ ９.７５Ｅ－２２

ＴＥＡ０１８６６２.１＿ｇｅｎｅ Ｅ００１ －０.９６７ ７９８ ２２ ５.４７Ｅ－０５ ０.００５ ５１０ ２２

ＴＥＡ０１２９９７.１＿ｇｅｎｅ Ｅ００７ －０.３０８ ３２３ ５５７ １.９５Ｅ－１０ ６.２４Ｅ－０８

ＴＥＡ０２１９２７.１＿ｇｅｎｅ Ｅ００１ ０.１６８ １１２ ４４９ １.３３Ｅ－０８ ３.２５Ｅ－０６

ＴＥＡ０１６０２６.１＿ｇｅｎｅ Ｅ００２ －１.２７３ ７０５ ７４７ １.３２Ｅ－０５ ０.００１ ５７７ ７５１

ＴＥＡ０３１６６６.１＿ｇｅｎｅ Ｅ００１ ０.０３２ ７９０ ４８５ １.９８Ｅ－０６ ０.０００ ３００ ５５９

ＴＥＡ０３１６６６.１＿ｇｅｎｅ Ｅ００２ －０.０７７ ５９５ ３２１ ２.１３Ｅ－０６ ０.０００ ３２０ ６５１

ＴＥＡ０１６７０５.１＿ｇｅｎｅ Ｅ００１ －０.６００ ８６６ ６５２ １.５８Ｅ－０７ ３.０６Ｅ－０５

９ ２４３个ꎬ注释到 ＮＲ 的有 １０ １０７ 个ꎮ
福鼎大白种茶根茎叶中有 １２ ５９５ 个基因参与

代谢过程ꎬ １２ ５０７ 个基因参与催化活性ꎬ ８ １７６ 个

基因参与细胞组成成分ꎬ是基因数最多的三个生

物过程ꎮ 陈琳波等( ２０１５)对“紫鹃”茶树的转录

组分析中ꎬＵｎｉｇｅｎｅ 的 ＧＯ 分析表明ꎬ代谢过程、细
胞、细胞部分、催化活性等富集程度较高ꎬ与本研

究结果相一致ꎮ 三个组织中有 １ ６１５ 个基因参与

发育过程(２７８ꎬ４０５ꎬ１９１)ꎬ即叶和茎参与此过程的

有 ２７８ 个差异基因ꎬ叶和根中有 ４０５ 个差异基因ꎬ
茎和根中有 １９１ 个ꎮ 根茎叶有 １ ４０１ 个基因参与

运输活动(１９７ꎬ３５６ꎬ２３１)ꎬ２８８ 个基因参与生长过

程(４７ꎬ６５ꎬ２０)ꎬ２６２ 个基因参与信号转导活动(４４ꎬ
７０ꎬ３０)ꎬ２００ 个基因参与免疫反应过程(３５ꎬ５６ꎬ３６)ꎮ

都匀地区茶独特的风味是由叶片中的茶氨

酸、萜烯类和类黄酮的代谢产物赋予的ꎮ Ｗｕ ｅｔ
ａｌ.(２０１３)从茶树叶片的转录组研究中得出大多数

基因参与编码合成黄酮类、咖啡碱和茶氨酸等次

生代谢途径的重要酶ꎮ 该文通过 ＫＥＧＧ 功能显著

性富集分析ꎬ发现叶和茎、叶和根、茎和根差异基

因参与的部分极其显著的通路有类胡萝卜素生物

合成ꎬ泛醌和其他萜烯类醌的生物合成ꎬ单萜生物

合成ꎬ甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢ꎬ乙醛酸和二

羧酸代谢ꎬ植物激素信号转导ꎬ卟啉和叶绿素代

谢ꎬ苯丙素的生物合成ꎬ光合作用天线蛋白和光合

作用ꎬ类黄酮生物合成ꎬ萜类化合物的生物合成ꎬ
亚麻酸代谢等显著富集ꎮ 叶和茎的差异表达基因

在 ＫＥＧＧ 通 路 中ꎬ 有 ９０ 个 基 因 参 与 碳 代 谢

(８.６５％ꎬ２１ꎬ６９)ꎬ占所有差异基因的 ８.６５％ꎬ其中

有 ２１ 个差异基因在茎中表达上调ꎬ６９ 个差异基因

在叶中表达上调ꎮ ７９ 个差异基因参与植物激素信

号转导(７.６％ꎬ５５ꎬ２４)ꎬ７５ 个差异基因参与苯丙素

的生物合成 (７.２１％ꎬ４９ꎬ２６)ꎬ ７０ 个差异基因参与

淀粉和蔗糖代谢(６.７３％ꎬ４６ꎬ２４ꎬ)ꎬ ６４ 个差异基

因参与氨基酸生物合成(６.１５％ꎬ２２ꎬ４２)ꎬ４３ 个差

异基因参与植物病原体互作通路 ( ４. １３％ꎬ３０ꎬ
１３)ꎬ１９ 个 差 异 基 因 参 与 类 黄 酮 的 生 物 合 成

(１.８３％ꎬ１３ꎬ６)ꎬ２０ 个差异基因参与萜类化合物生

物合成(１.９２％ꎬ４ꎬ１６)ꎬ２４ 个差异基因参与卟啉和

叶绿素代谢(２.３１％ꎬ１ꎬ２３)ꎬ４４ 个差异基因参与光

合作用(４.２３％ꎬ０ꎬ４４)ꎮ 以上研究表明都匀地区

福鼎大白种茶独特的香味和各种健康功能主要归

因于萜类物质合成、光合作用、 类黄酮的生物合成

等生物过程ꎬ类黄酮主要赋予茶的苦味ꎬ二萜类化

合物的水解产物具有令人愉悦的香味和特色风

味ꎮ 为进一步研究都匀地区福鼎大白种茶生长发

育和遗传育种提供了分子基础ꎬ并为揭示与类黄

酮相关代谢通路有关基因提供了重要理论依据ꎮ
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