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　 　 紫薇(Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ ｉｎｄｉｃａ)以其观赏性佳、抗逆

性好ꎬ受到广泛关注ꎮ 虽然紫薇属资源在中国分布非

常广泛ꎬ但该属植物的育种研究起步较晚ꎬ主要集中

在花色ꎬ如李文芳等[１]和刘龙昌等[２]分别对紫薇花色
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素的化学性质及结构进行了初步研究ꎻ花香ꎬ如徐婉

等[３]对紫薇杂交后代花香气成分做了定性与定量分

析ꎻ抗逆性ꎬ如谢宪等[４] 对紫薇抗寒性的研究ꎮ 紫薇

属稀缺彩叶品种ꎬ近年来育种专家们通过引种与选

育ꎬ逐步获得了一批集观花、观叶性于一体的彩叶紫

薇[５￣７]ꎮ 然而ꎬ对彩叶紫薇的研究目前仅集中于传统

的引种与栽培技术研究ꎬ基础研究方面过于薄弱ꎬ尤
其关于叶片呈色机理的研究ꎮ 目前仅能查阅到宋倩

等[８]和王淑安等[９]关于彩叶紫薇的叶色变异机制的

研究报道ꎬ分别阐明了彩叶紫薇叶色变化与叶片中色

素含量的关系ꎬ得到了大量与类胡萝卜素和叶绿素合

成相关的候选基因ꎮ
作为非模式植物中的一员ꎬ紫薇全基因组测序

尚未完成ꎬ生物信息学信息十分匮乏ꎮ 随着测序技

术日益成熟ꎬ高通量测序技术可以在不涉及基因组

信息的情况下ꎬ检测到所有物种的转录本ꎬ为彩叶紫

薇叶片呈色机制的研究提供可能ꎮ
ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序技术可获得大量的遗传信息ꎬ能

诠释植物生化水平的多样性及植物次生代谢分支调

控机理ꎬ为研究彩叶植物叶色转化带来新的机遇ꎮ
曹桦等对铁皮石斛叶色突变体进行转录组测序分

析ꎬ认为 ｄｏＧＬＫ１ 表达水平低和 ｄｏＦｔｓｚ 不表达导致了

突变体叶绿体合成和分裂受阻[１０]ꎮ 任杰对红花槭

品种艳红叶色转化期转录组解析结果表明ꎬ花青素

苷代谢途径基因差异表达对叶色变化起重要调控作

用[１１]ꎮ 红掌突变体叶色呈色机制的研究结果表明ꎬ
ＡａＧＬＫ 和 ＡａＡＲＣ５ 分别是调控叶绿体发育和分裂的

关键基因ꎬＡａＤＦＲ 在花青素合成过程中起着关键作

用[１２]ꎮ 转录组测序技术已经被广泛应用在非模式

彩叶植物的叶片呈色机理研究中ꎮ
本项目组 ２０１１ 年开始进行紫薇实生选种工作ꎬ

２０１２ 年开始进行杂交育种工作ꎬ通过 ２ 种方法已选

育出一批观赏性状优良的彩叶紫薇新品系ꎮ 其中在

黑钻石系列 Ｂｅｓｔ Ｒｅｄ 后代实生苗中发现 １ 株植株叶

片在春季呈现更加明艳的紫红色ꎬ初夏开始返青ꎬ上
位叶紫红色ꎬ中位叶呈紫色与绿色相交的花叶色ꎬ下
位叶绿色ꎬ色叶期比亲本长 １５~ ２０ ｄꎬ通过繁育观

察ꎬ其特异性、一致性、稳定性均达到新品种的申报

要求ꎬ拟定名为紫晶 １ 号ꎬ已申报国家林业局植物新

品种权ꎮ 本研究利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ 高通量测序平

台对紫晶 １ 号不同叶位叶片进行转录组测序分析ꎬ
比较不同叶片中基因表达的差异ꎬ以期通过 ＲＮＡ￣

Ｓｅｑ 技术获得与叶色性状相关的基因序列ꎬ为揭示

紫叶紫薇叶色变异的分子机制和培育彩叶紫薇新品

种提供参考ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

以江苏沿江地区农业科学研究所紫薇种质圃内

新选育的紫叶紫薇紫晶 １ 号为试验材料ꎮ 选取转色

期叶色性状稳定、生长健壮、长势一致的植株ꎬ采集

上位叶(紫叶)、中位叶(花叶)和下位叶(绿叶)ꎬ用
锡纸包裹ꎬ在液氮中迅速冷冻ꎮ 本项目中试验材料

总 ＲＮＡ 的提取与质量检测以及无参考基因组序列

的转录组高通量测序分析均由北京百迈客生物科技

有限公司进行ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 总 ＲＮＡ 的提取与质量检测　 用总 ＲＮＡ 提取

试剂盒(ＱＩＡＧＥＮ)对不同叶位叶片进行 ＲＮＡ 提取ꎬ
样本的纯度、浓度和完整度分别选用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ、Ｑｕ￣
ｂｉｔ ２.０、Ａｇｌｉｅｎｔ ２１００ 分析ꎮ 后续进行合格 ＲＮＡ 的

ｃＤＮＡ 文库构建和 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序ꎮ
１.２.２　 ｃＤＮＡ 文库构建和转录组测序　 检测后合格

的样品ꎬ以 ｍＲＮＡ 为模板ꎬ构建 ｃＤＮＡ 双链ꎬ利用

ＡＭＰｕｒｅ ＸＰ ｂｅａｄｓ 试剂盒依次进行纯化、末端修复

和片段大小选择ꎬ通过 ＰＣＲ 富集得到紫薇 ｃＤＮＡ 文

库ꎮ ｃＤＮＡ 文库的质量用 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００ 检测ꎬ再通过

Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉ￣Ｓｅｑ 平台完成 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 测序分析ꎮ
１.２.３　 Ｄｅ ｎｏｖｏ 组装及质量控制　 获得的原始数据

(Ｒａｗ ｒｅａｄｓ)经过滤得到 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬ将其用 Ｔｒｉｎｉｔｙ
拼接ꎬ得到 Ｃｏｎｔｉｇｓꎬ利用 Ｄｅ Ｂｒｕｉｊｎ 图的方法和测序

Ｒｅａｄ 信息ꎬ在片段集合中读取转录本序列ꎬ最长

Ｃｏｎｔｉｇ 即为最终转录本的 Ｕｎｉｇｅｎｅꎮ
１.２.４　 Ｕｎｉｇｅｎｅ 功能注释　 使用 ＢＬＡＳＴ 软件将 ＤＥＧｓ
序列与 ＮＲ、Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ、ＧＯ、ＣＯＧ、ＫＯＧ、ｅｇｇＮＯＧ４. ５、
ＫＥＧＧ 数据库分别比对ꎬ获得相关注释信息ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 转录组测序与 ｄｅ ｎｏｖｏ 组装

利用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉ￣Ｓｅｑ 对 ３ 个不同叶位叶片(每
个叶位 ３ 个重复)共计 ９ 个样品进行转录组测序

(表 １)ꎬ共获得 ６８􀆰 ５６ Ｇｂ(过滤后序列)ꎬ各样品过

滤后的序列量均达到 ６􀆰 ８７ Ｇｂ 以上ꎻＱ３０ 碱基百分

比在 ９１％以上ꎬＧ、Ｃ 含量在 ４９％以上ꎬ可以用于下
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一步的 Ｄｅ ｎｏｖｏ 组装ꎮ 利用 Ｔｒｉｎｉｔｙ 软件将所有的短

序列拼接ꎬ获得１４５ ３３８条 Ｃｏｎｔｉｇꎬ进一步组装得到

５３ ６５４条 Ｕｎｉｇｅｎｅꎬ总长度６３ ６４６ ９９２ ｂｐꎬ平均长度

为１ １８６􀆰 ２５ ｂｐꎬ其中长度在 ２００~ ３００ ｂｐ 的 Ｕｎｉｇｅｎｅ

所占的比例最高ꎬＵｎｉｇｅｎｅ 的 Ｎ５０ 为２ ２２９ ｂｐꎬ组装

完整性较高(图 １)ꎬ获得的 Ｍａｐｐｅｄ Ｒｅａｄ 可用于后

续分析ꎮ

表 １　 样品测序数据评估统计

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ

样品名称 编号 原始序列数
过滤后的
序列数

被标记的
序列数

Ｇ、Ｃ 含量
(％)

Ｑ３０
(％)

紫叶重复 １ Ｔ０１ ７ ４４９ ６４２ ７５０ ２４ ９９６ ４３７ １８ ３６１ １９０ ５０.５０ ９１.８７

紫叶重复 ２ Ｔ０２ ８ １６３ ０９８ ３１２ ２７ ３３６ １００ ２０ ７２１ ９６８ ５０.８６ ９２.３９

紫叶重复 ３ Ｔ０３ ７ ８０５ ６９６ ０３８ ２６ １２３ ２９０ １９ ９２６ ５３５ ５０.３３ ９２.０８

花叶重复 １ Ｔ０４ ８ １４４ ３３９ ８３４ ２７ ２５０ ８０５ ２０ ８４５ ９９５ ５０.６５ ９２.２２

花叶重复 ２ Ｔ０５ ７ ２７７ ６７４ １９４ ２４ ３５８ ７７９ １８ １２３ ９４３ ４９.９７ ９１.４３

花叶重复 ３ Ｔ０６ ７ ６８４ ８５１ １８４ ２５ ７２２ ５３５ １９ ６２６ ４９２ ５０.３１ ９１.７８

绿叶重复 １ Ｔ０７ ６ ８７４ ９９５ ６３８ ２３ ０００ ８９９ １６ ７５６ ５６７ ５０.４５ ９１.５７

绿叶重复 ２ Ｔ０８ ７ ６０５ ８４６ ５４６ ２５ ４７３ ６４５ １８ ７２２ ９０３ ５０.１５ ９１.７２

绿叶重复 ３ Ｔ０９ ７ ５４９ ７２７ １８２ ２５ ２８２ ４９９ １８ ６８７ ９７６ ５０.２８ ９１.７６

ａ:０~１００ꎻｂ:１０１~２００ꎻｃ:２０１~３００ꎻｄ:３０１~４００ꎻｅ:４０１~５００ꎻｆ:５０１~６００ꎻｇ:６０１~７００ꎻｈ:７０１~８００ꎻｉ:８０１~ ９００ꎻｊ:９０１~ １ ０００ꎻｋ:１ ００１~ １ １００ꎻｌ:
１ １０１~１ ２００ꎻｍ:１ ２０１~１ ３００ꎻｎ:１ ３０１~１ ４００ꎻｏ:１ ４０１ ~ １ ５００ꎻｐ:１ ５０１ ~ １ ６００ꎻｑ:１ ６０１ ~ １ ７００ꎻｒ:１ ７０１ ~ １ ８００ꎻｓ:１ ８０１ ~ １ ９００ꎻｔ:１ ９０１ ~
２ ０００ꎻｕ:２ ００１~２ １００ꎻｖ:２ １０１~２ ２００ꎻｗ:２ ２０１~２ ３００ꎻｘ:２ ３０１~２ ４００ꎻｙ:２ ４０１~２ ５００ꎻｚ:２ ５０１~２ ６００ꎻａ１:２ ６０１~２ ７００ꎻｂ１:２ ７０１~２ ８００ꎻｃ１:
２ ８０１~２ ９００ꎻｄ１:２ ９０１~３ ０００ꎻｅ１:>３ ０００ꎮ

图 １　 Ｕｎｉｇｅｎｅ 长度分布

Ｆｉｇ.１　 Ｌｅｎｇｔｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｕｎｉｇｅｎｅｓ

２.２　 差异基因表达量分析

将 ＦＤＲ 小于 ０.０１ꎬ差异倍数ＦＣ≥４ 作为筛选标

准ꎬ对紫晶 １ 号 ３ 个不同叶位叶片中差异表达基因

进行比对ꎬ共筛选得到 ５８ 条差异表达基因(图 ２、表
２):以绿叶为对照ꎬ上位叶检测出的差异表达基因

数目最多ꎬ有４ ７９２个转录因子的转录水平发生了改

变ꎬ其中上调表达的转录因子基因高达４ ０１７个ꎬ上
调倍数在 ４.００~ １ ５７３.７６ꎬ 最大上调基因 ＩＤ 为

ｃ４９５０３.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ꎻ在下调基因中ꎬ下位叶与中位叶对

比ꎬ差异 ＤＥＧ 最少ꎬ其次为上位叶与下位叶对比得

到的差异 ＤＥＧ 数ꎬ其中最大下调表达基因 ＩＤ 为

ｃ４１６９１.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ꎬ下调倍数达１ ４１８.３５ꎮ
图 ２　 差异表达基因数目分析

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ (ＤＥＧｓ)
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表 ２　 差异表达基因数目统计

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｎ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＤＥＧｓ

差异表达基
因集名称

差异表达
基因数目

上调基因

基因数 表达量变化范围

下调基因

基因数 表达量变化范围

Ｔ０７＿Ｔ０８＿Ｔ０９＿ｖｓ＿Ｔ０１＿Ｔ０２＿Ｔ０３ ４ ７９２ ４ １０７ ４.００~１ ５７３.７６ ６８５ ４.０１~１ ４１８.３５

Ｔ０７＿Ｔ０８＿Ｔ０９＿ｖｓ＿Ｔ０４＿Ｔ０５＿Ｔ０６ １ １７８ ８３７ ４.００~４９１.１４ ３４１ ４.０２~４３０.５４

Ｔ０１＿Ｔ０２＿Ｔ０３＿ｖｓ＿Ｔ０４＿Ｔ０５＿Ｔ０６ ２ ８１７ １３８ ４.０１~６５.３４ ２ ６７９ ４.００~４０４.５０

２.３　 差异表达基因功能注释

通过选择 ＢＬＡＳＴ 参数(Ｅ￣ｖａｌｕｅ≤１ｅ￣５)和 ＨＭ￣
ＭＥＲ 参数(Ｅ￣ｖａｌｕｅ≤１ｅ￣１０)ꎬ将全部 Ｕｎｉｇｅｎｅ 序列与

ＣＯＧ、ＧＯ 等 ８ 个数据库比对(表 ３、表 ４)ꎬ最后得到

３２ ６６７个有注释信息的基因ꎬ其中长度在１ ０００ ｂｐ
以上的基因注释效率为 ５３􀆰 ０５％ꎬ而未得到注释的

Ｕｎｉｇｅｎｅ 为２０ ９８７条(３９􀆰 １２％)ꎮ
２.４　 差异表达基因 ＧＯ 分类和功能富集

紫晶 １ 号差异表达基因在 ＧＯ 数据库进行比

对ꎬ有１８ ７１８条 Ｕｎｉｇｅｎｅ 在 ＧＯ 数据库中得到相关注

释ꎬ其中每 ２ 个样品相比得到的差异基因在 ＧＯ 数

据库中注释率最多达 ５６􀆰 ８８％(图 ３)ꎬ注释的基因参

与生物学过程、细胞组分和分子功能调控(表 ５)ꎬ功
能组涉及到 ５３ 个ꎮ 生物学过程的注释显示ꎬＵｎｉ￣
ｇｅｎｅ 表达差异显著顺序依次为代谢过程ꎬ细胞过程

和单组织过程ꎻ在细胞成分分类信息中ꎬ细胞部分和

细胞显著富集ꎻ在分子功能分类中ꎬ富集程度最高的

是催化活性ꎬ说明紫晶 １ 号转色时期叶片中催化活

性受影响较大ꎮ

表 ３　 Ｕｎｉｇｅｎｅ 注释统计表

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｎ ｔｈｅ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｕｎｉｇｅｎｅ

功能数据库名称　 　
注释到该
数据库的
Ｕｎｉｇｅｎｅ 数

３００≤长
度<１ ０００

长度≥
１ ０００

ＣＯＧ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ １１ ０９９ ２ ５９６ ６ ８２２

ＧＯ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ １８ ７１８ ５ ３２４ ９ ８９６

ＫＥＧＧ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ １２ ５８５ ３ ７５５ ６ ８６２

ＫＯＧ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ １８ ９８９ ５ ２１５ １０ ９４０

Ｐｆａｍ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ２２ ７７９ ５ ７９３ １４ ４１３

Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ２０ ４５４ ５ ９０８ １２ ２１７

ｅｇｇＮＯＧ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ３０ ８１８ ８ ８１２ １６ ８９１

ｎｒ＿Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ３１ ２９６ ９ １１８ １６ ８７１

Ａｌｌ＿Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ３２ ６６７ ９ ６３６ １７ ３３１

表 ４　 注释的差异表达基因数量统计

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｎ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｎｎｏｔａｔｅｄ ＤＥＧｓ

＃ＤＥＧ＿Ｓｅｔ Ａｎｎｏｔａｔｅｄ ＣＯＧ ＧＯ ＫＥＧＧ ＫＯＧ Ｐｆａｍ Ｓｗｉｓｓ￣Ｐｒｏｔ ｅｇｇＮＯＧ ｎｒ

Ｔ０７＿Ｔ０８＿Ｔ０９＿ｖｓ＿Ｔ０１＿Ｔ０２＿Ｔ０３ ４ ０１１ １ ４９７ １ ８５６ １ ５９４ ２ ５３１ ３ ３３９ ２ ６２８ ３ ８２３ ３ ６３８

Ｔ０７＿Ｔ０８＿Ｔ０９＿ｖｓ＿Ｔ０４＿Ｔ０５＿Ｔ０６ １ ０３９ ２９１ ５９１ ２９０ ４３３ ８２０ ７７３ ９９２ １ ０３１

Ｔ０１＿Ｔ０２＿Ｔ０３＿ｖｓ＿Ｔ０４＿Ｔ０５＿Ｔ０６ ２ ２８０ ７８４ ５９２ １ ０５９ １ ５６９ １ ９４４ １ ３７０ ２ １７１ １ ９２４
＃ＤＥＧ＿Ｓｅｔ:差异表达基因集名称ꎻＡｎｎｏｔａｔｅｄ:得到注释的差异基因数ꎻＣＯＧ:蛋白质直系同源数据库ꎻＧＯ:基因本体论数据库ꎻＫＥＧＧ:京东基因与
基金组百科全书ꎻＫＯＧ:真核生物蛋白相邻类的聚簇数据库ꎻＰｆａｍ:蛋白质家族数据库ꎻＳｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ:蛋白序列数据库ꎻｅｇｇＮＯＧ:蛋白直系同源组分
析数据库ꎻｎｒ:氨基酸序列数据库ꎮ

表 ５　 ＧＯ 数据库 ３ 大功能主类所占比例

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｉｎ ＧＯ ｄａｔａｂａｓｅ

差异表达基因集
(＃ＤＥＧ＿Ｓｅｔ)

ＧＯ 数据库 ３大功能主类所占比例(％)

生物学过程 细胞组分 分子功能

Ｔ０７＿Ｔ０８＿Ｔ０９＿ｖｓ＿Ｔ０１＿Ｔ０２＿Ｔ０３ ４９.８３ ２７.１７ ２３.００

Ｔ０７＿Ｔ０８＿Ｔ０９＿ｖｓ＿Ｔ０４＿Ｔ０５＿Ｔ０６ ４８.７０ ３０.２１ ２１.０９

Ｔ０１＿Ｔ０２＿Ｔ０３＿ｖｓ＿Ｔ０４＿Ｔ０５＿Ｔ０６ ４７.９７ ３１.３２ ２０.７１

２.５　 差异表达基因 ＫＥＧＧ 注释和富集分析

有 ７ ５４４ 个(２３􀆰 １０％)Ｕｎｉｇｅｎｅ 在 ＫＥＧＧ 数据库

得到注释ꎬ涉及了 １１９ 个 ＫＥＧＧ 代谢通路ꎬ其中绿叶

与紫叶对比获得注释的 ９１９ 个差异表达基因(ＤＥＧ)
可以被分配到 １１８ 个 ＫＥＧＧ 通路(表 ６)ꎬ绿叶对比花

叶获得注释的 １８７ 条 ＤＥＧ 可以被分配到 ８８ 个 ＫＥＧＧ
通路ꎬ紫叶对比花叶获得注释的 ５９９ 条 ＤＥＧ 可以被

分 配到１１３个ＫＥＧＧ通路ꎬ排名前１０显著性富集差
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Ａ:绿叶与紫叶对比ꎻＢ:绿叶与花叶对比ꎻＣ:紫叶与花叶对比ꎮ ａ:代谢过程ꎻｂ:细胞过程ꎻｃ:单细胞生物过程ꎻｄ:应激响应ꎻｅ:生化调节ꎻｆ:定
位ꎻｇ:细胞组织成分或生物发生ꎻｈ:发育过程ꎻｉ:多细胞生物过程ꎻｊ:信号传输ꎻｋ:生殖过程ꎻｌ:多生物过程ꎻｍ:生长ꎻｎ:免疫系统ꎻｏ:生殖ꎻｐ:
生物粘附ꎻｑ:生物相ꎻｒ:节律过程ꎻｓ:运动ꎻｔ:细胞杀伤ꎮ ａ′:细胞部分ꎻｂ′:细胞ꎻｃ′:细胞器ꎻｄ′:膜ꎻｅ′:细胞器部分ꎻｆ′:大分子复合物ꎻｇ′:生物

膜部分ꎻｈ′:细胞外区域ꎻｉ′:细胞连接处ꎻｊ′:膜封闭内腔ꎻｋ′:类核ꎻｌ′:细胞外基质ꎻｍ′:细胞外区域部分ꎻｎ′:细胞外基质部分ꎻｏ′:病毒ꎻｐ′:病毒

部分ꎮ ａ″:催化活性ꎻｂ″:结合ꎻｃ″:转运体活性ꎻｄ″:结构分子活性ꎻｅ″:电子载体活性ꎻｆ″:核酸结合转录因子活性ꎻｇ″:分子转导活性ꎻｈ″:酶调节

活性ꎻｉ″:抗氧化活性ꎻｊ″:ｒ 受体活性ꎻｋ″:鸟苷酸、核苷酸交换因子活性ꎻｌ″:蛋白结合转录因子活性ꎻｍ″:营养储藏活动ꎻｎ″:金属伴侣活性ꎻｏ″:
蛋白质标签ꎻｐ″:翻译调节活性ꎮ

图 ３　 差异表达基因 ＧＯ 二级节点注释统计图

Ｆｉｇ.３　 Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｎｏｄｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ＤＥＧｓ ｉｎ ＧＯ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

异基因主要涉及到细胞途径、遗传信号响应、环境信

号响应和新陈代谢 ４ 个方面ꎬ其中最大的分类是新

陈代谢ꎬ包括碳水化合物、氨基酸、多糖生物合成以

及能量、次生物质等ꎻ环境信号响应类最小ꎮ 同时ꎬ
ＫＥＧＧ 的注释结果也显示ꎬ差异基因主要参与了次

生物质代谢、植物激素信号转导、核糖体代谢和碳水

化合物代谢等通路ꎮ 紫晶 １ 号在转色期叶片类黄酮

生物合成途径的 ＫＥＧＧ 通路注释结果显示ꎬ花青素

合成途径中有 ９ 个基因表达上调ꎬ３ 个基因下调ꎬ肉
桂酰辅酶 ａ 是花色苷合成关键酶ꎬ相应的基因 ＩＤ 为

ｃ３７５８７.ｇｒａｐｈ＿ｃ０、ｃ５０６１７.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 和 ｃ５４５８６.ｇｒａｐｈ＿

ｃ０(Ｋ０５２７８＋Ｋ０８６９５＋Ｋ００６６０)ꎮ
２.６　 差异基因注释结果分析

叶色转化期间ꎬｌｏｇ２ＦＣ 达 ８ 倍以上差异表达的

基因如表 ７ 所示ꎬ高水平差异表达的注释基因中ꎬ以
绿叶为对照ꎬ紫叶对比花叶的短链脱氢酶还原酶

ｃ２７３１３.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 基因表达下调水平显著ꎻ以紫叶为

对照ꎬｃ５２０５８.ｇｒａｐｈ＿ｃ０(表皮原因子基因)也显示出

相似的下调趋势ꎮ 在差异表达 ＤＥＧ 中ꎬ除 ｃ４７０７３.
ｇｒａｐｈ＿ｃ０、ｃ２７１１７.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 为假定的脂质转移蛋白

基因ꎬ其他的基因功能主要涉及到基础代谢、逆境响

应因子、性别决定等几个方面ꎮ
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表 ６　 排行前 １０ 位的代谢通路

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｐａｔｈｗａｙｓ ｒａｎｋｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｔｏｐ １０

差异表达基因集 (＃ＤＥＧ＿Ｓｅｔ) 　 　 　 　 通路　 　 　 　 　 　 代谢通路中的差
异表达基因数

百分比(％) 通路号

Ｔ０７＿Ｔ０８＿Ｔ０９＿ｖｓ＿Ｔ０１＿Ｔ０２＿Ｔ０３ 核糖体 １０８ １１.７５ ｋｏ０３０１０

碳代谢 ８５ ９.２５ ｋｏ０１２００

在内质网蛋白加工 ５０ ５.４４ ｋｏ０４１４１

氨基酸生物合成 ４８ ５.２２ ｋｏ０１２３０

淀粉、蔗糖代谢 ４４ ４.７９ ｋｏ００５００

植物激素信号转导 ４３ ４.６８ ｋｏ０４０７５

糖酵解 / 糖异生 ４３ ４.６８ ｋｏ０００１０

ＲＮＡ 运输 ４０ ４.３５ ｋｏ０３０１３

氧化磷酸化 ３５ ３.８１ ｋｏ００１９０

嘌呤代谢 ３３ ３.５９ ｋｏ００２３０

Ｔ０７＿Ｔ０８＿Ｔ０９＿ｖｓ＿Ｔ０４＿Ｔ０５＿Ｔ０６ 核糖体 ３４ １８.１８ ｋｏ０３０１０

植物激素信号转导 ２１ １１.２３ ｋｏ０４０７５

苯丙素的生物合成 １４ ７.４９ ｋｏ００９４０

戊糖、葡萄糖醛酸转换 ９ ４.８１ ｋｏ０００４０

碳代谢 ９ ４.８１ ｋｏ０１２００

淀粉、蔗糖代谢 ９ ４.８１ ｋｏ００５００

角质、亚氨酸和蜡生物合成 ８ ４.２８ ｋｏ０００７３

脂肪酸代谢 ７ ３.７４ ｋｏ０１２１２

糖酵解 / 糖异生 ７ ３.７４ ｋｏ０００１０

丙酮酸代谢 ７ ３.７４ ｋｏ００６２０

Ｔ０１＿Ｔ０２＿Ｔ０３＿ｖｓ＿Ｔ０４＿Ｔ０５＿Ｔ０６ 碳代谢 ５９ ９.８５ ｋｏ０１２００

核糖体 ５９ ９.８５ ｋｏ０３０１０

在内质网蛋白加工 ３９ ６.５１ ｋｏ０４１４１

ＲＮＡ 运输 ３３ ５.５１ ｋｏ０３０１３

氧化磷酸化 ３１ ５.１８ ｋｏ００１９０

糖酵解 / 糖异生 ２９ ４.８４ ｋｏ０００１０

脂肪酸代谢 ２８ ４.６７ ｋｏ０１２１２

氨基酸生物合成 ２７ ４.５１ ｋｏ０１２３０

柠檬酸循环 ２４ ４.０１ ｋｏ０００２０

吞噬体 ２４ ４.０１ ｋｏ０４１４５
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表 ７　 不同叶位叶片转色期 ｌｏｇ２ＦＣ 达 ８ 倍以上的差异表达的基因及注释结果

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｔｈｅ ＤＥＧｓ ｗｉｔｈ ｌｏｇ２ＦＣ ｖａｌｕｅ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ｅｉｇｈｔ ｔｉｍｅｓ ａｎｄ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅａｆ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｉｎ ｃｏｌｕｒｅ￣ｃｈａｎｇｅｄ ｐｅｒｉｏｄ

差异表达基因集 (＃ＤＥＧ＿Ｓｅｔ) 　 　 基因 ＩＤ　 　 　 ｌｏｇ２ＦＣ 基因长度(ｂｐ) 基因功能注释　 　

Ｔ０７＿Ｔ０８＿Ｔ０９＿ｖｓ＿Ｔ０１＿Ｔ０２＿Ｔ０３ ｃ４９５０３.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ １０.６２０ ９２０ ８２８.８８ 富含甘氨酸的细胞壁结构蛋白

ｃ５２０５８.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ １０.６１０ ７１０ ４１０.００ 原表皮因子

ｃ５０４２１.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ １０.０９６ ６７０ ９３６.００ 花粉 Ｏｌｅ ｅ １ 过敏源和扩展蛋白家族

ｃ５７２７４.ｇｒａｐｈ＿ｃ２ ９.８６３ １４５ １ ９６５.１７ 木菠萝素相关凝集素

ｃ４７０７３.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ９.６２９ ８９１ ７８３.００ 非特异性脂质转运蛋白

ｃ５８１５９.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ９.２８６ ０８７ １ １５４.００ 铜运输蛋白质 ＡＴＸ１

ｃ４７９９１.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ９.２６３ ０４１ ２ ０４３.５０ Ｆ￣ｂｏｘ / ｋｅｌｃｈ￣复制蛋白(Ａｔ１ｇ６７４８０)

ｃ５２８４９.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ９.１２３ ８２６ ２ ０７９.５０ 富亮氨酸重复类伸展蛋白

ｃ２６９９０.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ９.０６０ ４６８ １ ２９４.００ 类甲酸精蛋白

ｃ２７１１７.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.９４４ １７７ ８３６.００ 非特异性脂质转运蛋白

ｃ５３７１０.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.８３５ ７３４ １ ８９５.００ 酪氨酸脱羧酶

ｃ２７２８１.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.８０１ ８２７ ２ ７１５.００ 类枯草菌素蛋白酶

ｃ５３５３１.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.７６０ ６７６ １ ５１１.００ ＧＤＳＬ 酯酶 / 脂肪酶 ＬＴＬ１

ｃ５１７０７.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.７４９ ０１９ １ ４５９.００ Ｃｔｒ 蛋白

ｃ４５２４０.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.６７３ ９２１ ２ １８５.００ 漆酶￣１７

ｃ３１０００.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.６１５ ６５３ ４５１.００ 富脯氨酸蛋白

ｃ５３７１８.ｇｒａｐｈ＿ｃ３ ８.５８６ ２１８ ４８８.００ 多元醇运输体

ｃ２７０１３.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.５５１ ２４６ １ ５１７.００ ＧＤＳＬ 酯酶 / 脂肪酶 ＡＰＧ

ｃ２９９３８.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.５４４ ７７４ ９８９.００ 轴向调节物 ＹＡＢＢＹ

ｃ３７９８３.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.３９６ ７３５ ９５６.００ 富含甘氨酸的细胞壁结构蛋白

ｃ５３９６４.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.３８１ ４８６ １ ０５０.００ ＧＤＳＬ 酯酶 / 脂肪酶(Ａｔ５ｇ４５９５０)

ｃ４４３０９.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.３６２ ６３４ １ ９５３.００ 雄性不育性蛋白

ｃ２６９４８.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.０７４ １６０ １ ８００.００ ｃｔｒ 蛋白

ｃ２７３１３.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ －８.０１７ ８４０ ８４１.００ 短链脱氢酶还原酶

ｃ４１６９１.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ －１０.４７０ ５００ １ ８１８.１６ 抗菌肽

Ｔ０７＿Ｔ０８＿Ｔ０９＿ｖｓ＿Ｔ０４＿Ｔ０５＿Ｔ０６ ｃ４７０７３.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.９４１ ６９０ ７８３.００ 非特异性脂质转运蛋白

ｃ３１０００.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ８.２０５ ０４２ ４５１.００ 富脯氨酸蛋白

ｃ３０５９５.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ －８.１８９ ６２０ １ １０７.００ 乙烯响应转录因子 ＥＲＦ０１７

ｃ２７３１３.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ －８.３９４ ５９０ ８４１.００ 短链脱氢酶还原酶

ｃ５５２０７.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ －８.７５２ ０９０ ２ ２１５.００ 伯胺氧化酶

Ｔ０１＿Ｔ０２＿Ｔ０３＿ｖｓ＿Ｔ０４＿Ｔ０５＿Ｔ０６ ｃ４９５０３.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ －８.２２８ ５９０ ８２８.８８ 富含甘氨酸的细胞壁结构蛋白

ｃ５２０５８.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ －８.６５７ １２０ ４１０.００ 原表皮因子

２.７　 叶色相关转录因子分析

在转色期间ꎬ３ 种不同叶位筛选到差异基因 ５８
个ꎮ 与模式植物毛果杨和拟南芥的 ＧＯ 和 ＫＥＧＧ 蛋

白数据库作比对(表 ８)ꎬ筛出与叶绿素代谢相关候

选基因 ９ 个ꎬ其中 ２ 个候选基因共同参与了叶绿素

兼类黄酮代谢的调控ꎬ２ 个候选基因可能参与类黄

酮代谢过程ꎬ分别属于 ＤＵＦ５４７、Ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅ＿ｃｙｃ２、Ｐｋｉ￣
ｎａｓｅ、Ｃａｌｒｅｔｉｃｕｌｉｎ、ＮＡＤ＿Ｇｌｙ３Ｐ＿ｄｈ＿Ｎ、Ｇｌｙｃｏ＿ｈｙｄｒｏ＿９
等 １３ 个基因家族ꎬ主要经氧化还原反应、物质能量

代谢、植物激素信号转导等机制介入紫薇叶色调控ꎮ
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在与叶色相关差异表达候选基因中ꎬ有 １１ 条 Ｕｎｉ￣
ｇｅｎｅ 与卟啉环代谢和叶绿素合成相关基因表现出

同源性ꎻ而 ｃ５６２１７.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 基因在叶绿素降解通路

中发挥了一定作用ꎻ在花青素苷代谢途径中ꎬ尿苷二

磷酸葡萄糖基转移酶、富含亮氨酸重复序列受体蛋

白激酶、松脂醇还原酶Ⅰ、聚半乳糖醛酸酶Ⅱ等均参

与了对花青苷代谢途径的调控ꎮ

表 ８　 与叶色相关差异表达候选基因及 ＧＯ 注释

Ｔａｂｌｅ ８　 Ｔｈｅ ＤＥＧｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｌｅａｆ ｃｏｌｏｒ ａｎｄ ＧＯ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

功能　 　 　 　 　 基因 ＩＤ　 　 基因长度 (ｂｐ) 基因家族　 　 ＧＯ 注释　 　 　

与叶绿素代谢 ｃ４２３９１.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ２ ０６６.００ ＤＵＦ５４７ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ｃ４３４６８.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ９５０.００ Ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅ＿ｃｙｃ２ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ｃ４５８９７.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ２ ３９６.２０ Ｐｋｉｎａｓｅ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ｃ４７０２２.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ １ ６０９.００ Ｃａｌｒｅｔｉｃｕｌｉｎ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ｃ４９０７９.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ２ ２２６.８４ ＮＡＤ＿Ｇｌｙ３Ｐ＿ｄｈ＿Ｎ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ｃ５００７９.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ １ ６０１.００ Ｇｌｙｃｏ＿ｈｙｄｒｏ＿９ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ｃ５０４２１.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ９３６.００ Ｐｏｌｌｅｎ＿Ｏｌｅ＿ｅ＿Ｉ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ｃ５１７０７.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ １ ４５９.００ ＨＭＡ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ｃ５６２１７.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ２ ３７０.００ Ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ＿Ｉ９ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｃｈｌｏｒｏｐｈｙｌｌ ｃａｔａｂｏｌｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ
叶绿素兼类黄酮代谢 ｃ４７８７０.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ １ ８３３.００ ＵＦＧＴ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔꎻａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ￣ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｃｏｍ￣

ｐｏｕｎｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ꎻａｎｔｈｏｃｙａｎｉ￣
ｄｉｎ ３￣Ｏ￣ｇｌｕｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙꎻ ｆｌａ￣
ｖｏｎｏｌ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ ꎻｆｌａｖｏｎｏｌ ３￣Ｏ￣
ａｒａｂｉｎｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ

ｃ５１１３８.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ２ ４０５.８４ ＰＬＮ００１１３ Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔꎻｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ ｂｉ￣
ｏｓｙｎｔｈｅｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ

类黄酮代谢 ｃ２９８６８.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ １ ３０１.００ ＳＤＲ Ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｌａｖｏｎｏｉｄ ｂｉｏｓｙｎ￣
ｔｈｅｔｉｃ ｐｒｏｃｅｓｓ

ｃ５２７６３.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ ２ １０７.５２ ＢＵＲＰ Ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｉｓｓｕｅｓ ｉｎ
ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ＵＶ ｌｉｇｈｔ

３　 讨 论

３.１　 基于 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术的植物叶色基因的发掘

新一代高通量测序技术是基于边合成边测序和

可逆终止子的原理ꎬ双端测序的使用ꎬ不仅可以提高

测序的深度ꎬ还能提高从头拼接的效率和准确

性[１３￣１５]ꎮ 一大批彩叶植物包括紫背天葵(Ｇｙｎｕｒａ ｂｉ￣
ｃｏｌｏｒ) [１６]、 银 杏 ( Ｇｉｎｋｇｏ ｂｉｌｏｂａ ) [１７]、 花 叶 矢 竹

(Ｐｓｅｕｄｏｓａｓａ ｊａｐｏｎｉｃａ ｆ. Ａｋｅｂｏｎｏｓｕｊｉ) [１８] 等的转录组

已经被测序ꎬ为研究彩叶植物色素合成途径及叶色

转化带来新的机遇ꎮ 本项目组对紫晶 １ 号 ３ 种叶色

叶片作了转录组测序分析和功能基因预测ꎬ获得

１４５ ３３８条 Ｃｏｎｔｉｇꎬ进一步组装得到 ５３ ６５４条 Ｕｎｉ￣
ｇｅｎｅꎬ Ｑ３０ 均大于 ９１％ꎬ被标记的序列数比例(被标

记的序列数 /过滤后的序列数)均在 ７２％以上ꎬＵｎｉ￣
ｇｅｎｅ 的 Ｎ５０ 为２ ２２９ ｂｐꎬ测序数据的输出和装配质

量能够满足转录分析的基本要求ꎬ为诠释紫晶 １ 号

叶片色素代谢分支调控机制ꎬ为色素合成关键基因

的挖掘提供重要参考ꎮ
３.２　 差异基因表达与功能注释分析

杨海芸等的研究结果表明ꎬ同一转录组 Ｕｎｉ￣
ｇｅｎｅｓ 的序列越长ꎬ其匹配率越高[１８]ꎬ本研究中长度

在１ ０００ ｂｐ 以上的基因注释率为 ５３􀆰 ０５％ꎬ而在

３００~１ ０００ ｂｐ 的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的注释率只有 ２９􀆰 ５０％ꎬ
结果与前者相似ꎮ 在生物学过程分类中ꎬ表达差异

最大的是代谢过程ꎬ这与吴全金[１９]、郭小鸥[２０] 的研

究结果相似ꎬ表明紫晶 １ 号叶片中代谢相关基因的

表达存在显著差异ꎬ代谢产物的差异可能导致生物

学功能与形态的差异ꎮ 罗成科等在相关研究中指

出ꎬＤＵＦ 是一大组未表明功能的蛋白家族ꎬ一些植

物特有的 ＤＵＦ 蛋白家族在调控植物生长发育、防御

病虫害和非生物胁迫应答反应等方面起着重要作
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用[２１]ꎮ Ｋｏｄａｍａ 等的研究结果显示ꎬ拟南芥叶绿体

运动响应是 ＤＵＦ 家族中 ＷＥＢ１ 和 ＰＭＩ２ ２ 个基因互

相作用调控的[２２￣２３]ꎬ推测 ｃ４２３９１.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 可能与其

作用过程相似ꎮ 韩晓斌等的研究结果表明ꎬ阻遏或

敲除 Ｐｋｉｎａｓｅ 家族中的 ＯｓＥＤＲ１ 基因ꎬ突变体植株均

会出 现 斑 叶[２４]ꎬ 推 测 与 ＯｓＥＤＲ１ 同 源 的 紫 薇

ｃ４５８９７.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 转录因子影响了叶绿素的表达ꎬ进
而使叶色发生变化ꎮ 在毛果杨、拟南芥、水稻等研究

结果中表明ꎬＨＭＡ 基因家族是植物吸收、转运 Ｚｎ、
Ｃｕ、Ｃｄ 等重金属的重要组分ꎬ拟南芥 ＨＭＡ１ 功能缺

失会导致叶绿体中 Ｃｕ 含量下降和 Ｚｎ 含量上升ꎬ进
而影响叶绿素的合成[２５￣２７]ꎮ 以绿叶为对照ꎬ紫叶中

属于 ＨＭＡ 家族的 ｃ５１７０７. ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 表达量显著上

调ꎬ进一步推测 ｃ５１７０７.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 是控制紫薇叶色表

达的候选基因ꎮ 花色苷作为类黄酮物质的一类ꎬ是
植物呈现红、橙、粉、紫、蓝等颜色的主要色素ꎬ而葡

萄糖醛酸转移酶家族(ＵＤＰＧＴ)在花色苷合成途径

起到重要作用ꎮ Ｋｏｔｅｐｏｎｇ 等研究马六甲蒲桃果皮发

现ꎬＵＦＧＴ 表达强度随着红巴梨果实的成熟而降

低[２８]ꎬ招雪晴等研究指出ꎬＵＦＧＴ 家族的 ＰｇＵＦＧＴ 基

因在红宝石和水晶甜石榴品种的发育期内具有不同

的表达模式[２９]ꎬ 这与本研究的结果相似ꎬ 推测

ｃ４７８７０.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 可能参与了紫薇叶片中类黄酮物

质的 ３￣Ｏ 位置的糖基化ꎬ与之相似的同源基因

ＭＤＰ００００５４３４４５、ＡｔＵＧＴ７８Ｄ２ 等已在红肉苹果 [３０]、
黄果草莓 [３１]等研究中被找到ꎬ并已证实其与花青

素的代谢活动密切相关ꎮ 孙海燕等在三色堇花色形

成机制的研究中ꎬ克隆出属于 ＳＤＲ(短链脱氢 /还原

酶)超基因蛋白家族的 ＶｗＤＦＲ 基因ꎬ推测该基因可

能是花青素合成结构基因[３２]ꎮ 本研究中 ｃ２９８６８.
ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 属于 ＳＤＲ 基因家族ꎬ在类黄酮的生物合成

过程中起到了正向调控作用ꎬ在紫叶中表达水平最

高ꎬ说明 ｃ２９８６８.ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 是紫晶 １ 号叶片色素合成

的关键候选基因ꎮ
本研究利用高通量测序技术对紫叶紫薇新品系

紫晶 １ 号转色期叶片进行了转录组测序ꎬ共获得

１４５ ３３８条 Ｃｏｎｔｉｇꎬ进一步组装得到 ５３ ６５４条 Ｕｎｉ￣
ｇｅｎｅꎮ ＫＥＧＧ 和 ＧＯ 注释与富集分析显示ꎬ差异

ＤＥＧ 主要调节激素信号转导、碳水化合物代谢、核
糖体代谢等生物学功能ꎮ 将最终获得的 ５８ 条差异

表达 Ｕｎｉｇｅｎｅ 对比到毛果杨和拟南芥 ２ 个模式植物

的数据库ꎬ筛出与叶绿素代谢相关候选基因 ９ 条ꎬ有

２ 条候选基因共同参与了叶绿素兼类黄酮代谢的调

控ꎬ２ 条候选基因可能参与类黄酮代谢过程ꎬ它们分

别属于 ＤＵＦ５４７、Ｐｏｌｙｋｅｔｉｄｅ＿ｃｙｃ２、Ｐｋｉｎａｓｅ 等 １３ 个基

因家族ꎬ主要经氧化还原反应、物质能量代谢、植物

激素信号转导等机制介入紫薇叶色调控ꎮ
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