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　 　 摘要:　 乌桕(Ｔｒｉａｄｉｃａ ｓｅｂｉｆｅｒａ)耐盐碱能力强ꎬ叶色随季节变化显著ꎬ尤以秋季观赏性最佳ꎬ是园林绿化中常用的

彩叶植物ꎮ 为揭示乌桕叶片呈色的分子机制ꎬ本研究对自主选育的 ３ 个乌桕品种连桕 １ 号、云台红桕、云台金桕转色

前后的叶片进行转录组测序ꎬ共获得 １２３.７８ ＧＢ 测序数据ꎬ７０ ８１５个高质量单一基因序列(Ｕｎｉｇｅｎｅｓ)ꎬ其中４８ ３６７个
Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 得到了功能注释ꎮ 将 ３ 个乌桕品种转色前后的转录组数据进行两两对比ꎬ各比较组之间鉴定出共有的差异

表达基因(ＤＥＧ)２ ６７４个ꎮ ＧＯ 分析发现ꎬＤＥＧ 主要与细胞过程、细胞、结合等生物学功能相关ꎮ 通过 ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ
功能分析ꎬ筛选出 ５３ 个与乌桕叶色相关的 ＤＥＧꎬ包括与花青素合成有关的基因 １４ 个ꎬ与卟啉和叶绿素代谢有关的基

因 ２２ 个ꎬ与类胡萝卜素生物合成有关的基因 １７ 个ꎮ 其中花青素合成途径相关基因在乌桕转色后相对表达量上升ꎬ叶
绿素、类胡萝卜素合成途径相关基因相对表达量下降ꎬ而叶绿素、类胡萝卜素降解途径相关基因相对表达量上升ꎬ该
结果与叶片中色素含量的变化趋势一致ꎮ 本研究结果可为探究乌桕叶片呈色机制提供理论依据ꎮ
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　 　 乌桕(Ｔｒｉａｄｉｃａ ｓｅｂｉｆｅｒａ)隶属大戟科(Ｅｕｐｈｏｒｂｉ￣
ａｃｅａｅ)乌桕属(Ｔｒｉａｄｉｃａ)ꎬ在中国栽培历史悠久ꎬ耐
盐碱能力强ꎬ具有观赏、油用、药用等多种用途ꎮ 乌

桕树体高大ꎬ在秋季呈现绿、红、黄、紫等丰富的叶

色ꎬ因此常用于道路绿化、公园造景ꎬ极具观赏价

值[１]ꎮ 目前对乌桕的研究主要集中在繁殖栽培[２]、
油用品质[３]、种子性状[４] 等方面ꎮ 倪正[５] 通过对比

金黄 ４ 号、合红 ６ 号和滁紫 １ 号不同发育期叶片色

素含量和 Ｎ 元素含量ꎬ阐明了两者对叶色的影响ꎮ
吴飞洋等[６] 通过探究影响乌桕叶片转色的环境因

素ꎬ发现山地红壤条件下的全光照处理更有利于秋

季乌桕叶色的呈现ꎮ 目前对乌桕叶片呈色机理的研

究主要集中在生理特性和环境因子上ꎬ在分子水平

上对乌桕呈色机制的研究还鲜有报道ꎮ
色素是植物叶片呈色的物质基础ꎬ叶绿素、类胡

萝卜素、花色素苷是决定叶色的主要色素ꎬ其中由花

青素和糖组成的糖苷是红叶植物的主要呈色物质[７]ꎮ
当色素含量和比例发生变化时ꎬ叶色也会随之改

变[８]ꎮ 近年来ꎬ转录组测序(ＲＮＡ￣Ｓｅｑ)技术不断迭代

升级ꎬ已成为研究彩叶植物呈色机制的重要工具ꎮ 利

用转录组测序技术ꎬＤｏｎｇ 等[９]发现ꎬ在热胁迫下鸡爪

槭(Ａｃｅｒ ｐａｌｍａｔｕｍ)中花青素和类胡萝卜的生物合成

相关基因表达量显著上调ꎬ而叶绿素的生物合成相关

基因表达量显著下调ꎬ色素合成相关基因表达量的变

化是叶色由红变绿的直接分子机制ꎮ Ｌｉｕ 等[１０] 对三

色观赏甘蓝(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ Ｌ. ｖａｒ. ａｃｅｐｈａｌａ)转录组

进行测序发现ꎬ甘蓝叶片从绿色转为白色是由于叶绿

素生物合成过程受到抑制ꎮ
连桕 １ 号、云台红桕及云台金桕均是从乌桕实

生苗中选育出的新品种ꎮ 其中ꎬ连桕 １ 号叶片硕大ꎬ
叶面积为普通乌桕的 ２ 倍ꎬ秋季叶片呈紫红色ꎬ最佳

观叶期 ２５ ｄꎮ 云台红桕早秋叶片呈亮红色ꎬ最佳观

叶期比连桕 １ 号提早 １ 周ꎮ 秋季云台金桕叶片呈金

黄色ꎬ叶片转色早ꎬ观赏期长ꎮ 此外ꎬ３ 个乌桕品种

耐盐能力强ꎬ均可在含盐量 ５‰的沿海地区种植ꎮ
本研究以上述品种转色前后的叶片(绿色叶、红色

叶、黄色叶)为研究对象ꎬ探究色素合成相关基因的

差异表达情况ꎬ以揭示乌桕叶片呈色机制ꎬ同时为调

控乌桕叶色、延长观赏期提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

试验材料为连云港市农业科学院东辛试验基地自

主选育的 ３ 个乌桕品种:连桕 １ 号、云台红桕、云台金

桕ꎮ 于 ２０２１ 年 ９ 月至 １１ 月分别采集 ３ 个乌桕品种的

转色前和转色后的叶片ꎬ３ 个乌桕品种的叶片转色前均

为绿色ꎬ转色后分别为紫红色、红色和金黄色ꎬ每种叶

片设置 ３ 次生物学重复ꎬ依次进行编号(表 １)ꎮ

表 １　 乌桕叶片编号

Ｔａｂｌｅ １　 Ｎｕｍｂｅｒｉｎｇ ｏｆ Ｔｒｉａｄｉｃａ ｓｅｂｉｆｅｒａ ｌｅａｖｅｓ

品种 时期 编号　 　

连桕 １ 号 转色前(ＬＧＡ) ＬＧ１、ＬＧ２、ＬＧ３

转色后(ＬＧＢ) ＬＧ４、ＬＧ５、ＬＧ６

云台红桕 转色前(ＬＧＣ) ＬＧ７、ＬＧ８、ＬＧ９

转色后(ＬＧＤ) ＬＧ１０、ＬＧ１１、ＬＧ１２

云台金桕 转色前(ＬＧＥ) ＬＧ１３、ＬＧ１４、ＬＧ１５

转色后(ＬＧＦ) ＬＧ１６、ＬＧ１７、ＬＧ１８

１.２　 试验方法

１.２.１　 色素含量的测定　 花青素、叶绿素和类胡萝

卜素含量分别参照植物原花青素试剂盒、植物叶绿

素含量试剂盒、类胡萝卜素含量试剂盒(苏州科铭

生物技术有限公司产品)说明书ꎬ使用分光光度法

进行测定ꎬ均为鲜重含量ꎮ
１.２.２　 总 ＲＮＡ 的提取与质量检测　 使用 ＭｉｎｉＢＥＳＴ
Ｐｌａｎｔ ＲＮＡ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ 试剂盒(日本 ＴａＫａＲａ 公司产

品)提取总 ＲＮＡꎬ随后使用核酸蛋白质浓度测定仪

(德国 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ 公司产品ꎬ产品型号为 ＢｉｏＰｈｏｔｏｍｅ￣
ｔｅｒ Ｐｌｕｓ ６１３２)检测 ＲＮＡ 的纯度、浓度和完整度ꎬ将
ＲＮＡ 保存于－８０ ℃冰箱中备用ꎮ
１.２.３　 ｃＤＮＡ 文库的构建及测序　 用带有 Ｏｌｉｇｏ ｄＴ
的磁珠特异性结合带有 ＰｏｌｙＡ 尾的 ｍＲＮＡꎬ利用打断

试剂使 ｍＲＮＡ 片段化ꎬ以打断后的 ｍＲＮＡ 为模板合

成一链 ｃＤＮＡꎬ随后利用二链合成反应体系合成二链

ｃＤＮＡꎮ 使用试剂盒纯化回收、末端修复并连接测序

接头ꎬ然后对片段大小进行选择ꎬ最后进行 ＰＣＲ 扩
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增ꎮ ｃＤＮＡ 文库的测序在 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台上进行ꎮ
１.２.４　 测序数据的过滤与组装　 对原始数据(Ｒａｗ
ｒｅａｄｓ)进行过滤ꎬ得到高质量序列(Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ)ꎮ 使用

Ｔｒｉｎｉｔｙ 软件进行 ｄｅ ｎｏｖｏ 组装ꎬ利用 ＣＤ￣ＨＩＴ 软件聚类

得到非冗余序列(Ｕｎｉｇｅｎｅｓ)ꎮ 使用 ｅＸｐｒｅｓｓ 软件计算

Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的表达水平ꎬ表达水平用 ＦＰＫＭ 值表示ꎮ
１.２.５　 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 功能注释　 用 ７ 个功能数据库对组

装得到的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 进行注释ꎮ 其中 ＫＥＧＧ、ＧＯ、ＮＲ、
ｅｇｇＮＯＧ、ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ、ＫＯＧ 注释通过 Ｄｉａｍｏｎｄ 软件进

行ꎬＰｆａｍ 注释通过 ＨＭＭＥＲ 软件进行ꎮ
１.２.６　 差异表达基因(ＤＥＧ)的筛选 　 首先筛选保

留 ｃｏｕｎｔｓ>２ 的基因ꎬ利用 ＤＥＳｅｑ２ 软件对各样本基

因的 ｃｏｕｎｔｓ 数目进行标准化处理ꎬ计算差异表达倍

数(Ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅ)ꎬ将ｑ<０􀆰 ０５ 且 Ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅ>２ 作为

筛选条件ꎬ采用负二项分布检验的方式进行差异显

著性检验ꎬ最终根据检验结果确定 ＤＥＧꎮ

１.２.７　 ＤＥＧｓ 的表达模式分析 　 使用 ＴＢｔｏｏｌｓ 软件

可视化展示候选 ＤＥＧ 的相对表达量ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 乌桕转色前后色素含量的变化

由图 １ 可以看出ꎬ转色后连桕 １ 号、云台红桕、
云台金桕叶片的花青素含量显著高于转色前ꎬ而叶

绿素 ａ、叶绿素 ｂ 和类胡萝卜素含量均显著低于转

色前(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ 其中ꎬ连桕 １ 号转色后的花青素含

量是转色前的 ９􀆰 ８４ 倍ꎬ叶绿素(ａ＋ｂ)和类胡萝卜素

含量分别为转色前的 ６４􀆰 ３０％和 ５１􀆰 ７０％ꎻ云台红桕

转色后的花青素含量是转色前的 １３􀆰 ２０ 倍ꎬ叶绿素

(ａ＋ｂ)和类胡萝卜素含量分别为转色前的 ２３􀆰 ９４％
和 ４２􀆰 ６２％ꎻ云台金桕转色后的花青素含量是转色

前的 ５􀆰 ５４ 倍ꎬ叶绿素(ａ＋ｂ)和类胡萝卜素含量分别

为转色前的 ４􀆰 ５６％和 ４９􀆰 １８％ꎮ

图柱上不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０􀆰 ０５)ꎮ
图 １　 乌桕叶片转色前后色素含量的变化

Ｆｉｇ.１　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｐｉｇｍｅｎｔ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ Ｔｒｉａｄｉｃａ ｓｅｂｉｆｅｒａ ｌｅａｖｅｓ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｄｉｓｃｏｌｏｒａｔｉｏｎ

２.２　 转录组测序结果及质量评估

以 ３ 个乌桕品种转色前后的叶片为材料ꎬ构建 １８
个 ｃＤＮＡ 文库ꎬ使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ 平台进行转录组测序ꎬ共
获得１２３􀆰 ７８ ＧＢ序列数据ꎬ拼接出７０ ８１５个 Ｕｎｉｇｅｎｅｓꎮ
将 Ｒａｗ ｒｅａｄｓ 过滤后ꎬ平均每个文库的 Ｃｌｅａｎ ｒｅａｄｓ 为

４７􀆰 ４８ ＭＢꎬ有效数据量为６.６９~ ７􀆰 １４ ＧＢꎬＱ３０ 碱基均

不低于 ９４􀆰 ７５％ꎬ平均 ＧＣ 含量为 ４２􀆰 ７４％(表 ２)ꎮ 以

上研究结果表明ꎬ本次测序数据质量良好ꎬ可用于后

续分析ꎮ
２.３　 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 功能注释

将得到的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 在 ７ 个数据库 ( ＮＲ、Ｓｗｉｓ￣
ｓＰｒｏｔ、ＫＥＧＧ、ＫＯＧ、ｅｇｇＮＯＧ、ＧＯ 和 Ｐｆａｍ)中进行功
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能注释的结果见表 ３ꎮ 有６ ６３３个 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ(９􀆰 ３７％)
被 ７ 个 数 据 库 同 时 注 释ꎬ 有 ４８ ３６７ 个 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ
(６８􀆰 ３０％)被任一数据库注释ꎮ 注释到 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数

量最多的为 ＮＲ 数据库ꎬ共有４８ １０３个 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 与

其显著相关ꎬ占总数的 ６７􀆰 ９３％ꎬ其中ꎬ序列长度为

３００~ <１ ０００ ｂｐ 的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 占 ２４􀆰 ５３％ꎬ序列长度≥
１ ０００ ｂｐ 的占 ４３􀆰 ４０％ꎮ

表 ２　 ３ 个乌桕品种转色前后的测序数据质量

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｒｅｅ Ｔｒｉａｄｉｃａ ｓｅｂｉｆｅｒａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｄｉｓｃｏｌｏｒａｔｉｏｎ

编号
原始数据大小

(ＭＢ)
碱基数目
(ＧＢ)

高质量序列数目
(ＭＢ)

过滤后碱基数
(ＧＢ)

有效碱基占比
(％)

Ｑ３０
(％)

ＧＣ
(％)

ＬＧ１ ４６.９２ ７.０４ ４６.１５ ６.６９ ９４.９９ ９４.７８ ４２.７６

ＬＧ２ ４７.７８ ７.１７ ４７.０２ ６.８１ ９４.９５ ９４.８６ ４２.７６

ＬＧ３ ４７.６１ ７.１４ ４６.９０ ６.８０ ９５.１５ ９４.９８ ４２.７６

ＬＧ４ ４７.８７ ７.１８ ４７.１０ ６.８２ ９４.９３ ９５.０４ ４２.４３

ＬＧ５ ４９.５２ ７.４３ ４８.７２ ７.０７ ９５.１２ ９４.８６ ４２.４２

ＬＧ６ ５０.１５ ７.５２ ４９.３１ ７.１４ ９４.９３ ９４.７５ ４２.４３

ＬＧ７ ４８.４６ ７.２７ ４７.６２ ６.９０ ９４.９０ ９４.８８ ４２.９２

ＬＧ８ ４８.０２ ７.２０ ４７.２５ ６.８３ ９４.８５ ９４.８５ ４２.９１

ＬＧ９ ４９.０８ ７.３６ ４８.２７ ６.９７ ９４.７４ ９４.８９ ４２.８７

ＬＧ１０ ４９.３７ ７.４１ ４８.５８ ７.０４ ９５.１３ ９４.９９ ４２.４３

ＬＧ１１ ４７.４３ ７.１１ ４６.７０ ６.７６ ９５.０４ ９４.９４ ４２.４８

ＬＧ１２ ４７.２７ ７.０９ ４６.５４ ６.７５ ９５.１６ ９５.１５ ４２.４５

ＬＧ１３ ４７.８６ ７.８０ ４７.０４ ６.８１ ９４.８９ ９４.８８ ４３.１３

ＬＧ１４ ４９.６９ ７.４５ ４８.８４ ７.０７ ９４.８０ ９４.８３ ４３.１５

ＬＧ１５ ４８.４４ ７.２７ ４７.６２ ６.９１ ９５.０６ ９４.８８ ４３.１４

ＬＧ１６ ４７.４８ ７.１２ ４６.７７ ６.７８ ９５.１８ ９４.９３ ４２.７９

ＬＧ１７ ４８.１１ ７.２２ ４７.３８ ６.８７ ９５.２０ ９４.９８ ４２.７６

ＬＧ１８ ４７.５３ ７.１３ ４６.７８ ６.７６ ９４.８０ ９５.０８ ４２.７６
ＬＧ１、ＬＧ２、ＬＧ３、ＬＧ４、ＬＧ５、ＬＧ６、ＬＧ７、ＬＧ８、ＬＧ９、ＬＧ１０、ＬＧ１１、ＬＧ１２、ＬＧ１３、ＬＧ１４、ＬＧ１５、ＬＧ１６、ＬＧ１７、ＬＧ１８ 见表 １ꎮ Ｑ３０:质量值>３０ 的碱基数占总
碱基数的百分比ꎮ ＧＣ:所有单一基因序列(Ｕｎｉｇｅｎｅｓ)中 Ｇ＋Ｃ 碱基数占总碱基数的百分比ꎮ

表 ３　 乌桕单一基因序列注释结果统计

Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ｔｈｅ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｔｒｉａｄｉｃａ ｓｅｂｉｆｅｒａ
Ｕｎｉｇｅｎｅｓ

数据库
注释基因数

(个)

３００ ｂｐ≤序列
长度<１ ０００ ｂｐ

的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数(个)

序列长度≥
１ ０００ ｂｐ 的

Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数(个)

ＮＲ ４８ １０３ １７ ３７０ ３０ ７３３

Ｓｗｉｓｓｐｒｏｔ ３５ ７６８ １０ ９３３ ２４ ８３５

ＫＥＧＧ １１ ８０８ ４ ０５９ ７ ７４９

ＫＯＧ ２８ ８６２ ８ ７８８ ２０ ０７４

ｅｇｇＮＯＧ ４４ ９１８ １４ ９６９ ２９ ９４９

ＧＯ ３１ ９１０ ９ ６７３ ２２ ２３７

Ｐｆａｍ ２８ ０８９ ６ ６２４ ２１ ４６５
Ｕｎｉｇｅｎｅｓ:单一基因序列ꎮ

　 　 ＮＲ 注释结果显示ꎬ与乌桕具有同源性的物种

有 １０ 个ꎬ其中巴西橡胶树同源性较高ꎬ达 ２８􀆰 ７２％ꎬ
其次为蓖麻、麻风树、木薯ꎬ同源性均在 １２􀆰 ５４％及

以上(图 ２)ꎮ
　 　 随后将乌桕 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 序列注释到 ＫＯＧ 数据库ꎬ
得到基因同源物的分类信息ꎬ结果如图 ３ 所示ꎮ
３２ １６４个 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 根据基因功能归纳为 ２５ 个组ꎬ其
中注释到功能预测(Ｇｅｎｅｒａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｏｎｌｙ)
类别的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 数量最多ꎬ有６ ６３５个ꎬ占注释总数

的 ２０􀆰 ６３％ꎻ 其次是翻译后修饰 ( Ｐｏｓｔｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ
ｍｏｄｉｆｉｃａｔｉｏｎ)、蛋白质转换(Ｐｒｏｔｅｉｎ ｔｕｒｎｏｖｅｒ)、分子伴

侣(Ｃｈａｐｅｒｏｎｅｓ)类别ꎬ有３ ２９５个 Ｕｎｉｇｅｎｅｓꎬ占总数的

１０􀆰 ２４％ꎬ注释到信号转导机制( Ｓｉｇｎａｌ ｔｒａｎｓｄｕｃｔｉｏｎ
ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ)类别的 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 有２ ７９９个ꎬ占总数的

８􀆰 ７０％ꎮ
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图 ２　 单一基因序列在 ＮＲ 数据库中的注释结果

Ｆｉｇ.２　 Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ ＮＲ ｄａｔａｂａｓｅ

Ａ:ＲＮＡ 加工与修饰ꎻＢ:染色质结构和动力学ꎻＣ:能源生产和转换ꎻＤ:细胞周期控制ꎬ细胞分裂ꎬ染色体分裂ꎻＥ:氨基酸运输和代谢ꎻＦ:核苷酸运

输和代谢ꎻＧ:碳水化合物运输和代谢ꎻＨ:辅酶运输和代谢ꎻＩ:脂质运输和代谢ꎻＪ:翻译ꎬ核糖体结构和生物发生ꎻＫ:转录ꎻＬ:复制、重组和修复ꎻ
Ｍ:细胞壁 / 细胞膜 / 膜结构的生物合成ꎻＮ:细胞活性ꎻＯ:翻译后修饰、蛋白质转换、分子伴侣ꎻＰ:无机离子运输和代谢ꎻＱ:次生代谢物的生物合

成、运输和分解代谢ꎻＲ:功能预测ꎻＳ:功能未知ꎻＴ:信号转导机制ꎻＵ:细胞内运输、分泌和囊泡运输ꎻＶ:防御机制ꎻＷ:细胞外结构ꎻＹ:核结构ꎻＺ:
细胞支架ꎮ

图 ３　 单一基因序列在 ＫＯＧ 数据库中的注释结果

Ｆｉｇ.３　 Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｕｎｉｇｅｎｅｓ ｉｎ ＫＯＧ ｄａｔａｂａｓｅ

２.４　 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 的差异表达分析

为获得乌桕叶色变化的相关基因ꎬ将连桕 １ 号

转色前(ＬＧＡ)、连桕 １ 号转色后(ＬＧＢ)、云台红桕转

色前(ＬＧＣ)、云台红桕转色后(ＬＧＤ)、云台金桕转

色前(ＬＧＥ)、云台金桕转色后(ＬＧＦ)的转录组数据

进行两两对比ꎬ分为 ＬＧＢ 和 ＬＧＡ、ＬＧＤ 和 ＬＧＣ、ＬＧＦ
和 ＬＧＥ、ＬＧＤ 和 ＬＧＢ 和 ＬＧＦ 和 ＬＧＢ ５ 个比较组ꎬ并
将ｑ<０􀆰 ０５ 且 Ｆｏｌｄ ｃｈａｎｇｅ >２ 作为筛选条件来筛选

ＤＥＧꎬ共鉴定出５２ ４９１个 ＤＥＧꎬＤＥＧ 数量统计结果

如图 ４ 所示ꎮ ＬＧＢ 和 ＬＧＡ 的比较组共有２４ ６１６个

ＤＥＧꎬ其中有１１ ７６５个 ＤＥＧ 表达上调ꎬ１２ ８５１个表达

下调ꎻＬＧＤ 和 ＬＧＣ 的比较组共有２８ ６８６个 ＤＥＧꎬ其
中有１３ ３１６个 ＤＥＧ 表达上调ꎬ１５ ３７０个 ＤＥＧ 表达下

调ꎻＬＧＦ 和 ＬＧＥ 的比较组共有３７ ６６９个 ＤＥＧꎬ其中

有１９ ７８９个 ＤＥＧ 表达上调ꎬ１７ ８８０个 ＤＥＧ 表达下

调ꎻＬＧＤ 和 ＬＧＢ 的比较组共有１１ ６４８个 ＤＥＧꎬ其中

有５ ４６９个 ＤＥＧ 表达上调ꎬ６ １７９个 ＤＥＧ 表达下调ꎻ
ＬＧＦ 和 ＬＧＢ 的比较组共有２４ ４９２个 ＤＥＧꎬ其中有

１３ ５１５个 ＤＥＧ 表达上调ꎬ１０ ９７７个 ＤＥＧ 表达下调ꎮ
５ 个比较组共有的 ＤＥＧ 有２ ６７４个(图 ４、图 ５)ꎮ
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ＤＥＧ:差异表达基因ꎮ ａ:ＬＧＢ 与 ＬＧＡ 的比较组ꎻｂ:ＬＧＤ 与 ＬＧＣ 的

比较组ꎻｃ:ＬＧＦ 与 ＬＧＥ 的比较组ꎻｄ:ＬＧＤ 与 ＬＧＢ 的比较组ꎻｅ:ＬＧＦ
与 ＬＧＢ 的比较组ꎮ ＬＧＡ:连桕 １ 号转色前ꎻＬＧＢ:连桕 １ 号转色后ꎻ
ＬＧＣ:云台红桕转色前ꎻＬＧＤ:云台红桕转色后ꎻＬＧＥ:云台金桕转

色前ꎻＬＧＦ:云台金桕转色后ꎮ
图 ４　 差异表达基因数量统计结果

Ｆｉｇ.４　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｑｕａｎｔｉｔｙ

２.５　 ＤＥＧ 的 ＧＯ 富集分析

对 ３ 个乌桕品种叶片转色前后的 ＤＥＧ 进行 ＧＯ
富集分析发现ꎬ所有的 ＤＥＧ 被富集在生物过程、细胞

组分和分子功能三大类别ꎮ 在生物过程类别中ꎬＤＥＧ
主要富集在细胞过程和代谢过程中ꎬＬＧＢ 和 ＬＧＡ 的

比较组中的 ＤＥＧ 数量分别为７ ９３６个和６ ７４６个ꎬＬＧＤ
和 ＬＧＣ 的比较组中 ＤＥＧ 数量分别为９ ５８２个和８ ２２４
个ꎬＬＧＦ 和 ＬＧＥ 的比较组中 ＤＥＧ 数量分别为１２ ８３６
个和１０ ９２３个ꎬＬＧＤ 和 ＬＧＢ 的比较组中 ＤＥＧ 数量分

别为３ ９３８个和３ ４５０个ꎬＬＧＦ 和 ＬＧＢ 的比较组中 ＤＥＧ
数量分别为８ ４２３个和７ ２９６个ꎮ 在细胞组分类别中ꎬ
ＤＥＧ 主要富集在细胞和细胞成分中ꎬＬＧＢ 和 ＬＧＡ 的

比较组中的 ＤＥＧ 数量分别为１０ １０１个和１０ ０９０个ꎬ
ＬＧＤ 和 ＬＧＣ 的比较组中 ＤＥＧ 数量分别为１２ ２１５个和

１２ １９７个ꎬＬＧＦ 和 ＬＧＥ 的比较组中 ＤＥＧ 数量分别为

１６ ２１６个和１６ １９１个ꎬＬＧＤ 和 ＬＧＢ 的比较组中 ＤＥＧ
数量分别为５ ０５８个和５ ０５１个ꎬＬＧＦ 和 ＬＧＢ 的比较组

中 ＤＥＧ 数量分别为１０ ６３１个和１０ ６１３个ꎻ此外ꎬ在 ５
个比较组中有大量 ＤＥＧ 富集在分子功能类别中的结

合和催化活性中(图 ６)ꎮ

ＬＧＡ:连桕 １ 号转色前ꎻＬＧＢ:连桕 １ 号转色后ꎻＬＧＣ:云台红桕转色前ꎻＬＧＤ:云台红桕转色后ꎻＬＧＥ:云台金桕转色前ꎻＬＧＦ:云台金桕转色后ꎮ
图中数据为 ＤＥＧ 数量ꎮ

图 ５　 ５ 个比较组的差异表达基因韦恩图

Ｆｉｇ.５　 Ｖｅｎｎ ｍａｐ ｆｏｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｆｉｖｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｇｒｏｕｐｓ
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ａ:ＬＧＢ 与 ＬＧＡ 的比较组ꎻｂ:ＬＧＤ 与 ＬＧＣ 的比较组ꎻｃ:ＬＧＦ 与 ＬＧＥ 的比较组ꎻｄ:ＬＧＤ 与 ＬＧＢ 的比较组ꎻｅ:ＬＧＦ 与 ＬＧＢ 的比较组ꎮ ＬＧＡ:连桕

１ 号转色前ꎻＬＧＢ:连桕 １ 号转色后ꎻＬＧＣ:云台红桕转色前ꎻＬＧＤ:云台红桕转色后ꎻＬＧＥ:云台金桕转色前ꎻＬＧＦ:云台金桕转色后ꎮ １:生物黏

附ꎻ２:生物调节ꎻ３:细胞杀伤ꎻ４:细胞成分的组织或生物发生ꎻ５:细胞过程ꎻ６:发育过程ꎻ７:定位建立ꎻ８:生长ꎻ９:免疫系统过程ꎻ１０:定位ꎻ１１:
运动ꎻ１２:代谢过程ꎻ１３:微生物过程ꎻ１４:多细胞生物过程ꎻ１５:负向调节生物过程ꎻ１６:正向调节生物过程ꎻ１７:生物调节过程ꎻ１８:繁殖ꎻ１９:生
殖过程ꎻ２０:应激反应ꎻ２１:节律过程ꎻ２２:信号ꎻ２３:细胞ꎻ２４:细胞连接ꎻ２５:细胞成分ꎻ２６:细胞外基质ꎻ２７:细胞外区域ꎻ２８:细胞外区域部分ꎻ
２９:大分子复合物ꎻ３０:膜ꎻ３１:膜部分ꎻ３２:膜封闭腔ꎻ３３:核苷ꎻ３４:细胞器ꎻ３５:细胞器部分ꎻ３６:共质体ꎻ３７:抗氧化活性ꎻ３８:结合ꎻ３９:催化活

性ꎻ４０:电子载体活性ꎻ４１:酶调节剂活性ꎻ４２:金属伴侣活性ꎻ４３:分子换能器活性ꎻ４４:养分库活性ꎻ４５:蛋白质标签ꎻ４６:受体调节剂活性ꎻ４７:
结构分子活性ꎻ４８:翻译调节因子活性ꎻ４９:运输活性ꎮ

图 ６　 转色前后差异表达基因的 ＧＯ 富集分析

Ｆｉｇ.６　 ＧＯ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｂｅｆｏｒｅ ａｎｄ ａｆｔｅｒ ｄｉｓｃｏｌｏｒａｔｉｏｎ
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２.６　 ＤＥＧ 的 ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ 分析

ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ 注释分类对明确 ＤＥＧ 的生物学

功能起到重要作用[１１]ꎮ ＬＧＢ 和 ＬＧＡ、ＬＧＤ 和 ＬＧＣ、
ＬＧＦ 和 ＬＧＥ、ＬＧＤ 和 ＬＧＢ、ＬＧＦ 和 ＬＧＢ ５ 个比较组

分别得到了 １２６ 条、１２７ 条、１２７ 条、１２５ 条、１２６ 条富

集代谢通路ꎬ富集的 ＤＥＧ 分别为６ ５１５个、７ ７６５个、
１０ ８２５个、３ ３７８个、７ ４２８个ꎮ ５ 个比较组中 ＤＥＧ 富

集程度排名前 ２０ 条的代谢通路如图 ７ 所示ꎬ可以看

出ꎬＤＥＧ 在类黄酮生物合成、苯丙素生物合成、卟啉

和叶绿素代谢、类胡萝卜素生物合成等通路中的富

集程度较高ꎬ可能与乌桕叶色变化过程相关ꎮ
２.７　 ３ 种乌桕叶色相关基因的表达模式分析

基于 ＫＥＧＧ 富集结果ꎬ对花青素生物合成途

径、卟啉和叶绿素代谢途径以及类胡萝卜素生物合

成途径相关的 ５３ 个 ＤＥＧ 的相对表达量进行可视化

展示ꎮ
本研究在 ６ 种不同叶色状态的乌桕叶片中ꎬ筛选

出 １４ 个与花青素合成相关的 ＤＥＧꎬ包括查尔酮合成酶

基因(ＣＨＳ)、黄烷酮￣３￣羟化酶基因(Ｆ３Ｈ)、二氢黄酮醇

还原酶基因(ＤＦＲ)、花青素合成酶基因(ＡＮＳ)(图 ８Ａ)ꎮ
随着连桕 １ 号、云台红桕和云台金桕叶片在秋季转色ꎬ
这些基因的表达水平均上调ꎬ且在连桕 １ 号转色后查

尔酮合成酶基因(ＣＨＳ)、黄烷酮￣３￣羟化酶基因(Ｆ３Ｈ)、
二氢黄酮醇还原酶基因(ＤＦＲ)、花青素合成酶基因

(ＡＮＳ)表达水平的提升最为明显ꎮ 在卟啉和叶绿素代

谢途径中筛选出 ２２ 个 ＤＥＧꎬ随着叶片发育ꎬ叶色转红、
转黄ꎬ镁原卟啉Ⅸ甲基转移酶基因(ＣＨＬＭ)、叶绿素合

成酶基因(ＣＨＬＧ)、二乙烯还原酶基因(ＤＶＲ)、叶绿素

羟甲基还原酶基因(ＨＣＡＲ)、δ￣氨基酮戊酸脱水酶(ＡＬ￣
ＡＤ)、尿卟啉原Ⅲ合成酶基因(ＵＲＯＳ)、尿卟啉原Ⅲ脱羧

酶基因(ＵＲＯＤ)、原叶绿素酸酯氧化还原酶基因

(ＰＯＲ)、原卟啉原氧化酶基因(ＰＰＯＸ)等与叶绿素合成

相关的基因相对表达量下降ꎻ而叶绿素 ｂ 还原酶基因

(ＮＯＬ)、脱镁叶绿素甲酯酸 ａ 加氧酶基因(ＰＡＯ)等与

叶绿素降解相关的基因相对表达量上升(图 ８Ｂ)ꎮ 从

类胡萝卜素生物合成途径中筛选出 １７ 个 ＤＥＧꎮ 与转

色前相比ꎬ乌桕转色后叶片中参与类胡萝卜素生物合

成的多种关键酶基因相对表达量下降ꎬ如八氢番茄红

素脱氢酶基因(ＰＤＳ)、类胡萝卜素异构酶基因(ＣＲＴＩ￣
ＳＯ)、番茄红素环化酶基因(ＬＣＹＥ、ＬＣＹＢ)等ꎬ参与类胡

萝卜素降解途径的部分 ９￣顺式环氧化类胡萝卜素双加

氧酶(ＮＣＥＤ)基因表达量上升ꎬ且各个基因之间的表达

量相差较大ꎬＣＹＰ７０７Ａ 基因家族相关基因的表达量上

升(图 ８Ｃ)ꎮ

３　 讨 论

Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｓｏｌｅｘａ 测序技术是利用边合成边测序

和可逆终止子原理的双端测序ꎬ具有较高的准确性

及灵敏度ꎬ是研究植物生长发育的有力工具[１２]ꎮ 目

前ꎬ人们已对许多彩叶植物进行了转录组测序ꎬ如文

心兰 (Ｏｎｃｉｄｉｕｍ ｈｙｂｒｉｄｕｍ) [１３]、罗汉松 ( Ｐｏｄｏｃａｒｐｕｓ
ｃｏｓｔａｌｉｓ) [１４]、杜梨(Ｐｙｒｕｓ ｂｅｔｕｌｉｆｏｌｉａ Ｂｕｎｇｅ) [１５]、紫薇

(Ｌａｇｅｒｓｔｒｏｅｍｉａ ｉｎｄｉｃａ) [１６] 等ꎬ为研究彩叶植物呈色

机理奠定了基础ꎮ 本研究对连桕 １ 号、云台红桕、云
台金桕转色前后的叶片进行转录组测序ꎬ共构建 １８
个 ｃＤＮＡ 文库ꎬ获得 １２３􀆰 ７８ ＧＢ 数据ꎬＱ３０ 碱基不低

于 ９４􀆰 ７５％ꎬ平均 ＧＣ 含量 ４２􀆰 ７４％ꎬ表明本次测序质

量较高ꎬ乌桕转录组数据满足后续分析要求ꎮ
本研究在 ＮＲ、ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ、ＫＥＧＧ、ＫＯＧ、ｅｇｇＮＯＧ、

ＧＯ 和 Ｐｆａｍ ７ 个数据库中共成功注释到４８ ３６７个
Ｕｎｉｇｅｎｅｓꎮ 随后通过差异表达分析共鉴定到 １２４
４３７ 个 ＤＥＧꎬ其中 ５ 个比较组共有的 ＤＥＧ 为２ ６７４
个ꎮ ＧＯ 功能分类结果表明ꎬ乌桕叶色变化与细胞

过程和代谢过程(生物过程)、细胞和细胞成分(细
胞组分)、结合和催化活性(分子功能)等过程密切

相关ꎻＫＥＧＧ 富集分析结果显示ꎬ在类黄酮生物合

成、苯丙素的生物合成、卟啉和叶绿素代谢、类胡萝

卜素生物合成等通路中的 ＤＥＧ 显著富集ꎬ这些代谢

途径可能与乌桕的叶色变化有关ꎮ
花青素的生物合成受多种结构酶基因的控制ꎬ

这些基因可分为早期生物合成基因(ＣＨＳ、Ｆ３Ｈ)和

晚期生物合成基因(ＤＦＲ、ＡＮＳ) [１７￣１８]ꎮ 其中 ＣＨＳ 是

启动花青素合成的端口基因ꎬ负责调控花青素等类

黄酮物质的合成和积累[１９]ꎮ Ｆ３Ｈ 位于 ＣＨＳ 下游ꎬ
是控制二氢黄酮醇合成的关键基因ꎬ二氢黄酮醇在

ＤＦＲ 的作用下ꎬ进一步生成无色的花青素ꎬ然后由

ＡＮＳ 催化成有颜色的花青素ꎬ从而影响植物组织着

色[２０￣２２]ꎮ 本研究中ꎬ相较于绿色叶ꎬ红色叶和黄色

叶中 ＣＨＳ、Ｆ３Ｈ、ＤＦＲ、ＡＮＳ 等基因相对表达量和花

青素含量显著上升ꎬ这与前人关于鸡爪槭(Ａｃｅｒ ｐａｌ￣
ｍａｔｕｍ) [２３]和彩叶桂(Ｏｓｍａｎｔｈｕｓ ｆｒａｇｒａｎｓ) [２４]叶色的

研究结果类似ꎮ 由此推测ꎬ这些基因表达上升可能

导致花青素的合成与积累量升高ꎬ从而促使乌桕红

色和黄色叶片的形成ꎮ
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ＬＧＡ:连桕 １ 号转色前ꎻＬＧＢ:连桕 １ 号转色后ꎻＬＧＣ:云台红桕转色前ꎻＬＧＤ:云台红桕转色后ꎻＬＧＥ:云台金桕转色前ꎻＬＧＦ:云台金桕转色后ꎮ
ａ:ＥｎｖＩＰ(Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓｉｎｇꎬ环境信息处理)ꎻｂ:Ｍｅｔａｂ(Ｍｅｔａｂｏｌｉｓｍꎬ新陈代谢)ꎻｃ:ＯｒｇａＳ(Ｏｒｇａｎｉｓｍａｌ ｓｙｓｔｅｍｓꎬ有机系统)ꎻｄ:
ＧｅｎＩＰ(基因信息处理)ꎻｅ:ＣｅｌｌＰ(细胞过程)ꎮ

图 ７　 差异表达基因的 ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ 富集分析

Ｆｉｇ.７　 ＫＥＧＧ Ｐａｔｈｗａｙ ｅｎｒｉｃｈｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ
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Ａ:花青素生物合成途径相关基因ꎻＢ:卟啉和叶绿素代谢途径相关基因ꎻＣ:类胡萝卜素生物合成途径相关基因ꎮ ＣＨＳ:查尔酮合成酶基因ꎻ
Ｆ３Ｈ:黄烷酮￣３￣羟化酶基因ꎻＤＦＲ:二氢黄酮醇还原酶基因ꎻＡＮＳ:花青素合成酶基因ꎻＣＨＬＭ:镁原卟啉Ⅸ甲基转移酶基因ꎻＣＨＬＧ:叶绿素合成

酶基因ꎻＣＯＸ１０:环加氧酶 １０ꎻＤＶＲ:二乙烯还原酶基因ꎻＨＣＡＲ:叶绿素羟甲基还原酶基因ꎻＡＬＡＤ:δ￣氨基￣γ￣酮戊酸脱水酶ꎻＵＲＯＳ:尿卟啉原Ⅲ
合成酶基因ꎻＵＲＯＤ:尿卟啉原Ⅲ脱羧酶基因ꎻＰＯＲ:原叶绿素酸酯氧化还原酶基因ꎻＰＰＯＸ:原卟啉原氧化酶基因ꎻＮＯＬ:叶绿素 ｂ 还原酶基因ꎻ
ＰＡＯ:脱镁叶绿素甲酯酸 ａ 加氧酶基因ꎻＰＤＳ:八氢番茄红素脱氢酶基因ꎻＣＲＴＩＳＯ:类胡萝卜素异构酶基因ꎻＬＣＹＢ:番茄红素 β￣环化酶基因ꎻ
ＬＣＹＥ:番茄红素 ε￣环化酶基因ꎻＮＣＥＤ:９￣顺式环氧类胡萝卜素双加氧酶基因ꎻＣＹＰ７０７Ａ:脱落酸 ８’￣羟化酶基因ꎮ ＬＧＡ:连桕 １ 号转色前ꎻ
ＬＧＢ:连桕 １ 号转色后ꎻＬＧＣ:云台红桕转色前ꎻＬＧＤ:云台红桕转色后ꎻＬＧＥ:云台金桕转色前ꎻＬＧＦ:云台金桕转色后ꎮ 图例数据表示

ｌｏｇ２ＦＰＫＭ(ＦＰＫＭ 表示每千个碱基的转录每百万映射读取的碎片)ꎮ

图 ８　 与转色相关差异表达基因(ＤＥＧ)表达模式热图

Ｆｉｇ.８　 Ｈｅａｔｍａｐ ｏｆ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅ (ＤＥＧ) ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｄｉｓｃｏｌｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｌｅａｖｅｓ
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　 　 叶绿素是植物光合色素的重要组成之一[２５￣３２]ꎬ
呈绿色或蓝绿色ꎮ Ｚｈｏｕ 等[３３] 分别对绿色和白色花

椰菜进行研究发现ꎬ绿色植株中参与叶绿素生物合

成的相关基因表达水平更高ꎮ ＰＯＲ 和 ＣＨＬＧ 均为叶

绿素合成途径中的关键酶ꎬ前者能够催化原叶绿素

酸酯向叶绿素的转化ꎬ其亚型 ＰＯＲＢ 还具有平衡植

物体内原叶绿素酸酯的作用ꎻ后者负责脱植基叶绿

素酯化ꎬ完成叶绿素生物合成的最终步骤[３４￣３５]ꎮ 本

研究发现乌桕转色后 ＰＯＲ、ＣＨＬＧ 基因相对表达量

下降ꎬ且在云台金桕中最为明显ꎬ这可能导致叶绿素

生物合成过程受阻ꎬ从而使乌桕叶片褪绿变黄ꎮ 已

有研究结果表明ꎬ在紫花槭中 ＮＯＬ 基因表达量上升

是造成叶绿素降解、叶片呈现红色的重要原因[３６]ꎬ
本研究结果与之相似ꎮ 同时ꎬ本研究测定的乌桕转

色前后的叶绿素含量ꎬ其变化趋势与转录组分析结

果一致ꎮ
　 　 类胡萝卜素的生物合成与叶绿素的生物合成相

互协调ꎬ其含量会对叶色造成影响[３７]ꎮ 八氢番茄红

素是植物体内率先合成的类胡萝卜素ꎬ经 ＰＤＳ 和

ＣＲＴＩＳＯ 等催化生成番茄红素ꎬ然后在 ＬＣＹＢ、ＬＣＹＥ
的作用下转化为 α￣胡萝卜素和 β￣胡萝卜素[３８]ꎮ
Ｃｈａｉ 等[３９] 研究水稻斑马叶突变体时发现ꎬ编码

ＣＲＴＩＳＯ 的 ＺＥＢＲＡ２ 基因突变ꎬ会导致保护性类胡萝

卜素含量降低ꎮ 银杏叶片转色后期ꎬＬＣＹＢ 显著下调

表达ꎬ同时伴随着类胡萝卜素含量下降[４０]ꎮ ９￣顺式

环氧化类胡萝卜素双加氧酶(ＮＣＥＤ)是参与类胡萝

卜素降解的重要酶之一ꎬ也是控制类胡萝卜素向脱

落酸(ＡＢＡ)转化的限速中枢[４１]ꎮ ＣＹＰ７０７Ａ 基因家

族编码的脱落酸 ８’￣羟基化酶对 ＡＢＡ 含量变化起重

要作用ꎮ 本研究发现ꎬ乌桕在类胡萝卜素合成阶段ꎬ
ＰＤＳ、ＣＲＴＩＳＯ、ＬＣＹＢ、ＬＣＹＥ 等基因相对表达量下降ꎬ
而在类胡萝卜素降解阶段 ＮＣＥＤ、ＣＹＰ７０７Ａ 等基因

相对表达量上升ꎬ且类胡萝卜素含量显著下降ꎬ这可

能会导致乌桕叶片中 ＡＢＡ 含量增多ꎬ从而加速叶片

衰老ꎬ降低活性氧(ＲＯＳ)的清除效率ꎬ因此光氧化损

伤可能是造成突变体叶色变化的原因之一ꎮ

４　 结 论

本研究对 ３ 个乌桕品种连桕 １ 号、云台红桕、云
台金桕转色前后的叶片进行转录组测序及分析ꎬ共
获得 １２３􀆰 ７８ ＧＢ 测序数据ꎬ７０ ８１５ 个高质量 Ｕｎｉ￣
ｇｅｎｅｓꎻ将全部 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 与 ７ 个数据库进行比对ꎬ有

４８ ３６７个 Ｕｎｉｇｅｎｅｓ 得到功能注释ꎮ ＧＯ 分析结果显

示ꎬＤＥＧ 主要与细胞过程和代谢过程(生物过程)、
细胞和细胞成分(细胞组分)、结合和催化活性(分
子功能)等生物学功能相关ꎮ 通过 ＫＥＧＧ 分析ꎬ筛
选出与花青素、叶绿素、类胡萝卜素等相关的 ５３ 个

ＤＥＧꎬ其中花青素合成途径相关基因在乌桕转色后

相对表达量上升ꎬ叶绿素、类胡萝卜素合成途径相关

基因相对表达量下降ꎬ而叶绿素、类胡萝卜素降解途

径相关基因相对表达量上升ꎮ 同时对 ３ 个乌桕品种

转色前后的主要色素含量进行测定发现ꎬ花青素含

量在转色后显著上升ꎬ叶绿素和类胡萝卜素含量在

转色后显著下降ꎮ
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