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靖安白茶芽和叶的转录组数据组装及基因功能注释 
 

李明玺
1
，王敏

1
，甘玉迪

2
，刘洋

1
，黄莹捷

1
，万春鹏

1
 

（1.江西农业大学农学院，江西农业大学茶学与茶文化研究中心，江西南昌 330045） 

（2.南京农业大学园艺学院，江苏南京 210095） 

摘要：茶树富含茶多酚，茶氨酸等多种具有广泛保健功能的植物代谢产物，黄酮是一类主要的茶多酚成分，谷氨酰胺是合成茶

氨酸的前体物质。本研究拟从转录组水平阐明靖安白茶茶多酚，茶氨酸等产物代谢途径相关基因。本研究主要以靖安白茶芽和老叶为

材料，采用 Illumina 高通量测序平台 4000（HiSeq/MiSeq 4000）对其芽和老叶进行转录组测序，通过多种生物信息学方法对转录组数

据进行分析。测序结果共得到 100568 条 unigene 序列，碱基数为 95121064 bp，Nr 获得 32530 个功能注释，KOG 获得 30087 个功能

注释，GO 获得 29010 个功能注释，Swiss-Prot 获得 24553 个功能注释，Pfam 获得 18576 个功能注释，并通过 GO 富集分析和 KEGG

代谢通路富集分析发掘靖安白茶芽和叶中参与黄酮类化合物和谷胱甘肽化合物代谢途径相关的差异 unigene 序列。通过本研究为进一

步深入的研究靖安白茶的茶多酚和茶氨酸等代谢产物生物合成调控提供依据。 
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Abstract: Plant metabolites such as tea polyphenols, theanine, with extensive health benefits, are extremely rich in tea tree. Flavonoids are 

the main component of tea polyphenols, while glutamine is the precursor substance of the synthesis of theanine. This study attempted to 

elucidate the related genes of the metabolisms of tea polyphenols and theanine of Jing’an white tea. Fresh buds and leaves of Camellia sinensis 

cultivar Jing’anbaicha were selected as samples, the transcriptome was constructed using Illumina HiSeqTM 4000 sequencing technique and the 

data were analyzed using the bioinformatics methods subsequently. 100568 unigene sequences were obtained with length of 95121064 bp. Gene 

function annotations analysis showed that 32530 annotations were acquired from Nr database, 30087 annotations were acquired from KOG 

database, 29010 annotations were acquired from GO database, 24553 annotations were acquired from Swiss-Prot database, 18576 annotations 

were acquired from Pfam database, respectively. The key differences unigene sequences related to the metabolic pathway of flavonoids and 

glutathione in Jing’an white tea buds and leaves were explored through the GO analysis and the KEGG metabolic pathway analysis. This study 

could provide references for further study of the biosynthesis regulation of tea polyphenols and theanine in Jing’an white tea. 
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白茶，一种是按照制作工艺命名的白茶，通过不

揉不炒，自然萎凋的独特加工工艺制成的六大基本茶

类之一轻萎凋茶类[1]。另一种是按照茶树品种如安吉

白茶、溧阳白茶、福鼎大白茶与政和大白茶等命名的 
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品种名。白茶除了饮用外，还可以作为药用使用，其

性清凉，能退热、降火，可治麻疹[2]，现代研究表明

白茶具有很好的抗氧化、抗肿瘤、降血糖、减肥降脂

和保肝护肝等作用[3]。白茶富含茶多酚和茶氨酸等活

性成分，茶叶多酚的主要成分有儿茶素（黄烷醇）类、

酚酸类、黄酮醇类和花青素等。其中黄酮醇类是一种

低分子量的茶多酚类物质，主要以黄酮糖苷的形式存

在，少部分以苷元形式存在，占干物质含量 2~4%，

目前已知的植物黄酮类物质巳有 8000 多种[4]。茶叶中

黄酮醇类化合物的含量与茶树品种、生长季节、加工
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方式和贮藏环境等密切相关，黄酮醇苷类化合物是茶

汤中主要的涩味物质，也是构成汤色色泽的重要因子，

对人体具有预防心血管疾病、抗氧化、保护肝脏及防

癌等作用，是目前备受关注的茶叶天然产物之一[5~10]。

茶氨酸，茶树中一种比较特殊的氨基酸，茶氨酸一般

占茶叶干物质总重的 1~2%，不参与蛋白质的合成，

以游离形式存在，占茶叶中游离氨基酸总量的 50%左

右[11]。自然界存在的茶氨酸为 L 型，系统命名为：N-
乙基-γ-谷氨酰胺，极易溶于水。茶氨酸是茶叶鲜爽味

的主要成分，并且可缓解咖啡因的苦味和茶多酚的苦

涩味，对人体具有神经保护[12]、抗肥胖[13]、降血压[14]、

促进认知能力[15]、抗肿瘤、改善记忆和抗疲劳等功效
[16]。 

随着高通量测序技术的出现，由于该技术能快速

地全面获取研究对象在某一状态下基因转录信息，因

此该技术广泛的应用生物体转录组基因表达分析，能

够准确发掘重要功能基因[17,18]。近年来人们因白茶具

有一定的药用作用以及潜在的一些保健功能，对白茶

的关注度逐渐增加。先前已有相关的报道对白茶的品

种、制作工艺、品质、化学成分和药理活性等进行研

究[19,20]，但是对于白茶的芽叶中相关基因如何调控茶

多酚和茶氨酸等内含成分代谢尚未见报道。因此本研

究通过高通量测序技术，对白茶芽叶相关代谢途径进

行研究，探索白茶芽叶中类黄酮及谷胱甘肽代谢的相

关基因调控对应的代谢途径。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

供试植物于 2017 年 5 月 10 日采集于江西省宜春

市靖安县罗湾乡白云白茶有限公司茶园，样品采集当

天及前五天均为晴天。茶树品种：Camellia sinensis 
cultivar Jing'anbaicha，8 年树龄，海拔 780 米红壤山地

丘陵，属于北亚热带湿润气候，春季回暖迟，有春寒，

夏季炎热时间长，秋季凉得快，冬季较寒冷，四季分

明。气候温和，平均气温在 15.0 度左右，要比平原低

3 度以上，该地白茶发芽平均比平地晚 10 d 左右。 

1.2  试验方法 

1.2.1  RNA 提取、文库构建与检测 

分别从 3 份白茶芽、叶样品中采用 TRIzol 法提取

总 RNA[21]，并对 RNA 浓度、纯度、完整性进行检测

以确保数据的准确性。样品检测合格后，用带有 Oligo 
(dT)的磁珠富集真核生物 mRNA。随后加入。随后加

入 fragmentation buffer 将 mRNA 打断成短片段，以打

断后的 mRNA 为模板合成一链 cDNA，然后合成二链

cDNA。随之利用 AMPure XP beads 将合成的二链

cDNA 纯化，进行末端修复、加 A 尾并连接测序接头，

再用 AMPure XP beads 进行片段大小选择。最后进行

PCR 扩增，纯化 PCR 产物，得到最终文库。文库构

建完成后，先使用 Qubit 2.0 进行初步定量，随后使用

Agilent 2100 对文库的插入片段大小进行检测，使用

Q-PCR 方法对文库的有效浓度进行准确定量，质检合

格后使用 Illumina 4000高通量测序平台(HiSeq/MiSeq)
进行测序。 
1.2.2  转录组测序结果组装、拼接 

由 Illumina 4000高通量测序平台测序所得的数据

称为 raw reads 或 raw data。由于原始数据存在低质量、

可能的接头等序列，为了确保分析结果的可靠准确，

需要先将这部分序列去除才能用于下一步的分析，使

用 FastQC[22]对原始数据进行质控，以确定测序数据是

否适用于后续分析。随后进行 Trinity[23]进行转录本的

拼接，得到的转录本序列。利用 CD-HIT[24]将所有拼

接出来的转录本进行启发式聚类，选择每一类中最长

的转录本后去除其余冗余序列，从而构建非冗余的转

录本集合，此集合即为表达基因集合。最后从 CD-HIT
处理后序列挑选出最长的转录本作为 unigene。 
1.2.3  基因功能注释 

对获得的转录组序列同常用的几种数据库进行比

对注释，其中主要的数据库包括：Nr（NCBI 蛋白质

非冗余数据库），Pfam（蛋白家族数据库），KOG（真

核生物直系同源基因数据库），Swiss-Prot（经实验验

证的蛋白序列数据库），KEGG（基因产物、细胞中代

谢途径以及基因产物功能的数据库），GO（基因本体

数据库）。 
1.2.4  基因表达水平分析 

RSEM[25]对 bowtie2[26]的比对结果进行统计，进一

步得到了每个样品比对到每个基因上的 reads 数目，

并将其转换成FPKM[27]值，进而分析基因的表达水平。 

2  结果与分析 

2.1  测序结果与 Trinity 拼接 

白茶芽转录组共得到 56882837 raw reads，
56456634 clean reads，Q20 值为 94.56%，Q30 值为

87.32%，序列碱基 GC 含量为 44.84%；叶转录组共得

到 58092923 raw reads，57800442 clean reads，Q20 值

为 94.51%，Q30 值为 87.32%，序列碱基 GC 含量为

44.54%；表明白茶转录组测序质量较高，为随后的数

据组装拼接，分析研究提供了较好的数据基础。经过
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Trinity 转录本拼接和 CD-HIT 去冗余序列处理结果见

表 1。 

 
图1 拼接后unigene长度分布频数图 

Fig.1 Length distribution of all unigene after splicing 

对拼接得到的转录本序列和 unigene 序列长度分

布统计可知长度<300 的最多，频数 31294（如图 1 所

示）。以上数据表明转录本拼接较好，利于之后的分析

研究。 
表1 不同处理后序列数量、N50长度和总碱基数统计表 

Table 1 Sequence number, length of N50 and total bases treated 

by different data processing 

处理 序列条数 N50/bp Total base/bp

Trinity 拼接 127118 1609 116783852 

cd-hit 去冗余 121756 1511 10634606 
挑选最长 unigene 100568 1904 95121064 
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2.2  基因功能注释结果 

对获得的转录组序列进行数据库比对注释可知，

共注释了 unigene 数量为 100568，Nr（NCBI 蛋白质

非冗余数据库）注释的 unigene 数量为 32530，占比最

多为 32.35%，KOG（真核生物直系同源基因数据库）

注释的 unigene 数量为 30087，占比 29.82%，GO（基

因本体数据库）注释的 unigene 数量为 29010，占比

28.84%，Swiss-Prot（经实验验证的蛋白序列数据库）

注释的 unigene 数量为 24553，占比 24.41%，Pfam（蛋

白家族数据库）注释的 unigene 数量为 18576，占比

18.47%（如表 2 所示）。 
表2 Unigenes注释结果统计 

Table 2 Annotation statistics for all unigenes 

Databases Number of Genes Percentage/% 

Nr 32530 32.35 

KOG 30087 29.82 

GO 29010 28.84 

SWISSPORT 24553 24.41 

PFAM 18576 18.47 
Total Unigenes 100568 100 

2.2.1  Nr 注释结果 

 
图2 注释到NR数据库中主要物种分布图 

Fig.2 Distribution of the main species annotated to NR 

database 

通过与 Nr 库进行比对注释，可以获取本物种基

因序列与近缘物种基因序列的相似性以及本物种基因

的功能信息。将白茶的芽和叶与其他物种进行相似性

比较，其中相似性排前十的有葡萄，相似度为 27.95%；

咖啡，相似度为 5.77%；莲，相似度为 4.8%；芝麻，

相似度为 4.54%；麻风树，相似度为 3.59%；美花烟

草，相似度为 3.1%；甜橙，相似度为 2.63%；梅，相

似度为 2.61%；烟草，相似度为 2.52%；毛果杨，相

似度为 2.44%（如图 2 所示）。 
2.2.2  GO 分类 

 
图3 GO分类图 

Fig.3 GO functional annotation distribution 

注：横坐标为 GO term，纵坐标为注释到该功能的基因个

数。（蓝色为 Biological process，黄色为 Molecular Function，绿

色为 Cellular component）。 

对 unigene 进行 GO 注释之后，将注释成功的

unigene 按照 GO 三个大类的下一层级进行分类（如图

3 所示），包括生物学过程（Biological process，BP）、
细胞组分（Cellular component，CC）和分子功能

（Molecular Function，MF）。 
按注释成功 unigene 多少统计，生物学过程中较

多 unigene 注释的过程有代谢过程 7237 个、氧化还原

过程 3279 个、生物过程 3203 个、磷酸化作用 3095
个；分子功能中较多 unigene 注释的分子功能有转移

酶活性 5227 个、三磷酸腺苷结合体 5186 个、核苷酸
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结合域 4933 个、水解酶活性 4276 个、金属离子结合

功能的 4287 个；细胞组分较多 unigene 注释的细胞组

分有膜物质 5108 个、膜的有机组成部分 4322 个、细

胞核 3676 个。 
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2.2.3  KOG 分类 

图4 KOG分类图 

Fig.4 KOG functional annotation distribution 

注：圆心为 0，向外分别为 5%，10%，15%，20%和 25%，

不同的颜色表示不同的分类。 

2.2.4  KEGG 分类 

KOG (eukaryotic ortholog groups)注释是将真核生

物的基因产物进行直系同源分类的数据库。将所有的

unigene 进行 KOG 注释分类，结果有 6235 条 unigene
被注释到 25 个功能类别中。其中一般功能预测注释到

的 unigene 最多，有 1640 条；其次是，信号传导机制

功能，被注释到的 unigene 共有 1367 条、未知功能注

释到 1289 条；转录功能注释到 unigene 571 条，细胞

壁/膜/包膜生物合成注释到 280 条；防御机制注释到

202 条；碳水化合物转运代谢注释到 187 条（如图 4
所示）。 

KEGG 数据库涉及系统信息、基因组信息和化学

信息，是系统分析基因产物在细胞中的代谢途径以及

基因产物功能的数据库。利用 KEGG 数据库可以进一

步研究基因在生物学上的复杂行为，有助于进一步研

究特定基因的生物功能。将白茶芽叶转录组 unigene
序列与 KEGG 数据库进行比对，共获得 21001 个注释

结果，涉及的代谢通路可分为 5 大类（如图 5 所示）：

有机系统：4734 条，22.54%，代谢 7970 条，37.95%，

细胞过程 2213 条，10.54%，遗传信息处理 3089 条，

14.71%，环境信息处理 2995 条，14.26%。其中环境

信息处理中信号传导注释的 unigene 数最多，为 2877
条，其次，代谢过程中碳水化合物代谢注释的 unigene
为 1643 个，脂质代谢 860 个，能量代谢 822 个，氨基

酸代谢 1015 个，辅助因子和维生素代谢 346 个，其他

氨基酸代谢345个，萜类化合物和聚酮化合物代谢280
个，糖链生物合成和代谢 265 个，其他次生代谢物生

物合成 574 个，异生素生物降解和代谢 364 个，核苷

酸代谢 400 个。 

 
图5 KEGG代谢通路 

Fig.5 KEGG metabolic pathway 

注：纵坐标为 KEGG 代谢通路的名称，横坐标为注释到

该通路下的基因个数。将基因根据参与的 KEGG 代谢通路分为

五大类：有机系统（A，Organismal Systems），代谢（B，

Metabolism），细胞过程（C，Cellular Processes），遗传信息处

理（D，Genetic Information Processing），环境信息处理（E，

Environmental Information Processing）。 

2.3  基因表达水平分析 

2.3.1  基因表达水平统计 

 
图6 白茶芽叶样品间相关性系数热图 

Fig.6 Correlation coefficient between buds and leaves of white 

tea 

注：颜色越红，表示两样本之间的相关系数越高，反之，

颜色越偏向绿色则表示两样本之间的相关性越低。 
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RSEM 对 bowtie2 的比对结果进行统计，进一步

得到了每个样品比对到每个基因上的 reads 数目，并

将其转换成 FPKM 值，进而分析基因的表达水平。对

样品间基因表达水平相关性进行统计分析（如图 6 所

示），芽的 3 个样本重复系数接近 1，表明芽样本之间

表达模式的相似度较高；叶的 3 个样本重复系数也接

近 1，表明叶样本之间的表达模式的相似度也较高。

而样本芽和叶之间的重复系数比较低，表明样品芽和

叶之间的表达模式的相似度不高。因此，样本的选取

是有意义的。 
2.3.2  基因表达差异分析 

对于有生物学重复的样品，采用 edgeR[28]进行分

析，上下调（芽 vs 叶）是从所有差异基因中过滤得到

的过滤的值为 fc 为 1.5，fdr 0.05（即只挑选变化倍数

大于 1.5，q 值校正后小于 0.05 的基因），进行差异基

因在不同样品间的聚类分析。据统计结果可知大部分

上调基因位于芽中，而在芽中上调的基因在叶中是下

调的（如图 7 所示）。 

 
图7 unigene在不同样本间层次聚类热图 

Fig.7 Hierarchical clustering of unigene between buds and 

leaves of white tea 

其中行表示的是每个 unigene 表达的相对表达水

平，列表示每个样本。其中表达值(FPKM)是经过 Log2
转化。 
2.3.3  差异基因 GO 富集分析 

将所有差异表达基因映射到 Gene Ontology 数据

库的各个功能分类中，计算每个分类的基因数目，找

出与整体基因组背景相比，在差异表达基因中显著富

集的功能分类。 
其中将上调基因进行富集分析（如图 8 所示），在

细胞成分中，上调基因富集效果较明显的功能有，蛋

白质-DNA 复合物，GeneRatio 占比 3.31%；微管，

GeneRatio 占比 5.62%；DNA 包装复合体，GeneRatio
占比 2.91%。分子功能中上调基因富集效果较明显的

功能有核酸结合转录因子活性，GeneRatio 占比

9.93%；转录因子活性，GeneRatio 占比 9.93%；序列

特异性 DNA 结合，GeneRatio 占比 2.46%；微管运动

活动，GeneRatio 占比 2.96%。生物过程中上调基因富

集效果较明显的功能有细胞增殖，GeneRatio 占比

4.86%；细胞周期过程，GeneRatio 占比 9.14%；有丝

分裂细胞周期过程，GeneRatio 占比 6.65%；因此结果

表明差异基因在细胞成分、分子功能、生物过程三方

面主要调节物质的合成代谢。 
而下调基因富集分析（如图 9 所示），细胞成分功

能中富集较为明显的是类囊体，GeneRatio 占比

11.07%；光合膜，GeneRatio 占比 9%；叶绿体类囊体，

GeneRatio 占比 9.17%；分子成分功能中富集较为明显

的是氧化还原酶活性，GeneRatio 占比 22.31%；碳水

化合物结合，GeneRatio 占比 5.32%；单加氧酶活性，

GeneRatio 占比 3.47%。生物过程功能中富集较为明显

的是光合作用，GeneRatio 占比 6.34%；光合作用，光

反应，GeneRatio占比4.55%；氧化还原过程，GeneRatio
占比 22.2%。因此，下调基因在细胞成分、分子功能、

生物过程三方面主要调节光合作用。 

 
图8 上调差异基因（芽vs叶）的GO富集结果 

Fig.8 GO enrichment of up-regulation differential genes 

between buds and leaves 

注：横坐标表示-log10（FDR），其中 FDR（false discovery 

rate）为 q value 校正后的值，其值越大，表示富集的可信度越

高，富集效果越明显（只显示了前 20）。 
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图9 下调差异基因（芽vs叶）的GO富集结果 

Fig.9 GO enrichment of down-regulation differential genes 

between buds and leaves 

2.3.4  差异基因 KEGG 富集分析 

Pathway 显著性富集分析以 KEGG Pathway 为单

位，应用超几何检验，找出差异基因相对于所有注释

的基因显著富集的 Pathway。上调差异基因显著富集

的通路有 DNA 复制、植物激素信号转导、黄酮类化

合物的生物合成、淀粉与蔗糖代谢、芪类化合物，二

芳基庚酸类，姜辣素的生物合成、苯丙素的生物合成、

嘧啶代谢、半乳糖代谢、半胱氨酸和蛋氨酸代谢、谷

胱甘肽代谢、苯丙氨酸、酪氨酸和色氨酸生物合成、

类胡萝卜素的生物合成等(如图 10 所示)。 

 
vs叶）参与的KEGG图 10 上调基因（芽 代谢通路富集结果 

Fig.1

点的大小表示富集的基因数目，越大表示富集的

基因数目越多，颜色表示富集的可信度，其值越大表示富集效

果越明显。 

0 Enrichment of up-regulation gene assignments to KEGG 

metabolic pathway 

注：其中

图11 上调基因参与的茶多酚生物合成通路 

Fig.11 Up-regulation gene assignments to tea polyphenol biosynthesis metabolic pathway 
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图12 下调基因（芽vs叶）参与的KEGG代谢通路富集结果 

Fig.12 Enrichment of down-regulation gene assignments to 

KEGG metabolic pathway 

上调差异基因 c18160_g1(Flavanone 4-reductase，
EC:1.1.1.219 和 1.1.1.234)；c5373_g1、c8716_g1、
c4214_g1 和 c11557_g1(Leucoanthocya
EC:1.17.1.3)；c193
c20606_g1 、 c11632_g1 ； c19095_g3 ； c2214_g1 ；

c20311_g4 ； c15445_g2 、 c15445_g3 （ Shikimate 
O-hydroxycinnamoyl transferase ， EC:2.3.1.133 ）；

c18003_g1 （ Leucoanthocy-anidin dioxygenase ，

EC:1.14.11.19）主要调节黄酮类化合物的生物合成，

黄酮类化合物的生物合成与茶叶中的茶多酚形成密切

相关，最终合成儿茶素、表儿茶素和没食子儿茶素等

茶多酚（图 11）。上调差异基 c18645_g2；c18645_g1；
c24761_g1 ； c9116_g1 ； c52277_g1 ； c37605_g1 ；

c5153_g1 ； c47045_g1 ； c11055_g1 ； c20096_g7 ；

c18271_g1；c13851_g1；c18630_g6 调节谷胱甘肽代

谢，谷胱甘肽是一种含 Y-酰胺键和巯基的三肽且其中

包含谷氨酸，与茶叶中的茶氨酸合成相关。 
下调差异基因显著富集的通路有光合作用、乙醛

酸盐代谢、光合生物固碳、苯丙素的生物合成、单萜

类生物合成、碳代谢、半乳糖代谢、戊糖、葡萄糖醛

酸转换、类胡萝卜素的生物合成、自噬调节、其他类

型的 O-聚糖的生物合成、氮代谢和甘油酯代谢等（如

图 12 所示）。 
下调差异基因 c10462_g3；c15881_g1；c15881_g2；

c8421_g1；c19569_g1 调节类胡萝卜素的生物合成，

类胡萝卜素的生物合成与茶树萜类和聚酮化合物形成

有关，因此有利于叶绿素的形成，从而促进光合作用

有关。 

3  结论 

3.1  Illumina 4000 高通量测序平台（HiSeq/MiSeq）
进行测序，为基因组大片断候选基因序列的产出提供

了高质量、高通量、低成本的基础，能够确保了测序

的真实性和序列的高度精确性以及数据的丰富性，很

好的解决了同聚物和重复序列等问题，因此受到了国

内外越来越多研究者的青睐。因此本研究通过该方法

从分子方面研究白茶芽和叶的代谢途径差异，能够深

层地探究茶叶独特的内含物质形成机理。 
3.2  茶树富含茶多酚类和多糖类物质，容易与核酸形

成不可逆结合，从而导致 RNA 降解，因此在研究过

程中能够采取适当的方法提取RNA为能够达到建库、

组装要求的重要前提。本研究的样品在取材后迅速置

于液氮中速冻，然后移至-80 ℃冰箱保存，RNA 提取

时，样品在液氮条件下充分研磨，在液氮刚刚挥发完

时，将样品迅速转移至含裂解液的容器中，立即混匀

匀浆，最后用 TRIzol 法提取，使得 RNA 降解较少，

为实验顺利进行提供了可靠地基础。测序结果得到

列，N50(bp)为 1904 等测序结果

录分析要求。利

用 NCBI 中数据库共注释了 unigene 数量为 100568，
NR（NCBI 蛋白质非冗余数据库）unigene 数量为

32530，占比最多为 32.35%，KOG（真核生物直系同

源基因数据库）unigene 数量为 30087，占比 29.82%，

GO（基因本体数据库）unigene 数量为 29010，占比

28.84%，Swiss-Prot（经实验验证的蛋白序列数据库）

unigene 数量为 24553，占比 24.41%，Pfam（蛋白家

族数据库）unigene 数量为 18576，占比 18.47%，因此

可以看出还有很多基因并没有被注释到相对应的功能

中，这种现象在大部分转录组结果中都有出现，这可

能与 unigene 片段太短有关，数据库基因注释信息缺

乏、白茶芽叶中新基因的存在等因素都有关系。 
3.3  从样品间基因表达水平相关性统计分析结果看

出，同一组织相关系数比较高，不同组织相关性系数

不高说明样品选取是有意义的，为之后的基因功能和

通路分析提供了保障。通过 KEGG 通路分析结果可以

看出共有 16 条上调基因调节与类黄酮合成途径有关，

13 条上调基因调节谷胱甘肽代谢有关，5 条下调基因

调节光合代谢有关。相同的加工工艺条件下，不同季

节茶树鲜叶茶叶品质上有很大的差别，主要是因为内

含成分的差别，因此在不同季节会对应的差异基因有

所影响。除此之外，环境因素，病虫害等因素都会影

响差异基因变化。所以，在之后的研究中将会进一步

对茶树相关的代谢产物进行深入的探究。 

nidin reductase， Q30>86，100568 条序

53_g1；c58885_g1；c34005_g1； 表明测序质量相对较好，能够满足转
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