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摘　要：为探讨辣木叶营养价值形成的遗传基础，采用ＲＮＡｓｅｑ对不同发育时期的辣木叶混合样品进行转录组

测序，获得４４０５６４４９个ｒｅａｄｓ，共组装得到７５４５２条ｕｎｉｇｅｎｅ，平均长度为７９５．６９ｎｔ，其中有１５８２４条ｕｎｉｇｅｎｅ

长度大于１０００ｎｔ。采用公共数据库进行同源比对，共有３０８４７条ｕｎｉｇｅｎｅ得到注释。其中，有１８２７７条

ｕｎｉｇｅｎｅｓ被注释到ＧＯ数据库的５２个功能组，９６８９条ｕｎｉｇｅｎｅ在ＣＯＧ数据库中得到注释。有１０１３０条ｕｎｉｇｅｎｅ

被富集到１２９条ＫＥＧＧ途径，包括碳代谢、氨基酸生物合成和氧化磷酸化途径。
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　　 辣木犕狅狉犻狀犵犪狅犾犲犻犳犲狉犪Ｌａｍ．是一种原产亚洲

的热带树种，在亚洲、非洲和美洲的热带和亚热带

地区均有栽培［１］。辣木各个部分均可食用或作为药

物用于治疗多种炎症引发的疾病［２］，其中辣木叶因

具有很高的营养价值和药用价值而备受关注［３－４］。

辣木叶富含蛋白质、矿物质、β胡萝卜素和维生素

多种营养物质［５］。辣木叶的蛋白质含量高于牛

奶［６］，并含有所有必需氨基酸［７］。研究表明辣木叶

的维生素Ａ含量高于胡萝卜，维生素Ｃ含量高于

柑橘，钙含量高于牛奶，铁含量高于菠菜，钾含量

高于香蕉［８］。６勺辣木叶粉即可满足孕妇和哺乳期

妇女对铁和钙日需求量［７］。辣木叶的提取物具有抗

菌、抗炎症和抗癌等活性［９－１１］，是许多国家用于

治疗多种疾病的传统药物［４］。此外，辣木叶还是优

质的蛋白质饲料［１２］，具有十分广阔的开发利用

前景。

目前，关于辣木的研究主集中在营养、功能成

分鉴定、食品开发利用等方面［６，９，１３－１４］。仅有少量

关于辣木营养和药用品质形成分子基础的报道。

Ｔｉａｎ等
［１５］完成了辣木基因组的测序，并在此基础

上对辣木转录因子进行了预测与分析［１６］。Ｋｏｎｄｏ

等［１７］从辣木叶中分离得到了抗坏血酸合成酶基因，

并对其表达模式进行了分析，发现该基因在叶片中

表达量较高。Ｄｅｎｇ等
［１８］筛选出２个用于辣木实时
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荧光定量ＰＣＲ分析的内参基因，并进一步筛选了

辣木黄酮类化合物、萜类化合物和脂肪酸合成相关

基因［１９］。但辣木大量功能基因的注释亟待完善。

本研究对不同发育阶段辣木叶片混合样品进行转录

组测序和组装，并对组装得到的ｕｎｉｇｅｎｅ进行功能

注释，以期为辣木叶营养和药用品质相关功能基因

挖掘及其分子机制解析奠定基础。

１　材料与方法

１１　试验材料

本试验所用材料为３年生印度辣木ＰＫＭ２不

同发育阶段的叶片 （展叶期后０、１０、２０、３０ｄ），

样品取自福建省农业科学院果树研究所辣木资源

圃。于同一棵树上摘取生长良好无病虫害的辣木叶

片，采下后去除叶柄，迅速用液氮速冻后保存于

－８０℃冰箱。

１２　ＲＮＡ提取、文库构建和ＲＮＡｓｅｑ

采用ＥＺＮＡＰｌａｎｔＲＮＡＫｉｔ（ＯｍｅｇａＢｉｏｔｅｋ）

进行不同阶段辣木叶片总 ＲＮＡ 的提取。采用

Ｑｕｂｉｔ ２．０ Ｆｌｕｏｒｏｍｅｔｅｒ （Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ， Ｌｉｆｅ

Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ， ＣＡ， ＵＳＡ） 和 Ａｇｉｌｅｎｔ ２１００

Ｂｉｏａｎａｌｙｚｅｒ（ＡｇｉｌｅｎｔＴｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ，ＳａｎｔａＣｌａｒａ，

ＣＡ，ＵＳＡ）进行 ＲＮＡ 浓度的测定和质量评价。

将４个阶段辣木叶片的ＲＮＡ等量混合后，用于测

序文库构建。辣木叶片 ＲＮＡ 提取、文库构建和

ＲＮＡｓｅｑ由北京百迈客生物科技有限公司完成。

ｃＤＮＡ文库的构建参照Ｆａｎｇ等
［２０］的方法。采用

ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ４０００高通量测序平台对ｃＤＮＡ文

库进行测序。测序原始数据已上传至ＮＣＢＩ，登录

号为ＳＲＲ５７６５０８６。

１３　转录组的组装与表达分析

对Ｒａｗｒｅａｄｓ进行数据过滤，去除其中的接头

序列及带有Ｎ或１０％的碱基 Ｑ值≤２０的低质量

ｒｅａｄｓ，获得高质量的ＣｌｅａｎＤａｔａ。获得高质量的

测序数据之后，采用 Ｔｒｉｎｉｔｙ法对其进行序列组

装［２１］。所有参数均为默认参数。首先将测序ｒｅａｄｓ

打断为较短的片段 （Ｋｍｅｒ），然后将这些小片段

延伸成较长的片段 （Ｃｏｎｔｉｇ），并利用这些片段之

间的重叠，得到片段集合，最后利用ＤｅＢｒｕｉｊｎ图

的方法和测序Ｒｅａｄ信息，在各个片段集合中分别

识别转录本序列。采用Ｂｏｗｔｉｅ将各样品测序得到

的ｒｅａｄｓ与ｕｎｉｇｅｎｅ库进行比对
［２２］，根据比对结

果，结合 ＲＳＥＭ 进行表达量水平估计
［２３］。利用

ＦＰＫＭ值表示对应ｕｎｉｇｅｎｅ的表达丰度。

１４　功能注释和分类

采用ＢＬＡＳＴｘ进行辣木叶片ｕｎｉｇｅｎｅ序列的

注释 （犈 值 ＜１０
－５），所 用 的 数 据 库 为 Ｎｒ、

ＵｎｉＰｒｏｔ／ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ、ＧＯ、ＣＯＧ、ＫＥＧＧ、ＫＯＧ、

Ｐｆａｍ和ｅｇｇＮＯＧ。采用Ｂｌａｓｔ２ＧＯ
［２４］对ｕｎｉｇｅｎｅ进

行ＧＯ注释 （犈 值≤１０
－５）。ＧＯ功能分类结果采

用 ＷＥＧＯ
［２５］进行作图。

２　结果与分析

２１　辣木叶ＲＮＡＳｅｑ测序与组装

为了获得尽可能丰富的辣木叶转录组信息，选

取展叶期及展叶期后１０、２０和３０ｄ的辣木叶片，

分别提取不同时期辣木叶片的总ＲＮＡ，并等量混

合，用于构建文库和 ＲＮＡＳｅｑ测序。ＨｉＳｅｑ
４０００测

序和数据过滤后，共获得４４０５６４４９个ｒｅａｄｓ，总

长度为１３０８２７８８２１８ （１３．０８Ｇｂ）个碱基，ＧＣ

含量为４６．３２％。碱基质量值Ｑ３０为９３．９５％。

采用Ｔｒｉｎｉｔｙ软件进行辣木叶转录组组装，共

得到２２３９８３条转录本，平均长度为１９５７．７９ｎｔ

（表１）。共得到７５４５２条ｕｎｉｇｅｎｅ，总长度６００３６

４８８ｎｔ，平均长度为７９５．６９ｎｔ，Ｎ５０长度为１５４３

ｎｔ，组装完整性较高 （表１）。其中，长度为２００～

５００ｎｔ的ｕｎｉｇｅｎｅ有４５９６４条 （６０．９２％），长度为

５００～１０００ｎｔ的ｕｎｉｇｅｎｅ有１３６６４条 （１８．１１％），

长 度 大 于 １ ０００ ｎｔ 的 ｕｎｉｇｅｎｅ 有１５８２４条

（２０．９８％）。

表１　辣木叶转录组组装结果

犜犪犫犾犲１　犛狌犿犿犪狉狔狅犳狊犲狇狌犲狀犮犻狀犵犪狀犱犱犲狀狅狏狅犪狊狊犲犿犫犾狔狅犳

犕狅狉犻狀犵犪狅犾犲犻犳犲狉犪犔犪犿．犾犲犪狏犲狊

长度区间／ｎｔ 转录本／条 ｕｎｉｇｅｎｅｓ／条

２００～３００ ３０２９９（１３．５３％） ２５９９４（３４．４５％）

３００～５００ ２６３１６（１１．７５％） １９９７０（２６．４７％）

５００～１０００ ２８９５４（１２．９３％） １３６６４（１８．１１％）

１０００～２０００ ４６７６４（２０．８８％） ８２６６（１０．９６％）

２０００＋ ９１６５０（４０．９２％） ７５５８（１０．０２％）

总数量 ２２３９８３ ７５４５２

总长度 ４３８５１０６７２ ６００３６４８８

Ｎ５０长度 ３０９６ １５４３

平均长度 １９５７．７９ ７９５．６９

注：括号内数据为各长度区间对应的转录本、ｕｎｉｇｅｎｅｓ组装比例。

２２　基因功能注释

采 用 Ｎｒ、ＵｎｉＰｒｏｔ／ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ、ＧＯ、ＣＯＧ、
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ＫＥＧＧ、ＫＯＧ、Ｐｆａｍ和ｅｇｇＮＯＧ等８个数据库对辣

木叶转录组的７５４５２条ｕｎｉｇｅｎｅ进行注释（犈值＜

１０－５）（表２）。结果表明，有４０．８８％的ｕｎｉｇｅｎｅ（３０

８４７条）得到注释，剩余的ｕｎｉｇｅｎｅ（５９．２２％）未能

得到注释 （表２）。长度大于１０００ｎｔ的基因中仅有

１４．２４％（２２５３条）未得到注释，而小于３００ｎｔ的

ｕｎｉｇｅｎｅ中有７２．６０％未得到注释。Ｎｒ数据库注释

结果的犈 值分布结果表明，得到注释的序列中有

５４．５６％（犈值＜１０
－６０）的序列与数据库中的序列具

有很高的同源性，有３３．９４％（１０－６０＜犈值＜１０
－１５）

的序列与数据库中的序列具有较高的同源性。Ｎｒ

数据库注释结果的物种分布见图 １。辣 木叶

ｕｎｉｇｅｎｅ与可可 （１９．８５％）基因的匹配度最高，其次

为葡萄（９．２０％）和甜橙（５．４２％）。

表２　辣木叶ｕｎｉｇｅｎｅ注释结果

犜犪犫犾犲２　犛狌犿犿犪狉狔狅犳犳狌狀犮狋犻狅狀犪犾犪狀狀狅狋犪狋犻狅狀狊犳狅狉狋犺犲犪狊狊犲犿犫犾犲犱

狌狀犻犵犲狀犲狊狅犳犕狅狉犻狀犵犪狅犾犲犻犳犲狉犪犔犪犿．犾犲犪狏犲狊

数据库
注释基因

数量／条

注释基因

比例／％

３００ｎｔ≤长度

＜１０００ｎｔ注释

基因数量／条

长度 ≥１０００ｎｔ

注释基因

数量／条

Ｎｒ ２８３３６ ３７．５６ ９４４１ １３５３３

ＳｗｉｓｓＰｒｏｔ １６４５４ ２１．８１ ４６９０ ９６３８

ＧＯ １８２７７ ２４．２２ ５９３６ ９０２９

ＣＯＧ ９６８９ １２．８４ ２５７３ ５３２５

ＫＥＧＧ １０１３０ １３．４３ ３１４６ ５２８８

ＫＯＧ １６８５０ ２２．３３ ５０５０ ８３０５

Ｐｆａｍ １９５４１ ２５．９０ ５３２３ １１３３９

ｅｇｇＮＯＧ ２８９４８ ３８．３７ ９２５５ １３３４９

Ａｌｌ ３０８４７ ４０．８８ １０１５３ １３５７１

图１　Ｎｒ数据库ＢＬＡＳＴ比对结果的物种分布

犉犻犵．１　犛狆犲犮犻犲狊犱犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳狋犺犲犅犔犃犛犜狊犲犪狉犮犺狉犲狊狌犾狋狊犻狀犖狉犱犪狋犪犫犪狊犲

　　将辣木叶转录组ｕｎｉｇｅｎｅ与ＧＯ数据库进行比

对，有１８２７７条ｕｎｉｇｅｎｅｓ获得至少１条ＧＯ注释

（表２）。这些ｕｎｉｇｅｎｅｓ被分为生物学过程、细胞组

分和分子功能３大类和５２个亚类 （表３）。细胞组

分类中细胞、细胞部分和细胞器３类基因最多，分

别为８１６０、８１６０和６０４６条。分子功能类中数量

最多的为催化活性和结合分类，分别为９８７８和

９４８３条。生物学过程类中比例最高的为代谢过程

和细胞过程，分别为１２５８７和１０８２１条。

将辣木叶转录组ｕｎｉｇｅｎｅ与ＣＯＧ数据库进行

比对，共有 ９６８９ 条 ｕｎｉｇｅｎｅ得到注释，占总

ｕｎｉｇｅｎｅ的１２．８４％ （表２）。ＣＯＧ数据库注释结果

如图２所示，根据功能共分为２５类。数量最多的

为 “功 能 预 测”，共 有 ２５２４ 条，占 总 数 的

２６．０５％。其次为 “复制、重组和修复”、 “转录”、

“翻译、核糖体结构和生物合成”、“信号转导机制”

和 “翻译后修饰、蛋白折叠和伴侣蛋白”，分别有

１２０５、１１９５、１０３０、１０２９和９５８条。“核结构”

的数量最少，仅有４条。此外，功能未知的基因有

２８６条，占总数的２．９５％。

为了更好地了解参与辣木叶生长发育的生物学

途径，采用ＫＥＧＧ数据库进行辣木叶转录组ｕｎｉｇｅｎｅ

注释。１０１３０条（１３．１４％）ｕｎｉｇｅｎｅｓ与 ＫＥＧＧ数据

库中的序列匹配度高，这些基因分别属于１２９条

ＫＥＧＧ途径（表４）。其中，３０２７条属于代谢途径。

代谢途径中碳代谢、氨基酸生物合成和氧化磷酸化途

径ｕｎｉｇｅｎｅ数量最多，分别为４５８、３９９和２８５条。参

与次生代谢物合成的ｕｎｉｇｅｎｅ共有４０７条。
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表３　辣木叶转录组ｕｎｉｇｅｎｅ的ＧＯ功能分类

犜犪犫犾犲３　犌犗犮犾犪狊狊犻犳犻犮犪狋犻狅狀狊狅犳狌狀犻犵犲狀犲狊犳狅狉狋狉犪狀狊犮狉犻狆狋狅犿犲狅犳犕狅狉犻狀犵犪狅犾犲犻犳犲狉犪犔犪犿．犾犲犪狏犲狊

生物学过程 细胞组分 分子功能

基因功能 基因数量／个 基因功能 基因数量／个 基因功能 基因数量／个

生殖 ２６５ 胞外区 ５１２ 蛋白质结合转录因子活性 ４０

免疫系统过程 ２５４ 细胞 ８１６０ 核酸结合转录因子活性 ５００

代谢过程 １２５８７ 类核 ４８ 催化活性 ９８７８

细胞过程 １０８２１ 膜 ４２５１ 受体活性 ８９

生殖过程 ８５６ 病毒体 ５ 鸟嘌呤核苷酸交换因子活性 ４６

生物附着 ３６ 细胞连接 ２９３ 结构分子活性 ６５０

信号传递 ９３２ 胞外基质 ７ 转运体活性 １２９６

多细胞组织进程 １４９５ 膜腔 ５３５ 结合 ９４８３

发育过程 １６０２ 大分子复合物 ２２１８ 电子载体活性 ３６４

生长 ３０６ 胞外区 ６０４６ 抗氧化活性 １４５

移动 １０ 胞外基质组分 １ 金属伴侣蛋白活性 ４

单组织过程 ８９５５ 胞外区域部分 ８ 酶调节活性 １８９

生物相 ３３ 细胞器部分 ２５２３ 蛋白标签 １

韵律过程 ３７ 病毒体部分 ５ 翻译调控活性 ４

刺激应答 ３２８７ 膜部分 ２１８７ 营养库活性 ２０

定位 ２８５５ 细胞部分 ８１６０ 分子转换器活性 ２４４

多生物过程 ７５９ 共质体 ２９２

生物条件 ３２６３

生物组分组织或生物合成 ２１３３

图２　辣木叶转录组ｕｎｉｇｅｎｅ的ＣＯＧ功能分类

犉犻犵．２　犆犗犌犮犾犪狊狊犻犳犻犮犪狋犻狅狀狊狅犳狌狀犻犵犲狀犲狊犳狅狉狋狉犪狀狊犮狉犻狆狋狅犿犲狅犳犕狅狉犻狀犵犪狅犾犲犻犳犲狉犪犔犪犿．犾犲犪狏犲狊
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表４　辣木叶转录组ｕｎｉｇｅｎｅ的ＫＥＧＧ功能分类

犜犪犫犾犲４　犓犈犌犌犮犾犪狊狊犻犳犻犮犪狋犻狅狀狊狅犳狌狀犻犵犲狀犲狊犳狅狉狋狉犪狀狊犮狉犻狆狋狅犿犲狅犳犕狅狉犻狀犵犪狅犾犲犻犳犲狉犪犔犪犿．犾犲犪狏犲狊

代谢通路
基因数量

／个
代谢通路

基因数量

／个
代谢通路

基因数量

／个

核糖体 ５１７ 磷酸肌醇代谢 ７７ 缬氨酸，亮氨酸和异亮氨酸代谢 ３４

碳代谢 ４５８ 磷脂酰肌醇信号系统 ７７ 叶酸碳单位循环代谢通路 ３２

氨基酸生物合成 ３９９ 核苷酸切除修复 ６７ 类黄酮生物合成 ３０

内质网蛋白加工 ３３１ 苯丙氨酸，酪氨酸和色氨酸生物合成 ６４ 硒化合物代谢 ２９

氧化磷酸化 ２８５ β丙氨酸代谢 ６３ 其他多糖降解 ２９

剪接体 ２６６ 抗坏血酸代谢 ６２ 组氨酸代谢 ２８

淀粉和蔗糖代谢 ２５５ 脂肪酸降解 ６２ 磷酸肌醇生物合成 ２５

ＲＮＡ转运 ２５０ 萜类骨架生物合成 ６２ 高脚类，二烯类和姜素生物合成 ２４

糖酵解和糖异生 ２１６ 氰基氨基酸代谢 ６１ 花生四烯酸代谢 ２３

嘌呤代谢 ２１１ ＡＢＣ转运体 ６１ 硫胺代谢 ２２

植物激素信号转导 ２０６ ＲＮＡ聚合酶 ６１ 核黄素代谢 ２１

内吞作用 １９７ 酪氨酸代谢 ６０ 二萜生物合成 ２１

ｍＲＮＡ监控通路 １９５ 同源重组 ６０ 柠檬烯、蒎烯降解 ２０

氨基糖和核苷酸糖代谢 １８３ 脂肪酸生物合成 ５７ 牛磺酸和亚牛磺酸代谢 １８

植物病原菌互作 １８３ 丙酸代谢 ５７ 烟酸和烟酰胺代谢 １８

吞噬体 １７６ 蛋白质输出 ５７ 生物素代谢 １８

泛素介导的蛋白水解 １７４ 色氨酸代谢 ５５ 叶酸生物合成 １８

ＲＮＡ降解 １６２ ＤＮＡ复制 ５５ 硫中继系统 １８

丙酮酸代谢 １６０ 卟啉和叶绿素代谢 ５３ 维生素Ｂ６代谢 １６

嘧啶代谢 １５３ 囊泡运输中的陷阱相互作用 ５２ 赖氨酸生物合成 １５

苯丙素生物合成 １５３ 不饱和脂肪酸生物合成 ５１ 光合作用天线蛋白 １４

半胱氨酸和蛋氨酸代谢 １５２ 基底转录因子 ５０ 糖胺聚糖降解 １４

柠檬酸循环 １３９ Ｎ多糖生物合成 ４８ 亚油酸代谢 １４

光合生物中的碳固定 １２９ 氮代谢 ４８ 玉米素生物合成 １４

苯丙氨酸代谢 １２５ 赖氨酸降解 ４７ 酮体合成和降解 １３

真核生物核糖体合成 １２３ α亚麻酸代谢 ４７ 糖鞘脂类生物合成ｇｌｏｂｏ系列 １２

二羧酸代谢 １２０ 碱基切除修复 ４７ Ｃ５分支的二元酸代谢 １２

精氨酸和脯氨酸代谢 １１７ 硫代谢 ４６ 芳香化合物降解 １１

２氧代羧酸代谢 １１６ 光合作用 ４４ 倍半萜和三萜类化合物生物合成 １０

脂肪酸代谢 １１５ 丁酸代谢 ４４ 芥子油苷生物合成 １０

甘油磷脂代谢 １０７ 错配修复 ４４ 油菜素内酯生物合成 ９

丙氨酸，阿斯帕特酸和谷氨酸酯代谢 １０４ 脂肪酸延伸 ４２ 非同源性末端接合 ９

蛋白酶体 １０４ 自噬调节 ４１ 其他类型ｏ聚糖生物合成 ８

戊糖、葡萄糖醛酸转换 １０３ 类固醇生物合成 ４０ 单萜类生物合成 ８

氨酰ｔＲＮＡ生物合成 １０３ 泛醌和其他萜类生物合成 ４０ 鞘糖脂生物合成 ６

过氧物酶体 １０３ 醚脂类代谢 ４０ 咖啡因代谢 ５

谷胱甘肽代谢 ９６ 哌啶和吡啶生物碱生物合成 ４０ 花色苷生物合成 ４

甘氨酸，丝氨酸和三氨酸代谢 ９２ 植物昼夜节律 ４０ 硫辛酸代谢 ３

磷酸戊糖途径 ９１ 泛酸盐和辅酶ａ生物合成 ３８ 异黄酮生物合成 ３

果糖和甘露糖代谢 ９１ 异喹啉生物碱生物合成 ３７ 万古霉素抗药性 ３

半乳糖代谢 ８９ 角质，亚氨酸和蜡生物合成 ３６ 黄酮和黄酮醇生物合成 ２

缬氨酸，亮氨酸和异亮氨酸降解 ８１ 鞘脂类代谢 ３６ 碳青霉烯生物合成 １

甘油酯代谢 ７７ 类胡萝卜素生物合成 ３６ 酮化合物糖单位生物合成 １
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２３　基因表达量分析

对ｕｎｉｇｅｎｅ的表达量进行分析，发现ｕｎｉｇｅｎｅ

的ＦＰＫＭ 值在０～１５６０２．３５，其中ＦＰＫＭ 值大于

１０００的ｕｎｉｇｅｎｅ有４３条，ＦＰＫＭ 值介于１００～

１０００的ｕｎｉｇｅｎｅ有７７９条，ＦＰＫＭ 值介于１０～１００

的ｕｎｉｇｅｎｅ有８９７７条，ＦＰＫＭ 值介于１～１０的

ｕｎｉｇｅｎｅ有１０７６２条。表达量最高的１０个基因如

表５所示，其中有７个基因 （二磷酸核酮糖羧化酶

小链、叶绿体叶绿素ａ／ｂ结合蛋白、二磷酸核酮糖

羧化酶／加氧酶活化酶和铁氧还蛋白）与光合作用

有关。根据ＫＥＧＧ注释结果，核糖体相关ｕｎｉｇｅｎｅ

的ＦＰＫＭ 值在０～６４７．４４，其中有２１４个ｕｎｉｇｅｎｅ

的 ＦＰＫＭ 值 大 于 １０，ＦＰＫＭ 值 大 于 １００ 的

ｕｎｉｇｅｎｅ有１１８条，ＦＰＫＭ 值最高的为５０Ｓ核糖体

蛋白Ｌ１２、４０核糖体蛋白Ｓ４、６０Ｓ酸性核糖体蛋

白Ｐ０、５０Ｓ核糖体蛋白Ｌ１和４０Ｓ核糖体蛋白Ｓ１４

３。参与氨基酸生物合成途径的ｕｎｉｇｅｎｅ中有１６７

条ＦＰＫＭ 值大于１０，其中ＦＰＫＭ 值大于１００的

ｕｎｉｇｅｎｅ有２７条，ＦＰＫＭ 值最高的依次为果糖二

磷酸醛缩酶、转酮醇酶和磷酸甘油酸激酶基因。参

与内质网蛋白加工的ｕｎｉｇｅｎｅ中有１４１条ＦＰＫＭ

值大于１０。

表５　辣木叶转录组中表达量最高的１０条基因

犜犪犫犾犲５　犜犺犲１０犿狅狊狋犪犫狌狀犱犪狀狋狌狀犻犵犲狀犲狊犻狀狋狉犪狀狊犮狉犻狆狋狅犿犲狅犳

犕狅狉犻狀犵犪狅犾犲犻犳犲狉犪犔犪犿．犾犲犪狏犲狊

编号 基因名称 ＦＰＫＭ值

ｃ１８４０７．ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 二磷酸核酮糖羧化酶小链 １５６０２．３５

ｃ３０６５２．ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 叶绿体叶绿素ａ／ｂ结合蛋白 １２５３７．８２

ｃ３５２６８．ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 二磷酸核酮糖羧化酶小链 ８５３５．６９

ｃ３３７０３．ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 类 Ｗｉｎ蛋白 ５１５２．１２

ｃ８９３０．ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 二磷酸核酮糖羧化酶／加氧酶活化酶 ３７０２．２４

ｃ２３４８８．ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 泛素蛋白 ２７０２．３４

ｃ３０６３８．ｇｒａｐｈ＿ｃ１ 氨基环丙烷羧酸氧化酶 ２４５８．６６

ｃ３５２７４．ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 叶绿体叶绿素ａ／ｂ结合蛋白 ２２６８．９６

ｃ８９３１．ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 铁氧还蛋白 ２０５７．７９

ｃ３５２７２．ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 叶绿体叶绿素ａ／ｂ结合蛋白 ２０１１．２０

３　讨论与结论

ＲＮＡｓｅｑ具有高通量和成本低等诸多优点，

已广泛应用于植物功能基因组学研究［２６－３１］。本研

究采用ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑ４０００对不同发育时期辣木

叶的混合样品进行转录组测序，共组装得到７５４５２

条ｕｎｉｇｅｎｅ，为辣木功能基因挖掘提供了大量的基

础数据。邓丽婷［１９］对成熟辣木叶进行转录组测序

仅组装得到４５０５２条ｕｎｉｇｅｎｅ，获得基因信息量明

显低于本研究。这可能与本研究采用混合样品进行

测序有关。王兴春等［３２］也认为采用混合样品进行

测序有利于获得更丰富的基因信息。但不排除受测

序平台等因素影响。

采用Ｎｒ、ＧＯ、ＣＯＧ和ＫＥＧＧ等数据库对辣

木叶转录组的ｕｎｉｇｅｎｅ进行注释，仅有４０．８８％的

ｕｎｉｇｅｎｅ获得注释信息。这可能与公共数据库中缺

乏辣木及其近缘物种的基因组信息有关。此外，本

研究中有７２．６０％小片段ｕｎｉｇｅｎｅ （长度小于３００

ｎｔ）未得到注释，而长度在 １０００ｎｔ以上的

ｕｎｉｇｅｎｅ注释率达到８５．７６％。可见，大量短片段

序列的存在也是导致注释率较低的重要原因。

ＫＥＧＧ代谢途径分析结果表明，辣木叶中有大量

核糖体、氨基酸生物合成和内质网蛋白加工等与蛋

白质和氨基酸合成相关基因的表达。同时，ＣＯＧ

数据库注释结果也表明注释的基因中有大量与蛋白

质合成相关的基因 （“翻译、核糖体结构和生物合

成”和 “信号转导机制”和 “翻译后修饰、蛋白折

叠和伴侣蛋白”）。这些基因的表达为辣木叶高蛋白

质和氨基酸含量奠定了基础。除了含有丰富的蛋白

质，辣木叶中还含有大量具有生物活性的次生代谢

物［５］。次生代谢物的生物合成受大量基因的调控，

合成与代谢途径十分复杂。克隆和鉴定次生代谢物

合成和调控基因，解析次生代谢途径调控机制，是

通过生物工程手段生产次生代谢物的前提。本研究

采用公共数据库共注释了３０８４７条ｕｎｉｇｅｎｅ。其

中，４０７条基因参与次生代谢物的合成。这些次生

代谢物合成相关基因为解析次生代谢途径及其调控

机制提供了丰富的基础数据。

本研究建立了不同发育阶段辣木叶的转录组数

据库，组装得到７５４５２条ｕｎｉｇｅｎｅ，并进行功能注

释，共有３０８４７条ｕｎｉｇｅｎｅ得到注释。其中，分别

有１８２７７、９６８９和１２９条在ＧＯ数据库、ＣＯＧ数

据库和ＫＥＧＧ数据库中得到注释。结果表明辣木

叶中有大量氨基酸、蛋白质合成和次生代谢产物合

成相关的基因表达，这些基因的表达为其高营养价

值的形成奠定了物质基础。本研究的结果将为辣木

叶营养与药用品质形成相关功能基因挖掘和分子标

记开发提供参考，为辣木分子生物学研究与分子育

种奠定基础。
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