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　　摘要：以玫瑰茄（ＨｉｂｉｓｃｕｓｓａｂｄａｒｉｆｆａＬｉｎｎａｅｕｓ）花瓣和花萼为研究对象，采用ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑＴＭ２５００高通量测序技术，
对花瓣和花萼进行转录组测序及花青素合成相关基因差异表达分析。结果表明，花瓣和花萼共获得１３．９４Ｇｂ有效数
据（ｃｌｅａｎｄａｔａ），Ｑ３０碱基百分比均达到９３．０％以上；共获得１３９９个差异表达基因（ＤＥＧｓ），包括６５个上调基因，１３３４
个下调基因，且功能注释的基因有１１７６个；筛选出了与花青素合成相关结构基因 ＣＨＩ、ＦＬＳ、ＡＮＲ、ＣＨＩ在花萼中表达
显著，ＦＬＳ、ＡＮＲ在花瓣中表达显著。本研究丰富了花青素相关研究，可为阐明玫瑰茄花青素合成机制提供理论依据。
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　　玫瑰茄（ＨｉｂｉｓｃｕｓｓａｂｄａｒｉｆｆａＬ．）为锦葵科木槿属
一年生草本植物，别称洛神花（ｒｏｓｅｌｌｅ、ｇｏｎｇｕｒａ）、芙
蓉茄、山茄子、红果梅、苏丹茶、美丽纳等。原产西

非至南亚，广泛分布于全球热带和亚热带地区，玫

瑰茄在台湾、广西、广东、福建和云南等南部地区均

有栽培。玫瑰茄２００４年被卫生部和卫计委列入新
食品原料名单［１］，是一种药食两用的植物。玫瑰茄

花重要部位花瓣（亮黄色）和花萼（紫红色）具有药

用功能，均是具有重要开发价值的器官，富含花青

素、黄酮、多酚酸、有机酸等营养成分，花瓣部位主

要用于开发花茶，而花萼部位利用率最高，已广泛

用于制作玫瑰茄酱［２］、饮料［３］、酸奶［４］、果酒［５］等，

在食品工业中被用作着色、调味添加剂；花萼具有

利尿、抗氧化、抗癌、降血压、降血脂和降血糖等保

健功能［６－９］，在玫瑰茄保健品开发方面具有巨大潜

力。当前，国内对玫瑰茄研究主要集中在栽培技术、

化学成分及功效分析、玫瑰茄花青素及玫瑰茄产品加

工技术上，但其理论基础研究还很薄弱，例如玫瑰茄

花青素合成相关代谢途径的研究尚属空白。

花青素是构成植物颜色的主要水溶性色素之

一，属于类黄酮，主要以糖苷的形式存在于植物液

泡中［１０］，迄今从自然界分离和鉴定出的花青素苷多

达６００种，主要从矢车菊素苷元（ｃｙａｎｉｄｉｎ）、飞燕草
素苷元（ｄｅｌｐｈｉｎｉｄｉｎ）、天竺葵素苷元（ｐｅｌａｒｇｏｎｉｄｉｎ）、
芍药 花 素 苷 元 （ｐｅｏｎｉｄｉｎ）、矮 牵 牛 素 苷 元
（ｐｅｔｕｎｉｄｉｎ）、锦葵素苷元（ｍａｌｖｉｄｉｎ）等６种花青素苷
元衍生而来［１１］。花青素苷合成始于苯丙氨酸，途经

多步酶促反应，主要由上游基因（ＣＨＳ、ＣＨＩ、Ｆ３Ｈ、
Ｆ３′Ｈ和Ｆ３′５′Ｈ等）和下游基因（ＤＦＲ、ＡＮＳ、ＧＴ、ＡＴ
和ＭＴ等）参与表达。研究表明，植物花青素兼具营
养、药理以及基因工程中改良花色等作用［１２－１４］。近

年来，已有许多生物通过高通量转录组测序技术完

成了全转录功能基因组测序［１５－１６］。关于花青素合

成相关基因在其他植物中也有相关研究［１７－１８］。玫

瑰茄分子遗传学与功能基因组学研究较落后，众多玫

瑰茄农艺性状的分子调控机制仍不清楚，关联转录组

学是一种鉴定调控目标性状候选基因的新方法。本

研究利用ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑＴＭ２５００高通量测序技术对玫
瑰茄花瓣、花萼进行转录组测序，根据转录组数据及

其花青素合成代谢途径相关基因分析，探讨玫瑰茄花

瓣、花萼花青素合成机制和相关差异表达基因，以期

为后续玫瑰茄相关研究提供理论参考。

１　材料与方法

１．１　试验材料
玫瑰茄为福建省漳州市漳浦县种植品种，种植

地点位于福建省农业科学院亚热带农业研究所试

验农场，２０１７年６月１５日种植，８月２５日开始采集
样品。采集标准：分别采集同一株玫瑰茄的花蕾
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（开花前一天０９：００采集）１０朵，共３株，将花蕾的
花瓣和花萼分离后进行混合，立即用液氮速冻，置

于－７０℃超低温冰箱保存备用。
１．２　试验方法
１．２．１　高通量测序及数据组装　采用 ＰｕｒｅＬｉｎｋ
ＰｌａｎｔＲＮＡＲｅａｇｅｎｔＫｉｔ试剂盒提取玫瑰茄花瓣、花萼
的总 ＲＮＡ。分别采用 Ｎａｎｏｄｒｏｐ、Ｑｕｂｉｔ２．０、Ａｇｌｉｅｎｔ
２１００技术检测ＲＮＡ样品的纯度、浓度和完整性，构
建ｃＤＮＡ文库，再使用 Ｑ－ＰＣＲ方法对文库的有效
浓度进行准确定量，以保证文库质量。库检合格

后，用 ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉｓｅｑＴＭ２５００进行高通量测序，获得
原始数据，数据过滤后去除其中的接头序列及低质

量读序（ｒｅａｄｓ），获得高质量的有效数据（ｃｌｅａｎ
ｄａｔａ），用Ｔｒｉｎｉｔｙ软件对ｃｌｅａｎｄａｔａ进行组装，组装成
为转录本序列（ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ），将不同样品组装结果中
多个可变剪接的 ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｓ聚类到一个基因，得到
单基因序列（ｕｎｉｇｅｎｅ）库。
１．２．２　差异基因的功能注释　使用ＢＬＡＳＴ软件将
Ｕｎｉｇｅｎｅ与 ＮＲ、Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ、ＧＯ、ＣＯＧ、ＫＯＧ、ＮＯＧ、
ＫＥＧＧ、Ｐｆａｍ等８个数据库进行比对（Ｅ值≤１０－５），
获得Ｕｎｉｇｅｎｅ的注释信息。
１．２．３　花青素合成相关差异基因分析　利用上述
数据库对玫瑰茄花瓣、花萼花青素合成进行检索，

分析花青素合成相关基因在 ＫＥＧＧ数据库功能注
释及代谢路径。按照 ＦＰＫＭ（每千个碱基的转录每
百万映射读取的片段）法计算差异基因的表达量，

如果倍数变化（ｌｏｇ２Ｆｏｌｄｃｈａｎｇｅ）＞０，认为是上调表
达，反之，便认为是下调表达。

２　结果与分析

２．１　数据组装及分析
玫瑰茄花瓣和花萼经高通量测序和质量控制，

共获得１３．９４Ｇｂｃｌｅａｎｄａｔａ，其中花瓣 ｃｌｅａｎｄａｔａ为
７．２９Ｇｂ，花萼ｃｌｅａｎｄａｔａ为６．６５Ｇｂ，其Ｑ３０碱基百
分比均达到９３．０％以上，表明测序结果可靠，可用
于后续的分析。对组装结果进行统计（表１），总共
产生７２０２９条单基因序列和１４８３０９条转录本序
列，Ｎ５０（对一条染色体进行测序，将测序得到的
ｒｅａｄｓ进行拼接，当拼接的序列长度达到染色体长度
的一半时，叫做 Ｎ５０长度）分别为１０１０、１２７４ｂｐ，
组装完整性较高；其中长度区间位于 ２００～３００ｂｐ
的Ｕｎｉｇｅｎｅ数量最多，为２４６９７条，占３４．２９％。

表１　组装结果统计分析

长度区间

（ｂｐ）
转录本序列数量

（条）

单基因序列数量

（条）

２００～３００ ３０７８２ ２４６９７
３０１～５００ ３２５０４ １９７２２
５０１～１０００ ３８９７８ １４３７９
１００１～２０００ ３４６３６ ９４１３
≥２００１ １１４０９ ３８１８
总数 １４８３０９ ７２０２９
总长度（ｂｐ） １２７６２８４４５ ４７４９１１８８
Ｎ５０长度（ｂｐ） １２７４ １０１０
平均长度（ｂｐ） ８６０．５６ ６５９．３３

２．２　Ｕｎｉｇｅｎｅ功能注释
为获得 Ｕｎｉｇｅｎｅ的功能注释信息，通过 ＮＲ、

Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ、ＫＥＧＧ、ＣＯＧ、ＫＯＧ、ＮＯＧ、ＧＯ、Ｐｆａｍ等８
个数据库进行注释分析（表２），在７２０２９条Ｕｎｉｇｅｎｅ
中，共获得４４８８７条（６２．３２％）Ｕｎｉｇｅｎｅ的注释。以
上 ８个数据库比对分析中，分别获得 ４４２７４
（６１．４７％）、２７５１０（３８．１９％）、１５９０８（２２．０９％）、
１０４３８（１４．４９％）、２３７９０（３３．０３％）、４０３８６
（５６．０７％）、２０９８１（２９．０４％）、２５１９１条（３４．９７％）
Ｕｎｉｇｅｎｅ功能注释。
２．３　差异表达基因（ＤＥＧｓ）分析

通过对玫瑰茄花瓣和花萼差异基因的表达分

表２　单基因序列注释统计

生物信息数据库
注释单基因数

（条）

３００ｂｐ≤单基因长度≤１０００ｂｐ的
单基因数（条）

单基因长度＞１０００ｂｐ的
单基因数（条）

百分比

（％）

ＮＲ ４４２７４ ２１６１１ １２７０８ ６１．４７
Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ ２７５１０ １２８８９ ９０６３ ３８．１９
ＫＥＧＧ １５９０８ ７５１２ ４９０２ ２２．０９
ＣＯＧ １０４３８ ３８３２ ４８８７ １４．４９
ＫＯＧ ２３７９０ １０９２５ ７８６１ ３３．０３
ＮＯＧ ４０３８６ １９２８４ １２４６０ ５６．０７
ＧＯ ２０９８１ １００７５ ６３０２ ２９．０４
Ｐｆａｍ ２５１９１ １０６６６ １０６２４ ３４．９７
总注释单基因序列数 ４４８８７ ２１７６２ １２７１４ ６２．３２

—２４— 江苏农业科学　２０２０年第４８卷第６期



析，共获得 １３９９个 ＤＥＧｓ，包括 ６５个上调基因，
１３３４个下调基因；将ＤＥＧｓ单基因序列分别注释到
ＣＯＧ、ＧＯ、ＫＥＧＧ、ＫＯＧ、Ｐｆａｍ、Ｓｗｉｓｓ－Ｐｒｏｔ、ＮＯＧ、ＮＲ等
８个数据库中，共获得１１７６条基因功能注释，其中
ＣＯＧ数据库２６７条，ＧＯ数据库５２６条，ＫＥＧＧ数据库
２８５条，ＫＯＧ数据库５６２条，Ｐｆａｍ数据库８５３条，Ｓｗｉｓｓ－
Ｐｒｏｔ数据库７７３条，ＮＯＧ数据库１０６６条，ＮＲ数据库
１１６５条，其中ＮＲ数据库注释比最高，达９９．０６％。
２．３．１　ＧＯ功能注释　对玫瑰茄花瓣和花萼的
ＤＥＧｓ进行ＧＯ功能注释，共分为三大类，分别为生
物过程 （ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌｐｒｏｃｅｓｓ）、细胞组分 （ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ）和分子功能（ｍｏｌｅｃｕｌａｒｆｕｎｃｔｉｏｎ）。ＧＯ分
类统计显示，５２６条ＤＥＧｓ被归到４０个功能小类（表
３）。生物学过程中 ＤＥＧｓ在单一生物过程、细胞过
程和代谢过程３个功能小类中分布数量最多；细胞
组分中 ＤＥＧｓ在细胞、细胞成分和膜结构３个功能
小类中分布数量最多；分子功能中 ＤＥＧｓ在催化活
性和结合活性２个功能小类中分布数量最多。
２．３．２　ＣＯＧ功能注释　在玫瑰茄花瓣和花萼的转
录本中，将注释到 ＣＯＧ数据库的２６７条 ＤＥＧｓ进行
直系同源分类，并获得２１个功能分类（图１），差异
基因注释主要集中在Ｒ（一般性功能预测）、Ｔ（信号
转导机制）、Ｋ（转录）和Ｌ（复制、重组和修复）中。
２．３．３　ＫＥＧＧ功能注释　将 ＤＥＧｓ通过 ＫＥＧＧ数
据库比对（表４），有２８３个 ＤＥＧｓ得到注释，分别富
集在６４条代谢通路，其中涉及较多的是淀粉和蔗糖
代谢（３８个）、戊糖和葡萄糖醛酸互相转化（３５个）、
植物病原体相互作用（２４个）、甘油磷脂代谢（１１
个）、胞吞作用（１１个）和苯丙素生物合成（１０个）
等。本研究着重选择与花青素合成密切相关的代

谢通路［类黄酮生物合成（５个）］，并找到与花青素
代谢相关的差异基因。

２．４　花青素合成相关基因差异性分析
通过对玫瑰茄花瓣和花萼转录组测序结果进

行功能注释、功能分类及代谢途径分析发现（表５），
花青素合成途径中，查尔酮 －黄烷酮异构酶
（ｃｈａｌｃｏｎｅｉｓｏｍａｅｒａｓｅ，ＣＨＩ）基因在玫瑰茄花萼中具
有显著表达优势，上调表达４．９倍，黄酮醇合成酶
（ｆｌａｖｏｎｏｌ ｓｙｎｔｈａｓｅ，ＦＬＳ）、花 青 素 还 原 酶

（ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｄｉｎｒｅｄｕｃｔａｓｅ，ＡＮＲ）基因则在玫瑰茄花
瓣中具有显著表达优势。这些差异表达基因参与

着玫瑰茄花瓣和和花萼的花青素合成代谢途径，影

响着玫瑰茄花青素的合成。

表３　差异表达基因ＧＯ功能注释

项目 ＧＯ层级 单基因序列数量

（个）

生物学过程 代谢过程 ２４７
细胞过程 ２５８
单一生物过程 ２６１
刺激应答 ９３
生物调节 ７５
定位 ８６
细胞成分或生物合成 ９９
发育过程 ９５
多细胞生物过程 ９２
信号传导 ３１
繁殖过程 ７６
多生物过程 ６２
生长 ５７
免疫系统过程 ３
繁殖 ７
运动 ２

细胞组分 细胞 １９３
细胞成分 １９３
细胞器 １１９
膜结构 １４１
细胞器部分 ３３
膜结构部分 ８２
复杂大分子 ２７
胞外区 ２３
膜封闭腔 ４
细胞连接 ６
共质体 ６
保外区域部分 １

分子功能 催化活性 ２９３
结合活性 ２３２
转运活性 ４２
结构分子活性 ４
核酸结合转录因子活性 ８
电子载体活性 １３
分子转导活性 ７
酶调节活性 ６
抗氧化活性 ３
蛋白结合转录因子活性 ３
鸟嘌呤核苷酸交换因子活性 ２
营养存储活性 ２

３　讨论

本研究通过 ＩｌｌｕｍｉｎａＨｉＳｅｑＴＭ２５００高通量测序
技术构建玫瑰茄花瓣和花萼转录组数据库，比较分

析花瓣和花萼数据，发现花青素合成相关代谢途径

中差异表达的基因。

　　玫瑰茄花瓣、花萼中花青素代谢表现：ｐ－香豆
酰－辅酶 Ａ（ｐ－ｃｏｕｍａｒｏｙｌ－ＣｏＡ）和 ３分子丙二
醛－辅酶Ａ（３×Ｍａｌｎｏｙｌ－ＣｏＡ），在查尔酮合成酶
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表４　差异表达基因ＫＥＧＧ功能注释

编号 ＫＥＧＧ功能注释 单基因数列数量

（个）

ｋｏ０４０７０ 磷脂酰肌醇信号系统 ９
ｋｏ０４０７５ 植物激素信号转导 ６
ｋｏ００４３０ 牛磺酸和亚牛磺酸代谢 １
ｋｏ００９０６ 类胡萝卜素生物合成 １
ｋｏ０００７３ 角质、小檗碱和蜡的生物合成 ２
ｋｏ０００１０ 糖酵解／糖异生 ３
ｋｏ０１２２０ 芳香族化合物的降解 １
ｋｏ００９４１ 类黄酮生物合成 ５
ｋｏ０１２３０ 氨基酸的生物合成 ４
ｋｏ００５００ 淀粉和蔗糖代谢 ３８
ｋｏ００５３１ 糖胺聚糖降解 ２
ｋｏ００６５０ 丁酸代谢 １
ｋｏ０４１４５ 吞噬 ３
ｋｏ００１９６ 光合作用－天线蛋白质 １
ｋｏ００５６４ 甘油磷脂代谢 １１
ｋｏ００３３０ 精氨酸和脯氨酸代谢 ３
ｋｏ００３５０ 酪氨酸代谢 ３
ｋｏ０００２０ 柠檬酸循环（ＴＣＡ循环） １
ｋｏ０３０１３ ＲＮＡ运输 １
ｋｏ００９０８ 玉米素生物合成 １
ｋｏ００４６０ 氰氨基酸代谢 １
ｋｏ００７７０ 泛酸盐和辅酶Ａ生物合成 １
ｋｏ０００７１ 脂肪酸降解 ２
ｋｏ００３８０ 色氨酸代谢 １
ｋｏ００５６５ 醚脂质代谢 ７
ｋｏ００５９１ 亚油酸代谢 ２
ｋｏ００９４０ 苯丙素生物合成 １０
ｋｏ０４１３０ ＳＮＡＲＥ在水泡运输中的相互作用 ３
ｋｏ００９２０ 硫代谢 １
ｋｏ００９４５ 二苯乙烯类和姜酚生物合成 ２
ｋｏ０４１４４ 胞吞作用 １１
ｋｏ００２６０ 甘氨酸，丝氨酸和苏氨酸代谢 ２

续表４

编号 ＫＥＧＧ功能注释 单基因数列数量

（个）

ｋｏ００４１０ β－丙氨酸代谢 ２
ｋｏ０１２００ 碳代谢 ４
ｋｏ００１３０ 泛醌和其他萜类醌生物合成 ３
ｋｏ０００４０ 戊糖和葡萄糖醛酸互相转化 ３５
ｋｏ００２９０ 缬氨酸、亮氨酸和异亮氨酸的生物合成 １
ｋｏ００５２０ 氨基糖和核苷酸糖代谢 ２
ｋｏ００２８０ 缬氨酸、亮氨酸和异亮氨酸降解 １
ｋｏ００９６０ 托品烷、哌啶和吡啶生物碱的生物合成 １
ｋｏ０４１４１ 蛋白质在内质网中的加工 １
ｋｏ０４６２６ 植物病原体相互作用 ２４
ｋｏ００１９０ 氧化磷酸化 ３
ｋｏ００７１０ 光合生物体中的碳固定 １
ｋｏ００２７０ 半胱氨酸和蛋氨酸代谢 ２
ｋｏ０００５３ 抗坏血酸和新陈代谢 １０
ｋｏ０３０１５ ｍＲＮＡ监视通路 １
ｋｏ０００５２ 半乳糖代谢 ２
ｋｏ０３０１０ 核糖体 １
ｋｏ０４１２０ 泛素介导的蛋白水解 １
ｋｏ０１０４０ 不饱和脂肪酸的生物合成 １
ｋｏ００５９２ α－亚麻酸代谢 ６
ｋｏ００５６１ 甘油脂代谢 ５
ｋｏ０３４３０ 错配修复 １
ｋｏ００９１０ 氮代谢 ６
ｋｏ０１２１０ ２－氧代羧酸代谢 ２
ｋｏ００９０４ 二萜生物合成 １
ｋｏ００９５０ 异喹啉生物碱生物合成 １
ｋｏ００３６０ 苯丙氨酸代谢 ７
ｋｏ０１２１２ 脂肪酸代谢 １
ｋｏ００６３０ 乙醛酸和二羧酸代谢 ２
ｋｏ００５６２ 肌醇磷酸盐代谢 １０
ｋｏ００２５０ 丙氨酸、天冬氨酸和谷氨酸代谢 ４
ｋｏ００６００ 鞘脂代谢 １
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表５　玫瑰茄花瓣、花萼花青素合成相关基因差异表达情况

基因ＩＤ 名称 基因简称 倍数变化（ｌｏｇ２Ｆｏｌｄｃｈａｎｇｅ） 基因表达

ｃ４８２３４．ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 查尔酮－黄烷酮异构酶基因 ＣＨＩ ４．９５１２９７９９１７８０１２ 上调（ｕｐ）
ｃ６４２９７．ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 黄酮醇合成酶基因 ＦＬＳ －４．３０４９９５５５６０１２３５ 下调（ｄｏｗｎ）
ｃ６９２７７．ｇｒａｐｈ＿ｃ０ 花青素还原酶基因 ＡＮＲ －３．５００６９２７２６５１６１５ 下调（ｄｏｗｎ）

（ｃｈａｌｃｏｎｅｓｙｎｔｈａｓｅ，ＣＨＳ）催化下，生成查尔酮
（ｃｈａｌｃｏｎｅ），查尔酮又在 ＣＨＩ作用下形成柚皮素
（ｎａｒｉｎｇｅｎｉｎ，ＮＡＲ），此过程花萼中 ＣＨＩ基因表达比
花瓣显著，将大量查尔酮转化成花青素合成代谢所

必需的ＮＡＲ；玫瑰茄花瓣、花萼中ＮＡＲ在黄烷 酮－
３－羟基化酶 （ｆｌａｖａｎｏｎｅ３－ｈｙｄｒｏｘｙｌａｓｅ，Ｆ３Ｈ）催化
下产生二氢山奈酚（ｄｉｈｙｄｏｋａｅｍｐｆｅｒｏｌ，ＤＨＫ），ＤＨＫ
分别在类黄 酮－３′－羟基化酶（ｆｌａｖｏｎｏｉｄ－３′－
ｈｙｄｒｏｘｙｌａｓｅ，Ｆ３′Ｈ）和类黄酮 －３′５′－羟基化酶
（ｆｌａｖｏｎｏｉｄ－３′５′－ｈｙｄｒｏｘｙｌａｓｅ，Ｆ３′５′Ｈ）作用下生成
二氢槲皮素（ｄｉｈｙｄｒｏｑｕｅｒｃｅｔｉｎ，ＤＨＱ）和二氢杨梅素
（ｄｉｈｙｄｒｏｍｙｒｉｃｅｔｉｎ，ＤＨＭ），ＤＨＫ、ＤＨＱ和 ＤＨＭ在二
氢黄 酮 醇 －４－还 原 酶 （ｄｉｈｙｄｒｏｆｌａｖｏｎｏｌ４－
ｒｅｄｕｃｔａｓｅ，ＤＦＲ）作用下分别生成无色天竺葵苷元
（ｌｅｕｃｏｐｅｌａｒｇｏｎｉｄｉｎ）、 无 色 矢 车 菊 苷 元

（ｌｅｕｃｏｃｙａｎｉｄｉｎ） 和 无 色 飞 燕 草 素 苷 元

（ｌｅｕｃｏｄｅｌｐｈｉｎｉｄｉｎ），而后分别在花青素苷合成酶
（ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎｓｙｎｔｈａｓｅ，ＡＮＳ）作用下生成有色的天竺
葵苷元（ｐｅｌａｒｇｏｎｉｄｉｎ）、矢车菊苷元（ｃｙａｎｉｄｉｎ）和飞
燕草素苷元（ｄｅｌｐｈｉｎｉｄｉｎ），各种花青素苷元分别在
葡萄糖基转移酶（ｇｌｙｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅｓ，ＧＴ）等作用
下，生成稳定的花青素苷。此过程中玫瑰茄花瓣中

ＦＬＳ和ＡＮＲ基因显著表达，进入黄酮醇代谢途径和
原花青素代谢途径，说明ＦＬＳ、ＡＮＲ可能通过底物竞
争方式影响花青素合成，而玫瑰茄花萼 ＣＨＩ上调表
达，ＦＬＳ和ＡＮＲ下调表达，有利于花青素合成。本
研究丰富了花青素相关研究，可为阐明玫瑰茄花青

素合成机制提供理论依据。
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ｔｈｅｒｍａｌａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｐｈｏｔｏａｃｏｕｓｔｉｃｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙｉｎｔｈｅｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆ
ｍａｌｔｏｄｅｘｔｒｉｎｍｉｃｒｏｅｎｃａｐｓｕｌａｔｉｏｎｏｆａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎｓｆｒｏｍｊｕａｒａｐａｌｍ
ｆｒｕｉｔ（ＥｕｔｅｒｐｅｅｄｕｌｉｓＭａｒｔ．）ａｎｄｔｈｅｉｒａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｉｎｆｏｏｄ［Ｊ］．Ｆｏｏｄ
ＴｅｃｈｎｏｌＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌ，２０１５，５３（４）：３８５－３９６．

［１３］ＬｉｐｐｅｒｔＥ，ＲｕｅｍｍｅｌｅＰ，ＯｂｅｒｍｅｉｅｒＦ，ｅｔａｌ．Ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎｓｐｒｅｖｅｎｔ
ｃｏｌｏｒｅｃｔａｌｃａｎｃｅｒｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｉｎａｍｏｕｓｅｍｏｄｅｌ［Ｊ］．Ｄｉｇｅｓｔｉｏｎ，
２０１７，９５（４）：２７５－２８０．

［１４］ＦｅｒｎａｎｄｅｓＩ，ＭａｒｑｕｅｓＣ，ＥｖｏｒａＡ，ｅｔａｌ．Ｐｈａｒｍａｃｏｋｉｎｅｔｉｃｓｏｆｔａｂｌｅ
ａｎｄＰｏｒｔｒｅｄｗｉｎｅａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎｓ：ａｃｒｏｓｓｏｖｅｒｔｒｉａｌｉｎｈｅａｌｔｈｙｍｅｎ
［Ｊ］．Ｆｏｏｄ＆Ｆｕｎｃｔｉｏｎ，２０１７，８（５）：２０３０－２０３７．

［１５］ＳｈｅｎｇＬＸ，ＸｉａＷ，ＺａｎｇＳ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ－ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ａｎａｌｙｓｅｓｒｅｖｅａｌｐｕｔａｔｉｖｅｇｅｎｅｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｆｌｏｗｅｒｃｏｌｏｒｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎ
ＣｈｉｎｅｓｅＲｏｓａｒｕｇｏｓａ［Ｊ］．ＡｃｔａＰｈｙｓｉｏｌｏｇｉａｅＰｌａｎｔａｒｕｍ，２０１８，４０
（３）：６２－７５．

［１６］ＷａｎｇＪＷ，ＧｕｏＭＬ，ＬｉＹＨ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈ－ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｒｅｖｅａｌｓｔｈｅｒｏｌｅｏｆａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎｍｅｔａｂｏｌｉｓｍｉｎＢｅｇｏｎｉａ
ｓｅｍｐｅｒｆｌｏｒｅｎｓｕｎｄｅｒｈｉｇｈｌｉｇｈｔｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．Ｐｈｏｔｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙａｎｄ
Ｐｈｏｔｏｂｉｏｌｏｇｙ，２０１８，９４（１）：１０５－１１４．

［１７］孟亚南，张　琳，刘召强，等．荷花转录组测序及花青素苷合成
相关基因表达分析［Ｊ］．西南林业大学学报（自然科学版），
２０１８，３８（２）：６１－６９．

［１８］蒋会兵，孙云南，李　梅，等．紫娟茶树叶片不同发育期花青素积累
及合成相关基因的表达［Ｊ］．茶叶科学，２０１８，３８（２）：１７４－１８２．
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