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　　摘要：为探究磷脂酶基因家族在百合叶片中的表达情况，利用Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序对百合正常叶片和叶烧病叶片进行转
录组测序分析。测序共获得磷脂酶注释基因２７４个，分为 ＰＬＡ１、ＰＬＡ２、ＰＬＢ、ＰＬＣ和 ＰＬＤ共５类。在 ＫＥＧＧ、ＮＲ、ＣＯＧ
和Ｓｗｉｓｓ－ｐｒｏｔ等４个蛋白质数据库中都注释为磷脂酶基因的Ｕｎｉｇｅｎｅ序列有３４条，其中ＰＬＡ２、ＰＬＢ、ＰＬＣ和ＰＬＤ类磷
脂酶基因参与醚脂类代谢、甘油磷脂代谢调控，在百合叶烧病发生过程中，ＰＬＡ２基因与 ＰＬＣ基因表达量上调，ＰＬＢ与
ＰＬＤ类既有上调表达基因也有下调表达基因。
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　　百合是百合科百合属多年生草本球根植物，因
其花姿雅致、叶片翠绿、茎秆挺直，常被作为鲜切花

生产销售，目前已成为我国四大鲜切花之一，尤其

在北方地区通过日光温室生产切花百合用于年宵

花销售，具有较高的经济价值。在切花百合的生产

过程中，部分品种由于缺钙会导致叶烧病的发生，

其症状表现为在百合生长至３０～４０ｃｍ，花蕾出现
前，顶部６～１０张新叶离叶尖２ｃｍ处出现灰白色病
斑，后期逐渐向叶尖扩展，最后变成焦枯状，有学者

推测细胞膜的不稳定是导致叶烧病发生的

原因［１－２］。

细胞膜的主要成分是磷脂，磷脂构成的磷脂双

分子层不仅是分隔细胞质与外界环境的屏障，还能

够感受外界刺激，产生信号传递物质［３］。磷脂酶

（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅ）是生物体内负责磷脂代谢和生物合
成的一类酶［４］。磷脂酶根据其催化反应的对象分

为５类，分别是磷脂酶 Ａ１（ＰＬＡ１）、磷脂酶 Ａ２
（ＰＬＡ２）、溶血磷脂酶（ＰＬＢ）、磷脂酶 Ｃ（ＰＬＣ）和磷
脂酶Ｄ（ＰＬＤ）［５］，在植物中主要为 ＰＬＡ１、ＰＬＡ２、ＰＬＣ
和ＰＬＤ这４类［６］。磷脂酶几乎参与植物体所有的

生命阶段，尤其在响应外界环境刺激中起着重要的

作用［７］。因此，研究其作用机制已成为近年来生物

学重要且发展最迅速的领域之一。目前，磷脂酶基

因已在许多植物中得到克隆和鉴定，但在百合中尚

未开展相关研究［８－１０］。本研究利用Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序对
百合正常叶片和叶烧病叶片进行转录组测序分析，

并通过数据筛选挖掘磷脂酶基因家族的基因信息，

旨在为磷脂酶基因的功能研究奠定基础。

１　材料与方法

１．１　材料
试验采用百合品种Ｔａｒｒａｎｇｏ的１８ｃｍ周径种球

种植于连云港市农业科学院东辛农场试验基地日

光温室中，待百合长至５０ｃｍ左右，花苞从叶片中显
露时，摘取百合植株同一部位正常叶片（ＴａｒＣＫ）和
叶烧病叶片（ＴａｒＵＬＮ），放置于干冰保温盒中保存后
送样。

１．２　Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序与序列组装
高通量测序委托苏州金唯智生物科技有限公

司完成。使用二代测序数据质量统计软件 Ｃｕｔａｄａｐｔ
（ｖｅｒｓｉｏｎ１．９．１）对测序原始数据（ＰａｓｓＦｉｌｔｅｒＤａｔａ）
去除接头以及低质量序列等，后续信息分析用的

ＣｌｅａｎＤａｔａ。采用组装软件 Ｔｒｉｎｉｔｙ对样品数据从头
组装，组装结果通过序列聚类做进一步序列拼接和

去冗余处理，得到长的非冗余ｕｎｉｇｅｎｅ序列。
１．３　序列分析与功能注释

Ｕｎｉｇｅｎｅ序列通过 Ｂｌａｓｔ比对到蛋白质数据库
ＮＲ、Ｕｎｉｐｒｏｔ、ＫＥＧＧ和 ＣＯＧ，选择与给定 ｕｎｉｇｅｎｅ序

—６３— 江苏农业科学　２０２２年第５０卷第３期



列同源性最高的蛋白，分别获得ｕｎｉｇｅｎｅ序列在４个
数据库中的注释信息。

１．４　磷脂酶基因家族的筛选与数据分析
以磷脂酶（ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅ）作为关键词，在获得

的所有 ｕｎｉｇｅｎｅ序列注释信息中搜索和筛选，得到
磷脂酶基因家族候选基因。对所获候选基因在百

合正常叶片（ＴａｒＣＫ）和叶烧病叶片（ＴａｒＵＬＮ）中的
表达进行差异分析，同时按所获得的注释信息对候

选基因进行分类，并预测候选基因参与的代谢途

径。对获得磷脂酶基因序列以５００ｂｐ为单位做序
列长度统计分析。

２　结果与分析

２．１　磷脂酶基因注释分析统计
在本次高通量测序过程中，共有２７４条Ｕｎｉｇｅｎｅ

序列被注释为磷脂酶基因（表１）。其中 ＣＯＧ蛋白
质数据库中得到注释为磷脂酶基因的 ｕｎｉｇｅｎｅ序列
最多，为２０１条，其次为 Ｕｎｉｐｒｏｔ和 ＮＲ数据库中，分
别为１７０条和１２６条，ＫＥＧＧ注释的ｕｎｉｇｅｎｅ序列最
少，为６２条，在４个蛋白质数据库中都注释为磷脂
酶基因的 ｕｎｉｇｅｎｅ序列有３４条（图１），并且注释的
磷脂酶基因类型一致，其中分泌磷脂酶ＰＬＡ２基因４
条，序列长度在５００～１０００ｂｐ之间，ＰＬＣ基因９条，
ＰＬＤ基因２４条（表２）。

表１　磷脂酶基因注释分析统计 条　

注释数据库

ｕｎｉｇｅｎｅ序列数量
数据库

ＮＲ ＣＯＧ Ｕｎｉｐｒｏｔ ＫＥＧＧ

２８９ １２６ ２０１ １７０ ６２

２．２　各蛋白数据库中磷脂酶基因的种类和数量
分析

由图２可知，ＣＯＧ数据库中注释的磷脂酶基因

最多，尤其是 ＰＬＢ基因较多，经分析是 ＣＯＧ数据库
中注释为溶血磷脂酶基因（ＰＬＢ基因）的 ３９个基
因，在ＮＲ数据库中注释为咖啡酰莽草酯酶 ＣＳＥ基
因（ｃａｆｆｅｏｙｌｓｈｉｋｉｍａｔｅｅｓｔｅｒａｓｅ）。有３个基因在 ＣＯＧ
数据库中注释为ＣＳＥ基因，而在 ＮＲ数据库中注释
为ＰＬＢ基因。通过比对ＮＣＢＩ数据库中的ＣＳＥ基因
与ＰＬＢ基因发现，ＣＳＥ基因与ＰＬＢ基因具有很高的
相似度，通过 ＭＥＧＡ６．０６构建同源进化树分析，
ＣＳＥ基因与部分 ＰＬＢ基因的同源性高于 ＰＬＢ基因
之间的同源性（图３）。在 ＫＥＧＧ数据库中有１２个
基因注释为 ｌｙｓｏｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅⅡ（溶血磷脂酶基因
ＬＹＰＬＡ２），在Ｕｎｉｐｒｏｔ数据库中注释为 ａｃｙｌ－ｐｒｏｔｅｉｎ
ｔｈｉｏｅｓｔｅｒａｓｅ（酰基蛋白硫脂酶 ＡＰＴ），利用 ＭＥＧＡ
６０６构建百合 ＬＹＰＬＡ２与 ＮＣＢＩ数据库中登录的
ＡＰＴ基因的同源进化树，发现百合 ＬＹＰＬＡ２基因与
非洲油棕、枣椰树和野芭蕉的 ＡＰＴ－２基因同源性
较高（图４），通过 ＤＮＡＭＡＮ６．０软件多序列对比分
析百合 ＬＹＰＬＡ２基因与非洲油棕、枣椰树和野芭蕉
的ＡＰＴ－２基因同源性均高于 ８３％。同时百合
ＬＹＰＬＡ２基因与ＮＣＢＩ中深圳拟兰、铁皮石斛和豇豆
植物登录的ｌｙｓｏｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅＩＩ基因同源性较高（图
５），同源性均在７３％以上。
　　通过比对４个蛋白数据库中注释基因发现，同
ＣＳＥ基因一样与磷脂酶基因具有较高同源性的基因
还有 ＬＹＳＯＰＬ２、ａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌｌｉｐａｓｅ、ａｃｙｌ－ｐｒｏｔｅｉｎ
ｔｈｉｏｅｓｔｅｒａｓｅ、ｐｅｒｏｘｉｒｅｄｏｘｉｎ６，１－Ｃｙｓｐｅｒｏｘｉｒｅｄｏｘｉｎ和
ａｃｒｉｆｌａｖｉｎｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｐｒｏｔｅｉｎＢ（表３）。
　　上述基因与磷脂酶类基因均具有较高的同源
性，其中ＬＹＳＯＰＬ２属于ＭＧＡＴ蛋白类似基因，包含１
个水解酶或者乙酰基转移酶结构域和１个溶血磷脂
酶结构域。一般属于多功能酶，同时具有乙酰基转

移酶活性和水解酶活性［１１］。过氧化还原蛋白 ６
（ｐｅｒｏｘｒｅｄｏｘｉｎ６，Ｐｒｄｘ６）是一种具有 ＧＳＨ过氧化物
酶和磷脂酶Ａ２活性的双功能蛋白［１２］。

２．３　代谢通路分析
对上述在４个蛋白库都得到注释的磷脂酶基因

进行代谢通路分析（图６），ＰＬＡ２基因参与了甘油磷
脂代谢调控合成 １－ａｃｙｌ－ｓｎ－ｇｌｙｃｅｒｏ－３－
ｐｈｏｓｐｈｏｃｈｉｎｅ，参与醚脂类代谢调控合成１－ａｌｋｙｌ－
ｓｎ－ｇＩｙｃｅｒｏ－３－ｐｈｏｓｐｈｏｃｈｏｌｉｎｅ（ｌｙｓｏＰＡＦ）和 １－
（１－ａｌｋｅｎｙｌ） －ｓｎ－ｇｌｙｃｅｒｏ－３－ｐｈｏｓｐｈｏ
ｅｔｈａｎｏｌａｍｉｎｅ（ｌｙｓｏｐｌａｓｍａｌｏｇｅｎ），在百合叶烧病发生
过程中，ＰＬＡ２基因表达量上调。溶血磷脂酶基因
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表２　在４个蛋白库都得到注释的磷脂酶基因

基因序号
基因长度

（ｂｐ） ＮＲ数据库蛋白信息 ＣＯＧ数据库中
基因信息

Ｕｎｉｐｒｏｔ数据库中基因信息 ＫＥＧＧ中
基因名称

ＤＮ４３１９５ｃ０ｇ１４ｉ１ ６００ ｇｉ｜６９５０７７５５４｜ｒｅｆ｜ＸＰ００９３８６１２３．１｜ ｇｎｌ｜ＣＤＤ｜２３２０１８ ｇｉ｜７５３０３６２０｜ｓｐ｜Ｑ８Ｓ８Ｎ６．１｜ＰＬＡ２ＡＡＲＡＴＨ ＳＰＬＡ２

ＤＮ４６１６６ｃ０ｇ１ｉ１ ６７４ ｇｉ｜６９５０７７５５４｜ｒｅｆ｜ＸＰ００９３８６１２３．１｜ ｇｎｌ｜ＣＤＤ｜２３２０１８ ｇｉ｜１２２２４６８１８｜ｓｐ｜Ｑ１０Ｅ５０．１｜ＰＬＡ２３ＯＲＹＳＪ ＳＰＬＡ２

ＤＮ６９２００ｃ１ｇ１ｉ１ ５７８ ｇｉ｜７４３８５１８７０｜ｒｅｆ｜ＸＰ０１０９４０２４６．１｜ ｇｎｌ｜ＣＤＤ｜２３２０１８ ｇｉ｜７５２６７４７４｜ｓｐ｜Ｑ９ＸＧ８０．１｜ＰＬＡ２１ＯＲＹＳＪ ＳＰＬＡ２

ＤＮ７３６１８ｃ０ｇ１ｉ１ ９３３ ｇｉ｜６９５０７７５５４｜ｒｅｆ｜ＸＰ００９３８６１２３．１｜ ｇｎｌ｜ＣＤＤ｜２３２０１８ ｇｉ｜７５３０３６２０｜ｓｐ｜Ｑ８Ｓ８Ｎ６．１｜ＰＬＡ２ＡＡＲＡＴＨ ＳＰＬＡ２

ＤＮ２７７８０ｃ０ｇ１ｉ１ ２３２ ｇｉ｜３０４２４３｜ｇｂ｜ＡＡＡ３０７００．１｜ ｇｎｌ｜ＣＤＤ｜２２９２０７ ｇｉ｜１７４３３７５７｜ｓｐ｜Ｑ１５１４７．３｜ＰＬＣＢ４ＨＵＭＡＮ ＰＬＣＢ

ＤＮ７００５２ｃ０ｇ１ｉ２ １８１２ ｇｉ｜５８７５９０４７｜ｇｂ｜ＡＡＷ８１９６０．１｜ ｇｎｌ｜ＣＤＤ｜２２８１１８ ｇｉ｜７５３１１６９１｜ｓｐ｜Ｑ９ＬＹ５１．１｜ＰＬＣＤ７ＡＲＡＴＨ ＰＬＣＤ

ＤＮ７２２６４ｃ２ｇ１ｉ５ １８３０ ｇｉ｜７４３８４２５８１｜ｒｅｆ｜ＸＰ０１０９３７８４６．１｜ ｇｎｌ｜ＣＤＤ｜２２８１１８ ｇｉ｜７５２８１７９３｜ｓｐ｜Ｑ３９０３３．１｜ＰＬＣＤ２ＡＲＡＴＨ ＰＬＣＤ

ＤＮ８７４２９ｃ０ｇ２ｉ１ ２０４ ｇｉ｜５８７５９０４７｜ｇｂ｜ＡＡＷ８１９６０．１｜ ｇｎｌ｜ＣＤＤ｜２２８１１８ ｇｉ｜１７２０４５７４３｜ｓｐ｜Ｑ８ＧＶ４３．２｜ＰＬＣＤ６ＡＲＡＴＨ ＰＬＣＤ

ＤＮ８７４２９ｃ０ｇ３ｉ１ １０２８ ｇｉ｜５８７５９０４７｜ｇｂ｜ＡＡＷ８１９６０．１｜ ｇｎｌ｜ＣＤＤ｜２２８１１８ ｇｉ｜１７２０４５７４３｜ｓｐ｜Ｑ８ＧＶ４３．２｜ＰＬＣＤ６ＡＲＡＴＨ ＰＬＣＤ
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ＬＹＰＬＡ２基因参与了甘油磷脂代谢调控调控合成
ｓｎ－ｇｌｙｃｅｒｏ－３－ｐｈｏｓｐｈｏｃｈｏｌｉｎｅ。ＰＬＣ基因在甘油
磷脂代谢调控中调控合成 １，２－ｄｉａｃｙｌ－ｓｎ－
ｇｌｙｃｅｒｏｌ，在醚脂类代谢调控中调控合成 ２－ａｃｙｌ－
１－（ｌａｌｋｅｎｙｌ）－ｓｎ－ｇｌｙｃｅｒｏｌ，在百合叶烧病发生过
程中，ＰＬＣ基因表达量上调。ＰＬＤ基因参与了甘油
磷脂代谢调控调控合成１，２－ｄｉａｃｙｌ－ｓｎ－ｇｌｙｃｅｒｏｌ－
３Ｐ，在醚脂类代谢中调控合成 ２－ａｃｙｌ－１－
（ｌａｌｋｅｎｙｌ）－ｓｎ－ｇｌｙｃｅｒｏ－３－ｐｈｏｓｐｈａｔｅ（ｐｌａｓｍｅｎｉｃ

ａｃｉｄ）。

３　讨论与结论

磷脂酶是催化磷脂水解释放游离脂肪酸的一

类复杂而重要的酶，在植物体内分布广泛。其中

ＰＬＡｓ根据序列同源性和进化关系一般分为３类：磷
脂酶Ａ１（ＰＬＡ１）、ｐａｔａｔｉｎｌｉｋｅ磷脂酶（ｐＰＬＡ）和低分
子量分泌磷脂酶 Ａ２（ｓＰＬＡ２）［１３－１４］。也有学者将
ＰＬＡｓ分为４类：水解磷脂酰胆碱（ＰＣ）的ＰＬＡ１、偏爱
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磷脂酸 （ＰＡ）的 ＰＬＡ１（ＰＡ－ＰＬＡ１）、ｓＰＬＡ２和
ｐＰＬＡ［１５］。在本次试验中百合的 ＰＬＡ基因检测出
ＰＬＡ１基因（以ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅＡ１－Ｉγ１为主）、ｓｅｃｒｅｔｏｒｙ
ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅＡ２和 Ｃａ２＋ －ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔＰｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅ

Ａ２。在 ＣＯＧ中有 ３１条基因注释为 Ｃａ２＋ －
ｉｎｄｅｐｅｎｄｅｎｔＰｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅ的 Ａ２基因，而在 ＮＲ数据
库中３１条基因均注释为 ｐａｔａｔｉｎ－ｌｉｋｅｐｒｏｔｅｉｎ，同时
在Ｕｎｉｐｒｏｔ数据中３１条基因同时注释为ｐａｔａｔｉｎ－ｌｉｋｅ
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表３　百合转录组测序中与磷脂酶基因具有较高同源性的基因

结构类似基因 磷脂酶基因

ＭＧＡＴ蛋白类似基因ＬＹＳＯＰＬ２ ＰＬＢ

咖啡酰莽草酯酶基因（ｃａｆｆｅｏｙｌｓｈｉｋｉｍａｔｅｅｓｔｅｒａｓｅ） ＰＬＢ

酰基甘油脂肪酶基因（ａｃｙｌｇｌｙｃｅｒｏｌｌｉｐａｓｅ） ＰＬＡ２

酰基蛋白硫脂酶 ＡＰＴ基因（ａｃｙｌ－ｐｒｏｔｅｉｎｔｈｉｏｅｓｔｅｒａｓｅ） ＰＬＢ

过氧化物还原蛋白６基因（ｐｅｒｏｘｉｒｅｄｏｘｉｎ６） ＰＬＡ２

吖黄抗性蛋白Ｂ基因（ａｃｒｉｆｌａｖｉｎｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｐｒｏｔｅｉｎＢ） ＰＬＣ

ｐｒｏｔｅｉｎ和 ｐａｔａｔｉｎ－ｒｅｌａｔｅｄｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅＡ。这表明
磷脂酶Ａ（ｐａｔａｔｉｎ－ｒｅｌａｔｅｄｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅＡ，ｐＰＬＡ）与
动物ｉＰＬＡ２（钙离子非依赖型磷脂酶 Ａ２）为同源蛋
白质，催化磷脂分子中 ｓｎ－１和 ｓｎ－２酰基酯键的
水解，与Ｈｏｌｋ等的研究结果［１６］一致。

ＰＬＢ是一种非常重要的代谢酶类，广泛存在于
动植物及微生物体内，在植物中尚未见报道，具有

水解酶、溶血磷脂酶和转酰基酶活性。水解酶和溶

血磷脂酶活性是能够水解磷脂和溶血磷脂的 Ｓｎ－１

和Ｓｎ－２位酯键，生成相应的甘油酰磷脂和脂肪酸，
该酶在磷脂的分解代谢中具有非常重要的作用。

Ｋｅｇｇ数据库中，ＰＬＢ基因家族分为１２条基因注释
为ｌｙｓｏｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅⅡ（ＬＹＰＬＡ２Ｋ０６１３０）和 ２条基
因注释为ｐｌｄＢ（Ｋ０１０４８），ＰＬＢ即溶血磷脂酶基因的
特异性较低，在注释时通常不能与其他脂酶基因区

别，如咖啡酰莽草酯酶（ｃａｆｆｅｏｙｌｓｈｉｋｉｍａｔｅｅｓｔｅｒａｓｅ）和

单甘油酯脂肪酶（ｍｏｎｏｇｌｙｃｅｒｉｄｅｌｉｐａｓｅ），其原因是上
述３类基因都具有溶血磷脂酶结构域，因此它们的
基因序列相似度较高［１７］，ＰＬＢ基因与ＡＰＴ基因不能
区分是因为多个基因兼具溶血磷脂酶活性和酰基

蛋白硫脂酶活性［１８－１９］。

ＰＬＣ在植物内起到膜脂重构和胞内信号传导的
作用［２０］，根据底物亲和力和细胞功能的差异分为磷
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脂酰肌醇特异性 ＰＬＣ（ＰＩ－ＰＬＣ）和磷脂酰胆碱 －
ＰＬＣ（ＰＣ－ＰＬＣ）［２１－２２］，ＰＩ－ＰＬＣ水解磷酸肌醇，产
生肌醇１，４，５－三磷酸（ＩＰ３）和二酰甘油（ＤＡＧ），可
能 是 第 ２ 信 使［２０，２３］。ＩＰ３ 可 以 快 速 合 成
ｈｅｘａｋｉｓｐｈｏｓｐｈａｔｅ（ＩＰ６）并触发Ｃａ２＋内流，而ＤＡＧ可
以被 ＤＡＧｋｉｎａｓｅ（ＤＧＫ）磷酸化并转化为磷脂酸
（ＰＡｓ）［２４］。与ＰＩ－ＰＬＣ不同，ＰＣ－ＰＬＣ也称为非特
异性 ＰＬＣ（ＮＰＣ），优先水解常见的膜磷脂，如 ＰＣ、
磷脂酰乙醇胺（ＰＥ）和磷脂酰丝氨酸（ＰＳ）［２１］。在本
次试验中，磷脂酶 Ｃ分为 ＰＬＣβ（Ｋ０５８５８）和 ＰＬＣζ
（ｋ０５８５７）和 ｐｌｃ（ｋ０１１１４）３类。ｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｙｌｉｎｏｓｉｔｏｌ－
ｓｐｅｃｉｆｉｃｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅＣ１（ＰＩ－ＰＬＣ）、ｎｏｎ－ｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅ Ｃ１ （ＮＰＣ） 和 ｎｏｎ－ ｈｅｍｏｌｙｔｉｃ
ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅＣ（非溶血性磷脂酶 Ｃ）ＰＬＣ－Ｎ与
ｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅＣ，ｐｈｏｓｐｈｏｃｈｏｌｉｎｅ－ｓｐｅｃｉｆｉｃ一样。

磷脂酶Ｄ是一类能够水解磷脂质生成磷脂酸
和羟基化合物的酶，其催化部位为磷脂质的磷酸二

酯键［２５］。在百合中磷脂酶 Ｄ分为磷脂酰肌醇 －聚
糖特异性磷脂酶 Ｄ（ｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｙｌｉｎｏｓｉｔｏｌ－ｇｌｙｃａｎ－
ｓｐｅｃｉｆｉｃｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅＤ）、糖基磷脂酰肌醇－磷脂酶
Ｄ（ｇｌｙｃｏｓｙｌｐｈｏｓｐｈａｔｉｄｙｌｉｎｏｓｉｔｏｌｐｈｏｓｐｈｏｌｉｐａｓｅＤ）ＧＰＩ－
ＰＬＤ（ＥＣ：３．１．４．５０）；ＰＬＤ３＿４（ＥＣ：３．１．４．４）和
ＰＬＤ１＿２（ＥＣ：３．１．４．４），其中 ＰＬＤ１＿２又分为 ５类
ＰＬＤα１、ＰＬＤζ１、ＰＬＤγ１、ＰＬＤβ１、ＰＬＤδ１。磷脂酶Ｄ基
因结构特异性强，２６条ＰＬＤ基因在４个数据库都得
到注释。

植物体内存在的磷脂酶主要为 ＰＬＡ１、ＰＬＡ２、
ＰＬＣ和 ＰＬＤ，在 ＮＣＢＩ数据库中已检测到多种植物
的ＰＬＢ基因序列。在本次转录组测序中，虽然有多
个ＰＬＡ１基因对到４个蛋白质数据库中，但都没有
注释到任何代谢通路上。测序获得的 ＰＬＢ基因与
其他植物的溶血磷脂酶基因具有较高同源性，其功

能分析需要进一步验证。百合磷脂酶候选 ｕｎｉｇｅｎｅ
的获得为进一步开展百合磷脂酶基因的克隆及功

能鉴定奠定了基础，同时能为后续百合磷脂酶相关

代谢途径及分子机制解析提供数据支持。
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紫芽六堡茶转录组 ＳＳＲ位点序列分析
梁燕妮，黄银霞，魏诗琴，陈秋雨

（梧州学院，广西梧州５４３００２）

　　摘要：以广西梧州紫芽六堡茶为研究对象，运用ＭＩＳＡ软件对转录组测序获得的１６５５７０条ｕｎｉｇｅｎｅ序列（总长度
为２４０１７７２３３ｂｐ），进行ＳＳＲ位点搜索。使用Ｅｘｃｅｌ软件对ＳＳＲ位点的出现频率、基元类型、基元组成、平均距离等进
行处理分析。结果表明，共在１００５８条ｕｎｉｇｅｎｅ中找到符合条件的ＳＳＲ位点１１４８２个，出现频率为６．９３％，平均距离
为２０．９２ｋｂ，平均长度为２０．８０ｂｐ。紫芽六堡茶转录组ＳＳＲ中，双碱基重复是主要的重复类型，占总ＳＳＲ的１９０３％，
ＧＡ／ＴＣ、ＧＡＡ／ＴＴＣ、ＡＡＡＴ／ＡＴＴＴ、ＡＡＡＡＧ／ＣＴＴＴＴ分别是双碱基、三碱基、四碱基、五碱基的优势重复单元。序列长度
大于２０ｂｐ的ＳＳＲ位点数占总ＳＳＲ的４４．０５％，其中长度为２４ｂｐ的ＳＳＲ位点数最多，占ＳＳＲ总数的１６．０１％。说明紫
芽六堡茶转录组ＳＳＲ种类丰富、可用性高、多态性高。通过对ＳＳＲ位点的分布特征和序列特征进行分析，可为后续六
堡茶的进化、品种鉴定、分子育种等研究提供依据。
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从事分子生物学研究。Ｅ－ｍａｉｌ：３７１２０００２１＠ｑｑ．ｃｏｍ。

　　六堡茶因其原产于广西壮族自治区梧州苍梧
县六堡镇而得名，为广西特色优质的历史名茶，并

以其“红、浓、陈、醇”的特性闻名于世。六堡茶的制

作以六堡镇的群体种茶树为原料，六堡群体种茶树

为灌木型中小叶种，树势开展，分枝密。从芽色分，

以青苗茶为主，占６０％，紫芽茶占２０％，茶树红紫色
芽叶是一种特异茶叶资源，紫芽六堡茶树由于富含

花青素成为当前茶树新品种开发利用的热点及研

究的重点。

简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，简称
ＳＳＲ）别称微卫星ＤＮＡ，以１～６个碱基为核心序列，
具有多态性高、重复性好、稳定性高等特点［１］，随着

现代分子技术的发展，ＳＳＲ技术已广泛应用于植物
分子辅助育种、种质资源遗传多样性、绘制遗传图

谱等方面的研究中。毛娟等利用 ３０对茶树核心
ＳＳＲ引物，对３个代表性的野生和栽培大理茶居群
进行遗传分析［２］。陈春林等从紫娟茶树转录组

４６０４１条单基因簇（ｕｎｉｇｅｎｅ）中筛选出５７９７６个ＳＳＲ
位点，并对ＳＳＲ序列的分布特征进行了分析，筛选出
４４对高质量引物［３］。班秋艳等对陕西及临近８个省
份１１８份茶树资源利用表达序列标签（ＥＳＴ）－ＳＳＲ
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