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茶香之谜的“前世今生”。

舒茶早茶树基因组景观图 韦朝领供图
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为什么一杯清茶会有一种令人愉悦的香气？我国栽培茶树起源于何处？许多关于茶树的科学谜题
尚待解开。

作为全世界最早利用茶叶和最大的产茶国，我国茶树领域的科研工作者倍感责任重大，迫切想要
探明茶树的基因组秘密。

近日，安徽农业大学茶树生物学与资源利用国家重点实验室教授宛晓春和韦朝领研究团队找到了
答案，他们获得了茶树染色体级别的高质量参考基因组，并揭示了栽培茶树适应性进化机制。相
关研究成果在线发表于《分子植物》。这将大力推动茶树生物学基础研究。

种茶历史悠久 基因测序争先

中国是茶树的原产地，是世界上茶树种质资源最为丰富的国家，是茶叶生产和消费大国。目前我
国茶树种植面积和茶叶产量均居世界首位。作为世界上最早种茶、制茶、饮茶的国家，我国人工
栽培茶树有3000多年历史。

不过，由于茶树中很多重要基因及其位置信息知之甚少，大大地限制了茶学方面的基础和应用研
究。

如果我们不做茶的基因组研究，而让外国科研人员抢先，这对于一个种茶历史悠久的国家来说是
一件很遗憾的事情。宛晓春在接受《中国科学报》采访时表示。

为了争口气，他们在12年前就启动了茶树基因组研究工作。但由于当时测序技术的局限性，相关
工作进展缓慢。

他们以国家级茶树品种舒茶早（属于中国种）为测序材料，开始了一场科研长跑。由于茶是自交
不亲和的植物，基因组大且杂合度和重复性序列含量高，为基因测序和组装带来了很大的困难。

2018年4月，该团队在美国《国家科学院院刊》上发表基于二代和三代测序技术获得的覆盖基因
组93%区域的第一版高质量舒茶早茶树基因组草图。

不过，因为茶树基因组非常复杂且庞大，重复序列很多，第一版的组装质量还存在很多不足。为
此，在测序技术和基因组组装水平迅速发展的背景下，为了给世界上茶叶学术界和产业界提供高
质量的茶树基因组版本，他们开始了新的征程。

在舒茶早基因组草图基础上，利用单分子测序（PacBio）和染色体构象捕获（Hi-C）技术，我们
最终获得了更加精准的染色体级别的茶树高质量参考基因组序列。特别是注释了更多完整和准确
的长末端重复序列反转录转座子序列（LTR）。韦朝领告诉《中国科学报》。

与前期报道的茶树基因组草图相比，该基因组组装的准确性与完整性都得到了极大的提升。

随后，研究团队发现，高含量的重复序列不仅是茶树基因组庞大的主要原因，还可通过内含子插
入使得基因平均长度增加和部分重复基因的功能发生分化。茶树基因组杂合区域占全基因组的18
.8%，该区域包含3440个蛋白编码基因，它们主要参与氮化合物转运活性、组蛋白修饰、激素合
成过程等生物学过程。
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破解风味之谜 探寻前世今生

目前，全世界有近60个国家种茶，五大洲有150多个国家和地区饮用消费茶叶，20多亿人钟情于
茶饮，人们迷恋的是茶叶的滋味和香气。

那么，是什么决定了茶叶独特的风味和香气呢？

决定茶叶滋味和香气的是次生代谢产物，比如多酚类化合物、茶氨酸、咖啡碱和挥发性化合物等
，这也是我们关注最多的。利用茶、饮用茶以及茶的健康功能主要依靠次生代谢产物。而茶多酚
在茶树的积累是非常高的，在不同品种中，茶多酚约占茶叶干重的20%~40%左右。宛晓春介绍。

这类化合物之所以含量如此之高，通过基因精确组装，我们发现是萜烯类合成酶基因通过近期串
联复制使得这些关键基因的拷贝数明显增加，而且是成簇地分布于不同染色体，为解释茶叶含有
丰富的香气物质提供了重要线索。韦朝领说，而且，萜烯类合成酶基因还与茶树的抗性有关系。

除此之外，关于一个物种的前世今生，植物学家总想探寻清楚。对于他们来说，研究很多关键基
因的进化十分有趣，比如这些基因从哪来、和其他物种的基因有没有渗透、会不会互相影响，等
等。

我们对国内外81份茶树样品进行深度测序，构建了首张代表性栽培型和野生型茶树的基因组变异
图谱，发现所选取样品分为阿萨姆类型、中国种类型和野生类型。宛晓春介绍。

团队还通过比较基因组对茶树栽培种的进化和起源进行了分析，发现茶树祖先种大约在6400万年
前与亲缘关系最近的猕猴桃物种发生分化，随后又在439万年前分化成为阿萨姆种和中国种。

不仅如此，来自国内不同地区的茶树遗传多样性研究结果，支持了我国西南地区是我国栽培茶树
的起源地的学说。他们还鉴定得到一些在茶树品种选育和改良过程中受到强烈选择的人工驯化基
因。

选到品质特征更优的品种

最近的人类、动物和植物的全基因组计划研究结果证明，一个物种的全基因组序列解析是基因的
图位克隆和重要性状相关候选新基因的发现和功能鉴定的最有效途径。

比如，拟南芥、水稻、玉米、酿酒葡萄等基因组测序的完成，正为各自物种的基因发掘提供非常
重要的信息，同时也推动植物学的研究。

在韦朝领看来，这项成果将为我国未来茶树优异种质资源的科学保护、茶树重要农艺性状基因发
掘和遗传育种研究提供高质量数据资源和理论依据，也将进一步推动山茶属植物基因组进化、茶
树起源和遗传多样性等重大基础生物学问题的研究进程。

茶叶是我国的国饮，也是世界公认的最重要的天然健康饮料。

有了高质量的参考基因组，又破解了滋味和香气的密码，我们可以利用茶树独特的次生代谢物质
形成机理，控制这些代谢物质的基因簇开发其保健功能，这将成为茶树功能基因组研究的重要方
向。宛晓春指出。
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不久，我们会选到具有更适合人饮用的品质特征的品种。韦朝领表示，这将促进世界对茶的认识
、传播和利用。（来源：中国科学报 张晴丹）

相关论文信息：https://doi.org/10.1016/j.molp.2020.04.010
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