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摘  要：本研究旨在探明珍珠芦荟苗白化突变分子机制，挖掘相关功能基因，为珍珠芦荟品种选育提供依据。利用

Illumina HiSeq 测序平台对珍珠芦荟正常叶色苗 WT、白化苗突变株 ls 和 qj 进行转录组高通量测序，并对测序结果进行

功能注释分析。结果表明：本研究共得到 67.72 Gb 的有效数据（clean data），共获得 122 665 条 Unigenes；与正常株

WT 相比，突变株 ls 叶片中共筛选出 914 个差异表达基因（DEGs），其中 453 个上调，461 个下调；突变株 qj 叶片中

共获得 1851 个 DEGs，其中 868 个上调，983 个下调。通过 GO 功能富集和 KEGG 代谢途径分析，发现在 2 个突变株

中，色素积累、细胞壁组成或生物发生、细胞壁、细胞外周、水解 O-糖基化合物水解酶活性、作用于糖基键的水解酶

活性过程，以及在次生代谢生物合成途径中被富集的差异表达基因较多，而与光合作用相关途径的差异基因未获得显

著富集。在与光合作用相关途径中发现，突变株 ls 中 porA、cab13 基因呈显著下调表达，突变株 qj 中 porA、moda 基

因呈显著下调表达。实时荧光定量检测结果证实了这些基因的相对表达量的变化趋势与转录组数据一致。porA 为 2 个

突变株共同下调表达的基因，porA 基因下调会导致原叶绿素酸酯合成叶绿素酸酯的酶促反应受到影响，进而影响 2 个

突变株的叶绿素合成，因此推测该基因下调对珍珠芦荟白化苗形成起着重要的作用。本研究探索了珍珠芦荟苗白化变

异的转录组信息，筛选到表达差异显著的关键基因，为深入探讨珍珠芦荟苗白化突变分子机制提供重要的理论基础。 
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Abstract: The purpose of the study is to ascertain the molecular mechanism of the albino mutation of Aristaloe aristata, 

screen related functional genes, and provide basis for the breeding. The Illumina HiSeq sequencing platform was used to 
carry out transcriptome high-throughput sequencing for normal leaf color seedlings WT, albino mutant ls and qj. The 

sequencing results were annotated and analyzed. A total of 67.72 Gb clean data was obtained. A total of 122 665 unigene 
annotation results were obtained from functional annotation. For the analysis of Unigenes expression, a total of 914 

differentially expressed genes (DEGs) in ls were screened out, among them, 453 genes were up-regulated and 461 
down-regulated. There were 1851 differentially expressed genes (DEGs) screened in qj, of which up- and 

down-regulated genes were 868 and 983, respectively. According to a comparative analysis of GO functional enrichment 
and KEGG metabolic pathway, it was found that in the two mutant strains, there were many DEGs enriched in pigment 

accumulation, cell wall organization or biogenesis, cell wall, cell periphery, hydrolase activity of hydrolyzing o-glycosyl 
compounds, hydrolase activity acting on glycosyl bonds, and biosynthesis pathway of secondary metabolism, while the 

DEGs related to photosynthesis were not significantly enriched. In the pathway related to photosynthesis, the expression 
of porA and cab13 were significantly down-regulated in mutant ls, and porA and moda were significantly 

down-regulated in mutant qj. The results of real-time reverse transcriptase PCR (qRT-PCR) confirmed the consistency of 
the relative expression trend and the transcriptome data of these genes. The expression of the key gene, porA, which was 



第 9 期 陈汉鑫等：珍珠芦荟白化苗的转录组分析 1767 

down-regulated in both mutants, was assumed to be a key factor in the formation of albino seedlings of A. aristate since 

it was found to affect the enzymatic reaction of protochlorophyllin ester to chlorophyllin ester and thereby affecting the 
chlorophyll synthesis of the two mutants. Our study explored the transcriptome information of albinism mutation of A. 
aristate, screened the key genes with significant expression differences, and would provide an important theoretical 
basis for further exploring the molecular mechanism of albinism mutation of A. aristate. 
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植物叶色白化是植物叶色突变的常见类型，

在植物界普遍存在，目前已在拟南芥（Arabidopsis 
thaliana）、玉米（Zea mays）、荔枝（Litchi 
chinensis）、大麦（Hordeum vulgare）、水稻（Oryza 
sativa）、兰花（Cymbidium ssp.）等众多植物中

发现叶片白化现象[1-7]。叶色白化产生的内在原因

主要与叶绿素含量降低，光合过程受阻，叶绿体

发育异常有关[8-12]。就植株本身而言，导致叶片白

化的机制极其复杂，主要涉及激素失调、叶绿体形

成基因突变、叶绿素合成基因突变等多种过程[1, 4]。

植物叶片白化通常会导致植株光合作用受阻而影

响植物的生长和发育，已被广泛应用到理论基础

研究和生产实践中。如叶色突变植物是研究植物

光合过程中叶绿体发育分化、叶绿素合成与降解、

质核基因互作等调控机制的理想材料。在生产中，

某些植物的叶片白化会带来更大的经济价值和观

赏价值。安吉白茶因其叶片白化导致其氨基酸含

量比普通绿茶高 3～4 倍，多酚含量低于普通绿

茶，提高了其营养价值和经济价值。在园林及观

赏花卉植物中，特殊的叶色既丰富了园林景观的

色彩，也大大提高了其观赏价值和经济价值。例

如，禾本科植物竹子的自然突变体菲白竹、银丝

竹，十二卷属植物黑肌玉露（Haworthia cooperi 
var. pilifera M. B. Bayer）的白化突变体“拉丝锦”

（又名“霓虹灯”）等植物[13-14]。 

芦荟是百合科芦荟属多年生常绿肉质草本植

物，品种繁多，有超过 500 个品种，具有药用和

观赏价值[15-18]。珍珠芦荟（Aristaloe aristata）也

称为木锉芦荟，属于芦荟的小型种，叶多而短，

株型紧凑，主要供观赏用。珍珠芦荟叶片中含有

芦荟大黄素、芦荟宁，叶肉含粘胶质丰富的多聚

糖，是保健和美容护肤的佳品[19]。 

珍珠芦荟白化苗，因人工繁殖的难度比较高，

且叶片颜色各异，极具观赏性，在市场上比较稀有，

价格比普通品种更高。鉴于珍珠芦荟白化苗存在重

要的观赏价值及经济价值，为探明珍珠芦荟苗白化

突变分子机制，本研究以组织培养过程中产生的珍

珠芦荟白化苗突变株和正常叶色苗的叶片为研究

对象，在验证其叶绿素及类胡萝卜素含量差异基础

上，利用转录组高通量测序技术筛选分析珍珠芦荟

白化苗的差异表达基因，挖掘相关功能基因，为进

一步选育珍珠芦荟新品种提供科学的理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

1.1.1  供试材料  珍珠芦荟正常株（WT）及白化

苗突变株（qj 和 ls）由漳州市农业科学研究所组

培所得。分别取生长期约为 45 d 的植株叶片用于

叶绿素和类胡萝卜素含量测定以及 RNA 提取，每

种材料 3 个生物学重复。 

1.1.2  主要试剂与仪器  RNA 提取试剂盒、反转

录试剂盒和纯化试剂盒购自天根生化科技有限公

司，Nanodrop 2000 微量分光光度计购自 Thermo 

Fisher Scientific 公司，LightCycler480 实时荧光定

量 PCR 仪购自瑞士 Roche 公司，P8 型分光光度

购自上海美谱达仪器有限公司。 

1.2  方法 

1.2.1  光合色素含量测定  采用分光光度计测定

珍珠芦荟及其 2 种突变株叶片中叶绿素和类胡萝

卜素的含量[20]。称取鲜叶 2.0 g 研磨，过滤，取

提取液，分别在波长 665、649、470 nm 下测定吸

光度。根据公式分别计算出叶绿素 a（Chla）、叶

绿素 b（Chlb）和类胡萝卜素（Caro）含量：Chla= 

13.95×A665‒6.88×A649；Chlb=24.96×A649‒7.32×A665；

Caro=(1000×A470‒2.05×Chla‒114.8×Chlb)/245。 

1.2.2  RNA 提取  珍珠芦荟正常株（WT）及白

化苗突变体（qj 和 ls）植株叶片总 RNA 提取按照

RNA 提取试剂盒中的方法步骤进行，使用微量分

光光度计（Nanodrop 2000）检测其纯度和浓度，

将符合要求的 RNA 置于‒80 ℃冰箱中保存备用。 

1.2.3  文库的构建及转录组测序  为了使测序结

果更稳定，本研究将 3 个合格样品混合为 1 个样
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品，并在此基础上做 3 个生物学重复。使用 oligo 

(dT)磁珠从总 RNA 中富集带 poly(A)的 mRNA，

随后采用超声处理成随机片段。以 mRNA为模板，

经逆转录反应合成第一链 cDNA 和第二链 cDNA，

接着用纯化试剂盒纯化 cND，最后进行末端修复、

加尾和加接头，构建成 cDNA 文库，基于 Illumina 

HiSeq TM 4000 高通量平台，以 Pair-end 150 bp

双端测序模式对 cDNA 文库进行转录组测序。 

1.2.4  Unigene 序列的获得和生物信息学分析  

首先获得原始读长（raw reads），进一步过滤和

质控获得 clean reads，随后借助 Trinity 软件根据

序列之间的重叠信息（kmer 长度为 31 bp，kmer

深度为 6）组装拼接得到 Unigene。将获得的

Unigene 序列与 Nr、SwissProt、GO、KEGG 和

COG 等数据库进行 BLAST 比对分析，得到芦荟

基因的蛋白功能注释和分类。  

1.2.5  差异表达基因鉴定与功能富集分析  采用

DESeq2[21]进行基因差异表达分析。以 FDR<0.05

且|log2FC|>1 为标准进行差异表达基因的鉴定。其

中 FDR<0.05 且 log2FC>1 的基因为上调表达基

因，FDR<0.05 且 log2FC<-1 的基因为下调表达基

因。通过 FPKM 值计算定量 Unigenes 的表达丰度，

公式：FPKM=106×C/(N×L/1000)。通过 BLASTx

程序以 e-value<1e-5 为阈值在 Nr 数据库、

Swiss-prot 蛋白数据库、KEGG 数据库和 KOG 数

据库对 Unigenes 注释。基于 Nr 注释，借助

Blast2GO 软件进行 GO 注释分析[22]。通过 WEGO

软件对 Unigenes 分类[23]。GO 与 KEGG 富集分析

是 利 用 超 几 何 检 验 进 行 P 值 计 算 并 进 行

Bonferroni 校正，以 q-value<0.05 为标准筛选出差

异表达基因显著富集的 GO 条目或 pathway。 

1.2.6  DEGs 的 qRT-PCR 验证  采用 TaKaRa 公司

的 PrimeScriptTM 逆转录试剂盒进行逆转录合成

cDNA。采用 TaKaRa 公司的 SYBR Premix Ex 

TaqTM 进行 Real-time PCR，反应条件为：98 ℃预

变性 2 min；95 ℃变性 10 s，60 ℃退火 15 s，68 ℃

延伸 30 s，35 个循环。内参选用珍珠芦荟 actin，
利用 Primer 5.0 对验证基因的 CDS 区域设计特异

性引物，引物详细信息见表 1。采用 2–ΔΔCT 法计算

珍珠芦荟不同材料间差异基因的相对表达量。比较

转录组水平的 FPKM 值和荧光定量 PCR 的相对表

达量，验证转录组数据筛选 DEGs 的可靠性。 
 

表 1  本研究所用引物 
Tab. 1  Primers for this study 

基因 ID 
Gene ID 

基因名称 
Gene name 

引物名称 
Primer name 

引物序列（5‒3） 
Primer sequence (5‒3) 

温度 

Tm/℃ 
长度 

Length/bp 

porA-F GCAGCAGGACTGAACGG 54.5 Unigene0029691 porA 
porA-R GGGAGGCGAAGGTGATT 54.8 

157 

cab13-F TGGTGGAAGGGTTCAGGAT 57.0 Unigene0057857 cab13 
cab13-R TTCAACTCGGCGAAAGTCA 57.3 

124 

moda-F AATGATGATATTCAGGGAACG 54.3 Unigene0038573 moda 
moda-R CACCCAGAAACAAGAAAGTGT 53.7 

106 

actin-F CAGCCGAGCGGGAAAT 57.0 Unigene0003025 actin 

actin-R TGGGCAACGGAACCTC 54.4 

167 

 
1.3  数据处理 

使用Excel 2016和 Origin 8.0软件进行数据整

理和制图，采用 Duncan’s 新复极差法检验。 

2  结果与分析 

2.1  珍珠芦荟白化苗突变株及其光合色素含

量分析 

与正常苗对比，白化苗突变株 ls 外部色泽呈

现白绿相间，白化苗突变株 qj 外部色泽呈现淡淡

的绿白色，而正常叶色苗呈现均匀绿色（图 1）。

对珍珠芦荟 3 种材料叶片的光合色素叶绿素 a、

叶绿素 b 和类胡萝卜素含量测定结果表明，正常

植株叶片中叶绿素 a、叶绿素 b 和类胡萝卜素含

量极显著高于白化突变体（ls 和 qj）。与正常苗

叶片相比，突变体 ls 叶片的叶绿素 a、叶绿素 b

和类胡萝卜素含量分别降低 63.8%、61.8%和

61.1%，突变体材料 qj 叶片的叶绿素 a、叶绿素

b 和类胡萝卜素含量分别降低 73.4%、76.0%和

53.1%（图 2）。 

2.2  转录组数据分析 

本研究共获得原始数据（raw reads）68.23 Gb，

经过数据过滤和质控得到有效数据（clean reads） 
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图 1  珍珠芦荟正常苗 WT、白化苗突变株 ls 和 

qj 样品表型 
Fig. 1  Sample phenotype of normal seedling WT,  

albino mutant ls and qj of A. aristata 
 

 
 

***表示处理间差异极显著（P<0.001）。 
*** indicate extremely significant difference among  

treatments (P<0.001). 

图 2  正常苗 WT、白化苗突变株 ls 和、qj 光合色素含量 
Fig. 2  Photosynthetic pigment content in leaves of normal 

seedling WT, albino mutant ls and qj of A. aristata 

67.72 Gb，GC 含量介于 47.63%~48.25%之间，Q20

平均值超过 98%，Q30 平均值超过 94%（表 2）。

经过组装，一共得到 122 665 条 Unigenes，其中，

最长长度为 24 511 bp，最短长度为 201 bp，平均

长度为 822 bp，Unigene N50 数量为 19 100，N50

长度为 1443 bp。不同长度Unigenes分布比例显示，

长度在 200~500 bp 的 Unigene 占 55.9%，长度超过

2000 bp 的占 9.36%。上述结果表明，测序结果良

好，各项质控指标达到要求，可用于后续分析。 

2.3  Unigene 功能注释  将组装得到的 122 665

条 Unigenes 序列与相关数据库进行比对，其中，

51 798 条 Unigenes 在 Nr 数据库（non-redundant 

protein database）中获得注释，占 42.2%；35 338

条 Unigenes 注释到 SwissProt 数据库，占 28.8%；

30 666 条 Unigenes 在 COG 数据库中获得注释，

占 25.0%；29 046 条 Unigenes 在 GO 数据库中获

得注释，占 23.7%；45 496 条 Unigene 在 KEGG

数据库中获得注释，占 37.1%（图 3）。 

将比对到 Nr 数据库的序列进一步分析，结果

表明，珍珠芦荟与芦笋（Asparagus officinalis）匹

配比例最高，为 8822 条，占到可匹配序列的

7.19% ， 接 下 来 依 次 为 蒺 藜 苜 蓿 （ Medicago 
truncatula，5.89%）、棕榈（Elaeis guineensis，
1.93%）、葡萄（Vitis vinifera，1.68%）、海枣（Phoenix 
dactylifera，1.57%）、金杜鹃（Rhodamnia argentea，
1.29%）、石斛（Dendrobium catenatum，1.22%）、

黄花蒿（Artemisia annua，1.14 %）（图 4）。 

 
表 2  转录组测序质量评估 

Tab. 2  Quality assessment of transcriptome sequencing reads 

样品名称 
Sample name 

原始数据 
Raw reads/bp 

有效数据 
Clean reads/bp 

Q20/% Q30/% 
GC 含量 

GC content/% 

WT 7 772 265 800 7 712 110 809 98.23 95.57 48.04 

Is 7 512 078 000 7 458 339 174 98.10 94.44 47.74 

qj 7 458 022 300 7 405 241 881 98.19 94.19 47.84 

 

2.3  差异表达基因的 GO 富集分析 

以 FDR<0.05 且|log2FC|>1 为条件进行差异表

达基因的筛选。结果表明（图 5），与正常植株

WT 的叶片相比，白化苗突变株 ls 叶片中有 914

个差异表达基因，其中 453 个上调，461 个下调

（WT-vs-ls）；白化苗突变株 qj 叶片中有 1851 个

差异表达基因，其中 868 个上调，983 个下调

（WT-vs-qj）。 

为了研究珍珠芦荟白化苗突变株的 DEGs 涉

及的生物学功能，将白化植株 ls 和 qj 中的 DEGs

分别进行了 GO 功能富集分析。由图 6A 和图 6B

可知，ls 和 qj 的 DEGs 均被富集到生物过程

（biological process, BP）、细胞组分（cellular 

component, CC）和分子功能（molecular function, 

MF）3 个功能类别。在生物过程中，ls 的 DEGs

显著富集在色素积累（pigment accumulation）、

组织中的色素积累（pigment accumulation in tis-

sues）、细胞壁组成或生物发生（cell wall organization 
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图 3  四大数据库注释韦恩图 
Fig. 3  Venn diagram of databases annotation 

 

 
 

图 4  珍珠芦荟与其他所选物种序列匹配的比较 
Fig. 4  Comparison of sequence matching of A. aristata 

with selected plants 
 

or biogenesis ）、发育性生长（ developmental 

growth）等；qj 的 DEGs 则显著富集在细胞壁组

成或生物合成（cell wall organization or biogene-

sis）、内源性刺激反应（response to endogenous 

stimulus）和色素聚集（pigment accumulation）等

生物过程。在细胞组分中，ls 的 DEGs 显著富集

在细胞壁（cell wall）、细胞外周（cell periphery）、

细胞外区域（extracellular region）等；qj 的 DEGs

则显著富集在细胞外周（cell periphery）、细胞壁

（cell wall）和外部封装结构（external encapsu-

lating structure）。在分子功能中，ls 显著富集在

水解 O-糖基化合物水解酶活性（hydrolase activity, 

hydrolyzing O-glycosyl compounds）、作用于糖基

键的水解酶活性（hydrolase activity, acting on 

glycosyl bonds）和酶抑制剂活性（enzyme inhibitor 

activity）；qj 的 DEGs 则显著富集在在水解 O-

糖基化合物水解酶活性（hydrolase activity, hy-

drolyzing O-glycosyl compounds)、作用于糖基键

的水解酶活性（hydrolase activity, acting on gly-

cosyl bonds）和氧化还原酶活性（oxidoreductase 

activity）。 
 

 
 

图 5  正常苗 WT、白化苗突变株 ls 和 qj 的 DEGs 

数目统计 
Fig. 5  Numbers of differentially expressed genes (DEGs) 

in normal seedling WT compared with albino mutant ls 
(WT-vs-ls) and normal seedling compared with  

albino mutant qj (WT-vs-qj) 
 

2.4  差异表达基因的 KEGG 富集分析 

为研究白化苗突变株 ls和 qj的代谢通路情况，

本研究对 ls 和 qj 的 DEGs 分别进行 KEGG 富集分

析。结果表明，ls 的差异表达基因显著富集在植

物－病原互作（plant-pathogen interaction）、代谢

通路（metabolic pathways）、MAPK 信号通路－

植物（MAPK signaling pathway-plant）、二萜生

物合成（diterpenoid biosynthesis）及次生代谢物

生物合成（biosynthesis of secondary metabolite）

等通路（图 7A）；而 qj 的 DEGs 则显著富集在核

糖体（ribosome）、脂肪酶延伸（fatty acid elonga-

tion）、次生代谢物生物合成（biosynthesis of 

secondary metabolite ） 、 苯 丙 烷 生 物 合 成

（phenylpropanoid biosynthesis）和类黄酮生物化

成（flavonoid biosynthesis）等通路（图 7B），2

个突变体 ls 和 qj 均在次生谢物生物合成中差异表

达基因存在显著富集现象。 

2.5  参与光合作用相关基因的筛选及表达分析 

基因 porA 和 Cab13 与叶绿素的合成紧密相

关，其在 2 个突变体中均呈现出显著的下调表达。 
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图 6  正常苗 WT、白化苗突变株 ls 和 qj DEGs 的 GO 富集分析 
Fig. 6  GO enrichment analysis on differentially expressed genes (DEGs) between normal seedling  

WT and albino mutant ls/qj 
 

 
 

图 7  正常苗 WT 和白化苗突变株 ls、和白化苗突变株 qj DEGs 的 KEGG 富集分析 
Fig. 7  KEGG enrichment analysis on differentially expressed genes (DEGs) between normal  

seedling WT and albino mutant ls/qj 
 

在与光合作用相关基因（如光合途径、天线蛋白、

叶绿素合成）中，以 FDR<0.05 且|log2FC|>1 为阈

值，从突变体 ls 中选取了 7 个基因，在突变体 qj
中选取了 22 个基因进行分析。结果表明，与正常

植株 WT 相比，在突变体 ls 中，呈现显著下调的

基因有原叶绿素酸酯氧化还原酶 A（porA）和叶

绿素 a/b 结合蛋白（cab13）（图 8）；在突变体

qj 中，呈现显著下调的基因有 moda 和 porA（图

8）。与叶绿素合成紧密相关的基因 porA 和 Cab13
在 2 个突变体中均呈现出显著的下调表达。 

为验证转录组数据可靠性，采用 qRT-PCR

对与叶绿素合成的相关基因 porA、 cab13 和

moda 表达情况进行验证，结果表明（图 9），

与正常植株 WT 相比，白化苗突变株 ls 和 qj 的
porA、cab13 和 moda 的表达均显著下调，该数

据与转录组中 FPKM 值的变化数据一致，说明

该转录组数据可靠。  

3  讨论 

白化突变虽一般为致死性突变，许多植株在

幼苗期就会死亡，因此在实际应用中受到了限制，

但园艺植物的白化突变体却有极高的观赏价值，

且白化现象也具有一定的理论价值。白化突变体

可以用来标记性状，也可以作为特殊的种质资源 
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图 8  白化苗突变株 ls、白化苗突变株 qj 中光合作用相关基因表达水平比较 
Fig. 8  Comparison of expression levels of photosynthesis related genes in albino mutant ls and albino mutant qj 

 

 
 

图 9  porA、cab13 和 moda 的 qRT-PCR 验证 
Fig. 9  Validation of porA, cab13 and moda by qRT-PCR 

 

来研究与叶绿体发育和叶绿素合成的相关基因的

调控机制。高等植物叶片中叶绿素 a、叶绿素 b

和类胡萝卜素等三大类光合色素含量和分布决定

了其颜色[24-27]。本研究通过测定珍珠芦荟正常植

株（WT）和白化苗突变株（ls 和 qj）的光合色素

表明，白化苗突变株的叶绿素 a、叶绿素 b 和类

胡萝卜素的含量均远远低于正常植株。 

许多研究表明，植物叶绿素的生物合成是一

个高度有序的生理生化过程，20 多个基因编码的

16 种酶参与该过程，当此过程发生障碍，则前体

物质会积累，进而导致其含量增加，其后的物质

含量会迅速下降，从而产生颜色变异的叶片；类

胡萝卜素广泛存在于植物的绿色组织中，它可以

保护叶绿素免受光氧化。在合成胡萝卜素和叶黄

素的过程中，相关基因发生突变，也能引起植物

白化现象的产生，因此，叶色白化突变体形成的内

在原因主要是叶绿素合成代谢受阻导致的[2, 4, 5]。

叶绿素的合成与代谢是一个复杂调控过程，涉及

许多酶促反应，其中每一步酶促反应的变化都将

影响叶绿素的最终合成而使叶色发生变化甚至导

致植株死亡。已有研究结果表明，与叶绿素合成

和降解紧密相关基因的异常表达是促使叶片白化

现象的主要原因[28]。 

在本研究中，对叶色正常和白化的珍珠芦荟

进行了转录组测序，结果表明在白化苗突变株 ls
叶片中共筛选到 914 个差异表达基因（DEGs），

其中 453 个上调，461 个下调；在白化苗突变株

qj 叶片中筛选到 1851 个差异表达基因，其中 868

个上调，983 个下调。GO 功能富集分析显示，ls
和 qj 的差异表达基因均显著富集在色素积累

（pigment accumulation）的生物过程中；在分子

功能则均显著富集在水解 O-糖基化合物水解酶

活性（hydrolase activity, hydrolyzing O-glycosyl 

compounds ） 和 作 用 于 糖 基 键 的 水 解 酶 活 性

（hydrolase activity, acting on glycosyl bonds）中。

在对差异基因的 KEGG 富集分析发现，ls 和 qj
均显著富集在次生代谢物合成等通路中，而与光

合作用相关途径的差异基因未获得显著富集。在

对光合色素合成相关基因的表达情况分析发现，

这些基因在 2 个白化突变株中呈现出显著差异表

达，其中与叶绿素合成的关键基因除 porA、cab13
和 moda 在白化突变株呈现显著下调外，sgr 等其

他搜寻获得的基因呈现上调表达；与类胡萝卜素

降解相关的基因 9-顺式-环氧类胡萝卜素双加氧

酶（nced）表达呈现显著上调表达，这与光合色

素含量的测定结果相一致。研究表明，呈现下调
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表达的基因 porA、cab13 和 moda 为叶绿素合成

相关酶编码基因，这些基因的突变或下调表达会

影响植物叶素绿的合成。 

porA 为原叶绿素酸酯氧化还原酶，它催化底

物原叶绿素的还原，最终形成叶绿素。porA 为 2

个突变株共同下调表达的基因，porA 基因下调会

导致原叶绿素酸酯合成叶绿素酸酯的酶促反应受

到影响，进而影响 2 个突变株的叶绿素合成，因

此推测该基因下调对珍珠芦荟白化苗形成起着重

要的作用，这与左朋[29]研究中利用过表达 porA、

porB 基因促进叶绿素的合成的研究结果相符合。

研究显示 porA-1 突变体以及 porA RNAi 植株会呈

现出严重的光合自养生长缺陷[30]。在暗形态发生

中，缺失 porA 会导致初级质体基粒体积和数量

减少，以及光活性的植物原叶绿素酸酯转化的减

少[30]。此外，porA 基因对质体发育中膜的超微结

构以及正常生化反应是至关重要的[30]；而在呈现

上调表达的基因中，sgr 编码一个 Mg2+去螯合酶，

参与到叶绿素的降解过程，sgr 在水稻中过量表达

能促进叶绿素分解，减少正常生长叶片中的基粒

类囊体片层数量和叶绿素含量[31]。番茄、水稻、

鳄梨、葡萄及草莓等植物中 nced 基因主要通过参

与到脱落酸生物合成过程，导致植物体内脱落酸

含量变化，使植物器官呈现不同颜色[32]。 

本研究以珍珠芦荟及其白化突变株为研究对

象，通过转录组学分析挖掘出与叶片白化形成相

关的关键功能基因，研究结果为揭示珍珠芦荟组

培苗白化突变体形成可能包含的分子机制奠定了

理论基础。 
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