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摘要：为从基因水平研究不同品种油橄榄果油脂品质差异及其差异基因的代谢通路，以甘肃省陇南

市两个油橄榄品种‘城固－３２’和‘奇迹’第４成熟度果实为材料，分析两个品种油橄榄果油脂组成
成分与理化性质差异，在此基础上，运用 ＲＮＡ－ｓｅｑ技术进行转录组分析，确定不同品种油橄榄果
油脂品质形成差异的关键表达基因和相关代谢通路。结果表明：‘城固－３２’和‘奇迹’油脂脂肪酸
组成及含量、总酚和总黄酮含量、酸值和过氧化值有明显差异，在品质上表现为‘奇迹’优于‘城固

－３２’；两个品种油橄榄共筛选出１０１１４条差异基因，这些差异基因与核苷酸合成、代谢和生物调
节相关的通路有关，主要在代谢途径、次生代谢产物生物合成途径中富集；差异基因在光合作用、碳

固定代谢、谷胱甘肽代谢、细胞色素Ｐ４５０代谢通路中的上调或下调对油橄榄果油脂差异的形成具
有重要作用。
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　　油橄榄（ＯｌｅａｅｕｒｏｐａｅａＬ．）是最早用于生产油
料的木本植物之一，在地中海沿岸国家分布广

泛［１］。由于橄榄油的营养成分和商业价值，许多国

家都在大力发展油橄榄产业［２］。经常食用橄榄油

可以减少冠心病，预防癌症、炎症和退行性疾病

等［３－４］，这与橄榄油的脂肪酸组成、多酚及其他次级

代谢产物有关，但因栽培品种不同，其基因表达模

式、组成成分也存在差异，进而在品质上表现出

优劣［５］。

目前，国外在油橄榄基因组方面做了许多研究，

如：Ｇａｌｌａ等［６］提取‘莱星’油橄榄果实，的 ｍＲＮＡ构
建了杂交文库，分析发现约６０％的克隆与已知蛋白
具有相似性；Ｃｒｕｚ等［７］对油橄榄使用全基因组鸟枪

测序，获得了１．３Ｇｂ的基因组，占预估基因组长度
的９５％。国内近几年在油橄榄转录组方面也做了
一些研究，如：Ｒａｏ等［８－９］研究了油橄榄果实和叶片

中多酚生物合成相关基因，利用第三代测序和 Ｈｉ－
Ｃ技术获得了更加完善的基因组；耿树香等［１０］对

‘佛奥’和‘鄂植８号’油橄榄果实进行转录组测序，
筛选出２０８个与油脂合成相关的基因。但目前关于
不同品种油橄榄中与油脂组成相关的表达基因及其

代谢通路的研究鲜有报道。本文以我国油橄榄最适

生长区甘肃省陇南市栽培的‘城固 －３２’和‘奇迹’
两个品种油橄榄果实为研究对象，通过油脂品质与

转录组学研究，对不同品种的油橄榄基因表达模式

和调控途径进行解析，以期为橄榄油品质的研究及

优质油橄榄的选育提供参考。

１　材料与方法
１．１　实验材料
１．１．１　原料与试剂

不同成熟度‘城固－３２’（ＣＧ）和‘奇迹’（ＱＪ）油
橄榄果实，采摘于陇南市经济林研究院油橄榄研究

所大堡种质资源基因库（３３°２４′０３＂Ｎ，１０４°５３′３０＂
Ｅ，海拔１０３６～１０４８ｍ），用去离子水冲洗后立即
在－８０℃液氮中冷冻储存，备用。
１０种脂肪酸甲酯混标（Ｃ１６～Ｃ２２），美国 Ｎｕ－

Ｃｈｅｋ－Ｐｒｅｐ公司；芦丁对照品（批号 ＡＢ０１５Ｒ，纯
度≥９８％），天津一方科技有限公司；没食子酸对照
品（批号ＢＷ５００７，纯度９９．９％），北京坛墨质检科技
有限公司；无水乙醇、甲醇、氢氧化钠、石油醚（３０～
６０℃）、福林酚、三氯化铝、碳酸钠等均为分析纯；实
验用水为去离子水；Ｔｒｉｚｏｌ试剂，广州美基生物科技
有限 公 司；ＲＮＡ 提 取 试 剂 盒，美 国 Ａｇｉｌｅｎｔ
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ公司；ＲＮＡ样品准备试剂盒，武汉爱博
泰克生物科技有限公司；ＡＭＰｕｒｅＸＰ核酸纯化试剂

盒，美国 ＢｅｃｋｍａｎＣｏｕｌ公司；氯仿、异丙醇，均为分
析纯，国药集团化学试剂有限公司。

１．１．２　仪器与设备
荧光定量 ＰＣＲ仪，德国 ＡｎａｌｙｔｉｋＪｅｎａ公司；

Ｔｒａｃｅ１３００ＩＳＱ型气相色谱－质谱联用仪、Ｎａｎｏｄｒｏｐ
ＮＤ－２０００超微量紫外分光光度计，美国 Ｔｈｅｒｍｏ
ＦｉｓｈｅｒＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃ公司；Ｑｕｂｉｔ４．０荧光定量仪，美国
ＬｉｆｅＩｎｖｉｔｒｏｇｅｎ公司；Ａｇｉｌｅｎｔ４１５０自动化电泳系统，
美国ＡｇｉｌｅｎｔＴｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ公司；高速冷冻离心机、微
量移液器，德国 Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ公司；凝胶成像分析系
统、核酸电泳仪，上海天能科技有限公司；ＭＣ２型
Ａｂｅｎｃｏｒ橄榄分析系统，西班牙 Ｉｎｇｅｎｉｅｒｉａ公司；
Ｔ９６０型全自动电位滴定仪，济南海能仪器股份有
限公司。

１．１．３　生物信息学分析平台
测序平台，ＩｌｌｕｍｉｎａＮｏｖａｓｅｑ６０００／ＭＧＩＳＥＱ－

Ｔ７；参考基因组比对软件，ＨＩＳＡＴ２软件（ｈｔｔｐ：／／
ｄａｅｈｗａｎｋｉｍｌａｂ．ｇｉｔｈｕｂ．ｉｏ／ｈｉｓａｔ２／）；表达量分析软
件，ＦｅａｔｕｒｅＣｏｕｎｔｓ （ｈｔｔｐ：／／ｓｕｂｒｅａｄ．ｓｏｕｒｃｅｆｏｒｇｅ．
ｎｅｔ／）；基因表达差异分析软件，ＤＥＳｅｑ２（ｈｔｔｐ：／／
ｂｉｏｃｏｎｄｕｃｔｏｒ．ｏｒｇ／ｐａｃｋａｇｅｓ／ｒｅｌｅａｓｅ／ｂｉｏｃ／ｈｔｍｌ／ＤＥＳｅｑ２．
ｈｔｍｌ）；富集分析，ＧＯ（ＧｅｎｅＯｎｔｏｌｏｇｙ）分析（ｈｔｔｐ：／／
ｇｅｎｅｏｎｔｏｌｏｇｙ．ｏｒｇ／）和 ＫＥＧＧ（ＫｙｏｔｏＥｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａｏｆ
Ｇｅｎｅｓａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓ）通 路 分 析 （ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．
ｋｅｇｇ．ｊｐ／）。
１．２　实验方法
１．２．１　理化指标的测定

参考文献［１１］的方法测定油橄榄鲜果含油率，
橄榄油脂肪酸组成与含量、总酚及总黄酮含量；参照

ＧＢ５００９．２２９—２０１６测定橄榄油酸值；参照 ＧＢ
５００９．２２７—２０１６测定橄榄油过氧化值。
１．２．２　ＲＮＡ提取、建库和转录组测序

每个品种取１５颗果实，去核后研磨混匀，分３
组进行转录组测定（每个样本３组重复）。首先对
ＲＮＡ进行提取，提取样品经检测合格后用带有Ｏｌｉｇｏ
（ｄＴ）的磁珠富集 ｍＲＮＡ，随后加入 ｆｒａｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ
ｂｕｆｆｅｒ将ｍＲＮＡ进行随机打断。以 ｍＲＮＡ为模板，
用六碱基随机引物（ｒａｎｄｏｍｈｅｘａｍｅｒｓ）合成ｃＤＮＡ第
一链，然后加入缓冲液、ｄＮＴＰｓ和 ＤＮＡｐｏｌｙｍｅｒａｓｅＩ
合成 ｃＤＮＡ第二链，随后利用 ＡＭＰｕｒｅＸＰｂｅａｄｓ纯
化双链ｃＤＮＡ。纯化的双链ｃＤＮＡ再进行末端修复、
加Ａ尾并连接测序接头，然后用 ＡＭＰｕｒｅＸＰｂｅａｄｓ
进行片段大小选择，最后进行ＰＣＲ富集得到最终的
ｃＤＮＡ文库。文库构建好以后，对文库的插入片段
长度和有效浓度进行检测，以保证文库质量。库检
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合格后进行测序。总ＲＮＡ提取、建库和转录组测序
均委托上海中科新生命生物科技有限公司进行。

１．２．３　测序数据处理
为了保证后续分析的质量，去除原始数据（ｒａｗ

ｒｅａｄｓ）的接头序列，过滤掉低质（碱基质量值≤２５的
碱基数占整个 ｒｅａｄｓ６０％以上的）和无法确定碱基
信息（Ｎ）比例大于 ５％的 ｒｅａｄｓ，获得质控后读数
（ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ），对其进行质量可靠性评价，再使用
ＨＩＳＡＴ２软件将 ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ与参考基因组（ｈｔｔｐ：／／
ｐｌａｎｔｓ．ｅｎｓｅｍｂｌ．ｏｒｇ／Ｏｌｅａ＿ｅｕｒｏｐａｅａ／Ｉｎｆｏ／Ｉｎｄｅｘ）进行
序列比对，获取其在参考基因组上的位置信息。

１．２．４　基因表达差异分析
利用ＦｅａｔｕｒｅＣｏｕｎｔｓ软件计算出每个基因在各

个样本中的表达量 ＦＰＫＭ值，用于比较不同样品间
的基因表达差异。使用 ＤＥＳｅｑ２对‘城固 －３２’和
‘奇迹’的 ｒｅａｄｃｏｕｎｔｓ数据进行基因的差异表达分
析，鉴定出两个样本之间表达的差异基因，利用 ＧＯ
和ＫＥＧＧ富集分析，解释差异基因的功能富集，并
在基因的功能水平上阐明样本之间的差异。在 ＧＯ
和ＫＥＧＧ富集分析时，当ｐ＜０．０５时，认为该ＧＯ条
目或ＫＥＧＧ途径具有显著差异。

ＲＮＡ－ｓｅｑ中的差异基因分析是对大量的基因
进行独立的统计假设检验，会导致总体假阳性偏高，

因此在进行差异分析时，对原有假设检验得到的 ｐ
值进行校正，将 ｐａｄｊｕｓｔ≤０．０５、｜ｌｏｇ２ｆｏｌｄｃｈａｎｇｅ｜＞１作
为差异显著性标准。

２　结果与分析
２．１　油橄榄果实理化性质

图１为不同成熟度两个品种油橄榄鲜果含
油率。

图１　‘城固－３２’和‘奇迹’的鲜果含油率

　　由图１可看出，‘奇迹’的含油率明显高于‘城
固－３２’，且当果实处于第４成熟度时，两个品种油
橄榄果油脂积累速度明显加快，表明此时油橄榄果

内物质代谢活跃，正进行大量的脂肪酸合成与转化。

因此，以第４成熟度油橄榄果为原料进行后续分析。
两个品种油橄榄果第４成熟度油脂的脂肪酸组

成、总酚和总黄酮含量以及酸值和过氧化值测定结

果分别见图２～图４。

　注：ａ．棕榈酸；ｂ．十七碳一烯酸；ｃ．硬脂酸；ｄ．油酸；ｅ．亚油
酸；ｆ．亚麻酸
图２　‘城固－３２’和‘奇迹’第４成熟度油脂的脂肪酸组成

图３　‘城固－３２’和‘奇迹’第４成熟度油脂的
总酚和总黄酮含量

图４　‘城固－３２’和‘奇迹’第４成熟度
油脂的酸值和过氧化值

　　由图２～图４可看出，‘奇迹’的油酸含量、总酚
和总黄酮含量均高于‘城固 －３２’，且其酸值和过氧
化值低于‘城固－３２’。油酸含量是橄榄油品质的评
价指标之一，油酸含量越高，橄榄油品质越好；酸值

和过氧化值则能反映油脂品质和氧化酸败程度，其

值越大，酸败程度越高，品质越差［１２］。因此，就理化

性质而言，‘奇迹’的油脂品质优于‘城固－３２’的。
２．２　测序数据质量评价

按１．２．２方法进行‘城固 －３２’和‘奇迹’的
ＲＮＡ提取、建库和转录组测序，对二者所测得的转
录组数据进行质量评估对比。结果发现：两个样本

质控后平均分别得到４４９０４２５１和４３８６３６９８条
ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ；Ｑ２０碱基百分比均在９７％以上，Ｑ３０碱
基百分比在９２％以上，ＧＣ碱基百分比在４４％以上
（见表１）。这些结果表明，测序数据质量结果可靠，
可用于进一步分析。
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表１　‘城固－３２’和‘奇迹’转录组测序数据统计

样本 ｒａｗｒｅａｄｓ ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ
碱基百分比／％

Ｑ２０ Ｑ３０ ＧＣ

ＣＧ－１ ４８７４５５１２ ４８５００３６２ ９７．３７ ９２．３５ ４４．０９

ＣＧ－２ ４４１７５３９８ ４３９５６８４４ ９７．４８ ９２．５５ ４４．０８

ＣＧ－３ ４２４８０６２６ ４２２５５５４８ ９７．４４ ９２．５１ ４４．１０

ＱＪ－１ ４５６２５８７８ ４５３７４６８４ ９７．３７ ９２．３２ ４４．０６

ＱＪ－２ ４４２４０５８４ ４３９９５５７４ ９７．４４ ９２．４７ ４４．０６

ＱＪ－３ ４２４３８３１２ ４２２２０８３８ ９７．６１ ９２．８６ ４４．０２

　注：Ｑ２０、Ｑ３０碱基百分比．碱基质量值大于２０、３０的碱基占总体碱基的百分比；ＧＣ碱基百分比．碱基 Ｇ和 Ｃ的数量总和占
总碱基数量的百分比。Ｑ２０碱基百分比大于９０％，Ｑ３０碱基百分比大于８０％，ＧＣ碱基百分比在４０％ ～６０％之间则证明测序
结果可靠

２．３　与参考基因组比对分析和表达水平分析
将ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ与油橄榄基因组Ｏｌｅａｅｕｒｏｐａｅａ进

行序列比对，结果如表２所示。由表２可看出：‘城
固－３２’能定位到基因组上的测序序列的数量比例
均在８５％以上，‘奇迹’在８２％以上；在参考序列上
有多个比对位置的序列数量比例全都低于１０％；两
个品种在参考序列上有唯一比对位置的测序序列的

数量比例都在７７％以上；‘城固 －３２’整段 ｒｅａｄｓ比
对到参考基因组上的数量比例不低于４５％，‘奇迹’

的不低于４２％；ｔｏｔａｌｍａｐｐｅｄ中，分段比对到两个外
显子上的测序序列数量比例‘城固 －３２’在３５．８％
左右，‘奇迹’在３４．７％左右。

基因表达水平直接体现其转录本的丰度情况，

转录本丰度越高，基因表达水平越高。利用

ＦｅａｔｕｒｅＣｏｕｎｔｓ软件计算每个基因在各个样本中的表
达量ＦＰＫＭ值，对两个样品间的基因表达差异进行
比较，结果发现，‘奇迹’整体基因的表达水平高于

‘城固－３２’。

表２　ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ与参考基因组比对情况

样品 ｃｌｅａｎｒｅａｄｓ ｔｏｔａｌｍａｐｐｅｄ／％ ｍｕｌｔｉｐｌｅｍａｐｐｅｄ／％ ｕｎｉｑｕｅｍａｐｐｅｄ／％ｎｏｎ－ｓｐｌｉｃｅｒｅａｄｓ／％ｓｐｌｉｃｅｒｅａｄｓ／％

ＣＧ－１ ４８５００３６２ ８５．７７ ４．８５ ８０．９１ ４５．０８ ３５．８３

ＣＧ－２ ４３９５６８４４ ８５．８９ ４．８７ ８１．０２ ４５．２０ ３５．８２

ＣＧ－３ ４２２５５５４８ ８５．８２ ４．８８ ８０．９５ ４５．１８ ３５．７７

ＱＪ－１ ４５３７４６８４ ８２．７８ ５．６３ ７７．１５ ４２．３９ ３４．７５

ＱＪ－２ ４３９９５５７４ ８２．８１ ５．５５ ７７．２６ ４２．５７ ３４．６８

ＱＪ－３ ４２２２０８３８ ８２．９０ ５．５４ ７７．３７ ４２．６２ ３４．７５

　注：ｔｏｔａｌｍａｐｐｅｄ为能定位到基因组上的测序序列的数量统计（ｒｅａｄｓ占 ｔｏｔａｌｃｌｅａｎｒｅａｄｓ的比例，应大于 ７０％）；ｍｕｌｔｉｐｌｅ
ｍａｐｐｅｄ为在参考序列上有多个比对位置的测序序列的数量统计（应小于１０％）；ｕｎｉｑｕｅｍａｐｐｅｄ为在参考序列上有唯一比对位
置的测序序列的数量统计；ｎｏｎ－ｓｐｌｉｃｅｒｅａｄｓ为整段ｒｅａｄｓ比对到参考基因组上的数量统计；ｓｐｌｉｃｅｒｅａｄｓ为Ｔｏｔａｌｍａｐｐｅｄ中，分
段比对到两个外显子上的测序序列的统计

２．４　差异基因ＧＯ注释
将所有的差异表达基因进行 ＧＯ注释，从参与

的生物过程（ＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＰｒｏｃｅｓｓ，ＢＰ）、分子功能
（ＭｏｌｅｃｕｌａｒＦｕｎｃｔｉｏｎ，ＭＦ）和细胞组分 （Ｃｅｌｌｕｌａｒ
Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ，ＣＣ）３个方面进行差异基因和差异基因
表达产物的分析。本研究在ＧＯ的二级分类上只展
示最显著的前３０个功能条目（见图５），其中，在 ＢＰ
中富集的功能条目最多（１８条），其次为 ＭＦ（１０
条），最后为ＣＣ（２条）。在 ＢＰ中，最具代表性的是
核苷酸生物合成过程、含嘌呤化合物的生物合成过

程、有机磷酸盐生物合成过程、类异戊二烯代谢过程

（萜类物质）、有机环状化合物生物合成过程、杂环化

合物生物合成过程、芳香族化合物生物合成过程和三

磷酸腺苷（ＡＴＰ）生物合成过程。在ＭＦ方面，主要与
具有转运、激酶和各种具有酶活性的蛋白有关，其中，

在辅因子结合条目下富集的差异基因数目最多，为

２２条。ＣＣ中富集的功能条目则主要与过氧化物酶
体和微体有关。在检测到的总的ＧＯ注释结果中，有
５３个条目与上调基因有关，５９个条目与下调基因有
关。ＧＯ注释结果揭示了‘城固－３２’和‘奇迹’两个
油橄榄品种在第４成熟度时基因表达的差异，主要
与核苷酸合成、代谢和生物调节相关的通路有关。
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　注：１．核苷酸生物合成过程；２．含嘌呤化合物的生物合成过程；３．磷酸核苷生物合成过程；４．有机磷酸盐生物合成过程；５．类
异戊二烯代谢过程；６．类异戊二烯生物合成过程；７．嘌呤核苷酸生物合成过程；８．嘌呤核糖核苷酸生物合成过程；９．核糖核苷
酸生物合成过程；１０．磷酸核糖生物合成过程；１１．三磷酸核苷生物合成过程；１２．嘌呤核苷三磷酸生物合成过程；１３．三磷酸核
糖核苷生物合成过程；１４．嘌呤核糖核苷三磷酸生物合成过程；１５．有机环状化合物生物合成过程；１６．杂环生物合成过程；
１７．芳香族化合物生物合成过程；１８．ＡＴＰ生物合成过程；１９．质子输出 ＡＴＰ酶活性；２０．血红素结合；２１．质子输出 ＡＴＰ酶活性，
磷酸化机制；２２．转移酶活性，转移酰基；２３．四吡咯结合；２４．初级主动跨膜转运蛋白活性；２５．Ｐ－Ｐ－键－水解－驱动的跨膜；２６．
ＡＴＰ酶活性；２７．ＡＴＰ酶活性，与物质的运动相结合；２８．辅因子结合；２９．过氧化物酶体；３０．微体。柱状图上数字为富集因子

图５　差异基因ＧＯ富集柱状图

２．５　ＫＥＧＧ富集分析
对差异基因进行 ＫＥＧＧ途径富集分析。图 ６

为差异基因 ＫＥＧＧ富集的前 ２０条途径的气
泡图。

图６　差异基因ＫＥＧＧ富集气泡图

　　从图６可以看出：富集最显著的３条途径分别
为代谢途径、次生代谢物的生物合成和光合作用；其

中富集到代谢途径的差异基因数量最多，其次为次

生代谢物的生物合成途径。在 ＫＥＧＧ中查询分析
这３条途径的相关信息发现，富集到这３条途径的
差异基因主要与碳水化合物代谢、脂肪酸生物合成、

脂肪酸链的延伸以及次生代谢产物相关的特定代谢

或生物合成有关。通过 ＫＥＧＧ进一步分析发现，与
脂肪酸生物合成途径有关的差异表达基因主要富集

在三酰甘油（ＴＧ）合成过程中，此时的关键步骤是脂
肪酸链的延伸，主要在内质网中（Ｍａｐ：０００９３）进行，
这与 Ｃｏｎｄｅ等［１３］报道的一致；另外，在 β－氧化

（Ｍａｐ：００８６１）过程中也富集有差异表达基因，β－氧
化主要生成乙酰辅酶 Ａ和脂肪酰辅酶 Ａ，为脂肪酸
的合成提供底物。在 ＫＥＧＧ分析中，对次生代谢物
合成途径分析表明，差异表达基因主要富集在黄酮

类化合物（Ｍａｐ：００１３８）和萜类化合物（Ｍａｐ：０００９５）
生物合成中，萜类化合物合成途径以甲羟式戊酸途

径（Ｍａｐ：０００９５）为主。与光合作用有关的碳固定组
分、蔗糖代谢组分同样受到调控，糖酵解（Ｍａｐ：
００００２）、糖异生（Ｍａｐ：００００３）、磷酸戊糖途径（Ｍａｐ：
００１６５）和蔗糖代谢相关的大多数酶都发生了相应
变化。此外，差异表达基因在一些植物激素相关的

生物合成途径中有所富集，如赤霉素（Ｍａｐ：００９２８）、
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乙烯（Ｍａｐ：００３６８）、脱落酸（Ｍａｐ：００３７２）和茉莉酸
（Ｍａｐ：００１１３）。
２．６　差异表达基因分析

对‘城固－３２’和‘奇迹’中的差异表达基因进
行比较分析，以 ｐａｄｊｕｓｔ≤０．０５和｜ｌｏｇ２ｆｏｌｄｃｈａｎｇｅ｜＞１
作为筛选条件，共筛选到１０１１４条差异基因，其中
包括上调基因４６１９条，下调基因５４９５条。为进一
步解析两个品种间差异形成的原因，对筛选到的主

要差异基因进行分析。结果表明：共有７３６条差异
基因在代谢途径中表达，包括３７５条上调基因，３６１
条下调基因；有４２７条差异基因在次生代谢物生物
合成途径中表达，其中２１１条上调基因，２１６条下调
基因。

光合作用形成的糖是油橄榄中果皮生长和脂质

合成的重要物质基础［１４］，在与光合作用、碳固定相

关的代谢反应中，差异基因整体表现为下调（光合

作用３９条，碳固定２１条），无上调基因，这可能是因
为‘奇迹’已经为油脂的迅速累积储存了足够的糖，

而‘城固－３２’正处在糖积累阶段，因而差异基因整
体表现为下调，这些差异表达基因可能正是品种间

含油率、油脂脂肪酸组成不同的关键所在。此外，在

谷胱甘肽代谢中，我们发现了１９条下调基因，３０条
上调基因，谷胱甘肽作为一种小分子抗氧化物质，在

植物的低温胁迫保护等方面起着重要作用［１５］，所以

‘奇迹’的耐冷性可能高于‘城固－３２’。
研究还发现，与药物代谢－细胞色素Ｐ４５０相关

的代谢过程中有１７条上调基因富集，无下调基因。
细胞色素 Ｐ４５０是一种生物催化酶，参与脂质代
谢［１６－１７］、植物内源激素的合成与降解［１８］、次生代谢

产物的合成等多种反应［１９］；萜类、酚类、黄酮类等天

然药用活性物质的合成与细胞色素 Ｐ４５０有关［２０］。

由橄榄油理化指标分析可知，‘奇迹’的总酚和总黄

酮含量高于‘城固 －３２’，ＧＯ和 ＫＥＧＧ分析指出差
异表达基因在萜类物质合成过程中有所富集，所以

推测，细胞色素Ｐ４５０代谢途径可能是油橄榄品种间
次生代谢产物含量形成差异的一条重要通路，而这

１７条基因正是橄榄油酚类、黄酮类等物质存在差别
的关键原因之一。对这１７条差异基因进行深入分
析将为油橄榄次生代谢产物的研究提供新的思路。

３　结　论
本研究以‘城固 －３２’和‘奇迹’油橄榄鲜果为

原材料，对其第４成熟度的果实进行油脂理化指标
和转录组分析，确定了两个品种油橄榄果油脂形成

差异的相关代谢途径和差异表达基因。分析表明，

在第４成熟度时两个品种油橄榄果油脂脂肪酸组成

及含量、总酚和总黄酮含量以及酸值和过氧化值上

表现出明显差异，在品质上表现为‘奇迹’优于‘城

固－３２’。通过转录组分析，获得了１０１１４条差异
基因，这些差异基因主要在代谢途径、次生代谢物生

物合成途径中富集，与核苷酸合成、代谢和生物调节

有关。差异表达基因在光合作用、碳固定相关代谢

途径、谷胱甘肽代谢、细胞色素 Ｐ４５０代谢通路中明
显的上调或下调，对油橄榄果油脂差异的形成具有

重要作用。
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