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• 实心点代表茶叶品种的分布。
• 黑色椭圆形内的茶具有最高的核苷酸

多态性。

Wang et al. (2020) Nature communications

研究意义与背景 生理休眠
（endodormancy）

生态休眠

（ecodormancy）
萌发

（sprouting）

Hao et al. (2024) The Plant Journal

• 茶腋芽在内休眠、生态休眠和发芽阶
段的形态变化和组织切片。



影响植物休眠的因素

光周期 光敏色素A（PHYA）、光敏色素B（PHYB）、生物节律

温度 CBF （ C-REPEAT BINDING FACTOR ） 、
DREB （ DEHYDRATION RESPONSIVE ELEMENT BINDING 
FACTOR）、
光敏色素A（PHYA）

糖 葡萄糖、蔗糖含量

生长素/细胞分裂
素

细胞周期调控

独脚金萌发素内酯

酶

钙离子



• 已知cds序列的基因家族序列获取（Tea Plant Information Archive(TPIA): A comprehensive 
knowledge database for tea plant.）

https://tpia.teaplants.cn/


一、蛋白质理化性质和一级结构分析

1. 分析蛋白质的 pI、Mw、氨基酸组成、消光系数、稳定系数等
Expasy - ProtParam

https://web.expasy.org/protparam/


2. 分析蛋白质的亲水性和疏水性 Expasy - ProtScale
3. 分析蛋白质的跨膜区和信号肽
TMHMM 2.0 - DTU Health Tech - Bioinformatic Services

https://web.expasy.org/protscale/
https://services.healthtech.dtu.dk/services/TMHMM-2.0/


4. 信号肽预测 SignalP
SignalP 6.0 - DTU Health Tech - Bioinformatic Services

• 起始部分有较高概率属于信号肽 N 端。

https://services.healthtech.dtu.dk/services/SignalP-6.0/


同源建模「SWISS-MODEL」

二、蛋白质三级结构预测

https://zhida.zhihu.com/search?content_id=160527856&content_type=Article&match_order=1&q=SWISS-MODEL&zhida_source=entity




三、蛋白质的翻译后修饰（Post-Translational Modifications, PTMs）位点预测
GPS 6.0 - Kinase-specific Phosphorylation Site Prediction

http://gps.biocuckoo.cn/online.php


研究展望

Jiang et al. (2024) Horticulture Research Li et al. (2019) BMC Genomics

• 在芽休眠与解除过程中，
环境信号经由RLK感知

后，通过磷酸化级联
（包括MAPK和CDPK途
径）调控ABA、茉莉酸

等信号和转录因子网络，
从而实现对休眠状态的
精细调控。



Yang et al. (2011) Molecular Plant

• BR 参与调节下胚轴伸长、细胞分裂、地上部分发育、叶片发育、根发育、生殖发育、开花
时间和衰老以及胁迫响应等过程。

• 文中 BRI1 属于 LRR - RLK，在 BR 信号转导起始阶段发挥关键作用。在茶树中可能也存在类似
的 LRR - RLK 参与激素信号感知。
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