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研 究 背 景
PART-01



 茶氨酸（L-Theanine）是茶叶特
有一种氨基酸，化学式为
C7H14N2O3，在干茶中占重量
的1%-2%。

 茶氨酸含量与茶叶品质密切相关。
新鲜嫩芽和嫩叶中的茶氨酸含量
较高，因此特级绿茶、白茶和黄
茶通常具有鲜爽和清新口感。

 具有较高含量的茶氨酸以及其他
多种游离氨基酸，其积累可能是
氮资源、氨基在叶片中被更有效
储存，使得氨基酸合成通路中的
代谢物及相关基因表达上调，茶
氨酸成为黄化叶中显著积累的含
氮化合物。

图1 ‘福云6号’和‘福黄2号’光合作用通路分析（林馨颖等，2022）



图3 茶氨酸代谢途径①L-谷氨酸水解酶、②丙氨酸转氨酶、③L-丙氨酸脱羧酶、④L-茶氨酸合酶、⑤谷氨酰胺合
酶、⑥谷氨酰胺合成酶/谷氨酰胺-α-酮戊二酸氨基转移酶、⑦谷氨酸脱氢酶、⑧胺氧化酶
（陈林等，2009）



系统发育分析表明，动物 iGluR 和 AtGLRs 的分化发生在不同动物 iGluR 类别（N-甲基-D-天冬氨酸受体
（NMDA）、（S）-α氨基-3-羟基-5-甲基异恶唑-4-丙酸酯受体（AMPA）、 Delta-红藻氨酸受体）分化之前。
在 iGluR/GLR 家族进化历史的早期，在植物和动物分化之前，发生了一次重组事件，将祖先 iGluR/GLR 的 LIVBP 
结构域与 GPCR 的七个跨膜结构域融合，从而产生了祖先家族 C GPCR（ G 蛋白偶联受体的C 家族）（Turano 等人，
2001 年）。

植物 GLR 序列与
其动物对应物之间的
同源区域跨越所有重
要结构域，包括形成
激动剂结合结构域的
四个跨膜片段 （M1-
M4） 和 S1 和 S2 区域。



图 2.真核谷氨酸受体的 3D 结构示意图
以及与之共享同源结构域的细菌蛋白。
两种类型的维纳斯捕蝇器 （Venus fly 
trap，VFT） 结构域出现在 iGluR/GLR 
家族的成员中：激动剂结合的 LAOBP 
结构域（由一级序列的 S1 和 S2 区域
形成）和延伸 N 末端区域的 LIVBP 结
构域，它可以充当变构调节结构域。
细菌谷氨酸受体 （GluR0） 缺乏 C 端
和 LIVBP 结构域。M1-M4 是指
GluR0/iGluR/GLR 家族中的跨膜结构域
（修改自 Acher 和 Bertrand，2004）。
哺乳动物离子型谷氨酸受体 （iGluR），
代谢型谷氨酸受体 （mGluR）。
(Brian G. Forde. et al,2007)



序 列 分 析
PART-02









A0A7J7HWC6

A0A7J7HTR6 A0A7J7HWB2

A0A7J7HAW1

数据来源：AlphaFold 产
生介于 0 和 100 之间的
每残差模型置信度分数
（pLDDT）

 非常高 （pLDDT > 90）
 高 （90 > pLDDT > 70）
 低 （70 > pLDDT > 50）
 非常低 （pLDDT < 50）



GLR2.2 GLR2.3

GLR2.5 GLR2.6

STRING：AlphaFold 产
生介于 0 和 100 之间的
每残差模型置信度分数
（pLDDT）

 非常高 （pLDDT > 90）
 高 （90 > pLDDT > 70）
 低 （70 > pLDDT > 50）
 非常低 （pLDDT < 50）

A0A068TLA6_COFCA



GLR2.2 GLR2.3

GLR2.5 GLR2.6
数据来源：AlphaFold 产
生介于 0 和 100 之间的
每残差模型置信度分数
（pLDDT）

 非常高 （pLDDT > 90）
 高 （90 > pLDDT > 70）
 低 （70 > pLDDT > 50）
 非常低 （pLDDT < 50）



Ensembl Plants植物基因组数据库



11个物种谷氨酸受体基因家族，
motif 1到motif10高度保守，在氨基
酸序列上的分布及其位置基本一致。



ID 氨基酸数
目

相对分子
质量

等电点 主要氨基酸 不稳定
系数

脂肪系数 总平均亲
水性

tA0A7J7HA
W1

779 87115.6 8.41 Leu (L) 9.8%、
Ser (S) 8.1%、
Ala (A) 7.1%
Val (V) 7.1%

37.17 89.61 0.019

A0A7J7HW
C6

783 87787.18 6.23 Ser (S) 9.5%、
Leu (L) 9.3%、
Val (V) 9.1%

34.33 96.81 0.129

A0A7J7HT
R6

865 97116.26 6.18 Ser (S) 9.8%、
Leu (L) 8.9%、
Val (V) 7.7%

36.27 90.81 -0.015

A0A7J7HW
B2

876 98234.28 5.81 Ser (S) 10.0%、
Leu (L) 9.0%、
Val (V) 7.6%

34.87 90.45 -0.009

茶树谷氨酸受体蛋白理化性质

蛋白稳定，A0A7J7HWB2与A0A7J7HTR6为亲水性蛋白。疏水氨基酸：亮氨酸Leu、缬氨酸Val、丙氨酸
Ala；亲水氨基酸：丝氨酸Ser。不稳定性指数指数大于40表示不稳定，小于40表示稳定。脂肪系数：
反映蛋白质的疏水性。总平均亲水性（GRAVY）：负值表示亲水性好，正值表示疏水性强。



A0A7J7HWB2A0A7J7HTR6

A0A7J7HWC6A0A7J7HAW1

A0A7J7HTR6与A0A7J7HWB2
为亲水性蛋白。
图形的高峰值（正值）的区
域表示疏水的区域，而负值
的“低谷”区域是亲水区域。



A0A7J7HWB2A0A7J7HTR6

A0A7J7HWC6A0A7J7HAW1

 植物 GLR 序列与其动物对
应物之间的同源区域跨越
所有重要结构域，包括形
成激动剂结合结构域的四
个跨膜片段 （M1-M4）
和 S1 和 S2 区域。

 在茶树中的预测蛋白序列
中包含三个跨膜结构，跨
膜蛋白。



A0A7J7HWB2A0A7J7HTR6

A0A7J7HWC6A0A7J7HAW1

 在进化前，A0A7J7HAW1不含有信号肽。



Interpro
周质结合蛋白 （PBP）
由两个大裂片组成，它们闭
合在结合的配体周围。这种
结构在转录调节因子中得到
重申，例如 lac 抑制因子。
在进化过程中，编码 PBP 的
基因已经与整合膜蛋白的基
因融合。因此，不同的哺乳
动物受体包含与 PBP 同源的
细胞外配体结合结构域;这些
包括谷氨酸/甘氨酸门控离子
通道，如 NMDA 受体、G 蛋
白偶联受体，包括代谢型谷
氨酸、GABA-B、钙感应和
信息素受体，以及心房利钠
肽-鸟苷酸环化酶受体



TPIATBtools

PlantTFDB

多数茶树谷氨酸受体蛋白含有7个外显子



Standard databases (nr etc.): Core nucleotide database (core_nt)
暂无人工注释的序列







讨 论 与 结 论
PART-03



分析了Uniprot、TPIA、NCBI数据库中茶树谷氨酸受体序列。系统发育分析在 iGluR/GLR 家族

进化历史的早期，在植物和动物分化之前，发生了一次重组事件，将祖先 iGluR/GLR 的 LIVBP 结构

域与 GPCR 的七个跨膜结构域融合，从而产生了祖先家族 C GPCR（ G 蛋白偶联受体的C 家族）

（Turano 等人， 2001 年）。利用Ensembl Plant 数据库查找序列，MEGA7构建系统进化树

（Bootsrtap设定为100）发现茶树与咖啡的谷氨酸受体基因亲缘关系较近，与祖先猕猴桃却截然相反。

蛋白理化性质分析与结构预测表明，茶树谷氨酸受体氨基酸数目约为900AA，在进化过程中，

由疏水性蛋白演变为亲水性蛋白，并含有信号肽、3个跨膜片段 （M1-M4） 及 S1 和 S2 区域。已有

研究表明，谷氨酸受体含有赖氨酸/精氨酸/鸟氨酸结合蛋白 （LAOBP），亮氨酸/异亮氨酸/缬氨酸结

合蛋白 （LIVBP）保守结构域。LIVBP 结构的配体结合特性在单子叶植物和双子叶植物之间是保守的。

根尖 L-谷氨酸感应和信号转导的分子机制是什么？是什么原因导致拟南芥生态型之间 L-谷氨酸敏感

性的显着自然变化？L-谷氨酸引发的根结构变化是否构成适应性反应，也许是通过增强植物竞争有机

氮局部斑块的能力？

讨论与结论



研 究 展 望
PART-04



 以茶树谷氨酸受体基因为研究对象，分析其氨基酸序列特征及预测其蛋白功能。简要分析了
茶树谷氨酸受体的基本性质，尚未研究启动子分析，转录因子调控、基因家族进化分析等内
容。

 后续除完善原有生物信息学分析内容外可对以下方面进一步研究:结合茶氨酸含量进行关联

分析，研究茶树谷氨酸受体基因与茶树中茶氨酸代谢是否存在关联性； 分析其不同茶树品
种鲜叶的表达水平差异、具体含量测定、对茶汤滋味的贡献度、不同胁迫下谷氨酸受体在茶
树氮代谢的表达规律等。

研究不足与展望
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