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摘要：为探明四川省旺苍县茶树种质资源的遗传多样性，挖掘潜在的优异种质用于新品种选育，利用自研的茶树

液相功能芯片对 136 份样品的 76252 个 SNP 位点进行了基因型检测，结合理化鉴定和感官审评数据，全面分析了旺

苍地方资源的遗传结构和品质特征；并通过全基因组关联分析进一步挖掘了品质性状显著关联的 SNP 位点和候选基

因。结果表明，旺苍县域内茶树资源多样性丰富且具有一定的地域性特点，其中大两镇古茶树资源为过渡型茶树群落，

富含酯型儿茶素，尤其是表没食子儿茶素没食子酸酯，所制烘青绿茶品质优良，香气普遍高爽 /鲜、有花（果）香，

滋味以甘醇/和、鲜爽为主。根据芯片检测的 40326 个核心 SNP 位点，发掘出 4 个与茶树氨基酸、茶多酚和 EGCG 含

量高度相关的候选基因，分别是γ-CA1、TPR5、MYB94 和 UGT85A1。相关研究结果可为今后旺苍茶树种质资源的开

发利用提供理论依据。
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Abstract: To clarify the genetic diversity of tea plant germplasm resources in Wangcang County, Sichuan Province, and

identify potential superior germplasms for new cultivar breeding, this study utilized a self-developed liquid-phase functional

chip for tea plant to genotype 76252 SNP loci in 136 accessions. Combined with biochemical component detection and

organoleptic evaluation, the genetic structure and quality characteristics of these local germplasms were comprehensively

analyzed. Genome-wide association studies were further conducted to identify SNP loci and candidate genes significantly

associated with quality traits. The results show that the tea plant germplasm resources in Wangcang County exhibit rich

diversity and distinct regional characteristics. Among them, the ancient tea plant population from Daliang Town is identified

as a transitional type, rich in esterified catechins—especially epigallocatechin gallate. And the baked green tea produced

from these plants demonstrates excellent quality, with a generally refreshing and high-aromatic profile featuring floral (or

fruity) notes, and a taste characterized by sweetness, mellowness, and freshness. Based on 40326 core SNP loci detected,

four candidate genes (γ-CA1, TPR5, MYB94, and UGT85A1) significantly correlated with the content of amino acids, tea
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polyphenols, and epigallocatechin gallate were identified. These results provide a theoretical foundation for the future

development and utilization of tea plant germplasm resources in Wangcang.

Key words: Wangcang; 40K tea liquid-phase chip; biochemical component detection; organoleptic evaluation;

genome-wide association studies

地处四川盆地北缘、米仓山南麓的旺苍县产茶历史悠久，当地温润的气候和肥沃的土壤孕育了丰

富的茶树种质资源 [1-2]。2024 年，旺苍县大两镇的古茶树被收录到《中国古茶树资源状况白皮书（2024）》，

是目前四川发现规模最大的高山古茶树群落 [3]。古茶树不仅是研究茶树起源的重要依据，也是选育茶

树优质新品种的重要材料，具有显著的生态、文化和经济价值。当前对古茶树的研究主要集中在群落

结构与种群分布格局、农艺性状和生化组分及遗传多样性等方面。宁功伟等 [4]对保山市 73 份代表性古

茶树的形态学和生化组分共计 50 个性状进行了调查研究，系统分析了当地古茶树的资源多样性。秦

丹丹等[5]系统研究了广州市花都区梯面镇古茶树的生态环境、生物学特征、生化特性和茶类试制性。

由于传统表型鉴定技术效率低且缺乏相应的基因型信息，使得大部分古茶树的育种价值无法得到充分

的利用。目前，对旺苍县茶树种质资源的研究系统性不足，尤其是对古茶树的遗传背景和品质特性研

究仍是空白，导致种质资源的利用滞后。因此，对旺苍茶树种质资源开展系统的鉴定评价具有重要意

义。

单核苷酸多态性（SNP，single nucleotide polymorphism）标记作为第 3 代分子标记技术，因其具

有高密度性、低突变率、高检测效率和较强的代表性等特点，有效弥补了第 1、2 代分子标记的缺陷，

已逐渐成为主流的分子标记 [6-8]。SNP 分子标记有多种检测方法，其中基于靶向测序基因型检测（GBTS，

genotyping by target sequencing）的液相芯片是一种新型的 SNP 分型技术，已被广泛用于种质资源评

价、遗传图谱构建和分子辅助选择等领域 [9-11]。目前，已在茶树上研制出基于 GBTS 技术的液相芯片，

并得到初步应用。Liu 等 [12]研制了首张茶树 TEA5K 液相芯片，并利用其完成了我国 200 多个育成品种

的基因型检测、遗传图谱构建、关键农艺性状的数量性状位点（QTL，quantitative trait locus）定位，

以及茶树遗传进化分析等研究工作。梅飘等[13]利用自主研发的 40K 液相功能芯片解析了白化茶树资源

遗传多样性，发现我国的白化资源主要来自浙江省。郭佳璐等 [14]基于 40K 液相功能芯片技术和农艺性

状对湖南茶树种质资源进行了鉴定和系统进化分析，发现 78 份资源存在比较丰富的遗传变异，可分

为 3 个类群。

全基因组关联分析（GWAS，genome-wide association study）是一种利用全基因组范围内筛选出

高密度的分子标记（目前主要是 SNP）并结合统计学来解析分子标记数据与表型性状之间关联关系的

方法 [15-16]。目前，GWAS 已成熟应用于分析茶树在内的多种作物农艺性状研究[17-21]。Zhang 等 [22]通过



整合数字表型、全基因组关联和转录组学，揭示了调控茶树芽大小的关键基因及其分子机制。Lu 等 [23]

将云贵高原古茶树的表型和遗传数据进行全基因组关联分析，鉴定出多个显著相关的候选基因，其中

叶片性状 4 个、株型性状 2 个。

基于此，本研究利用茶树 40K m SNP 液相功能芯片，分析旺苍县域茶树种质资源的遗传多样性与

亲缘关系，结合理化检测和感官审评进行品质鉴定评价，并对与品质相关的 SNP 进行全基因组关联分

析，以期为旺苍优异种质资源和候选基因的挖掘利用提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

收集旺苍县茶树资源 123 份，其中 92 份来自大两镇（古茶树群落）、20 份来自高阳镇（群体种

栽培茶园）、9 份来自五权镇（群体种栽培茶园）、各有 1 份分别来自三江镇和木门镇（单株资源），

并以旺苍县茶树种质资源圃采集的川茶 5 号等 13 份四川代表性茶树品种（简称川茶）作为对照，所

用材料共计 136 份（详见 https: //doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr.20250917001，附表 1）。采集的叶片组织

经液氮迅速冷冻处理，保存在-80℃冰箱中备用。同时依据《茶树种质资源描述规范和数据标准》[24]，

在 2022–2024 年春季采摘第一轮新梢的一芽二叶，分别制成生化样和茶样用于理化成分的检测和感官

品质的鉴定。

1.2 茶树 40K m SNP 液相功能芯片

所选用的茶树 40K m SNP 液相功能芯片是由中国农业科学院茶叶研究所开发的茶树专用芯片 [13]，

该芯片整合了 Tea GVD 数据库收录的 GWAS 位点和已发表的茶树关键农艺性状相关的 QTL 位点等功

能性分子标记，包含 40326 个 m SNP 标记，可同时实现 76252 个特定 SNP 的基因分型。

1.3 DNA 提取、芯片检测和基因分型

采用 CTAB 法提取 136 份样品基因组 DNA，使用紫外分光光度计测定浓度和纯度，使用琼脂糖

凝胶电泳检测完整性。参照梅飘等[13]的方法，利用茶树 40K m SNP 液相功能芯片对样品 DNA 进行基

因型检测。

1.4 遗传多样性分析

将目前该茶树 40K m SNP 液相功能芯片已检测的 3000 余份茶树种质资源的基因型数据与本研究

采集的样本基因型数据进行整合，去除包含 InDel 的位点，利用 PLINK 1.9 软件进行主成分分析（PCA，

principal component analysis），绘制主成分分析图。基于邻接法（NJ，neighbor-joining）对供试材料



进行遗传进化分析，构建亲缘关系进化树。

1.5 理化成分测定

水浸出物含量依据 GB/T 8305-2013 《茶 水浸出物测定》 [25]全量法测定；游离氨基酸含量依据

GB/T 8314-2013《茶 游离氨基酸总量的测定》[26]茚三酮比色法测定；咖啡碱含量依据 GB/T 8312-2013

《茶 咖啡碱测定》[27]紫外分光光度法测定；茶多酚和儿茶素类含量依据 GB/T 8313-2018 《茶叶中茶

多酚和儿茶素类含量的检测方法》 [28]测定。

1.6 感官审评

委托农业农村部茶叶质量监督检验检测中心依据 GB/T 23776-2018 《茶叶感官审评方法》[29]进行

茶叶感官评审。准确称取 3 g 茶样，按照茶水比 1∶50 加入沸水，冲泡 4 min 后，对香气、汤色、滋

味、叶底进行评价打分，评分采用 100 分制，并按外形占比 25%、汤色占比 10%、香气占比 25%、滋

味占比 30%、叶底占比 10%进行加权，计算感官审评总分。

1.7 全基因组关联分析和候选基因预测

利用 GAPIT 软件的 GLM、SUPER 模型和 rMVP 软件的 FarmCPU 模型，对茶树品质性状进行全

基因组关联分析，主成分分析个数设置为 2，加入亲缘关系矩阵作为协变量计算。利用 GEC 软件计算

Effective SNP 个数，将最低阈值设置为 1/Effective SNP 筛选出显著关联位点。使用 R 包内绘制曼哈顿

图（Manhattan plot）和 Q-Q 图（Quantile-Quantile plot）。根据鉴定到的显著关联 SNP 位点，利用

ANNOVAR 进行关联基因注释，基于同源性比对确定基因名。

2 结果与分析

2.1 测序质量评估

为了在分子层面探明旺苍县茶树资源的遗传多样性，利用茶树 40K m SNP 液相功能芯片对 137

份样品进行了基因型的精准鉴定。结果共检测到 40326 个核心 SNP 位点，所有样品的 Q30 都大于 91%，

平均测序深度为 167.9361X，所有样品的 SNP 位点检出率均大于 90%，表明测序质量高，可用于后续

的信息分析。

2.2 旺苍茶树种质资源的亲缘关系与遗传聚类

为了明确旺苍茶树种质材料间的亲缘关系，对 136 份样品的分型结果进行主成分分析。由图 1 可

知，13 份对照品种遗传多样性丰富，具有较好的代表性。旺苍县域的地方资源遗传多样性也极为丰富，

其中采自高阳镇的材料主要为栽培型茶树；采自五权镇的材料包含栽培型和过渡型茶树；而采自大两



镇的材料均为过渡型茶树，且分布较为集中。

图 1 137 份供试材料与全国主要地域茶树种质资源的主成分分析

Fig. 1 Principal component analysis of 137 test materials and tea germplasm resources from major tea-producing

regions in China

基于旺苍地方茶树资源的多样性，从 92 份大两镇茶树资源中挑选了 24 份资源，与其余材料一起

构建了进化树。由图 2 可知，68 份供试材料可划分为 3 个类群，来自五权镇、高阳镇的材料和对照品

种聚集在类群Ⅲ的不同亚类群，而来自大两镇的绝大多数材料都聚在类群Ⅰ和Ⅱ。综合主成分分析与

进化树结果，发现来自大两镇的材料与其他材料的亲缘关系较远，为一类相对独立的种质。



图 2 代表性茶树资源的系统发育树

Fig. 2 The phylogenetic tree of representative tea germplasms

为了进一步探明大两镇古茶树材料间的系统发育关系，对来自大两镇的 92 份材料构建了进化树。

由图 3 可知，大两镇古茶树可分为 3 个类群，其中类群Ⅰ和Ⅱ都只包含了 7 份资源，类群Ⅲ则包含 78

份资源。类群Ⅲ可以进一步划分为 2 个亚类群，其中有 8 份资源为一个亚类群，其余 70 份资源为另

一个亚类群。这说明在大两镇采集的古茶树群落存在遗传分化，这为古茶树资源的进一步发掘利用提

供了可靠依据。



图 3 92 份大两古茶树的系统发育树

Fig. 3 The phylogenetic tree of 92 ancient tea trees from Daliang

2.3 理化成分特征

为了解析旺苍茶树种质资源理化成分的组成特征，测定了影响茶叶品质的 4 项常规理化成分（详

见 https: //doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr.20250917001，附表 2）。由表 1 可知，所有供试材料的水浸出物

含量均高于 45%，表明旺苍县域茶树资源的内含物质丰富，其中大两镇的水浸出物平均含量（54.2%）

显著高于高阳镇（51.9%）和五权镇（49.9%）。所有样品的茶多酚含量在 12.8%~25.1%之间，大两镇

样品的茶多酚平均含量（21.6%）显著高于高阳镇（18.1%）和五权镇（18.3%）。所有样品的游离氨

基酸含量在 2.2%~5.2%之间，大两镇的游离氨基酸平均含量（3.3%）显著低于高阳镇（4.1%）和五权

镇（4.3%）。所有样品的咖啡碱含量在 1.9%~4.6%之间，大两镇的咖啡碱平均含量（3.2%）显著高于

高阳镇（2.3%），与五权镇相当（2.9%），差异不显著。酚氨比通常被视为评价茶树种质资源适制性

的重要指标 [30]，所有样品的酚氨比在 3.0~10.7 之间，大两镇酚氨比平均值（6.7）显著高于高阳镇（4.5）



和五权镇（4.3）。以上结果表明，与高阳镇和五权镇相比，来自大两镇的材料具有高水浸出物、高茶

多酚和低氨基酸等特点。

表 1 不同来源种质间常规理化成分的比较分析

Table 1 Comparative analysis of conventional physicochemical components among germplasm from different sources

来源地

Sources
水浸出物（%）

Water extract
茶多酚（%）

Tea polyphenols
游离氨基酸（%）

Amino acids
咖啡碱（%）

Caffeine

酚氨比

Ratio of tea polyphenols to
amino acids

大两 Daliang 54.2±2.1a 21.6±2.0a 3.3±0.6b 3.2±0.6a 6.7±1.5a

高阳 Gaoyang 51.9±2.6b 18.1±2.6b 4.1±0.6a 2.3±0.4b 4.5±1.2b

五权 Wuquan 49.9±3.0b 18.3±1.7b 4.3±0.6a 2.9±0.3ab 4.3±1.0b

同一列中不同字母表示有显著性差异（P<0.05）；下同

There were significant differences in different letters in the same column (P<0.05); The same as below

同时，还测定了儿茶素组分的含量（详见 https: //doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr.20250917001，附表 3）。

由表 2 可知，大两镇、高阳镇、五权镇供试材料中儿茶素的平均含量分别为 0.9%、1.3%、0.9%，其

中高阳镇最高；表儿茶素的平均含量分别为 0.8%、3.4%、0.4%，其中高阳最高；表没食子儿茶素的

平均含量分别为 2.4%、0.9%、0.6%，其中大两镇最高；表儿茶素没食子酸酯的平均含量分别为 1.9%、

1.1%、1.2%，其中大两镇最高；表没食子儿茶素没食子酸酯的平均含量分别为 7.0%、2.8%、3.7%，

其中大两镇最高。以上结果表明，与高阳镇和五权镇相比，来自大两镇的材料富含酯型儿茶素，尤其

是表没食子儿茶素没食子酸酯。

表 2 不同来源种质间儿茶素组分比较分析

Table 2 Comparative analysis of catechin components among germplasm from different sources
来源地

Sources
儿茶素（%）

C
表儿茶素（%）

EC
表没食子儿茶素（%）

EGC
表儿茶素没食子酸酯（%）

ECG
表没食子儿茶素没食子酸酯（%）

EGCG

大两 Daliang 0.9±1.0a 0.8±0.4b 2.4±1.9a 1.9±0.5a 7.0±2.4a

高阳 Gaoyang 1.3±0.5a 3.4±5.6a 0.9±0.4ab 1.1±0.3b 2.8±1.6b

五权 Wuquan 0.9±1.0a 0.4±0.2ab 0.6±0.3b 1.2±0.4b 3.7±0.9b

C: Catechin; EC: Epicatechin; EGC: Epigallocatechin; ECG: Epicatechin-3-gallate; EGCG: Epigallocatechin-3-gallate

此外，根据 NY/T 2031-2011 《农作物优异种质资源评价规范 茶树》[31]定义的标准，共筛选出特

异资源 4 份，包括高氨基酸（≥5.0%）资源 3 份（Gaoyang5、Wuquan1 和 Wuquan2）和高茶多酚（≥

25%）资源 1 份（Daliang48）。

2.4 感官品质

为解析旺苍茶树种质资源的感官品质特征，委托农业农村部茶叶质量监督检验检测中心开展了感

官审评。结果表明，以旺苍茶树资源为原料制作的烘青绿茶外形多为紧结、略卷曲、显毫，汤色大部

分浅嫩（黄）绿、清澈明亮，香气普遍高爽/鲜、有花（果）香，滋味以甘醇/和、鲜爽为主，叶底多

为嫩匀、有芽。其中 Daliang13、Daliang15、Daliang7、Daliang20、Daliang16、Daliang8、Daliang12、

Daliang18、Daliang34 共 9 份资源综合品质较为优异（总分高于 92.0）。Daliang13 香气清高、微有花



香、绿豆香，滋味甘醇、鲜爽；Daliang15 香气高鲜、嫩香显、有花香，滋味甘醇、鲜爽、微涩；Daliang7

香气清高、甜花香显，滋味甘醇、鲜爽。值得注意的是，Daliang13、Daliang16、Daliang12、Daliang14

除了花香，还带有绿豆香；Daliang22 有花椒香；Daliang23 和 Daliang27 都带有荔枝香，这些资源具

有开发新产品和培育新品种的潜力。

表 3 9 份优异资源的感官审评结果

Table 3 The sensory evaluation results of nine excellent resources

名称

Name

外形 Appearance 汤色 Color 香气 Aroma 滋味 Taste 叶底 Brewed leaves 总分

Total
score

评语

Comment
得分

Score
评语

Comment
得分

Score
评语

Comment
得分

Score
评语

Comment
得分

Score
评语

Comment
得分

Score

Daliang13 细紧、略卷

曲、显毫、

嫩绿

93 浅嫩绿、

清澈明

亮

93 清高、微

有花香、

绿豆香

91 甘醇、鲜

爽

94 嫩厚、显

芽、嫩黄

93 92.8

Daliang15 紧结、略卷

曲、显毫、

嫩黄绿

93 浅嫩黄

绿、清澈

明亮

92.5 高鲜、嫩

香显、有

花香

93 甘醇、鲜

爽、微涩

92.5 嫩厚、显

芽、嫩黄

93 92.8

Daliang7 紧结、微卷

曲、显毫、

较嫩绿

91 浅嫩绿、

清澈明

亮

93.5 清高、甜

花香显

94 甘醇、鲜

爽

93 嫩厚、显

芽、嫩绿

91.5 92.7

Daliang20 紧结、略卷

曲、显毫、

嫩黄

91 浅嫩绿、

清澈明

亮

95 高鲜、有

花香、微

青

92.5 甘和、鲜

爽

93.5 嫩厚、显

芽、嫩黄

92 92.6

Daliang16 紧结、略卷

曲、显毫、

嫩黄绿

92 浅嫩黄

绿、清澈

明亮

92.5 高鲜、花

香显、微

有绿豆

香

93.5 甘和、鲜

爽、微涩

92.5 嫩厚、显

芽、嫩黄

绿

92 92.6

Daliang8 紧结、微卷

曲、显毫、

较嫩绿

91 浅嫩绿、

清澈明

亮

94 高鲜、微

有花香

92.5 甘和、鲜

爽

93.5 嫩厚、显

芽、嫩绿

92 92.5

Daliang12 紧结、微卷

曲、显毫、

较嫩绿

91 浅嫩黄

绿、清澈

明亮

92.5 高鲜、微

有花香、

绿豆香

93 甘醇、较

鲜爽

92.5 嫩厚、显

芽、绿

91.5 92.2

Daliang18 紧结、略卷

曲、显毫、

较绿

91 嫩黄、明

亮

90 高爽、有

花香

93 甘醇、鲜

爽

93.5 嫩匀、显

芽、较嫩

绿、带红

茎

91 92.2

Daliang34 较紧结、略

卷曲、有

毫、黄绿

89 浅嫩绿、

清澈明

亮

93 清高、甜

花香显

94 甘和、鲜

爽

93.5 嫩匀、有

芽、嫩黄

90 92.1

2.5 全基因组关联分析

为了鉴定与茶树次生代谢物相关的基因，对 8 个品质性状（水浸出物、茶多酚、氨基酸、儿茶素

总量、儿茶素、表儿茶素、表没食子儿茶素和表没食子儿茶素没食子酸酯）进行全基因组关联分析。其

中与氨基酸含量性状最显著关联的 SNP 位点位于 1 号染色体上的γ-CA1（CSS0045130）基因间隔区（图

4A）；与茶多酚含量性状最显著关联的 SNP 位点位于 3 号染色体上的 TPR5（CSS0048014）外显子（图

4B）；与表没食子儿茶素没食子酸酯含量性状最显著关联的 2 个 SNP 位点分别位于 2 号染色体上的

MYB94（CSS0018956）外显子和 1 号染色体上的 UGT85A1（CSS0014730）外显子（图 4C）。经过基



因注释，发现γ-CA1 基因参与编码线粒体γ碳酸酐酶，是 NADH 脱氢酶复合物的组成部分；TPR5 基因

参与定向细胞分裂，对于维持植物的分生组织细胞组织至关重要；UGT85A1 基因属于 UGT 糖基转移

酶；MYB94 基因减轻植物细胞氧化损伤。

A：氨基酸；B：茶多酚；C：表没食子儿茶素没食子酸酯

A: Amino acid; B: Polyphenol; C: Epigallocatechin-3-gallate

图 4 茶树品质性状曼哈顿图和 Q-Q 图

Fig. 4 Manhattan plot and Q-Q plot for tea plant quality traits

3 讨论

旺苍县地处南北气候交界线和东西部地理分界线，属亚热带季风性湿润气候，土壤中富含硒、锌

等多种微量元素，当地茶树资源非常丰富 [1-2]，然而对旺苍县茶树资源的系统鉴定和评价未见报道。优

异种质资源是茶产业可持续发展的核心要素，对茶树种质资源内在潜质进行充分的挖掘，才能发挥其

最大的效能。全面分析县域内的资源遗传多样性并开展优异资源的发掘利用，对于开展地方资源的保

护利用具有重要意义。近年来，基于靶向测序基因型检测的液相芯片技术作为一种高效、低成本的工

具在基因分型领域展现出显著优势，尤其在分子育种、遗传分析等方面应用广泛 [31-34]。Liu 等[12]利用

TEA5K 液相芯片解析了来自 15 个省份的 519 份茶树种质资源之间的系统发育关系，结果发现可分为

三大类群：野生型、过渡型和栽培型茶树。本研究利用茶树 40K m SNP 液相功能芯片发现来自大两镇



的材料与其他材料的亲缘关系较远，为过渡型茶树。茶学界普遍认为，过渡型茶树是野生型茶树向栽

培型茶树驯化的中间类型，保留了部分野生型茶树的形态特征，但在生化成分上已开始向栽培型茶树

靠近，被誉为茶树进化的活化石。旺苍过渡型茶树的发现对茶树起源、演化和人工驯化与传播等方面

的研究具有重要的科学价值。同时，本研究证实了茶树 40K m SNP 液相功能芯片为种质资源评价、群

体遗传分析等研究提供了有价值的工具。

对旺苍茶树资源同时开展感官审评和理化成分检测，可充分解析旺苍茶树资源的品质特征。理化

成分检测结果表明，与高阳镇和五权镇的群体种相比，来自大两镇的古茶树具有高水浸出物、高茶多

酚和低氨基酸等特点，且富含酯型儿茶素，尤其是表没食子儿茶素没食子酸酯（平均值为 7.0%）。1991

年，首次在云南思茅发现了过渡型古茶树“邦崴古茶树”，其鲜叶蒸青样的水浸出物、儿茶素总量和茶

多酚含量均高于当地有性群体品种，而氨基酸和咖啡碱含量略低于当地有性群体品种 [35-36]，这与本研

究的结果基本一致。而感官审评结果表明，共有 9 份材料（Daliang13、Daliang15、Daliang7、Daliang20、

Daliang16、Daliang8、Daliang12、Daliang18 和 Daliang34）总分高于 92.0，这些优异资源全部来源于

大两镇，说明大两镇古茶树的感官品质较高阳和五权的群体种更优。

GWAS 是一种高效的、将表型与基因型进行关联并用于搜寻相关性状候选基因的技术手段，通过

GWAS 分析得到的基因为品种改良提供宝贵的基因资源 [37-38]。张力岚等 [39]利用基于简化基因组测序对

茶树新梢中苯乙醇樱草糖苷的含量进行了全基因组关联分析，初步筛选出 10 个与苯乙醇樱草糖苷含

量相关的候选基因。本研究利用 GWAS 筛选出 4 个与茶树氨基酸、茶多酚和 EGCG 含量相关的候选

基因，分别是γ-CA1、TPR5、MYB94 和 UGT85A1。迄今为止，与γ-CA1 和 TPR5 相关的研究鲜有报道，

可作为后期的研究重点。植物尿苷二磷酸依赖型糖基转移酶（UGTs，UDP glycosyltransferase）在植物

生长和代谢中发挥关键作用，特别是在次生代谢产物的糖基化过程中 [40]。Zhao 等 [41]通过功能验证发

现 CsUGT94P1 可催化黄酮醇苷化，直接影响茶叶苦涩味。MYB 转录因子家族是植物次生代谢物生物

合成的重要调控因子，已被证实参与儿茶素生物合成的调控 [42]。Huang 等 [43]发现 CsMYB219 和

CsMYB196 可能响应干旱和高温胁迫，通过转录调控 CsSCPL4 和 CsSCPL5-1 的表达来调控茶树中

EGCG 的生物合成。这些候选基因的挖掘将为相关代谢物的研究提供基础。接下来将进一步开展基因

功能研究和分子标记开发，辅助高品质茶树新品种的高效培育。
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