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一、项目名称 

茶树基因组的变异与进化 

二、提名者及提名等级 

提名者：中国科学院昆明分院 

提名等级：自然科学一等奖 

三、项目简介 

频繁的种间杂交和多倍化这两股重要进化力量的交织，使得山茶

属成为有花植物中分类鉴定与系统发育研究十分困难的著名类群。该

类群中有许多举世闻名经济植物，包括世界三大饮料植物之一的茶树、

世界四大木本油料植物之一的油茶、世界十大名花之一的山茶花和被

誉为“植物大熊猫”的金花茶等。该成果在国家自然科学基金（NSFC）

-云南联合基金重点项目：“油茶、云南大叶茶和云南山茶种质资源的

保护和比较功能基因组学研究”（U0936603）、云南省高端科技人才

引进项目：“云南大叶茶重要品质相关基因的比较功能基因组学研究”

（2008OA009）、云南省“百名海外高层次人才引进计划”：“云南大叶

茶重要品质相关基因的比较功能基因组学研究”、中国科学院“百人计

划”择优支持项目：“云南大叶茶、云南山茶花和油茶的比较功能基因

组学与种质资源的初步研究”以及云南省自然科学基金重点项目：“云

南大叶茶的起源及其重要品质相关基因的比较功能基因组学研究”

（2008CC016）等多个项目的支持下，对山茶属植物基因组的变异与



进化开展了历经 18 年的整合组学研究，取得的重要成果如下：（1）

在国际上首次破译了茶树基因组。率先获得了栽培茶树大叶茶变种云

抗 10 号的核、线粒体和叶绿体的高质量参考基因组序列，率先完成

了栽培茶树小叶茶变种碧云的染色体级别的参考基因组序列，为山茶

属植物的分类学、进化及其遗传资源的保护与发掘利用研究奠定了里

程碑式的重要科学基础，推动茶学及相关研究成为世界植物科学的热

点前沿；（2）揭示了茶叶适制性与风味形成的遗传学基础。发现茶

树的三大特征性成分（茶多酚、咖啡因和茶氨酸）的生物合成途径起

源于山茶属植物的共同祖先并高度保守至今；发现与茶叶的香气、风

味与品质密切相关的诸如黄酮、萜类等生物合成相关的基因家族在茶

树基因组显著地扩增；发现茶多酚和咖啡因而非茶氨酸代谢通路相关

基因的不同表达模式决定了山茶属植物作为茶饮的适制性与茶叶的

品质和滋味；发现茶多酚和咖啡因代谢通路相关基因表达模式的显著

差别导致茶组物种茶多酚和咖啡因的不同富集进而形成了多样化的

茶叶风味；发现与茶氨酸及咖啡因生物合成相关的基因在花中强烈地

高表达；纠正了咖啡基因组里报道的咖啡因生物合成途径在咖啡、可

可和茶树中协同进化的观点，首次证实咖啡因生物合成途径在山茶属

发生了快速而独立的进化；通过代谢组学和转录组学的整合分析揭示

了不同氮水平和氮形态对茶叶风味物质积累模式的调控机理；通过比

较转录组学鉴定得到与大理茶独特的风味形成相关的 TCS、FNSII 

等基因；（3）诠释了茶树适应全球气候和生态环境而成为世界性饮

料植物的基因组学基础。发现强烈的自然选择促进了茶树抵抗生物和



非生物逆境的抗病基因家族以及黄酮等生物合成相关的基因家族的

快速扩增；通过比较转录组学发现与大理茶更强的适应性相关的 

LEA、ERF 等基因家族特异性地大量扩增；（4）通过比较叶绿体基

因组学研究获得了山茶属系统发育关系的新认识。通过对山茶属代表

物种比较叶绿体基因组学分析，发现山茶属植物叶绿体基因组高度保

守，物种间 IR 区的扩张与收缩变异微小；对山茶属代表组物种

（Camellia sinensis var. assamica, C. oleifera, C. reticulata, C. petelotii）

以及分类位置一直存在颇多争议的毛肋茶（C. pubicosta）进行了叶绿

体基因组的比较分析，获得了山茶属系统发育关系的新认识；筛选出 

15 个分歧度超过 1.5%  的叶绿体基因组序列为山茶属植物的进一步

分类鉴定与系统发育研究提供了重要的数据基础；（5）揭示了山茶

属植物基因组大小变异与进化的机制。通过对山茶属代表物种流式细

胞实验以及基于全基因组测序的 k-mer 分析，揭示了山茶属植物种

内与种间基因组大小的变异式样；发现因倍性变异导致了山茶花组物

种间基因组大小变异较大；发现频繁的种间杂交和多倍化使得山茶属

不同组的物种间呈现基因组大小的复杂变异式样；首次报道了自治的 

LTR 反转录转座子家族多轮爆发以及非自治的 LTR 反转录转座子

家族长期、缓慢地扩增但缺少有效的 DNA删除机制导致了茶树如今

庞大的基因组。 

该项成果 8 篇代表 SCI-E 收录论文总影响因子达 88.1， 2 篇

为 0.1%  ESI 高引论文和热点论文，1 篇荣获 2017 年中国科协优

秀论文奖；研究成果被国内外同行在Nature、Science、Nature Genetics



等 TOP 期刊上重点关注和正面评价。该成果相关代表论文一经发表

后引起了非常强烈的反响，被 CCTV（新闻联播）、新华社、英国 BBC、

美国 CNN、华盛顿邮报等几乎所有国内外重要新闻媒体报刊采访、

报道或转载；入选中国茶行业 2017 年十大新闻事件；该成果取得的

突破性进展使得茶学及相关研究成为中国科学院发布的 2021 年植

物科学的热点前沿。项目组 2014 年入选“热带作物种质资源与基因

组学”云南省创新团队，团队中一人入选 2023 年中国科学院院士有

效候选人。该项成果的获得奠定了我国科学家在植物种质资源与基因

组学领域的国际领先地位，为世界山茶属植物的分类与进化研究奠定

了重要基础，对未来开展茶树、油茶、山茶花等山茶属植物重要遗传

资源的科学保护与生物育种产业化发掘利用也具有重大意义。 

四、代表性论文专著目录 
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五、主要完成人基本情况 

姓名 职称 职务 工作单位（完成单位） 

高立志 教授 
教育部工程研

究中心主任 

海南大学 

（中国科学院昆明植物研究所） 



黄荟 副研究员 无 
怀化学院 

（中国科学院昆明植物研究所） 

张芬 无 无 
海南大学 

（华南农业大学） 

张海宾 讲师 无 
榆林学院 

（中国科学院昆明植物研究所） 

李伟 特聘教授 无 
河北大学 

（华南农业大学） 

夏恩华 教授 无 
安徽农业大学 

（中国科学院昆明植物研究所） 

佟岩 助理研究员 无 中国科学院昆明植物研究所 

 


