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科研人员绘出大豆图形结构泛基因组。

图：大豆图形结构泛基因组分析。中科院遗传发育所供图
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6月17日，《细胞》杂志在线发表了中国科学院遗传与发育生物学研究所研究员田志喜等科研团
队关于大豆泛基因组的最新研究进展。该项成果突破了传统线性基因组的存储形式，在植物中首
次实现了基于图形结构基因组的构建，将引领全新的下一代基因组学研究思路和方法，被审稿人
称为基因组学的里程碑工作。

我们在研究中发现，不同大豆种质资源之间存在较大的遗传变异，单一或少数基因组不能代表大
豆群体的所有遗传变异。田志喜说，不管是基础研究还是分子设计育种，都需要能够代表不同大
豆种质材料的全新基因组资源。

田志喜团队联合中科院遗传发育所梁承志和朱保葛研究团队、中科院分子植物科学卓越创新中心
韩斌院士团队、上海师范大学黄学辉团队等，对来自世界大豆主产国的2898个大豆种质材料进行
了深度重测序和群体结构分析，精心挑选出26个最具代表性的大豆种质材料，包括3个野生大豆
，9个农家种和14个现代栽培品种。

科研人员利用最新组装策略，对26个大豆种质材料进行了高质量的基因组从头组装和精确注释，
开展了系统的基因组比较，构建了高质量的基于图形结构泛基因组，挖掘到大量利用传统基因组
不能鉴定到的大片段结构变异。

经过深入分析后，研究人员发现，这些结构变异在许多重要农艺性状调控中发挥了重要作用。例
如，HPS基因的结构变异调控大豆种皮亮度变化，野生与栽培大豆CHS基因簇的结构变异是导致
种皮颜色由黑色向黄色驯化的主要原因等等。

本次泛基因组研究所选用的大豆种质材料不仅在遗传多样性上具有代表性，且具有重要的育种和
生产价值。田志喜认为，该泛基因组和相关的2898份种质材料遗传变异的发布为大豆研究提供了
极为重要的资源和平台，将大力推进大豆分子设计育种，助力实现大豆绿色革命。

据了解，大豆驯化起源于中国，随后广泛传播于世界各地，为人类提供了主要的植物油料和蛋白
资源，是重要的粮食经济作物。但与水稻和小麦相比，在过去的60年里，大豆平均单产相对其他
主粮作物而言尚无明显突破。我国大豆需求量大，因此加强大豆研究，提高大豆生产能力迫在眉
睫。（来源：中国科学报 丁佳）

相关论文信息：http://doi.org/10.1016/j.cell.2020.05.023
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