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新方法攻克异交多倍体遗传定位难题。 近日，上海师范大学黄学辉与上海辰山植物园杨俊、中
国林科院裴东、中国科学院分子植物科学卓越创新中心张鹏等团队合作，在《分子植物》发表文
章。该研究针对异交植物的3类实验群体，开发了一套构建高密度基因型图谱的新方法：Outcross
Seq，有望提高异交植物中基因分型、定位和遗传育种的效率。

异交实验群体有3类常见情形：二倍体异交植物的子一代群体、同源多倍体植物的子一代群体、
双亲高度杂合但有单倍型信息的实验群体。针对3类情形，研究人员分别构建了核桃子一代群体
、甘薯子一代群体、杂交水稻和杂交玉米双交种群体。根据这3类情形的遗传规律，研究人员分
别开发了OutcrossSeq软件包的三大模块，可基于群体的低丰度测序数据获得高质量的基因型图谱
，直接用于遗传定位和育种选择。

通过对这3类群体进行低成本的全基因组低丰度测序，可以获得超高密度的分子标记。但是，低
丰度测序会漏测很多区域，还有部分区域可能只偏向于测到了其中一种单倍型，还存在大量测序
错误或比对错误引起的噪音干扰，会造成大量缺失数据和不准确基因型。研究人员利用对异交植
物群体中等位变异和重组交换规律的充分了解，设计了3套算法，有效解决了低丰度测序带来的
不确定性问题，准确复原了群体中每个个体全基因组范围精细的基因型（或单倍型）图谱信息。

OutcrossSeq生成的高质量基因型图谱，结合实验群体的表型考察，可以直接用于高精度的遗传定
位。研究人员对核桃群体的叶部性状、甘薯群体的各类农艺性状及基因表达量数据、杂交水稻和
杂交玉米双交种群体的株高、花期、产量性状进行了考察和遗传定位，鉴定到了控制这些性状的
QTL位点和候选基因。

OutcrossSeq在不同物种中的成功应用，表明其能够为众多异交植物中复杂性状的遗传解析和分子
育种以及基因组选择育种提供了一套高效、精准的解决方案。（来源：中国科学报王方）

相关论文信息：https://doi.org/10.1016/j.molp.2021.01.003
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