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砂梨：请读懂我复杂的基因组。

PbrSTONE基因的瞬时过表达和沉默对梨幼果石细胞形成的影响 吴俊供图

梨是典型的自交不亲和物种，基因组杂合程度高，用传统杂交手段选育新品种的周期长、效率低
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2月18日，《自然—通讯》在线发表南京农业大学与美国康奈尔大学最新合作成果。该研究对312
份砂梨品种资源进行全基因组关联分析，揭示了梨的驯化和改良过程，并鉴定出调控梨果石细胞
形成的新基因。

新基因的发现证明，在一个杂合度较高的物种中，也可以通过全基因组关联分析的手段寻找关键
基因，我们的方法是可行的。论文共同通讯作者、南京农业大学教授吴俊在接受《中国科学报》
采访时说，研究结果将为多年生果树分子育种技术开发和复杂性状的调控机制解析提供非常有价
值的参考，帮助科学家读懂杂合程度高的作物基因组。

砂梨：丰富的遗传多样性

我国西南地区被认为是梨的起源地。我国不仅拥有丰富的梨品种资源，也是世界第一大梨生产国
，栽培面积和产量均占世界70%以上。

论文共同通讯作者、南京农业大学教授张绍铃在接受《中国科学报》采访时说，目前，我国生产
上的主要栽培品种仍以传统地方品种为主，无法满足消费者对优质梨果的多样化需求。而梨作为
多年生果树，不仅具有较长的童期，且表现典型的自交不亲和性，亟待发展分子育种技术实现重
要性状的高效遗传改良。

为了在梨的基因组中找到育种需要的控制重要性状的遗传位点或基因，科学家一般会采用群体遗
传研究的手段。

群体遗传分析研究的对象是自然群体，也就是某一物种的不同群体。通过对这些不同群体进行基
因组测序，从全基因组范围内找到大量单核苷酸多态性标记，进而开展群体遗传进化、系统发育
、种质资源鉴定等分析。

论文共同通讯作者、美国康奈尔大学教授费章君告诉《中国科学报》，多样性丰富的资源含有各
种性状差异的品种，因此基因组上相关区域也表现出差异。性状差异以及遗传上的差异是研究植
物驯化、改良以及全基因组关联分析的必要基础。

群体遗传研究的自然群体越多、遗传多样性越大，其变异越多，品种之间性状的差异越大，找到
的单核苷酸多态性标记越多，能够发现新的遗传位点和基因的概率也就越大。因此，做群体遗传
研究要尽量以遗传多样性丰富的群体为对象。论文共同第一作者张明月博士说。

全世界共有5个栽培梨品种，包括砂梨、白梨、秋子梨新疆梨和西洋梨。其中，砂梨是遗传多样
性较为丰富的群体。
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砂梨 吴俊供图

张绍铃介绍，砂梨起源于我国西南地区，目前是中国和东亚等国最重要的主栽品种。根据最新的
《中国梨树志》，北方地区普遍栽培的白梨亦是由砂梨演化而来，已归入砂梨品种。所以砂梨是
目前种植面积最大的梨栽培种。

同时，砂梨种质资源丰富，保留了比较完整的驯化和人工选择痕迹，不仅有野生资源，还有地方
资源和新选育品种，具有非常丰富的遗传多样性。这就是他们选择砂梨作为研究对象的主要原因
。

梨的进化：现代人更关心品质

该研究对312份砂梨品种自然群体进行全基因组遗传变异解析，共获得2.15T重测序数据，鉴定出
340多万个单核苷酸多态性。
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312个砂梨种质的亲缘关系和种群结构 吴俊供图

吴俊告诉《中国科学报》说，通过对地方梨品种和人工选育品种的群体分析发现，梨果实的石细
胞、糖、酸等性状在驯化和改良过程中均受到了持续的选择，而果实大小等性状只在驯化过程中
受到选择。

费章君解释道，梨的育种可分为驯化和改良两个阶段，其中，驯化是指从野生种到地方品种的过
程，而改良是指从地方品种到现代栽培种的过程。

在驯化阶段，果实明显变大，因此果实大小受到选择，从而影响基因组内跟果实大小相关的区域
或基因；在改良阶段，果实大小没有什么变化。而其它的性状，如石细胞、糖、酸等在这两个阶
段都发生了明显变化。

这也说明在梨的改良阶段，人们对果实大小已经不是很关心，而主要是进一步提高果实的品质。
费章君说。

如何在高杂合度水果中寻找关键基因

张明月介绍，研究团队进一步对梨果实单果重、色泽、石细胞等8个品质性状和果实发育天数等3
个物候期性状开展全基因组关联分析，共获得42个关联区间，其中包括已知功能基因，并与部分
性状的已知数量性状位点的定位相吻合。

张绍铃说，这也是首次成功地对梨这种杂合度较高的水果进行全基因组关联分析。由于梨基因组
杂合程度高，很多性状都是复杂性状，即由多基因控制的性状，而且这些基因往往分布在不同的
染色体上，这就给寻找关键基因带来了难度。

例如，在梨基因组中，与糖相关的基因大约有100多个，涉及到糖的转化、合成、运输、储藏等
，其中尚有很多不清楚分子机制。
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做全基因组关联分析的主要目的是找出梨基因组中与这些重要果实性状紧密关联的位点，从而进
一步鉴定出调控这些性状的候选基因，为梨的分子育种以提高果实品质提供重要的信息，同时也
可以帮助我们进一步理解重要的梨果实性状的分子调控机理。费章君说。

吴俊认为，通过挖掘功能基因，为梨育种的目标性状改良提供重要的基因资源，也可以通过进一
步筛选具有这些重要功能基因的亲本进行杂交育种，培育更加优良的品种。

调控石细胞的新基因

通常，科学家关注的果实品质性状包括颜色、甜度、酸度等，而石细胞是影响梨果实口感的一种
特殊性状。

植物中都含有木质素，通常存在于枝条中。张绍铃介绍，梨的果实与别的水果不同，其细胞壁会
慢慢积累木质素，当木质素沉淀过多，薄壁细胞就死亡了，它们聚合在一堆，让人吃起来感觉粗
糙，像石粒一样，因而被称为石细胞。

当果实中的石细胞含量较高时，会产生沙粒感，果实肉质比较粗。但这种木质素的存在又能促进
胃肠蠕动和消化吸收。科学家希望果实中含有一定量的石细胞——既能保持健康有益的品质，又
能带来讨人喜欢的口感。

费章君认为，降低果肉中石细胞含量应该是现在梨育种中的一个主要目标。

因此，该团队重点研究了与石细胞有关的遗传位点。

论文共同第一作者薛程博士介绍，他们开展了基因功能验证，结合表型数据、转录组、系统进化
关系等分析，锁定了一个新基因——PbrSTONE。

通过梨果实的瞬时转化体系和拟南芥的稳定转化体系，他们证实，该基因可以调控梨果实石细胞
和主要组分木质素的形成，并明确了其与木质素合成通路中关键基因PbrC3H存在互作关系，从
而协同调控石细胞组分木质素的合成机制。

张绍铃说，尽管过去人们在模式植物中研究过木质素相关基因，但新的基因提示，梨果实中存在
特殊的基因和分子机制调控植物中木质素的合成。新基因的发现为创制新的优良种质，筛选优异
亲本进行杂交育种，改良梨品质奠定了基础。

吴俊认为，发现这个新基因可以帮助我们进一步理解梨果实内石细胞生成的调控网络，同时为梨
的现代分子育种提供直接信息，并且为以后运用新的生物技术改良梨的果实品质提供了直接的目
标基因。（来源：中国科学报李晨）

相关论文信息：https://doi.org/10.1038/s41467-021-21378-y
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作者： 吴俊等 来源：《自然—通讯》
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