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科学家发布油菜转录组数据库。

图片来源：BnTIR

油菜作为我国最重要的油料作物之一，种植面积常年稳居世界第一，产业集观赏、蜜源、生态、
经济作物等多种功能于一身。菜籽油是我国传统的食用油，占国产植物油总量的40%以上，被认
为是最有利于身体健康的食用油之一。油菜基因组测序的完成，极大地推动了油菜基础研究的进
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展，基因组测序技术广泛应用和测序数据的积累，为研究人员挖掘重要的功能基因提供了便利。

在过去的十年时间里，研究者鉴定了数以百计的控制油菜重要农艺性状的遗传位点。但人们对于
这些位点的主效基因及其分子机制的了解非常有限。系统全面的基因表达信息有助于研究者们快
速挖掘候选基因、分析目标基因的表达特征，为基因的功能研究提供相应的基础和支撑。因此，
一套系统的，覆盖油菜全生育期、全组织的高分辨率转录组数据将会极大地促进油菜遗传育种和
基因功能研究。

近日，《植物生物技术杂志》在线发表研究文章，提供了涵盖油菜苗期、开花期、成熟期3个阶
段，共91个组织样本的转录组数据，并以此为基础搭建了油菜转录信息资源数据库BnTIR（http:/
/yanglab.hzau.edu.cn/BnTIR）。该研究工作由华中农业大学生物信息团队杨庆勇、油菜团队郭亮
等共同完成。

在该研究中，作者基于高质量的转录组数据，建立了BnTIR数据库。该数据库集合了基因表达信
息查询、eFP可视化、基因共表达网络、基因组浏览器等功能模块，并提供了基因ID转换、序列
比对、序列提取、转录因子家族以及热图绘制等工具，为研究者提供了一个方便快捷、功能全面
的信息获取平台。另外，数据中还包括了油菜发育中种子26个时间点的基因表达谱，这对于油菜
种子发育过程相关研究具有重要意义。（来源：中国科学报王方）

相关论文信息：https://doi.org/10.1111/pbi.13665
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