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栽培、野生和杂草萝卜之间的遗传变异和基因渐渗。 近日，中国农业科学院蔬菜花卉研究所（
以下简称蔬菜花卉所）种质资源创新团队领衔解码了萝卜属11个具有广泛种、亚种和变种代表性
的基因组，构建了属级多层次的泛基因组，研究揭示了栽培萝卜、野生萝卜和杂草萝卜之间的全
基因组遗传变异和基因交流，以及基因组演化特点和机制。该研究对萝卜属乃至整个十字花科植
物的起源演化研究和基因资源挖掘、现代生物育种、种质资源保护、杂草防控具有重要意义。相
关研究成果在《分子植物》上。

虽然已有利用二代和三代测序技术构建萝卜基因组图谱的报道，但单个基因组不能代表萝卜属中
不同种、亚种和变种的全部遗传信息。萝卜属和同科的芸薹属都经历了多祖先基因组多倍化过程
，但在多倍化后的降倍过程中，促进物种形成、遗传多样性产生及重塑基因组特征的基因组进化
机制尚不清楚。

鉴于此，研究人员采用PacBio、Illumina、Bionano和Hi-C技术对覆盖萝卜属的11份典型种质材料
进行了高质量基因组组装。系统进化分析表明，萝卜属野生萝卜和栽培萝卜在1.8百万年（（Mya
））前分化，之后野生和栽培萝卜分别在欧洲、南亚和东亚经历了独立分化或驯化。分化时间和
冰川作用的共同发生表明气候变化可能影响了这个属的进化。

基因渗透分析显示不同亚种变种参与基因交流的程度可能是导致欧洲和东亚萝卜品种分化的原因
。野生萝卜仅与欧洲栽培萝卜存在明显的基因渐渗，印度长角果萝卜与欧洲型萝卜存在明显的基
因渐渗，日本与中国地方品种间存在基因交流。值得注意的是，加州杂草萝卜基因组由野生和驯
化基因组组成，显示驯化作物的基因通过天然远缘杂交侵入野生近缘物种的基因组。

团队进一步基于11个基因组的基因座位、基因家族、图形化方法构建了萝卜属的泛基因组。分析
发现栽培萝卜和野萝卜两个种分化以后，非核心基因和特有基因的获得和丢失比核心基因更快。
栽培萝卜中更多的保留了光合作用和能量代谢相关的基因，野萝卜中普遍保留了种子快速成熟和
角果脱落相关的基因。基于图的泛基因组将作为SVs水平的全基因组关联研究的有用参考。

总之，该研究不仅为萝卜属全基因组基因挖掘和遗传改良提供了新的基因资源和新见解，而且提
出了在全球日益广泛的交流中，必须深入了解植物基因组演化机制，从进化的角度统筹作物育种
、种质资源保护和草害绿色防控的新观点。

蔬菜花卉所研究员李锡香为该论文通讯作者，副研究员张晓辉为第一作者。

该研究得到国家重点研发计划、国家自然科学基金、中国农业科学院创新工程项目的资助。（来

                                                   1 / 2



 

源：中国科学报张晴丹）

相关论文信息：https://doi.org/10.1016/j.molp.2021.08.005
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