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“起底”被子植物候选“课代表”。 诱捕—囚禁—释放，不同于其他木兰类植物，马兜铃属植
物的传粉系统具有极强的欺骗性，其独特的花形状是引诱传粉者的重要诱饵。除了在植物界独树
一帜，随着近年来关于马兜铃酸致癌等相关论文的发表，马兜铃这一古老的中草药也备受争议。
起底马兜铃属植物的基因组变得更为急迫且重要。

在9月2日发表于《自然—植物》的一项研究中，中国科学院植物研究所（以下简称中科院植物所
）研究员焦远年团队与合作者利用Nanopore、Bionano光学图谱和Hi-C等测序技术，对流苏马兜
铃进行了基因组测序和组装，并获得了高质量的参考基因组，注释到了21,751个蛋白编码基因，
为解析其他被子植物基因组的进化及被子植物祖先基因组特征等提供了重要参考。他们认为，流
苏马兜铃有望成为木兰类模式植物。

世界上的第二个

花是被子植物所特有的，因此，被子植物也称有花植物，是世界上最为繁盛的植物类群，目前超
过35万种，占据了地球植物的绝大部分。

研究人员认为，被子植物的起源和千姿百态的家族成员，与其创新性新性状花的出现和多样化密
切相关，而它们遗传多样性的来源可能与现存被子植物及其祖先进化过程中发生的全基因组加倍
（WGD）事件有关。

截止目前，被子植物类群中已有近300个全基因组加倍事件被鉴定出来，而现存被子植物中唯一
未发生支系特异多倍化的物种是最早分化出来的无油樟。

如今，唯一成为了过去式。在这项研究中，焦远年团队通过基因组分析，发现了世界上除ANA
基部的无油樟外，第二个也未经历过支系特异多倍化的测序物种——流苏马兜铃。

流苏马兜铃独特的基因组进化历史使其成为比较基因组学研究的一个重要对象，为解析其他被子
植物基因组的进化及被子植物祖先基因组特征等提供了重要参考。
焦远年在接受《中国科学报》采访时表示。

利用此参考基因组，研究人员不仅准确定位了樟目和木兰目共享的全基因组加倍事件，还发现了
黑胡椒中前人未曾检测到的额外两次古老全基因组加倍事件。

焦远年表示，基因组中蕴含了生物体的遗传密码，基因组的变化通常会伴随着生物体相关性状、
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适应性等的改变。而被子植物从起源至今经历了约2.5亿年的进化，其所属植物的基因组都或多
或少地发生了变化，这使得准确推断各植物基因组的进化历史变得较为困难。

他认为，对被子植物祖先基因组特征的解析，有利于更好地通过比较分析揭示各类群及各植物基
因组的进化，更好地了解植物进化和多样化的遗传基础。现在，通过流苏马兜铃和无油樟这两个
类似‘化石’状态的基因组，可以让我们更准确地重构被子植物祖先基因组状态。

基因组测序揭示进化之谜

被子植物分为四大核心分支，即ANA被子植物基部类群、木兰类植物、单子叶植物和真双子叶
植物。尽管目前已有很多相关数据，但木兰类植物、单子叶植物和真双子叶植物三大支系间的系
统发育关系尚不明确。

马兜铃属在木兰类植物中可谓独具一格，该植物的花极其特化，还发展出具有欺骗性的传粉系统
。

该论文的第一作者，中科院植物所博士研究生秦刘玉告诉《中国科学报》，马兜铃属植物不像多
数植物靠花蜜和花粉做为报酬来吸引昆虫传粉，而是通过散发独特的花气味诱惑昆虫进入花内，
再利用其独特的花形状和结构充当陷阱捕获传粉者，而传粉者在特定时间内只能进不能出，只有
在传粉者完成传粉且花药成熟后，携带花粉的传粉者才被释放。

鉴于马兜铃属植物的进化位置、花形态的独特性，以及备受争议的药用价值，科研人员希望在它
身上找到被子植物进化研究的重要突破口。获得流苏马兜铃基因组，可以解决木兰类植物的系统
位置等问题。此外，我们希望利用这一基因组了解马兜铃酸的合成途径等，以期理解马兜铃酸合
成的区域和发育阶段，或许可以帮助避开含有马兜铃酸的组织部位作为药用。焦远年说。

在对被子植物主要类群的代表物种进行基因组结构比较后，研究人员发现，木兰类植物和单子叶
植物共享了一次染色体的相互易位事件，而真双子叶植物则缺失这一演化的特征。

植物基因组在进化过程中通常会发生染色体的断裂、融合、交叉互换等多种多样的结构变异。染
色体相互易位也是其中的一种变异类型，是指两条染色体分别发生一次断裂，相互交换片段后又
发生重组。焦远年解释道。

研究人员认为，这一结果支持了木兰类植物和单子叶植物可能互为姐妹群，而双子叶植物在二者
分化之前就已经形成。

此外，利用这一高质量参考基因组，研究人员进一步挖掘了马兜铃花发育和次生代谢产物合成相
关的遗传基础，发现花发育相关的同源基因冗余度极低，所鉴定的所有花发育相关的基因均只有
一个拷贝，不存在重复基因。

不仅如此，流苏马兜铃花发育相关基因的序列、结构和表达模式均较为保守，与无油樟、拟南芥
等物种较为一致。研究人员认为，流苏马兜铃花特化的形成可能与相关基因特定的表达模式及其
下游调控网络的变化有关。

课代表候选人
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模式植物对于开展遗传分析等研究至关重要，一般要求具有生命周期短，易繁殖，适宜实验室培
养等特征。找到并研究植物中的这些课代表，对于摸清全班同学的状况具有重要意义。

然而，目前植物学研究中的模式植物主要在单子叶植物（水稻、玉米等）和真双子叶植物（拟南
芥、西红柿、烟草等）中，在木兰类植物和ANA基部被子植物中，仍然没有模式植物可用于基
因功能研究。

研究人员认为，流苏马兜铃具有生长周期短、易于大规模种植和基因组小等特征，有被发展为木
兰类模式植物的潜力，以用于花发育、发育遗传学及次生代谢产物合成等方面的研究。

如果将流苏马兜铃发展为木兰类模式植物，就可以通过流苏马兜铃对马兜铃科植物及其他木兰类
植物开展基因功能研究，更深入地比较分析整个被子植物各个大类群中的基因功能和分子机制。
焦远年说。

实际上，关于流苏马兜铃的基因测序工作可谓漫长而曲折。早在2006年，焦远年就开始关注并进
行被子植物进化方面的研究。2015年，留学回国后，他加入了中科院植物所系统与进化植物学国
家重点实验室，不久后便开始接手流苏马兜铃的基因组测序项目。

起初，研究人员采用了当时较为主流的PacBio测序技术，而在经过近一年的尝试和优化建库策略
后，均未测序成功。

在意识到PacBio测序技术可能不适用于流苏马兜铃的基因测序后，焦远年团队果断更换了测序技
术，使用Nanopore技术开展后续测序工作。虽然在使用Nanopore技术下获得了足够的原始数据
，但仍存在数据准确性不高的现象。

为了得到更精准的结果，他们又尝试了多个纠错流程，并结合不同的评估手段对组装序列进行矫
正，最终找到了合适的流程，获得到了高质量的参考基因组。

获得流苏马兜铃属基因组后，我们就可以更好地进行其他组学的测序和分析，更深入地探讨马兜
铃花特化的形成机制和马兜铃酸的合成途径，也可以更好地开展后续的功能基因组学研究。此外
，还可以用于比较基因组学，更深入地了解不同类群植物基因组的进化，挖掘植物进化背后的遗
传机理。焦远年表示。（来源：中国科学报田瑞颖）

相关论文信息：https://doi.org/10.1038/s41477-021-00990-2
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作者：焦远年等 来源：《自然—植物》
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