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BnVIR数据库主页、构建流程和概貌。 课题组供图

油菜产业集观赏、蜜源、生态、经济作物等多种功能于一身，是新兴的全能选手。围绕油菜，我
国科学家近年来实现了从理论、技术、产品到转化的链式创新，推动了我国油菜基础研究与应用
步入世界第一方阵。

然而，如何将基础研究中长期积累的资源和多组学数据优势转化成育种优势，仍是当前乃至未来
很长一段时期油菜遗传育种的核心研究内容之一。

华中农业大学信息学院教授杨庆勇团队发布油菜群体变异数据库BnVIR，建立了甘蓝型油菜基因
型与基因表达、表型的关联，为快速高效地挖掘油菜候选变异和基因提供了平台。这是继该团队
构建首个油菜泛基因组及其数据库BnPIR、油菜转录组数据库BnTIR、植物遗传变异参考面板数
据库Plant-ImputeDB后又一重要工作，对油菜种质资源精准鉴定、评价、利用以及分子育种具有
重要推动作用。相关论文2月8日在线发表于《分子植物》。

寻找遗传变异从图开始

油菜是世界四大油料作物之一，我国年均油菜生产和消费居世界首位，常年种植面积1亿亩左右
。近年来，油菜的油、菜、花、饲、肥、蜜等多种功能得以全面开拓，是三产融合发展的多面手
。油菜华丽变身的背后，少不了科技力量的支持。

然而，当前我国油菜大多以常规育种与分子标记辅助选择育种技术为主，与国外大规模应用的以
基因组选择为核心的分子育种技术相比，在品种育成速度、成功率及效率等方面仍存在较大差距
。论文通讯作者杨庆勇指出。

对于遗传变异非常丰富的甘蓝型油菜，研究人员如何解析其中的基因密码，为挖掘重要的功能基
因提供便利？

遗传变异是物种表型多样性形成的物质基础，包括单核苷酸多态性（SNP）、小片段的插入/缺
失（InDel）以及大规模结构变异（SV）。目前，遗传变异已经被广泛应用于人类疾病、动植物
重要农艺或经济性状相关遗传位点的鉴定、重要功能基因的克隆、分子标记辅助选择育种等工作
。

杨庆勇向《中国科学报》进一步解释说，其中，对于作物遗传育种，准确了解遗传变异对基因的
调控效应以及与表型分化的关联，对种质资源的精准鉴定和优异等位基因的挖掘具有重要作用。

传统的遗传变异检测手段主要通过基因组重测序，然后将重测序的读段比对到参考基因组，可以
称之为按图索异。杨庆勇介绍，这里的图是指参考基因组。其团队很早就提出了构建一份系统全
面的图，以快捷方便地检索、使用相关基因组资源的研究思路和策略。

团队首先提出整合多个代表性种质资源的基因组信息，构建了首个油菜泛基因组和比较基因组生
物信息平台BnPIR。相关论文2020年10月发表于《植物生物技术杂志》。用杨庆勇的话说，泛基
因组数据库仅仅是个开端。
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挖掘与表型相关的候选变异

在这项新研究中，杨庆勇团队首先构建了一套由2311个甘蓝型油菜核心种质鉴定的10090561个遗
传变异的数据集，其中包括SNP、InDel和不同种类的SV。这是目前已发表的最为系统、最为完
整的甘蓝型油菜遗传变异集合。

之后，该研究以其中1703个材料的18个性状的表型数据和309个材料的RNA-
seq数据为基础，构建出甘蓝型油菜变异信息资源数据库BnVIR。

论文共同第一作者、华中农业大学已毕业博士生杨植全介绍，该数据库提供了群体水平的遗传变
异基因型与表型和基因表达量的关联，可以辅助快速挖掘与油菜性状相关的候选变异和基因。

也就是说，BnVIR架起了油菜基因型与表型的桥梁。例如，通过挖掘与控制开花3~5个位点/单体
型（即具有特定功能的基因型），在育种中加以充分利用，可获得各种不同开花时间的油菜品种
。再将不同开花时间的油菜按需播种，可使油菜观花旅游期从现有的不足一个月延长至2~3个月
。

杨庆勇表示，传统油菜育种侧重油用，对其他多功能利用（菜用、观花、绿肥等）所需的性状关
注相对较少。借助BnVIR平台，研究人员可以加快挖掘油菜多功能利用中所需的位点、标记、基
因、种质资源等。这也是加快油菜全产业链建设、推动油菜花农旅融合发展，乃至油菜生产区域
实现乡村振兴的一个路径。

论文共同第一作者、华中农业大学博士生梁聪园说，此外，该数据库为甘蓝型油菜种质资源查询
、群体遗传学和进化分析以及关联分析等提供了多种工具。

最后，该研究通过挖掘一些已报道的和新鉴定的候选基因和功能变异的案例分析，以及独立表型
数据集的检验分析等系列工作，系统全面地展示了该数据平台在挖掘与表型相关的候选变异和基
因的潜力、可靠性与稳健性。

与现有的甘蓝型油菜数据库不同，BnVIR提供了更加全面、更加丰富的变异及其与多个组学数据
的关联，以及更加友好和丰富的用户界面，可以显著提高研究者挖掘候选变异和基因的效率，并
为甘蓝型油菜的分子育种开发提供有价值的标记。杨庆勇说。

搭建油菜参考基因组生态

随着后基因组时代的到来，作物科学领域已积累了海量数据。以十字花科作物育种为例，我国科
学家在该领域发表外文论文总量排名世界第一，并且产生了大量优良的遗传材料以及基因组、转
录组和代谢组等多组学数据。这些数据如何才能真正利用和共享？

利用生物信息技术将大规模的多组学数据进行系统地整合和分析，并构建更友好的图形化、可视
化数据库，将极大促进重要农艺性状的功能基因的发掘及机制解析，推动优异种质资源的开发和
利用，加快品种选育。这对发展高效、精准的新一代生物育种，打好种业翻身仗具有重要意义。
杨庆勇表示。

其团队近年来聚焦油菜基因组学与分子育种研究方向，先后与国内多个研究团队合作，通过系统
整合和分析甘蓝型油菜的多组学数据，构建了首个油菜泛基因组及其数据库BnPIR、油菜转录组
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数据库BnTIR、油菜遗传变异数据库BnVIR和植物遗传变异参考面板数据库Plant-
ImputeDB，搭建了我国自主可控的油菜参考基因组生态。

具体来说，泛基因组数据库构建相对系统全面的基因集合，转录组数据库了解这些基因的表达模
式及初步的调控关系，遗传变异数据库则是更加系统全面的变异集合，以及这些变异与表型的潜
在关联。

这些研究不仅为甘蓝型油菜今后的遗传育种提供了重要平台，同时也为其他作物进行整合和利用
多组学数据推动育种产业发展提供重要参考。

杨庆勇指出，一个值得注意的问题是，当前我国生物育种工作所用的数据标准、参考基因组等大
多来自国外资源。搭建我国自主可控的油菜参考基因组生态，也是为生物育种国家战略作长期打
算。在做好参考基因组的同时，对配套的基因注释（即泛基因组数据库）、转录组、遗传变异组
、表观组和代谢组等数据库进行完善，是我们团队努力的一个方向。（来源：中国科学报王方）
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