
 

基因组深度注释研究取得重要进展
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对复杂的基因组进行深入研究，确定哪些基因翻译蛋白质，哪些基因不翻译蛋白质，以及对这些
基因的分布和结构进行精准描述等，是国际学界探寻生命奥秘的前沿课题之一。我国科研人员在
该课题研究方面取得重要进展，全新的研究成果已在线发布于国际期刊《分子植物》。

记者近日从中国科学院水生生物研究所了解到，该所葛峰研究员学科组利用蛋白基因组学的研究
策略和方法，成功对单细胞光合真核生物三角褐指藻的基因组进行了深度注释，完成了三角褐指
藻的蛋白质组精细图谱，并建立了完整的真核生物基因组深度注释实验技术和分析流程。

据该研究成果第一作者、高级实验师杨明坤介绍，基因组是一种生物的所有遗传信息，以往对基
因组进行深度注释多采用生物信息学的方法，而与之相比，蛋白基因组学的方法更直接，也更可
靠。

杨明坤说，蛋白质是基因与生命活动的最终执行者，运用蛋白基因组学的方法对基因组进行深度
注释，不仅能够发现新的蛋白质，还能够发现蛋白质翻译后修饰现象。此次团队的研究为三角褐
指藻基因组的6628个基因提供了蛋白质水平上的支持，并且发现1895个基因不翻译蛋白质。特别
是，他们新发现了许多可以翻译蛋白质的基因，其中相当一部分此前被学界认为是长链非编码的
基因。

更为重要的是，该研究建立的实验技术和分析流程，可适用于各种已经完成基因组测序的真核生
物，为真核生物基因组深度注释提供了重要工具。

杨明坤说，蛋白基因组学从蛋白质层面检测蛋白表达变化、调控模式以及与疾病相关的基因突变
。因此，该研究成果的取得，有望进一步推动蛋白基因组学在生命和健康领域特别是精准医学方
面的应用。(来源：新华社 谭元斌)
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