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科学家完成普通小麦精细表观组图谱绘制及全基因组顺式作用元件鉴定。7月15日，Genome Biol
ogy期刊在线发表中国科学院分子植物科学卓越创新中心/植物生理生态研究所张一婧研究组与南
京农业大学张文利研究组等合作完成的研究论文。该工作生成并绘制普通小麦精细的表观组图谱
，以此为基础针对性开发整合计算流程对全基因组顺式调控元件进行了系统的挖掘与鉴定，并初
步探索了其作用机制，为小麦基因调控机制解析研究提供了重要资源。

广泛种植的六倍体普通小麦具有庞大而复杂的基因组，高质量的普通小麦全基因组序列于2019年
初公布，大小约为16 Gb，是人类基因组的5倍。其中93%是非编码序列，蕴含着丰富的基因远端
调控元件。在小麦全基因组水平准确鉴定顺式元件并解析其调控机制，是研究小麦多倍化及驯化
过程中基因表达调控的关键步骤。由于表观修饰在基因调控过程中发挥了重要作用，有机整合表
观组信息有助于在全基因组水平精准预测顺式调控区域。但是，与基因组序列相对简单的模式生
物相比，庞大而复杂的小麦基因组对组学数据产生与数据分析及机制解析均带来巨大挑战。

合作研究团队生成并整合数十套小麦表观组数据，通过开发和运用针对小麦表观组数据的整合计
算方法与分析流程，系统挖掘了小麦的全基因组顺式调控元件并初步探索其作用机制，主要包括
以下方面：1)刻画不同类型调控元件的表观修饰组合模式，以此为基础预测上千个新的顺式作用
元件，其中包含启动子和增强子等。通过瞬时转化实验进一步证明功能元件预测具有较高的准确
度。上述工作锁定六倍体小麦中1.5%基因组区域存在活跃的顺式元件，为小麦功能基因组研究提
供了重要参考信息，极大减少了基因调控机制研究工作量。2)鉴定增强子与启动子的特异性序列
特征，并揭示二者的差异调控机制。3)通过对小麦3套亚基因组的比较揭示了基因调控的选择压
力作用于序列和染色质结构两个层面。

该研究得到中科院战略性先导科技专项、国家自然科学基金委和教育部的资助。
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刻画普通小麦表观组图谱(a)并对全基因组顺式作用元件进行挖掘(b)与活性鉴定(c)
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