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科学家揭示棉花基因组进化历程。

 图片来源：武汉高等研究院官网 我国是全球最大的棉花生产国，年均棉花产量占全球产量的2
4.4%，单产高于全球平均水平的一倍。与此同时，我国也是全球最大的棉花进口国之一，且近年
来进口量愈发增大。 随着人们生活水平和品质的提高，对高品质棉纺织品的需求量也越来越大
，但与国外相比，我国棉花的品质还不够好。因此，提高棉花品质，是我国棉花研究中非常重要
的课题。中国科学院院士、武汉大学高等研究院院长朱玉贤告诉《中国科学报》。 近日，朱玉
贤团队解析了世界上首个高精度的草棉参考基因组，解决了困扰已久的棉花A基因组进化起源问
题，为棉花遗传改良提供了宝贵的基因组资源，将加快培育高产优质的棉花新品种的进程。相关
研究成果发表于《自然—遗传学》。 棉花起源之争 棉花是由一根根细小的纤维组成，其中，棉
纤维长度是判断棉花品质的重要指标之一，纤维越长，品质越好。 朱玉贤指出，我国生产的棉
花纤维平均长度在3厘米以下，而北美产的棉花平均长度则在3厘米以上。 短短数毫米之差，会
带来很大影响。因为，在纺织品中必须有1/3以上的棉花纤维长度大于30毫米，否则纤维之间的
接头太多，生产出来的棉布品质会很差。
破解棉纤维生长之谜，还要从棉花的起源与进化历史谈起。 棉花共有四个栽培种，其中经济价
值较高的是两个四倍体栽培种——陆地棉和海岛棉，它们是由A基因组和D基因组共同组成的异
源四倍体AD基因组，AD基因组是由D基因组和A基因组通过自然杂交和染色体加倍而形成。已
有研究表明，约95%以上的棉纤维来源于异源四倍体陆地棉（AD1基因组）。 从分布来看，长期
从事棉花生物技术及育种应用研究、华中农业大学教授张献龙告诉《中国科学报》，A基因组二
倍体棉花主要分布在亚洲和非洲、D基因组的棉花主要分布在美洲，而野生异源四倍体棉花是在
美洲发现。但A和D两个基因组的祖先种如何结合形成四倍体这是棉花研究中一直未阐明的问题
。过去，其一直有着单系起源和多系起源之争， 此外，A基因组只有1.3-1.5厘米的纤维长度，D
基因组仅有像蒲公英一样0.3厘米的绒毛。这很有趣，两个‘祖先’中都没有棉纤维，组成四倍
体以后怎么就产生了3厘米以上的棉纤维呢？控制棉纤维生长发育的基因是如何存在的？朱玉贤
说。 草棉（A1基因组）和亚洲棉（A2基因组）为现仅存的两个二倍体A基因组，历史上为重要
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的栽培棉。朱玉贤希望从二倍体祖先中找到解锁陆地棉（AD1基因组）棉纤维基因的钥匙。 过
去大量研究已形成共识，即在陆地棉（AD1基因组）中，D亚基因组供体是雷蒙德氏棉（D5基因
组），但A亚基因组的供体是谁，则是未解之谜，长期处在争论之中。有学者认为是来源于A2基
因组亚洲棉，也有学者认为来自A1基因组草棉。
供体即可把自身优良性状提供给另一个生物体的个体。 A1、A2在异源四倍体棉花中有哪些差别
、它们与棉纤维的生长发育有怎样的关系、决定棉纤维的基因群究竟是哪个？这些是我们想研究
清楚的。朱玉贤说。 找到祖先之一 早在2014年，朱玉贤团队便解析了全长1700兆碱基对的亚洲
棉基因组；2019年，他们进一步通过系统地、全方位地转录分析阐释亚洲棉基因组，获得了迄今
为止科学家对亚洲棉基因组的复杂转录全貌所进行的最准确的注释，为进一步的功能基因组研究
提供了宝贵的资源。 也是在2019年，朱玉贤开始组织团队解析亚洲草棉基因组。与6年前相比，
高通量基因组测序技术、组装技术和计算机计算速度等得到了快速发展，我们才能获得更高质量
的的棉花基因组。朱玉贤说。 经过一年的努力，研究人员利用PacBio长片段测序技术和染色质高
级结构捕获技术（Hi-C）解析了世界上首个高精度的草棉参考基因组，并对陆地棉和亚洲棉基
因组进行质量升级。升级后基因组在准确性和完成度等方面具有明显的提高，填补了大量的基因
组漏洞，可作为参考基因组。 朱玉贤表示，质量越高的基因组包含的棉花基因越完善，为棉花
的基因组研究提供了新的数据资源，这为挖掘控制优良性状基因研究奠定了基础。 接着，研究
人员通过构建物种系统发育树发现，A亚基因组的供体可能来源于A1和A2的共同祖先A0。 为了
进一步证实这个猜想，我们对棉花基因组最大的组分转座子进行了系统分析。在朱院士的启发和
激励下，我们从根本上革新了棉花转座子的遗传演化算法。区别于以往的算法，我们将棉花基因
组完整的和大量碎片化的转座子全部扫描出来，发现棉花转座子不同批次的爆发事件。论文第一
作者、武汉大学生命科学学院副教授吴志国告诉《中国科学报》。 在以往的研究中基因组最大
的组分转座子被称为‘垃圾DNA’或者‘暗物质’，归咎于其巨大的重复数量以及随机的碱基
替换事件。吴志国进一步解释，此研究中革新的转座子遗传演化算法完美的匹配了其巨大数量和
随机性等特征，使植物基因组的完整系统分析成为了可能。
随后，研究进一步证实了陆地棉At、草棉A1、亚洲棉A2来源于共同祖先A0。 从进化关系上看，
A1基因组比A2基因组更接近于A0。研究揭示出，A0与D5基因组雷蒙德氏棉大约在1.6百万年前（
MYA）形成异源四倍体，随后，A0基因组在大约0.7百万年前分化形成现存的A1和A2基因组。 我
们阐明了亚洲棉与草棉独立起源的问题，即亚洲棉不起源于草棉，而是与草棉同时起源于A0，
并独立驯化。吴志国说。 值得一提的是，该研究还发现位于基因区附近的变异位点改变了重要
基因的表达，可能最终导致了四倍体陆地棉相较于二倍体棉在纤维品质等性状上有明显的改良与
提升。 优质棉花未来可期 该研究发现现存的非洲棉和亚洲棉可能都不是陆地棉A亚组的供体种
，而真实的供体种可能已经不存在，这是棉花基因组进化方面的一大创新性结论。此外，非洲棉
和亚洲棉是在陆地棉形成之后才独立分化出来，二者没有祖先与后代的关系。这厘清了长期关于
陆地棉A亚组供体种的争论，也是本研究最显著的科学价值。张献龙说。 事实上，自2011年起，
朱玉贤受中国工程院院士喻树迅的邀请，帮助解决四倍体棉花基因组关键难题至今，他带领团队
逐渐建立起了中国棉花基因组理论的框架体系，在雷蒙德氏棉基因组、亚洲棉基因组和群体、陆
地棉基因组和亚洲棉转录组等领域均取得了重要突破。
但在朱玉贤等专家们看来，优质棉花之路依然任重道远。 优质纤维比较缺乏、了解枯萎病和黄
萎病等棉花严重病态的抗性机理、野生棉花种质资源挖掘，这是当前我国棉花的三大难题。朱玉
贤说。 张献龙也表示，两个异源四倍体栽培棉种的基因组序列虽然已有很大改进，但仍需要进
一步矫正错误和填补缺口；多倍化后，在驯化过程中转座子起什么作用值得探讨；亚基因组之间
存在不对称的转录调控，这一现象在重要农艺性状形成中发挥了什么作用，以及如何利用这一特
征从头驯化棉种或改良现有品种等也值得去探讨。 朱玉贤表示，未来，培育高产优质品种，一
方面可通过单基因转入育种，目前相关技术手段已较为成熟，且正在试验的品种也显示出良好的
效果；另一方面，则是借助分子育种手段，通过鉴定相关功能基因，解析优良性状的分子模块，
设计培育高品质棉花的新品种。 值得一提的是，目前备受关注的陆地棉与海岛棉基因的研究。
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陆地棉产量高、适应性强，但纤维品质差，海岛棉纤维品质好，但栽培区域性强、产量低。若能
研究清楚各个性状分别由哪些基因控制，则可以将海岛棉中控制优异纤维品质的基因导入到陆地
棉，或者将陆地棉中控制产量的基因导入海岛棉中，实现产量品质的‘双得’朱玉贤说。（来源
：中国科学报 韩扬眉） 相关论文信息：https://doi.org/10.1038/s41588-020-0607-4 版权声明：凡本
网注明来源：中国科学报、科学网、科学新闻杂志的所有作品，网站转载，请在正文上方注明来
源和作者，且不得对内容作实质性改动；微信公众号、头条号等新媒体平台，转载请联系授权。
邮箱：shouquan@stimes.cn。
作者：朱玉贤等 来源：《自然—遗传学》
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