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　　摘要：回顾了园艺作物全基因组测序的发展历程，介绍３代测序技术的特点和应用现状。总结了葡萄、番木瓜、草
莓等果树，黄瓜、白菜、番茄等蔬菜以及莲、康乃馨等花卉在内的２５种园艺作物基因组测序简况。重点介绍了全基因
组测序在基因注释、比较基因组学研究、重测序、全基因组关联分析、转录组学、ＳＮＰ芯片开发等方面的应用。最后讨
论了全基因测序研究的难点和今后的研究方向。
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　　园艺业是农业种植业的重要组成部分，对丰富人类营养
和美化、改善人类生存环境有重要意义。我国是世界园艺大

国，园艺是我国农业的重要组成部分，其中蔬菜播种面积由

１９９０年的６００万ｈｍ２增加到２０１３年的２１００万ｈｍ２，产量由
１９９０年的１．９５亿ｔ增加到２０１３年的７．３５亿ｔ［１］。种植面积
和产量分别占世界的４３％和４９％，居世界第一位。随着动植
物全基因组测序的不断发展，２００１年由美国能源部推动的人
类基因组工作草图的发表被认为是人类基因组计划成功的里

程碑［２］。破译人类遗传信息，将对医学、生物学乃至整个生

物科学产生不可估量的影响。这一计划促成了大批动植物全

基因测序的完成，也有望从基因组水平上分析基因的结构、组

成、调控和物种进化，从而避免传统分子生物学带来的种种弊

端，大大促进全基因组测序技术在园艺作物上的应用发展。

１　全基因测序的发展历程及其在园艺植物测序中的应用

　　距世界第一例模式植物拟南芥全基因组测序发表已有十
余年［３］，在此期间测序技术飞速发展，每年发表的测序文章

都稳定增加。拟南芥的测序就是基于第一代测序技术Ｓａｎｇｅｒ
测序完成的，运用了链终止和断裂技术。第一代测序技术已

经规模化，且具有测序读长较长、测序准确率高等特点，但是

由于其时间长、成本高、通量低等缺点而无法满足现在实验

需求。

２００４年，美国国家人类基因组研究所（ＮＨＧＲＩ）发起了一
项融资计划［４］，目标是在未来１０年将人类基因组测序的费用
减少到１０００美元，这刺激了商业化的新一代测序（ｎｅｘｔｇｅｎ
ｅｒａｔｉｏｎｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ＮＧＳ）技术的快读萌芽。第二代测序技术
大幅提升基因组测序的输出与成本比，相较第一代测序技术

涵盖范围更加广泛，可以同时测定多个平行 ＤＮＡ片段，从而
输出更多测序阅读量，但一般长度较短、质量低。第一个

ＮＧＳ技术是罗氏公司（Ｒｏｃｈｅ）公司的４５４焦磷酸测序法［５］，

Ｓｏｌｅｘａ和Ｉｌｌｕｍｉｎａ测序平台在１年后也进行商业化应用。第
二代测序技术具有成本低、单次数据量大、消耗时间短等特

点，故又被称为第二代高通量测序技术，并渐渐成为大规模全

基因组测序技术的主导。

Ｒｏｃｈｅ４５４测序平台是基于焦磷酸测序，由于低数据率和
相对较短的读取，最初适用于细菌基因组测序，随后技术改

进，利用Ｒｏｃｈｅ４５４与 Ｓａｎｇｅｒ测序结合起来运用于更复杂的
基因组测序，完成苹果基因组测序［６］，取代 Ｓａｎｇｅｒ测序作为
主要数据源完成可可基因组［７］和甜瓜［８］基因组测序。

Ｉｌｌｕｍｉｎａ公司提供的 Ｓｏｌｅｘａ系统比 Ｒｏｃｈｅ４５４系统数据产出
量多且花费较少的费用。自推出以来，读取长度获得明显改

善，并成功运用到黄瓜的测序工作中［９］。

野生草莓［１０］作为第一个采用 Ｒｏｃｈｅ４５４、Ｉｌｌｕｍｉｎａ、
ＳＯＬｉＤＴＭ三大平台共同完成测序的植物，标志着测序技术向
多平台合作而不是独立运行的模式发展。近几年来，Ｉｌｌｕｍｉｎａ
测序成为第二代测序平台的主导，截至２０１４年１１月，已为多
种园艺作物如中国白菜［１１］、马铃薯［１２］、香蕉［１３］、橙［１４］和西

瓜［１５］基因组测序（表１）。
　　近年来，新一代测序平台已经出现并被称为“第三代测
序技术”，与第二代测序方法相比有着进一步模式转变，有２
个突出特点，一是测序前不再需要 ＰＣＲ扩增，二是荧光或电
流信号都可以在互补链加核苷酸的酶反应中被检测到。２种
测序平台现在已经投入商业化运营，分别是 ＰａｃｉｆｉｃＢｉｏｓｃｉ
ｅｎｃｅｓ公司的ＰａｃＢｉｏＲＳ平台（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．Ｐａｃｉｆｉｃｂｉｏｓｃｉｅｎｃ
ｅｓ．ｃｏｍ）和 ＩｏｎＴｏｒｒｅｎｔ公司的 ＰｅｒｓｏｎａｌＧｅｎｏｍｅ平台 （Ｌｉｆｅ
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｉｅｓ，ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｉｏｎｔｏｒｒｅｎｔ．ｃｏｍ）。ＰａｃＢｉｏ测序平台
使用实时零模式波导检测单个 ＤＮＡ聚合酶的活性［３１］，大规

模并行单分子实时（ＳＭＲＴ）测序保证了高通量测序。其突出
特点是序列读长，经报道其单程长读取对的准确率为

８４．２％～９７．８％［３２］，相较于第二代测序技术，第三代测序技

术可以读取更长序列、提高测序通量、节省试剂成本，但其错

误率比第二代测序技术高，３代测序技术优缺点比较见表２。
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表１　２５种全基因组测序园艺作物信息

作物 物种 科、属 测序材料 测序方法
基因组大小

（Ｍｂ） 期刊
发表时间

（年）

果树 葡萄［１６］ 葡萄科葡萄属 ＰＮ４００２４ Ｓａｎｇｅｒ，ＷＧＳ ４７５ Ｎａｔｕｒｅ ２００７
果树 番木瓜［１７］ 番木瓜科番木瓜属 ＳｕｎＵｐ Ｓａｎｇｅｒ，ＷＧＳ ３７２ Ｎａｔｕｒｅ ２００８
蔬菜 黄瓜［９］ 葫芦科甜瓜属 “Ｃｈｉｎｅｓｅｌｏｎｇ”９９３０ Ｓａｎｇｅｒ，ＩｌｌｕｍｉｎａＧＡ ３６７ ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ ２００９
果树 苹果［６］ 蔷薇科苹果属 ＧｏｌｄｅｎＤｅｌｉｃｉｏｕｓ Ｓａｎｇｅｒ，Ｒｏｃｈｅ４５４，ＷＧＳ ７４２ ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ ２０１０
果树 草莓［１０］ 蔷薇科草莓属 Ｈａｗａｉｉ４ ４５４，ＳＯＬｉＤ，ＩｌｌｕｍｉｎａＷＧＳ ２４０ ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ ２０１０
果树 可可［７］ 梧桐科可可属 ＢｅｌｉｚｅａｎＣｒｉｏｌｌｏ Ｓａｎｇｅｒ，Ｒｏｃｈｅ４５４，

ＩｌｌｕｍｉｎａＷＧＳ
４３０ ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ ２０１１

果树 海枣［１８］ 棕榈科刺葵属 Ｄｏｎｇｚａｏ ＩｌｌｕｍｉｎａＷＧＳ ６５８ ＮａｔｕｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ ２０１１
果树 甜瓜［８］ 葫芦科甜瓜属 ＰＩＴ９２ Ｒｏｃｈｅ４５４ ４５４ ＢＭＣＧｅｎｅｔｉｃｓ ２０１１
蔬菜 马铃薯［１２］ 茄科茄属 ＤＭ１－３５１６Ｒ４４ Ｉｌｌｕｍｉｎａ，Ｒｏｃｈｅ４５４ＷＧＳ ８４４ Ｎａｔｕｒｅ ２０１１
蔬菜 白菜［１１］ 十字花科芸薹属 Ｃｈｉｉｆｕ－４０１－４２ ＩｌｌｕｍｉｎａＧＡⅡ ４８５ ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ ２０１１
蔬菜 番茄［１９］ 茄科茄属 Ｈｅｉｎｚ１７０６ Ｒｏｃｈｅ４５４ ９００ Ｎａｔｕｒｅ ２０１２
果树 香蕉［１３］ 芭蕉科芭蕉属 ＤＨ－ＰａｈａｎｇＳａｎｇｅｒ Ｒｏｃｈｅ４５４，ＩｌｌｕｍｉｎａＷＧＳ ５２３ Ｎａｔｕｒｅ ２０１２
果树 梨［２０］ 蔷薇科梨属 ＤａｎｇｓｈａｎｓｕｌｉＩｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ２０００ＢＡＣ－ｂｙ－ＢＡＣ ５２７ ＧｅｎｏｍｅＲｅｓｅａｒｈ ２０１２
蔬菜 西瓜［１５］ 葫芦科西瓜属 Ｃｈｉｎｅｓｅｅｌｉｔｅｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ

ｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅ９７１０３
Ｉｌｌｕｍｉｎａ ４２５ ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ ２０１１

果树 甜橙［１４］ 芸香科柑橘属 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＧＡＩＩＷＧＳ ３６７ ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ ２０１２
果树 梅［２１］ 蔷薇科李属 Ｎｏ．ＢＪＦＵ１２１０１２０００８ ＩｌｌｕｍｉｎａＷＧＳ ２８０ ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ２０１２
果树 桃［２２］ 蔷薇科梅属 Ｌｏｖｅｌｌ Ｓａｎｇｅｒ，ＷＧＳ ２６５ ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ ２０１３
花卉 莲［２３］ 睡莲科莲属 ｓａｃｒｅｄｌｏｔｕｓ Ｉｌｌｕｍｉｎａ，Ｒｏｃｈｅ４５４ ９２９ ＧｅｎｏｍｅＢｉｏｌｏｇｙ ２０１３
花卉 醉蝶花［２４］ 醉蝶花科白菜花属 ＰｕｒｐｌｅＱｕｅｅｎ Ｉｌｌｕｍｉｎａ，ＷＧＰ ２９０ ＰｌａｎｔＣｅｌｌ ２０１３
果树 猕猴桃［２５］ 猕猴桃科猕猴桃属 Ｈｏｎｇｙａｎｇ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ６１６ ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ２０１３
花卉 康乃馨［２６］ 石竹科石竹属 Ｆｒａｎｃｉｓｃｏ ＨｉＳｅｑ１０００＋ＧＳＦＬＸ ６２２ ＤＮＡＲｅｓｅａｒｃｈ ２０１３
蔬菜 辣椒［２７］ 茄科辣椒属 Ｚｕｎｌａ－１、Ｃｈｉｌｔｅｐｉｎ Ｉｌｌｕｍｉｎａ，ＷＧＳ ３４８０ Ｐｎａｓ ２０１４
蔬菜 萝卜［２８］ 十字花科萝卜属 Ｓａｙａｔｏｒｉ２６７０４、ＡｏｋｕｂｉＳ－ｈ Ｉｌｌｕｍｉｎａ ４０２ ＤＮＡＲｅｓｅａｒｃｈ ２０１４

蔬菜 茄子［２９］ 茄科茄属 Ｎａｋａｔｅ－Ｓｈｉｎｋｕｒｏ、
ＡＥ－Ｐ０３、ＥＰＬ－１、
ＬＳ１９３４、ＷＣＧＲ１１２－８

ＩｌｌｕｍｉｎａＷＧＳ １０９３ ＤＮＡＲｅｓｅａｒｃｈ ２０１４

花卉 蝴蝶兰［３０］ 兰科蝴蝶兰属 Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓｅｑｕｅｓｔｒｉｓ ＩｌｌｕｍｉｎａＷＧＳ １１６０ ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ ２０１４

表２　几种测序平台优缺点比较

测序平台 优点 缺点

Ｓａｎｇｅｒ 测序读取片段长，准确性较高 技术复杂，耗时、耗财、组装存在缺口与错误

Ｒｏｃｈｅ４５４ 读取片段长（最大１ｋｂ），更易映射到参考基因组，易于
ｄｅｎｏｖｏ基因组组装，运行时间短（２３ｈ以内）

相对输出量少（大约 １００万个阅读对，７００Ｍｂ测序数
据），试剂耗费高，同聚物重复出错率高

Ｉｌｌｕｍｉｎａ／Ｓｏｌｅｘａ 输出量最高，费用最低，读取长度高达３００ｂｐ，兼容几乎
所有应用

样品装载量低，重叠集群超载和序列质量差，序列复杂度

要求高

ＳＯＬｉＤ 输出量市面上仅次于Ｉｌｌｕｍｉｎａ，错误率低（０．０６％） 所有平台最短的读取长度（最大７５ｎｔ），运行时间长，样
品准备试剂盒和服务发展不完善

ＩｏｎＴｏｒｒｅｎｔ 半导体技术，无需光学扫描和荧光核苷酸。运行速度快，

应用范围广

与４５４测序平台相同缺点（同聚物重复出错率高）

ＰａｃＢｉｏ 读取长度极长（２０ｋｂ），基因组装的理想工具，运行速
度快

测序成本高，总错误率高（～１４％），输出量最少（最小 ～
５０Ｍｂ），应用范围狭窄

２　全基因组测序的应用

２．１　基因注释
基因注释是利用生物信息学方法给测序完成的物种序列

附上生物学信息的过程，通过识别不编码蛋白质的基因片段，

识别基因上的元素（基因预测），给元素附上生物学信息的手

段进行重复序列的识别、非编码 ＲＮＡ的预测、基因结构预测
和基因功能注释，发现与农艺性状相关基因，例如花期调控、

植物生长习性、耐寒性、休眠、果实性状与品质等。Ｆｕｋｕｏｋａ
等通过鉴定苹果（Ｍａｌｕｓ×ｄｏｍｅｓｔｉｃａ）的１４６个 ＭＡＤＳ－ｂｏｘ基
因，与拟南芥和水稻 ＭＡＤＳ－ｂｏｘ基因聚成 ６个亚组，预测
ＭＡＤＳ－ｂｏｘ基因在１７条染色体上的密度，在根、茎、叶、花组

织和果实发育的５个阶段进行了分析，表明 ＭＡＤＳ－ｂｏｘ基因
参与了苹果的生理和发育过程的各个方面［３３］。Ｙｕ等将超过
６０００个茄子组织和处理组的 ｃＤＮＡ克隆组成 １个含有
１６２４５个独特序列的单基因组，对单基因组进行测序并采用
ＳＡＧＥ策略对茄子单基因集在转录组中的功能分析，相当数
量的短序列标签被成功注释［３４］。

２．２　比较基因组学研究
比较基因组学研究是基于基因组图谱和测序技术，对已

知的基因和基因组结构进行比较以了解相关基因的功能、表

达机制和物种亲缘关系。

番茄测序小组完成了对栽培番茄及其近缘野生种醋栗番

茄全基因组的精细序列分析。在解码的番茄基因组中共鉴定
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出３４７２７个基因，其中９７．４％ 的基因已经精确定位到染色
体上。通过比较基因组分析发现了番茄果实进化和发育的基

因组学基础，番茄基因组经历的２次三倍化使基因家族产生
了特异控制果实发育及营养品质的新成员［１９］。Ｚｈａｎｇ等研究
发现在梅花基因组中存在和抗病相关的ＰＲ基因家族，由 ＰＲ
编码的蛋白质可介导植物产生防御反应，以此来抵抗病害和

不良环境。例如：梅花基因组中存在的 ＰＲ１０与梅花的叶和
根抗盐度、抗干旱和抗病菌的机制相关［２１］。

２．３　重测序
通过基因组重测序，可以对栽培种和野生种基因组之间

的差异进行比较，从而揭示物种起源以及驯化过程，为鉴定有

价值的遗传资源以及园艺作物育种提供重要参考。

Ｑｉ等对１１５个黄瓜品系进行了深度重测序，鉴定出１１２个
假定的驯化延伸，其中１个区域包含着参与黄瓜果实苦味消失
过程的１个基因，以及１个重要的驯化特性，也调查了栽培品
种中分离度的基因组基础，在β－胡萝卜素羟化酶发现了一个
自然遗传变异，可以用来培育含有更高营养价值的黄瓜，揭露

黄瓜进化的遗传历程，为未来遗传育种提供了保证［３５］。

２．４　全基因组关联分析
全基因组关联分析（ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｔｕｄｙ，

ＧＷＡＳ）是应用基因组中数以百万计的单核苷酸多态性（ｓｉｎ
ｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｌｏｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＮＰ）作为分子遗传标记，进行全
基因组水平上的对照分析或相关性分析，通过比较发现影响

复杂性状的基因变异的一种新策略。随着基因组学研究以及

基因芯片技术的发展，人们已通过ＧＷＡＳ方法发现并鉴定了
大量与复杂性状相关联的遗传变异。近年来，这种方法在农

业动物重要经济性状主效基因的筛查和鉴定中得到了应用。

Ｋｅｎｔａ等为了研究栽培番茄遗传和表型多样性的关系，重
测序６个栽培番茄品系，基于全基因连锁不平衡分析表明，连
锁不平衡的延长依赖于染色质的性质，全基因组关联分析表明

所鉴定的ＳＮＰ与农艺重要的性状有着密切的关系，３个基因
（ＦＡＳ、ＳＰ、Ｕ）被发现与性状变异相关，证明通过重测序得到的
大量ＳＮＰ进行全基因组关联分析可以鉴别特异性位点，表明
栽培番茄在基因组学和遗传学发展上又迈进了一大步［３６］。

２．５　与转录组数据比较分析
转录组研究是基因功能及结构研究的基础和出发点，是

全基因组测序完成后首先要面对的问题。最近科学家们将高

通量测序技术应用于转录组分析开发出了 ＲＮＡ测序技术
（ＲＮＡ－ＳＥｑ），该技术能够在全基因组范围内检测基因表达
情况，进行差异基因筛选分析。由于 ＲＮＡ－ＳＥｑ技术具有通
量高、可重复性好、检测范围宽、定量准等特点，已经广泛应用

于细菌、拟南芥、水稻和人类等生物转录组的研究。

Ｚｅｎｏｎｉ等利用ＲＮＡ－Ｓｅｑ技术对葡萄栽培种 Ｃｏｒｖｉｎａ浆
果发育３个阶段的转录组变化进行了研究，对比 ＰｉｎｏｔＮｏｉｒ
４００２４参考基因组，分析测量基因表达水平，共检测到１７３２４
个基因在果实发育过程中表达，其中６６９５个在不同阶段会
特异性表达，这表明了基因功能的多样性与表达特异性以及

转录组的高度复杂性［３７］。

２．６　ＳＮＰ芯片的开发
单核苷酸多态性（ＳＮＰ）根据其在基因中的位置，可以分

为基因编码区、基因非编码区、基因间隔区（基因之间的区

域），在基因组中是多态性最丰富的 ＤＮＡ分子标记，具有数
量众多、分布均匀、分型方便等特点，它可以识别遗传变异和

关联的表型基因分型。

Ｃｈａｇｎé等利用生物信息学工具，从包含苹果品系中
３５００００条序列的ＥＳＴ数据库中开发 ＳＮＰ标记，结果识别了
７１４８２个假定ＳＮＰ分子标记。设计了４６４个ＰＣＲ引物对，对
ＰＣＲ产物进行测序，重新获得的ＳＮＰ标记映射到苹果参考基
因（ＲｏｙａｌＧａｌａ×Ａ６８９－２４杂交系和 Ｍａｌｌｉｎｇ９×Ｒｏｂｕｓｔａ５）
ＳＮＰ基因分型采用高分辨率熔解 （ＨＲＭ）技术，共包含２１０个
编码ＳＮＰ的９３个新标记被成功映射到参考图谱。此方法为
使用数量性状定位（ＱＴＬ）技术了解重要农艺性状和连锁不平
衡分析的基因调控提供了借鉴，也成为物理和遗传图谱结合

的有效标记［３８］。

３　全基因组测序存在的挑战

测序任何基因组的挑战包括倍性和杂合度。与动物的基

因组相比，植物基因组具有巨大的基因组大小、高度重复序列

和全基因组或者片段基因组复制。

第二代测序平台Ｒｏｃｈｅ４５４、Ｉｌｌｕｍｉｎａ和 ＳｏＬｉＤ不仅吞吐
量显著增加，还减少了错误率，增加了阅读长度，使大范围物

种测序都能采用测序平台经济地进行。然而，植物基因组的

独特性给测序带来了许多挑战，如他们的重复特性，装配完整

基因组是具有挑战性的，这是由于植物基因组转座因子的高

拷贝数和扩张特性决定的。例如，玉米基因组测序通过

ＢＡＣ－ｂｙ－ＢＡＣ方法，基因组中８５％含有转座元件测序［３９］。

植物基因组中全基因组、节段和串联重复的频率［４０］也给旁系

同源种类带来组装问题，如果是最近一次复制，其序列同源性

会高。因此，尽管第二代测序平台能够测序一大部分基因组，

但迄今为止的全基因组测序方案还是缺乏足够的代表性，质

量评估在组装过程中还会丢失部分基因。

另一个问题是，不是所有植物品种都是纯合二倍体自交

系，尽管使用ＷＧＳ方法为杂合组织测序是可行的。然而高杂
合度，包括交叉和无性繁殖的物种，如马铃薯，会阻碍ＷＧＳ组
装。为了解决葡萄基因组（高度杂合二倍体）问题，Ｊａｉｌｌｏｎｅｔ等
采用了高度近交的品种，减少了杂合程度，进而才完成了测序。

使用长阅读可以提高一个基因组中组装分离单体型的能力［１６］。

植物倍性也是在植物 ｄｅｎｏｖｏ测序和组装的一个巨大挑
战，其结果取决于物种是一个同源多倍体是异源多倍体，迄今

为止，所有多倍体测序依赖于倍性降低或者染色体的物理分

离。例如，绝大多数马铃薯品系是四倍体，最初是取杂合二倍

体马铃薯基因 （ＲＨ８９－０３９－１６）进行测序从而避免同源染
色体之间的高度杂合性，最后利用１个特殊的马铃薯基因型，
１个加倍的单倍体 （ＤＭ１－３５１６Ｒ４４），含有纯合的１２条染
色体作为参考马铃薯基因组［１２］。栽培草莓（Ｆｒａｇａｒｉａａｎａｎａｓ
ｓａ）是来自４个不同祖先的异源八倍体，野生草莓（Ｆｒａｇａｒｉａ
ｖｅｓｃａ）是二倍体，被用来测序是为了避免测序多个基因组带
来的困难［１０］。

４　全基因组测序的展望

为了面对世界基因组测序技术发展如此迅猛的挑战，大

量全基因组测序数据亟待深度挖掘，应制定长远的战略性基
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因组学研究计划，不仅局限于栽培物种，更应该深度开发我国

重要野生近缘物种的测序，促进重要基因资源的挖掘、保护和

利用。摆脱先前依赖外观表现型而转入到基因型依赖型的研

究当中去，从单一基因研究深入到全基因组关联分析研究中。

大力推动我国基因组学在基因克隆与分子育种领域的应用研

究，提高园艺作物育种能力和水平。加强与转录组学、代谢组

学、蛋白质组学和降解组学的相关研究，促进基因组学生物信

息的共享与利用。加强生物信息学教育的投入，并将其应用

于实践中。随着测序技术的不断发展，相信在不久的将来园

艺作物全基因组测序将进入快速发展的阶段，为世界园艺产

业带来巨大贡献。

参考文献：

［１］中华人民共和国农业部．中国农业统计资料：２０１３［Ｍ］．北京：中
华人民共和国农业部，２０１４．

［２］ＣｏｌｌｉｎｓＦＳ，ＭｏｒｇａｎＭ，ＰａｔｒｉｎｏｓＡ．Ｔｈｅｈｕｍａｎｇｅｎｏｍｅｐｒｏｊｅｃｔ：ｌｅｓ
ｓｏｎｓｆｒｏｍｌａｒｇｅ－ｓｃａｌｅｂｉｏｌｏｇｙ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００３，３００（５６１７）：
２８６－２９０．　

［３］ＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓＧｅｎｏｍｅＩｎｉｔｉａｔｉｖｅ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆ
ｔｈｅｆｌｏｗｅｒｉｎｇｐｌａｎｔＡｒａｂｉｄｏｐｓｉｓｔｈａｌｉａｎａ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０００，４０８
（６８１４）：７９６－８１５．

［４］ＳｃｈｌｏｓｓＪＡ．Ｈｏｗｔｏｇｅｔｇｅｎｏｍｅｓａｔｏｎｅｔｅｎ－ｔｈｏｕｓａｎｄｔｈｔｈｅｃｏｓｔ
［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２００８，２６（１０）：１１１３－１１１５．

［５］ＭａｒｇｕｌｉｅｓＭ，ＥｇｈｏｌｍＭ，ＡｌｔｍａｎＷ Ｅ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｉｎ
ｍｉｃｒｏｆａｂｒｉｃａｔｅｄｈｉｇｈ－ｄｅｎｓｉｔｙｐｉｃｏｌｉｔｒｅｒｅａｃｔｏｒｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２００５，
４３７（７５７）：３７６－３８０．

［６］ＶｅｌａｓｃｏＲ，ＺｈａｒｋｉｋｈＡ，ＡｆｆｏｕｒｔｉｔＪ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｅｎｏｍｅｏｆｔｈｅｄｏｍｅｓｔｉ
ｃａｔｅｄａｐｐｌｅ（Ｍａｌｕｓ×ｄｏｍｅｓｔｉｃａＢｏｒｋｈ．）［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，
２０１０，４２（１０）：８３３－８３９．

［７］ＡｒｇｏｕｔＸ，ＳａｌｓｅＪ，ＡｕｒｙＪＭ，ｅｔａｌ．ＴｈｅｇｅｎｏｍｅｏｆＴｈｅｏｂｒｏｍａｃａｃａｏ
［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１１，４３（２）：１０１－１０８．

［８］Ｒｏｄｒíｇｕｅｚ－ＭｏｒｅｎｏＬ，ＧｏｎｚáｌｅｚＶＭ，ＢｅｎｊａｋＡ，ｅｔａｌ．Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ
ｏｆｔｈｅｍｅｌｏｎｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔａｎｄｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｓｒｅｖｅａｌｓ
ｔｈａｔｔｈｅｌａｒｇｅｓｔｒｅｐｏｒｔｅｄｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌｇｅｎｏｍｅｉｎｐｌａｎｔｓｃｏｎｔａｉｎｓａｓｉｇ
ｎｉｆｉｃａｎｔａｍｏｕｎｔｏｆＤＮＡｈａｖｉｎｇａｎｕｃｌｅａｒｏｒｉｇｉｎ［Ｊ］．ＢＭＣＧｅｎｏｍｉｃｓ，
２０１１，１２：４２４．

［９］ＨｕａｎｇＳ，ＬｉＲ，ＺｈａｎｇＺ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｅｎｏｍｅｏｆｔｈｅｃｕｃｕｍｂｅｒ，Ｃｕｃｕｍｉｓ
ｓａｔｉｖｕｓＬ．［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００９，４１（１２）：１２７５－１２８１．

［１０］ＳｈｕｌａｅｖＶ，ＳａｒｇｅｎｔＤＪ，ＣｒｏｗｈｕｒｓｔＲＮ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｅｎｏｍｅｏｆｗｏｏｄ
ｌａｎｄｓｔｒａｗｂｅｒｒｙ（Ｆｒａｇａｒｉａｖｅｓｃａ）［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１１，４３
（２）：１０９－１１６．

［１１］ＷａｎｇＸ，ＷａｎｇＨ，ＷａｎｇＪ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｅｎｏｍｅｏｆｔｈｅｍｅｓｏｐｏｌｙｐｌｏｉｄ
ｃｒｏｐｓｐｅｃｉｅｓＢｒａｓｓｉｃａｒａｐａ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１１，４３（１０）：
１０３５－１０３９．

［１２］ＰｏｔａｔｏＧｅｎｏｍｅＳｅｑｕｅｎｃｉｎｇＣｏｎｓｏｒｔｉｕｍ，ＸｕＸ，ＰａｎＳ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅａｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅｔｕｂｅｒｃｒｏｐｐｏｔａｔｏ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１１，
４７５（７３５５）：１８９－１９５．

［１３］ＤｈｏｎｔＡ，ＤｅｎｏｅｕｄＦ，ＡｕｒｙＪＭ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｂａｎａｎａ（Ｍｕｓａａｃｕｍｉｎａ
ｔａ）ｇｅｎｏｍｅａｎｄｔｈｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎｏｆｍｏｎｏｃｏｔｙｌｅｄｏｎｏｕｓｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．
Ｎａｔｕｒｅ，２０１２，４８８（７４１０）：２１３－２１７．

［１４］ＸｕＱ，ＣｈｅｎＬＬ，ＲｕａｎＸ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｄｒａｆｔｇｅｎｏｍｅｏｆｓｗｅｅｔｏｒａｎｇｅ
（Ｃｉｔｒｕｓｓｉｎｅｎｓｉｓ）［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１３，４５（１）：５９－６６．

［１５］ＧｕｏＳ，ＺｈａｎｇＪ，ＳｕｎＨ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｄｒａｆｔｇｅｎｏｍｅｏｆｗａｔｅｒｍｅｌｏｎ（Ｃｉｔ
ｒｕｌｌｕｓｌａｎａｔｕｓ）ａｎｄｒｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆ２０ｄｉｖｅｒｓｅａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ［Ｊ］．

ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１３，４５（１）：５１－５８．
［１６］ＪａｉｌｌｏｎＯ，ＡｕｒｙＪＭ，ＮｏｅｌＢ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｒａｐｅｖｉｎｅｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｓｕｇｇｅｓｔｓａｎｃｅｓｔｒａｌｈｅｘａｐｌｏｉｄｉｚａｔｉｏｎｉｎｍａｊｏｒａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｐｈｙｌａ［Ｊ］．
Ｎａｔｕｒｅ，２００７，４４９（７１６１）：４６３－４６７．

［１７］ＭｉｎｇＲ，ＨｏｕＳ，ＦｅｎｇＹ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｄｒａｆｔｇｅｎｏｍｅｏｆｔｈｅｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ
ｔｒｏｐｉｃａｌｆｒｕｉｔｔｒｅｅｐａｐａｙａ（ＣａｒｉｃａｐａｐａｙａＬｉｎｎａｅｕｓ）［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，
２００８，４５２（７１９０）：９９１－９９６．

［１８］Ａｌ－ＤｏｕｓＥＫ，ＧｅｏｒｇｅＢ，Ａｌ－ＭａｈｍｏｕｄＭＥ，ｅｔａｌ．Ｄｅｎｏｖｏｇｅ
ｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｇｅｎｏｍｉｃｓｏｆｄａｔｅｐａｌｍ（Ｐｈｏｅｎｉｘ
ｄａｃｔｙｌｉｆｅｒａ）［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１１，２９（６）：５２１－５２７．

［１９］ＳａｔｏＳ，ＴａｂａｔａＳ，ＨｉｒａｋａｗａＨ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｔｏｍａｔｏｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｐｒｏｖｉｄｅｓｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｆｌｅｓｈｙｆｒｕｉｔｅｖｏｌｕｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ，２０１２，４８５
（７４０）：６３５－６４１．

［２０］ＷｕＪ，ＷａｎｇＺ，ＳｈｉＺ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｅｎｏｍｅｏｆｔｈｅｐｅａｒ（Ｐｙｒｕｓｂｒｅｔｓｃｈｎｅｉ
ｄｅｒｉＲｅｈｄ．）［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１３，２３（２）：３９６－４０８．

［２１］ＺｈａｎｇＱ，ＣｈｅｎＷ，ＳｕｎＬ，ｅｔａｌ．ＴｈｅｇｅｎｏｍｅｏｆＰｒｕｎｕｓｍｕｍｅ［Ｊ］．
ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０１２，３：１３１８．

［２２］ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＰｅａｃｈＧｅｎｏｍｅＩｎｉｔｉａｔｉｖｅ，ＶｅｒｄｅＩ，ＡｂｂｏｔｔＡＧ，ｅｔａｌ．
Ｔｈｅｈｉｇｈ－ｑｕａｌｉｔｙｄｒａｆｔｇｅｎｏｍｅｏｆｐｅａｃｈ（Ｐｒｕｎｕｓｐｅｒｓｉｃａ）ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｓ
ｕｎｉｑｕｅｐａｔｔｅｒｎｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｏｍｅ
ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１３，４５（５）：４８７－４９４．

［２３］ＭｉｎｇＲ，ＶａｎｂｕｒｅｎＲ，ＬｉｕＹ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅｏｆｔｈｅｌｏｎｇ－ｌｉｖｉｎｇ
ｓａｃｒｅｄｌｏｔｕｓ（ＮｅｌｕｍｂｏｎｕｃｉｆｅｒａＧａｅｒｔｎ．）［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＢｉｏｌｏｇｙ，
２０１３，１４（５）：Ｒ４１．

［２４］ＣｈｅｎｇＳ，ｖａｎｄｅｎＢｅｒｇｈＥ，ＺｅｎｇＰ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｔａｒｅｎａｙａｈａｓｓｌｅｒｉａｎａ
ｇｅｎｏｍｅｐｒｏｖｉｄｅｓｉｎｓｉｇｈｔｉｎｔｏｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅｔｒａｉｔａｎｄｇｅｎｏｍｅｅｖｏｌｕｔｉｏｎ
ｏｆｃｒｕｃｉｆｅｒｓ［Ｊ］．ＴｈｅＰｌａｎｔＣｅｌｌ，２０１３，２５（８）：２８１３－２８３０．

［２５］ＨｕａｎｇＳ，ＤｉｎｇＪ，ＤｅｎｇＤ，ｅｔａｌ．Ｄｒａｆｔｇｅｎｏｍｅｏｆｔｈｅｋｉｗｉｆｒｕｉｔ
Ａｃｔｉｎｉｄｉａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ，２０１３，４：２６４０．

［２６］ＹａｇｉＭ，ＫｏｓｕｇｉＳ，ＨｉｒａｋａｗａＨ，ｅｔａｌ．Ｓｅｑｕｅｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｔｈｅ
ｇｅｎｏｍｅｏｆｃａｒｎａｔｉｏｎ（ＤｉａｎｔｈｕｓｃａｒｙｏｐｈｙｌｌｕｓＬ．）［Ｊ］．ＤＮＡ
Ｒｅｓｅａｒｃｈ：ａｎＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｆｏｒＲａｐｉｄＰｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｏｆＲｅｐｏｒｔｓ
ｏｎＧｅｎｅｓａｎｄＧｅｎｏｍｅｓ，２０１４，２１（３）：２３１－２４１．

［２７］ＱｉｎＣ，ＹｕＣ，ＳｈｅｎＹ，ｅｔａｌ．Ｗｈｏｌｅ－ｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆｃｕｌｔｉｖａｔ
ｅｄａｎｄｗｉｌｄｐｅｐｐｅｒｓｐｒｏｖｉｄｅｓｉｎｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏＣａｐｓｉｃｕｍｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ
ａｎｄｓｐｅｃｉａｌｉｚａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆ
ＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２０１４，１１１（１４）：５１３５－
５１４０．　

［２８］ＫｉｔａｓｈｉｂａＨ，ＬｉＦ，ＨｉｒａｋａｗａＨ，ｅｔａｌ．Ｄｒａｆｔｓｅｑｕｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅｒａｄｉｓｈ
（ＲａｐｈａｎｕｓｓａｔｉｖｕｓＬ．）ｇｅｎｏｍｅ［Ｊ］．ＤＮＡＲｅｓｅａｒｃｈ：ａｎＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎ
ａｌＪｏｕｒｎａｌｆｏｒＲａｐｉｄＰｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｏｆＲｅｐｏｒｔｓｏｎＧｅｎｅｓａｎｄＧｅｎｏｍｅｓ，
２０１４，２１（５）：４８１－４９０．

［２９］ＨｉｒａｋａｗａＨ，ＳｈｉｒａｓａｗａＫ，ＭｉｙａｔａｋｅＫ，ｅｔａｌ．Ｄｒａｆｔｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｏｆｅｇｇｐｌａｎｔ（ＳｏｌａｎｕｍｍｅｌｏｎｇｅｎａＬ．）：ｔｈｅｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｓｏｌａｎｕｍ
ｓｐｅｃｉｅｓｉｎｄｉｇｅｎｏｕｓｔｏｔｈｅＯｌｄＷｏｒｌｄ［Ｊ］．ＤＮＡＲｅｓｅａｒｃｈ：ａｎＩｎｔｅｒｎａ
ｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｆｏｒＲａｐｉｄＰｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｏｆＲｅｐｏｒｔｓｏｎＧｅｎｅｓａｎｄ
Ｇｅｎｏｍｅｓ，２０１４，２１（６）：６４９－６６０．

［３０］ＣａｉＪ，ＬｉｕＸ，ＶａｎｎｅｓｔｅＫ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｇｅｎｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｅｏｆｔｈｅｏｒｃｈｉｄ
Ｐｈａｌａｅｎｏｐｓｉｓｅｑｕｅｓｔｒｉｓ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１５，４７（１）：６５－７２．

［３１］ＥｉｄＪ，ＦｅｈｒＡ，ＧｒａｙＪ，ｅｔａｌ．Ｒｅａｌ－ｔｉｍｅＤＮＡｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｆｒｏｍｓｉｎｇｌｅ
ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｍｏｌｅｃｕｌｅｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００９，３２３（５９１０）：１３３－１３８．

［３２］ＲａｓｋｏＤＡ，ＷｅｂｓｔｅｒＤＲ，ＳａｈｌＪＷ，ｅｔａｌ．ＯｒｉｇｉｎｓｏｆｔｈｅＥ．ｃｏｌｉ
ｓｔｒａｉｎｃａｕｓｉｎｇａｎｏｕｔｂｒｅａｋｏｆｈｅｍｏｌｙｔｉｃ－ｕｒｅｍｉｃｓｙｎｄｒｏｍｅｉｎＧｅｒｍａ
ｎｙ［Ｊ］．ＴｈｅＮｅｗＥｎｇｌａｎｄＪｏｕｒｎａｌｏｆＭｅｄｉｃｉｎｅ，２０１１，３６５（８）：
７０９－７１７．　

—２１— 江苏农业科学　２０１６年第４４卷第２期



櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄櫄
［３３］ＦｕｋｕｏｋａＨ，ＹａｍａｇｕｃｈｉＨ，ＮｕｎｏｍｅＴ，ｅｔａｌ．Ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ，ｆｕｎｃｔｉｏｎ

ａｌａｎｎｏｔａｔｉｏｎ，ａｎｄｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅａｎａｌｙｓｉｓｏｆｅｘｐｒｅｓｓｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇｓｉｎ
ｅｇｇｐｌａｎｔ（ＳｏｌａｎｕｍｍｅｌｏｎｇｅｎａＬ．），ｔｈｅｔｈｉｒｄＰｏｌｅｏｆｔｈｅｇｅｎｕｓＳｏｌａ
ｎｕｍｓｐｅｃｉｅｓａｆｔｅｒｔｏｍａｔｏａｎｄｐｏｔａｔｏ［Ｊ］．Ｇｅｎｅ，２０１０，４５０（１／２）：
７６－８４．　

［３４］ＹｕＹ，ＬｉａｎｇＹ，ＬｖＭ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｐｏｌｙｇａｌａｃｔｕｒｏｎａｓｅｇｅｎｅｓｉｎＣｕｃｕｍｉｓｓａｔｉｖｕｓａｎｄ
Ｃｉｔｒｕｌｌｕｓｌａｎａｔｕｓ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙａｎｄＢｉｏｃｈｅｍｉｓｔｒｙ，２０１４，７４：
２６３－２７５．　

［３５］ＱｉＪ，ＬｉｕＸ，ＳｈｅｎＤ，ｅｔａｌ．Ａｇｅｎｏｍｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｍａｐｐｒｏｖｉｄｅｓｉｎ
ｓｉｇｈｔｓｉｎｔｏｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｂａｓｉｓｏｆｃｕｃｕｍｂｅｒｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎａｎｄｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１３，４５（１２）：１５１０－１５１５．

［３６］ＳｈｉｒａｓａｗａＫ，ＦｕｋｕｏｋａＨ，ＭａｔｓｕｎａｇａＨ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ
ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｔｕｄｉｅｓｕｓｉｎｇｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｍａｒｋｅｒｓｄｅ
ｖｅｌｏｐｅｄｂｙｒｅ－ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｏｆｔｈｅｇｅｎｏｍｅｓｏｆｃｕｌｔｉｖａｔｅｄｔｏｍａｔｏ［Ｊ］．
ＤＮＡＲｅｓｅａｒｃｈ：ａｎＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＪｏｕｒｎａｌｆｏｒＲａｐｉｄＰｕｂｌｉｃａｔｉｏｎｏｆ

ＲｅｐｏｒｔｓｏｎＧｅｎｅｓａｎｄＧｅｎｏｍｅｓ，２０１３，２０（６）：５９３－６０３．
［３７］ＺｅｎｏｎｉＳ，ＦｅｒｒａｒｉｎｉＡ，ＧｉａｃｏｍｅｌｌｉＥ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｒａｎ

ｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙｄｕｒｉｎｇｂｅｒｒｙｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｉｎＶｉｔｉｓｖｉｎｉｆｅｒａ
ｕｓｉｎｇＲＮＡ－Ｓｅｑ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１０，１５２（４）：１７８７－
１７９５．　

［３８］ＣｈａｇｎéＤ，ＧａｓｉｃＫ，ＣｒｏｗｈｕｒｓｔＲＮ，ｅｔａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａｓｅｔｏｆ
ＳＮＰｍａｒｋｅｒｓｐｒｅｓｅｎｔｉｎｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｓｏｆｔｈｅＡｐｐｌｅ［Ｊ］．
Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２００８，９２（５）：３５３－３５８．

［３９］ＳｃｈｎａｂｌｅＰＳ，ＷａｒｅＤ，ＦｕｌｔｏｎＲＳ，ｅｔａｌ．ＴｈｅＢ７３ｍａｉｚｅｇｅｎｏｍｅ：
ｃｏｍｐｌｅｘｉｔｙ，ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ａｎｄｄｙｎａｍｉｃｓ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００９，３２６
（５９５６）：１１１２－１１１５．

［４０］ＰａｔｅｒｓｏｎＡＨ，ＢｏｗｅｒｓＪＥ，ＣｈａｐｍａｎＢＡ．Ａｎｃｉｅｎｔｐｏｌｙｐｌｏｉｄｉｚａｔｉｏｎ
ｐｒｅｄａｔｉｎｇｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅｏｆｔｈｅｃｅｒｅａｌｓ，ａｎｄｉｔｓｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓｆｏｒ
ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｇｅｎｏｍｉｃｓ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆ
ＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２００４，１０１（２６）：９９０３－
９９０８．　

韩俊杰，王昊龙，李卫华．关联分析及其在不同分子标记中的应用综述［Ｊ］．江苏农业科学，２０１６，４４（２）：１３－１７．
ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０１６．０２．００４

关联分析及其在不同分子标记中的应用综述

韩俊杰，王昊龙，李卫华
（石河子大学农学院／新疆生产建设兵团绿洲生态农业重点实验室，新疆石河子８３２００３）

　　摘要：关联分析技术在植物中的应用较晚，近些年才在植物数量性状和植物遗传育种研究中得以应用。关联分析
以连锁不平衡作图（ＬＤｍａｐｐｉｎｇ）为基础，用来鉴定植物性状与目标基因之间的关系。关联分析有很明显的应用优势，
它不仅不需要特殊的构图群体，而且还能够同时对多个基因位点进行检测，精度非常高。由于其良好的实用性，关联

分析技术已经成为国际基因组学的研究热点。介绍了ＬＤ的定义和度量方法，综述了基于分子标记的关联分析在植
物遗传中的应用，并对其在遗传学中的应用和发展作了展望。
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　　关联分析又称连锁不平衡作图（ｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ
ｍａｐｐｉｎｇ，ＬＤｍａｐｐｉｎｇ），是建立在连锁不平衡的基础上用于鉴
定群体内目标性状与遗传标记相关关系的方法［１］。关联分

析最早在人类疾病的研究中得以应用，并取得了丰硕的成果，

目前在人类不同致病基因方面已有许多成功的报道［２］。在

动物中的应用也相对较多，如在奶牛、鱼、羊、猪、鸡中的应用

等。然而，由于目前对植物基因组 ＬＤ结构的认识还不够全
面，导致关联分析在植物中的应用相对较少［３］。但是，随着

生物信息学、统计学和基因组学技术的快速发展，关联分析也

已成功应用到许多植物上，如玉米、小麦、拟南芥、大麦、大豆

等。近年来，许多植物的全基因组测序已经完成，这极大地促

进了基因组学的发展，特别是近年来大量单核苷酸多态性

（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ，ＳＮＰ）标记的开发，关联分析
在植物关键基因的发掘上更是得到了广泛的应用，可为植物

分子育种提供标记，在国际上已经成为热点研究方向。

关联分析通过群体上的进化历史和重组，可以在序列水

平上来研究复杂的数量性状，因此与其他分析手段相比，关联

分析有其独特的优势：（１）所需时间短，用自然群体作为材
料，不需要专门构建，且有较大的选择范围，相对于数量性状

基因座（ＱＴＬ）至少需要２年以上的群体能节约大量的时间；
（２）检测范围大，同一座位的不同基因可以用来同时检测，而
ＱＴＬ作图只能检测来自双亲的２个等位基因；（３）准确度高，
ＱＴＬ作图精度一般在１０～３０ｃＭ左右，很少能在基因水平上
被标记，而关联分析可达到单基因的水平［４－５］，如Ｇｅｂｈａｒｄｔ等
利用关联分析方法将马铃薯抗晚瘟病基因 ＲＩ定位在０．２ｃＭ
的基因组区段内［６］。在植物相关研究中，由于其杂交方式和

重复类型都可以得到人为有效控制，因此关联分析在植物中

的应用比在动物中的吸引力更高。

作物很多重要的农艺性状（如株高、产量、营养品质和抗
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