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摘　 要: 随着测序技术和生物信息学的快速发展ꎬ 已有数百种植物的参考基因组被测序ꎬ 极大地促进了植物功能

基因组学、 进化遗传学和分子育种学等领域的蓬勃发展ꎮ 然而ꎬ 随着研究的深入ꎬ 越来越多的证据表明来自单

一个体的参考基因组远不能代表整个物种的遗传多样性ꎬ 由此催生了泛基因组(Ｐａｎ￣ｇｅｎｏｍｅ)的概念ꎬ 并已成功

应用于 ２０ 余种植物的研究ꎬ 揭示了丰富的遗传变异ꎬ 发掘了大量的新基因ꎬ 深化了对相关物种遗传多样性的认

识ꎮ 本文简述了泛基因组的概念、 构建方法以及在当前植物研究中的应用现状ꎬ 最后对其未来发展进行了展望ꎮ
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　 　 基因组包含了生物体的全套遗传信息ꎬ 研究中

通常会将一个物种中重要的品系或者最先测出的基

因组作为参考基因组ꎬ 并以此为基础进行个体或群

体水平的遗传变异分析ꎮ 然而ꎬ 由于地域、 环境等

因素的影响ꎬ 同一物种内的不同个体间存在着丰富

的遗传变异ꎬ 来自单一个体的参考基因组难以覆盖

物种群体的遗传多样性[１]ꎮ 特别是栽培作物与其

野生祖先相比ꎬ 长期强烈的人工选择导致了严重的

遗传瓶颈ꎬ 栽培品种的遗传多样性显著降低ꎮ 而作

物的参考基因组常常来自栽培品种ꎬ 显然无法代表

野生种丰富的遗传变异ꎬ 限制了对作物进化和驯化

历史的深入研究[２ꎬ３]ꎮ 鉴于参考基因组的局限性ꎬ
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研究者提出了泛基因组(Ｐａｎ￣ｇｅｎｏｍｅ)的概念ꎬ 其

中前缀 “Ｐａｎ” 来自希腊语的 “π αν”ꎬ 意思是全

部[４]ꎮ 泛基因组自提出以来广泛用于细菌和动植

物的研究ꎬ 相关的研究报道逐年增长(图 １)ꎬ 特别

是近年来在植物中的应用取得了一系列重要的进

展ꎮ 本文将对泛基因组的概念和构建方法ꎬ 及其在

植物研究中的现状和发展趋势进行简要概述ꎮ

１　 泛基因组的概念

２００５ 年ꎬ Ｔｅｔｔｅｌｉｎ 等[４]在无乳链球菌(Ｓｔｒｅｐｔｏ￣
ｃｏｃｃｕｓ ａｇａｌａｃｔｉａｅ)的研究中首次提出泛基因组的

概念ꎬ 包括所有菌株中都存在的核心基因组

(Ｃｏｒｅ ｇｅｎｏｍｅ)和部分菌株中特有的非必需基因

组(Ｄｉｓｐｅｎｓａｂｌｅ ｇｅｎｏｍｅ) (图 ２: Ａ)ꎮ ２００７ 年ꎬ
Ｍｏｒｇａｎｔｅ 等[５] 首次将这一概念引入植物研究ꎬ
但囿于测序技术和成本限制ꎬ 并没有很快得到大

规模应用ꎮ 直到 ２０１４ 年ꎬ Ｈｉｒｓｃｈ 等[６] 构建了玉米

(Ｚｅａ ｍａｙｓ Ｌ.) 的泛转录组ꎬ Ｌｉ 等[７] 和 Ｓｃｈａｔｚ

等[８]分别报道了野生大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｓｏｊａ Ｓｉｅｂ. ＆
Ｚｕｃｃ.)和水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.)的泛基因组ꎬ 才真

正开启了植物泛基因组研究的时代ꎮ 泛基因组中核

心基因通常比较保守ꎬ 多为管家基因ꎬ 能够反映该

物种的稳定性ꎻ 非必需基因通常具有特定环境适应

性ꎬ 与个体的特性和防御反应相关ꎬ 许多植物的泛

基因组研究均发现非必需基因常富集在抗病和防御

功能中[９]ꎮ

２　 泛基因组构建

２􀆰 １　 样本选择

选择合适的材料构建高质量的基因组ꎬ 是开展

泛基因组研究的先决条件ꎮ 泛基因组材料的选择需

考虑两个重要因素ꎬ 即样本数量和样本特性ꎬ 这两

个因素直接影响泛基因组的大小、 核心和非必需基

因的数量与比例ꎬ 决定了泛基因组的质量ꎮ 原则

上ꎬ 构建泛基因组要尽可能多地增加样本数量ꎬ 然

而数量越多成本越高ꎬ 因此需要选择具有代表性的

0

50

100

150

200

250

300

350

400

450

2005 2006 2007 2008 2009 2010 2011 2012 2013 2014 2015 2016 2017 2018 2019 2020 2021

!
"

#
$

%
&

'
(

N
um

be
r o

f p
an

-g
en

om
es

 p
ub

lic
at

io
ns

)* Year

图 １　 ＰｕｂＭｅｄ收录的与泛基因组有关的文章
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ａｒｔｉｃｌｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｐａｎ￣ｇｅｎｏｍｅｓ ｆｏｕｎｄ ｉｎ ＰｕｂＭｅｄ

A B

图 ２　 泛基因组的概念
Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｐａｎ￣ｇｅｎｏｍｅ ｃｏｎｃｅｐｔ
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样本ꎮ 以水稻泛基因组为例ꎬ Ｗａｎｇ 等[１０] 选取了

来源于 ８９ 个国家的 ３０１０ 份亚洲稻进行基因组研

究ꎬ 这些种质代表了全球 ７８０ ０００ 份水稻种质资源

中超过 ９５％的遗传多样性ꎬ 得到了高质量的亚洲

稻泛基因组ꎮ
栽培作物的驯化改良是一个基因库动态变化的

过程ꎮ 因此ꎬ 作物的泛基因组研究加入相关的野生

近缘种(Ｃｒｏｐ ｗｉｌｄ ｒｅｌａｔｉｖｅꎬ ＣＷＲ)ꎬ 可以高效地

发掘作物驯化过程中丢失的有益基因ꎮ 如 Ｇａｏ
等[１１]对 ７２５ 个在地理来源和系统进化方面有代表

性的栽培番茄(Ｓｏｌａｎｕｍ ｌｙｃｏｐｅｒｓｉｃｕｍ Ｌ.)及其野

生近缘种进行泛基因组研究ꎬ 鉴定到一些野生种质

特有的基因ꎬ 这些基因与抗病、 抗逆、 风味、 营养

等重要性状相关ꎮ 此外ꎬ 向日葵(Ｈｅｌｉａｎｔｈｕｓ ａｎ￣
ｎｕｕｓ Ｌ.) [１２]、 苹果(Ｍａｌｕｓ ｄｏｍｅｓｔｉｃａ Ｂｏｒｋｈ.) [１３]、
小麦(Ｔｒｉｔｉｃｕｍ ａｅｓｔｉｖｕｍ Ｌ.) [１４] 和大麦(Ｈｏｒｄｅｕｍ
ｖｕｌｇａｒｅ Ｌ.) [１５]等的泛基因组亦包括了野生近缘种

的基因组ꎬ 对开发和利用野生资源的基因库具有重

要意义ꎮ
基于泛基因组大小随测序样本数目的变化趋

势ꎬ 泛基因组可分为闭合型和开放型两类(图 ２:
Ｂ)ꎮ 开放型泛基因组的大小随样本数目的增加而

不断增加ꎬ 而闭合型泛基因组的大小则随样本数目

的增加而增大到一定程度后趋于稳定ꎮ 泛基因组的

开放或闭合特征反映了物种的基因组多样性程度和

测序取样的广度ꎬ 同时体现了该物种生长环境异质

性以及该物种内部遗传物质交流的水平[１６]ꎮ 例如

大豆[７ꎬ １７]、 玉 米[６]、 番 茄[１１] 和 甘 蓝 ( Ｂｒａｓｓｉｃａ
ｏｌｅｒａｃｅａ Ｌ.) [１８]的泛基因组是闭合型ꎬ 可以预测其

泛基因组的理论大小ꎮ 相反ꎬ 对于开放型泛基因

组ꎬ 每个新个体的测序都会持续增加泛基因组的内

容ꎬ 无法预测最终的泛基因组大小ꎮ
２􀆰 ２　 构建策略

泛基因组最初提出的时候重点关注基因的存在

与 缺 失 变 异 ( Ｐｒｅｓｅｎｃｅ / Ａｂｓｅｎｃｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓꎬ
ＰＡＶｓ)ꎮ 对于一组注释完善的基因组ꎬ 分析每个基

因在各个基因组中 ＰＡＶｓꎬ 可以很容易得到核心基

因和非必需基因ꎬ 由此得到基于基因的泛基因组

(Ｇｅｎｅ￣ｂａｓｅｄ ｐａｎ￣ｇｅｎｏｍｅ) (图 ３)ꎮ 基于基因的

泛基因组的概念明确ꎬ 分析方法简单ꎬ 在原核生物

的泛基因组研究中应用广泛[１９]ꎮ 然而ꎬ 由于其仅

关注基因水平的 ＰＡＶｓꎬ 而忽略其他序列水平上的

各种变异ꎬ 不能全面地反映群体的基因组多样

性ꎮ 因而ꎬ 动植物和人类等复杂基因组研究常采

用基于序列的泛基因组策略 ( Ｓｅｑｕｅｎｃｅ￣ｂａｓｅｄ
ｐａｎ￣ｇｅｎｏｍｅ) [２０]ꎮ

基于序列的泛基因组构建策略ꎬ 按提出的时期

先后可划分为 ４ 类: 从头组装(Ｄｅ ｎｏｖｏ ａｓｓｅｍ￣
ｂｌｙ)、 迭代组装 ( Ｉｔｅｒａｔｉｖｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ)、 Ｍａｐ￣ｔｏ￣
Ｐａｎ 和基于变异图组装(Ｇｒａｐｈ￣ｂａｓｅｄ ａｓｓｅｍｂｌｙ)
(图 ３)ꎮ 从头组装的方法是对每一个体单独测序并

从头组装ꎬ 再通过多基因组比对分析ꎬ 鉴定核心基

因、 非必需基因和基因组结构变异(Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ ｖａ￣
ｒｉａｔｉｏｎｓꎬ ＳＶｓ)ꎮ 该策略获得一批高质量的基因组

全序列ꎬ 开展精细的比较基因组分析ꎬ 得到目标物

种的泛基因特征ꎬ 但常常并不产生一个非冗余的泛

基因组序列ꎬ 因而后续的研究难以直接利用ꎮ Ｌｉ
等[７]构建的野生大豆、 Ｓｃｈａｔｚ 等[８] 和 Ｚｈａｏ 等[２１]

构建的水稻ꎬ 以及 Ｇｏｒｄｏｎ 等[２２] 构建的二穗短柄

草(Ｂｒａｃｈｙｐｏｄｉｕｍ ｄｉｓｔａｃｈｙｏｎ (Ｌ.) Ｐ. Ｂｅａｕｖ.)等
泛基因组均属此类ꎮ 从头组装构建泛基因组结果

相对准确ꎬ 但花费的时间较多ꎬ 成本也较高ꎮ 随

着测序技术的发展尤其是第三代测序技术的应

用ꎬ 改善了二代测序读长短的瓶颈问题ꎮ 其中

ＰａｃＢｉｏ 公司开发的高准确性长读长测序模式显著

提高了测序的准确度ꎬ 加快了基因组组装的精度

和速度ꎮ
迭代组装基于物种的参考基因组ꎬ 将其他个体

的基因组逐个与参考基因组比对ꎬ 找出非参考序

列ꎬ 添加到参考基因组上ꎬ 得到一个新的参考基因

组ꎬ 再进行下一轮比对和添加ꎮ 通过不断的迭代ꎬ
形成该物种的泛基因组ꎮ 该方法与从头组装相比ꎬ
测序成本和计算资源的需求较低ꎬ 在早期的植物泛

基因组研究中应用颇多ꎬ 如甘蓝[１８]、 油菜(Ｂｒａｓ￣
ｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ.) [２３]、 木豆 ( Ｃａｊａｎｕｓ ｃａｊａｎ ( Ｌ.)
Ｍｉｌｌｓｐ.) [２４]等的泛基因组ꎮ

Ｍａｐ￣ｔｏ￣ｐａｎ 同样基于物种的参考基因组进行

构建ꎬ 与迭代组装的不同之处在于将所有个体的基

因组ꎬ 分别与参考基因组比对ꎬ 鉴定非参考序列ꎻ
再把所有的非参考序列合并ꎬ 剔除冗余ꎬ 得到无冗

余的非参考基因组ꎻ 把参考基因组和无冗余的非参

考基因组合并ꎬ 得到泛基因组ꎮ 该方法流程比较简

单ꎬ 还可以避免迭代组装法因不同迭代顺序可能导

致的偏差ꎬ 在新近发表的研究中应用较多ꎬ 如水
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图 ３　 泛基因组构建策略
Ｆｉｇ􀆰 ３　 Ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｏｆ ｐａｎ￣ｇｅｎｏｍｅ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ

稻[１０]、 番 茄[１１]、 苹 果[１３]、 大 豆 ( Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ
( Ｌ.) Ｍｅｒｒ.) [１７] 和 棉 花 ( Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ
Ｌ.) [２５]等均采用该方法构建泛基因组ꎮ

上述 ３ 种方法得到均是线性泛基因组ꎬ 无法有

效地存储和描述基因组变异ꎮ 现阶段第三代测序技

术迅速发展ꎬ 可以较低的成本批量产生多个高质量

的个体基因组ꎬ 从而获得大量精确的变异信息ꎮ 基

于变异图组装的方法也采用了从头组装的策略ꎬ 但

是通过多个高质量基因组的精细比较获得变异图ꎬ
实现基于图形结构的泛基因组构建ꎬ 能够充分考虑

各种形式的遗传变异ꎬ 完整描述和存储群体的基因

组多样性ꎬ 最近大豆[２６]、 水稻[２７]、 高粱(Ｓｏｒｇｈｕｍ
ｂｉｃｏｌｏｒ (Ｌ.) Ｍｏｅｎｃｈ) [２８]等先后构建了图形化的泛

基因组ꎬ 代表着当前和未来植物泛基因组的主流ꎮ

３　 泛基因组在植物研究中的应用

随着新一代测序技术的飞速发展ꎬ 迎来了植物

泛基因组的大发展ꎮ 迄今为止ꎬ 已在 ２０ 余种植物

开展了泛基因组研究(表 １)ꎮ 与基于重测序数据进

行变异检测相比ꎬ 泛基因组研究不仅能够检测出单

核苷酸多态性(Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬ
ＳＮＰ) 和小型插入 缺 失 ( Ｉｎｓｅｒｔｉｏｎ / ｄｅｌｅｔｉｏｎꎬ Ｉｎ￣
ｄｅｌ)ꎬ 还能够大幅提高长片段变异检测的准确性

和检出率ꎬ 从而得到有效的 ＰＡＶ、 拷贝数变异

(Ｃｏｐｙ ｎｕｍｂｅｒ ｖａｒｉａｎｔꎬ ＣＮＶ)、 大型 Ｉｎｄｅｌ、 异位

(Ｔｒａｎｓｌｏｃａｔｉｏｎ)和倒位( Ｉｎｖｅｒｓｉｏｎ)等各种类型的

ＳＶｓꎬ 获得物种全面准确的变异信息ꎬ 有效揭示群

体的基因组变异模式ꎮ

７２１　 第 １ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 郝晨路等: 植物泛基因组研究进展与展望

© Plant Science Journal    http://www.plantscience.cn



表 １　 已发表的植物泛基因组研究
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ ｐｌａｎｔ ｐａｎ￣ｇｅｎｏｍｅ ｓｔｕｄｉｅｓ

年份
Ｙｅａｒ

ｐｕｂｌｉｓｈｅｄ

物种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

样本数量
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

构建方法
Ａｐｐｒｏａｃｈ

核心基因含量 / ％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｃｏｒｅ ｇｅｎｅｓ

参考文献
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３􀆰 １　 泛基因组在植物育种中的应用

基于泛基因组研究可以鉴定大量新基因ꎬ 为分

子设计育种奠定基础(图 ４)ꎮ 长期的驯化选择极大

地降低了栽培作物的遗传多样性ꎬ 因而来自栽培品

种的参考基因组可能缺失许多重要基因ꎬ 如来自水

稻品种‘日本晴’的参考基因组缺失了粒宽和粒重相

关基因 ＧＷ５、 耐淹相关基因 Ｓｕｂ１Ａ 等ꎬ 他们均能

在泛基因组中找到[２９ꎬ ４７ꎬ ４８]ꎻ 其他植物的泛基因组亦

发现有大量参考基因组缺失的基因ꎬ 对这些新基因的

功能解析将为科学育种提供指导和丰富的基因资源ꎮ
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图 ４　 植物泛基因组及其应用
Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｐｌａｎｔ ｐａｎ￣ｇｅｎｏｍｅ ａｎｄ ｉｔｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ

　 　 基于泛基因组进行基因挖掘ꎬ 可以充分利用多

尺度的遗传变异ꎬ 提高基因定位的准确性ꎮ Ｇａｏ
等[１１]对番茄的泛基因组研究发现了 ＴｏｍＬｏｘＣ 基

因一个罕见的启动子等位变异ꎬ 结合对挥发性风味

物质开展的、 基于 ＳＮＰｓ 的 ＱＴＬ(Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ
ｌｏｃｕｓ)定位分析ꎬ 迅速锁定 ＴｏｍＬｏｘＣ 是影响番茄

风味形成的关键基因ꎮ
将泛基因组同转录组、 代谢组等结合ꎬ 并利用

ＱＴＬ 定位和全基因组关联分析(Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓ￣
ｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙꎬ ＧＷＡＳ)等策略ꎬ 可以实现重要

性状形成相关基因的快速鉴定(图 ４: Ｃ)ꎮ Ａｌｏｎｇｅ
等[３６]通过对 １００ 个番茄品系的泛基因组分析鉴定

了 ２３８ ４９０ 个 ＳＶｓꎬ ＲＮＡ 测序表明基因表达受到

ＳＶｓ 的广泛影响ꎬ 其中一些 ＳＶｓ 与重要农艺性状

相关ꎬ 包括果实大小、 重量和风味品质等ꎮ Ｌｉ
等[２５]基于棉花泛基因组的分析鉴定到 １６２ 个ＱＴＬｓ
与纤维品质、 产量、 开花期等性状相关ꎬ 其中 ８４
个是基于泛基因组研究新发现的ꎮ
３􀆰 ２　 泛基因组在植物进化和驯化方面的应用

进化是指种群里的遗传性状在世代之间的变

化ꎬ 其实质是种群基因频率的改变[４９]ꎮ 传统的植

物系统发育与分类研究建立在分类群的性状分析基

础上ꎬ 如最初形态性状在进化研究中占重要地位ꎬ
但由于环境对形态性状的影响较大ꎬ 使得一些物种

的进化地位难以确定[５０]ꎮ 而性状的差异实质上是

基因型的差异ꎬ 因此可以通过比较基因组序列的差
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异直接研究物种的亲缘和演化关系[５１]ꎮ
构建涵盖不同驯化阶段、 不同地域材料的泛基

因组ꎬ 对于探讨作物的进化和驯化具有重要意义ꎮ
Ｗａｎｇ 等[１０]对 ３０１０ 份水稻基因组的分析中ꎬ 发现

粳稻(Ｏ􀆰 ｓａｔｉｖａ Ｌ. ｓｓｐ. ｊａｐｏｎｉｃａ)中缺失很多籼稻

(Ｏ􀆰 ｓａｔｉｖａ Ｌ. ｓｓｐ. ｉｎｄｉｃａ)特有的等位基因ꎬ 支持

粳稻籼稻独立驯化的假说ꎮ Ｇａｏ 等[１１] 的番茄和 Ｌｉ
等[２５]的棉花泛基因组研究发现ꎬ 驯化和改良中基

因均发生了选择性的保留和丢失ꎬ 而且在驯化过程

中丢失的基因显著多于改良过程ꎮ Ｓｕｎ 等[１３] 的苹

果泛基因组分析结果显示ꎬ 栽培苹果中约 ９０％的

基因来自其野生祖先欧洲森林苹果(Ｍ. ｓｙｌｖｅｓｔｒｉｓ
( Ｌ.) Ｍｉｌｌ.) 和 新 疆 赛 威 士 苹 果 ( Ｍ. ｓｉｅｖｅｒｓｉｉ
(Ｌｅｄｅｂ.) Ｍ. Ｒｏｅｍ.)ꎬ 证实了苹果是沿着丝绸之

路从中国传向欧洲ꎬ 并逐渐驯化为栽培苹果的ꎮ 综

上ꎬ 泛基因组增加了参考基因组深度和广度ꎬ 促进

了作物进化和驯化的全面解析ꎮ

４　 展望

泛基因组有力地推动了植物学相关研究ꎮ 基于

泛基因组的比较基因组学ꎬ 能够更好地解析物种和

品种形成的分子基础ꎬ 促进对物种起源和驯化的认

识ꎮ 将泛基因组与 ＧＷＡＳ 和 ＱＴＬ 分析相结合ꎬ 可

以更高效地鉴别性状形成相关的关键基因ꎮ
４􀆰 １　 超级泛基因组

由于作物野生近缘种含有丰富的有益基因ꎬ 在

作物改良中意义重大ꎬ Ｋｈａｎ 等[５２]提出了超级泛基

因组(Ｓｕｐｅｒ￣ｐａｎ￣ｇｅｎｏｍｅ)的概念ꎬ 即构建一个涵

盖了整个属所有物种基因组信息的泛基因组ꎮ 超级

泛基因组超越单一物种的限制ꎬ 可以揭示多个相关

联物种完整的遗传变异ꎬ 能够促进对 ＣＷＲ 中特有

的抗病抗逆等重要农艺性状关键基因的挖掘ꎬ 显著

扩大栽培作物的可用基因库ꎮ 此外ꎬ 超级泛基因组

对物种间分化时间和进化事件的解析亦有促进ꎬ 可

为植物进化研究提供新的资源和思路[５２]ꎮ
４􀆰 ２　 图形化泛基因组构建及下游分析工具研发

传统的基因组以线性的形式存储于染色体上ꎬ
无法描述不同个体间的遗传变异ꎮ 图形化泛基因组

将该物种的所有遗传变异信息都整合起来ꎬ 全面覆

盖了多尺度的变异信息ꎬ 囊括了一个物种全部的遗

传信息[５３]ꎮ 从线性泛基因组到图形化泛基因组的

转变对作物育种尤其重要ꎬ 作物改良在很大程度上

依赖于遗传变异对农艺性状的影响ꎬ 图形化泛基因

组鉴定到的大量精确的变异信息理论上能够提高

ＱＴＬ 定位和 ＧＷＡＳ 的准确性[５３ꎬ ５４]ꎮ
然而ꎬ 传统的遗传分析工具ꎬ 包括 ＧＷＡＳ、

ＱＴＬ、 转录组分析等ꎬ 都是基于线性基因组设计

的ꎬ 要利用泛基因组作为参考基因组ꎬ 原有的软件

和算法都需要相应的改进ꎬ 甚至需要从头开发新的

生物信息工具ꎬ 以适应泛基因组的需求ꎮ
４􀆰 ３　 局限与挑战

当前植物泛基因组研究取得重大成果的同时也

存在一些局限和挑战ꎬ 首先ꎬ 泛基因组的组装策略

还不够完善ꎬ 而组装的完整性和准确性是后续分析

的前提和保障ꎮ 其次ꎬ 基于泛基因组鉴定出了大量

遗传变异ꎬ 如何快速有效地定位性状的关联位点是

一个很大的挑战ꎮ 此外ꎬ 泛基因组学研究产生了海

量的数据ꎬ 数据的高效存储和可视化也是一个亟待

解决的问题ꎮ 未来测序技术和组装算法的进步将会

完善泛基因组的构建ꎬ 新一代基于泛基因组的

ＧＷＡＳ 和 ＱＴＬ 等基因定位工具的开发将充分利用

泛基因组发掘的多尺度、 高密度遗传变异信息ꎬ 极

大地促进植物比较基因组学、 功能基因组学和分子

育种学的发展ꎮ
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