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摘要# 以上饶早梨
76$#4 86$-("'-& !

个品种 %六月雪& %

6+7879:79

& 和 %黄皮消& %

;7<3=>+:+<*

& 试管苗为材料! 进

行全基因组重测序分析' 结果表明$

!

个样本的总单核苷酸多态位点(

?@A

#数量分别为
4 #%# '(%

和
4 #5B 4B'

个!

编码区内无义突变位点(

32?@A

#分别为
''( 4($

和
''! !/B

个' 对
32?@A

的常见变异(

C*DD*3 E<F+<3G

!

HI

#分析发

现! 共有
! !/!

个
32?@A

关联了
! B4%

个基因'

!

个样本的总插入缺失位点(

J@KL6

#分别为
/BB '//

和
%$$ 4B'

个!

其中
#( (B$

和
#( !%5

个位于编码区! 共
( ##(

个差异
J@KL6

关联到了
' 4/!

个基因! 烟草花叶病毒(

G*M<CC* D*2<+C

E+F72

#耐药蛋白
@

! 抗病蛋白等关键基因发生变异' 差异
32?@A

和差异
J@KL6

富集得到的基因本体术语(

NO G9FD2

#

一致' 本实验结果可为上饶早梨
!

个品种 %六月雪& 和 %黄皮消&

?@A

和
J@KL6

相关标记的开发) 优异基因的挖

掘提供参考' 图
(

表
!

参
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关键词# 园艺学* 上饶早梨* %六月雪&* %黄皮消&* 全基因组重测序分析

中图分类号#
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#
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被认为是药食兼优的夏令佳品!
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# 栽培历史长# 以 $黄皮消% $

'()*+,-.-)/

% 和 $六月雪% $

0-(1(2."

(2

%

!

个品种品质最为优良!

3

"

& 对上饶早梨脱毒快繁!

%!4

"和品种鉴定!

5!6

"的研究表明' 来源上饶县花厅镇的

上饶早梨道地性农家种 $六月雪% 和 $黄皮消% 经简单重复序列标记(

778

)和扩增片段长度多态性

(

9:0;

)分子标记的聚类分析聚为
<

类# 但生物学性状* 农艺性状和果实品质均有一定差异!

=

"

& 因此# 找

出两者基因差异对地方品种的育种选种工作十分重要& 自
!"""

年模式植物拟南芥
!"#$%&'()%) *+#,%#-#

的基因组被完全解析后# 已有越来越多的种质被全基因组测序!

$

"

+ 研究认为# 野生种* 农家种* 栽培种

的全基因组重测序是筛选重要性状关键基因的一个重要内容!

<"

"

& 梨基因组测序的完成!

<<!<3

"和高通量测速

技术的快速发展# 使梨种质资源的全基因组变异分析成为可能# 而全基因组单核苷酸多肽位点(

7>;

)和

插入缺失位点(

?>@A0

)相关标记的开发# 对作物分子辅助育种和基因组学研究具有重要的作用& 周贺等!

<%

"

对褐色砂梨 $黄花%

./"0) (/"%1',%#

$

'()*+B()

% 色泽形成期的果皮转录组数据进行
7>;

分子标记开发#

共筛选到
< <6=

个可能与果皮色泽形成相关的
7>;

标记& 李节法!

<4

"以
5

年生砂梨品种 $翠冠%

.2 (/"%1'!

,%#

$

C(-+()*

% 的果实膨大早期* 中期和成熟期样品进行比较转录组学分析# 鉴定到
% <!<

个选择性剪

切位点#

3& 45&

个
7>;

位点和
6 %%3

个
778

标记位点&

DE

等!

<5

"

*

FG>H9>98?

等!

#6

"和
HA89I9F?

等!

#=

"

也通过
7>;

标记构建了梨遗传图谱& 但梨的
?>@A0

标记研究较少& 本研究以上饶县花厅镇上饶早梨道

地性农家种 $六月雪% 和 $黄皮消% 为材料# 通过全基因组重测序# 深度挖掘其基因组
7>;

#

?>@A0

和

结构变异位点(

7J

)等位点# 为上饶早梨优质品种相关标记的开发* 优异基因的挖掘提供参考&

#

材料和方法

!"!

材料

上饶县花厅镇上饶早梨道地性农家品种 $六月雪% 和 $黄皮消% 试管苗由上饶师范学院生命科学学

院植物组织培养室提供&

!"#

方法

#K!K< @>9

提取 参照十六烷基三甲基溴化铵(

CH9L

)提取法提取样品
@>9

&

<K!K!

测序 以吸光度比值
3

(

!5&

)

M4

(

!="

)和
N(O-P !Q"

(

0-R2 P2SB*/T/+-2UV E79

)#

L-/)*)T1W2X !<""

(

9+-"

T2*P

#

Y2XZ)*1

)软件分析完成总
@>9

样品的质量控制& 称取
< !+

基因组总
@>9

片段化处理至
3""#%""

O,

# 进行末端修复* 末端加 $

9

% 处理* 接头(

9[),P2XU

)连接反应# 连接至
?TT(Z-*)

公司测序平台的测

序接头后进行聚合酶链式反应(

;C8

)扩增& 连接产物用质量分数
!\

的琼脂糖凝胶电泳# 选择
%&&#4&&

O,

的片段# 随后用连接介导
;C8

(

0F";C8

)进行扩增获得
@>9

文库& 按照
?TT(Z-*)

公司
'-72] !4&&

测

序系统(

'-U2] !4&&

)的操作说明对形成的
@>9

文库进行双端
#!4 O,

的高通量测序&

#Q!Q3

数据分析 鉴于
?TTT(Z-*) '-U2] !4&&

错误率对结果的影响# 对原始数据进行质量控制(

NC

)& 参

考数据库为西洋梨基因组
;1X(U S/ZZ(*-U Y2*/Z2 ^<Q"

数据库& 分别对每个样本使用
O/_P-2 !

软件进行

测序短序列匹配(

X2)[U Z),,-*+

)# 并用
E*-R-2[Y2*/P1,2X

软件进行
7>;

和
?>@A0

的提取!

<$!!<

"

& 采用
9>"

>GJ98

软件对获得的
7>;

和
?>@A0

进行功能注释!

!!

"

&

7>;

常见变异分析(

S/ZZ/* ^)X-)P-/*V CJ

)及差异

?>@A0

分析首先获取
!

个样品相同位置的
7>;M?>@A0

# 再根据非同义
7>;

(

*/*U1*/*1Z/(U 7>;

#

*U7>;

)

M?>@A0

获取相关基因!

!3

"

& 将差异
7>;

和
?>@A0

分别与转录组数据进行关联分析# 分别考察差异
7>;

和

?>@A0

相关的表达数据!

!%

"

& 候选基因的富集分析递交至
9+X-YG

软件用于富集基因本体术语(

+2*2 /*P/T"

/+1 P2XZU

)

!

!4

"

& 拷贝数变异位点(

C>J

)分析采用
J)X7S)*

软件进行!

!5

"

&

!

结果与分析

#"!

测序数据预处理

以
'-72] !4""

测序系统提供的起初测序数据为原始数据# 即各样本测序得到的短序列(

X2)[U

)数及

碱基总数 # 共得到
!64 "$! =!!

个短序列和
3% 55< 5$4 46!

个碱基 # 其中 $六月雪 % 中含短序列

<%" 5$5 3<!

个# 碱基
<6 6!6 634 3<!

个# $黄皮消% 中短序列
<3% 3$5 4<"

个# 碱基
<5 $33 $5" !5"

个& 为剔除
?TTT(Z-*) '-U2] !4""

错误率对结果的影响# 需对原始数据进行质量控制# 包括去除低质量序

列# 去除接头# 以进行后续工作& 质量控制后得到
!3! %3% 54%

个短序列和
!$ !=5 655 <4!

个碱基# 总

!!=



第
!"

卷第
#

期

有效数据比例为
$%&'(

! 其中 "六月雪# 含短序列
))* +'" !!#

个$ 碱基
)'+ +)+ *,$ !##

个$ 有效数

据比例为
$%&"(

! %黄皮消& 含短序列
))! !,$ !#+

个$ 碱基
)% #$' ""$ !#+

个$ 有效数据比例为

$%&%(

'

!"!

短序列匹配!

#$%&' (%))*+,

"统计

经过测序将短序列匹配至参考基因组' "六月雪& 组中总匹配的短序列数为
"$ $'* +,%

个$ 占所

有短序列数的
',&$(

$ 含唯一匹配的短序列数为
!) $$* %*%

个$ 占总匹配数的
#"&$(

! 覆盖全基因的深

度为
#%&!'

$ 覆盖全基因组的百分比为
*!&+(

! 当覆盖深度
!!

时$ 覆盖全基因组的百分比为
$*&%(

'

"黄皮消& 组总匹配的短序列数为
"" '$+ ,',

个$ 占所有短序列数的
'$&,(

$ 含唯一匹配的短序列数为

!# )"' #%,

个$ 占总匹配数的
#$&%(

! 覆盖全基因的深度为
#!&$*

$ 覆盖全基因组的百分比为
*!&+(

$ 覆

盖深度
!!

时$ 覆盖全基因组的百分比为
$*&'(

'

!"- ./0

统计分析

"六月雪& 中共得到
-./ " ),) !',

个$ 在编码区的无义突变有
!!' "'*

个$ 有义突变有
#$) $,)

个! 因
-./

突变获得终止子
" ++)

个$ 丢失终止子
) ##"

个! 在基因
'!

非翻译区(

'!012

内的
-./

总数)

在
!!012

内的
-./

总数及位于
'!012

和
!!012

间的
-./

总数均为
+

! 在不同可变剪切的基因组区域内

找到
-./ ! !$!

个$ 内含子区域内找到
) #*$ *""

个$ 启动子区域内找到
) !+) ,#"

个$ 基因间区域内

找到
# *%# '#'

个'

"黄皮消& 中共得到
-./ " )%+ "+!

个$ 在编码区的无义突变有
!!# #$+

个$ 有义突变有
#,$ +"%

个! 因
-./

突变获得终止子
" +!%

个$ 丢失终止子
) #)+

个! 在基因
'!

非翻译区(

'!012

*内的
-./

总

数) 在
!!012

内的
-./

总数及位于
'!012

和
!!012

间的
-./

总数均为
+

$ 在不同可变剪切的基因组区

域内找到
-./ ! #,%

个$ 内含子区域找到
) #$' +'#

个$ 启动子区域内找到
) #*) '*$

个$ 基因间区域

内找到
# *%! +*)

个'

!"1

常见变异!

23((3+ 4%#*%+5

#

67

"分析

对获得的
!!' "'*

个(%六月雪&*和
!!# #$+

个(%黄皮消&*

34-./

进行常见变异分析发现$

#

个品种

共有
# #$#

个
34-./

关联了
# +",

个基因$

34-./

对基因的平均关联频率超过了
)

' 其中$ 烟草花叶病

毒耐药蛋白
.

(

/5/+),,$)

* $ 假定的抗病
2//)!

样蛋白
)

(

/5/++,!',

*$ 可能的抗病
2//$

样蛋白
#

(

/5/+!+,+"

*$ 可能的

622

类受体丝氨酸
7

苏氨酸蛋白激酶
89!:%,',+

(

/5/+#)!+'

*$

未 注 释 蛋 白
)

(

/5/++$),"

* $ 烟 草 花 叶 病 毒 耐 药 蛋 白
.

(

/5/++,%',

*$ 烟草花叶病毒耐药蛋白
.

(

/5/+)$$)'

*$ 未注释

蛋白
#

(

/5/+#),'!

* $ 含重复锚蛋白的蛋白质
89':+#"# +

(

/5/+##+,$

*$ 烟草花叶病毒耐药蛋白
.

(

/5/+!+%,$

*$ 抗病蛋

白
2;8#

(

/5/+)%##%

*$ 可能的
622

类受体丝氨酸
7

苏氨酸蛋白

激 酶
89):'!%# +

(

/5/+!)',%

* $ 假 定 的 抗 病 蛋 白
2;8!

(

/5/+#!'$+

*等蛋白编码的基因则关联了
)+

个以上
34-./

' 为

进一步研究候选基因的选择压力$ 对得到的
# +",

个基因的

34-./

与同义
-./

的比值(

34-./74<3=3<>=?4 -./

$

!

*进行考察$

发现
!

的对数呈现正态分布(图
)

*$ 其值约为
#

$ 说明进化有

一定的正向选择压力'

!"8 +'./0

关联的候选基因的基因本体论富集分析

由于生物学定义混乱的原因$ 不同的生物学数据库可能会使用不同的术语' 为了解决这个问题$ 基

因本体联合会(

;@3@ A3=9=B=:< 5=34=C9D?>

*建立了 +基因本体论, (

:@3@ =39=B=:

$

;A

*数据库$ 目的是通过

利用统一化的) 结构化的语言建立一个适用于不同物种的) 对基因和蛋白质功能进行定义和描述$ 并且

能够随着研究的不断深入而更新的语言词汇标准'

;A

数据库包含基因参与的生物过程) 所处细胞位置

及具有的分子功能
!

个方面信息$ 其注释信息可对基因功能进行预测'

;A

显著性富集分析以基因本体

术语(

;A 9@C>

*为单位$ 确定差异表达基因行使的主要生物学功能' 分析全局
;A

功能与候选基因所处

洪森荣等- 上饶早梨 %六月雪& 和 %黄皮消& 全基因组重测序分析

图
)

候选基因的
34-./7

同义
-./

比例

分布曲线图

ED:?C@ ) 5?CF@ >GH =I 34-./74<3=3<>=?4 -./

CG9D= JD49CDK?9D=3 =I LG3JDJG9@ :@3@4

频
率
7

次
M
)

B=: #

##*
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的功能发现! 刺激" 结合反应等功能的基因相对于背景基因#

# '&(

条$富集#图
!

$% 通过差异基因富集

得到的
)* +,-./

&图
'

及表
#

$可知! 全部
!0 ($1

条信息中!

234

结合' 蛋白酪氨酸激酶活性" 腺苷核

糖核酸结合" 嘌呤核苷结合" 核苷结合" 腺苷核苷酸结合" 防御反应" 蛋白丝氨酸
5

苏氨酸激酶活性"

转移酶活性" 转运含磷基团" 嘌呤核糖裂解键" 核糖核酸结合" 嘌呤核苷酸结合" 蛋白激酶活性"

672

导向的
372

聚合酶活性" 磷酸转移酶活性" 醇基作为受体"

372

聚合酶活性"

672

依赖性
372

复制"

翻译后蛋白质修饰" 脯氨酸氨基酸" 磷酸化" 蛋白质改性过程等
)* +,-./

具有显著性意义(

图
! 8/974

关联的候选基因总体
)*

分布图

:;<=-, ! *>,-?@@ )* A;/+-;B=+;C8 CD E?8A;A?+, <,8,

&

8/974

$

图
' 8/974

关联的候选基因
)*

富集柱状图

:;<=-, ' )* ,8-;EF,A F;/+C<-?. CD E?8A;A?+, <,8,

&

8/974

$

!"# $%&'(

统计分析

)六月雪* 样本共得到
G73HI 1&& '11

个! 编码区内移码插入总数为
( &$!

个! 移码缺失总数
1 11%

个+ 编码区内因
G73HI

突变获得终止子
%!(

个! 丢失终止子
#&J

个+ 在基因
0!KL6

内的
G73HI

总数为

'#

个! 在基因
'!KL6

内的
G73HI

总数和位于
0!KL6

和
'!KL6

间的
G73HI

总数均为
&

! 在不同可变剪

切的基因组区域内找到
G73HI J1(

个! 内含子区域内找到
!&# ('0

个! 启动子区域内找到
#$1 $!%

个!

基因间区域内找到
'1' 0&'

个%

)黄皮消* 样本共得到
G73HI J$$ (&'

个! 编码区内移码插入总数为
( &!#

个! 移码缺失总数
1 J&1

个+ 编码区内因
G73HI

突变获得终止子
%%&

个! 丢失终止子
#&0

个+ 基因
0!KL6

内找到
G73HI !(

个!

基因
'!KL6

内' 不同基因的
0!KL6

和
'!KL6

间则未找到+ 在不同可变剪切的基因组区域内找到
G73HI

J01

个! 内含子区域内找到
#$$ $%$

个! 启动子区域内找到
#$1 &1$

个! 基因间区域内找到
'10 0&J

个%

!")

相关
$%&'(

差异分析

!

个样本共获得
G73HI#0 0&$

和
#0 !J%

个% 对这些
G73HI

的差异分析发现! 共有
0 ##0

个
G73HI

关联到了
' (1!

个基因! 其中
!%

个终止子丢失&

/+CM"@C//

$

G73HI

关联了
!%

个基因!

#(0

个终止子获得

&

/+CM"<?;8

$

G73HI

关联了
#(&

个基因!

# $&#

个移码插入&

D-?.,"/F;D+ ;8/,-+;C8

$

G73HI

关联了
# (!$

个基

因!

' &!0

个移码缺失&

D-?.,"/F;D+ A,@,+;C8

$

G73HI

关联了
! %0'

个基因% 分析发现
# !J(

个基因内的

G73HI

数量超过
#

个 + 假定的抗病
644#'

样蛋白
#

&

4N4&&J'0J

$ ! 烟草花叶病毒耐药蛋白
7

&

44N4&#0!0%

$! 未注释蛋白
#

&

4N4&#0(1&

$! 烟草花叶病毒耐药蛋白
7

&

4N4&'&%J1

$! 假定的酰胺酶

N1($O&#

&

4N4&!'(J1

$!

2L4

依赖的
672

解旋酶
3PQ'(

&

4N4&&'($%

$! 甘露糖寡糖
!"#R!"

甘露糖苷酶

S79T

&

4N4""0"$'

$! 未注释蛋白
!

&

4N4"TJ$10

$! 富有丝氨酸
5

精氨酸的分裂因子
9N'0

&

4N4""""TT

$! 来

自转座子逆转录病毒相关的
4C@

聚蛋白
L7L T"$%

&

4N4"'!1"1

$! 未注释蛋白
'

&

4N4"'T$J'

$等蛋白编码

的基因均具有
J

个以上
G73HI

%

!"* $%&'(

关联的候选基因的
+,

富集分析

分析全局
)*

功能发现!

G73HI

关联的候选基因中! 刺激响应' 结合' 催化活性等功能相对于背景

基因&

T '"(

条$来说更加富集+

G73HI

关联的差异基因的富集分析&图
0

及表
!

$结果与
8/974

关联的候

!'"
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表
! "#$%&

关联的候选基因及其功能的
'(

富集分析

$%&'( ) *+ ,(-./ (0-123(4 &5 2%0414%,( 6(0(

!

0/789

"

*+

数据库中唯

一的标记信息
*+ ,(-.

类型
*+

功能的描述信息
输入的具有

*+ ,(-.

注释的候选基因数

该
*+ ,(-.

中基因总数

富集分析统计

学显著水平

错误

发现率

*+:;;<!=!)

分子功能
> ?@9

结合
"; <)= AB#; C!)! AB"; C!);

*+:;;;<D)!

分子功能
>

蛋白酪氨酸激酶活性
)<= ) "<A )B); C!;A #B=; C!;D

*+:;;!#==A

分子功能
>

腺苷核糖核酸结合
#AD ! A<D AB!; C!); #B=; C!;D

*+:;;;)EE!

分子功能
>

嘌呤核苷结合
!); < )D; )B=; C!;A #B=; C!;D

*+:;;;)EE#

分子功能
>

核苷结合
!)! < )E) "B=; C!); #B=; C!;D

*+:;;!;==<

分子功能
>

腺苷核苷酸结合
!); < )D; )B=; C!;A #B=; C!;D

*+:;;;"A=#

生物学功能
9

防御响应
=# <;# )B=; C!;A #B); C!;"

*+:;;;<"D<

分子功能
>

蛋白丝氨酸
F

苏氨酸激酶活性
))E ) !!) )BA; C!;E #BE; C!;"

*+:;;)"DD#

分子功能
>

转移含磷基团的转移酶活性
#)! # DDA #BA; C!;E !BE; C!;"

*+:;;!#===

分子功能
>

嘌呤核糖核酸结合
!;A < !#; <B=; C!;E <BD; C!;"

*+:;;!#==!

分子功能
>

核糖核酸结合
!;A < !#; <B=; C!;E <BD; C!;"

*+:;;)D;D"

分子功能
>

嘌呤核苷酸结合
!#! < ==# =B); C!;E <BA; C!;"

*+:;;;<"D#

分子功能
>

蛋白激酶活性
)=! ) AA= )B=; C!;" )B!; C!;<

*+:;;;!A"<

分子功能
> G8?

导向的
@8?

聚合酶活性
)A );" )BD; C!;" )B<; C!;<

*+:;;)"DD!

分子功能
>

以醇基为受体的磷酸转移酶活性
)"E # #<" #B#; C!;" )B=; C!;<

*+:;;!<;")

分子功能
> @8?

聚合酶活性
## )!E #B#; C!;" )B=; C!;<

*+:;;;"#DE

生物学功能
9

依赖
G8?

的
@8?

复制
)A );" )BD; C!;" "B<; C!;<

*+:;;<!"ED

生物学功能
9

蛋白质翻译后修饰
)D; # #"= )B"; C!;" "B<; C!;<

*+:;;;"<"E

生物学功能
9

蛋白氨基酸磷酸化
)=! ) ADA ABE; C!;D "B<; C!;<

*+:;;;"<"<

生物学功能
9

蛋白质修饰过程
)DE # <#A !BE; C!;" )B); C!;!

*+:;;)"!;)

分子功能
>

激酶活性
)"< # #DD #B;; C!;= )B!; C!;!

*+:;;;==#<

分子功能
> ?$9

结合
#<; ! =!E #B<; C!;= )B=; C!;!

*+:;;)"DDA

分子功能
>

核苷酸转移酶活性
!" !!= #BD; C!;= )B"; C!;!

*+:;;;==)=

分子功能
>

蛋白质结合
!A= " )E# !B!; C!;= )BE; C!;!

*+:;;<!<)#

生物学功能
9

高分子修饰
)E; # =)! )B#; C!;= #B!; C!;!

*+:;;;"A=;

生物学功能
9

胁迫响应
D" EE# )B); C!;= #B!; C!;!

*+:;;)"!);

生物学功能
9

磷酸化
)=E # )"; )B#; C!;= #B!; C!;!

*+:;;!;#<"

分子功能
>

碳水化合物结合
!" !=! EB;; C!;= <B#; C!;!

*+:;;;;)""

分子功能
>

核苷酸结合
!"# = D<) )B<; C!;< "BA; C!;!

*+:;;)"D<;

分子功能
>

转移酶活性
!;! < D<; )BD; C!;< EB;; C!;!

*+:;;;"DA"

生物学功能
9

磷酸盐代谢过程
)"! # !)A "B"; C!;= AB"; C!;!

*+:;;;"DA!

生物学功能
9

磷代谢过程
)"! # !)A "B"; C!;= AB"; C!;!

*+:;;=)D;<

生物学功能
9

多生物过程
)E )#A )B); C!;< )B<; C!;#

*+:;;=;EA"

生物学功能
9

刺激响应
ED ) )#< )B!; C!;< )B"; C!;#

*+:;;;AED=

生物学功能
9

花粉
"

雌蕊相互作用
)" )## =B;; C!;< <B"; C!;#

*+:;;;E;!D

生物学功能
9

细胞识别
)" )## =B;; C!;< <B"; C!;#

*+:;;<E=<<

生物学功能
9

花粉识别
)" )## =B;; C!;< <B"; C!;#

*+:;;;AE="

生物学功能
9

授粉
)" )## =B;; C!;< <B"; C!;#

选基因的
*+

富集分析一致# 全部
#= "AE

条信息中$

)*+

拷贝数变异!

,-./ "01234 5647687-"#

"

9:;

#分析

用
H%-72%0

软件对拷贝数变异!

I8H

"分析# 共获得
I8H !D ;!A

个# 其中缺失
I8H

!

4('(,1J0 I8H

"

#; "#A

个# 中性
I8H

!

0(K,-%' I8H

"

D =DD

个# 扩增
I8H

!

%.L'1M12%,1J0 I8H

"

E E!!

个$

!

讨论

近年来# 迅猛发展的基因组测序技术已被广泛应用于植物基因组重测序等研究%

#D

&

$

789

是基因组

洪森荣等' 上饶早梨 (六月雪) 和 *黄皮消) 全基因组重测序分析 #!)
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表
! "#$%&

关联的候选基因及其功能的
'(

富集分析

'()*+ ! ,- .+/01 +2/345+6 )7 4(2636(.+ 8+2+

!

9:;<=

"

,-

数据库中唯

一的标记信息
,- .+/0

类型
,-

功能的描述信息
输入的具有

,- .+/0

注释的候选基因数

该
,- .+/0

中基因总数

富集分析统计

学显著水平

错误

发现率

,->&&%?@?#

分子功能
A B;C

结合
D& %#@ $E!" <!F? $ED& <!F&

,->&&&%GF?

分子功能
A

蛋白酪氨酸激酶活性
F%@ F D%$ FEF& <!&$ !E@& <!&G

,->&&?!@@$

分子功能
A

腺苷核糖核酸结合
!$G ? $%G $E?& <!F& !E@& <!&G

,->&&&FHH?

分子功能
A

嘌呤核苷结合
?F& % FG& FE@& <!&$ !E@& <!&G

,->&&&FHH!

分子功能
A

核苷结合
?F? % FHF DE@& <!F& !E@& <!&G

,->&&?&@@%

分子功能
A

腺苷核苷酸结合
?F& % FG& FE@& <!&$ !E@& <!&G

,->&&&D$@!

生物学功能
C

防御响应
@! %&! FE@& <!&$ !EF& <!&D

,->&&&%DG%

分子功能
A

蛋白丝氨酸
I

苏氨酸激酶活性
FFH F ??F FE$" <!"H !EH" <!"D

,->""FDGG!

分子功能
A

转移含磷基团的转移酶活性
!F? ! GG$ !E$" <!"H ?EH" <!"D

,->""?!@@@

分子功能
A

嘌呤核糖核酸结合
?"$ % ?!" %E@" <!"H %EG" <!"D

,->""?!@@?

分子功能
A

核糖核酸结合
?"$ % ?!" %E@" <!"H %EG" <!"D

,->""FG"GD

分子功能
A

嘌呤核苷酸结合
?!? % @@! @EF" <!"H %E$" <!"D

,->"""%DG!

分子功能
A

蛋白激酶活性
F@? F $$@ FE@" <!"D FE?" <!"%

,->"""?$D%

分子功能
A J:B

导向的
;:B

聚合酶活性
F$ F"D FEG" <!"D FE%" <!"%

,->""FDGG?

分子功能
A

以醇基为受体的磷酸转移酶活性
FDH ! !%D !E!" <!"D FE@" <!"%

,->""?%"DF

分子功能
A ;:B

聚合酶活性
!! F?H !E!" <!"D FE@" <!"%

,->"""D!GH

生物学功能
C

依赖
J:B

的
;:B

复制
F$ F"D FEG" <!"D DE%" <!"%

,->""%?DHG

生物学功能
C

蛋白质翻译后修饰
FG" ! !D@ FED" <!"D DE%" <!"%

,->"""D%DH

生物学功能
C

蛋白氨基酸磷酸化
F@? F $G$ $EH" <!"G DE%" <!"%

,->"""D%D%

生物学功能
C

蛋白氨基酸磷酸化
FGH ! %!$ ?EH" <!"D FEF" <!"?

,->""FD?"F

分子功能
A

激酶活性
FD% ! !GG !E"" <!"@ FE?" <!"?

,->"""@@!%

分子功能
A B'C

结合
!%" ? @?H !E%" <!"@ FE@" <!"?

,->""FDGG$

分子功能
A

核苷酸转移酶活性
?D ??@ !EG" <!"@ FED" <!"?

,->"""@@F@

分子功能
A

蛋白质结合
?$@ D FH! ?E?" <!"@ FEH" <!"?

,->""%?%F!

生物学功能
C

高分子修饰
FH" ! @F? FE!" <!"@ !E?" <!"?

,->"""D$@"

生物学功能
C

胁迫响应
GD HH! FEF" <!"@ !E?" <!"?

,->""FD?F"

生物学功能
C

磷酸化
F@H ! FD" FE!" <!"@ !E?" <!"?

,->""?"!%D

分子功能
A

碳水化合物结合
?D ?@? HE"" <!"@ %E!" <!"?

,->""""FDD

分子功能
A

核苷酸结合
?D! @ G%F FE%" <!"% DE$" <!"?

,->""FDG%"

分子功能
A

转移酶活性
?"? % G%" FEG" <!"% HE"" <!"?

,->"""DG$D

生物学功能
C

磷酸盐代谢过程
FD? ! ?F$ DED" <!"@ $ED" <!"?

,->"""DG$?

生物学功能
C

磷代谢过程
FD? ! ?F$ DED" <!"@ $ED" <!"?

,->""@FG"%

生物学功能
C

多生物过程
FH F!$ FEF" <!"% FE%" <!"!

,->""@"H$D

生物学功能
C

刺激响应
HG F F!% FE?" <!"% FED" <!"!

,->"""$HG@

生物学功能
C

花粉
"

雌蕊相互作用
FD F!! @E"" <!"? %ED" <!"!

,->"""H"?G

生物学功能
C

细胞识别
FD F!! @E"" <!"? %ED" <!"!

,->""%H@%%

生物学功能
C

花粉识别
FD F!! @E"" <!"? %ED" <!"!

,->"""$H@D

生物学功能
C

授粉
FD F!! @E"" <!"? %ED" <!"!

;:B

序列上广泛存在的最基本的变异形式#

!H

$

% 植物基因组上平均每数百
)K

就存在一个
L:C

#

!$

$

& 将
L:C

和传统分子标记相结合用于分子辅助育种% 通过全基因组重测序!

M,J

"得到测序数据% 与参考基因组

进行序列比对% 可分析
L:C

遗传变异信息% 开发出数量较为丰富的分子标记% 实现遗传资源的高效利

用#

?"

$

&

全基因组重测序为从基因组水平开发
L:C

标记提供了新的技术条件% 将
L:C

识别' 验证和基因型

分析与传统分子标记相结合% 能快速挖掘到候选基因和获得导致表型的
L:C

位点 #

$

$

& 中国
D

个玉米
!"#

$#%&

优良自交系的非重复区大约存在
F !G! F?%

个
L:C

和
?" FGH

个
9:;<=

% 其中
DH $DD

个
L:C

和
@GF

!?!
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图
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关联的候选基因总体
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分布图
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图
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关联的候选基因
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富集分布图
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个
%&'()

位于功能基因内!

!A

"

# 对梁
!"#$%&' &#'(&)'

$

B)C

% 品种的全基因组重测序发现& '

B)C

% 基因组

存在
D"# EF#

个
B&G

&

#" FE#

个
%&'()

&

AE AEH

个
BI

!

!#

"

( 对包括野生种) 培育种及改良品种在内的
!"E

份番茄
*+),-"%.&),/ ".)0("/#01

进行全基因组重测序& 发现番茄的驯化和改良是
#

个相对独立的过程&

影响果实颜色的主效基因是
2(345A#

!

!!

"

* 对
!E#

株大豆
6(+)&/" 1$7

进行全基因组重测序& 检测到了
A"#

个受选择的拷贝数变异+

J&I

,& 并发现植株进化- 发育性状与受选择区域相关!

!$

"

# 大豆品种 '齐黄
!$

%

'

K->/3:.!$

% 经全基因组重测序检测到
A =AH $H$

个
B&G

&

!=D =$H

个
%&'()

&

$ =E"

个
BI

&

AD D$F

个基因

变异& 其中转录) 复制) 重组) 修复) 信号传导机制等
"

个功能类序列存在较多的变异基因!

!=

"

# 梨的

全基因组重测序少见报道!

AA!A!

"

& 大多是通过转录组分析来发掘
B&G

位点并进行功能注释# 编码区内的

B&G

一般可分为同义
B&G

+

6L:9:L?9/6 B&G

,和非同义
B&G

+

:9:"6L:9:L?9/6 B&G

,& 其中同义
B&G

所致的

编码序列的改变不会引起氨基酸序列变化& 而非同义
B&G

会使氨基酸序列发生改变& 最终影响蛋白质

序列!

!"

"

& 因此认为非同义
B&G

是导致生物性状改变的直接原因& 开发并研究这类
B&G

标记往往具有更

为重要的生物学意义# 本研究中& '六月雪% 和 '黄皮消% 样本中总
B&G

数量分别为
" ADA !=D

和

" A$E "E!

个& 编码区内无义突变内总数+

:6B&G

,分别为
!!= "=H

和
!!# #FE

个( 对
:6B&G

的
JI

分析发

现共有
# #F#

个
:6B&G

关联了
# E"D

个基因#

#

个样本的总
%&'()

数量分别为
FEE !FF

和
DHH "E!

个&

位于编码区内的分别有
A= =EH

和
A= #D$

个( 共
= AA=

个差异
%&'()

关联到了
! "F#

个基因& 令烟草花

叶病毒耐药蛋白
&

和抗病蛋白等关键基因发生变异# 差异
:6B&G

基因和差异
%&'()

富集得到的
*+

710?6

一致# 针对这些突变位点进行
B&G

和
%&'()

相关标记的开发) 优异基因的挖掘将为分子标记辅助

育种提供重要的标记资源& 对上饶早梨 '六月雪% 和 '黄皮消% 育种研究具有重要的指导意义#
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洪森荣等( 上饶早梨 )六月雪* 和 +黄皮消, 全基因组重测序分析 #![


