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背景

Zhang, et al. 2008, Int J Plant Genomics

❑ 棉属包含D基因组所有种的泛基因组没有
构建；

❑ 针对棉属二倍体叶蜜腺基因的序列比对没
有完成。



亮点



结果

❑ 圆叶棉（K2）中发现的TE数量最多，而在
野生近缘种叉柱棉中则最少；

❑ 从D基因组到G和K基因组，以及从B、E和
F基因组到A基因组，TEs的总长度有显著
增加；

❑ 基因组中TE比例与总序列长度之间存在显
著正相关；

❑ 揭示了两个明显的分支，其中D基因组的
二倍体棉种构成了一个分支；

❑ 栽培的二倍体棉种约在545万年前与野生二

倍体棉种分化，而二倍体棉种与其野生近
缘种叉柱棉的分化时间约为1,013万年前。



结果

❑ 草棉（A1）与亚洲棉（A2）之间存在13个在

不同对应基因组上无序排列的共线性区块，
暗示这些区块在两个棉种进化中的重要性；

❑ 采用GMP模型推断了棉种祖先基因组，发现
染色体裂解和倒位是物种形成的基本驱动力；

❑ 大规模的染色体倒位可能是驱动物种形成和
多样性的重要因素。



结果

❑ 泛基因组包含67,807个基因，
其中包括22,384个核心基因、
34,093个可变基因和11,330

个特异基因；

❑ 核心基因的KEGG途径和
GO富集分析显示了与棉花
生长发育相关的条目；

❑ 特异基因在不同条目上的富
集揭示了不同棉种特征的变
异。



结果
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❑ 不同棉种间SVs的总数和类型存在差异；

❑ 重复收缩SVs最为常见，而删除最少；

❑ 辣根棉（D2-1）拥有最多的SVs，而叉柱
棉拥有最少；

❑ 在321个SV热点区域中发现了分布不均的
SVs，这些区域包含90个与纤维起始和/

或伸长相关的基因。



结果

❑ 在拟似棉（D6）、施沃恩蒂曼氏
棉（D11）及异源四倍体棉种毛
棉（(AD)3）中没有发现叶蜜腺；

❑ D6和D11中GoNe无表达，表明这
两个野生二倍体棉种中GoNe在
叶蜜腺发育方面功能缺失；

❑ GoNe启动子序列的分析显示，

与具有叶蜜腺的其他二倍体棉种
相比，D6和D11物种的GoNe启动
子序列存在大片段缺失（444 

bp）。



总结

❑构建了22种二倍体棉种的高质量超级泛基因组，并研究了它们的适应性进化；

❑鉴定了与纤维起始和/或伸长相关的结构变异和热点区域；

❑探讨了拟似棉（D6）和施沃恩蒂曼氏棉（D11）缺乏叶蜜腺的现象，并确定了
GoNe启动子序列中的缺失是其原因。
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