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基因组所联合发表植物基因组测序20周年重要综述文章

　　

　　2021年11月12日，基因组所联合浙江大学、中国水稻研究所、澳大利亚CSIRO研究组在《植物科学趋势（Trends in Plant Science）》在线发表了题为“Twenty

years of plant genome sequencing: achievements and challenges”的综述论文。论文通过检索和分析上千篇基因组相关文章，系统总结了自2000年以来，这20

多年间植物基因组测序的研究进展，深度探讨了未来植物基因组研究的发展方向及面临的挑战。
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　　数据统计发现，自2000年12月公开发布首个植物基因组—拟南芥基因组以来，截止至2020年12月，先后有1031个植物基因组公开发表，788个植物物种（包括亚

种）测序完成。随着测序技术、组装算法的不断发展，植物基因组测序和拼接质量也不断提升，其中47个基因组达到了染色体组装水平。这20年见证的不仅是测序物种数

量的增长和组装精度的提升，还有中国植物基因组研究角色的转变，2002年水稻基因组的发表，标志着中国实现了从跟跑到领跑的重要转变。

　　

　　图1|  已发表的植物基因组数量和种类

　　

　　研究发现，基因组学的发展推动实现了包括植物科学、遗传学、农学在内等全生物学科的发展和转变。以拟南芥基因组和水稻基因组研究为例，文章被引范围涵盖微生

物、细胞生物、森林学等多领域，其中，水稻基因组学的发展，极大推进了农学领域（agronomy），尤其是作物遗传育种领域的发展。
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　　图2| 第一篇拟南芥和水稻基因组文章的引用树

　　

　　然而，作者指出，目前构建完整植物基因组、复杂基因组和泛基因组方面仍具挑战。植物多倍化、杂合度、大基因组仍是植物基因组测序的主要障碍。作者认为，在未

来的几十年里，平均读长更长的测序技术、优化的组装算法和泛基因组分析工具等，将是未来的植物基因组测序需重点突破的方向。

　　

　　浙江大学作物科学研究所博士生孙砚青和基因组所商连光副研究员为本文共同第一作者，中国水稻所郭龙彪研究员和浙江大学樊龙江教授为通讯作者，澳大利亚

CSIRO朱乾浩研究员参与了本研究。

　　

　　文章全文链接：https://doi.org/10.1016/j.tplants.2021.10.006
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