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国际麦类基因组 ΕΣΤ 计划研究进展
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列标签 计划 是通过大规模的 ⁄ 随机测序技

术 获得对基因组认识的一种基因组研究策略∀该计

划由美国科学家 ∂ 于 年提出 并首先在

人类基因组研究中应用 之后被广泛用于植物基因

组研究∀在国际已开展的植物基因组计划中 除水稻

与拟南芥同时还进行全基因组测序研究外 其它均

为 ∞≥× 计划∀近来 关注植物 ∞≥× 计划的人们惊奇

地发现 在国际最大的公共数据库 中 小

麦的 ∞≥× 数量从 年以来的几条 进入 月份

突然增加到近 万条 现在已近 1 万条 同时大麦

等麦类作物的 ∞≥× 数量也显著增加∀而这一进展的

取得 主要是由于国际麦类 ∞≥× 计划实施的结果∀
国际麦类 ΕΣΤ 计划  年 月在第九届

国际小麦遗传学会议上 由美国!澳大利亚!英国三

国科学家发起 正式成立了国际小麦族 ∞≥× 协作网

∞≥× × ∞≤ 同

时也拉开了国际麦类 ∞≥× 研究的序幕∀ 共有 个

国 家的 个实验室 注 册 参 加 了 该 研 究 计 划

∏ √

中国农业科学院品种资源研究所的农业部作

物种质资源与生物技术重点实验室0也是成员之一∀
参加的实验室可以自选小麦族中的材料自筹资金开

展研究 但一般建议选用小麦与大麦∀ 注册成员与

× ∞≤ 签署有关协议 将所获得的 ∞≥× 数据输入该

组织的数据库 成员可以共享数据资源∀参加的组织

一般要提供 条 ∞≥× 或不少于 条∀

× ∞≤ 的目标是建立一个国际公共麦类 ∞≥× 数

据库 该数据库设在美国∀麦类 ∞≥× 计划共分两期

第一期目标于 年 月结束 完成 万条 ∞≥×

第二期完成小麦与大麦各 万条 ∞≥× ∀
研究内容

文库构建∀ 文库构建是 ∞≥× 计划中很重要

的内容 × ∞≤ 要求为非扩增或经筛选的 ⁄ 文

库 文库克隆 以上的插入片段要大于 ∀随

机挑选文库阳性克隆测序 提交序列长度为

不确定碱基小于 测序方向无限制∀ 从协作网已

公布的文库内容看 ∏ √

所选载体多为噬菌粒类载

体如 2 °!÷ !Κ× ¬ !Κ 等 也有用质

粒型的如 ≠ ∞≥ ! × 2 √ 等∀

实验材料∀ 研究所用材料以小麦 Τριτιχυμ

αεστιϖυμ 和大麦 Η ορδ ευμ ϖυλγ αρε 为主 但品种

多样∀ 个别成员选用黑麦 Σεχαλε χερεαλε 和燕麦

Α Σατιϖα ∀ 取材组织选择广泛 包括小花!叶片!
胚乳!根!茎!小穗!花序!果皮与种皮!表皮细胞等

但以叶!根与胚乳为多∀材料的培养条件依研究内容

而不尽相同 包括正常发育!病原菌诱导!低温胁迫!
干旱胁迫!铝胁迫!脱水处理!避光培养等∀

研究方向∀虽然 × ∞≤ 成员的研究论文还未

见发表 但通过对文库构建!取材时期与部位!材料

的处理等内容可以看出 种子发育过程中的基因表

达包括从小花!花穗!幼穗!胚乳!种皮等 抗逆胁迫

包括低温!干旱等基因表达是当前研究的主流∀ 此

外 有两个实验室研究抗病相关基因的表达 包括笔

者所在实验室∀
研究进展与评价 至今年 月 × ∞≤ 第一阶

段截止日期之前 已有 个研究机构向 × ∞≤ 数据

库提交了数据 总数不到 万条∀笔者所在实验室提

交 ∞≥× 序列 条 按时完成协议要求∀这些序列

除在 × ∞≤ 数据库保存 并准备提供网上查询及同

源性比较服务之外 现已转交给 对公众

开放∀
麦类 ∞≥× 计划第一阶段的工作于今年 月已

经结束 并且作为促进国际麦类基因组研究 建立麦

类专门的 ∞≥× 数据库的目标也已达到∀但计划执行

过程中也反映了一些问题 如组织松散!缺乏及时信

息与技术交流等∀相信随着计划的进一步开展 这些

问题会得以解决与改善∀ 我国开展植物基因组 ∞≥×

研究的时间不长 参加国际麦类 ∞≥× 计划 目的在

于了解世界麦类基因组研究的动态 缩短与世界的

差距 并探索适合我们的研究方向∀虽然我们已按时

给 × ∞≤ 数据库提交了一定数量的 ∞≥× 但与其它

先进国家相比差距很大 这主要体现在缺乏数据自

动化分析与重要基因的发掘方法∀ 为了解决工作中

的问题 我们先后 次邀请国际 ∞≥× 项目与生物信

息学专家来华指导 这给我们帮助很大∀ 目前 我们

正借鉴国际植物 ∞≥× 研究分析方法 着手建立我们

自己的序列质量分析与生物信息学自动化分析平台∀
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