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　 　 摘要:　 甘薯是重要的粮食、工业原料和新型能源作物ꎬ同时具有较高的营养价值ꎮ 近年来ꎬ随着生物信息学

分析手段、二代测序技术的发展ꎬ甘薯的基因组学、转录组学、蛋白质组学、代谢组学研究取得了较大进展ꎮ 本文主

要综述了近年来基于生物信息学技术ꎬ甘薯及其近缘野生种在基因组学、转录组学、蛋白质组学和代谢组学等方面

研究中的进展ꎬ为甘薯品种改良提供参考和借鉴ꎬ并展望了甘薯未来的研究方向ꎮ
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　 　 甘薯 [ Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ ( Ｌ.) Ｌａｍ] 为旋花科

(Ｃｏｎｖｏｌｖｕｌａｃｅａｅ)番薯属( Ｉｐｏｍｏｅａ)植物ꎬ是世界重

要的粮食、饲料、新型能源和工业原料作物ꎬ同时甘

薯富含淀粉、花青素和硒等营养元素ꎬ是世界卫生组

织推荐的最佳食品ꎮ 因此ꎬ发展甘薯产业具有重要

的战略意义ꎮ 甘薯具有 ９０ 条染色体(２ｎ ＝ ６ｘ ＝ ９０)ꎬ
基因组大小为２ ５０８ Ｍｂ[１]ꎮ 与其他作物相比ꎬ甘薯

基因组学相关研究难度较大ꎬ进展较为缓慢[２]ꎮ 近

几年来ꎬ生物信息学技术发展迅速ꎬ特别是新一代测

序技术具有低成本和高效率的特点ꎬ促进了甘薯基

因组、转录组、蛋白质组和代谢组的生物信息学分析

(图 １)ꎬ并建立了一系列甘薯基因组的数据库(表
１)ꎮ 本文对近年来甘薯的基因组、转录组、蛋白质

组和代谢组的研究进展进行了分析和总结ꎬ并以此

为基础对甘薯研究进行了展望ꎮ

１　 甘薯基因组研究进展

基因组学是一门交叉学科ꎬ一般分为以全基因
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测序和系统表征的结构基因组学[３]ꎬ对基因功能研

究的功能基因组学[４] 和对基因组分析比较的比较

基因组学[５]ꎮ

图 １　 基因组、转录组、蛋白质组和代谢组的生物信息学分析
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表 １　 甘薯基因组常用数据库

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｍｏｎ ｇｅｎｏｍｉｃ ｄａｔａｂａｓｅｓ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ

名　 称　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 　 网址

甘薯基因组资源(Ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ｇｅｎｏｍｉｃｓ ｒｅｓｏｕｒｃｅ) ｈｔｔｐ: / / ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ.ｐｌａｎｔｂｉｏｌｏｇｙ.ｍｓｕ.ｅｄｕ / ｉｎｄｅｘ.ｓｈｔｍｌ
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Ｉ. ｎｉｌ 基因组 ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ４６５５２

Ｉ. ｔｒｉｆｉｄａ 基因组 ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ３７０１６

Ｉ. ｔｒｉｌｏｂａ 基因组 ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / ｇｅｎｏｍｅ / ７０６８２

Ｉｐｏｍｏｅａ 基因组 ｈｔｔｐｓ: / / ｉｐｏｍｏｅａ￣ｇｅｎｏｍｅ.ｏｒｇ / ｂｌａｓｔ.ｈｔｍｌ

１.１　 甘薯基因组测序和组装

近年来随着测序技术的不断发展ꎬ为了从近缘

野生种中获取与生长发育和抗性相关的大量优异基

因ꎬ提高甘薯育种技术ꎬ改善甘薯品质ꎬ并了解甘薯

的起源和进化历程ꎬ研究者们对甘薯及其近缘野生

种进行了基因组测序ꎬ包括核基因组测序以及质体

基因组测序ꎮ
１.１.１　 核基因组测序和组装 　 Ｉｐｏｍｏｅａ ｔｒｉｆｉｄａ(２ｘ)
是六倍体甘薯最有可能的二倍体祖先ꎬ为了辅助甘

薯基因组的分析ꎬＨｉｒａｋａｗａ 等[６] 使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ
平台对 Ｉ. ｔｒｉｆｉｄａ 的 ２ 个品系(Ｍｘ２３Ｈｍ 和 ０４３１￣１)进
行了全基因组从头测序ꎬ也是第一次进行二倍体甘

薯野生种全基因组从头测序ꎮ 根据 ｋ￣ｍｅｒ 分布估算

Ｍｘ２３Ｈｍ 和 ０４３１￣１ 基因组大小分别为 ５１５􀆰 ８ Ｍｂ 和

５３９􀆰 ９ Ｍｂꎬ组装获得的核心序列为 ２４０􀆰 ０ Ｍｂ 和

３５３􀆰 ０ Ｍｂꎬ共鉴定出６２ ４０７个和１０９ ４４９个可能的基

因ꎬ大小分别为 ６２􀆰 ４ Ｍｂ 和 ８７􀆰 ２ Ｍｂꎬ但此次组装并

未达到染色体水平ꎮ 直到 ２０１８ 年ꎬ报道了第一个关

于 Ｉ􀆰 ｔｒｉｆｉｄａ 以及异源多倍体假说中甘薯祖先 Ｉ􀆰 ｔｒｉ￣
ｌｏｂａ 的染色体水平的基因组测序[７]ꎬＩ􀆰 ｔｒｉｆｉｄａ 株系

ＮＣＮＳＰ０３０６ 基因组大小为 ５２６􀆰 ４ Ｍｂꎬ杂合度较高

(０􀆰 ２４％)ꎬ注释得到 ３２ ３０１ 个基因ꎬＩ􀆰 ｔｒｉｌｏｂａ 株系

ＮＣＮＳＰ０３２３ 的基因组大小为 ４９５􀆰 ９ Ｍｂꎬ杂合度相对

较低ꎬ注释得到３１ ４２６个基因ꎮ ２０１９ 年ꎬＬｉ 等[８] 通

过使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＰＥ１２５ 对 Ｉ. ｔｒｉｆｉｄａ ｖａｒ. Ｙ２２ 的基因

组进行测序ꎬ生成了一个染色体水平基因组序列ꎬ基
因组大小约为 ４７６􀆰 ４ Ｍｂꎬ杂合度为 ２􀆰 ２％ꎬ预测了

３０ ２２７个可能的基因ꎬ其中 ７９􀆰 ７６％被转录组数据所

验证ꎮ
除了 Ｉ. ｔｒｉｆｉｄａ 和 Ｉ. ｔｒｉｌｏｂａꎬ同属 Ｉ. ｎｉｌ 的基因组
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测序组装也已完成ꎮ ２０１６ 年ꎬＨｏｓｈｉｎｏ 等[９] 使用二

代和三代测序技术对 Ｉ. ｎｉｌ 进行了测序ꎬ利用 ＰａｃＢｉｏ
ｒｅａｄｓ 从头组装后基因组大小约为 ７３６􀆰 ４ Ｍｂꎬｃｏｎｔｉｇ
Ｎ５０ 为 １􀆰 ８７ Ｍｂꎬｓｃａｆｆｏｌｄ Ｎ５０ 为 ２􀆰 ８８ Ｍｂꎬ９１􀆰 ４２％的

组装序列被锚定在 １５ 条假染色体上ꎬ是旋花科中第

一个组装到染色体水平的基因组ꎮ 高质量 Ｉ. ｎｉｌ 基
因组的公布也促进了甘薯基因组学的研究ꎬＹａｎｇ
等[１]开创了一种基于二代测序序列的单倍型组装

策略ꎬ对泰中 ６ 号进行全基因组从头组装ꎬ组装后 １
个染色体组大小约为 ８３６􀆰 ３ Ｍｂꎬｓｃａｆｆｏｌｄｓ Ｎ５０ 约为

２００􀆰 ７ Ｋｂꎬ以 Ｉ. ｎｉｌ 基因组为参考基因组ꎬ有 ７５􀆰 ５％
的组装序列锚定在 １５ 个假染色体上ꎮ

此外ꎬ一些甘薯近缘野生种的基因组特征信息

也被报道ꎬ为这些物种全基因组深度测序提供了参

考信息ꎮ 马鞍藤( Ｉ. ｐｅｓ￣ｃａｐｒａｅ)基因组[１０] 初步测序

分析预估其基因组大小为１ ０４１.６５ Ｍｂꎬ重复序列所

占比率为 ７４􀆰 ５２％ꎬ杂合度为 ０􀆰 ９９％ꎻＩ. ｌｉｔｔｏｒａｌｉｓ 的基

因组[ １１] 大小预估为 ６７６􀆰 ２７ Ｍｂꎬ重复序列占比为

６０􀆰 ９８％ꎬ 杂合度为 ０􀆰 ８１％ꎻ Ｉ. ｃｏｒｄａｔｏｔｒｉｌｏｂａ 基因

组[１２]大小约为 ５３９􀆰 ６９ ＭＢꎬ重复序列比例 ５７􀆰 ９３％ꎬ
杂合度 ０􀆰 ４０％ꎮ

基因文库的构建对甘薯基因组研究起到重要作

用ꎬ颜朗等[１３]为徐薯 １８ 构建 １８０ ｂｐ、５００ ｂｐ 和 ２ Ｋｂ
文库ꎬ进行从头组合式组装ꎬ预测甘薯基因组大小为

２􀆰 ７ Ｇｂꎬ重复序列比例为 ８８％ꎬ挖掘出９３ １６２条蛋白

质编码基因序列ꎬ建立了具有创新性的从头组合式

组装策略ꎬ为甘薯育种和基因组研究奠定了基础ꎮ
第一个甘薯细菌人工染色体(Ｂａｃｔｅｒｉａｌ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｃｈｒｏ￣
ｍｏｓｏｍｅꎬＢＡＣ)文库于 ２０１６ 年构建[１４]ꎬ此 ＢＡＣ 文库

包含２４０ ３８４个克隆ꎬ平均插入大小为 １０１ ｋｂꎬ基因

组覆盖度７.９３~１０􀆰 ８２ Ｘꎮ
１.１.２　 质体基因组测序和组装 　 甘薯及其野生种

的叶绿体基因组结构为典型的四分体结构ꎬ包括 ２
个反向重复区(Ｉｎｖｅｒｔｅｄ ｒｅｐｅａｔｓꎬＩＲｓ)ꎬ一个大的单拷

贝区(Ｌａｒｇｅ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬＬＳＣ)和一个小的单拷贝区

(Ｓｍａｌｌ ｓｉｎｇｌｅ ｃｏｐｙꎬＳＳＣ)ꎮ Ｅｓｅｒｍａｎ 等[１５] 对 ３３ 个番

薯亚族物种进行了叶绿体基因组测序ꎬ并基于叶绿

体基因组序列对番薯亚族物种进行了详细的系统发

育分析ꎮ Ｙａｎ 等[１６] 对甘薯叶绿体全基因组进行了

分析ꎬ结果表明甘薯叶绿体基因组包含 １４５ 个基因ꎬ
其中蛋白质编码基因为 ９４ 个(单拷贝基因 ７２ 个ꎬ双
拷贝基因 １１ 个)ꎮ Ｓｕｎ 等[１７] 对 ８ 个甘薯近缘野生

种的叶绿体基因组进行了测序和组装ꎬ结果显示ꎬ这
些近缘野生种叶绿体基因组长度为 １６１ ２２５~
１６１ ７２１ ｂｐꎬ含有 ８０ 个蛋白质编码基因、４ 个 ｒＲＮＡ
和 ３７ 个 ｔＲＮＡ 基因ꎮ Ｐａｒｋ 等[１８] 利用 ＮｅｘｔＳｅｑ 平台

对 ６ 个甘薯野生近缘种进行了叶绿体全基因组测

序ꎬ基因组长度范围为１６１ ３５４~ １６１ ７５０ ｂｐꎬ共鉴定

出 １１２ 个基因ꎬ含有 ７８ 个蛋白质编码区ꎬ３０ 个 ｔＲ￣
ＮＡ 基因和 ４ 个 ｒＲＮＡ 基因ꎮ 随着 Ｉ. ｎｉｌ 基因组的发

表ꎬ研究者也公布了 Ｉ. ｎｉｌ 的线粒体和叶绿体基因

组[９]ꎬ它们的基因组大小分别为 ０􀆰 ２７ Ｍｂ 和 ０􀆰 １６
ＭｂꎬＧ 和 Ｃ 含量分别为 ４４􀆰 ４５％和 ３７􀆰 ４７％ꎮ

以上研究结果不仅促进了我们对甘薯及其野生

近缘种基因组特征的认识ꎬ为进行甘薯遗传改良提

升育种品质提供了重要的遗传信息ꎬ还加速了甘薯

系统发生和起源进化的研究ꎮ 如 Ｗｕ 等[７]确定了贮

藏根中与类胡萝卜素生物合成相关的基因和等位基

因ꎬ这使高维生素 Ａ 含量品种的高效育种成为可

能ꎻＬｉ 等[８] 则发现了 ＢＭＹ１１ 与甘薯贮藏根发育有

关ꎬ可促进淀粉的积累和贮藏根的膨胀ꎬ为后期分子

育种提供了研究基础ꎮ 甘薯泰中 ６ 号、甘薯近缘野

生种 Ｉ. ｔｒｉｆｉｄａ 和 Ｉ. ｔｒｉｌｏｂａ 基因组的测序和组装为甘

薯不同起源和进化假说提供了基因组方面的证据ꎮ
１.２　 遗传图谱构建

遗传图谱是甘薯分子育种的重要工具之一ꎬ构
建甘薯遗传图谱在遗传演化分析和数量性状位点

(Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｕｓꎬＱＴＬ)基因定位研究中起到

重要作用[１９]ꎮ 随着测序技术的发展ꎬ遗传图谱构建

所使用的技术从相对落后的基于聚合酶链式反应

(Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎꎬＰＣＲ)的分子标记技术发

展到基于高通量测序的分子标记技术ꎮ
１.２.１ 　 基于 ＰＣＲ 技术的遗传图谱构建 　 李爱贤

等[２０]以漯徐薯 ８ 号和郑薯 ２０ 杂交产生的后代为研

究对象ꎬ利用序列相关扩增多态性(Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｌａｔｅｄ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬＳＲＡＰ) 技术和 ＪｏｉｎＭａｐ ３. ０
软件构建了分子连锁图谱ꎬ漯徐薯 ８ 号连锁图谱有

４７３ 个 ＳＲＡＰ 标记组成了 ８１ 个连锁群ꎬ总图距为

５ ８０２.４６ ｃＭꎬ平均标记间距为 １０􀆰 １６ ｃＭꎮ 郑薯 ２０
连锁图谱由 ３２８ 个 ＳＲＡＰ 标记组成了 ６６ 个连锁群ꎬ
总图距为３ ９６７.９０ ｃＭꎬ平均标记间距为 １２􀆰 ０２ ｃＭꎮ
揭琴等[２１] 也利用 ＪｏｉｎＭａｐ ３.０ 软件ꎬ结合扩增片段

长度 多 态 性 ( Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇｍｅｎｔ ｌｅｎｇｔｈ ｐｏｌｙｍｏｒ￣
ｐｈｉｓｍꎬＡＦＬＰ)标记ꎬ构建了徐 ７８１ 和徐薯 １８ 的分子
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连锁图谱ꎬ均含有 ９０ 个连锁群ꎬ分别含有１ ８７８和
１ ８６８ 个ＡＦＬＰ 标记ꎬ总图距为８ ２１４.０ ｃＭ 和８ ３１９.０
ｃＭꎬ平均标记间距为 ４􀆰 ４ ｃＭ 和 ４􀆰 ５ ｃＭꎮ Ｋｉｍ 等[２２]

使用表达序列标签简单重复序列 ( Ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅ ｔａｇ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔꎬＥＳＴ￣ＳＳＲ)标记技

术ꎬ以 Ｙｅｓｅｕｍｉ 和 Ａｎｎｏｂｅｎｙ 杂交产生的后代为研究

对象ꎬ共开发了 ２４５ 个 ＥＳＴ￣ＳＳＲ 标记ꎬ使用 Ｍａｐｍａｋ￣
ｅｒ ３.０ 软件进行标记分组ꎬ并使用 Ｍａｐｃｈａｒｔ ２.２ 软件

利用其中 ２１０ 个标记进行甘薯遗传图谱的构建ꎬ构
建出的图谱总长为１ ５０８.１ ｃＭꎬ平均距离为 ７􀆰 ２ ｃＭꎮ
１.２.２　 基于高通量测序的遗传图谱构建 　 随着测

序技术的发展ꎬ产生了基于高通量测序的遗传图谱

构建方法ꎬ与基于 ＰＣＲ 的分子标记技术相比ꎬ具有

工作量更小ꎬ成本低ꎬ准确性高以及可重复等优点ꎮ
Ｓｈｉｒａｓａｗａ 等[２３]通过徐薯 １８ 的自花授粉产生了 Ｓ１
定位群体ꎬ利用限制性双酶切位点关联 ＤＮＡ 测序技

术( Ｄｏｕｂｌｅ ｄｉｇｅｓｔ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ￣ｓｉｔｅ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ＤＮＡ ｓｅ￣
ｑｕｅｎｃｅꎬｄｄＲＡＤ￣Ｓｅｑ) 对此群体文库构建和测序分

析ꎬ共得到２８ ０８７个单核苷酸多态性(Ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏ￣
ｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬＳＮＰ)位点ꎬ可映射到 ９６ 个连锁群

上ꎬ总距离为３３ ０２０.４ ｃＭꎬ分析得出ꎬ国内品种间遗

传距离较近ꎬ国内品种与国外品种遗传距离较远ꎮ
同样ꎬＳｕ 等[２４]选用２６４~３１４ ｂｐ 的 ＤＮＡ 片段作为特

异性位点扩增片段 ( Ｓｐｅｃｉｆｉｃ￣ｌｏｃｕｓ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｆｒａｇ￣
ｍｅｎｔꎬＳＬＡＦ)ꎬ使用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ ２５００ 进行测序ꎬ利
用６２ ３６３个 ＳＮＰ 将 １９７ 个来自全球各地的样本分为

３ 组ꎬ各组材料间遗传距离值为０.２９０~ ０􀆰 ３１１ꎬ平均

多态性信息含量均为 ０.２３２~ ０􀆰 ２５１ꎬ最小等位基因

频率为０.２０７~０􀆰 ２２２ꎮ 李慧峰等[２５]通过简化基因组

测序技术对 １２２ 份甘薯种质资源进行 ＳＮＰ 位点开

发并对种质资源群体结构和遗传进化进行分析ꎬ共
获得基因组大小为 ５６３􀆰 １８ ＭｂꎬＧ ＋Ｃ 含量平均为

３８􀆰 １７％ꎬ共开发出２ ３８８ ７５９个高质量的 ＳＬＡＦ 标

签ꎬ平均深度为 １７􀆰 ４５ Ｘꎬ其中含有 ３􀆰 ２６％的多态性

ＳＬＡＦ 标签ꎬ共７７ ７６１个ꎬ含有１２９ ０６３个群体 ＳＮＰ 位

点ꎮ Ｍｏｌｌｉｎａｒｉ 等[２６]利用 ＭＡＰｐｏｌｙ 软件ꎬ构建了第一

个六倍体甘薯的多位点整合遗传图谱ꎬ最终图谱包

含３０ ６８４个 ＳＮＰ 标记ꎬ全长２ ７０８.４ ｃＭꎮ 此外ꎬＳａｓａｉ
等[２７]将几种标记技术组合起来ꎬ对 Ｊ￣Ｒｅｄ 和 Ｃｈｏｓｈｕ
种间杂交产生的 Ｆ１ 后代结合 ＳＳＲ 标记、ＳＮＰ 标记以

及逆转录转座子插入多态性分析ꎬ建立了高密度连

锁图谱ꎬＪ￣Ｒｅｄ 连锁图谱总长为１３ ２４７ ｃＭꎬ各连锁群

平均长度为 １４７􀆰 ２ ｃＭꎬ标记间平均距离为 ２􀆰 ０９ ｃＭꎬ
平均有 ７０􀆰 ５ 个标记ꎮ Ｃｈｏｓｈｕ 连锁图谱总长为

１２ ２４１.８ ｃＭꎬ各连锁群平均长度 １３６􀆰 ０ ｃＭꎬ标记间

平均距离 ２􀆰 ０ ｃＭꎬ平均有 ６６􀆰 ８ 个标记ꎮ
以上研究结果不仅绘制了遗传图谱ꎬ还对甘薯

的群体结构和遗传多样性进行了分析ꎬ为甘薯基因

改良和甘薯育种提供了帮助ꎮ

２　 甘薯转录组研究进展

转录组是指特定细胞或组织中全部转录产物ꎬ
包括信使 ＲＮＡꎬ核糖体 ＲＮＡ、转运 ＲＮＡ 以及非编码

ＲＮＡ[２８]ꎬ对转录组分析能够提供测序质量评定、信
息定位、基因表达和可变剪接位点等信息[２９]ꎮ
２.１　 非生物胁迫相关转录组分析

转录组测序方面ꎬＤｉｎｇ 等[３０]利用单分子实时测

序和第二代测序技术ꎬ对甘薯和 Ｉ. ｔｒｉｆｉｄａ 的全长转

录序列进行了测定ꎬ分别获得５３ ８６４个和５１ １８４个
高质量的长阅读转录本ꎬ覆盖了基因组中约１０ ４３９
个和１０ ４５２个基因座ꎬ能够预测 ９６􀆰 ８３％和 ９６􀆰 ８２％
的转录本的开放阅读框架ꎬ并识别出３４ ９６３个和

３３ ６３７个全长 ｃＤＮＡ 序列ꎬ１ ４０１个和１ ４５７个转录因

子ꎬ２５ ３１５个和２７ ０９０个简单重复序列ꎬ１ ６５６个和

１ ３８９个长的非编码 ＲＮＡꎬ５ ２５１个和８ ９０１个可变剪

接事件ꎬ促进了六倍体甘薯的比较和功能基因组研

究ꎮ
在转录组测序过程中ꎬ研究者们发现了一些病

毒和非生物胁迫相关信息ꎮ Ｊｏ 等[３１]使用 ＲＮＡ 测序

技术(ＲＮＡ ＳｅｑｕｅｎｃｉｎｇꎬＲＮＡ￣Ｓｅｑ)对韩国广泛栽培

的 ２ 个甘薯品种 Ｂｅｎｉ Ｈａｒｕｋａ 和 Ｈｏｇａｍｍｉ 的 １０ 个不

同文库进行测序分析ꎬ发现 ２ 种新病毒[Ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ
ｖｉｒｕｓ Ｅ( ＳＰＶＥ)和 Ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｖｉｒｕｓ Ｆ( ＳＰＶＦ)] 感

染ꎬ结合前人的研究ꎬ提供了一个完整的韩国甘薯可

能会感染的病毒清单ꎮ Ｋｕｏ 等[３２] 通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ
ＭｉＳｅｑ 平台对转录组文库进行测序ꎬ利用 ｔｒｉｎｉｔｙ 软

件重新组装了 ｃｏｎｔｉｇｓ ＲＮＡ 序列ꎬ进行转录组分析ꎬ
研究了甘薯中与创伤相关的 ｍｉＲ４０８ 及其靶基因ꎮ
Ｙａｎｇ 等[３３]共鉴定出 ４７５ 个已知的 ｍｉＲＮＡ 和 １７５ 个

新的 ｍｉＲＮＡꎬ并通过降解组测序验证了 ３１４ 个 ｍｉＲ￣
ＮＡ 的 ６３６ 个靶基因ꎬ发现大部分 ｍｉＲＮＡ 在盐胁迫

下的表达与其靶基因的表达呈负相关ꎮ Ｗｅｎｇ 等[３４]

基于甘薯转录组数据库ꎬ鉴定了 ｍｉＲ２１１１ 的靶基因

ＩｂＦＢＫꎬ通过试验发现 ｍｉＲ２１１１ 的抑制作用导致
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ＩｂＦＢＫ 表达量的增加ꎬ并可能调节 ＩｂＣＮＲ８ 在损伤

时的蛋白质降解ꎮ
在非生物胁迫下进行转录组分析有利于帮助我

们筛选出与胁迫相关的基因ꎬ如 Ｊｉ 等[３５]对低温胁迫

下和恢复过程中的叶片进行了转录组从头测序ꎬ分
别鉴定出２ ４６１个和１ ０１７个差异表达基因ꎬ同时研

究了抗氧化酶途径介导的活性氧(Ｒｅａｃｔｉｖｅ ｏｘｙｇｅｎ
ｓｐｅｃｉｅｓꎬＲＯＳ)响应的相关基因ꎬ进一步研究了甘薯

对冷胁迫的响应机制ꎮ 并在之后的研究中从头组装

冷藏能力较强的徐薯 １５￣１ 和冷藏能力较弱的徐薯

１５￣４ ２ 个甘薯株系的 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 数据[３６]ꎬ产生了

２７ ６３６个基因ꎬＮ５０值为１ ２０４ ｂｐꎬ共有 ５２５ 个差异表

达基因ꎬ并筛选出抗寒的候选基因ꎮ 干旱胁迫下ꎬ
Ｌａｕ 等[３７]使用 ＲＮＡ￣Ｓｅｑ 技术ꎬ从干旱处理下的甘薯

中ꎬ筛选出 １２２ 个耐旱候选基因ꎮ 在盐胁迫下ꎬ
Ａｒｉｓｈａ 等[３８]建立了 ５ 个 ｃＤＮＡ 文库ꎬ进行转录组测

序和分析ꎬ筛选出了新的耐盐胁迫候选基因ꎮ 吴燕

等[３９]从甘薯的转录组数据中筛选出 ２３８ 个与耐盐、
耐旱相关的基因ꎮ Ｓｕｎｇ 等[４０] 通过分析甘薯在根结

线虫感染过程中转录组的变化ꎬ确定了可能有助于

预防甘薯块根根结线虫感染的候选基因ꎮ
２.２　 发育相关转录组分析

转录组测序分析不仅可以发现与非生物胁迫相

关的基因ꎬ还可以发现与发育相关的基因ꎮ 块根发

育方面ꎬＤｏｎｇ 等[４１] 为探讨甘薯贮藏根形成和发育

的分子机制ꎬ以 ４ 个不同时期的须根中段和贮藏根

为材料ꎬ制备了 ５ 个 ｃＤＮＡ 文库ꎬ通过 Ｉｌｌｕｍｉｎａ ＨｉＳｅｑ
２０００ 测序平台ꎬ共鉴定出２６ ２７３个差异表达基因ꎬ根
据对贮藏根形成和发育过程中表现出相似表达谱的

基因进行聚类分析ꎬ确定了 ４ 个显著的基因亚群ꎮ
Ｌｉ 等[４２]则在不同甘氨酸处理的贮藏根中共鉴定出

４ ８３６个差异表达基因ꎬ其中涉及碳水化合物代谢的

基因最多ꎬ为１ ８３０个ꎬ并通过实时荧光定量 ＰＣＲ
(ｑＲＴ￣ＰＣＲ)证实外源甘氨酸通过加强光合作用和

增加植物激素促进贮藏根的生长ꎬ通过加速碳水化

合物的代谢和调控淀粉相关基因的表达ꎬ促进贮藏

根淀粉的生物合成ꎮ Ｈｅ 等[４３]从徐薯 １８ 和徐紫薯 ３
的块根中构建了小分子 ＲＮＡ 和降解组文库ꎬ共鉴定

出 １９１ 个已知的 ｍｉＲＮＡ、３３ 个新的 ｍｉＲＮＡ、１８０ 个

靶基因和 ５ 个新的 ｉｂ￣ｍｉＲＮＡꎬ并筛选出与花青素相

关的 ｍｉＲＮＡ 和相应的靶基因ꎮ Ｐｏｎｎｉａｈ 等[４４] 将甘

薯与 Ｉ. ｔｒｉｆｉｄａ 转录组数据相比较ꎬ发现了一些甘薯

特异的转录因子、蛋白激酶和家族蛋白质ꎬ提示这些

基因可能在贮藏根的形成中起到重要作用ꎬ并筛选

出一些分子标记ꎬ为进一步研究奠定了基础ꎮ
花发育方面ꎬＴａｏ 等[４５] 分析比较甘薯花的转录

组数据ꎬ筛选出了调控开花的相关基因ꎮ Ｗｅｉ 等[４６]

对嫁接后的 Ｉ. ｎｉｌ 进行转录组测序分析ꎬ 结合

ＰａｃＢｉｏＩｓｏ￣Ｓｅｑ 和 ＩｌｌｕｍｉｎａＲＮＡ￣ｓｅｑꎬ分析了花期嫁接

过程中的转录组变化ꎬ筛选出与花青素生物合成、光
合作用和乙烯信号转导通路相关基因ꎬ帮助研究者

们更好地认识了嫁接作用的分子机制ꎬ为甘薯育种

奠定了基础ꎮ

３　 甘薯蛋白质组研究进展

蛋白质组的研究在甘薯领域内相对较少ꎬＡｌｍｏ￣
ｈａｎｎａ 等[４７]采用 ２ 种互补的蛋白质提取方法和自动

化的蛋白质组平台ꎬ分析了甘薯组织特异性的蛋白

质组ꎬ成功鉴定出与４ ３２１个非冗余蛋白质相对应的

７４ ２５５个多肽ꎬ３９ ９１６个多肽定位于叶中３ １４３个特

异的蛋白质上ꎬ３４ ３３９个多肽定位于根中２ ９２８个独

特的蛋白质上ꎬ总共预测了 ７４１ 个新的蛋白质编码

基因ꎬ鉴定了甘薯叶片和贮藏根蛋白质组的组成和

功能特征ꎬ为甘薯基因组功能注释研究做出了贡献ꎮ
Ｄｏｎｇ 等[４１]利用同位素标记相对和绝对定量(Ｉｓｏｂａｒ￣
ｉｃ ｔａｇｓ ｆｏｒ ｒｅｌａｔｉｖｅ ａｎｄ ａｂｓｏｌｕｔｅ ｑｕａｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎꎬｉＴＲＡＱ)
对不同时期的须根和贮藏根进行了比较蛋白质组分

析ꎬ从 ５ 个文库中共鉴定７ ７２７个蛋白质ꎬ其中ꎬ在基

因本体 ( Ｇｅｎｅ ｏｎｔｏｌｏｇｙꎬ ＧＯ) 数据库的注释率为

９８􀆰 ８１％ꎬ蛋白质家族、域和作用位点信息整合数据

资源(ＩｎｔｅｒＰｒｏꎬＩＰＲ)数据库的注释率为 ８８􀆰 ０８％ꎬ京
都基因与基因组百科全书 ( Ｋｙｏｔｏ ｅｎｃｙｃｌｏｐｅｄｉａ ｏｆ
ｇｅｎｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｅｓꎬ ＫＥＧＧ) 数 据 库 的 注 释 率 为

８７􀆰 ０３％ꎬ蛋白质相邻类的聚簇(Ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ ｏｒｔｈｏｌｏｇｏｕｓ
ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎｓꎬ ＣＯＧ ) 数 据 库 的 注 释 率 为

５６􀆰 ５９％ꎬ与转录组研究结合ꎬ证明贮藏根的发育存

在转录后调控ꎬ揭示了关于贮藏根形成的途径ꎮ

４　 甘薯代谢组研究进展

代谢组学是系统研究生物体或生物体内小分子

代谢产物的科学[４８]ꎬ在植物中的研究主要是对植物

在受到外界影响前后代谢成分的定性、定量分

析[４９]ꎬ也可以通过对代谢组数据的分析来区分不同

表型内在代谢差异[５０]ꎮ 在研究中ꎬ代谢组多与基因

５３５马仁罡等:基于生物信息学的甘薯基因组学等研究进展



组、转录组以及蛋白质组联合进行分析[５１]ꎮ
在热处理过程中ꎬ甘薯的代谢产物会减少或变

化ꎬ如 ４ 种在巴西生长的橙肉红薯经过热处理后ꎬ类
胡萝卜素、酚类化合物的含量以及抗氧化能力都显

著降低[５２]ꎮ Ｒａｕｔｅｎｂａｃｈ 等[５３] 的研究结果也证明了

这一点ꎬ热处理后的 ４ 个甘薯品种的类胡萝卜素和

维生素 Ｃ 含量降低ꎬ且相比于橙肉甘薯ꎬ白肉甘薯

降低的更多ꎮ Ｋｉｍ 等[５４]在热处理前后对 １２ 个甘薯

品种的酚类化合物含量和抗氧化活性进行了比对ꎬ
发现热处理后红薯的水杨酸、香草酸、五倍子酸和咖

啡酸含量增加ꎬ原儿茶酸和绿原酸含量下降ꎮ
对不同薯肉颜色甘薯进行代谢组研究ꎬ可以分

析不同薯肉颜色甘薯的代谢差异和营养成分ꎮ Ｔｅ￣
ｏｗ 等[５５] 通过比较 １９ 种不同薯肉颜色甘薯的抗氧

化活性、酚类含量和 β￣胡萝卜素含量ꎬ总结出总酚

含量可以作为甘薯抗氧化活性的指标ꎬ且试验中紫

肉甘薯的抗氧化活性比白肉甘薯高ꎮ 根据研究卢旺

达种植的 ２ 个白肉和 ２ 个橙肉甘薯的水分、蛋白质、
粗纤维、胡萝卜素和还原糖含量ꎬ推测橙肉甘薯更有

营养ꎬ胡萝卜素只在橙肉甘薯中存在[５６]ꎮ 此外ꎬ对
不同薯肉颜色甘薯的 １４ 个初级代谢产物和 １８ 个次

生代谢产物分析结果显示ꎬ花青素只存在于紫肉甘

薯中ꎬ且酚类和类黄酮含量高于其他肉色甘薯ꎬ橙肉

甘薯的类胡萝卜素高于其他甘薯[５７]ꎮ 但在之后的

研究中发现ꎬ紫肉甘薯 Ｐ４０ 的花青素却低于白肉甘

薯 Ｂｏｎｉｔａ 和橙肉甘薯 Ｂｅａｕｒｅｇａｒｄꎬ这一出乎意料的

结果刷新了对甘薯中花青素含量的认知[５８]ꎮ 对不

同薯肉颜色甘薯的类黄酮也开展了更深研究ꎬ共鉴

定了 ２１３ 种代谢物ꎬ其中黄酮类化合物 ２９ 种ꎬ酚酸

类化合物 ２７ 种ꎬ发现代谢差异的原因是薯肉颜色的

不同ꎬ且与苯丙和黄酮的生物合成相关[５９]ꎮ 对薯肉

颜色相同的甘薯进行研究ꎬ有利于选取适合种植的

高营养物质含量的甘薯品种ꎮ 如对 ５ 个紫肉品种甘

薯的酚类化合物进行研究ꎬ可以区分各品种所富含

的酚类化合物[６０]ꎮ

５　 展 望

生物信息学和测序技术的发展[６１￣６４] 极大地促

进了对甘薯的研究ꎬ目前已对部分甘薯品种及 ２ 个

近缘野生种完成了测序和较高水平的组装ꎮ 此外ꎬ
通过对基因组和转录组的测序分析ꎬ筛选得到一些

基因ꎬ并对一些已知的基因功能进行了验证ꎮ 目前ꎬ

对蛋白质组和代谢组的研究也日益增多ꎬ对甘薯品

种的选择提供了帮助ꎮ 综上所述ꎬ近几年来生物信

息学与基因组学等研究的结合ꎬ使得甘薯及其近缘

野生种的基因组、转录组、蛋白质组和代谢组研究都

取得了长足的进展ꎮ 在未来的研究中ꎬ需进行深度

测序和高质量的组装ꎬ加强对甘薯及其野生近缘种

基因组特征的认识ꎬ绘制出更精细的遗传图谱ꎬ分析

筛选出更全面的功能基因ꎬ为甘薯系统发生和进化

研究提出更多证据ꎬ并通过对蛋白质组和代谢组的

进一步研究ꎬ选择培育更有营养的甘薯品种ꎬ为甘薯

育种奠定更为坚实的基础ꎬ为中国的甘薯产业做出
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ｓｕｒｖｅｙ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｆｉｒｓｔ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ [ Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ
(Ｌ.) Ｌａｍ.] ｇｅｎｏｍｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ[ Ｊ] . ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓꎬ ２０１６ꎬ １７
(１): ９４５.

[１５] ＥＳＥＲＭＡＮ Ｌ Ａꎬ ＴＩＬＥＹ Ｇ Ｐꎬ ＪＡＲＲＥＴ Ｒ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃｓ
ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍｏｒｎｉｎｇ ｇｌｏｒｉｅｓ ( ｔｒｉｂｅ Ｉｐｏｍｏｅｅａｅꎬ Ｃｏｎｖｏｌｖｕ￣
ｌａｃｅａｅ) ｂａｓｅｄ ｏｎ ｗｈｏｌｅ ｐｌａｓｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ[Ｊ] . Ａｍｅｒｉｃａｎ Ｊｏｕｒｎａｌ
ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ ２０１４ꎬ １０１(１): ９２￣１０３.

[１６] ＹＡＮ Ｌꎬ ＬＡＩ Ｘꎬ ＬＩ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｇｅｎｏｍｅ ａｎｄ
ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｏｆ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｏｆ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ( Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａ)
[Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１５ꎬ １０(４): ｅ１２４０８３.

[１７] ＳＵＮ Ｊꎬ ＤＯＮＧ Ｘꎬ ＣＡＯ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｅｉｇｈｔ
ｎｅｗ ｐｌａｓｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｆｒｏｍ Ｉｐｏｍｏｅａ Ｌ. [ Ｊ] . Ｐｅｅｒ Ｊꎬ ２０１９ꎬ ７:
ｅ６５６３.

[１８] ＰＡＲＫ Ｉꎬ ＹＡＮＧ Ｓꎬ ＫＩＭ Ｗ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ｇｅ￣
ｎｏｍｅｓ ｏｆ ｓｉｘ Ｉｐｏｍｏｅａ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｉｎｄｅｌ ｍａｒｋｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｆｏｒ ｔｈｅ
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展[Ｊ] . 分子植物育种ꎬ ２０２０ꎬ １８(７): ２２９０￣２２９５.
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锁图谱[Ｊ] . 作物学报ꎬ ２０１０ꎬ ３６(８): １２８６￣１２９５.
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ｄｅｎｓｉｔｙ ＳＮＰ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐ ｃｏｎｓｉｓｔｉｎｇ ｏｆ ａ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｓｅｔ ｏｆ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ
ｇｒｏｕｐｓ ｉｎ ａｕｔｏｈｅｘａｐｌｏｉｄ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ( Ｉｐｏｍｏｅａ ｂａｔａｔａｓ)[Ｊ] . Ｓｃｉｅｎ￣
ｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０１７ꎬ ７(１): ４４２０７.

[２４] ＳＵ Ｗꎬ ＷＡＮＧ Ｌꎬ ＬＥＩ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｐｏｐｕ￣
ｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ａ ｃｏｒｅ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｅｔ ｆｏｒ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｅｎｇｔｈ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｆｒａｇｍｅｎｔ ( ＳＬＡＦ) ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ [ Ｊ] . ＰＬｏＳ Ｏｎｅꎬ ２０１７ꎬ １２ ( ２):
ｅ１７２０６６.

[２５] 李慧峰ꎬ黄咏梅ꎬ李彦青ꎬ等. 基于 ＳＬＡＦ￣ｓｅｑ 技术的甘薯种质

资源群体遗传进化分析[ Ｊ] . 热带作物学报ꎬ ２０１９ꎬ ４０(１２):
２３９０￣２３９６.

[２６] ＭＯＬＬＩＮＡＲＩ Ｍꎬ ＯＬＵＫＯＬＵ Ｂ Ａꎬ ＰＥＲＥＩＲＡ Ｇ Ｄ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｕｎｒａｖ￣
ｅｌｉｎｇ ｔｈｅ ｈｅｘａｐｌｏｉｄ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅ ｕｓｉｎｇ ｕｌｔｒａ￣ｄｅｎｓｅ ｍｕｌｔｉ￣

ｌｏｃｕｓ ｍａｐｐｉｎｇ[Ｊ] . Ｇ３￣Ｇｅｎｅｓ Ｇｅｎｏｍｅｓ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２０２０ꎬ １０(１):
２８１￣２９２.

[２７] ＳＡＳＡＩ Ｒꎬ ＴＡＢＵＣＨＩ Ｈꎬ ＳＨＩＲＡＳＡＷＡ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ
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ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ ｉｎ ｓｗｅｅｔｐｏｔａｔｏ[ Ｊ] . ＤＮＡ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０１９ꎬ
２６(５): ３９９￣４０９.

[２８] 崔　 凯ꎬ吴伟伟ꎬ刁其玉. 转录组测序技术的研究和应用进展

[Ｊ] . 生物技术通报ꎬ ２０１９ꎬ ３５(７): １￣９.
[２９] 宋尚桥ꎬ马围围ꎬ张超龙ꎬ等. 基于转录组测序生物信息学分析

的研究进展[Ｊ] . 中国畜牧兽医ꎬ ２０２０ꎬ ４７(２): ３９２￣３９８.
[３０] ＤＩＮＧ Ｎꎬ ＣＵＩ Ｈꎬ ＭＩＡＯ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｉｎｇｌｅ￣ｍｏｌｅｃｕｌｅ ｒｅａｌ￣ｔｉｍｅ ｓｅ￣
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ｃｉｎｇ ｅｖｅｎｔｓ ｔｈａｔ ｆａｃｉｌｉｔａｔｅ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｇｅｎｏｍｉｃｓ
ｓｔｕｄｙ ｉｎ ｔｈｅ ｈｅｘａｐｌｏｉｄ ｃｒｏｐ ｓｗｅｅｔ ｐｏｔａｔｏ[ Ｊ] . Ｐｅｅｒ Ｊꎬ ２０１９ꎬ ７:
ｅ７９３３.
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Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０２０ꎬ １０(１): ２５８８.

[３２] ＫＵＯ Ｙꎬ ＬＩＮ Ｙꎬ ＬＩ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. ＭｉｃｒｏＲ４０８ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｄｅｆｅｎｓｅ ｒｅ￣
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Ｂｏｔａｎｙꎬ ２０１９ꎬ ７０(２): ４６９￣４８３.
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ｆｉｅｓ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｄｉｒｅｃｔꎬ ２０１８ꎬ
２(１０): ｅ９２.

[３８] ＡＲＩＳＨＡ Ｍ Ｈꎬ ＡＢＯＥＬＮＡＳＲ Ｈꎬ ＡＨＭＡＤ Ｍ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ. Ｔｒａｎｓｃｒｉｐ￣
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