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探秘烟草基因组•功能基因组学研究

日期：2014/7/30 9:40:48   作者：曹祥金 江一舟 吴清海 刘洋   来源：东方烟草报

国家烟草基因研究中心科研人员将烟草DNA溶液注入基因芯片。 

  

“烟草主要品种和核心种质资源基因组差异研究”项目组成员张吉顺（右）、郭玉双在提取烟草DNA。 



  

位于青州所的烟草突变体低温储存库中，保存了20多万份烟草突变体种子。 

    

 青州所生物技术研究室博士吴新儒（右）和同事向小华在实验基地观察抗TMV烟草突变体植株性状。 

   

国家烟草基因研究中心博士李锋在洗涤染色基因芯片。 

 

  运用遗传技术，通过识别其在一个或多个生物模型中的作用来认识新发现基因的功能。 

  烟草功能基因组研究的方向主要有基因表达谱研究与应用、烟草突变体库创制与筛选、烟草代谢组学

分析、烟草重要基因克隆与功能分析等。   

 

烟草全基因组基因芯片制作——基因研究“芯”力量 

 

  7月3日，郑州烟草研究院，国家烟草基因研究中心（以下简称“基因研究中心”）。 



  静静的实验室里，科研人员手持塑料水枪形状的工具，从一个透明的塑料管里抽出些许溶液，小心翼

翼地注入一个黑色的磁盘卡片。 

  “这个黑色的小卡片就是我们研究制作的烟草全基因组基因芯片。”基因研究中心分子生物学实验室

主任杨军向记者介绍，当前他们正在做的是红花大金元品种的基因表达谱研究。 

  随着烟草基因组计划重大专项的启动实施，行业对烟草基因的研究愈加深入，先后绘制完成了栽培烟

草、绒毛状烟草、林烟草全基因组序列图谱及物理图谱。面对海量的基因序列数据，如何构建一种高效检

测、分析烟草基因的工具十分紧迫。 

  这个工具就是基因芯片。 

  所谓基因芯片，就是通过微加工技术，将数以百万计特定序列的DNA片段，有规律地排列固定于硅

片、玻片等支持物上，构成一个二维的DNA探针阵列。这与计算机的电子芯片十分相似，所以被称为基因

芯片。 

  作为一种高通量分析全基因组基因表达谱的工具，基因芯片可用于研究烟草不同生长发育时期组织和

器官的基因表达模式，进而鉴定出与烟草生长、抗性、品质等关键性状相关的关键基因，是发现基因、研

究基因的重要手段。 

  2012年1月，作为重大专项项目，“烟草全基因组基因表达图谱构建和分析”项目正式启动。以杨军

为负责人、基因研究中心及行业内科研机构相关研究人员组成的项目组开始了对烟草全基因组基因芯片的

探索研究。 

  “烟草有7万多个基因，通过基因芯片可以一次性检测所有基因以及它们的活动规律，哪些是高表达

的、哪些是不表达的等。这可以让科研人员缩小筛选范围，锁定要寻找的目标基因。”杨军打了个比方，

“就像行军地图之于指挥员，通过基因芯片检测分析所得到的基因表达谱也像一张地图，能帮助科研人员

准确锁定目标的大致方位。” 

  小小的一个芯片，储存着巨大的能量，也是推动行业深入开展基因研究不可或缺的工具。然而，研制

基因芯片的道路并不平坦。 

  “在林烟草和绒毛状烟草7万多个基因中，有1万多个属于高度同源基因，就像孪生兄弟一样十分相

像，常规的表达谱芯片探针设计难以有效区分鉴别。如何准确界定这些基因，把它们的活动规律表达出

来，是我们面临的一大难题。”杨军告诉记者，为破解这一难题，项目组与美国一家公司合作，进行了大

量深入的分析研究，共同确定了覆瓦式探针设计思路，专门针对基因的差异位点设计探针，进而有效区分

各个高度同源基因。 

  寻找----确认----验证，科研的征程中没有捷径可走，也来不得半点含糊，他们必须反复确认、验证，

确保每一个基因的探针设计准确无误。 

  2012年年底，经过科研人员近一年的努力，基因芯片制作完成，这是全球第一套烟草全基因组基因芯

片。该款芯片覆盖了36728个林烟草和绒毛状烟草高度同源基因、38406个林烟草和绒毛状烟草非高度同源

基因、18966个栽培烟草基因，烟草基因探针集总数为2190855个，基因覆盖度和芯片质量均处于国际领先

水平，并且中国烟草对该款芯片拥有完全的知识产权。 

对项目组而言，基因芯片的研制成功仅仅是一个开始。“这个芯片做的只是自然环境下典型产区的基因表

达谱，下一步我们还要做理想环境下的基因标准表达谱，还有病害、低温、干旱等胁迫条件下的基因表达

谱。”杨军说，这样的基因表达图谱实际指导意义更强。 

 

烟草香型代谢组学分析研究——“小分子”蕴含“大能量” 

 

  烟叶烘烤过后呈现出的品质、香味差异，是否在鲜烟叶生长过程中就存在？同样的品种“生淮南则为

橘，生于淮北则为枳”，是否有基因层面的差别？这些问题，都将在烟草香型代谢组学分析研究中陆续得

到解答。 

  代谢组学是上世纪90年代发展起来的一门新兴学科，主要研究植物在代谢过程中产生或消耗的小分子

物质，发现代谢规律，找到影响主要代谢物积累转运的关键基因。 

  “作为烟草来说，烟支在燃烧过程中产生的烟气，就是代谢物。”国家烟草基因研究中心烟草代谢组

学研究室（以下简称“研究室”）学科带头人周会娜介绍说，就是这些小分子，使烟叶组织散发出香味。

而烟草香型代谢组学研究，就是要弄明白烟草中所有香味物质的代谢规律，有效判断和预测烟草香味物质

的代谢变化，为培育不同香型的烟草品种服务。 

  说起来简单，做起来着实不易。此前，行业很少有人接触过代谢组学，研究的客观条件不容乐观。 

  2012年1月，研究室同中国科学院大连化学物理研究所开始了长期合作。该研究所是国内最早开展代

谢组学研究的科研机构。通过项目合作和学习培训，研究思路逐渐明确： 



  ----以烟草香型、品质为研究切入点； 

  ----对质谱检测信号进行定性定量分析、对定性化合物进行基本规律分析； 

  ----对全部质谱检测信号进行基本规律分析和数据挖掘，全面了解烟草香味物质、有害成分的代谢基

础，建立烟草“指纹”图谱，加快烟草品种选育和品质鉴定的科学化进程。 

  …… 

  随着项目的不断推进，基因研究中心初步完成了行业代谢组学平台的建设和第一批研究人才的培养。

目前，研究团队已有7名技术骨干，设备检测能力基本完成对烟草代谢物的覆盖，具备了系统进行烟草代

谢组学研究的硬件条件。 

  “研究代谢产物，首先得找到它、分析它。”周会娜告诉记者，建立代谢组学测试分析方法是研究的

关键。 

  自2011年研究启动以来，研究团队自主建立、优化了囊括烟草大部分初生和次生代谢产物的12项测试

分析方法，积累了近1万个样本检测数据，检测到烟草代谢物总数2223种。烟叶代谢物检测覆盖度、精确

度已处于国际领先地位。 

  通过分析典型品种不同生育时期中部叶位鲜烟叶代谢基础数据，研究人员得出结论：生态环境对代谢

组的影响大于遗传因素；不同香型间代谢组存在明显差异，总体来讲，差异代谢物含量浓香型高于清香

型、中间香型；浓香型烟叶生物碱和可溶性糖含量高于清香型、中间香型；部分代谢物在不同香型间的含

量差异存在明显的年度波动。 

  “研究结果表明，鲜烟叶中就存在决定烟叶香味品质的物质基础。”周会娜介绍说，研究烟草关键化

学成分合成、积累、转运及变化的规律，解析影响烟草香型的关键代谢途径和代谢网络，找出其遗传和生

态成因，能够为培育优质、低害的烟草新品种提供理论指导和技术支撑。 

  此外，研究团队还在更深层次上发现了关键基因对于烟叶品质的作用---- 

  二萜类物质与烟草香气紧密相关，研究团队克隆了该途径4个关键基因，以主栽品种K326为材料，对

其二萜类物质代谢途径关键基因进行沉默或过表达，调控二萜类物质的代谢，研究代谢表型及其机理，烟

草二萜类物质代谢途径逐步打通，有望实现对烟草香气物质的调控。 

  通过对甾醇代谢途径的研究，发现了可以调控甾醇合成途径的关键基因。初步研究结果表明，沉默这

些基因表达，可以有效降低烟草甾醇含量。这一研究结果将有助于对烟气中有害成分苯并芘的控制。 

三年来，随着烟草基因组计划重大专项的实施，行业烟草代谢组学研究设施、团队从无到有，实现了从跟

随到自主研究的思路转变，今后将力争让“小分子”释放“大能量”。 

 

烟草主要种质重测序——解码“优异基因” 

 

  优良推广品种的利用价值取决于其携带的优异基因。基因组差异研究可提供这些优异基因最基本的遗

传信息，从而提高品种选育效率。 

  自2012年起，贵州烟草科学研究院（以下简称“贵州烟科院”）联合行业内外多个单位，用两年多时

间开展了烟草主要品种和核心种质资源基因组差异研究工作，取得了显著进展。 

  5月22日，该项目正式结题。对于这个项目的意义，科研人员将其总结为“承前启后”。 

  开展这个项目，主要是通过对重要栽培品种和野生种进行基因组重测序，发掘影响烟草遗传多样性的

基因组结构变异，从而夯实下一步烟草分子育种工作的基础。 

  “就是要找到基因组结构的哪些变异是影响育种性状的，特色品种到底有哪些特殊的结构变异、内含

哪些基因。前面烟草全基因组序列图谱已经完成，本项目获得的数据与资料，可以为下一步利用基因组育

种提供重要参考。”项目负责人、贵州烟科院副院长任学良说。 

  项目推进过程中，项目组开展了栽培烟草品种基因组重测序及分析、烟草单交育种模式的基因组遗传

变异分析、烟草叶绿体与线粒体基因组组装与分析、烟草野生种转录组测序与分析等研究工作。 

  在重测序对象选择上，项目组选取了1910年以来，中国与美国育成的42个重要推广品种与骨干资源，

这些品种具备清晰的“家谱”。品种的丰富性为研究结果的权威性奠定了基础。 

  通过重测序，项目组依照系谱关系追溯了基因组的变异特征。在此基础上，他们绘制了全球烟属物种

第一张含标签位点及物理长度的单倍体型草图。这是继栽培烟草序列图和物理图之后，中国烟草在结构基

因组研究方面的又一重大突破，为烟草全基因组分子标记辅助育种、高密度遗传图谱构建、基因定位和基

因芯片开发等奠定了坚实的基础。 

  “以高密度遗传图谱构建为例，以前的遗传图谱只有3000多个标记，通过单倍体型草图，我们可以绘

制出包含超过10万个标记的遗传图谱。这些标记好比高速公路上的里程牌，过去的图谱就像每隔一公里放

置一个路标，如今可以达到每隔1米就放一个，这样基因的方位就更好确定了。”任学良说。 



  研究过程中，项目组还发现了高度影响栽培烟草遗传多样性的基因组片段。栽培烟草基因组遗传多样

性存在“总体低、局部高”的显著特征，有879个高变异区段，约占烟草基因组的4%，却能解释66%的群

体遗传多样性。“也就是说，这879个片段是育种选择的重要区域，值得重点探究。”任学良解释道。 

  尽管项目已经结题，并取得了诸多成果，但在项目组成员心中，这项工作并没有结束。 

  “数据的挖掘工作还在继续，很多研究结果还需要进一步验证。两年时间看起来比较长，但对于基因

组研究来说，它很短暂。”项目组成员余世洲说。 

  科研工作是枯燥的。余世洲告诉记者，基因组重测序产生的数据量极为庞大，有时候一个品种的基因

组数据就需要大型计算机高速运行一个月才能得到。 

  “很多时候做了大量研究，到头来却发现跟设想的不一样，比如某些基因变异并没有那么明显。这种

时候我们只能安慰自己，至少已经证明设想不对，这也是一种成果。”项目组成员张吉顺说。 

  虽然遇到了不少困难，但这支研究队伍却迅速成长起来。为了准确开展研究，他们带着问题去学习，

阅读外文资料、学习各种软件的应用和各种计算方法的运用等。 

  贵州烟科院也为这支队伍提供了成长平台与研究环境。为保证项目开展，烟科院为项目组开辟了“专

房专机专网”，一方面按照行业要求，增强了数据管理和分析的安全性；另一方面也提升了项目组的设备

水平，提高了工作效率。 

  在各方面的支持下，高通量DNA测序仪和高性能计算机系统投入使用，项目组建立了基因组测序平

台，优化了烟草基因组测序流程，建立了烟草基因组重测序、转录组测序和甲基化测序的分析体系。 

“我们的项目是烟草基因组计划的一部分，项目实施的最大成果是培养了一支高水平的研究队伍，积累了

大量重要基础数据，验收专家认为该项目‘获得了有价值的原创性结果’，为烟草分子育种奠定了基础。

烟草基因组研究，需要我们不断学习，戮力前行。”任学良说。 

 

烟草突变体研究——寻找“美丽的偶然” 

 

  盛夏7月，中国烟草总公司青州烟草研究所（以下简称“青州所”）诸城试验基地里，烟叶正处于旺

长期。 

  “我左手边栽种的是抗烟草花叶病毒（TMV）的品系，右边这片是高香气的品系。”一位戴斗笠、皮

肤黝黑的“老农”站在田垄上向记者介绍这些烟株的“与众不同”。 

  “老农”叫吴新儒，是青州所生物技术研究室的博士。“它们是科研人员从26万多份烟草突变体材料

中‘淘’出来的，是一些‘美丽的偶然’。”他告诉记者。 

  烟草突变体，就是人为使烟草基因发生突变得到的材料。自2008年起，青州所就开始进行相关方面的

探索。随着2010年烟草基因组计划重大专项正式启动，青州所牵头、行业内外13家单位共同参与的“烟草

突变体创制、筛选和分析”项目也同步启动。 

  为什么要研究突变体呢？“烟草有7万多个基因，要搞清楚每个基因的功能，寻找相应基因的突变体

进行对照，是最有效的方法之一。”项目负责人、青州所生物技术研究室研究员刘贯山告诉记者，这项研

究对于烟草品种改良意义重大。 

  自然条件下，烟草发生基因突变的几率极低。研究突变体，首先就要大规模创制突变体。 

  人为使烟草发生基因突变的方法有很多，项目组采用了以EMS（甲基磺酸乙酯）化学诱变为主的方

式。 

  “EMS就像一位魔术师，经它‘点化’，烟草基因会发生各种可能的突变。”刘贯山介绍说，诱变的

原理是EMS会随机促使烟草基因中的某个碱基发生改变，用适宜剂量EMS浸泡烟草种子，就能得到出现各

种性状的突变体。 

  根据计划，2011年，项目组开展了大规模的突变体创制工作。为了保证7万多个基因都有突变体，他

们累计种植面积400多亩，种植植株38万多株，最终收获突变体材料20多万份，基本覆盖了烟草基因组在

人工诱变条件下可能的突变位点。 

  2012年5月，他们建成了世界上最大规模的烟草突变体库，为烟草基因功能全面解析和优质品种培育

奠定了坚实的材料基础。 

  走进青州所生物技术研究室四楼烟草突变体低温储存库，就仿佛进入了一个“种子王国”。在这个近

50平方米的房间里，18台冰箱次序而立，温度均保持在零下15度左右。每台冰箱里面，都保存有1.2万～

1.3万份烟草突变体种子。 

  除了实物库，项目组还建立了烟草突变体数据库----“中国烟草突变体资源生物信息库和利用平台”，

目前已录入烟草突变体信息23万余条。平台具有数据统计、数据检索等功能，为行业基因功能和分子育种

研究提供了便利。 
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  随着研究的推进，2012年，项目更名为“烟草突变体筛选与鉴定”，研究重心也转为已有突变体材料

的筛选与鉴定。 

  突变体创制完成，基本素材有了，但这些突变体究竟是怎样突变的，有什么作用？这就需要进一步筛

选研究。可是，从20余万份材料中筛选出具有某种性状的突变体，难度无异于大海捞针。 

  要“淘”到“真金”，就必须建立高效的方法。“到目前为止，我们已经建立了17种筛选方法，包括

2个突变序列筛选、7个抗病虫突变体筛选、2个抗逆突变体筛选、5个品质相关突变体筛选、1个长相优异

突变体筛选。”刘贯山告诉记者。 

  比如抗TMV突变体筛选，要用TMV病毒接种，看植株是否发病；高香气突变体筛选，先田间嗅闻，成

熟采烤后再评吸鉴定；低害突变体筛选，要在低钾环境中筛选耐低钾突变体…… 

  当然，筛选只是第一步，要确定突变体是否确实具有某个突变性状，还需要多层面的鉴定。“最终要

落实到基因层面，找出是什么基因突变导致的这种性状。”刘贯山说。 

  在青州所生物技术研究室三楼的“烟草行业烟草基因资源利用重点实验室”里，刘贯山指着一组仪

器，简单给记者介绍了定位基因的方法：先用PCR（聚合酶链式反应）仪扩增DNA片段，然后用电泳分

离，将结果与全基因组序列进行比较，就能将控制某个性状的基因定位到一个位置。 

  通过这种方式，目前，项目组已将控制烟草白茎性状的两个隐性基因定位在第5和第24连锁群的特定

区间内，将抗TMV的一个显性基因定位到第11号连锁群上。 

  去年以来，在已建立的突变体库和鉴定出的优良突变体基础上，项目组将研究重点转向现有品种的定

向改良，开展了针对中烟100品种的抗TMV、高香气性状以及针对翠碧一号品种的抗青枯病性状的定向改

良，获得了5个抗TMV、高香气，且综合性状优异的突变体新品系，并进行了小区品系试验。 

  摇曳在诸城试验基地里的“超级烟叶”，在不久的将来，也将播撒向更广阔的烟区。 
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