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摘要    辣木因其具有高蛋白含量和对干旱的适应在许多发展中国家作为多年生的作物广泛种植. 

本文完成了高质量的辣木基因组草图, 组装出预测基因组 91.78%的大小, 注释出来 19465 个蛋白质

编码基因. 此外, 本文对辣木基因组和其他一些物种进行了比较基因组分析, 验证了辣木的系统发

生地位, 同时鉴别了辣木的一些物种特异的基因家族和受正选择的基因, 这些基因可能帮助进一步

鉴别与辣木的高蛋白、快速生长和抗逆相关的基因. 这个参考基因组将开拓对辣木的研究, 促进应

用基因组学手段对辣木的育种和改良.  
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虽然从 1950 年起, 谷物的产量已经翻倍, 但是

世界上仍有 1/7 的人营养不良, 而且这些人主要集中

在欠发达国家. 造成食物匮乏的原因很多, 其中一个

原因就是人类食物主要是一年生的农作物, 如玉米

(Zea mays)、小麦(Triticum aestivuml)、水稻(Oryza 

sativa)和蔬菜, 这些作物需要每年播种, 非常耗费人

力和资源, 而且很多发展中国家的气候和生态条件

并不适合种植这些一年生的农作物. 然而, 多年生的

植物播种一次可以存活多年, 水分和营养的循环利

用效率较高, 可以适应非常广泛的生态条件, 可能替
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代传统的一年生作物. 但是到目前为止, 多年生的作

物除了香蕉(Musa nana)、可可(Theobroma cacao)、木

豆(Cajanus cajan)外, 基本都没有得到广泛的种植和

食用.  

近期一种原产于印度、巴基斯坦、尼泊尔的中小

型的常青树辣木(Moringa oleifera Lam.), 也称鼓槌

树、油赖木, 在农业和工业上越来越受到关注[1~5], 辣

木的各个部位可以作为食物、入药或者用于工业生产, 

也因其较高的蛋白、维他命、矿物质含量而在发展中

国家广泛种植[2,4,6,7]. 辣木可以在海拔 0~1800 m、年

降雨量 500~1500 mm 的地区种植, 适合干旱和半干

旱的地区, 而这样的地区占地球陆地面积的 37.0%, 

发展中国家的干旱地区比重更大. 许多地区正在大

力推广种植辣木, 但关于辣木的基础研究还有许多

空白, 这也限制了对辣木的进一步开发利用. 本课题

组首次对辣木进行了全基因组测序, 组装了高质量

的基因组并且完成了注释工作, 这些工作将极大程

度地促进对多年生植物辣木的利用和研究.  

1  材料与方法 

1.1  材料 

测序使用的 DNA 从云南普洱栽培的一年树龄的

辣木叶中提取. 共提取了 50 μg DNA 用于建库.  

1.2  测序数据的产生和处理 

使用全基因组鸟枪法测序的策略 , 用 Illumina 

Hiseq2500TM(美国)共建了 7 个片段大小不同的库, 

分别为 177, 222, 390, 503, 3500, 11500 和 15000 bp. 

测序前还需连接适配序和制备 DNA 簇. 经图像分

析、碱基识别、序列分析 3 个步骤共得到 202 Gb 数

据. 然后过滤掉其中质量值不高的读取、含有“N”的

读取、重复的读取以及含有适配序列的读取. 所有的

读取都去掉末端 2个碱基. 然后用SOAPec2.01[8]工具

进行 K-mer 分析和纠错来减少由于测序错误导致的

低频读取.  

1.3  基因组组装 

使用 Platanus 1.2.1[9]把读取序列组装成 contig. 

Platanus 是一个专门针对高杂合度的基因组软件. 参

数设置如下 : initial K-mer size 41, step size 10, 
maximum difference for branch cutting 0.3, maximum 

difference for bubble crush 0.15, K-mer coverage cutoff 
5. 然后使用 SSPACE v2.0[10]来组装 scaffold. 然后使

用 SOAPdenovo[8]含有的 Gapcloser v1.12 对 scaffold

进行补洞, 得到最后的组装版本. 组装完之后, 使用

SOAPaligner 2.18 把所有的读取序列都与基因组比对, 

用于评估组装的质量.  

1.4  重复序列的注释 

使用 Tandem Repeats Finder (TRF) 4.04[11]鉴别辣

木基因组中的串联重复序列 , 使用 Repeatmasker 

3.3.0 和 RepeatProteinMask 分别从 DNA 和蛋白质水

平把重复序列与 Repbase[12]比对. 这些同源预测的结

果, 结合使用 LTR_FINDER 1.05[13]和 RepeatScout[14]

的从头预测结果, 最后得到对辣木基因组重复序列

的注释.  

1.5  蛋白编码基因的注释 

结合同源预测和从头预测的方法 , 共预测出

19465 个蛋白编码基因. 同源预测方法使用了拟南芥

(Arabidopsis thaliana)[15]、大豆(Glycine max)[16]、水稻

(Oryza sativa)[17]、白杨树(Populus trichocarpa)[18]、高

粱 (Sorghum bicolor)[19]、卷柏 (Selaginella moellen- 

dorffii)[20] 6 个物种的蛋白质序列, 选择这 6 个物种是

因为这些物种都具有组装、注释良好的基因组, 并且

涵盖了从裸子植物到被子植物的各大分支, 选择这

些物种也便于分析辣木的进化过程. 同源预测时, 首

先进行 tBLASTN比对, e-value设置为1×105. 比对上

的序列上下游各延伸 2000 bp, 然后和蛋白序列用

GeneWise[21]比对识别基因结构. 从头预测基因的方

法使用了 AUGUSTUS 2.5.5[22], Genscan 和 Glimmer- 

HMM 3.0.1[23]. 从头预测的基因与拟南芥的蛋白序列

比对, 重叠率阈值设置为 0.5. 然后, 同源预测和从

头预测的基因序列使用 GLEAN 软件, 根据不同的基

因结构信息, 得到一致的基因集.  

1.6  基因功能注释 

通过把已注释的基因与 TrEMBL[24], KEGG[25]和

InterProscan[26]数据库比对, 注释出基因的潜在功能.  

1.7  非编码基因的注释 

注释 tRNA 使用 tRNAscan-SE v1.23[27]软件. 把

Rfam[28]数据库下载的序列作为参考序列, 用同源预

测的手段注释出 rRNA. INFERNAL v0.81[29]用于鉴别
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snRNA 和 miRNA.  

1.8  miRNA 靶基因分析 

从miRbase[30]下载成熟的miRNA序列, 然后和预

测的 miRNA 序列比对, 比对长度大于 16 bp 的序列挑

选出来作为潜在的 miRNA 序列, 然后使用在线工具

psRNATarget[31]预测这些 miRNA 序列的靶位点序列.  

1.9  基因家族分析 

使用葡萄(Vitis vinifera)、木豆(Cajanus cajan)、

番木瓜(Carica papaya)、苹果(Malus pumila)以及辣木

的基因组序列, 先两两之间做 BLASTP 比对, e-value

阈值设置为 1×105, 然后用 OrthoMCL 1.4[32]做基因

家族分类, 参数缺省.  

1.10  分类关系和分歧时间分析 

使用 5 种木本植物(辣木、葡萄、木豆、番木瓜、

苹果)的基因做基因家族分析 , 得到单拷贝的基因 , 

并且使用单拷贝的基因用 MUSCLE 3.8.31[33] 做多序

列比较. 然后分析四重简并位点, 并且把每个物种的

四重简并位点的序列连接成一条线性序列 , 再用

PhyML 3.0 来做邻接树 . 最后使用 http://www. 

timetree.org/上已知的分歧时间数据和 MCMCTREE[34]

软件来估计邻接树上各个物种之间的分歧时间.  

1.11  基因家族扩张收缩 

本文使用 CAFE2.1[35]来研究基因家族的收缩扩

张历史.  

1.12  正选择分析 

使用番木瓜的基因作为参考来研究辣木基因的

正选择情况. 首先用 BLAST 把辣木的基因和番木瓜

的基因相互比对, 找到最佳的比对, 再找出直系同源

基因对, 一共 5601 对. 再用 LASTZ 把这些直系同源

基因对比对, 输出的结果使用 KaKs_Calculator 1.2[36]

分析 , 得到每个基因对的 Ka/Ks 比率 . 画图使用

ClustalX[37](图 3, 网络版附图 1).  

2  结果 

2.1  基因组组装 

共使用了 457×覆盖度的 DNA 序列数据. 测序数

据汇总见网络版附表 1, 数据的 K-mer 分析见网络版

附图 2. 根据 17-mer 的频率分布, 预测辣木的基因组

大小为 315 M(网络版附表 2), 使用流式细胞术预测

辣木的核基因组大小(C 值)略小于水稻. 最终组装出

的 contig 和 scaffold 的 N50 值分别为 123 kb 和 1.14 

Mb (表 1), 基因组总大小为 289 Mb, 总长度 80%以

上(231 Mb)的序列集中在 262 个 scaffold 上. 辣木的

基因组的 N50 和近期发表的一些高质量的植物基因

组相近[20]. 而且 95.67%的测序序列能够重新比对到

辣木的基因组上, 这进一步验证了辣木基因组的质

量(网络版附表 3).  

木本植物的基因组大小分布很广 , 从梅花

(Prunus mume)[38]的 280 Mb 到火炬松(Pinus taeda)[39]

的 221.8 Gb. 辣木的基因组大小在木本植物中是很小

的, 与梅花相近, 比水稻的略小. 小基因组对辣木来

说, 不仅使它具有了快速生长、种子产量高、适应干

旱以及半干旱地区等特性, 还让辣木成为一个潜在

的研究木本植物基因组特性的突破口.  

2.2  辣木的基因组注释 

使用同源预测和从头预测的方法, 在辣木基因

组中共注释出 19465 个基因, 每个基因的平均长度为

3354.22 bp, 包含 5.42 个外显子(网络版附表 4, 网络

版附图 3 和 4). 对蛋白质编码基因进行基于基因结构

的分析, 结果显示, 93.74%的辣木基因在 TrEMBL 蛋

白质数据库中有同源序列 , 72.67%的序列可以在

Swiss-Prot[24]中分门别类. 共有 94.01%的基因有已知

的同源基因或者可以通过 InterPro, GO, KEGG, 

Swiss-Prot, TrEMBL[40]数据库进行功能注释分类(网

络版附表 5).  

依据结构以及同源序列的分析 ,  共鉴定了

148820058 bp的重复原件, 涵盖了大部分的植物转座

子种类. 大部分的重复序列都是从头预测出来的, 只

有 10.1%的重复序列是通过同源查找的方式找到, 侧

面验证了辣木与其他已经发表的植物在进化上的关

系很远. 转座子的总长度达到 136 Mb, 占组装出来

的基因组大小的 47.10%, 再加上其他的很多重复序

列, 这些重复原件共占基因组的 51.45%(网络版附表

6 和 7). 网络版附图 5 和 6 展示了转座子的分歧率分

布分析结果. 在网络版附表 8 中总结了非编码基因的

注释情况, 其中注释了 87 个成熟的 miRNA 和 369 个

潜在的 m i R N A 靶基因 (网络版附表 9 ) .  使用 
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表 1  辣木基因组组装总览 

统计量 
contig scaffold 

长度(bp) 数量 长度(bp) 数量 

N90 4165 4362 5792 1382 

N80 30989 1914 150929 262 

N70 60562 1261 396940 147 

N60 91660 880 736902 93 

N50 123008 611 1140476 61 

最长 1070888  6788971  

平均长度 6911  8677  

总数量(>1000 bp)  13512  10494 

综合 287419725 41586 289241074 33332 

 

 

图 1  辣木的比较基因组学分析 

A: 辣木、葡萄、木豆、番木瓜、苹果这 5 种木本植物的系统发生树, 预测的物种分歧时间在每个节点标出, 饼状图展示了基因家族的扩张

收缩情况; B: 辣木、葡萄、木豆、番木瓜、苹果的基因家族分析; C: 辣木的 4dTv 距离分析, 分别计算了各个物种内（辣木、拟南芥、油菜、

番木瓜）以及辣木与拟南芥之间的 4dTv; D: 旁系同源基因之间的 Ks 分布 
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Ontologizer[41] 对这 369 个基因做基因本体 (gene 

ontology, GO)[42]富集分析, 结果 26 个富集的条目中

有 25 个集中在细胞生物过程调节方面(网络版附   

图 7).  

前人的研究显示, 在细胞内的 tRNA 水平可能与

tRNA 基因的拷贝数相关[43], 本文在辣木的基因组中

注释出 1777 个 tRNA 基因, 之前发表的番木瓜基因

组中有 388 个 tRNA 基因, 葡萄中有 600 个 tRNA 基

因. tRNA 基因的数目异常或许与辣木非常强的蛋白

合成能力相关.  

2.3  系统发生以及全基因组复制分析 

辣木在中国植物志中记载为罂粟目植物, 然而 

很多的分子生物学证据显示辣木是十字花目[44], 本 

文用 4 种双子叶植物葡萄[45]、木豆[46]、番木瓜[47]、 

苹果[48], 再加上辣木, 做系统发生分析. 图 1A 展示

了系统发生树以及估计的各个分支的分歧时间, 其

中与辣木最近的物种是番木瓜, 番木瓜属于十字花

目, 这也支持了辣木属于十字花目这一说法. 本文又

选用了十字花目的几个代表性物种, 拟南芥、油菜、

番木瓜, 与辣木一起做系统发生分析(网络版附图 8). 

再对这些物种做全基因组复制分析, 结果显示十字

花目中全基因组复制事件发生了多次. 这些全基因

组复制事件可以帮助理清许多问题, 之前已知番木

瓜没有经历过 At-全基因组复制事件[47], 现在数据

显示辣木和番木瓜都没有经历过近期的全基因组复

制事件(图 1C). 这 2 个物种最近的一次全基因组复制

事件是 At-, 发生在这 2 个物种的祖先与拟南芥分歧

之前. 对于辣木的旁系同源基因的 Ks 计算分析也验

证了这一点, Ks 分布图只在 Ks≈1.8 的地方有 1 个明

显的峰, 说明最近的一次全基因组复制事件已经非

常久远(图 1D). 

2.4  辣木特有的基因家族和基因 

基因家族通常是一些有相似功能基因的集合 . 

物种特异的基因家族对于物种的特性有重要的意  

义 [49,50]. 本课题组对蛋白质编码基因进行了基因家

族的聚类分析. 结果显示, 辣木、葡萄、木豆、番木

瓜和苹果的基因家族数目相似, 共有 10215 个共享的

基因(图 1B). 然而, 辣木的单拷贝基因家族和未聚类

的基因数目明显少于其他物种, 网络版附表 10 和附

图 9 展示了基因家族聚类的结果. 辣木共有 12298 个

基因家族, 其中 198 个基因家族是辣木特异的, 包括

812 个基因, 网络版附图 10 展示了对这些基因的 GO

富集分析结果. 系统发生树上各个分支的基因家族

的扩张收缩情况显示, 辣木的 560 个基因家族扩张了, 

是这 5 个物种中数目最少的; 2611 个基因家族收缩了, 

让辣木的基因组更加精小.  

另外 4 个 SKP1 基因和 18 个含有 F-box 域的基

因被鉴定为辣木特有的基因家族. SKP1 蛋白对细胞

的周期控制非常重要[51], 它能协调周期特异蛋白的

泛素化和降解从而维持正常的细胞周期, 主要是因

为 F-box 的结构能够维持这些蛋白之间的联系[52]. 而

且同时在辣木基因组中还有其他 7 个 SKP1 和 104 个

含有 F-box 域的基因未被归为辣木特异的基因家族. 

理论上可能的原因至少有 2 个: (ⅰ) 这些被认为是物

种特异的基因家族的基因是新衍生出来的; (ⅱ) 这

些基因对于辣木已经不再重要, 积累了很多突变. 本

文也发现Betv1基因被归为单拷贝基因家族. Betv1首

次发现于杨树的花粉中[53], 后来陆续发现了一些新

功能, 如具有甾类载体的功能[54]. Betv1 基因可能与

辣木的快速生长特性有关, 因为 Betv1 可以与很多种

的配体结合, 包括 ABA, 脂质和甾类化合物. 这些辣

木特有的基因的功能可能与辣木的特性存在某种联

系, 值得进一步研究.  

2.5  辣木基因组中受正选择的基因 

受到正选择的基因通常在这个物种的适应性方

面都有重要贡献. 为了找出那些可能与辣木的特性

相关的基因, 本课题组对辣木基因组进行了正选择

分析. 使用 BLAST 和 KaKs_Calculator[55]把辣木与番

木瓜、葡萄、苹果逐一比较分析, 分别发现了 566, 399, 

112 个 Ka/Ks>1 的基因(P<0.05, 网络版附表 11~13). 

进一步发现, 有 4个基因在这 3组分析中都出现了(图

2). 本实验还发现 2 个基因(lamu_GLEAN_10016878, 

lamu_GLEAN_10011614)受正选择区域的长度超过

基因总长的 1/2 以上, 说明这 2 个基因在辣木中受到

了强烈的选择. 

lamu_GLEAN_10016878 基因的功能注释为

“Myb/SANT-like DNA binding domains”. SANT 域在

染色质调节蛋白中很常见, 参与组蛋白的乙酰化、去

乙酰化以及依赖 ATP 的染色质重塑过程[56]. 更重要

的是, 许多含有 Myb/SANT 域的蛋白质具有与 DNA

结合的能力, 与基因表达调控相关. 这些对不同功能 
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图 2  与番木瓜、葡萄、苹果相比, 辣木受正选择的基因 

的基因起调控作用的原件通常差异很大. 然而基因

的两端和中间区域的一些片段比较保守, 只有中间

的一些区域不尽相同[57,58](网络版附图 1).  

lamu_GLEAN_10011614 基因编码核糖体蛋白

S6e, 在脊椎动物和真菌中非常保守[59]. 真核生物中

核糖体蛋白在细胞质中合成后转运到核仁中, 然后

与新转录的 pre-rRNA 结合、相互作用, 形成一个 90S

复合物, 随后这个复合物被加工成一个 60S 和一个

40S 的核糖体亚结构, 然后被排到细胞质中[60]. 核糖

体蛋白辅助了 pre-18SRNA 和核糖体的成熟与行使功

能[61]. 根据 Kundu-Michalik 等人[59]的研究, S6e 的氨

基酸序列有 2 个 Nobis(nucleolar binding sequence)和

多个 NLS(nuclear localization signal). 通过识别 

(G)RVRL 氨基酸序列鉴定了 Nobis 1 的 N 端, 通过其

长度再确定 C 端. 基于 Kundu-Michalik 的研究, 本文

还大致推测了 Nobis 2 的框架. 其他的元件如 NLS 和

磷酸化位点也猜测性地在图 3 中给出了. 磷酸化状态

的 S6 经常通过磷酸化级联反应来调控细胞中的过 

程[62]. 这个基因受到的强烈正选择, 可能会导致辣木

的蛋白质合成机制发生演化、重构, 从而增强蛋白质

的合成.  

2.6  转录因子家族的分析 

转录因子调控基因的表达, 所以从微生物到高

等动植物中转录因子都很重要, 而且种类很多[63,64]. 

分析之前已经鉴定出来的转录因子, 可以得出大量

的基因转录调控的信息. 下载 TAIR 数据库的转录因

子家族数据(http://arabidopsis.org/browse/genefamily/ 

index.jsp)[ 6 5]作为参考 ,  使用 BLASTP(P-value< 

1×1020)共鉴定出 939 个转录因子(网络版附表 14). 

之前的正选择分析中, 辣木相对葡萄、番木瓜、苹果, 

共有 43 个转录因子受正选择. 编码 939 个转录因子

的基因分属不同的家族, 包括 ABI3VP1, AP2-EREBP, 
Alfin-like, C2C2-Dof, C2C2-Gata, C2H2, C3H, CPP, 
E2F-DP, G2-like, GRAS, Homeobox, MADS, MYB, 
NAC, PHD, Trihelix, WRKY, bHLH. 在这些种类中, 

WRKY 转录因子在抗逆方面具有非常重要的作用, 

如抗寒、抗旱、耐高温、耐盐、耐营养匮乏、适应多

变的光照条件. 本文找到了 5 个受正选择的 WRKY 基

因. C2H2 转录因子是一个超级家族, 在防御机制和

许 多 其 他 的 生 理 过 程 中 有 重 要 作 用 ,  根 据

 

 
图 3  辣木基因 lamu_GLEAN_10011614 与其在葡萄、木豆、番木瓜、苹果中的直系同源基因比对, 推测了基因上的 Nobis, 

NLS, 磷酸化位点等功能区域 



田洋等: 辣木(Moringa oleifera Lam.)的高质量参考基因组 
 

494 

正选择分析, 共有 4 个 C2H2 基因受到正选择. AP2- 

EREBP 转录因子, 在严寒、干旱等非生物的外界压力

下与激素、糖、还原信号等密切相关, 正选择分析显

示有 2 个拷贝的基因受正选择. 部分的 C3H 转录因子

与抗旱特性相关, 本课题组发现了 2 个拷贝的基因受

正选择(网络版附表 15). 这些受到正选择的与抗逆相

关的基因, 或许与辣木的抗旱、耐高温的特性相关.  

2.7  HSP 基因 

高温环境对作物的产量是一个巨大的威胁, 然

而随着全球变暖, 高温会越来越严重. 因此, 辣木的

耐高温特性非常有价值. 热激蛋白 (heat shock protein, 

HSP)或者是环境压力诱导的蛋白参与了许多重要的

抗逆反应, 包括抗旱、抗寒、耐盐、耐热、耐化学    

剂 [66~68]. 使 用 从 HSPIR(http://pdslab.biochem.iisc. 

ernet.in/hspir/chaperone.php)[69]下载的拟南芥的 HSPs

序列作为参考, 一共鉴定了 133 个 HSP. 根据它们的

功能特性和分子大小, HSPs 被大致划分为 6 个家族, 

HSP70 (在辣木基因组中有 25 个拷贝 ), HSP40 

(J-proteins, 辣木基因组中有 52 个拷贝 ), HSP60 

(chaperonins, 辣木基因组中有 17 个拷贝), HSP90 (在

辣木基因组中有 3 个拷贝), HSP100(Clp proteins, 在

辣木中有 9 个拷贝)以及小 HSP(辣木基因组中有 27

个拷贝)(网络版附表 16). 进一步检查辣木和番木瓜

的 HSP 基因的 Ka/Ks 比率, 发现 HSP 的 Ka/Ks 值比

背景基因高(网络版附表 17). 与番木瓜、葡萄、苹果

相比, 辣木中受正选择的 HSP 基因在网络版附表 18

中列出, 这些基因可能与辣木的耐高温特性相关.  

2.8  油菜素内酯信号转导途径 

油菜素内酯(brassinosteroid, BR)是一种能够调

节细胞增长和细胞分裂的植物激素, BR 也与植物的

抗寒、抗旱、耐热相关. 本文研究了辣木的 BR 的信

号转导途径 , 发现 BAK1(BRI1 associated receptor 

kinase 1)基因在辣木中扩张至 29 个拷贝, 而拟南芥

只有 5 个拷贝(网络版附图 11). 其中有一个拷贝的

BAK1 受正选择(葡萄为参考). BAK1 蛋白在 BR 的信

号转导过程中起主导作用, BAK1 基因的敲除会导致

植株的瘦弱矮小[70].  

2.9  γ-氨基丁酸和谷甾醇的合成途径 

γ-氨基丁酸(γ-aminobutyric acid, GABA)和谷甾

醇的合成通路是重要的植物激素合成通路. 本实验

研究了辣木的通路, 并且注释了通路中的所有基因. 

GABA 是一种非氨基酸的四碳化合物, 广泛存在于

高等动植物以及细菌、真菌中, 在植物中, GABA 的

浓度受缺氧、温度骤变、物理损伤以及植物激素等的

激发[71,72]. 发现, GABA 是由谷氨酸脱羧酶(GAD,  
lamu_GLEAN_10006873, lamu_GLEAN_10006874,  
lamu_GLEAN_10004957, lamu_GLEAN_10007711,  
lamu_GLEAN_10007712, lamu_GLEAN_10007713)催

化 L-glutamate 发生不可逆的脱羧反应, 然后再加工

产生[73,74]. 脱羧反应之后, 被 GABA 转氨酶(GAGA-

田 T, lamu_GLEAN_10002543)和琥珀酸半醛脱氢酶

(SSADH, lamu_GLEAN_10008793, lamu_GLEAN_ 
10008794)转化为琥珀酸, 一种重要的三羧酸循环的

产物[74]. 已知谷氨酸的代谢中被钙离子调节的酶只

有谷氨酸脱氢酶(GDH, lamu_GLEAN_10005665), 是

一种线粒体酶(网络版附图 12).  

为了了解辣木的固醇合成相关基因, 本文展示

了在大部分高等植物中都存在的生物合成途径 [75]. 

谷甾醇和菜油甾醇对细胞膜的生成很重要[76]. 发现

了 2 个 STM2 基因, STM2 通过调节菜油甾醇和谷甾 
醇的比率来平衡生长和细胞膜的完整性(网络版附 
图 13).  

3  讨论 

至今为止, 还没有辣木科的植物基因组相关文

章的发表, 使得辣木的基因组数据不仅对辣木的进

一步研究很重要, 也对辣木科其他植物的研究意义

非凡. 由于相关研究的匮乏, 本文的研究在许多方面

还不能得出确定性结论, 只是对于未来研究辣木有

价值的特性建议性地指出方向. 基因家族分析显示, 

辣木拥有非常少的单拷贝基因家族和辣木特异基因

家族, 以及注释出来的基因数目比一般的高等植物

基因数目少很多, 许多基因家族收缩, 还有辣木的基

因组大小非常小, 这暗示了辣木拥有非常精小的基

因组, 也可能是辣木生长速度比较快的原因. 本文专

注于辣木基因组的特征以及辣木的特征形状, 找出

了一些可能与高蛋白、耐热、耐旱、快速生长有关的

基因. 本文提供的基因列表不仅对将来辣木的功能

研究, 也对未来辣木的育种、改良非常重要, 这或许

能帮助辣木尽快被世界上粮食短缺以及干旱的地方

作为多年生作物种植, 让辣木物尽其用.  
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