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棉花是我国乃至全世界最重要的经济作物之一.
作为一种优良的天然纤维, 棉花纤维被广泛应用于纺

织和其他工业, 占全世界纤维年均需求量的35%[1]. 全
球有80多个国家种植棉花, 150多个国家从事棉花进出

口贸易, 年均产值高达近5000亿美元. 我国的棉花年产

量约600万吨, 占世界棉花产量的20%.
棉花实际上是棉属(Gossypium)植物的统称, 该属

大部分植物的成熟种子被毛, 且富含纤维素, 棉花由

此得名. 它们属于锦葵目(Malvales), 锦葵科(Malva-
ceae), 棉族(Gossypieae). 该属遗传资源丰富, 截至目

前共发现有52个种, 包括45个二倍体(2n=26)和7个四

倍体(2n=52)[2]. 棉属种间存在了巨大的基因组大小变

异, 所有二倍体棉花物种都有相同的13条染色体, 然

而其基因组大小却从D5基因组的~738 Mb到澳大利亚

K基因组中的~2858 Mb不等分布
[3]. 因此, 棉属是研究

基因组大小进化的绝佳系统. 此外, 棉花纤维细胞是由

棉花胚珠外被最外层的一部分表皮细胞突起伸长发育

而来, 根据纤维细胞发育的不同时期, 可分为纤维起

始、纤维伸长、次生壁发育和纤维成熟期等四个阶

段, 因此其也是开展植物细胞分化、细胞伸长和细胞

壁发育等调控机制研究的理想模式植物, 备受国际研

究者青睐.
武汉大学棉花功能基因组研究团队一直围绕棉花

生物学的基础科学问题开展研究工作, 在棉花基因组

学、转录组学和棉花纤维发育调控机制等三个重要方

向取得了较好的研究成果, 成为我国棉花生物学研究

队伍中非常重要的一支. 以下从三个方面对该团队多

年来取得的研究成绩进行梳理与总结, 并对武汉大学

及全国、全世界棉花生物学研究的未来进行分析与

展望.

1 棉花基因组学研究

20世纪50年代至21世纪的第一个10年, 国际棉花

生物学研究先后经历了以植物形态与解剖学和植物生

理学为主要研究方法的第一阶段, 以生化与分子生物

学和遗传学为主要研究方法的第二阶段. 特别是从20
世纪90年代开始, 伴随着经典的第一代测序技术的成

熟和分子标记技术的发展, 分子遗传学技术被广泛地

应用于棉花生物学研究. 基于分子遗传标记的图位克
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隆和分子辅助育种技术被广泛地应用于棉花农艺性状

的遗传位点鉴定和基因克隆工作. 然而, 由于缺少完整

的基因组信息, 研究者需要构建人工染色体文库(如细

菌人工染色体文库BAC和酵母人工染色体文库YAC
等), 并通过分子杂交技术筛选含有相关遗传标记或基

因的BAC或YAC克隆, 最后通过一代测序获得候选基

因序列. 上述方法费时费力, 严重地阻碍了棉花生物

学研究的快速发展. 2000年左右, 随着高通量测序(第
二代测序, NGS)技术的出现, 小型基因组植物拟南芥

和水稻的全基因组序列得到测定组装, 这些高质量的

物理图谱快速地促进了两种植物功能基因组学研究的

发展.
21世纪初, 朱玉贤联合国内其他研究优势课题组,

包括喻树迅、王坤波、李付广等开展棉花基因组计划

(Cotton Genome Project, CGP), 2012年8月完成并发表

了全球第一个棉花基因组序列组装与分析工作
[4]. 在

这项工作中, 研究人员利用第二代测序技术对棉属二

倍体雷蒙德氏棉(G. raimodii) D5(~800 Mb)基因组进

行了累计78.7 Gb的深度测序(103.6倍的基因组覆盖

度), 借助遗传连锁图将大于73%的序列锚定到13条假

染色体上. 通过基因组保守区块分析, 发现雷蒙德氏棉

基因组中的共2355个保守区块经历了大量的染色体重

排;另外还发现,雷蒙德氏基因组在大约1.15~1.46亿年

前和~1300万年前分别发生了一次双子叶植物共同祖

先所经历的基因组六倍体化(paleohexaploidization)事
件和一次棉属特异性的全基因组复制事件. 有意思的

是, 该研究还通过对棉花与可可(Theobroma cacao)直
系同源基因家族系统进化分析, 发现具有棉酚生物合

成功能的CDN1基因家族的起源, 完美解释了棉属植

物可以特异性生成棉酚等萜类化合物的分子机制.
2014年4月, 朱玉贤联合团队

[5]
又在国际上率先完

成了二倍体亚洲棉(G. arboreum, A2)全基因组图谱绘

制工作. 通过对高纯系的亚洲棉品种-石系亚1号进行

了全基因组测序, 获得193.6 Gb高质量序列(114.3倍基

因组的覆盖度), 结合3.3万个BAC克隆的末端序列, 绘
制出1694 Mb的亚洲棉基因组. 利用限制性酶切位点

相关DNA测序构建的高分辨率的遗传图谱, 包含近2.4
万个单核苷酸多态性(single nucleotide polymorphism,
SNP)标记, 将1532 Mb(90.4%)的基因组组装序列锚定

并挂载到13条染色体. 通过基因组注释分析, 发现亚洲

棉(A2)含有与雷蒙德氏棉(D5)相近的蛋白质编码基因

数目(约4.1万), 却富含高达68.5%的重复序列, 且其中

95.12%是由长末端重复序列(Long Terminal Repeat,
LTR)组成. 研究还通过基因组进化和比较基因组分析,
发现亚洲棉(A2)和雷蒙德氏棉(D5)在距今约500万年

前由共同祖先分化而来, 在染色体水平上两个基因组

呈现了高度的共线性. 相较于D5基因组, 亚洲棉的A2
基因组在演化过程中发生了更大规模的转座子(trans-
posable element, TE)插入, 这解释了A2基因组近乎2倍
大于D5基因组的原因. 这一发现具有重要理论指导意

义, 它第一次通过两个植物种的全基因组图谱序列比

较揭示了植物基因组大小进化的一种重要方式. 此外,
该研究还第一次提出植物激素乙烯促进纤维伸长的阈

值模型, 认为高浓度乙烯抑制纤维细胞的伸长, 而在低

浓度范围则促进纤维伸长. 通过乙烯合成限速酶ACO
基因的启动子序列比较分析揭示了雷蒙德氏棉、亚洲

棉和陆地棉三者纤维发育差异的可能机制.
2015年4月, 在完成两个二倍体棉花, 亚洲棉(A2基

因组)和雷蒙德氏棉(D5基因组)基因组图谱的基础之

上, 联合团队又更进一步, 于业内领先完成了异源四倍

体AD1基因组类型的陆地棉(G. hirsutum)遗传标准系

TM-1基因组的测序、组装及注释分析工作
[6]. 由于陆

地棉可能是由二倍体A与D基因组棉花通过异源杂交

加倍而成, 它不仅基因组庞大, 且包含大量的重复序列

和高度相似的亚基因组同源序列. 这些因素都对高质

量组装陆地棉基因组构成严峻挑战. 面对这一个艰巨

任务, 团队综合运用了全基因组散弹枪法(测序基因组

片段长度范围250~40 kb)获得445.7 Gb高质量序列数

据(181倍的基因组覆盖度)、超过10万个细菌人工染

色体BAC-BAC(bacterial artificial chromosome)末端测

序、高密度SNP遗传图谱构建等策略, 成功地组装出

2173 Mb的AD1基因组. 借助39663个SNP标记的遗传

连锁图, 将1923 Mb(88.5%)的序列锚定到26条染色体

上. 该项研究首次从全基因组图谱水平揭示了异源四

倍体陆地棉是由A基因组和D基因组两套染色体融合

而成, 发现陆地棉基因组在异源多倍化之后出现大片

段DNA的同源交换现象, 并初步通过比较基因组学方

法揭示了植物祖先基因组到棉花基因组的演化路径,
进一步通过生信分析和分子实验证实了乙烯促进纤维

伸长的阈值模型, 并提出乙烯调控纤维伸长的双向调

节假说. 由于陆地棉是全球广泛种植(近95%)的栽培

棉种, 解析它的基因组具有重大的社会与经济价值.
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该基因组图谱的绘制, 极大地促进了棉花重要农艺性

状分子机制的解析工作, 对棉花新品种选育也具有重

要指导意义, 也为阐明棉属起源与演化, 揭示植物多

倍体物种形成机制打下良好基础.
随着第三代DNA测序技术的成熟, 更长读长的测

序为提升基因组质量提供了契机. 由于二代测序的技

术限制, 已组装完成的棉花基因组图谱仍需要填补与

修正大量的空白和序列组装错误区. 2018年5月, 朱玉

贤的武汉大学团队联合中国农业科学院杜雄明利用

PacBio单分子测序技术对亚洲棉A2基因组进行了

142.5 Gb(77.6倍的基因组覆盖度)的三代测序, 并辅以

Hi-C物理图谱(~125 Mb互作DNA对)新技术,将基因组

重叠群(Contig)数量从之前的4万多降低到近8000个,
N50从先前的72 kb提升到1.1 Mb[7]. 此外, 基于新升级

的亚洲棉基因组对230个亚洲棉自然群体和13个草棉

(G. herbaceum)群体进行基因组重测序, 获得包含

17883108个SNPs和2470515个插入或者缺失(INDEL)
的基因组变异图谱; 利用SNP构建系统发育树和分析

群体结构, 发现草棉和亚洲棉具有明显的基因组序列

特征差异; 推断我国的亚洲棉是从南方辐射到黄河和

长江流域; 最后结合全基因组关联(genome wide asso-
ciation study, GWAS)和数量性状位点(quantitative trait
locus, QTL)定位技术鉴定了与种子油含量、抗病能力

和棉纤维发育等重要性状相关的位点和基因.
2020年4月, 朱玉贤的武汉大学团队

[8]
又进一步利

用PacBio单分子测序技术和Hi-C物理图谱技术, 结合

最新的组装工具软件, 首次高精度地解析了草棉(G.
herbaceum)A1基因组, 并同时对亚洲棉A2基因组和陆

地棉AD1基因组又进行了进一步的质量升级. 这些新

基因组的质量得到显著性提升, 重叠群Contig的N50均
达到Mb以上, 分别为1.9, 1.8和5.0 Mb. 更新后的A2和

AD1基因组填补了先前近66%的缺口, 成为真正意义

上的染色体级别的高质量基因组. 重要的是, 研究从

谱系基因组学角度结束了长久以来困扰领域内的两个

争议, 即A1和A2基因组的演化关系以及四倍体A亚基

因组供体. 研究通过揭示A1和A2基因组的序列和结构

差异, 结合群体遗传学数据, 明确A1起源于非洲的阿

非利加棉(Aafricanum), 且A1与A2是独立起源演化, 独
立驯化; 通过构建系统发育树进行分析, 发现陆地棉A
亚基因组真正的供体是非洲棉(A1)和亚洲棉(A2)的共

同祖先A0基因组棉, 而并非之前一般认可的A1或A2起

源学说. 该研究创新性地提出基于高斯概率密度方程

的Gaussian probability density function (GPDF)算法,
精确计算棉花基因组中所有LTR类TE的插入数量和插

入时间, 发现陆地棉亚基因组、草棉和亚洲棉基因组

都存在明显的多次大规模TE插入事件. 其中D和A亚
基因组中2次TE插入事件的时间分别对应棉属产生的

时间和四倍体形成的时间, A1和A2基因组中分别3次
和2次TE插入事件对应棉属产生的时间以及草棉和亚

洲棉的分化时间; 通过GPDF精确计算发现陆地棉形

成时间远早于草棉和亚洲棉分化时间, 从而进一步论

证了“四倍体A亚基因组供体来源于A0基因组”这一重

大发现
[9].

在十多年的棉花基因组研究历程中, 朱玉贤与合

作者领衔中国棉花基因组研究大团队逐渐建立起了棉

花基因组研究的理论框架, 在雷蒙德氏棉基因组D5、

亚洲棉基因组A2、草棉基因组A1、陆地棉基因组AD1

等方面做出重要的技术和分析方法创新, 取得了系列

重要发现. 从2012年全球第一张棉花基因组草图公布

之日起, 在上述棉花基因组工作的引领带动下, 截至

目前全世界包括中国和美国等多家研究单位先后报道

了不同基因组类型, 不同种或品系的近50个棉种基因

组
[1](图1). 这些丰富的基因组数据信息为棉花群体遗

传学和功能基因组学研究提供了宝贵的资源, 极大地

加快了优质高产棉纤维品种的分子育种改良工作.

2 棉花转录组学研究

为探究棉花纤维发育的分子机制, 朱玉贤团队于

20世纪90年代开始在棉花中开展分子生物学技术和方

法的体系搭建工作. 通过改进常规RNA提取方法成功

地利用陆地棉胚珠和纤维组织构建了高质量cDNA文
库, 大规模分离及鉴定棉纤维细胞快速伸长期特异表

达基因
[10]. 在此基础上, 朱玉贤团队与当时的基因固

相微阵列芯片企业合作, 将此前构建的高质量cDNA
文库转化为包含1.2个表达序列标签的EST, 成功研制

了国际上第一款棉花基因表达检测芯片
[11]. 利用该基

因芯片分析胚珠发育过程, 朱玉贤团队取得了有关“植
物激素乙烯在纤维细胞伸长过程中发挥重要作用”的
重要发现

[11].
随着高通量测序技术的发展, 通过二代和三代测

序技术不仅可以更加灵敏高效地侦测基因的表达变
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化, 还可以探知基因的RNA剪接等转录变化. 朱玉贤

团队敏锐地捕捉到了这一契机. 2014年, 发表了棉花

领域第一篇有关RNA剪接分析的研究报道
[12], 将棉花

分子生物学研究推向了更为精细的层次. 通过对雷蒙

德氏棉进行深度的RNA测序, 发现了10197个基因的

16437个可变剪接事件. 通过比较分析发现TE插入导

致的内含子保留(intron retension, IR)在植物中广泛存

在. 研究还对TE的插入特点以及其可能与IR的关系进

行了探讨, 对动植物转录组在IR上的巨大差异进行了

有意义的探索.
基于对亚洲棉基因组的高精度升级, 朱玉贤的武

汉大学团队
[13]

又系统性开展了对亚洲棉基因组转录

图 1 全球棉花基因组研究成果汇总图. 红色标记的研究成果由朱玉贤团队主持或主要参与(统计截至2022年2月)
Figure 1 Summary of global cotton genome studies. The research results marked in red are chaired or mainly participated by Zhu’s team (Till Feb.
2022)
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全景的解析工作, 通过整合运用了4种高通量技术, 包

括可获取全长转录本序列信息的三代Pacbio iso-seq测
序、高深度定量表达和剪接信息的链特异性ssRNA-
seq(strand-specific RNA-sequencing)以及可准确界定

基因转录起始位点(transcription start site, TSS)和终止

位点(transcription termination site, TTS)的5′RNA末端

测序CAGE-seq(cap analysis of gene expression and
deep sequencing)和3′RNA末端测序PolyA-seq(polyade-
nylation sequencing)等二代测序方法, 系统分析了亚洲

棉16个不同组织器官的RNA转录情况. 通过编写IGIA
软件系统整合包括Pacbio-seq 92.8 Gb, ssRNA-seq
455.1 Gb, CAGE-seq 158.2 Gb和PolyA-seq 339.2 Gb
等高通量、高深度的测序数据, 对亚洲棉基因组的基

因结构和转录进行了全方位的系统鉴定
[13]. 该研究对

亚洲棉基因组进行了系统精准的注释, 通过启动子单

碱基分辨率等关键参数对比发现, 该研究对亚洲棉的

基因组注释质量超过同期的拟南芥(Arabidopsis thali-
ana)和水稻(Oryza sativa)注释. 此外, 通过与已经发表

的有关棉花重要农艺性状的遗传位点(GWAS和SNP
等)的比对分析发现, 大量候选基因和遗传位点位于基

因的非翻译区、RNA加工元件等区域, 进一步说明在

棉花中开展精细转录分析的必要性.
随着高通量测序技术的发展, 已经完成多个棉花

遗传材料的基因组测序与组装, 但缺乏对棉花基因组

中非编码区域的深度调查. 这些区域包括小RNA(mi-
croRNA)和长链非编码RNA(long non-coding RNA,
lncRNA)等非编码RNA. 武汉大学棉花团队在对转座

子TE相关RNA转录的研究中发现, 棉花纤维发育相关

的基因受到了附近TE的调控, 该结果表明棉花基因组

中有大量非编码RNA, 其中部分是由TE演变而来
[3].

在随后的研究中, 通过对16个不同组织和5个非生物

胁迫样本的多策略、高通量测序工作, 高质量鉴定了

亚洲棉中9240个 lncRNA, 其中有4405和4805个
lncRNA转录本分别被CAGE-seq和PolyA-seq的RNA
末端测序信号所支持

[14]. 研究发现, lncRNA的转录和

编码基因相似, 在不同组织和非生物胁迫条件下也频

繁地呈现出转录起始位点TSS和转录终止位点TTS切
换(TSS/TTS switch)的现象. 研究还发现, 大量的

lncRNA以顺式作用的方式参与了邻近编码基因的转

录调控, 有很多lncRNA可能参与邻近编码基因的TSS
切换调节. 通过与之前GWAS数据的关联, 研究鉴定到

了一个可能参与棉花纤维 (短绒毛 )发育的关键

lncRNA; 此外, 研究团队利用在棉花中首次建立的染

色质与RNA互作测序技术(chromatinIsolation by RNA
purification sequencing, ChIRP-seq), 和病毒诱导的基

因沉默VIGS实验验证了lnc-Ga13g0352的转录调控作

用, 结果表明, 此lncRNA可以在基因组范围内通过激

活或抑制不同靶标基因的转录而同时发挥完全相反的

转录调控功能. 在对棉花miRNA的研究中, 他们发现

了棉花所属锦葵科的特异性miRNA, 其可以通过调控

锌离子转运蛋白编码基因的表达量, 从而控制胚珠发

育过程的锌离子浓度
[15]. 与此同时, 研究团队还关注

棉花基因组中蛋白编码基因的非编码区, 如5′和3′UTR
的功能. 他们通过整合转录组、翻译组和蛋白质组质

谱数据, 在亚洲棉的基因组中鉴定出大量的小可读框

(small open reading frames, sORFs), 即编码小于或等

于100个氨基酸的短肽, 它们可能通过编码功能短肽或

调控mRNA翻译而参与棉花的正常生长与发育过

程
[16]. 上述研究工作为开展棉花非编码基因的分子功

能鉴定提供了极有价值的参考以及数据支持.
随着棉花生物学的快速发展, 不同类型和维度的

测序数据爆发式增长, 不同数据间亟待有效整合利用.
研究团队也致力于大数据的互联互通, 构建了综合性

的数据共享平台. 成功整合了棉花所在的锦葵科9个
属共13个物种的374套多层次组学数据, 构建了首个

锦葵科植物功能基因组学网站MaGenDB[17]. 该网站

独立设计并开发出多种可视化组件与基因组在线比较

工具, 内嵌基因组“浏览器”与“搜索引擎”, 实现数据的

云端集成、快速检索和智能分析, 为开展对锦葵科特

定生物学过程或基因家族的序列、结构、转录调控等

的高效比较分析提供平台. 该云端集成检索极大地促

进棉花研究者对现有棉花组学数据资源的利用, 有助

于深入理解相关遗传变异、表型和基因之间的关系,
助力棉花的遗传育种和改良.

因此, 这一系列研究取得的重要基础发现对未来

棉花功能基因组学以及基因功能的的进一步发现具有

重要意义(图2). 中国农业科学院棉花研究所李付广研

究员
[18]

在Journal of Cotton Research上发表专项述评,
认为“该系列工作揭示了植物中RNA转录调控的新机

制, 也为棉花功能基因组学研究建立了一个极有价值

的资源平台”, 认为该研究向彻底解构棉花转录组蓝图

的方向迈进了一大步.
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3 棉花纤维发育分子调控机制研究

纤维细胞的发育机制是棉花生物学研究的核心

问题, 关乎棉花的产量和品质等重要农艺性状. 朱玉

贤团队长期以来运用基因组学和转录组学等新兴技

术开展基础研究, 并在此基础上开展棉纤维发育机制

的研究, 为最终完成棉花纤维发育机制的完全拼图做

出了重要贡献. 他们基于自己开发的世界第一款棉花

基因芯片筛选到纤维伸长调控过程的重要基因ACO,
深入分析发现, 以ACO基因表达为限速步骤的乙烯合

成途径在棉花纤维伸长的植物激素信号调控网络中

起主导作用
[11]. 通过比较蛋白质组学技术, 发现乙烯

可以通过对促进植物细胞初生壁中果胶的生物合成,
主要是UGP, UGD, UER等酶活性调控,来影响纤维等

具有线性伸长机制的细胞伸长
[19]. 进一步研究发现,

以KCS基因为关键调控步骤的超长链脂肪酸(very
long chain fatty acid, VLCFA)合成途径可以调控乙烯

的生物合成, 并控制棉花纤维的长度和强度
[20,21]. 他

们还发现GhAPX1参与调控纤维发育过程中的活性氧

平衡, 而超氧离子可能通过与乙烯的交互作用调控棉

纤维等植物细胞的伸长过程
[22,23]. 进一步研究发现,

VLCFA的合成和细胞壁纤维素合成共同受到植物激

素赤霉素GA的正向调控
[24]. 通过上述研究构建并确

立“VLCFA-乙烯”是调控棉纤维伸长的核心组件, 勾

勒出一个由乙烯为主导、多种分子参与的棉纤维伸

长调控网络(图3), 为全面阐明棉纤维细胞伸长的分

子机制提供了重要的理论基础. 该系列研究工作得到

了国内外同行的广泛认可, 2014年, McGraw-Hill
Yearbook of Science & Technology(《McGraw-Hill科
学技术年鉴》)邀请朱玉贤撰写了题为“Regulation of
cotton lint growth”的综述, 充分表明研究团队在世界

棉花基础研究领域的重要地位.
在最新的研究中, 朱玉贤的武汉大学团队通过蓝

绿非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳(blue-native polyacryla-
mide gel electrophoresis, BN-PAGE), 证实在棉纤维次

生壁形成期存在三十六聚体纤维素合酶复合体(cellu-
lose synthase complex, CSC). 该三十六聚体的形成需

要三个不同的纤维素合酶(cellulose synthase, CES)亚
基GhCesA4, 7和8共同参与. 研究显示, 三个亚基的任

意一个突变体株系的纤维细胞中仅可以检测到同源二

聚体. 该研究第一次通过同步辐射光源表征技术(小角

X射线散射和广角X射线散射线站)发现野生型陆地棉

纤维次生壁中的纤维素微纤丝由72根葡聚糖链组成,
显著不同于其他组织或物种的18或24链. 该研究创制

了世界上第一个没有次生壁沉积却大致能正常伸长的

棉纤维细胞, 阐述了棉纤维及其他组织或物种中具有

不同CES亚基数量的CSC与具有不同葡聚糖链数目的

纤维素微纤丝合成的关系
[25].

2011年, 朱玉贤团队
[26]

受邀在世界知名的三大植

物科学综述刊物之一——Current Opinion Plant Biol-
ogy撰写了题为“How cotton fibers elongate: a tale of
linear cell-growth mode”的综述. 该文在世界上首次提

出棉花纤维伸长可能是一种新的“线性细胞生长模

型”(linear cell-growth mode), 综合当时的有关实验结

图 2 武汉大学棉花团队通过多组学策略研究亚洲棉A2基因组转录调控
Figure 2 The studies of transcriptional regulation of Asian cotton A2 genome via multi-omics strategy performed by the cotton team of Wuhan
University

王坤等: 武汉大学棉花功能基因组学研究的回溯与展望

1412



果认为棉花纤维细胞伸长是一种结合了顶端生长(tip-
growth)和扩散生长(diffuse-growth)两种模式特点的特

殊伸长模式(图3). 这一大胆的学术猜想得到了后来的

实验证据支持. 2019年, 研究者通过对棉花纤维的细胞

骨架的荧光实时观测, 发现纤维细胞的伸长确实符合

朱玉贤团队的猜想, 不同于经典的顶端或扩散生长方

式, 是一种混合两种模式的特殊类型
[27].

4 总结与展望

综上所述, 多年的研究历程中, 朱玉贤的棉花研究

团队在棉花基因组学、转录组学和棉纤维发育的分子

机制等三个主要方向取得了一系列重要发现, 这些研

究成果在全世界棉花和植物学研究同行中产生了巨大

反响, 为我国棉花生物学基础研究树立了典范. 目前,
武汉大学棉花研究团队已经成为国际棉花研究领域的

一支重要力量. 2021年, 朱玉贤受邀在植物学经典年鉴

Annual Review of Plant Biology发表题为“Recent ad-
vances and future perspectives in cotton research”的研究

综述, 系统总结全球棉花生物学发展现状, 并对棉花生

物学的研究未来进行展望.
当前, 我国棉花主产区出产的棉纤维整体品质仍

然偏低. 2016~2018年, 我国高品质原棉年均短缺量近

200万吨, 平均短缺率高达58.5%. 近五年国家每年需

进口优质皮棉200多万吨, 也同时造成国产原棉的积

压. 因此提升棉纤维品质仍然是我国棉花育种领域和

棉花产业中的重要问题. 在未来的棉花生物学研究中,
武汉大学棉花研究团队将继续围绕国家战略需求, 并

结合自身优势与特点, 有针对性的开展工作. 将研究

力量集中投入到下面几个方向: (ⅰ) 棉属的谱系基因

组学和泛基因组学. 构建棉属其他野生资源种的图形

级染色体基因组, 并通过比较基因组和谱系基因组学

分析, 厘清棉属的演化轨迹, 阐明植物基因组进化中

的基础科学问题, 再通过泛基因组手段挖掘野生棉资

源中纤维品质、抗性和适应性等优势性状的形成机

制, 结合基因组编辑技术和分子育种技术, 结合传统育

种技术快速改造并获得高产优质栽培棉花新品种 .
(ⅱ) 棉纤维细胞的发育调控机制研究. 运用单细胞生

图 3 棉花纤维伸长调控的分子机制和模型. A: 棉纤维伸长调控的分子网络; B: 植物细胞伸长的三种模式
[27], 其中棉花纤维

的“线性伸长”模式由朱玉贤团队率先提出
Figure 3 Molecular mechanism and growth models of cotton fiber elongation regulation. A: Molecular network regulating cotton fiber elongation;
B: three modes of plant cell elongation (adapted from ref. [27]), among which the “linear elongation” model was first proposed by Zhu’s team

中国科学: 生命科学 2022 年 第 52 卷 第 9 期

1413



物学技术, 如单细胞转录组、蛋白组和代谢组等新技

术在单细胞水平解析胚珠表皮细胞和纤维细胞的分

化、伸长和细胞壁形成机制. (ⅲ) 纤维素合酶机器的

合成生物学. 探究应用交叉学科手段解析纤维素合酶

复合体机器的运行机制, 为未来创造完全人工可控的

纤维素体外发生器提供研究基础.

致谢 感谢武汉大学生命科学学院周一凡博士和胡晓博士在制图上的协助.
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