
番茄基因 究取得重大突破研组

2012年5月31日，北京。由来自中国、美国、荷兰、以色列等14个国家的

300多位科学家组成的“番茄基因组研究国际协作组”完成了对栽培番茄全基因

组的精细序列分析。这项成果于2012年5月31日以封面文章发表在国际权威学术

期刊《自然（Nature）》。

番茄是研究果实发育的经典模式植物，其基因组有 12条染色体，约 9亿个

碱基对。协作组坚持采用“克隆连克隆”和“全基因组鸟枪法”相结合的测序

策略，历经 8年多的艰苦努力，终于获得了高质量的番茄基因组序列。在解码

的番茄基因组中共鉴定出约 34,727个基因，其中 97.4% (33,840个)的基因已经

精确定位到染色体上。进化分析表明番茄基因组经历的两次三倍化使基因家族

产生了特异控制果实发育及营养品质的新成员。协作组同时绘制了栽培番茄祖

先种野生醋栗番茄基因组的框架图，两个基因组仅有 0.6％的区别。比较分析发

现了番茄果实进化的基因组学基础：经过人工驯化和育种选择，栽培番茄比野

生番茄果实更大，品质更好，番茄红素、β-胡萝卜素和维生素C等生物活性物

质含量明显提高。同时，基因组序列的获得为在育种中进一步利用野生资源的

优异基因提供了有力的工具。

中国科学家在番茄基因组研究中做出了重要贡献。中国科学院遗传与发育

生物学研究所李传友研究员作为中方协调人负责第3号染色体的测序工作。中国

农业科学院蔬菜花卉研究所黄三文研究员和杜永臣研究员作为中方协调人负责

第11号染色体的测序工作。中国科学家高质量地完成了番茄基因组测序总任务

的1/6。番茄基因组研究取得的成功与多个部委和单位的支持是分不开的。科技

部、农业部科教司和国家自然科学基金委等提供了经费支持。番茄基因组研究

也是中国科学院遗传与发育生物学研究所和中国农业科学院蔬菜花卉研究所等

国内15家单位通力协作完成的，是国内不同科研单位之间协同创新的典型案例

之一。

番茄基因组的解读是科学家通过国际合作完成的又一个高质量的模式植物

的基因组序列分析，对于不同物种之间的比较基因组学研究具有重要价值。这

项工作将极大推动番茄乃至包括马铃薯、辣椒、茄子等在内的茄科植物的功能

基因组研究，为培育具有高产、优质、抗病虫害、抗逆等优良性状的番茄新品
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种打下了良好的基础，对推动全世界的番茄生产具有重要意义。我国是世界番

茄生产和消费大国，但目前生产上应用的高端番茄品种80%依赖于进口。以番

茄基因组序列解读为契机，加强分子设计育种体系建设，并与常规育种紧密配

合，加速培育具有我国自主知识产权的优良品种，是尽快提高我国以番茄为代

表的蔬菜和水果基础和应用研究的必由之路，亟待有关部门的大力支持。
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