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马铃薯图基因组的构建
The construction of potato graph genome



Ø 马铃薯(Potato)

Ø 图基因组构建(Graph genome)



一、马铃薯特别？



马铃薯的重要性

一些国家把马铃薯列为战略储备粮
马铃薯对种植环境要求不高
马铃薯是世界第四大粮食作物。
~120个国家
~13亿人口

Zhou et al 2020 ng



2013年世界十大主食排行榜

玉米
水稻
小麦
土豆
木薯
大豆
甘薯
山药
高粱
芭蕉

https://en.wikipedia.org/



马铃薯简介

名称： 马铃薯

学名： Solanum tuberosum L.

科： 茄科

多倍体：栽培种 4n=48

单倍体基因组大小 DM6.1：743M

原产地：南美洲安第斯山区

驯化地：秘鲁南部地区（的的喀喀湖）





无性繁殖
繁殖效率低(1:10-15)
存储和运输效率低
容易感染病虫害

同源四倍体
基因组杂合度高
遗传分析复杂
无法连续育种

二倍体
更快, 可以持续育种

种子繁殖
方便运输

切断了薯块病虫害传播途径 0
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Zhang, et al 2021 Cell

Hybrid potato-a new Green Revolution



二、马铃薯图基因组



图基因组的重要性



基因组

AGTACTAGAAGTACTGA

DNA

Genome

https://www.genomicseducation.hee.nhs.uk/

参考基因组 图基因组

DNA是主要的遗传物质

生物体的完整 DNA 集称为其基因组。



基因组

AGTACTAGAAGTACTGA

DNA

Genome

Reference genome

https://www.genomicseducation.hee.nhs.uk/

参考基因组 图基因组

DNA是主要的遗传物质

生物体的完整 DNA 集称为其基因组。

正常生物体的理想基因组





图基因组----代表性的不同基因组的集合



线性参考基因组存在的问题：

1. 线性参考基因组获取信息有限
2. 更新困难
3. 存在参考偏差 reference bias

Why graph genome ?



l Traditional linear referencing only represents one version of each locus, 
l Reads are mapped as they similar enough to the liner reference genome

Glenn et al, 2020

Reference bias ?参考偏差

非洲人参考基因组

Deletion

亚洲人

亚洲人Reads

Graph genome
亚洲人

Hidden variation



物种 拉丁名 ID 参考基因组大小 基因数量

人类 Homo sapiens GRCh38 ~3.1Gb 20,465 

水稻 Oryza sativa Nipponbare ~372Mb 42,189 

棉花 Gossypium raimondii Gossypium 
raimondii v2.1

~761.4 Mb 37,505

甘薯 Ipomoea trifida NSP306 ~700 M 31,426

蜜蜂 Apis mellifera Amel_4.5 ~250Mb ~10,000

茶树 Camellia sinensis sinensis ~3 Gb ~33,932

烟草 N. tabacum Nitab4.5 ~4Gb 69,500

https://uswest.ensembl.org/
https://phytozome-next.jgi.doe.gov/

图基因组可以解决的问题 :统一reference

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?mode=Info&id=7460&lvl=3&lin=f&keep=1&srchmode=1&unlock


图基因组可以解决的问题 3) 使用二代数据精确检测结构变异

Conclusion : Illumina short reads also can genotype high quality structural variation

SampleA

SampleB

Deletion 500bp（SV)

SampleA
As reference

SampleB

Reads ~ 150 bp



构建图基因组的作用：

SampleA

SampleB

u提供一个代表物种/群体的参考基因组

u图基因组可以减少 reference bias的错误，分析更
准确，找到更全的变异信息

u图基因组可以用二代测序数据来找结构变异，这
对育种来说是一块很大且未被发掘的资源。



https://www.nature.com/articles/s41587-019-0217-9

HIFI (CCS)

Long reads 15K High accuracy 99.9%

图基因组构建----选样,测序 CCS + HIC

Ø long reads( average 15 k)
Ø highly accurate (99.9%)
Ø Haplotype resolved genome

HIC



Reference
genome

Potato 12

图基因组构建----组装(Haplotype-resolved)

Potato 12 + 12

H1

H2



图基因组构建----基因组整合



图基因组的应用----GWAS

1.更多更准确的SNP, InDels
2. Structural Variations



构建图基因组的作用：

SampleA

SampleB

u提供一个代表物种/群体的参考基因组

u图基因组可以减少 reference bias的错误，分析更
准确，找到更全的变异信息

u图基因组可以用二代测序数据来找结构变异，这
对育种来说是一块很大且未被发掘的资源。



Thanks
Any questions?

程林
chenglin_solab@163.com


