
青稞高原适应性的多组学研究进展与展望

曾兴权,王玉林,原红军,羊海珍,许从萍

(省部共建青稞和牦牛种质资源与遗传改良国家重点实验室/藏区青稞生物学与遗传育种重点实验室/西藏自治区农牧科学

院农业研究所,西藏拉萨850032)

摘 要:青稞作为青藏高原地区的重要粮食作物,凭借其独特的耐寒、耐旱、耐盐碱及早熟特性,在高原极端生态环境中展现

出卓越的适应性。基于高通量组学技术的突破性进展,系统梳理了青稞生物学研究的最新成果。在基础研究层面,重点解

析了其基因组结构特征及起源进化规律;在环境适应机制方面,深入探讨了非生物胁迫(紫外线辐射、干旱和盐碱)和生物胁

迫(白粉病)响应的分子调控网络;在品质形成机理层面,阐明了β 葡聚糖、花青素等特征性功能成分的生物合成途径及其

调控机制。提出了未来重点研究方向应包括:构建端粒到端粒(T2T)完整基因组图谱、开展泛基因组研究、推进功能基因组

学研究与分子标记开发。
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Abstract:QingkeisavitalcerealcropintheQinghai-XizangPlateau,exhibitingremarkableadaptabilitytotheextremeecologicalenviron-
mentduetoitsuniquetraitsofcoldtolerance,droughtresistance,salinitytolerance,andearlymaturity.Thisreviewsystematicallysummari-

zesthelatestachievementsinthebiologyofQingke,basedonthebreakthroughsinhigh-throughputomicstechnologies.Atthefundamental

researchlevel,thegenomicstructureandevolutionaryoriginsofQingkehavebeenelucidated.Intermsofenvironmentaladaptationmecha-

nisms,themolecularregulatorynetworksinresponsetoabioticstresses(suchasUVradiation,droughtandsalinity)andbioticstresses
(powderymildew)havebeenexploredindepth.Additionally,thebio-syntheticpathwaysandregulatorymechanismsofcharacteristicfunc-

tionalcomponents,suchasβ-glucanandanthocyanins,havebeenclarified.Thisreviewproposesfutureresearchdirections,includingthecon-

structionoftelomere-to-telomere(T2T)completegenomemaps,pan-genomestudies,andtheadvancementoffunctionalgenomicsresearch

andmolecularmarkerdevelopment.
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  青稞(Hordeumvulgarevar.nudum,2n=
14,HH)俗称裸大麦,是一种古老的栽培作物,在
世界许多国家和地区均有分布,其分布趋势呈现

由东向西逐渐减少的特征。青藏高原生态类型

丰富,农业历史悠久,拥有极为丰富的青稞种质

资源,这些种质资源表现出极强的高原环境适应
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性。在我国西藏地区,青稞的种植面积和总产量

在全区粮食中占比超过75%,是西藏人民的主要

粮食作物。研究表明,青稞起源于东部大麦,经
由尼泊尔等东南亚地区进入中国,在西藏地区完

成了自然选择和人工驯化[1-2]。近年来,随着对

青稞强适应性、易加工性、高饲料价值、丰富的保

健功能和营养价值等优势的深入认识,相关研究

不断兴起,为青稞的开发利用注入了新的活力,
为开拓更广泛的应用领域奠定了坚实基础。

功能基因组学及其延伸是研究青稞适应性

的重要手段,主要包括转录组学、表观遗传学、蛋
白组学、代谢组学以及表型组学等多方面。其

中,转录组学通过研究RNA水平的调控规律,揭
示了生物表型与功能的内在联系;表观遗传学关

注在逆境条件下DNA甲基化和组蛋白修饰等调

控机制;蛋白组学通过分析基因表达的下游产物

差异性,揭示了青稞在环境变化中的蛋白调控机

制;代谢组学研究了基因表达与代谢产物的相互

作用;表型组学则从不同基因型在不同环境和发

育阶段的表型差异入手,为青稞的改良和应用提

供了理论支持。近年来,随着高通量测序技术和

生物信息学的发展,西藏青稞在基因组学、转录

组学、蛋白组学、表观遗传学以及代谢组学等领

域的研究取得了显著进展[1-2]。这些研究为青稞

的育种和改良提供了有力的理论支持和实践指

导。多组学技术在青稞的生物逆境、非生物逆境

以及品质相关性状合成调控等研究中发挥了重

要作用,为青稞的生态适应性研究提供了新的研

究视角。
本研究以青稞的基因组学、转录组学、表型

组学、代谢组学和蛋白组学等组学技术为对象,
系统总结了青稞对高原环境的适应性,包括基因

组结构、抗紫外线、抗旱、耐盐碱、抗白粉病等多

组学研究的最新成果。综述研究发现,青稞在高

原环境中的适应性特征与基因组结构密切相关,
其抗旱能力、耐盐碱性、抗病性等特征的形成与

基因组调控机制密切相关。同时,研究还揭示了

青稞在不同环境条件下的代谢调控机制,旨在为

青稞的改良和应用提供重要的理论依据,为青稞

的生态适应性研究和应用提供重要的理论支持

和研究视角。

1 青稞基因组研究进展

近年来,基因组学研究在青稞的适应性研究

中发挥了重要作用。基因组序列的构建为青稞

的物种起源和进化提供了重要依据。2012年国

际大麦测序联盟(IBSC)构建了一个4.98Gb的

大麦物理图谱,其中超过3.90Gb锚定在高分辨

率遗传图谱上[3]。在DNA和深度RNA序列数

据的支持下,识别了26159个“高置信度”基因,
通过对不同大麦品种的调查测序,发现了广泛的

单核苷酸变异。这些成就为深入了解大麦基因

组提供了前所未有的洞见。自该基因组草图被

公布以来,越来越多大麦青稞物种的基因组序列

被测定和组装。Zeng等首次公布了青稞基因组

草图,该 草 图 为3.89Gb,约 占 整 个 基 因 组 的

87%,通过全基因组范围的深入分析,青稞的物

种分化时间较早,表明青稞可能在大麦的驯化

过程中形成[1];Dai等使用包括三代测序平台

(PacBio)在 内 的 多 种 测 序 数 据,从 头 组 装 出

4.84Gb的“藏青320”基因组,其中4.59Gb的

序列可以挂载至7条染色体上,基因组注释获

得46787个具 有 高 可 信 度 的 基 因[4];Zeng等

发布了新版青稞基因组,其scafN50为4Mb,

ctgN50为1.563Mb,进一步揭示了基因组的结构

和功能[5];Zeng等发布了青稞叶绿体基因组,长
度为136462bp,包括两个10,528bp的反向重

复区域(IRs),这两个区域由大的单拷贝区(LSC
101375bp)和小的单拷贝区(SSC14030bp)分
开,叶绿体基因组编码76个蛋白质编码基因、

4个rRNA基因和29个tRNA基因[6];Wang等

发布了青稞线粒体基因组,大小为416675bp,
编码了34个蛋白质编码基因、19个tRNA基因

和3个rRNA基因,共有50个正向和反向回文

重复序 列,编 码 区 的 核 苷 酸 序 列 占 总 长 度 的

13.60%,GC含量为44.33%[7]。

2 青稞起源与进化研究进展

近年来研究表明,西藏野生大麦的存在尚不

足以证明西藏作为大麦的起源或驯化中心这一

假设[8]。起源于亚欧大陆西部的小麦和大麦进

入东亚的路径已经提出,其中,一种主要的起源

路径是通过亚洲内陆山麓地带到达青藏高原,进
而到达东亚地区[9-15];另一种主要的起源路径是

沿着青藏高原南部向东部传播[16-18]。然而,考古

学证据表明,青稞的起源路径较难确定,且青稞

的遗传多样性较低,表明西藏可能无法作为大麦
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的起源或驯化中心。从东部驯化大麦到青稞的

遗传多样性快速下降,可以推测青稞的起源可能

与4500至3500年前的创始人效应有关。大麦

的5个关键驯化基因的单倍型特征支持西藏野

生大麦的野生或杂交起源,并排除了本土西藏野

生大麦的假设[2]。

3 青稞非生物胁迫多组学研究进展

青稞作为适应高原低氧高紫外线环境的重

要作物,其驯化过程经历了人工选择和自然选择

两种不同的选择机制。近年来研究表明,青稞通

过产生抗坏血酸、芥子酸酯和类黄酮等抗氧化剂

保护剂,显著提升其抗逆性。Zeng等基于抗性

表型和多组学的青稞全基因组关联研究体系,揭
示了苯丙烷途径不同分支代谢物的组成型和诱

导型累积模式,以及其共同调控青稞抵御紫外线

胁迫的分子机制。此外,青稞中黄酮类化合物的

特异转录调控网络,尤其是 MYB 和MYC 转录

因子在调控青稞中黄酮类化合物生物合成中的

作用,对青稞在高海拔恶劣环境的适应性具有重

要意义[19];Xu等通过整合分析8种青稞品种在

非生物胁迫下的转录组数据,推断了调控元件和

基因调控网络。结果表明,这些品种在胁迫下表

现出显著的基因表达差异,涉及多个生物学过程

和代谢途径,如光合作用、植物激素信号转导、糖
酵解、苯丙素生物合成等。研究还揭示了与胁迫

响应相关的转录因子(如ARR-B、AP2、GRAS、

ARF 等)的富集,这些因子在调控植物激素和

胁迫防御中发挥了重要作用[20]。这些发现为

理解青稞在非生物胁迫下的分子调控机制提供

了重要依据,并为未来的分子育种研究提供了

理论基础。
干旱 胁 迫 对 青 稞 的 产 量 和 品 质 影 响 显

著[21]。Xu等通过转录组和代谢组数据关联分

析,发现干旱胁迫处理会使青稞的基因和代谢物

发生显著变化,包括下调木质素合成途径,增加

类黄酮和花青素的生物合成,以提高植物对干旱

胁迫的耐受性。此外,诱导合成的黄酮糖苷类物

质可参与干旱胁迫应答。基因 HVUL7H11410
是一种广谱糖基转移酶,通过调控黄酮的糖基化

修饰来增强植物的抗旱性[22];Yu等利用全基因

组关联分析发现根特异表达的CYP84基因可能

参与了青稞抗旱性的调控。一类碳—糖基类黄

酮作为抗旱型青稞和旱敏感型青稞之间稳定差

异的代谢物,同时受到UDP 葡萄糖转移酶基因

的调控[23];Jiabu等基于青稞干旱胁迫响应过程

中全基因组DNA甲基化动态变化的研究,证明

了在青稞中通过转录因子的甲基化可以对干旱

胁迫进行响应[24];Wang等利用DNA甲基化动

态变化分析,证明了在青稞长期耐旱过程中,通
过转录因子 HOVUSG2784400的甲基化,控制

基因的 差 异 表 达,从 而 提 高 了 青 稞 的 耐 旱 能

力[25];Wang等采用数据独立采集质谱技术进行

定量蛋白质组学分析,研究了耐受性(XL)和敏

感性(DQ)品种中蛋白质丰度变化,共鉴定和定

量了6921个蛋白质,某些激素代谢相关和植物

激素脱落酸诱导基因主要受渗透胁迫的影响。
增强的反应性氧化物可能促进青稞在渗透胁迫

下的耐受性[26]。
盐胁迫是农业生产中最有害的非生物胁迫

之一。Wang等研究表明,盐碱胁迫的不同阶段,
不同的 mRNAs和lncRNAs参与了盐碱响应。
脱落酸(ABA)在青稞盐胁迫响应信号传导中的

关键作用被广泛研究。通过比较两个品种在盐

胁迫下触发的代谢响应,发现耐受盐胁迫的关键

策略包括活性氧清除、渗透调节和细胞膜结构重

建[27];王玉林等通过miRNA靶基因功能富集分

析表明,盐碱胁迫响应miRNAs的潜在靶基因与

膜系统及离子转运的生物学过程相关,膜系统的

形成与离子转运对青稞的盐碱应答发挥着重要

的作用[28];Yu等通过全基因组分析,揭示了在

盐胁迫下,青稞耐盐和盐敏感基因型中组蛋白H3
第4位和第27位赖氨酸三甲基化(H3K4me3和

H3K27me3)的分布模式,结果表明,这两种表观

遗传修饰在调控基因表达、抗氧化防御机制以及

耐盐性方面发挥了重要作用[29]。
寒冷胁迫对青稞的适应性同样重要。Yuan

等通过mRNA测序,比较了耐寒和敏感型两种

青稞基因型(H8和T148)的转录组谱,揭示了冷

驯化和冷冻处理下基因表达的差异。耐寒基因

型 H8在冷驯化和冷冻处理下表现出更多的差

异表达基因(DEGs),且这些基因主要与抗氧化

防御 机 制 相 关。研 究 还 发 现,冷 驯 化 诱 导 的

DEGs数量高于冷冻诱导的DEGs。这些结果为

理解青稞的耐寒机制提供了重要资源[30];Yang
等对西藏青稞在冷胁迫下的差异积累代谢物
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(DAMs)进行综合比较,揭示了与冷反应过程有

关的代谢物的巨大变化,如黄酮类化合物和多

酚。在相同低温下,发现耐寒植株XL比不耐寒

植株ZQ产生更多的DAMs,这可能解释了XL
植株的抗寒性。黄酮和苯丙素积累的差异主要

体现在XL和ZQ对冷冻胁迫的代谢响应上。在

冷冻胁迫下,XL和ZQ均表现出多种代谢产物

的增加,其中大部分与谷胱甘肽代谢和嘧啶代谢

有关,表明这些通路在青稞对冷冻胁迫的响应中

发挥了突出作用[31];Xu等利用转录组和代谢组

分析,并确定了脂质代谢途径在冷冻处理中富

集,观 察 到 C-repeat(CRT)bindingfactor10A
(HvCBF10A)和 Gly-Asp-Ser-Leu-motiflipase
(HvGDSL)的表达与多种脂质的积累之间存在

明显的正相关。功能分析证实,HvCBF10A直接

与 HvGDSL结合,而沉默 HvCBF10A 会 导 致

HvGDSL和脂质水平显著下降,从而影响青稞耐

寒能力。总之,HvCBF10A和 HvGDSL作为一

个功能单元,可以主动调节脂质代谢以提高青稞

耐寒能力[32]。
氮缺乏或过量可以导致显著的表型变化,破

坏重要的生物过程,最终限制植物生产力。Wei
等利用比较转录组学方法研究了在3个硝酸盐

处理下基因表达模式,发现2428、1274和1861
个基因在转录水平上差异显著,青稞可以通过调

节多个共同的生物过程和通路(如氮代谢、碳代

谢和光合作用)来应对不同的氮应力,发现一些

显著受这些应力调节的 NIN-like蛋白和其它转

录因子,表明这些转录因子参与氮应激响应[33]。
茎秆倒伏是影响世界粮食作物产量的主要

问题。Yu等选取5个抗倒伏基因型和5个非抗

倒伏基因型,研究木质素相关代谢产物浓度的变

化及相关基因的表达水平,表明抗倒伏基因型中

木质素中间代谢产物含量较高,57%的表达基因

在两组间存在差异表达(DEG),31个 DEGs参

与了木质素途径,发现65%的DEGs在抗倒伏组

中表达强烈上调,这表明在该组中木质素合成

较高[34]。

4 青稞生物胁迫多组学研究进展

近年来,青稞对生物胁迫的反应机制研究取

得了重要进展,尤其在青稞抗白粉病分子机制研

究方面。白粉病是由大麦专化型白粉菌(Blume-

riagraminisf.sp.hordei,Bgh)引起的一种重要

病害,严重威胁我国青稞的产量和品质。Yuan
等揭示了基因表达和代谢谱的对应关系,被激活

的抗病防御机制使参与植物抗病反应的代谢产

物发生改变,包括激素、脂类、黄酮和类黄酮、苯
胺类和苯丙素[35]。Zha等 利 用 两 个 青 稞 品 种

(“甘农大7号”为高抗白粉病品种,“藏青13”为
高感病品种),对5个时间点的样本进行了组蛋

白H3K4和 H3K27三甲基化修饰的全基因组分

析,通过ChIP-seq与转录组数据的整合分析,发
现超过80%的差异表达基因可能受到差异染色

质修饰的调控,这表明表观遗传修饰在青稞白粉

病抗性反应中具有重要的调节作用,揭示了青稞

抗病反应中的表观遗传调控机制,为未来深入研

究抗病反应的分子机制提供了宝贵的数据资

源[36];魏玲玲等对青稞在白粉病菌胁迫下的ln-
cRNA全谱进行了解析,发现多个差异表达的

lncRNA与白粉病抗性相关,研究比较了高抗品

种“甘农大7号”和高感品种“藏青13”的基因表

达差异,揭示了lncRNA在青稞抗白粉病中的潜

在调控作用,为深入理解青稞抗白粉病的分子机

制提供了重要依据[37];Sang等通过转录组分析

和植物激素水平检测发现,白粉病感染诱导了多

种植物激素(如脱落酸、细胞分裂素、油菜素内酯

等)的显著变化,并激活了一系列与防御相关的

基因表达。此外,研究还鉴定出多个差异表达的

转录因子(如 WRKY、bZIP等),这些转录因子在

调控青稞抗白粉病过程中发挥重要作用。这些

结果也为理解青稞抗白粉病的分子机制提供了

重要依据[38];Xu等的研究进一步揭示了青稞在

白粉菌侵染下的代谢途径变化。该研究发现,青
稞中的HvTBT1和HvTBT2基因在合成芳香族

酚胺方面发挥重要作用。在白粉菌侵染后,青稞

的代谢途径发生显著变化,尤其是酚胺和类黄酮

化合物水平显著上调。值得注意的是,芳香族酚

胺在青稞中被强烈诱导,而在大麦中未观察到明

显变化,这表明酚胺的积累可能是青稞特有的一

种抵御白粉菌胁迫的代谢途径。这些发现为理

解青稞抗白粉病的代谢调控机制提供了新的视

角,并为青稞抗病育种提供了潜在的靶点[39]。

5 青稞关键品质性状多组学研究进展

青稞富含多种健康品质成分,如β 葡聚糖、
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黄酮和花青素等,这些成分在预防糖尿病、心血

管疾病和高血压等慢性疾病方面具有重要作用,
因此 青 稞 被 视 为 典 型 的 药 食 同 源 作 物[40-43]。

Wang等对两个青稞品种(“藏青2000”和“C2”)
的谷物营养成分进行了比较分析,通过蛋白质组

学分析,鉴定出326个差异表达蛋白(DEPs)。
该研究发现,“C2”的β 葡聚糖、蛋白质和支链淀

粉含量高于“藏青2000”,而淀粉和直链淀粉含量

较低。这些差异表达蛋白主要涉及多种重要代

谢途径的生物过程[44];Li等通过 QTL、GWAS
和BSR分析,发现直链淀粉合成基因 Waxy 是

影响青稞β 葡聚糖含量的关键基因。进一步的

多组学分析表明,β 葡聚糖含量的差异与胁迫响

应密切相关。研究鉴定出4个可与β 葡聚糖合

成关键基因CslF6结合的基因,这些基因可能是

调控β 葡聚糖合成的关键因子。此外,脱落酸

胁迫成熟蛋白ASR1基因被发现正向调控β 葡

聚糖的合成[45];Li等对糯青稞“藏青18”与普通

青稞“藏青2000”的比较研究发现,糯青稞的β
葡聚糖具有更紧凑的显微特征和更高的分子量,
该糖显著降低了淀粉的糊化黏度和体外消化程

度,这可能是通过抑制颗粒膨胀和破坏阶段的完

整性实现的。未发芽的糯青稞糖化后麦汁的过

滤速度显著快于普通青稞,这归因于糯青稞中的

淀粉和β 葡聚糖能更快、更彻底地分解,从而在

糖化醪中形成更多空隙,有利于过滤。研究表

明,淀粉相对于β 葡聚糖类型对淀粉糊化和加

工特性的影响更为显著[46]。

Xu等的研究从花青素品质性状的角度阐明

了青稞适应高原环境的分子调控机制。研究揭

示了6个关键酶在花青素合成后修饰途径中的

重要作用,这些酶对青稞籽粒中花青素糖苷衍生

物的积累具有显著影响。研究发现,包括PAL、

C4H、4CL、HCT、CHS、CHI、F3H、DFR、ANS
和UFGT 在内的基因在青稞籽粒发育过程中控制

花青素的生物合成。通过相关性分析,筛选出参

与花 青 素 修 饰 途 径 的 候 选 基 因,如 HvGT1、

HvGT2、HvGT3、HvGT4、HvMaT 和 HvOMT,
这些基因在籽粒变色或成熟阶段高度表达,对花

青素衍生物的积累起到关键作用。此外,研究鉴

定出新的转录因子 HvMYC2,其与花青素生物合

成关 键 基 因 的 表 达 相 关 性 显 著 提 高,证 实 了

HvMYC2在调节花青素积累中发挥关键作用[47]。

6 展望

尽管青稞基因组研究已取得显著进展,但目

前尚未达到端粒到端粒(T2T)级别的完整组装。
随着测序技术的不断进步,未来有望获得更完整

的青稞基因组组装,这将为深入研究其基因组结

构和功能提供更准确的基础。T2T基因组组装

能够更精准地鉴定调控元件、非编码RNA等关

键组分,从而揭示基因表达调控的复杂机制[48]。
此外,T2T基因组有助于揭示物种间和物种内的

基因组演化过程,例如通过比较不同物种的T2T
基因组,可以研究基因组的重组、重复序列的扩

增和收缩等演化事件。更为重要的是,T2T基因

组为基因组辅助育种提供了更精准的工具,通过

无间隙的基因组组装,可以更准确地定位与重要

性状相关的基因和数量性状位点(QTL),从而加

速优良品种的培育。
泛基因组研究能够全面揭示物种内不同个

体或品种之间的基因组多样性。通过比较不同

个体的基因组,可以发现核心基因组(corege-
nome)和可变基因组(accessorygenome)的组成

和变化,从而深入了解物种的进化历程[49]。泛基

因组研究有助于挖掘与特定性状相关的基因,特
别是那些在不同环境条件下表现出差异的基因。
例如,在青稞的研究中,通过泛基因组分析可以

发现与高原适应性相关的基因,从而为培育更适

应高原环境的品种提供依据。泛基因组数据为

作物育种提供了丰富的遗传资源,通过分析不同

品种的基因组,可以发现优良性状相关的基因变

异,从而通过分子育种技术将这些优良性状整合

到新的品种中。泛基因组研究还可以与生态学

研究相结合,研究基因组多样性与生态环境之间

的关系,例如通过分析不同生态环境下青稞的泛

基因组,可以揭示基因组多样性如何影响植物对

环境的适应性。
在基因功能挖掘与验证方面,未来应通过基

因组学和转录组学等技术,挖掘更多与高原适应

性相关的基因,如耐低氧、抗寒、抗旱等基因,并
利用基因编辑技术等对这些基因进行功能验证,
明确其在青稞适应高原环境中的具体作用机制;
在基因组变异与适应性进化研究方面,应进一步

研究青稞基因组在不同高原环境下的变异情况,
分析这些变异如何影响青稞的表型和适应性,揭
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示青稞适应高原环境的进化路径;在起源与进化

研究方面,应 结 合 考 古 学、遗 传 学 等 多 学 科 手

段,进一步研究青稞的起源地和驯化过程,明确

青稞在高原地区的起源时间和路径,以及其从

野生种到栽培种的驯化过程中的关键因素。通

过比较不同地区和不同生态环境下的青稞基因

组,研究其进化历程,分析青稞在高原环境中的

适应性演化机制,包括对高寒、干旱、强紫外线

等环境因素的适应性进化。此外,还应研究青

稞与其他大麦属作物的进化关系,探讨它们之

间的基因流和共同进化机制,为理解作物的进

化规律提供参考。
在非生物胁迫研究方面,未来可进一步研究

紫外线胁迫代谢通路中关键基因的功能和调控

机制,以及如何通过基因工程等手段增强青稞的

抗紫外线能力;在抗旱胁迫方面,应挖掘更多与

抗旱相关的基因,研究这些基因在青稞中的表达

调控机制,以及它们如何通过增强植物的抗氧化

能力和水分利用效率来提高抗旱性;在耐盐碱胁

迫方面,应研究青稞在盐碱环境下的生理响应

和分子机制,鉴定耐盐碱相关基因,开发耐盐碱

品种,以应对盐碱地的种植需求;在抗倒伏与耐

低氮胁迫方面,应研究青稞的株型和根系结构

等与抗倒伏和耐低氮相关的性状,挖掘相关基

因,通过分子育种等手段培育抗倒伏、耐低氮的

青稞品种;在生物胁迫研究方面,应加强对青稞

抗病机制的研究,鉴定抗病相关基因,通过基因

编辑等技术提高青稞的抗病能力;在品质性状

方面,应研究青稞的营养品质相关基因,培育优

质青稞品种。在提高青稞适应性的同时,应注

重品质性状的保持和提升,通过多目标育种策

略,培育既适应高原环境又具有优良品质的青

稞新品种。
青稞作为青藏高原地区的重要粮食作物,其

独特的适应性机制和丰富的功能成分使其成为

多组学研究的理想对象。近年来,随着基因组

学、转录组学、表观组学、代谢组学和蛋白组学等

技术的快速发展,青稞在基因组结构、环境适应

性机制和品质性状形成等方面的研究取得了显

著进展。未来,随着T2T基因组、泛基因组研究

和功能基因组学技术的进一步应用,青稞的遗传

改良和分子设计育种将迎来新的发展机遇,为高

原农业的可持续发展提供重要支撑。
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