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项目简介：

玉米是我国第一大粮食作物，也是遗传学研究模式物种。申请人团队在国际上率先发展了一系列植物单细胞测序技术，独辟蹊径从不同角度解析了玉米生殖发育过程中重组交换、重编程、单倍体诱导和雄性不育等多个关键科学问题，开创了植物单细胞研究的新方向，为作物遗传改良提供了理论支撑。取得主要成果如下：

1、 首次利用单细胞测序技术，精确解析玉米雌雄遗传重组的规律

成功分离了玉米四分体的四个小孢子及其完整的DNA，首次实现了植物单细胞全基因组测序，精细地揭示了玉米雄配子减数分裂重组交换（CO）规律。发现同源重组交换更容易发生在基因区，并且富集于基因的5’和3’调控区，且基因转换可能伴随重组交换发生。揭示了玉米基因组中存在较强染色体负干涉和染色单体干涉。实现玉米单胚囊的分离和测序，发现玉米雌配子的重组交换平均为12.4次，显著低于雄配子的重组交换19.3次。揭示不同遗传背景下雄配子重组次数高于雌配子的原因是由于雄配子中存在更多的I型和II型CO事件，修正了康奈尔大学Wojciech Pawlowski教授团队关于玉米雌雄重组没有差别的结论，丰富了对遗传重组的认识，为玉米育种过程中的亲本选择提供了理论基础。结果发表在Nature Communications (2015；2019) (代表性论文1和2)。

2、 利用植物单细胞甲基化测序技术，发现玉米雄配子具有甲基化重编程特性

利用重亚硫酸盐处理和随机引物扩增建库，开发了一种新的植物单细胞DNA甲基化测序技术scBRIF-seq，可对CG、CHG和CHH多种甲基化状态实现较高的序列比对率和基因组覆盖度。对玉米雄配子第一次减数分裂后的四分体进行甲基化测序后发现，同一四分体的小孢子甲基化状态相似，不同四分体小孢子甲基化状态存在显著异质性。甲基化异质性是减数分裂后不同类型的甲基化重编程所导致，并发现甲基化重编程程度与甲基化类型和遗传背景没有相关性。结果发表在Molecular Plant (2019) (代表性论文3)。

3、 利用成熟花粉的单核基因组测序，发现单倍体诱导和雄性不育机制

成功分离玉米父本单倍体诱导系CAU5的一个成熟花粉粒的三个精核，首次实现植物单核测序。发现诱导系CAU5的雄配子在三核花粉期相比四分体时期，存在更高频的基因组非整倍性。发现父本诱导系精核DNA片段化是玉米单倍体诱导的细胞学基础，为单倍体诱导的双授精假说提供了直接证据。通过图位克隆，鉴定了一个新的控制玉米花粉外壁发育的基因IPE1，影响雄花育性。该基因在雄配子的四分体和单核花粉早期高表达，生化实验和转录组分析发现，IPE1可能涉及蜡质、脂肪酸和内黄酮代谢途径，并在拟南芥中存在保守的功能。相关结果发表在Nature Communications (2017)和Plant Physiology (2017) (代表性论文4和5)。
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