国际研究小组完成木薯基因组图谱
2009年12月21日一个国际研究协会宣布完成了首个木薯基因图组谱绘制工作，这是人们在推动优质改良木薯开发方面取得的一个重要进展。该研究小组由美国亚利桑那大学研究人员领导，他们联合采用Sanger测序法、454测序法和末端测序完成了木薯760Mb基因组测序工作。 
     
       在发展中国家，有超过7.5亿的人口以木薯为主粮。这种作物能适应包括干旱在内的各种不利环境条件，但却容易受多种疾病侵袭。木薯条斑病便是其中之一，该病目前正威胁着非洲某些地区的粮食安全。 
     
       这项木薯测序工作始于2003年的全球木薯伙伴项目（GCP-21）。今年早些时候，454生命科学公司和美国能源部联合基因研究所（DOE JGI）承诺提供相应资源来利用454公司的基因测序平台快速生成DNA测序所需的数据，这极大的推动了木薯的基因测序工作。 
     
       科学家们得到了6100万个碱基序列并进一步整合到一张基因组草图中，这包含了95%的木薯基因信息（约为全部木薯基因组760M个碱基中的416M个碱基）。Donald Danforth植物科学研究中心的Claude Fauquet说：“木薯基因组信息的获得将为这种重要作物的改良提供良好的机会，这使木薯改良成为研究的主流，因此减少了改良品种向农民推广所需的时间和费用。”  

       比尔和梅琳达·盖茨基金会向亚利桑那州立大学提供了130万美金的基金，支持其在这个木薯基因组信息的基础上进行后续遗传资源开发。这些资源将提供各种木薯培育工具，例如重要性状的基因标记，帮助农民进行木薯改良。 
