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科研人员发掘新的理想水稻株型
基因并阐明其调控网络。
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粮食安全是“国之大者”。提高水稻、玉米、小麦
等主粮作物的产量，是保障国家重大需求———口粮
安全的关键所在。

为进一步提高我国主粮作物的产量，过去 10
年间，在国家自然科学基金重大研究计划“主要农

作物产量性状的遗传调控网络解析”持续资助下，
科学家围绕水稻、玉米和小麦产量性状的分子遗传
机理开展了科研攻关。

10年来，面向我国粮食安全的重大需求和生命
科学的前沿领域，在该重大研究计划的支持下，科

学家解析了影响主要农作物产量性状的生长发育
重要生物学过程的分子遗传及生理生化调控网络，
创制了一批新的遗传种质，利用新育种方法培育出
若干个新品种，为我国主要农作物高产品种培育提
供了理论和技术支撑。

揭开水稻分蘖调控之谜

分蘖是禾本科植物在地面以下
或接近地面处所发生的分枝。对水稻
而言，分蘖数目和分蘖角度是影响株
型的两个重要因素，对水稻群体产量
起决定性作用。

在国家自然科学基金重大研究
计划“主要农作物产量性状的遗传调
控网络解析”支持下，在中国科学院
院士韩斌等责任专家指导下，研究人
员充分挖掘、收集遗传材料，克隆一
系列具有重要育种价值的基因，并通
过水稻分蘖数目和分蘖角度的新基
因作用机理解析，构建了调控分蘖数
目和分蘖角度的关键遗传调控网络。

水稻分蘖数目直接决定水稻穗数
进而影响水稻产量。作为一种新型植物
激素，独脚金内酯在水稻分蘖数目的调
控中扮演着重要角色，对其信号转导过
程研究具有重要的科学意义。

科研人员在前期研究基础上，发现
理想株型调控因子 IPA1是独脚金内酯
信号通路中负调控因子 D53的下游靶
基因，D53蛋白通过与 IPA1互作抑制
IPA1的转录激活活性，从而抑制下游
基因的表达。同时，IPA1能直接结合

的启动子并激活 基因的表
达，形成负反馈调节。这些研究结果贯
通了独脚金内酯的信号转导途径。

研究人员还利用酵母双杂交方法
筛选得到 IPA1的互作蛋白 IPI1。研究
表明， 编码一个泛素化连接酶
（RING-finger E3 ligase），能够和 IPA1
在细胞核内发生互作，并泛素化 IPA1
蛋白。进一步分析揭示，IPI1对 IPA1的
泛素化具有组织特异性，从而精细调控
不同组织中 IPA1蛋白水平。对此，业内
专家认为， 在增加穗粒数的同时并
没有“牺牲”分蘖数目，有望成为能够应
用于生产实践的基因资源。

合适的分蘖角度对水稻植株的
生长及群体产量至关重要。围绕影响
分蘖角度形成的重要因素之一 ———

重力反应，研究人员在全基因组水平
上构建了水稻分蘖角度动态调控的
分子网络，并挖掘到调控水稻分蘖角
度形成的重要节点基因
、 和 ，在此基础上

建立了以 LA1 为核心介导的水稻分
蘖角度调控途径。
同时，研究人员发现，基因
和 通过抑制 HS-

FA2D表达和降低内源生长素含量，冗
余地调控水稻分蘖角度，进一步研究建
立了以 为
核心的重力感应介导的分子遗传途径，
丰富了水稻分蘖角度的遗传调控网络。

此外，研究人员还利用图位克隆
技术，克隆了控制水稻株型和产量的
新基因 ；利用全基因组关联分
析（GWAS）发掘出 30 个控制水稻分
蘖角度的数量性状基因座（QTL），并
展开深入分析。
总之，这一系列研究提升了我国

相关领域的国际影响力，为水稻产量
提高提供了重要理论基础和有潜在
利用价值的新基因，为实现水稻的分
子育种奠定了坚实基础。

挖掘玉米“高产基因”

玉米的单株产量由玉米的每穗
籽粒数目和穗粒重共同决定，挖掘
控制玉米产量的“高产基因”，解析
穗行数调控网络，可使玉米单产得
到大幅度提高，对保障国家粮食安
全有重大价值和现实意义。

在国家自然科学基金重大研
究计划“主要农作物产量性状的
遗传调控网络解析”支持下，在山
东农业大学教授张宪省等责任专
家指导下，研究人员综合利用农
学与信息学，完成了调控玉米穗
行数关键基因的克隆，并针对这
些基因成功解析穗行数形成的遗
传调控网络。

研究人员首先锁定候选基因
，发现其对穗行数具有负调

控作用。随后，他们通过表达分
析、原生质体瞬时表达实验、核苷
酸多态性分析等多项先进实验方
法，最终确定是由于 上游
非编码区在玉米驯化和改良过程
中受到选择导致其表达量降低，
从而提高玉米的穗行数。

基于上述结论，研究人员通
过多年多点的田间试验、表型分
析发现，与野生型相比，
敲除突变体的穗行数、穗粒数、
穗粒重等产量相关性状均有所
提高，产量比野生型分别提高

10%左右；同时， 突变体不
引起花期、株型、叶型、雄穗、穗
长、百粒重、籽粒体积等其他农
艺性状的明显变化。

同时，研究人员解析了玉米穗
行数形成的调控网络。针对玉米
控制籽粒数目的主效遗传位点

，利用全基因组关联分析、
图位克隆等手段，证实 位
于控制玉米雌穗发育重要基因

（ ）的下游，并且
远距离调节 基因的表达。与

互作的 则通过绑定
和 基因的启动子区

域调控 和 基因的表
达，而 和 主要通过
细胞分裂素的合成信号途径控制
玉米穗行数的数量变异。

进一步研究表明， 作
为一个 启动子的远程增强
子，通过染色质互作和招募
为中心的转录复合体调控 在
雌穗分生组织中的表达。这一结
果为基因间区参与数量性状的精
细调控提供了新的证据。

此外，研究人员还鉴定到一个
以不同方式影响多个分生组织的
突变基因 ，以及控制玉米穗长
和花数的乙烯生物合成酶 ZmA-
CO2等。

在传统育种过程中，由于株型和籽
粒发育等控制产量性状的关键基因克隆
有限、调控网络不明晰，使得育种方式以
田间选择为主，仅能针对个别位点开展
分子标记辅助选择。

在国家自然科学基金重大研究计划
“主要农作物产量性状的遗传调控网络解
析”支持下，在中国工程院院士万建民等
责任专家指导下，研究人员对理想株型和
籽粒发育调控机理有了较为明确的认识，
并在此基础上开展原创分子设计育种，高
效、经济地获得了一系列高产、优质的组
合和品种。研究人员认为，这些成果的取
得标志着“新绿色革命”的起点，引领了育
种新方向。

首先，通过农学与信息学融合，研究
人员搭建起智能化育种系统。他们在水
稻分子设计育种方法的研究中系统整理
了所有公开报道的水稻数量性状基因研
究结果，通过生物信息学技术将水稻关
键功能变异位点逐一锚定到水稻基因组
的精确位置，并利用遗传群体对其效应
强弱进行了精准评估，首次绘制出一张
完整的水稻基因关键变异电子图谱。

其次，水稻版的“地图导航”系统
RiceNavi出炉，初步实现水稻育种的智
能化。在常规稻主栽品种“黄华占”的改
良中，科学家在“地图导航”系统的帮助
下，只用了两年半时间，就获得了新品系

“导航 1号”。这一新品种株型紧凑、生育
期略短、有香味，已正式转让给我国大型
种业集团，正在进行推广应用。

再次，基于多基因聚合分子，研究人
员设计出一个高产、优质水稻新组合。中
国科学院院士钱前带领课题组将“日本
晴”和“9311”作为优良目标基因供体，主
动对 28个优良目标基因进行设计，涉及
水稻产量、稻米外观品质、蒸煮食味品质
和生态适应性等。该研究结果将极大推
动作物传统育种向高效、精准、定向的分
子设计育种转变。另外，研究人员还利用
已克隆的系列产量基因设计出高产基因
的聚合育种模型，阐述基于籼粳亚种间
杂种优势利用的分子育种学理论并奠定
了未来超级杂交稻设计的理论基础，为
水稻生产的第三次产量飞跃提供了指导
性思路。

最后，基于基础理论研究的优势和
成果，研究人员培育出“理想株型”和“籼
稻产量、粳稻品质”品种“嘉禾优 7245”
等。水稻的“理想株型”是现代育种理论
和技术研究领域中孜孜以求的一个梦
想，研究人员建立水稻分子设计育种的
理论框架与技术体系，培育出兼具“理想
株型”和“籼稻产量、粳稻品质”特征的一
系列品种，并在长江流域推广。
（本版文章由本报记者甘晓采写，图

片均由研究团队提供）

水稻分子设计育种：
“新绿色革命”的起点

为主粮增产插上科技的翅膀
———记国家自然科学基金重大研究计划“主要农作物产量性状的遗传调控网络解析”

古老的农耕文明时代，人们历经几千年甚
至上万年时间，将水稻、玉米、小麦等主粮作物
从野生品种驯化成农家品种。现代农业兴起
后，专职农业科技工作者则通过数十年时间，
从传统的农家品种中选育出现代品种。无论是
驯化还是选育，人们的目标都集中在提高农作
物产量上。现代生物育种理论和技术的飞速发
展，则有望使育种家们在更短时间内改良目标
性状。

粮食安全历来是“国之大者”，提高水稻、
玉米、小麦等主粮作物的产量是保障口粮安全
的国家重大需求。

自 2013年以来，在国家自然科学基金重
大研究计划“主要农作物产量性状的遗传调控
网络解析”支持下，我国科学家实现了系列育
种科技创新，为主粮增产插上了科技的翅膀。

近期，该重大研究计划已完成评估。该重
大研究计划指导专家组组长、中国科学院院士
武维华在接受《中国科学报》采访时表示：“科
研人员解析了主要农作物株型发育和籽粒形
成这两个影响作物产量性状并且密切相关的
重要生物学过程的分子遗传及生理生化调控
网络，建立了主要农作物产量性状分子设计育
种理论，为我国主要农作物高产品种培育提供
理论和技术支撑。”

突破———从论文到田间

提高农作物产量一直是世代耕种者孜孜
不倦的追求。2012年前后，一组沉甸甸的数据
让作物科学研究者倍感责任与使命之重大：全
球人口持续增长，粮食的总需求急剧增加；我
国耕地面积仅占全球的 8%，但要保证占世界
19%人口的粮食需求；2012 年我国粮食进口
8024.6万吨，同比增加 25.9%。
“只有提高水稻、玉米、小麦等主要农作物

的单产，才能保障口粮安全的国家重大需求。”
武维华和几位作物科学领域专家的共识是，育
种科技创新势在必行，要不断加大对农业基础
科学研究的支持力度。

水稻、玉米和小麦三大粮食作物的单位面
积产量等于单位面积穗数乘以穗粒数，再乘以
单粒重。“产量构成因素包括穗数、穗粒数、粒
重等，株型决定穗数和穗粒数，籽粒发育决定
粒重。”该重大研究计划指导专家组副组长、中

国科学院遗传与发育生物学研究所研究员薛
勇彪介绍说。

那么，从微观的基因层次上来看，找到决
定农作物株型和籽粒这两个宏观性状的关键
基因，并弄清这些基因是如何运作的，就有希
望提高农作物产量。

科学家将由控制复杂性状的主效基因或
由多个基因构成并可进行遗传操作的功能单
元定义为“遗传网络”，并提出发现和利用产量
相关的关键基因，解析主要产量构成性状的复
杂遗传网络，能够进一步挖掘作物产量遗传潜
力，最终获得突破产量潜力的新的育种途径和
方法。

然而，由于多个基因组成的网络变量过
多，寻找、确认这些基因并厘清其相互作用在
很长一段时间里都是科学难题。随着基因组
学、测序技术的不断进步，作物性状遗传网络
的研究工具日益成熟。

2012年，当学科发展的契机与国家重大需
求同时摆在面前时，武维华、万建民、韩斌等一
批长期从事农作物遗传性状改良的科学家共
同向国家自然科学基金委员会提出该重大研
究计划。2013年，该重大研究计划启动，科学目

标为全面解析主要农作物生长发育重要生物
学过程的分子遗传及生理生化调控网络，为我
国主要农作物高产品种培育提供理论和技术
支撑。

面向我国粮食安全的重大需求和生命科
学的前沿领域是该重大研究计划的出发点，也
是落脚点。10年来，科学家取得了丰硕的科研
成果，完成了 228个调控株型和籽粒发育相关
的关键新基因的克隆与功能解析，发现了株型
和籽粒发育等产量性状形成的新机制，创建了
分子设计育种的新方法。“如今，我国水稻、玉
米株型和籽粒发育等方面研究的国际影响力
显著提升，相关研究实现了由‘并跑’到‘部分
领跑’。”武维华表示。

这些科学突破不仅写进了 700 多篇论文
中，也写在了田间地头。据介绍，通过实施该重
大研究计划，科学家利用分子设计育种的新方
法已培育出 25个国审和省审新品种。

求实———“科学”说了算

在该重大研究计划实施过程中，指导专家
组和项目科学家体会最深的是“求实”二字。

“自然科学基金委听取并且尊重专家的意见，
而我们专家组把握大方向，进行‘粗中有细’的
管理，科学家则踏踏实实埋头做研究。”薛勇彪
说，“一切都是‘科学’说了算。”

该重大研究计划在 2018年中期评估时做
了两个重要调整。

第一个调整是关于实施周期。该重大研究
计划的实施周期原定为 8年。在 2016年的一
次指导专家组会议上，专家在讨论科研进展时
提出实施周期延长 1年的想法。“当时，我们主
要是考虑农作物生长周期长、容易受气候等不
确定因素的影响。”薛勇彪说。因此，中期评估
时，指导专家组向评估综合组提出这一想法，
并获得通过。

第二个调整是关于科学研究内容。原计
划是以我国最重要的作物水稻和研究程度相
对落后的玉米为研究对象，前 5 年以自由探
索为主的立项阶段按这一计划进行。中期评
估时，评估综合组建议，小麦也是我国重要的
粮食作物，考虑到我国已具有较好的研究基
础，建议将小麦纳入该项目研究范畴。此外，
中期评估后的集成项目也针对小麦产量、品
质的遗传调控网络构建及分子设计育种作了
安排部署。此外，还提出了在主要关注“产量性
状”的同时，支持部分研究课题开展提升“品质
性状”研究工作的建议。

在项目科学家看来，中期评估对研究计划
及时作出的调整方案，都是实事求是地基于作
物科学本身的规律，为后阶段项目的集成奠定
了基础。

遵循科学的规律，该重大研究计划还在科
研范式变革上进行了有益探索。在实施过程
中，指导专家组注意到，生物学的测序技术和
信息学的前沿焦点发生了变化。测序技术由转
录组测序发展到单细胞测序，信息学的前沿焦
点则从大数据转向人工智能。对此，薛勇彪介
绍说：“我们及时跟进科学研究的安排部署，在
单细胞数据解析方法、深度学习等前沿技术方
向布局，利用生物学和信息学的前沿交叉手
段，指导分子育种和水稻、玉米、小麦重要性状
的分子解析。”
“分子导航育种”便是上述前瞻部署的产

物。研究人员利用生物信息学技术将水稻关键
功能变异位点逐一锚定到水稻基因组的精确
位置，并利用遗传群体对其效应强弱进行了精

准评估，首次绘制出一张完整的水稻基因关键
变异电子图谱。研究人员进而基于该图谱开发
出水稻“地图导航”系统 RiceNavi，初步实现了
水稻育种的智能化。

据上海师范大学教授黄学辉介绍，借助于
RiceNavi的选配指导和路线优化，研究人员仅
用两年半时间就实现了既定育种目标，获得了
株型紧凑、生育期略短、有香味的新品系“导航
1号”。目前，该成果已正式转让给我国大型种
业集团进行推广应用，将为水稻新品种的快速
培育提供技术支持。

在指导专家组看来，生物学和信息学交
叉研究已经是这一领域的发展趋势，该重大
研究计划在这一方面的探索才刚刚开始。

当然，“科学”说了算，还体现在维护项目
评审过程的公正性方面。“只有科研做得好，项
目才能上。”无论在前期的自由探索阶段，还是
在后期的集成阶段，这都是指导专家组所坚守
的学术生命线。

合作———形成强有力团队

回顾该重大研究计划实施历程，令指导专
家组感到欣慰的是，除了取得丰硕的科研成
果，他们还“收获”了一支强有力的人才队伍。

薛勇彪表示，通过专家组的“引导”和“牵
线”，各课题组之间加强了协作配合，实现了优
势互补，通过 10年的长期磨合，在作物科学领
域形成了一支相对稳定的人才团队。其中，项
目承担人刘耀光和钱前当选中国科学院院士，
宋任涛、李云海、黄学辉、巫永睿、田丰、姚颖
垠、谭禄宾和杨小红等 8位学者获国家杰出青
年科学基金项目资助，巫永睿、李一博、王少
奎、杨小红、童红宁、李林、肖英杰、胡斌、杨宁
等 9位学者获优秀青年科学基金项目资助。在
该重大研究计划实施期间，培养博士后 33名、
博士研究生 105名、硕士研究生 108名。

有了这支强有力的人才队伍，专家们对未
来充满信心。他们的设想是，继续以国家粮食
安全和“大食物观”的重大需求为导向，聚焦重
要农作物基础理论创新与前沿技术开展研究，
系统挖掘和阐明作物高产优质抗病耐逆的分
子调控网络，更深入、系统地阐明作物复杂性
状分子调控机制，建立智能化的设计育种体
系，实现作物育种范式的跨越式发展。
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指导专家组及管理工作组研讨会现场。


