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摘要摘要 作物科学是农业科学的核心科学之一，在保障国家粮食安全和农产品有效供给、提高农业效益、发展现代农业等方面居重

要地位。为了解作物领域发展的前沿和热点、展示作物科学研究中取得的杰出成就，本文简述2016年水稻、玉米、小麦、大豆、棉

花、油菜等作物在品种改良、基因克隆、基因组编辑技术等领域取得的部分重要进展，并分析作物科学今后的发展重点和趋势。
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作物科学是粮食安全生产的基础，

是农业科学的核心，是推动和发展农业

现代化的关键。作物科学推动作物生

产的发展，从而保证了人类最基本的生

活需求，稳定了国计民生和社会经济的

发展。世界上的三大作物是小麦、玉米

和水稻，作为全球最大的粮食生产国和

消费国，中国的特用小麦、油料大豆和

高端大米主要还依靠进口。近年来，全

球粮食需求量不断增加，但由于耕地面

积减少、水资源不足、自然灾害频发等

多种原因造成的世界性粮食危机日益

加剧，依靠科技进步确保粮食安全已成

为世界各国的共识。中国历来高度重

视作物科学研究，不断加大科研投入，

在杂交水稻培育、抗虫棉研发等作物育

种、栽培、生物技术领域都取得了突破

性进展。本文主要回顾2016年中国科

研人员在水稻、玉米、小麦等主要农作

物研究中取得的部分重要成果，简介了

国际上获得的标志性成果。

1 水稻
水稻是全球最为重要的主粮作物

之一，全世界 1/2以上人口以水稻为主

食。为保障粮食安全，对其产量、抗性、

品质的相关研究一直是研究热点。

水稻产量是水稻研究中的重中之

重，2016年稻谷播种面积为 3.01624×
107 hm2，同 比 下 降 0.17% ，产 量

2.06934×108 t，同比下降 0.63%[1]，因此

产量研究尤其重要。水稻产量与单位

面积穗数、每穗粒数（每穗颖花数）、成

粒率、粒重、温度、株型等因素有关。中

国科学院夏新界团队研究发现，位于细

胞核的 1个一因多效的关键基因OsS⁃

GL，在 5个籼稻、粳稻品种中过量表达

该基因，能明显增加粒长（増 24.8%）、

粒重（増16.3%），同时改良了水稻穗形

和株形，且该基因可正向调控水稻的耐

非生物逆境，如抗旱性、耐盐和耐低温

等能力[2]，该基因的合理利用，对于提高

水稻产量具有一定的意义。中国农业

科学院徐建龙与上海生命科学研究院

林鸿宣克隆到了 1个控制水稻穗粒数

性状的数量性状基因（QTL）GNP1[3]，该

位点既可显著增加穗粒数，又可通过控

制赤霉素合成相关基因对穗粒数性状

和穗部性状发育调控起重要作用。上

海生命科学研究院韩斌等[4]定位并克隆

了 1个通过增加细胞的大小而使籽粒

体积变大从而控制粒长和千粒重的关

键数量性状位点QTL-GLW7（图1）[4]，此

研究既完善了基于全基因组关联分析

的水稻复杂性状基因鉴定的方法，也阐

明了水稻调控籽粒大小的新的分子机

制，该基因还将为粳稻的高产优质育种

提供非常重要的基因资源，可以用于水

稻的分子设计育种[4]。叶绿体作为高等

植物光合作用的主要场所，其研究有助

于阐明植物光合调控机制进而增加产

量。上海生命科学研究院滕胜等[5]发现

一个影响水稻低温条件下叶绿体发育

的关键基因 TCD5，该类单加氧酶家族

参与温度敏感的植物白化表型。中国

科学院亚热带农业生态研究所夏新界

等培育的“巨型稻”是结合了基因组学、

分子遗传学、传统育种等方法，经突变

体选育、野生稻远缘杂交、分子标记定

向选育而获得的水稻新种质，是研发创

制超高产新型水稻品种的宝贵材料[6]。

中国水稻研究所郭龙彪和钱前等

发现水稻体内NAD合成途径受阻可导

致其叶部提前衰老，而此途径中的关键

限速基因的克隆和功能解析将有利于

探究一种新的延缓水稻叶片衰老的方

法，从而实现水稻增产[7]。中国水稻研

究所钱前等分离了对水稻糙米和颖壳

的发育起关键性调控作用的重要数量

性状座位（QTL）基因 qBRR-10，该位点

可提高稻谷产量并影响水稻糙米率，这
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将为培育出糙率高和优质水稻新品种

提供新线索[8]。

逆境是造成水稻减产的重要原因，

主要有虫害、干旱、病原菌等，增加水稻

的抗逆性对于提高水稻产量具有重要

意义。稻瘟病俗称水稻“癌症”，会造成

水稻严重减产，中国农业科学院王国

梁首次鉴定了稻瘟菌效应蛋白AvrPiz-
t在水稻中的 bZIP转录因子类型的靶

标蛋白APIP5，这一研究揭示了寄主R
蛋白通过稳定病原菌效应蛋白在寄主

中的靶标蛋白，从而抑制效应蛋白介导

的细胞坏死的新机制，建立了水稻-稻
瘟菌互作过程的新模型（图2），同时也

有望为病害防控策略提供新思路。中

国科学院上海生命

科学研究所何祖华

研究组 [10]成功克隆

了广谱抗病调控基

因 EBR1，实验证明

EBR1 的下游互作

蛋白 OsBAG4 在植

物免疫反应中扮演

着重要角色。该研

究还揭示了水稻

E3-BAG 蛋白模块

调控免疫动态平衡

与广谱抗病的分子

机理（图 3）[10]。抗

虫方面，华中农业

大学张启发团队利

用图位克隆在水稻

12号染色体长臂上

定位 1个抗褐飞虱

基因BPH9，该基因通过水稻中水杨酸

和茉莉酸信号途径实现对褐飞虱的抗

性 [11]，这一发现对于寄主-虫害相互作

用的共同进化和抗性品种的选育有重

要意义。中国科学院李来庚研究组发

现了水稻中生长信号与逆境响应有关

的Remorin基因（OsREM4.1），还揭示了

植物如何协调其生长与抵御环境胁迫

的新机制（图 4）[12]，对培育“高产高抗”

水稻品种具有一定的应用价值[12]。

近年来 CRISPR/Cas9基因组编辑

技术因简便高效在植物中广泛使用，这

为水稻种质资源创制及基因功能研究

等工作提供了极大便利。随着研究的

深入，该项技术也在应用中不断发展和

改善。中国水稻研究所王克剑研究组

通过对Cas9蛋白进行定点修饰，将水

稻基因组内可编辑范围拓展到现有的

2倍以上，这一工作会广泛提高基因组

编辑的范围 [13]。之后该小组成功利用

新的基因编辑系统CRISPR-Cpf1进行

水稻基因组编辑，该研究为植物基因组

编辑提供了新的编辑工具 [14]。上海植

物逆境生物学研究中心朱健康研究组

利用碱基修饰酶APOBEC1，在水稻中

开发了 1种新的碱基编辑系统[15]，这拓

展了 CRISPR/Cas9技术在植物中的应

用，为植物基因功能解析和作物分子育

种提供了一项新的技术路线。中国科

学院高彩霞研究组和李家洋研究组研

究利用修复途径中占主导地位的非同

源末端连接（NHEJ）修复方式建立了基

于 CRISPR/Cas9技术的基因替换及基

因定点插入体系，这项策略具有简单、

高效、广适的优点，大大拓展了 CRIS⁃
PR/Cas9技术在植物中的应用，为植物

基因功能解析和农作物分子设计育种

提供了全新的技术路线[16]。

随着人们生活水平提高，稻米品质

研究日益受重视并取得较大成果。稻

米中的大量贮藏蛋白质是稻米中仅次

于淀粉的第二大类营养物质。其中谷

蛋白是水稻种子中含量最高的贮藏蛋

白，占种子总蛋白的 60%以上，是稻米

蛋白品质改良的首选目标。中国农业

科学院作物科学研究所万建民领衔的

科研团队从细胞、遗传和生化层面阐明

了GPA4蛋白在调控水稻贮藏蛋白内

质网输出中的关键作用，阐述了谷蛋白

图3 EBR1-BAG4对植物免疫途径及

生长发育的调控

图1 GLW7在小粒品种与大粒品种间转录

和翻译水平的差异

图2 水稻与稻瘟菌互作新模型
图4 植物激素油菜素内酯（BR）和脱落酸（ABA）

调控植物生长与抵御环境胁迫的新机制
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合成转运的调控机制[17]，这一研究为育

种家改良稻米蛋白品质提供了重要理

论依据。水稻品种中抗性淀粉含量对

于提高稻米营养与医疗作用有着重要

作用，中国科学院李家洋研究组与浙江

大学吴殿星研究组通过对水稻高抗性

淀粉突变体的研究，分离鉴定了1个新

的抗性淀粉基因。该基因突变后显著

提高了水稻胚乳中抗性淀粉、直链淀

粉、脂类、直链淀粉-脂质复合体含量

及糊化温度，降低了淀粉黏性，该研究

也进一步揭示了抗性淀粉合成的分子

机理[18]。

杂交水稻育种技术为中国乃至世

界的粮食安全做出了重大贡献。2016
年是袁隆平“水稻雄性不孕性”研究成

果发表 50周年，袁隆平领衔的科研团

队又在超级杂交稻高产攻关上取得重

大进展，创造了世界双季稻最高产量纪

录、世界高纬度地区高产纪录、世界水

稻百亩片单产最高纪录 [19]。而对于杂

种优势产生的遗传机理一直以来并不

清楚，中国科学院韩斌研究组、黄学辉

研究组联合中国水稻研究所杨仕华团

队收集大量的杂交稻品种材料，对多套

具有代表性的杂交稻遗传群体进行基

因组分析和田间产量性状考察，综合利

用基因组学、数量遗传学等技术手段系

统地鉴定出了控制水稻杂种优势的主

要遗传（数量性状或基因）位点，这些遗

传位点在杂合状态时大多表现出不完

全显性，而杂交育种产生了全新的基因

型组合，从而在杂交一代高效地实现了

对水稻花期、株型、产量各要素的理想

搭配，进而形成杂种优势。这项研究不

仅对推动杂交稻和常规稻精细分子设

计育种有重大意义，还为选育出更高产

优质水稻种质资源做出极大贡献 [20]。

此外，华中农业大学张启发研究团队克

隆到了水稻控制光敏雄性核不育的基

因 pms1，并对其功能进行了解析（图

5）。研究表明 pms1是不完全显性基

因，农垦58S（不育）与可育品种在 pms1

区间存在一个碱基突变，而这一突变导

致了农垦 58S（不育）在长日照下能产

生更多phasiRNA，从而造成雄性不育，

这首次揭示了phasiRNA的功能并证明

其控制重要的农艺性状[21]。此外，基于

传统的三系法和两系法，深圳市作物分

子设计育种研究院的邓兴旺和唐晓艳

团队通过筛选水稻突变体库获得 1个

隐性核基因控制的雄性不育突变体，并

利用OsNP1基因成功构建了 1个新型

的水稻杂交育种技术体系，此项研究丰

富了不育系的遗传多样性[22]。

2 玉米
玉米又名苞谷、棒子等，按照用途

可以分为特用玉米和普通玉米。玉米

作为全世界第一大作物，是重要的粮食

作物、饲料作物、油料作物及能源作物，

鲜食玉米还可以作为水果食用。2016
年全国玉米播种面积和总产量均居首

位，分别是3.67597×107 hm2和2.19554×
108 t[23]。2016年中国审定的玉米品种

共34个[24]。

在玉米籽粒发育和产量方面，中国

农业科学院作物科学研究所王国英等

发现玉米UBL1基因影响mRNA转录后

的剪接，在玉米籽粒和幼苗发育中发挥

着关键作用。研究表明 UBL1基因具

有核酸外切酶的活性，负责细胞内剪接

体复合物的重要组分U6 snRNA的修

饰，功能缺失导致其总量减少及部分

3’末端修饰异常，从而造成mRNA的剪

接障碍。转录组测序分析进一步证实

了功能缺失突变体中部分基因存在内

含子滞留。研究成果对揭示玉米籽粒

发育和产量形成的分子基础具有重要

意义 [25]。中国科学院上海生命科学研

究院巫永睿等报道了玉米胚乳重要转

录因子O2和OHPs在调控醇溶蛋白基

因表达过程中功能差异化的最新研究

进展，该项工作不仅完善了醇溶蛋白调

控网络，还对基因复制和功能分化做出

了深入的例证研究 [26]。他们还通过构

建O2、PbfRNAi和OhpRNAi不同组合的

双突变和三突变，揭示这3个转录因子

调控了 90%的醇溶蛋白表达。该研究

结合α-zein和γ-zein在胚乳蛋白体形

成过程中的时空表达模式，进一步提出

了这 3个转录因子调控蛋白体形成的

分子模型。该研究进一步推进了人们

对玉米籽粒醇溶蛋白合成及其他作物

种子储存蛋白表达调控分子机理的认

识[27]。在作物育种中，营养品质和产量

同等重要，然而这2个关键农艺性状常

常相互对立，巫永睿的团队经过研究证

明O2和PBF同时调控玉米蛋白品质和

粒重，提出将来培育优质蛋白玉米可用

RNAi直接沉默醇溶蛋白基因，从而避

免用 O2 突变体影响淀粉合成和粒

重[28]。

在玉米抗性方面，中国科学院昆明

植物研究所吴建强等深入分析了玉米

受到机械损伤及模拟黏虫取食处理前

后，转录组、蛋白质组、代谢组以及抗虫

相关激素的变化。通过大规模数据分

析，该研究首次揭示了玉米在特异识别

黏虫取食后，在转录、蛋白以及次生代

谢产物层面，如何进行有效的抵御，为

图5 pms1调控光敏感雄性核不育的作用机理
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玉米品种改良及新品种培育提供了大

量的候选基因、蛋白和代谢物的基础数

据 [29]。在玉米抗旱基因克隆和功能研

究方面也取得进展，中国科学院植物研

究所秦峰研究组利用全球不同地区的

玉米自交系组成的自然变异群体，通过

全基因组关联分析发现，83个遗传变

异位点（解析至42个候选基因）与玉米

苗期抗旱性显著相关。其中，最显著的

位点是第 9号染色体上的 ZmVPP1基

因，该基因编码一个定位于液泡膜上的

质子泵-焦磷酸水解酶（图 6）[30]。该研

究对玉米抗旱性的遗传改良具有重要

意义，为玉米抗旱新品种的培育提供了

重要的基因资源和选择靶点。

在玉米进化方面，2个独立研究团

队对5000年前的玉米进行了古脱氧核

糖核酸（DNA）的研究，该研究揭示了随

着时间的推移玉米遗传特性发生的变

化。Vielle-Calzada[31]的研究团队发现

有8个基因影响了玉米的关键特征，且

他们在 5000 年前的玉米上发现携带

tb1（使植物更加容易收获）和 bt2（有助

于促进淀粉量并提高谷粒甜味）。

Wales[32]的研究团队对古玉米基因组的

21%进行测序，证实并补充了 Vielle-
Calzada的研究结果，认为古玉米携带

tb1和 bt2。美国斯坦福大学、爱荷华州

立大学、加州大学的科学家 [33]发现，在

玉米和水稻的驯化过程中，SWEET（一

类糖运输蛋白）介导的己糖转运调控了

种子的灌浆过程。研究人员发现 Zm⁃
SWEET4c在玉米和玉米早期的起源蜀

黍中存在较大的差异，可能是玉米驯化

过程中的一类重要的糖类代谢或转运

功能位点。该研究发现了该基因参与

调控种子的灌浆过程并提出调控灌浆

的正反馈机制模型，还发现了水稻里的

唯一的同源基因OsSWEET4，进一步研

究表明该基因也是水稻驯化过程中一

类重要的糖类代谢或转运功能位点，这

一植物SWEET转运蛋白调控种子的灌

浆过程可为探索玉米和水稻高产新品

种培育提供新思路。

3 小麦
小麦是世界上最重要、分布范围最

广泛的粮食作物之一，中国是世界上小

麦种植面积最大和总产量最高的国家，

也是全球最大的小麦消费国。近年来，

气候的急剧变化加重了小麦病害的流

行，造成了小麦产量和品质下降，与此

同时，优质小麦产量偏低，价格居高不

下[34]。小麦生产面临着严重挑战，迫切

要求小麦品种改良与育种工作取得重

大突破，以满足实际生产的需要。

山东省滨州市农业科学院耿爱民

团队利用“蓝矮败”对小麦进行种质创

新，育成具有保健功能的彩色小麦新品

种 [35]。他们还利用“蓝矮败”筛选强优

势组合和杂交制种技术，明确了强优势

组合比例，筛选出 9个强优势组合，其

产量较对照增产15%左右，最大增幅达

25.2%，这为小麦杂种优势利用开辟了

一条全新的途径[35]。

英国牛津大学化学研究实验室与

英国洛桑研究所合作，人工合成出天然

糖分——海藻糖-6-磷酸（T6P）的前

体，将 T6P溶液喷洒开花后的小麦，麦

粒大小及其淀粉与蛋白质含量能够提

高20％（图7）[36]，麦粒吸收T6P越多，产

量越高。这一全新化学运用可提高几

乎所有农作物产量，有助于应对人口增

长和气候变暖导致的全球性粮食危机。

小麦育种的最大瓶颈是缺乏创新

的遗传资源，而小麦与野生近缘种的杂

交是拓宽小麦遗传资源的一个有效的

方法。英国诺丁汉大学King等表示，

他们正在研究新的工厂化规模育种方

法“shotgun”，能够在短时间内从不同

物种中转移不同染色体的片段，极大丰

富的遗传变异将成为未来新品种开发

的基础[37]。

小麦籽粒的颜色性状是评价小麦

品质及遗传改良的重要内容，中国农业

科学院作物科学研究所翟胜男等利用

RNA干扰、转录组测序及定向诱导基

因组局部突变相结合的实验策略，对小

麦籽粒黄色素合成途径进行研究，揭示

了八氢番茄红素合酶 1基因（Psy1）（图

8）调控面粉颜色的分子机制，对小麦品

种改良具有重要意义[38]。

小麦赤霉病已成为威胁中国小麦

粮食安全的第一大病害，小麦赤霉病抗

性是一个数量性状，遗传基础十分复

杂。中国的小麦品种“苏麦 3号”及其

地方品种“望水白”等是优异的赤霉病

抗源，其携带的抗性QTL Fhb1在不同

环境和不同遗传背景都较为稳定，因此

应用最为广泛 [39-43]。Rawat等 [44]在苏麦

3衍生系的 3BS染色体上克隆了 Fhb1

的一个候选基因——成孔毒素基因

（PFT），该基因可能编码具有 2个凝集

素结构域和 ETX/MTX2毒素结构域的

嵌合凝集素。由于 Fhb1位点极其重

要，国内外多个实验室同时开展该QTL
的克隆工作，但是由于小麦赤霉病表型

鉴定和小麦基因组的“双重”复杂性，不

同实验室报道的候选基因并不相同，因图6 抗性基因ZmVPP1的等位基因提高了苗期玉米的抗旱性

（a）

（b）

（c）

（d） （e）

（f） （g）
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此对Fhb1的候选基因仍存在争议。

可靠的赤霉病表型评价和抗性鉴

定方法对于精细定位和克隆赤霉病抗

性基因、培育抗病品种、解析抗性机制

至关重要。单花滴注法 [45-48]是最常用

的方法，但该法受温度和湿度等因素影

响较大，往往需要保湿措施。扬州大学

小麦研究中心李韬等发明的穗基部茎

秆注射法[49]在小麦抽穗后，将赤霉菌孢

子液注射到穗基部节间内部，根据第1
病小穗出现的时间以及接种后第 22~
25天的病小穗率，综合评价小麦的赤

霉病扩展抗性，该方法与其他方法相

比，接种效率更高但成本更低，提高了

发病普遍率，并使品种抗、感表型差异

最大化，更有利于普通技术人员判断小

麦品种的赤霉病扩展抗性，与单花滴注

法相结合，更能准确判断品种的赤霉病

抗性[50]。

为了开拓赤霉病的新抗源，华中农

业大学植物科学技术学院廖玉才团队

从鸡的免疫体系分离获得第 1个抗真

菌病抗体及其基因CWP2，并通过免疫

蛋白组等技术，从武昌菌株的细胞壁蛋

白中发现抗病抗体CWP2识别的抗原

为禾谷镰刀菌膜蛋白乙二醛氧化酶

（GLX）[51]。赤霉菌细胞膜上的GLX相

当于细胞表面受体，能够特异结合、富

集抗体CWP2及其融合蛋白于菌丝表

面，其中抗体抑制GLX的活性，抗体融

合蛋白的抗菌肽直接破坏真菌细胞壁，

从而使植物表现抗病。这一发现为广

泛应用这个抗体基因和抗原靶点控制

赤霉病及其他镰刀菌引起的病害、发展

基于抗体的环境安全真菌控制技术提

供了依据。

4 其他作物
油菜是重要的油料作物，是中国国

产食用植物油的第一大来源。中国农

业科学院油料作物研究所王汉中团队

经过 10余年研究，发明了一种利用含

油量主效基因位点和分子标记进行高

油辅助育种的技术，与传统油菜高油育

种方法相比，该技术含油量主效基因位

点位置明确、贡献率高、主效基因位点

的检测快速且不受环境影响、筛选效果

显著、提高了高油性状选育效率、大大

加快了高油油菜品种（系）的选育，利用

该专利技术创制的高油新材料YN171
含油量高达64.8%，比原油菜含油量世

界最高纪录（61.7%）还高 3个百分点，

为高油育种提供了独特的种质资源[52]。

大豆是中国重要的粮食作物和经

济作物，高百粒重和高油含量是栽培大

豆重要的农艺性状和驯化特征。中国

科学院张劲松研究组和陈受宜研究组

针对驯化过程中发育大豆种子的转录

组特征研究发现，在驯化过程中基因表

达量及共表达网络发生了显著变化（图

9）[53]，且基因表达量与网络衔接显著相

关，这对于改善大豆的品质和增加大豆

产量具有非常重要的意义 [53]。大豆根

瘤菌是一种活的微生物制剂，根瘤内的

根瘤菌与豆科植物互利共生，根瘤菌通

过生物固氮制造的氨供给豆科植物。

中国科学院王二涛研究组发现了植

物-根瘤菌和植物-菌根共生长中的关

键基因DELLA、DELLA与下游的转录因

子NSP2相互作用，进而形成DELLA-
NSP2-NSP1转录因子复合体调控根瘤

共生相关基因的表达，这一发现填补了

植物-微生物共生信号转导过程中钙

信号解析复合体和转录复合体之间的

空白[54]。

棉花是重要的经济作物，也是纺织

工业的主要原料，在中国国民经济中占

重要地位。棉花病害中当属黄萎病最

为严重，由于引起该病害的病原在土壤

40 cm的土层生活，且变异频繁，传统

杀菌剂和化学药剂防治难以奏效，因此

培育抗病棉花品种成为科学家的关注

点。中国科学院微生物研究所郭惠珊

团队利用 RNAi在早熟陆地棉中培育

图7 喷施T6P增加了小麦产量

图8 Psy1的3D结构模型

（a）

（b） （c）

（a） （b）
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图10 HaABCC2表达使Hi5细胞对Cry1Ac表现敏感

出了抗黄萎病的新品系并成功证实了

植物—真菌跨界小RNA诱导病原靶基

因沉默的抗病新途径的存在 [55]。这将

为HIGS技术在棉花抗黄萎病的有效应

用提供重要的理论支持，也为将来宿主

—病原菌互作研究开辟了一个新领

域。除黄萎病外，棉铃虫也对棉花生产

造成很大危害，虽然转苏云金芽孢杆菌

（Bt）的棉花可有效抵抗虫害，但随着棉

铃虫抗性提高其抗虫效果明显下降，中

国农业科学院发现棉铃虫Bt毒素受体

基因ABCC2的变异可以导致其对Bt作
物产生高水平的抗性，但这种变异显著

增加了棉铃虫对另外一种生物毒素阿

维菌素敏感性（图 10）[56]。这项科学发

现证实了棉铃虫对 2种生物毒素存在

负交互抗性现象并阐述了其分子机理，

为治理棉铃虫等靶标害虫对Bt作物的

抗性提供了新思路[56]。

5 结论
由于人口增长、全球气候变化影

响、自然资源约束和退化等因素，粮食

安全和食品安全问题一直是农业发展

面临的挑战，但作物科学基础理论研究

的深入、作物学科相关新技术的出现和

日趋成熟、农业政策的持续优化和农业

产业结构不断改善，都为未来的农业发

展提供了重要的发展机遇。未来以下

几个方面仍将是作物科学发展的重点

和热点：主要农作物的全基因组高通量

测序和高通量检测技术（如高通量分子

标记 SNP芯片的开发），在提高测序通

量和组装质量、降低成本方面仍有较大

的提升空间；继续加大基础理论研究，

克隆控制农作物重要性状的基因，解析

其机制和信号路径；整合和关联基因组

学、转录组学、代谢组学、表观组学和表

型组学等手段，揭示生命科学真谛，为

精准分子设计育种提供理论和技术支

撑；野生资源优异基因的挖掘和利用、

多种突变技术（太空育种、转座子以及

物理和化学诱变）的应用、精准高效的

基因编辑技术和转基因技术、作物表型

的高通量、自动化和精准鉴定并结合常

规育种技术，创建优异新种质和培育

“大”品种，最终服务于“高产、优质、资

源高效利用、生态和健康安全、稳产性

好和适应性广、兼抗生物胁迫和非生物

胁迫能力、适宜机械化”的作物育种总

体目标。总之，继续增强作物科学的理

论、技术支撑和储备能力，持续优化农

业产业结构和政策，可保障粮食安全和

食品安全，提高作物综合生产能力和效

益，促进农业和农村经济可持续发展。

（a） （b） （c） （d）

（e） （f） （g） （h）

图9 大豆GA20OX和NFYA基因启动子聚类

分析及单倍型与基因表达和籽粒性状的关系
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Looking back the hot spots in crop science in 2016

AbstractAbstract Crop science is one of the core branches of agricultural sciences, which plays an important role in ensuring national food
security and adequate supply of agricultural products, and also in improving efficiency in agricultural production and revolutionizing the
current agriculture. In order to understand the frontiers and hot fields in crop science, this paper reviews the progresses in the fields of
cultivar improvement, gene cloning, genome editing in rice, corn, wheat, and other crops in 2016, and proposes the future highlights and
hotspots in crop science.
KeywordsKeywords crop science; variety improvement; research front in 2016
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