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　　作物种质资源不仅是作物遗传改良及现代种业发展的物
质基础，更是保障粮食安全及实现农业可持续发展的战略性

资源。拥有作物种质资源的数量和质量，直接影响到种质资

源创新利用效率和现代种业的可持续发展。谁掌握了资源，

谁就掌握了主动权。因此，种质资源保护和创新利用已成为

世界各国农业科技创新驱动战略的重要组成部分。

现代分子生物学技术作为新兴的种质资源创新手段，较

快地推动了新材料的创制，加快了分子育种的进程，必将对作

物种质资源创新与利用产生革命性的影响。如何充分利用现

有的分子生物学技术，对种质资源的结构多样性和功能多样

性开展深入研究，创造符合市场和生产需要的新材料，为育种

工作者提供更多的选择，将是作物种质资源创新利用的重要

方向。本文通过对我国作物种质资源的创新手段、研究现状、

存在问题的梳理，提出了种质资源创新的政策建议，以期为作

物种质资源的管理者和研究人员提供参考。

１　创新种质的主要分子生物学技术

１．１　ＤＮＡ分子标记技术
ＤＮＡ分子标记是以生物个体或种群间基因组中核苷酸

序列变异为基础的遗传标记，揭示来自 ＤＮＡ的遗传变异，反
映ＤＮＡ水平上的遗传多样性。ＤＮＡ分子标记通过电泳分离
不同的生物ＤＮＡ分子，然后与经标记的特异ＤＮＡ探针杂交，
以电泳谱带的形式来揭示 ＤＮＡ的多态性，是生物分类学、育
种学、遗传学和物种起源与进化等研究的重要技术指标之一。

随着分子生物学技术的发展，各种ＤＮＡ分子标记技术已广泛
应用于作物种质资源鉴定、创新和利用研究。依据对ＤＮＡ多
态性的检测手段，ＤＮＡ标记可分为：第一类是以ＲＦＬＰ为代表

的基于ＤＮＡ－ＤＮＡ杂交的ＤＮＡ标记；第二类为基于 ＰＣＲ的
ＤＮＡ分子标记，主要包括ＲＡＰＤ、ＩＳＳＲ、ＳＳＲ和ＳＴＳ等标记；第
三类为基于 ＰＣＲ与限制性酶切技术结合的 ＤＮＡ标记，主要
包括ＡＦＬＰ和ＣＡＰＳ等标记；第四类是以 ＳＮＰｓ为代表的基于
单核苷酸多态性的第三代ＤＮＡ分子标记。此外，新型分子标
记不断涌现，如ＲＧＡｓ、ＲＭＡＰＤ、ＳＲＡＰ、ＴＲＡＰ等标记。
１．２　转基因技术

所谓转基因技术就是将目的基因整合到受体基因组中，

使之产生目标变异而获取目标性状。转基因技术可以突破生

殖隔离，利用其他物种的有利基因来使重组生物增加人们所

期望的新性状，实现作物种质资源创新。随着转基因技术的

发展，抗病、抗虫等具有优良性状的转基因资源不断创新，转

基因棉花、玉米、大豆、油菜、小麦等已在全世界范围内广泛种

植［１］，其中商业化最为成功的例子当属抗除草剂大豆和抗虫

棉花的大面积推广应用。

１．３　分子设计育种技术
分子设计育种即育种家可以根据需要设计出理想基因型

的品种［２］。与传统育种技术相比，分子设计育种具有更为精

确、更加高效率的特点，在作物种质资源创新的过程中使用分

子设计育种技术，能够实现从“经验育种”到“精确育种”的转

化，具有新基因挖掘、定向引入或改良目标性状、创制新种质

材料、改造亲本材料、缩短育种年限、提高选择准确度、提高杂

种优势利用率等方面的优越性，相关的工作人员可以根据农

作物的特性进行分子设计，从而研发出更适合种植的新型农

作物。通过分子设计育种的发展，可以改变农作物的基因，增

加优良基因，从而缩短农作物的生长周期。这种育种方法有

效改良了农作物的基因，从而大大提高了种质创新效率。

２　作物种质资源创新研究的现状

作物种质资源是作物新品种选育和生物学研究的重要物

质基础。江苏省拥有十分丰富的作物种质资源，江苏省农业

科学院（种质资源与生物技术研究所）建设有国家农作物种

质资源平台江苏子平台和江苏省农业种质资源保护与利用平

台，目前保存了包括大田作物、杂粮作物、蔬菜作物等多个物
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种共计１０万余份作物种质资源，已建立１座江苏省农业种质资
源中期库和７３个专业作物种质资源库（圃），形成了比较完善的
作物种质资源收集与保存体系，为种质资源的创新利用奠定了坚

实的物质基础，促进了作物育种和现代种业的可持续发展。

近年来，随着生物技术的快速发展，我国科学家利用细胞

工程、基因工程、分子标记辅助选择等现代生物技术在小麦、

水稻、玉米、谷子、棉花等种质资源创新工作方面取得了显著

的进展。基于现代生物技术在水稻种质资源研究的应用，我

国科学家于２０１２年研制出全球首张水稻全基因组 ＲＩＣＥ６Ｋ
育种芯片［３］并申请国家专利保护，随后又进一步研制出 ＳＮＰ
标记分布密度更高、基因型检测更精准的ＲＩＣＥ６Ｋ育种芯片，
并申请国际ＰＣＴ，水稻育种芯片的成功研制和利用可大幅提
高种质资源鉴定的准确性，有助提高育种效率，杜绝假种子危

害，为准确鉴定筛选符合育种目标的基因型和种质资源鉴定

提供了精准的技术平台；２０１３年，我国科学家在《Ｎａｔｕｒｅ》上
在线发表普通小麦Ａ基因组和 Ｄ基因组序列草图绘制相关
研究成果［４］，这两大进展对小麦种质资源、小麦育种、小麦功

能基因组、小麦进化及比较基因组等研究产生了巨大的推动

作用，对推动栽培小麦的遗传改良具有重要理论意义和实用

价值；另外，我国科学家通过对国内外９００多份谷子种质资源
进行全基因组低倍重测序和序列分析，在国际上率先完成了

谷子单倍体型图谱的构建和４７个主要农艺性状的全基因组
关联分析，绘制出谷子基因组单倍型物理图谱，相关成果于

２０１３年６月２４日发表于《ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ》上［５］，标志着我国

在谷子种质资源研究方面取得了重要突破，将对未来禾谷类

作物的品种改良、能源作物的遗传解析产生深远影响。

随着分子生物学的发展，作物种质资源创新研究逐渐发

展为以分子标记选择为主，从而代替了过去的以表型选择为

主。利用基因组学方法，科学家们从野生稻中挖掘了大量可

用于水稻遗传改良的有利基因，如来源于野生稻并控制水稻

从匍匐生长向直立生长转化的基因 ＰＲＯＧ１［６］，对水稻种质资
源鉴定创新研究起了重要的推动作用。小麦野生近缘物种和

地方栽培品种蕴含大量有利等位变异基因，是小麦种质资源

遗传多样的主要基因源，例如影响淀粉合成的蔗糖合成酶基

因ＴａＳｕ１和ＴａＳｕ２［７］，其等位变异主要存在于地方栽培品种
中，但经过育种过程的强烈选择后对提高小麦千粒质量起到

了重要作用。在玉米种植创新上，科学家利用远缘杂交方法

和外源等位基因改良玉米，从而提高玉米的耐逆性。如将大

刍草导入玉米自交系３３０，从而育成茎秆强度高、抗倒伏的遗单
６号单交种。另外，在大豆中，利用野生大豆种质Ｎ２４８５２为供
体，以栽培大豆优良品种ＮＮ１１３８－２为受体，鉴定和利用野生大
豆种质的优异基因资源，从而成功构建了染色体片段置换系［８］。

３　存在的问题与不足

我国作物种质资源数量多、覆盖面广，在全基因组水平的

基因型鉴定以及种质资源表型精准鉴定方面，科学家们已开

展相关研究工作，但涉及的作物种质资源的种类和数量极为

有限，对种质资源的系统研究和深入研究不够，很难为育种家

和基础理论研究者提供针对性的资源。目前，我国作物种质

创新在很大程度上还停留在现代品种的进一步改良上，还需

充分应用分子生物学相关理论和方法（包括分子标记、全基

因组选择、基因组编辑等），重点突破野生近缘种和地方品种

的创新利用瓶颈，不断拓展现代作物育种的遗传基础［１２］。现

阶段种质资源研究工作主要存在以下几方面的问题：

首先，作物种质资源创新研究无法快速实现其商业价值。

由于农作物种质资源研究工作属于公益性事业，在立项科研

项目的目标设置和成果考核机制方面不够完善，致使在育种研

究中很难直接应用当前公益性科研单位的研究成果，从而导致作

物种质资源创新的公益性研究成果商业化应用价值较低。

其次，作物种质资源创新研究缺乏突破性进展。作物种

质资源创新是作物遗传育种的基础和保证，是一项周期长、见

效慢且需要众多基础理论与技术支撑的系统工程。目前尽管

在种质资源创新与基因型鉴定方面也开展了部分工作，但对

作物种质资源的深入研究不够，种质资源评价鉴定数据空项

较多，不能满足作物种质资源利用者的需求。一方面由于作

物表现型和基因型评价严重滞后以及对“亲本骨干”中的“骨

干基因”缺乏系统、深入研究等多种原因，很难创造出将优

质、高产、多抗等优异目标性状融合为一体的突破性新种质。另

一方面，高效种质创新技术缺乏也限制了种质创新效率的提高。

再次，种子企业在作物种质资源有关工作中参与度较低。

作物种质资源是育种的基础材料，而作物育种技术作为种业

发展中的基础动力，对种业发展乃至粮食安全起到至关重要

的作用［９］。我国种子企业在作物种质资源收集保护及创新

改良利用等方面进行系统性研究起步较晚，尤其在作物种质

资源引进和利用方面，相对于国际种业巨头存在很大差距。

国际三大种业巨头（孟山都、杜邦、先正达）市场占有率分别

为２３％、１５％、９％，前十强控制市场份额６７％［１０］；２００６年，我
国前十强销售总额４８亿元，仅为孟山都一家的２２％，抛开资
金和营销方面因素，从技术层面分析，差距产生的主要原因

有：一是生物技术在种质资源创新应用的差距，二是农业生物

技术方面专利拥有量的差距［１１］。

４　加强作物种质资源创新的对策建议

我国作物种质资源保存中期库、长期库和种质圃中目前

保存了约４５万份种质资源（约２３００个物种），另外还建立了
原生境保护点１６３个。随着多个重要农作物和一些模式植物
全基因组测序的完成和高通量重测序技术的普及，为作物种

质资源研究提供了跨越式发展的机遇［１２］。目前，如何充分应

用现代分子生物学理论、技术和方法，与作物种质资源研究的

各个环节有机结合起来，对种质资源库中保存的种质资源和

野生近缘种居群进行系统的鉴定、评价和创新，提高种质资源

保护的安全性和利用的高效性，已成为中国作物种质资源研

究者的重点任务。

４．１　提高对作物种质资源研究基础性、长期性、公益性地位
的认识

国家在作物种质资源公益性研究方面应加大经费投入支

持力度，鼓励长期开展作物种质资源收集、保存、保护、鉴定评

价和重要功能基因发掘。一方面需要针对育种者所需求的重

要农艺性状，开展种质资源控制环境或多年多点条件下的表

型鉴定评价，同时需要充分利用关联分析和连锁分析等手段，

在强化重要性状表型精准鉴定的基础上，发掘能满足未来育

种需求的优异种质资源和基因，使库存种质资源能得到高效
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利用。另一方面，可充分利用高通量测序技术和 ＳＮＰ芯片技
术，在全基因组学水平对作物种质资源进行系统的基因型鉴

定［１３］，在此基础上开展遗传多样性和群体结构等分析，对库

存种质资源的遗传多样性进行系统和深入研究。如果进一步

拓展，可把表型组学、转录组学、蛋白组学、代谢组学、表观组

学等有机结合起来［１４］，用系统生物学的思路和方法，开展种

质资源的变异组学研究，阐明控制重要性状的遗传和分子基

础，挖掘有利等位基因并得到应用，全面了解中国的种质资源

自然遗传变异“家底”。

４．２　构建互为补充、相互配合的种质创新研发力量
从促进和逐步引导公益性科研单位和企业深入合作的角

度考虑，国家在鼓励种子企业充分利用公益性科研单位研究

成果的同时，在设立公益性科研项目时也可将优良作物种质

资源或品种作为科研项目产出目标和考核标准，这样一方面

有利于促进优良种质资源向种子企业流动，另一方面加强企

业在商业化育种、成果转化体系建设方面的主导作用，提升企

业品种培育与产业化能力，鼓励“育繁推一体化”种子企业整

合现有育种力量和资源，充分利用公益性研究成果，按照市场

化、产业化育种模式开展种质资源创新研究及品种研发，逐步

建立以企业为主体的商业化育种新机制，引导和积极推进科研

院所和高等院校逐步退出商业化育种。只有通过妥善的顶层

设计，将两方面的种业科技力量协同起来，才能形成合力［１５］。

４．３　稳定作物种质资源研究和管理人才队伍
作物种质资源工作是一项长期的、基础性、出成果较难的

工作。目前科研单位或高等院校因为受发表高分数论文的驱

使，基本以实验室工作和技能训练为主，缺乏种质资源创新及

田间育种等实际工作能力的训练。国家应该推动农业科研单

位及高校适应现代种质创新发展的需要，尽快培养出在种质

创新及种业科技方面有开拓性的人才，另一方面，公益性科研

单位为了保证作物种质资源公益性研究工作的延续性，应提

高作物种质资源研究经费和人员待遇，稳定科研队伍；企业应

鼓励作物种质资源创新和改良，需要承担作物种质资源的收

集保存、鉴定评价、共享服务、创新利用等工作，成立作物种质

资源科研队伍和管理团队，制定相应的科研奖励机制和管理

办法，明确科研成果的权益分配，推进育种材料规模化创制与

利用，全面提升企业科技创新能力。

４．４　建设相对完整的作物种质资源研究学科体系
支持种质资源创新研究的科学技术应是一群而不是单一

学科，通过多学科的交叉融合以及信息、技术、材料等方面与

不同生态区育种家的互动，综合集成 ＤＮＡ分子标记、染色体
工程、转基因技术、远缘杂交技术等多种技术，创造具有优质

高产、多抗高效、多个优异基因聚合、综合性状良好的突破性

新种质，实现突破性新种质的技术创新。另一方面针对田间

育种和生产急需的高产、高效、优质和特殊功用等农作物新性

状，进行作物种质资源的鉴定评价和创新，利用现代分子生物

学技术，努力实现外缘、远缘目的性状基因的传导，创建特殊

桥梁亲本［１６］，对初步鉴定筛选出的优异种质进行多年多点精

准评价（如抗病性、适应性、品质稳定性等），从而构建农作物

的“核心优异资源库”。

４．５　加大优良作物种质资源的引进与保护
鼓励公益性科研单位或企业从国外引进优良作物种质资

源和先进育种制种技术，并对利用引进作物种质资源和先进

技术产出的各类研究成果，国家应依法保护其合法权益，从而

有效提高我国的种质资源创新效率及商业化育种水平。另外

加强全民保护意识，严控作物种质资源对外流失，杜绝以借考

察、参观之名，恶意猎取我国作物种质资源的现象发生［１７］。

农业主管部门、海关、出入境检验检疫局等部门配合，严控作

物种质资源的对外出口，尤其是中国特有作物种质资源的

出口。

４．６　建立作物种质资源交换、合作和利益分享机制
国家投资建设了完善的作物种质资源共享平台和信息平

台，实现了作物种质资源依法向社会开放，打破原有课题组式

的研究模式，避免重复研究和资源浪费。中国的作物种质信

息系统中主要涵盖的是护照信息和基本农艺性状信息，育种

家和其他用户感兴趣的信息不多。建议丰富“中国作物种质

资源信息网”，需要重建数据库系统框架，综合集成作物种质

资源信息，把基因组信息（包括基因型数据、基因信息、等位

基因信息、标记信息等）、目标性状表型信息、谱系信息、生态

环境信息进行整合，建立和完善作物种质资源的电子基因库，

建立遗传信息数据库，建立作物种质资源分子指纹图谱数据

库等，同时需要研发种质资源新型统计分析方法，使信息系统

数据更实用、界面更友好、使用更简单、服务更便捷，从而真正

方便作物种质资源的信息查询和共享利用；另外种质资源流

动要有良好的商业环境、诚信的合作伙伴、完善的知识产权保

护体制和价值共享机制［１８］，因此需要建立科学的种质资源流

动机制，保障各自权益，需要资源拥有者进一步解放思想，大

开门户广泛合作，鼓励种子企业与农业科研单位（科研院所

或高校）共同参与作物种质资源的鉴定评价、创新改良和新

品种选育，联合组建技术研发平台和产业技术创新战略联盟，

在平台中作物种质资源提供者可按照资源贡献率在最终产出

成果中分取利益，逐步形成以企业为主体、市场为导向、资本

为纽带的利益共享、风险共担的作物种质资源创新利用模

式［１９］，从而实现商业化育种体系的繁荣与昌盛。

５　结语

我国是一个作物种质资源大国，但是绝大多数种质资源

还没有得到有效利用。如果说我国作物种质资源工作的重点

过去在于收集和保存，今后必将转向研究和利用。从全球范

围来看，生物技术育种目前已进入以抢占技术制高点与经济

增长点为目标的战略机遇期，围绕人才、基因、技术和市场的

国际竞争日趋白热化［２０］。尽管野生种质资源带有许多优异

基因，遗传资源丰富，但同时也带有连锁不利基因，并且难以

导入外源基因且导入外源基因后基因表达存在很大难度，加

上未来我国对粮食数量和品质要求难以通过常规种质资源鉴

定和育种技术来满足，仅采用常规手段，见效慢、周期长，而且

预见性差、准确率低，因此必须建立新的生物技术与常规育种

技术、高效栽培技术相结合的现代生物育种体系，在种质资源

中发掘新的优良基因，克隆新的优良基因，建立基因文库。应

用新的生物技术，研究各种优良基因的多样性和遗传特点，为

新基因在育种中的利用提供科学依据，这将是全面提升我国

种业科技核心竞争力的关键举措之一，也是保障我国粮食安

全的必由之路。
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岩溶土无机碳微生物转化过程与机制研究进展

张　文，王普昶，李世歌，丁磊磊，莫本田
（贵州省草业研究所，贵州贵阳５５０００６）

　　摘要：土壤无机碳在全球碳平衡中具有举足轻重的作用，介绍土壤无机碳循环过程的研究进展，回顾总结国内外
岩溶作用与无机碳微生物转化过程研究结果，并结合西南岩溶碳研究的现状，提出岩溶土无机碳微生物转化过程及相

关机制的研究将是今后岩溶碳研究的重要方向，为科学认识和预测不同石漠化强度下岩溶山区土壤无机碳转化与迁

移趋势、有效制定提高土壤碳库平衡的技术和战略提供了科学依据。
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　　随着全球气候的不断变化，人类赖以生存的环境受到了
极大的威胁，减少温室气体排放，促进温室气体固定，成为当

今生态环境领域所必须面对的难题。土壤碳库储量巨大且相

对活跃，其较小幅度的变化就会影响土壤与大气间的 ＣＯ２交
换，从而引起大气 ＣＯ２浓度的变化，最终影响全球气候变
化［１］。因此，土壤碳循环对全球碳循环贡献的研究越来越受

到学术界的关注。

１　土壤无机碳循环过程研究现状

１．１　土壤无机碳库研究现状
土壤碳库是陆地生态系统中最大的碳储库，包括土壤有

机碳库（ＳＯＣｐｏｏｌ）和土壤无机碳库（ＳＩＣｐｏｏｌ）（主要是土壤
碳酸盐）［２］。目前探讨土壤对大气ＣＯ２的影响、土壤碳储量、
密度分布的研究多集中在土壤有机碳（ＳＯＣ）方面，对碳酸盐
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