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　　摘要：全球作物生物育种已进入至关重要的、以抢占技术制高点与经济增长点为目标的战略机遇期，基础研究是
科技创新的重要途经，明晰全球生物育种领域的研究前沿和发展方向，对我国作物生物育种发展来说具有迫切性和必

要性。基于ＥＳＩ数据平台，经专家咨询对全球生物育种领域研究前沿和核心论文进行遴选与解读，借助 ＤＤＡ分析工
具，采用计量分析和数据挖掘方法，从期刊、国家、机构及合作、研究方向等角度对核心论文进行全方位的深入剖析。

ＰｌａｎｔＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＪｏｕｒｎａｌ是作物生物育种领域前沿的代表期刊；美国和中国是全球重点研究国家；我国代表性研究
机构优势显著，但影响力有待提升，可根据机构特色研究方向，有针对性地积极开展跨国合作；基因编辑技术、碱基编

辑等生物育种技术及应用是重点关注的研究前沿。
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　　农作物种业是国家战略性、基础性核心产业，
事关粮食安全、民族兴衰。种业发展可以分为４个
阶段：第１阶段：农家育种时代；第２阶段：杂交育种
时代；第３阶段：分子育种时代；第４阶段：“生物技
术＋人工智能＋大数据信息技术”育种时代［１］。发

达国家已经进入第２阶段至第３阶段之间。２０２１
年，生物育种作为前瞻性、战略性国家重大科技项

目之一，被写入国家“十四五”规划纲要，是种子产

业变革的重大举措。育种基础科学创新能力的提

升从源头上支撑了我国现代种业发展［２］。因此，把

握全球作物生物育种研究热点，追踪作物生物育种

技术前沿，对于管理决策者和研究者都具有十分重

要的意义。

生物育种是利用遗传学、细胞生物学、现代生

物工程技术等方法原理培育生物新品种的过程，主

要包括转基因育种、分子辅助标记、分子设计育种、

基因组学育种，以及基因编辑育种。近年来，随着

高通量测序平台、计算机技术的发展，作物生物育

种研究获得了重大的突破。通过跟踪全球的研究

前沿与核心论文，从期刊、资助基金、学科领域、国

家、机构进行多维度分析，有助于对作物生物育种

的研究前沿进行全方位的了解，进而揭示领域热门

研究和技术前沿的主要贡献者和潜在合作者。

研究前沿能提供一个独特的视角来揭示作物

生物育种的研究脉络，可以简明扼要地概括该领域

的最新进展和前沿技术，为未来研究方向的把握拓

展奠定基础。

１　材料与方法

１．１　数据来源及范围
基本科学指标（ＥｓｓｅｎｔｉａｌＳｃｉｅｎｃｅＩｎｄｉｃａｔｏｒｓ，简

称ＥＳＩ）数据库是科睿唯安在汇集和分析 Ｗｅｂｏｆ
Ｓｃｉｅｎｃｅ核心合集（ＳＣＩＥ、ＳＳＣＩ）所收录的学术文献及
其所引用的参考文献的基础上建立起来的分析型

数据库。研究前沿（ＲｅｓｅａｒｃｈＦｒｏｎｔｉｅｒ）是基于该数
据库中近５年内的高被引论文的引证关系，采用共
被引分析计算得出，这１组高被引论文称为“核心
论文”，每２个月更新１次［３］。这些论文及相关研

究受到了同行高度认可和关注，代表着该领域最具

影响力和发展前景的研究方向。研究前沿的遴选

工作基于ＥＳＩ数据库中的研究前沿以及前沿所对应
的核心论文，数据截至２０２０年６月。
１．２　研究前沿遴选

利用ＥＳＩ数据库，经专家研讨和文献分析，为保
证查全率，首先筛选出与“作物生物育种”相关的研
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究前沿１３７个，作为研究前沿遴选的基础数据；然后
建立情报专家和农业领域专家团队，对１３７个前沿
进行２轮反复研讨，剔除不相干前沿３６个，以研究
前沿对应的核心论文超过５篇为筛选目标，经过剔
除和合并，最终确定了５个研究前沿，并获得研究前
沿与前沿对应的核心论文１０３篇。

２　研究前沿计量分析

２．１　核心论文概况
对作物生物育种领域 ＥＳＩ研究前沿核心论文

１０３篇进行分析，主要分布在 ２０１４—２０１９年，发文
量分别是２１、１２、２０、２４、１１、１５篇。学科方向主要涉
及植物科学６２篇，科学、技术等多学科科学２０篇，
生物化学与分子生物学１６篇、生物技术应用微生物
学１６篇、遗传学１３篇。１０３篇核心文献中，基金资
助论文９４篇，基金资助率达到９２％，主要资助机构
为中国国家自然科学基金（ＮＳＦＣ）、英国生物技术与
生物科学研究委员会（ＢＢＳＲＣ）、美国国家科学基金
会（ＮＳＦ）、中国科学院基金项目以及澳大利亚研究
委员会。

２．２　主要来源出版物
研究前沿论文的来源期刊共有４１本，其中既包

括《ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ》《Ｓｃｉｅｎｃｅ》等综合性顶级
期刊，也包括生物、农业、遗传学等学科领域的专业

期刊，如 《ＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ》（植物科学）、《Ｆｕｎｇａｌ
Ｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄｂｉｏｌｏｇｙ》（遗传学）等。其中发表３篇及
以上的期刊如表 １所示，《ＰｌａｎｔＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ
Ｊｏｕｒｎａｌ》期刊刊载的论文数量最多，为１５篇，反映了
该刊在作物生物育种领域具有较强的专业性和前

瞻性，刊载的论文对该领域的发展方向具有一定的

引领作用，是作物生物育种领域研究前沿的重要来

源期刊。其次是《ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ》《ＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ》

《ＴｒｅｎｄｓｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ》３本专业性期刊，以及
《ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ》和《Ｓｃｉｅｎｃｅ》２本综合性期
刊，载文量均为５篇，也是作物生物育种领域研究前
沿的代表性期刊。

表１　作物生物育种领域研究前沿主要来源期刊

序号 期刊名称 影响因子
论文数量

（篇）
类型

１ 《ＰｌａｎｔＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＪｏｕｒｎａｌ》 ８．１５４ １５ 专业

２ 《ＮａｔｕｒｅＣｏｍｍｕｎｉｃａｔｉｏｎｓ》 １２．１２１ ５ 综合

３ 《ＰｌａｎｔＰｈｙｓｉｏｌｏｇｙ》 ６．９０２ ５ 专业

４ 《ＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ》 ３．５９１ ５ 专业

５ 《Ｓｃｉｅｎｃｅ》 ４１．９４６ ５ 综合

６ 《ＴｒｅｎｄｓｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ》 １４．４１６ ５ 专业

７ 《ＦｕｎｇａｌＧｅｎｅｔｉｃｓａｎｄｂｉｏｌｏｇｙ》 ３．０７１ ４ 专业

８ 《ＰｌａｎｔＪｏｕｒｎａｌ》 ６．１４１ ４ 专业

９ 《ＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ》 ４．４３９ ４ 专业

１０ 《ＦｒｏｎｔｉｅｒｓｉｎＰｌａｎｔＳｃｉｅｎｃｅ》 ４．４０２ ３ 专业

１１ 《ＦｕｎｃｔｉｏｎａｌＰｌａｎｔＢｉｏｌｏｇｙ》 ２．６１７ ３ 专业

１２ 《ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔ》 １２．０８４ ３ 专业

１３ 《ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌａｃａｄｅｍｙ
ｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆ
Ａｍｅｒｉｃａ》

９．４１２ ３ 综合

１４ 《ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＲｅｐｏｒｔｓ》 ３．９９８ ３ 综合

２．３　重点代表国家
从统计数据来看，作物生物育种领域的热点前

沿论文共涉及 ３９个国家／地区，利用数理统计和
ＴＦ－ＩＤＦ算法对排名前１０的１１个国家的发文量、
篇均被引频次和主要关键词进行计算，从数量、影

响力和研究内容３个方面，对该领域研究前沿的主
要国家进行深入分析（图１、表２）。
　　从文章数量来看，美国是本领域研究前沿核心
论文的主要来源国家，共发表论文４４篇，中国３７篇
排名第２。以上２个国家位于第１梯队，遥遥领先
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于其他国家，是作物生物育种领域研究前沿的突出

代表国。德国、英国、法国和澳大利亚位于第２梯
队，发文量占１０％以上，是该领域欧洲和大洋洲的
主要代表国家。加拿大、以色列、意大利等５个国家
位于第３梯队，以亚洲、欧洲和北美国家为主。
　　从篇均被引频次（图１折线）和研究主题（表２）
来看，加拿大排名第１，篇均被引频次超出排名第２
的意大利（３３３次）１００余次，一定程度上反映出加
拿大在生物育种领域的基础研究具有较高质量和

影响力，特别是在多倍体（小麦）基因组、基因组学

育种方面。意大利、以色列和澳大利亚位于第２梯
队，篇均被引频次在３００～４００次之间，竞争优势显

著，且具有“少而精”的发文特点，具有较大的发展

潜力和合作空间，研究主题集中在利用 ＱＴＬ技术对
番茄和水稻进行作物改良方面。法国、英国、美国、

德国和中国位处第３梯队，篇均被引频次在２００～
３００次之间，具有发文活跃、研究方向多元化、影响
力一般的发文特点，整体发展较好，特别是中国、美

国２个农业大国，已经率先在 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９技术、
基因编辑等生物育种技术方面进行探索，也开展了

复杂农艺性状的相关研究，相对而言，影响力有待

进一步提升。日本、墨西哥位处第５梯队，处于追赶
的状态，在提升优良小麦群体产量、植物表型鉴定

方面表现突出。

表２　作物生物育种领域研究前沿代表国家及研究主题

序号 国家 研究主题词

１ ＵＳＡ ｇｅｎｅｅｄｉｔｉｎｇ，ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｃｏｍｐｌｅｘｔｒａｉｔｓ，ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｗｈｅａｔ

２ Ｃｈｉｎａ ａｇｒｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓ，ＱＴＬ，ｃｏｍｐｌｅｘｔｒａｉｔｓ，ＣＲＩＳＰＲ／ｃａｓ９ｓｙｓｔｅｍ

３ Ｇｅｒｍａｎｙ ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｗｉｌｄｇｅｎｅｔｉｃｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ，ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ

４ Ｅｎｇｌａｎｄ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｗｈｅａｔ，ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ

５ Ｆｒａｎｃｅ ｃｏｍｐｌｅｘｔｒａｉｔｓ，ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅ，ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎａｎｄｇｅｎｏｍｅｓｅｌｅｃｔｉｏｎ

６ Ａｕｓｔｒａｌｉａ ｇｅｎｅｔｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎ，ＱＴＬ，ｃｒｏｐｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ，ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

７ Ｃａｎａｄａ ６－ｐｌｏｉｄｗｈｅａｔ，ｇｅｎｏｍｉｃａｓｓｉｓｔｅｄｂｒｅｅｄｉｎｇ，ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

８ Ｉｓｒａｅｌ ＱＴＬ，ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｇｅｎｏｍｉｃｓ，ｇｅｎｏｍｉｃｓａｓｓｉｓｔｅｄｂｒｅｅｄｉｎｇ

９ Ｉｔａｌｙ ＱＴＬ，ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｇｅｎｏｍｉｃｓ，ｇｅｎｏｍｉｃｓａｓｓｉｓｔｅｄｂｒｅｅｄｉｎｇ

１０ Ｍｅｘｉｃｏ ｂｒｅａｄｗｈｅａｔ，ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｃｒｏｐｙｉｅｌｄ，ｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ

１１ Ｊａｐａｎ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＱＴＬ，ｃｏｍｐｌｅｘｔｒａｉｔｓ，ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅａｎｄｐｌａｎｔｐｈｅｎｏｔｙｐｅ

２．４　重要研究机构及合作
作物生物育种领域的研究前沿共有２８０个研究

机构主导或参与，利用 ＤＤＡ分析工具，采用 ＴＦ－
ＩＤＦ算法对前１０个机构的研究主题词进行提取，并
绘制出１０个机构的合作情况（表３、图２）。

全球作物生物育种领域研究前沿前１０个机构
中包括６所高等院校和４个科研院所，发展较为均
衡。从发文数量（表３）来看，前１０个研究机构具有
明显的阶梯特征，中国农业科学院发表的前沿核心

论文最多，研究集中在复杂农艺性状、甘蓝型油菜、

作物驯化、全基因组关联方面，产出能力较强，处于

世界领先地位。美国农业部农业研究院排名第２，
在遗传多样性、基因分型、多倍体小麦、单核苷酸多

态性方面表现突出，以上２个机构位于第１梯队，是
该领域基础研究的主要产出机构。中国科学院和

华中农业大学位于第２梯队，科研氛围较为活跃，特
别是在 ＱＴＬ、ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９、基因编辑技术、基因组
工程、异源四倍体等育种技术方面，研究对象包括

小麦、水稻、番茄、棉花，是我国作物生物育种领域

的代表性研究机构。其他机构位于第３梯队，发文
量相差不大，但研究方向各有不同，法国国家农业

科学研究院侧重在ＱＴＬ和全基因组关联分析［４］，以

及作物生长模型和基因组预测［５］方面；加州大学戴

维斯分校在多倍体小麦的基因分型、基因编辑技术

在香蕉抗病性育种［６］、提升油茶品质［７］中的应用有

所突破；约翰·英纳斯研究中心在下一代测序技

术、六倍体小麦的基因分型［８－９］阵列进行相关探究；

国际玉米和小麦改良中心在利用遥感、无人机等智

能育种技术方面有所进展［１０－１２］；堪萨斯州立大学在

基因组育种方法［１３－１４］上进行了探究。

结合篇均被引频次分析，法国国家农业科学研

究院（３５１次）排名第１，在本领域具有较强的影响
力和行业关注度。加州大学戴维斯分校和堪萨斯

州立大学，属于“少而精”的研究机构，竞争优势显

著，能够引起同领域科研人员的高度关注。其次是

美国农业部农业研究院和华中农业大学，能够兼顾
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论文的数量与质量，整体发展相对较好。中国农业

科学院、中国科学院２个机构，相对于发文量而言，
其篇均被引频次表现一般，仍有一定的发展潜力和

上升空间。但整体而言，排名前５位的研究机构中

我国机构占据３个，证明我国研究机构的力量十分
雄厚。约翰英纳斯研究中心和国际玉米和小麦改

良中心处于追赶阶段。

表３　作物生物育种领域研究前沿重要研究机构及研究主题

序号 研究机构
论文数量

（篇）

篇均

被引频次
研究主题词

１ ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ １３ ２４６ ｃｏｍｐｌｅｘａｇｒｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓ，Ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ，ｃｒｏｐａｃｃｌｉｍａｔｉｏｎ，
ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ

２ ＵＳＤＡ １１ ３００ ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ，ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｗｈｅａｔ，ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ

３ ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓ １０ ２３１ ＣＲＩＳＰＲ／ｃａｓ９，ｇｅｎｅｅｄｉｔｉｎｇ，ｇｅｎｏｍｅｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ，ｒｉｃｅ／ｗｈｅａｔ

４ ＨｕａｚｈｏｎｇＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ９ ２８５ ＱＴＬ，ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ａｌｌｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ，ｔｏｍａｔｏ／ｃｏｔｔｏｎ

５ ＮａｔｉｏｎａｌＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ ８ ３５１ ＱＴＬ，ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ，ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｗｈｅａｔ，ｃｒｏｐｇｒｏｗｔｈｍｏｄｅｌ，
ｇｅｎｏｍｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ

６ ＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆＣａｌｉｆｏｒｎｉａ，Ｄａｖｉｓ ８ ３４０ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｗｈｅａｔ，ＣＲＩＳＰＲ／ｃａｓ９，ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，
ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ，ｂａｎａｎａ，Ｃａｍｅｌｌｉａｏｌｅｉｆｅｒａ

７ ＪｏｈｎｉｎｎａｓＲｅｓｅａｒｃｈＣｅｎｔｅｒ ８ １３０ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｗｈｅａｔ，ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ，ｎｅｘｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，ｓｉｎｇｌｅ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ｃｒｏｐｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ

８ ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＣｅｎｔｒｅｆｏｒｍａｉｚｅａｎｄｗｈｅａｔ
ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ

８ １２０ ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｈｉｇｈ－ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｐｈｅｎｏｔｙｐｅ，ｍａｒｋｅｒａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，
ＱＴＬ，ｒｅｍｏｔｅｓｅｎｓｉｎｇ，ｄｒｏｕｇｈｔｓｔｒｅｓｓ

９ ＫａｎｓａｓＳｔａｔｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ７ ３４０ ｈｅｘａｐｌｏｉｄｗｈｅａｔ，ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｇｅｎｏｍｉｃｓａｓｓｉｓｔｅｄｂｒｅｅｄｉｎｇ，ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

１０ ＣｏｒｎｅｌｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ７ ２６５ ｇｅｎｏｍｅｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，ｍａｉｚｅ，ｃｒｏｐｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ，ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇａｎｄｇｅｎｅａｎａｌｙｓｉｓ

　　作物生物育种领域研究前沿Ｔｏｐ１０机构的合作
情况见图２，图２中节点代表研究机构，节点大小代
表发文量的多少，连线的实虚代表合作的强弱。从

图２可以看出，重要机构间合作呈现出以中、美２国
的国内合作为主，跨国合作逐步形成的特点，包括２
个较为明显的国内合作团体：（１）美国农业部农业
研究局、堪萨斯州立大学和加州大学戴维斯分校之

间较强的合作网络；（２）以中国农业科学院为主导

的，联合中国科学院、华中农业大学之间的合作关系。

此外，康奈尔大学的国际合作表现突出，在全球各国

间起到重要的链接作用。约翰英纳斯研究中心的合

作关系较弱，偏向于机构内部团队间的合作。

３　研究前沿重点解析

对全球生物育种领域的五大前沿及前沿对应

的核心论文信息进行整理。从表４可以看出，全球

—２１— 江苏农业科学　２０２１年第４９卷第１９期



表４　全球作物生物育种领域研究前沿

序号 研究前沿名称
核心论文

（篇）
被引频次 核心论文平均出版年

施引文献数量

（篇次）

１ 基因组学分析在作物育种中的应用 ４４ ６４３２ ２０１６．９ ５０８０８

２ 高效基因编辑技术及其在作物育种中的应用 ２８ ３２４９ ２０１６．４ １７４４

３ 高通量表型平台与植物育种 １８ ２８３９ ２０１６．１ ２０７６

４ 雄性不育与作物杂种优势利用 ７ ４５７ ２０１６．５ ３５７

５ 野生亲缘关系在作物育种中的研究 ６ ５１４ ２０１７．６ ３９３

　　注：研究前沿及核心论文检索时间为２０２０年６月。

生物育种领域的五大前沿分别是：（１）基因组学分
析在作物育种中的应用；（２）高效基因编辑技术及
其在作物育种中的应用；（３）高通量表型平台与植
物育种；（４）雄性不育与作物杂种优势利用；（５）野
生亲缘关系在作物育种中的研究。其中前沿（１）“基
因组学分析在作物育种中的应用”核心论文最多，

是重点研究前沿。前沿（５）“野生亲缘关系在作物
育种中的研究”相对较新，核心论文平均出版年

２０１７年，是新兴研究前沿。
３．１　基因组学分析在作物育种中的应用

基因组测序技术的快速发展使作物基因组研

究取得了突破性进展。继２００２年第一个水稻基因
组测序完成之后，世界各国已完成或接近完成６４种
作物的基因组测序。我国是世界上较早启动作物

基因组学研究的国家，已完成了世界上７０％ ～８０％
重要作物的基因组测序。此外，还开发了基于高通

量基因组测序的基因型鉴定方法，成功开展了水

稻、玉米重要农艺性状的基因组关联分析和功能

研究。

分子标记辅助育种（ＭＡＳ）是作物改良的有效
手段。研究前沿中首次挖掘出小麦抗赤霉病的

ＴａＨＲＣ－Ｒ基因［１５］和甘蓝型油菜产油量的新的

ＱＴＬ位点［１６］，为新品种的培育提供了靶位点和筛选

手段。利用高通量 ＳＮＰ芯片技术、基因分型测序
（ＧＢＳ）以及重测序技术，结合表型组、代谢组、蛋白
组等组学技术，全基因组关联分析（ＧＷＡＳ）获得了
与性状直接关联的ＳＮＰ标记，提供了分子辅助育种
候选位点。小麦中，研究人员设计了 ３５、９０［１７］、
６６０Ｋ［１８］芯片，获得了产量相关因素、耐旱性相关
ＱＴＬｓ，提供了检测基因渗入的 ＳＮＰ位点。番茄中，
进行了番茄属的属间和种间多样性研究，挖掘出控

制番茄风味的化学物质以及ＱＴＬｓ，发现了番茄驯化
和改良的过程为２组ＱＴＬｓ，以及大果驯化过程中丢
失了的控制风味基因，全面揭示了育种是如何全面

改变风味物质的。油菜中，研究人员梳理了甘蓝型

油菜进化历史，通过６０Ｋ芯片的 ＧＷＡＳ分析，获得
植株高度和分支数的８个ＱＴＬｓ，挖掘到控制产油量
的５０个 ＱＴＬｓ［１６］。玉米中，Ｗｅｎ等结合代谢组，定
位到１４５９个ＱＴＬｓ［１９］。

基因组学的发展催生了基因组选择（ＧＳ）育种
技术，它是一种新型的、针对数量性状由微效多基

因控制的育种难题的更高效的分子辅助育种方法。

研究前沿集中在 ＧＳ育种方法、ＧＳ实施中的准则、
模型，以及预测的准确性方面。通过选择训练群

体，可使水稻开花时间的预测准确率达到６３％［２０］。

基因组选择育种技术在作物育种中具有广阔的应

用前景。

３．２　高效基因编辑技术及其在作物育种中的应用
基因编辑是对生物体基因组特定目标基因进

行精确修饰的一种基因工程技术。目前的基因编

辑技术包括：巨型核酸酶、锌指核酸酶（ＺＦＮｓ）、转录
激活样效应因子核酸酶（ＴＡＬＥＮ）和成簇规律间隔
短回文重复（ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ）系统。其中 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ
因其简单、高效和多功能性迅速成为基因编辑的首

选技术，广泛应用于研究和生产中。植物 ＣＲＩＳＰＲ／
Ｃａｓ基因编辑的首次成功应用报道于 ２０１３年，随
后，更多植物的 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ基因编辑体系成功建
立，为作物品质改良提供了全新途径。

该前沿主要集中在对技术本身问题的探讨以

及在作物育种应用两大方面。就技术本身而言，研

究热点主要集中在作物基因编辑的效率及遗传稳

定性、转化方式的优化、基因编辑工具的完善以及

ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９基因编辑监管问题；作物基因编辑育
种则主要体现在增强作物抗病性、改善作物品质等

方面。

３．２．１　ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９植物基因组编辑方法、编辑效
率及遗传方式　朱建康等检测了 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ在拟
南芥的１２个不同靶点针对７个基因的编辑情况，结
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果证明，ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ系统在编辑拟南芥基因方面是
高效和特异的，编辑后的目的基因可以稳定地遗

传。同时他们还测试了２个水稻亚种１１个靶基因
对 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９诱导的编辑情况，证明 ＣＲＩＳＰＲ／
Ｃａｓ９系统在水稻中也是高效特异且稳定遗传
的［２１］。美国研究人员报道了水稻Ｃａｓ９／ｓｇＲＮＡ诱导
的大染色体片段缺失，Ｃａｓ９／ｓｇＲＮＡｓ在水稻原生质
体中产生涉及 ３个不同基因簇的大染色体缺失
（１１５～２４５ｋｂ），并在再生的 Ｔ０代植株中验证了２
个基因簇的缺失［２２］。美国杜邦公司利用 Ｃａｓ９和
ＧｕｉｄｅＲＮＡ在玉米和大豆基因组中成功实现定向突
变、精确基因编辑和位点特异性基因的插入［２３－２４］。

３．２．２　避免转基因中间体产生的编辑技术方面　
ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９编辑植物基因组通常涉及转基因中间
体，引发监管方面的担忧。相关报道介绍了２种简
单而有效的基因组编辑方法，一种是从以 ＤＮＡ或
ＲＮＡ形式引入的瞬时表达 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９的愈伤组
织细胞中再生植株［２５］；另一种是使用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９
核糖核蛋白（ＲＮＰｓ）对小麦进行基因组编辑［２６］。这

２种方式获得的突变体是完全无转基因的，因此可
广泛应用于基因组编辑作物的生产，具有很好的商

品化前景。此外，美国杜邦公司也采用预先组装的

Ｃａｓ９－ｇＲＮＡ核糖核蛋白导入玉米胚细胞，并再生
了具有突变和编辑等位基因的玉米植物［２７］。

３．２．３　碱基编辑技术方面　基于 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ系
统发展起来的新型靶基因修饰技术碱基编辑技术，

为创造作物碱基突变提供了新的手段，在改变作物

基因功能方面具有显著优势。包括胞嘧啶碱基编

辑器（ｃｙｔｏｓｉｎｅｂａｓｅｅｄｉｔｏｒ，简称 ＣＢＥ）和腺嘌呤碱基
编辑器（ａｄｅｎｉｎｅｂａｓｅｅｄｉｔｏｒ，简称 ＡＢＥ）２种。有研
究者利用碱基编辑系统成功在水稻、小麦及玉米中

实现精准碱基编辑［２８］。日本研究人员在番茄和水

稻中利用ＣＢＥ碱基编辑系统实现 Ｃ－Ｔ（Ｇ－Ａ）碱
基替换。研究人员分别将人源胞嘧啶脱氨酶替换

了大鼠胞嘧啶脱氨酶，大大提高了 ＣＢＥ碱基编辑效
率［２９］。后续的研究中，研究团队发现 ＣＢＥ碱基编
辑器在水稻产生大规模脱靶，还需要进一步优化。

２０１８年来自中国农业科学院的研究团队，几乎同时
分别实现ＡＢＥ碱基编辑器的成功应用。ＣＢＥ碱基
编辑器的编辑效率显著高于 ＡＢＥ碱基编辑器。张
倩倩等利用ＣＢＥ碱基编辑器成功实验西瓜 ＡＬＳ基
因的碱基突变，获得世界首例抗除草剂西瓜［３０］。常

规ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９编辑技术使用化脓性链球菌 Ｃａｓ９

（ＳｐＣａｓ９），需要ＮＧＧ作为邻接基序（ＰＡＭ），大大限
制了碱基编辑器的使用范围。中国科学院的研究

团队使用带有 ＳｐＣａｓ９和金黄色葡萄球菌 Ｃａｓ９
（ＳａＣａｓ９）变体的新ＡＢＥＳ和 ＣＢＥ来绕过这一限制，
从而大大增加了水稻基因组中碱基编辑的目标范

围。日本研究人员使用 ＳｐＣａｓ９（ＳｐＣａｓ９－ＮＧｖ１）变
体，有效地诱变水稻和拟南芥基因组中的 ＮＧＰＡＭ
的内源靶位点且拓展了ＣＢＥ的碱基识别窗口［３１］。

３．２．４　基因编辑技术监管、安全性评估方面　基因
编辑技术飞速发展，但与之对应的政策法规的设立

存在一定的滞后性。尽管基因编辑技术不引入转

基因，并且基因编辑作物在多个国家已被认定为非

转基因产品，但对这些新技术的监管、安全性评估

标准、大众接受度及相应的立法尚存在很大争议，

各个国家的评判标准也不统一。通过基因编辑进

行植物育种的快速进展要求为新的生物技术建立

新的全球政策，同时填补基于过程和基于产品的转

基因法规之间的空白。德国、日本和美国［３２－３３］等国

家对上述问题开展了一些调研和探讨，建议通过基

因编辑或其他未来技术修改的植物应根据新的性

状和由此产生的最终产品进行评估，而不是根据创

造新植物品种所使用的技术进行评估。

３．２．５　作物基因编辑育种在增强作物抗病性、改善
作物品质方面　ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ基因编辑育种可以实
现优质育种资源从无到有的突破，Ｍａｃｏｖｅｉ等利用
ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９系统在水稻东格鲁病敏感品种 ＩＲ６４
中产生 ｅＩＦ４Ｇ突变其中导致 ＳＶＬＦＰＮＬＡＧＫＳ残基
（主要是ＮＬ）与 ＹＶＶ残基相邻的框内突变的等位
基因，使其获得东格鲁病抗性，为培育更多样化的

ＲＴＳＶ抗性品种提供了有价值的材料［３４］。Ｏｒｔｉｇｏｓａ
等鉴定了ＡｔＪＡＺ２的番茄同源基因，并通过ＣＲＩＳＰＲ／
Ｃａｓ９介导的 ＳｌＪＡＺ２编辑成功地在商品品种
ＭｏｎｅｙＭａｋｅｒ中获得了抗细菌性斑点病的番茄［３５］。

Ｔｒｉｐａｔｈｉ等利用ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９技术敲除香蕉 Ｂ基因
组中香蕉内源条纹病毒激活序列。在水分胁迫条

件下，与未编辑的对照植物相比，７５％的编辑植株保
持无症状［６］。

在园艺作物单性结实的农艺性状方面，Ｕｅｔａ等
利用ＣＲＩＳＰＲ／ＣＡＳ９系统突变单性结实的关键基因
ＳｌＩＡＡ９，获得单性结实番茄纯合突变体［３６］。利用

ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９敲除ＳｌＡＧＬ６，获得的番茄突变体能够
在严重阻碍受精坐果的热胁迫条件下产生果实且

无核果实质量和形状正常，花粉生活力正常并保持
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有性繁殖能力［３７］。

在大米和油茶作物中，Ｔａｎｇ等利用 ＣＲＩＳＰＲ／
ＣＡＳ９系统敲除金属转运蛋白基因 ＯｓＮｒａｍｐ５，培育
出低Ｃｄ积累量、无转基因的籼稻新品系［３８］。利用

ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９在２个广泛栽培的优良粳稻品种的
Ｗａｘｙ基因中引入功能缺失突变，实现了在不影响其
他理想农艺性状的情况下将水稻转化为糯性水稻。

Ｊｉａｎｇ等利用 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９靶向新兴油料植物山茶
中ＦＡＤ２基因，成功地获得了油酸含量从脂肪酸组
成的 １６％ 提 高 到 ５０％ 以 上 的 山 茶 种 子［７］。

Ｍｏｒｉｎｅａｕ等通过 ＣＲＩＳＰＲ／Ｃａｓ９基因编辑，实现了３
个δ－１２－脱饱和酶（ＦＡＤ２）基因的选择性、针对性
突变，导致多不饱和脂肪酸水平降低，油酸积累增

加［３９］。３个ＦＡＤ２基因座的不同等位基因的组合提
供了具有不同脂肪谱的茶树品系的多样性，油酸在

油中的积累量从１０％到６２％不等。不同的等位基
因组合可以对这个六倍体物种的基因剂量和功能

进行公正的分析，也为植物育种提供了一个独特的

遗传变异来源。

３．３　高通量表型平台与植物育种
高通量表型平台的出现及发展可以对植物的

表型组学数据进行充分挖掘与分析，最终构建与丰

富基因组数据相匹配的植物表型测量技术体系。

近５年来，高通量作物表型平台获得飞速发展，出现
了卫星、有人驾驶固定翼飞机、无人机、地面移动机

器人、室外移动式龙门架、室内流水线及微型 ＣＴ机
等各类平台。当前热点集中在自动化机器人田间

表型平台、无人机表型平台、表型信息获取传感及

分析技术等方向。

田间高通量表型测量平台（ＨＴＰＰ）中，Ｌｉ等建
立了具有专用传感器阵列的全自动机器人田间表

型测量平台，所用传感器包括高分辨率可见光成像

仪、叶绿素荧光和热红外成像仪、高光谱成像仪和

３Ｄ激光扫描仪［４０］。另有１种悬挂式表型测量平台
主要对温室内植物进行监测，该平台在距离地面

２～５ｍ范围内运行，并可在恶劣天气条件下完成高
分辨率成像［４１］。低成本的无人机系统（ＵＡＳ）在近
距离快速测量作物表型方面具有巨大潜力。基于

无人机的平台可在３０～１００ｍ的高度获得高分辨率
热成像和多光谱成像，既能为少量小区提供高分辨

率的测量，也可对成千上万的小区进行快速评估。

利用高通量表型平台对作物生育期内的冠层

发育进行测量研究，发现冠层高度的广义遗传力最

高［４２］。Ｚｈａｎｇ等开发了一套评估温室入射光空间
分布的方法对数百株玉米进行监测，利用平台测量

了玉米重组自交系群体（ｎ＝１６７）在１６个发育时期
的１０６个机器识别性状［４３］。结合高密度遗传连锁

图谱（包括２４９６个重组区）共鉴定到包括已知的３
个ＱＴＬ热点区间在内的９８８个 ＱＴＬ。此外，研究发
现ＵＡＳ平台获得的植被指数ＶＩ与地面实际测量值
之间具有较好的相关性，并发现ＶＩ具有很高的广义
遗传性［１０］。该高空作业平台能够有效评估低氮胁

迫下的农作物表现，光谱成像和地面测量的归一化

植被指数（ＮＤＶＩ）数据均表明农作物衰老指数和谷
物产量之间具有很强的相关性。

在作物表型预测中，为了评估高通量表型数据

的效用，科研人员等提出了候选 Ｇ２Ｐ模型用于整合
大量基因组和新表型数据，并基于基因与环境进行

建模［４４］。

３．４　雄性不育与作物杂种优势利用
植物雄性不育通常是指雄性器官不能产生正

常功能的雄配子（花粉）的现象，在杂种优势利用及

杂交种生产等方面具有重要价值。根据遗传机制

不同，可将雄性不育分为受核基因控制的核不育类

型（ＧＭＳ）和受细胞质基因与核基因共同控制的质
核互作不育类型（ＣＭＳ）。

目前，在雄性不育与作物杂交育种研究主要集

中在雄性不育的遗传资源、分子机制及其在杂种优

势中的应用等领域。其中，在雄性不育的分子机制

研究领域已发现导致小孢子减数分裂异常、绒毡层

发育异常、花粉壁发育异常等与细胞核不育相关的

功能基因，及在细胞叶绿体和线粒体中发现导致细

胞质不育的相关功能基因。

本研究前沿主要集中在３个方面：作物杂交育
种中雄性不育的分子调控机制研究、雄性不育基因

在杂交育种中的应用及作物雄性不育与育性恢复。

其中“Ｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｉｔｙａｎｄｆｅｒｔｉｌｉｔｙｒｅｓｔｏｒａｔｉｏｎｉｎｃｒｏｐｓ”是
本前沿论文中被引频次（２１０次）最高的论文。文章
综述了近年来作物细胞质雄性不育系和细胞核雄

性不育系的研究进展，总结了雄性不育和育性恢复

的几种模型及进化意义，具有重要价值［４５］。

７篇核心论文中我国主导或参与贡献了６篇，
表明我国在这一热点研究方面处于世界领先水平，

特别是我国杂交稻生产技术：基于核质互作雄性不

育“三系法”和光温敏核不育“两系法”。我国植物

遗传学家在阐明杂交水稻育性调控的分子遗传基
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础领域作出了重要贡献。在三系杂交稻育种应用

最广泛的ＣＭＳ系统是水稻野败型细胞质雄性不育
系统，其不育基因为线粒体不育基因ＷＡ３５２，ＷＡ３５２
通过结合核编码蛋白 Ｃｏｘ１１抑制其降解 ＲＯＳ，引起
花粉绒毡层提前程序性死亡，是导致花粉败育的分子

机制。将核不育恢复基因与来自于玉米的α－淀粉
酶基因、１种来自于珊瑚的红色荧光蛋白基因串联，
可用于批量生产获得非转基因的雄性不育系［４５］。

我国科学家在玉米核不育恢复基因ＺｍＭｓ７［４６］、
ＺｍＭｓ３０［４７］等的克隆和功能研究也取得了重大突
破，为玉米雄花发育的分子机制研究提供了重要线

索；同时，提出了作物多控不育技术系统的概念，利

用该技术体系生产的玉米不育系和杂交种都不含

任何转基因成分，可规避转基因对人类食品安全的

困扰。通过对多种植物核不育基因的比较基因组

学和生物信息学分析，预测到６２个玉米核不育候选
新基因，据此构建了玉米花药／花粉发育的遗传与
生化调控网络，为玉米和其他作物不育基因的理论

研究和育种应用提供了重要参考和技术指导。

３．５　野生亲缘关系在作物育种中的研究
相对于驯化作物来说，野生亲缘关系（ｃｒｏｐｗｉｌｄ

ｒｅｌａｔｉｖｅｓ，简称ＣＷＲ）作物在进化过程中具备很强的
生物或非生物抗性，从而拥有更高的遗传多样性。

利用野生近缘种提高作物的抗病性、产量等性状是

热点研究。该热点前沿集中在 ＣＷＲ保护、基因组
水平上对作物野生种遗传多样性的认知以及 ＣＷＲ
在作物育种的应用现状与展望３个方向。

在ＣＷＲ保护方面，世界上部分国家已发出倡
议并设立了资助项目，用于保护世界范围内的

ＣＷＲ，作物种类包括苹果、花生、香蕉、大麦、胡萝
卜、鹰嘴豆、豇豆、茄子、蚕豆、小米、豌豆、扁豆、燕

麦、珍珠小米、木豆、马铃薯、大米、黑麦、高粱、向日

葵、甘薯、野豌豆和小麦等。工作内容则包括：确定

那些现有基因库中缺失的、最有可能包含适应农业

适应气候变化的价值多样性以及最濒危的ＣＷＲ；从
野生环境中收集新的和受威胁的 ＣＷＲ多样性，并
将其提供给基因库进行保护；与全世界研究人员和

其他用户共享这些物种；评估新收集的 ＣＷＲ和其
他已收集的 ＣＷＲ的有用特性，并准备用于作物改
良；广泛提供信息，以便研究人员、收集者、育种者

和植物遗传资源的其他用户能够访问信息和信息

系统，以改进 ＣＷＲ的保护和使用。其次是利用现
有数据结合科学方法提出 ＣＷＲ保护的量化指标，

既可清晰了解全球 ＣＷＲ保护的现状，也可确定那
些需要优先保护的野生种类型。有研究利用已有

信息模拟了与８１种作物相关的 １０７６个分类群的
全球分布，并将这些分布所包含的潜在地理和生态

多样性与目前可在基因库中获得的多样性信息进

行比较，以此来评估遗传多样性保护的全面性［４８］。

研究结果表明，ＣＷＲ的多样性在基因库中代表性很
差。有 ６３种作物相关的 ３１３个类群（占总数的
２９１％）没有种质资源，另外２５７个（２３．９％）只有
不到１０个。超过７０％的分类群被认为需要进一步
收集，以提高它们在基因库中的代表性，而超过

９５％的分类群在其自然分布中的地理和生态变异方
面的代表性不足。研究提出一个差距分析指标方

法，用来评估迁徙地和原生地野生植物遗传多样性

保护工作［４９］，不仅能够确定物种的优先次序，还可

以量化区域范围内植物保护的进展情况。对近

７０００个分类群评估，发现每１００个分类群中仅有不
到３个被评估为充分保护，并提出建议。

在基因组水平上对 ＣＷＲ基因库多样性的认知
研究中，基因组测序数据表明，ＣＷＲ的确是具有实
用价值的植物育种基因库，野生种能够扩大作物的

遗传多样性。此外，ＤＮＡ测序技术的进步使得育种
家认识到需要结合重测序来有效地探索 ＣＷＲ中有
益的遗传变异。对 ＣＷＲ核基因组、转录组和母体
（叶绿体和线粒体）基因组的分析有助于它们在作

物改良中的应用［５０］。以高优先级ＣＷＲ为靶点进行
测序将使ＣＷＲ基因组测序的贡献最大化。

ＣＷＲ在作物改良应用研究中，从作物类型来
看，野生种利用研究最多的作物依次为向日葵、小

麦、马铃薯、花生、苹果、水稻、燕麦、木豆、梨和番

茄；而从改良性状类型来看，多为生物抗性、非生物

抗性、农艺性状、育性、数量性状、表型性状；从应用

年代来看，自１９８０年以来，野生种利用受到关注，在
２０００年以后发生了跳跃性的提升直到最近依然保
持这种状态，通过一些实例来表达野生种遗传多样

性对作物遗传改良的重要推动。在非生物胁迫抗

性方面，通过杂交育种将野生种单粒小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ
ｍｏｎｏｃｏｃｃｕｍ）中的ＴｍＨＫＴ１：５－Ａ基因转入硬粒小麦
中去从而使其在盐环境下的产量增加２５％。在生
物胁迫抗性方面，将玉米野生种墨西哥玉米

（ＴｒｉｐｓａｃｕｍｄａｃｔｙｌｏｉｄｅｓＬ．）的抗枯萎病等位基因转
移后，至少使美国 １９７８年的玉米损失减少 ５０％。
在作物产量性状上，将野生番茄（Ｓｏｌａｎｕｍｈｉｒｓｕｔｕｍ）
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与小果泛起杂交后形成的番茄品种产量和可溶物

含量增加２０％。如何将目标性状或基因从野生种
渗透至作物基因组中，涉及到诸多技术，比如胚抢

救技术、体细胞融合杂交技术、多倍体化技术等。

即使这样，也仍有部分野生种的基因未能成功转移

进入作物，需要持续研究。进一步研究发现，当野

生种基因渗入到作物基因组中以后，需要利用分子

标记辅助选择技术、ＱＴＬ定位技术、全基因组关联
分析技术、单核苷酸变异芯片技术、基因组测序技

术、功能基因组学、代谢组学以及转基因技术和最

新的基因编辑技术等来进一步获得并利用野生种

的基因及其控制性状。尽管如此，仍有一些因素阻

碍了 ＣＷＲ的利用进程，包括野生种表型和基因型
数据的缺乏、杂交亲和性障碍、野生种基本信息的

缺失、连锁累赘、野生种的劣势认知缺乏、对复杂性

状的遗传基础缺乏了解、对迁徙地野生种管理和维

护的不善、缺乏机构支持和资金限制等问题，仍需

要进一步解决。

４　结论与讨论

作物育种的前沿始终围绕生物育种技术与应

用，也是全球重点农业组织与国家基金的重点资助

方向。《ＰｌａｎｔＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＪｏｕｒｎａｌ》是领域前沿的
重要期刊，美国和中国仍是该研究领域的突出贡献

者和领军者，处于全球领先地位。总体而言，全球

研究机构和大学发展较为均衡，合作以中、美两国

的国内合作为主，康奈尔大学是国际合作的典范。

重要研究机构中，我国的中国科学院、中国农业科

学院和华中农业大学是突出代表机构，在全球机构

中具有显著的竞争优势，但影响力有待进一步提

升，未来应在兼顾产出的基础上，更加重视论文的

质量，提升国际影响力。在合作方面，应由重点机

构带头，基于全球重要机构的不同研究方向，有针

对性地开展国际学术交流，积极开展跨国合作模

式，增进我国的优势技术，补足我国作物育种中的

短板。

生物育种技术的发展引领了作物生物育种领

域的前进方向，随着计算机信息技术的发展，高通

量表型平台也有了较大的突破，能够在技术应用过

程中发挥重要作用。面对粮食供给现状，雄性不育

与作物杂种优势这一传统方向是关系到世界粮食

供给和农业产业发展的重要内容，是基础性和必要

性的研究方向，野生亲缘关系及在作物育种中的研

究是较新的研究方向。我国正值“十四五”的开局

之年，须在掌握国际发展动态和前沿技术的基础

上，基于我国作物育种产业发展的国情，结合大力

发展生物种业的相关政策，顺势而为，利用我国育

种优势，加强育种技术的创新，突破生物育种的“卡

脖子”技术，尽早跨越种业第２阶段至第３阶段的过
渡时期，向种业第４阶段迈进。
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—８１— 江苏农业科学　２０２１年第４９卷第１９期
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江苏省乡土特色种质资源保护与开发利用
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　　摘要：通过分析江苏省第三次全国农作物种质资源普查数据，发现江苏省农作物种质资源种类相当丰富，但随着
城镇化进程推进，商业化育种冲击，地方特色品种逐渐退出生产，急需加强地方种质资源保护力度。通过查阅文献、座

谈、问卷调查等方法，对江苏省地方种质资源开发利用的典型案例进行调查分析，发现江苏省地方特色种质资源开发

利用相对滞后，深入鉴定评价不足，急需针对不同的资源类型，探索适合江苏省发展的灵活多样的开发利用模式，促进

在保护中利用，在利用中保护，因地制宜发展特色农业。
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　　农作物种质资源是农业科技原始创新、现代种
业发展的物质基础，是保障粮食安全、建设生态文

明、支撑农业可持续发展的战略性资源。世界各国

均十分重视种质资源的保护和利用工作。江苏省

种质资源工作起步较早，从２０世纪３０年代开始，系
统开展了种质资源的收集、评价与利用研究，收集

了一批地方特色资源和国外资源。新中国成立后

各级政府都非常重视种质资源保护与利用工作，分

别于１９５６—１９５７年、１９７９—１９８３年、２０１５—２０２０年

开展了３次大规模的农作物种质资源征集工作［１］，

加强了江苏地方农作物品种资源的收集保护。

随着江苏省现代农业的不断发展和城乡现代

化进程的持续推进，对优异特色种质的需求不断增

加。江苏省农业种质资源的保护和开发利用尚不

适应现代农业的发展要求，尤其是不能满足种业发

展的需要，存在着地方特有种质资源消失风险加

剧、优异资源发掘利用严重滞后、种质资源保护与

鉴定设施不完善、种质资源保护与共享机制不健全

等诸多问题，迫切需要探索出一条适合江苏省发展

的地方种质资源保护与开发利用之路。

本研究旨在通过实地调研、数据分析等方法，

揭示江苏省地方农作物种质资源的分布与演变规

律，提出乡土种质资源的保护建议。通过查阅文献

资料、典型案例分析，探索不同类型乡土特色种质

资源的开发利用模式，因地制宜发展特色农业，充
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