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谷子(Setaria italica (L.) P. Beauv.)作为功能基因组研究

模式植物的发展现状及趋势
贾冠清*，刁现民

(中国农业科学院作物科学研究所，北京 100081)

摘　要：模式植物对遗传学和分子生物学前沿理论探索和实践研究至关重要。玉米、拟南芥和水稻等主要

的模式植物，在植物遗传学发展的不同时期发挥了不可替代的作用，但随着研究的深入和细化，迫切需要

更多别具特色的物种成为模式植物。谷子 (Setaria italia) 及其野生种青狗尾草 (S. viridis) 因具备 C4 光合途

径和特殊的抗旱耐逆性备受关注，谷子也因其较小的二倍体基因组、自花授粉、高繁殖系数、较小的株高

和易于操作的栽培方法，以及生育周期短、易于快速繁殖等特点，非常适合作为分子遗传学研究的模式植物，

近年来作为 C4 和抗旱耐逆研究的模式系统越来越受到国际植物遗传学界的关注。谷子是起源于中国的古老

农作物，我国拥有最丰富的遗传资源，并在遗传育种研究上处于领先。现简述我国谷子的研究基础，综述

近年来谷子和青狗尾草作为模式作物的研究进展，讨论相关研究存在的问题，并对谷子遗传研究的发展趋

势进行展望。
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Current status and perspectives of researches on foxtail millet (Setaria italica (L.) 
P. Beauv.): A potential model of plant functional genomics studies

JIA Guan-Qing*, DIAO Xian-Min
(Institute of Crop Sciences, Chinese Academy of Agricultural Sciences, Beijing 100081, China)

贾冠清，中国农业科学院作物科学研究所副研究员，国家优秀青年基金获

得者。研究方向为谷子基因资源发掘利用。近年来主要围绕谷子模式研究系统

建立过程中亟需解决的种质资源深入评价和高效利用问题开展研究，代表性论

文发表在 Nature Genetics 等杂志上。目前主持国家自然科学基金项目、北京市

自然科学基金项目，并参加国家科技支撑计划、“863”计划、现代农业产业技

术体系等项目。
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Abstract: Model organisms play a significant role in enabling new scientific discovery and the development of new 
technologies. Discoveries in early genetic models such as maize (Zea mays), Arabidopsis and rice (Oryza sativa) 
laid the foundations for modern genetics. Flowering plants are an extremely diverse group of species. Although 
early model organisms were suitable for answering questions about fundamental mechanisms that are conserved 
across all plant species, many traits and systems of particular importance to humans are found only in specific plant 
lineages. Characterizing these lineage-specific systems requires the identification and development of new model 
species. The biological nature of two species of Setaria, domesticated foxtail millet (S. italica) and its wild ancestor 
green foxtail (S. viridis), make them ideal models for functional genomics studies of C4 photosynthesis and abiotic 
stress tolerance in the panicoid grasses. Both species are diploid and have tractably small genomes, short generation 
times, self pollinating nature, prolific per plant seed production, small morphological stature and suitable easier 
cultivation method. Foxtail millet was one of the earliest crop species to be domesticated in China, where efforts to 
develop improved elite varieties of foxtail millet is centered. In this review, progresses on genetic deciphering of 
pivotal agronomic traits of this emerging model will be summarized and trends of related studies will be discussed.
Key words: foxtail millet; green foxtail; model species; functional genomics

模式生物是开展分子遗传、系统发育研究，并

进而揭示生物学现象内在机制的基础材料，是认识、

解决相关科学和实践问题的“理想工具”，在粮食

安全、人类健康、环境优化、能源可持续发展等诸

多方面发挥了至关重要的作用。现代遗传学经过百

年的发展，已经在原核生物、真核生物、高等植物

及高等动物等层面建立起了初具规模的模式生物系

统，包括噬菌体 (bacteriophage)、大肠杆菌 (Escherichia 
coli)、酵母 (Saccharomyces cerevisiae)、线虫 (Caenorhabditis 
elegans)、果蝇 (Drosophila melanogaster)、拟南芥

(Arabidopsis thaliana)、水稻 (Oriza sativa)、小鼠 (Mus 
musculus)、斑马鱼 (Danio rerio) 等等，并且随着相

关研究的深入，新的模式生物系统仍在继续涌现，

为遗传学和发育生物学的进一步发展不断提供新的

契机。

现代农业的发展对作物品种的高产、节水、营

养高效及适应性等提出了更高的要求，尤其对于禾

谷类农作物，这一要求更加迫切。水稻作为禾谷类

作物的模式地位已经确立，但是其水生性和受 C3

作物类型限制的较低光合效率制约了其在耐旱和高

光效分子机理研究中发挥作用，二穗短柄草

(Brachypodium distachyon) 作为近年来新建立的模

式植物也存在较低光合效率 (C3) 的问题。为了弥补

已有模式系统的不足，需要人们在旱生禾谷类作物

中寻找具有耐旱、耐瘠薄和高光效特点的物种开展

研究，并构建相应的模式系统。

谷子 (foxtail millet, Setaria italica (L.) P. Beauv.)，
又称粟，去壳后为小米，是世界范围内最古老的作

物之一，在我国的栽培历史可追溯到 11 500 年前 [1]。

谷子作为起源于我国黄河流域 [2] 的粮饲兼用作物，

为我国农业的起源和发展赋予了丰富的内涵——北

方的粟米文化和南方的稻米文化共同构成了我国灿

烂的农业文明。“五谷之中，唯粟耐陈，可历远年”( 出
自《农书》)、“兵马未动，粮草先行”( 出自《南

皮县志 · 风土志下 · 歌谣》)、“齐粟如丘山”( 出自

《战国策》) 等描述形象地说明了粟米在中华民族发

展的历史长河中曾占有的重要基础地位。直至新中

国成立初期，谷子仍然是我国三大主栽农作物之一。

谷子作为禾本科 (Gramineae) 作物，属于黍亚

科 (Panicoideae)、 黍 族 (Paniceae)、 狗 尾 草 亚 族

(Setatuubae)、狗尾草属 (Setaria)。近年来，随着基

因组测序计划的蓬勃开展和比较遗传学、整合生物

学的不断发展，谷子的抗旱、耐逆及高光效特性逐

渐引人关注 [3-4]，谷子作为功能基因组研究模式植

物的潜在价值正在显现 [5-8]。鉴于此，本文将就谷

子的基本遗传学特点、相关的研究基础进行总结，

并对存在的问题及未来的发展趋势进行分析和讨

论，以期推动谷子功能基因组相关研究平台的建立

及取得更快的发展。

1　谷子的基本遗传学、生理学及品质特点

1.1　基因组学特点

谷子是二倍体，2n=2X=18，基因组大小仅有

500 M，属于较小基因组，遗传相对简单，且为自

花授粉作物 ( 天然异交率 3%~5%)，便于开展研究。

青狗尾草 (Setaria viridis) 是谷子的近缘野生种 [9] ，
与谷子可正常杂交，后代正常可育，在狗尾草属

(Setaria) 已经鉴定出的基因组中，谷子和青狗尾草

同属 A 基因组 [10-11]。从已有的比较遗传学结果来

看 [12]，谷子是禾谷类作物中与水稻共线性最高的旱
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作作物，而且同高粱、玉米的序列一致性很高 (http://
www.phytozome.net/)，这也暗示了谷子功能基因在

其他禾谷类作物中的潜在应用价值。此外，谷子与

多种能源作物如柳枝稷 (Panicum virgatum) 等近缘，

对能源作物的发展具有很高的借鉴意义 [13]。目前，

谷子拥有两套参考基因组序列，测序品种分别为

Yugu1 [14] 和 Zhanggu [15]，组装的物理图谱覆盖了超

过 80% 的基因组序列及 95% 的基因区，初步注释

结果表明谷子基因组可能编码近 4 万个基因，与水

稻相当，基因组相对稳定简单，具有的转座元件和

重复序列的比例远小于玉米、小麦、高粱等较大基

因组作物。在已有参考序列的基础上，青狗尾草

A10 [14] 与 N10 [16]，以及谷子不育系 A2 [15]、地方品

种大青秸 [16]、十里香 [17] 的基因组重测序也已经完

成，为谷子功能基因组研究奠定了良好的基础。

1.2　形态生理及营养品质特点

谷子属于中低矮秆作物，不同种质的株高变化

约在 20~215 cm 之间 [18]，便于种植管理。谷子具有

广泛的生理适应性，对各种逆境具有较高的耐受力，

可塑性强 [19-20]。其近缘野生种青狗尾草更是农业生

产中的主要杂草之一，生命力异常顽强，在很多极

端严酷的环境中都可以存活。谷子属于 NADP-ME
类型 C4 高光效作物，生产单位干物质耗水量仅为

256 g，远远低于禾谷类其他作物 [21]。谷子单穗是

一个多级分枝的穗状圆锥花序，由数量众多的各级

分支构成的穗码组成，单穗拥有的小花数达到数千

甚至上万个，可收获大量的籽粒，繁殖系数高，非

常便于开展遗传分析。谷子属于短日作物，通过南

繁可一年两代或三代种植，部分早熟品种在光照处

理下生育期可控制在 60 d 以内，可一年种植四代或

五代。近缘野生种青狗尾草更加普遍早熟，并可实

现快速加代，便于进行繁殖。谷子具有一定分蘖分

枝特性，受环境、遗传背景影响较大，青狗尾草则

普遍分枝分蘖性很强，成熟期自然落粒，种子休眠

性极强，可在土壤中存活数十年之久。

在我国，谷子常规品种的产量水平目前为 8 000~ 
9 000 kg/hm2。谷子在水浇地耐肥水，在旱薄地抗

旱耐瘠薄，并且谷子杂交种的产量中亲优势 (mid-
parent heterosis) 可达 68% [22]，杂种优势强，具有广

泛的应用前景和发展潜力。在品质方面，小米历来

以营养价值高而著称，含有多种维生素 ( 其中维生

素 A 、B1、D 和 E 最为丰富 )、蛋白质、脂肪、糖

类及钙、磷、铁等人体所必需的营养物质，其综合

蛋白质品质优于小麦、玉米、水稻等主栽禾谷类作

物 [23]，具有突出的营养保健功能，是传统的药食同

源的养生食材，对于功能食品的开发具有很高的借

鉴意义。谷子秸秆粗蛋白含量和粗灰分含量与羊草

相当，可消化率高，干草产量高，是优异的饲草 [24]，

其综合饲喂价值与豆科牧草相当 [25]，对饲料产业的

发展及禾谷类饲草品种的培育具有极高的应用价值。

2　谷子的分子遗传学研究现状

2.1　种质资源及其多样性

物种种质资源的保有数量和多样性反映了人们

对该物种开发利用的强度，也反映了其在功能基因

组研究中的发展潜力。谷子这一古老作物在我国有

着悠久的栽培历史，磁山 [2] 、裴李岗 [26] 、南庄头

和东胡林 [1] 等遗址都发现了食用栽培谷子的证据，

距今有一万多年的历史。时至今日，谷子仍然在我

国的北方地区广泛种植。悠久持续的谷子种植，造

就了我国丰富的谷子种质资源。目前，我国国家种

质资源库中保存了近 3 万份谷子种质资源，占世界

资源保有量的 80%。除中国外，位于印度的国际干

旱与半干旱农业研究所、美国国家种质库及日本

的国家农业生物科学研究所分别有数千份谷子种

质 [3]。Wang 等 [27] 通过采用微卫星分子标记，对我

国 1% 的谷子地方品种资源进行遗传分析发现，谷

子种质资源具有异常丰富的遗传多样性。在已经报

道的相关研究中，其甚至高于我国原产的水稻 [28]、

大豆 [29] 等作物，并与异花授粉作物玉米 [30] 的平均

遗传多样性相当。Jia 等 [16] 采用基因组重测序的

方法，完成了 916 份谷子核心种质资源的多样性分

析，发现谷子的序列多样性 (π ≈ 0.0010) 介于籼稻

(π ≈ 0.0006) 和粳稻 (π ≈ 0.0016) 之间，并明确了谷

子遗传资源可分为两个亚群，具有清晰的地理分布

特征。研究同时发现，谷子的连锁不平衡衰减速率

与水稻和高粱相当，约为 100 kb。
青狗尾草种质资源的搜集目前还处于起步阶

段，主要集中于抗除草剂种质的搜集和利用。美国、

日本、法国、印度等相关国家都保存了百余份的青

狗尾草种质，我国近年来也开展了青狗尾草资源的

搜集工作，目前已经搜集了约 500 份青狗尾草资源。

青狗尾草作为谷子的近缘野生种，具有丰富的遗传

多样性，从已有的同工酶 [31] 、AFLP 及 SNP [32] 等
分析结果来看，青狗尾草表现出丰富的地域变异性

和遗传多样性，并且在青狗尾草驯化成为谷子的过

程中，损失了超过 50% 的遗传多样性 [33]，这一点

与水稻 [34] 等作物的驯化过程极为相似。暗示了青
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狗尾草作为谷子乃至禾谷类作物后备基因源的潜在

价值。Jia 等 [35] 系统分析了我国青狗尾草遗传资源

的多样性和遗传结构，认为青狗尾草分为南、北两

个亚群。采用简化基因组测序手段，Huang 等 [36]

分析了美洲大陆的青狗尾草遗传多样性，认为北美

洲青狗尾草来源于世界其他地区，扩散于后哥伦布

时代，并且发现，青狗尾草的连锁不平衡衰减速率

(<45 kb) 快于栽培谷子。 
2.2　遗传标记与图谱

遗传标记体系的建立是开展正向遗传学研究的

基础。谷子重要性状标记的遗传研究最早开始于 20
世纪 30 年代 [37]，随后开展的遗传研究主要使用苗

色、钢毛色、籽粒糯性等质量性状 [38] 标记，以及

一些同功酶标记 [39]。20 世纪 90 年代，河北省农林

科学院谷子研究所利用豫谷 1 号建立了谷子的首个

也是唯一的初级三体系统，使得一些重要的功能基

因定位得以开展 [40-41] ，但由于研究投入不够和力量

有限，至今只定位了少数几个质量性状基因，未能

形成一个遗传学图谱。1998 年，河北省农林科学院

谷子研究所同英国的 John Innes Centre 合作，建立

了谷子第一张 RFLP 标记连锁图谱，并利用构建的

三体系统实现了 RFLP 图谱和特定染色体的对接，

在禾谷类作物比较遗传学的诞生中起到了重要作

用 [12, 42-43]。之后直至 2004 年，谷子的 RFLP 标记连

锁图谱才得到了进一步的充实补充 [44]。在谷子的第

一张 SSR 遗传连锁图谱发表以后 [45]，谷子各类分

子标记的开发逐步进入了高潮 [46-53]。目前，谷子的

功能基因组研究已经具备了基本的标记数量 ( 超过

2 万个 )，随着现代高通量测序技术的不断发展，谷

子分子标记数量较少和遗传图谱匮乏的问题将得到

根本的解决。

2.3　农艺性状遗传与分子解析

谷子的农艺性状遗传基础研究近年来进展迅速，

实现了 RFLP [43,54]、SSR [45,53,55] 及 InDel 和 SNP 标

记 [14-15] 遗传连锁图谱的构建，以及对谷子分枝分

蘖 [44,56]、穗部性状 [57]、抽穗期 [58-59]、产量 [53] 和耐

逆 [55] 相关性状的 QTLs 定位分析，并实现了对谷子

抗除草剂拿捕净 (Sethoxydim) 基因的定位克隆 [15]。

谷子的分蘖基因 [60]、多个抗除草剂基因 [61-64] 和抗

病基因同源序列 [65] 的克隆也于近些年取得了一定

的进展，其抗旱耐逆特性已经引起了国内外多个实

验室的重视，并已在谷子抗旱基因转录组 [66-70] 及

抗逆基因同源克隆方面开展了大量工作 [71-80]。目前，

基于图位克隆技术体系，已经有部分谷子矮秆 [81]、

叶色 [82] 和耐逆 [83] 基因克隆被报道；此外，重测序

技术的发展及标记开发的加速，极大推动了关联分

析手段在谷子中的应用 [16, 84-85]，目前已经有大量 ( 超
过 900 个 ) 的控制谷子主要农艺性状的关联基因位

点被报道。由于谷子具有 C4 高光效特点，其近缘

野生种青狗尾草已经被国际 C4 水稻研究项目 ( 盖茨

基金会资助 ) 和美国冷泉港实验室用作高光效研究

模式植物，相关工作已经在 C4 结构生理和代谢调节

途径方面取得了阶段性成果 [86]。

2.4　突变体库及其应用

成熟、完整、规范的突变体库是开展功能基因

研究的材料基础。同其他物种一样，谷子和青狗尾草

同样存在大量天然突变体，突变性状涉及株高 [87-88]、

育性 [89]、除草剂抗性 [64, 90-92] 等多个性状。而且通

过人工诱变技术，如航天诱变 [93]、辐射诱变 [94]、

EMS 诱变 [95-97]、物理诱变 [98]、体细胞培养 [99] 等手段，

已经获得了大量的突变体，变异性状涉及产量、株

型、穗型、抗病性等多个方面，并已经开展了相应

的诱变效应研究。目前，由于谷子的遗传转化效率

偏低，还没有发现活跃状态的转座子，因此，T-DNA
及转座子插入突变体的创制尚未见报道。目前，中

国农业科学院作物科学研究所通过 EMS 诱变谷子、

美国康奈尔大学通过 NMU 诱变青狗尾草、菲律宾

国际水稻研究所通过 EMS 诱变青狗尾草等，均已

经获得了大量的各类突变体，并对一些特殊性状的

突变体进行了功能基因的标记克隆 [81, 83]。目前，正

在对 C4 光合作用途径相关的突变体开展筛选和鉴

定工作。

2.5　遗传转化技术

遗传转化体系的完善性与便捷性是开展基因功

能研究及进行精准遗传操作的基本前提，更是模式

生物必备的平台技术。目前，有关谷子遗传转化成

功的报道相对较少，转化手段以基因枪介导和根癌

农杆菌侵染方式为主。董云州等最先采用基因枪轰

击谷子花粉的方法获得了谷子的转基因植株 [100-101]，

之后刁现民等采用基因枪轰击谷子胚性愈伤组织的

方法成功获得了谷子转基因单株，并建立了相应的

转化体系，但是该方法的转化效率依然偏低 [102]。

目前，在谷子的离体培养和植株再生方面，胚再

生 [103-104] 和体细胞再生 [3] 途径都已经基本建立起来，

而且部分谷子基因型的再生效率可以达到 95% 以

上，完全可以满足进行遗传操作的需要。在农杆菌

介导谷子转化方面，王永芳等最早报道了根癌农杆

菌介导的谷子遗传转化条件的探索与优化，并初



专刊：优秀青年科学家 第29卷296

步获得了抗性再生植株 [105] ；之后刘颖慧等报道了

采用农杆菌介导方法成功转化谷子的进展，转化效

率为 6.6%，并分析了影响谷子转化效率的各种因

素 [106-107]。目前，采用农杆菌介导的转化手段，已

经初步实现了多个基因的谷子转化 [60, 108]，但转化

效率依然普遍偏低。在青狗尾草转化方面，美国康

奈尔大学 Boyce Thompson 植物研究所已经建立了

青狗尾草 A10 的农杆菌介导遗传转化技术体系 [4]，

转化效率接近 20% ( 私人通讯 ) ；Martins 等 [109] 报

道了通过农杆菌介导的方法，将青狗尾草的遗传转

化率提高到了 29% 。值得注意的是，最近采用蘸花

法进行遗传转化在青狗尾草中也获得了成功 [110-111]。

可以预见，随着谷子和青狗尾草研究的增多，谷子

的遗传转化技术将迎来一个快速发展期。

3　谷子功能基因研究的特色与趋势

3.1　谷子的驯化与选择

作物驯化性状遗传基础的研究，对人们认识作

物驯化过程、指导作物改良方向具有极为重要的参

考价值。小麦 Q 基因 [112] 、玉米 tb1 [113] 、水稻 Sh4 [114] 
以及番茄 fw2.2 [115] 等基因的克隆与分析都极大地丰

富了人们对作物驯化及改良过程的认识，高粱落粒

性 [116] 和抽穗期 [117] 的研究同时还揭示了不同作物

间存在的平行进化的现象。谷子是原产于我国的古

老作物 [19]，对谷子的驯化和改良过程贯穿了万余年

的中华农耕文明，同其他驯化的农作物 [118] 一样，

谷子与青狗尾草在形态及生理方面发生了巨大的变

化：分枝分蘖性、株高、落粒性、休眠性、早熟性、

种子大小、食用及饲用品质等都经受了长期持久的

人为选择。Doust 等 [44] 通过比较遗传学的研究方法，

分析了谷子 tb1 同源基因对谷子分枝分蘖性形成的

影响，结果发现谷子的驯化过程与玉米不同，表现

出了物种间的差异性。这一结果暗示了谷子独特的

驯化选择过程，对相应的驯化基因位点的研究，不

仅能够为其他物种提供借鉴，发现新的作物选择驯

化模式，而且对研究谷子的起源以及我国农业文明

的发迹过程也具有极为重要的参考意义。

3.2　谷子的开花期与适应性

作物开花期作为与产量形成密切相关的农艺性

状，反映了作物对光照、温度、水分、营养等条件

的适应性及自身调节能力。在禾本科作物中，麦类

作物可以通过春化完成开花过程，但对大多数作物

而言，光温条件就成为了调节花期的关键因素。在

植物开花期形成的相关研究中，通过对拟南芥和水

稻大量突变体的解析，已经形成了围绕 CONSTANS 
(CO) 类和 FLOWERING LOCUS T (FT) 类等基因调

节模块的植物开花调控系统
[119]，并且在研究中证

实了这一调节系统在不同植物物种间的保守性。但

是，单子叶植物与双子叶植物之间、单子叶不同物

种之间，甚至不同的禾本科作物间的花期调控方式

仍然存在巨大的差异，表现出丰富的物种特异性 [120]。

谷子和青狗尾草广泛分布于多个生态地区，能够在

不同的长日和短日等极端条件下种植和存活，表现

出了丰富的花期可塑性及环境的适应性 [16]。青狗尾

草作为世界范围内分布最为广泛的农业杂草，其强

大的生命力更是得益于自身对各种极端环境的耐受

力与适应性。通过开展谷子及青狗尾草花期调控的

基因研究，不仅可以丰富花期调控基因库，而且可

以加深人们对作物环境适应性的调节规律的理解，

相关研究成果必然会对未来的作物改良及提高作物

品种的广适性提供新的选择和发展契机。

3.3　谷子的植株形态建成与C4高光效形成的基础

作物植株的形态建成与产量的形成密切相关，

通过株型改良优化品种的田间光合条件及群体种植

结构，可以有效地提高作物的产量。已有的作物分

蘖性 [121]、叶片夹角 [122]、穗发育 [123]、籽粒形成 [124]

和合理株型 [125] 等研究充分说明了形态学改良在提

高作物产量育种水平中发挥的潜在作用。谷子的驯

化过程本身也伴随着株型的不断优化与改良。由于

谷子属于中低秆作物，并具备了多数禾本科作物的

共有形态性状，对其株高、分枝分蘖性、叶片大小

与夹角、穗型粒形等相关形态性状的解析必然能够

进一步提高未来禾本科作物株型育种的能力，相关

基因的研究也将丰富人们对相关发育调控过程及其

机理的认识。

提高作物的光合效能，不仅可以大幅提高作物

的产量，而且能够同时提高作物的水分利用率和氮

素转化率。通过基因工程的方法，将水稻、小麦等

C3作物改造成为C4作物，提高CO2的利用转化效率，

可以有效地保证未来的粮食安全。目前禾本科已知

独立的 C4 光合起源事件多达 17 次 [126-127]，基于维

管束鞘细胞中苹果酸盐脱羧基反应酶的分类，大体

分为 NADP-ME、NAD-ME 和 PCK 三类 [128]，禾本

科黍亚科作物同时涵盖了这三类 C4 光合类型。谷

子和青狗尾草属于 NADP-ME，恰巧处在不同 C4 光

合类型的过渡位置，其 C4 高光效形成机制具有较

普遍的代表性。同属黍亚科的玉米、高粱虽然也是

NADP-ME C4 类型作物，但由于植株高大，遗传转化
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难度较大，较难用于规模开展 C4 相关基础研究。谷

子和青狗尾草由于植株较小，便于进行遗传操作 [4]，

在植物 C4 途径形成机制领域具有得天独厚的研究

优势。从已有的研究结果来看，谷子具备的 C4 相

关基因在 C3 植物中也普遍存在 [14] ，推测蛋白结构

的变化、酶活性的变异及更多转录调控机制可能在

谷子的 C4 途径形成机制中发挥了作用。可以预见，

随着相关领域研究平台的不断完善，以谷子和青狗

尾草为研究模式的 C4 高光效机理研究必将迎来一

个快速发展的时期 [5, 129] 。
3.4　谷子特色抗旱、耐逆与营养高效性状的形成

节水、高效农业是解决我国资源与能源紧张问

题，提高边缘旱薄土地利用效率的主要途径。通过

培育具有较高的耐旱、耐瘠薄能力的作物新品种，

不仅可以加速旱作农业的发展，而且可以减少化肥

的施用量，对生态环境的可持续发展具有重要的意

义。谷子在我国的干旱、半干旱地区广泛种植，水

分利用率异常突出 [6, 130-131]，较小的叶片面积、较厚

的细胞壁以及发达的根系 [21] 都赋予了谷子突出的

耐受逆境的能力。谷子具有的突出耐旱性已经引起

了国内外多个实验室的关注，转录组学层面的多项

研究已经展开 [66-80]，随着新一代测序技术的普遍应

用，谷子特色的耐逆、高效基因将被大量地发掘鉴

定，为旱作农业的可持续发展做出更大的贡献。

3.5　谷子食用及饲喂品质的形成

谷子作为我国传统的粮食作物，营养全面且均

衡，并富含膳食纤维、多种微量元素和人体必需氨

基酸 [132] ；谷草作为我国古代主要的饲草，在畜牧

业发展中发挥了重要作用 [24]。基于谷子基因组较小

的特点，开展谷子的氨基酸、淀粉、维生素、纤维

素等营养物质合成与代谢规律研究，可获得品质形

成基因，并为提高玉米、水稻、小麦等作物的食用

和营养品质提供借鉴。开展谷子秸秆木质素、无氮

浸出物、氮含量等饲草品质性状研究，将获得的饲

草品质基因用于玉米等作物饲喂品质的改良，也将

极大地促进我国畜牧业的可持续发展。

4　总结与展望

从已经成熟的模式植物的发展轨迹来看，成功

的模式植物应该具备如下几个特点：(1) 基因组较

小且构成简单，重复序列少；(2) 具有完备的标记

体系及遗传图谱；(3) 具有完整的物理图谱 ( 参考基

因组序列 ) ；(4) 便于繁殖和获得大量的群体后代，

繁殖周期短；(5) 遗传转化体系高效、成熟，便于

开展遗传操作及构建突变体库。谷子作为二倍体自

花授粉作物，基因组较小，遗传相对简单，繁殖方便，

并且已经具备了较高质量的参考基因组序列，在种

质资源、遗传标记开发、基因 /QTLs 定位分析、突

变体库的构建及遗传转化体系的完善等方面都具备

了较好的研究基础。谷子作为禾本科潜在模式作物

的研究基础正在臻于成熟，相关技术平台正在趋于

完善。

谷子突出的抗旱、耐逆和高光效特点赋予了谷

子鲜明的研究特色，谷子的营养高效基因、C4 途径

相关基因、株型穗型建成、光周期响应和食用饲喂

品质等相关基因研究都将极大地丰富人们对相关遗

传发育过程的认知和了解，进而促进分子生物学、

分子育种学、比较遗传学及系统生物学等学科的进

一步繁荣和发展。谷子功能基因研究体系的建立也

将极大地促进我国作物育种工作的深入开展，并最

终为保障我国的粮食安全做出贡献。
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