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水稻分子设计育种发展与展望
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摘　要：中国是一个人多地少的大国，农业生产是永恒的主题。育种技术的发展与良种选育为保证粮食产

量和安全做出了巨大贡献。近年来，随着主要作物全基因组测序的完成与功能基因组学的发展，一种新的

育种理念 —— 分子设计育种在世界范围内逐渐兴起。我国科学家率先践行了分子设计育种理念，将在水稻

功能基因组学上所获得的科学知识应用于生产实践，为解决水稻产量与品质互相制约的难题提供了有效策略。

分子设计育种技术的全面推广，对于保障粮食安全、实现农业可持续发展具有重要意义。
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Abstract: Crop production is an eternal theme in China. Breeding technologies and breeding practices of new 
varieties have made great contributions to grain yield and food security. In recent years, with the whole genome 
sequencing of major crops and identification of genes regulating important agronomic traits, a new breeding 
concept, “breeding by molecular design”, has emerged. Chinese scientists have pioneered in this frontier through 
applying the knowledge of rice functional genomics into breeding, and made significant achievements in 
cooperative improvement of high-yielding and high-quality in rice. The broad application of crop breeding through 

李家洋，中国科学院遗传与发育生物学研究所研究员，中国科学院院士，发

展中国家科学院院士，美国科学院外籍院士，德国科学院院士，英国皇家学会外

籍会员。长期从事高等植物生长发育与代谢调控的机理研究，着重阐明高等植物

株型形成的分子机理，并致力于水稻的分子设计育种，培育高产、优质、高抗、

高效的新品种，在我国建立了植物基因图位克隆技术方法体系，奠定了我国水稻

功能研究的重要基础。在国际著名学术刊物上发表学术论文 150 余篇，部分代表

性成果入选 2003、2010 和 2014 年度中国十大科技进展新闻 / 中国科学十大进展。

获国家自然科学奖一等奖 (2017)、国家自然科学奖二等奖 (2005)、中国科学院杰

出科技成就奖 (2013)、求是科技成就集体奖 (2017)、陈嘉庚科学奖 (2017)、未来

科学大奖 (2018) 等奖励。
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molecular design will surely be important for securing national food supply and realizing agricultural sustainability.
Key words: breeding by molecular design; Oryza sativa; functional genome

农业安全和发展与国家和人民利益息息相关，

农业是全面建成小康社会、实现国家现代化的基础。

我国耕地面积仅占世界总耕地面积 8% 左右，却拥

有世界 20% 左右的人口，这对我国粮食生产提出

了巨大挑战。新中国成立以来，我国粮食生产取得

了举世瞩目的伟大成就，2016 年我国粮食产量为

6.16 亿吨，已达到建国初期粮食产量的 5 倍。农业

科技是加快现代农业建设的决定性力量，育种技术

的发展和优异新品种的推广为保证粮食产量和安全

做出了巨大贡献。近些年来随着我国经济社会的发

展，我国农业正在发生结构性改变，农业人员老龄

化、耕地面积减少、环境恶化、极端气候频繁以及

对粮食品质需求的提高，对我国农业发展提出了新

的要求和挑战。为满足日益增长的粮食需求，需要

更加高效和精准的育种技术，即分子设计育种。

水稻是我国最主要的粮食作物，历史上水稻矮

化育种 ( 绿色革命 ) 和杂交稻的应用，实现了水稻

产量的两次飞跃
[1]。近年来，水稻功能基因组学领

域的快速发展 [2-4]，使得水稻育种能够率先践行分

子设计育种理念，提高育种效率，加快培育优异水

稻新品种。发展分子设计育种技术体系，利用分子

设计育种的最新成果对传统农业技术进一步升级，

建设资源节约型和环境友好型的两型生态农业，是

我国粮食安全和农业可持续发展的重要保证。

1　分子设计育种理念的提出

种子是整个农业的基础，“良种”是实现粮食

增产的关键要素。新中国成立以来，已育成新品种

2 万余个，实现了 5~6 次新品种的大规模更新换代，

良种覆盖率达到 96%，良种对作物单产贡献率达

43% 以上。作物遗传育种技术是良种选育的核心，

其发展得益于遗传学、分子生物学和基因组学的发

展。早期通过驯化选育农家品种，进程慢，效率低。

随着遗传学的发展，20 世纪 30 年代，通过遗传育

种创制的杂交玉米开辟了农业革命；60 年代起，在

全世界范围内以矮化育种为标志的“绿色革命”中，

科学家们利用一个半矮秆性状基因适度降低了小麦

和水稻的株高，克服了株高过高易倒伏的问题，使

小麦、水稻等作物产量大幅度提高；70 年代，以袁

隆平院士为代表的我国科学家成功实现了水稻杂交

育种理论与技术的突破，使我国水稻产量实现了第

二次飞跃；80 年代，生物技术的发展促生了分子标

记辅助选择育种，使常规遗传育种有了一定的可跟

踪性。近些年来，上述育种技术已不能满足日益增

长的粮食需求，突破性新品种的培育也进入平台期，

需要更加高效和精准的育种技术。

进入新世纪以来，随着遗传学、基因组学、分

子生物学等领域的快速发展，设计育种 (breeding by 
design) 的理念被提出，其理念是根据需求聚合优异

性状基因培育优异新品种
[5] ；随后，分子设计育种

(breeding by molecular design) 的理念逐渐得到丰富和

完善 [1,6-7] ( 图 1)。分子设计育种是在解析作物重要

农艺性状形成的分子机理的基础上，通过品种设计

对多基因复杂性状进行定向改良，以达到综合性状

优异的目标。设计育种技术的突破依赖于遗传学、

分子生物学和基因组学等学科的发展，特别是在基

因水平上对产量、品质、耐逆性、营养高效等复杂

性状形成的遗传机理的阐明。

2　分子设计育种的理论基础

2.1　农业基因组学

基因组测序技术的快速突破极大地推动了农业

基因组学的发展，为作物遗传学和功能基因组学的

发展，特别是重要农艺性状调控基因的克隆以及作

物遗传背景的解析奠定了坚实的基础。我国科学家

在水稻 [8-9]、小麦 [10] 等作物的基因组测序、精细遗

传图谱绘制、核心种质收集挖掘及其基因组遗传多

样性分析等方面取得了一系列具有国际影响的重要

成果。近年来，随着新一代测序技术的发展，接近

图1　学科发展推动育种技术发展
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完整的籼稻基因组得到了高质量的组装 [11-12]。高质

量的水稻基因组信息为水稻功能基因组研究和分子

设计育种提供了坚实的基础。

2.2　重要农艺性状基因的克隆与定位

重要农艺性状基因的克隆与定位，是实现分子

设计育种的前提和基础，只有在基因层面上解析了

作物性状形成的分子机制，才能在育种过程中进行

准确的设计和实施，聚合优异等位基因，打破优异

基因与不利基因之间的连锁累赘，做到有针对性地

设计育种，大幅提高育种效率。

水稻是世界上最重要的粮食作物之一，在保障

我国粮食安全的重大国家战略需求中具有举足轻重

的地位。同时，水稻也是研究农艺性状形成的模式

作物，其研究成果具有重大理论价值，不仅可以指

导水稻分子设计育种，同时能够在其他作物的研究

中起到示范作用。在作物育种中，株型改良一直是

高产品种培育的核心指标之一，水稻株型直接影响

有效穗数和穗粒数，是决定产量的核心要素
[13]。为

提高水稻的产量潜力，育种学家较早提出了新株型

/ 理想株型的概念，其重要特征包括分蘖数适中、

没有无效分蘖、穗粒数多、茎秆强壮、根系发达。

因此，要利用分子设计育种理念培育高产水稻品种，

核心是在分子层面上解析清楚这些影响株型形成的

关键因素。MOC1 是水稻中首个克隆的调控水稻株

型的基因 [14]，同时也标志着我国水稻基因图位克隆

体系的建立。随后，我国水稻功能基因组学得到了

快速的发展，我国科学家克隆了控制水稻株高、分

蘖数目、分蘖及叶片角度、茎秆粗细及其机械强度、

穗大小和穗型等重要农艺性状的一系列关键基

因 [2,15-17]，成功发掘和鉴定了具有理想株型的水稻

遗传材料，发现了理想株型形成的关键基因 IPA1 
(Ideal Plant Architecture1)[18-19]，解析了 IPA1 介导的

株型发育分子机理与调控网络 [20-23]，发现了独脚金

内酯信号通路的关键负调控因子 D53 [24-25]，揭示了

水稻株型形成的分子基础。2018 年，研究表明，

IPA1 同时参与了水稻稻瘟病抗性的调控，通过调控

WRKY45 的表达增强水稻对稻瘟病的广谱抗性 [26]。

将 IPA1 优异等位基因导入水稻主栽品种，能够塑

造理想株型性状，显著提高产量，提高水稻稻瘟病

抗性，为培育超级水稻品种奠定了坚实的理论基础 [27]。

此外，我国科学家针对水稻中重要的农艺性状，

克隆了控制水稻褐飞虱抗性 [28]、稻瘟病抗性 [29-30]、

耐高低温 [31]、耐盐 [32]、氮高效 [33]、育性 [34-35] 及稻

米品质等重要农艺性状的基因，解析了水稻表观遗

传学调控的分子基础 [36]，为培育抗虫、抗病、耐逆、

高效的水稻新品种，减少农业生产中的农药化肥使

用以及应对极端环境提供了重要理论依据以及大量

的基因资源 ( 图 2)。
2.3　复杂性状的遗传调控网络

许多重要农艺性状是由多基因网络所调控的复

杂性状，对其形成机理的理解与改良依赖于对其遗

传调控网络的系统解析，这就要求开发解析复杂性

状的新方法。譬如，“高产不优质，优质不高产”

是水稻品种选育中长期困扰育种学家的一个难题，

主要原因就是对稻米品质形成机制的研究相对滞

后，其难点就在于决定品质性状的遗传网络非常复

杂 [37]，这就要求在理论研究上进行创新。稻米的食

用和蒸煮品质主要由直链淀粉含量、胶稠度、糊化

温度以及三者之间的互作而决定。我国科学家发展

和应用关联分析等手段，发现了调控稻米品质 3 个

重要理化指标的主效基因，解析了直链淀粉含量、

胶稠度、糊化温度的相关性，发现了决定这 3 个性

状的主效基因和微效基因及它们之间的作用关系，

从而揭示了调控稻米食用和蒸煮品质的精细调控

网络 [38]。

全基因组关联分析为高效准确地鉴定复杂性状

相关基因提供了新思路和新策略，实现了优异种质

资源的高效挖掘与利用 [39-40]。为充分利用丰富多样

的水稻遗传资源，我国科学家在大规模、系统性收

集稻种资源和创制遗传材料的基础上，首创了水稻

复杂性状的全基因组关联分析新方法 [41]，高效鉴定

图2　水稻重要农艺性状分子机理的解析推动分子设

计育种培育优异水稻新品种
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了调控水稻重要农艺性状基因的自然变异 [42]，阐明

了栽培稻的驯化历程以及水稻杂种优势的分子基

础 [43]，揭示了作物群体基因组的变异规律，对水稻

产量性状杂种优势进行了全基因组解析 [44]，为进一

步开展高效的水稻分子设计育种奠定了理论基础并

提供了具有重要价值的遗传资源，同时也在我国，

乃至世界范围内引领了农作物全基因组关联分析研

究。2018 年，由我国主导完成了 3 010 份亚洲稻群

体重测序，提升了水稻基因组研究水平，加速了水

稻规模化基因发掘和水稻复杂性状的分子改良 [45]。

3　分子设计育种示范推广

我国科学家将基础理论研究与实际应用紧密结

合，实践分子设计育种的理念。在解析理想株型基

因 IPA1 介导的株型发育调控网络基础上，提出了

理想株型塑造与杂种优势利用相结合的分子设计育

种新思路，挖掘了多个有应用价值的 IPA1 优异等

位变异基因 [23]。利用分子标记辅助选择等方法，将

理想株型基因 IPA1 导入优质籼稻和粳稻骨干亲本，

充分利用籼粳杂交稻的杂种优势，将杂种优势和理

想株型相结合，聚合了控制理想株型、抗稻瘟病、

结实率、生育期等优异性状的等位基因，育成适宜

长江中下游稻区种植的“嘉优中科”系列水稻新品

种。该品种具有株高适宜、分蘖适中、无效分蘖很少、

茎秆粗壮、根系发达等明显的理想株型特征，且熟

期早，抗逆性强，适合机械化或直播等高效、轻简

的栽培方式，增产效果显著。另外，针对我国东北

稻区提高水稻产量、改良稻米的外观品质和营养品

质、增强稻瘟病抗性的生产需求，利用南方长粒品

种和北方粳稻进行杂交与回交，将南方长粒品种中

控制粒型、稻瘟病抗性以及稻米品质的基因导入北

方粳稻中，育成“中科 804”和“中科发”系列水

稻新品种，其具有高产、优质、早熟、长粒、抗病、

抗倒伏、适应性广等优点。为解决水稻生产中产量

与品质互相制约的难题，通过将粳稻中稻米品质基

因杂交导入到高产籼稻品种 93-11 中
[7]，育成高产

优质的“广两优”系列品种，实现了“籼稻产量，

粳稻品质”的创新型育种目标。

这些品种针对不同地区的实际问题，示范性地

应用分子设计育种技术，增强了品种培育的目的性

和设计性，大大提高了育种效率，充分体现了分子

设计育种在解决国家重大战略需求方面的示范指导

作用和科学引领作用。将这些经验和技术路线广泛

推广，对全面促进我国作物育种效率的提升，增加

新品种的科技含量具有重要意义。

4　我国分子设计育种展望

4.1　未来分子设计育种的研究方向

未来的分子设计育种研究必须结合我国农业发

展的实际国情与切实需求，贯彻中国特色现代化农

业道路，明确我国农业科技创新的主攻方向和突破

口，坚持自主创新、重点跨越、支撑发展、引领未

来的方针，坚定不移地走中国特色自主创新道路。

解析农艺性状的分子机理是进行分子设计与改

良的基础与前提，对农艺性状分子机理的解析，特

别是对于复杂性状的系统解析以及不同性状之间的

相互作用关系，仍将是未来研究的一个重要方向。

面向我国农业的重大需求，需要针对性地对重要农

艺性状进行解析。虽然我国在粮食总产量上取得了

巨大的成绩，但粮食安全问题永远不能放松。在提

高作物单产问题上仍需不懈努力，对作物株型形成

的分子机理进行系统解析的同时，进行光能转化效

率等前沿探索；高效挖掘边际土地的生产潜能，研

究不同作物耐盐碱、耐干旱的分子机制，加强对盐

碱滩涂等生态边际土地的利用，为开发能够利用边

际土地的新品种提供理论基础；进一步解析作物稳

产的分子机理，例如解析作物抗病性、抗虫性、抗

倒伏、耐冷性、耐热性等抗性机制，为粮食安全提

供保障。与此同时，为实现农业供给侧结构性改革，

需要加强对粮食品质和营养性状形成机理的解析，

关注针对特殊人群的营养成分和营养物质，培育满

足不同人群需求的作物品种；关注作物“绿色性状”

的机理解析，通过提升作物的抗性及水肥利用效率，

减少化肥农药的使用量；推进农业现代化，关注现

代化生产相关性状，如水稻直播、抗倒伏、苗期耐

冷等，培育适合农业机械化及标准化的作物品种；

针对生物药物、生物疫苗、生物肥料、生物饲料、

工业原材料等不同用途的农作物，鉴定关键性状形

成的分子机理，挖掘具有成为新作物潜力的遗传资

源，加速野生资源的驯化及新品种培育。对这些重

要农艺性状机理的解析，将为未来全面推进分子设

计育种，培育和推广下一代作物品种，全面提升我

国农业的竞争力和科技含量，打下坚实的理论基础。

4.2　分子设计育种与基因组编辑

基因组编辑是近年来生命科学领域颠覆性的技

术突破，它能够在不改变目标生物基因组整体稳定

性的基础上直接对目的基因进行分子设计改良，其

终产品为无任何外源基因、非目标靶点的基因组序
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列也没有任何损伤的新种质资源 [46]。因其高效、快

速、成本低廉、生物安全性高，基因组编辑技术在

农作物中也具有重要的应用前景，目前已成为国际

上品种创新研发的新一代热点技术 [47]。我国科学家

在作物基因组编辑技术的活跃创新以及推进精准育

种的应用研究中取得多项突破性进展 [48-51]，使我国

成为作物基因组编辑研究的国际领跑者。基因组编

辑技术正在成为分子设计育种的关键转化技术，和

传统的杂交育种相比，它能够大大加快优异基因聚

合的效率，同时，能够创制更加丰富的遗传资源。

未来在各个作物中，开发高效、安全、可靠的基因

组编辑技术将是重要的技术储备和研究方向，哪个

国家能够率先取得技术上的突破并付诸实践，必将

带动农业竞争力的大幅提升和领先。同时需要注意

的是，也要给技术穿上安全服，在基因组编辑技术

走出实验室的同时，制定科学完善的基因组编辑作

物的监督管理机制，让制度设计匹配技术发展的速

度，形成未来作物分子设计技术新体系，加速培育

高产、优质、高抗、高效的突破性新品种。

4.3　扎实推进新技术与新品种推广

新品种的推广既离不开配套的生产技术的开

发，同时也会推动农业生产方式的发展与变革。在

新品种选育的过程中，要重视新品种的配套技术开

发，摸索最适宜的栽培条件，开发配套的生产工具，

按照增产增效并重、良种良法配套、农机农艺结合、

生产生态协调的原则，加强农业科技人才队伍建设，

培养新型职业农民，稳步扎实推进新技术与新品种，

逐步排查和解决在新品种推广中随时可能出现的新

问题，适时调整农业技术进步路线，在保障我国粮

食安全的基础上，加速实现下一代品种与生产方式

的升级换代。

5　小结

我国率先建立了完善的水稻基因图位克隆技术

体系与水稻复杂农艺性状的全基因组关联分析方

法，克隆了一系列调控水稻产量、品质、抗逆、营

养高效等重要农艺性状的关键基因，引领了相关领

域的国际前沿，推动了我国相关学科的发展，为我

国水稻基础科学研究在世界范围内从追赶到引领奠

定了坚实的基础。在此基础上，率先提出并建立了

高效精准的设计育种体系，示范了以高产优质为基

础的设计育种，培育了一系列高产优质新品种，为

解决水稻产量与品质互相制约的难题提供了有效策

略。未来，要继续加强产学研的深入合作，真正做

到将基础理论与实际应用相结合，践行分子设计育

种理念，加强分子设计育种技术的研究和新品种培

育，提高作物育种技术水平和育种效率，在理论和

实践上实现新的突破，用科技创新为我国农业发展

插上腾飞的翅膀。
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