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[摘　要]　作物学在保障我国粮食安全和农产品有效供给、生态安全、现代农业可持续发展中占据

重要地位.作物学基础研究领域的不断拓展及基础研究水平的显著提高,促进了我国农业的发展.
本文分析了十年期间(“十二五”和“十三五”)作物学领域国家自然科学基金项目的申请与资助情

况,总结了两个五年期间的研究热点和取得的主要成果,并对我国作物学存在的主要问题及未来发

展的关键科学问题进行了讨论.
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习近平总书记指出,保障粮食安全始终是国计

民生头等大事,要把中国人的饭碗牢牢端在自己手

中[１].“十二五”期间,我国粮食连年高位增产,实现

了农业综合生产能力质的飞跃;“十三五”期间,国家

深入推进农业供给侧结构性改革,统筹调整粮食作

物、经济作物、饲料作物种植结构并优化农业区域布

局.两个五年期间我国农业生产方面取得的巨大成

就,是国家宏观决策的结果,而作物学基础研究领域

的不断拓展及基础研究水平的显著提高,也有力促

进了我国农业的发展.国家自然科学基金作为资助

作物学领域基础性研究的重要渠道之一,对我国作

物学的发展,尤其是对增强农业科技的原始创新,提
高农业生产能力,确保农业可持续发展起到了重要

的推动作用.然而,我国农业发展基础条件依然薄

弱,亟需加强作物学基础研究,坚持“四个面向”,深
入实施“藏粮于地、藏粮于技”战略和种业振兴行动

方案,为打赢种业翻身仗,确保我国粮食安全和重要

农产品供给提供有力保障.

１　作物学领域基金项目申请与资助概况

１．１　项目申请与资助情况分析

２０１１~２０２０ 年,作 物 学 累 计 接 收 项 目 申 请

２２８８５项,资助４７６７项,资 助 直 接 经 费２８６４１８．２７

罗晶　博 士,研 究 员,现 任 国 家 自 然 科 学

基金委员会生命科学 部 农 学 与 食 品 科 学

处处长,兼农学基础与作物学项目主任.

魏珊珊　博 士,副 教 授,现 任 国 家 自 然 科

学基金委员会生命科 学 部 农 学 与 食 品 科

学处作物学流动项目主任.

万元.其中,“十二五”期间共接收项目申请９６０１
项,资助２２１８项,资助直接经费１３１６６６．９０万元;
“十三五”期间累计接收项目申请１３２８４项,资助

２５４９项,资助直接经费１５４７５１．３７万元.两个五年

期间,作物学获基金资助的项目类别共计１４类,在
各类项目中,资助量排名前三的项目类型依次为面

上项目、青年科学基金项目(以下简称“青年基金”)
和地区科学基金项目(以下简称“地区基金”).现主

要对上述三类项目以及受关注度较高的重点项目、
国家杰出青年科学基金项目(以下简称“杰青项目”)
和优秀青年科学基金项目(以下简称“优青项目”)的
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申请和资助情况进行分析(表１).
面上项目、青年基金和地区基金在“十二五”期

间的申请量分别为４１０９项、３２７７项和１４５５项,“十
三五”期间的申请量较“十二五”期间分别增加了

８９６项、１７５９ 项和 ７３８ 项,申请量增长率依次为

２１８１％、５３．６８％和５０．７２％.“十三五”期间,重点

项目、杰青项目和优青项目的申请量较“十二五”期
间也有不同程度的提高,其中优青项目的申请量增

幅最大(１１３．４８％),重点项目次之(４１．２２％),杰青

项目增幅最小(１．４３％).与“十二五”相比,“十三

五”期间面上项目、青年基金和地区基金的资助量分

别增 加 了 １３８ 项、１３１ 项 和 ９４ 项,增 幅 依 次 为

１５５１％、１７．１５％和２７．３３％;重点项目和优青项目

资助量分别增加了１项和４项,而杰青项目资助量

减少了１项.“十三五”期间各类项目的五年平均资

助率较“十二五”期间均有所降低,其中面上项目、青
年基 金 和 地 区 基 金 资 助 率 分 别 降 低 了 １．１２％、

５５４％和３．６７％,重点项目、杰青项目和优青项目

资助率分别降低了５．２５％、１．６１％和５．６６％.此

外,两个五年期间的资助经费也有较大差异,“十三

五”期间面上项目和重点项目的资助金额较“十二

五”期间分别减少了３０８５万元和１０２万元,而其他

４类项目资助金额均有提高.“十三五”期间,各类

项目平均资助率降低的主要原因是资助指标并未随

着申请量的逐年增长而增加.

１．２　各依托单位申请及获资助情况分析

２０１１~２０２０年,作物学共收到来自６０８个依托

单位的项目申请,其中３３７个依托单位获得资助.
对两个五年期间获资助项目总数排名前１０位的依

托单位的申请和资助情况进行分析表明(表２),“十
二五”期间累计获资助项目数最多的是中国农业科

学院作物科学研究所(１１９项),其次是华中农业大

学(１０３项)和南京农业大学(９２项).累计项目经费

最多的是中国农业大学(１１５５４．１万元),其次是中

国农业科学院作物科学研究所(８１１５．３万元)和华

中农业大学(７７１８．８万元).“十三五”期间累计获

资助项目数排名前三的依托单位发生了较大变化,
依次是华中农业大学(１２７项)、中国农业科学院作

物科学研究所(１２１项)和中国农业大学(１０４项);累
计项目经费排名前三的依托单位分别是中国农业大

学(１３７０１．２５万元)、华中农业大学(１２７８９．４万元)
和中国农业科学院作物科学研究所(８２８０万元).
两个五年期间,面上项目和青年基金获资助最多的

均为中国农业科学院作物科学研究所,重点项目和

优青项目获资助数最多的均为华中农业大学,杰青

项目获资助数最多的为中国农业大学.两个五年期

间,多数依托单位不仅注重研究类项目的发展,也更

加关注人才培养,特别是对高层次人才的培养.

１．３　各分支领域申请及获资助情况分析

目前,作物学主要可以分为作物生理学、作物

种质资源与遗传育种学和作物栽培学与耕作学这

三大研究领域.对两个五年期间不同研究领域面

上项目、青年基金和地区基金的项目申请与资助情

况进行分析表明(表３),“十二五”期间共资助作物

生理学研究领域相关项目１９１项,占整个作物学资

助项目总数的９．５６％;“十三五”期间共计资助２７３
项,占比提高至１１．５６％.两个五年期间,作物生理

学领域的主要研究对象发生了变化:“十二五”期
间研 究 对 象 占 比 居 前 三 位 的 依 次 为 稻 类 作 物

(３０８９％)、麦 类 作 物 (１５７１％)和 油 料 作 物

(１２５７％);“十 三 五 ”期 间 依 次 为 稻 类 作 物

(２６３７％)、麦类作物(２３．０８％)和玉米(１２．０９％),
麦类作物和玉米的占比明显提高.“十三五”期间,
与作物生长发育、产量、品质相关的项目数量相比

“十二五”期间有所下降.然而,随着全球气候变化,
作物逆境生物学(尤其是非生物逆境)方向相关的

表１　“十二五”和“十三五”期间作物学部分项目类型的申请与资助情况

项目类型

“十二五”期间 “十三五”期间

申请数量

(项)
资助数量

(项)
资助率

(％)
资助金额

(万元)
申请数量

(项)
资助数量

(项)
资助率

(％)
资助金额

(万元)

面上项目 ４１０９ ８９０ ２１．６６ ６３３７１ ５００５ １０２８ ２０．５４ ６０２８６
青年基金 ３２７７ ７６４ ２３．３１ １７２６３ ５０３６ ８９５ １７．７７ ２０９８９
地区基金 １４５５ ３４４ ２３．６４ １６３７１ ２１９３ ４３８ １９．９７ １６７２１
重点项目 １３１ ２６ １９．８５ ７８９７ １８５ ２７ １４．５９ ７７９５
杰青项目 ７０ １０ １４．２９ ３２６０ ７１ ９ １２．６８ ３３５０
优青项目 ８９ １３ １４．６１ １４２０ １９０ １７ ８．９５ ２１４０
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项目明显增加,由“十二五”期间的４０项增加到“十
三五”期间的１３６项,增幅达２４８．７２％.两个五年

期间资助的非生物逆境类型主要为干旱胁迫、盐胁

迫和重金属胁迫等,相关复合胁迫的研究也有所

增加.
“十二五”期间共资助作物种质资源与遗传育种

学研究领域相关项目１４１７项,占作物学资助项目总

数的７０．９２％;“十三五”期间共资助１６４６项,占比

略有降低,为６９．７２％.与“十二五”期间相比,“十
三五”期间除了以豆类作物、棉麻类作物和其他类型

作物为研究对象的项目数量有所降低外,以其他各

类作物为研究对象的项目数量均有所增加,且资助

项目数量增幅最大的三类作物分别为糖料作物

(４８９４％)、薯类作物(４７．６９％)和玉米(４４．０３％).
两个五年期间,研究对象占比居整个研究领域前三

位的均为稻类作物、麦类作物和玉米,但“十三五”期
间麦类作物的研究占比较“十二五”期间有所降低,
而玉米的研究占比增加了２．６９％.

“十二五”期间共计资助作物栽培学与耕作学研

究领域相关项目３９０项,占整个学科资助项目总数

的１９．５２％;“十三五”期间共计资助４４２项,占比降

低至１８．７２％.两个五年期间,以杂粮作物、豆类作

物为研究对象的栽培学以及耕作学方向的项目数量

有所降低,以其他各类作物为研究对象的栽培学方

向的项目数量均有所增加.资助项目数增幅最大的

为薯类作物(１５０％),其次是糖料作物(１００％)和油

料作物(６８．７５％).两个五年期间,研究对象占比居

前三位的均为稻类作物、麦类作物和玉米,但“十三

五”期间稻类作物的研究占比较“十二五”期间提高

了３．４４％,而麦类作物和玉米的研究占比分别降低

了１．１９％和０．４４％.此外,薯类作物、油料作物的

研究 占 比 也 明 显 提 高,分 别 提 高 了 ３．０９％ 和

２．０１％.

两个五年期间,各分支领域的研究对象都发生

了不同程度的变化.以玉米、糖料作物和薯类作物

等为研究对象的项目呈增加趋势,以豆类和棉麻类

作物等为研究对象的项目呈减少趋势.总体来看,
多数项目注重从我国农业生产实际中凝练科学问

题,聚焦国家农业重大需求开展深入的基础研究.

１．４　各类型项目申请人的年龄结构分析

２０１１~２０２０年,各类型项目负责人的年龄结构

发生了较大变化(图１).面上项目负责人的年龄在

“十二五”期间主要分布在 ３６~５０ 岁之间,其中

３６~４０岁年龄段最多,占比为２６．０９％;“十三五”期
间主要分布在３６~４０岁和４１~４５岁两个年龄段,
占比分别为３１．４０％和２４．５１％.两个五年期间,青
年基金项目负责人均主要分布在３１~３５岁,“十三

五”期间该年龄段所占比例为６４．３２％,较“十二五”
期间(６３．６１％)略有提高.地区基金负责人年龄主

要集中在３１~４５岁之间,“十二五”期间３６~４０岁

年龄段所占比例最高,为２５．８９％;而“十三五”期间

该年龄段的比例增长至３４．９１％.重点项目负责人

的年龄主要在４６~５５岁之间,“十二五”期间４６~
５０岁年龄段所占比例最高,为３６．０１％;“十三五”期
间５１~５５岁年龄段占比最高,达４０．５４％.杰青项

目负责人主要在４１~４５岁之间,“十二五”期间该年

龄段所占比例高达８５．６４％,“十三五”期间降低至

７９．４９％;但“十三五”期间３６~４０岁项目负责人的

占比 提 高 至 ２０．５１％,较 “十 二 五”期 间 增 加 了

７２５％.两个五年期间,优青项目负责人的年龄均

主要分布在３６~４０岁之间,且占比均达６５％以上.
此外,“十三五”期间有两位２６~３０岁年龄段的申请

人获得了优青项目的资助.总体来看,除重点项目

外,其他５类项目的负责人年龄结构均呈现不同程

度的年轻化趋势,预计这种年轻化发展趋势未来将

更加明显.

图１　两个五年期间不同类型项目申请人年龄结构分布
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表２　“十二五”和“十三五”期间获资助项目总量前１０名依托单位的部分项目申请与资助情况

期间 排名 依托单位

资助

总量

(项)

申请

总量

(项)

资助

经费

(万元)

不同类型项目资助量/申请量(项)

面上项目 青年基金 重点项目 杰青项目 优青项目

“十二五”
期间

１ 中国农业科学院作

物科学研究所
１１９ ３２８ ８１１５．３ ６１/１８５ ４１/９３ １/８ ０/３ ２/６

２ 华中农业大学 １０３ ２６３ ７７１８．８ ５８/１６１ ２５/５４ ３/１１ ２/５ ２/３

３ 南京农业大学 ９２ ２７８ ６４２４．２ ５７/１７７ ２７/５６ ２/１２ １/９ １/９

４ 中国农业大学 ７７ １７０ １１５５４．１ ４６/１０４ ５/１２ １/５ ２/４ ３/１３

５ 四川农业大学 ７４ ２９８ ４３８３．０ ３８/１７９ ２８/９１ １/６ ０/３ １/５

６ 扬州大学 ５９ ２０３ ３７９８．７ ３８/１４２ １５/３０ １/４ ０/５ ０/２

７ 河南农业大学 ５４ ２２８ ３０５８．０ ２８/１２９ １８/５８ １/２ ０/４ ０/４

８ 浙江大学 ５１ １４５ ３３８４．４ ３１/９１ １３/３２ ２/４ ０/１ ０/３

９ 西北农林科技大学 ４８ ２４９ ２４３３．０ ２６/１７６ ２０/６４ ０/１ ０/２ ０/１

１０ 中国科学院遗传与

发育生物学研究所
４６ ９９ ５３２１．０ １７/４９ １３/２６ ３/５ ３/３ １/１

“十三五”
期间

１ 华中农业大学 １２７ ４２３ １２７８９．４ ６３/２２５ ３６/９９ ５/１６ １/９ ４/２７

２ 中国农业科学院作

物科学研究所
１２１ ４３６ ８２８０．０ ７１/２１０ ３３/１４０ ３/１６ ０/１ ２/１２

３ 中国农业大学 １０４ ２５３ １３７０１．３ ５０/１１８ ３３/７８ ４/１５ ３/１２ ２/１２

４ 南京农业大学 ９４ ３３４ ６６４６．０ ５５/２１２ ２８/７６ ３/１９ １/５ ２/１０

５ 扬州大学 ８３ ２５７ ４０７０．０ ４７/１３９ ３３/９７ ０/３ １/１ ０/４

６ 四川农业大学 ８１ ３５９ ４４３２．０ ５４/２２６ ２４/１１２ １/５ ０/０ １/９

７ 西北农林科技大学 ６４ ２８７ ３０１５．０ ３７/１９８ ２６/６９ ０/４ ０/０ ０/３

８ 山东农业大学 ５７ ２４７ ２８１６．０ ３３/１２６ ２３/９４ １/４ ０/３ ０/６

９ 中国水稻研究所 ５７ ２１５ ４３３１．０ ２６/１０８ ２２/８５ ０/０ １/５ ０/５

１０ 河南农业大学 ５３ ２６２ ２５６３．０ ３０/１３２ ２１/１１５ ０/１ ０/１ ０/１

表３　“十二五”和“十三五”期间面上项目、青年基金和地区基金资助项目三大研究领域下研究对象统计(项)

研究对象/
方向

“十二五”期间 “十三五”期间

作物生理学
作物种质资源

与遗传育种学

作物栽培学

与耕作学
总计 作物生理学

作物种质资源

与遗传育种学

作物栽培学

与耕作学
总计

稻类作物 ５９ ３０５ ８１ ４４５ ７２ ３８０ １０７ ５５９
麦类作物 ３０ ２６０ ６２ ３５２ ６３ ２８４ ６５ ４１２
玉米 １５ １５９ ５２ ２２６ ３３ ２２９ ５７ ３１９
油料作物 ２４ １５２ １６ １９２ ２８ １９１ ２７ ２４６
豆类作物 １７ １３５ ２３ １７５ ２２ １３１ １９ １７２
棉麻类作物 １２ １５２ ４１ ２０５ １７ １５１ ４３ ２１１
杂粮作物 ３ ６７ １３ ８３ １１ ７６ ５ ９２
薯类作物 ５ ６５ １０ ８０ ８ ９６ ２５ １２９
糖料作物 ３ ４７ ９ ５９ ６ ７０ １８ ９４
其他作物 ２３ ７５ １９ １１７ １３ ３８ １８ ６９
耕作学 — — ６４ ６４ — — ５８ ５８
合计 １９１ １４１７ ３９０ １９９８ ２７３ １６４６ ４４２ ２３６１
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２　作物学领域研究热点和取得的主要成果

２．１　作物学领域研究热点

两个五年期间,作物生理学领域的研究方向由

单纯的利用生理学、生物化学和分子生物学手段,发
展为从生理水平、代谢水平、分子水平、基因水平和

蛋白水平共同揭示作物生长发育,产量、品质性状形

成和作物抗逆的生理生化与分子生物学机制.作物

种质资源与遗传育种学领域的研究目标和方向已

逐渐由单一作物的单一目标性状(产量、品质、抗
性等),逐步向多种作物产量或品质性状形成的共

性遗传规律以及作物产量与品质性状协同形成与

改良的遗传网络解析等转变.作物栽培学与耕作

学领域的主要研究方向也已经由单纯的追求产量

逐步向产量、品质协同提高且环境友好转变,同时

逐渐由传统的栽培耕作方式逐步向绿色轻简化方

向转变.
现代生物技术的快速发展有力推动了作物学的

基础研究.例如,以 CRISPR/Cas为代表的基因编

辑技术,自２０１２年底问世以来,因其具有设计简单、
操作容易和靶标特异性强等特点,可实现对基因的

定点敲除、插入、替换和单碱基编辑等,已成为农作

物种质资源创制与遗传改良的重要研究手段和研究

热点[２４].育种方法的进步显著加快了作物遗传改

良进程,传统育种及诱变育种周期长、有利变异少、
效率低,而转基因育种技术日趋成熟[５]、单倍体诱导

技术体系效率大幅度提高[６]、分子设计育种逐步智

能化[７]、全基因组选择育种技术广泛应用[８]、基因编

辑育种技术的逐步精准化[９]以及合成生物学育种技

术的快速发展[１０,１１],有力推动了传统“经验育种”向
高效“精准育种”的转变,高产优质多抗农作物新品

种大批涌现.此外,表观遗传设计育种技术体系在

实现高效利用资源、智能响应环境变化的高产优质

品种的创制方面也取得了突破,开辟了全新的育种

方向[１２].作物学基础研究也离不开测序技术的快

速发展,全基因组重测序、转录组测序、表观修饰测

序等技术的更新升级,以及高质量基因组的组装使

得目标性状的定位及候选基因筛选等都取得了突破

性进展[１３１８].
此外,仪器设备的更新换代以及研究手段的不

断更新,也为作物学的研究提供了便利.基于多传

感器的作物表型分析技术,实现了对作物生长发育

过程中植株表型的无损、客观及高通量的评价量

化[１９],已广泛应用于作物形态结构特征、生理生化

性状及产量品质等方面的监测[２０２２],在作物高产性

状、抗逆能力评价以及相关基因的鉴选和挖掘等方

面发挥了重要作用[２３２５].扫描电镜、透射电镜、CT
及核磁共振等成像技术以及石蜡、半薄等各种切片

技术可以精确的获取作物不同器官的内部形态学特

征;冷冻切片技术和激光捕获显微切割等技术为实

现作物不同部位微量样品的精准获取提供了可

能[２６];冷冻电镜技术实现了植物重要功能蛋白的结

构和功能化位点的解析[２７];高效液相色谱(HPLC)、
超高效液相色谱—三重四级杆串联质谱(UPLCＧ
QqQＧMS/MS)等可针对痕量物质进行化学定量,其
测定的灵敏度和重现性不断提高,为精确测定植物

内源激素等指标提供了可能[２８,２９];连续流动分析

仪、快速定氮仪以及全自动间断化学元素分析仪使

植株氮含量测定效率不断提高.

２．２　“十二五”和“十三五”期间作物学领域研究取

得的主要成果

　　２０１１~２０２０年已资助项目中,有２８８３项已顺

利结题.共获得国家级奖励４６项,省部级奖励２４８
项;发表期刊论文１１７３４篇,其中 SCI/SSCI论文

７００４篇,EI论文１４１篇;共计申请专利１４０３项,授
权专利１７４４项;培养出站博士后１９０名,研究生

４７４９名.在国家自然科学基金项目的持续支持下,
相继完成了水稻、小麦、玉米、大豆、油菜、棉花等多

个重要农作物的基因组测序及其种质资源基因组

的重测序,克隆了一批调控株型、品质、氮高效利

用、耐低温、抗旱、耐盐碱等具有重大育种价值的

新基因.
“十二五”以来,在植物科学主流期刊发表的论

文数量显著增加.据不完全统计,“十三五”期间,中
国科 学 家 在 ５ 种 植 物 科 学 主 流 期 刊 Molecular
Plant、Nature Plants、The Plant Cell、Plant
Physiology 和ThePlantJournal发表论文数量为

２３１３篇,较“十二五”期间增加了１０１３篇,增幅达

７７．９２％(表４).“十二五”期间,中国科学家在上述

期刊上发表研究论文数仅占其总载文数的１８．８％,
而“十三五”期间则增长至 ２９．６％,且 ２０１９ 年和

２０２０年所发表论文的占比位居世界第一.通过对

２０１１~２０２０年我国科学家在５种主流期刊发表论

文的研究材料进行分析,拟南芥仍然是当前主要的

研究对象,但“十三五”期间以玉米和小麦等农作物

为研究对象的论文数显著增加(表５).

２０１１~２０２０年我国作物学领域科学家在Cell、

Nature和Science等国际综合性学术期刊上发表的
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表４　２０１１~２０２０年中国与４个欧美国家在５种植物

科学主流期刊(MP、NP、PC、PP和PJ)的发文量比较

国别

“十二五”期间 “十三五”期间

文章

数量

所占比例

(％)
文章

数量

所占比例

(％)

中国 １３００ １８．８ ２３１３ ２９．６

美国 ２３４２ ３３．８ ２５４９ ３２．６

德国 １２７９ １８．５ １２４７ １５．９

英国 ６１８ ８．９ ７４０ ９．５

法国 ６２３ ９．０ ６７４ ８．６

　　注:数据来源:WebofScience.文章数量按篇计算,当
１篇文章属于多个国家时,每个国家计１次,分别被算入占比

的数值.MP,MolecularPlant;NP,NaturePlants;PC,The
PlantCell;PP,PlantPhysiology;PJ,ThePlantJournal.
“十二五”和“十三五”期间,五种期刊(MP、NP、PC、PP 和

PJ)的总载文(Article)量分别为６９２６和７８２７篇.

表５　２０１１—２０２０年中国科学家在５种植物科学主流期刊

(MP、NP、PC、PP和PJ)上发表以水稻、玉米、小麦和

拟南芥相关文章的数量

研究对象

“十二五”期间 “十三五”期间

文章

数量

所占比例

(％)
文章

数量

所占比例

(％)

拟南芥 ６５１ ６６．０ ９１４ ５７．７

水稻 ２８０ ２８．４ ４４３ ２８．０

玉米 ３６ ３．７ １６６ １０．５

小麦 １９ １．９ ６１ ３．９

总计 ９８６ — １５８４ —

　　注:数据来源:WebofScience.以２个或２个以上物种

为研究对象的文章被分别计数.

论文数量也不断增加.例如,在水稻研究方面,中国

农业科学院万建民院士团队利用亚洲栽培稻和南方

野生稻材料,系统解析了野生稻与栽培稻间杂种不

育问题与遗传特性,发现了水稻自私基因系统,成果

于２０１８年发表在Science 上[３０].中国水稻研究所

王克剑研究员团队利用多基因编辑技术同时编辑水

稻生殖发育过程的４个关键基因(REC８、PAIR１、

OSD１ 和MTL),成功获得杂交稻克隆种子,实现了

杂交水稻无融合生殖的突破,成果于２０１９年发表在

NatureBiotechnology 上[３１].在玉米研究方面,中
国农业大学田丰教授团队从玉米野生近缘种大刍草

中克隆了控制玉米紧凑株型、密植增产的关键基因,
建立了玉米紧凑株型的分子调控网络,为玉米理想

株型分子育种、培育耐密高产品种提供了重要基因

资源和理论基础,成果于 ２０１９ 年发表在 Science
上[３２].在小麦研究方面,山东农业大学孔令让教授

团队从小麦近缘植物长穗偃麦草中克隆出抗赤霉病

基因Fhb７,并揭示了其抗病分子机制,解决了小麦

赤霉病抗性育种的世界性难题,成果于２０２０年发表

在Science上[１５].在大豆研究方面,中国科学院遗

传与发育生物学研究所田志喜研究员团队突破传统

线性基因组的存储形式,在大豆中首次实现基于图

形结构的泛基因组构建,成果于２０２０年发表在Cell
上[１７].广州大学刘宝辉教授和孔凡江教授团队克

隆了大豆长童期关键基因J 和长日照条件下控制

开花期的关键基因Tof１１ 和Tof１２,系统鉴定了

其调控大豆光周期适应性进化的分子机制,为大豆

品种适应性和产量分子育种提供了重要的理论依

据,成果分别于２０１７年和２０２０年发表在 Nature
Genetics上[１４,３３].

“十二五”以来,在国家自然科学基金等项目支

持下,作物学相关研究获得了多项国家奖.李家洋

院士团队完成的项目“水稻高产优质性状形成的分

子机理及品种设计”获２０１７年度国家自然科学奖一

等奖;张启发院士团队完成的项目“水稻产量性状的

遗传与分子生物学基础”,扬州大学杨建昌教授团队

完成的项目“促进稻麦同化物向籽粒转运和籽粒灌

浆的调控途径与生理机制”和刘耀光院士团队完成

的项目“杂交稻育性控制的分子遗传基础”分别获

得了２０１６、２０１７和２０１８年度国家自然科学奖二

等奖;中国农业大学孙传清教授团队完成的项目

“水稻驯化的分子机理研究”和中国科学院遗传与

发育生物学研究所傅向东研究员团队完成的项目

“水稻高产与氮肥高效利用协同调控的分子基础”
分别获得了２０２０年度国家自然科学奖二等奖.中

国农业科学院作物科学研究所何中虎研究员团队

完成的项目“CIMMYT 小麦引进、研究与创新利

用”,西南大学李加纳教授团队完成的项目“甘蓝

型黄籽油菜遗传机理与新品种选育”和中国农业大

学孙其信教授团队完成的项目“小麦抗病、优质多

样化基因资源的发掘、创新和利用”分别获２０１５年

度国家科技进步二等奖;中国农业科学院作物科学

研究所邱丽娟研究员团队完成的项目“大豆优异种

质挖掘、创新与利用”获２０１８年度国家科技进步奖

二等奖.

３　作物学领域存在的主要问题分析

在国家自然科学基金的持续支持下,我国作物

学基础研究水平迅速提升,“十二五”以来,在水稻、
小麦、玉米等作物的遗传改良、生理机制和耕作栽培
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等研究领域均取得了许多突破性进展,促进了作物

学研究的快速发展.尽管近年来项目申请数量在持

续增长,申请书质量也在不断提高,但在项目申请中

依然存在一些值得注意和改进的问题,主要包括以

下４个方面.

３．１　基础研究支撑实际应用的能力不强

作物学是一个应用型学科,其最终目的是解决

作物生产的实际问题.因此,一方面要求基础研究

领域能够真正为学科发展提供创新性的理论基础;
另一方面,要面向国家重大需求,服务国家的粮食生

产.然而,当前的研究存在研究方向与我国农业生

产实际结合不够紧密的现象,基础研究支撑实际应

用的能力不强.例如,随着近年来高温出现频次和

强度的不断增加,作物栽培学和耕作学研究领域开

始重点关注高温对作物生产的影响,作物种质资源

和遗传育种研究也更加关注挖掘和利用特殊的抗

逆资源,培育耐高温的优良品种,但更侧重基础理

论研究的作物生理学领域对于作物耐高温的机制

研究尚需进一步加强.我国在种质资源基础研究

方面取得了诸多突破,发掘了一大批重要功能基

因,但能够在育种实践中加以利用的基因却相对较

少.此外,以测序为基础的作物基因组和基因功能

研究项目较多,但针对目标性状的关键调控基因及

其自然变异在作物遗传育种方面的应用研究却

不够.

３．２　聚焦农业生产实际问题不够

作物学研究应坚持“四个面向”,坚持问题导向

和需求导向,从国家农业发展需求的重大问题出发,
聚焦我国农业生产实际来提出并解决真正的科学问

题.例如,针对集约化作物生产体系,未能充分将土

壤、作物群体与环境作为一个整体进行研究,难以提

供降排增产提质增效的融合技术方案;当前对高产

田相关产量与品质形成规律的研究较多,但是针对

不同类型中低产田限制产量与品质提升的关键生

理、生化过程研究不足;针对当前气候变暖导致的极

端性灾害天气频发、重发、突发现象,未能从深层次

明确其对作物生产的致灾机理,导致其防灾减灾技

术的有效性降低;面对我国“小杂粮”作物种植分散、
生产水平低下、现有品种混杂退化、优良品种少且推

广困难的生产现状,对杂粮作物种质资源利用、优化

耕作栽培措施的研究不够.

３．３　对交叉研究重视度不足

多学科交叉研究有助于作物学内涵和外延拓

展、基础研究深化与应用基础研究的创新.然而,目

前多数研究仅限于作物学研究本身,与其他学科的

实质性交叉不够,需要将现代分子生物学技术、信息

技术以及智能装备技术等与作物学研究紧密结合起

来,达到加强学科交叉,拓宽研究领域,进一步提升

作物学整体研究水平的目的.通过多学科融合,才
有可能突破关键技术瓶颈问题,提升我国种质资源

保护和利用领域的原始创新能力.同时,作物学内

部交叉领域的研究也较少.在种质创新层面,常存

在“遗传”和“育种”脱节的情况,而种质资源创新要

与作物育种学紧密结合,才能从根本上解决种业“卡
脖子”问题;在作物生产层面,作物栽培学也需要与

耕作学紧密结合才能最大程度地发挥增产、提质和

增效的作用.

３．４　研究技术的创新性亟需提高

我国种质资源保护和利用的关键技术存在明显

的“卡脖子”现象.在技术创新推动作物种质改良方

面,我国总体处于跟跑阶段,仅在水稻分子设计育

种、小麦染色体工程和玉米单倍体育种等领域处于

并跑阶段.当前研究项目多数注重跟踪国际研究热

点,如基因编辑等技术多基于国外报道的原理和方

法,然后加以优化改进,未能做到从源头上创新.
“十二五”和“十三五”期间,国际上人工智能技术、基
因工程等技术发展迅猛,为我国作物种质资源与遗

传育种领域步入崭新发展阶段提供了良好机遇,但
我国在现代技术应用方面与西方发达国家相比仍有

较大差距,亟需在高通量表型精准鉴定技术、基因精

准编辑和选择技术、代谢途径重构技术、合成生物学

技术、全基因组选择育种技术以及大数据分析与智

能决策技术等方面实现自主创新.

４　作物学未来发展的关键科学问题分析

４．１　优异种质资源形成与演化机制解析

种业是现代农业发展的核心,而种质资源是种

业的“芯片”,因此要加强种质资源的基础研究,必须

要强化农业生物育种的源头创新.目前,我国具有

育种应用价值的重要基因资源缺乏,复杂性状形成

的调控网络尚未阐明,优异种质形成的全景组学研

究和新型种质资源创制还刚刚起步,亟需加强优异

种质资源形成与演化机制的研究.其关键科学问题

主要包括:以水稻和小麦等主要农作物优异种质资

源为研究对象,通过高通量组学分析和鉴定野生种、
农家种、育成品种的遗传与表型特征,挖掘主要农作

物种质资源在驯化和改良以及区域适应过程中的全

景组学基础与多样性产生机制,克隆关键调控基因,
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揭示重要性状的形成与演化规律,明晰作物平行驯

化的遗传基础,阐明种质资源快速驯化改良的协同

调控机理.

４．２　作物智能育种的理论和技术研发

随着生物技术、育种技术的发展,农作物生物育

种发展到了智能育种时代.智能分子设计育种完全

以需求为目标进行新品种设计,通过利用基因编辑、
生物合成、人工智能等手段,结合作物性状形成的分

子遗传学机理以及作物与营养、环境互作的机理研

究,构建分子设计的人工智能大数据分析模型.其

关键科学问题主要包括:如何整合多维大数据并快

速针对需求,智能化地在体外构建相应的分子代谢

途径与对应的基因组结构、环境调控因素,从而整合

基因编辑技术、合成生物技术、生物信息技术、育种

技术等多领域的最新成果,快速地形成新品种.搭

建全基因组基因型和重要性状表现型的大数据平

台,开发耦合效应分子模块以及系统模型分析的计

算体系,构建农业生物智能育种信息网络.在此基

础上,深入开展基因组编辑、智能分子设计、全基因

组选择育种和工程化的单倍体技术等研究,构筑智

能育种的技术体系,实现育种理论和关键技术的新

突破,抢占育种技术的制高点.

４．３　作物表型组学的研究与利用

表型组学是促进功能基因组学研究、加速作物

分子育种与高效栽培进程的重要推动力.然而,我
国在高通量作物表型组学技术研发及装备研制方面

相对薄弱,大部分表型组设备和技术依赖进口,缺少

自主创新的设备和技术.此外,我国尚未建立起具

有精准表型的大规模参考群体,缺少精准的植物表

型及生长调控模型,表型数据测定技术薄弱,亟需在

表型组学研究领域有所突破.其关键科学问题主要

包括:解析作物生长发育规律的核心问题,综合利用

现代组学技术、基因操作技术、环境模拟与智能监控

技术、高分辨成像技术、自动化信息分析技术等,实
现田间和人工可控环境下多群体、多尺度、多样本、
多组织、多性状的实时采集,建立作物表型高通量精

准鉴定的现代技术体系,支撑我国作物栽培和育种

的创新与发展.

４．４　作物产量、品质协同提高及环境友好的理论基

础与配套技术

　　作物产量与品质同步提高已成为各国作物产业

化发展的共同战略,发达国家把优质、专用农产品的

生产技术研发和应用放在首位.我国在主攻单产兼

顾优质、高效、质量安全的作物栽培技术创新和应用

方面虽然取得了显著成效,但是作物产量、品质协同

提高的理论基础依然薄弱.此外,我国还需在传统

栽培技术和耕作方式上有所创新和突破,才有可能

进一步实现作物高产优质、养分高效和环境友好,保
障农业可持续发展.其关键科学问题主要包括:通
过多学科交叉研究,从作物光合性能、源库关系和资

源高效等角度,在研究作物产量和品质形成规律与

调控机理的基础上,重点关注产量与品质形成之间

的关系,探讨作物产量、品质协同提高的理论基

础;针对主要农作物特别是粮食作物在主产区的高

产、优质、安全、高效及全程机械化栽培技术进行

深入研究,为实现我国粮食安全和生态安全提供技

术支撑.

４．５　作物抗逆减灾、丰产高效的生物学基础及关键

技术

　　随着全球气候变化,各种非生物逆境发生频率

增加、多重并发突出,对作物的高产稳产影响逐年加

重.我国主要作物的非生物逆境发生规律及致灾机

理研究较为薄弱,有效应对非生物逆境对作物不利

影响的基础研究和技术较少,迫切需要全面深入地

阐明作物感受、应答和适应非生物逆境胁迫的机理

和调控网络,并明确能够提高作物抗逆减灾能力的

关键栽培和耕作技术,为实现作物高产、稳产提供理

论和技术支撑.其关键科学问题主要包括:通过应

用生理学、分子生物学与生物化学等技术手段,明确

作物感知、响应和适应各种非生物逆境的遗传及分

子调控机理,揭示植物抗逆应答和生长发育的协同

关系;从种植制度、品种筛选与布局、化学调控、农田

培肥等关键栽培技术和耕作技术等方面开展系统深

入研究,明确提高主要农作物抗逆减灾能力的关键

技术,实现稳产丰产.

５　作物学基础研究展望

新时期科学基金的资助导向为:“鼓励探索、突
出原创;聚焦前沿、独辟蹊径;需求牵引、突破瓶颈;
共性导向、交叉融通”.作物学研究具有明显的以

“需求牵引,突破瓶颈”为主的科学问题属性特征.
为贯彻落实国家自然科学基金“优化学科布局”的改

革任务,２０２１年农学基础与作物学学科对申请代码

进行了更新和整合,二级申请代码由原先的６个调

整为１２个,每个二级申请代码下设置多个研究方向

供申请人选择.新的申请代码体现了农学基础的多
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学科交叉,作物产量、品质与抗性形成与调控的理论

与方法,作物种质资源利用与遗传育种的国家需求,
作物生产过程及其关键技术等.展望“十四五”,贯
彻落实“藏粮于地、藏粮于技”战略和强化农作物种

业基础研究,作物学需要重点关注的研究领域包括:
农作物种质资源挖掘与创新利用,农作物种质优异

性状形成、调控规律及环境适应性,主要农作物重要

性状的遗传调控网络,作物基因组与分子设计育种

的理论与方法,作物产量潜力挖掘、品质改良与资

源效率协同提高的栽培生理机制及种植制度等.
作物学研究应从我国农业生产实际中凝练科学问

题;鼓励将现代生物技术、信息技术、智能装备技

术与作物生产紧密结合开展多学科交叉研究;鼓励

应用新型基础生物学研究思路与方法,开辟新的作

物学研究领域;鼓励采用新技术、新方法开展种质

资源挖掘与创新;鼓励关注适应机械化生产的农艺

性状研究;鼓励围绕作物丰产优质、轻简宜机、资
源高效的根本问题,开展作物栽培调控与耕作制度

研究.

参 考 文 献

[１] 习近平．决胜全面建成小康社会,夺取新时代中国特色社会

主义伟大胜利———在中国共产党第十九次全国代表大会上

的报告,２０１７．

[２] Zhu H,LiC,Gao C．ApplicationsofCRISPR—Casin

agriculture and plant biotechnology． Nature Reviews

MolecularCellBiology,２０２０,２１:(１１):６６１—６７７．

[３] MaoYF,BotellaJR,LiuYG,etal．Geneeditinginplants:

progressandchallenges．NationalScienceReview,２０１９,６

(３):４２１—４３７．

[４] ChenKL,WangYP,ZhangR,etal．CRISPR/Casgenome

editingandprecisionplantbreedinginagriculture．Annual

ReviewofPlantBiology,２０１９,７０:６６７—６９７．

[５] ZaidiSSEA,Mukhtar MS,MansoorS．Genomeediting:

targetingsusceptibilitygenesforplantdiseaseresistance．

TrendsinBiotechnology,２０１８,３６(９):８９８—９０６．

[６] JacquierNMA,GillesLM,PyottDE,etal．Puzzlingout

plantreproductionbyhaploidinductionforinnovationsin

plantbreeding．NaturePlants,２０２０,６(６):６１０—６１９．

[７] ChongK,LiJY．Thedevelopmentofplantsciencehas

broughtaboutanew revolutionin breedingtechnology．

ScientiaSinicaVitae,２０２１,５１(１０):１３５３—１３５５．

[８] ZhaoYS,MetteMF,ReifJC．Genomicselectioninhybrid

breeding．PlantBreeding,２０１５,１３４(１):１—１０．

[９] ZongY,SongQ,LiC,etal．EfficientCＧtoＧTbaseediting

inplantsusingafusionofnCas９andhumanAPOBEC３A．

NatureBiotechnology,２０１８,３６(１０):９５０—９５３．

[１０] 林敏．农业生物育种技术的发展历程及产业化对策．生物技

术进展,２０２１,１１(４):４０５—４１７．

[１１] 赵国屏．合成生物学———革命性的新兴交叉学科,“会聚”研

究范 式 的 典 型．中 国 科 学:生 命 科 学,２０１５,４５(１０):

９０５—９０８．

[１２]YuQ,LiuS,YuL,etal．RNAdemethylationincreasesthe

yieldandbiomassofriceandpotatoplantsinfieldtrials．

NatureBiotechnology,２０２１,３９(１２):１５８１—１５８８．

[１３] WuK,WangSS,Song WZ,etal．Enhancedsustainable

green revolution yield via nitrogenＧresponsive chromatin

modulationinrice．Science,２０２０,３６７(６４７８):eaaz２０４６．

[１４]LuS,Dong L,Fang C,etal．Stepwiseselection on

homeologousPRRgenescontrollingfloweringandmaturity

duringsoybeandomestication．NatureGenetics,２０２０,５２

(４):４２８—４３６．

[１５] WangHW,SunSL,GeWY,etal．Horizontalgenetransfer

of Fhb７ from fungus underlies Fusarium head blight

resistanceinwheat．Science,２０２０,３６８(６４９３):eaba５４３５．

[１６]SunS,ZhouY,ChenJ,etal．Extensiveintraspecificgene

orderandgenestructuralvariationsbetweenMo１７andother

maize genomes． Nature Genetics, ２０１８, ５０(９):

１２８９—１２９５．

[１７]LiuYC,Du HL,LiPC,etal．PanＧgenomeofwildand

cultivatedsoybeans．Cell,２０２０,１８２(１):１６２—１７６．

[１８]DengYW,ZhaiKR,XieZ,etal．Epigeneticregulationof

antagonisticreceptorsconfersriceblastresistancewithyield

balance．Science,２０１７,３５５(６３２８):９６２—９６５．

[１９] MahleinAK,KuskaMT,BehmannJ,etal．Hyperspectral

sensorsandimagingtechnologiesinphytopathology:stateof

theart．AnnualReviewofPhytopathology,２０１８,５６:５３５—

５５８．

[２０]Yendrek CR, Tomaz T, Montes CM,et al． HighＧ

throughputphenotyping of maizeleaf physiologicaland

biochemicaltraits using hyperspectralreflectance．Plant

Physiology,２０１６,１７３(１):６１４—６２６．

[２１]Cotrozzi L, Peron R, Tuinstra MR,et al． Spectral

phenotyping of physiological and anatomicalleaf traits

relatedwith maizewaterstatus．PlantPhysiology,２０２０,

１８４(３):１３６３—１３７７．

[２２]PieruschkaR,SchurrU．Plantphenotyping:past,present,

andfuture．PlantPhenomics,２０１９,２０１９:７５０７１３１．

[２３]SunDW,RobbinsK,MoralesN,etal．Advancesinoptical

phenotypingofcerealcrops．TrendsinPlantScience,２０２２,

２７(２):１９１—２０８．



　
第３６卷　第６期 魏珊珊等:作物学十年:国家自然科学基金项目资助、成果产出与未来展望 ９８１　　 　

[２４]JiangZ,Tu HF,BaiBW,etal．Combining UAVＧRGB

highＧthroughput field phenotyping and genomeＧwide

association study to reveal genetic variation of rice

germplasmsindynamicresponsetodroughtstress．The

NewPhytologist,２０２１,２３２(１):４４０—４５５．

[２５]ZhouJ,MouHW,ZhouJF,etal．Qualificationofsoybean

responsestofloodingstressusingUAVＧbasedimageryand

deeplearning．PlantPhenomics,２０２１,２０２１:９８９２５７０．

[２６]Zhong YX,Vidkjær NH,MassangeＧSanchezJA,etal．

Changesinspatiotemporalproteinandaminoacidgradients

inwheatcaryopsisafterNＧtopdressing．PlantScience,２０２０,

２９１:１１０３３６．

[２７]Deng YN,Kashtoh H, Wang Q,etal．Structureand

activityofSLAC１channelsforstomatalsignalinginleaves．

Proceedingsofthe National AcademyofSciencesofthe

UnitedStatesofAmerica,２０２１,１１８(１８):e２０１５１５１１１８．

[２８] WangHQ,LiuP,ZhangJW,etal．Endogenoushormones

inhibitdifferentiationofyoungearsinmaize(ZeamaysL．)

under heat stress． Frontiers in Plant Science,２０２０,

１１:５３３０４６．

[２９]CaiBD,YinJ,HaoYH,etal．Profilingofphytohormones

in rice underelevated cadmium concentrationlevels by

magnetic solidＧphase extraction coupled with liquid

chromatography tandem mass spectrometry．Journal of

ChromatographyA,２０１５,１４０６:７８—８６．

[３０]YuXW,ZhaoZG,Zheng XM,etal．A selfishgenetic

elementconfersnonＧMendelianinheritanceinrice．Science,

２０１８,３６０(６３９３):１１３０—１１３２．

[３１] WangC,LiuQ,ShenY,etal．Clonalseedsfrom hybrid

ricebysimultaneousgenomeengineering of meiosisand

fertilizationgenes．NatureBiotechnology,２０１９,３７(３):

２８３—２８６．

[３２]TianJG,WangCL,XiaJL,etal．Teosinteliguleallele

narrowsplantarchitectureandenhanceshighＧdensitymaize

yields．Science,２０１９,３６５(６４５４):６５８—６６４．

[３３]LuS,ZhaoX,HuY,etal．Naturalvariationatthesoybean

Jlocusimprovesadaptationtothetropicsandenhances

yield．NatureGenetics,２０１７,４９(５):７７３—７７９．

DecadeofCropScience:Funding,OutcomesandFutureProspectsof
NationalNaturalScienceFoundationofChina

ShanshanWei　　JinjinJiang　　WeijuanLiu　　XingfengLi　　JingLuo∗

DepartmentofLifeSciences,NationalNaturalScienceFoundationofChina,Beijing１０００８５

　　∗ CorrespondingAuthor,Email:luoj＠nsfc．gov．cn

Abstract　Cropscienceplaysimportantrolesinensuringfoodsecurityandeffectivesupplyofagricultural
products,ecological security and sustainable development of modern agriculture in China． The
developmentofagriculturein China wassignificantlypromotedbythecontinuousexpansionofbasic
researchfieldsandtheremarkableimprovementofbasicresearchlevel．Thispaperanalyzedtheapplication
andfundingofcropscienceinNationalNaturalScienceFoundationofChinaduringthepastdecade(the
１２thFiveＧYearPlanperiodand１３thFiveＧYearPlanperiod),andsummarizedtheresearchhighlightsand
majorachievementsduringthesetwofiveＧyearperiods．Furthermore,themainproblemsincropscienceof
Chinaandkeyscientificissuesforfuturedevelopmentwerediscussed．
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prospects
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