根据《关于2026年度山东省科学技术奖提名工作的通知》有关要求，现将浙江大学老师参与的成果“环境信号调控植物开花时间的分子与表观遗传机制”相关内容予以公示。
公示时间：2025年7月9日-2025年7月16日。
对公示的成果、候选人持有异议的，在公示期内，应当以真实身份书面向科研院提出。个人提出异议的，应当在异议材料上签署真实姓名和联系电话、地址；以单位名义提出异议的，应当加盖本单位公章。为方便核实、查证，保证实事求是、公正处理，匿名异议不予受理。我校将按规定对异议者身份予以保护。
联系人：张潇
联系电话：0571-88981082
E-mail：zhangxiao67@zju.edu.cn
公示材料：环境信号调控植物开花时间的分子与表观遗传机制

 浙江大学
2025年7月9日

公示材料

一、项目名称
环境信号调控植物开花时间的分子与表观遗传机制
二、申报奖种及等级
山东省自然科学奖一等奖
三、推荐者及推荐意见
推荐者：拟通过潍坊市科学技术局
推荐意见：
该项目针对环境信号如何调控植物开花时间的重要科学问题，取得了系统性原创突破，具体如下:（1）揭示了越冬植物经历冬季持续低温诱导的春化表观记忆建立、维持与跨代重置的表观遗传调控网络。鉴定了植物低温记忆的核心顺式元件CME（冷记忆元件）及其识别蛋白VAL1和VAL2（VAL1/2），揭示PRC2介导开花时间负调控基因FLC沉默形成春化表观记忆的分子开关，证实该过程依赖于CME-VAL1/2-PRC2调控模块且不依赖非编码RNA；进而阐明春化表观记忆在胚胎发育中被LAFL转录因子网络（LEC1、LEC2、FUS3、ABI3）依序清除、重建子代越冬习性的分子机制，系统解析了春化表观记忆在亲本建立与在子代重置的关键机制。（2）揭示了光信号调控开花时间的代谢-表观遗传偶联机制。创新性发现光信号诱导线粒体KGDH酶入核，通过代谢竞争调控组蛋白去甲基化，从而调控基因表达，建立了光信号-代谢-表观遗传-开花基因（FLC）的全新通路，开辟了代谢与表观遗传交叉研究新方向。此外，系统整合了光周期调控开花在物种间的保守与特异性，为作物的分子设计育种提供了理论基础。
上述成果理论原创性突出，发表在Science、Nature、Nature Genetics等国际顶尖期刊，被Science配发专文评述，入选“2023年中国植物科学重要进展”，获国际学术界高度认可。研究成果为作物花期和生育期精准分子设计育种提供了全新理论依据和关键基因资源。
推荐该项目为2026年度山东省自然科学奖一等奖。
四、项目简介
开花是植物从营养生长转向生殖生长的关键发育转变，其时间直接关系到物种繁衍、作物产量与生态适应性。冬季持续低温与光照是调控越冬植物开花的两个核心环境信号。植物如何感知、记忆并整合这些信号，从而在适宜季节开花、结实，是植物发育生物学领域的重要科学问题。本项目围绕“环境信号调控开花时间”这一核心问题，系统揭示了冬季持续低温建立春化表观记忆及其在胚胎发育中重置的表观遗传机制，以及光信号通过基础代谢调控组蛋白修饰进而调控开花时间的新通路。取得的原创性成果如下：
1. 揭示冬季持续低温诱导春化表观记忆的建立、维持与跨代重置的表观遗传调控通路
针对植物如何“记住”冬季低温并在升温后开花的科学难题，系统解析了抑制开花的核心基因FLC染色质沉默与再激活的分子与表观遗传调控机制。
在开花抑制基因FLC位点挖掘出介导植物低温记忆的核心顺式元件“冷记忆元件”（CME），并揭示VAL1/2作为其反式识别蛋白，通过直接招募多梳蛋白抑制复合体PRC2，添加抑制性组蛋白修饰H3K27me3，从而在持续低温处理后稳定沉默FLC，形成常温下的春化表观记忆，揭示了环境信号直接写入表观遗传记忆的分子路径，破解了低温表观记忆关键调控因子不明的植物学难题（Nature Genetics, 2016）；证实了春化表观记忆的建立依赖于CME-VAL1/2-PRC2调控模块，而不依赖于非编码RNA（Nature, 2023）；进而破解了春化表观记忆在胚胎发育中被重置从而每一代都需要春化的机制，揭示LAFL转录因子网络（LEC1、LEC2、FUS3、ABI3）依序清除亲本低温记忆、重建子代越冬习性的分子机制（Plant Cell, 2022）。上述系列成果完整阐明了春化表观记忆在亲本建立、子代重置的机制，构建了持续低温促进越冬植物开花的表观遗传理论体系。
2. 揭示了光信号调控开花时间的代谢-表观遗传偶联机制
发现光信号诱导线粒体三羧酸循环限速酶α-酮戊二酸脱氢酶复合体（KGDH）从线粒体转位进入细胞核，通过竞争性代谢α-酮戊二酸抑制组蛋白去甲基化酶活性，进而调控组蛋白甲基化修饰及环境响应基因表达。该机制在动、植物中保守存在，揭示了代谢与表观遗传调控的直接耦联。进而发现，KGDH响应光信号入核直接抑制开花负调控基因FLC的表达，从而促进植物适时开花（Science, 2023）。研究成果被Science同期配发评述“Metabolic control of transcription”。这一光信号-代谢-表观遗传-开花基因调控通路，为作物的分子设计育种提供了新靶点与理论基础。进一步整合了光信号（光周期）调控开花时间在物种间的保守与特异机制，系统总结了光周期通路在长日照植物拟南芥与短日照作物大豆中的保守核心模块与物种特异性分化机制，为作物开花习性的遗传改良提供了重要参考（Int. J. Mol. Sci., 2022，高引用综述）。
项目代表性成果发表在Science、Nature、Nature Genetics等国际顶尖期刊，受到了国际同行的广泛关注和积极评价，研究成果被Science配发评述文章，入选2023年度“中国植物科学重要进展”评述。系统性地推动了植物环境适应性及开花调控领域的认知边界，为作物花期和生育期精准分子设计育种提供了全新的理论依据和基因靶点。
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六、主要完成人
1. 姓名：何跃辉；国籍：中国;排名：1；技术职称：研究员；行政职务：北京大学现代农学院副院长；工作单位：北京大学；完成单位：北京大学现代农业研究院; 参加本项目的起止时间：2014.07-2023.12; 具体贡献：项目总负责人，统筹设计全研究体系，主导核心论文的科学问题凝练、实验方案设计与成果总结；负责学术论证与理论体系梳理，为本项目全部标志性论文通讯作者。
2. 姓名：罗晓；国籍：中国；排名：2；技术职称：研究员；行政职务：无；工作单位：北京大学现代农业研究院；完成单位：北京大学现代农业研究院；参加本项目的起止时间：2015.01-2023.12；具体贡献：共同发现代谢酶介导光信号调控植物组蛋白去甲基化新机制、共同证实了春化表观记忆的建立依赖于CME-VAL1/2-PRC2调控模块，而不依赖于不非编码RNA，总结了光信号调控开花时间在物种间的保守与特异机制。
3. 姓名：黄飞；国籍：中国；排名：3；技术职称：副教授；行政职务：无；工作单位：深圳大学；二级单位：生命与海洋科学学院；完成单位：北京大学；参加本项目的起止时间：2016.01-2023.07；具体贡献：共同发现代谢酶介导光信号调控植物组蛋白去甲基化及基因表达的新机制。
4. 姓名：袁文雅；国籍：中国；排名：4；技术职称：教授；行政职务：无；工作单位：湖北大学；二级单位：生命科学学院；完成单位：中国科学院分子植物科学卓越创新中心；参加本项目的起止时间：2014.07-2016.12; 具体贡献：筛选并鉴定春化表观记忆核心顺式元件CME及其识别蛋白，揭示春化表观记忆形成的机制。
5. 姓名：章志成；国籍：中国；排名：5；技术职称：无；行政职务：无；工作单位：崖洲湾国家实验室；完成单位：北京大学；参加本项目的起止时间：2020年09月-2023年7月；具体贡献：共同揭示春化表观记忆的建立不依赖于不依赖非编码RNA的新机制。
6. 姓名：陶增；国籍：中国；排名：6；技术职称：研究员；行政职务：无；工作单位：浙江大学；二级单位：农业与生物技术学院；完成单位：中国科学院分子植物科学卓越创新中心；参加本项目的起止时间：2014.09-2017.12; 具体贡献：共同解析春化表观记忆在胚胎发育中被重置从而重建越冬习性的机制。
7. 姓名：藕洋；国籍：中国；排名：7；技术职称：副研究员；行政职务：无；工作单位：北京大学现代农业研究院；完成单位：北京大学；参加本项目的起止时间：2020.09-2023.07; 具体贡献：负责完成代谢酶KGDH全基因组范围的靶基因筛选及甲基化修饰实验。
8. 姓名：高照旭；国籍：中国；排名：8；技术职称：副研究员；行政职务：无；工作单位：中国农业科学院作物科学研究所；完成单位：北京大学；参加本项目的起止时间：2021.01-2023.07; 具体贡献：负责完成代谢酶KGDH全基因组范围的靶基因筛选及甲基化修饰的大数据分析。
七、主要完成单位
1. 北京大学现代农业研究院：项目第一完成单位，负责项目整体构思、规划与组织实施，为项目实施提供人员、经费及实验平台保障。全面支撑了春化表观记忆建立与重置、光信号调控开花时间机制等核心方向的系统研究，推动基础理论向作物应用延伸，为项目重大原创成果产出、理论体系构建及潜在应用提供了核心支撑。
2. 北京大学：项目重要完成单位，在光信号调控开花时间及春化表观记忆建立等关键科学问题上提供重要理论创新与技术支撑。在组蛋白修饰、染色质调控等前沿方向开展协同攻关，为项目形成系统性原创成果提供了关键学术支撑，在理论引领与学科交叉创新中发挥重要作用。
3. 中国科学院分子植物科学卓越创新中心：项目重要完成单位，为植物低温记忆核心顺式元件CME及其识别蛋白VAL1/2的鉴定、PRC2介导FLC沉默形成春化表观记忆分子机制的突破提供了关键平台支撑。





