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“农业生物重要性状形成与环境适应性基础研究”

重点专项 2023年度项目申报指南

（征求意见稿）

1. 主要农业微生物优异性状形成与演化机制

研究内容：以白肉灵芝、芬娜金针菇、灰树花、丛枝菌

根真菌、黏细菌、乳杆菌、噬菌体等重要农业微生物类群为

研究对象，系统研究重要种质在提高免疫力和降血糖等高活

性多糖活性物质合成，共生丛枝形成，智慧捕食、定向清除

和靶向绞杀高毒力耐药持留食源性致病微生物等优异性状

形成与演化规律，挖掘优异性状形成的关键调控基因，阐明

微生物菌群功能基因协同演化驱动优异性状形成的分子网

络调控机制，解析优异性状的遗传基础在菌种进化过程中的

传递及维持机制，实现优异性状基因自主可控，加速推进农

业微生物种业创新发展。

考核指标：挖掘和鉴定农业微生物种质资源形成和演化

相关的重要新基因 15~20个，其中具有提高免疫力和降血糖

等功能的多糖合成新基因 4~5个，具有捕食、清除及绞杀高

毒力耐药持留食源性致病微生物功能的新基因资源 4~5个，

解析优良性状分子调控网络 4~5个；授权国家发明专利 6~8

项，发表高水平论文 15~20篇。

2. 主粮作物优异种质资源形成与演化机制

研究内容：针对我国水稻、小麦、玉米、马铃薯等主粮
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作物种质资源多样性与演化规律不清的科学问题，以高质量

的基因组序列和泛基因组为参考，揭示微核心种质和重大品

种系谱材料的全景多维组学特征，系统研究重要单倍型、结

构变异、表观变异在驯化和重大品种培育过程中的演变路

径，揭示重要基因在驯化和重大品种培育中的传递规律，解

析其参与的调控网络，分析网络上的关键基因的协同演化规

律，从基因组学、基因和基因网络等多个层面揭示重大品种、

骨干亲本的形成规律，比较不同物种驯化和改良演化规律，

阐明主粮作物平行驯化的遗传基础，并创制出优异新基因资

源，助力绿色发展、减排固氮。

考核指标：挖掘与水稻、小麦、玉米、马铃薯等主粮作

物种质资源演化相关的关键遗传调控位点 8~10 个，克隆在

驯化和改良过程中优异性状形成的重要调控新基因 6~8个，

其中有重大影响新基因 2~3个，解析相关分子调控网络 2~3

个，创制对优异性状提升有重大应用价值的优异新基因资源

2~3个；授权国家发明专利 2~3项，申请国外主产区专利 1~2

项，发表高水平论文。

3. 水稻高产优质高抗协同改良机制

研究内容：针对我国水稻生产中重要农艺性状协同改良

所面临的关键限制因素，挖掘同时控制高产、优质、高抗性

状的节点基因，解析产量与品质、产量与病虫害、产量与非

生物胁迫抗性的协同改良机制，明晰在不同性状形成过程中

的耦合效应，阐明高产优质高抗协同改良的分子调控网络，
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创制对综合性状提升有显著效应的优异新基因资源，实现绿

色发展、减排固氮。

考核指标：挖掘同时控制水稻高产、优质、高抗等不同

性状的节点新基因 15~20个，其中有重大应用价值的新基因

4~5个，解析分子调控网络 4~5 个，创制对综合性状提升有

显著效应的优异新基因资源 4~5个；授权国家发明专利 6~8

项，申请国外主产区发明专利 1~2项，发表高水平论文 15~20

篇。

4. 气候变化下小麦多性状协同改良机制

研究内容：针对小麦高产、优质、高抗等多性状协同调

控和协同改良的分子机制研究不足的瓶颈问题，挖掘同时控

制高产、优质性状的关键节点基因，阐明其调控网络；挖掘

同时控制高产、抗逆性状的关键节点基因，阐明其调控网络；

挖掘同时控制高产、抗病性状的关键节点基因，阐明其调控

网络；解析关键节点基因在不同性状形成过程中的耦合效

应，以应对气候变化；开发有效的分子标记，创制目标性状

突出、综合性状优良的优异新基因资源。

考核指标：挖掘同时控制小麦高产、优质、高抗不同性

状的节点新基因 15~20 个，其中有重大应用价值的新基因

4~5个，解析分子调控网络 4~5个，创制优异新基因资源 4~5

个；授权国家发明专利 8~10 项，申请国外主产区专利 1~2

项，发表高水平论文 15~20篇。

5. 油菜高产优质高抗宜机收性状形成的分子调控网络
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研究内容：针对我国油菜生产上高产、优质、高抗、机

收性状提升所面临的关键限制因素，综合利用遗传学、基因

组学、分子生物学等技术手段，研究产量性状（株型、根型、

生育期（早熟）、角果数、角粒数和种子大小等）、品质性状

（含油量、蛋白含量、油酸含量及不饱和脂肪酸组成比例、

功能性营养成分等）、抗性性状（菌核病、根肿病、蚜虫、

干旱、低温（冻害）、涝渍等）、宜机收性状（抗裂荚、抗倒

伏等）形成的分子基础，挖掘重要性状形成的关键基因并解

析其功能，阐明其在油菜产量、品质、抗性、宜机收性状形

成过程中的遗传效应，明确多性状遗传互作机制，构建重要

性状形成的分子调控网络，发掘对产量、品质、抗性和宜机

收等综合性状提升有显著效应的优异新基因资源。

考核指标：挖掘控制油菜高产、优质、高抗、宜机收性

状形成的重要新基因 10~12个，其中有重大应用价值的新基

因 3~4个；解析分子调控网络 3~4个，创制对产量、品质、

抗性提升有显著效应的优异新基因资源 3~4个；授权国家发

明专利 6~8项，申请国外主产区专利 1~2项，发表高水平论

文 10~12篇。

6. 主要食用菌重要育种性状形成的分子调控网络

研究内容：针对金针菇、香菇和灵芝等大宗食用菌面临

的抗病性和品质提升的关键限制因素，建立野生种质资源库

为基础的多组学大数据库和核心菌株重要育种性状的组学

信息表征体系，综合利用多组学和生物信息学关联分析等技
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术手段，系统解析金针菇高抗单增李斯特菌污染及高产水溶

性膳食纤维、香菇高蛋白及活性多糖、灵芝抗黄脚病及功能

成分（多糖、三萜）等性状形成的遗传基础及关键基因，构

建关键性状的多模块调控网络，阐明食用菌表型多样性、环

境适应性和生长发育可塑性等分子遗传调控机制，为构建以

分子模块为基础的高效设计育种技术体系奠定基础。

考核指标：构建金针菇、香菇和灵芝等库容量大于 1000

株的种质资源库，组学信息表征 3~5株核心菌株，挖掘控制

金针菇、香菇和灵芝品质、抗污染及抗病性等重要育种性状

形成的新基因 10~12个，其中抗病性等有重大应用价值的新

基因 3~4个，解析其调控网络 3~4个；授权国家发明专利 6~8

项，发表高水平论文 10~12篇。

7. 生猪、奶牛、羊抗病性状形成的分子调控网络

研究内容：针对我国生猪、奶牛、羊等在生产过程中面

临的重要疾病问题，综合利用表型组学、免疫组化、基因组

学、表观组学、分子生物学等技术手段，建立抗病性状表型

精准测定方法体系，揭示抗病性状形成的细胞和免疫学分子

调控机制，解析抗病性状形成的遗传基础，挖掘和鉴定抗病

性状的主效基因、因果突变位点和关键调控元件并阐明其作

用机理，探明其对抗病性状提高的遗传效应，揭示环境和基

因互作影响抗病性状形成的机制及其分子互作网络，创制抗

病性状提升的优异新基因资源。由于生猪、奶牛、羊各物种

所受疾病威胁与抗病性状形成原因各不相同，建议子项目研
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究内容以物种划分。

考核指标：建立生猪、奶牛、羊抗病性状表型精准测定

技术体系各 1~2项，挖掘影响猪、奶牛、羊抗病性状形成的

重要新基因 15~20个，其中有重大应用价值的新基因 4~6个，

解析与抗病性状形成相关的调控网络 4~6个，创制对抗病能

力提升有重大应用价值的优异新基因资源 4~6个；授权国家

发明专利 6~9项，申请国外主产区专利 2~4项，发表高水平

学术论文 15~20篇。

8. 农业动物杂种优势形成的生物学基础

研究内容：研究猪、牛、家禽、水禽和羊等主要农业动

物的产量、品质、抗病、繁殖、饲料转化率等重要性状杂种

优势形成的生物学基础，挖掘鉴定亲本和杂种间等位基因特

异表达的功能基因和调控元件，解析基因互作与杂种优势的

关系及分子调控机制，阐明农业动物重要性状杂种优势形成

的遗传和分子机理，提出杂种优势预测的新理论和新方法，

实现杂种优势组合个体的选种选配。

考核指标：挖掘调控农业动物杂种优势性状形成的关键

遗传调控位点和新基因 8~10 个，其中有重大应用价值的新

基因 3~4个，解析相关调控网络 3~4个，创制对杂种优势利

用有重大应用价值的优异新基因资源 3~4个，提出杂种优势

预测模型 1个；授权国家发明专利 3~4项，申请国外主产区

专利 1~2项，发表高水平论文 10~15篇。

9. 农业生物重要性状的优异基因资源设计
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研究内容：针对我国动植物重要农艺性状遗传机理解析

多局限于单个基因、复杂性状形成的共性调控元件研究与利

用不足的问题，挖掘主要农业生物高产、优质、抗病、抗逆、

养分高效利用等性状形成的共性调控元件，并阐明共性元件

的作用机理。在获得重要农艺性状共性调控元件的基础上，

揭示相关信号调控或代谢合成通路的协同调控分子网络，深

入解析复杂性状形成的共性分子基础。对共性调控元件进行

分子设计，并验证不同设计的育种价值和应用策略，创制有

重大应用价值的优异新基因资源，满足现代育种技术对优异

基因资源的重大需求。

考核指标：挖掘主要农业生物高产、优质、抗病、抗逆、

养分高效利用等性状的共性调控元件 30~40个，其中有重大

应用价值的新元件 3~4个；重构信号调控网络或代谢合成通

路 3~4 个；创制有重大应用价值的优异新基因资源 50 个；

授权国家发明专利 3~4项，申请国外主产区专利 1~2项，发

表高水平论文 10~12篇。

10. 农作物环境感受受体的鉴定及其响应机制

研究内容：针对农作物环境信号感受受体的鉴定及其响

应所面临的瓶颈问题，综合利用遗传学、基因组学、分子生

物学等技术手段，鉴定主要农作物感受环境信号（重力、低

温、高温、干旱、盐碱、重大病害病原物）的受体及其重要

调控元件，阐明它们在环境信号感受和应答中的作用机制，

建立环境信号在农作物体内传递的分子链条和调控网络，创
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制耐受低温、高温、干旱、盐碱、重大病害等逆境的农作物

优异新基因资源。

考核指标：挖掘主要农作物环境感受和应答的重要新基

因 15~20个，其中有重大应用价值的新基因 4~5个，解析分

子调控网络 4~5个，创制有重大应用价值的优异新基因资源

4~5个；授权国家发明专利 8~10项，发表高水平论文 15~20

篇。

11. 农作物生长发育与环境响应之间平衡调控机制

研究内容：针对主要农作物生长发育与环境响应平衡调

控所面临的瓶颈，综合利用遗传学、基因组学、分子生物学

等技术手段，研究生长发育与高温、低温、干旱、盐碱、抗

病等胁迫响应的平衡调控机制，挖掘在生长发育和胁迫响应

过程中同时起作用的关键基因，阐明生长-胁迫响应交叉会话

的激素调控机制，揭示生长发育与胁迫反应相互作用的基因

网络，建立高产耐逆品种创制或改良的分子理论模型。

考核指标：挖掘重要新基因 15~20个，其中有重大应用

价值的新基因 4~5个，解析分子调控网络 4~5个，创制有重

大应用价值的优异新基因资源 4~5 个；授权国家发明专利

8~10项，发表高水平论文 15~20篇。

12. 农作物重要农艺性状形成的表观调控因子及其作用

机制

研究内容：针对农作物重要农艺性状形成的表观调控因

子及其作用机制不清的科学问题，以主要农作物为研究对
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象，挖掘控制产量性状形成及环境适应性（温度响应、干旱、

盐碱、酸铝胁迫及抗病反应）的表观调控因子，揭示其分子

作用机制，描绘相关表观基因组调控网络。建立利用表观调

控因子指导高产育种、耐热、抗寒、抗旱、耐盐碱、抗病育

种的理论体系。

考核指标：挖掘重要新基因 15~20个，其中有重大应用

价值的新基因 4~5个，解析分子调控网络 4~5个，创制有重

大应用价值的优异新基因资源 4~5 个；授权国家发明专利

8~10项，发表高水平论文 15~20篇。

13. 农作物重要农艺性状基因组大数据辅助设计育种

研究内容：以水稻、玉米、小麦等大田作物和大豆、番

茄、西瓜、黄瓜、甜瓜、南瓜、辣椒等经济作物为研究对象，

针对重要农艺性状基因组大数据辅助设计育种面临的关键

瓶颈和基础科学问题，通过基因型、表型、环境数据的多组

学大数据信息化、自动化、精准化的多向筛选与整合，精准

预测重要农艺性状表型，快速选育新品种，发掘重要基因；

采用机器学习等数据科学技术，发展根据基因型和环境预测

表型的新模型、新方法，指导精准基因编辑、合成生物学实

践，精准鉴定目标性状突出、综合性状优良的基因资源，开

展作物基因组大数据辅助设计育种理论、方法与实践的原创

性研究。

考核指标：挖掘重要新基因 15~20个，其中有重大应用

价值的新基因 4~5个，解析分子调控网络 4~5个，创制有重
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大应用价值的优异新基因资源 4~5 个；授权国家发明专利

6~8项，发表高水平论文 15~20篇。

14. 基于 CRISPR的基因编辑衍生技术研发与应用

研究内容：针对自主知识产权的新一代基因组编辑技术

的核心问题，集中优势团队，开展多学科交叉联合攻关，利

用全球生物资源信息，特别是微生物宏基因组数据，挖掘具

有靶向功能的新型基因编辑系统，取得基因编辑底盘技术原

创性突破；开发具有我国自主知识产权的基因编辑技术系统

（包括基因敲除、碱基编辑，基因片段插入、基因片段替换

等）；围绕关键农业动植物开展突破性基因编辑种质创新和

利用，在农作物基因编辑核心技术研究领域抢占国际制高

点，保障我国基因编辑产业安全。

考核指标：建立具有自主知识产权的新型基因编辑工具

1~2 个，通过扩展现有基因编辑工具获得具有自主知识产权

的靶向修饰、编辑特异性提高的基因编辑工具 3~4个，利用

以上工具在农业动植物、微生物中创制基因编辑新种质资源

20份；授权国家发明专利 6~8项，发表高水平论文 10~12篇。

15. 主要饲草绿色增产固碳的生物学基础

研究内容：针对我国紫花苜蓿、饲用燕麦、甜高粱、黑

麦草等主要饲草在叶片产量、品质和抗病性提升等农业生产

中面临的绿色增产固碳关键瓶颈问题，综合运用基因组学、

计算生物学、分子遗传学与基因编辑等技术手段，挖掘控制

叶片大小、蛋白含量、单宁含量等高效固碳、高营养品质、
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耐水分与温度胁迫、抗病虫害等增产增效和绿色防控的关键

基因模块，阐明其对目标性状提高的遗传效应及调控网络，

发掘优异等位变异，创制对主栽饲草品种绿色增产固碳有显

著提升的新基因资源。

考核指标：挖掘主要饲草绿色增产固碳重要调控新基因

模块 10~12个，其中有重大应用价值的新基因模块 3~4个，

解析相关调控网络 3~4个，创制对饲草绿色增产固碳有显著

提升的优异新基因资源 4~5个；授权国家发明专利 6~8项，

发表高水平论文 10~12篇。

16. 植物工厂环境下主要作物（小麦、玉米、大豆等）

育种加速器

研究内容：针对我国小麦、玉米、大豆等主要作物育种

周期长所面临的关键限制因素，研发基于作物发育特征的高

光效低能耗适配光谱以及养分原料循环高效利用的技术体

系，研制光照、温度、二氧化碳等环境智能控制的培养装备；

开发基于活体成像、高光谱等高通量表型组获取技术系统，

实现观察、监测和分析作物表型变异与环境响应之间的联

系，构建多源环境信息耦合与作物生长发育及生产力动态预

测技术；解析作物在加速器环境里的生长发育规律和环境响

应与适应机制，挖掘加速作物育种的关键调控因子，创制作

物高效快速育种的优异新基因资源；实现全基因组选择分子

设计育种技术和育种加速器的有机结合，显著缩短作物育种

周期，加速培育高产优质耐逆作物新种质。
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考核指标：研发小麦、玉米、大豆等主要作物育种加速

器 1~2个，研发光谱配方和营养液配方 4~6种，挖掘调控作

物生长发育周期和环境适应的重大应用价值新基因 2~3个，

创制适于加速器育种的作物新种质 2~3份；授权国家发明专

利 6~8项，发表高水平论文。

17. 农业动植物基因编辑验证评价技术

研究内容：利用高通量测序、多组学等现代生物技术与

生物大数据、生物信息学、质谱色谱联用技术相结合，全面

分析基因编辑诱导的核酸序列和染色体空间结构变异，以及

由此引起的目标基因和相关基因转录、翻译表达差异，代谢

途径的变化和新代谢物的积累等；研究建立安全评价分子、

细胞或生物新模型，解析基因编辑产生新蛋白（多肽）、新

代谢物的功能效应，阐释基因编辑动植物性状改良机理的同

时，揭示潜在风险因子的风险形成机理；构建适于农业动植

物基因编辑验证评价技术体系，明确验证评价关键参数、指

标，提出基因编辑安全评价指南。

考核指标：建立农业动植物基因编辑验证评价新技术

10~20项；研制验证评价技术标准、规范，提出标准、规范

草案 3~5 项；授权国家发明专利 5~10 项；发表高水平论文

5~10篇；通过集成应用形成农业动植物基因编辑验证评价技

术体系 1套，与转基因生物安全评价相互衔接、补充；明确

农业动植物基因编辑验证评价关键参数、指标，提出基因编

辑验证评价指南 1份。
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18. 农业生物设计育种原始创新

研究内容：面向绿色发展、减排固氮的目标，研究种质

资源多样性与演化规律，农业植物、动物和微生物复杂性状

形成与互作遗传机理，农业植物代谢调控网络与合成机制，

特别是实现种子与耕地相互适应、农业生态系统协同发展以

应对气候变化。开展农业生物重要性状形成的前沿探索，要

求研究思路和技术指标超前，具有明显创新性。

考核指标：聚焦专项关键科学问题和核心技术有关方

向，在方法、路径、技术等方面取得原创性研究成果。


