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摘     要

水稻生物学国家重点实验室瞄准世界水稻科学与技术发展前沿，以水稻生物学相关的应用基础研究为突破口，着力解决我国稻作科技和水稻产业可持续发展的关键问题。基于此，确立了4个研究方向：（1）水稻功能基因组学与分子育种基础研究；（2）水稻种质创新与分子育种应用研究；（3）水稻病虫成灾机理与控制研究；（4）水稻可持续生产基础与应用研究。

2011-2015年期间，主持或参与省部级以上项目297项，其中“863”项目12项，“973”项目课题13项，国家自然科学基金项目97项，国家重大专项、国家公益项目等国家级项目57项，其中，主持 “973”项目2项、国家转基因重大专项课题2个，并主持了“国家水稻产业体系”项目的运行。在基础研究和应用转化上均取得重要成绩，产生了显著的社会经济效益。

提升基础理论研究，在水稻重要功能基因剖析和稻飞虱灾变机理等研究取得突破性进展。加强利用自身资源优势开展应用基础理论研究，揭示水稻基因拷贝数变异对水稻品质和产量的调控机理，为高产优质水稻新品种的分子设计育种奠定了基础；利用代表性两系杂交水稻“两优培九”研究水稻产量遗传基础，为阐明超级稻产量的遗传基础和基因辅助育种搭建了理想平台；多方位研究稻飞虱灾变机理，揭示稻飞虱传播分子机制和水稻抗稻飞虱分子机理。相关研究成果发表于Nature、 Nature Genetics、PNAS、Genome Biology和 eLife等国际知名期刊，并得到Nature和Nature Plants等国际知名刊物及媒体的专门报道与评述，其中，控制稻飞虱长短翅型可塑性发育的分子“开关”研究成果入选2015年中国生命科学领域十大进展。

加强基础研究与应用研究结合，超级水稻品种培育和应用居国际领先地位。研创了后期功能型杂交稻育种技术和水稻品质高效鉴定技术体系，培育出国稻系列、华占系列、中嘉早系列、中早系列和中浙优系列等系列品种；农业部主导品种数名列全国各水稻育种单位第一，常规籼稻面积全国占比超过30%。恢复系华占组配育成的杂交稻品种39个（次）审定，天优华占成为国家区试双季晚籼对照品种，年推广面积居全国杂交稻第3位，中嘉早17连续多年位居全国籼稻品种推广面积第一，是近30年来唯一年推广面积达千万亩级别的早稻品种。集成了超级稻高产栽培技术体系，应用1.19亿亩，增产稻谷640.0万吨，增效137.4亿元；首创水稻钵形毯状秧苗机插技术，比传统机插秧平均增产达10.1%。
引领水稻种质资源共享利用，种质创新和资源利用效果突出。管理运行国家水稻种质资源中期库，结合种质资源评价和新资源挖掘，合作研究重要的水稻科学问题，相关结果发表于Cell、Nature和Nature Genetics等国际顶级期刊上，2项成果先后入选“2014年中国科学十大进展”和“2015年中国生命科学领域十大进展”；利用分发资源共育成品种37个，累计推广应用6274万亩，农民增收25.1亿元。
五年来，实验室在论文发表、品种审定、以及专利和品种权授权上均得到大幅度提升，还获得国家自然科学二等奖1项、国家发明二等奖1项、国家科技进步二等奖2项，是十二五全国农业类获奖单位中囊括三大国家级奖项的唯一一家。主要研究进展凝练于5个代表性成果中；（1）水稻重要性状的遗传调控和分子育种基础研究；（2）超级稻分子育种研究；（3）稻米品质遗传改良与优质稻育种研究；（4）稻飞虱成灾机制与控制方法研究；（5）水稻高产高效栽培技术研发与应用

实验室在团队建设和人才培养上亦卓有成效。评估期间，1个团队获得国家自然科学基金创新群体项目资助，2个团队入选国家“创新人才推进计划”重点领域创新团队，6个团队入选全国农业科研杰出人才及其创新团队，新增1位国家自然科学基金杰出青年、2位国家自然科学基金优秀青年、1位教育部青年长江学者、1位国家万人计划人才和2位百千万人才工程人才，实验室还获得“十一五”国家科技计划执行优秀团队奖1项。
实验室坚持“开放，流动，联合，竞争”的方针，面向国内外开放运行。与60多个国家（际）机构建立了形式多样的合作，建立联合研究中心，开展联合研究，在国际学术期刊合作发表相关论文97篇，并在资源引进、品种示范、人员培训等方面取得成效；资助34个开放课题，相关研究发表论文22篇，育成品种3个，取得发明专利4项，2项研究结果作为成果组成部分分别获得国家科技进步二等奖及福建省科技进步一等奖。

实验室充分利用国家对国家重点实验室的稳定支持，针对水稻生物学重要问题及水稻育种和生产中关键需求产生的科学和技术问题，设置自主课题，持续开展研究。对青年人才队伍进行重点支持，在水稻重要基因克隆与功能分析、水稻发育生理研究、水稻病虫成灾机理研究等领域取得显著成效，相关结果发表于Nature Genetics、PNAS、New Phytologist、Molecular Plant、Journal of Virology和BMC Plant Biology等期刊。
根据与国际上水稻研究力量最雄厚的几个机构相比较，本实验室在论文水平、资源利用和公益服务上居领先地位。
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一、简  表
	实验室
	名  称
	水稻生物学国家重点实验室

	
	经费构成
	开放运行费（万元）
	基本科研业务费（万元）
	仪器设备更新费（万元）

	
	国 家
	2235.5
	2160.75
	2344

	
	部 门
	0
	2426
	3040

	
	依托单位
	0
	3735
	3972

	实验室
主任
	姓  名
	钱前
	出生日期
	1962.3
	民  族
	汉

	
	职  称
	研究员
	学科专长
	遗传育种与种质创新
	最后学位
	A.√博士  B.硕士  C.学士

	学术委员会主任
	姓  名
	李家洋
	出生日期
	1956.7
	民  族
	汉

	
	职  称
	研究员
	学科专长
	发育生物学

	代表性
研究成果
	序 号
	成果名称
	研究方向
	成果类型

	
	第1项
	水稻重要性状的遗传调控和分子育种基础研究
	水稻功能基因组学与分子育种基础研究
	应用基础研究

	
	第2项
	超级稻分子育种研究
	水稻种质创新与分子育种应用研究
	应用基础研究

	
	第3项
	稻米品质遗传改良与优质稻育种研究
	水稻种质创新与分子育种应用研究
	应用基础研究

	
	第4项
	稻飞虱成灾机制与控制方法研究
	水稻病虫成灾机理与控制研究
	应用基础研究

	
	第5项
	水稻高产高效栽培技术研发与应用
	水稻可持续生产基础与应用研究
	应用基础研究

	


	承担任务研究经费
	获奖情况
国家级（项）
	队伍建设和人才培养
	对外开放合作
	依托
单位

	五年实到总经费
	国
家
级
任
务
	50
项
任
务
	人
均
承
担
科
研
任
务



	自然科学奖
	技术发明奖
	科技进步奖
	国际机构任职
	院士
	973
和重大科学研究计划首席科学家
	国家高层次人才
	千人
计划
/

国家特聘
专家
	重点领域创新团队
	创新研究群体
	国家杰出青年基金
	青年千人计划
	开

放

课

题
	承
办
学
术
会
议
	国
际
合
作
计
划
	实
验
室
面
积
	经
费
投
入

	
	
	
	
	一等奖
	一等奖
	一等奖
	人数
	人数
	人
数
	人数
	人
数
	个数
	个数
	人
数
	人数
	课题数
	经费
	国际性

	地区、双边
	全国性
	项目数
	经费
	
	

	万元
	万元
	占总经费%
	万元
	占总经费%
	万元
	国家级任务
	
	
	
	4
	
	2
	1
	/
	2
	1
	6
	
	个
	万元
	次
数
	次
数
	次数
	个
	万元
	平
方
米
	万
元

	26123
	20303
	77.7%
	15919
	60.9%
	401.89
	312.35
	二等奖
	二等奖
	二等奖
	新增
	新增
	新
增
	新增
	新
增
	新增
	新增
	新
增
	新增
	34
	402.98
	3
	
	12
	3
	333.8
	16000
	16945

	
	
	
	
	
	
	
	1
	1
	2
	2
	
	1
	1
	/
	2
	1
	1
	
	
	
	
	
	
	
	
	
	


简表填写说明

1. 代表性研究成果按基础研究、应用基础研究和基础性工作分类。代表性研究成果是指评估期内在实验室主要研究方向上，以实验室为基地、实验室固定人员为主产生的系统性重大科研成果，以及通过国内外合作研究取得的重大科研成果。代表性研究成果应是面向科学前沿和国家重大需求所开展的、为促进科学发展或解决关键科技问题以及为国家发展决策等方面所取得的重要科研系列进展，名称表述应明确、具体，而不是某研究方向上关联度不高的成果的汇总和拼盘。
2. 国家级任务是指973计划、863计划、国家科技重大专项、国家科技支撑计划、国家自然科学基金、科技基础性工作专项、国际科技合作专项、国家重大工程任务（包括与大型企业的合作）、公益性行业科研专项等。
3. 队伍建设和人才培养栏中“国际机构任职”人数指实验室固定人员在国际学术组织和学术刊物任职的人数（不得重复填报）。“国家高层次人才”指实验室入选的国家高层次人才特殊支持计划，简称“国家特支计划”，亦称“万人计划”的固定人员。“千人计划”指实验室入选由中央组织部、人力资源和社会保障部牵头的“海外高层次人才引进计划”的固定人员；“国家特聘专家”指实验室入选国家 “千人计划”全职回国（来华）工作的固定人员。“青年千人计划”指实验室入选中央“青年海外高层次人才引进计划工作”的固定人员。“重点领域创新团队”指由科技部批准纳入创新人才推进计划的重点领域创新团队。“创新研究群体”指由国家自然科学基金委员会批准的创新研究群体。
4. 对外开放合作栏中“国际合作计划”是指实验室参与国际重大科学研究计划（指双方单位之间正式签订协议书的国际合作科研项目）的项目数。
5. 数据收集时间：2011年1月1日－2015年12月31日。
二、研究水平与贡献

1．总体定位和研究方向

	1.1 实验室定位和方向
定位：为解决我国稻作科技和水稻产业可持续发展的关键问题，顺应水稻科技发展大趋势，瞄准世界水稻科学与技术发展前沿，以水稻生物学相关的应用基础研究为突破口，重点开展以种质创新为核心的重要功能基因发掘利用、水稻抗病虫的分子调控、分子设计育种等研究，指导重大水稻新品种培育，为我国水稻产业可持续发展奠定坚实理论、技术基础。
方向：实验室根据“粮食安全”国家战略需求和水稻生产中出现的重大关键问题，确立以下研究方向。
方向一：水稻功能基因组学与分子育种基础研究。主要开展重要农艺性状功能基因克隆、性状控制机理、优良性状的分子设计育种基础研究。
方向二：水稻种质创新与分子育种应用研究。主要开展水稻有利基因发掘与创新、育种新材料创制、新品种选育研究。

方向三：水稻病虫成灾机理与控制研究。主要开展水稻病原菌致病性及变异机制，水稻抗病虫的分子调控，水稻害虫种群演替、发生及流行扩散机制，转基因抗病虫水稻培育及安全性评价研究。
方向四：水稻可持续生产基础与应用研究。主要开展水稻抗病虫草害应用、水稻抗逆（旱、寒、盐碱）应用及新技术应用于水稻生产研究。

目标：实验室以相关重要理论为指导，特异资源的发掘与创新为突破口，功能基因的定位、克隆和转育为技术关键，多学科优势集成为特征，优质、高产、多抗、资源高效利用和环境友好为目标，实现水稻-环境-人类之间的可持续发展，为保障国家粮食安全作出贡献。
1.2 实验室的地位、影响及作用
按照农业科研要“顶天立地”的要求，实验室在不断加强水稻生物学基础研究的同时，十分重视基础研究向应用转化的工作，在“顶天”以及“立地”两个方面均取得了一系列重要的成果，产生了显著的社会经济效益，奠定了实验室在水稻生物学研究领域的重要核心地位。

1.2.1夯实水稻重要功能基因组研究基础，稻飞虱灾变机理等研究取得突破性进展
在评估期间，本实验室加强利用自身资源优势开展应用基础理论研究：通过对美国长粒粳稻的研究，揭示水稻基因拷贝数变异可调控水稻的粒长、品质和产量，为水稻粒形的分子设计育种和高产优质水稻新品种培育奠定了基础；利用代表性两系杂交水稻“两优培九”为研究材料，研究和解析影响水稻产量的遗传位点，为进一步阐明超级稻产量的遗传基础和基因辅助育种搭建了理想平台；提高了水稻遗传重组频率；发现了控制稻飞虱长短翅型可塑性发育的分子“开关”，揭示了稻飞虱灾变机理；解析了“褐飞虱-内共生真菌-内共生细菌”三位一体的互补基因组；揭示了稻飞虱与水稻病毒的互作与传播分子机制；发现了水稻抗稻飞虱分子机理；发展了转基因水稻环境安全评价技术体系，明确转基因材料无明显的环境负面风险。相关研究成果先后发表在Nature, Nature Genetics, PNAS, Genome Biology, eLife等国际知名杂志上。以上成果得到Nature，Nature Plants等国际知名媒体及刊物的专门报道与评述。控制稻飞虱长短翅型可塑性发育的分子“开关”研究成果入选2015年中国生命科学领域十大进展。

1.2.2提升与加强基础研究与应用研究有机结合，超级水稻品种培育和应用居国际领先地位
近年我国水稻基础研究取得的飞速发展，为开展生产应用研究提供更高的技术平台以及理论指导。本实验室在评估期内不断加强应用转化的能力：深入开展了分子标记辅助选育、有利性状基因克隆及多基因聚合分子育种的研究；研创了超级稻育种亲本选配方法，提出了利用根系指标选育超级稻的方法；创建后期功能型超级杂交稻育种技术体系；提出了籼粳亚种间杂种优势利用的育种学理论；发掘应用水稻高原粳型不育胞质；构建水稻品质高效鉴定技术体系；培育出国稻系列、华占系列、中嘉早系列、中早系列和中浙优系列等系列品种；农业部主导品种数名列全国各水稻育种单位第一，常规籼稻面积占全国3成多，特别是中嘉早17已连续多年位居全国籼稻品种推广面积第一，引领我国常规籼稻品种选育的方向；2014年我国推广面积最大的前十位品种中，实验室育成的品种占3个，其中2个品种（中嘉早17、天优华占）进入前五位；目前在农业部认定的146个超级稻品种中，实验室育成的有15个，占比10.27%；实验室研创集成了超级稻高产栽培技术体系，应用1.19亿亩，增产稻谷640.0万吨，增效137.4亿元；建立了利用生态功能分子防控害虫及杂草技术，为稻作可持续发展提供技术支撑；首创水稻钵形毯状秧苗机插技术，比传统机插秧平均增产达10.1%。

1.2.3引领水稻种质资源和创新种质共享利用，为我国十二五期间成果产出率最高的种质资源中心
除了自主基础研究以及应用转化之外，为提升我国水稻行业的整体科研水平，本实验室还不断加强资源挖掘及公益服务的能力：管理运行国家水稻种质资源中期库，保存水稻种质资源7万余份，平均年收集国内外水稻新种质1000余份；建立了系统化的水稻种质资源遗传多样性保护技术和标准化的水稻种质资源测试技术；向全国水稻研究单位免费提供标准化的资源评价数据和针对性的种质实物4万余份次；创建了3万多份突变体材料，向全国科研单位免费提供突变体以及配置各种遗传材料，发掘了一批重要的新基因。通过对本实验室提供的种质资源的挖掘，本实验室与多家科研单位一起合作揭示了一系列重要的水稻科学问题，研究成果先后发表在Cell，Nature和Nature Genetics等国际顶级期刊上，其中2项成果先后入选“2014年中国科学十大进展”和“2015年中国生命科学领域十大进展”；利用分发资源共育成品种37个，累计推广应用6274万亩，农民增收25.1亿元；创新种质“华占”分发到全国育种单位，103个组合参加各级区域试验，通过审定组合达39个(次)，成为目前我国应用面积最大恢复系。本实验室为我国十二五期间成果产出率最高的种质资源中心。
为客观反映本实验室基础研究在同行中的水平，我们选取了国际上研究领域类似的4家研究机构，从SCI论文总数、H指数、引用数/篇、他引数/篇等各个角度进行分析比较（表1）。所比较的4家机构为，国际上水稻研究力量最强的国际水稻研究所，发达国家中专业研究水稻的美国水稻研究中心，水稻主产国日本作物研究力量最强的日本作物研究所，以及水稻种植面积最大国家印度的印度水稻研究所。水稻生物学国家重点实验室与国际水稻研究所、日本作物研究所各有千秋，旗鼓相当，总体实力明显强于美国水稻研究所，各方面指标大幅度超过印度水稻研究所，反映本实验室的综合实力居国际前沿。

表1、相关研究机构2011-2015年发表的SCI论文总数、H指数及引用情况对比

研究机构

论文

总数
H指数
引用数/篇
他引数/篇
水稻生物学国家重点实验室
573

33

9.52

8.56

国际水稻研究所
873

40

8.70

7.17

美国水稻研究中心
137

17

9.69

8.70

印度水稻研究所
271

14

3.07

2.68

日本作物研究所
640

32
8.07

7.32

进一步选取与水稻生物学国家重点实验室定位最为相似的国际水稻研究所（IRRI）进行比较。在论文总数以及H指数两方面，本实验室落后于IRRI，主要由于IRRI的国际合作的广度领先于本实验室，但是在论文的平均引用数以及他引数方面，本实验室显著优于IRRI。在应用领域，本实验室在评估期内审定的品种总数为76个，而IRRI自上世纪90年代起逐渐将工作中心转向基础研究和公益服务，未审定任何水稻品种。在品种资源方面，IRRI拥有全世界最大的水稻种质资源库，保存种质资源12.7万份。本实验室保存种质资源7万余份，是世界上第二大水稻种质资源库。公益服务上，IRRI主要服务于全球的水稻科研需求，而本实验室主要立足服务于中国的水稻科研需求。为比较两者在公益服务的成效，对在国际顶级期刊Cell, Nature和Science上的论文进行了检索整理，并对依靠两者资源库分别发表的论文数量进行比较。在评估期内，利用水稻种质资源发表的论文总数为7篇，其中依赖于本实验室挖掘的种质资源发表的论文为3篇，而依赖于IRRI发表的论文数目为1篇。因此，虽然本实验室资源总数及资源服务广度方面不及IRRI，但是本实验室在公益服务的效率方面显著超越IRRI。由于本实验室在种质资源挖掘与创制方面提供的大量的公益性的基础性工作，保证了我国的水稻研究在近几年实现了跨越式发展，位居于国际最前沿。
综上所述，本实验室无论是在基础研究方面，还是在落实应用转化以及公益服务方面在国际同行中均处于领先地位，为促进我国水稻生物学领域各学科的全面发展起着重要的引领作用。


2．承担的主要任务

	2011-2015年，实验室共主持或参与省部级以上项目297项，其中属于“863”项目的12项，属于“973”项目的13项，国家自然科学基金项目97项，及国家重大专项、国家公益项目等国家级项目57项，到位经费2.61亿元。
1. 承担国家重要科研任务的情况
2012年钱前研究员领衔，实验室首次获得了国家基金委创新研究群体项目 “水稻种质创新和超级稻分子育种”的资助，2015年又获得连续资助；作为首席科学家，陈学新教授和娄永根教授分别承担了“973”项目“天敌昆虫控制害虫机制及可持续利用研究”和“稻飞虱灾变机理与可持续治理的基础研究”；曹立勇研究员和沈志成教授分别担任了国家转基因重大专项“抗病转基因水稻新品种培育”及“转基因安全技术研究”课题的主持工作。

程式华研究员领导了“国家水稻产业体系”项目的运行。娄永根教授和朱德峰研究员分别主持了公益性行业（农业）科研专项“利用生态功能分子防控害虫及杂草技术研究与示范”和“主要粮食作物高温热害及干热风预警及缓解技术研究示范”。
此外，实验室的叶恭银、娄永根、陈学新及沈志成4位教授作为骨干成员（该项目一共有6位骨干成员）参与承担了由浙江大学刘树生教授领衔的国家基金委创新研究群体项目“农业害虫生物防治的基础研究”。

2. 投入产出情况

实验室在上一轮评估中，实到研究经费2.06亿元，本轮评估实到研究经费2.61亿元，经费增加26.7%，在发表论文、育成品种及获得奖励等方面更是得到大幅度提升。

（1）论文质量与数量大幅度提高。2006-2010年，实验室共发表论文469篇，其中SCI收录论文237篇，影响因子3.0以上72篇。2011-2015年，实验室共发表论文790篇， SCI收录论文573篇，其中第一单位论文420篇，影响因子3.0以上222篇。并且在Nature, Nature Genetics等国际顶尖期刊上发表了原创论文。

（2）面向生产研发品种、技术，成果丰硕。与上一轮评估相比，品种、专利等产出更加丰硕，发明专利由31项大幅增加至120项，审定品种由60个增加至76个，获植物新品种权由17个增加至58个。出现了年推广面积上千万亩的品种“中嘉早17”， 创新种质“华占”有103个组合参加各级区试，39个(次)通过审定，成为目前我国应用面积最大恢复系。同时，针对生产需求研发新型水稻栽培技术体系取得突破， 有三项技术成为农业部主推技术，其中“水稻钵苗机插技术”、“超级稻区域化高产栽培技术”推广面积均超亿亩，社会效益显著。

（3）在基础、应用基础及应用研究各领域全面获得国家奖励。评估期间，实验室共获得国家自然科学二等奖1项、国家发明二等奖1项及国家科技进步二等奖2项。相比上一轮评估期间获得2项国家科技进步二等奖，不但在获奖数量上翻番，更是全面摘取了国家3大奖项的成果。表明实验室在基础及应用基础研究、应用研究领域的综合实力有了大幅度的提高。

（4）团队建设、人才培养力度大大加强。五年来，实验室更加注重科研团队的研究水平和学风建设，通过自身培养和引进提高了研究队伍的实力。1个团队获得国家自然科学基金委员会创新群体项目资助，2个团队入选国家“创新人才推进计划”重点领域创新团队，6个团队入选全国农业科研杰出人才及其创新团队，新增1位国家自然科学基金杰出青年、2位国家自然科学基金优秀青年、1位教育部青年长江学者、1位国家万人计划人才和2位百千万人才工程人才，实验室还获得“十一五”国家科技计划执行优秀团队奖1项。



按照国家任务的定义选择不超过50项填写下表：

	序号
	课题名称
	编号
	负责人
	起止时间
	类别
	合同经费

(万元)
	经费

来源

	1
	稻飞虱灾变机理与可持续治理的基础研究
	2010CB126200
	娄永根
	2010-2014
	973项目
	3051.0
	科技部

	2
	天敌昆虫控制害虫机制及可持续利用研究
	2013CB127600
	陈学新
	2013-2017
	973项目
	3600.0
	科技部

	3
	分子设计和多基因组装育种
	2013CBA01405
	钱前
	2013-2015
	973项目课题
	880.0
	科技部

	4
	介体昆虫—病毒—寄主植物三者互作机制
	2014CB138404
	叶恭银
	2014-2018
	973项目课题
	305.0
	科技部

	5
	水稻低温基因CTL的克隆及应用
	2013CBA01403
	曾大力
	2013-2017
	973项目课题任务
	285.0
	科技部

	6
	长江下游强优势水稻杂交种的创制与应用
	2011AA10A101-
	唐绍清
	2011-2015
	863项目课题任务
	345.0
	科技部

	7
	新型害虫免疫制剂的挖掘与应用
	2011AA10A204-
	叶恭银
	2011-2015
	863项目课题任务
	269.0
	科技部

	8
	优质高产抗病性状的聚合与种质创新
	2014AA10A603-15
	吴建利
	2014-2018
	863项目课题任务
	427.0
	科技部

	9
	优质高产水稻分子育种与品种创制
	2012AA101102-02
	庄杰云
	2012-2015
	863项目课题任务
	170.0
	科技部

	10
	抗病转基因水稻新品种培育
	2011-2014ZX08001-002
	曹立勇
	2011-2015
	国家科技重大专项课题
	5583.1
	农业部

	11
	安全转基因技术研究
	2011-2014ZX08010-003
	沈志成
	2011-2015
	国家科技重大专项课题
	3172.5
	农业部

	12
	转基因水稻对靶标与非靶标生物影响的评价技术
	2011ZX08011-001-001
	叶恭银
	2011-2015
	国家科技重大专项子任务
	463.88
	农业部

	13
	“新株型超级稻”南方粳稻新品种培育
	2011ZX08001-004-2
	朱旭东
	2011-2015
	国家科技重大专项子任务
	737.97
	农业部

	14
	水稻新品种培育与扩繁
	2011BAD35B02
	曹立勇
	2011-2015
	国家科技支撑计划课题
	1555.0
	科技部

	15
	稻类遗传育种学
	31221004
	钱前
	2013-2015
	国家自然科学基金创新群体 
	600.0
	基金委

	16
	植物病原真菌功能基因组学
	30925025
	林福呈
	2010-2013
	国家自然科学基金杰出青年
	200.0
	基金委

	17
	植物害虫生物防治
	31025021
	叶恭银
	2011-2014
	国家自然科学基金杰出青年 
	200.0
	基金委

	18
	全球香稻遗传多样性和香味基因遗传驯化研究及育种利用
	31161140348
	胡培松
	2012-2016
	国家自然科学基金国际合作
	210.0
	基金委

	19
	利用系列增产基因IPA1/DEP1分子设计理想株型超级稻
	31461143014
	郭龙彪
	2015-2019
	国家自然科学基金国际合作  
	252.0
	基金委

	20
	膜翅目昆虫的系统发育及其寄生习性进化
	31230068
	陈学新
	2013-2017
	国家自然科学基金重点项目 
	285.0
	基金委

	21
	转录因子OsERF3介导的水稻抗虫性机理研究
	31330065
	娄永根
	2014-2018
	国家自然科学基金重点项目 
	292.0
	基金委

	22
	水稻产量基因的精细定位和分子设计育种研究
	30921140408
	郭龙彪
	2010-2012
	国家自然科学基金国际合作项目
	100.0
	基金委

	23
	水稻产量相关基因-高糙米率基因HBR的克隆和应用研究
	31171531
	曾大力
	2012-2015
	国家自然科学基金面上项目
	68.0
	基金委

	24
	GA钝感的水稻包穗突变体相关基因功能分析及分子机制研究
	31171532
	朱丽
	2012-2015
	国家自然科学基金面上项目
	68.0
	基金委

	25
	水稻根系代谢的氧调控机理及对氮素利用效率的影响
	31270035
	朱练峰
	2013-2016
	国家自然科学基金面上项目
	72.0
	基金委

	26
	水稻ZEP1基因在重组频率控制过程中的机理及应用研究
	31271681
	王克剑
	2013-2016
	国家自然科学基金面上项目
	82.0
	基金委

	27
	水稻产量基因 gwp9的功能和分子机制研究
	31271700
	郭龙彪
	2013-2016
	国家自然科学基金面上项目
	87.0
	基金委

	28
	水稻ERF转录因子家族IX亚组成员在抗病性中的功能及其作用机制
	31272028
	宋凤鸣
	2013-2016
	国家自然科学基金面上项目
	75.0
	基金委

	29
	两个LRR类受体蛋白激酶在调控虫害诱导水稻防御反应中的作用与机理
	31272052
	娄永根
	2013-2016
	国家自然科学基金面上项目
	90.0
	基金委

	30
	蝶蛹金小蜂毒液免疫抑制小肽的鉴定、结构与功能研究
	31272098
	叶恭银
	2013-2016
	国家自然科学基金面上项目
	80.0
	基金委

	31
	水稻叶形建成调控网络及其理想株型育种利用研究
	91335105
	张光恒
	2014-2016
	国家自然科学基金重大计划培育项目
	100.0
	基金委

	32
	稻瘟病菌附着胞形成阶段代谢组学研究
	31370171
	林福呈
	2014-2017
	国家自然科学基金面上项目
	80.0
	基金委

	33
	稻瘟病菌cAMP-PKA信号途径下游基因调控网络及其功能研究
	31370172
	王政逸
	2014-2017
	国家自然科学基金面上项目
	82.0
	基金委

	34
	水稻qHd1.1基因调控抽穗期的分子机理研究
	31371605
	应杰政
	2014-2017
	国家自然科学基金面上项目
	81.0
	基金委

	35
	OsTAR2对水稻发育多效性影响的分子机理研究
	31371606
	朱丽
	2014-2017
	国家自然科学基金面上项目
	88.0
	基金委

	36
	褐飞虱与共生菌在氨基酸合成代谢中的协同关系
	31371939
	傅强
	2014-2017
	国家自然科学基金面上项目
	80.0
	基金委

	37
	水稻细菌性褐条病菌VI 型分泌系统的组成、互作和功能研究
	31371904
	李斌
	2014-2017
	国家自然科学基金面上项目
	78.0
	基金委

	38
	水稻枝梗形成的调控网络及其高产育种应用
	91435105
	曾大力
	2015-2017
	国家自然科学基金重大计划培育项目
	100.0
	基金委

	39
	一新的水稻粒形和粒重主效QTL的克隆及其功能研究
	31471167
	高振宇
	2015-2018
	国家自然科学基金面上项目
	81.0
	基金委

	40
	水稻冠层雾滴沉积与传输机理的模拟与仿真
	31471416
	朱德峰
	2015-2018
	国家自然科学基金面上项目
	75.0
	基金委

	41
	影响水稻籽粒垩白形成与粒重的基因OsBT1的图位克隆与功能初步研究
	31471472
	魏祥进
	2015-2018
	国家自然科学基金面上项目
	91.0
	基金委

	42
	HM47介导的水稻白叶枯病抗性分子机理研究
	31471572
	吴建利
	2015-2018
	国家自然科学基金面上项目
	85.0
	基金委

	43
	主要粮食作物高温热害及干热风预警及缓解技术研究示范
	201203029
	朱德峰
	2012-2016
	公益行业科研专项
	1381.0
	农业部

	44
	生物防治技术研发与示范
	201303017
	叶恭银
	2013-2017
	公益行业科研专项课题
	91.22
	农业部

	45
	利用生态功能分子防控害虫及杂草技术研究与示范
	201403030
	娄永根
	2014-2018
	公益行业科研专项
	806.0
	农业部

	46
	中国超级稻重点区域目标产量高效育种集成与示范
	201403002
	程式华
	2014-2018
	公益行业科研专项
	543.0
	农业部

	47
	长江中下游千万亩专用早稻技术集成示范与推广
	2013GA700001
	胡培松
	2013-2014
	国家星火计划
	165.0
	科技部

	48
	水稻钵形毯状秧苗机插关键技术集成与示范
	2011GB23260004
	朱德峰
	2011-2013
	国家农业科技成果转化资金资助项目
	60.0
	科技部

	49
	双季稻新品种生产技术集成中试与示范
	2013GB23260569
	胡培松
	2013-2015
	国家农业科技成果转化资金资助项目
	60.0
	科技部

	50
	国家水稻产业体系
	CARS-01
	程式华
	2011-2015 
	国家现代农业产业技术体系
	24650.0
	农业部


注：实验室承担的国家任务指973计划、863计划、国家科技重大专项、国家科技支撑计划、国家自然科学基金、科技基础性工作专项、国际科技合作专项、国家重大工程任务（包括与大型企业的合作）、公益性行业科研专项等。
3．研究成果总体概述
	5年来，实验室紧紧围绕着“粮食安全”这一国家战略目标和水稻科学发展前沿，在水稻功能基因组学与分子育种基础研究、种质创新与分子育种应用研究、病虫成灾机理与控制研究、可持续生产基础与应用研究等方面取得了多项国家级奖励成果和高影响因子学术论文。其中获国家自然科学奖二等奖1项、国家技术发明二等奖1项、国家科技进步二等奖2项，省部级一等奖4项；十二五期间全国677家获奖单位中仅有28家囊括三大国家级奖项，本实验室是全国农业类唯一一家，显示了在农业基础研究、重大技术发明和科技成果推进领域全面的实力。
评估期间，实验室共发表论文790篇，经检索《ISI Web of Science》，2011-2015年，实验室共有573篇论文被《SCI－Expanded》收录，其中第一单位论文420篇，影响因子大于3.0的222篇；出版专著5本。授权发明专利120项。审定品种76个，其中16个品种17次通过国家审定；新品种权58个；8个品种被农业部认定为超级稻品种，是全国入选超级稻品种最多的实验室；“中嘉早17”2014年推广916万亩，居我国籼稻年推广面积第一位；“华占”配组的39个（次）杂交组合通过审定，成为目前我国应用面积最大的恢复系。应用研发的品种与专利技术，实现到位收益4600余万元。
3.1 水稻功能基因组学与分子育种基础研究
水稻功能基因组学是揭示功能基因遗传调控机制，实现功能基因资源高效组装的理论依据。实验室以水稻生产实际需求为导向，在重要农艺性状功能基因挖掘及解析上取得了系列重要进展。(1) 破解水稻粒型调控分子机制。从美国优质长粒稻中发现了GL7的基因组结构变异导致基因表达量的上升，引起粒长增加、垩白度降低，进而提高稻米品质的遗传调控机制，研究成果发表于2015年的Nat Genet，Nature杂志对这一研究成果进行了专文评述；从千粒重高达48克的浙江地方品种“宝大粒”中鉴定了一稀有的显性突变基因GS2，能使超级杂交稻“两优培九”增产9.5%，结合GL7的应用可同步提高稻谷产量和品质；通过对SMG1的研究揭示了BR信号及合成途径调控籽粒大小的遗传网络。(2) 剖析超级稻产量形成的遗传基础。利用经典两系超级杂交水稻“两优培九”RIL群体，结合高通量测序技术及构建的高密度物理图谱，系统解析了超级杂交稻产量相关位点的遗传调控网络，阐明了超级杂交稻产量形成的遗传基础，为超级稻的分子设计育种搭建了理想平台，研究成果于2013年发表在PNAS；通过系统分析水稻功能叶高光效、抗早衰的遗传调控和作用机制，从水稻叶片光合作用的源头强化和保障超级稻高产的物质基础，研究成果分别发表于 Plant Physiol、Mol Plant、J Exp Bot等期刊。(3) 强化资源共享，推动创新成果。基于国家级资源共享平台，向全国水稻研究单位免费提供标准化资源评价数据和针对性种质实物4万余份次。与中国科学院植生所、植物所等单位合作，开展重要性状的功能基因组研究，在Cell、Nature各发表论文1篇，Nat Genet发表论文4篇。提供的种质资源，育成了浙粳22等37个品种，累计推广6274万亩、农民增收25.1亿元。该项成果获2013年浙江省科学技术奖一等奖。

3.2 水稻种质创新及分子育种应用研究
水稻种质创制和育种新技术研发是服务“三农”、提高国家农业生产力的重要途径。本实验室在该领域一直处于国际领先地位，并在十二五期间取得了众多开拓性成果：（1）超级杂交稻种质创制与应用取得突破性进展。利用创新的亲本选配、根系筛选和抗病性分子标记辅助选择技术构成的“后期功能型”超级杂交稻育种技术，育成的国稻系列品种在生产应用面积近4000万亩，“后期功能型杂交稻育种技术及应用”获国家技术发明二等奖；创制的高配合力恢复系华占组配育成的杂交稻品种39个（次）通过国家或省级品种审定委员会审定，天优华占成为国家区试双季晚籼对照品种，年推广面积稳居全国杂交稻前三名。（2）超级专用早稻育种理论和新品种培育取得领先成果。提出“前期功能型超级早稻”选育技术，培育出超级早稻“中嘉早17”，连续被农业部列为全国水稻主导品种，是近30年来唯一年推广面积达千万亩级别的早稻品种，2015年获中国农业科学院杰出科技创新奖和第九届大北农科技一等奖；中早35被农业部确认为超级稻品种，并成为国家区试长江中下游双季早籼对照品种。（3）攻克了籼稻品质改良的技术难关，集成了优质籼稻高效育种技术体系。利用稻米品质温度钝感材料，研发稻米品质高效鉴定技术体系，培育的系列优质早稻品种累计推广应用8175.2万亩，“优质早籼高效育种技术研创与新品种选育应用”于2012年获国家科技进步二等奖。

3.3 水稻病虫成灾机理与控制方法研究
稻瘟病和稻飞虱等病虫是我国水稻生产的主要灾害因素。对稻瘟病和稻飞虱等成灾机制与控制等开展了系统研究，并取得了如下进展：（1）发现了控制稻飞虱长短翅型可塑性发育的分子“开关”。发现了稻飞虱的2个胰岛素受体调控翅的可塑性发育，提出了翅型分化的信号调控新模型，论文在Nature杂志上发表，被认为“是多型现象分子机理研究的一个里程碑”，为控制稻飞虱繁殖与跨区域迁飞为害提供了突破性理论依据。该成果被评为2015年中国生命科学领域十大进展之一。（2）解析了“褐飞虱-内共生真菌YLS-内共生细菌”三位一体的互补基因组。在完成褐飞虱基因组及其共生菌测序、组装与注释的基础上，首次描绘了位于宿主脂肪体内的真菌如何与昆虫在必需氨基酸、甾醇合成、氮素循环等多条代谢通路上的奇妙互补，使褐飞虱能仅吸食水稻汁液就能快速繁殖和成灾。研究成果为通过切断褐飞虱-共生真菌-共生细菌营养途径来防治害虫提供了新视野，为通过“抑菌”达到“治虫”的防治褐飞虱新方法开发奠定基础。有关结果发表于Genome Biology和Genome Biology and Evolution。（3）揭示了稻瘟病菌致病及水稻抗病的新机理。发现细胞自噬过程在稻瘟病菌附着胞形成及致病过程中发挥重要作用，克隆和分析了近30个稻瘟病菌细胞自噬相关基因；系统阐明了稻瘟病菌cAMP-PKA信号途径下游转录调控因子、MAPK-Pmk1信号途径相关转录因子等在稻瘟病菌营养生长、产孢、附着胞形成、致病性等过程中的重要作用及其生物学功能；发现受稻瘟病菌诱导的水稻E3泛素连接酶OsBBI1可通过修饰细胞壁防御机制来提高水稻对稻瘟病菌不同小种的广谱抗病性，分离鉴定了受稻瘟病菌等病害诱导的抗病相关NAC转录因子基因，明确ONAC122和ONAC131在抗稻瘟病中具有正向调控的作用。这些研究为稻瘟病菌致病机理及水稻抗病分子机理的深入揭示提供了新思路。相关论文发表于PLoS Pathogens，Autophagy和Cell Research等高水平期刊。（4）系统研究评价了转Bt基因水稻的环境安全性。在建立转基因水稻环境安全评价技术体系的基础上，评价并明确转基因抗虫水稻对稻田节肢动物群落没有显著的负面影响，有关成果还应邀撰写综述发表于Annual Review of Entomology；完成了世界上迄今为止针对水稻访花昆虫及其携带花粉的时空跨度最大的系统研究，这对转基因水稻基因漂移风险评估与管理有重要参考价值，研究结果发表于Journal of Applied Ecology。该成果受到国际学术界广泛关注，Nature在“Research Highlights”栏目以“Rice pollen goes the distance”为题重点介绍了这一重要原创研究成果。
3.4 水稻可持续生产基础与应用研究
（1）研创集成了超级稻高产栽培技术体系，为超级稻大面积推广提供技术支撑。针对超级稻品种生物量大、穗大粒多等特点，为适应我国稻作技术转型升级，研明了超级稻品种高产生长特性及群体形成规律，提出了增产途径及品种高产种植区域布局，构建了高产群体实用指标，创立了“前期早发够穗苗、中期壮秆扩库容、后期保源促充实”的高产栽培共性关键技术；集成我国稻区特点的超级稻高产栽培技术体系，制作了超级稻品种的栽培技术规程，编制了品种高产栽培模式图，在我国华南、西南、长江中下游及北方等主要稻区推广应用，近3年应用1.19亿亩，增产稻谷640.0万吨，增效137.4亿元，社会经济和生态效益显著。“超级稻高产栽培关键技术及区域化集成应用”获国家科技进步奖二等奖。（2）研发水稻机械化生产关键技术，促进水稻生产转型升级。针对传统水稻机械化育插秧存在的问题，发明了水稻钵形毯状秧苗机插新方法，解决了传统毯苗机插存在的取秧不均、伤秧伤根严重、漏秧率高、插后返青慢等问题，机插漏秧率降低2.1%-4.8%，且插苗均匀，伤秧少，插后秧苗提早返青3-7天，比传统机插增产10.1%。获发明专利20余项，主编出版著作4部，核心技术连续6年列为我国水稻主推技术，在我国黑龙江、吉林、浙江、江苏等20余个省推广应用，年推广面积超过3000万亩，成果获全国农业丰收一等奖及浙江省技术发明二等奖各1项。


4．代表性研究成果简介（3-5项）
	代表性研究成果1

名称
	类别
	成果为第一完成单位
	本室固定
人员参加
名单
	所属研究方向

	水稻重要性状的遗传调控和分子育种基础研究


	应用基础研究
	是
	钱前、郭龙彪、魏兴华、曾大力、王磊，等
	水稻功能基因组学与分子育种基础研究

	水稻重要性状的遗传调控是揭示功能基因作用机制，实现功能基因资源高效组装的理论依据。针对当前水稻生产中“高产不优质，优质不高产”的问题，通过优异种质资源的挖掘与创制、重要农艺性状遗传调控的阐述，明确了水稻粒型调控的分子机制，剖析了超级稻产量形成的遗传基础，强化叶片光合作用的“源”头探索，通过资源开放共享形成了系列创新性成果，为实现基础研究成果向生产应用的快速转化奠定基础。
4.1.1 破解水稻粒型调控的分子机制
为改善稻米品质，阐明水稻粒型调控分子机制，从美国优质长粒粳稻中鉴定和克隆了一个粒长主效QTL基因GL7。该基因编码一个与拟南芥LONGIFOLILA同源的蛋白，通过调控细胞的纵向伸长进而导致粒长的增加及米粒垩白度的降低。在GL7位点包含一17.1kb串联重复片断，首次在水稻中阐明了CNV（染色体拷贝数变异）调控水稻重要农艺性状，研究成果发表于2015年的Nat. Genet.，Nature杂志对这一研究成果进行了专文评述。从千粒重高达48克的浙江地方品种“宝大粒”中鉴定了一稀有的显性突变基因GS2，突变后的GS2能促进谷粒颖片细胞的分裂而最终导致穗长、粒重增加，GS2能使超级杂交稻“两优培九”增产9.5%，结合GL7的应用可同步提高水稻产量和品质。通过对SMG1的研究揭示了BR信号及合成途径参与调控籽粒大小的遗传网络。
4.1.2 剖析超级稻产量形成的遗传基础
“两优培九(LYP9)”是经典超级杂交稻的标杆组合，基于首次组装兼具籼稻和热带粳稻血缘的LYP9母本材料培矮64s的基因组序列，及132个RIL群体重测序信息和高密度SNP物理图谱，系统解析了超级杂交稻产量相关位点的遗传调控网络，获得了20余个尚未报道的新位点，研究成果发表于2013年的PNAS；进一步剖析了稻米品质、杂种优势等性状的位点和转录组QTL，阐明了超级杂交稻产量形成的遗传基础。建立的日本晴、9311和培矮64为背景的三套染色体片段导入系群体，为超级稻的分子设计育种搭建了理想平台。阐明水稻联会复合体蛋白提高遗传重组频率的作用机制，为打破水稻不良遗传连锁实现目标功能基因的高效聚合创新的技术手段。

4.1.3 强化叶片光合作用的“源”头探索
通过系统分析水稻功能叶高光效、抗早衰的遗传调控和作用机制，积极探索从水稻叶片光合作用的“源”头强化和保障超级稻高产的物质基础。发现粳型的qLSCHL4可以叶片增加叶绿素含量、改善叶型，进而增强水稻叶片光合效率、提高穗粒数及产量；ES1通过提高水分利用效率、延缓叶片衰老，从而增强叶片光合作用时间；PGL可以增强叶片的抗光氧化能力而增强抽穗期功能叶的光合作用；LTS1通过调控水稻叶片NAD补偿合成途径，调节相关基因的乙酰化水平及由此引起的叶片衰老。相关研究分别发表于 Plant Physiol.、Mol. Plant、J Exp. Bot.等期刊。
4.1.4 开放资源共享，推动成果创新
开放国家级资源共享平台，向全国水稻研究单位免费提供标准化资源评价数据和针对性种质实物4万余份次。与中国科学院植生所、植物所等单位合作，开展重要性状的功能基因组研究。鉴定出的氮高效增产基因dep1-1可提高水稻收获指数和产量，有利于“减氮增效”可持续农业的发展；长期收集和保存的水稻品种资源及关联数据应用于栽培稻的起源和驯化分析；创制的材料用于水稻对低温信号的感知和驯化研究。在Cell发表论文1篇，Nature发表论文1篇、Nat Genet发表论文4篇。提供的种质资源，育成了浙粳22等37个品种，累计推广6274万亩、农民增收25.1亿元。

外界对该成果评价：

Nature 的News专栏对“成果佐证1”的专评：Emma Marris. Geneticists reveal what makes great rice. Nature. doi:10.1038/nature.2015.17918

Asian Scientist的In the lab专栏对“成果佐证1”的专评：Gene For Better Rice Found，2015.7.16

Nature Plants 综述论文对“成果佐证1”的专评： Kotaro Miura, Makoto Matsuoka. Control of grain length and quality. Nature Plants, 2015, 1:112. DOI: 10.1038
2013年浙江省科学技术奖一等奖:“水稻种质资源评价与利用”（第一完成）
2014年浙江省科技进步二等奖：“水稻科学数据的集成及应用”（第一完成）
2013年中国科学院杰出科技成就奖：“水稻高产优质性状的分子基础及其应用研究”（获奖人：李家洋、韩斌、钱前、朱旭东、王永红、黄学辉）

2015年中国生命科学领域十大进展：“水稻感受和抵御低温的机制研究”（参与合作）

	成果佐证清单

	序号
	成果类型
	成果名称
	完成人
	刊物、出版社或
授权单位名称
	年、卷、期、页或专利号

	1
	论文
	Copy number variation at the GL7 locus contributes to grain size diversity in rice
	Wang YX, Xiong GS, Hu J, et al.
	Nature Genetics
	2015, 47: 944-949

	2
	论文
	Early Senescence1 encodes a Scar-like protein that affects water loss in rice
	Rao YC, Yang YL, Xu J, et al.
	Plant Physiology
	2015, 169: 1225–1239

	3
	论文
	A rare allele of GS2 enhances grain size and grain yield in rice
	Hu J, Wang YX, Fang YX, et al.
	Molecular Plant
	2015, 8: 1455-1465

	4
	论文
	A map of rice genome variation reveals the origin of cultivated rice
	Huang XH, Kurata N, Wei XH, et al.
	Nature
	2012, 490: 497-503

	5
	论文
	Genome-wide association study of flowering time and grain yield traits in a world-wide collection of rice germplasm
	Huang XH, Zhao Y, Wei XH, et al.
	Nature Genetics
	2012,44: 32-41

	6
	论文
	Heterotrimeric G proteins regulate nitrogen-use efficiency in rice
	Sun HY, Qian Q, Wu K, et al.
	Nature Genetics
	2014,46:652-656

	7
	论文
	Dissecting yield-associated loci in super hybrid rice by resequencing recombinant inbred lines and improving parental genome sequences.
	Gao ZY, Zhao SC, He WM, Guo LB, et al.
	Proceedings of the National Academy of Sciences of the United States of America


	2013, 110:14492-14497

	8
	论文
	A host plant genome (Zizania latifolia) after a century-long endophyte infection
	Guo LB, Qiu J, Han ZJ, et al.
	Plant Journal
	2015,83:600-609

	9
	论文
	Identification and characterization of SHORTENED UPPERMOST INTERNODE 1, a gene negatively regulating uppermost internode elongation in rice
	Zhu L, Hu J, Zhu KM, et al.
	Plant Molecular Biology
	2011,77:475-487

	10
	论文
	Increasing the Genetic Recombination Frequency by Partial Loss of Function of the Synaptonemal Complex in Rice
	Wang K, Wang C, Liu Q,, et al.
	Molecular Plant
	2015, 8:1295-1298

	11
	论文
	Genetic analysis of flag leaf size and candidate genes determination of a major QTL for flag leaf width in rice
	Zhang B, Ye WJ, Ren DY, et al.
	Rice
	2015, 8:2

	12
	论文
	Identification and characterization of Mini1, a gene regulating rice shoot development
	Fang YX, Hu J, Xu J, et al.
	Journal of Integrative Plant Biology
	2015, 57: 151-161

	13
	论文
	Genetic diversity and classification of Oryza sativa with emphasis on Chinese rice germplasm
	Wang CH, Zheng XM, Xu Q, et al.
	Heredity
	2014,112:489-496

	14
	论文
	Genome-wide association study of blast resistance in indica rice
	Wang CH, Yang YL, Yuan XP, et al.
	BMC Plant Biology
	2014,14:311

	15
	著作
	水稻分子育种技术指南
	钱前、郭龙彪、曾大力等
	科学出版社
	2012（ISBN 978-7-03-033039-0）


注：专著、论文、软件、数据库等研究成果均应标注国家重点实验室名称，授权发明专利、新药、新品种等按国家有关规定办理。

	代表性研究成果2

名称
	类别
	成果为第一完成单位
	本室固定
人员参加
名单
	所属研究方向

	超级稻分子育种研究
	应用基础研究
	是
	程式华、曹立勇、庄杰云、吴建利、朱旭东、占小登，等
	水稻种质创新与分子育种应用研究

	提高单位面积水稻产量是增加水稻总产量的主要途径之一，利用分子技术选育单产大幅度提高、品质优良、抗性较强的超级稻新品种，是实现农民增收、保障粮食安全的最有效途径。实验室在国家超级稻育种研究、国家科技支撑计划、国家自然科学基金等项目资助下，克隆了一批控制超级稻产量形成、抗病、衰老相关的基因，解析了超级稻后期功能型的分子机理；研创了超级稻育种亲本选配方法，提出了利用根系指标选育超级稻的方法；创建了后期功能型超级杂交稻育种技术体系，培育了一批超级杂交稻新品种，取得了显著的社会经济效益，居同类研究国际领先水平。

4.2.1创建了后期功能型超级杂交稻育种技术体系
提出了超级杂交稻营养生长与生殖生长相协调的亲本选配技术路线，开发出与籼粳形态指数高度相关的DNA标记，成功选育出籼粳中间型恢复系；明确根深指数和不发根节数是保持超级杂交稻后期有效功能的根系筛选指标；建立了完善的全基因组分子标记辅助选择技术平台；创建了以提高水稻生育后期光合能力为目标的后期功能型超级杂交稻育种技术体系，丰富了超级稻育种理论。

4.2.2提出了IPA1-DEP1籼粳亚种间杂种优势利用的育种学理论
根据现有优良基因资源，进一步构建重要目标基因的导入系；建立了多基因型的表型G-P数据库；提高遗传重组率；为设计高产优质超级杂交水稻，提出了IPA1-DEP1籼粳亚种间杂种优势利用的育种学理论。水稻理想株型调控网络研究发现IPA1是一个有功能的转录激活子，可调控下游的DEP1产量基因和氮高效基因qNGR9（DEP1-1）。利用我们挖掘的IPA1等位基因ipa1-2，选育了含IPA1-DEP1的籼粳交亚种间的杂交稻新组合，如超级稻甬优和春优系列品种，是一系列有重要应用价值的亚种间新组合，已在生产上广泛应用。IPA1-DEP1的聚合应用克服了水稻高产与优质、多抗难以统一的矛盾，实现高产、优质和多抗的同步发展。从IPA1-DEP1克隆、调控网络和分子利用研究提供了一个系统的、完整的、全面的解析。

4.2.3发掘了水稻高原粳型不育胞质并成功利用
与四川内江杂交水稻科技开发中心合作，创造性的以低纬度、高海拔的带云南粳稻血缘的恢复系万恢88作为不育胞质资源，定向选育成大粒优质、抗稻瘟病性好、异交率和配合力高的综合性状优良的高原粳型新细胞质不育系内香2A、内香5A、内香6A、内香7A等。后期功能型超级杂交稻育种技术共获得相关专利4项，技术体系被全国水稻科研单位广泛采用。利用该技术体系育成“国稻”系列杂交稻组合，其中，后期光合功能强，米质优、抗病性强的品种国稻6号累计推广面积超过2000万亩，内5优8015于2012-2015年被农业部遴选为国家主导品种、2014年被认定为超级稻品种。

4.2.4 培育了一批具有推广前景的超级杂交稻新品种
在后期功能型超级杂交稻育种技术指导下，本实验室研究人员共育成天优华占、内2优111、天优8012、株两优35、陆两优17、陵两优722、株两优22、株两优39、广两优7203、汕优06等10个国审品种，天优8019、天优8025、广两优9388、广两优7203、九优063、春优84、五优84、春优149、天优H145、协优H118、中浦优华占、欣荣优华占、博II优华占、早丰优华占等14个省审品种。中9优8012、天优华占、内2优111、春优84等4个品种5次通过了超级稻认定，实验室育成的超级杂交稻品种数累计达10个，超级杂交稻年推广面积1900余万亩，占全国超级稻面积的14%，其中天优华占连续5年被农业部认定为主导品种，国家区试“晚稻迟熟组”的对照品种，2014年居全国杂交稻年推广面积第3位，取得了显著的社会经济效益。
外界对该成果评价：

2011年国家技术发明二等奖：“后期功能型超级杂交稻育种技术及应用”（第一完成）
2015年浙江省科技进步一等奖：“水稻高原粳型不育胞质的发掘及其新不育系的选育与应用” （第一完成）
2011-2015年主导品种：天优华占、中浙优1号、内2优111、内5优8015

2011-2015年超级稻品种：天优华占、内5优8015、中9优8012、春优84

	成果佐证清单

	序号
	成果类型
	成果名称
	完成人
	刊物、出版社或
授权单位名称
	年、卷、期、页或专利号

	1
	论文
	Transcriptome analysis of rice root heterosis by RNA-Seq
	Zhai RR, Feng Y, Wang HM, et al
	BMC Genomics
	2013,14:1-14 

	2
	论文
	Fine mapping of the lesion mimic and early senescence 1 (lmes1) in rice (Oryza sativa)
	Li Z, Zhang YX , Liu L, et al
	Plant Physiology and Biochemistry
	2014,80:300-307

	3
	论文
	Fine mapping of a major quantitative trait locus, qFLL6.2, controlling flag leaf length and yield traits in rice (Oryza sativa L.)
	Shen B, Yu WD, Zhu YJ, et al
	Euphytica
	2012,184:57-64

	4
	论文
	Fine mapping of qHd1, a minor heading date QTL with pleiotropism for yield traits in rice (Oryza sativa L.)
	Chen JY, Guo L, Ma H, et al
	Theoretical and Applied Genetics
	2014,127:2515-2524

	5
	论文
	Recent progress on molecular breeding of rice in China. 
	Rao YC, Li YY,  Qian Q, et al.
	Plant Cell Reports
	2014, 33:551–564

	6
	论文
	Mapping QTLs for improving grain yield using the USDA rice mini-core collection
	Li XB, Yan WG, A. H. Ham, et al
	Planta
	2011 ,234:347-361

	7
	论文
	Identification of Transcriptome SNPs for Assessing Allele-Specific Gene Expression in a Super-Hybrid Rice Xieyou9308
	Zhai RR, Feng Y, Zhan XD, et al
	PLoS One
	2013,8: e60668

	8
	论文
	Pleiotropism of the photoperiod-insensitive allele of Hd1 on heading date, plant height and yield traits in rice
	Zhang ZH, Wang K, Guo L, et al
	PLoS One
	2012,7: e52523

	9
	专利
	水稻产量基因GY6的克隆及其应用
	樊叶杨、庄杰云、程式华等
	国家知识产权局
	ZL 2012 1 0047301.0

	10
	专利
	检测水稻品种密阳46高硅含量等位基因qHUS6的特异性PCR分子标记
	应杰政、樊叶杨、庄杰云等
	国家知识产权局
	ZL 2012 1 0392832.3

	11
	新品种权
	华占
	朱旭东、陈红旗等
	农业部
	CNA20080059.0
（2014授权）

	12
	新品种权
	中9优8012
	曹立勇、程式华、占小登等
	农业部
	CNA20080617.3
（2014授权）

	13
	品种审定
	天优华占
	朱旭东、陈红旗等
	国家农作物品种审定委员会
	国审稻2012001

	14
	品种审定
	内2优111
	曹立勇、程式华
	国家农作物品种审定委员会
	国审稻2012026

	15
	品种审定
	春优84
	吴明国、林建荣、宋昕蔚等
	浙江省农作物品种审定委员会
	浙审稻2013020


注：专著、论文、软件、数据库等研究成果均应标注国家重点实验室名称，授权发明专利、新药、新品种等按国家有关规定办理。

	代表性研究成果3

名称
	类别
	成果为第一完成单位
	本室固定
人员参加
名单
	所属研究方向

	稻米品质遗传改良与优质稻育种研究
	应用基础研究
	是
	胡培松、唐绍清、杨长登、舒庆尧、吴殿星，等
	水稻种质创新与分子育种应用研究

	我国水稻高产育种研究一直领先国际，而品质研究相对落后，特别是南方籼稻普遍存在垩白率高、整精米率低、米饭硬、食味差等问题。随着经济发展和人民生活水平的不断提高，市场对品质要求与日俱增。实验室在国家自然科学基金和国家科技支撑计划等项目资助下，系统构建了适合水稻品质育种的高效鉴定技术平台，显著提高品质育种效率；精细定位克隆了水稻垩白、香味等品质重要功能基因，为品质分子设计奠定基础；培育了一批国家级主导优质品种，社会经济效益显著。
4.3.1 构建了水稻品质高效鉴定技术平台
实验室围绕水稻品质育种中品质评价技术难点，利用现代仪器设备系统构建了“稻米品质温度钝感材料的筛选鉴定方法”、“ 整精米率快速鉴定方法”和“稻米直链淀粉含量的简易测定方法”等品质高效鉴定专利技术；同时，建立了一系列技术平台：（1）利用近红外分析仪快速测定水稻多个品质指标；（2）利用稻米外观分析系统快速高通量的测定稻米整精米率和外观特性；（3）利用毛细管电泳仪及凝胶阻滞色谱仪精确分析淀粉颗粒精细结构及支链淀粉链长分布情况；（4）利用电子鼻系统和GC-MS系统精确定量香稻籽粒里气味成分与含量；（5）利用氨基酸全自动分析仪快速高效分析稻米中17种氨基酸含量；（6）利用原子吸收及原子荧光分光光度计精确测定稻米中镉、汞、铜、铅等重金属元素含量。这一系列稻米品质高效鉴定技术的构建为我们选育优质、安全的水稻新品种奠定了基础。上述技术平台已为国内外水稻品质研究广泛利用。
4.3.2 分离了一批稻米外观、食味等重要功能基因
优质与高产协调一直是水稻育种热点。稻米垩白等外观性状一直是稻米品质改良的技术难点，也是杂交稻在东南亚应用缓慢的主要原因。水稻籽粒灌浆不仅影响到水稻产量，还会导致稻米形成垩白，进而影响稻米的品质与市场价值。从中花11 EMS突变体库中筛选出的50余份水稻籽粒灌浆与垩白相关突变体，比较分析突变体与野生型稻米的淀粉、蛋白质组分及含量、支链淀粉链长分布、淀粉颗粒堆积等理化性质差异，同时构建定位群体对突变体相关基因进行图位克隆研究，目前已经分离了GIF2、EB5、EB43和NE54等多个影响水稻籽粒充实与垩白形成的基因，并对其调控籽粒灌浆与品质形成的机理进行了相关研究。另外还创制了8份低植酸突变种质，克隆了4个影响植酸含量的新基因，初步揭示了这些基因的分子生物学特征和功能。

在香稻资源研究方面，实验室多年来收集到全世界不同生态区域不同类型的香稻资源材料1150余份，对香稻资源各项重要农艺性状开展了系统调查，对其香味类型、浓淡进行了详细甄别，整理了全球香稻资源图鉴等资料。为阐明香味基因Badh2的遗传起源及驯化过程，对来自各地区不同类型的香稻资源及部分非香水稻材料Badh2基因进行了测序分析，结果表明香稻中存在多种Badh2的突变类型，籼稻与粳稻既有其各自特有的badh2突变类型，也有共有的突变基因型，而在野生稻中不存在badh2突变基因型。我们推测香味基因Badh2是由野生稻向籼、粳稻的进化过程中突变而来，通过籼、粳稻的交流而产生了一些共有的突变类型。
4.3.3 培育了一批优质、专用型水稻新品种
利用国内外稻种资源，构建品质、营养测定技术平台，针对我国早籼稻品质普遍较差的问题开展了高产优质早稻品种选育工作，“优质早籼高效育种技术研创及新品种选育应用”获2012年国家科技进步二等奖。2011-2015年期间主持育成通过省级以上审定的高产优质水稻新品种15个，获植物新品种保护权11个。其中，早稻品种中嘉早17于2015年9月获得新品种权，集优质（专用）、高产、抗逆、广适于一体，同时还具有环境友好等显著特点，审定以来连续被农业部推荐为主导品种。据全国农业技术推广服务中心统计，2013年后中嘉早17居我国籼稻区年推广面积第一位，2014年推广916万亩，占长江中下游早稻18.6%，2015年预计超过1000万亩，是近30年来唯一年推广面积达千万亩级别的早稻品种。2015年获中国农业科学院杰出科技创新奖和第九届大北农科技一等奖。

外界对该成果评价：

2012年国家科技进步二等奖：“优质早籼高效育种技术研创及新品种选育应用”（第一完成） 

2015年中国农科院杰出成果奖：“超级专用早稻中嘉早17的选育与应用”（第一完成）

2015年第九届大北农科技成果奖一等奖：“超级专用早稻中嘉早17的选育与应用”（第一完成）

2011-2015年主导品种：中嘉早17、中早39

2011-2015年超级稻品种：中嘉早17、中早35、中早39


	成果佐证清单

	序号
	成果类型
	成果名称
	完成人
	刊物、出版社或
授权单位名称
	年、卷、期、页或专利号

	1
	新品种权
	中嘉早17
	胡培松等
	农业部
	CNA20090509.8

(2015授权)

	2
	新品种权
	中佳早66
	唐绍清等
	农业部
	CNA20120585.5

(2015授权)

	3
	新品种权
	中早35
	马良勇等
	农业部
	CNA20090728.8
(2014授权)

	4
	品种审定
	中早39
	杨长登等
	国家农作物品种审定委员会
	国审稻2012015

	5
	论文
	Allelic variation for a candidate gene for GS7, responsible for grain shape in rice
	Shao GN, Wei XJ, Chen ML, et al
	Theoretical and Applied Genetics

	2012, 125:1303–1312

	6
	论文
	Haplotype variation at Badh2, the gene determining fragrance in rice
	Shao G, Tang S, Chen M, et al
	Genomics
	2013, 101: 157–162

	7
	论文
	Optimisation of near-infrared reflectance model in measuring protein
	Xie LH, Tang SQ, Luo J, et al
	Food Chemistry
	2014,142：92–100

	8
	论文
	Characterization of OsMIK in a rice mutant with reduced phytate content reveals an insertion of a rearranged retrotransposon
	Zhao HJ, Cui HR, Xu XH, et al
	Theoretical and Applied Genetics
	2013,126:3009-3020

	9
	论文
	Effects of grain development on formation of resistant starch in rice
	Shu XL, Sun J, Wu DX
	Food Chemistry
	2014, 164: 89-97

	10
	论文
	Seed-specific silencing of OsMRP5 reduces seed phytic acid and weight in rice
	Li W, Zhao HJ, Pang W, et al
	Transgenic Research
	2014, 23:585-599

	11
	论文
	Comparative proteomic analysis provides new insights into cadmium accumulation in rice grain under cadmium stress.
	Xue DW, Jiang H, Deng X, et al
	Journal of Hazardous Materials
	2014,15:269-278

	12
	论文
	ALK, the Key Gene for Gelatinization Temperature, is a Modifier Gene for Gel Consistency in Rice
	G ZY, Zeng DL, Cheng FM, et al, 
	Journal of Integrative Plant Biology
	2011,53:756-765

	13
	专利
	一种准确测定稻米糊化温度的简易方法
	谢黎虹、胡培松、唐绍清等
	国家知识产权局
	ZL201210423488.X

	14
	专利
	一种米粉加工专用早稻的品种选育方法
	胡培松、唐绍清、焦桂爱等
	国家知识产权局
	ZL201310345870.8

	15
	专利
	稻米胶稠度控制基因GC6及其应用
	曾大力,钱前,郭龙彪等
	国家知识产权局
	ZL 201110111154.4


注：专著、论文、软件、数据库等研究成果均应标注国家重点实验室名称，授权发明专利、新药、新品种等按国家有关规定办理。

	代表性研究成果4

名称
	类别
	成果为第一完成单位
	本室固定

人员参加

名单
	所属研究方向

	稻飞虱成灾机制与控制方法研究
	应用基础研究
	是
	张传溪、娄永根、徐海君、叶恭银、陈学新、林福呈、沈志成、宋凤鸣、祝增荣，等
	水稻病虫成灾机理与控制研究

	稻飞虱是水稻最主要的害虫之一，它不仅直接危害水稻，还能够传播多种水稻病毒病，且稻飞虱的跨区域飞行直接加剧了对水稻的危害。为有效控制稻飞虱一方面要研究稻飞虱爆发成灾的机理及其传播病毒的规律，另一方面也要挖掘水稻抗性资源。为此，本实验室对稻飞虱成灾机制、传播水稻病毒病的分子机理以及水稻对稻飞虱抗性机制等进行了系列研究，发现了控制稻飞虱长短翅型可塑性发育的分子“开关”和水稻抗稻飞虱的功能基因，揭示了稻飞虱传播病毒的新机制等，这些研究结果为稻飞虱的控制提供了新思路和新方法。
4.4.1 发现了控制稻飞虱长短翅型可塑性发育的分子“开关”
稻飞虱若虫可以根据环境条件变化，选择性地发育为能飞行的长翅型成虫，或发育为不能飞行但繁殖更强的短翅型成虫，这种可塑性发育是该虫成为毁灭性害虫的重要原因。研究发现，稻飞虱翅芽的两个胰岛素受体在长、短翅分化中作用相反，起着分子“开关”作用。抑制胰岛素受体基因和胰岛素通路会导致转录因子FOXO进入细胞核，若虫就发育为短翅型成虫；而抑制在翅芽组织中特异表达的胰岛素受体II基因就会导致FOXO滞留于翅芽的细胞质，若虫就发育为长翅型成虫。本研究成果于2015年3月在Nature杂志上发表，被认为“是多型现象分子机理研究的一个里程碑”，为控制稻飞虱繁殖与跨区域迁飞为害提供了突破性理论依据。该成果被评为2015年中国生命科学领域十大进展之一。

4.4.2 解析了“褐飞虱-内共生真菌YLS-内共生细菌”三位一体的互补基因组

为了探索褐飞虱防治新途径，成功解析了“褐飞虱-YLS-内共生细菌”三位一体的互补基因组，成果首次描绘了位于宿主脂肪体内的真菌如何与昆虫在必需氨基酸、甾醇合成、氮素循环等多条代谢通路上奇妙互补，解释了共生真菌和细菌是如何与宿主“狼狈为奸”，使褐飞虱能仅吸食水稻汁液就能快速繁殖和成灾。本研究成果通过切断褐飞虱-共生真菌-共生细菌营养途径，为防治水稻害虫提供了新视野，今后有望开发通过“抑菌”达到“治虫”的防治褐飞虱新方法。有关研究结果发表于Genome Biology和Genome Biology and Evolution。

4.4.3 揭示了稻飞虱与水稻病毒的互作与传播分子机制
基于双生病毒分子变异及致病机理研究的理论与技术体系的基础，发现水稻锯齿矮缩病毒（RRSV）通过诱导褐飞虱唾液腺细胞凋亡使病毒释放到唾液，进而通过褐飞虱取食将其体内的RRSV传给健康的水稻植株；水稻条纹病毒（RSV）NS3蛋白在灰飞虱体内通过与26S蛋白酶体的RPN3亚基互作而劫持26S蛋白酶体，抑制26S蛋白酶体降解系统降解病毒编码蛋白，从而促进病毒在介体内积累并提高介体传毒效率；揭示了灰飞虱体内同样存在RNAi介导的抗RSV免疫，且灰飞虱体内的来源于病毒vsiRNA不同于植物体内的vsiRNA，暗示不同寄主中的抗RSV免疫机制有所不同。发现RSV的病害特异蛋白SP与水稻叶片中放氧蛋白复合体（PsbP）互作及其积累水平决定着条纹叶枯病症状的严重程度，解析了条纹叶枯病“条纹”症状形成及病毒感染导致死苗或严重影响水稻产量的分子机制。为精确阻断病毒传播、病毒侵染通路，充分挖掘利用寄主自身抗性提供了理论依据。有关论文发表于Journal of Virology等。
4.4.4提出了水稻抗稻飞虱分子机理及稻飞虱生态控制新思路
通过结合利用正向与反向遗传学等方法，深入揭示了ERF3等10多个基因在调控水稻抗稻飞虱特性中的作用与机理，发现了水稻茉莉酸与乙烯途径可反向调控对褐飞虱的抗性，而水杨酸、H2O2以及赤霉素途径可正向调控对褐飞虱的抗性，首次报道水稻的2种挥发性萜类化合物在调控稻飞虱自然种群动态中的作用，提出了水稻抗稻飞虱分子机理的初步模型。同时，获得了对褐飞虱和白背飞虱均具有很好抗性的基于3个基因的6个新水稻品系。通过引入化学遗传学方法，建立了以芳樟醇基因启动子融合GUS 报告基因为核心的高通量筛选化学激发子方法，筛选获得了2,4-D等多种能诱导水稻抗虫性的化学激发子，为稻飞虱的生态调控与绿色治理开辟了新途径。发展了转基因水稻环境安全评价技术体系，明确转基因材料无明显的环境负面风险，可用于稻飞虱的有效控制。相关成果已发表于Ecology Letters, eLife, Plant Physiology等国际重要学术期刊，授权国家发明专利4项。

外界对该成果评价：

Nature对“成果佐证1”的专评：Earn your wings. 2015,Nature, 519: 420

2015年中国生命科学领域十大进展：“昆虫长、短翅可塑性发育的分子‘开关’”（第一完成）
美国昆虫学会Entomology Today评为亮点论文：Planthopper wing shape controlled by two insulin receptors，2015.3.18
2014年国家自然科学奖二等奖：“双生病毒种类鉴定、分子变异及致病机理研究”（第一完成）
2015年教育部高校科研成果科技进步奖一等奖：“灰飞虱转水稻条纹叶枯病灾变规律与绿色防控技术”（第一完成）
2013年教育部高校科研成果自然科学奖一等奖：“双生病毒与植物互作机制”（第一完成）
2013年教育部高校科研成果自然科学奖二等奖：“稻瘟病菌细胞自噬的研究”（第一完成）

	成果佐证清单

	序号
	成果类型
	成果名称
	完成人
	刊物、出版社或

授权单位名称
	年、卷、期、页或专利号

	1
	论文
	Two insulin receptors determine alternative wing morphs in planthoppers
	Xu HJ, Xue J, Lu B, et al.
	Nature
	2015, 519:464–467

	2
	论文
	Prioritizing plant defence over growth through WRKY regulation facilitates infestation by non-target herbivores
	Li R, Zhang J, Li JC, et al. 
	eLife
	2015, 4: e04805

	3
	论文
	The rice transcription factor WRKY53 suppresses herbivore-induced defenses by acting as a negative feedback modulator of map kinase activity
	Hu LF, Ye M, Zhang TF, et al
	Plant Physiology
	2015, 169: 2907–2921

	4
	论文
	Genomes of the rice-pest brown planthopper and its endosymbionts reveal complex complementary contributions for host adaptation
	Xue J. Zhou X, Zhang CX, et al.
	Genome Biology
	2014, 15: 521

	5
	论文
	Contrasting effects of ethylene biosynthesis on induced plant resistance against a chewing and a piercing-sucking herbivore in rice.
	Lu J, Li JC, Ju HP, et al.
	Molecular Plant
	2014 , 7: 1670-1682

	6
	论文
	Overexpression of a xylanase inhibitor gene, OsHI-XIP, enhances resistance in rice to herbivores
	Xin ZJ, Wang Q, Yu ZN, et al.
	Plant Molecular Biology Reporter
	2014, 32: 465–475

	7
	论文
	The 9-lipoxygenase Osr9-LOX1 interacts with the 13-lipoxygenase- mediated pathway to regulate resistance to chewing and piercing-sucking herbivores in rice
	Zhou GX, Ren N, Qi JF, et al.
	Physiologia Plantarum
	2014, 152: 59-69

	8
	论文
	OsMPK3 positively regulates the JA signaling pathway and plant resistance to a chewing herbivore in rice
	Wang Q, Li JC, Hu LF, et al.
	Plant Cell Reports
	2013, 32: 1075-1084

	9
	论文
	Specific herbivore-induced volatiles defend plants and determine insect community composition in the field.
	Xiao YT, Wang Q, Erb M, et al.
	Ecology Letters
	2012, 15: 1130-1139

	10
	论文
	The broadleaf herbicide 2,4-dichlorophenoxyacetic acid turns rice into a living trap for a major insect pest and a parasitic wasp
	Xin ZJ, Yu ZN, Erb M, et al.
	New Phytologist
	2012, 194: 498–510

	11
	论文
	The chloroplast-localized phospholipases D α4 and α5 regulate herbivore-induced direct and indirect defenses in rice
	Qi JF, Zhou GX, Yang LJ, et al.
	Plant Physiology
	2011, 157: 1987-1999

	12
	论文
	An EAR-motif-containing ERF transcription factor regulates herbivore-induced signaling, defense and resistance in rice
	Lu J, Ju HP, Zhou GX, et al.
	Plant Journal,
	2011, 68: 583-596. 



	13
	发明专利
	一种褐飞虱驱避剂的制备方法和应用
	娄永根、刘胜宁、汪鹏
	国家知识产权局
	ZL201010595202.7 

	14
	发明专利
	芳氧羧酸及其衍生物在控制作物害虫中的应用
	娄永根、吴军、辛肇军等
	国家知识产权局
	ZL201110198783.5. 

	15
	发明专利
	一种褐飞虱基因Nl19243及其编码产物与应用
	娄永根、陈红丹、纪锐等
	国家知识产权局
	ZL201410041114.0 


注：专著、论文、软件、数据库等研究成果均应标注国家重点实验室名称，授权发明专利、新药、新品种等按国家有关规定办理。

	代表性研究成果5

名称
	类别
	成果为第一完成单位
	本室固定

人员参加

名单
	所属研究方向

	水稻高产高效栽培技术研发与应用
	应用基础研究
	是
	朱德峰、金千瑜、陶龙兴、陈惠哲，等
	水稻可持续生产基础与应用研究

	针对水稻生产中由于稻作技术转型等引起的种植方式不协调、栽培技术不配套、品种增产潜力难以发挥等实际问题，创新了超级稻高产栽培技术，实现良种良法配套；研究稻田生态资源的合理利用，探索以肥水高效利用为核心的水稻种植技术；突破我国水稻机械化种植瓶颈，创新水稻育秧模式，发明水稻机插新方法和新技术，推进水稻机械化发展，对提高资源利用率，提升机插秧技术水平，缓解农村劳动力转移和老龄化，保障粮食安全，促进农民增收增效具有重要意义。

4.5.1研发集成了与良种相配套的超级稻区域化高产栽培技术体系
为发挥超级稻品种物质生产量大、穗大粒多等优势，在不同稻区开展超级稻高产攻关与生态生理研究，阐明了超级稻光合物质生产、养分吸收利用与产量形成规律，为制定超级稻高产途径、研发栽培关键技术以及集成区域化生产技术提供了理论依据；创立了超级稻“前期早发够穗苗、中期壮秆扩库容、后期保源促结实” 的高产栽培途径，提出了不同种植方式高产群体构建的实用诊断指标，提高了高产栽培诊断调控的针对性与有效性；提出了“区域差异、品种特色、季节特点、增施穗肥”为特征的水稻区域化定量施肥方法；建立了我国超级稻区域化高产栽培技术体系，在主要稻区创建了一批不同季别的高产典型，实现水稻百亩示范方平均亩产突破900公斤。制作了超级稻系列品种的高产栽培技术规程及主要超级稻品种与种植方式结合的高产栽培模式图100多份，主编出版《超级稻品种栽培技术模式图》。其中超级稻区域化高产栽培集成技术自2013年起被农业部列为水稻主推技术，在长江中下游、华南、西南、东北等20多个省（市、区）推广，主要省份技术普及率达55%，实现增产近10%。成果获2014年国家科技进步二等奖。
4.5.2 创新研制了一批促进现代稻作转型升级的水稻机械化生产技术
围绕我国稻作技术转型及传统毯苗机插技术存在问题，提出了钵苗与毯苗结合的机插新方法，研发了系列不同规格的钵形毯状秧苗育秧盘、配套机械装置及育秧全基质与无土基质，建立定量定位机插方法，创建了水稻机插农艺农机配套的高产栽培技术体系。该技术实现精量按钵取秧，提高机插效果，秧苗断根率由传统毯苗机插的36.6%下降到20.1%，漏秧率降低2.1%-4.8%，且插苗均匀，伤秧少，插后秧苗提早返青3-7天。应用该技术比传统机插平均增产10.1%，目前该技术在我国20多省市示范推广，年推广面积超3000多万亩，占全国水稻机插秧面积20%以上，在黑龙江农垦2300万亩水稻中占90%左右，水稻钵形毯状秧盘生产销售产值达2.19亿元。创新的水稻叠盘暗出苗育秧模式专题片《黑暗，让种子得到了生机》于2015年11月在中央电视台《科技苑》节目中播出，取得较大反响，促进技术推广应用及社会化服务发展；研发的水稻钵苗机插技术、水稻集中育秧技术、双季稻机械化生产技术等多年被列入农业部水稻主推技术，为我国水稻机械化生产发展提供了有力的技术支撑，推动了机插秧技术进步，促进稻作技术转型升级。该成果获国家发明专利20余项，制订行业标准1项，主编著作2部，拍摄科教专题片1部。研发成果获得浙江省技术发明二等奖和全国农业丰收一等奖各1项。

4.5.3 研发了水稻可持续发展的资源高效利用及灾害防控技术
针对我国水稻生产肥水资源利用率不高、高低温灾害频发等问题，开展水肥高效利用种质资源筛选，研究水肥高效利用机理，创新了不同类型、不同季节、不同种植方式的肥水高效施用技术；通过水稻生长与根际环境的相互关系研究，构建水稻“理想根系”，提出了水稻高产的根际环境肥水调控技术；探索水稻根际接种微生物，提高土壤供氮水平和水稻根系吸收氮素的重演性与稳定性，提出了以适宜联合功能菌群和适宜氮素用量为核心的水稻高产减氮增效技术；通过不同根际增氧模式对稻田甲烷排放的影响机制研究，明确了水稻氮素高效利用的氮-氧互作机制，探索水稻根际氧调控的低碳栽培技术；阐明高、低温、干旱等极端气候对水稻生长发育和产量、品质形成影响的生理生态机理，建立极端气候对水稻生长危害的预警机制，研发了水稻高、低温、干旱）灾害防控与补救栽培集成技术。相关技术2012年以来被农业部列入水稻主推技术，对指导我国水稻生产，促进肥水高效利用，减少极端气候灾害损失，保障粮食安全具有重要的理论与实践意义。研发成果获浙江省科学技术奖二等奖1项。
外界对该成果评价：

2014年国家科技进步二等奖：“超级稻高产栽培关键技术与区域化集成应用”（第一完成）
2014年浙江省技术发明奖二等奖：“水稻钵形毯状秧苗机插技术研发与应用”（第一完成）

2013年浙江省科学技术奖二等奖：“水稻好氧栽培理论与技术及应用”（第一完成）

2013年中华农业科技二等奖：“超级稻区域化高产栽培理论及技术应用” （第一完成）

2013年全国农业丰收一等奖：“水稻钵形毯状秧苗机插技术研究与示范推广”（第一完成）

2011-2015年主推技术：水稻钵苗机插技术、超级稻区域化高产栽培技术、双季稻机械化生产技术


	成果佐证清单

	序号
	成果类型
	成果名称
	完成人
	刊物、出版社或

授权单位名称
	年、卷、期、页或专利号

	1
	论文
	Tungstate: is it really a specific nitrate reductase inhibitor in plant nitric oxide research?
	Xiong J, Fu GF, Yang YJ, et al
	Journal of Experimental Botany
	2012, 63:33-41

	2
	论文
	Involvement of 1-methylcyclopropene in plant growth, ethylene production and synthase activity of inferior spikelets in hybrid rice
	Zhang JH,Zhu LF , Yu SM, et al
	Journal of Plant Growth Regulation
	2014,

33: 551-561

	3
	论文
	Novel roles of hydrogen peroxide (H2O2) in regulating pectin synthesis and demethylesterification in the cell wall of rice (Oryza sativa) root tips.
	Xiong J,Yang YJ, Fu GF, et al


	New Phytologist
	2015,

206:118-126

	4
	论文
	Heat stress effects are stronger on spikelets than on flag leaves in Rice due to differences in dissipation capacity.
	Zhang CX, Fu GF, 

Yang XQ , et al
	Journal of Agronomy and Crop Science
	2015,DOI:10.1111/jac.12138

	5
	论文
	Effects of 1-methylcyclopropene on function of flag leaf and development of superior and inferior spikelets in rice cultivars differing in panicle types.
	Zhang JH , Lin YJ , Zhu LF , et al
	Field Crops Research
	2015,

177: 64-74

	6
	论文
	Low pH-induced changes of antioxidant enzyme and ATPase activities in the roots of rice(Oryza sativa L.) seedlings
	Zhang YK , Zhu DF, Zhang YP,et al
	PLoS ONE
	2015,

10: e0116971

	7
	论文
	A comparative study of stress-related gene expression under single stress and intercross stress in rice
	Zhang YP , E ZG, Jiang H, et al
	Genetics and Molecular Research
	2015,2:3702-3717

	8
	专著
	超级稻品种栽培技术模式图
	朱德峰、陈惠哲
	中国农业科学技术出版社
	2013.2(ISBN978-7-5116-1103-1)

	9
	专著
	水稻机插秧技术200问
	朱德峰、陈惠哲、徐一成
	中国农业出版社
	2013.9(ISBN978-7-109-18387-2)

	10
	发明专利
	多功能钵形毯状秧苗育秧盘
	徐一成、朱德峰
	国家知识产权局
	ZL201110054620X 

	11
	发明专利
	一种水稻机插育秧专用有机基质及其生产方法
	张均华、朱练峰、禹盛苗等
	国家知识产权局
	ZL201210072200.9

	12
	发明专利
	一种水稻机插苗期虫害防治方法
	朱德峰、徐一成、张玉屏等
	国家知识产权局
	ZL201310667619.3

	13
	发明专利
	潜育化稻田增氧排灌栽培法
	张玉屏、朱德峰
	国家知识产权局
	ZL201410186461.2

	14
	发明专利
	杂交稻制种父母本同期机插方法
	朱德峰、张玉屏
	国家知识产权局
	ZL201410095924.4

	15
	行业标准
	水稻机插钵形毯状育秧盘
	朱德峰、陈惠哲、徐一成等
	中华人民共和国农业行业标准
	NY/T2674

-2015


注：专著、论文、软件、数据库等研究成果均应标注国家重点实验室名称，授权发明专利、新药、新品种等按国家有关规定办理。

5. 合作研究的组织情况与实施效果

	实验室注重合作，与国内外研究机构开展了广泛的合作研究。在合作过程中，充分发挥各自在学科领域内的优势，分别从上中下游开展协作研究，从而让研究更加深入，有效地取得更大的成果。

国际合作方面，与60多个国家（际）研究机构、大学以及跨国公司建立了合作关系。尤其是在水稻病虫成灾机理与控制研究方面，与美国康奈尔大学、杜克大学、瑞士伯尔尼大学等分布16个国家的31个机构展开了形式多样的合作，取得丰硕合作研究成果，在国际学术期刊发表相关研究论文97篇。

不断加强与东南亚、非洲和欧洲等地区、国家或组织间的合作和交流。与国际水稻研究所、俄罗斯全俄水稻研究所、肯尼亚农牧渔业部等新签署合作协议16份，合作内容主要包括种质资源收集、引进及评价利用、水稻新品种选育、水稻高产栽培及机插秧技术研究等。

承担国际合作项目27项，其中国家自然科学基金委重大国际交流与合作项目3项。到位总经费1100余万元。2015年和2016年还分别成立了“亚洲农业技术转移中心”和“中巴杂交水稻联合研究中心”。 先后在16个国家建立了新品种和新技术示范点76个，百亩示范片46个。展示的品种达60多个，在印度尼西亚和非洲，最高增产幅度超过70%，受到当地农民的欢迎。

与国际水稻研究所建立了长期紧密的合作关系，双方建立了稻米品质和营养联合研究中心，该研究中心设立的优质米分析平台已成为国内外研究稻米品质的公共平台。通过合作研究，收集和评价了2000多份全球香稻资源，初步并建立了其表型、香味基因型数据库；利用这些资源，挖掘了7个控制香味的等位基因；通过测序分析，揭示了Badh2基因遗传结构特征及演化变异规律；建立了GC-MS，电子鼻的检测平台和国内水稻香味评价标准，已应用于香味、抗性聚合育种。还举办“水稻分子设计育种”小型国际研讨会2次。邀请了Dr. Mackill, Dr.Virk,和 Dr. Xie 等IRRI专家12人次。
日本著名水稻遗传育种专家Makoto Matsuoka教授，以及美国加州大学Davis分校的Bo Liu等4位教授，每年都多次来实验室进行合作指导。实验室还与日本名古屋大学、东京大学和冈山大学等开展了长期的合作研究。合作创制新突变体1280多份，构建遗传群体160 份。水稻突变体库总数已达5万多份；已完成高级分类的7389 份。

此外，实验室加强对外合作交流与人员培训工作。2011年至今，共接待来访外宾300余人次，其中2013年8月接待了肯尼亚总统肯雅塔夫妇及随从一行50余人来实验室访问；共派出100余人次赴国外考察访问、合作研究、攻读学位、参加国际会议及研讨磋商活动；先后为18个国家培训了46名技术人员。
国内合作方面，与中科院国家基因研究中心合作，利用世界范围内收集的水稻品种资源，开展抽穗期和产量相关性状的全基因组关联分析，开创了新的基因组关联分析的研究技术和方法，在复杂性状相关基因的高效鉴定上获得新突破。研究结果在Nature Genetics上发表。

与中科院上海植生所、日本国立遗传所、国家基因研究中心合作，开展水稻全基因组遗传变异图谱的构建及驯化起源的研究，研究对阐明早期栽培稻的驯化过程和驯化基因，充分利用野生水稻资源的遗传多样性为现代水稻遗传育种改良服务有重要的意义，成果在Nature上发表。

与中科院遗传与发育研究所等单位合作，进行水稻COLD1耐冷基因、DLT基因、GW8基因、SRL1基因等重要有利性状基因的克隆及机制研究，相关研究结果分别在  Cell, Nature Genetics、Nature Communication、Plant Physiology等期刊发表。


列举3-5篇代表性合作研究发表的论文：

	序号
	论文题目
	实验室

完成人
	合作单位与合作者
	刊物名称
	年、卷、期、页
	所属研究

方向

	1
	Insect-resistant genetically modified rice in China: from research to commercialization. 
	叶恭银
	美国康奈尔大学

Mao Chen, Anthony Shelton
	Annu Rev Entomol
	2011,56: 81-101
	水稻病虫成灾机理与控制研究

	2
	Two novel transcriptional regulators are essential for infection-related morphogenesis and pathogenicity of the rice blast fungus Magnaporthe oryzae.
	王政逸
	英国埃克塞特大学，Talbot NJ. et al.
	PLoS Pathogens
	2011, 7: e1002385
	水稻病虫成灾机理与控制研究

	3
	Cytoplasmic Assembly and Selective Nuclear Import of Arabidopsis ARGONAUTE4/siRNA Complexes, 
	周雪平
	日本农业生物科学研究所

Taichiro Iki, et al.
	Molecular Cell
	2012,46: 859-870
	水稻病虫成灾机理与控制研究

	4
	Rescue of a plant negative strand virus from cloned cDNA: insights into enveloped plant virus movement and morphogenesis. 
	李正和
	美国加州大学伯克利分校

Jackson AO
	PLoS Pathogens
	2015, 11(10): e1005223
	水稻病虫成灾机理与控制研究

	5
	Genomes of the rice pest brown planthopper and its endosymbionts reveal complex complementary contributions for host adaptation
	张传溪、祝增荣、沈志成等
	美国伯明翰大学John K C
 日本农业生物科学研究所Hiroaki Noda et al.
	Genome Biology
	2014,15:521
	水稻病虫成灾机理与控制研究


注：论文必须标注国家重点实验室名称。

6. 自主研究课题的组织情况与实施效果

	6.1 自主课题设置的思路和组织
充分利用国家对国家重点实验室的稳定支持，根据自身研究特点，针对水稻生物学重要问题及水稻育种和生产中关键需求产生的科学和技术问题，设置自主课题，持续开展研究。

设置的自主课题主要针对3方面内容：（1）重要科学问题研究；（2）重要育种材料创制和生产需求的理论基础研究；（3）新兴前沿性探索研究。其中，特别重视与育种和生产重要需求密切相关的科学问题。

设定4个长期资助的自主研究项目，每年根据项目研究方向，由各团队提出申请，重点实验室组织讨论，确定任务及目标。在同等条件下向40岁以下青年专家倾斜，包括青年专家领衔团队的任务，以及高年资专家领衔团队中以青年专家为主要执行人的任务。

6.2 主要研究及进展
6.2.1 水稻重要农艺性状基因的克隆及转基因技术研究
开展水稻重要基因的克隆和功能分析，剖析基础生物学问题，促进相关技术平台的构建。克隆了GW8、LSCHL4、TAD1、DLT、IBF1、OsARF16、WGL1、sg4、BC88等新基因，定位了多个与水稻抗病性和产量性状相关的新区间；开展水稻分子育种平台建设，筛选了20个优质、高产等重要性状特异标记，将系列优质、高产基因导入9311，初步建立了多基因聚合的分子育种平台；自主开发了用于知识管理的本体系统，创建了中国水稻品种及其系谱数据库、水稻功能基因数据库，相关数据和成果公开发布于国家水稻数据中心网站。代表性成果简介如下:

白绿叶相关基因WGL1调控水稻叶绿素合成的研究：在日本晴EMS诱变突变体库中，发现了一个白绿叶突变体。与野生型相比，突变体的叶绿素及类胡萝卜素含量明显减少，叶绿体结构也发生了明显的改变，基粒片层显著减少。遮光实验结果表明突变体前质体发育也受到影响，这说明突变基因编码蛋白对前质体和叶绿体的发育均有一定调控作用。遗传分析结果显示该突变表型受单隐性核基因控制，该基因被定位于水稻第10染色体，编码原叶绿素酸脂氧化还原酶B，与NAD(P)结合后催化由二乙烯基原叶绿素酸脂到脱植基叶绿素的合成过程，是植物感受光信号进而合成叶绿素的关键步骤。互补实验可以使突变体表型回复正常。Real time PCR与GUS染色结果均显示该基因在叶片中大量表达，在根中的表达几乎检测不到。这些结果表明WGL1编码的PORB对水稻叶绿素的合成及光合作用均有非常重要的调控作用。有助于选育高光效的水稻新品种。研究结果发表于Crop Sci。

小粒基因sg4参与BR信号传导的研究：从日本晴的组培中获得了一个小粒突变体small grain 4（sg4）。遗传分析表明，该突变性状受纯合隐性单基因控制。利用图位克隆技术，通过1100株F2隐性单株，最终该基因定位在90.7kb的区间内，其间共有11个开放阅读框，其中在LOC_Os04g39430（DWARF11）上的起始密码子前一个碱基处发现8bp的碱基插入。通过功能互补实验，确定D11就是SG4的等位基因。进一步对BR组织特异性反应和生物合成相关基因的表达分析表明，sg4是BR的一个弱缺失突变体。这些结果有助于改善粒型和产量。研究结果发表于Science Bulletin。
脆杆基因BC88参与细胞壁生物合成的研究：在EMS化学诱变创建武运粳突变体库中，发现一株与水稻纤维素合成相关的突变体bc88( brittle culm88)，遗传分析表明bc-t为新发现的纤维素合成相关突变体，受一隐性基因控制。已利用图位克隆的方法将其精细定位于水稻第9染色体长臂上48 kb的物理区间内，后继续扩大定位群体，分离出1200个具有bc88突变体表型的个体，建立BC-t基因座位的重叠克隆群，构建高饱和的遗传图谱和精细的物理图谱。最后将目的基因限制在了20kb以内的物理区间内，对候选基因的编码区进行了测序比对，发现在候选区域内有唯一的突变，突变方式为单碱基替换，从而导致氨基酸由Pro变为Leu。通过生物信息学比对发现该突变在一个保守区域内，同时，其表达在各个组织里都有，是组成性表达。有助于植物的抗倒性研究和应用。研究结果发表于Chinese Science Bulletin。

水稻第1染色体长臂上4个粒重QTL的分解：研究针对前期初定位发现的1个微效粒重QTL区间，构建遗传背景同质程度越来越高、目标分离区间越来越小的群体，经逐步定位和验证，在水稻第1染色体长臂12.0 Mb区间中分解出4个千粒重QTL，即qTGW1.1、qTGW1.2a、qTGW1.2b和qTGW1.2c，分别位于376.9 kb、580.6 kb、418.8 kb和1.97 Mb的区间内。qTGW1.2b呈较高的正向显性作用，其余3个QTL均以加性作用为主；qTGW1.1的增效等位基因来自珍汕97、加性效应为0.13 g，其余3个QTL的增效等位基因均来自密阳46、加性效应为0.08～0.32 g。该研究将有助于深入了解水稻千粒重遗传机理，并对水稻高产育种研究具有指导意义。研究结果发表于Euphytica、The Crop Journal和Rice Science。

水稻淡褐斑叶突变体lbsl1的遗传分析与基因定位：通过EMS诱变籼稻品种IR64获得一个稳定遗传的淡褐色斑点叶突变体lbsl1（light brown spotted leaf 1）。在自然条件下，突变体播种后10-14天，叶片上出现淡褐色斑点，随后逐渐扩散至全叶，第1叶至剑叶上均有淡褐色斑，为一全生育期性状。斑点性状的表达对株高、生育期、结实率和千粒重等农艺性状具有显著的影响。遗传分析结果表明，该淡褐色斑点叶性状受一个隐性核基因控制。将突变体lbsl1与正常叶色水稻Morobereken杂交构建了F2定位群体，利用SSR标记，最终将该淡褐叶基因（暂名lbsl1(t)）定位在第6染色体短臂上一个约130kb的区段上。研究的结果和发展的群体为该基因的进一步精细定位和克隆奠定了基础。研究结果发表于Journal of Integrative Plant Biology。
6.2.2 水稻超高产分子育种研究
提出并验证了核心种质分层构建指标，建立了系统化的水稻种质资源遗传多样性保护技术和标准化的水稻种质资源测试技术，发掘了一批抗纹枯病、氮磷高效及耐旱、抗褐飞虱等的重要新基因；创新了由亲本选配、根系筛选和抗病性分子标记辅助选择技术构成的“后期功能型”超级杂交稻育种技术。同时，在水稻育性基因、产量性状基因和抗性相关基因等具有重要育种利用价值的新基因发掘、定位和克隆上，不断取得新进展。代表性成果简介如下:

水稻隐性核不育基因的克隆和功能研究：利用籼稻品种中恢8015辐射诱变的突变体库中筛选获得的雄性不育材料开展抗病基因的挖掘和克隆工作，克隆了7个水稻隐性核不育基因，分别是gamyb5、S20、CYP704B2、OsFIDGETIN、ohms1、difo1和OsSTRS1，其中OsSTRS1编码一个水稻中的异胡豆苷合成酶（Strictosidine synthase，STR），是萜类吲哚生物碱生物合成途径中的关键酶，它催化来自MEP或MVA途径的萜类化合物和吲哚类化合物色胺发生立体选择性的Pictet-Spengler 缩合反应，得到TIAs的通用合成前体——异胡豆苷Strictosidine，该基因突变导致绒毡层降解受阻从而导致雄性不育。相关研究结果发表在《中国水稻科学》和Rice Science。
稻瘟病抗性的全基因组关联分析：采用80000个SNP标记对366份籼稻品种对16个稻瘟病菌生理小种的抗性进行全基因组关联分析（GWAS），共检测到30个关联位点。有3个区域分别对应于2个已克隆基因（Pia和Pik）和1个QTL区间（Pif），Pia区域的Chr11_6526998与生理小种CH362的抗性关联最强（P = 1.17(10-17），Pif区域的2个位点（Chr11_30606558和Chr11_30618466）分别与生理小种CH182和CH149的抗性具很强的关联（P = 2.94(10-11，P = 9.94(10-9），含NB-ARC和富含亮氨酸重复域的Os11g0704100是Pif的最优候选基因。在新位点Chr12_13690289候选基因区域，Os12g0424700和Os12g042700属编码激酶蛋白的新基因，可能为该位点稻瘟病抗性功能所必需。此外，在未见稻瘟病抗性位点报道的第3染色体上发现抗性位点，还发现一些不含R基因的相关位点同样参与稻瘟病抗性的调控。该研究稻瘟病抗性机制分析提供了新位点，并进一步证实GWAS方法是传统图位克隆的强大补充。研究结果发表于BMC Plant Biology。

水稻抗病相关基因的精细定位和克隆研究：利用籼稻品种93-11和中恢8015辐射诱变的突变体库中筛选获得的抗病类病斑材料开展抗病基因的挖掘和克隆工作，克隆了5个抗病相关基因，分别是Oscul3、G371L、OsRBP3、lmes1、和OsCATA。Oscul3和OsRBP3表现出对稻瘟病和白叶枯病的广谱抗性，lmes1表现出对白叶枯抗性的提高，G371L和OsCATA表现出对稻瘟病抗性的提高；OsCUL3a通过降解OsNPR1而对细胞程序性死亡进行负调控，在此过程中OsCUL3a与OsRBX1a和OsRBX1b互作起到了关键作用。相关研究结果发表在Plant Physioly and Biochemistry、《中国农业科学》。
水稻纹枯病抗性QTL定位与分析研究：利用CJ06和TN1组配的DH群体，在3个环境条件下定位到与病斑长度和病级相关的QTL各8个，单QTL贡献率分别为4.35-17.53%和2.0-11.27%。来自CJ06的qHZaLH8/qHZaDR8抗病等位基因缩短病斑长度了4.4 cM，解释了病斑长度变型变异的16.71%和病级表型变异的11.27%，且qHZaDR8同时在两个环境下检测到，说明该抗性QTL簇表现稳定。还利用Lemont/扬稻4号的F2：3群体在3个环境条件下定位到8个病级相关QTL、6个病斑长度相关QTL和7个病斑相对高度QTL，它们在染色体3、7、11和12上形成了6个与纹枯病抗性相关的QTL簇，其中，4个在两个环境条件下同时检测到，2个只在一个环境下检测到。3个纹枯病抗性相关位点qSBD-3-2、qSBL-3-1和qSBPL-3-1聚集在第3染色体上约581kb的区域内，后续将利用导入系群体对其进行验证和精细定位。这些研究结果有助于深入了解水稻纹枯病抗性遗传机理，还将对水稻纹枯病抗性育种具有重要的指导意义。研究结果发表于Genetics and Molecular Research, Euphytica 及Journal of Integrative Agriculture。
利用籽粒大小差异提高杂交稻制种效率的研究：研究设计以小粒母本与大粒父本配组来降低制种成本，在同样制种产量的情况下小粒母本（千粒重小）结籽的粒数比普通或较大籽粒的母本要多，每亩的用种量按重量计可明显下降，即可以减少制种面积而提高效率；此外，以大粒父本与小粒母本配组，有可能通过混合播种，在收货后在种子精选机上设计特别的“网眼”分离父母本，达到提高制种效率的目的。为此，利用了辐射诱变获得的小粒突变体（隐性）“ZH-sg”做亲本培育不育系（母本），用引进的大粒资源“佳华丝”做亲本培育恢复系（父本），目前已育成了三系小粒不育系“中巧A”、大粒恢复系“Z4-Da-1”。在本设计育种的同时，申报的发明专利（中国4项、美国1项）均获授权，在小粒不育系和大粒恢复系培育的同时，对小粒、大粒的特性进行遗传分析和基因克隆，其中的大粒基因（Gs2）、小粒基因（sg）均已被克隆。
6.2.3 水稻重大病虫成灾机理与控制研究 
针对水稻重要病虫害，就水稻稻瘟病、水稻条纹病毒病、细菌性褐条病等病原致病机理和控制方法，以及稻飞虱和稻螟虫基础生物学与控制技术等开展了系统的研究，阐明稻瘟病菌致病的分子机理，解析了水稻条纹病毒能强烈克服水稻防卫反应进行系统侵染的原因，剖析了水稻褐条病菌的致病机制和调控基础，揭示了褐飞虱和二化螟的基本生物学和成灾机制。代表性成果简介如下:

双生病毒种类鉴定、分子变异及致病机理研究：明确了我国双生病毒的种类、分布、生物学特性与侵染循环特征，鉴定了31种病毒新种，解析了双生病毒在植物体内的种群遗传结构和变异进化规律，阐明了双生病毒及其伴随的卫星DNA的致病机理，为深入研究揭示水稻病毒病分子变异与致病机理研究奠定了良好的理论与方法基础。项目8篇代表性论文被Nature Reviews Microbiology、Nature Reviews Genetics等SCI论文正面引用500多次。“双生病毒种类鉴定、分子变异及致病机理研究”获国家自然科学奖二等奖，获国家发明专利10项，全国百篇优秀博士论文奖1篇、提名奖1篇，教育部高等学校自然科学奖一等奖1项。
水稻条纹病毒致病机理和调控机制研究：系统阐述了条纹病毒侵染后病毒与水稻之间的互作“识别”最终致病过程中的关键机制，为今后精确阻断病毒侵染通路、充分挖潜利用寄主自身抗性提供了理论依据；首次发现条纹病毒NS3蛋白在灰飞虱体内通过与26S蛋白酶体的RPN3亚基互作而劫持26S蛋白酶体，抑制26S蛋白酶体降解系统降解病毒编码蛋白，从而促进病毒在介体内积累并提高介体传毒效率，为从介体角度阻断病毒传播实现长效防控奠定了坚实的基础。研究结果发表于Molecular plant和Journal of Virology等，并获教育部高校科研成果科技进步奖一等奖。

稻瘟病菌细胞自噬过程的研究：攻克了稻瘟病菌附着胞RNA提取的难题，建立了稻瘟病菌差异消减文库，获得了在稻瘟病菌附着胞阶段高表达的基因，从中发现稻瘟病菌细胞自噬过程与其致病性密切相关。系统地对稻瘟病菌30个自噬相关基因进行分析，证明非选择性细胞自噬在稻瘟病菌致病过程中具有重要作用，任何一个非选择性自噬必需基因的缺失导致稻瘟病菌侵染循环过程被破坏，如产孢量和附着胞膨压下降，穿透能力丧失，最终致病性完全丧失。探索了稻瘟病菌细胞自噬过程的分子机制，明确了MoATG9的穿梭、MoATG4的活性位点和液泡融合对细胞自噬的影响。建立了一套稻瘟病菌细胞自噬形态学和功能学研究体系，结合稻瘟病菌功能基因研究的方法全面分析细胞自噬过程在稻瘟病菌发育过程中的作用。研究结果发表于PLoS Pathogens和Autophagy。
水稻泛素连接酶OsBBI1和NAC转录因子调控稻瘟病抗性的分子机制：OSBBI1蛋白包含高度保守RING结构域，具有E3连接酶活性，且其RING结构域是E3连接酶活性所必须的。OsBBI1的Tos17插入突变体降低对稻瘟病的抗性，而过量表达转基因株系提高对多个稻瘟病菌小种的抗病性。稻瘟病菌侵染后，过量表达OsBBI1的转基因株系植株中稻瘟病菌侵染位点细胞中活性氧产生增加、细胞壁自发荧光和蛋白交联程度显著增高，而Tos17插入突变体中显著下降。因此，OsBBI1可能通过修饰细胞壁防御机制来提高水稻对稻瘟病菌不同小种的广谱抗病性。稻瘟病菌侵染后水稻NAC转录因子ONAC122和ONAC131基因表达上调，而且在非亲和性互作中早期其表达水平高于亲和性互作中的表达水平。发现水稻ONAC122和ONAC131通过调控防卫基因和信号途径基因表达而在稻瘟病抗性中起重要作用。研究结果发表于Cell Research和Plant Molecular Biology。
水稻细菌性褐条病致病机理和调控机制研究：鉴于水稻细菌性褐条病这一传统次要病害正逐渐上升为我国水稻主要细菌病害之一，国内外首次测定完成了我国菌株RS-1的全基因组，以及水稻细菌性褐条病菌在感染水稻，ß-内酰胺类抗生素压力以及噬菌体感染等条件下的RNA-Seq转录组，研究结果不仅为理解我国水稻褐条病菌的致病机制提供了基础，也为通过调控T6SS的表达来预防和控制水稻细菌性褐条病提供了可能。研究结果发表于Scientific Reports。
控制二化螟虫害的药剂作用新型神经靶标的研究：通过二化螟神经组织转录组测序鉴定了神经递质信号传导的所有相关酶，受体和转运体基因。首次发现在昆虫血细胞膜上存在章鱼胺和多巴胺受体，探明其调控细胞免疫的可能机制。此外，克隆得到15kb长的二酰胺类杀虫剂靶标鱼尼丁受体基因，成功在体外细胞系实现功能性表达并用于杀虫剂筛选。二化螟和果蝇中发现了一类新的从未被报道的章鱼胺受体，命名为OA3受体家族，CsOA3可以被很低浓度的杀虫脒和双甲脒激活，说明这个新OA受体有可能是甲脒类杀虫剂的主要靶标。研究结果发表于Journal of Neurochemistry和Developmental and Comparative Immunology。

褐飞虱与共生菌YLS必需氨基酸代谢途径中的协同关系研究：研究结果揭示了褐飞虱需依赖其体内共生真菌YLS协同完成必需氨基酸的合成，而能独立完成必须氨基酸的分解代谢。在此基础上，发现组氨酸代谢中YLS酵母氨酸脱氢酶、褐飞虱赖氨酸-酮戊二酸还原酶-酵母氨酸脱氢酶基因表达量的降低严重影响褐飞虱蜕皮、发育、存活等生理过程。同时，初步明确了8个YLS持家基因、组氨酸合成中ATP磷酸核糖基转移酶、苯丙氨酸合成中苯丙氨酸羟化酶、甲硫氨酸合成中非氰钴胺素依赖型甲硫氨酸合成酶、胱硫醚β-合成酶、胱硫醚β-裂解酶、胱硫醚γ-裂解酶和精氨酸合成中精氨酸琥珀酰胺裂解酶的时空表达动态。有关研究对进一步明确褐飞虱与共生菌的协同关系，揭示稻飞虱灾变机制具有重要意义。研究结果发表于Genome Biology、Genome Biology & Evolution。
6.2.4 水稻高产优质的生理生态基础与环境调控研究
围绕水稻生态环境，针对全球气候变暖、现代农业生产对养分高效利用、环境友好和资源节约型栽培的要求，开展理论问题和关键技术研究，在不同生态和营养因子之间互作关系、高效养分利用的理论基础、稻田生态环境保护和稻田生态环境修复相关研究上取得新进展，为稻作生产的可持续发展提供了重要的理论基础和技术手段。代表性成果简介如下:
外源微生物对水稻根际土壤氮素转化及根系吸收的调控研究：水稻根际接种外源微生物调控稻田土壤氮素转化及根系吸收是一种直接调控根际土壤氮与水稻氮交互作用的方法,对提升稻田土壤供氮潜力、稻田氮素资源高效利用的研究至关重要。目前，该方法解析了外源微生物接种下水稻根际土壤氮素转化的机理，揭示了外源微生物接种对根际土壤供氮水平的影响，提出了促进稻田减氮增效的适宜联合功能菌群与适宜氮肥用量。该研究结果解决水稻氮肥利用率低、稻田氮素损失大的难题，对土壤氮素资源高效利用、农田生态环境保护研究具有重要指导意义。相关研究结果发表于Field Crops Research。
根际氧供应对水稻产量形成和氮素利用的影响研究：研究了不同根际氧浓度对不同生态类型水稻干物质积累、产量形成及氮素吸收和转运的影响。结果表明,根际氧浓度显著影响水稻产量和干物质积累,根际氧浓度适中时产量最高，根际氧浓度过高产量降低,其产量差异主要是由每穗粒数和结实率导致的；在氮素吸收利用方面，水稻生长前期根际低氧和中等氧浓度处理有利于水稻对氮素的吸收；灌浆后期增氧处理在一定程度上可增加植株氮素积累，但氧浓度过高不利于氮素向籽粒中转运；根际氧浓度升高提高了水稻营养生长阶段的氮素干物质生产效率。该研究有助于解决改善水稻低氧胁迫、潜育化稻田的改良及为水稻高产栽培提供理论依据。相关研究结果发表于《中国农业科学》和《作物学报》。

水氮耦合对水稻光合特性研究：采用盆栽试验初步研究了不同水氮耦合效应下水稻叶片光合利用特征、生理特性和生长发育等指标的变化特征，结果显示水分胁迫条件下最大净光合速率(Pnmax)、光饱和点(LSP)随着土壤水分的降低而下降，其中低氮处理下降幅度较大，在恢复供水后均出现反弹，且水分胁迫并没有影响不同形态氮素营养下水稻的表观量子效率(AQE)。水分胁迫对供NH4+营养水稻的生物量、叶面积、净光合速率(Pn)、气孔导度(Gs)、细胞间隙CO2 浓度(Ci)、羧化效率(CE)均无显著影响，但显著抑制了供NO3- 营养水稻的上述指标。NH4+营养提高了水分胁迫下水稻叶片叶绿素a、叶绿素b 的含量。该研究可为明确水稻高产光合生理机制优，优化水稻供氮营养及开发高产、高效栽培技术提供理论和实践依据。相关研究结果发表于《中国水稻科学》。

过氧化氢在调节水稻根尖果胶合成及去甲酯化过程中的新功能：通过免疫荧光、荧光探针、钌红染色，组织切片和分光光度计方法来检测果胶含量，甲酯化程度及果胶甲酯酶活性和过氧化氢含量。外源过氧化氢抑制了水稻根系伸长，但是促进了细胞增大，增加了根直径。过氧化氢不仅增加了水稻根尖果胶合成区域及果胶含量，而且增加了果胶甲酯酶活性和果胶去甲酯化程度。过氧化氢清除剂4-hydroxy-Tempo处理减少了水稻根尖过氧化氢含量，从而抑制了果胶合成，降低了果胶甲酯酶活性和果胶甲酯化程度，恢复了过氧化氢诱导的细胞增大和根直径增加。过氧化氢通过增加果胶含量和果胶去甲酯化程度促进细胞增大和根系增粗，首次证明了过氧化氢在调节果胶合成，果胶甲酯酶活性及果胶去甲酯化过程中的新功能。研究结果发表在New Phytologist。
水稻营养吸收、重金属Cd 毒害对水稻生产的影响机理：以硝酸铵为N源，研究了N素对重金属Cd 毒害对水稻生产的影响，表明高N肥用量可缓解Cd 毒害症状，但增加了水稻植株及籽粒中的Cd 积累量。过量硝态氮增加水稻植株Cd的吸收是通过增加OsIRT载体基因表达，从而导致伸长区Cd2+ 净流入量增加。由此推测，硝酸还原酶催化产生的一氧化氮可能作为信号分子调控Cd的吸收、转运相关的关键基因的表达增加水稻Cd积累。高浓度铵态氮，诱导水稻吸收利用硫元素能力的提高，以其增加植物螯合肽含量，增加了水稻抵御Cd 毒害的能力。研究还表明，供氧能够调节水稻根系长度，缓解Cd对水稻植株生长的毒害作用，同时，供氧能够显著降低Cd转运基因OsNramp1、OsLCD基因的表达，降低Cd向地上部的转运。另外，外源过氧化氢处理能够抑制水稻根系伸长，增加了根系直径。过氧化氢可能作为Cd 胁迫诱导产生的信号分子参与调控水稻根系细胞壁果胶含量及甲酯化程度，从而实现对Cd胁迫的响应。相关研究结果发表在Environmental and Experimental Botany。

6.3 对青年人才队伍支持的情况及产生的成效
对青年人才队伍进行了重点支持，在水稻重要基因克隆与功能分析、水稻发育生理研究、水稻病虫成灾机理研究等领域取得显著成效，在Nature 、Nature Genetics、PNAS、New Phytologist、Molecular Plant、Journal of Virology和BMC Plant Biology等学术期刊发表论文30多篇。其中，40岁以下的青年学术骨干取得了下述主要进展。

水稻多基因编辑系统构建：研发了一套简易的多基因编辑系统。该系统只包含两个质粒，利用同尾酶的特性，通过传统的酶切连接方式，实现多个gRNA元件的快速组装，该系统理论上可以实现无限个gRNA的组装。在构建好载体之后，仅需要一次转基因，在转基因当代就可快速获得需要的多突变体。对得到的转基因水稻进行靶序列分析，发现同时编辑三个基因的效率可达60%左右。该系统简单易懂，只需要掌握基本的分子克隆技术就可以实现多基因编辑载体的快速构建。该系统的发展为水稻多突变体的获得提供了便捷高效的新方法,相关研究发表在2015年的Journal of Genetics and Genomics。
水稻jmjC组蛋白脱甲基化酶JMJ704调控水稻对白叶枯病抗性的研究：组蛋白翻译后修饰基因在水稻的生长、发育、抗逆和抗病等过程中起到非常重要的调控作用。该研究中组蛋白脱甲基化修饰基因JMJ704的两个T-DNA插入等位突变体均对白叶枯病抗性减弱。通过对其突变体和野生型的RNA-seq和ChIP-PCR等实验证实JMJ704通过减少水稻白叶枯抗性负调节子的组蛋白H3第四位赖氨酸二/三甲基化水平来抑制负调节子的表达，进而正向调节水稻对白叶枯病的抗性。前人研究表明jmjC组蛋白脱甲基化酶另一个成员——JMJ705通过激活水稻白叶枯抗性的正调节子的表达而调控水稻的抗性。此结果揭示了一个与前人报道截然不同的新机制，表明jmjC介导的水稻抗性依赖于正调控子上调和负调控子下调的双向通路；同时为水稻的抗病育种提供了理论支持和优良的基因资源。相关研究成果发表在BMC Plant Biology。
水稻种子发育过程中的蛋白质磷酸化修饰调控：蛋白质磷酸化是重要的生物学调控机制，其功能涉及到植物的生长、发育、抗逆、抗病等多个方面。虽然在拟南芥等模式植物中已有大量的研究，水稻中磷酸化蛋白质的研究却相当滞后。目前已鉴定的水稻磷酸化蛋白仅有3000-4000个，且大部分功能未知。利用最新的磷酸化肽段富集技术结合高效的液相二级质谱(LC-MS/MS)技术，分别在受精前和受精后3天和7天的种子中鉴定了2529, 2706和2709个磷酸化蛋白，其中2487个蛋白在种子发育过程中表现出显著差异的磷酸化模式。这些差异的磷酸化蛋白参与到多种激素的合成和信号传递途径、细胞的增殖和扩张以及种子的灌浆和品质形成的多个过程。该研究表明磷酸化可能是翻译后蛋白质行使生物学功能的重要调控开关，为进一步研究这些磷酸化蛋白质的功能指明了方向。相关研究结果发表在Plant Molecular Biology。
水稻纹枯病拮抗细菌的环境适应性机制研究：鉴于环境适应性对于生物活体农药的田间应用效果至关重要，而且，生防细菌也经常存在同一个种的一些菌株能够作为高效的活体生物农药，而另一些菌株却无效果，甚至进化成为植物、动物或人体病原菌的问题。为更好地发挥活体生物农药的药效，减少其对植物和人畜的潜在风险，我们首先收集了水稻纹枯病拮抗细菌R456以及其它不同来源的Burkholderia seminalis菌株，然后测试了这些菌株在适应水稻土壤环境等一系列表型上的差异，最后利用组学技术分析了水稻生防细菌适应水稻土壤环境的分子基础，这为筛选以及有效利用活体生物农药提供了基础，相关生防菌株已经获得国家发明专利授权1项，相关研究结果发表于The ISME Journal。

植物负链RNA病毒反向遗传学研究：构建了植物负链RNA病毒微型复制子反向遗传学体系，研究结果在Journal of Virology以亮点文章发表，并被国际知名文献评价数据库F1000 Biology推荐（http://f1000.com/prime/718046996?r=mra）。在此基础上，国际上首次实现了植物负链RNA病毒全长cDNA侵染性克隆技术突破，获得了与野生型病毒具有同等侵染活性的重组病毒，发现重组病毒基因组内可插入外源基因片段，且在插入片段的稳定性和包容性方面较其他类型的植物病毒具有明显的优势，适合于作为病毒载体表达外源基因。此外，本研究利用反向遗传学方法进一步解析了包膜病毒胞间运动、系统运动和粒子形态建成等过程，为该类病毒的生物学提供了新的见解，并为其它相关负链RNA病毒（如水稻黄矮病毒和水稻条纹病毒等）的反向遗传学研究提供了可供借鉴的模版；相关工作在PLoS Pathogens以封面论文发表，得到F1000 Biology 推荐（http://f1000.com/prime/725860597）；申报国家发明专利2项，并受邀在植物病理学权威综述期刊Annual Review of Phytopathololgy撰写综述文章。

6.4 下一步计划
瞄准国际前沿性或前瞻性问题以及国家战略需求，进一步加强顶层设计，凝练科学问题，营造良好的自主创新环境，有序推进自主课题设置与自主创新；进一步加强自主课题的组织与管理，并大幅度加大对青年人才队伍的支持。



三、队伍建设与人才培养

1．队伍结构与团队建设

	队伍概况：

实验室现有固定人员65人，研究人员63名，技术与管理人员2名；共有课题组长19人。48人具有博士学位，占74%。40岁以下21人，占32%。有6人获得过国家自然科学基金杰出青年基金资助（新增1人）、2人获得国家自然科学基金优秀青年基金资助（新增）、1人被聘为教育部长江学者、1人被聘为教育部青年长江学者（新增）、1人入选中组部万人计划（新增）、4人入选国家百千万人才工程（新增2人）。

队伍建设：

实验室以加强自身培养和积极引进的方式，增进队伍建设。特别是以解决水稻生产中某个科学问题为宗旨，集中力量共同攻关，开展团队建设，不断提高团队的科研水平。
评估期间，钱前研究员领军的“超级稻种质创新和高产分子育种”研究群体2012年获国家基金委创新研究群体项目资助，2015年又获得连续资助。2个团队入选国家“创新人才推进计划”重点领域创新团队，6个团队入选全国农业科研杰出人才及其创新团队。“水稻资源创新团队”获中华农业科技优秀团队奖，实验室被科技部授予“十一五”国家科技计划执行优秀团队奖。详见表2。此外，本实验室叶恭银、娄永根、陈学新及沈志成4位教授是国家基金委创新研究群体 “农业害虫生物防治的基础研究”（浙江大学刘树生教授负责，2011年启动，2013年连续资助）的六位骨干中的四位。
钱前研究员入选中组部“万人计划”第一批百千万工程领军人才，程式华研究员入选浙江省特级专家，并获得浙江省科学技术重大贡献奖，朱德峰研究员获“全国农业先进个人”荣誉称号，胡培松研究员获第五届中国作物学会科学技术成就奖及“全国粮食生产突出贡献农业科技人员”荣誉称号，陈学新教授被聘为国务院学位委员会第七届学科评议组成员，胡培松研究员、魏兴华研究员入选国家“百千万人才工程”并被授予“有突出贡献中青年专家”荣誉称号。
表2、团队建设成果

团队名称

团队类型

带头人

年度

超级稻种质创新和高产分子育种

国家基金委科研创新研究群体

钱  前

2012（2015连续资助）

水稻种质创新和超级稻分子育种创新团队
国家“创新人才推进计划”重点领域创新团队
钱  前

2013

水稻品质遗传改良创新团队
国家“创新人才推进计划”重点领域创新团队
胡培松

2014

水稻品质遗传改良创新团队
全国农业科研杰出人才及其创新团队
胡培松

2011

水稻种质创新创新团队
全国农业科研杰出人才及其创新团队
钱前

2012

作物病害成灾机理及绿色防控创新团队

全国农业科研杰出人才及其创新团队
马忠华

2015

作物害虫寄生蜂控害机理及其应用研究创新团队

全国农业科研杰出人才及其创新团队
叶恭银

2015

超级专用早稻遗传改良创新团队

全国农业科研杰出人才及其创新团队
唐绍清

2015

水稻种质资源研究创新团队

全国农业科研杰出人才及其创新团队
魏兴华

2015

水稻资源创新团队
中华农业科技优秀团队奖
钱  前

2011

水稻生物学国家重点实验室

“十一五”国家科技计划执行优秀团队奖
钱  前

2011

人才培养与引进：

实验室注重培养年轻科研人员，通过选派出国培训和合作研究、鼓励年轻人承担国家基金和省部级研究项目等方式，提高他们的工作能力与研究水平；通过举办各类学术活动，开放交流，促进新思想和新技术的引进，活跃学术空气。
实验室从海内外引进3名青年人才，涉及分子生物学、病虫害机理研究等领域，3名引进人才都获选中国农业科学院“青年英才计划”，有效增强了实验室的研究竞争力。实验室吸纳了浙江大学的优秀教授张传溪、马忠华、李正和、徐海君加盟实验室队伍，使实验室的人才力量得到进一步的提高。
努力培养40岁以下青年学术骨干。任用曾大力、张健、王克剑、冯国忠、李正和、徐海君等青年科研人员担任团队的首席。同时，利用院所基金、重点实验室基本科研业务费等的支持，鼓励青年科研人员感兴趣的选题开展前期研究，进而去争取国家基金等层面的项目支持，使他们尽快地成长为实验室的骨干力量。

在和谐创新的学术氛围中，青年学术骨干不断成长。徐海君教授在昆虫学领域原创性地发现了调控稻飞虱翅型可塑性发育的“分子开关”,研究结果在知名杂志Nature发表，并入选“2015中国生命科学领域十大进展”。王跃星博士在水稻中发现了GL7位点染色体拷贝数变异可调控水稻粒形的多样性，这一成果为水稻粒形的分子设计育种和高产优质水稻新品种培育奠定了基础，论文发表在知名期刊Nature Genetics上。王克剑研究员在水稻基因组编辑研究方面取得重要进展，发现水稻联会复合体蛋白的部分突变可以平均提高遗传重组频率，研究成果实现了在农作物中提高遗传重组频率的目标，对于打破水稻不良遗传连锁提高育种效率具有重要的理论意义和应用价值。研究成果在Molecular Plant上发表。
五年来，实验室共有212名硕士、142名博士取得学位，27名博士后出站。2011年，博士生朱家颖的学位论文“蝶蛹金小蜂毒液分子特性及其调控寄主分子机理的研究”获得全国百篇优秀博士论文提名。2013年，博士生杨秀玲的学位论文“中国番茄黄曲叶病毒抵御RNA沉默的机制和番茄黄曲叶病毒的分子变异研究” 获得全国百篇优秀博士论文提名。



2．实验室主任和学术带头人简介

	实验室主任

钱前研究员长期从事水稻种质资源学及分子育种研究,在特异种质资源的系统创制、发掘应用上，做出了突出贡献，是水稻遗传学领域的著名专家。以通讯或共同通讯作者、第一或共同第一作者发表SCI论文120余篇，其中在Nature、Nat Genet、Nat Commun、PNAS等影响因子大于6.0的国际主流刊物发表论文 60余篇；主编《水稻遗传学与功能基因组学》、《水稻基因设计育种》与《水稻分子育种技术指南》等著作；获发明专利30项；审定品种4个；获国家自然科学二等奖（排名第二）和国家科技进步二等奖（排名第一）各1项、省部院级科技奖9项；部分成果入选2003、2010年中国十大科技进展和2010年中国十大科学进展。长期参与国家基金委生命科学部农学评议组的工作，是生命科学部第五届专家咨询委员会成员，同时担任Rice、Breeding Science、Journal of Integrative Plant Biology等国内外核心农学杂志的编委。积极促进学术交流，组织举办了四届“全国水稻突变体、功能基因组及生物技术育种研讨会”；发起举办两届“中日水稻形态建成国际研讨会”；应邀在日本《植物科学》杂志发表题为“中国水稻分子育种进展”的特约述评，并应邀在日本及国际水稻研究所举办的国际会议上作大会报告。入选国家百千万人才工程领军人才，获国家基金委杰青基金资助，被评为浙江省特级专家。注重人才培养，加强团队建设，带领实验室科研团队先后获得中华农业科技优秀团队奖、 “十一五”国家科技计划执行优秀团队奖，入选科技部创新人才推进计划重点领域创新团队，获得国家基金委创新研究群体资助。

学术带头人

程式华研究员，长期从事杂交水稻育种理论和应用研究。在超级杂交稻育种亲本选配理论上有创新发展，提出利用籼粳中间型的超级杂交稻育种亲本选配方法及“后期功能型”超级稻概念及育种技术，在超级杂交稻育种及其产业开发方面作出了重要贡献。先后获得国家科技进步二等奖（第一完成人）、国家技术发明二等奖（第一完成人）及浙江省科技进步一等奖等多项奖励。主编《中国超级稻育种》、《现代中国水稻》、《中国水稻产业发展报告》等专著，发表论文150多篇。现任中国水稻研究所所长，兼国家水稻改良中心主任、水稻生物学国家重点实验室学术委员会副主任、亚洲水稻研究合作委员会中国代表、农业部专家咨询委员会委员和科技委员会委员、国家水稻产业技术体系首席科学家和中国超级稻研究重大专项首席专家、《中国水稻科学》和Rice Science杂志主编。入选新世纪百千万人才工程国家级人选，获韩国农村振兴厅荣誉科学家和浙江省劳动模范、中华农业英才奖等荣誉称号，2014年获评浙江省特级专家。

胡培松研究员，长期从事水稻品质遗传改良研究工作。在优质种质材料创制、品质高效评价技术建立和优质稻品种培育及应用基础研究等方面取得多项突破性成果，获国家科技进步二等奖2项，国家技术发明四等奖1项，省部级科技奖8项；获品种权5项；编著《优质稻米研究与利用》专著一部，发表论文40余篇。担任浙江省水稻产业创新服务技术平台主任，国家现代水稻产业技术体系遗传育种功能实验室主任，中国-IRRI水稻品质与营养联合研究中心主任，国际杂交稻联盟（HRDC，Hybrid Rice Research and Development Consortium）专家委员会委员。2011年11月被农业部评为农业科技杰出人才。2013年入选国家百千万人才工程，被授予突出贡献中青年专家；领衔的“水稻品质遗传改良”团队入选国家创新人才推进计划重点领域创新团队； 2014年获得第5届中国作物学会科学技术成就奖，2016年入选国家“万人计划”领军人才。
杨长登研究员，长期从事水稻遗传育种和生物技术育种研究，涉及转基因、分子标记辅助育种和细胞培养研究。先后主持和参加“863”计划、国家自然科学基金委创新群体、浙江省农业科研重大等项目20余项。主持或参与选育省级或国家级审定的新品种24个，审定28次。其中3个品种被农业部认定为超级稻推广品种。获得新品种保护权4项，发表论文91篇，参编专著5本。作为第一完成人获得浙江省科技进步二等奖2项，作为主要参与者获得国家科技进步二等奖1项。是浙江省农作物品种审定委员会水稻专业组组长，农业部和浙江省“有突出贡献中青年专家”称号获得者。

庄杰云研究员，长期开展水稻有利基因定位和克隆研究，在水稻稻瘟病基因和产量QTL研究上取得良好进展；合作开展分子标记辅助育种，育成推广品种；主持制定了农业行业标准“水稻品种鉴定DNA指纹方法”，成为我国水稻品种管理的基本技术标准，得到广泛应用。获国家技术发明奖二等奖1项，获省部级科技进步奖10项；获国家发明专利9项，发表SCI论文40余篇。为浙江省遗传学会副秘书长和常务理事、中国农业生物技术学会作物生物技术分会理事、中国作物学会水稻产业分会理事，任作物学报、中国水稻科学、Journal of Integrative Agriculture和The Crop Journal等学术期刊编委。

曹立勇研究员，长期从事水稻分子育种和杂种优势机理研究，先后主持国家转基因重大专项课题、国家科技支撑计划课题、国家自然科学基金等10余项，获国家技术发明二等奖、国家科技进步二等奖各1项（排名二、八）、浙江省科技进步一等奖2项（排名一、八），在国内外学术期刊发表论文100余篇，其中在Genetics、BMC Genomics、Gene等SCI期刊上发表论文16篇，主编专著5本，克隆了5个具重大应用前景的抗病、雄性不育基因，获国家发明专利5项、水稻品种权8项，主持育成杂交水稻新品种12个，推广面积累计5000余万亩，增创社会效益7亿多元，入选浙江省“新世纪151人才工程”和中国农科院杰出人才，获浙江省有突出贡献中青年专家称号。
魏兴华研究员，长期从事水稻种质资源收集、保存、鉴定、创新与共享利用等公益性研究。先后主持和参加科技部基础性工作专项、国家“973 计划”等项目20 余项。发表论文60 余篇，其中近30 篇论文发表于国际SCI学术期刊。主编专著6 本，制（修）订国家标准1项、农业行业标准2项。获国家科技进步一等奖（参加）、中华农业科技奖优秀创新团队奖、浙江省科学技术奖一等奖、浙江省科技进步二等奖等4项。入选国家“百千万人才工程”，获国家中青年突出贡献专家和全国农业科研杰出人才称号。兼任中国农学会遗传资源分会第六届理事会理事以及第三届国家农作物品种审定委员会稻专业委员会、第二届全国农产品地理标志登记专家评审委员会和全国植物新品种测试标准化技术委员会委员。

唐绍清研究员, 浙江省151人才，中国农业科学院杰出人才，水稻生物学国家重点实验室优质稻研究室责任专家，2015年被评为全国农业科技杰出人才。长期从事优质、专用水稻的遗传育种研究，主持国家863子课题、科技部国际合作子课题、国家星火计划重大项目课题、浙江省重点攻关和浙江省重大平台成果转化项目等项目多项。获国家发明奖1项、国家科技进步奖2项，省部院科技进步奖10余项，鉴定成果多项，主持和参加育成通过省级以上审定品种29个、不育系9个，出版专著1本，发表论文40余篇。

叶恭银教授，主要从事昆虫生理生化与分子生物学、转基因生物环境安全、害虫生物防治等领域研究。先后主持和主要参加国家杰出青年科学基金、“973 计划”课题、国家转基因生物培育重大专项任务等项目20 余项。在Annual Review of Entomology、eLife、Insect Biochemistry and Molecular Biology等期刊先后发表SCI论文100余篇；主编或副主编著作5部，参编国外著作3部；获授权国家发明专利8项，获省部级等科技进步奖10余项。开设的《植物保护学》、《生物入侵与生物安全》和《转基因：安全、应用与管理》课程先后被评为国家级精品资源共享课程和国家级精品公开视频课程。是浙江大学“求是”教授、国家杰出青年科学基金获得者、全国农业科研杰出人才及其创新团队负责人、浙江省高等学校教学名师、全国首届百篇优秀博士学位论文获得者，享受政府特殊津贴；先后获中国昆虫学会第二届青年科技奖、浙江省青少年英才奖和宝钢优秀教师奖；入选浙江省新世纪151人才工程第一层次和教育部“新世纪优秀人才支持计划”人才。目前担任中国昆虫学会理事及生理生化与分子生物学专业委员会主任、中国植物保护学会常务理事及生物安全专业委员会主任、浙江省植物保护学会副理事长，《农业生物技术学报》、《昆虫学报》、《生物安全学报》、Archives of Insect Pgysiology and Biaochemistry和Frontiers in Plant Science等国内外期刊编委。

陈学新教授，长期从事昆虫进化生物学、生理与分子生物学、害虫生物防治等领域研究，先后主持973计划项目、国家杰出青年科学基金、国家自然基金重点项目等项目20余项，发表SCI期刊论文110余篇，主编专著9本，获省部科技进步一等奖2项。他是浙江大学“求是”教授、教育部长江学者特聘教授，国家杰出青年科学基金获得者，973首席科学家，入选国家“百千万人才工程”，担任国家自然科学基金委员会第四届科学部专家咨询委员会委员，国务院学位委员会第七届学科评议组成员，中国昆虫学会理事及区系分类、害虫生物防治及昆虫基因组学3个专业委员会副主任，浙江省昆虫学会理事长，《中国生物防治学报》副主编、Bulletin of Entomological Research等5种SCI刊物和《昆虫学报》等6种国内期刊编委。
娄永根教授，长期从事昆虫与植物互作的化学与分子生态学、水稻抗虫功能基因组以及稻飞虱治理等方面的研究工作，在揭示植物诱导抗虫反应化学与分子机理以及开发害虫防治新技术方面取得了重要的原创性成果。先后主持973项目、国家基金重点项目、国家基金国际合作重点项目、面上项目、公益性行业科研专项等各类科研项目30余项，在PNAS, Ecology Letters, eLIFE, Plant Journal, Plant Physiology, New Phytologist, Molecular Plant等国际权威学术刊物上发表论文100余篇；主编专著1本、参编2本；授权国家发明专利11项。是浙江大学“求是”教授，973项目首席科学家；入选浙江省151人才工程第一层次、教育部新世纪优秀人才支持计和农业部现代水稻产业技术体系岗位科学家。现为中国生态学学会化学生态学专业委员会副主任委员、中国植物保护学会植物化感专业委员会副主任和中国昆虫学会农业昆虫学、化学生态学专业委员会委员；是Journal of Integrative Plant Biology、Insect Science、Journal of Integrative Agriculture等6本国内外学术刊物编委。

沈志成教授，主要开展具有重要农业价值的功能基因发掘和转基因农作物新品种的培育等研究工作。主持国家科技重大专项“转基因生物新品种培育”课题一项。在PNAS、J. Biochem. Chem.等刊物发表SCI论文20余篇，在转基因农作物领域已经获得授权的国际发明专利2项、中国国家发明专利5项。担任浙江大学“求是”教授，是国家杰出青年基金获得者，入选“新世纪百千万人才工程”国家级人选、国家第三届“农业转基因生物安全委员会”委员。

林福呈教授，主要研究方向是真菌功能基因组学、植物内生真菌等。国家杰出青年科学基金获得者、浙江大学求是特聘教授、中国植物病理学会会士。已发表SCI论文71篇，他引3000余次；主编著作1本；授权国家发明专利40项；获教育部高等学校自然科学二等奖和浙江省科技进步三等奖各1项（排名均第一）。主持国家自然科学基金项目9项、国家科技支撑计划子课题1项及国家863引导项目1项。任国际学术期刊的主编、副主编、编委或副编辑，国家自然科学基金、科技部973项目、美国NSF 和英国BBSRC基金评委，国家科技成果奖励评委。

马忠华教授，长期从事植物病害化学防治研究，在药剂作用机理及抗药性机制方面取得显著成绩。先后主持国家杰出青年科学基金、“973 计划”课题等项目20 余项。近五年，发表SCI论文30余篇，通讯和第一作者论文近5年被他引650多次，2014和2015年连续入选Elsevier发布的中国高被引学者；2006年入选教育部新世纪优秀人才，2007年入选农业部现代农业产业技术体系岗位专家、2013年入选国家中青年科技创新领军人才，2015年入选农业部“农业科研杰出人才及其创新团队”。担任Pesticide Biochemistry and Physiology等多种期刊编委，多次在国际会议上进行大会报告。
张传溪教授，主要从事昆虫和病毒功能基因组学及稻飞虱治理等方面的研究。先后主持“973”课题1项、国家自然科学基金8项和国家自然科学基金国际合作1项，合作主持“863”重大和“863”探索项目各1项。先后在Nature、 Genome Biology、病毒学三大杂志（Journal of Virology、Journal of General Virology、Virology）和昆虫学TOP杂志（Insect Biochemistry and Molecular Biology、Insect Molecular Biology）等国际主流学术刊物上发表SCI论文130余篇，出版专著2本。兼任Scientific Reports、Entomological Research、微生物学报、病毒学报等杂志编委，中国昆虫学会资源昆虫专业委员会副主任。博士学位论文被评为全国优秀博士学位论文；带领团队的成果入选“2015中国生命科学领域十大进展”。

朱德峰研究员，主要从事水稻栽培及机械化研究。长期来，从生产中找科学问题、从研究中出生产技术、从应用中得技术效果，创新技术，服务产业。主持行业科技项目、国家自然科学基金、超级稻栽培技术等科技项目10余项，先后研发近十项水稻生产关键技术，多项被列为农业部水稻生产主推技术，为稻作技术转型升级和水稻增产稻农增收发挥重要作用。获得国家科技进步二等奖2项（排名一、四）、三等奖1项（排名第五），及省部科技进步一等奖4项（3项排名第一、1项第四），二等奖3项（排名第一）等奖项10余项。获得发明专利20余项。发表论文200余篇，主编出版专著8部。多次被聘为联合国FAO、西班牙、韩国等国家和国际组织水稻专家。先后获得农业部、浙江省有突出贡献中青年专家、全国农业先进个人等荣誉称号。
优秀青年骨干（40岁以下）
王克剑研究员，男，博士生导师。中国农科院水稻染色体工程及基因组编辑创新团队首席科学家；中国农科院首批“青年英才计划”入选者；中国水稻研究所基因资源挖掘与利用研究室课题组长。2004年7月获扬州大学农学学士学位；2009年7月获中国科学院遗传与发育生物学研究所理学博士学位，同时留所工作先后任助理研究员、副研究员；2013年8月加盟中国水稻研究所。近五年在国际SCI期刊上发表论文20余篇（总影响因子=147）。以主持人身份申请国家自然科学基金2项、浙江省自然科学基金重点项目1项；以学术骨干身份申请国家973计划、863计划各1项；以第二主要人员申请国家自然科学基金重点项目1项；目前已获国家发明专利6项。主要研究方向包括水稻遗传重组机制及应用研究、水稻基因组编辑及应用研究以及水稻基因资源挖掘及利用。

张健研究员，男，理学博士，中国农科院“青年英才”计划入选者，中国农科院科技创新工程“水稻生殖发育生物学”团队首席专家。主要研究方向为水稻生殖发育相关的基因克隆，水稻生殖发育过程中的蛋白质翻译后修饰调控等。在Plant Journal、Plant Molecular Biology、BMC Plant Biology等杂志发表论文十余篇。先后主持国家自然科学基金青年基金，人力资源保障部留学归国人员基金，中国农科院科技创新工程等项目。

冯国忠研究员，主要从事水稻生物农药的研究。先后主持国家自然科学基金、国家留学基金委基金等项目近十项。发表论文10多篇，其中多篇发表在国际病毒学领域的权威杂志上。他是中国农业科学院“青年英才计划”A类入选者， 中国农业科学院“微生物资源与生物农药”创新团队首席科学家，国际无脊椎动物病理学会会员，美国病毒学会会员，加拿大微生物学会会员等。
李正和教授，主要从事分子植物病毒学的基础研究和应用基础研究工作，重点研究植物负链RNA病毒反向遗传学、致病传播机制、抗病毒基因工程和病毒载体开发利用等。先后主持国家自然科学基金优秀青年基金和面上项目、浙江省自然科学基金杰出青年基金、浙江省“钱江人才计划”项目，参加“973 计划”课题等。在PLoS Pathog、New Phytolo等刊物发表SCI收录论文20余篇。是国家自然科学基金优秀青年基金获得者，入选“浙江省海外高层次人才引进计划”，担任中国微生物学会病毒专业青年委员会副主任委员、国际期刊Virology Journal编委。

徐海君教授，主要从事昆虫进化发育生物学与水稻害虫的灾变机制研究。主持和参与国家自然科学基金、“973 计划”、“ 863 计划”课题等多个项目，已发表SCI收录论文30多篇，其中第一或通讯作者发表10余篇，包括Nature、PLoS Pathogens等国际知名期刊。在昆虫学领域原创性地发现了调控稻飞虱翅可塑性发育的分子机制，研究成果入选“2015中国生命科学领域十大进展”。入选教育部青年长江学者，国家优秀青年科学基金和浙江省杰出青年科学基金获得者。获中国昆虫学会第七届青年科技奖，浙江省151人才工程（第3层次），担任浙江省昆虫学会理事、《应用生态学报》编委。

李斌副教授，主要从事植物病原细菌致病机制和防控等方面的研究工作，重点利用多维组学的方法揭示自然生态条件下水稻细菌性褐条病菌及其相关细菌的生态适应和致病机制。已在Nature集团旗下子刊The ISME Journal等期刊发表SCI收录论文70余篇，获得18项国家发明专利的授权。参编《农业植物病理学》。是浙江大学“求是青年学者”，博士生导师；浙江省杰出青年基金获得者。现为浙江省植物病理学会常务理事。

王跃星博士，主要从事水稻遗传与育种、水稻重要农艺性状基因的发掘、克隆与应用研究等工作。先后主持和参加国家基金、“973 计划”子课题和浙江省“9410”计划等项目10 余项，作为主要完成人先后获得中国农业科学院科技成果二等奖和浙江省科技进步二等奖，获得授权专利7项，参与育成品种和不育系8个，累计推广面积达1000万亩以上。发表论文20 余篇，以第一作者在国际著名学术期刊Nature Genetics、Molecular Plant发表论文。其中题为“Copy number variation at the GL7 locus contributes to grain size diversity in rice”的论文，首次在水稻中报道了染色体拷贝数变异可调控水稻的粒长和品质，为水稻粒形的分子设计和高产优质水稻新品种培育奠定了基础。Nature在新闻专栏、Asian Scientist在实验室进展专栏进行了专题报道，该重要研究成果的发表产生了良好的社会影响和效益。




3．国际学术机构和国际学术期刊任职情况

	国际学术机构任职5人次，国际期刊任职23人次。

表3、国际学术机构任职情况
姓名

国际学术机构

职务

任期

程式华

联合国粮农组织国际水稻委员会(FAO-IRC)

委员

2005-

程式华

亚洲水稻研究合作委员会(CORRA)

委员

2001-

胡培松

国际杂交稻联盟专家委员会

委员

2008-

娄永根

亚太地区化学生态学学会

理事

2011-2015

朱德峰

国际粮农组织（FAO）专家委员会

顾问

2013-2014

表4、国际学术期刊任职情况
姓名

期刊名称

5年影响因子

职务

任期

钱前

Rice
3.536

编委
　2011-

Journal of Integrative Plant Biology

3.993

2008-

Breeding Science
1.698

Journal of Genetics and Genomics

3.013

Journal of Integrative Agriculture
0.867

2011-

程式华

Rice Science

主编

叶恭银

Archives of Insect Biochemistry and Physiology
1.579

编委

2012-

Frontier in Plant Science
4.461

2012-

Journal of Integrative Agriculture
0.867

2009-

陈学新

Bulletin of Entomological Research

1.812

栏目编委
Insect Science

2.06

编委
Journal of Integrative Agriculture
0.867

Scientific Reports
5.525

ZooKeys

1.012

娄永根

Journal of integrative Plant Biology

3.993

编委
2010-

Insect Science

2.06

2014-

Journal of integrative Agriculture
0.867

2012-

林福呈

Microbiological Research
2.695

副主编

2015-

张传溪

Scientific Reports

5.525

编委
Entomological Research

0

栏目编委
马忠华

Pesticide Biochemistry and Physiology

2.55

编委
2015-

Journal of Phytopathology

1.063

2013-

庄杰云

Journal of Integrative Agriculture
0.867

编委
2012-

The Crop Journal

2013-

李正和

Virology Journal

2.249

编委

注：5年影响因子查询日期：2016.7.16



四、开放交流与运行管理

1．开放课题设置及成效

	实验室坚持“开放，流动，联合，竞争”的方针，面向国内外开放运行，设立“水稻生物学国家重点实验室开放课题”项目。5年来，共资助34个开放课题，总资助额达402.98万元。在开放课题的资助下，通过加强水稻资源的保存，充分利用这些资源开展生理、抗逆、育种利用等研究，扩大了实验室的影响力，有力地聚合了水稻生物学研究的力量。相关研究发表论文22篇，育成品种3个，取得发明专利4项，2项研究结果作为成果组成部分分别获得国家科技进步二等奖及福建省科技进步一等奖。
注重资源应用，促进杂草稻相关研究深入开展。杂草稻近年来有蔓延的趋势，特别在北方稻区形成越来越严重的为害；同时，杂草稻也可以作为一种育种的资源。从资源利用的角度出发，实验室从2009年开始关注对杂草稻的研究，利用开放课题资助了沈阳农业大学马殿荣的“杂草稻长胚轴伸长生理机制及其遗传特性研究”项目。研究明确了细胞分裂增殖及细胞伸长生长在杂草稻中胚轴生长不同时期的作用，及其对株高的影响。研究结果作为中国北方杂草稻演化进展研究的组成部分，相关论文“Introgression and selection shaping the genome and adaptive loci of weedy rice in northern China”于2012年在国际著名刊物New Phytologist发表。同年，又资助了“中国东北杂草稻耐老化特性的遗传机制”项目，对东北杂草稻研究进行持续的支持。

凝聚优势力量，针对生产需求多方法研制抗病新材料。稻瘟病是影响我国水稻生产的主要真菌病害，而病毒性病害水稻条纹叶枯病抗性育种则因起步较晚，生产应用中基本上没有其抗性品种；同样，生产中也缺乏抗白叶枯病的水稻品种。实验室开放课题发挥地方农科院在水稻育种研究中熟悉育种规律的优势，凝聚水稻科研的力量，面向生产实际开展有效研发。

浙江省农科院叶胜海承担了实验室开放课题“抗条纹叶枯病和稻瘟病粳稻新材料的创制及多抗新品种的选育”，通过对种质资源的条纹叶枯病抗性评价，获得了5份条纹叶枯病抗性较好的新品系，并将抗性材料应用于育种中，选育了两个多抗水稻新品种，分别是通过浙江省品种审定的中抗条纹叶枯病和稻瘟病的新品种浙粳29和中抗稻瘟病和白叶枯病的晚粳糯稻新品种浙糯65，在生产上推广应用。课题中开展了晚粳稻花药培养技术的创新研究，建立了一整套高效实用的花培技术体系，在国内首先探索出密穗型、半矮生型等多个类型品种的适宜取样叶枕距，显著提高了绿苗率。该技术成功应用于“晚粳稻核心种质测21的创制与新品种定向培育应用” 项目（获2015年国家科技进步二等奖）。

福建省农科院周鹏承担开放课题“水稻稻瘟病、白叶枯病抗性基因聚合研究”，运用分子标记辅助选育技术，聚合稻瘟病抗性基因Pi9、Pi25和抗白叶枯病基因Xa23等多个抗病基因，选育出抗病新品种闽标优1095，同时还获得7份含有Pi25基因和Xa23基因的BC3F4株系，19份含有Pi9单基因和5份含有Pi25单基因的高代恢复系株系，为进一步育种应用提供了新的材料。该开放课题还研究了超级稻宜优673的遗传构成和籼粳属性，阐释了宜优673优良特性的遗传基础，作为成果组成部分获2014年福建省科学技术进步奖一等奖“优质香型超级稻宜优673选育与应用”。
有效保存资源，探索野生稻有利性状的开发利用。实验室十分注重资源的发掘和应用，尤其对于宝贵的野生稻资源。从上世纪90年代初开始，出资帮助建起了江西东乡野生稻原位保存利用圃，实验室将“江西东乡野生稻的保存利用”列为实验室开放课题的长期资助项目，坚持持续的维护及研究资助。深入开展了野生稻耐寒性、耐旱性、耐储藏性的生理机制研究，野生稻染色体片段材料构建研究，以及野生稻野败恢复基因的发掘利用研究。随着研究思路的拓展和实验手段的提高，东乡野生稻资源将会发挥更为丰富的应用价值。
注重基础研究，揭示水稻生防细菌适应微环境的新机制。利用生防细菌等有益微生物来控制水稻病害能有效减少农药使用量，推动生态循环农业的建立。但在生产实践中，经常存在同一个种的细菌，其中一些菌株能够作为高效的活体生物农药，而另一些菌株却无甚效果，甚至进化成为植物或人体病原菌的问题。为更好地利用有益微生物，减少其对植物和人畜的潜在风险，实验室资助浙江大学朱勃承担开放课题“不同来源的Burkholderia seminalis比较基因组及其环境适应性的分析”，研究明确了不同菌株适应水稻根围等微环境的分子机制。相关论文“Multi-omics analysis of niche specificity provides new insights into ecological adaptation in bacteria” 于2016年2月9日在国际学术权威刊物Nature出版集团旗下子刊The ISME Journal在线发表。
开放课题代表性论文

Ding YF, Chen Z, Zhu C. Microarray-based analysis of cadmium-responsive microRNAs in rice (Oryza sativa). Journal of Experimental Botany. 2011,62, 3563-3573. IF5(2016) = 6.229
Huang J, Sun S, Xu D, Lan H, Sun H, Wang Z, Bao Y, Wang J, Tang H, Zhang H. A TFIIIA-type zinc finger protein confers multiple abiotic stress tolerances in transgenic rice (Oryza sativa L.). Plant Mol Biol. 2012;80:337-50. IF5(2016)=3.874

Chen XF, Hao L, Pan JW, Zheng XX, Jiang GH, Jin Y, Gu ZhM, Qian Q, Zhai WX, Ma BJ. SPL5, a cell death and defense-related gene, encodes a putative splicing factor 3b subunit 3 (SF3b3) in rice. Molecular Breeding, 2012:30:939–949. IF5(2016)=2.575

Jian Sun† , Qian Qian†, Dian-Rong Ma† , Zheng-Jin Xu, Dan Liu, Hong-Bo Du and Wen-Fu Chen.* Introgression and selection shaping the genome and adaptive loci of weedy rice in northern China New Phytologist, 2013,197: 290–299. IF5(2016)=7.554

Longbiao Guo†, Jie Qiu†, Zujing Han†, Zihong Ye†, Chao Chen†, Chuanjun Liu, Xiufang Xin, Chu-Yu Ye, Ying-Ying Wang, Hongqing Xie, Yu Wang, Jiandong Bao, She Tang, Jie Xu, Yijie Gui, Fei Fu, Weidi Wang, Xingchen Zhang, Qianhua Zhu, Xuanmin Guang, Chongzhi Wang, Haifeng Cui, Daguang Cai, Song Ge, Gerald A. Tuskan, Xiaohan Yang, Qian Qian, Sheng Yang He, Jun Wang*, Xue-Ping Zhou* and Longjiang Fan*  A host plant genome (Zizania latifolia) after a century-longendophyte infection. The Plant Journal, 2015, 83, 600–609. IF5(2016)=6.468
表5：2011-2015年度开放课题清单

序号

课题名称
负责人
工作单位
经费

(万元)
执行时间
1

Bt蛋白在稻田非靶标害虫褐飞虱及其捕食性天敌食物链中的传递
时  敏
浙江大学
12
2010-2012
2

水稻脂氧合酶(LOX)家族基因抗虫功能分析
周国鑫
浙江大学
15
2010-2012
3

锌指蛋白ZFP177参与的水稻非生物胁迫应答机理研究
黄  骥
南京农业大学
10
2011-2012
4

吡蚜酮对刺吸式昆虫的作用机理研究
刘泽文
南京农业大学
10
2011-2013
5

超级杂交稻株型三维结构功能模式的建立与分析
李  冬
浙江省农业科学院
10
2011-2013

6

空间诱变水稻光温敏核不育系扬稻6号S不育基因的定位研究
王宝和
江苏里下河地区农科所
10
2011-2013

7

水稻稻瘟病、白叶枯病抗性基因聚合研究
周  鹏
福建省农科院水稻所
10
2011-2013
8

优质高产水稻新品种高产高效技术研究
寿建尧
诸暨市农技推广中心
20
2011-2013
9

不同来源的Burkholderia seminalis比较基因组及其环境适应性的分析
朱  勃
浙江大学
10
2011-2013
10

水稻源细菌Herbaspirillum seropedicae基因组变异和致病性相关基因解析
安千里
浙江大学
10
2012-2013
11

miR70/miR167调控杂交水稻叶片衰老的表观遗传学机制
沈  波
杭州师范大学
10
2012-2015
12

OsPPKL1对水稻粒长的调控机理研究
黄  骥
南京农业大学
10
2012-2015
13

超级稻甬优12超高产株型特征及机理分析
陆永法
宁波市农科院作物所
10
2012-2015
14

基于质谱定量的水稻功能蛋白质组学技术建立及应用
王淑珍
杭州市农业科学研究院
10
2012-2015
15

江西东乡野生稻保存利用
陈大洲
江西省农科院水稻所
20
2011-2015

16

利用染色体片段导入系挖掘广西野生稻抗南方黑条矮缩病QTL并分析其效应
李丹婷
广西农科院水稻所
10
2012-2015
17

两系杂交稻广两优7203超高产栽培技术研究
杨曙东
嵊州市良种繁育场
10
2012-2015
18

水稻SPL5负调控细胞凋亡与抗病机制的研究
陈析丰
浙江师范大学
10
2012-2015
19

水稻中响应黑条矮缩病毒侵染的miRNA鉴定与功能分析
赵彦宏
鲁东大学
10
2012-2015
20

中国东北杂草稻耐老化特性的遗传机制
马殿荣
沈阳农业大学
10
2012-2015
21

水稻病毒与介体互作
鲍艳原
浙江大学

21.6

2013

22

褐飞虱唾液蛋白Nl1860和Nl4777的功能研究
吕  静
浙江大学
17.815
2014-2015

23

取食感染水稻矮缩病病毒水稻对黑尾叶蝉生物学特性的影响及其机制
方  琦
浙江大学
17.815
2014

24

水稻储藏过程中“品质早衰”机理研究
孙成效
中国水稻研究所

5
2014-2016

25

水稻根系Z257 snoRNA基因对干旱胁迫应答机理研究
马廷臣
安徽农科院水稻所

10
2014-2017

26

水稻耐镉的基因型差异机理研究与镉安全亲本水稻材料的筛选
胡运高
西南科技大学

10
2014-2017

27

针对水稻白叶枯病菌的非寄主抗性调控基因资源的挖掘

蔡新忠

浙江大学

15.75

2015

28

水稻LYK3基因的克隆与功能分析

粱  岩

浙江大学

18

2015

29

不同倍性水稻对免疫诱抗剂响应的差异蛋白质组学研究

王淑珍

杭州市农业科学研究院

10

2015-2018

30

水稻窄卷叶突变体zjy103的遗传及候选基因分析

李广贤

山东省水稻研究所

10

2015-2018

31

水稻LecRK蛋白激酶PSRK调控株高的分子机理研究

唐冬英

湖南大学

10

2015-2018

32

一个新的水稻淡黄叶突变基因xws(t)的精细定位和克隆

陈桂华

湖南农业大学

10

2015-2018

33

“东乡野生稻/93-11”衍生群体分子图谱的构建及重要性状QTLs定位的育种应用研究

梁永书

重庆师范大学

10

2015-2018

34

江西东乡野生稻保存利用

陈大洲

江西省农科院水稻所

10

2015-2018




2．科学传播

	实验室充分利用自身条件，通过实验及实验设施展示、育成品种推介、水稻栽培技术推广等方式，积极向民众传播水稻科研知识。

通过开放实验室培养本科生对生物科研的兴趣。实验室每年都安排接待杭州师范大学生命与环境科学学院生物科学系一年级本科生的参观。参观日，实验室开放全部实验室和田间试验场地，保持日常工作状态，并指派一名工作人员给参观的学生介绍情况，在场工作的实验室研究人员和研究生也随时回答学生们的各种提问。实验室期望通过这种交流，促进学生们对实验室工作的了解，对科研人员的研究产生兴趣，也鼓励他们今后投身水稻科研事业。
[image: image1.jpg]



图1、2013.6.27，杭州师范大学学生询问了解PCR实验过程

利用培训推广水稻栽培新技术。实验室面向生产基层开展了形式多样的科技服务活动，积极致力于提高基层人员的知识水平和专业素质。根据不同地区、不同生产时节的需要，举办新技术新方法应用培训班；派出专家小分队就田间施肥用药等进行讲解；举办现场观摩会，开展实地指导。还接待基层人员来参观实验室及试验田示范。2011-2015年，平均每年直接培训县（市、区）及乡（镇）农民、技术人员5000余人，发放技术资料、科普材料超过10000份，受到了各级地方政府的欢迎和肯定，有效地促进了技术到位率。

[image: image2.jpg]



图2、2014.6.20，瑞安种粮大户参观实验室的实验示范田

综合应用新媒体，传播水稻病虫生态工程治理技术：（1）发挥学科团队作用，保障技术体系落地。主动发挥实验室的团队作用，与全国农技推广中心密切合作，及时将研发的生态工程技术传授并推广给浙江省的农业相关部门和农户，并向全国稻区辐射。组织了5次学术研讨会，出版《生态工程治理治理水稻有害生物》3000册，发布技术挂图1万余幅，利用浙江日报、网站、微信号等新媒体传播生态工程治理理念与技术。与浙江省农科院和全国农技推广中心等紧密合作，在浙江嘉兴、湖州、金华等10余地建立基地，实施以发挥自然控制为重点的生态工程技术体系。该技术体系于2014年纳入全国农业推广中心主推技术，在全国推广和辐射面积5000余万亩，示范区减少农药2-4次，增量10-20%。（2）培训基层农技干部和新型职业农民，促进生态文明建设: 为浙江农民大学、全国植保技术专家等培训150余场、受益学员1万余人次。（3）开展国际合作，推进水稻有害生物生态工程治理国际化：与国际水稻研究所首席科学家KL Heong院士、澳大利亚G Gurr教授及越南、泰国、菲律宾等多个东南亚国家开展合作，举办了6次推广培训会，从而引领了东南亚水稻有害生物治理，水稻有害生物生态工程治理技术体系已在东南亚、南亚应用，面积达1500余万亩，并促成泰国停用阿维菌素等影响天敌的农药；应马来西亚、印度尼西亚、缅甸、伊朗等国家邀请参与东南亚、中亚国家稻米健康生态工程的设计与合作，推进生态治理技术体系在“一带一路”国家推广应用。

此外，实验室骨干主讲并负责建成的3门国家级精品资源共享课《植物保护学》、《生物入侵与生物安全》和《环境生物学》，以及1门国家精品视频公开课《转基因技术：安全、应用与管理》，成为植物保护行业重要的网上课程学习资源，发挥了很好的科学技术传播作用。



3．国内外学术交流情况

	实验室通过举办学术报告、学术会议、鼓励参加国际学术会议等方式，促进国内外学术交流。共举办15次学术会议，其中国际会议3次，学术报告140余场，科研人员受邀在国际会议上作大会报告31人次，在国内学术会议上作大会报告28人次。通过学术交流活动，拓宽了视野和知识面，及时了解相关专业研究的前沿情况，也使实验室的知名度得到提高。
实验室积极接受外国留学生来攻读博士或硕士学位，或者进修。期间共接收40名国际学生，其中31人攻读博士学位，其中授予学位11位；攻读硕士学位3人，其中2人授予学位；进修生6人。
表6、2011-2015年举办学术会议情况

序

号

会议名称
类别
会议

主席
会议

日期
参加

人数
1

水稻理想株型分子设计育种利用田间交流会
全国性
钱前
2011-04
50
2

第一届杭州植物小分子RNA研讨会
全国性
周雪平
2011-05
150
3

“绿色超级稻新品种培育”重点项目现场会
全国性
张启发
2011-07
60
4

水稻产业技术发展报告会暨南方超级粳稻现场考察会
全国性
胡培松
2011-09
200
5

生物源农药创制与技术集成及产业化开发
全国性
张兴
2011-11
37
6

水稻害虫治理生态工程国际研讨会
全球性
祝增荣
2011-12
30
7

水稻高低温干旱逆境研讨会
全国性

朱德峰

2012-03

40

8

水稻机插秧新技术观摩会

全国性

朱德峰

2012-05

36

9

“低产水稻土产量提升关键技术研发”现场观摩研讨会

全国性

朱德峰

2012-06

40

10

海峡两岸机插秧研讨及机械开沟现场会

全国性

朱德峰

2012-07

90

11

水稻稻草秧盘机插技术观摩会

全国性

朱德峰

2012-07

35

12

“主要农作物抗御季节性干旱技术研究与示范”田间观摩会

全国性

朱德峰

2012-07

40

13

International Conference on Rice Planthoppers - Ecology, Management, Socio-Economics and Policy

全球性

程家安、 KL Heong
2012-11

155

14

Autophagy in plant pathogenic fungi and plants

全球性

林福呈

2013-08

34

15

7th International Geminivirus Symposium & 5th International ssDNA Comparative Virology Workshop

全球性

周雪平

2013-11

200

表7、学术会议报告情况：

序号
大会特邀报告名称
会议名称
地点
时间
报告人
国际会议
1

Management of the small brown planthopper and rice virus disease transmitted by the vector in China
Asian Food & Agriculture Cooperation Initiative (AFACI) Workshop on the Collaboration Network for the Management of Migratory Rice Planthoppers and Associated Virus Diseases ofRice in Asia 
韩国
2011-04

祝增荣
2

Autophagy Vitalizes the Pathogenicity of the plant pathogen

10th International Congress on Plant Molecular Biology

韩国

2012-10
林福呈

3

Physiological Interference on Plutella xylostella Larvae by Two Endoparasitoids, Cotesia vestalis and Diadegma semiclausum

International Symposium on Mass Production and Commercialization of Arthropod Biological Control Agents

北京
2011-10

陈学新
4

Signaling pathways regulating rice defense responses

The 6th Asian-pacific Conference on Chemical Ecology
北京
2011-10

娄永根
5

High-yield technologies in China

Trends of International Rice Research and Japanese Scientific Contribution

日本
2011-11

钱前
6

Pseudomonas as biocontroy agents

Biocontroy of Plant bacterial diseases

比利时鲁汶大学
2012-03

谢关林
7

Recent advances on functional genomics of male sterility and restoration systems in rice

International Symposium on Hybrid Rice under Gloabal Climate Change

越南
2012-04

舒庆尧
8

Natural biological control of insect pests in rice without insecticide for 10 years: a case study in the Subtropical rice ecosystem in Sanmen, Zhejiang Province, China

Chinese-Danish Networking on Systemic approaches to pest management without pesticides

山东淄博
2012-04

祝增荣
9

Potential ecological engineering (non-chemical) approaches for high quality vegetable cowpea (Vigna  unguiculata ) production

Chinese-Danish networking on Systemic approaches to Pest Management without Pesticides

丹麦
2012-08

祝增荣
10

Baceterial stripe of rice

Management of Bacterial diseases of rice

IRRI

2012-05

谢关林
11

水稻泛素连接酶OsBBI1在免疫反应调控中的作用
福州国际植物病理学研讨会
福州
2012-05

宋凤鸣
12

Comparative physiology of parasitoid venom

First International Workshop on Insect Immunity

杭州
2012-06

陈学新
13

Global analysis of the transcriptome of teratocytes reveals its function in development of Cotesia

vestalis larvae

XXIV International Congress of

Entomology

韩国大邱
2012-08

陈学新
14

Progress of China’s hybrid rice breeding program

6th International Hybrid Rice Symposum
印度海德拉巴
2012-09

程式华
15

Up-scaling of ecological engineering approach for rice insect pest management in China

The 1st Intl CSPP/IAPPS Symposium - New Management Strategies for Disease and Insect Pests of Rice

北京
2012-10

祝增荣
16

Theory and technology of SRI

Ustainable Agriculture and Food Security: Technology, small farmers and policies workshop, Beijing

北京
2012-10

朱德峰
17

Germplasm innovation and gene cloning of low phytic soybean and rice

The 2nd International Symposium on Crop Germplasm Innovation and Molecular Breeding

杭州
2012-11

舒庆尧
18

Transcriptome analysis of teratocytes reveals its multifunction in development of Cotesia vestalis larvae

The 10th Anniversary of Agricultural Sciences in China (Journal of Integrative Agriculture, JIA) & 5th Syposium on Frontiers of World  Agricultural Sciences

北京
2012-11

陈学新
19

Molecular Genetics Features of Induced Mutations in Rice and Soybean

Symposium on Radiation and Nuclear Technologies for Crop Improvement and Productivity in Sustainable Agriculture

马来西亚
2013-02

舒庆尧
20

Chemically and physically Induced Matants: An Overview of Molecular Nature and Prospect in Germplasm Innovation

The 3rd  International Conference on Genomics of Plant Germplasm

韩国
2013-04

舒庆尧
21

Pharmacology, Signaling and Physiology of Octopamine and Tyramine Receptors in Insects---rice striped stem borer

The 4th International Symposium on Insect Physiology, Biochemistry and Molecualr Biology
南京
2013-06

叶恭银
22

Current Status and Future Prospect of Soybean Production, Demand and Supply in China

Global Forum on Food Security

韩国
2013-07

舒庆尧
23

Cloning and application of a series of high-yield genes IPA1/DEP1/GW8 in rice

7th International Rice Genetics Symposium

菲律宾
2013-09

钱前
24

Advances in understanding begomovirus satellites

The 7th International Geminivirus Symposium & the 5th International ssDNA Comparative Virology Workshop

杭州
2013-11

周雪平
25

Autophagy Vitalizes the Pathogenicity of Magnaporthe Oryzae
10th International Congress of Plant Pathology (ICPP 2013)

北京

2013-08
林福呈

26

Working on the molecular machinery of autophagy in Magnaporthe Oryzae
6th International Rice Blast Conference (IRBC)

韩国济州岛

2013-08
林福呈

27

Autophagy　Vitalizes　the　Pathogenicity　of　Magnaporthe　Oryzae
The　10th　International　Mycological　Congress，　IMC10

泰国曼谷

2014-08

林福呈

28

Germplasm innovation and molecular breeding of super rice

Agricultural Genomics – From Variation to Crops

北京
2014-11

钱前
29

Epigenetic Mutation Down-Regulates  Genomes Uncoupled 4 and Generates a Xantha Marker Trait in Rice
The 2nd Plant Genomics Congress: Asia

吉隆坡，马来西亚
2015-3

舒庆尧
30

Genetic recombination:from understanding to control

The 5th International Symposium on Crop Germplasm Innovation and Molecular Breeding

杭州
2015-11

王克剑
31

Ecological Engineering for Rice Pest Management in a State Farm in China 
Land-use Intensity and Ecological Engineering – Assessment Tools for Risks and Opportunities in Irrigated Rice Based Production Systems, A LEGATO Conference

印度尼西亚
2015-03
祝增荣
国内会议
1

国际昆虫分类学发展趋势及我国面临的问题
第十一届全国昆虫区系分类学术研讨会
天津
2011-07

陈学新
2

植物硒营养吸收与富硒水稻研究及开发
第14届全国水稻会议
湖南长沙
2011-08

金千瑜
3

水稻的虫害诱导防御反应
第5届全国植物化感会议
天津
2011-08

娄永根
4

转基因水稻品种的选育
全国转基因新品种培育及产业化应用交流研讨会
深圳
2011-11

郭龙彪
5

水稻的虫害诱导防御反应：分子基础与应用前景
中国植物保护学会2011年学术年会
苏州
2011-11

娄永根
6

功能稻米研究与产业开发
第十届“中国稻博会”

浙江衢州
2011-11

吴殿星
7

中国稻作技术转型与发展
作物学会年会
四川
2011-11

朱德峰
8

水稻高产的分子机理及应用
浙江省遗传大会
杭州
2011-12

钱前
9

稻瘟病菌的细胞自噬林福呈
中国植物病理学会第十届青年学术研讨会
吉林长春
2011-12

林福呈
10

水稻机插育秧与大田肥水调控研究
全国水稻育插秧机械化技术交流会
广东江门
2012-02

金千瑜
11

稻鸭共育生态种养技术研究与应用
全国渔业科技促进年稻田综合种养技术交流会
江西南昌
2012-03

金千瑜
12

稻田综合种养中水稻优质高产种植技术研究与集成
全国稻田综合种养技术规范交流会
浙江杭州
2012-05

金千瑜
13

水稻机插育秧方法
海峡两岸水稻机械化插秧技术研讨
浙江诸暨
2012-07

朱德峰
14

水稻品质等性状的分子改良
2012全国植物生物学大会分会场报告
陕西杨凌
2012-10

钱前
15

水稻品质性状的分子育种
中国作物学会2012年年会
江西南昌
2012-10

钱前
16

水稻种质资源与超级稻育种
中国作物学会2012年年会分会场报告
江西南昌
2012-10

曹立勇
17

稻作技术研究进展
浙江农林大学专题讲座
浙江临安
2012-10

朱德峰
18

植物硒营养吸收与富硒水稻研究与开发
农产品安全生产保障技术体系学术研讨会
杭州
2012-11

金千瑜
19

菜蛾盘绒茧蜂Cotesia vestalis 畸形细胞 teratocyte的转录组分析及其多功能验证
全国害虫生物防治学术研讨会
重庆
2013-04

陈学新
20

双季稻区水稻机械化生产中的几个农艺问题
全国双季稻区水稻机械化生产工程模式研讨会
广西贵港
2013-07

金千瑜
21

大规模测序在植物病虫研究中的应用
全国植保高层论坛暨全国植保所所长会议
乌鲁木齐
2013-08

周雪平
22

寄生蜂毒液的功能基因及其应用潜力
第八届全国青年植保科技创新学术会议
安徽合肥
2013-08

叶恭银
23

菜蛾盘绒茧蜂Cotesia vestalis 畸形细胞及其功能
2013 全国生物学与植物保护博士后学术论坛
贵阳
2013-08

陈学新
24

我国水稻机械化育插秧关键技术及主要问题探讨
全国主要农作物生产机械化技术研讨会
成都
2013-09

金千瑜
25

超级稻分子设计育种
中国遗传学会第九届全国代表大会暨学术讨论会
哈尔滨
2013-09

钱前
26

害虫天敌的植物支持系统
中国昆虫学会2013年学术年会
贵阳
2013-10

陈学新
27

RNA-seq解析水稻褐条病菌的致病机理
浙大、中国农大、南京农大、西北农大四校交流会
北京
2013-11

李斌
28

植物介导的害虫控制策略和技术
浙江省省昆虫学、植物保护学会、省植物病理学会会会员代表大会暨2013年学术年会
杭州
2013-11

陈学新



4．运行管理

	实验室实行主任负责制，注重发挥学术委员会和依托单位的作用，根据研究方向构建实验室的研究团队，加强学科建设；根据水稻生产中的重要科学问题，咨询学术委员会专家，及时细调研究内容。坚持秉承“开放、流动、联合、竞争”的方针原则运行管理实验室。

完善制度建设，实行规范管理
实验室设主任1名，副主任3名。设立独立的实验室办公室和实验室秘书，负责处理实验室日常运行事务。根据研究方向，构建了功能基因组学、超级稻、稻病虫成灾机理与控制及水稻可持续生产基础与应用4个研究团队。建设了开放共享的“公共实验平台”，为科研提供有力的仪器设备条件支撑。

实验室制定了一整套日常运行管理及安全的规章制度，并根据实际运行情况不断修订增补。由依托单位对实验室进行考核与分配管理，以保障重点实验室高效运行。
建立了实验室的网页，定期更新，及时发布实验室研究进展。

实验室制定的规章制度：

《水稻生物学国家重点实验室管理手册》

实验室管理总则

验室管理细则

实验室经费管理办法

实验室工作人员守则

实验室安全管理条例

实验室仪器设备管理办法

水稻生物学国家重点实验室公章使用规定

水稻生物学国家重点实验室实验记录本使用规则

水稻生物学国家重点实验室自主研究课题管理办法

水稻生物学国家重点实验室开放课题管理办法

水稻生物学国家重点实验室高级访问学者管理办法

水稻生物学国家重点实验室客座人员管理办法
加强学风建设，浓厚学术空气
实验室重视举办学术报告活动，广泛邀请国内外知名学者来实验室进行学术交流活动，举办学术报告和讲座。已开拓视野，增长知识，促进提高实验水平。五年来，共举办140余场学术报告。

实验室还专门设立了“春江学术论坛”，论坛既邀请了牛津大学教授Nicholas.P.Harberd博士等国际知名科学家来论坛讲座，也邀请了江苏武进农科所钮钟一研究员等在水稻育种一线做出突出贡献的育种专家。讲学术，也将作风，让年轻科研人员看到了老育种家们不懈的坚持与求实的学风。
建立了研究小组周会制度，促进老师与学生及学生与学生之间的沟通交流，还要求学生做综述报告，从周会发言开始，培养年轻科研人员的组织能力，锻炼研究生的阅读思考和表达能力。
实验室始终保持维护良好学风，鼓励研究人员踏实工作，积极创新。从未发生过违反学术道德的事件。

充分发挥学术委员会作用

实验室注重发挥学术委员会的作用。聘请国内生命科学研究领域的知名专家学者为实验室的学术委员，每年召开学术委员会会议，探讨本领域的发展前沿与趋势，确定实验室下一步的研究重点；向学术委员们咨询实验室的选题、自主课题与开放课题的支持方向。学术委员会对实验室的学科布局、发展方向给出了建设性的意见，如中国水稻研究所和浙江大学两个依托单位在基础研究与应用研究方面的优势互补，强调应用基础研究的成果向生产应用转化等建议，使实验室明确了发展的目标，取得了丰硕的成果。学术委员们对实验室开展的水稻产量性状相关的基因挖掘利用研究非常重视，给予了持续的关注，并指导和推动实验室联合中科院、高等院校的基础研究力量及相关省级农科院的应用研究力量，组成公关协作网，促进实验室在相关高产基因的调控机制研究上取得重大进展，并加快了相应的优良品种选育的进程。

表8、学委会组成

序 号

姓 名

性 别

职 称

学委会职务

专 业

工作单位

1

李家洋

男

研究员、院士

主任

发育生物学

中国科学院

2

程家安

男

教授

副主任

昆虫学

浙江大学

3

程式华

男

研究员

副主任

遗传学

中国水稻研究所

4

陈剑平

男

研究员、院士

植物病毒学

浙江省农业科学院

5 

程祝宽

男

研究员

生物技术

中科院遗传发育研究所

6

韩  斌

男

研究员、院士

分子生物学

中科院上海生命科学院

7

刘耀光

男

教授

基因组学

华南农业大学

8

彭友良

男

教授

植物病理

中国农业大学

9

孙宗修

男

研究员

生物学

中国水稻研究所

10

唐克轩

男

教授

分子遗传

复旦大学

11

辛世文

男

教授、院士

生物学

香港中文大学

12

薛勇彪

男

研究员

植物生理学

中科院遗传发育研究所

13

翟虎渠

男

教授

数量遗传

中国农业科学院

14

张启发

男

教授、院士

分子生物学

华中农业大学

15

朱  祯

男

研究员

生物技术

中国科学院




5．公用平台

	实验室公用平台主要包括实验室公共实验平台、稻米品质分析检测公用平台、水稻科技信息共享平台、水稻两用核不育系育性鉴定平台等。公用平台在支撑实验室科学研究的同时还与国内外科研院所及高校开展合作研究，对国内外不同机构提供实验仪器、数据信息等服务资源，充分发挥实验室的公益属性。

1、实验室公共实验平台
实验室在中国水稻研究所及浙江大学紫金港校区都设立了公共实验平台，设专人负责，加强仪器设备的管理，提高使用率，实现设备共享。利用国家重点实验室仪器设备专项资金及依托单位的财政部修购专项等资金的资助，实验室不断完善公共实验平台的建设，共购置了5300余万元的仪器设备。公共实验平台包括大型实验设施平台、分子生物学实验平台、细胞生物学实验平台、生态学实验平台和理化测试实验平台。公共实验平台充分保障了实验室科研实验的需求，并向依托单位与全社会开放。
实验室公共实验平台仪器设备构成：

1）大型实验设施平台：

室外型人工气候箱群、温室系统、水稻种质库、大型走入式人工气候室（24台套）

2）分子生物学实验平台：

全自动NDA测序仪、荧光定量PCR仪、温度梯度电泳仪、脉冲场电泳仪、双向电泳仪、蛋白质纯化系统、分子互作分析系统、多功能凝胶成像系统、高通量基因测序系统、基因枪、全自动液体工作站、双色红外激光成像系统

3）细胞生物学实验平台：

激光共聚焦显微镜、扫描电镜、全自动荧光生物显微镜、全自动荧光倒置显微镜、便携式视频显微镜、显微操作仪、体视显微镜、荧光高变倍体视显微镜、超薄切片机、半薄切片机、石蜡切片机

4）生态学实验平台：

便携式光合作用仪、便携式植物荧光分析仪、叶面积仪、便携式叶面积仪、8波段植物光谱仪、植物生长三维结构参数采集系统、农产品高光谱检测系统

5）理化测试实验平台：

电感耦合等离子体发射光谱仪、紫外/可见光分光光度计、凯氏定氮仪、多功能光度计、食味仪、米质判别仪、近红外成份分析仪、微波消解系统、大容量高速冷冻离心机、气质联用仪

2、稻米品质分析检测公用平台
实验室拥有米质分析检测公用平台，面向国内外开放使用，该平台拥有米质分析相关的仪器设备总价值超过700万元，其中，超过50万元设备8台，分别为凝胶渗透色谱仪、毛细管电泳仪、氨基酸自动分析仪、气质联用色谱、流动注射分析仪、质构仪、差示扫描量热仪、近红外分析仪。平台仪器和实验资源均对外开放，大中型仪器设备均有专职人员管理。

米质分析检测公用平台平均每年接待外单位科研人员超过60人次。以2015年为例，接待外单位科研人员71人，其中浙江农林大学18人次，中国农业科学院作物所7人次；浙江大学6人次，福建省农业科学院8人次，南京大学4人次，湖南农业大学6人次，湖南金健种业科技有限公司16人次，中国科学院遗传与发育生物学研究所3人次，浙江省农业科学院3人次。

该平台大中型仪器设备纳入实验室服务中心开发和共享，平均使用率在70%以上。以2015年为例，快速粘度测定仪RVA分析系统总使用时间1410小时，其中对外服务时间772小时（占总服务时间55%），对内服务638小时。质构仪系统总使用时间1220小时，其中对外服务时间708小时（占总服务时间58%），对内服务512小时。

3、水稻科技信息共享平台
实验室创建了“国家水稻数据中心（http://www.ricedata.cn/）”这一大型共享平台。平台主要由“中国水稻品种及其系谱数据库”、“水稻功能基因数据库”、“文献数据库”和“ontology系统”等子库组成，能为用户提供水稻品种、系谱、优异种质、突变体、分子标记、基因（QTL）和文献等数据资源的检索服务。

平台目前已得到广泛应用，产生重要影响。它以网站形式为用户提供信息，每日访问人数超过535个，在国内外农学类信息系统中，访问量名列前茅，超过国际知名网站gramene.org。除了每日的常规查询服务外，还为国内众多有需求的科研与教学单位无偿提供"目标种质衍生后代批量查询"等专项科技服务，帮助育种家评判目标种质在育种中的利用价值，高效选择亲本。数据库结构和控制程序，也为其它作物同类信息系统的创建提供了模板。

4、水稻两用核不育系育性鉴定平台
该平台面向国内外提供两系不育系样品委托测试服务。2013年至2015年期间，对来自全国14个省市的40家育种单位的78份水稻两系不育系材料进行了育性鉴定：其中来自浙江的有4家单位（21份），湖南6家单位（13份），江西6家单位（7份），安徽4家单位（7份），广东2家单位（6份），四川3家单位（5份），江苏2家单位（5份），福建5家单位（5份），上海2家单位（3份）、河南2家单位（2份），湖北1份、重庆1份、海南1份、吉林1份。

该平台还利用人工气候箱群为中科院遗传发育所曹晓风课题组、上海交通大学张大兵课题组、武汉大学杨代常课题组、安徽农科院王守海课题组等就水稻光温敏不育机理研究工作提供了合作协助。上海交通大学张大兵课题组2013年发表在PNAS(2013, 110 (1): 76–81)上的论文和中科院遗传发育所曹晓风课题组2014年发表在Nature Communications (2014, 5:4884)上的论文就使用本平台的人工气候箱进行了标注。


6．依托单位支持情况

	依托单位中国水稻研究所和浙江大学非常重视实验室的建设和发展，在实验场地、仪器设备及人才引进与培养方面，全方位给予实验室极大的支持。提供实验场地16000余平方米，建设资金3770余万元；购置仪器设备总值4800余万元，田间基础设施建设改造资金2210余万元。利用中国农科院创新团队建设及浙江大学学科建设资金7700余万元（含仪器设备购置）、院所基金2420余万元支持实验室进行团队建设，深入开展科研。

建成科学实验楼，为实验室提供集中科研场所。为了拥有相对集中独立的实验室空间，改善科研条件，依托单位中国水稻研究所经过不懈努力，于2011年新建成一座4层科学实验楼，供实验室使用，目前实验室在中国水稻研究所共拥有总建筑面积约13000平方米的实验场地，造价3770余万元。依托合作单位浙江大学实验室于2011年从华家池迁往紫金港，实验室空间得到改善，占地面积达3000余平方米。

购置科研仪器设施，为实验室提供条件支撑。为保证重点实验室的需求，改善和提高对科研实验的技术支持，依托单位利用财政修购专项经费830万元、中国农科院创新团队建设资金3000余万元及浙江大学学科建设资金950余万元的支持，为实验室添置必需的仪器设备。还利用财政修购专项资助2210万元，建设改造了田间设施。
引进和培养人才团队，为实验室提供人才保障。为了加强实验室人才队伍的建设，依托单位中国水稻研究所按照人才引进和培养的政策，结合重点实验室发展的需要，2013年为实验室引进了3位英才，分别从美国引进张健博士，主要从事种子生物学研究；从加拿大引进冯国忠博士，主要从事生物农药创新研究；从中国科学院引进王克剑博士，主要从事基因资源挖掘研究，在实验条件、科研经费以及生活待遇等方面给予了全方位的支持。此外，重点实验室有11位骨干成员入选中国农科院科技创新团队首席科学家，其中包括张健、王克剑、冯国忠等40岁以下的青年学术骨干。共提供创新团队研究经费5700余万元、院所基金2420余万元，保障了各项科研工作的顺利开展。同样，浙江大学高度重视实验室队伍建设，为重点实验室新增设一名实验岗人员，负责大型仪器设备及日常经费等管理工作，保障重点实验室高效运行。同时浙江大学启动“高峰学科建设支持计划”，支持重点实验室所在的植保一级学科2000万元，用于人才引进和人才队伍建设及实验室支撑条件改善和提升。



7．国家重点实验室专项经费使用和管理情况

	实验室专项经费的使用方向：保障开放运行，支持人才培养，鼓励围绕实验室研究方向开展创新性研究，加强公共实验平台建设。实验室开放运行费主要用于开放课题、学术交流、公共实验平台的维护及实验室日常运行。基本科研业务费用于支持实验室自主课题的研究。仪器设备专项经费用于购置研究发展急需的仪器设施。

实验室专项经费的使用管理：按照《国家重点实验室专项经费管理办法》的规定，经费使用和报销严格执行水稻生物学国家重点实验室《实验室经费管理办法》及中国水稻研究所、浙江大学的一系列财务制度。

2011-2015年实验室专项经费的收支情况如下：

表9、收入（单位：万元）

科目

2011

2012

2013

2014

2015

合计

开放运行费

498

395

380

493.75

468.75

2235.5

科研业务费

432

493.75

475

380

380

2160.75

仪器设备专项

0

810

833

701

0

2344

合计

930

1698.75

1688

1574.75

848.75

6740.25

表10、支出（单位：万元）

科目
2011
2012
2013
2014
2015
合计
1、开放运行费
开放课题

107

120

21.6

60.63

93.75

402.98

公共平台运行

326.92

123.69

289.94

284.93

265.56

1291.04

引进人才

45

45

90

日常运行

48.13

109.92

123.79

103.22

64.44

449.5

2、科研业务费
自主课题
398.24

469.31

533.2

380

356.54

2137.29

3、仪器设备专项
0

386

951

272.95

428.05

2038

合计
880.29

1208.92

1919.53

1146.7

1253.34

6408.78




8．上次评估实验室存在的问题和改进情况；目前存在问题、改进计划与措施

	上次评估情况

存在问题：

(1)近五年来，实验室注重人才培养，但在高层次人才引进上仍有不足。建议进一步加强高层次人才的引进力度。

(2)实验室利用国家投入加强了仪器设备的购置和公共仪器平台的建设，但支撑水稻生物学基础研究的条件尚嫌不足，建议继续加强投入。

(3)多年来，实验室注重与国内外相关单位开展合作，充分发挥了国家重点实验室作为科研开放平台的作用，并取得了丰硕的成果。建议在进一步发挥优势的同时，加强利用自身资源优势开展相关基础理论研究。

实验室进一步发展的建议：

(1)建议进一步加强高层次人才的引进力度。

(2)目前实验室的仪器设备和公共仪器平台用于支撑水稻生物学基础研究的条件尚嫌不足，建议继续加强投入。

(3)建议在进一步发挥优势的同时，加强利用自身资源优势开展相关基础理论研究。

改进情况：

1、引进和自主培养相结合，加强人才团队建设。针对上一轮评估提出高层次人才不足的问题，实验室通过引进和自主培养相结合，人才团队总体得到提升和发展。

（1）引进与培养了一批优秀人才。为了加强实验室人才队伍的建设，引进了3位“中国农业科学院青年英才计划”人才：从美国引进张健博士，主要从事种子生物学研究；从加拿大引进冯国忠博士，主要从事生物农药创新研究；从中国科学院引进王克剑博士，主要从事基因资源挖掘研究。经过自主培养，实验室科研人员总体层次得到不断提升，新增国家自然科学基金杰出青年基金获得者1人、国家自然科学基金优秀青年基金获得者2人、国家百千万人才工程2人、教育部青年长江学者1人、国家万人计划人才1人。现有国家自然科学基金杰出青年基金获得者6人、教育部长江学者1人、教育部青年长江学者1人、国家万人计划人才1人、国家百千万人才工程4人。

（2）形成了一批优秀团队。实验室在强化人才队伍建设同时更加注重团队的建设工作，形成了一批优秀科研创新团队。“超级稻种质创新和高产分子育种”研究群体获国家基金委科研创新研究群体项目连续资助，“水稻种质创新和超级稻分子育种创新团队”和“水稻品质遗传改良创新团队”分别入选国家创新人才推进计划重点领域创新团队，6个团队入选国家农业科研杰出人才及其创新团队。“水稻资源创新团队”获中华农业科技优秀团队奖。2011年实验室被科技部授予“十一五”国家科技计划执行优秀团队奖。

2、积极争取财政投入，强化公共平台建设。争取国家重点实验室仪器设备专项资助（2344万元）、财政部修购专项（830万元）、农科院创新团队建设（3022万元）、高等学校学科建设（950万元）等资金7100余万元，购置了激光共聚焦显微镜、扫描电镜、气质联用仪等亟需的仪器设备，并建设了总使用面积约240m2的走入式人工气候室，大大增强了实验室进一步深入开展基础研究的实力。大型仪器统一纳入实验室公共平台管理使用，全面开放共享。还利用依托单位修购专项2210万元的支持，实施了田间基础设施的建设改造。
3、充分发挥自身优势，加强基础研究。近5年来，实验室充分发挥自身资源优势，并不断加强自主的基础理论研究能力，取得了一大批独立的科技成果。在发表的75篇代表性论文中，70篇（93%）论文标注的第一作者单位和通讯作者单位均为本实验室，其中包括Nature, Nature Genetics, PNAS, elife等国际顶级期刊论文。
目前存在问题及改进计划和措施：

在实验室的运行发展过程中，也遇到了一些困难，阻碍了实验室的快速发展和提高，我们总结了以下不足并提出改进计划：

1、尚需加强顶尖人才的引进

2、尚需提高开放课题资助强度

3、激励措施有待进一步完善

改进计划：

1、进一步加强顶尖人才引进

从聘请高端访问学者入手，引进国际领先的人才。加强沟通，提供实验室最好的资源，切实做好引进工作。

2、增强对开放课题的资助

计划提高开放课题的资助力度，一是根据研究内容提高对一个项目的资助额度，二是向年青科研人员倾斜，多设立项目个数。

3、加强沟通，争取资金，完善激励措施。

根据国家科研经费管理新规定，合理安排绩效奖励资金，用于鼓励在科研工作中作出突出贡献的科研人员。


五、审核意见

	实验室承诺所填内容属实，数据准确可靠。

数据审核人：

                                  实验室主任：

                                      （单位公章）

                                      年   月   日

	依托单位审核意见

                                  依托单位负责人签字：

                                      （单位公章）

                                      年   月   日

	主管部门审核意见

主管部门负责人签字:

                                      （单位公章）

                                      年   月   日

	评估机构形式审查意见

审核人:

                                      年   月   日


附件：

1．50项具体任务的佐证材料，如任务通知书复印件。

2．代表性研究成果的佐证材料，如论文首页、专利证书等复印件。

3．代表性合作研究发表论文的首页复印件。

