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作物种质资源表型性状鉴定评价：现状与趋势

王晓鸣，邱丽娟，景蕊莲，任贵兴，李英慧，李春辉，秦培友，谷勇哲，李　龙
（中国农业科学院作物科学研究所，北京 100081）

摘要：表型是作物基因型与环境互作后呈现出来的性状，包括形态学、生育期、产量、品质、抗性等性状。作物种质资源具有

丰富的遗传多样性，并经过数千年在世界不同区域驯化利用中的人工选择，形成了表型性状的多样性，构成育种家选育作物新品

种的物质基础。认识和发现作物种质资源表型的多样性需要通过系统、科学的鉴定，特别是培育适应全球气候变化下环境的品

种，更需在大量种质资源中发掘和利用抗旱、耐热、抗病虫、水肥高效利用等特性的材料。作物种质资源各类表型性状的鉴定需

要对环境进行有效的控制，而多年多点的鉴定可以准确观察鉴定性状的变异水平或表达稳定性，是育种家准确选择和利用性状

的重要依据。作物种质资源表型性状的鉴定主要采用田间鉴定、设施鉴定、仪器分析、感官鉴定的方式。近年来，作物种质资源

表型性状鉴定已从单一环境、低通量、粗放型鉴定转变为多年多环境、重点性状、高通量精准型鉴定。随着组学技术、智能与信息

技术的快速发展，作物种质资源的表型性状鉴定已进入一个新阶段，形成作物育种中重要性状准确快速发掘与应用的坚实基础。
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Abstract：The phenotype，as outcome of genotype that interplays with environmental factors，includes 
different traits such as architecture，growth stage，yield characters，quality，and resistance to biotic and abiotic 
stresses. After long-term natural variations in eco-system as well as domestication and cultivation in agricultural 
eco-system crop germplasm obtained rich genetic and phenotypic diversity，as the fundamental basis in 
breeding for new varieties. It is of interest to explore and understand the phenotypic diversity by scientific and 
systematical identification and evaluation. Identifying elite germplasm resources that showed drought and heat 
tolerant，disease and pest resistant，high efficient use of water and fertilizer is absolutely important to breed new 
varieties with environmental adaptability under global climate change. Testing for phenotypic variations under 
controlled environment at multiple locations for years is desirable and highly recommended. The methods for 
identifying phenotypic variations are conducted in the fields，facilities，instruments and with person sensory. The 
identification of crop germplasm traits，which were surveyed at one environment （locus） with expected low-
throughput and low accuracy，has been popularly performed at multi-environments with high-throughput and 
precise characterization. By taking advantage of rapid development on technologies of multi-Omics，artificial 
intelligence，image recognition and analysis，researches on phenotypic traits of crop germplasm resource will step 
for a new stage，valuable for crop breeding in the future.      
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农作物生产正面临全球人口持续增长、气候变

化导致的非生物和生物胁迫加剧、新冠肺炎疫情和

全球经济衰退引发的粮食危机的巨大压力［1-2］。持

续保持农作物生产的稳定及产量与品质的提升，离

不开对作为新品种培育基础的丰富多样作物种质资

源的深入挖掘与利用。

特异性是作物种质资源的重要特征之一，特异

性种质是培育新品种的基础。作物种质资源的表型

多样性由农艺性状、产量性状、抗性性状、品质性状

等特性所构成，是各类种质遗传物质（DNA）的多

态性在不同环境下的总体表达。作物种质表型鉴定

的目的是在具有丰富多样性的作物种质群体中发掘

具有生产利用价值但尚未被充分利用的特异性种质

及其基因，例如丰产性、广适性、抗病虫性、抗旱耐盐

耐热等抗逆性、高油分、专用营养等种质。

1　表型性状鉴定是认识作物种质资源
和培育新品种的基石

广义的作物表型是指在正常或有胁迫因素存在

的生长环境下，作物遗传控制的基因与环境互作后

表现出的各种外部和内部的特性，如株高、产量、品

质、抗性等。

1.1　表型是认识和利用作物种质资源的基础

1.1.1　作物种质资源的表型多样性是品种选育的

动力　作物的形态多样化来自对不同环境的适应，

抗病虫和抗逆境能力的多样化来自作物与生物及

非生物胁迫的长期互作选择，品质的多样化与种植

环境及人们的选择密切相关。通过各种技术方法

开展作物表型鉴定是了解、利用和管理农作物的基

础［3］。我国复杂的自然环境赋予了中国农作物种

类及其野生资源的多样性，近万年的农耕史形成了

表型与遗传特性丰富的农家种和选育品种［4-7］。通

过表型性状鉴定能够促进对我国农作物种质资源

多样性、本底性的系统认知，构成了新品种选育的 
动力。

1.1.2　作物种质资源对环境的可塑性是培育品种

的基础　植物在适应波动的环境中进化，有些甚至

对不同地域间差异极大的光温变化表现为钝感，具

有生长环境广适性、产量或抗性稳定性的特征。环

境可塑性强的作物种质在获得准确表型鉴定后，将

成为育种家培育可大范围推广种植品种的重要亲 
本［8-9］。多数作物种质表型性状表达具有区域环境

下的稳定性与优异性特点，这类种质可以成为区域

化育种的重要基础材料［10］。

1.1.3　作物特异性表型是解决当前育种瓶颈的材料

基础　全球气候变暖导致作物生产面临前所未有的

非生物与生物胁迫环境，由此将引发玉米、水稻、大

豆和小麦等作物减产 18%~43%［11］。为保护作物生

产，亟需从大量资源中发掘能有效克服或耐受相关

胁迫的种质，如抗旱玉米［12］、耐热小麦［13］、抗虫水

稻［14］等。

1.1.4　特异表型种质是基因研究、分子设计育种和

转基因作物培育的前提　对作物重要性状控制基

因挖掘是当前热点之一。通过精准的表型性状鉴

定，科学家可从作物近缘种、野生种、地方品种中找

到克服各类逆境的性状，进而克隆相关基因，开展

分子设计育种，或通过转基因技术使其得到育种 
应用［15］。

1.2　高效与准确的作物种质表型发掘是现代育种

的支撑

1.2.1　具有优异农艺和产量性状的种质是育种的恒

久基础　作物育种是将优异性状集中到新品种的过

程。因此，围绕产量性状构成，系统鉴定作物种质的

基本农艺性状已成为种质资源发掘和利用的基础，

也是新品种选育的重要依托。

1.2.2　作物产业化发展对品种表型的新要求　伴随

作物生产规模化、集约化、机械化的产业化发展，与

群体产量提升相关的矮秆、耐密、抗倒性状，与机械

化收获相关的籽粒灌浆脱水快、不炸荚、熟期短等性

状已成为种质资源特性挖掘的重点。

1.2.3　良好抗性作物品种是稳定产量、扩大种植范

围的重要保障　针对性地挖掘和利用对生物与非

生物胁迫具有良好抗性的材料，已成为培育有效抵

御气候变化的新品种的重点。发掘适应瘠薄地、滩

涂地、盐碱地、寒地种植的特殊种质并培育新品种

是解决我国耕地减少、土壤质量偏低问题的重要 
途径。

1.2.4　生态友好型新品种培育需要新表型种质的注

入　作物种质中一些新的表型性状逐步得到育种利

用，如对土壤养分和水分高效利用、高光效、抗新病

虫害等表型的发掘对于培育绿色品种和提高产品质

量至关重要［16］，而低甲烷排放种质对水稻育种和生

产具有重大意义［17］。

1.2.5　食品营养品质优质化、多样化特异种质成为

新需求　品质优异或满足特定人群营养需求的品种

培育正在得到重视，而具有品质特异表型的种质是

支撑这些品种培育的重要基础，如高抗性淀粉和低

谷蛋白含量水稻种质的发掘［18］，对人无过敏源（蛋
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白 / 酶等）的大豆、花生、菜豆种质［19-20］，维生素 C、

花色苷等具有抗氧化活性的功能物质含量高的种 
质［21］等。

1.2.6　适宜工业化加工的专用种质将得到更多利 
用　农产品的工业化、规模化精深加工需要各类适

宜的、专用的农作物原料，只有针对性地从大量种质

资源中鉴定出高淀粉、高蛋白、高脂肪、高赖氨酸、低

直链淀粉、高生物活性物质及功能活性等特异性状

的材料，才可能培育出加工专用的品种。

2　作物种质资源表型鉴定的基本原理
及环境控制

对于作物种质资源，表型性状主要包括以下几

类：基本农艺和产量性状（植株个体的植物学形态

与产量性状、群体的物候学特性）、品质特性（植株

食用部分的营养成分、加工或饲用部分的化学成

分）、生物抗性（对病虫害及杂草的抵抗能力）、非生

物抗性（又称抗逆性，指对旱涝、低温高温、盐碱 /
养分缺乏 / 重金属等土壤环境的耐受能力）、养分利

用性状（对土壤中水分、养分的利用效率）、适宜机

收性状（抗倒折性、早熟性、果荚抗裂角性、籽粒脱

水性）等。

2.1　作物表型鉴定的基本原理

作物表型是作物基因型与环境互作所形成的，

在基因型固定的条件下，决定表型性状表达程度的

是环境。对于作物种质资源，表型性状鉴定的基本

原理就是在一定的鉴定环境下使作物种质资源中不

同遗传控制的基因型得以充分表达。在鉴定过程

中，表型性状的充分、有效表达既受鉴定圃所处的大

环境（土壤环境、气候环境）的影响，也受种植群体

密度这一生物环境的影响。

由于作物种质资源表型性状鉴定具有材料数

量多（基因型类型多）、单份材料种子量相对少的特

点，因此开展作物种质资源表型鉴定一般分为两个

层次：首先对大量种质进行单点一年或多年初步鉴

定，然后选择重点种质进行多年多点多重复多环境

下的精准鉴定，以使鉴定性状展示出在不同时空条

件下的变异水平，为性状的育种利用、遗传分析、基

因挖掘研究提供非常准确的信息。

作物种质资源表型形成是长期进化与驯化的

结果。作物种质的价值主要体现在育种利用上，

因此作物种质资源表型鉴定与性状选择需在接

近生产条件的环境中进行［22］，而田间多变环境中

鉴定所获得的表型性状数据对育种家更具参考 

价值［3］。

2.2　作物表型性状鉴定的环境控制

2.2.1　农艺和产量性状表型鉴定的环境控制　作物

种质资源的农艺性状和产量性状需在适宜该作物生

长的环境下鉴定，提供作物生长必需的营养及水分、

合理的群体种植密度、正常的田间管理、控制病虫害

发生、准确记载相关气候信息。若要考察其性状的

稳定性或变异范围（环境型），则采取多年多点（多

环境）方式鉴定［23-24］。

2.2.2　生物与非生物逆境抗性表型鉴定的环境控

制　中等偏高水平的生物胁迫强度（控制接种用病

菌浓度或害虫群体数量）与非生物胁迫强度（控制

旱、渍、盐、极端温度、土壤氮素等因素水平）可使大

量鉴定种质资源的抗性 / 耐性以不同水平获得表 
达［25］，有利于育种家选用。高强度的逆境胁迫环境

则适于发掘特异抗源材料和抗性基因［26-27］。

2.3　作物表型表达的环境可塑性

作物种质资源表型具有在不同环境下表达的可

塑性，反映不同种质对环境适应性的强弱［28-29］，重

要表型在不同环境下表达的稳定性直接影响育种家

对该性状的选择与利用。不同环境下的性状可塑性

水平主要受到作物种质基因型的控制，也受到表型

鉴定中人为因素的影响。因此，多年多点的鉴定可

以准确揭示性状的可塑性水平。

3　作物表型的主要鉴定方式

3.1　田间条件下的表型鉴定

田间鉴定表型涉及各类农艺性状（包括植物

学性状、植株生长性状、产量性状、群体生育期性状

等）、生物胁迫抗性性状（包括抗病性、抗虫性等）、

非生物胁迫抗性性状（包括抗旱性、耐渍性 / 耐涝

性、耐热性、耐寒性、抗冻性、耐盐碱性、耐荫性、耐

铝酸性、耐重金属、除草剂抗性、中微量元素缺乏 /
过量敏感性等）、环境养分和水分利用性状（包括氮

素、磷素、钾素、水分等）、适宜机收性状（早熟性、茎

秆抗倒折性、果荚抗裂角性、籽粒脱水性、棉花落叶

性等）。

田间鉴定并非是在完全自然条件下的鉴定，鉴

定者也要通过各种栽培措施保证鉴定种质的正常生

长，并对施加的胁迫逆境强度予以人为调控。进行

作物表型性状田间鉴定时，以下要素是获得可靠表

型的关键：性状鉴定圃选址、鉴定试验设计及田间

管理方案、性状描述规范性与数据采集标准、鉴定性

状的调查方法、性状分级与评判标准等［30-32］。
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3.2　设施条件下的表型鉴定

作物种质资源的一些特性可通过设施（温室、

人工气候室、培养箱、旱棚、盐池、冷水池等）中的

可控环境进行鉴定。鉴定设施可调控昼夜温度与

湿度、光照强度与长度、逆境强度，以满足相关表型

鉴定的需求。设施鉴定主要涉及生物与非生物胁

迫性状及少量农艺性状的表型，如苗期抗病性和抗

虫性、萌芽至苗期的抗旱性和耐盐性、水稻耐冷性 
等［33-38］。

3.3　仪器分析条件下的表型鉴定

作物种质资源的果实与籽粒的营养品质、加工

品质、碾磨品质、重要功能因子、植株中工业加工用

成分（纤维等）的特性鉴定、部分农艺性状（抗倒

性、光合能力等）和生物 / 非生物抗性相关生化物

质的表型需要采用相应仪器的测定获得；与品质相

关蛋白 / 酶表型可以采用基于仪器分析的分子检测

技术予以测定，如豆类籽粒中的特异蛋白、胰蛋白酶

抑制剂、小麦谷蛋白亚基等。

3.4　利用味觉和嗅觉的感官鉴定

一些作物种质资源的果实风味品质需采用人感

官鉴定方式予以确认，如各种水果（包含西瓜与甜

瓜）色香味鉴定、甜糯玉米食用品质鉴定等。感官

鉴定是人们利用味觉、嗅觉以及视觉的综合分析能

力，并根据市场对品质的需求判断该作物种质风味

品质的市场适合度。

4　我国作物种质资源表型鉴定重要进
展及对育种的贡献

4.1　基本农艺与产量性状鉴定

我国自 20 世纪 80 年代始，在国家项目依托下，

已完成保存在国家种质库、种质圃中的 52 万份各类

农作物种质资源的基本农艺与产量性状鉴定。各类

作物鉴定的农艺性状从最初的数项发展至数十项，

逐渐形成完善。如小麦从 9 项鉴定内容增至 27 项，

水稻从 12 项增至 44 项，玉米从 14 项增至 67 项。

经过鉴定，发掘出许多农艺与产量性状突出的种质

用于新品种选育或生产推广，如矮仔占等一批携带

半矮秆基因的种质为水稻矮化育种提供了重要亲

本，引发了水稻育种第一次绿色革命，使产量提升

20%~30%［39］。“太谷核不育小麦”是我国特有的小

麦显性雄性不育天然突变体，我国首创了矮秆基因

标记的矮败小麦，在此基础上育成的轮选 987 不仅

在北部冬麦区大面积推广，而且建立了轮回选择育

种平台，成为北部冬麦区育种的骨干亲本［40］。

野生近缘植物往往具有丰富的基因资源，包含

高产、抗病虫、抗逆以及育性控制等优异基因，因此

在遗传育种和杂种优势利用等方面具有极大潜力。

不育野生稻种质“野败”的发现为水稻雄性不育系

的选育打开了突破口。东乡野生稻是世界上分布最

北的普通野生稻，能自然越冬，耐冷性极强，为提高

南方水稻品种耐寒性提供了丰富的基因资源［41］。

4.2　生物胁迫抗性鉴定

培育具有较强抗病虫能力的新品种是利用作

物抗性减轻病虫害流行造成生产损失的主要手段，

而为育种家提供优质抗病虫种质就成为重要的基

础。自 20 世纪 70 年代以来，我国在粮食作物、经济

作物、蔬菜作物、果树作物、牧草绿肥作物种质资源

中开展了针对 538 种病虫害的抗性鉴定。据不完全

统计，在 130 余种作物上完成抗病性和抗虫性鉴定

约 183 万份次，有力支撑了各种作物在不同育种阶

段的抗病虫新品种选育，为减轻田间病虫对作物生

产的为害做出了贡献。例如，从 871 个野生稻中鉴

定发掘出广谱抗白叶枯病种质 RBB16，其后将抗病

基因 Xa23 转入普通水稻并在生产上推广［42］；从 1
万余份水稻种质中筛选获得 212 份抗条纹叶斑病材

料，鉴定出 STV11 等多个抗病基因［26］，抗病新品种

的推广有效解决了被称为“水稻癌症”的条纹叶枯

病控制难题。小麦种质繁 6、周 8425B 等之所以能

够成为被育种家广泛利用的骨干亲本，与其具有良

好的条锈病抗性密切相关［43-44］。玉米种质 X178、
齐 319 和沈 137 被鉴定为抗多种病害种质，由于抗

病谱广，作为亲本分别培育出的品种农大 108、鲁单

50、沈单 10 号具有较好的抗病性，成为各区域的主

要推广品种［45］。

4.3　非生物胁迫抗性鉴定

我国对作物种质资源大规模的非生物胁迫抗性

鉴定工作始于 20 世纪 80 年代，并在 21 世纪得到快

速发展。根据不同作物的生产区域特点，在粮食、

经济、蔬菜、果树、牧草与绿肥等作物中分别开展了

抗旱性、耐涝 / 渍性、耐热性、耐冷（寒）/ 抗冻性、耐

盐碱性、耐铝毒性、耐氟性、耐瘠性、耐荫性、抗倒性

等抗逆性鉴定［46-47］。迄今，已在近 100 种各类作物

上鉴定了 27.8 万份次种质。在小麦、玉米、水稻、棉

花、大豆等主要作物的抗逆性鉴定方面取得了显著

成果。例如，我国作物种质资源库保存有 5 万余份

小麦种质资源，小麦研究者历时 40 年对其中 2.4 万

份种质进行了抗旱性鉴定，遴选出强抗旱耐热种质

110 多份，培育出晋麦 47、长 6878、洛旱 7 号及中麦
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36 等一批抗旱节水小麦新品种，大幅提高了我国小

麦中低产田的生产水平，同时为节约水资源、改善生

态环境等发挥了重要作用［48-49］。

4.4　品质性状鉴定

作物种质资源的品质性状是决定种质利用方

向、品种消费预期、深加工潜力评估的重要依据。随

着我国经济发展以及国民对多元化、个性化营养膳

食需求增加，作物种质资源品质性状鉴定与评价工

作愈发重要。作物种质资源品质性状鉴定内容主

要包括营养品质（淀粉、蛋白质、脂肪等）、功能品质

（微量元素、膳食纤维、生物活性物质及其功能活性

等）、加工品质（磨粉品质、碾米品质、食品加工品质

等）和感官品质（外部感官品质、食味品质）。粮食

作物主要鉴定与营养、功能以及加工品质相关的性

状，油料作物以含油量、不饱和脂肪酸等性状为核心

内容，棉花与麻类作物以纤维为重点品质性状，薯类

作物以淀粉为主，糖料作物主要为含糖量，而水果与

果树类种质则以甜度、可溶性固形物、风味、果肉硬

度等为主要鉴定内容。35 年来，我国已对 25 万份

各类作物种质进行了品质鉴定，许多品质优异的种

质或作为育种亲本利用，或直接进行生产推广。例

如优质纤维棉花种质锦 444 作为亲本材料选育出大

面积推广的品种中棉所 49；高油抗病芝麻种质安徽

宿县芝麻为父本培育出高油、抗病、大粒芝麻新品

种中芝 15；高淀粉、抗性好的马铃薯种质 AMYLEX
作为母本培育出大面积推广的早熟、高产、抗病、适

于淀粉加工的马铃薯品种克新 22 号；从美国引进

的丰产、优质、晚熟柑橘品种少核默科特在重庆三峡

库区大面积种植［46-47］。

4.5　养分水分高效利用性状鉴定

当前，我国农业发展更加注重绿色高效，化肥投

入逐渐减少，灌溉用水更为科学。经过以产量为核

心指标的鉴定，已筛选出一批耐土壤低氮、低磷环境

以及对氮磷及水分高效利用的优异种质资源［50-52］，

并发现了一些耐低氮和低磷的水稻、玉米、小麦品

种［53］，以及具有水分高效利用特征的小麦、玉米、大

豆、谷子品种。

5　作物种质资源表型性状鉴定发展趋势

5.1　表型鉴定策略与重点任务发生重大改变

5.1.1　重要农艺性状从单点单环境鉴定到时序性鉴

定　在我国作物种质资源表型鉴定初期阶段，面对

数十万份种质，农艺及产量性状多为一年一点鉴定

结果。这种单一环境所获得的鉴定数据无法全面反

映出作物种质表型性状的变异范围，育种家较难进

行选择与利用。近年，随着精准鉴定的推出，部分主

要作物开展了种质资源多年多点的农艺性状及其他

性状的时序性鉴定。至 2020 年，完成了 3000 份水

稻种质在 7 个生态点、3000 份小麦种质在 6 个生态

点、2000 份玉米种质在 6 个生态点各 3 年的主要农

艺及产量性状鉴定。在经济作物中，进行了 2000 份

大豆、1650 份油菜、1650 份棉花、1750 份蔬菜的多

年多点精准鉴定。这种时序性鉴定，充分利用不同

的环境条件，明确了各类表型性状的变异水平，为选

择光温非敏感的广适性种质、区域适应性种质并进

行育种利用提供了可能。

5.1.2　绿色优质多抗性状成为表型鉴定的重点　利

用优异种质培育绿色优质多抗品种已成为新趋势，

例如对病虫具有较好抗性的品种可以减少农药施 
用［54-55］；对非生物胁迫具有忍耐力的品种能够获得

稳定的产量并可向相似环境地区推广种植［56］；水肥

高效利用品种具有节肥节水少投入和保护环境的优

势［57-58］。实现具有这些特色性状新品种的培育，首

要的基础是从众多的种质资源中发掘出相应特性的

种质，我国在作物种质资源中已开始相关性状鉴定。

5.1.3　表型鉴定从低通量粗放型转向高通量精准 
化　近 10 年，科技进步为农作物表型性状高通量精

准化鉴定提供了可能，各类表型鉴定平台设施、数据

自动采集与分析设备快速投入应用［59］。高通量田

间表型鉴定技术的发展推动了作物种质资源规模化

高效鉴定，为基因型分析、相关基因克隆与育种利用

创造了可能。

5.1.4　标准化成为表型鉴定信息交流的重要条件 
　2006 年以来，我国全面开始实施作物种质资源表

型鉴定标准化，建立了 147 种作物的种质资源描述

规范和数据标准；制定了以作物种质资源性状评价

鉴定、抗病抗虫性鉴定、抗旱耐盐耐渍性鉴定为主要

内容的国家标准和农业行业标准 100 余个；水稻、小

麦、玉米、大豆、棉花、油菜、蔬菜等作物还制定了种

质资源重要性状精准鉴定技术规程。联合国粮食及

农业组织（FAO，Food and Agriculture Organization 
of the United Nations）下属主要农业研究机构也建

立了各类作物种质资源性状鉴定标准，但迄今还缺

乏国际统一与通用的作物种质资源表型性状鉴定技

术体系与性状描述标准［3］。

5.2　作物表型精准化鉴定技术快速发展

5.2.1　田间环境下作物表型组学鉴定技术　作物

的大量表型性状鉴定主要依赖于田间环境下的规
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模化鉴定，适应高通量、精准化的鉴定技术发展迅

速。田间模式下的高通量表型平台（HTPPs，high-
throughput phenotyping platforms）已经从理念发展

至实际应用，在水稻、小麦、玉米、大豆、棉花、油菜、

豆类等作物的农艺性状、抗性性状鉴定都有成功的

实践。各类地面与空中自动移动与信号传感设施和

信息传输技术研发与应用，实现了作物外观表型的

智能化自动采集［59-61］。

5.2.2　可控环境下作物表型组学鉴定技术　规模化

可控环境下作物表型性状鉴定主要是基于表型组学

研究技术平台。机器视觉技术及智能图像处理系统

的快速发展极大提高了设施条件下非生物胁迫抗性

鉴定的通量和精度［60］。如法国农业科学院、澳大利

亚植物功能基因组中心以及中国华中农业大学作物

表型中心均建立了自动观测温室系统［62］，中国华中

农业大学通过该系统已经完成了多种作物的抗旱性

鉴定，发掘出一批抗旱种质及基因资源［63-64］。设施

鉴定技术作为未来高通量抗性鉴定的关键推动力，

在现代农业中具有不可替代的重要作用。

5.2.3　作物表型图像采集技术　近年来，针对不同

作物、不同场景、不同性状的表型采集技术发展迅

速，如高空远距离表型图像采集（卫星图像采集、飞

机航拍图像采集、无人机图像采集），地面近距离表

型图像采集（车辆采集、固定台架或高架缆索图像

采集、近距离图像采集）［60，65-66］。基于植株组织的三

维性状采集技术已投入应用［67-68］。

5.2.4　高通量表型鉴定数据处理技术　作物种质资

源表型鉴定产生数量巨大和高度多维的数据，计算

机信息处理技术的快速发展对支撑作物种质资源表

型的高通量快速采集、非文字数据化记录、图像传输

与分析、多维统计分析至关重要。在图像分析过程

中，机器学习等技术将极大提升科学家对作物发育

过程中表型性状变化的全面认识［69-70］。在作物性

状表型鉴定中，各种模型、算法的发展给予了科学分

析表型数据以重要支撑［71-72］，是表型鉴定数据处理

中不可或缺的一环。

作物表型鉴定已经从外部形态性状发展至抗

性、品质成分、生理与代谢特征等多方面的性状，甚

至对单细胞、单器官 / 组织的表型进行鉴定。针对

作物种质资源的规模化代谢组学表型研究正在成

为发掘控制作物主要代谢过程相关基因的有力工 
具［73］。表型鉴定必定走向多学科的合作，通过与作

物表型的多组学、多平台联合研究实现对大数据的

采集、传输、储存、解读与利用，才能够做到表型鉴定

与作物育种紧密结合［74-75］。

6　结论

准确认知表型是了解农作物的第一步。作物种

质资源各类性状的表型鉴定决定着农作物生产的未

来。通过突破表型性状精准鉴定技术，开展多学科

联合的规模化鉴定，充分解析已经收集保存的作物

种质资源的遗传特性，挖掘满足作物高产、优质、抗

逆和绿色发展需求的种质资源和基因资源，是作物

种质资源工作者的重大责任。
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