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摘要： 农业种质资源主要包括农作物、畜禽、农业微生物和药用植物等种质资源。截止到 2023 年，我国保存的作物

种质资源有超过 54 万份，其中有 8 万多份是水稻种质资源，如何对这么庞大的水稻种质资源进行精确评价与利用，这将

对今后水稻种质创新与育种具有重要意义。本文梳理了我国水稻种质资源收集、评价与精确鉴定、水稻新品系创制、水

稻杂种优势利用、水稻种质创制新技术、新方法以及水稻优异基因资源的挖掘与利用等方面的进展，并归纳形成了水稻

种质资源创制与利用的新模式。最后，本文就当前水稻核心种质构建、种质资源鉴定与挖掘以及种质资源共享共赢机制

等方面的问题进行了探讨，并就如何加强专用型核心种资的构建、种质资源的精确鉴定、种质资源的创新研究、种质资源

的共享机制以及种质资源的合作交流进行了分析与展望，以期为进一步深入开展水稻种质资源鉴定评价与创新利用提

供一定的参考和帮助。
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Abstract：Agricultural germplasm resources mainly include crops， livestock and poultry， agricultural 

microorganisms and medicinal plants. There are 134，000 crop germplasm resources preserved in China， among 

which 74，000 are rice germplasm resources. How to accurately evaluate and utilize such huge rice germplasm 

resources is of great significance in rice germplasm innovation and breeding. In this paper， we reviewed the 

progress in collection， evaluation and accurate identification of rice germplasm resources， creation of new 

strains of rice， utilization of heterosis of rice， new techniques and methods of rice germplasm creation， and 

exploration and utilization of excellent genetic resources of rice， and summarized a new model of rice 

germplasm resource creation and utilization. Finally， this article discussed the current problems of rice core 

germplasm construction， germplasm resources identification and mining， and germplasm resources sharing and 

win-win mechanism. At the same time， we analyzed and prospeced how to strengthen the construction of 

specialized core seed resources， the accurate identification of germplasm resources， the innovative research of 

germplasm resources， the sharing mechanism of germplasm resources and the cooperation and exchange of 
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germplasm resources， in order to provide some reference and help for further development of the identification， 

evaluation and innovative utilization of rice germplasm resources.

Key words： rice；germplasm resources；innovate；utilization；gene

农业种质资源又称遗传资源、基因资源，是指

一切对人类具有实际或潜在利用价值的遗传材

料［1］。农业种质资源主要包括农作物、畜禽、农业微

生物和药用植物等种质资源，是保障人类生存、发

展的物质基础。当今社会，谁拥有农业种质资源

多，谁就拥有农业发展的主动权。农作物种质资源

主要包括水稻、小麦、大麦、玉米、大豆、棉花、马铃

薯、甘薯、花生、粟、蚕豆、豌豆以及茶、桑、甘蔗、黄

麻、苎麻、高粱、咖啡、可可、烟草以及果树与蔬菜等

种质资源。

水稻是我国乃至世界最重要的农作物之一，对

保障世界粮食安全发挥着极其重要作用［2］。而水稻

种质资源是维护水稻遗传多样性、开展水稻育种以

及推动水稻产业可持续发展的“希望火种”。水稻

育种的每一次重大突破，均离不开地方品种或野生

近缘种的优异资源发掘与利用。例如，20世纪60年

代，发现并利用水稻半矮秆基因 sd1（来源于中国台

湾的地方种低脚乌尖和来源于湖南的矮子粘）进行

矮化育种，实现了水稻生产的第一次突破［3］；70 年

代，普通野生稻的细胞质雄性不育基因被发现并创

制了野败不育系，成功地实现了杂交稻三系配套［4］；

福建省选育的恢复系明恢63，它在我国杂交水稻遭

受毁灭性稻瘟病病害影响、杂交水稻陷入生产应用

推广困境的危难关头选育成功，对我国杂交水稻的

更新换代起到里程碑的作用，对杂交水稻能迅速在

全国大面积推广起到决定性作用，为水稻单产取得

第二次飞跃奠定基础［5］，这些成就均与种质资源的

创新利用密不可分。

截至 2023 年，中国有 8 万多份水稻种质资源，

种质资源保存是持续有效利用的前提和基础，有效

利用是种质资源保存的价值体现［6］。然而，目前我

国绝大多数种质资源的鉴定还停留在初级阶段，将

水稻种质资源应用于育种创新更是远远不足。因

此如何将水稻种质资源真正应用于水稻育种创新

研究，这将是今后亟待解决的问题。本论文梳理了

我国水稻种质资源收集与鉴定、水稻新种质创制、

水稻基因挖掘、水稻种质资源创新利用存在问题及

对策与建议等方面的工作内容，以期为我国抢占世

界水稻科技制高点、促进科技自立自强和保障种源

自主可控提供一定参考和帮助。

1　水稻种质资源收集与鉴定

1.1　水稻种质资源的收集

我国总共开展了3次全国性农作物种质资源普

查工作，分别是 1956-1957年、1979-1983年和 2015-

2020年，其中 2015-2020年第三次普查是规模最大

的一次普查。第三次普查共收集了 12.4 万份农作

物种质资源，包括一大批稀有珍贵的种质资源，这

些种质资源对科学研究具有极其重要的意义［7］。截

至 2023 年，我国保存的作物种质资源有超过 54 万

份，其中水稻8万多份，水稻种质资源数量位居世界

第3位［6， 8］。

1.2　水稻种质资源鉴定评价

水稻种质资源的表型鉴定与评价对优良种质资

源的挖掘利用具有重要意义。为了避免重复评价种

质资源，减少工作量，研究者需要先对种质资源进行

遗传多样性分析，再进行DNA指纹分析［8］。

1.2.1　种质资源遗传多样性分析　种质资源的广

泛收集和交流，使得种质资源的数量与规模越来越

大、越来越丰富，但是数量和规模的增加并不代表

遗传多样性和变异的增加。分子标记多样性分析

为解决遗传重复资源的问题提供了方案，随着水稻

功能基因组学的深入研究，可用于遗传多样性分析

的标记类型与数量也越来越多。例如从最初的限

制性片段长度多态性（RFLP，restriction fragment 

length polymorphism）和随机扩增多态性（RAPD，

random amplified polymorphim DNA）到简单序列重

复多态性（SSR，simple sequence repeats）、再到单核

苷酸多态性（SNP，single nucleotide polymorphism）

和基因芯片等［9-10］。

利用基因芯片，崔迪［11］对云南省 600份地方品

种进行了遗传多样性分析，结果表明云南省地方品

种基本保留了 1980 年遗传多样性水平。管俊娇

等［12］利用SSR标记对163份粳稻品种进行了遗传多

样性分析，结果显示品种之间亲缘关系相似程度与

来源的地域性存在一定相关性。邓伟等［13］利用基

因芯片GSR40K并结合 SNP分子标记，对 135份来

自云南不同海拔地区水稻种质资源进行遗传多样

性分析，结果表明不同海拔的种质资源存在丰富的

遗传多样性。利用不同类型的分子标记对种质资
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源进行遗传多样性分析，有助于明晰种质资源的遗

传背景，更好帮助育种工作者选择目标亲本。

1.2.2　种质资源 DNA 指纹分析　水稻种质资源

DNA指纹鉴定起始于 2007年，主要依据 24对 SSR

分子标记对不同的水稻材料进行鉴定，根据电泳结

果对不同的种质资源进行分析和鉴别［14］。DNA指纹

鉴定经历了 SSR、SNP 和多核苷酸多态性（MNP，

multiple nucleotide polymorphism）不同类型的分子

标记，同时借助于基因组测序技术，检测位点由原来

的24个已增加到几千甚至几万个［15］。马小定等［16］提

出指纹图谱构建新流程，主要包括全基因组（WGS，

whole genome sequencing）测序、参考基因组比对、

SNP检测过滤、SNP标记筛选、SNP标记评估以及主

成分与系统进化树分析等步骤，并以已完成全基因

组DNA重测序的5374份水稻种质资源为材料，利用

该方法建立了2套水稻种质资源全基因组DNA指纹

标准。

1.3　水稻核心种质的构建

构建核心种质是提高水稻种质资源利用效率

以及提升种质创新能力的前提与基础。目前已构

建了野生稻、地方稻种资源和地方品种的核心种

质。在野生稻方面，陈雨［17］以 217份广东高州普通

野生稻为基础材料，构建了一套包含 24 份野生稻

的核心种质；薛艳霞等［18］以 623份广西普通野生稻

为基础材料，构建了一套包含 31 份野生稻的核心

种质。地方稻种资源方面，李自超等［19］以 50526份

中国地方稻种资源为基础材料，构建了一套初级核

心种质，该核心种质包含 4310 份地方种质资源；

Zhang等［20］以4310份初级核心种质为基础材料，构

建了一套包含 932份的水稻核心种质；孙强等［21］以

3170 份遗传稳定材料为基础材料，构建了一套包

含 477份的水稻核心种质。在地方品种方面，魏兴

华等［22］以 16791份中国粳稻地方种为基础材料，构

建了一套 5% 样品集的核心种质；黎毛毛等［23］以

3187 份江西省现代地方稻种资源为基础材料，构

建了一套包含 296份的水稻核心种质。据统计，目

前中国已经构建了 21套水稻核心种质（表 1），其中

野生稻4套，稻种资源7套，地方品种10套。这些核

心种质的构建为今后生物育种提供基础材料，为未

来重要基因的合理布局提供遗传材料及科学依据。
表1　水稻核心种质的构建情况

Table 1　Construction of rice core germplasm

类型

Type

野生稻 Wild rice

野生稻 Wild rice

野生稻 Wild rice

野生稻 Wild rice

稻种资源 Rice seed resources

稻种资源 Rice seed resources

稻种资源 Rice seed resources

稻种资源 Rice seed resources

稻种资源 Rice seed resources

稻种资源 Rice seed resources

稻种资源 Rice seed resources

地方品种 Local variety

地方品种 Local variety

地方品种 Local variety

地方品种 Local variety

地方品种 Local variety

地方品种 Local variety

地方品种 Local variety

地方品种 Local variety

地方品种 Local variety

地方品种 Local variety

核心种质名称

Core germplasm name

中国普通野生稻初级核心种质

高州普通野生稻核心种质

广西野生稻核心种质

广西野生稻核心种质

云南稻种资源核心种质

收集的水稻种质资源

丁氏收集稻种资源

旱稻核心样品

江西稻种资源核心种质

宁夏粳稻核心种质

宁夏和新疆水稻核心种质

中国地方稻种资源核心种质

吉林省地方种资源

中国粳稻地方种资源

中国地方稻种资源核心种质

华南地方稻种资源

广西地方稻种核心种质

中国地方稻种资源核心种质

中国地方稻种资源微核心种质

广西地方稻种核心种质

江西地方稻种核心种质

数据类型

Data type

表型数据

SSR标记

SSR标记

SSR标记

表型数据

表型数据

表型数据

表型数据

表型数据及SSR标记

表型数据

SSR标记

SSR标记

SSR标记

表型数据

表型数据

表型数据

表型数据及SSR标记

SSR标记

SSR标记

测序技术

SSR标记

参考文献

Reference

［24］

［17］

［18］

［25］

［19］

［26］

［27］

［28］

［29］

［30］

［31］

［20］

［21］

［22］

［32］

［33］

［34］

［20］

［20］

［35］

［23］

497



植 物 遗 传 资 源 学 报 25 卷

1.4　水稻种质资源精确评价

在构建水稻核心种质基础上，再对大量水稻种

质资源进行表型性状鉴定和评价，通过对表型性状

进行评价，筛选性状突出的优异种质资源，为育种

家培育水稻新品种提供基础材料［36］。2013 年，Jia

等［37］完成了 916份水稻种质资源精确评价，主要包

括生育期、株型、穗型、产量和抗病性等主要农艺性

状的精确鉴定。2023年中国农业科学院作物科学

研究所牵头的农业农村部“水稻种质资源精准鉴

定”项目，共鉴定了38份育种可利用优异种质，包括

强耐盐种质W11、对多个南亚和东南亚稻瘟病小种

具有高抗性的野生稻W341、高抗稻瘟病品种N107

等新种质，该项目的实施为加快水稻优异种质资源

共享利用以及水稻新品种选育工作提供了重要的

资源支撑（https：//ics.caas.cn/xwdt/sndt/a0d2009c85a

14d74bb4c881cc2c12d5c.htm）。

1.5　水稻种质资源精确评价新方法

表型分析是挖掘优异基因的最重要的基础数

据，表型鉴定精准度的提高将给优异基因挖掘与利

用提供更多的机会。因此，除了传统表型鉴定的方

法外，还需充分运用高通量、高分辨率的表型分析

技术和平台（包括表型组学平台）对种质资源开展

育种急需性状的精准鉴定，从而提高表型鉴定的效

率与准确性［36］。

基因型鉴定是挖掘优异等位基因的重要步骤。

目前我国保存的种质资源基因型鉴定大多数还使

用传统分子标记，基于高通量测序技术的基因型鉴

定正在起步，高通量测序技术为大样本量种质材料

的基因型精准鉴定提供了可能［38］。因此，建议搭建

一批国家资源精准鉴定和基因挖掘平台，加快信息

化建设，促进种质资源优势不断向创新优势和产业

优势转化。

2　水稻新种质创制

水稻种质资源按照育种目标进行资源集中和

优异基因交流置换，是实现水稻种质资源与水稻遗

传育种成功对接的重要载体［38］，通过种质资源与遗

传育种合理的融合，创制优异水稻新品系，从而育

成重大突破性大品种。

2.1　水稻新品系的创制

IR30 是国际水稻所的种质资源之一，1998 年

谢华安［39］以 IR30为母本，以圭 630为父本，通过杂

交，成功创制了恢复力强、配合力好、抗稻瘟病、综

合农艺性状优良的恢复系明恢 63。目前明恢 63

作为亲本，是我国选育的三系恢复系中贡献最

大的。

28占作为国际水稻所的种质资源之一，周少川

等 ［38］以丰矮占 1号为母本，以 28占为父本，成功选

育了常规稻品种丰八占，以丰八占为母本、华丝占

为父本，选育了常规稻品种丰华占，接着以黄新占

为母本、丰华占为父本，成功选育出突破性大品种

黄华占。周少川等［38］以丰八占为关键核心种质，经

过多年的努力，选育了以黄华占、黄莉占、五山油占

（华占）、黄粤丝苗、黄广油占和五山丝苗等为代表

的系列突破性大品种。江苏省农业科学院赵凌

等［40］以关东194为种质资源，通过系谱选育的方法，

成功选育了具有优良食味的南粳 46、南粳 5055、南

粳9108和南粳3908等系列新品种。

除了恢复系和常规品种新材料创制外，在不育

系新材料创制方面，以普通种质资源为基础材料，

同样创制了具有影响力的水稻不育系。例如，福建

省农业科学院水稻研究所抗病育种课题组，以稻瘟

病 抗 源 谷 农 13、IRs48B、IRs24B（IRs58023B）、

IRs58025B为初级种质资源，以V41B、龙特甫B、金

23B、中9B、浙农8010B、珍汕97B、Ⅱ-32B、新香B为

核心种质，通过杂交的方法，先后选育了地谷A、福

伊 A、夏丰 A、谷丰 A、连丰 A、昌丰 A、安丰 A、长丰

A、乐丰A、富丰A、成丰A、捷丰A、民源A、正源A、

祥源A、和源A、繁源A、延源A、创源A、启源A和庆

源A等22个抗稻瘟病三系不育系；宁波市农业科学

研究院马荣荣［41］以双九S和京52为种质资源，成功

选育了籼粳交系列不育系甬粳 15A、甬粳 16A和甬

粳26A等，为籼粳交杂交育种做出重要贡献。

2.2　水稻杂种优势的利用

通过聚合具有优良系统基因的恢复系可实现

杂交水稻综合优良性状完全表达［38］。谢华安等［42］

自创制恢复系明恢63以来，截至2010年，以明恢63

配制的杂交组合，通过省级或省级以上审定的杂交

水稻新品种有 34个，累计推广面积有 3.10亿亩（汕

优 63除外）；以明恢 63为核心种质资源，通过杂交

的方法，选育的恢复系有543个，利用这些恢复系配

制杂交组合，有 922个新品种通过省级或省级以上

审定。周少川等［38］以丰八占为关键核心种质，培育

了以黄华占为代表的系列恢复系，利用这些恢复系

配制的杂交组合有 27个，共计 68次通过省级及省

级以上审定。而以黄华占为核心种质，成功选育出

华占、五山丝苗、黄粤丝苗、黄华占和黄莉占等系列

恢复系新材料，目前华占已成为我国配制杂交组合
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最广的恢复系，其累计推广面积超过亿亩。雷捷

成［43］创制的细胞质雄性不育系谷丰 A 是全国应用

最广泛的不育系之一，应用于生产 20余年，稻瘟病

抗性持久不衰，目前已配制出 45个品种通过 56次

审定，其中国审品种8个，这些品种中多数品种的稻

瘟病抗性表现中抗以上。马荣荣［41］创制的籼粳交

不育系甬粳 15A，目前已配制出甬优 1510、甬优

1512、甬优1538和甬优1540等品种，其中甬优1540

在浙江、江苏、湖北、安徽、福建、广西、上海等省市

区大面积推广，累计推广面积达41.8万公顷。

2.3　水稻种质创制的新方法

传统意义上的杂交育种是水稻种质创制最基

本的方法。然而，随着人们对生物体认识的不断深

入以及生物技术的不断发展，种质资源创制的方法

也不仅仅停留和局限于杂交，还可以通过诱变技

术、染色体工程技术、小孢子培养技术、原生质体融

合技术以及基因工程等进行种质资源创制。

生物技术的快速兴起大大提高了人们创造和

利用变异的能力，为种质创制提供了多种可利用的

手段。近年来，基因编辑技术的快速发展，CRISPR/

Cas介导的水稻基因定点编辑可以特异地修饰某个

靶向序列，从而创制具有特定优异等位基因的新种

质［36］，如创制水稻高产基因 Gn1a 和 DEP1 的等位

基因新种质［44］，创制水稻抗病基因RBL1的等位基

因新种质［45］，创制水稻低镉基因OsNramp5的等位

基因新种质［46］。该技术与传统的点突变相比，具

有效率更高、速度更快、无多余的随机突变的

优点［36］。

3　水稻基因资源挖掘

3.1　水稻基因组研究

2002 年北京华大基因研究中心和美国的

Syngenta 公司成功完成了籼稻 9311 全基因组测序

工作（http：//rice.genomics.org.cn/），2005年水稻《水

稻基因组精细图》正式完成，标志着水稻是第一个

完成全基因组测序的作物（https：//ngdc.cncb.ac.cn/

databasecommons/database/id/1088）。 2014 年中国

农业科学院作物科学研究所利用从不同国家收集

的 3000 份水稻种质资源，通过三代测序技术，成

功完成这些材料的深度测序［47］。2016 年华中农

业大学 Zhang 等［48］完成珍汕 97 和明恢 63 两个籼

稻高质量参考基因组。2019年中国科学院上海生

命科学研究院植物生理生态研究所 Wang 等［49］在

全基因组范围内全面系统地鉴定出控制水稻杂种

优势的主要基因位点。2021 年四川农业大学 Qin

等［50］联合中科院遗传与发育生物学研究所完成了

33 个水稻遗传多样性材料的泛基因组分析，并首

次发现大量尚未发现的“隐藏”基因和等位变异。

2021 年 Xie 等［51］合作完成了普通野生稻高质量基

因图谱构建。2023 年 Shang 等［52］完成首个完整的

水稻参考基因组，实现了全基因组所有染色体的

完整无缺口组装。植物基因组学的快速发展为水

稻功能基因组和分子遗传机制研究奠定了重要

基础。

3.2　水稻优异基因资源挖掘

随着水稻基因组、转录组和泛基因组等研究的

迅速开展，研究者以水稻种质资源为材料，从中鉴

定了一系列控制产量、抗病虫、抗逆和品质等性状

的基因。

3.2.1　产量性状基因鉴定　水稻产量由多基因控

制，主要是有效穗数、穗粒数和千粒重3个方面决定

的［53］。粒重受水稻粒形大小和灌浆饱满程度的影

响［54］，大粒作为重要育种性状在长期的驯化栽培中

被保留下来，在实际生产和育种过程中，水稻粒形

和粒重成为了水稻品种选育的重要参数［55］。

GW2是以种质资源WY3为材料克隆的同时控

制水稻粒宽和粒重的主效基因，其编码一个环型E3

泛素连接酶，GW2能显著增加水稻的粒宽、粒重和

有效穗数［56］，是第一个被克隆的水稻粒宽基因。

Ghd7是利用汕优63克隆的能同时控制水稻每穗粒

数、株高和抽穗期的主效基因，其作为一个转录抑

制因子，通过抑制 ARE1 基因的表达，从而正调控

水稻产量性状［57］。GS3是利用核心资源明恢 63克

隆的同时控制水稻粒长和粒重的主效基因，通过参

与 G 蛋白信号转导来调控水稻粒形［58］，是第一个

被克隆的水稻粒长基因。继 GW2 和 GS3 问世后，

研究者利用不同水稻核心种质对水稻粒形性状开

展了深入的研究，克隆出一些新的粒形基因或等位

基因，其中同时影响水稻粒形和粒重的基因有

GW5、GS5 和 GS2［59］。研究者以籼稻特青和粳稻

02428 为研究材料，利用图位克隆的方法鉴定 1 个

水稻增产的重要基因GY3，该基因通过调控细胞分

裂素的合成，显著增加水稻每穗的粒数，从而提高

水稻的产量［60］。

3.2.2　品质基因鉴定　稻米品质是一个极为复杂

的农艺性状，主要包括稻米的外观品质、研磨加工

品质、食味品质和营养品质等方面［61］。而稻米外观

品质是最重要的指标之一，直接影响到消费者的喜

499



植 物 遗 传 资 源 学 报 25 卷

好，大多数消费者都比较喜欢低垩白且细长的优

质米［62］。

Wx 是控制直链淀粉含量的主效基因，在该位

点，目前已鉴定了大量的等位变异基因，而且不同的

等位基因控制着不同的蒸煮食味品质［63］。Chalk5是

目前唯一利用图位克隆获得的调控垩白的主效基

因，过表达Chalk5可增加蛋白质体的含量并降低垩

白率［64］。目前，很多已报道的粒形基因也影响垩白

性状，GW2 增加粒宽的同时也显著增加籽粒垩

白［56］；控制细长粒形的 gw8、GW7/GL7 和 gs9/gl9 都

能够降低垩白，显著地改良稻米的外观品质［65］。

Zhai 等［66］克隆了一个控制水稻穗颈大维管束韧皮

部面积性状的基因LVPA4，该基因通过源、库、流性

状的协调作用，同时提高了水稻产量和稻米品质，

在水稻高产优质育种中具有应用价值。

3.2.3　病虫害基因鉴定　稻瘟病、白叶枯病、褐飞

虱是我国水稻主要的病虫害，而稻瘟病在我国各稻

区每年均有不同程度发生［67］。挖掘水稻中抗病、抗

虫基因并将其聚合到不同水稻品种中，有利于培育

出抗病虫害的水稻新品种［68］。

稻瘟病是一种世界性真菌病害，严重影响水稻

产量和品质，迄今已从不同水稻品种中克隆了超过

30个抗瘟基因［69］。其中Pib是最先被成功克隆的抗

稻瘟病基因，而Pi9是最早被克隆广谱的抗稻瘟病

基因［70］。水稻白叶枯病严重危害水稻生产，目前被

定位的水稻抗白叶枯主效基因已超过40个，其中有

10 个基因被成功克隆［71］，其中 Xa23 是从野生稻资

源中鉴定的一个在全生育期表现广谱、高抗白叶枯

病的基因。褐飞虱是水稻生产中危害最严重的害

虫之一，严重影响水稻的品质和产量，迄今鉴定到

的抗褐飞虱基因位点已超过30个，主要分布在水稻

第 3、4、6和 12号染色体上，其中Bph14是第一个被

克隆的来源于药用野生稻资源的抗褐飞虱基因［72］。

华中农业大学 Sha 等［45］克隆了 1 个名为 RBL1 的广

谱抗病类突变体基因，并通过基因编辑技术成功创

制了一个名为RBL1Δ12的新基因，该基因具有广阔

的抗病育种应用前景，对稻瘟病、白叶枯病、稻曲病

三病的抗性均有显著提高。

3.2.4　抗逆性基因鉴定　水稻在生长过程中经常

受生物及非生物胁迫而导致产量和品质下降，其中

非生物胁迫主要包括盐碱、冷害、高温、洪涝、干旱、

重金属胁迫等；在漫长的进化过程中，水稻已形成

了一系列复杂且有序的机制来感知环境的变化，以

抵御环境带来的不利影响［73］，其中一些抗逆基因陆

续被挖掘出来并应用于育种实践。

qSE3编码1个新的转运蛋白OsHAK21，能够提

高种子萌发过程中的耐盐性［74］。DST 是水稻中发

现的一个新型锌指转录因子，该转录因子对水稻的

耐旱性和耐盐性表现负调控，当该基因功能缺失时

可显著提高水稻的耐旱性和耐盐性［75］。SNAC1 基

因编码1个NAC转录因子，过表达SNAC1可以显著

提高水稻的耐旱性和耐盐性［76］。Deng等［77］鉴定了

1个新的水稻耐盐关键基因RST1，并揭示了其通过

抑制天冬酰胺合成酶基因表达来调控水稻盐胁迫

响应以及产量形成的分子机制。Zu等［78］通过甲基

磺酸乙酯（EMS，ethylmethanesulfonate）化学诱变筛

选得到 1个 ospus1抑制子PPR蛋白，该蛋白可以显

著增加水稻耐冷性。Fujino等［79］发现 qLTG3-1是 1

个未知功能的蛋白，能控制水稻发芽期的低温耐

受性。

4　水稻种质资源创新与利用模式

中国有 8万多份水稻种质资源，然而如何开发

与利用庞大的资源，将是今后水稻种质资源保存与

利用最为重要的内容。本文归纳形成了水稻种质

资源创新与利用的模式（图 1），通过对收集的种质

资源进行初步鉴定与多样性分析，构建初级和终极

核心种质资源库，利用高通量的表型分析平台和基

因型鉴定平台，再对这些核心种质资源进行精确评

价，筛选和挖掘优异种质资源。

以筛选和挖掘的优异资源为基础材料，一方面

开展新材料的创制，主要是利用表型和基因型分析

的结果，开发不同类型的分子标记，并借助于这些

分子标记，通过回交方法，构建大规模不同类型的

染色体片段置换系或渐渗系群体，进而创制携有优

异性状的新种质或供育种利用的中间新材料；另一

方面开展优异基因的鉴定与分离，主要是鉴定与分

离这些优异基因及其等位基因，再利用开发的其功

能性分子标记应用于水稻育种实践，同时解析这些

基因的功能，揭示其遗传调控网络。最后，利用生

物育种技术，开展分子设计育种，创制综合农艺性

状优异的水稻新品系，并利用创制的恢复系与不育

系杂交配组，进而培育综合性状优异的突破性水稻

新品种。
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图1　水稻种质资源创新研究与利用模式

Fig .1　Model of innovative research and utilization of rice germplasm resources

5　存在问题

5.1　核心种质构建专用型不强

目前我国已构建了 21套水稻核心种质（表 1），

包括野生稻、稻种资源和地方品种等，然而这些核

心种质都是通用型核心种质，而专化型的核心种质

很少。例如，抗病性、抗虫型、高产型、优质型、功能

型和营养性等专化型核心种质几乎还没有构建。

5.2　种质资源的表型鉴定不全面

中国有 8万多份水稻种质资源，虽然这些种质

资源丰富多样，但也为种质资源评价工作带来很大

困扰。中国工程院院士万建民在 2021中国种子大

会提到深度鉴定评价的种质资源不足 10%，绝大多

数种质资源的鉴定还停留在初级阶段，同时将种质

资源应用于育种创新更是远远不足，很多种质资源

优势根本没有转化为产业优势［80］。

5.3　优异种质资源挖掘与利用还不够深入

科学家利用水稻种质资源虽然鉴定了一些控

制产量、抗病虫、抗逆和品质等性状的基因，然而，

种质资源中还存在大量变异的等位基因，这些等位

基因对水稻遗传改良具有极其重要意义。例如，野

生稻与地方品种，由于经历了多年自然灾害和环境

自然选择，往往含有丰富优异基因，例如抗病、抗

虫、抗逆等基因，这些材料是水稻育种的天然基因

库，然而在育种中真正利用的还较少。主要原因包

括两方面：一方面是种质资源包括核心资源鉴定评

价信息不完整、不详细，没有满足育种家的特别需

求；另一方面，核心种质资源包括野生资源和地方

品种等，这些资源往往具有较多不良性状，很难直

接利用。

此外，深度挖掘优异基因资源的能力亟待加

强，基础研究和应用研究结合不紧密，有重大利用

价值的基因资源很少。

5.4　优异新种质的创新动力不足

近年来，虽然在优质稻品种、超级稻品种以及

籼粳交品种选育方面取得较大进步，然而在大品
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种、突破性品种的选育方面还存在一定的瓶颈。实

际上，依靠单个基因来实现大品种、突破性品种的

道路将越来越艰难，这些大品种应该集综合优良农

艺性状于一身，需要集合育种学、遗传学和分子生

物学等综合知识才能实现。

5.5　种质资源共享共赢机制不健全

目前我国水稻种质资源的安全保护体系相对

滞后，还没有形成一套系统有效的保护制度［81］。种

质资源共享还面临一些困难和挑战：一方面缺乏有

效的激励机制，种质资源交流之后，使用者不愿意

分享使用后的成果；另一方面是种质资源交流不顺

畅，例如有些种质资源被科研单位或者企业作为

“私有材料”进行保留，与育种家之间的交流、交换

以及使用非常有限。有些申请人向地方库或者国

家库申请的种质资源，没有及时或者不愿意把使用

信息反馈给资源保存单位，导致使用单位与保存单

位之间存在相互脱节现象，而且对应的研究成果也

没有体现供种单位的贡献，明显破坏了种质资源共

享共赢的机制，导致还未完全打通种质资源有效利

用的最后一公里。

6　展望

6.1　加强专用型核心种质的构建

利用现有种质资源的遗传多样性、基因型特

点、遗传结构信息，调整或优化核心种质构建，根据

不同需求，构建专用型核心种质，并对构建的专用

型核心种质进行多环境、多年的鉴定与表型分析。

从抗病角度，研究者可以构建抗稻瘟病、抗白叶枯

病、抗细条病、抗纹枯病和抗稻曲病等不同病害抗

性的专用型核心种质，然后对核心种质在实验室和

田间分别进行抗性鉴定与分析，研究其抗性变化，

分离并鉴定对应的抗性基因以及等位基因，为育种

家提供优异的基因资源。例如，本课题组利用收集

于不同地区和单位的种质资源，通过室内和田间抗

性鉴定，正在构建一套水稻抗稻瘟病专用型核心

资源。

6.2　加强种质资源表型的精确鉴定

种质资源表型准确鉴定是后期基因分离与功

能研究的最基础数据，表型鉴定的准确性将为后期

基因挖掘与利用提供更多机会。例如，由中国农业

科学院作物科学研究所带头，通过精确鉴定，获得

高抗稻瘟病野生稻W341和地方品种N107等新种

质（https：//ics. caas. cn/xwdt/sndt/a0d2009c85a14d74

bb4c881cc2c12d5c.htm）。通过对该种质进行深入

研究，不仅给生物学家提供重要的遗传材料，也为

育种学家提供重要的基因资源。此外，研究者还可

借助高通量、高分辨率、大数据表型分析平台对种

质资源及核心资源进行精准鉴定，以满足育种者的

需求［35］。

6.3　加强种质资源深入挖掘和创新研究

6.3.1　加强种质资源优异基因的挖掘　种质资源

主要包含野生稻、地方品种和稻种资源等，尤其是

野生稻和地方品种资源往往含有特异的基因，深入

挖掘这些优异与特异性基因，对丰富水稻育种基因

资源具有重要意义。对于地方品种资源优异基因

的挖掘，在精确评价的基础上，可以构建分离群体，

通过图位克隆、全基因组关联分析以及测序分析等

方法，对相关基因进行鉴定与分离。

对野生稻而言，由于其遗传背景复杂，很难直

接利用。可以通过构建染色体片段置换系，消除遗

传背景的影响，为进一步挖掘野生稻中的有利基因

创造条件。例如，Yang等［82］以福建漳浦野生稻为供

体亲本，以东南恢810为受体亲本，利用分子标记辅

助选择，通过杂交与回交的方法，构建获得了覆盖

漳浦野生稻全基因组的染色体片段置换系群体。

利用构建的这个群体，已克隆了水稻长芒基因

GAD1-2 ［83］、水稻早熟新基因 qHD19［84］和白叶枯病

抗病新基因Xa42（t）［85］，这些基因的挖掘将为水稻

育种和功能基因组研究提供极其重要的基因资源。

6.3.2　加强优异等位基因的挖掘与利用　近年来

随着基因编辑技术快速发展与更新，优异等位基因

在水稻遗传改良中已呈现巨大的应用前景。因此，

种质资源中优异等位基因的挖掘与进一步利用，将

是种质资源重要的研究内容与方向，也是种质资源

与遗传育种相融合的关键所在［36］。今后研究者可

以从以下两个方面开展研究：

（1）加强野生稻资源和地方品种资源优异基因

及其等位基因的鉴定和利用。野生稻和地方品种

往往含有现代品种中缺失和丢失的优异基因，这些

基因是水稻育种极其重要的基因资源。因此，可以

利用基因组学、遗传学和分子生物学等方法，鉴定

这些资源材料中的优异等位基因，真正发挥种质资

源在现代水稻育种中的重要作用。Yang等［86］利用

图位克隆方法，从地方资源品种双抗 77009中克隆

了 1个与Pigm等位、高抗稻瘟病的新基因Pigm-1，

研究发现很多地方品种不含有Pigm-1，很可能在驯

化和种植过程该基因已经丢失，目前Pigm-1对所有

已知的稻瘟病菌均表现抗病，因此该基因在今后水
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稻生产和育种中很可能具有广阔的应用前景。

（2）加强优异等位基因在新种质创制中的应

用。在充分鉴定并分离水稻产量、品质和抗性等相

关基因的基础上，通过进一步开发这些基因及等位

基因的功能性分子标记，并集合优良等位基因，创

制优异的中间育种材料，实现新种质创制和遗传育

种相融合，从而提升育种效率。例如，杨德卫等［87］

利用开发的 Pigm-1 功能标记，通过聚合育种的方

法，创制了同时含抗稻瘟病 Pigm-1 和抗白叶枯病

Xa23的新材料。

6.4　激发种质创新的内生动力

水稻种质资源创新，需要加强科企融合，激发

创新的动力，要加强基础研究的深度，挖掘有重大

利用价值的新基因，加快生物育种的进程。同时必

须进一步加强水稻种质资源精准鉴定与深度发掘，

从保存的资源中挖掘出大量优异种质并进行改良

创制，将种质资源优势转变成可利用亲本材料优

势，打通种质资源有效利用的最后一公里，培育出

更多具有突破性的大品种。

6.5　强化种质资源的共享机制

为了促进水稻种质资源的共享，管理部门与科

研部门可以采取相应措施。首先，要建立完善的共

享机制。要加快构建基于大数据的统一信息平台，

统筹国家和省级水稻种质资源收集、保存、评价、分

发等业务工作，确保信息互联互通，从而促进资源

的共享次数和利用效率。其次，制定特定的激励

性措施，鼓励科研单位、种子企业以及个人把保存

的种质资源上交或者将资源相关信息提交，统一

集中到资源共享的公共平台上，实现资源信息的

完全共享。再次，加强种质资源的精确鉴定，依托

科研单位、高校、企业等资源评价单位，鉴定重要

农艺性状（包括抗性、产量和品质等），为育种者提

供重要的性状信息。同时加大水稻种质资源宣传

力度，对筛选和鉴定的优异种质资源进行集中种植

和展示示范，让育种者在现场对资源有直观的了解

和认识。

6.6　加强国际合作交流

近年来，受战争、自然灾害以及全球性疫病流

行的叠加影响，种质资源国际交流合作受限。在安

全、规范的原则下，可加强与水稻资源丰富国家和

地区、一带一路国家和地区，以及相关国际组织等

的深入交流与合作，提升种质资源安全保护与高效

利用水平。
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