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植物的生物与非生物胁迫反应一直是植物科

学前沿热点领域, 为生命科学的发展提供了新理

论、新工具。另一方面, 本领域研究成果与农业

生产应用联系紧密, 由该领域转化的作物抗病抗

虫和抗逆性改良是农作物育种的关键目标, 是保

障农作物高产稳产的重要途径。

1  植物抗病虫与抗逆的研究发展现状

1.1  国际上近五年来的新理论与新技术

植物抗病(免疫)领域近五年发展更为活跃, 在
模式植物拟南芥的病原菌相关分子模式诱导的免疫

反应(pathogen-associated molecular patterns-triggered 
immunity, PTI)和效应因子诱导的免疫反应(effector- 
triggered immunity, ETI)的研究方面均产生了许多

重要的进展, 发表了多篇《Nature》、《Science》和

《Cell》的文章, 延续了这两个领域的发展。同时

对植物免疫的系统诱导或长距离感知也鉴定了一

些重要的分子, 提出了新的模型。越来越多的证据

表明尽管植物和动物在免疫系统上有很大差异, 却
用了保守的NLR家族蛋白作为细胞内免疫受体。

基于重要病原菌/共生菌基因组测序的基础, 提出

了植物-微生物互作的“microbiome”或“microbiota”
的新理论与研究技术体系(Bai等2015)。德国马普

所Paul Schulze-Lefert教授和美国北卡州立大学的

Jeff Dangl团队是这方面的开创者。而美国杜克大

学董欣年团队创造性地发现植物生物钟和氧化还

原反应的节律变化调控植物的免疫反应(Zhou等
2015), 以及细胞核孔蛋白运输的选择在ETI中起重

要作用(Gu等2016)。最近该团队发现了蛋白翻译效

率在植物免疫调控中起重要的作用(Xu等2017a, b)。
病原致病机制方面有一系列重要成果, 美国

密西根州立大学何胜洋团队揭示质外体水环境对

于病原细菌致病性至关重要(Xin等2016)。西班牙

Antonio Di Pietro团队揭示一个非常有趣的病原真

菌识别寄主的机制, 已经失去有性生殖的病原真

菌尖孢镰刀菌Fusarium oxysporum采用真菌性激

素受体感受寄主番茄根分泌的过氧化物酶活性, 
从而引导真菌趋向寄主根系生长(Turrá等2015)。

此外, 近年来siRNA参与植物免疫受到很大关注, 
美国加州大学河边分校金海翎团队明确了siRNA
可以作为真菌效应子干扰植物免疫, 这些研究为

植物免疫提供了新的研究思路(Weiberg等2013)。
在作物方面, 研究主要集中在水稻、小麦、

玉米和大豆等抗病性上, 克隆了多个抗病性基因, 
并在作物的抗病分子育种上取得了重要进展。美

国堪萨斯州立大学Bikram Gill团队首次克隆了抗

小麦赤霉病QTL基因Fhb1, 其具有重要的育种应

用潜力(Rawat等2016)。而英国约翰英纳斯中心的

研究团队提出的“MutRenSeq”快速克隆植物抗病

基因的新方法有望用于水稻、玉米等农作物的抗

病新基因的高效发掘(Steuernagel等2016)。
作物虫害是影响作物产量和品质的关键因

素。目前已经从水稻、小麦和大豆等作物中筛选

到了一批抗虫的种质资源, 定位了多个抗虫基因。

其中水稻生产中危害最严重的是稻飞虱。目前为

止, 国际上已报道了30个抗褐飞虱的主效基因、9
个抗白背飞虱基因位点以及1个抗灰飞虱主效位

点, 发现了14个抗水稻叶蝉基因(Glh1~14)。除了我

国的科学家, 在国际上还只克隆了一个抗褐飞虱

基因Bph26以及2个抗蚜虫基因Mi-1.2和Vat。
植物非生物互作领域最具挑战的前沿问题仍

是寻找非生物胁迫(干旱、盐和极端温度)的原初

感应分子(sensor)和重要抗逆基因, 这在过去几年中

已取得显著进展(Zhu 2016)。延续以往研究上的优

势, 国际上多个团队在逆境感应的ABA受体结构、

逆境响应的表观遗传调控等方面取得了重要的进

展。此外, 美国杜克大学裴真明团队鉴定质膜定位

钙通道OSCA1为高渗感应分子(osmosensor), 可能

是渗透胁迫的原初感应分子(Yuan等2015)。与此类

似, 美国华盛顿大学Haswell团队发现的离子通道

MSL8可能为为机械张力感应分子(mechanosensor)。
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而英国剑桥大学的Philip Wigge实验室鉴定认为

H2A.Z可能是植物高温感应的主要因子(Kumar和
Wigge 2010)。除了具体的感应分子鉴定, 过去五年

的特点还在于将胁迫感应的网络从细胞膜拓展到

内质网和叶绿体等。在农作物的抗非生物胁迫机

理方面近五年也取得多项重要进展。此外, 国际上

抗逆作物分子育种也取得了重要进展, 尤其是孟山

都公司抗干旱转基因玉米已商业化种植。

1.2  国内近五年来的新理论与新技术

国内本领域已基本与国际前沿并行, 有些方

面处于国际领先。在植物免疫机制研究上, 中国

科学院遗传发育研究所周俭民团队的研究丰富了

病原菌效应子功能机制与植物免疫受体结构分

析。中国科学院上海植物生理生态研究所何祖华

团队系统揭示了植物抗病反应与发育激素途径的

互作。在重要作物抗病性调控与分子育种上, 何
祖华团队长期的研究解析了水稻广谱与持久抗稻

瘟病位点Pigm的分子机制。中国农业大学徐明良

团队首次鉴定了抗玉米丝黑穗病QTL基因。中国

农业科学院万建民团队成功克隆水稻抗条纹叶枯

病基因STV11。中国科学院微生物研究所和遗传发

育研究所合作团队利用基因组编辑技术获得了抗

白粉病的六倍体小麦。我国在作物尤其是水稻抗

虫方面的研究也处于国际领先水平, 武汉大学何光

存团队、中国农业科学院万建民团队等在水稻抗

稻飞虱系列基因发掘上取得了重大突破。这些基

因的发掘将加快我国作物的抗病虫分子育种。

在植物抗逆机制方面, 我国聚集了包括中国科

学院上海植物逆境生物学研究中心、中国农业大

学、华中农业大学等众多研究团队, 在抗逆分子生

物学、表观遗传等方面处于国际领先地位。而且

在作物抗逆分子育种上也取得重大进展。中国科

学院植物研究所种康团队鉴定了水稻耐冷COLD1
蛋白, 可能为冷感应钙通道。中国科学院上海植物

生理生态研究所林鸿宣等团队克隆了非洲稻抗高

温QTL基因TT1, 通过高效清除变性蛋白从而提高

抗热性的新机理; 也证明ERECTA受体激酶为一个

抗高温QTL, 通过抑制细胞死亡提高作物对不同逆

境的抗性。这为作物抗逆性改良奠定了基础。

1.3  近五年来学科重大项目、最新进展在产业发

展中的重大应用成果

本领域在国际上有多个不同的重大研究计划, 

而有关抗性分子育种主要有大型的生物种业公司

参与。总体上, 很多新的概念与研究技术还是由

国际上的一些重要研究所建立和发展。

我国继“十二五”的多个“973”项目如“主要粮

食作物重大病害控制的基础研究”、“植物免疫机

制与作物抗病分子设计的重大基础理论、“害虫

暴发成灾的遗传与行为机理”、“作物应答盐碱胁

迫的分子调控机理”和“作物水分高效利用机理与

调控的基础研究”等国家项目外, 相继开展了国家

“植物抗病虫基因的克隆与功能验证”等。中国科

学院也前瞻性地部署了“作物病虫害的导向性防

控——生物间信息流与行为操纵”战略先导性专

项(B类): 以作物-病原微生物之间的相互作用为研

究对象, 力图在深入探索物种之间信息识别、解

码和传递的基础研究成果上, 发展和提出创新、

高效和绿色的作物病虫害防控新技术与新策略, 
从而突破目前病虫害防治工作中手段单一、环境

危害严重等技术障碍; 以及“分子模块设计育种创

新体系”战略先导性专项(A类): 系统解析控制作

物抗病抗逆等稳产性状的遗传调控网络, 明确对

稳产有重要贡献的分子模块, 为作物稳产分子设

计育种提供含有目标模块的育种材料。2016年国

家重点研发计划—— “七大农作物育种”专项“主要

农作物抗病虫抗逆性状形成的分子基础”项目启

动, 重点围绕主要作物对重要病虫害、主要逆境

因子的抗性基因, 阐明其功能机制; 解析这些抗

病虫抗逆性状形成的分子遗传机制及调控网络; 
提出重要抗性目标改良的分子遗传途径; 建立我

国主要农作物多抗育种的理论与技术体系, 占据

作物多抗分子育种的国际领先地位。这些项目的

实施将系统提高我国在这些领域的国际水平与话

语权。

2  国内外研究进展的比较分析

2.1  国际上本领域学科发展状况和趋势

植物的生物与非生物互作领域将继续保持植

物科学前沿领域地位。鉴于全球气候变化, 植物病

虫害的演变加剧, 危害的地区与严重度也将加强。

此外, 作物逆境因子如高温、干旱等也将进一步限

制农业生产。对植物抗生物与非生物逆境的机制

研究、基因发掘与分子育种也提出了更迫切的需

求。从国际发展趋势来看, 在基础研究上将更注重

于组学的方法, 包括基因组测序, 结合转录组、蛋
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白质组和代谢组分析, 解析植物抗病虫抗逆的调控

网络, 同时也具有将抗逆与生长发育调控网络协同

的趋势。在实际应用上, 在玉米、小麦、大豆、土

豆、棉花和番茄等作物的抗性改良上将有重大投

入与产出。在一些研究理念如“植物免疫进化”、
“microbiota”等方面得到进一步发展。

2.2 比较分析我国与国际本领域学科的发展水平、

战略需求和研究方向

如上所述, 我国在主要作物(水稻、玉米、小

麦和棉花等)的抗病虫、抗逆分子解析与育种应用

上已经形成了引领国际水平的研究优势。今后植

物科学在这些领域的发展将进一步强化这种研发

优势, 也将进一步发展主要由我国科学家倡导的

抗性-产量交互作用与协调(crosstalk, trade-offs)的
研究理念, 更加符合国家主要农作物改良的重大

需求。我国的研究将更加注重实际应用与重要农

艺性状的分子解析, 包括作物资源(野生资源)的发

掘与优良基因的鉴定与利用。针对作物分子改良, 
我国将更加注重抗病虫、抗逆与产量性状的模块

平衡, 达到高产稳产的育种目标。

3  展望与对策

根据我国植物科学发展现状与农业所面临的

问题, 作物重大病虫害(水稻稻瘟病、纹枯病、稻

曲病, 小麦锈病、赤霉病、白粉病, 玉米茎腐病, 
大豆胞囊线虫, 油菜菌核病, 水稻稻飞虱和螟虫

等)、主要逆境因子(干旱、盐碱、高温和低温)抗
性的改良是今后很长时间的国家战略需求。在相

应的国家重大项目的组织与支持下, 对这些方面

的研究将更为关注, 并将出现许多重大的理论与

技术的突破。在基础研究领域, 我国的目标是将

在植物免疫、植物免疫-发育互作、植物逆境响应

机制、逆境反应的表观遗传调控与记忆、分子网

络调控等领域取得重要突破, 引领学科发展。而

在应用基础领域, 将在作物广谱抗病性、作物抗

虫(尤其螟虫与蚜虫)、抗高温低温、抗旱等基因

发掘与分子育种上取得重要进展, 一批多抗新作物

品种将实现商业化。但另一方面, 我国作物分子改

良的瓶颈是缺乏国际竞争力的种业公司, 需要在10
年内形成有国际竞争力和重要影响的种业公司, 消

化吸收我国的研究成果。因此, 大企业的培育与发

展是生物种业产业化的必由之路。
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