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矿质营养是植物生长发育与光合作用的重要

物质基础, 而有害的重金属和类重金属反过来影

响着矿质营养的吸收利用, 因而植物养分高效利

用与重金属污染不仅决定着作物的产量和质量, 
也影响着农业的能耗、投入产出比和可持续发展, 
一直以来都是植物生物学研究的重要领域。近年

来, 由于农作物养分利用效率低下以及重金属污

染带来的问题越来越严重, 植物矿质元素的研究

变得更为重要和迫切。随着遗传学、分子生物学

与分析化学的发展, 国内外在该领域取得不少突

破性进展。本报告拟就本领域的关键进展进行概

括性阐述, 通过国内外研究进展和趋势的比较, 分
析评价国内相关研究的不足和优势, 为我国相关

研究的发展方向和关键问题提供参考。

1  发展现状

国外最近几年植物矿质元素领域取得的突破

性进展主要体现在4个方面。

(1)植物氮、磷等营养的感受器机制及其信号

传递的分子基础进一步明确。拟南芥(Arabidopsis 
thaliana)硝酸根感受器(sensor) NRT1.1对磷酸根具

有高亲和和低亲和两种状态。蛋白质结构解析表

明, 其101位苏氨酸(Thr101)磷酸化状态介导的

NRT1.1二聚体化和去二聚体化的动态变化可能是

改变其亲和性的原因(Sun等2014b)。另一项研究

显示Thr101的修饰可能通过影响蛋白质的弹性从

而影响其亲和性(Parker和Newstead 2014)。进一

步研究表明NRT1.1不同的蛋白质结构状态分别负

责至少4种不同的信号传递(Bouguyon等2015)。
而一类能够识别根部分泌短肽的LRR-RK的发现

突破了氮营养信号在根和地上部传递的关键认识

(Tabata等2014)。
有关磷营养感受和信号传递机制最近也有了

突破性进展。结合结构生物学和生物化学, 研究

者发现植物感受磷水平的状态可能是通过SPX结

构域识别肌醇多磷酸(inositol polyphosphate, InsP)
实现的(Wild等2016)。

(2)植物矿质营养与根的结构、功能和发育相

互协调的分子基础得以阐明。植物的根是矿质营

养吸收运输的特化器官, 也是感受外界营养状态

的重要器官, 因此其结构和功能与营养状态的协

调机制至关重要。内皮层及其特化结构凯式带是

控制营养运输的重要屏障和节点。近年来, 有关

凯式带的化学本质及其形成的分子基础都有了颠

覆性、突破性的进展, 一系列关键调控分子, 如
CAPSs、ESB1、RBOHF/SGN4、SGN1、MYB36
也都喷井式地得到鉴定(Alassimone等2016; Hos-
mani等2013; Kamiya等2015; Lee等2013; Liberman
等2015; Naseer等2012)。此外, 对内皮层结构与矿

质营养的关系及其调控机制也有了全新的认识

(Barberon等2016)。
(3)矿质营养应用通路的改造和高效利用。长

期以来人们的着力点在于研究植物调控矿质营养

的分子机制, 并以此为基础加以改进从而提高植

物营养利用效率。近期有研究跳出这个思路, 通
过重新设计作物的代谢通路来实现营养的高效利

用。如研究者通过将植物中不存在的细菌亚磷酸

利用途径导入植物, 使得植物可以利用杂草和非

目标植物不能利用的亚磷酸盐, 达到改善土壤磷

营养利用率、控制杂草和解决环境污染问题的三

重目标(López-Arredondo和Herrera-Estrella 2012)。
这种思路也为解决其他矿质营养的利用效率问题

提供了借鉴。

(4)一系列重要功能基因及其作用机制得到鉴

定和阐明。这其中不仅包含众多的营养元素吸

收、运输、分配相关的基因, 如Pstol1、SPX1、
OsHMA4等(Gamuyao等2012; Huang等2016; Puga
等2014), 也包括一些重金属相关的基因, 如OsN-
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RAMP5、OPT3、WKRY6等(Castrillo等2013; Sasaki
等2012; Zhai等2014)。

近5年来, 我国作物营养利用效率和重金属污

染问题愈发严重, 对于相关研究的力度也不断加

大, 先后有973项目“作物养分高效利用的信号转导

和分子调控网络”、国家重点研发计划项目“主要

农作物养分高效利用性状形成的遗传与分子基础”
等重大项目立项, 使一大批具有重大理论意义和

应用前景的重要成果不断涌现。

我国近年来相关领域的进展首先体现在营养

高效利用关键基因的鉴定、作用机制及其应用

上。特别是水稻(Oryza sativa)氮的高效利用方面, 
陆续鉴定了一系列的功能基因, 并阐明了它们的

作用机制, 展示了它们的应用潜力, 比如DEP1、
RGA1、RGB1、NRT1.1B、NRT2.3、TOND1等(Fan
等2016; Hu等2015; Sun等2014a; Zhang等2015)。
在磷营养方面, 我国科学家鉴定了VPT1、CK2β3 
(Chen等2015; Liu等2015)等关键基因和由其介导

的磷机制。此外, 我国科学家在阐明水稻钾平衡

的调控分子机制方面也取得了很大进展, 比如钾

离子吸收通道的AKT1生理生化调节(Li等2014; 
Xia等2014)、钾离子运输蛋白编码基因HAK5的转

录调节(Zhao等2016)等。

我国科学家在植物营养元素与重金属/类重金

属的互作方面也取得了突破性进展。由于化学性

质的类似性或者代谢通路的关联性, 矿质营养利

用效率的提高往往导致重金属的积累, 而另一方

面重金属污染也往往导致矿质营养利用效率的低

下, 这种关联的分子机制对于理解矿质元素互作

以及相关基因的利用等方面具有重要意义。我国

科学家通过对NRT1.8和NRT1.5的研究阐明了重金

属胁迫下氮的再分配分子机制, 并提出了胁迫诱

导的硝酸根再分配(stress-induced nitrate allocation 
to roots, SINAR)的概念(Chen等2012; Zhao等2016), 
而对于砷积累自然变异的研究发现了能够将磷酸

盐和砷酸盐解耦联的关键基因HAC1 (Chao等2014)。
2  国内外比较分析

国际上取得的重大进展主要在于基础理论重

大问题的突破和创新, 特别是营养信号识别和传

递以及营养和发育的协调机制方面具有里程碑式

的突破, 即使在应用方面也是属于概念性的突破, 

其研究的模式也主要是拟南芥, 因此可以看出国

外对于重大基础理论问题仍然具有较高的偏好

性。而我国科学家的优势主要体现在水稻等作物

的研究, 研究成果具有直接应用的前景。所以总

体上看, 我国研究的应用价值可能更易体现, 但在

研究层次上与国际相比仍有不小差距, 这一方面

可能是科研水平的差距, 但与国家基础研究面向

农业应用的战略需求也可能不无关系。

3  展望与对策

作物营养利用效率低下、重金属污染严重的

态势, 以及基础研究面向应用的战略需求在短期

内不会也不应轻易改变。我国具有丰富的水稻、

小麦(Triticum aestivum)等作物遗传资源, 利用水稻

等模式作物, 通过经典遗传学以及反向遗传学阐

明作物吸收利用矿质元素的分子机理, 挖掘相关

优异等位基因仍是近期的主要方向。根据已有的

理论框架, 尽快通过CRISPR-Cas9等基因组编辑技

术以及合成生物学的手段, 工程化改进作物的营

养利用效率, 降低重金属含量, 也应是本领域的一

个重要发展方向。但是我们也应该看到, 在植物

感受矿质营养及信号传递等基础领域方面仍然存

在许多重大的未知问题有待发现, 我们的研究仍

然存在低层次、高重复的缺陷, 缺乏革新性、概

念性研究的勇气和激励机制, 因此一些非应用引

导的重大理论问题仍需要相应的顶层设计。
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