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摘要 粮食是人类生存之本, 也是社会发展和国家稳定的基石. 未来世界粮食安全依然面临挑战. 分子设计育种

是解决未来粮食供应安全的重要途径, 但是目前分子设计育种在理论、技术以及规范化方面还存在诸多瓶颈. 本
文针对未来农业和粮食生产的需求, 归纳了我国和全球面临的粮食安全问题、育种技术的发展历程和我国分子

设计育种取得的成绩, 提出了未来分子设计育种的发展趋势, 探讨了我国分子设计育种面临的瓶颈和对策. 同时,
围绕分子设计育种科技创新中亟需解决的问题, 提出了面向2035年的战略布局, 以期为我国未来农业的发展提供

重要借鉴与参考.
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粮食供应安全不仅是中国, 也是世界所有国家极

为关注的重大战略问题. 种业是保障粮食安全的基础,
也是制约未来农业发展乃至社会发展的关键要素. 随

着社会的发展和农村经济体制改革的深化, 我国农业

生产正经历着生产方式的变革性改变. 为了满足未来

农业的需求, 对农业生产的主体——作物也提出了新

的要求和挑战.
科学技术的进步是产业发展的有力保障. 20世纪

50年代至今, 矮化育种、杂交育种推动了作物育种革

命, 作物产量大幅度提高. 随着高通量组学技术的发

展和应用, 优异种质资源形成规律、新基因挖掘与功

能解析、产量品质和抗性等重要性状形成的分子机制

研究取得了重大进展, 分子设计育种等现代科学理论

与技术得以发展和不断完善. 下面就分子设计育种的

国内外研究现状、未来发展趋势、我国面临的瓶颈等

进行阐述, 并提出相应的对策和2035年的战略布局.

1 国内外研究现状

1.1 全球粮食安全依然面临挑战

粮食为人类提供了最根本的需求, 是决定社会发

展的关键因素. 通过人类的不懈努力, 全球粮食生产

能力持续提升, 尤其是第二次工业革命以后, 世界粮

食总产量有了大幅提高. 以中国为例, 主要粮食作物
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——水稻的年产量从1950年的5700万吨(年人均约

100 kg)增加到2020年的2亿多吨(年人均约140 kg). 然

而, 在世界粮食总产不断提升的同时, 饥饿和营养不

良问题仍然持续困扰着亿万民众, 粮食安全问题依旧

存在. 当前世界两大特征影响未来粮食安全: (ⅰ) 人

口数量增加、中高等收入群体占比上升和膳食结构变

化带来的全球食物安全问题
[1]. 到2050年, 世界人口预

计接近100亿, 比2020年增加近20亿; 中等收入家庭占

比将由7.8%上升到9.7%, 高等收入家庭占比将由3.2%
上升到5.6%; 与此同时, 膳食结构中, 动物性蛋白需求

大幅度增加, 随之产生的植物类的饲料需求剧增, 同

时, 生产、加工、运输、存储和消费习惯带来的食物

浪费十分严重. 这些变化深刻影响着全球食物安全,
据测算, 食物总量需要增加一倍才能满足100亿人的

吃饭问题
[2]. (ⅱ) 全球变化深刻影响着农业的发展. 全

球范围内, 灾害气候频发、耕地资源减少、水资源变

得越来越匮乏, 这些都从不同的层面要求提高食物生

产效率
[3,4].

2020年《世界粮食安全和营养状况》
[ 5 ]

估计 ,
2019年饥饿人数近6.9亿, 新型冠状病毒肺炎(corona-
virus disease 2019, COVID-19)疫情导致可能饥饿人数

新增超过1.3亿. 同时, 人类生活方式和食物消费的改

变导致了隐性饥饿现象的出现, 高昂的粮食成本和低

经济收入致使30亿人无法吃上健康、有营养的食物
[6].

在撒哈拉以南非洲和南亚, 57%的人口无法支付健康

膳食的成本(国际贫困线为日均1.90美元), 欧洲、亚洲

和北美洲也同样包括这类人群或食物不足人群. 与此

同时, 全球有3800万五岁以下儿童超重, 肥胖已在成

人中呈全球蔓延趋势. 面临如此严峻的人口、资源和

气候灾害问题, 全球粮食安全依然面临挑战
[7~11].

1.2 育种技术发展

种子是农业的“芯片”, 良种对我国粮食增产的贡

献率超过40%[12]. 世界生物育种技术发展已经历了三

个主要阶段: 原始驯化选育(1.0时代; 通过人工选择,
优中选优, 将野生种驯化为栽培种并进一步选育为优

良品种与种质)、常规育种(2.0时代; 包括杂交育种、

诱变育种、杂种优势利用等育种方法. 杂交育种是通

过父母本杂交并对杂交后代进一步筛选, 获得具有父

母本优良性状的新品种新种质; 诱变育种是人为利用

物理、化学等因素, 诱发亲本材料产生突变, 从中选

育具有优良性状的新品种新种质)、分子育种(3.0时
代;将分子生物学技术手段应用于育种中,通常包括分

子标记辅助育种、转基因育种和分子模块育种等). 现
在正在向设计育种或智能化育种(4.0时代; 将基因编

辑、生物育种、人工智能等技术融合发展, 实现性状

的精准定向改良)发展. 纵观育种技术发展历程, 每一

次技术的革新都与基础理论的突破密切相关. 对不同

作物的原始驯化选育可以追溯到数千年至上万年前,
但真正意义上的科学育种并由此发展起来的农业产业

始于孟德尔遗传定律的重大发现. 最早的育种研究论

文可以追溯到1905年Biffen[13]发表的关于小麦育种的

研究. 20世纪30年代的玉米杂交育种和20世纪60年代

矮秆绿色革命基因的成功应用成为杂交育种的里程

碑. 常规育种在过去近百年对农业的发展起到了巨大

的推动作用, 但常规育种存在育种周期长、遗传改良

实践效率偏低的缺陷, 整个育种周期一般需要8~10
年

[14]. 1953年, DNA双螺旋结构的解析标志着生命科

学研究进入分子水平阶段. 而基于分子生物学理论的

分子育种发源于20世纪90年代初, 得益于DNA分子标

记技术的开发和转基因生物育种技术的发展, 特别是

以功能分子模块和可遗传操作为特征的分子模块育

种, 大大增加了育种的目标性, 明显减少了育种周期,
品种培育效率得到大幅度提升. 2005年后, 以新一代测

序、基因组编辑、单倍体制种等为代表的新型技术的

出现, 全面改写了作物育种的理论与策略, 分子设计育

种应运而生. 分子设计育种将生物遗传学理论与杂交

育种相结合, 基于对控制作物重要性状的关键基因及

其调控网络的认识, 利用基因组学、表型组学等多组

学数据进行生物信息学的解析、整合、筛选、优化,
从而获取育种目标的最佳基因型, 最终高效精准地培

育出目标新品种
[15]. 分子设计育种彰显出比传统杂交

育种更为突出的优越性, 尤其是整合了基因组编辑技

术, 可将育种周期缩短至2~5年, 大大提高了育种效率,
已经成为作物育种新发展方向

[14].
上述不同育种发展阶段, 在理论与技术探索方面

有着不同的特征. 对全球4万篇作物育种文献的分析

表明(图1), 在人工选择与常规育种的时代, 论文的数

目极少, 仅有91篇, 且增长缓慢. 转基因生物育种与分

子标记辅助育种技术的出现也带来了科技论文的增

加, 1991年发文量突增至355篇并逐步增加到2005年的

851篇. 自2006年后, 科技论文出现直线快速增长阶段,
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充分反映了新理论与新技术带来的全面科技创新与知

识信息大爆炸. 中国现代作物育种尽管起步晚于西方,
但发展迅速, 尤其自2003年, 我国科学家倡导并率先发

展了以水稻为模式的作物育种基础理论与技术研究,
中国成为水稻等作物育种技术及其理论研究的引领

者. 迄今, 我国作物育种科技论文已达7967篇, 位居第

二, 仅次于美国的10690篇.

1.3 我国分子设计育种最新进展

近10年来, 我国先后启动了多个分子设计育种相

关的项目, 如中国科学院启动实施的战略性先导科技

专项(A类)“分子模块设计育种创新体系”、“种子精准

设计与创造”项目, 科技部启动实施的“七大农作物育

种”项目. 通过项目实施, 我国在作物基因组、水稻理

想株型、水稻杂种优势、养分高效利用、作物-微生

物互作、作物基因组编辑和分子改良等方面均取得了

一系列突破性成果, 在部分研究领域已经处于世界引

领地位
[16,17].

我国是较早启动植物基因组研究的国家. 自1998
年参与国际水稻基因组测序计划以来, 我国科学家先

后主持和参与了水稻、番茄、大豆、马铃薯、油菜、

棉花、黄瓜、小麦、苜蓿等主要粮食作物和经济作物

的全基因组测序和功能注释, 并呈现出从参与到主

导、从研究非主粮作物到主要作物、从研究地区性作

物到全球性作物的态势, 在植物基因组学研究领域已

处于国际领先地位. 利用基因组学分析手段, 在水稻

种质资源演化、重要农艺性状的全基因组关联分析方

面取得了一系列重要成果. 由我国科学家主持的小麦

基因组测序的完成和基因组精细图谱的绘制
[18~21], 为

世界科学家对小麦生长发育和遗传改良的基础研究奠

定了重要基础. 最近, 我国在泛基因组研究方面也取得

一系列重要进展, 如在大豆和水稻中实现了图形结构

基因组的构建, 使得对基因组信息的认知从一维转变

为二维, 将开启基因组研究的一个新方向
[22,23].

在植物激素和生长发育信号研究领域, 独脚金内

酯控制作物分枝和株型建成的信号途径研究取得了重

大突破, 分离鉴定了水稻理想株型的主效基因IPA1[24],
揭示了其调控水稻株型形成的分子机理

[25], 这是该研

究领域的一项奠基性重大发现. 在作物应对生物和非

生物胁迫的响应机制研究领域, 挖掘了水稻抗褐飞虱

等抗虫基因, 发现水稻感受低温的重要基因COLD1及
其人工驯化选择的SNP赋予粳稻耐寒性的新机制

[26].
在植物光合作用研究领域, 解析了植物光系统Ⅱ、光

系统Ⅰ与捕光天线超分子复合物(LHCI)等蛋白质结

构, 阐明了光能吸收、传递和转化机制, 揭示了叶绿体

蛋白转运新机制
[27]. 在植物生殖发育研究领域, 我国

科学家发现了植物受精过程中雌雄配子体信号识别和

水稻雄性不育的调控机制. 在资源利用效率研究方面,
我国科学家发现决定水稻氮利用效率的氮高效基因

NRT1.1B, GRF4, NGR5, OsTCP19等[28~31], 有望推动氮

素高效利用新品种的培育, 为我国粮食安全和生态安

全提供重要的基因资源.

图 1 全球不同作物育种阶段论文数量变化趋势(Pubmed). 作物育种大致分为经典人工选择与常规育种、分子育种(包括转
基因育种)和分子设计育种等阶段. 每个阶段的都蕴含着理论与技术的突破, 体现在科技论文发文数量增长上的不同特征
Figure 1 Global research status of crop breeding at different stages (Pubmed). Crop breeding is roughly classified into classical artificial selection
and conventional breeding, molecular breeding, transgenic breeding and molecular design breeding. There are theoretical and technological
breakthroughs at each stage, which is reflected by an increasing number of scientific and technological publications

景海春等: 分子设计育种的科技问题及其展望概论

1358



我国科学家在世界上率先实现对水稻、小麦、玉

米、大麦等农作物重要农艺性状的基因组编辑, 成功

实现了水稻、玉米和小麦等重要农作物的定点突变、

替换、插入、单碱基点突变、精准过表达等各种基因

组编辑操作. 首次建立植物CRISPR/Cas9基因组编辑

技术体系
[32,33]; 建立了DNA-free转化的安全作物基因

组编辑育种技术. 利用基因组编辑技术创制了抗白粉

病小麦
[34]

、香米
[35]

、高维生素C生菜
[36]

、不同糖分草

莓
[37]

等新种质, 构建了作物高通量育种技术
[38], 建立

了抗病毒育种新方法
[39], 实现了四倍体水稻的快速定

向驯化
[40]

和番茄的从头驯化
[41]. 最近, 我国科学家揭

示了护卫CRISPR-Cas的全新毒素-抗毒素RNA系

统
[42]. 这些理论和技术的积累为我国未来新作物的创

制打下了良好基础.
在分子设计品种培育方面, 水稻重要农艺性状的

分子模块理论及其育种应用上取得的成果尤为突出,
走在了分子设计育种的前沿. 2015年以来, 中国科学院

李家洋团队与合作者利用“水稻高产优质性状形成分

子机理及品种设计”理论基础和品种设计理念, 成功培

育出高产、优质、高抗的“中科发”系列和“嘉优中科”
系列等新品种, 为水稻和其他农作物的精准高效分子

设计育种起到了示范与引领作用. 中国农业科学院万

建民研究团队利用粳稻品种Asominori为背景、籼稻

品种IR24为供体的65个染色体片段置换系(chromo-
some segment substitution lines, CSSL)开展水稻粒长和

粒宽性状的QTL分析, 根据QTL分析结果设计出大粒

目标基因型, 并提出实现目标基因型的最佳育种方案,
于2008年选育出携带籼稻基因组片段的大粒粳稻材

料
[43,44]. 同时, 小麦、大豆等作物的分子设计育种也取

得了一定的进展. 中国科学院成都生物研究所小麦研

究团队通过耦合抗条锈病分子模块、无芒性状分子模

块和矮秆分子模块育成了抗倒、抗病、优质、无芒、

适宜机械化收割的小麦新品种“川育25”. 2016年, 通过

耦合大粒分子模块和抗条锈病分子模块, 该研究团队

培育出“科麦138”, 使得产量比对照品种提高超过

10%, 被列为四川省主导小麦品种. 通过导入糯性分子

模块和低PPO分子模块培育出“中科糯麦1号”, 实现了

优质、高产、抗病等多个优良性状的有机结合. 这些

小麦新品种的推广, 对我国西南地区小麦升级换代起

到了引领作用
[45]. 中国科学院遗传与发育生物学研究

所田志喜团队将大豆四粒荚分子模块ln导入不含该模

块的大面积主推底盘品种“中黄13”和“科豆1号”中, 培

育出四粒荚比例和产量都明显增加的“科豆17”等系列

大豆新品种. 中国科学院东北地理与农业生态研究所

刘宝辉团队结合分子模块育种理念, 通过将早熟模块

e1-as导入底盘品种中, 选育了中早熟、高油、高光

效、高产品种“东生77”, 早熟、高油、高产品种“东生

78”和高油高产品种“东生79”[46]. 最近, 中国农业科学

院黄三文团队
[47]

利用基因组学大数据进行育种决策,
建立了杂交马铃薯基因组设计育种流程.

2 未来发展趋势

分子设计育种是结合多学科交叉实现的新型育种

方式, 是未来作物育种的不二选择, 它的精准性、高效

性都将带领作物育种进入一个新的时代.

2.1 新型生物技术将不断颠覆育种理念

传统杂交育种技术从本质上是以染色体重组交换

为基础, 通过相关基因优化组合来创造优良品种的过

程, 但是存在重组交换频率低、重组位点分布不均、

有害等位基因连锁等弊端. 近年来出现的以CRISPR/
Cas9系统为代表的基因组编辑技术极大地拓宽了动植

物育种的方式方法, 使“无重组育种”成为可能, 从而揭

开了动植物育种的新篇章. 基因组编辑技术利用位点

特异性核酸酶在生物基因组定点突变, 科学家可以根

据设计蓝图在作物基因组已有基因的特定位点上改

变、添加或者删除DNA序列. 基因组编辑技术不仅可

以快速优化组合天然变异, 且可以引入人工合成变异,
从而拓宽了相应的作物表型变异. 基因组编辑技术因

其操作简便迅速在作物育种中迅速得到应用. 在美国,
利用基因组编辑技术培育的抗褐变蘑菇、苹果与马铃

薯均已上市. 基因组编辑技术也培育出高omega-3不饱

和脂肪酸含量的亚麻荠品种. 美国政府已明确指出, 将
不会对基因组编辑作物实施区别于传统作物的特殊安

全监管, 因此, 大量基因组编辑改良作物将会以越来越

快的速度出现.
另一项代表性的新遗传工程技术是合成生物学.

合成生物学根据实际应用需求, 从头或者重新设计并

制造生物模块、生物系统和生物机器. 目前, 科学家

已可以通过合成生物学技术从头合成噬菌体, 从而创

造生命; 在细菌以及酵母中, 合成生物学研究也在积
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极开展. 在作物育种中, 合成生物学可以成为基因组编

辑技术的重要补充, 通过人工染色体技术, 有可能实现

数百个基因构成的遗传网络的整体改造. 虽然在植物

中人工染色体尚未出现, 这一领域将是未来遗传工程

技术发展的重要方向.
此外, 其他新型技术的发展也将改变未来分子设

计育种的理念和方法. 例如, 基于作物与微生物互作

的跨界改良是国际生物技术改良的又一前沿热点. 人

们已从根系和叶系微生物的描述迅速实现培养重组作

物根系和叶系微生物群落组成, 提高农作物抗病虫、

逆境、营养高效的能力, 从而提高作物产量的转变.

2.2 大数据科学在遗传研究和育种决策的重要性
不断提升

动植物遗传育种研究本质上是发现基因型和表型

的关联, 传统杂交育种主要依靠表型观察和育种家经

验进行选择, 不仅周期长, 也难以形成标准化、高效

的育种体系. 基因组学、分子生物学、影像学、遥感

信息学、大数据科学尤其是人工智能领域的迅速发

展, 将推动育种科学发展以高维数据收集挖掘为基

础、以大数据建模预测为指导的智能化育种技术体

系. 近年来, 大数据科学向育种领域呈现出快速渗透和

融入的趋势.
在遗传变异检测方面, 大数据科学提升了变异检

测的效率和准确性, 并在筛选功能变异中起到巨大作

用. 第三代单分子测序技术以及基于第二代测序技术

的深测序项目产生了大量数据, 植物遗传变异检测目

标已从单个SNP转向了结构变异和插入/缺失的等位

变异. 在作物表型采集方面, 随着基因型鉴定技术的发

展, 植物表型采集迅速成为遗传研究的瓶颈, 因此高通

量自动化表型采集技术成为未来作物科学发展的必然

趋势. 自动化表型采集技术主要依赖影像学以及遥感

技术从田间或者温室采集数字化图像, 经过人工智能

技术翻译成人类所能理解的植物表型信息. 图像数据

的传输、存储、管理、翻译是实现这一技术的关键.
而对遗传变异和作物表型全面准确的鉴定, 准确

地描述两者间线性或非线性关系是绘制未来作物设计

蓝图的关键. 在利用基因型-表型预测模型育种方面,
国际研究呈现出单基因模型向多基因模型、线性模型

向非线性模型、低维数据向高维数据转变的特点. 农

作物性状可分为单一基因控制的简单性状和多基因控

制的复杂性状. 前者可通过分子标记辅助育种模型

MAS(marker-assisted selection)实现高效率育种选择.
然而, 很多重要农艺性状都是多基因控制的复杂性状,
只能通过全基因组选择技术(Genomic selection)利用

个体间亲缘关系矩阵进行高效的性状预测和个体选

择. 国际育种公司如先锋(现Corteva Agriscience)、拜

尔-孟山都已广泛采用全基因组选择技术进行育种实

践. 目前, 国际上正在尝试在全基因组选择模型内加入

其他多组学数据, 并利用人工智能模型准确预测相关

遗传位点, 为作物精准设计提供靶位点.
整合数据信息存储管理、可视化、共享是实现智

能高效遗传研究和育种决策的基础. 针对未来作物生

长发育的基本规律和功能基因组学、染色体结构的认

知和表观遗传学调控及编辑、作物与相关生物的互助

与拮抗、作物表型组学和遗传转化体系的建立以及作

物大数据算法、数据挖掘、分析管理技术, 高效率基

因组编辑技术和合成生物学等领域的基础性研究已经

成为各国抢占的制高点.

2.3 分子设计育种的底盘材料由主粮作物逐步趋
于多元化

据估计, 到2050年, 主要作物的产量需要以每年

2.4%的速度增长, 才能满足粮食供应需求. 然而, 目前

四种主要作物(玉米、水稻、小麦和大豆)的增长率仅

为预期增长率的1/2左右
[2]. 为了进一步实现可持续农

业, 开发高农业资源利用效率(高肥料利用率和水利用

率)和抗逆性(生物和非生物)的作物, 改善作物营养品

质是育种的重要方向
[48]. 因此, 利用分子设计育种, 对

现有的优良作物品种进一步改良, 培育出综合性状更

为优良的未来作物是将来作物育种的重要方向.
主要农作物的驯化始于大约12000年前, 在漫长的

驯化选择历程中, 植物逐渐失去其野生祖先种的遗传

和生理特征, 形成符合人类阶段性需求的栽培品种
[49].

据估计, 超过2500个物种、跨越160个科的作物已被驯

化或半驯化
[50]. 然而, 只有150种植物在某种程度上得

到了商业栽培
[51]. 随着绿色革命技术的推广, 全球粮

食供应的趋同性日益增加
[52]. 从遗传多样性的角度来

看, 这种趋同性已经成为现代农业的潜在威胁, 因为

其导致疾病发病率的增加, 使得植物有可能无法应对

未知的环境变化. 从长远来看, 气候变化可能是农业

的达摩克利斯之剑. 二氧化碳浓度增加、温室效应和
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气温升高不仅直接影响作物生长发育, 限制作物产量,
而且还带来更频繁的极端天气条件, 严重影响农业生

产. 此外, 尽管每年的气候变化似乎很小, 但当达到不

可预测的阈值时, 这种模式可能会发生剧烈变化, 主要

作物可能无法适应. 因此, 除了利用分子设计育种改良

现有良种作物外, 为了应对未来全球气候变化和社会

发展, 需要培育所谓的“智能作物”, 包括对野生或半

野生植物的从头驯化或再驯化, 除了高产和优质外,
还需要他们能够抵御环境极端天气条件, 快速适应气

候变化.

2.4 分子设计育种基础研究进入战略性竞争阶段

未来植物育种的制约因素很大一部分来自于如何

绘制作物设计蓝图, 即编辑什么位点、合成什么样的

染色体等问题. 因此, 世界主要发达国家都在积极部

署面向未来作物的基础研究. 基础研究和核心关键技

术是动植物遗传改良的“芯片”, 是优良品种培育的核

心竞争力. 发达国家政府不断深化已有基础学科布局,
同时大力拓宽基础研究的领域和方向.

美国在植物基础研究领域进行了系统性前瞻性布

局, 在作物功能基因组学和生长发育的基本规律研究

领域推出了iPlant, PGRP(Plant Genome Research Pro-
gram)和BREAD(Basic Research to Enable Agricultural
Development)等计划, 旨在农作物功能基因组学以及以

作物为对象的生长发育基本规律研究上占领先机; 同

时推出了CEE(Chromatin and Epigenetic Engineering)项
目, 希望在植物染色体微观结构认知和基于基因组编

辑技术的表观遗传学编辑和作物改良上抢占制高点.
美国科学院(《2030年推进粮食与农业研究的科学突

破》, 2018年)[53]明确指出, 美国未来十年的科学突破

方向将集中于基因组学和精准育种. 同时, 美国农业部

(《美国农业部科学蓝图: 2020~2025年科学路线图》)
也提出, 基因组设计是未来农业创新的重要新兴领域.

2016年, 欧盟宣布启动“地平线2020”计划的一个

新项目G2P-SOL, 目标是组建一个全球性研究联盟来

保存和复活茄科四大植物番茄、马铃薯、辣椒和茄子

的基因资源. 英国JIC(John Innes Centre), EI(Earlham
Institute), 剑桥大学, NIAB (National Institute of Agri-
cultural Botany)等联盟推出了ISP计划(Designing Fu-
ture Wheat Institute Strategic Programme), 支持小麦新

品种的开发, 为未来农业提供优良的小麦品种, 用以解

决诸如全球粮食需求等重大问题. 英国《农业与粮食

安全研究战略框架》也将利用基因组学开展设计育种

作为未来发展的主要目标. 法国农业部与教研部(《农

业-创新2025计划》将法国未来农业育种创新的重点

方向定位于作物与畜禽的全基因组选择. 2019年, 俄罗

斯通过了《2019~2027年联邦基因技术发展规划》,将
主要目标定位于加速发展包括基因组编辑在内的基因

技术; 同年, 启动了耗资17亿美元的重大项目, 用于研

发新型基因组编辑作物和动物新品种.

3 我国面临的瓶颈与对策

我国是世界人口大国, 第七次全国人口普查结果

表明全国人口已达141178万, 约占世界人口的18.6%.
对一个14亿人口的大国来说, 保障粮食充足供应始终

是国家安全的头等大事, 也是农业农村现代化的前提.
据预测, 中国人口规模将在2030年左右达到14.5亿的

峰值
[54], 要想满足国人吃饱吃好的小康需求, 需要进

一步提高粮食单产和品质.
同时, 我国耕地面积占比较小, 仅为世界耕地总面

积的8%左右. 由于人口多耕地少的基本国情, 我国为

保障粮食安全付出了巨大的生态代价. 例如, 农业用水

占水资源消耗总量的60%, 化肥、农药、除草剂、抗

生素的使用量占世界总量的30%~50%, 资源与生态环

境承载能力已到极限, 生态安全面临严重威胁
[55]. 加

之当今极端气象灾害频发已成常态, 这些对农业生产

造成极大的威胁. 培育减投增效、减损促稳的作物新

品种是保障我国粮食供给的重大需求.
分子设计育种的指导思想是耦合和优化优异等位

变异的分子模块, 最大优势地发挥分子模块群对复杂

性状的非线性叠加效应, 有效实现复杂性状的精准改

良. 分子设计育种将会大幅度提高作物育种的理论和

技术水平, 带动传统杂交育种向高效、定向化发展.
但是, 目前分子设计育种还面临以下三方面的主要

瓶颈.

3.1 复杂性状的精细调控机理不清

育种4.0时代的标志是能够快速、合理和精确地

将任何已知的优良等位基因组合到理想的组合中
[11].

为了实现育种4.0的目标, 我们需要为未来的分子育种

设计制定一个路线图, 通过识别引起作物变异的特定
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优异等位基因, 清除有害变异, 并应用新的尖端技术,
如先进的基因组测序手段、大数据深度学习、高通量

表型平台、精确的基因组编辑工具和合成生物学方法

来完成未来作物的分子设计育种.
一般来说, 重要农艺性状是由多个数量位点控制,

并且不同农艺性状之间存在一定程度的相关性, 并经

常发生模块化调控. 这种复杂性造成了传统杂交育种

的主要障碍
[56,57], 而未来分子设计育种的最大挑战之

一是打破不同性状之间不必要的连锁, 特别是作物产

量和非生物或生物抗逆性相关的性状. 未来育种4.0的
关键方案就是合理设计具有高产、优质、高抗等综合

性状优良的作物
[58,59]. 为了实现这一目标, 阐明农艺性

状形成的枢纽基因及其调控网络是极其重要的
[60,61].

另一方面, 我国作物种质资源信息系统中, 能被分子设

计育种直接应用的信息还很有限. 有效的生物信息学

方法和工具从海量信息数据库中快速获取有用的基因

和基因序列、亲本携带的等位基因、基因与环境互作

信息, 是利用生物信息学方法进行分子设计育种所必

需的. 分子设计育种需要精确地预测不同亲本杂交后

代在不同生态环境下的表现以提供可靠的信息支撑.
这些都需要国家资助机构和全球合作的持续支持进行

不断的完善和改进.

3.2 基因组编辑亟需政策支持

在生物育种技术中, 基因组编辑技术是当前的前

沿技术, 也是全球育种业正在竞争的制高点, 是现代

育种技术的“4.0时代”的核心. 虽然广泛的科学共识已

经认为转基因作物对消费者的风险并不比传统农产品

更大, 但在一些国家, 转基因作物的推广受到严格限

制
[62]. 在我国转基因作物释放大田需要按照《农业转

基因生物安全管理条例》法规审批. 现有的法规是基

于产品产生过程来界定监管范围. 目前多数基因组编

辑技术需要通过转基因手段完成“工具”转入, 但是不

同于传统转基因技术产生的产品, 其形成的最终产品

可不含有外源DNA片段, 只是编辑目标生物自身特定

基因组序列. 随着基因组编辑在过去10年的快速发展,
基因组编辑作物是否应该同转基因作物一样受到严格

管控在国际上引发争议. 由于基因组编辑工具引入的

DNA序列改变的精确性, 有人建议基因组编辑作物应

该受到基于产品的监管, 而不是基于过程的监管. 美

国、日本等国家已对基因编辑的农作物豁免转基因产

品监管程序. 最近, 英国已经声明将放宽针对基因编辑

农作物和动物的法规. 因此, 作为一项变革性的新兴技

术, 基因组编辑在我国也亟需政策加持, 以推动新技术

产品产业化发展.

3.3 健全分子设计育种知识产权体系

分子设计育种是各种多学科技术的集合, 是育种

的高级阶段. 精准的分子设计育种可以通过对局部基

因组遗传信息的精准替换或修改, 可实现特定性状的

大幅度提升. 但是, 由于分子设计育种对原有底盘品

种的基因组信息修改不够广泛, 在品种审定中受到限

制, 且在知识产权保护方面还不明晰, 作为未来育种

的重要理论和技术, 我们应及时建立健全分子设计育

种的知识产权体系, 把我国前期基础研究成果及时转

化为产品, 以提升我国乃至世界粮食生产水平.

4 面向2035年的战略布局

分子设计育种技术的全面发展和推广对于保障我

国粮食安全生产, 实现农业可持续发展具有重要的战

略意义. 分子设计育种面向2035年的战略布局必须要

结合我国农业发展的实际国情和切实需求, 围绕农业

科技创新中亟需解决的问题, 明确我国农业科技发展

的主攻方向.

4.1 核心种质资源演化规律

针对我国农业生物种质资源多样性与演化规律

不清的科学问题, 应用多重组学、泛组学、人工智

能和系统生物学等技术方法, 解析主要农业生物微

核心种质的全景多维组学特征, 揭示农作物从野生

种到地方品种再到现代品种发展过程中重要性状的

形成与演化规律, 挖掘优异性状形成的关键调控基

因, 解析其参与的调控网络, 系统研究重要单倍型、

结构变异、表观变异在驯化和重大品种培育过程中

的演变路径, 揭示重要基因在驯化和重大品种培育

中的传递规律, 阐明种质资源驯化和改良中的遗传

调控机理.

4.2 复杂农艺性状精准调控网络解析

针对我国农业生产上面临的主要问题, 以主要农

业生物为研究对象, 利用遗传资源材料和大数据, 综
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合运用组学、遗传学、系统生物学和计算生物学等手

段, 解析产量、品质、抗病耐逆、养分吸收利用等复

杂性状的调控因子与分子网络, 研究复杂性状的基因

组变异与表观变异规律及其应对环境变异的机制, 建

立复杂性状的精准控制理论, 获得可用于优质高产、

资源高效、环境智能响应和品质健康型种子精准设计

育种的分子网络.

4.3 关键分子设计育种技术与品种培育

针对未来农业生物分子设计的所面临的关键技术

瓶颈, 研发种子精准设计与创造亟需的变革性、颠覆

性技术, 构建种子精准设计的技术体系. 同时针对我

国农业农村现代化对粮食安全、绿色发展、健康生

活、极端气候响应和战略新兴产业发展的重大需求,
精准培育和创造增产提质、减投增效、减损促稳的新

型农业生物, 实现对现有品种的跨越升级, 引领精准农

业发展.

4.4 快速驯化理论与新作物创制

针对未来对新型作物的需求, 广泛收集和发掘优

异野生种质资源, 通过解析和比较不同作物驯化的遗

传变异规律, 明确不同作物驯化的共有规律, 阐明新

型作物驯化所必需的基本元件. 针对未来作物目标性

状, 设计、优化、筛选靶向基因, 设计作物的理想基

因型, 通过植物再生、遗传转化等手段方面的, 实现

作物从头驯化, 创造新作物.
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Progress and perspective of molecular design breeding
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Food is the most fundamental demand for human beings and the key factor that determines social development. In the future, world
food security is still facing challenges. Molecular design breeding is an important approach to solving the problem of future food
security. However, there are still many bottlenecks and problems in the theory, technology and standardization of molecular design
breeding. To face the demand of future agriculture and food safety production, we summarized the food security problems that China
and the world are facing, the development course of breeding technology and the achievements of molecular design breeding in
China. We also pointed out the development trend of molecular design breeding in the future, and discussed the bottlenecks and
countermeasures faced by molecular design breeding in China. In the end, focusing on the key questions in the scientific and
technological innovation in future molecular design breeding, we laid out suggestions on the strategic planning of molecular design
breeding towards 2035. The review provides important insights for future agricultural science and technology development.
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