
 

 

 

 

项目名称： 农作物杂种优势及其利用的分子生物学

基础 

首席科学家： 孙其信  中国农业大学 

起止年限： 2004 年 6 月 至 2006 年 8 月 

依托部门： 农业部  教育部 

 

一、研究内容和课题设置 

1.项目计划任务书原定内容 



1、杂种优势的遗传学基础研究 

(1) 农作物重要性状杂种优势基因及QTLs的定位：以强优势水稻、玉米杂交组合

的重组自交系、基因渗入系，强优势小麦、油菜杂交组合DH系及F2：3家系为材料，

采用RFLP、SSR、AFLP等分子标记构建高密度的遗传连锁图谱。进行多点试验，

评价这些组合重要生物学和农艺学性状的杂种优势。借助于分子标记遗传图谱，

精细定位决定农作物杂种优势的基因或QTL位点。分析这些位点的加性效应、显

性效应、上位效应，研究不同位点内和位点间的各种互作方式，以及杂种优势的

遗传效应。 

(2) 农作物杂种优势比较基因组的研究：在定位杂种优势基因或 QTL 的基础上，

对不同作物决定杂种优势的基因或 QTL 位点进行比较研究、分析作物之间决定相

同性状杂种优势的基因位点是否存在共线性。同时，比较分析不同作物杂种优势

基因位点的互作方式及其遗传效应是否存在相似性。 

2、杂种优势的功能基因组研究  

(1)基因表达谱分析及强优势杂交种特异表达基因分离：选用高、中、低优势组

合，应用差异显示技术、SAGE、cDNA 芯片等技术在决定杂种优势形成的关键发

育时期进行杂种优势的基因表达分析，建立基因表达谱，鉴定出在强优势杂交种

及其亲本之间差异表达的基因。对强优势组合中特异表达的基因进行深入分析，

包括：它们在基因组中的位置及其与遗传分析中定位的控制杂种优势位点之对应

关系，它们的时、空表达模式以及它们的调控元件。 

(2) 转录因子基因表达与杂种优势机理：用三条途径获得转录因子：1) 对强优

势特异表达的基因，找到其启动子序列，鉴定出与其结合的转录因子；2) 根据

国际上对水稻全基因组 DNA 测序的结果，分离在位置上与所定位的控制杂种优势

的 QTLs 相对应的转录因子。选择其中对应于效应较大 QTLs 的转录因子作转基因

研究和配组分析它们对杂种优势的作用；3）根据植物已克隆转录因子基因的保

守序列设计特异引物，从杂种优势关键发育时期提取 mRNA，反转录成 cDNA 后进

行 PCR 扩增，获得转录因子基因片段并从该时期的 cDNA 文库中筛选全长 cDNA。

分离鉴定 MADS-BOX，Myb等转录因子基因家族基因，研究其表达模式与杂种优势

的关系。获得一批在杂种一代表达模式与亲本显著不同的转录因子。 

(3) 赤霉素代谢调控与杂种优势机理：以两条途径集中研究赤霉素与苗期营养体

系建成的关系来探讨杂种优势形成的激素基础。第一条途径：1) 分析测定高、

中、低各种优势程度杂交组合 F1 幼苗中赤霉素活性型的含量，及其与生物量的

累积、杂种优势程度的关系；2) 高、中、低优势三类组合及亲本中赤霉素合成

途径上各种前体的测定及可能的限速因子的推测与确定；3) 定位、鉴定与分离

克隆赤霉生物合成有关基因。第二条途径为“基因推测”：从现有的文献数据库



中收集已知与赤霉素生物合成有关的基因，从水稻中分离、克隆、定位这些基因

的同源序列并作基因组定位，将与控制杂种优势 QTLs 在位置上有对应关系的基

因作为重点来分析其对杂种优势的作用。 

(4) 碳素代谢基因差异表达与杂种优势机理：以玉米、水稻为材料，以苗期叶组

织与根组织为研究对象，揭示杂种一代亲本基因差异表达的类型。集中分离与克

隆杂种一代上调与下调显著的基因成员，对杂种一代表达明显改变的基因进行功

能分类。寻找与杂种干物重增加有关的基因成员，探讨这些基因差别表达与干物

重增加的关系。采用转基因技术使苹果酸脱氢酶基因超表达，抑制 2，6-二磷酸

果糖激酶基因表达，观察转基因的表型。将上述两种转基因植株杂交，观察杂种

一代的表型，通过实验观察影响代谢的基因在超表达和表达抑制时对表型的影

响。 

3、提高杂种优势利用效率的新途径及其机理 

(1) 细胞质雄性不育与育性恢复的分子生物学机理：分离、克隆水稻野败型、红

莲型细胞质雄性不育基因和玉米 S组细胞质雄性不育基因。比较研究水稻不同细

胞质雄性不育基因分子结构及表达的异同；玉米 T，C，S，N 4 种胞质相关区域

的基因结构差异。利用同核异质细胞质雄性不育材料研究雄性不育基因在小孢子

发育时期的表达调控。利用重组自交系对水稻红莲型 CMS 的育性恢复基因和玉米

S组 CMS 育性恢复基因进行精确定位，构建恢复基因的物理图谱，分离和克隆恢

复基因。利用细胞质雄性不育育性恢复基因的近等基因系与同核异质细胞质雄性

不育材料配组，研究细胞质雄性不育与育性恢复的分子机理。 

(2) 杂种优势利用的新途径及机理：对油菜隐性细胞核雄性不育系和显性细胞核

雄性不育系的不育基因及其恢复基因进行精细定位；并利用 mRNA差异展示技术，

分别克隆出与隐性细胞核雄性不育和显性细胞核雄性不育有关的不育基因。 筛

选油菜生态型细胞质雄性不育系与育性变化有关的 QTL分子标记；克隆与生态型

细胞质雄性不育有关的基因。以小麦温光敏型不育系为试材，分析其在不同育性

条件下线粒体基因、核基因的表达，研究光温敏性不育分子机理的分析及基因表

达调控模式育性恢复机理的研究。克隆花药特异性启动子和不同化学剂诱导性启

动子，重组克隆的花药特异性启动子和化学剂诱导性启动子，获得具有化学诱导

性和花药特异性的嵌合启动子，构建并获得上述嵌合启动子驱动的可调控雄性不

育嵌合基因和可调控雄性不育嵌合基因的表达载体，获得可调控雄性不育嵌合基

因的小麦完全雄性不育系。研究农作物杂种优势利用新杂交模式及其机理 。 

 

 



（具体说明每个课题的主要研究内容、目标、承担单位、课题负责人及主要学术

骨干、经费比例等） 

根据项目研究目标，围绕所要解决的 3个关键科学问题及研究内容，本项目

设置以下 7个研究课题。其中杂种优势的遗传学基础研究设 2个课题（即课题 1

和 2 ），杂种优势的功能基因组研究设 3个课题（即课题 3-5），提高杂种优势利

用效率的新途径及其机理研究设 2个课题（即课题 6和 7）。 

课题 1、重要性状杂种优势基因及 QTLs 的精细定位 

研究内容：以强优势杂交组合为材料，构建高密度的遗传连锁图谱。进行多点试

验，评价这些组合重要生物学和农艺学性状的杂种优势。借助于分子标记遗传图

谱，精细定位决定农作物杂种优势的基因或 QTL位点。分析这些位点的加性效应、

显性效应、上位效应，研究不同位点内和位点间的各种互作方式，以及杂种优势

的遗传效应。 

预期目标：以水稻、玉米、小麦、油菜为材料，分别构建高密度的分子标记遗传

图谱；找到与农作物重要性状杂种优势基因或 QTLs 紧密连锁的分子标记，精细

定位 100-120 个控制农作物重要性状的杂种优势基因或 QTLs；明确不同基因位

点的互作方式和遗传效应，从基因组的水平提出水稻、玉米、小麦和油菜重要性

状杂种优势的遗传模式。 

课题负责人及承担单位：李建生，中国农业大学 

主要学术骨干：贾旭，徐才国，彭惠茹，涂金星，余四斌  

经费安排：本课题五年期间计划专项经费占项目总专项经费的 14.3%。 

课题 2、杂种优势比较遗传学研究 

研究内容：在定位杂种优势基因或 QTL的基础上，对不同农作物决定杂种优势的

基因或 QTL位点进行比较研究、分析作物之间决定相同性状杂种优势的基因位点

是否存在共线性。同时，比较分析不同作物杂种优势基因位点的互作方式及其遗

传效应是否存在相似性。对四种作物杂种优势的遗传基础进行综合分析，开展农

作物杂种优势比较遗传学研究。 

预期目标：阐明水稻、玉米和小麦三种禾本科作物，以及禾本科作物与双子叶作

物杂种优势基因在基因组水平上的同线性和共线性关系；明确不同农作物的杂种

优势基因作用方式，基因表达与调控的相似性；提出农作物杂种优势的遗传模式，

初步创建农作物杂种优势比较遗传学。 

课题负责人及承担单位： 王斌，中科院遗传发育所 

主要学术骨干：戴景瑞，马朝芝 

经费安排：本课题五年期间计划专项经费占项目总专项经费的 9.2%。 



课题 3、基因表达谱分析及强优势杂交种特异表达基因分离 

研究内容：应用差异显示技术、SAGE、cDNA 芯片等技术在决定杂种优势形成的

关键发育时期作 cDNA 表达分析，建立基因表达谱。用全部可以获得的非重复的

cDNA 克隆，进行杂种优势的基因表达分析，鉴定出在强优势杂交种及其亲本之

间差异表达的基因。对强优势组合中特异表达的基因进行深入分析，包括：1）

它们在基因组中的位置及其与遗传分析中定位的控制杂种优势位点之对应关系；

2）它们的时、空表达模式；3）它们所对应的代谢支路及在代谢支路上的位置；

4）它们的调控元件。 

预期目标：揭示不同的基因差异表达模式与各经济性状杂种优势表现的关系；分

离和克隆 400～500 个在杂交种和亲本之间差异表达的全长 cDNA，完成 cDNA 测

序，并定位到分子标记连锁图上；获得 40-50 个差异表达基因的 5’端和 3’端

序列，分析其时空表达模式，获得其调控元件，揭示差异表达基因的结构和表达

调控方式；揭示 5-8种基因的生物学功能及其在杂种优势形成中的作用，并提出

解释其表达调控的模型。 

课题负责人及承担单位：孙其信，中国农业大学 

主要学术骨干：王守才，张春义 

经费安排：本课题五年期间计划专项经费占项目总专项经费的 22.7%。 

课题 4、转录因子基因表达和赤霉素代谢调控与杂种优势机理 

研究内容：用三条途径获得转录因子：1) 对强优势特异表达的基因，找到其启

动子序列，鉴定出与其结合的转录因子；2) 根据国际上对水稻全基因组 DNA 测

序的结果，分离在位置上与所定位的控制杂种优势的 QTLs 相对应的转录因子。

选择其中对应于效应较大 QTLs 的转录因子作转基因研究和配组分析它们对杂种

优势的作用；3）根据植物已克隆转录因子基因的保守序列设计特异引物，从杂

种优势关键发育时期提取 mRNA，反转录成 cDNA 后进行 PCR扩增，获得转录因子

基因片段并从该时期的 cDNA 文库中筛选全长 cDNA；分离鉴定 MADS-BOX，Myb，

ARF，锌指蛋白，G-Box等转录因子基因家族基因，采用 northern分子杂交，研

究其表达模式与杂种优势的关系；获得一批在杂种一代表达模式与亲本显著不同

的转录因子，采用酵母单杂交分离与之互作的基因；赤霉素代谢调控与杂种优势

机理：以两条途径集中研究赤霉素与苗期营养体系建成的关系来探讨杂种优势形

成的激素基础。第一条途径：1) 分析测定高、中、低各种优势程度杂交组合 F1

幼苗中赤霉素活性型的含量，及其与生物量的累积、杂种优势程度的关系；2) 高、

中、低优势三类组合及亲本中赤霉素合成途径上各种前体的测定及可能的限速因

子的推测与确定；3) 定位、鉴定与分离克隆赤霉生物合成有关基因。第二条途



径为“基因推测”：从现有的文献数据库中收集已知与赤霉素生物合成有关的基

因，从水稻中分离、克隆、定位这些基因的同源序列并作基因组定位，将与控制

杂种优势 QTLs 在位置上有对应关系的基因作为重点来分析其对杂种优势的作

用。 

预期目标：获得一批调控杂交种与亲本之间基因差异表达的转录因子基因，分离

出在位置上与所定位的控制杂种优势的 QTLs相对应的转录因子；分离MADS-BOX，

Myb，ARF，锌指蛋白，G-Box等转录因子基因家族成员，完成 150个基因全长 cDNA

的克隆，揭示其在强优势杂交种及其亲本自交系之间的差异表达模式；揭示转录

因子对杂种优势形成的作用；确定杂种和亲本中赤霉合成前体物的含量及其与植

株生物量的累积、杂种优势程度的关系；定位、鉴定、分离赤霉素生物合成酶基

因；建立和检验赤霉素代谢与杂种优势形成关系的理论模型；实现杂种优势的遗

传学基础与分子基础的整合。 

课题负责人及承担单位：熊立仲，华中农业大学 

主要学术骨干：陈绍江，倪中福 

经费安排：本课题五年期间计划专项经费占项目总专项经费的 19.0%。 

课题 5：碳素代谢基因差异表达与杂种优势机理 

研究内容：以玉米、水稻为材料，以苗期叶组织与根组织为研究对象，分离与克

隆杂种一代上调与下调显著的基因成员，并获得 200 个全长 cDNA 克隆，通过这

些基因启动子和增强子的组成与结构的分析可以进一步分离与克隆相关的调控

基因。对这些杂种一代表达明显改变的基因进行功能分类；寻找与杂种干物重增

加有关的基因成员，探讨这些基因差别表达与杂种干物重增加的关系，以差异表

达特异片段为探针，进一步确定水稻杂种优势糖代谢相关基因在染色体的位置；

采用转基因技术使苹果酸脱氢酶基因超表达，抑制 2，6-二磷酸果糖激酶基因表

达，观察转基因的表型。将上述两种转基因植株杂交，观察杂种一代的表型，通

过实验观察影响代谢的基因在超表达和表达抑制时对表型的影响。 

预期目标：获得 15-20 个涉及水稻与玉米杂种一代碳素新陈代谢差别表达的基

因，完成全长 cDNA的克隆，获得这些基因上游 1 kb左右的基因组克隆并完成序

列分析；获得 5-10 个水稻与玉米杂种一代差别表达转录因子基因全长 cDNA 克

隆，并完成与之相关的亲本转录因子基因多态性分析；完成水稻细胞质和线粒体

苹果酸脱氢酶基因的转基因及 2，6-二磷酸果糖激酶基因反义 RNA转基因研究；

以糖代谢相关基因的上游区段为探针，采取酵母单杂交方法分离与克隆与之结合

的调控基因；揭示植物杂种一代碳素新陈代谢差别表达基因与干物重增加的关

系。 

课题负责人及承担单位： 杨金水，复旦大学 



主要学术骨干：李阳生，王建波  

经费安排：本课题五年期间计划专项经费占项目总专项经费的 8.3%。 

课题 6：细胞质雄性不育与育性恢复的分子机理 

研究内容：分离克隆水稻野败型、红莲型细胞质雄性不育基因和玉米 S组细胞质

雄性不育基因。比较水稻不同细胞质雄性不育基因分子结构及表达的异同；玉米

T，C，S，N 4 种胞质相关区域的基因结构差异。比较油菜 Polima、Ogu、Nap、

芥菜型 1、芥菜型 2、芥菜型 3 等不同胞质相关区域的基因结构差异；研究雄性

不育基因在小孢子发育时期的表达调控；对水稻红莲型 CMS的育性恢复基因和玉

米 S组 CMS育性恢复基因进行精确定位，构建恢复基因的物理图谱，分离和克隆

恢复基因；利用细胞质雄性不育育性恢复基因的近等基因系与同核异质细胞质雄

性不育材料配组，比较研究细胞质雄性不育与育性恢复的分子机理。 

预期目标：克隆水稻野败型、红莲型细胞质雄性不育基因 2个，玉米 S组细胞质

雄性不育基因 1个；确定水稻不同细胞质雄性不育基因分子结构及表达的异同，

玉米 T，C，S，N 4 种胞质相关区域的基因结构差异；油菜不同胞质相关区域的

基因结构差异；分离与克隆水稻红莲型 CMS育性恢复基因和玉米 S组 CMS育性恢

复基因；初步揭示细胞质雄性不育与育性恢复的分子机理。 

课题负责人及承担单位：  朱英国，武汉大学 

主要学术骨干：傅廷栋，郑用琏，周培疆，刘学群，刘勋甲 

经费安排：本课题五年期间计划专项经费占项目总专项经费的 11.5%。 

课题 7：杂种优势利用的新途径及其分子机理 

研究内容：对油菜隐性细胞核雄性不育系和显性细胞核雄性不育系的不育基因及

其恢复基因进行图谱精细定位；克隆有关的不育基因及其恢复基因。建立油菜生

态型细胞质雄性不育系 8086A和 8061A与育性变化有关的 QTL分子标记；克隆与

生态型细胞质雄性不育有关的基因。研究该生态型细胞质雄性不育系在两种不同

温度处理条件下，线粒体基因组中与育性变化有关基因转录产物的变化；以小麦

温光敏型不育系为试材，对其不同育性条件下线粒体基因、核基因的表达进行分

析，从中鉴别出差异表达基因，并进行光温敏性不育分子机理的分析及基因表达

调控模式育性恢复机理的研究；克隆花药特异性启动子和不同化学剂诱导性启动

子，获得具有化学诱导性和花药特异性的嵌合启动子；构建并获得上述嵌合启动

子驱动的可调控雄性不育嵌合基因和可调控雄性不育嵌合基因的表达载体，获得

可调控的完全雄性不育株系；农作物杂种优势利用新杂交模式及其机理研究。 

预期目标：对油菜隐性细胞核雄性不育系和显性细胞核雄性不育系的不育基因及

其上位基因进行图谱精细定位，并筛选出与其遗传图距〈3cM 的分子标记；克隆

出与油菜隐性细胞核雄性不育和显性细胞核雄性不育有关的 cDNA 片段，提出其



发生的生物学机理与模式；对油菜、小麦生态型雄性不育基因进行图谱定位，并

筛选出与育性变化有关的 QTL 分子标记；克隆出与生态型雄性不育有关的基因

1～2 个；从 RNA 转录调控水平揭示生态型雄性不育系育性变化的分子机理；利

用花药特异性启动子和化学剂诱导性启动子以及细胞骨架蛋白质基因和“功能”

基因，构建化学剂诱导的雄性不育基因嵌合体及其高效植物表达载体，并将其导

入目标作物（小麦等），获得转基因小麦等雄性不育“两系”；揭示种间、亚种间

杂种优势群构建的分子机理。 

课题负责人及承担单位：  杨光圣，华中农业大学 

主要学术骨干：孙传清，肖兴国 

经费安排：本课题五年期间计划专项经费占项目总专项经费的 15.0%。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



2.后三年调整方案 

 



原有的 7 个课题设置不变，但部分课题在研究目标、研究策略

和方法上有所变化，所以研究内容需做相应调整。 

1）课题 1：增加一个研究内容，即“在目标性状的精细定位的

基础上，培育水稻和玉米的近等基因系或渗入系，分析单位点杂种优

势的遗传基础”。其他内容没有调整。 

2）课题 2：共线性比较时增加一个双子叶作物拟南芥，以增加
说服力，并充分利用的拟南芥测序成果。其他内容没有调整。

3）课题 3：原有研究内容不变，增加一条研究内容，即“以发

育和遗传学基础相对简单，而杂种优势明显的组织（如苗期根系）作

为模式性状，比较分析不同作物之间在该组织中差异表达基因的类型

及其表达模式”；  

4）课题 4：整体研究内容没有大的变动，只是更加细化，突出
的重点为：① 重点鉴定 3-4 个与目标性状杂种优势密切相关的转录

因子基因和激素代谢调控基因（特别是与 QTL 有位置对应关系的差

异表达基因）的功能；② 分析这 3-4 个基因的调控机理（如顺式元

件或互作蛋白的差异，表观遗传差异等）和下游受调控基因；③ 特

定目标性状杂种优势的遗传和分子生物学基础的整合。通过整合特定

性状优势的遗传基础（如 QTL定位，互作位点等），芯片杂交、Northern

杂交（或 RT－PCR）基础上的差异表达，调控基因的功能和调控机

理，以及相关基因调控下的激素代谢等方面的研究，全面剖析某个目

标性状杂种优势产生的分子机理。

5）课题 5：原有转基因和酵母单杂交与双杂交方面的研究内容
撤消，增加 “分析水稻高产 QTL位 LRR-Kinase基因簇结构、功能

及其与碳代谢基因差异表达和杂种产量超亲的关系”，并作为重点研

究之一。其他研究内容未做调整；

.6）课题 6：原有研究内容未变，增加一个研究内容“以小麦非光
敏D2型细胞质雄性不育（CMS）系msD2-CA8057 及花粉正常可育的

同核同质系D2-CA8057 为材料，通过对同核同质系间mtDNA的分子

标记差异分析和结构功能分析，找出与D2型CMS相关的候选基因，



完成其克隆”；本课题中的后三年的研究重点是红莲型细胞质育性恢

复基因的克隆。

 7）课题 7：撤消“D2型细胞质雄性不育”和“水稻杂种优势群”方

面的研究内容。其他研究目标不做调整。 

 



 

 

 

 

                                                       

 调整前 调整后 

承担单位数 7 7 

总人数 60 68 

正高 18 24 

副高 27 29 

中初级 12 15 

博士后 3 1 

队

伍

规

模

对

比 

研究生 44 99 

 

二、研究目标 

1.项目计划任务书原定内容 



（一） 总体目标 

    逐步建立并完善杂种优势形成机理的综合生物学理论，提出如何提高杂种

优势潜力和强优势杂交种选育效率的理论根据，以及采用基因操作等技术实现

上述目标的途径和方法。本项目将从基因组上位点内等位基因间的互作及不同位

点之间的上位性互作、杂交种与亲本之间基因的差异表达调控、基因表达产物的

生物学功能鉴定和分析等三个层次上，对表现杂种优势的重要经济性状从关键发

育时期进行遗传学、分子生物学和生理学等多学科的综合性研究，从基因定位、

基因互作及效应、基因结构、基因表达和调控、基因表达产物的生物学功能这样

一个网络上揭示杂种优势机理，把基因的定位、鉴定与基因表达调控乃至基因表

达产物的生物学功能联系起来，全面揭示杂种优势形成的遗传学和分子生物学基

础，依据这些理论研究成果，提出进一步提高杂种优势潜力和强优势杂交种选育

效率的理论根据，以及实现上述目标的途径和方法。 

（二）五年预期目标 

1、构建高密度的分子标记遗传图谱，精细定位 100-120 个控制农作物重要性状

的杂种优势基因或 QTLs；明确不同基因位点的互作方式和遗传效应，从基因组

的水平提出农作物重要性状杂种优势的遗传模式。阐明水稻、玉米和小麦三种禾

本科作物，以及禾本科作物与双子叶作物杂种优势基因在基因组水平上的同线性

和共线性关系。 

2、用全部可以获得的非重复的 cDNA克隆，对强优势杂交种、弱优势杂交种及其

亲本在不同发育时期进行大规模基因表达谱分析，揭示不同的基因差异表达模式

与各经济性状杂种优势表现的关系；分离 MADS-Box，Myb，ARF，锌指蛋白，G-Box

等转录因子基因家族成员，揭示其在强优势杂交种及其亲本自交系之间的差异表

达模式，以及与杂种优势表现的关系，并将与杂种优势有关的转录因子基因定位

到分子标记连锁图上，实现杂种优势的遗传学基础与分子基础的整合。 

3、对表现显著杂种优势的重要经济性状，从这些性状形成的关键发育时期，鉴

定分离出在强优势杂交种及其亲本之间差异表达的全长 cDNA 500～600个；分离

50～60 个决定杂种优势的功能基因，确定它们在基因组中的位置及其与遗传分

析中定位的控制杂种优势位点之对应关系，分析其时空表达模式，获得其调控元

件；对其中的 5～8 个基因，揭示其基因结构、表达调控机理、表达产物的生物

学代谢功能及其与杂种优势表达的关系；建立杂合子基因表达调控模型。 

4、确定杂种和亲本中赤霉合成前体物的含量及其与植株生物量的累积、杂种优

势程度的关系；定位、鉴定、分离赤霉素生物合成酶基因；建立和检验赤霉素代

谢与杂种优势形成关系的理论模型。完成水稻细胞质和线粒体苹果酸脱氢酶基因

的转基因及 2，6-二磷酸果糖激 



酶基因反义 RNA转基因研究；揭示植物杂种一代碳素新陈代谢差别表达基因与干

物重增加的关系，提出与之相关的分子水平的工作模型。 

5、分离和克隆 3～5个雄性不育基因，克隆 1-2个育性恢复基因，阐明其导致雄

性不育的分子机理以及在细胞核恢复基因调控下育性恢复的分子生物学机理。建

立创造雄性不育的新途径，研究其机理，并创造 1-2个种新型雄性不育系。 

6、明确水稻的杂种优势群（型）及其携带的优势基因与遗传机理，阐明最大限

度利用杂种优势的原理和方法。 

7、发表论文 150篇左右，其中 SCI收录 60篇左右，培养博士研究生 60名以上。

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

2.后三年调整方案 

 



本项目总体研究目标没有调整，但要进一步明确和提升： 

1）课题 1：研究目标不变； 

2）课题 2：为充分利用拟南芥全序列信息，将“阐明该基因在
禾本科作物间及单子叶与双子叶作物(油菜)间是否存在共同线性”改

为“阐明该基因在禾本科作物间及单子叶（小麦、水稻和玉米）与双

子叶作物(油菜和拟南芥)间是否存在共线性”，其他研究目标没有改

变；

3）课题 3：原有目标不变，增加一条研究目标，即“查明不同

作物之间同一组织（比如根系）中差异表达基因类型及其表达模式的

异同，从比较功能基因组上初步揭示不同作物同一性状杂种优势形成

的分子基础”； 

4）课题 4：将研究目标“揭示转录因子对杂种优势形成的作用”
和“实现杂种优势的遗传学基础与分子基础的整合”进一步细化，分

别改为“重点鉴定 3-4个与目标性状杂种优势密切相关的转录因子基

因和激素代谢调控基因（特别是与 QTL 有位置对应关系的差异表达

基因）的功能及其调控机理”和“对至少一个性状，实现杂种优势的

遗传学基础与分子基础的整合”。其他研究目标没有变动；

5）课题 5：原有研究目标“获得苹果酸脱氢酶上调与 2.6-二磷酸

果糖激酶下调转基因植株，对转基因植株的表型(包括酶活性)进行分

析检测.将上述两种转基因植株互交观测其表型变化”和“采用酵母

单杂交与双杂交分离调控苹果酸脱氢酶与 2.6-二磷酸果糖激酶基因

表达的调控因子基因”撤消，增加一个研究目标“查明水稻高产 QTL

位 LRR-Kinase基因簇结构、功能及其与碳代谢基因差异表达和杂种

产量超亲的关系”。其他研究目标未做调整；

.6）课题 6：原有研究目标没有变动，增加一个研究目标，即“创
建小麦非光敏D2型细胞质雄性不育（CMS）系msD2-CA8057 及花粉

正常可育的同核同质系D2-CA8057（同核同质系间的细胞质基因差异

即相当于核基因的等位基因系），通过对同核同质系间mtDNA的分子

标记差异分析和结构功能分析，找出与D2型CMS相关的候选基因，



完成其克隆”；

 7）课题 7：调整研究目标两个，其中一个调整到课题 6（见上），

另外一个撤消，即“通过优势生态型（群）的遗传生理机理分析，揭

示种间、亚种间杂种优势群构建的分子机理，比较籼粳不同基因位点

对杂种优势影响，解释籼粳亚种间杂种优势的分子机理，从野生稻中

找出对杂种优势有重要影响的新基因，提出利用种间杂种优势的方法

和途径”。其他研究目标不做调整。

 

 


