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2023年中国植物科学重要研究进展 

摘要  2023年中国科学家在植物科学主流期刊发表的论文数量相比2022年大幅提高, 在柱头受体调控十字花科种内和种

间生殖隔离, 叶绿体TOC-TIC超级复合物结构, 作物高产、耐逆及抗病机制, 葡萄和柑橘属植物的起源和传播, 现代玉米、

谷子和马铃薯种质资源演化等方面取得了重要研究进展。其中, “农作物耐盐碱机制解析及应用”和“新方法实现单碱基

到超大片段DNA精准操纵”入选2023年度中国科学十大进展, “植物远缘杂交过程中‘花粉蒙导效应’的分子机制”入选

2023年度中国生命科学十大进展。该文总结了2023年度我国植物科学研究取得的成果, 并简要介绍了30项有代表性的重要

进展, 梳理了植物科学研究中所使用的实验材料, 以帮助读者了解我国植物科学的发展态势, 进而思考如何更好地开展下

阶段研究和服务国家重大战略需求。 
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据我刊不完全统计, 2023年中国植物科学家在

Science、Cell、Nature及其子刊(Nature Plants、

Nature Genetics、Nature Communications)和PNAS

期刊上发表的论文(研究类, 如Article和Letter)总数为

248篇 , 与2022年 (163篇 )相比增长约52%, 而在

Cell、Nature和Science三种国际综合性学术期刊发表

论文(研究类)数量略有增长 , 为25篇(2022年为22

篇); 在Molecular Plant (MP)、Nature Plants (NP)、

The Plant Cell (PC)、Plant Physiology (PP)和The 

Plant Journal (PJ)五种植物科学主流期刊上发表论

文815篇, 与2022年(709篇)相比增长15%。近3年的

统计数据显示, 2022年中国科学家在上述5种植物科

学主流期刊上发表的论文数占这些期刊发表论文总

量约52%, 2023年增长至约56%, 已连续5年(2019– 

2023年 )位居世界第1 (表1) (数据来源 : Web of 

Science核心合集) (检索时间: 2024年4月2日)。 

通过分析我国科学家2021–2023年在Science、

Nature和Cell三种国际综合性学术期刊(图1A)和5种

植物科学主流期刊(图1B)发表论文所用的实验材料, 

发现以拟南芥作为实验材料的研究目前仍占主流, 但

总占比呈下降趋势。水稻、玉米和小麦3种主粮农作

物中, 以水稻为实验材料的研究占比最高, 并且远高

于小麦和玉米的占比(图1A, B)。 

为帮助读者更好地了解我国植物科学研究的前

沿和热点, 并展示我国植物科学家取得的杰出成就, 

表1  2021–2023年中国与4个欧美国家的科学家在5种植物科

学主流期刊(MP、NP、PC、PP和PJ)的发文量比较(数据来源: 
Web of Science核心合集) 

Table 1  The numbers of papers published by scientists from 
China, America, Germany, UK and France in the five major 
journals of plant sciences (MP, NP, PC, PP and PJ) from 2021 
to 2023 (data sources: Web of Science) 

 2021年 2022年 2023年 

 
文章 
数量 

占比
(%)

文章 
数量 

占比 
(%) 

文章

数量
占比
(%) 

中国 630 45 709 52 815 56 

美国 437 31 399 30 359 25 

德国 230 16 172 13 206 14 

英国 145 10 129 10 134 9 

法国 104 7 93 7 112 8 

注: 文章数量按篇计算, 当1篇文章属于多个国家, 每个国家

各计1次, 分别被算入占比的数值, 所以占比之和大于100%。

2021年、2022年和2023年, 5刊(MP、NP、PC、PP和PJ)的总

载论文量分别为1406、1352和1444篇。 

Note: When a paper is assigned by more than one country, it 
will be counted into each country once, so the total percen-
tage may be more than 100%. The total number of papers 
published in the five journals (MP, NP, PC, PP and PJ) was 
1406 in 2021, 1352 in 2022 and 1444 in 2023, respectively. 
MP: Molecular Plant; NP: Nature Plants; PC: The Plant Cell; 
PP: Plant Physiology; PJ: The Plant Journal 
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国科学家在植物科学领域发表的数百篇论文中遴选

出30项重要进展, 并对其进行简要评述。尽管目前拟 
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图1  2021–2023年中国植物科学家在国际综合性学术期刊

(Science、Nature和Cell) (A)和植物科学主流期刊(MP、NP、

PC、PP和PJ) (B)上发表以水稻、玉米、小麦和拟南芥为研究

材料的论文数量占比(数据来源: Web of Science核心合集) 

注: 以2个或2个以上物种为材料的文章被重复计数。3种国际综

合性学术期刊(Science、Nature和Cell)刊登的以水稻、玉米、

小麦和拟南芥为实验材料的文章数量总和分别为26 (2021年)、

28 (2022年)和27 (2023年)篇; 5种(MP、NP、PC、PP和PJ)植

物科学主流期刊刊登的以水稻、玉米、小麦和拟南芥为实验材

料的文章数量总和分别为547 (2021年)、630 (2022年)和659 

(2023年)。MP、NP、PC、PP和PJ同表1。 
 

Figure 1  The proportion of papers published by scientists 

from China in international multidisciplinary journals (Science, 
Nature and Cell) (A) and mainstream plant science journals 

(MP, NP, PC, PP and PJ) (B) from 2021 to 2023 using rice, 

maize, wheat and Arabidopsis as research materials (data 

sources: Web of Science) 
Note: When two or more species are used as research mate-

rials in a paper, this paper is counted more than once accor-

dingly. The total number of papers published in the three 

international multidisciplinary journals (Science, Nature and 

Cell) using rice, maize, wheat and Arabidopsis as research 

materials was 26 in 2021, 28 in 2022, and 27 in 2023, re-

spectively. The total number of papers published in the five 

mainstream plant science journals (MP, NP, PC, PP and PJ) 
using rice, maize, wheat and Arabidopsis as research mate-

rials was 547 in 2021, 630 in 2022, and 659 in 2023, respec-

tively. MP, NP, PC, PP and PJ are the same as shown in 

Table 1. 
 

南芥仍是植物科学研究所用的主要实验材料, 但在遴

选的30项重要进展中, 大多数是以水稻、小麦和玉米

等作物为材料取得的成果, 表明我国的作物基础及应

用基础研究正迈入新阶段。需要说明的是这仅代表

《植物学报》的观点, 如有不妥请大家谅解。 

1  发育生物学 

1.1  杨树年龄与季节性生长关联的调控机制 

温带和寒带地区, 多年生植物通过调整其年生长周期

来适应季节变化。相比成年数木, 天然林中的幼树为

在遮蔽环境下生存, 其生长季节往往更长。然而, 树

木根据树龄调整其年生长周期是否受遗传调控且其

分子机制尚不清楚。丁寄花研究组与国内外单位合作

研究发现, 多年生杨树年龄依赖性季节生长停止受到

miR156-SPL模块的调控, 这与该模块在一年生植物

中的功能不同。作为调控植物从幼年期向成年期转变

的保守关键调节因子(Wang et al., 2011), miR156通

过调控SPL3/5类基因, 整合多种途径抑制秋季生长

停止并促进春季萌芽, 从而有效延长杨树的生长期。

FT2是调节生长停止和出芽时间的重要因子, 其在叶

片中的表达受到miR156树龄依赖性调控, 而SPL5c

能直接与FT2的启动子结合, 抑制其表达(Liao et al., 

2023)。该研究揭示了介导季节性生长停止的年龄依赖

性遗传调控网络, 为更好地理解多年生树木如何通过

这一关键物候过程来适应环境变化奠定了重要基础。 

1.2  淀粉体沉降介导LAZYs蛋白重定位调控植物

根的重力感受 

重力是塑造植物形态的关键环境因子之一。植物重力

响应包括重力感受、信号传递和不对称生长3个阶段

(Morita, 2010; Vandenbrink and Kiss, 2019)。一个多

世纪之前“淀粉-平衡石”假说被提出, 用于解释植

物中的重力感知现象 (Haberlandt, 1900; Nemec, 

1900; Darwin, 1903), 并且被许多遗传学研究所证

实。然而, 淀粉体沉降过程引发重力响应的信号传递

分子机制依然未知。陈浩东研究组在细胞学水平的研

究结果显示, 1组LAZYs蛋白集中分布在拟南芥根尖

柱细胞的质膜和淀粉体上, 响应重力刺激后的LAZYs

蛋白重定位受淀粉体沉降调控。进一步利用生化手段

分析, 他们发现植物偏离重力方向产生重力刺激后, 

MKK5-MPK3信号级联模块通过磷酸化修饰LAZYs蛋

白, 增强其与淀粉体表面多个TOCs蛋白互作, 从而
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促进LAZYs蛋白从细胞膜向淀粉体表面移动, 淀粉体

沉降引导LAZYs蛋白重新分布到柱细胞新的下侧(沿

重力方向)。重定位的LAZYs蛋白通过影响生长素的

不对称分布, 介导植物根的向重力生长(Chen et al., 

2023)。该研究不仅揭示了LAZY蛋白与淀粉体之间的

协作关系, 解析了LAZY蛋白调控植物早期重力感受

及重力信号转导的核心机制, 而且极大地丰富了“淀

粉-平衡石”假说的内涵。鉴于LAZY和TOC的保守性, 

该成果也为其它陆生植物的向重力性研究提供了理

论参考(王文广和王永红, 2023)。 

1.3  EC复合体促进玉米开花和温带适应机制 

生物钟是调控作物光周期敏感性的关键内在计时机

制, 近期我国植物科学家在生物钟组分调控玉米的纬

度适应性方面取得重要进展。作为短日照植物的玉米

起源于墨西哥热带地区的大刍草, 在驯化完成后发生

了向温带地区的剧烈扩张, 目前世界范围内约80%的

玉米种植于温带地区。在从热带向温带扩张过程中, 

玉米对光周期的敏感性减弱, 但其纬度适应性的进化

机制及相关重要基因还不清楚。王海洋研究组与王宝

宝研究组合作, 利用正向遗传学方法鉴定到1个控制

玉米开花的主效QTL——qFT3_218, 并推测拟南芥

ELF3的同源基因ZmELF3.1可能为候选基因。分子生

物学证据表明, 玉米ZmELF3.1和ZmELF3.2可与拟南

芥ELF4在玉米中的同源蛋白ZmELF4.1和ZmELF4, 

及拟南芥 LUX 在玉米中的同源蛋白 ZmLUX1 和

ZmLUX2互作形成生物钟的EC复合体。表型分析发

现, ZmELF3.1/ZmELF3.2功能冗余地调控开花时间, 

其中ZmELF3.1起主要作用, ZmLUX1/ZmLUX2也参

与玉米的开花调控。机制研究发现, 玉米EC复合体可

直接结合在 ZmCCT9 、 ZmCCT10 、 ZmCOL3 、

ZmPRR37a和ZmPRR73基因的启动子上抑制其表

达, 进而解除对成花素基因ZCN8、ZCN7和ZCN12

的抑制, 促进玉米开花。对45个玉米自交系高质量基

因组进行分析, 发现ZmELF3.1上游启动子区存在2

个紧密连锁的逆转录转座子NonLTR/L1以及LTR/ 

Gypsy。这2个转座子可共同促进ZmELF3.1的表达, 

包含这2个转座子的玉米品种主要在高纬度地区种

植, 而不含这2个转座子的玉米品种主要在低纬度地

区种植, 部分解释了玉米对温带高纬度地区的适应

性, 并为玉米纬度以及海拔高度的适应性提供了可用

的遗传改良靶点(Zhao et al., 2023b)。 

2  作物生物学 

2.1  籼稻粳稻杂种不育分子机制 

杂种优势利用是大幅提高粮食产量的重要途径。袁隆

平先生研发的杂交水稻正是利用籼稻亚种间的杂种

优势实现了水稻大幅增产。品种间亲缘关系越远, 杂

交优势越明显, 因此, 如何利用籼稻和粳稻亚种间的

超强优势一直备受育种家关注(Baack et al., 2015)。

然而, 籼稻和粳稻的杂交种常表现出杂种不育现象, 

阻碍了杂种优势利用(Fishman and Sweigart, 2018)。

万建民研究组与国内单位合作, 鉴定了1个控制籼粳

杂交稻雄性配子不育的主要基因座RHS12, 进一步

研究发现RHS12由 2个基因 (iORF3/DUYAO以及

iORF4/JIEYAO)组成, 这2个基因使RHS12-i型雄性

配子优先传递到子代, 从而形成天然的基因驱动系

统。DUYAO编码一种毒素, 与OsCOX11 (Luo et al., 

2013)相互作用触发线粒体功能障碍和细胞毒性, 而

JIEYAO编码一种解毒剂 , 通过直接物理互作将

DUYAO定向至自噬体降解并解毒。进化分析表明, 

该系统可能是在野生稻AA基因组分支中从头驯化的, 

并对水稻不同谱系之间的生殖隔离起重要作用

(Wang et al., 2023a)。这一研究成果不仅解析了生殖

隔离的遗传基础, 也为利用亚种间杂种优势培育高产

品种的战略设计提供了新见解。 

2.2  新水稻产量基因GY3的发现 

穗粒数是决定水稻产量的关键因素之一。邢永忠研究

组基于籼稻特青和粳稻02428构建的遗传群体克隆了

具有增产效应的等位基因GY3。该基因编码1个LOG 

(LONGLY GUY)类蛋白(Kusaba et al., 1998; Kuroha 

et al., 2009), 具有5′-核糖核苷酸磷酸水解酶活性,  

可以将细胞分裂素前体异戊烯基腺嘌呤核苷单磷酸

(iPRMP)水解为异戊烯基腺嘌呤核苷(iPR), 参与调

控活性玉米素的合成。敲除或抑制GY3表达, 可减少

iPRMP的无效消耗, 使细胞分裂素合成通路中更多

的iPRMP转化为tZ前体玉米素核苷单磷酸(tZRMP)。

进一步分析发现, 该基因启动子区的1个反转座子插

入增强GY3启动子区的甲基化修饰(H3K9me2)、降低

GY3的表达量、提高体内活性细胞分裂素含量; 同时
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增强细胞周期蛋白基因CYCD3;1和同源异型盒基因

OSH1 (Oryza sativa homebox 1) (Kusaba et al., 

1998)的表达, 促进细胞分裂并维持高水平的分生组

织活性。农艺性状分析表明, 导入GY3优良等位基因

可增加稻穗的次生分枝数、穗粒数和产量, 从而为水

稻高产育种提供了新的基因资源(Wu et al., 2023a)。 

2.3  抑制BR信号提高半矮化小麦产量的分子机制 

自20世纪60年代以来, 半矮秆和抗倒伏作物品种的

广泛种植显著提高了农作物产量, 引发了农业领域的

第1次“绿色革命”(Peng et al., 1999; Sasaki et al., 

2002)。然而, Rht-B1b和Rht-D1b等矮秆等位变异同

时存在减轻粒重和降低氮素利用效率的副作用。因此, 

挖掘新的矮秆基因资源, 培育不依赖传统“绿色革

命”基因的半矮秆小麦品种成为小麦遗传育种领域

的热点问题。倪中福研究组采用正向遗传学方法, 在

现代小麦品种中鉴定到1个稀有的半矮秆位点, 此位

点可协同调控株型、氮素利用效率和产量。该位点为

一段长约500 kb的大片段缺失, 导致3个紧密连锁的

基因Rht-B1、EamA-B和ZnF-B丢失, 命名为r-e-z单

倍型。其中, ZnF编码一种含有RING结构域的细胞膜

定位的E3泛素连接酶, 其通过特异性介导BR信号转

导中的负调控因子TaBKI1在质膜上的降解, 正向调

控BR信号, 而Rht-B1是GA信号的负调控因子。利用

r-e-z单倍型介导BR和GA激素再平衡, 可培育出矮秆

抗倒伏、高产和氮素高效利用的小麦品种, 为突破现

有“绿色革命”品种的产量瓶颈提供了重要遗传资

源, 具有潜在重大育种利用价值(Song et al., 2023)。

该研究不仅为农业可持续发展改良“绿色革命”作

物品种提供了新策略, 而且揭示了一种有效激活BR

信号通路的关键机制(白明义等, 2023)。 

2.4  调控铁进入玉米籽粒的关键基因ZmNAC78 

在发展中国家的人群中, 仍普遍存在铁缺乏症(Maka-

rova et al., 2020)。育种家们一直尝试开发产量高且

籽粒铁含量高的玉米品种。汤继华研究组与李文学研

究组合作, 鉴定到调控铁进入玉米籽粒的关键基因

ZmNAC78, 解析了该基因与金属转运蛋白共同组成

1个分子开关, 控制铁元素进入玉米籽粒的分子机

制。利用该基因可使玉米籽粒中的铁含量显著提高至

70.5 mg·kg–1, 超出现有生产用玉米籽粒铁含量的2

倍以上。同时, 他们还利用开发的分子标记, 培育出

籽粒富铁的玉米新品系(Yan et al., 2023)。该研究为

解决“隐性饥饿”——铁等微量元素缺乏问题提供了

新材料, 为培育高产与营养协同的作物品种提供了理

论和技术支撑。 

2.5  高效脱氨酶和碱基编辑系统开发 

精准的碱基编辑系统是基因功能研究的重要手段, 也

是生物育种和疾病治疗的创新型技术。鉴于目前脱氨

酶(碱基编辑系统的核心元件之一)来源单一, 且其编

辑效率低以及脱靶等问题(Levy et al., 2020), 寻找适

应不同场景的高效脱氨酶变得十分迫切。高彩霞研究

组打破传统的通过氨基酸序列挖掘新功能蛋白的观

念(Makarova et al., 2020; Sharifi and Ye, 2022), 运

用AI辅助的大规模蛋白结构预测, 建立了基于三级结

构的高通量蛋白聚类方法, 挖掘到5个全新的胞嘧啶

脱氨酶分支, 其中包括多个功能未知的单链胞嘧啶脱

氨酶(Sdds)和双链胞嘧啶脱氨酶(Ddds), 并进一步开

发了碱基编辑系统。结果显示, 相比现有的碱基编辑

工具, 基于Ddd1/9的双链编辑系统表现出5′-GC序列

编辑效率高, 基于Sdd7/3和Sdd6的单链编辑系统则

分别展示出很高的编辑活性和精准性。为克服疾病治

疗中传统脱氨酶尺寸过大, 无法实现单个腺相关病毒

包装递送的问题(Levy et al., 2020), 他们开发了小尺

寸的Sdd6碱基编辑系统, 并且高效的编辑效率在哺

乳动物中得到验证。此外, 基于小尺寸的Sdd7高效碱

基编辑系统 , 也在大豆中验证成功 (Huang et al., 

2023c)。该研究创造性地利用AI技术和结构聚类方法

筛选关键的候选脱氨酶, 并开发出适应不同场景的高

效碱基编辑系统, 为生物育种和疾病治疗开拓了广阔

的应用前景。 

3  光合作用与光信号转导 

3.1  红藻捕光复合物超大复合体的原位结构 

光合作用首先需要吸收光能。在植物以及藻类光合系

统中, 光能被类囊体膜上的光系统II (photosystem II, 

PSII)和光系统I (photosystem I, PSI)的天线系统捕

获 , 并传输至反应中心 , 驱动光合作用电子传递
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(Nelson and Yocum, 2006)。红藻捕光天线系统包含

藻胆体 (phycobilisomes, PBS)和跨膜捕光复合物

(light-harvesting complexes, LHC), 其互作方式和能

量传递途径一直是科学家们致力解决的问题。隋森芳

研究组与国内多家单位合作, 利用冷冻电子断层扫描

技术(cryoelectron tomography)与原位单颗粒技术(in 

situ single particle analysis, isSPA), 解析了红藻细

胞天然状态下PBS-PSII-PSI-LHC超大复合物的原位

结构, 并提供了PBS、PSII和PSI之间互作的详细信

息。PBS-PSII-PSI-LHC复合体的原位结构显示, 红藻

PBS仅与PSII直接互作, 因此捕获的光能先传递给

PSII, 通过PSII向PSI传递, 这与能量溢出模型一致。

另外, PSII和PSI中存在特殊排列的叶绿素簇, 它们

紧密排列促使共轭环上的π电子发生激发态耦合效

应, 使能级降低, 以保证能量高效传递(You et al., 

2023)。该研究揭示了红藻细胞PBS-PSII-PSI-LHC超

大复合物的组装和能量传递机制, 为促进光保护机制

等研究奠定了基础, 也为开发人工光合元件提供了理

论依据, 是光合研究领域的一项里程碑事件。 

3.2  叶绿体TOC-TIC超级复合物结构 

叶绿体是植物和藻类中进行光合作用的细胞器。叶绿

体蛋白有一部分是自身编码, 另一部分由核基因编

码, 在细胞质中翻译成前体蛋白, 并通过叶绿体膜上

的蛋白转运复合体转运至叶绿体中。位于叶绿体外膜

上的蛋白转运体称为TOC (Translocon on the Outer 

Chloroplast membrane), 位于叶绿体内膜上的转运

体称为TIC (Translocon on the Inner Chloroplast 

membrane) (Rochaix, 2022)。柳振峰研究组以莱茵

衣藻为材料, 通过低温电镜发现TOC-TIC超级复合

物中有13个不同的蛋白亚基, 这些亚基构成了外膜

TOC、膜空间及内膜TIC复合物。膜蛋白Tic24像桥梁

一样横跨内膜、膜空间和外膜, 将其它亚基连接起来。

研究人员对复合物的孔道特征也进行了细致分析, 并

通过分子动力学模拟, 对转运肽与TIC复合物的互作

进行了预测。该研究揭示了TOC-TIC超级复合物的分

子成分和三维结构 , 并提出前体蛋白可通过TOC- 

TIC超复合体中的多个不同转运途径进行分选和进入

叶绿体内部的不同微区, 为叶绿体蛋白转运途径提供

了新见解(Liu et al., 2023)。需要指出的是, 闫浈研究

组也解析了莱因衣藻的TOC-TIC超级复合物结构(Jin 

et al., 2022)。上述研究表明, 我国在该领域的研究处

于国际领先地位。 

3.3  叶绿素c的合成机制及功能 

叶绿素是光合作用中光能捕获与化学能转化的重要

分子。陆生植物主要依赖叶绿素a和叶绿素b来捕获

光能, 海洋真核藻类(如硅藻)则多依赖叶绿素a和叶

绿素c的组合 ; 后者对蓝绿光具有极强的捕获能力

(Wang et al., 2019)。叶绿素c于19世纪中叶被发现

(Stokes, 1864), 但其合成酶和合成机制长期未得

到揭示。李小波研究组通过反向遗传学实验, 在模式

硅藻——三角褐指藻中鉴定出1个完全缺失叶绿素c

的突变体。被敲除的基因命名为CHLC。基于体外酶

活实验, 研究者证实了CHLC蛋白是1个依赖α-酮戊

二酸的双加氧酶, 能将叶绿素c与叶绿素a的共同前

体原叶绿素酸酯转化为叶绿素c。通过测量chlc突变体

的生长速率及77K叶绿素荧光激发光谱, 他们发现叶

绿素c对于弱光条件下的植物生长和蓝光波段能量的

利用至关重要(Jiang et al., 2023)。该研究为在农作物

等物种中异源合成叶绿素c以提高其对蓝绿光能量的

利用效率奠定了理论基础。 

3.4  光钙环路调控光敏色素入核新机制 

植物幼苗出土前处于黑暗环境, 在此环境下红光受体

phyB以非活化形式Pr在细胞质中大量积累; 出土见

光后, phyB转变为活化形式Pfr并快速入核行使功能。

从细胞质进入细胞核是phyB信号通路的关键限速步

骤, 不能入核的phyB由于质核空间隔离, 完全无生

理功能(Huq et al., 2003)。然而, 光信号如何引起

phyB入核是长期悬而未决的关键科学问题。钟上威研

究组通过优化植物钙浓度活体成像, 成功捕捉到黄化

苗见红光后, 出现一个由phyB特异介导激活的胞质

钙离子浓度快速上升信号。进一步通过蛋白互作, 他

们筛选鉴定到phyB信号转导通路的钙感受器, 并揭

示出红光引起的胞质钙浓度升高激活了2个钙依赖性

蛋白激酶CPK6/12, 通过钙激活的CPK6/12特异识别

光激活的phyB, 在Ser80和Ser106两个位点进行磷

酸化修饰, 引起phyB从细胞质进入细胞核, 调控核

内光响应基因的表达, 促进幼苗出土后的光形态建

成(Zhao et al., 2023a)。该研究揭示了phyB入核调控

机制, 提出“环境信号受体-钙信号-环境信号受体”
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调控环路, 为深入认识钙信号特异性解码提供了新

见解。 

4  表观遗传调控 

4.1  核定位α-酮戊二酸脱氢酶复合体调控组蛋白

去甲基化及基因表达的分子机制 

动、植物等真核生物中, 染色质组蛋白的甲基化修饰

在调控染色质结构和基因转录表达等过程中具有重

要作用。含Jumonji C结构域的组蛋白去甲基化酶家

族(Jumonji C-containing histone demethylases, JMJs)

是真核生物中主要的去甲基化酶。JMJs利用氧分子

和α-酮戊二酸(α-ketoglutarate)等辅助底物, 通过氧

化反应去除组蛋白赖氨酸残基上的甲基化修饰(Black 

et al., 2012; Kooistra and Helin, 2012)。何跃辉研究

组以拟南芥为研究材料, 发现植物体内原本定位于线

粒体三羧酸循环的限速酶——α-酮戊二酸脱氢酶复合

体, 响应光信号进入细胞核, 并与核内的多种JMJ去

甲基化酶互作。α-酮戊二酸脱氢酶通过竞争性代谢细

胞核内的α-酮戊二酸, 抑制与其互作的JMJ的组蛋白

去甲基化活性, 进而调控组蛋白的甲基化水平及植物

环境响应基因的表达(Huang et al., 2023a)。该研究

揭示了一种全新的基因表达调控机制, 即基础代谢

过程中的代谢酶入核调控组蛋白去甲基化, 进而调

控基因的表达, 深化了我们对真核生物基因表达调

控的理解。 

5  逆境生物学 

5.1  生物胁迫 

5.1.1  植物抗虫-发育平衡的精细调控途径 

虫害是威胁粮食安全的重要因素之一, 每年造成约

18%的粮食产量损失(Oerke, 2006)。宿主植物通过监

控害虫取食过程中唾液分泌的效应蛋白诱发植物的

防御反应(Kaloshian and Walling, 2016)。例如, NLR

蛋白通过识别效应因子(effector)触发寄主植物的抗

性反应(HRP) (Cui et al., 2015)。何光存研究组近期

鉴定到水稻褐飞虱唾液中的效应因子BISP, 发现其

通过与水稻受体激酶RLCK185互作抑制植物的基础

免疫反应, 而水稻细胞进化出NLR蛋白BPH14, 并进

一步通过与BISP结合激活HPR途径, 触发植物效应

物特异性免疫过程; 且通过进一步实验, 他们验证了

褐飞虱在停止取食后, BISP与BPH14复合体选择性结

合自噬受体OsNBR1, 将BISP进一步转运至OsATG8

降解, 实现了害虫停止侵害后HRP的快速关闭(Guo 

et al., 2023)。该研究阐明了BISP-BPH14-OSNBR1

三蛋白互作调控网络, 解析了植物抗虫-发育平衡的

精细调控机制, 为植物抗虫育种提供了新思路(刘裕

强和万建民, 2023)。 

 

5.1.2  植物气传性抗虫分子机制 

植物在受到环境刺激后会释放出挥发性化合物(vola-

tile organic compounds, VOCs) (Pickett and Khan, 

2016), 作为一种免疫信号诱发其它植物发生气传性

免疫反应(airborne defense, AD) (Karban, 2021; Lo-

reto and D'Auria, 2022)。然而, 目前VOC介导的AD

反应途径尚未被揭示, 并且除乙烯受体外, 植物VOC

反应的其它受体也未被鉴定。刘玉乐研究组以蚜虫-

烟草互作体系, 利用质谱技术成功鉴定到新的VOC 

MeSA, 进一步结合IPMS和比较转录组分析结果, 发

现植株被蚜虫取食后, 通过释放MeSA促进临近植物

的MeSA-SABP2途径激活, 导致临近植物中超量合

成水杨酸, 激活下游转录因子NAC2, 上调水杨酸羧

甲基转移酶1 (SAMT1)基因的表达, 从而释放出更多

的MeSA, 增强临近植物的抗虫能力。此外, 他们还发

现蚜虫与蚜传病毒间存在协作关系, 蚜传病毒通过促

进NAC2转录因子降解抑制NAC2-SAMT1抗病通路, 

阻断植物间的预警通讯, 促进蚜虫对临近植物的进一

步侵害(Gong et al., 2023)。该研究揭示了植物MeSA

介导的AD途径以及蚜虫-病毒互惠侵染方式, 为防治

病虫害提供了突破点和研究方向(袁民航和辛秀芳, 

2023)。 

 

5.1.3  “卫青”构筑抵御十字花科根肿病长城 

植物根部是与病原微生物互作的直接部位, 许多根部

病害(如根肿病)造成十字花科作物减产严重(Streh-

low et al., 2015; Neik et al., 2017)。陈宇航研究组、

周俭民研究组与国内多家单位合作, 利用传统遗传学

手段克隆到根肿病抗病基因卫青(WTS), 该基因特异

性在拟南芥根中柱鞘表达, 阻止病原菌由表皮层进一

步入侵植物根部细胞。WTS编码1个定位于内质网的

小分子蛋白。通过冷冻电镜(cryo-EM)技术观察, 他们
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发现该蛋白可形成五聚体结构的复合体, 作为钙离子

及其它阳离子转运通道, 发挥传递胞内免疫信号的作

用, 进一步触发植物的抗病反应(Wang et al., 2023b)。

该研究克隆了十字花科根肿病抗病基因WTS, 并鉴

定出植物细胞新的钙离子释放通道, 丰富了植物的抗

病网络。此外, WTS在根部特异细胞层的表达和作用

方式, 对其它土传病害抗性机制研究也具有重要的借

鉴意义(王钢和王二涛, 2023)。 

 

5.1.4  基因编辑实现水稻“产-抗”平衡 

基因编辑技术是作物精准育种的高效工具, 推动植物

育种进入新时代(Li et al., 2022)。水稻稻瘟病是水稻

生产最常见的病害, 每年都会造成巨大的产量损失

(Sakulkoo et al., 2018), 因此培育广谱且持久的抗稻

瘟病水稻品种迫在眉睫。李国田研究组与国外单位合

作, 通过筛选水稻叶片类病斑突变体(LMM), 成功克

隆了编码胞嘧啶二磷酸二酰基甘油合酶的广谱抗病

基因RBL1, 该基因突变造成磷脂酰肌醇及其衍生物

磷脂酰肌醇4,5-双磷酸盐水平下降, 后者作为感病因

子促进病原菌的侵染。此外, 为解决LMM突变体的产

量下降表型, 他们通过基因编辑技术获得RBL等位突

变体RBL1∆12, 该突变体在广谱抗病性和产量方面均

表现优异(Sha et al., 2023)。该研究不仅揭示了新的

广谱抗病机制, 而且创制了一种广谱抗病且不影响产

量的水稻材料。 

5.2  非生物胁迫 

5.2.1  玉米抗旱性与产量平衡的调控机制 

近百年来, 玉米产量大幅提高, 但相伴而生的是抗旱

性显著降低, 表明产量性状和抗逆性状相互拮抗, 且

控制二者的遗传位点在基因组上紧密连锁。打破这种

连锁, 使产量与抗性达到最佳平衡的关键是找到控制

产量性状的干旱胁迫应答负调控位点并揭示其遗传

与分子机制。基于此, 代明球研究组与国内单位合作, 

对数百份玉米自然群体的sRNA表达组和基因转录组

数据进行分析, 克隆了8号染色体上调控sRNA表达

的热点eQTL DRESH8, 其为1个转座子组成的反向

重复序列(TE-IR)。缺失DRESH8的转基因玉米比野

生型对照更抗旱, 且其产生的sRNA比野生型显著减

少。进一步研究发现, DRESH8能介导耐旱性和产量

性状之间的选择平衡。降雨充沛的环境中, 农民可能

选择种植含有DRESH8的玉米以提高产量; 干旱环

境下, 农民选择种植缺失DRESH8的玉米, 这样可去

除DRESH8产生的sRNA对抗旱基因的抑制作用, 提

高玉米的抗旱性。此外, 全基因组范围内的TE通过形

成IR序列控制约42%的干旱应答sRNA的表达, 另有

数10个IR热点eQTL产生的sRNA所调控的潜在靶基

因富集到与产量和抗逆性相关的基因集中 , 表明

TE-IR可能在调节玉米环境适应性与产量性状平衡上

具有普遍作用(Sun et al., 2023)。这一研究成果不仅

揭示了玉米产量和抗性平衡的遗传与分子机制, 也有

望为玉米高抗高产精准分子设计育种奠定理论基础

(王雷和种康, 2023)。 

 

5.2.2  AT1调控作物耐盐碱机制解析及应用 

盐碱地的综合开发利用对我国粮食安全具有重要意

义。据统计, 我国约有3.3 ×10 7 hm2中低度盐碱地具

有开发利用潜能。盐渍化土地分为中性pH的盐地和高

pH的苏打盐碱地(约占60%)。目前, 人们对植物耐盐

性有比较深入的认识, 但对植物耐碱性认识不足, 严

重阻碍了耐盐碱作物的培育。谢旗研究组与国内多家

单位合作, 利用起源于非洲萨赫勒高盐碱地的高粱自

然群体材料, 定位克隆到1个与耐碱性显著相关的主

效基因AT1 (Alkaline Tolerance 1), 揭示了在碱胁迫

下, AT1调控水通道蛋白磷酸化水平, 促进植物细胞

中H2O2外排, 从而赋予植物高耐盐碱性的机制(Sun 

et al., 2023)。进一步在盐碱地进行大田实验, 他们发

现基于耐盐碱等位基因AT1改良的作物耐盐碱能力

显著提高, 其中水稻、高粱和谷子等粮食作物均有效

增产20%–30%, 表明该基因在耐盐碱作物改良以及

分子设计育种中具有很大的应用价值(Zhang et al., 

2023), 为我国乃至世界盐碱地综合利用和粮食安全

保障提供了新的基因资源和新思路。 

6  激素生物学 

6.1  质外体定位的生长素结合蛋白ABL1和ABL2 

生长素已发现近百年, 但对于植物细胞膜上是否存在

能结合与感知胞外生长素分子并启动生长素生理响

应的胞外生长素受体, 长期以来备受关注。徐通达研



178  植物学报  59(2)  2024   

 

究组和杨贞标研究组合作发现新的生长素结合蛋白

ABL1 (ABP1-like protein 1)和ABL2。其与生长素结

合蛋白ABP1 (auxin binding protein 1)同属GLPs 

(germin-like proteins) (Bernier and Berna, 2001)家

族, 但氨基酸序列相似度低(约26%)。ABL1、ABL2

和ABP1均能与TMKs (transmembrane kinases)形成

共受体(ABP1/ABLs-TMKs co-receptor), 相互之间

存在一定的功能冗余 , 但ABL1可独立于ABP1与

ABL2互作。与abp1敲除突变体无明显的生长发育表

型不同, abl1/2具有严重的生长发育缺陷表型。ABL1

和ABL2定位于质外体, 可与跨膜激酶TMKs (Lin et 

al., 2021)的胞外结构域结合形成胞外生长素共受体, 

感知细胞外生长素信号并将其传递到细胞内, 被激活

的TMKs通过磷酸化方式启动下胚轴伸长、叶片发育、

根的向重力性和育性等一系列下游过程, 进而调控植

株的形态建成, 该研究为深入解析生长素作用机制提

供了新的依据(Yu et al., 2023; 孔祥培等, 2023)。 

7  生殖生物学 

7.1  被子植物受精机制研究的新发现 

被子植物受精调控机制一直是植物有性生殖领域的

研究热点。被子植物花粉管携带2个精细胞进入1个助

细胞, 助细胞凋亡和花粉管爆破实现2个精细胞的释

放, 进而启动双受精过程。助细胞分泌花粉管吸引信

号, 在植物受精中发挥重要作用。李红菊研究组发现, 

拟南芥胚囊中有一个不依赖于协同作用的吸引系统, 

该系统负责受精恢复。其中2种肽引诱剂——SAL1 

(SALVAGER1)和SAL2, 当双受精失败和协同介导

的吸引终止时, 由中央细胞分泌以吸引花粉管, 该系

统缺失会显著降低胚囊的受精恢复能力(Meng et al., 

2023)。该研究揭示了一条全新的不依赖于助细胞的

受精恢复途径(彭雄波和孙蒙祥, 2023)。 

7.2  植物远缘杂交过程中“花粉蒙导效应”的分

子机制 

花粉-雌蕊互作在植物中建立种间(或属间)合子前杂

交屏障。在柱头处拒绝不需要的花粉对避免异交至关

重要, 但可通过蒙导花粉(mentor pollen)的支持来克

服。瞿礼嘉研究组与钟声研究组合作, 发现受体样激

酶 FERONIA/CURVY1/ANJEA/HERCULES 和细胞

壁蛋白LRX3/4/5与自分泌的柱头化RALF1/22/23/33

肽配体(sRALFs)在乳头细胞(papilla cell)表面相互作

用, 以构建成“锁”, 阻止不需要的花粉管穿入柱头。

自己的花粉以及近缘植物种的花粉携带的小肽RA-

LF10/11/12/13/25/26/30 (pRALFs)作为“钥匙”, 与

sRALFs竞争并使花粉管穿透柱头。他们用合成的

pRALFs处理拟南芥柱头, 打开这一“锁”, 促进了远

亲芸苔科物种的花粉管穿入柱头, 并导致种间(或属

间)杂交胚胎形成(Lan et al., 2023)。该研究发现了一

个控制芸苔科种间(或属间)杂交宽度的“锁与钥匙”

系统。操纵这一系统有望促进作物的广泛杂交。 

7.3  柱头受体调控十字花科种内和种间生殖隔离 

大白菜等十字花科植物的远缘杂交生殖隔离与种内

自交不亲和相似, 不亲和花粉均不能在柱头上萌发和

生长。远缘杂交生殖隔离还表现出“单向不亲和”特

点, 即远缘花粉受到自交不亲和植物雌蕊的抑制, 却

可在自交亲和植物雌蕊中生长。自交不亲和反应是柱

头乳突细胞通过SRK (S-locus receptor kinase)受体

识别自花花粉携带的SCR (S-locus cysteine rich 

protein)信号, 进而抑制自花花粉。段巧红研究组前期

研究发现, 大白菜种内自花花粉激活柱头, 产生活性

氧来抑制自花花粉。该研究组与国外单位合作, 进一

步研究发现甘蓝和欧洲山芥等远缘花粉也能被柱头

SRK受体识别, 激活下游FERONIA受体激酶信号通

路, 升高柱头活性氧进而抑制远缘花粉。自交亲和植

物的柱头缺乏有功能的SRK受体, 远缘花粉可进入

柱头, 但种内花粉携带的PCP-Bs (Pollen coat pro-

teins B-class)小肽与FERONIA受体激酶结合, 可有

效解除柱头活性氧对花粉的抑制作用, 在与其它物种

花粉的竞争中“胜出”, 表现出“同种花粉优先”现

象, 从而维持生殖隔离(Huang et al., 2023b)。该研究

系统解析了远缘杂交生殖隔离的调控机理, 并提出打

破自交不亲和及打破远缘杂交生殖隔离的育种技术, 

为种质创新和新品种培育奠定了坚实基础。 

8  植物系统进化 

8.1  葡萄的起源和传播历史 

葡萄(Vitis vinifera)作为水果和酿酒原料, 是栽培最

为广泛的经济作物之一。葡萄的起源时间及地点备受
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科学家关注, 同时也是争议的焦点。Jaillon等(2007)

对葡萄基因组进行了研究。15年后, 陈玮研究组与国

内多家单位合作发起葡萄全球遗传资源分析计划(Gra-

pe 4K Genome Project), 解析了全球4 000多份栽培

和野生葡萄遗传资源的基因组信息。研究发现约在

1.1万年前, 一支野生葡萄(V. sylvestris)在西亚被驯

化, 演化成现代的鲜食葡萄; 几乎与此同时, 另一支

野生葡萄在高加索地区被驯化, 演化成现代的酿酒

葡萄。这一时间与人类农业文明出现的时间吻合。西

亚的鲜食葡萄在向欧洲扩散过程中, 又与一支野生

葡萄杂交, 逐渐演化成现代欧洲的酿酒葡萄(Dong 

et al., 2023)。该研究不仅解决了争议多年的葡萄起

源和扩散路径问题, 还鉴定了一些与葡萄品质和酿

酒特性相关的基因, 为葡萄精准育种提供了重要科

学依据。 

8.2  柑橘属的起源和柑橘类水果酸度变化的遗传

基础 

柑橘属 (Citrus)隶属芸香科 (Rutaceae)的柑橘亚科

(Aurantioideae)。该属的许多物种是广为栽培的水果

植物, 如甜橙、柠檬、酸橙、柑橘以及香橙。这些物

种多为杂交起源, 遗传背景极其复杂, 基因组分析是

解析这些物种身世的强有力工具(Wang et al., 2018; 

Wu et al., 2018)。目前, 柑橘属的起源仍存在争议, 

柑橘类水果风味改变的遗传基础也有待进一步探究。

徐强研究组对柑橘亚科300多份材料的基因组数据进

行了分析, 构建了该亚科的泛基因组。研究结果表明, 

古印度板块是柑橘属的起源区, 中国中南部是柑橘属

的主要起源中心。对果味代谢组进行分析, 发现柑橘

属物种富含柠檬酸, 柑橘属的近缘属中则几乎检测不

到该物质。进一步研究发现, 1个转录因子基因PH4的

启动子区域变异可能是这些物种柠檬酸含量变化的

原因(Huang et al., 2023d)。该研究揭示了柑橘亚科

物种的起源和演化, 鉴定了调控柑橘类果实柠檬酸积

累的关键基因, 为果实酸味风味研究和改良奠定了重

要分子基础。 

8.3  现代玉米起源于小颖大刍草和墨西哥高原大

刍草 

玉米是世界上重要的农作物, 但其起源近一个世纪以

来颇受争论。至今, 普遍认为大约在9 000年前玉米由

墨西哥西南部低海拔的巴尔萨斯河流域的小颖大刍

草驯化而来。然而, 愈发丰富的考古证据和生长在墨

西哥中部高海拔地区的玉米农家种均无法用单一起

源模型解释, 该简单模型的合理性受到挑战。严建兵

研究组与国外单位合作提出一个全新的玉米起源模

型, 发现两份完全不同的大刍草——小颖大刍草亚种

(Zea mays ssp. parviglumis)和墨西哥高原大刍草亚

种(Z. mays ssp. mexicana)为现代玉米的祖先, 初始

驯化玉米最初于9 000年前由小颖大刍草亚种驯化而

来, 在人类的影响下于南美洲经历了第1波地理扩散, 

随后于6 000年前, 初始驯化玉米在墨西哥中部高原

地区与墨西哥高原大刍草亚种发生基因渗透, 而这些

杂交种与小颖大刍草亚种又发生1次杂交后, 成为现

代玉米的祖先。同时发现无论是在个体位点还是在决

定农艺性状的加性遗传变异水平上, 基因渗透均是玉

米多样性的关键组分(Hufford et al., 2013), 也是作

物进化的主要源泉(Janzen et al., 2019)。通过对具有

丰富表型数据的现代玉米关联群体基因组进行深入

分析, 鉴定到11个可能受到人类正向选择而在现代

玉米中已经固定的墨西哥高原大刍草亚种基因片段。

其中包括1个光周期基因ZmPRR37a, 通过基因编辑

验证发现其可促进玉米在长日照条件下开花, 该基因

渗透可能帮助玉米在地理扩散过程中适应高纬度地

区。同时, 他们以基因渗透剂量为新型标记, 发现墨

西哥高原大刍草亚种基因渗透对玉米农艺、品质及抗

性性状的遗传变异均有贡献, 尤其是对抗病性等适应

性性状贡献近50%的加性遗传变异; 并且通过全基因

组分析鉴定到25个受墨西哥高原大刍草亚种渗透影

响的关键位点。上述结果表明, 墨西哥高原大刍草亚

种基因渗透对玉米多样性的形成具有重要贡献(Yang 

et al., 2023)。该研究不仅为理解人为机制对作物驯化

起源的影响提供了范例, 也为利用野生资源进行作物

遗传改良奠定了理论基础(于熙婷和黄学辉, 2023)。 

8.4  泛基因组助力谷子快速高效育种 

谷子(Setaria italica)俗称小米, 是世界上最古老的驯

化作物之一, 也是中华农耕文明形成的主体作物。随

着近年来对气候环境变化、农业可持续性和粮食安全

的深入思考, 谷子耐旱、耐瘠薄和C4高光效等显著特

征, 再次引起科学工作者的高度关注(Bennetzen et 

al., 2012; Zhang et al., 2012)。虽然我国保存有全世
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界最多的谷子资源, 但缺乏系统深入的研究, 限制了

其遗传育种水平的提升。刁现民研究组与国外单位合

作, 选择110份具有代表性的微核心种质, 重新组装

注释了110个高质量基因组, 并结合已发表的3个高

质量基因组, 构建了狗尾草属(Setaria)目前最为完整

的泛基因组图谱。分析发现, 狗尾草(S. viridis)驯化成

春、夏谷亚群之前, 形成了1个更为古老的亚群, 该亚

群具有更广的地理分布和更强的环境适应性(He et 

al., 2023)。该研究从遗传学水平证实了谷子单起源的

理论, 为中国起源中心提供了理论依据。研究人员还

建立了最优预测模型和谷子育种的全基因组选择育

种方法, 据此可精准预测复杂表型, 对未来谷子分子

育种选择具有重要的指导意义。 

8.5  使用“演化透镜”技术绘制马铃薯有害突变

二维图谱 

马铃薯是最重要的块茎类粮食作物, 具有产量高、用

水少和可种植地域广等优点, 也是中国的主粮作物之

一。栽培马铃薯是同源四倍体, 自交不亲和且基因组

复杂, 杂交育种非常困难。黄三文研究组在解析马铃

薯及其近缘物种基因组、揭示其演化规律等方面开展

了大量研究(The Potato Genome Sequencing Con-

sortium, 2011; Tang et al., 2022)。尽管如此, 马铃薯

基因组中还有大量杂合有害突变, 这些突变仅通过马

铃薯基因组信息难以确定。因此, 他们另辟蹊径, 从

演化角度入手, 到茄科其它近缘物种基因组中寻找答

案。他们完成了100份茄科材料的基因组组装和基因

组系统发生分析, 通过追踪这些谱系在其演化历史的

突变积累及选择结果, 从全基因组层面鉴定演化约束

位点及其演化保守值。保守值越高的位点越可能具有

重要功能, 突变后更可能降低马铃薯的繁殖力、生活

力及产量, 即形成有害突变。随后, 他们绘制了包含

基因型维度及有害程度维度的马铃薯有害突变二维

图谱, 为鉴定马铃薯功能位点及剔除有害突变, 精

准、高效育种提供了新依据(Wu et al., 2023b)。 

8.6  藻苔适应青藏高原极端环境的演化机制 

藻苔属(Takakia)是现存最原始的藓类植物, 因拥有

藻类特征对人们理解早期陆地植物的演化历史具有

极其重要的意义。该属包含藻苔(T. lepidozioides)和

角叶藻苔(T. ceratophylla)两个种, 且这两个种仅在

青藏高原共存, 故青藏高原被认为是藻苔属的现代分

布中心(Schuster, 1997)。何奕昆研究组与国外单位

合作完成了藻苔的全基因组重测序, 通过基因组和生

理生化分析揭示了藻苔具有极高数量的正选择快速

进化基因和独特的应对非生物胁迫的遗传和生理机

制, 并结合化石证据提出1.65亿年前藻苔出现特殊的

形态结构, 但是参与应激保护的基因扩张主要发生在

5 000万年前至今的喜马拉雅山脉抬升期间。此外, 该

研究组从2005年起在西藏嘎瓦龙地区建立了68个藻

苔居群样方, 对植株生长和居群动态进行了长期监

测, 发现这些居群每年有长达8个月的时间被雪覆盖, 

而全球变暖使得监测点气温逐年上升, 导致藻苔居群

的覆盖度以每年1.6%的速度减小(Hu et al., 2023)。

该研究综合探讨了藻苔属植物应对高原环境的适应

性演化特征, 揭示了全球气候变化下面临的物种灭绝

风险。 

9  植物生态与环境生物学 

9.1  大气水汽压差增加导致全球陆地生态系统水

分利用效率饱和 

近几十年来, CO2施肥效应显著增强了全球陆地生态

系统的碳汇潜力。然而, 气候持续变暖、空气干燥度

增加, 可能成为陆地生态系统增汇潜力的主要限制因

子, 进而对未来全球碳中和与碳达峰产生不利影响。

生态系统水分利用效率(WUEeco)是衡量生态系统固

碳潜力与活性的重要指标。大量研究表明, 随着大气

CO2浓度的上升, 叶片内部CO2分子会处于过饱和状

态, 使叶片气孔导度降低, 从而减少水分消耗, 增强

生态系统的水分利用效率 (Keenan et al., 2013; 

Guerrieri et al., 2019)。然而, 目前对全球陆地生态系

统WUE的准确估算及其影响因素仍不明确(López- 

Calcagno et al., 2020)。李飞研究组与国外单位合作, 

利用多种机器学习模型对全球WUE进行了估算, 并

综合分析了CO2施肥、气候变化和生态系统化学计量

变化对植物光合速率与水分消耗的影响。研究发现, 

自2001年开始, 全球陆地生态系统WUE增长出现明

显停滞, 大气水汽压差的增加是导致WUE增长停滞

的主要原因(Li et al., 2023)。该研究对CO2施肥效应

导致植物叶片气孔导度降低, 从而减少水分消耗的观

点提出了质疑, 为正确认识陆地碳库与碳中和提供了
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新视角, 对指导我国乃至全球生态系统安全建设具有

重要意义。 
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Abstract  In 2023, the numbers of original research articles published by Chinese plant scientists in mainstream plant 

science journals increased significantly improved compared with that in 2022, and important advances have been made in 

the fields of regulation of intraspecific and interspecific reproductive isolation in Brassicaceae by stigma receptors, su-

percomplex structure of chloroplast TOC-TIC, mechanisms of crop yield, disease resistance, stress tolerance, the origin 

and spread of grapes and citrus plants, and the evolution of modern maize, millet and potato germplasm resources. 

Among them, “Crop Salt and Alkali Tolerance Mechanisms and Applications”, and “A New Method for Precise Manipula-

tion of Single Base to Large Fragment DNA” in 2023 were selected as two of the “Top Ten Advances in Plant Sciences in 

China”; “The Molecular Mechanism of Mentor Pollen Effect in Plant Distant Hybridization” was selected as one of the “Top 

Ten Advances in Life Sciences in China” in 2023. Here we summarize the achievements of plant science research in 

China in 2023, by briefly introducing 30 representative important research advances and sorting out the experimental 

materials used in plant science research, so as to help readers understand the trend of plant science development in 

China, and evaluate future research direction to meet major national strategic needs. 
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