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2024年中国植物科学重要研究进展 

摘要  2024年中国科学家在植物科学主流期刊发表的论文数量相比2023年大幅提升, 在植物激素调控、病理学、合成生

物学、耐逆性机制、系统发育与基因组学等领域取得了重要研究进展。其中, “紫杉醇生物合成”和“实现一年生与多年

生植物的自由转换”入选2024年度中国生命科学十大进展。该文总结了2024年度我国植物科学研究取得的成果, 简要介绍

了50项有代表性的重要进展, 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工作和服务

国家战略需求。 
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据不完全统计, 2024年中国植物科学家在Scien-

ce、Cell、Nature及其子刊(Nature Plants、Nature Ge-

netics、Nature Communications)和PNAS期刊上发

表的论文(研究类, 如Article和Letter)总数为269篇, 

与2023年(248篇 )相比增长了约8.5%; 而在Cell、

Nature和Science三种国际综合性学术期刊发表论文

(研究类)数量增长了16%, 由2023年的25篇增长至

2024年的29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1 024篇, 与2023年(860篇)相比增长

19% (表1)。近3年的统计数据显示, 2024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约占

这些期刊总载论文量的58%, 比2023年的55%略有

增加(表1), 已连续6年(2019–2024年)稳居世界第一

(数据来源: Web of Science核心合集) (检索时间: 

2025年2月28日)。 

分析我国科学家2022–2024年在Science、Na-

ture和Cell三种国际综合性学术期刊(表2)和5种植物

科学主流期刊(表3)发表论文所用的实验材料, 可以

发现以拟南芥作为实验材料的研究目前仍占主流; 并

且在水稻、玉米和小麦3种农作物中, 以水稻为实验材

料的研究占比最高, 并远高于小麦和玉米(表2, 表3)。 

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, 

编辑部组织编委专家进行了无记名投票, 从2024年 

表1  2022–2024年中国科学家与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)的发文量统计(数
据来源: Web of Science核心合集) 

Table 1  The numbers of articles 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 2022 to 2024 (data sources: Web of Science Core Col-
lection) 

2022年(总载文量

1415篇) 
2023年(总载文量

1553篇) 
2024年(总载文量

1769篇) 
 

文章数

量(篇)
占比

文章数

量(篇) 
占比 

文章数

量(篇)
占比

中国 712 50% 860 55% 1024 58%

美国 417 29% 400 26% 399 23%

德国 198 14% 216 14% 218 12%

英国 132 9% 137 9% 128 7% 

法国 103 7% 119 8% 118 7% 

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%。 

Note: When a paper is assigned by more than one country, it 

will be counted into each country once. Hence the total per-

centage is more than 100%. MP: Molecular Plant; NP: Na-

ture Plants; PC: The Plant Cell; PP: Plant Physiology; PJ: 

The Plant Journal 
 

我国科学家在植物科学领域发表的数百篇论文中遴

选出50项重要进展, 并对其进行简要评述。尽管目前

拟南芥仍是植物科学研究所用的主要实验材料, 但在

遴选的50项重要进展中, 多数是以水稻、小麦和玉米

等作物为材料取得的成果, 一定程度上表明我国的作

物基础及应用基础研究已迈入新阶段。需要说明的是

这仅代表《植物学报》的观点, 如有不妥敬请谅解。 

·主编评述· 
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表2  2022–2024年中国植物科学家在国际综合性学术期刊

(Science、Nature和Cell)上发表的以水稻、玉米、小麦和拟南芥

为研究材料的论文统计(数据来源: Web of Science核心合集) 

Table 2  The numbers of articles published by scientists 
from China in international multidisciplinary journals (Science, 
Nature and Cell) from 2022 to 2024 using rice, maize, wheat 
and Arabidopsis as research materials (data sources: Web of 
Science Core Collection) 

2022年 2023年 2024年 

 文章数

量(篇) 
占比 

文章数

量(篇)
占比 

文章数

量(篇)
占比

水稻 5 17% 7 24% 8 26%

玉米 2 7% 5 17% 2 6% 

小麦 4 14% 1 3% 5 16%

拟南芥 18 62% 16 55% 16 52%

总计 29   29   31   
 

表3  2022–2024年中国植物科学家在植物科学主流期刊(MP、
NP、PC、PP和PJ)上发表的以水稻、玉米、小麦和拟南芥为

研究材料的论文统计(数据来源: Web of Science核心合集) 

Table 3  The numbers of articles published by scientists 
from China in mainstream plant science journals (MP, NP, 
PC, PP and PJ) from 2022 to 2024 using rice, maize, wheat 
and Arabidopsis as research materials (data sources: Web of 
Science Core Collection) 

2022年 2023年 2024年 

 文章数

量(篇) 
占比 

文章数

量(篇) 
占比 

文章数

量(篇)
占比

水稻 161 25% 149 21% 191 23%

玉米 68 10% 57 8% 84 10%

小麦 40 6% 41 6% 47 6% 

拟南芥 381 59% 469 66% 508 61%

总计 650   716   830   

MP、NP、PC、PP和PJ同表1。 

MP, NP, PC, PP and PJ are the same as shown in Table 1. 
 

1  植物激素调控与次生代谢 

1.1  植物激素调控 

1.1.1  油菜素内酯(BR)跨膜运输蛋白的鉴定及其调

控水稻穗分枝和增加穗粒数的机制 

油菜素内酯(brassinosteroid, BR)作为植物的第六种

激素在细胞内部合成, 但与细胞表面的受体结合。BR

如何向外输出以执行其功能仍然未知。孙林峰团队与

国外单位合作, 采用冷冻电镜技术并借助基于脂质体

和放射性标记底物的转运体系等手段, 解析了拟南芥

中ABCB19转运蛋白(ATP-binding cassette transpor-

ter)在BR运输中的结构与功能。ABCB19晶体结构分

析显示其能直接结合并装载BR分子, 以及水解ATP。

在拟南芥BR信号感受与响应过程中, 合成于内质网

的BR分子被装载到膜定位的ABCB19蛋白上, 同时

由ABCB19水解ATP提供能量, 经主动运输将BR从

细胞内运输到质膜外。质膜外的BR可被膜定位受体

BRI1 (BRASSINOSTEROID-INSENSITIVE1)和共受

体BAK1 (BRI1-ASSOCIATED KINASE1)感知, 进而

启动BR信号转导(Ying et al., 2024)。 

油菜素内酯作为高效的植物生长调节剂具有多

种功能, 如可控制水稻的株高、叶夹角和籽粒大小等

关键育种性状。童红宁和钱前团队与国内单位合作, 

以复粒稻及其非簇生突变体为材料, 通过回交群体

构建、重测序与关联分析等手段克隆了簇生性状基因

BRD3 (BRASSINOSTEROID-DEFICIENT DWAR-

F3), 并且解析了其基于组织特异性的BR信号通路

(BRD3-BR-GSK2-OsMADS1-RCN2)的新型调控机

制。BRD3为BR降解酶, 复粒稻中BRD3基因特异性地

在二级分枝分生组织中被激活, 下调该组织BR水平, 

使负调控BR信号的激酶GSK2 (GSK3/SHAGGY-LI-

KE KINASE2)积累, 由该激酶磷酸化并稳定OsMAD-

S1转录因子, OsMADS1上调分生组织转化调控因子

RCN2 (RICE CENTRORADIALIS2)的表达, 从而延

迟二级分枝分生组织向小穗分生组织的转变, 导致更

多二级分枝, 最终产生簇生复粒表型(Zhang et al., 

2024c), 为提升粮食产量提供了新的可能。 

 

1.1.2  FERONIA介导的TIR1/AFB2氧化修饰激活

生长素信号转导 

作为植物生长发育的核心调节因子, 生长素信号转导

机制一直是植物学研究的热点。早期研究构建了生长

素在细胞核内的信号转导模型 , 但近年研究发现

TIR1/AFBs家族成员在植物根部细胞中的功能不仅

限于细胞核内(Caumon and Vernoux, 2023), 还参与

生长素介导的细胞质快速响应(Dubey et al., 2023)。

这一发现促使科学界进一步探索生长素如何精细调

控TIR1/AFBs在细胞核与细胞质间的穿梭及其信号

转导机制。李超团队揭示了生长素通过FER/LLG1- 

ROP GEF-ROP2-RHD2信号级联反应诱导ROS和

NO产生, 进而促使TIR1和AFB2发生氧化修饰。该氧

化修饰成为调控TIR1/AFB2进入细胞核的关键开关, 

从而触发生长素在细胞核内的信号转导。该研究不仅
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阐明了FERONIA在生长素信号通路中的重要作用, 

还揭示了TIR1/AFBs的氧化还原信号在生长素信号

转导中的新调控机制, 建立了细胞质膜上的FERO- 

NIA受体激酶信号转导与生长素核受体TIR1/AFB2介

导的转录调控之间的直接联系(Lu et al., 2024a), 为

操控生长素在农业生产和植物育种中的应用提供了

新的理论依据与技术支持。 

 

1.1.3  低氮调控独脚金内酯信号感知并抑制水稻分

蘖发育 

独脚金内酯(strigolactone, SL)是植物发育和环境反

应所必需的激素。SL感知需要形成由其受体D14、

F-box蛋白D3和转录抑制因子D53组成的复合物, 触

发D53泛素化降解, 激活信号转导。然而, SL感知机

制及其对植物结构和环境反应的影响目前仍不清晰。

王冰团队通过遗传学、生物化学和结构生物学手段, 

解析了氮素营养条件影响水稻独脚金内酯信号转导

进而调控分蘖的分子机制。独脚金内酯调控植物分

枝、根系发育及根系与丛枝菌共生, 其受体的稳定性

对于SL信号途径的维持至关重要。该团队研究发现, 

D3作为E3泛素连接酶中识别底物的亚基, 具有两种

拓扑构象, 一种(Engaged CTH构象)有利于诱导D53

泛素化降解来启动SL信号转导, 另一种(Dislodged 

CTH构象)则有利于诱导D14泛素化降解来终止SL信

号感知, 二者精确调控SL信号强弱。此外, SL受体

D14的泛素化降解依赖于D14蛋白N端的无序结构域

(N-terminal disordered domain, NTD)与26S蛋白酶

体发生直接互作, 而NTD可被磷酸化修饰且这种修

饰受到氮营养条件调控。低氮条件下, D14的NTD易

被磷酸化修饰进而抑制D14降解, 独脚金内酯信号转

导增强而抑制分蘖; 反之, 高氮条件下, D14的NTD

不易被磷酸化修饰进而促进D14降解, 使独脚金内酯

信号转导减弱进而促进分蘖(姚瑞枫和谢道昕, 2024; 

Hu et al., 2024b)。这一研究揭示了水稻SL感知的多

层调控机制, 为其在植物发育中的作用提供了全新的

见解。 

1.2  次生代谢 

1.2.1  鉴定到抑制番茄果实糖积累的“刹车”基因

CDPK27 

糖含量是影响番茄口感的重要因素, 多数消费者更喜

食甜味番茄(Colantonio et al., 2022)。然而, 由于果

实含糖量与果实大小呈负相关, 生产者往往更注重产

量而非品质, 使得现代商业化番茄品种的含糖量普遍

较低(Tieman et al., 2017)。黄三文团队通过全基因组

关联分析鉴定到1个抑制果实糖积累的“刹车”基因

CDPK27及其同源基因CDPK26。他们发现通过基因

编辑敲除这2个基因, 可使番茄果实的葡萄糖和果糖

含量增加30%, 增强了感官甜味, 且不影响单果重和

单株产量(Zhang et al., 2024b), 为解决番茄育种中

兼顾品质和产量的难题提供了新思路。 

 

1.2.2  柑橘油胞发育和精油合成的协同机制 

分泌结构是陆生植物进化出的一种重要防御机制

(Chalvin et al., 2020)。之前, 分泌结构的分子机制研

究多集中于表皮分泌腺毛(如番茄和青蒿), 对于表皮

下分泌结构(如分泌腔)的早期发育机制尚知之甚少

(Tan et al., 2015; Xu et al., 2018)。张飞团队与邓秀

新团队合作, 利用柑橘枝刺模式系统和无油胞自然变

异突变体, 通过正向和反向遗传学相结合手段, 发现

了油胞缺失性状由单隐性基因CsLMI1控制 , 利用

CRISPR敲除CsLMI1的柑橘植株表型与突变体的表

型一致, 回补实验可恢复该表型, 证实CsLMI1是调

控油胞发育的关键基因。进一步研究发现, CsLMI1启

动子的保守元件GCC-box通过招募CsDRNL实现转

录激活, 敲除CsDRNL或破坏GCC-box均可导致油

胞发育受阻。最后, 该团队发现并证实了DRNL-LMI1

级联触发CsMYC5的激活, 协同调控柑橘油胞腔体形

成以及精油中次生代谢物的合成积累(Wang et al., 

2024c)。这一研究破解了柑橘油胞起始和发育的分子

调控网络, 为通过合成生物学改良柑橘精油产量和工

业化应用奠定了重要基础。 

2  遗传学、基因组学与生物技术 

2.1  遗传学 

2.1.1  EMF1维持拟南芥染色质三维结构的稳定性 

染色质的三维结构对真核生物基因组的稳定性及基

因表达调控至关重要(Zheng and Xie, 2019)。动物中, 

CTCF和Cohesin等结构蛋白在染色质高级结构的形

成和维持中起关键作用(Bickmore, 2013)。然而, 植

物中缺乏CTCF同源蛋白, 其染色质三维结构的调控
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机制尚不清楚。周岳团队与何航团队合作揭示了植物

特异的PcG家族蛋白EMF1结合在区室结构域(CD)的

边界, 与多种染色质修饰酶和结构蛋白互作, 共同维

持拟南芥染色质三维结构的稳定性, 从染色质水平调

节与植物发育及逆境应答相关基因的表达。他们发现, 

emf1突变体中H3K4me3、H3K27me3和H3K9me2 CD

的边界强度明显下降。此外, EMF1与Cohesin的SCC3

亚基存在直接互作, 并在全基因组范围内共定位。另

外, EMF1和SCC3的结合位点中均显著富集G-box基

序, 暗示EMF1可能被Cohesin招募到特异位点共同发

挥作用。该研究揭示了EMF1作为植物中特有的染色质

三维结构调控因子, 与Cohesin共同维持拟南芥染色质

高级结构的稳定性，为理解植物染色质三维结构的调控

机制提供了新视角, 也为植物基因表达调控和基因组

稳定性研究提供了新思路(Shu et al., 2024)。 

 

2.1.2  PKL调节核小体密度驱动H3K27me3扩散 , 

维持基因沉默记忆 

多梳蛋白复合物(Polycomb group)在植物和动物的基

因表达调控中起关键作用, 该复合体催化组蛋白H3第

27位赖氨酸三甲基化修饰(H3K27me3)。H3K27me3

是真核生物体内重要的表观遗传修饰, 对细胞分化和

器官建成至关重要(Hansen et al., 2008; Højfeldt et 

al., 2018)。然而, H3K27me3从成核区向扩散区传播

的分子机制尚不清楚。李陈龙团队发现, 拟南芥CHD3

家族染色质重塑蛋白PKL (PICKLE)可通过调节核小

体密度促进H3K27me3扩散。PKL直接富集在扩散区, 

通过其ATPase活性调节核小体密度, 使PRC2催化酶

能接触并催化相邻未修饰的核小体。遗传和分子实验

表明, PKL与PRC2复合体中的CLF (CURLY LEAF)及

H3K27me3阅读蛋白LHP1在同一信号途径中协同作

用, 共同维持基因沉默记忆, 确保其在后代细胞中遗

传。该研究阐明了PKL在基因组调控中的新功能, 揭示

了核小体结构和H3K27me3扩散在维持基因沉默中的

重要性(Liang et al., 2024c), 为理解基因沉默状态的维

持和细胞分裂过程中沉默记忆的传递提供了新视角。 

2.2  基因组学与生物技术 

2.2.1  大规模“混血杂交”群体研究揭示水稻性状

的遗传架构 

农艺性状的遗传基础解析是水稻等作物研究的核心

内容之一。多数农艺性状受多个数量性状基因协同调

控, 除单个基因的加性效应外, 基因之间还存在复杂

的上位互作效应。尽管新一代基因组学技术和定量遗

传学方法极大促进了植物遗传作图, 但遗传群体的规

模、多样性和结构仍制约着基因位点的全面发掘。黄

学辉团队利用涵盖水稻全类群的16份亲本材料进行

杂交和多代自交, 构建了包含18 421份永久株系的

水稻“混血杂交”群体(18K-rice)。基于全基因组测

序, 研究团队不仅为16份亲本创制了高质量的参考

基因组, 还对18K-rice群体的所有株系进行了基因型

分析。通过高分辨率作图, 成功鉴定了与16个重要农

艺性状密切相关的96个高置信度候选基因, 并开发

了名为RiceG2G的数量性状基因挖掘方法。该团队进

一步揭示了数量性状位点之间的上位效应, 并构建了

19个枢纽基因的遗传互作网络, 阐明了170对“掩

蔽”型上位效应是导致不同品种间遗传背景效应差

异的重要原因(王淏等, 2024b; Wei et al., 2024)。该

研究不仅开发了水稻高性能遗传定位和上位分析的

新系统, 大幅提升了农艺性状遗传解析的效率, 也为

水稻品种改良和分子设计育种提供了重要基因资源。 

 

2.2.2  PrimeRoot编辑器和碱基编辑新系统—— 

CyDENT的开发 

作为生命科学领域的颠覆性技术, 基因组编辑已在基

础研究、人类健康和作物遗传改良等领域受到广泛关

注。然而, 尽管现有的基因敲除、碱基定向突变和小

片段DNA的精准操控已较为高效准确, 但在许多方

面仍无法满足研究和应用的需要, 尤其是在植物研究

领域尚未实现大片段DNA的精准控制。高彩霞团队通

过系统整合、优化、引导编辑工具及位点特异性重组

酶系统 , 成功开发了PrimeRoot编辑器 , 实现了将

10 kb以上大片段DNA精准插入植物基因组。他们利

用该系统在水稻基因的5'UTR区域精确插入了基因调

控元件, 实现了启动子序列在功能基因UTR区域的原

位插入。此外, 他们还预测出水稻基因组中可用于外

源基因插入的33个安全港区域, 并且使用PrimeRoot

系统将稻瘟病抗性基因PigmR精确插入到预测的安

全港区域中 , 从而实现快速抗病育种 (Sun et al., 

2024)。该研究建立了在植物中高效精准插入大片段

DNA的PrimeRoot系统, 为分子育种和合成生物学研

究提供了强有力的技术支持。 
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另外, 该团队还开发了不依赖CRISPR的模块化

单链偏好性碱基编辑新系统——CyDENT。该系统整

合了TALE蛋白、FokI切口酶、单链特异性胞嘧啶脱

氨酶、DNA外切酶及UGI等组分, 使脱氨酶特异性靶

向切口酶和DNA外切酶产生的单链区域, 进而实现

特异单链的碱基编辑, 提高了编辑的精准度。进一步

研究, 他们发现CyDENT系统可在水稻原生质体的细

胞核、叶绿体及HEK293T细胞系的线粒体中实现高

效的胞嘧啶碱基编辑。通过将CyDENT系统中的脱氨

酶替换为更倾向于编辑GC基序的脱氨酶, 在传统方

法无法编辑的位点实现了高达20%的线粒体碱基编

辑效率 (Hu et al., 2024a)。该研究开发了不依赖

CRISPR的新型碱基编辑工具, 集成了对细胞核和细

胞器的精准碱基编辑能力, 在农作物精准分子育种和

疾病治疗方面具有极大的应用潜力。 

3  农业与药用植物学 

3.1  高表达水稻OsPHO1;2磷转运蛋白有助于提

高籽粒产量 

光合叶片中的无机磷(Pi)作为ATP合成原料参与光合

蛋白调控及磷酸丙糖(triose phosphate, TP)等光合

产物的周转, 叶片(源)与种子(库)之间的Pi分配对作

物籽粒灌浆有重要影响。王鹏团队与何祖华团队合作, 

发现水稻OsPHO1;2磷转运蛋白能向叶片分配无机

磷, 其表达量与叶片Pi含量、净光合速率和产量的增

加呈正相关。OsPHO1;2功能缺失突变导致叶片Pi缺

乏, 光合电子传递活性及CO2同化速率降低, 光合作

用Pi限制提前发生; 过表达OsPHO1;2有效延长了高

光合速率的持续时间, 从而提高产量潜力。对核心水

稻种质资源的分析表明, 与低表达OsPHO1;2的水稻

相比 , 高表达OsPHO1;2的水稻与更高的叶片Pi含

量、光合作用和产量潜力相关。对水稻灌浆期叶面喷

施磷肥补充Pi, 提高了剑叶光合速率, 延长了剑叶光

合有效期, 对提高籽粒产量有较大贡献(Ma et al., 

2024a)。该研究表明OsPHO1;2基因可用于加强作物

育种策略, 以获得更高的磷利用效率及光合驱动力, 

为在有效磷投入情况下提高作物产量提供了新路径。 

3.2  水稻有效分蘖分子调控模块的解析 

单位面积有效分蘖数是决定水稻单产的关键因素之

一。过量施用氮肥可导致无效分蘖过量生长, 抑制水

稻有效分蘖的形成, 从而降低水稻产量和氮素利用效

率。解析过量氮肥导致无效分蘖产生的遗传机制, 是

氮高效水稻新品种培育的关键。王春明团队与万建民

团队合作观测了水稻遗传群体和育种群体全生育期分

蘖和氮利用效率的表型, 从水稻自然群体中发掘出氮

高效优异单倍型OsGATA8-H。低氮条件下 , Os-

GATA8-H通过促进OsAMT3.2的表达促进水稻NH4+

的吸收, 提高水稻产量和氮素利用效率; 高氮条件下, 

OsGATA8-H促进OsAMT3.2的表达 , 在促进水稻

NH4+吸收的同时, 提高OsTCP19的表达, 使更多分蘖

发育成有效分蘖, 减少无效分蘖, 从而提高水稻的产

量和氮素利用效率。通过基因组编辑和基因聚合技术, 

将优异单倍型基因OsGATA8-H导入现代栽培品种, 可

促进有效分蘖的形成, 提高水稻产量和氮素利用效率

(Wu et al., 2024b), 为水稻氮高效育种提供了新策略。 

3.3  玉米“智慧株型”基因lac1的鉴定 

种植密度不断增加是玉米单产水平持续提升的关键

因素之一, 然而, 理想耐密株型并非要求植株所有叶

片紧凑, 而是需上部叶紧凑、中下部叶相对舒展的

“智慧冠层(smart canopy)”结构(Ort et al., 2015)。田

丰团队与李继刚团队合作, 在玉米中鉴定到控制“智

慧株型”建成的重要基因lac1 (leaf angle architec-

ture of smart canopy 1)。lac1编码类固醇C-22羟化酶, 

主要调控玉米植株上部叶位叶夹角。研究发现, lac1

突变产生的“上紧下松”株型结构优化了密植群体冠

层内的光分布, 显著增加了群体中下部冠层透光率, 

提高了密植群体的光合效率, 削弱了密植造成的避荫

反应, 最终促进密植增产。研究进一步揭示了lac1通

过光信号途径动态调控玉米株型适应密植的分子机

制: 密植造成的遮阴条件促进phyA蛋白积累, phyA与

叶夹角关键调控因子RAVL1互作促进RAVL1蛋白降

解, 从而削弱RAVL1对lac1的激活作用, 减小高密度

条件下玉米叶夹角, 削弱密植群体的避荫反应。他们

还建立了“一步成系”的单倍体诱导编辑技术体系, 

利用携带lac1编辑载体的单倍体诱导系对20个玉米自

交系lac1基因定向修饰, 实现基因编辑载体直接转化

单倍体诱导系和当代诱导编辑的“一步成系”目标, 

为玉米商业品种快速定向修饰、多性状协同改良和野

生种从头驯化提供了强大的工具(Tian et al., 2024)。 
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3.4  抗癌药物——紫杉醇的生物合成 

作为世界著名的植物抗癌天然产物药物, 紫杉醇广泛

应用于乳腺癌和卵巢癌等多种癌症的临床治疗, 过去

人们只能依靠从珍稀濒危裸子植物红豆杉中提取(Bo-

rah et al., 2007; Khalil et al., 2022)。为解决“明星”

抗癌药物——紫杉醇供应不足的问题, 闫建斌团队与

雷晓光团队合作开展了技术攻关, 在国际上率先实现

了紫杉醇的生物合成。他们综合利用基因组学、代谢

组学和生物化学等技术手段, 对多个紫杉醇生物合成

关键候选基因进行筛选, 成功发现了紫杉烷氧杂环丁

烷合酶和紫杉烷碳9位氧化酶, 并进一步解析了植物

中氧杂环丁烷结构形成的催化机制, 成功生成了紫杉

醇工业化生产前体巴卡亭III (Jiang et al., 2024)。该研

究不仅为更有效并低成本合成紫杉醇药物开辟了道

路, 也为合成多种衍生物以寻找更有效的抗癌药物提

供了机遇。 

4  植物病理学 

4.1  2'cADPR转化为pRib-AMP激活EPA免疫复

合体提高植物的抗病性 

植物在其整个生命周期中, 不断遭受各种病原微

生物的侵袭。这些病原体采用多种策略突破植物的免

疫防御, 导致病害频发, 对全球作物产量构成严重威

胁(Deng et al., 2020; He et al., 2022)。植物的免疫

系统由基础抗病性(PTI)和专化性抗性(ETI)两道防线

组成。植物ETI (效应子触发的免疫)反应依赖于特定

的NLR感受器蛋白识别病原菌分泌的效应蛋白。然而, 

由于ETI的特异性, 难以克服其对病原菌的特异性限

制 , 实现有效的多病原广谱抗病性 (Ngou et al., 

2022)。TIR (Toll/白细胞介素-1受体)蛋白结构域具有

NAD+酶活性, 可产生磷酸核糖基腺苷单磷酸/二磷酸

(pRib-AMP/ADP)或环ADPR (cADPR)异构体 (Hor-

sefield et al., 2019)。万里团队发现, 植物TIR蛋白可

生成小分子2'cADPR, 该分子作为前体被转化为pRib- 

AMP, 从而激活由EDS1、PAD4和ADR1蛋白形成的

免疫复合体EPA (EDS1-PAD4-ADR1), 增强植物的

抗病性。用2'cADPR处理植物可以诱导类似于ETI的

强抗病性, 即使在无特定病原菌侵染时也能够激活植

物的免疫反应。与pRib-AMP相比, 2'cADPR性质更稳

定, 更适合开发为植物免疫激活剂。此外, 某些细菌

的TIR蛋白也能产生2'cADPR并激活植物的ETI免疫

反应(Yu et al., 2024a)。该发现为开发农作物广谱抗

病性的新型“生物农药”提供了重要理论依据, 对促

进农业绿色发展和保障粮食安全具有重要意义。 

4.2  植物免疫制动和触发机制的调控因子ROD1

及激活免疫反应的泛素制动器OsCIE1 

钙离子传感器水稻抗病性1 (RESISTANCE OF RICE 

TO DISEASES1, ROD1)是水稻免疫的关键调节因

子(Gao et al., 2021)。何祖华团队与国内多家单位合

作, 通过筛选rod1突变体抑制子, 揭示了ROD1在维

持免疫稳态中的核心作用。当病原菌入侵时, OsTIR

产生信号分子pRib-AMP和pRib-ADP, 这些分子进而

促进EPA免疫复合体的形成, 激活植物的免疫反应。

ROD1可与OsTIR直接互作, 抑制其NADase酶活性, 

从而在未感染时防止免疫反应的误激活。ROD1的突

变则导致EPA复合体被持续激活。ROD1作为1个关

键调控因子, 能在病原体存在时迅速启动免疫反应, 

无病原菌时保持免疫抑制状态, 以促进植物生长。这

种精细的调控对于维持作物的健康以及提高产量至

关重要(Wu et al., 2024e)。 

何祖华团队还与国内其它单位合作揭示了植物

的U-box泛素E3连接酶OsCIE1扮演着“分子刹车”

角色 , 抑制水稻中的OsCERK1。在稳态条件下 , 

OsCIE1通过泛素化OsCERK1抑制其激酶活性。当微

生物相关分子模式(MAPMs)几丁质存在时, 活性的

OsCERK1磷酸化OsCIE1, 阻断其E3连接酶活性 , 

从而释放“刹车”促进免疫反应。OsCIE1 U-box中

的1个丝氨酸磷酸化不仅阻止了其与E3泛素连接酶互

作, 而且充当了1个关键的磷酸化开关。该磷酸化位

点在从植物到动物的E3连接酶中高度保守(周俭民, 

2024; Wang et al., 2024a)。该研究阐明了一个动态

化的免疫调节过程, 为深入解析植物免疫调节机制奠

定了重要理论基础。 

4.3  SlNRC2和TIR寡聚化对免疫的作用及PvPGIP2- 

FpPG复合物结构的解析 

NLR抗病蛋白通过识别病原菌效应子发挥抗病作用

(Contreras et al., 2023)。SlNRC2作为茄科作物中一
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类特殊的NLR抗病蛋白, 在无病原菌侵染时也能保持

高水平的蛋白量, 且不会引发植物的自发免疫(von 

Dahlen et al., 2023)。它能与多种NLR抗病蛋白协同

作用, 帮助植物抵抗各类病原菌, 但具体机制尚不清

楚。柴继杰团队与国内外单位合作, 通过冷冻电镜单

颗粒重构技术解析了SlNRC2的三维结构 , 发现

SlNRC2具有“自我控制”机制, 可通过形成高阶寡

聚体结构保持静息状态, 避免自激活引发免疫反应。

当病原菌来袭时, SlNRC2会迅速从高阶寡聚体结构

中解脱, 快速启动抗病反应。六磷酸肌醇(IP6)或五磷

酸肌醇(IP5)与SlNRC2的C端LRR域结合, 帮助其更

好地识别并抵抗病原菌, 该发现为番茄抗病蛋白研究

提供了新视角(Ma et al., 2024b)。 

此外, 该团队与国外单位合作还发现TIR蛋白在自

身表达上调或受到病原菌诱导表达上调后, 会在细胞

内源的NAD+/ATP分子诱导下形成凝聚体。这种凝聚体

的形成激活了TIR结构域蛋白的NAD+水解酶活性, 产

生免疫信号分子, 从而激发植物的免疫反应并引发细

胞死亡。破坏TIR凝聚体的形成会导致免疫功能丧失且

细胞无死亡表型, 重新建立TIR蛋白的相分离后, 免疫

功能和细胞死亡表型则可恢复(Song et al., 2024)。 

另外, 柴继杰团队与王源超团队合作解析了分辨

率为1.93Å的PvPGIP2-FpPG复合物结构, 发现Pv-

PGIP2并未结合在FpPG的酶活中心, 而是形成1个

全新的多聚半乳糖醛酸水解酶, 具有与PG完全不同

的酶活性。PvPGIP2-FpPG水解的低聚半乳糖醛酸产

物中含有大量的长链OG10-15, 其作为分子模式被

植物识别并触发免疫反应。而FpPG单独水解的OG产

物中含有大量的短链OG2-7, 后者作为免疫抑制子抑

制免疫反应。研究表明, 植物PGIP并不直接抑制PG

酶活性, 而是通过改变与底物的结合方式, 促进激活

免疫的高聚OG产生, 同时减少抑制免疫的低聚OG

生成(Xiao et al., 2024)。该发现对于认识植物的免疫

系统、合理利用和精准改造植物的免疫元件及提高作

物的抗病性具有重要指导意义。 

4.4  ZmCPK39-ZmDi19-ZmPR10和ZmWAKL- 

ZmWIK-ZmBLK1-ZmRBOH4模块赋予玉米抗病性 

自然环境中, 玉米常同时遭受多种病害的侵袭, 但其

应对多种病害的遗传基础和分子机制尚不明确。徐明

良团队研究发现, 编码钙依赖蛋白激酶的基因Zm-

CPK39负调控玉米的抗病性。ZmCPK39能够磷酸化

转录因子ZmDi19, 促进其通过26S蛋白酶体途径降

解。通过组学分析, 该团队鉴定到ZmDi19调控的靶标

基因ZmPR10。ZmDi19可结合ZmPR10基因的启动

子并促进其表达, 从而抑制病原菌的侵入和生长, 赋

予玉米对多种病害的广谱抗性(Zhu et al., 2024)。 

此外, 该团队在高抗玉米自交系Y32中还鉴定到

1个主效数量抗病位点qRgls1。该抗病等位基因编码

的ZmWAKLY能形成二聚体, 并在质膜上与其共受体

ZmWIK (一种富含亮氨酸重复的类受体激酶)结合, 

形成ZmWAKLY/ZmWIK免疫复合体。该复合体进一

步与细胞质类受体激酶ZmBLK1互作, 将免疫信号传

递至质膜上的NADPH氧化酶ZmRBOH4。当Zm-

WAKLY感知到病原菌入侵时, 其磷酸化活性迅速增

强, 进而触发从ZmWAKLY到ZmWIK和ZmBLK1, 最

终到ZmRBOH4的免疫信号链, 引发活性氧产生, 增

强免疫反应, 提高抗病性(Zhong et al., 2024a)。该研

究系统阐明了植物细胞壁相关激酶(WAKs/WAKLs)

的复杂抗病信号通路, 丰富了人们对植物数量抗性机

制的认识, 为玉米抗病分子育种提供了重要分子模块

和实践方案。 

5  植物生理与信号转导 

5.1  叶绿体基因转录机器的结构 

叶绿体是真核藻类和植物细胞中负责光合作用的绿

色质体。质体编码的RNA聚合酶 (plastid-encoded 

RNA polymerase, PEP)是成熟叶绿体中主要的RNA

聚合酶, 在叶绿体生物发生过程中起重要作用。以

PEP为中心的转录装置包括1个细菌来源的PEP核心

和在细胞核中编码的十多个真核来源的PEP相关蛋

白(PEP-associated proteins, PAPs) (Timmis et al., 

2004; Bock, 2017)。张余团队与周菲团队合作解析

了叶绿体RNA聚合酶PEP复合物及其转录延伸复合

物的高分辨率冷冻电镜结构; 揭示了PEP核心采用细

菌RNAP的典型折叠, 15个PAPs结合在PEP核心外

围, 促进PEP-PAPs超复合物组装, 保护复合物免受

氧化损伤, 并可能将基因转录与RNA加工偶联(Wu 

et al., 2024c)。该研究提供了细菌源PEP核心和真核

源PAP组装的结构细节, 为研究叶绿体转录机制如何

进化以利于陆地植物在恶劣的陆地环境中生存和适
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应新生命周期奠定了结构基础。 

5.2  确证Ycf2-FtsHi复合物为叶绿体蛋白转运马

达并揭示其机制及多样性 

细胞核基因编码的叶绿体蛋白约有3 000种, 它们在

细胞质合成后以前体蛋白的形式借助叶绿体内外膜

转运蛋白(TOC-TIC)进入叶绿体(Jin et al., 2022)。叶

绿体蛋白转运过程需要消耗能量, 这一能量由一套专

门的动力系统通过ATP水解提供。该动力源, 即“马

达”, 对于叶绿体的发育和生物发生至关重要, 然而

其分子组成和作用机制经过数十年的研究仍未阐明。

叶绿体的马达非常独特, 其它细胞器中无可参考的同

源复合物。此外, 马达与TIC复合物的相互作用非常

动态且不稳定, 这为鉴定马达的分子身份带来极大的

困难。马达的分子身份在该领域引起了激烈的争议, 

两种主要模型Hsp93-cpHsp70-Hsp90C (Inoue et 

al., 2013)和Ycf2-FtsHi (Kikuchi et al., 2018)被提

出, 每种模型分别包含截然不同的组分。闫浈团队建

立了一套体外叶绿体蛋白质转运实验系统, 成功捕获

了转运中间态超级复合物, 确认了Ycf2-FtsHi复合物

为领域长期寻找的叶绿体转运马达, 揭示了陆生植物

叶绿体蛋白转运系统-马达系统协同工作的全过程

(Liang et al., 2024a)。同时, 闫浈团队还分离了衣

藻内源马达复合物, 鉴定了多达19个组分, 确证了绿

藻中存在保守的Ycf2-FtsHi复合体, 并阐明了其物种

特异性元素。通过系统解析其ATP酶活性特征, 从生

化层面验证了Ycf2-FtsHi复合物的马达功能本质, 并

基于跨物种比较分析, 揭示了该复合物在光合生物中

的进化保守性及特异性分化规律(Liang et al., 2024b)。 

5.3  光诱导的phyB结构重塑触发红光信号转导 

光敏色素B (phyB)是介导红光响应的红光受体, 能在

红光吸收态(基态, Pr)和远红光吸收态(激活态, Pfr)之

间进行可逆转变。光激活的phyB与光敏色素互作因子

(phytochrome-interacting factor, PIF)相互作用, 构

成植物响应周围光环境的关键信号模块。前人已揭示

了phyB-Pr的结构, 但phyB-Pfr及其识别PIF的结构

生物学基础仍不清楚(Li et al., 2022)。王继纵团队与

邓兴旺团队合作揭示了长期以来备受关注的phyB光

信号转导最初反应机制, 发现红光照射导致phyB中

的色素分子发生构象变化, 进而引发phyB N端感光

模块(PSM)内PHY舌状结构转变(从β-折叠转变为α-

螺旋)。这一转变破坏了phyB在Pr状态下的头尾二聚

体结构, 使其转变为更加灵活的构象, 为PIF6的结合

提供了可能。phyB与PIF6的结合不仅稳定了phyB的

Pfr状态, 而且促进了phyB的二聚化, 触发光信号转

导(Wang et al., 2024g)。该研究解析了“头对头”

激活态phyB二聚体识别结合PIF6-APB的复合体结

构, 为作物感光性状的改造及phyB光控基因表达的

“光遗传学”工具开发提供了分子水平的精细图纸。 

5.4  根顶端分生组织具有独立的光信号感知能力 

光不仅能影响植物地上部分的生长, 也影响其地下组

织的发育。例如, 地下生长的根, 其发育便受到光信

号的严格控制。长期以来人们认为根对光信号的响应

取决于由茎到根的信号转导(Lee et al., 2017; Yang 

and Liu, 2020)。然而, 根是否能独立感知光信号并

不清楚。赵忠团队发现根顶端分生组织(root apical 

meristem, RAM)能独立于地上器官感知光, 通过光

调节转录因子HY5 (ELONGATED HYPOCOTYL5)指

导根的早期发育。他们发现, 在黑暗中由于H2O2在根

顶端分生组织中的积累, 导致根中H2O2与超氧阴离

子之间的ROS平衡被破坏, 抑制了根的生长。而在光

下, 土壤中RAM能独立感知光信号, 一方面通过HY5

直接激活过氧化物酶基因PER6的表达以消除H2O2; 

另一方面, HY5直接抑制转录因子UPBEAT1, 解除其

对PERs表达的抑制。其这一作用有助于维持根中由

光信号控制的ROS平衡。该研究不仅发现植物根顶端

分生组织具独立光感知能力, 还揭示了HY5介导的光

与ROS信号在早期根发育中的互作机理, 对深入理

解植物生长发育调控机制有重要意义(Li et al., 2024a)。 

6  非生物耐逆性 

6.1  COLD6-OSM1模块耦合2',3'-cAMP信号感

知低温调控水稻耐寒性 

全球气候变化带来的极端低温事件对农业生产构成

了严峻挑战。通过挖掘信号途径核心基因模块, 利用

分子设计培育寒害耐性品种是重要的解决方案之一。

第二信使是介导信号途径的核心上游组分, 直接响应

低温感受器信号。已有研究表明, 低温感受器大多触

发Ca2+作为第二信使的信号途径, 其它分子作为第二
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信使的信号途径少有报道。种康团队鉴定到负调控水

稻耐寒性的QTL主效基因COLD6 (CHILLING TOLE-

RANCE DIVERGENCE 6), 该基因编码区的亮氨酸

密码子CTC数量不同, 导致低温条件下来自粳稻的

COLD6jap蛋白在细胞膜上的积累较少, 从而表现出

更强的耐寒性。编辑COLD6能提高“三系”杂交稻

及其亲本的耐寒性, 展现出其潜在的育种价值。低温

下COLD6与冷诱导的OSM1形成膜蛋白复合体, 感

知胞外低温信号 , 触发新的第二信使2',3'-cAMP积

累, 启动水稻的寒害防御反应(Luo et al., 2024)。该

研究报道了植物细胞中耦合低温感受器启动寒害耐

受的新第二信使, 拓展了人们对植物低温感知和应答

的认识, 为水稻耐寒育种提供了新的分子靶点。 

6.2  蛋白酶体促进应激颗粒解聚以提高植物高温

耐受性的分子机制 

应激颗粒(stress granule, SG)是由RNA和蛋白组成

的调控真核生物环境适应性的生物大分子凝聚物。SG

组装与解聚是一个高度动态变化的过程, 其稳态异常

与神经退行性疾病密切相关(Wang et al., 2020)。植物

中至今尚未发现不可逆SG的形成, 这表明植物可能

具备更有效的策略来维持SG的可逆调控。但植物中

SG的动态和稳态调控分子机制, 及其与植物胁迫适

应性的关系尚不清楚。王伟团队利用RNA原位杂交和

SG标志蛋白动态追踪, 发现高温胁迫下形成的SG具

有较强的流动性, 其组装和解聚可快速相互转换。进

一步通过蛋白质组学、体内外共定位和遗传学实验证

实 , 蛋白酶体的组分在SG形成早期即被招募进入

SG, 组装成具有更高蛋白酶催化活性的蛋白酶体复

合体。该复合体并不影响SG标志蛋白的分子流动性, 

主要功能是通过降解SG中的蛋白加速其解聚, 促进

高温胁迫后的细胞功能恢复, 进而增强植物的耐高温

胁迫能力(Xie et al., 2024)。该研究阐明了蛋白酶体

调控SG稳态的新功能, 为动、植物SG稳态调控和细

胞逆境胁迫响应机制研究提供了全新的探索方向。 

6.3  小麦耐盐关键基因的挖掘与应用 

“以种适地”是盐碱地综合开发利用的重要策略。然

而, 由于小麦基因组庞大且复杂, 其耐盐基因的挖掘

和分子育种工作一直相对滞后。王萌团队利用群体遗传

学手段, 鉴定到1个小麦耐盐主效等位基因TaSPL6- 

DIn, 其主要存在于小麦农家种中, 由于47 bp序列的插

入而无法编码成熟的蛋白, 丧失了对钠离子转运蛋白

编码基因TaHKT1;5-D的转录抑制能力, 从而提高了盐

胁迫下小麦的钠离子外排能力。进一步研究发现 , 

SPL6-HKT1;5模块在水稻等作物中保守存在, 但SPL6

是1个“一因多效”基因, 其水稻敲除系会导致穗部发

育障碍; 然而在小麦这种六倍体作物中, 由于A、B和D

三个拷贝之间的功能冗余和分化, 将TaSPL6-DIn导入

现代主栽品种, 不仅不会影响穗的发育, 在山东东营

等多年多点的盐碱地大田试验中还表现出5%–9%的增

产效果(Wang et al., 2024d)。该研究“找回”了农家

种中蕴藏的小麦耐盐关键基因, 解析了作物SPL6- 

HKT1;5耐盐调控模块, 同时证明六倍体小麦在挖掘和

利用“一因多效”基因方面具有独特的优势, 为作物-

盐碱地“以种适地”改良提供了重要方案。 

6.4  植物低渗感受器OSCA2.1和OSCA2.2的鉴定 

随着全球气候变暖, 缺水对植被和农作物的影响日趋

严重。高等植物通过阻止细胞活动(脱水)和复苏过程(水

合作用)在陆地缺水和水分变化环境中生存。然而, 植

物在补水过程中如何监测水分的有效性尚不清楚。远方

团队与国内外单位合作鉴定了拟南芥中细胞表面的低

渗透传感器, 并发现花粉Ca2+峰值是由水通过这些低

渗透传感器直接控制, 由此说明Ca2+ spike是水状态的

第二个信使。OSCA2.1和OSCA2.2将细胞外的水分状

态转化为花粉中的Ca2+ spike, 并作为跟踪植物再水化

的必要低渗透传感器。所有生物(特别是无根陆地植物)

必须监测其环境中的水, 以规划其生长和发育。补水可

能通过低渗透传感过程发生(类似于其它生物体中的细

胞表面低渗透传感器), 并涉及第二信使系统。该研究

揭示了环境水分信号转化为细胞内的钙信号, 进而调

控下游的生理生化反应(Pei et al., 2024)。植物低渗感

受器的鉴定为研究农作物如何有效利用水分, 增强水

胁迫抗性(抗旱和耐涝)提供了重要基因资源。 

6.5  DCP5介导的植物渗透胁迫感知新途径 

作为固着生物, 植物经常面对因干旱、洪涝、极端温

度及土地盐渍化所导致的渗透胁迫。渗透胁迫严重影

响植物的生长发育, 对农作物生产和粮食安全构成了
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重大威胁。植物如何感知环境渗透压变化一直是植物

科学的研究热点。尽管已有研究揭示了细胞膜上的机

械力门控离子通道可通过细胞膜张力变化感知渗透

胁迫, 但细胞内部是否存在其它渗透感知机制仍不清

楚。郭红卫团队在拟南芥中发现了一条由细胞质蛋白

DCP5 (Decapping 5)介导的渗透胁迫感知新途径。研

究表明, DCP5蛋白能通过其固有无序区(intrinsically 

disordered region, IDR)内的感受器元件(intramole-

cular crowding sensor, ICS)感知高渗胁迫时因细胞

皱缩而加剧的胞内分子拥挤, 进而通过相分离迅速组

装形成生物大分子凝聚体, 以此实现对渗透胁迫的感

知。进一步研究发现, DCP5在凝聚过程中招募多种RNA

结合蛋白以及翻译起始因子, 并且富集大量mRNA, 

形成被称为DOSG的植物应激颗粒。在DOSG装配过

程中, 其对植物细胞的翻译组和转录组进行了双重调

控, 从而促进植物快速适应渗透胁迫环境(Wang et 

al., 2024f)。该发现为深入理解植物感知环境渗透压

变化机制提供了全新视角, 也为开发和选育耐旱及耐

盐碱作物品种提供了潜在的分子靶点。 

6.6  促进植物再生的局部创伤信号多肽REF1 

在复杂的自然环境中, 生物和非生物因子引发的机械

损伤常导致生命体器官和组织部分或完全缺失。为应

对这一挑战, 植物演化出卓越的再生能力, 以有效愈

合伤口(Sugimoto et al., 2019; Mathew and Prasad, 

2021)。李传友团队与邓磊团队合作通过研究1个创伤

诱导防御和再生缺陷的番茄突变体, 发现番茄中小肽

Pep的同源物REF1 (SIPep)在调节局部损伤和促进

植物再生方面发挥关键作用, 是植物再生的局部损伤

信号。此外, 该团队还明确了PEPR1/2的同源物PO-

RK1为感知REF1信号的受体, REF1-PORK1介导的

信号通路能激活植物创伤诱导的细胞重编程主要调

控子WIND1, 并与WIND1形成一个正反馈回路, 从

而放大和稳定损伤信号, 协调愈伤组织的器官再生。

REF1- PORK1信号转导机制代表了一个保守的植物

细胞因子途径, 能够启动、放大和稳定信号转导级联, 

实现对创伤诱导器官再生的精细调控(廖人玉和王佳

伟, 2024; Yang et al., 2024)。该发现不仅为理解植物

损伤响应和再生的分子机制打开了全新视角,而且为

提高作物的再生能力和遗传转化效率提供了潜在应

用策略。 

7  生殖生物学 

7.1  番茄通过调控HD-Zip蛋白的表达促进闭花授

粉结构的形成 

现代栽培番茄无须昆虫或人工介入便能实现“自我

授粉”, 这一现象不仅显著提高了结实率, 还增强了

其抗逆性。吴双团队研究发现现代栽培番茄的花药边

缘具有一类特殊的表皮毛, 它们相互铰链, 形成一个

类似拉链的结构, 锁住相邻花药, 形成密闭的花药桶

结构。该团队在番茄花柱中发现一类HD-Zip IV转录

因子调控花柱长度决定因子Style 2.1的空间表达, 推

测在番茄进化早期, HD-Zip IV转录因子时空表达的

改变促进了番茄花药形成闭合结构, 同时促进花柱伸

长外露。在这个阶段, 由于野生番茄中的自交不亲和

尚未解除, 自花授粉难以发生, 这样的花结构使野生

番茄仍然能通过昆虫传粉完成受精和繁殖。但当自交

不亲和性状突变缺失后, 人为驯化倾向于筛选具有

Style 2.1突变的后代, 形成花柱内缩及花药桶紧闭的

完全闭花授粉结构(Wu et al., 2024a)。该研究解析了

植物通过调控表皮毛发育改变花器官结构, 进而改变

授粉方式的分子机制, 为改良转基因作物和防止花粉

污染提供了新的靶标。 

7.2  精细胞中特异表达的转录抑制因子调控胚根

干细胞发育的分子机制 

受精作用通过精卵细胞融合汇集并整合父母亲本遗

传物质从而启动胚胎发生, 产生新一代植物体。父母

亲本基因如何调控受精及受精后的胚胎发育和器官

建成是发育生物学的基本科学问题, 对解析植物发育

调控机制和理解作物杂交育种的分子机理至关重要。孙

蒙祥团队鉴定到2个在精细胞中特异表达的转录抑制

因子TREE1和DAZ3, 研究证实TREE1及其同源基因

DAZ3均为父本起源基因。TREE1和DAZ3突变后, 胚

根原细胞发育命运发生改变, 根干细胞龛分化异常, 

继而根的发育异常, 根重建能力降低。受精后TREE1

和DAZ3结合到卵细胞特异表达的母本起源基因RKD2

的启动子上, 抑制其在早期胚胎中表达, 以确保胚根

原细胞正常分裂, 及根干细胞龛的发育命运正常确立。

当TREE1和DAZ3突变后, RKD2在早期胚胎中的抑制

被解除, 胚根原细胞和根干细胞龛的命运随之发生改

变(Cheng et al., 2024b)。该研究揭示了一条受精过程
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中雌雄配子在分子层面上的具体互作途径, 并解析了

该途径靶向调控胚胎具体器官形成的分子机制。 

8  囊泡运输 

8.1  FREE1生物大分子凝聚体介导膜重塑 

细胞内部结构复杂而精妙, 其中各物质的有序组织是

确保细胞正常运作的基础。细胞区室化是一种主要的

维持胞内各反应有序进行的机制。在真核细胞中, 细

胞区室化的主要方式是形成有膜细胞器(Honigmann 

and Pralle, 2016)。由生物大分子通过相分离聚集形

成生物大分子凝聚体则是另一种普遍存在的维持并

调控细胞生命活动的机制, 这类结构被称作无膜细胞

器(Banani et al., 2017)。近年来, 液-液相分离机制多

次被报道参与了生物大分子凝聚体的形成(Alberti et 

al., 2019)。方晓峰团队与国外多家单位合作, 基于前

期发现提出植物FREE1蛋白可能参与胞内体的膜重

塑。随后, 他们利用一系列体内、体外实验及计算机

模拟证实, 由液-液相分离形成的FREE1生物大分子

凝聚体可在不依赖传统ESCRT机制与能量消耗的情

况下, 通过与多囊泡体膜发生润湿作用介导膜切割与

内陷, 进而形成腔内囊泡(Wang et al., 2024e)。人们

曾经普遍认为膜重塑主要依赖于ESCRT机制且需要

能量消耗, 而该研究揭示了FREE1生物凝聚体亦可

通过非能耗方式单独介导胞内体的膜重塑并参与多

囊泡体形成。该研究提出的有膜细胞器-无膜细胞器互

作模型, 为后续研究相分离形成的生物凝聚体参与其

它细胞内膜运输过程奠定了坚实的理论基础。 

9  植物-微生物互作 

9.1  遗传优化大豆结瘤提高产量和蛋白质含量 

豆科植物根瘤中的共生固氮需要消耗大量的能量, 超

级结瘤大豆由于过度消耗碳源导致植株发育受阻和

产量下降。孔凡江和王二涛团队与合作者通过基因编

辑创制了根瘤数量不同程度改变的大豆突变体(nin- 

4m、ic1b/2b、ric1a/2a、ric-6m和nark), 发现超级结

瘤大豆突变体ric-6m和nark生物量减少, 而根瘤数量

增加1倍的ric1a/2a突变体生物量显著增加。同位素示

踪等实验表明, ric1a/2a根瘤数量适当提高不仅增加

生物固氮作用, 还通过氮素促进了叶绿素含量, 提高

了大豆光合效率, 最终达到碳氮协同促进。ric1a/2a

中适当增加的根瘤并未像超结瘤突变体一样消耗过

多碳源, 因此维持了碳氮平衡。多年多点田间试验表

明, ric1a/2a的小区产量显著提升10%–20%, 蛋白质

含量稳定提高1%–2%, 且含油量未显著降低。这归因

于ric1a/2a中转运到种子的碳源与氮源协同提升, 因

此实现了协同增加产量和蛋白质的生物育种(Zhong 

et al., 2024b)。该研究通过基因编辑等手段优化大豆结

瘤固氮, 有望成为提升大豆单产和品质, 促进绿色种

植的重要途径, 对打好大豆种业翻身仗有重要意义。 

10  植物系统进化 

10.1  系统发育与基因组学 

10.1.1  小立碗藓染色体的人工合成与替换 

合成基因组学通过设计与合成重塑基因组, 既可探索

基因组的组织规律, 也是改造基因组、创造人工生命

的底盘技术, 现已成为科学探索新前沿。小立碗藓

(Physcomitrium patens)是苔藓类植物, 其生活史中

单倍体世代占主导, 具有结构简单和同源重组能力强

等特点, 是重要的模式植物。戴俊彪团队与闫建斌团

队合作首先绘制了端粒到端粒的小立碗藓高精参考

基因组(Bi et al., 2024)。在此基础上, 戴俊彪团队与

国内多家单位合作对小立碗藓18号染色体短臂上155 

kb的基因组片段进行了改造及合成, 最终获得完全

替换成功的合成株系semi-syn 18L。经检测, 合成株

系与野生型在各个发育阶段表型类似, 对高盐和干旱

耐受性也无明显差异(Yu et al., 2024b)。该研究为完

成苔藓基因组合成计划(SynMoss)提供了重要技术支

撑, 并为合成更复杂的植物基因组奠定了技术基础。 

 

10.1.2  马达加斯加猴面包树基因组信息揭示其演

化历史 

猴面包树属(Adansonia)为锦葵科木棉亚科落叶乔木, 

全球仅存8种, 其中6种只分布于马达加斯加, 其余2

种分别分布于非洲大陆和澳大利亚(Baum, 1995)。猴

面包树不仅树形奇特, 果实可食, 树干还能储水; 在

干旱条件下, 可为不同动物提供水、食物和庇护所。

但该属物种受气候变化和栖息地被破坏的影响较大, 

属内3个物种已被列为濒危或极度濒危物种。王青锋

团队与万涛团队合作对分布于全球的8个猴面包树物
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种基因组进行了测序分析, 重建了其系统发生关系, 

结合大陆板块运动、全球气候和海平面变化历史等因

素, 追溯了其演化、扩散和种群大小变化历史, 推测

马达加斯加是猴面包树属的起源和分化中心(Wan et 

al., 2024)。该研究不仅对制定物种保护政策非常重

要, 还为有效保护马达加斯加岛整体生物多样性提供

了新的科学视角和参考依据。 

 

10.1.3  栽培三倍体香蕉基因组的解析 

栽培香蕉(Musa ssp.)是热带和亚热带地区的主要经

济作物, 其大部分起源于小果野蕉(M. acuminata)和

野蕉(M. balbisiana)的自然杂交。目前, 鲜食栽培三

倍体香蕉主要为巴西蕉(Cavendish)以及大麦克蕉

(Gros Michel), 它们的起源和演化吸引了众多科学家

的关注, 而它们的抵抗病毒病能力则涉及到这些栽培

香蕉的命运。小果野蕉和野蕉的基因组均已被测序

(D’Hont et al., 2012; Wang et al., 2019), 但一直缺

少高质量的三倍体香蕉基因组图谱来完成它们的演

化“拼图”。近期, 张亮生团队与国内外多家单位合

作完成了巴西蕉和大麦克蕉的高质量染色体水平基

因组图谱, 明确了三倍体栽培香蕉A基因组的祖先来

源, 并挖掘了调控抗病与果实成熟的关键基因(Li et 

al., 2024b)。该研究不仅揭示了占栽培香蕉90%市场

的这2个三倍体亚群的起源, 还为培育抗病、耐贮藏

和口感好的香蕉品种提供了重要指导。 
 

10.1.4  棉族独特折叠胚形成的分子与演化机制 

锦葵科棉属(Gossypium)物种的种子表面密布长或者

短的棉毛, 种子内子叶高度折叠, 形成了被子植物最

复杂的胚结构。棉属的几个物种被驯化培育成著名的

纤维作物, 这些物种的起源以及基因组演化吸引了众

多科学家的关注。朱玉贤团队在棉花基因组学研究方

面取得了一系列重要进展(Wang et al., 2012; Huang 

et al., 2020)。近期, 该团队又与合作者通过解析端粒

到端粒的四倍体棉祖先种雷蒙德氏棉(G. raimondii)

基因组完整序列图谱, 揭示了其独特的着丝粒结构类

型及表观图谱, 并通过深入挖掘功能性转座子, 发现

由3个新分子(miR2947-DNA转座子MuTC01-加倍基

因LEC2b)组成的三级小RNA调控机制, 从而阐明了

棉属及其近缘物种复杂折叠子叶形成的分子调控与

演化机制(Huang et al., 2024)。该研究首次在植物界

发现具有功能的三级小RNA调控机制, 并从发育的

角度阐释了棉族复杂的胚折叠过程及其分子与演化

机制。 
 

10.1.5  基因组相关研究揭示豇豆驯化过程中的遗

传分化特征 

豇豆(Vigna unguiculata)起源于非洲, 经过人类驯化

和培育, 现有2个主要栽培亚种: 非洲的粮用豇豆(V. 

unguiculata subsp. unguiculata)和亚洲的菜用豇豆

(V. unguiculata subsp. sesquipedalis)。这2个亚种在

荚长、单荚粒数和营养品质等重要农艺性状上差异很

大。它们是如何分化的?造成这些农艺性状差异的遗

传基础和分子机制又是什么?只有1个亚种的基因组

(Lonardi et al., 2019)无法回答上述问题。李国景团队

与张明方团队合作成功构建了1个粮用豇豆和1个菜

用豇豆的高质量基因组, 并对全世界收集的344份核

心种质进行了重测序, 结合GWAS和选择性清除等

分析方法, 挖掘到与驯化和改良相关的基因组印迹信

号和重要基因/遗传位点, 发现粮用豇豆的驯化主要

涉及籽粒大小和品质等性状, 菜用豇豆的驯化则主要

涉及荚长和嫩荚品质等性状(Wu et al., 2024d)。该研

究全面解析了豇豆驯化与改良中重要性状相关基因

组的选择特征, 为豇豆品质、产量和抗逆(病)性状的

协同改良提供了重要基因组信息。 
 

10.1.6  小麦百年种质遗传多样性的解析 

小麦是全球最主要的粮食作物之一, 普通小麦为异源

六倍体, 基因组约为15 Gb, 其遗传育种研究极其复

杂。而现代小麦育种过程中单一品种的选育和推广可

能会导致小麦现代品种多样性的丢失(Walkowiak et 

al., 2020)。因此, 扩大小麦的遗传多样性资源范围, 

从众多地方品种中挖掘决定优异农艺性状的基因资

源, 是突破目前小麦育种障碍的重要途径。程时锋团

队与国外单位合作, 利用英国约翰·英纳斯中心保存

的百年来收集的来自世界30多个国家的全套小麦种

质资源, 特别是绿色革命之前的品种, 开展了表型鉴

定、遗传作图群体构建及群体基因组变异图谱构建, 

完成了控制137个性状的候选基因、单倍型和相关变

异鉴定等系列工作。他们追溯了现代小麦育种过程中

丢失的遗传多样性, 挖掘了当前小麦育种中未被利用

的大量新优异变异, 如与小麦高产且抗倒伏、氮高效

利用和抗病基因等相关的数千个有利遗传变异位点, 

开发了一整套小麦科研和育种上有用的数据资源和
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技术工具, 为全球农业科技发展贡献了中国智慧和中

国力量(Cheng et al., 2024a)。 
 

10.1.7  黍稷农艺性状的遗传基础 

黍稷(Panicum miliaceum)是一种古老的作物, 因具有

抗旱、耐盐碱和生育期短等特性, 成为半干旱地区部分

旱地的主粮作物或夏季轮作作物(Rajput et al., 2016)。

但黍稷的产量较低, 且因系统性的基因组研究工作不

足及驯化机制不明长期制约了其分子育种进展。宋伟彬

团队系统收集了中国北方10个省份的野生黍稷种质资

源, 结合栽培品种, 对1 904份黍稷进行了全基因组深

度测序, 构建了全面的基因组变异图谱。通过全基因组

关联分析(GWAS), 他们鉴定出与12个农艺性状相关

的186个位点, 包括调控籽粒大小(PmGW8)和穗型

(PmLG1)等的关键基因。野生黍稷中保留了许多与籽

粒性状相关的有益变异, 这些变异在栽培品种中大多

丢失。此外, 野生和栽培黍稷采用不同的基因位点调控

开花时间, 以适应区域环境差异。该团队同时解析了黍

稷的群体结构, 为现代栽培黍稷起源于黄土高原地区

的单一起源理论提供了支持(Lu et al., 2024b)。该研究

全面系统地揭示了黍稷的遗传多样性及种群基因组特

征, 为黍稷的遗传改良提供了重要的基因资源。 
 

10.1.8  西瓜属超级泛基因组图谱的构建 

西瓜(Citrullus lanatus)是全球重要的经济作物, 但其

栽培品种遗传多样性较低, 可用于进一步改良的遗传

资源有限。为充分研究和利用作物野生近缘种中的遗

传变异 , Bohra等(2022)提出了“超级泛基因组”, 

即从物种水平的泛基因组扩展到包含一个属内所有

物种的基因组信息, 是遗传改良和种质创新的宝库。

张兴平团队与国内单位合作绘制了西瓜属全部7个种

的28份代表性材料的端粒到端粒(T2T)高质量基因组

图谱, 成功构建T2T水平的西瓜属超级泛基因组, 极

大丰富了西瓜遗传改良基因资源库。通过比较分析, 

他们鉴定出丰富的基因和结构变异, 揭示了西瓜在驯

化过程中伴随着糖分积累相关基因的扩张和大量抗

病基因的丢失; 并从野生西瓜基因组中系统挖掘了抗

病基因, 且成功整合进栽培西瓜基因组。此外, 该团

队还核实了西瓜起源于非洲的理论依据, 发现栽培西

瓜除之前报道的cordophanus亚种外可能还存在其它

祖先(Zhang et al., 2024d)。该研究加深了人们对西瓜

基因组多样性和驯化历史的理解, 为西瓜育种提供了

最完整的基因组资源。 

10.2  分子进化与古植物学 

10.2.1  十字花科植物一年生与多年生生活习性转

换的遗传基础 

植物具有从一年生、二年生至多年生的不同生活史策

略, 且在进化历史中发生过多次多年生和一年生之间

的转变, 这对于其适应多变的生长环境具有重要意义

(Friedman, 2020)。另外, 多年生作物具有1次播种多次

收获的特点, 因此在可持续农业和粮食安全上具有极

大价值。王佳伟团队以包含多种重要蔬菜和油料作物的

十字花科植物为研究对象, 选取多次结实的多年生模

式植物喜马拉雅须弥芥(Crucihimalaya himalaica)和内

华达糖芥(Erysimum nevadense), 通过构建跨物种遗

传群体, 利用正向遗传学手段定位到3个密切相关的

MADS-box基因(FLC、FLM和MAF), 这些基因对决定

植物生活史策略具有关键作用。其剂量效应实现了多年

生/二年生/一年生之间转变的连续过程, 且通过表达模

式、功能强度和组合方式的多样化赋予了植物转换不同

生活史策略的潜力, 其中单个基因的过表达足以将一

年生或冬性一年生植物转化为多年生开花植物(廉小平

等, 2024; Zhai et al., 2024)。该研究为揭示植物生活史

策略的进化奠定了遗传基础, 也为开发培育具有更长

寿命的多年生十字花科作物提供了理论依据。 

 

10.2.2  花生的进化历史与表型多样化 

作为全球重要的油料作物, 花生(Arachis hypogaea)

的进化历史和表型多样化的遗传机制一直备受关注。

之前的研究推测花生可能起源于野生四倍体祖先山

地花生(A. monticola), 但亚种分化的遗传基础和驯

化路径仍不明确, 尤其缺乏对全基因组水平变异的系

统性解析(Seijo et al., 2007; Yin et al., 2018)。张新

友团队与郑峥团队合作通过对全球范围内花生种质

资源的叶绿体和全基因组测序分析, 揭示了花生的遗

传进化规律。他们发现花生的2个主要亚种(hypogaea

和fastigata)可能分别起源于独立的二倍体野生种多

倍化事件, 并经历差异化的传播路径与人工选择驯化

而来。该团队结合全基因组关联分析(GWAS)和连锁

作图, 鉴定出多个与重要农艺性状(如开花模式、内种

皮颜色、荚果和籽粒重量与含油量)相关的基因和基
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因组区域, 并开发了高效分子标记, 为分子育种提供

了靶点(Zheng et al., 2024)。该研究不仅加深了人们

对花生进化历史的理解, 还揭示了花生表型多样化的

遗传基础, 有望显著提高其育种效率。 

 

10.2.3  上山文化遗址揭示水稻从野生到驯化的十

万年演化史 

水稻是世界上三大主粮作物之一, 但其从野生到驯化

的过程仍不明晰。遗传学研究推断野生稻可能早在

2.4万–1.3万年前就已被采集利用(Choi et al., 2017), 

然而考古证据表明野生稻直到约1.2万年前后才开始

被人类采集和利用(Qiu et al., 2019)。吕厚远团队与

国内多家单位合作, 利用植硅体微体化石分析等方法

开展了水稻起源研究。该团队基于多年的系统研究, 

建立了以水稻泡状细胞中扇形植硅体鱼鳞纹数量作

为判别野生-驯化水稻的鉴定指标, 结合光释光(opti-

cally stimulated luminescence, OSL)和碳14测年技

术, 通过对2个上山文化典型遗址的考古地层采样分

析, 系统重建了上山文化遗址地层序列中水稻从野生

到驯化的连续时间框架。研究表明, 野生水稻至少在

10万年前就已在长江下游地区分布, 在约2.4万年前

开始水稻利用的初步阶段, 在约1.3万年前进入预驯

化栽培阶段, 最终在约1.1万年前完成驯化(Zhang et 

al., 2024a)。该发现揭示了水稻驯化的漫长过程, 对

理解东亚农业起源和植物驯化机制具有重要意义。 

11  全球变化生态学 

11.1  优化肥料管理可显著减少全球氨排放 

大气中的氨气(NH3)主要来源于农业活动, 对空气质

量、人类健康和生态系统构成严重威胁。然而, 由于

数据限制, 全球农田NH3排放的估算存在不确定性, 

影响了减排选项及效果准确评估。随着全球人口的增

长, 粮食需求增加, 如何在不减少氮肥总用量的情况

下降低NH3排放, 成为亟待解决的问题。近期, 郑一

团队与国外合作者开发了一种基于机器学习的人工

智能模型 , 可用于估算全球NH3排放。研究发现 , 

2018年全球水稻、小麦和玉米田的NH3排放量为

(4.3±1.0) Tg N·a–1, 低于以往未充分考虑肥料管理实

践的估算。通过空间优化肥料管理, NH3排放可减少

约38% ((1.6±0.4) Tg N·a–1), 其中水稻的减排潜力最

大, 可达47%。此外, 研究还预测了不同气候变化情

景下NH3排放的变化趋势, 指出针对性肥料管理措施

可缓解潜在的NH3排放增加, 为各国制定符合自身条

件的减排策略提供了科学依据, 具有重要的应用价值

(Xu et al., 2024)。 
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Abstract  In 2024, the numbers of original research articles published by Chinese plant scientists in mainstream plant 

science journals increased significantly compared with that in 2023, and important advances have been made in the fields 

of plant hormone regulation, pathology, synthetic biology, stress resistance mechanism, phylogenetics and genomics. 

Among them, “Characterization and Heterologous Reconstitution of Taxus Biosynthetic Enzymes Leading to Baccatin III”, 

and “Reciprocal Conversion Between Annual and Polycarpic Perennial Flowering Behavior in the Brassicaceae” were 

selected as two of the “Top Ten Advances in Life Sciences in China” in 2024. Here we summarize the achievements of 

plant science research in China in 2024, by briefly introducing 50 representative important research advances, 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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