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2019年中国植物科学若干领域重要研究进展 

摘要  2019年中国植物科学家在国际综合性学术期刊及植物科学主流期刊发表的论文数量大幅增加, 在光生物学、植物抗

逆和分子进化等若干领域取得了重要成果。其中, 硅藻光合膜蛋白超分子结构和功能研究入选2019年度中国科学十大进展

和中国生命科学十大进展; 植物抗病小体的结构与功能研究入选2019年度中国生命科学十大进展。该文评述了2019年中国

科学家在植物科学若干领域取得的重要研究进展, 以期追踪和报道当前中国植物科学领域发展的前沿和热点及展示中国科

学家所取得的辉煌成果。 
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2019年, 我国科学家在Cell、Nature和Science

三个国际综合性学术期刊发表论文14篇(去年为11

篇), 在Molecular Plant、Nature Plants、The Plant 

Cell、Plant Physiology和The Plant Journal五个植物

科学主流期刊发表论文429篇, 与去年(403篇)相比明

显增加。近3年的统计数据显示, 2017年中国科学家

在这5个主流期刊上发表的研究论文(Article)数占这

些期刊总载文(Article)数的30.4%, 2019年则迅速增

长至37.5%, 从2017年和2018年的全球第2位, 跃居

全球第1 (表1) (数据来源: Web of Science核心合集) 

(检索时间: 2020年6月17日)。此外, 通过对2017– 

2019年我国科学家在这5个主流期刊发表论文的研究

材料进行分析, 发现以拟南芥为实验材料的研究呈现

逐年递减趋势, 而以作物如水稻、玉米和小麦为材料

的研究呈明显上升态势; 且在作物研究中, 以水稻为

材料的研究所占比重最大(表2)。此外, 据我刊不完全

统计 , 2019年中国植物科学家在Science、Cell、

Nature及其系列(Nature Plants、Nature Genetics、

Nature Communication)和PNAS期刊上发表的论文

总数为116篇, 与去年(77篇)相比增长了约50%。这些

成绩的取得不仅受益于国家政策的支持, 而且与中国

科学家持续不断的努力息息相关。 

为了帮助读者更好地了解我国植物科学研究的

最新前沿和热点, 展示我国植物科学的重要成果, 我

们经过专家投票从2019年我国科学家在植物科学领

域发表的论文中遴选出29项重要进展, 并对相关进

展进行系统评述。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。 

 

表1  2017–2019年中国与4个欧美国家在5个植物科学主流期

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 number of papers published by China, Ame-

rica, Germany, France and UK in five major journals of plant 

science (MP, NP, PC, PP and PJ) from 2017 to 2019 (data 

sources: Web of Science) 

  2017年 2018年 2019年 

  
文章

数量

所占比

例(%)
文章 
数量 

所占比

例(%) 
文章

数量

所占比

例(%)

中国 354 30.4 403 35.7 429 37.5

美国 408 35.1 404 35.8 392 34.3

德国 224 19.3 202 17.9 224 19.6

英国 147 12.6 136 12.1 132 12.0

法国 126 10.8 101 9.0 116 10.1

注: 文章数量按篇计算, 当1篇文章属于多个国家, 会计入每个国

家1次, 分别被算入占比的数值, 所以占比之和大于100%。

2017年、2018年和2019年, 5刊(MP、NP、PC、PP和PJ)的总

载文(Article)量分别为1163、1128和1144篇。 

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

will be counted into each country once, so the total per-

centage may be more than 100%. The total number of pa-

pers published in five journals (MP, NP, PC, PP and PJ) was 

1163 in 2017, 1128 in 2018 and 1144 in 2019, respectively. 

MP: Molecular Plant; NP: Nature Plants; PC: The Plant Cell; 

PP: Plant Physiology; PJ: The Plant Journal 
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表2  2017–2019年中国植物科学家在MP、NP、PC、PP和

PJ发表以水稻、玉米、小麦和拟南芥为研究材料的文章数量(数

据来源: Web of Science核心合集) 

Table 2  The number of papers published by Chinese sci-

entists in MP, NP, PC, PP and PJ from 2017 to 2019 using 

rice, maize, wheat and Arabidopsis as materials (data sources: 

Web of Science) 

  2017年 2018年 2019年 

  
文章 
数量 

所占比

例(%) 
文章

数量

所占比

例(%) 
文章 
数量 

所占比

例(%)

水稻 88 21.4 111 24.4 98 22.3

玉米 38 9.2 43 9.5 52 11.8

小麦 18 4.4 17 3.7 24 5.5 

拟南芥  268  65.0  284 62.4  265  60.4

总计  412   455   439  

注: 表中文章数量存在重复计数。MP、NP、PC、PP和PJ同

表1。 

Note: Repeat count for number of articles in the table. MP, 
NP, PC, PP and PJ are the same as Table 1. 

1  植物基因编辑 

1.1  基因组单碱基编辑器 

作物农艺性状很多情况下是由基因组中的单个或少

数核苷酸突变引起。因此, 基因组中关键核苷酸变异

的鉴定与定向修正是植物育种的重要方向。基因组单

碱基编辑器的开发, 为定向编辑和修正基因组中的关

键核苷酸变异提供了重要工具, 展现了其在植物新品

种培育等方面潜在的重大应用价值(Komor et al., 

2016; Gaudelli et al., 2017)。单碱基编辑器主要包括

胞嘧啶单碱基编辑器(CBE)与腺嘌呤单碱基编辑器

(ABE)。目前, CBE与ABE已在多个物种中得到广泛应

用, 然而其在体内全基因组范围的脱靶效应还未得到

评估(Rees and Liu, 2018)。高彩霞研究组在植物体

内利用全基因组测序技术全面分析和比较了BE3 (基

于融合 rAPOBEC1胞嘧啶脱氨酶的CBE系统 )、

HF1-BE3 (高保真版本BE3)和ABE系统在基因组水

平上的脱靶效应, 发现现有的BE3和HF1-BE3系统可

在植物体内造成难以预测的脱靶突变, 需要进一步优

化提高其特异性(Jin et al., 2019)。该研究创新性地利

用相似遗传背景的克隆植物及全基因组重测序解决

了以前大量异质细胞序列分析的复杂性问题。《植物

学报》发表专文点评, 认为这一发现对单碱基编辑工

具的应用和进一步改进具有重要意义(谢卡斌, 2019)。 

1.2  基于RNA模板的植物同源重组修复 

自2012年CRISPR/Cas基因组编辑技术被发明以来, 

已广泛应用于动物、植物和微生物等诸多物种的基因

组编辑。基因组编辑首先在基因组靶向位置产生DNA

双链断裂(DNA double-strand break, DSB)。之后, 这

些产生的DSB可通过非同源末端连接(NHEJ)或者

HDR途径进行修复。NHEJ最常用于移码突变进而破

坏基因的功能, HDR则主要用于对靶标序列的精准替

换或定点插入。在多数物种中, NHEJ是DSB最主要的

修复途径, 而通过HDR途径进行精准修复的概率极

低。虽然利用基因枪转化或者双生病毒系统开展植物

CRISPR/Cas系统DNA供体的递送, 可提高DNA模板

数量进而提高HDR的发生概率, 但如何实现高效率的

植物同源重组依然是一个巨大的挑战。夏兰琴研究组

与合作者以RNA为同源重组修复(HDR)的模板, 并分

别利用核酶自切割和具有RNA/DNA双重切割能力的

CRISPR/Cpf1基因编辑系统, 成功获得了后代无转基

因成分的抗ALS抑制剂类除草剂水稻植株(Li et al., 

2019c)。该研究证明, 除了通常使用的DNA模板, RNA

同样可作为植物同源重组修复的模板。在此基础上, 

有望解决植物同源重组频率不高的难题, 及加快通过

基因编辑技术精准改良农作物重要农艺性状的步伐。 

2  作物生物学 

2.1  玉米紧凑株型的分子网络 

日益增长的世界人口迫切需要利用有限的耕地增加

作物产量。而作物产量的高低与光能同化有直接关系, 

光能同化高的作物又与株型密切相关。具有更多直立

叶片的植株结构能够减少相互遮蔽, 且在增加植株密

度条件下仍能维持光合作用的光能捕获, 以此改善叶

片氮的积累, 用于籽粒灌浆和增加产量(Pendleton et 

al., 1968; Stewart et al., 2003; Tilman et al., 2011)。

田丰研究组从玉米野生祖先种大刍草中克隆到2个调

控叶倾角的主效QTL (UPA1和UPA2)。研究表明, 大

刍草UPA2等位基因具有与玉米不同的披叶基因

DRL1的结合位点, 而DRL1能够与无叶舌基因LG1进

行物理互作, 抑制ZmRAVL1介导的LG1激活。Zm-

RAVL1调控油菜素内酯C6氧化酶基因brd1/UPA1, 

改变植株内源的油菜素内酯含量和叶片角度。来自玉

米野生祖先大刍草的UPA2等位基因能够减小叶片角
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度, 但其在玉米驯化过程中丢失。通过将野生UPA2

等位基因导入到现在玉米杂交种中和编辑ZmRAVL1

基因均能够增强高密度种植玉米的产量(Tian et al., 

2019)。该研究克隆了控制玉米紧凑株型和密植增产

的关键基因, 建立了玉米紧凑株型的分子调控网络, 

为玉米理想株型分子育种及培育密植高产品种奠定

了理论和实践基础。《植物学报》发表专文点评, 认

为该成果是玉米功能基因组研究的重大进展之一, 也

是理论研究指导育种应用的最佳范例之一(刘杰和严

建兵, 2019)。 

2.2  水稻高产和氮高效基因OsNR2 

现代农业中, 氮肥使用为水稻高产发挥了巨大的推动

作用, 但氮肥过多施用不仅增加农业成本, 还带来一

系列环境问题。水稻土壤的细菌通过硝化作用将约

40%的氮转化为硝态氮, 因此, 硝态氮的吸收同化成

为影响水稻氮素利用率(NUE)的重要因素。氯酸盐抗

性是水稻硝态氮同化效率的指标。Teng等(2006)最早

利用DH群体定位到3个氯酸钾抗性QTLs。徐国华研

究组相继克隆了多个水稻硝态氮吸收转运基因(Yan 

et al., 2011)。2015年, 储成才研究组克隆了硝态氮转

运蛋白基因OsNRT1.1B (Hu et al., 2015), 为水稻高

NUE育种奠定了基础。近期, 钱前研究组与合作者利用

水稻9311和日本晴的RIL群体检测到氯酸钾抗性

QTLqCR2。他们对其进行精细定位和图位克隆, 发现

其编码NAD(P)H依赖型硝酸还原酶OsNR2, 而位于

NAD(P)H结合域的精氨酸(籼型)和色氨酸(粳型)的差

别是两者酶活性差异的关键。OsNR2基因与OsNR-

T1.1B基因具有正反馈互作, 在粳稻背景下聚合籼型

的这2个基因, 可以获得比导入单基因更高的产量和

NUE (Gao et al., 2019)。OsNR2基因的发现为水稻

产量可持续增长提供了新的基因资源。 

2.3  水稻根系微生物组及氮磷协同利用 

植物对氮的利用主要依赖根系从土壤中吸收无机氮, 

并在体内同化为有机氮后被利用(Xu et al., 2012)。亚

洲栽培稻中, 籼稻的氮利用效率通常高于粳稻, 原因

之一是二者吸收和转运无机氮的方式不同。其中, 编

码硝酸盐转运蛋白的NRT1.1B基因在籼粳稻之间存

在明显分化(Hu et al., 2015)。根系在土壤中招募大量

且种属特异的微生物(根系微生物组), 植物调控根系

微生物组的机制对植物吸收营养和响应逆境胁迫等

生理过程至关重要。白洋研究组与储成才研究组合作

揭示了水稻根系微生物组与氮代谢的交互调控机制。

他们通过比较田间生长的68个籼稻和27个粳稻品种

的根系微生物组, 发现籼稻和粳稻具有显著不同的

根系微生物组成, 籼稻比粳稻富集了更多与氮代谢

相关的根系微生物, 这与籼稻具有更高的氮利用效

率相一致。进一步分析发现, NRT1.1B不同等位形式

在富集氮代谢相关根系微生物中具有关键调控作用

(Zhang et al., 2019)。该研究为探讨根系微生物与植

物互作及其功能提供了理论指导, 为利用益生菌培

育氮高效利用水稻奠定了重要理论基础。《植物学报》

发表专文点评, 认为该研究揭示了籼稻和粳稻根际

微生物分化的分子基础, 展示了利用根际微生物提

高水稻营养高效吸收的应用前景(王孝林和王二涛, 

2019)。 

后续储成才研究组发现膜定位的水稻NRT1.1B

可与细胞质定位的抑制蛋白SPX4发生相互作用, 且

硝酸盐可增强两者的互作, 并促进SPX4蛋白的降解, 

进而激活下游基因的表达, 触发硝酸盐应答反应。

NRT1.1B介导SPX4蛋白降解也触发磷饥饿应答基因

的表达。因此, 硝酸盐信号可通过NRT1.1B-SPX4同

时实现对硝酸盐应答基因和磷饥饿应答基因的协同

激活, 从而实现氮磷的营养平衡(Hu et al., 2019a)。

该研究既揭示了硝酸盐受体传递信号的重要机制, 也

阐明了氮磷协同利用实现植物营养平衡的分子机制, 

对植物营养研究具有重要意义。 

3  逆境生物学 

3.1  生物胁迫 

3.1.1  植物“抗病”小体与抗病机制 

植物在与病原菌的长期对抗过程中, 进化出了先天免

疫系统 , 主要由2个先天免疫反应 (PTI和ETI)组成

(Jones and Dangl, 2006), 而抗病蛋白是植物免疫系

统的核心, 但人们对抗病蛋白发挥抗病反应的分子机

制仍知之甚少。ZAR1是一类NLR (nucleotide-binding 

leucine-rich repeat receptors)蛋白, 可与抗病相关

蛋白激酶I (RKS1)互作形成未激活的复合体。该复合

体可识别十字花科的黄单胞菌属(Xanthomonas cam-

pestris pv. campestris)效应因子AvrAC尿苷酸化的
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PBL2UMP配体, 进而激活下游的抗病信号转导(Lewis 

et al., 2013; Wang et al., 2015)。柴继杰研究组、周

俭民研究组与王宏伟研究组合作发现并解析了植物

界首个完整NLR (植物中一类主要的信号识别受体, 

能感知病原物的效应因子, 并触发植物的免疫反应

(Jones and Dangl, 2006; Maekawa et al., 2011))复

合体的结构。他们解析了ZAR1-RKS1和ZAR1-RKS1- 

PBL2UMP复合物的晶体结构, 发现ZAR1-RKS1通过

自身结构域互作及ADP的结合, 使其处于稳定的抑

制状态。而病原菌效应因子尿苷酸化诱饵蛋白PBL

激活RKS1, 促使RKS1对ZAR1NBD产生空间碰撞 , 

ZAR1NBD向外旋转60°, 使ZAR1-RKS1-PBL2UMP的

ADP解离, 并达到解抑制的中间状态(Wang et al., 

2019c)。之后, 3个研究组合作, 同样采用结构生物学

方法解析了植物第一个激活状态的抗病蛋白复合体, 

并命名为“抗病小体(resistosome)”。他们利用冷冻

电镜技术、生物化学和细胞生物学技术证明, dATP可

将ZAR1-RKS1-PBL2UMP由解抑制状态进一步转化为

激活状态, 并形成轮状五聚体的“抗病小体”。遗传学

相关实验表明, ZAR1的“抗病小体”参与病原菌侵染

后的抗病反应, 如细胞的超敏性死亡(hypersensitive 

response) (Wang et al., 2019b)。该成果被认为是植

物免疫学研究中的里程碑式发现, 入选2019年度中

国生命科学十大进展。《植物学报》发表专文点评, 认

为该研究解析了第一个植物完整NLR ZAR1激活前后

的结构, 填补了NLR介导的免疫信号转导研究领域的

空白(夏石头和李昕, 2019)。 

柴继杰研究组与合作者利用结构生物学方法发

现了FER-LLG1异型复合体识别RALF多肽的分子机

制。他们解析了po-FERECD、apoANX1ECD、apo-AN-

X2ECD、apo-LLG1以及RALF23-LLG2-FERECD的晶体

结构, 并利用拟南芥定点突变技术、体内遗传学方法

和体外生化手段, 发现RALF的N末端保守结构域是

LLG1-3识别的重要区段, LLG1-3识别RALF主要由构

象多变的C端结构域控制(Xiao et al., 2019)。该研究

揭示了多肽酶类激素RALF被受体激酶和膜锚定蛋白

组成的异型复合体识别的分子机制, 是植物免疫学领

域和受体激酶相关研究中的一项重要突破。他们提出

的受体激酶与膜锚定蛋白异型复合体识别配体的模

式是一类崭新的受体识别模式, 为其下游细胞信号转

导和抗病反应等相关研究提供了新思路。 

3.1.2  玉米纹枯病数量抗性基因ZmFBL41 

纹枯病是一种由立枯丝核菌(一类死体营养型(nec-

rotrophic)真菌)引起的病害, 在我国大部分地区以及

东南亚、南亚地区广泛分布(赵茂俊等, 2006; Zheng 

et al., 2013), 主要感染玉米、水稻和大豆等重要作物。

储昭辉研究组克隆了抗玉米纹枯病基因ZmFBL41。

他们首先利用GWAS方法(Xiao et al., 2017)从380份

重测序玉米自交系自然群体中鉴定了28个与玉米纹

枯病抗病表型显著相关的SNP位点, 发现最显著的

SNP位点ZmFBL41基因编码F-Box蛋白。然后利用玉

米转座子插入突变体及该基因在水稻中过表达分析, 

发现ZmFBL41是纹枯病的负调控因子。生化实验进

一步证明, ZmFBL41蛋白可与木质素合成酶ZmCAD

互作, 并介导其泛素化降解。抗病品种中ZmFBL41- 

LRR的214和217位氨基酸突变会导致ZmCAD的泛

素化降解受阻, 从而促进木质素的合成, 增强玉米品

种的抗病性(Li et al., 2019b)。《植物学报》发表专文

点评, 认为该研究率先揭示了SCF复合体可通过降解

肉桂醇脱氢酶来调控植物免疫反应的新型分子机制, 

为提高玉米及其它作物对纹枯病的抗性提供了重要理

论依据和基因资源(李伟滔等, 2019)。 

3.2  非生物胁迫 

3.2.1  植物细胞表面GIPC鞘脂是盐受体 

盐胁迫是限制农作物生产的重要环境因子, 严重制约

了农业发展(Munns and Tester, 2008)。有研究表明, 

盐胁迫诱导[Ca2+]cyt迅速上升(Knight et al., 1997), 

激活SOS途径 , 增强植物对盐胁迫的耐受性 (Zhu, 

2016)。然而, 植物如何感受盐胁迫这一科学问题一

直未被阐明; 同时, 盐胁迫诱导[Ca2+]cyt迅速上升, 这

其中的感受器及其作用的分子机制也未明确。胡章立

研究组与合作者发现了植物盐受体GIPC, 并揭示了

其作用机制。他们通过遗传筛选分离出盐胁迫诱导

[Ca2+]cyt升高的缺陷突变体moca1。图位克隆发现

MOCA1 编码 IPUT1 (inositol phosphorylceramide 

glucuronosyltransferase 1), 能将GlcA (glucuronic 

acid)转移到IPC (inositol phosphorylceramide)在细

胞质膜外侧形成的鞘脂GIPC (glycosyl inositol phos-

phorylceramide)。在盐胁迫下, 胞外的Na+结合到植

物细胞质膜外侧的GIPC, 引起细胞表面电势变化, 

从而打开质膜的Ca2+通道, 导致[Ca2+]cyt增加, 激活
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SOS通路以适应盐胁迫环境。不同于动物的盐感受离

子通道, 植物特异的GIPC鞘脂是非离子通道盐受体

(Jiang et al., 2019)。这种盐胁迫响应机制可能意味着

脂质参与了对各种环境盐胁迫水平的适应, 可用于提

高作物耐盐性, 同时也为进一步揭示植物适应全球环

境变化的生理生态效应及分子机制奠定了新的理论

基础。 

 

3.2.2  盐胁迫下特异Ca2+信号的产生与调控机制 

钙离子(Ca2+)作为第二信使参与胞内众多的生理反

应, 植物细胞通过对Ca2+信号的感知、识别与解码, 

激活下游通路, 以维持环境胁迫下细胞正常的生命活

动(Reddy et al., 2011)。而目前对于特异Ca2+信号的

产生及调控机制尚不清楚。Yang和Guo (2018)发现

并确立了Ca2+依赖的Na+外排机制 , 即SOS (salt 

overly sensitive)调控途径。但盐胁迫下, SOS途径特

异Ca2+信号的产生与调控机制仍不清楚。郭岩研究组

揭示了Ca2+依赖激活的SOS途径负调控盐胁迫诱导

的[Ca2+]cyt。他们进一步研究发现, AtANN4具有Ca2+

通道活性, 促进盐胁迫下Ca2+内向转运, 参与激活

SOS途径; SCaBP8介导AtANN4与SOS2互作并增强

SOS2对AtANN4的磷酸化修饰, 同时磷酸化修饰后

的AtANN4对SCaBP8具有更高的亲和力, 故盐胁迫

稳定了SCaBP8-AtANN4-SOS2蛋白复合体。该复合

体通过抑制AtANN4的活性(即信号通路的下游组分

SCaBP8-SOS2)形成负反馈调控环抑制AtANN4的活

性, 最终形成盐胁迫下特异的Ca2+信号, 参与植物长

期的盐胁迫响应(Ma et al., 2019)。该研究加深了我们

对细胞Ca2+信号转导途径的认识, 及对盐胁迫下特异

Ca2+信号调控机制的理解。 

 

3.2.3  植物高温记忆代际传递的机制 

高温胁迫也是造成作物产量及品质下降的主要环境

因素。植物已经进化出非常复杂的调控机制应对高温

胁迫, 如表观遗传修饰的调控(Liu et al., 2015)。有些

植物还能够将高温记忆传递给下一代, 形成传代记忆

(Lang-Mladek et al., 2010)。然而, 目前高温传代记

忆的具体机制及其对植物相关表型的影响仍不清楚。

何祖华研究组发现高温造成的提早开花及抗病性降

低可以传递给下一代, 表现出传代记忆效应。他们进

一步研究发现 , 长期的高温能激活HSFA2 (HEAT 

SHOCK TRANION FACTOR A2), HSFA2进而激活

编码H3K27me3的去甲基化酶基因REF6 (RELA-

TIVE OF EARLY FLOWERING 6)和染色质重塑因

子基因BRM (BRAHMA)的表达。REF6和BRM反过来

降低HSFA2位点上的H3K27me3修饰水平, 从而提

高HSFA2的表达 , 形成REF6-HSFA2正向反馈环 ; 

同时HSFA2直接激活编码E3泛素连接酶基因SGIP1

的表达, SGIP1蛋白参与降解转录后基因沉默(POST-

TRANIONAL GENE SILENCE, PTGS)调节因子

SGS3 (SUPPRESSOR OF GENE SILENCING 3) 

(Zhong et al., 2013), 从而抑制ta-siRNAs的产生。

REF6-HSFA2反馈环和 ta-siRNAs含量下降共同作

用 , 上调它们的共同靶标HTT5 (HEAT-INDUCED 

TAS1 TARGET 5)基因的表达, 导致植物提早开花和

感病性增加(Liu et al., 2019)。该研究揭示了一个由组

蛋白去甲基化酶、染色质重塑因子、转录因子、泛素

连接酶和小RNA共同组成的表观调控网络, 维持植

物对高温记忆传代的机制。 

4  光合作用与光形态建成 

4.1  硅藻光合膜蛋白超分子结构 

光合作用为地球上几乎所有生物的生存提供了能源

和氧气。硅藻是一种重要的水生光合生物, 贡献了地

球每年约20%的原初生产力, 并在地球的元素(碳、

氮、氧和硅等)循环和气候变化中发挥重要作用, 这

与其光合膜蛋白的结构和功能密切相关。硅藻具有

特殊的岩藻黄素叶绿素a/c结合蛋白 (fucoxanthin- 

chlorophyll a/c protein, FCP), 该蛋白也属于捕光天

线复合物(light-harvesting complex, LHC)家族。因缺

乏结构生物学数据, 此前的FCP研究均只能够参考

高等植物的LHCII模型 (Gundermann and Büchel, 

2014)。近期, 匡廷云研究组连续在Science杂志发表

了2篇长文, 分别报道了FCP天线晶体结构和PSII- 

FCP超级复合体的电镜结构。他们解析了硅藻捕光天

线膜蛋白 (FCP) 1.8Å的高分辨率结构 , 发现每个

FCP单体中结合7个叶绿素a、2个叶绿素c、7个岩藻

黄素和1个硅甲藻黄素分子。该结构描绘了叶绿素c

和岩藻黄素在光合膜蛋白中的结合细节 , 揭示了

FCP二聚体的结合方式, 阐明了硅藻高效捕获蓝绿

光及高效传递和淬灭激发能的机理 (Wang et al., 
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2019d)。 

匡廷云研究组与隋森芳研究组合作利用单颗粒

冷冻电镜技术解析了中心纲硅藻的PSII-FCPII超级复

合体的3.0Å分辨率的三维结构。他们发现硅藻PSII核

心3个新蛋白亚基的结构、独特的四聚体FCP-A天线

排列方式、复杂的色素网络和多条能量传递途径(Pi 

et al., 2019), 为破解硅藻高效传递和转化光能以及

揭示光保护的机理奠定了结构基础。这两项成果入选

2019年度中国科学十大进展、2019年度中国生命科

学十大进展、2019年度中国十大海洋科技进展以及

2019年度中国海洋与湖沼十大科技进展。 

4.2  phyB-BBX4-PIF3介导的红光信号通路 

光作为外界环境最重要的信号之一, 调控着植物生命

周期中的诸多生长发育过程。不同波长的光信号被植

物体内不同的光受体所识别, 启动下游光信号转导途

径。其中phyB是最主要的红光受体。红光的照射迅速

驱动phyB由pr形式向pfr形式转变, 并由细胞质迁移

至细胞核内, 从而与光信号负调控因子PIF3蛋白互

作, 促使其在数分钟之内被磷酸化、泛素化及蛋白降

解 , 最终促进植物的光形态建成 (Ni et al., 2014, 

2017)。许冬清研究组与邓兴旺研究组合作发现转录

因子BBX4是参与红光介导的phyB-PIF3调控途径的

一个重要组分。黑暗下, E3泛素化连接酶COP1促进

BBX4通过26S蛋白酶水解系统降解。红光下, 位于细

胞核内的phyB直接与BBX4互作并稳定它在植物体

内的积累, 从而促进下游受BBX4调控的基因表达。

同时, BBX4也直接与细胞核内尚存的光信号负调控

因子PIF3互作, 以抑制其生物化学活性, 从而负调控

PIF3下游目的基因的转录(Heng et al., 2019)。通过

两个层面, BBX4增强了phyB参与的红光信号抑制

PIF3功能和活性的能力。 

4.3  PP6磷酸酶调控的拟南芥暗形态建成 

暗形态建成有利于植物萌发出土, 光形态建成则帮助

植物进行光合作用并进入自养生长。拟南芥PIF类转

录因子是光形态建成中的关键抑制子, 其功能受磷酸

化调控。目前, 参与调控PIF磷酸化修饰的激酶已被

大量报道 , 但调控PIF去磷酸化的磷酸酶却报道较

少。代明球研究组与邓兴旺研究组合作揭示了PP6通

过控制PIF去磷酸化修饰进而调控植物暗形态建成的

分子机制。他们发现PP6两个催化亚基的双突变体

fypp1/fypp3在黑暗下呈现短下胚轴和子叶张开的光

形态建成表型, 类似于黑暗下生长的pifq (pif1/pif3/ 

pif4/pif5)四突变体。遗传分析显示, PP6和PIF协同抑

制植物在黑暗下的光形态建成。PP6能与PIF3和PIF4

蛋白直接互作, 并调控PIF的去磷酸化修饰。实验表

明PP6的去磷酸化修饰功能对PIF的转录活性起正调

控作用(Yu et al., 2019)。磷酸酶PP6在植物中高度保

守(Dai et al., 2012)。该研究为作物耐深播农艺性状

的改良提供了基因资源和理论指导。 

4.4  拟南芥幼苗顶端弯钩形成与打开的机制 

土壤中双子叶植物幼苗的下胚轴顶端发生细胞不对

称生长, 形成弯钩状结构, 降低土壤颗粒对幼苗的机

械损伤。出土后, 幼苗顶端弯钩附近的不对称生长被

迅速消除, 使得子叶充分伸展, 获得更多光照, 快速

实现光合自养。之前, 人们利用遗传诱变筛选到1个

基因HLS1 (HOOKLESS1)的突变体, 该突变体在黑

暗下不能形成顶端弯钩结构, 但是HLS1蛋白发挥作

用的分子机制尚不清楚(Lehman et al., 1996)。钟上

威研究组发现HLS1蛋白在植物黄化苗体内以多聚形

式行使功能, 无法形成多聚体的hls1突变蛋白则完全

丧失活性。出土见光后, HLS1在黑暗下形成的多聚体

迅速消失。遗传分析显示, HLS1位于红光受体phyB 

(phytochrome B)的下游 , 调控顶端弯钩的形成。

phyB在见光后进入细胞核, 通过与HLS1蛋白的直接

互作, 将HLS1蛋白从多聚形式裂解为单体形式, 从

而迅速抑制HLS1的活性, 促进顶端弯钩打开。该研

究发现植物通过HLS1蛋白的多聚和光控解多聚, 实

现对幼苗顶端弯钩形成与打开的精确调控(Lyu et al., 

2019)。 

5  激素生物学 

5.1  不依赖于受体TIR1的生长素信号转导 

生长素作为植物最重要的激素之一, 调控复杂的植物

生长发育过程。经典的生长素信号通路是生长素与其

受体TIR1/AFBs结合后, 能稳定其受体与生长素信号

抑制因子Aux/IAA蛋白的互作 , 且能够泛素化降解

Aux/IAA蛋白, 释放出被Aux/IAA蛋白抑制的生长素

响应因子ARFs, 从而介导生长素信号的传递(Dhar-
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masiri et al., 2005; Kepinski and Leyser, 2005)。但

是否还存在其它信号转导机制目前尚不清楚。徐通达

研究组发现拟南芥TMK1介导了生长素对顶端弯钩发

育的调控。他们发现非典型Aux/IAA家族成员IAA32

和IAA34并不具有与TIR1互作的结构区域, 故不能被

TIR1调控; IAA32和IAA34能够与跨膜蛋白激酶TMK1

剪切后形成的TMK1C片段互作, 从而感受并响应生

长素信号。因此, TIR1和TMK1通过选择不同的IAA蛋

白而介导生长素下游信号的传递。此外, 生长素通过

TMK1C稳定而非降解 IAA32和 IAA34蛋白 , 并通过

ARF转录因子调控下游基因的表达, 在生长素高浓度

的部位抑制细胞生长, 从而促进顶端弯钩内外侧的差

异性生长(Cao et al., 2019)。《植物学报》发表专文

点评 , 认为该研究发现了一条独立于经典的受体

TIR1的生长素信号通路, 是该领域的突破性进展(胡

孔琴和丁兆军, 2019)。 

5.2  细胞分裂素调控植物根系向水性生长 

根的向水性生长是指植物通过根尖感知土壤中水分

梯度, 向着水势较高区域生长的生物学特性, 对植物

从土壤中有效获取水分极为重要; 同时, 也是实现节

水灌溉、提高干旱地区农业产量的有效途径。然而其

调控机理却报道较少。已有研究表明, 植物向性生长, 

尤其是向地性和向光性, 主要受生长素的调控(Gei-

sler et al., 2014; Fankhauser and Christie, 2015)。

黎家研究组发现模式植物拟南芥根尖的向水性生长

受细胞分裂素的调控。在面对不同水势信号时, 根尖

两侧细胞分裂速率差异明显, 根尖水势较低一侧的分

生区细胞分裂增加, 导致根尖发生向水性弯曲生长。

进一步研究发现, 细胞分裂素的差异性分布诱导了其

信号下游A类响应因子ARR16及ARR17在根尖分生

区两侧的不对称表达, 从而实现对分生区两侧细胞分

裂差异的调节(Chang et al., 2019)。该研究揭示了细

胞分裂素调控植物根向水性生长的重要机制, 为全面

理解植物向性生长提供了新思路, 对培育抗旱保产农

作物新品种具有重要的指导作用。 

6  生殖生物学 

6.1  利用CRISPR创建水稻无融合生殖体系 

王克剑研究组通过多重CRISPR-Cas9基因编辑技术, 

对杂交稻组合春优84中PAIR1、REC8和OSD1三个

减数分裂相关基因进行编辑, 成功获得了MiMe材料。

MiMe在性细胞形成过程中不发生同源染色体重组

(homologous recombination), 产生与亲本基因型一

致的二倍体配子(Wang et al., 2019a)。已有研究表明, 

玉米MTL (MATRILINEAL)基因可诱导产生单倍体

(haploid)植株, 与拟南芥中通过CenH3诱导孤雌生殖

(parthenogenesis)相比, 其优点是mtl突变体植株自

交可直接获得孤雌生殖单倍体后代。水稻中存在玉米

MTL的同源基因, 且其生物学功能与玉米MTL相同

(Yao et al., 2018)。王克剑研究组通过CRISPR-Cas9

系统验证了该基因的功能, 并且成功诱导出单倍体

植株。在此基础上, 他们同时对春优84中PAIR1、

REC8、OSD1和MTL基因进行编辑, 成功获得了具有

无融合生殖现象的Fix (Fixation of hybrids)材料, 并

获得与杂交亲本基因型一致的克隆种子。对其二倍体

后代进行基因组重测序分析表明, 克隆繁殖的二倍体

植株与杂交种春优84基因型一致, 说明杂合背景的

基因型能够在不同有性世代间传递 (Wang et al., 

2019a)。《植物学报》发表专文点评, 认为该研究证

实了通过无融合生殖固定水稻杂种优势的可能性, 为

实现“一系法”杂种优势利用探索出一种可能的技术

路径(薛治慧和种康, 2019)。 

6.2  分泌小肽介导的物种遗传隔离 

遗传隔离是新物种形成的前提条件。“同种花粉优先”

现象就是一种遗传隔离形式, 早在160年前该现象便

被达尔文用实验验证了, 但其分子机制目前尚不明

确。瞿礼嘉研究组以拟南芥为材料, 证明了一类雌性

器官分泌的小肽分子可以增加同种花粉管的竞争能

力 , 从而促进与亲缘关系相近物种产生遗传隔离

(Zhong et al., 2019)。该成果赋予了这类小肽以新的

生物学功能, 从分子水平上为可能导致新物种产生的

一种遗传隔离现象提供了解释。 

7  植物系统进化 

7.1  陆生植物祖先适应陆地环境的策略 

陆生植物是从水生植物登陆后演化而来, 现在成为

地球上植被的主体。这个过程是如何完成的? 其祖

先是谁? 程时锋研究组与合作者对轮藻类的部分植
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物进行了基因组分析, 并将之与陆生植物基因组进

行了系统发生学分析。结果发现双星藻科的2个物种

(Spirogloea muscicola和Mesotaenium endliche-

rianum)与所有陆生植物共享一个最近的祖先 , 且

它们的生境与最早登陆的苔藓类植物非常相似。更

为重要的是, 这2种藻类植物已有原以为陆生植物

特有的逆境响应因子(GRAS和PYL)。继续追溯其

来源, 发现这2个基因来自土壤细菌基因的水平转

移, 其时间与登陆发生的时间相吻合。这些发现使

人们了解了陆生植物可能的祖先特性, 以及最初如

何适应由水生到陆生这一巨大的环境变化(Cheng et 

al., 2019)。 

7.2  古老被子植物花部特征的演化 

被子植物占现在地球上陆生植物种类的约90%, 其适

应性非常广泛。被子植物起源和早期的快速演化一直

是科学家研究的重点。睡莲目植物是世界公认的古老

被子植物类群之一, 其物种的演化规律受到植物和进

化学家的高度关注。张亮生研究组及其合作者对睡莲

目中既有颜值又有香气的蓝星睡莲(Nymphaea colo-

rata)基因组进行了深入分析, 并将之与其它19个睡

莲科物种的转录组进行比较, 发现花器官形态决定和

花发育相关的ABCE类基因在早期被子植物及核心被

子植物非常保守, 即它们共用一套系统。而一些与花

香相关的基因则有可能在蓝星睡莲中独立演化出来。

这些发现为被子植物的早期演化提供了非常重要的

信息(Zhang et al., 2020)。《植物学报》发表专文点

评, 认为该研究不仅解决了谁是现存最基部被子植物

的问题, 也对后续的植物进化分类及重要基因的功能

研究有一定的启示(唐嘉瓅等, 2020)。 

7.3  被子植物起源时间的 “侏罗纪空缺” 

被子植物作为陆地植物中物种最丰富的类群和生态

系统的主宰, 其起源与早期演化一直备受关注。同样, 

古植物学公认确凿的被子植物化石最早年龄与分子

钟估算时间存在巨大差异(Herendeen et al., 2017; 

Coiro et al., 2019)也引起人们的高度重视, 致使被子

植物的起源问题仍悬而未决。李德铢研究组与合作者

利用2 881个质体基因组的80个基因, 重建了迄今为

止科级水平取样最广泛的高分辨率被子植物质体基

因组系统发育树, 并在此基础上结合62个化石标定

点估算了科级以上主要分支的分化时间。研究结果表

明 , 被子植物起源于三叠纪晚期的瑞替期 (约209 

Ma), 明显早于确切的被子植物冠群最早化石年龄, 

并据此提出了被子植物化石记录与分子钟推算时间

之间存在“侏罗纪空缺(Jurassic gap)”。此外, 核心

被子植物五大分支(金粟兰目、木兰类、单子叶植物、

金鱼藻目以及真双子叶植物)之间的关系仍未解决, 

这暗示被子植物早期可能发生了辐射演化(Li et al., 

2019a)。该研究为今后被子植物演化的比较研究提供

了系统发育基因组学框架, 有望更新主流的被子植物

系统发育研究组(APG)系统。 

7.4  活化石银杏的进化历史 

银杏(Ginkgo biloba)是世界上现存最古老的树种之

一, 其既是研究物种适应和灭绝规律与机制的活化

石, 也是人类保护和复兴濒危物种的正面案例。因此, 

研究其种群的进化历史和进化潜力具有重要的科学

意义与实践价值。2016年, Guan等(2016)联合发表了

银杏基因组草图。2019年, 葛颂研究组与合作者完成

了来自全球51个种群的545棵银杏大树的全基因组测

序分析, 构建了至今最大的非模式物种遗传数据库。

他们通过对种群遗传结构和动态历史模拟分析, 发现

银杏在中国存在3个避难所, 且更新世晚期的多次冰

期促进了不同避难所之间种群的分化和特有遗传成

分的混合, 使得银杏能够在物种水平维持较高的遗传

变异。他们还进一步证实了人类在银杏从避难所向中

国其它地区及全球迁移过程中的重要作用, 从而揭示

了现存银杏全球分布格局的基本成因(Zhao et al., 

2019)。该成果为银杏的后续研究建立了进化框架, 

为其种质资源开发和精准保护提供了参考依据, 也是

其它孑遗物种研究与保护可供借鉴的范例。 

7.5  菠萝和四倍体棉花的驯化历史 

栽培植物是野生植物经人工培育后适合人类需要的

植物。对栽培植物基因组进行研究不仅能揭示其起源

和演化, 还能解析其特有的生物性状的遗传和分子机

制。菠萝(凤梨)是一种原产于南美的热带水果, 目前

全世界的热带地区均有种植。明瑞光研究组与合作者

对红苞凤梨(Ananas comosus var. bracteatus)的基

因组进行了分析, 并将之与80多个菠萝栽培品种和

野生祖先进行比较, 追溯了菠萝驯化史, 发现其既经
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历了有性生殖过程, 也有“一步到位”的无性繁殖过

程, 还找到了基因组中与菠萝特异农艺性状相关的人

工选择区段, 为菠萝的遗传育种奠定了科学基础(Chen 

et al., 2019b)。 

棉花的栽培种主要是陆地棉(Gossypium hirsu-

tum)和海岛棉(G. barbadense), 二者均为异源四倍

体。前者产量高, 是世界主栽种; 后者纤维长、质量

好且抗逆性强, 但产量低。为了解析这些物种差异的

遗传和分子机制, 张天真研究组完成了这2个栽培种

的高质量从头组装基因组, 通过深入的全基因组比较

分析, 发现物种特异的基因表达、基因组结构变异和

一些基因家族的扩张是驱动这2个物种形成与进化的

动力(Hu et al., 2019b)。  

8  植物生态与环境生物学 

8.1  亚热带森林群落物种共存的真菌调控机制 

经典物种共存理论认为, 病原菌通过降低群落优势种

的存活率, 形成同种负密度制约, 促进物种多样性的

维持(Janzen, 1970; Connell, 1971)。然而, 除病原菌

外, 自然界还广泛分布着可为植物提供养分和保护的

共生真菌。迄今为止, 尽管有研究表明共生真菌能够

影响植物-土壤的反馈过程(Bever et al., 1997), 但不

同功能型土壤真菌调控森林群落物种共存的协同作

用机制仍不清楚。马克平研究组基于亚热带森林大样

地长期动态监测平台, 将野外动态监测和高通量测序

技术相结合, 发现植物同种负密度制约是由有害病原

真菌与外生菌根真菌相互作用共同决定, 受同种负密

度制约限制较大的物种更容易累积病原真菌, 而能够

较快累积外生菌根真菌的植物物种不易受到同种负

密度制约的限制(Chen et al., 2019a)。该研究提出了

基于外生菌根真菌与病原真菌互作过程影响植物生

存的物种共存新模式, 拓展了病原菌驱动的经典物种

共存理论框架, 为正确认识全球变化情境下的亚热带

森林群落重构以及木本植物多样性纬度梯度格局提

供了新思路。 
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Abstract  Chinese researchers in plant sciences published more original papers in international top journals and main-

stream journals of plant science than last year, and made remarkable achievements in several areas. Research on the 

supramolecular structure and function of diatom photosynthetic membrane proteins was selected in the top 10 achieve-

ments in Chinese Sciences in 2019 and the top achievements of Chinese Life Sciences in 2019. Research on the struc-

ture and function of plant disease-resistant bodies was selected in the top 10 achievements of Chinese Life Sciences in 

2019. In this review, we provide a commentary on the significant progress made by Chinese researchers in plant sciences 

this year. 
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