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摘要
#$$#

年
%#

月
%#

日，中国科学院、国家科技部、国家计划委员会、国家自然科学基金委员会

联合宣布“中国水稻（籼稻）基因组精细图完成”。 此前，我国科学家于
#$$%

年
%$

月完成了其工

作框架图的绘制。水稻
*

籼稻
)

基因组工作框架图与精细图是继人类基因组计划之后所测定完成的

最大的植物基因组，也是迄今为止惟一用“霰弹法”完成的最大基因组精细图。这表明中国在基因

组科学领域处于世界领先地位；也标志着中国的高性能计算在生物信息领域的综合实力。文章概

要地介绍了该项成果的研究背景和意义、主要内容、研制过程和方法、应用价值及国内外的评价。

%+"研究背景与意义

水稻是世界上最重要的粮食作物，全球近半数

人口以其为生。水稻基因组是迄今为止开展基因组

测序的最大植物基因组，约为人类基因组的
%,-

，约

./(

亿对碱基。通过对水稻全基因组序列分析，可以

获得大量的水稻遗传信息，全面了解其遗传机理，

并可获得大量用于农作物改良的极具价值的基因。

由于水稻是禾本科作物中的模式生物，对其遗

传密码的破译，将促进玉米、小麦等其它重要农作

物的研究和应用发展，从而带动整个粮食作物的研

究。因其所蕴含的巨大社会效益和经济效益，国际

上对水稻基因组研究的竞争非常激烈。日本于
%&&%

年将水稻基因组制图计划列入水稻基因组研究规

划。
%&&0

年
#

月，由日本科学家牵头的“国际水稻基

因组计划”（
12345

）正式启动，选取日本主要栽培品

种———粳稻 “日本晴”为研究材料。随后，美国

6789:8;<

公司和瑞士
4=8>78;:

公司相继开展了对

“日本晴”的基因组测序研究工作。

中国及东南亚等主要水稻生产国均以籼稻及

以籼稻为遗传背景的杂交稻为主要栽培品种，其种

植面积占世界稻谷生产的
0$?

以上。中国是世界上

水稻种植面积最大的国家之一，袁隆平院士培育的

超级杂交水稻较其它品种增产
#$@

—
($@

，为解决

我国及世界的粮食问题做出了重大贡献。为开发这

一宝贵的国家资源，为继续保持我国在杂交水稻育

种领域的国际领先地位，由中国科学院基因组生物

信息学研究中心暨北京华大基因研究中心（
A31

）发

起，遗传与发育生物学研究所和国家杂交水稻工程

技术研究中心等共同参与的“中国杂交水稻基因组

计划”于
#$$$

年
B

月
%%

日正式启动，选取超级杂

交稻的父本———纯种籼稻
&(C%%

为研究对象。

#""研制过程及主要内容

“工作框架图”是指覆盖基因组的大于
&$@

序

列的基因图谱，但仍存在碱基、序列不确定的区域

和未在染色体上定位的序列。“精细图”则是指基因

组中所有基因覆盖区域碱基序列精确、基因精确定

位于染色体上的基因图谱。目前，国际通用的测序

方法主要有两种———霰弹法和克隆法，这是两种不

同的技术路线。
A31

采用的是 “全基因组鸟枪法测

序”，即霰弹法，是将基因组
DEF

打成约
#GH

—
(GH

水稻*籼稻)基因组
工作框架图与精细图的绘制!
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的片段进行测序，然后再将这些小的片段拼接起

来，重新组装成一个完整的基因组。它的最大优点

是经济、快速、高效，但对高性能计算的方法和设备

要求非常高。

经过一年多的前期准备，中国水稻（籼稻）基因

组测序工作于
!""#

年
$

月
#

日开始大规模加速。

!%"&

年
&%

月
&!

日，由中国科学院、国家科技部、国

家计划委员会联合宣布完成了水稻（籼稻）基因组

“工作框架图”的绘制，并公布数据库供无偿使用。

该框架图要点包括：测序工作量达水稻基因组的
'

倍；基因组覆盖率达
(!)

以上，即经初步组装的“一

致性”序列占整个基因组的
(%)

以上；经初步组装

的“一致性”序列中碱基的准确率达
(()

以上，即每

一碱基出错的可能性（误差率）低于
&)

。数据库的

无偿使用，得到国内外同行的一致好评。至今，已有

!!

个国家
!%

多万人次访问和下载了中国的水稻数

据。“水稻（籼稻）基因组工作框架序列图”以
&'

页

的篇幅发表在
!%%!

年
'

月
*

日的《科学》（美）上，

并以青山衬托下的一片金灿灿的云南哈尼梯田作

为该期的封面。同时，还配以大量评论文章，高度评

价该工作是“具有最重要意义的里程碑性工作”，对

“新世纪人类的健康与生存具有全球性的影响”，

“永远改变了我们对植物学的研究”，并祝贺论文作

者“对世界科学乃至全人类里程碑的贡献”。该成果

还被两院院士评选为
!%%#

年度中国十大科技新闻

之一。
!%%!

年
*

月
!+

日，江泽民主席在两院院士大

会上的讲话中，将其列为近代中国生命科学对世界

三个主要贡献之一：“在当代世界科技发展的史册

上，我国科技工作者也书写了光辉的篇章：在世界

上首次人工合成牛胰岛素；完成了人类基因组百分

之一的测序研究工作；率先公布了水稻基因组框架

图……”。
!%%!

年
(

月
*

日，该项目组荣获由香港求

是科技基金会颁发的
!%%!

年度 “求是杰出科技成

就集体奖”。
!%%!

年
##

月
##

日，
,-.

主任杨焕明、

于军又因在水稻基因组研究中的巨大贡献，被拥有

&*"

多年历史并享誉世界的杂志《科学美国人》评为

“
!""!

年度全球科研领袖”。

框架图的研究成果也极大地加速了全球水稻

基因的研究工作，中国也投入了近两亿元的资金，

支持基于水稻基因组的功能和应用开发研究。水稻

（籼稻）基因组精细图是我国后续水稻功能和应用

研究以及水稻全基因组第三代芯片研制的基础，同

时也是比较基因组学研究的基础。“精细图”和“工

作框架图”的差别虽然只有几个百分点，但它对基

因预测、基因功能鉴定的准确性以及基因表达、遗

传育种等研究的贡献是一个质的飞跃。
./-01

已将

!""!

年底前完成
&"

倍覆盖度的图谱作为第二期目

标。因此，在水稻
2

籼稻
34

基因组工作框架图中已取得

国际领先优势的中国籼稻基因组研究，必须在激烈

的国际竞争中，加速完成“精细图”的绘制。

,-.

根据现有经济实力和 “工作框架图”的结

果，着重进行基因所在区域内的“精细图”绘制，对

于因重复序列所造成的基因间的不连续，视经费情

况再行定夺。这种技术思路，避开了最为棘手的重

复序列问题，既可节省大量的时间和财力，又不降

低“水稻精细图”的整体价值。终于在
!%%!

年
&!

月

初率先完成了水稻（籼稻）全基因组“精细图”的绘

制。该成果的主要内容和应用如下：

（
&

）完成了水稻（籼稻）全基因组“精细图”。该

图覆盖了
($5

的基因序列，并可将其中
($6

的基因

精确地定位在染色体上。覆盖基因组
('6

的染色体

定位序列准确性达到了
((7((6

。已达到国际公认的

精细基因图的标准。它是迄今为止世界上惟一的基

于“全基因组鸟枪法”构建的大型植物基因组高精

度基因图。

2!3

完成了水稻亚种内和亚种间分子遗传标记

图谱。通过对籼稻（
89:8;<

）和粳稻（
=<>?98;<

）亚种基

因组已定序列的比较分析，发现了
&%%

多万个单核

苷酸多态性，将这些分子遗传标记在染色体上定

位，并整合在精细基因图谱上。这些标记物可以用

来鉴别基因的来龙去脉，追踪它们在遗传群体中和

杂交过程中的分布，进而指导遗传育种实践。

2@3

预测出约
A

万个水稻基因。利用这些信息，

制备出了全基因组基因芯片。为功能基因组研究提

供了强有力的工具，为大规模分离抗病、高产、优质

的相关基因奠定了基础。

（
'

）通过比较基因组学研究，发现水稻和拟南

芥基因组在基因组结构、基因表达和基因功能方面

存在广泛差异。以水稻为代表的单子叶植物与拟南

芥相比具有很多新的基因，为解释这些基因的新功



水稻
!

籼稻
"
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能和进一步研究单、双子叶植物在分子进化和生理

生化上差异的分子机制研究奠定了基础。

（
#

）建立了全基因组鸟枪法测序基因组组装的

计算机软件体系。运用全基因组鸟枪法测序，组装

成高精度全基因组的基因图，是一项技术上的新突

破，在植物基因组研究中属首创。植物基因组有大

量的重复序列，它们主要分布在基因和基因之间，

使基因很容易重复和翻转，同时为基因序列的组装

造成巨大困难。这些重复序列的正确识别和组装，

需要开发特殊的计算软件。该体系的建立，为开展

其它重要物种的基因组研究开辟了一条全新的经

济、快捷和可靠的研究方法。

$%%应用价值

和人类基因组计划一样，水稻基因组研究是与

信息科学密切结合的大科学工程。从基因测序到组

装，从基因预测到全基因组芯片的研制，从分子标

记图谱到基因和蛋白质表达图谱，充分体现了大科

学工程从基础到应用的科学研究的系统性、原创性

及可持续发展性。大规模的水稻基因组测序，促进

了测序技术的集成；工业规模的高通量
&'(

测序，

带来了规模效应，技术革新和规范管理大大降低了

成本。

基因组大量数据的产出，对我国海量信息处理

体系和高性能计算的软硬件环境提出了前所未有

的需求和挑战。它全面促进了相关算法发展和软件

开发。计算技术研究所的大型计算机“曙光
$)))

”，

国家北方计算中心的大型计算机“神威”，都为水稻

基因组的工作做出了积极的贡献。高性能计算在生

物学领域的成功应用，对人们在海量信息的基础上

探讨生物的奥秘，从方法论和观念上都带来革命性

的进步。

自主基因预测软件的开发，使得准确地预测基

因和覆盖全基因组的基因芯片研制成为可能。基因

芯片将基因组学的基础研究与功能和应用研究密

切联系起来，将大大加快水稻基因表达的动态研

究。

该工作还全面带动了我国大规模
&'(

测序、

全基因组的基因芯片制作、海量生物信息处理等规

模化、集成性的平台体系建设。它标志着我国在基

因组领域领先的地位，也是我国在攀登科学高峰的

征途中进行原创性科学研究和高新技术集成等方

面全面创新的综合体现。它实现了跨学科人才队伍

的凝聚和培养。为进一步开展所有农业与环境相关

的基因组研究打下了良好的基础。

由于科学和技术上的创新及我国科学工作者

艰苦奋斗和勤俭节约，中国水稻基因组工作在“投

入
*

产出比”上远优于国际同类项目。该项目的高

速、高质和低投入，已成为国际大科学项目的重要

典范之一。由此吸引了国际同行对中国基因组研究

的密切关注，美国、丹麦等国的政府以及世界银行

等投资机构已在基因组相关的领域与我国进行合

作谈判。

该成果的取得将为全面了解水稻的生长、发

育、抗病、抗逆和高产规律，推动遗传育种，解决粮

食问题带来革命性的突破。
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