
拟提名 2023年度云南省科学技术奖项目公示内容 

 

一、项目名称 

水稻及其野生近缘基因组变异、进化与物种形成基因组学研究 

二、提名者及提名等级 

提名者：中国科学院昆明分院 

提名等级：云南省自然科学奖特等奖 

三、项目简介 

该项成果在国际上首次获得了与水稻育种利用密切相关的稻属 

AA- 基因组 8 个物种（普通野生稻、尼瓦拉野生稻、非洲栽培稻、短

舌野生稻、展颖野生稻、长雄蕊野生稻和南方野生稻）的高质量参考

基因组，构建了其比较与进化基因组学研究框架，重建了 AA- 基因

组物种的系统发育关系和进化历史，勾画了它们基因组与基因的变异

式样，诠释了它们在亚洲、非洲、澳洲和南美洲的物种形成过程中及

后来的生境适应的基因组学基础，揭示了达尔文选择压力是丰富基因

组变异的重要推动力量并促使它们的交配系统在全球多样化的泛热

带生境中快速适应性进化，展示了亚洲栽培稻及其野生祖先种与非洲

栽培稻及其野生祖先种的在亚洲和非洲的不同适应性进化历史；基于

LTR 逆转录转座子的结构特征系统地扫描并获得了水稻基因组的

LTR 逆转录转座子家族全景图，首次勾画了近期快速分化形成的稻属



AA-基因组所有 8 个近缘物种基因组中 LTR 逆转录转座子家族的分

化、扩增、删除等进化式样与机制，重现了逆转录转座子家族它们在

约 4.8 百万年中生活史周期的快速流转、生生不息的图景，揭示了 LTR

逆转录转座子家族的近期快速进化是推动基因的功能分化和基因组

进化进而促进物种形成重要的驱动力；利用 Illumina 和 Hi-C 测序技

术，首次将组装得到的基因组序列（736.66-Mb）的 ～98.2% 挂载在 

12 条染色体上，获得了颗粒野生稻（O. granulata）染色体水平的高

质量基因组图谱，发现大约 61.98% 的重复序列中绝大多数反转录转

座子的不断扩增但缺乏有效的清除机制，导致它成为基因组大小约为 

782 Mb 的稻属第二大的基因组；通过稻属叶绿体基因组结构变异图

谱的构建首次获得了植物新近物种形成过程中叶绿体基因组和基因

变异式样、进化机制、速率或方向性的崭新认识，揭示了叶绿体基因

组和基因的适应性进化驱使稻属物种适应亚洲、美洲、非洲和澳洲热

带和亚热带的多样化生境；对同源四倍体水稻的多倍化与 DNA 甲基

化关系的表观遗传学研究，首次为多倍化事件发生后水稻基因组进化

受表观遗传修饰的影响提供了重要的理论基础，大大地促进多倍体水

稻育种和野生稻优异新基因资源的发掘与利用研究；首次提出了亚洲

栽培稻的非独立起源与驯化假说，揭示了在其驯化过程中籼粳两个亚

种之间存在着基因组渗入，发现亚洲栽培稻起源与驯化机制远比原来

的认识复杂，被认为是近年来作物起源与驯化理论群体遗传学研究中

的一个新突破。该项成果的获得大大地推动了稻属物种形成与适应性

进化机制的认识，奠定了我国科学家在野生稻种质资源与基因组学领



域的世界领先地位，为未来全球野生稻基因库的科学保护、为我国和

世界水稻科学家对野生稻优异外源基因资源扩大利用奠定了坚实的

科技基础。 

该项成果共发表 SCI-E 收录论文 14 篇；其中 8 篇代表论文，总

影响因子达 59.945，引用次数 399 次，他引次数 358 次。研究成果被

国内外同行在 Nature、Science、Nature Genetics 等 TOP 期刊上重点

关注和正面评价。 

四、代表性论文专著目录 
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五、主要完成人基本情况 

姓名 职称 职务 工作单位（完成单位） 

高立志 二级教授 主任 
海南大学 

（中国科学院昆明植物研究所） 

李伟 研究员 无 
河北大学 

（华南农业大学） 

朱婷 副教授 无 
辽宁师范大学 

（中国科学院昆明植物研究所） 

张杰 副教授 无 
云南农业大学 

（中国科学院昆明植物研究所） 

刘云龙 副研究员 无 中国科学院昆明植物研究所 

张群洁 副研究员 无 
华南农业大学 

（中国科学院昆明植物研究所） 

张昀 讲师 无 
贵州中医药大学                               

（中国科学院昆明植物研究所） 

施聪 研发工程师 无 
杭州昱鼎生物科技有限公司 

（中国科学院昆明植物研究所） 

李奎 副研究员 无 
北京大学现代农业研究院 

（中国科学院昆明植物研究所） 

施超 教授 无 
青岛科技大学 

（中国科学院昆明植物研究所） 

夏恩华 教授 无 
安徽农业大学 

（中国科学院昆明植物研究所） 



张丹 副教授 无 
海南大学 

（华南农业大学） 

佟岩 助理研究员 无 中国科学院昆明植物研究所 

黄荟 副研究员 无 
怀化学院 

（中国科学院昆明植物研究所） 

 


