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摘　要：水稻功能基因组学和水稻育种研究都已进入大规模、高通量时代。表型信息获取与分析是水稻功

能基因组学和现代作物育种研究的基础。目前，表型检测主要停留在传统人工获取的阶段，劳动量大，效

率低，对大批量水稻样本的生长测量几乎不可行，表型数据的质量受人工主观因素影响也较大。某些表型

参数的获取还需破坏性测量，无法实现连续测量。近年来，表型组学的兴起给解决这一问题带来了新的契机。

现以水稻为主，对表型组学的国内外研究现状展开综述，并对表型组学的未来进行分析与展望。
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Research advances and future scenarios of rice phenomics
DUAN Ling-Feng, YANG Wan-Neng*

(National Key Laboratory of Crop Genetic Improvement, National Center of Plant Gene Research, 
Huazhong Agricultural University, Wuhan 430070, China)

Abstract: Functional genomics and crop breeding have reached the large-scale and high-throughput stage. 
Extraction and analysis of plant phenotypic information is essential for functional genomics and crop breeding. In 
the past, extraction of plant phenotypic information has mainly relied on traditional manual measurement, which is 
labor intensive, inefficient and error-prone, making growth investigation of large-scale plant population almost 
impossible. Especially, manual measurement of some phenotypic information involves in destructive sampling, thus 
it is unable for repeated inspection on the same plant. Plant phenomics has brought about new opportunities to 
address these issues. In this review, we summarize recent studies and the challenges in plant phenomics.
Key words: rice; plant phenomics; high-throughput phenotyping; functional genomics; crop breeding
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水稻是世界最主要的粮食作物之一，全世界近

一半人口以稻米为主食。水稻的生产和分配问题关

系到世界半数以上人口的粮食安全问题。中国是世

界上最大的稻米生产国和消费国，水稻产量占国内

粮食总产量的 1/3 以上，水稻的生产问题对中国的

意义尤为重大。伴随着我国人口不断增长、耕地质

量的退化、环境恶化及农村劳动力不足等压力，粮

食产量增速明显放缓，严重威胁着我国的粮食安全，

培育优良水稻品种、提高水稻单产一直是我国重要

战略目标之一。

水稻的基因组较小，且其基因组与小麦、玉米

等主要禾本科作物的基因组上存在共线性，因此水

稻作为理想的模式作物，其重要农艺性状的功能基

因组研究是植物生物学研究的热点。张启发等提出

“RICE2020”计划，呼吁国内外研究者通力合作，

在 2020 年基本确定水稻基因组中所有基因的功能，

并将其应用到水稻作物遗传改良
[1]。通过对基因功

能的解析，在育种过程中可有针对性地设计、改良

品种，提高育种效率。开展水稻全基因组选择育种

技术，对推动我国从传统育种向以基因组信息为依

据的现代化科学育种转型，进而提高我国水稻育种

创新能力及种业竞争能力具有重要作用 [2]。

在基因组学研究中，往往需要大批量的表型检

测，从而筛选突变植株并识别相应的遗传基因 [3]。

传统的表型测量主要依靠人工，劳动量大，效率低，

对大批量样本的生长发育测量几乎不可行，表型数

据的质量受人工主观因素影响也较大。近年来，我

国劳动力成本一直呈现较快的持续性上涨，农业劳

动力工资也在快速上涨，其中玉米、大豆、小麦、

稻谷的生产雇工工资年均涨幅达 9% 以上 [4]。全国

普遍存在着农业“用工难”的问题，有些地区甚至

出现“雇不到、雇不起”的现象。劳动力成本的上升，

将大大增加表型测量的成本。如图 1 所示，以水稻

考种为例，近 5 年内考种成本增加了将近 1 倍。与

之相对的，测序费用大幅度下降而效率则大大增

加 [5]。另外，人工测量某些表型参数如生物量、绿

叶面积等只能在特定时间或生长阶段对植株进行破

坏性测量，无法对同一株植株进行连续测量。而植

物的生长是一个复杂的动态过程，受复杂的基因网

络及环境因子的动态调控。不同基因调控植株生长

的方式可能不同。有些基因在植株生长的各个阶段

都起作用，而有些基因则只在某个特定时间点对植

株的生长起调控作用。比如，随着植株的生长，其

生物量会不断改变。两个不同的基因型可能在某个

特定的生长阶段具有完全相同的生物量，但其遗传

控制的时间变化模式 (temporal pattern) 却差异很大。

仅分析单一时间点的表型来定位相关基因，将导致

很多对生长起调控作用的位点都无法检测到。Yan
等

[6] 分析了水稻在不同生长阶段的株高，发现一些

位点 (quantitative trait locus, QTL) 在各个生长阶段

都能检测到，而有些位点则只在某一个或某几个特

定时间点才能检测到。Busemeyer 等 [7] 的研究也表

明，黑小麦的生物量形成中也有类似的与生长阶段

有关的位点。这就要求对植物的各个生长阶段的表

型进行分析，以解开这些表型性状形成的遗传控制

的时间变化模式。由于缺乏相应的表型观测工具，

研究学者们对复杂性状的基因动态调控机理仍处于

所知较少的阶段。综上所述，急需发展无损、高通量、

图1  水稻考种成本及测序费用与效率的发展变化[5]
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客观准确的表型测量技术。

1　植物表型组学

表型组学 (phenomics) 是一门在基因组水平上

系统研究某一生物或细胞在各种不同环境条件下所

有表型的学科 [8]。综合自动化控制、光学成像、图

像分析及计算机技术等多种现代科学技术，表型组

学研究可追踪分析基因型、环境与表型的关系。植

物表型组学研究主要包括实验设计、数据采集及数

据管理与分析等三个方面。实验设计即精心设计和

控制实验方案，包括基因操作与组合、植物繁种与

栽培、环境设置等；数据采集则为记录定量化及定

性化植株表型性状及环境信息的过程，是生态学、

农学和生态生理学等研究中挖掘植株功能多样性、

比较物种 / 品种性能及植株对环境的应答等的基

础 [9] ；数据管理与分析是对海量的表型及环境数据

进行管理及系统分析，以获取表型性状之间的关联、

基因和环境与表型之间的关系等。作物表型性状分

析和多品种作物表型数据库的建立，对培育抗旱、

抗倒伏、抗毒、抗虫、耐盐碱、营养利用率高等具

有显著优良表型的作物品种有重要的参考价值。

基于光学成像和图像分析技术，可自动化测量

作物的表型。最为重要的一个优势在于无损，可对

同一株植株进行连续测量，获取植株生长相关的表

型性状。如在植株胁迫研究中，通过对植株在一段

时间内的连续生长测量，可明晰植株对胁迫的响应

模式及其对胁迫的抗性。另外，基于光学成像的表

型测量，可快速高效地完成表型的提取，从而使得

对大批量样本的生长测量成为可能。通过结合基因

学分析如全基因组关联分析 (GWAS)、QTL 分析等，

可定位到引起植株胁迫响应差异的基因位点。基于

图像信息的表型平台的一个重要优势就是能在稳定

一致的环境条件下，以定量化的方式，客观、准确、

快速、无损地获取植物的表型
[10]，且不仅可以获取

传统人工能测量的表型性状如株高、生物量等，还

能提取到人工无法测量的新性状如植株密度、谷粒

投影面积等 [11]。

2　国内外高通量表型测量平台

21 世纪以来，随着传统表型观测手段这一瓶

颈日益突显以及对自动化智能化农业装备的一贯重

视，国际上尤其是欧美发达国家植物表型组研究发

展十分迅猛。比利时 CropDesign 公司是世界上最

早开始从事商业化大型表型测量平台研制的公司，

其开发的 TraitMill 平台集全自动生长设施和自动植

物成株图像采集及处理技术为一体，以水稻为模式

作物，能分析水稻全生育期表型参数包括地上部分

生物量、开花时间、收获指数、绿色指数等，并成

功应用于水稻增产、抗逆基因筛选等 [12]。德国

LemnaTec 公司开发的“全自动高通量植物 3D 成像

系统” (Scanalyzer 3D)，通过拍摄一幅顶视图像和两

幅互成 90° 的侧视图像，获取植株的 3-D 信息，能

够提供全自动的表型分析，且成功应用于玉米和拟

南芥成像和分析，并已推广至拜耳、孟山都、先锋

等大型跨国种业集团及德国、荷兰、法国、英国、

意大利、美国、澳大利亚、加拿大、印度、日本等

国的科研单位。2008 年成立的澳大利亚植物表型组

学实验室 (Australian Plant Phenomics Facility)，总

投资超过 5 000 万美金，包括两个表型研究平台 ( 植
物高精度观测平台和高通量植物加速平台 )，已经

成功应用于谷物盐胁迫研究 [13]、植物抗旱性研究 [14]、

抗 ( 硼 ) 毒性研究 [15]、高通量谷物生物量精准建模

和预测 [16]、盐胁迫和根系发育研究 [17] 等。2011 年

1 月德国 LemnaTec 公司和荷兰著名 KeyGene 公司

联合宣布其共同研发的植物表型工厂 PhenoFab 正

式运行，标志着该表型研究平台正式应用于商业

化作物育种。其他国际上有代表性的高通量表型平台

包括 PHENOPSIS[18]、GROWSCREEN[19]、GROWSCREEN 
FLUORO[20]、GROWSCREEN-Rhizo[21]、Phenodyn [22]、

Glyph [23]、Phenoscope [24] 等。

国内表型组研究虽然起步较晚，但部分研究所

和农业院校近几年开始重视表型组平台和团队建

设，取得了一定的阶段性进展。华中农业大学作物

遗传改良国家重点实验室和华中科技大学武汉光电

国家实验室联合研发团队经过 8 年的努力，成功研

制了一种全生育期高通量水稻表型测量平台，主要

包括作物高通量植株表型测量平台和数字化水稻考

种机两部分，如图 2 所示 [11]。其中，作物高通量植

株表型测量平台可以自动提取水稻株高、叶面积、

分蘖数、穗数 [11,25] 等表型数据，按一个工作日 24
小时计算，每天可测量 1 920 株水稻。数字化水稻

考种机可测量总粒数、实粒数、结实率、单株产量、

粒长、粒宽、粒面积等，效率为 1 分钟 / 株。将获

取的表型数据与全基因组关联分析相结合，不仅可

以鉴定传统表型观测手段已鉴定的遗传位点，还能

鉴定到新的遗传位点。由该团队开发的水稻叶片性

状分析仪 (leaf scorer)，可定量化测量水稻叶片的信

息 [26]；穗长测量平台，可自动快速测量水稻穗长 [27]；
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基于高光谱成像仪，可准确地估测水稻生物量，还

可提取海量光谱表型性状 [28]。

2014 年，中国农业科学院生物技术研究所通

过引进德国 LemnaTec 公司开发的 Scanalyzer 3D，

建成全自动高通量 3D 成像植物表型组学研究平台。

整套系统由可见光 3D 成像系统、近红外 3D 成像

系统、自动传送系统以及自动灌溉与称重系统组成，

可以获得植物、根系和土壤的水分含量信息等 50
多个表型参数，包括了植物的结构、宽度、密度、

对称性、叶长、叶宽、叶面积、叶角度、叶颜色、

叶病斑、植株含水量等等信息，综合评价植株状况。

并且可以估算植株的鲜重，计算植物的每日生长率，

获得植物的生长曲线。另外，可以精确地控制植株

的灌溉量，结合称重，获得盆栽植物的土壤蒸散和

植株蒸腾，获知植株生活史不同阶段对水分的利用

情况，进行植物水分利用效率研究。该平台测量一

株植物约用时 40 秒，以每天运转工作 12 小时计算，

则一天可进行 1 000 株植物的表型成像。可以预见，

随着国内作物功能基因组和作物育种技术的飞速发

展，传统表型技术的瓶颈会更加突显，更多的科研

院所和高等院校会越来越重视植物表型组平台和团

队建设。

随着表型组学的兴起，国内外越来越多的研究

者们意识到了其重要性，为了加强全世界表型组学

研究人员的交流与合作，2009 年在澳大利亚植物表

型组研究中心、2011 年在德国尤利希植物表型研究

中心、2014 年在印度金奈分别成功举行了第一、二、

三届植物表型组学国际会议，会议均明确指出，高

通量植物表型测量技术的发展将在今后的作物育种

中具有极其重要的意义，将为现代育种研究提供更

好的研究方法和途径。鉴于此，2014 年底，由德国

尤利希植物表型研究中心发起号召，来自全球 11
个不同国家的 17 所大学或研究所共同成立国际

植物表型组国际组织 (International Plant Phenotyping 
Network, IPPN)，如图 3 所示。该组织旨在通过加

强国际间合作，更好的促进植物表型组技术和植物

表型组学科发展，使其更好的服务于作物改良和育

种。国际植物表型组学会组织和部分代表性研究机

构网址见表 1。

3　作物地上部分表型自动化测量技术

结合各种现代光学成像技术及图像处理与分析

技术，可连续、无损、自动地测量水稻的表型性状。

对于水稻等单子叶作物，由于各器官间相互遮挡，

一般拍摄多个角度下的植株图像，并开发对应的图

像处理与分析算法，进而提取出各个表型性状。如

(a)作物高通量植株表型测量平台；(b)数字化水稻考种机；(c)高通量穗长测量系统；(d)高通量叶片性状测量系统；(e)高通量

高光谱成像系统。

图2  全生育期高通量水稻表型测量平台[11]
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图3  国际植物表型组学会成员全球分布图

表1  国际植物表型组学会组织和部分代表性研究机构

植物表型组研究组织和相关机构(英文全称) 网站

国际植物表型组学会

International Plant Phenotyping Network, IPPN http://www.plant-phenotyping.org/
欧洲植物表型组学会

European Plant Phenotyping Network, EPPN http://www.plant-phenotyping-network.eu/
德国植物表型组学会

German Plant Phenotyping Network, GPPN http://www.dppn.de/dppn/EN/Home/home_node.html
德国尤利希植物表型研究中心

Jülich Plant Phenotyping Centre, JPPC http://www.fz-juelich.de/portal/EN/Home/home_node.html
德国莱布尼茨植物研究中心

Leibniz Institute of Plant Genetics and Crop Plant Research, IPK http://www.ipk-gatersleben.de/en/
澳大利亚植物表型组研究中心

Australian Plant Phenomics Facility, APPF http://www.plantphenomics.org.au/
英国阿伯里斯特威斯国家植物表型组研究中心

National Plant Phenomics Centre http://www.plant-phenomics.ac.uk/en/
英国诺丁汉大学植物表整合植物生物学研究中心

The Centre for Plant Integrative Biology, CPIB https://www.cpib.ac.uk/
丹麦奥胡斯大学

Aarhus University http://www.au.dk/en/
美国普渡大学植物表型研究组

Purdue University https://ag.purdue.edu/plantsciences/Pages/Phenotyping.aspx
美国威斯康星大学

University of Wisconsin http://www.wisc.edu/
美国丹佛植物科学研究中心

Donald Danforth Plant Science Center http://www.danforthcenter.org/
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通过不同角度的植株投影面积，可估测叶面积或生

物量，对于处于早期生长阶段、仅含有轻微遮挡程

度的植株其预测效果较好 [29-30]。然而，当植株长大

后尤其是分蘖后，遮挡较严重；不同品种间的遮挡

情况也不一致，而不同器官间其密度也存在差异。

简单的投影面积无法准确的估测叶面积或生物量。

需结合生长天数、形态学参数、纹理参数等能反映

植株生长情况的特征参数构建估测模型，以提高生

物量估测模型的性能。通过分析植株的颜色信息，

还可定量化研究由于胁迫或病变等引起的植株衰老

程度。植株的三维结构可反映植株对环境的响应，

且包含有生长相关的信息，也是非常重要的表型性

状，而传统的人工方法很难获取。通过 3D重建算法，

从多幅二维图像中重建出三维植株，不需要昂贵的

设备，是一个常用的方法。其缺点在于需要大量的

预处理及后处理。另一种方法则是通过 3D 激光扫

描获取植株三维图像，可提取生物量
[31]、生长相关

表型 [32] 等。基于光学成像技术，还可实现生理生

化表型性状的自动提取，如植物冠层温度可通过红

外成像技术测量。同时，由于叶片温度主要取决于

蒸腾作用，红外成像还可作为筛选植株气孔导度差

异、定量化诊断植株对旱胁迫的响应等的一个可行

的技术手段 [33]。植株的水分含量则可通过近红外成

像技术进行无损估测 [34]。荧光成像能在生长速率下

降前检测出因胁迫造成的光合功能的差异，因此，

很适合用于进行植株光合作用的相关研究 [35]。

相对于室内实验室环境，大田的环境相对复杂，

其表型获取的难度也相对较大。大田地上部分表型

测量的一个行之有效的方法是将多种传感器安装于

可在田间行走的机械装置上，从而获取多种信息，

如声呐传感器可用于测量冠层高度，红外传感可用

于测量冠层温度，可见光 CCD 相机拍摄可见光

RGB 彩色图像，多光谱或高光谱传感器获取光谱反

射信息等。结合多种传感器，可准确地估测生物量

等性状 [36]。大田表型的一个突出的难点在于环境尤

其是光照的不稳定性。这给图像处理带来了很大的

难度。通过将传感器安装于一个可移动的成像暗室

之内，通过移动暗室在田间行走采集图像，可解决

田间光照不稳定的问题 [37]。在大田环境下，植株以

群体而非单株的形式生长，不同植株间相互遮挡，

这给研究大田群体条件下单株植株的表型带来了很

大困难。目前大田表型测量也主要集中在通过相机

获取作物冠层图像及光谱，继而实现对群体表型参

数的测量，如估测水稻单位平方面积产量、水稻关

键发育期自动观测、水稻氮素营养诊断、叶面积指

数和地上部分生物量监测等。近年来，大田表型测

量的一个重要趋势是使用便携式设备如带有高分辨

相机的智能手机拍摄图片并进行图像处理，获取简

单的表型性状，如基于 Android 手机测量水稻剑叶

角度、病虫害识别、叶面积测量等。配备无线网络，

还可将图片无线传输至实验室内的图像工作站进行

进一步的分析，获取更为复杂的表型信息。

4　作物根系表型自动化测量

作物根系生长于土壤中，这使得要获取高对比

度的根系图像进而分析根部表型的难度非常大。传

统人工对根部表型的观测主要采用直接将根部从土

壤中挖出、清洗后测量，需要耗费大量的时间，且

容易产生操作失误而增加测量误差，无法保证测量

结果的可靠性。无损原位根系测量方法不破坏植物

根系的原始分布，可连续观测与研究植物根系的形

态及结构特征，如根长、根长密度、生物量密度、

周转率等。微根管技术通过在土壤中插入透明的观

察管，利用观察镜或相机等观察装置观察管外壁根

系的生长动态，并通过手工绘制或图像等进行记录，

是一种常用的无损根系测量方法。其不足在于仅能

获取根系的局部信息，另外观察装置的材料及其安

装方式、光线泄露、温度湿度变化等都可能会在不

同程度上影响到根系的生长
[38]。根箱法 [21] 及在此

基础上发展的容器法将作物根系的生长限制在较小

的范围内，并通过透明观察面获取图像。根箱法易

于控制根系生长条件，可以方便地研究单个或多个

环境因素对根系的影响。但是这种方法中根系倾向

于在容器壁处密集生长。将作物栽培在透明的非土

壤介质如营养液、凝胶等中，能方便地进行根系观

察与测量，其缺点在于这些非土壤介质的理化性质

与土壤差别较大，无法真实地展现根系在土壤中的

形态及结构的动态发展情况。X 射线断层成像技术

(CT) 能获取物体内部的结构信息，是土壤环境根系

研究中一个很有潜力的技术手段。通过高分辨 CT
系统 (μCT，高达 24 μm) 及高鲁棒的软件 RooTrak，可

恢复整个根系的结构 [39]。 然而，对于水稻等根系

较细的作物，其根系对 X 射线的吸收较少，CT 成

像后的图像信噪较低，图像处理的难度较大。

5　种子表型自动化测量

基因组学及作物育种学的最终目的是提高作物

的产量及品质。通过简便便宜的数码相机或扫描仪

duanlingfeng
插入号
比
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采集种子或穗的图像，并开发相应图像处理软件，

可方便地测量种子及穗的表型性状，如种子尺寸、

形状、颜色等信息 [40-41]、穗部结构和种子相关表型

性状等 [42]。有国内研究团队研发水稻产量相关性状

提取装置，集自动脱粒、自动测量、自动包装功能

为一体，可提取的参数包括总粒数、实粒数、千粒重、

粒长、粒宽等，平均相对误差在 5% 以下，按一天

24 小时工作计算，每天可测量 1 440 株水稻 [43]。此

外，通过集成多种光学成像传感器，比如近红外成

像装置，还可测量稻米蛋白质含量及水分含量等品

质参数 [44]。 

6　表型数据管理及分析

高通量自动化表型测量平台每天可产生大量图

像，在特定生长周期或全生育期对作物的监测则将

产生海量数据，如何对这些海量数据进行管理和分

析是表型组学研究中的重要内容。通过开发图像分

析算法，可从一张图像中提取成百上千的图像特征

(E-Traits)，而这些 E-traits 并不都具有生物学意义，

因此，必须从这些原始的 E-traits 中筛选出有意义

的特征并阐明其生物学意义，以便于不具有图像分

析先验知识的人员理解其含义。另外，表型受到基

因型及环境的交互控制。基因组控制了转录组、蛋

白质组和代谢组，从而直接决定了表型组。而环境

如种植期和植株密度，生长过程中的生物胁迫及光

照、水分、温度、营养等因素也会在很大程度上影

响植物的生长发育，从而影响到其表型。因此，在

记录表型信息的同时，必须记录植物生长过程相对

应的环境信息。

在表型数据管理及分析方面，也有一些相关研

究。PHENOPSIS DB 用于管理与分析 PHENOPSIS
平台收集的图像及数据，可方便地研究分析拟南芥

基因 × 环境的交互作用
[45]。HTPheno 系统则可自

动处理与分析高通量表型平台中获取的图像 [46]。而

另一些管理软件，如 IAP 等，则具有数据综合管理

与分析功能，可处理与分析多种作物如玉米、大麦、

拟南芥等的图像，且允许用户通过插件的形式向

IAP 系统添加其他处理函数，以扩展其功能 [47]。

将表型组学信息、基因组学信息及其他组学如

代谢组学、蛋白质组学及转录组学的信息综合起来

进行数据重析和深入挖掘，已得到了越来越多学者

们的关注。要联合分析相互独立的表型实验数据，

或将表型数据与现有的生物学数据库及资源进行数

据分析及挖掘，首先需要按照规定的标准对表型数

据进行存储，因此，需定义描述数据的数据——元

数据及本体 (Ontology) 模型。在信息学中，本体被

定义为相关概念及其关系的规范化表述。具体地，

在表型组学中，本体则被用来表述对种内或种间的

表型、基因型及环境因素之间系统关系的规范化说

明
[48]。Li 等 [49] 开发的本体驱动表型组学数据管理

系统 (PODD)，能够以可重复利用的方式，储存及

分发由 APPF 平台产生的大量图像、光谱数据及多

种生理数据。一个典型的数据管理系统包括中央数

据存储器、文件服务器及特定的数据库方案。这样

一个系统可方便地实现不同来源的数据之间的交互 [50]。

开发准确、鲁棒、自动的图像分析方法，从图

像中提取有意义的表型性状，是自动化表型测量的

关键。植物是一个复杂的动态系统，随着植株的生

长，植株的外观表现如形状、大小、颜色、姿态、

纹理等都会不断改变。同一时间不同品种的植株，

其外观表现差异也很大，这增加了自动化植物图像

分析的难度。随着现代光学成像技术及自动化技术

的进步，表型测量硬件装置不再是主要瓶颈，而对

多种光学图像的分析与处理则成为表型测量的新的

瓶颈 [51]。

7　问题与挑战

无论是水稻还是其他农作物，表型组技术的匮

乏和落后已成为功能基因组学及作物育种研究的瓶

颈之一，笔者分析未来 5 到 10 年植物表型组主要

面临的挑战如下。(1) 高通量在体表型检测：水稻

在无损表型测量过程中表型性状也会随着水稻的生

长发生改变，为了保证测量数据的有效性和筛选的

准确性，要求能用最短时间完成大批量表型性状测

量任务。目前大多数表型测量技术和仪器只针对单

株或小批次水稻测量，无法实现真正意义上的高通

量测量。(2) 多个表型参数的并行测量 ：大部分现

有表型测量技术和仪器都只针对少数几个表型性状

甚至是单一表型性状，而在水稻研究如水稻抗性特

征筛选中，往往需要同时提供多种表型信息，以便

于更准确全面地进行分析。(3) 数字化图像特征

E-traits 的挖掘和生物学理解：自动化表型获取技术

主要基于数字图像提取相应的图像特征，这些

E-traits 中有些无法和传统的农艺表型性状直接对

应，如何正确解读 E-traits，挖掘出真正对功能基因

组有价值的量化性状，是植物表型组发展关键所在。

(4) 高通量表型技术如何从室内走向大田，以及两

者的相互联系。(5) 怎样实现盆栽和大田土壤中水
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稻根系高通量无损观测，哪些根系表型性状具有更

高的遗传力。(6) 如何在同等测量效率和准确性的

前提下降低表型平台成本，比如田间便携式表型设

备研发。

在过去十年，人们很好地解决了为什么要进行

水稻测序以及怎样测序这个难题，现在我们应当有

信心去迎接新的挑战：表型组学 [52]。可以预见，结

合高通量表型分析平台和基因组分析技术，必将成

为植物基础研究学者快速解码大量未知基因功能的

重要科学工具，对发现并揭示作物重要基因功能，

加强和提升我国在作物功能基因组及作物遗传改良

领域的地位有非常重要的意义。
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