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农业是人类最伟大的创造发明之一. 依靠不断创新与革命的农业技术, 人类逐步摆脱了食物匮乏对人口

数量的限制, 并且得以在物质丰富的基础上建立起了地球文明. 特别是自 20 世纪绿色革命时代以来, 以化肥、

除草剂、杀菌剂、杀虫剂、抗生素和植物生长促进剂为代表的现代农业技术大幅提高了世界粮食的生产效率, 

为新技术革命和信息时代的到来创造了先决条件. 然而, 这些生产技术应用的同时也带来了显著的副作用: 

例如, 中国虽然用世界 7%的耕地养活了超过 22%的人口, 实现了了不起的社会发展成就, 但为了防治病虫害

对作物产量的严重威胁, 我们却施用了全世界超过 1/3 的农药, 农药用量排名全球第一. 当前, 频繁发生的农

药滥用事件严重影响了环境质量和人类健康, 成为政府及全社会高度关注的民生热点问题. 因此, 如何继续

发展绿色、精准和环境友好的作物病虫害防控技术已经成为保证“舌尖上的安全”的当务之急.  

虽然农药和作物抗病新品种的培育是不扣不折的应用技术, 但其创新与发展却离不开生命科学基础研究

的指引和关键学术思想的突破. 当前使用的化学农药、抗生素等多以病原微生物或有害昆虫的基础代谢系统

作为攻击靶点, 主要防控目标是有效杀灭. 这固然能够在短期内迅速达到防控目标, 但除了前述缺点外, 病虫

害在强大的自然选择压力下也容易快速进化出耐药性, 使农药应用不具可持续性. 在这种情况下, 能否改变

以“杀灭”为核心的病虫害防控思路? 通过人为“操纵”病虫害的行为模式, 在达到降低灾害威胁目标的同时, 

平衡病害防控与环境污染之间的矛盾?  

如果我们仔细思考作物-病原微生物-昆虫之间的相互关系, 就能发现: 以“杀灭”为目标的防控思路忽视了

物种之间存在的固有生态关系. 事实上, 在作物-病原微生物-昆虫之间存在着广泛的信息交流与联系, 而这些

种间生物信息的产生、识别、信号转导、级联放大和细胞对信息的处理, 是决定寄生、互惠、捕食和互利等

生态关系的重要纽带. 举实例而言, 为什么在数量众多的土壤微生物类群中, 只有极少的一部分类群成为植

物病原? 它们是如何识别特定植物寄主的? 又如, 在农业生产中, 像水稻条纹叶枯病、黑条矮缩病这样的植物

病毒病害非常难以防治. 一旦爆发成灾基本无药可治, 是近年来危害作物生产的巨大隐患. 科学家发现, 70%

以上的动、植物病毒病害是通过媒介昆虫来传播. 病毒寄生于昆虫体内, 在昆虫取食作物的过程中完成寄主转

换, 并且在条件适合时种群爆发, 发生大面积的病害. 上述过程中有很多关键科学问题是不清楚的, 如病毒在

昆虫体内的生存状态、病毒与昆虫的共生互惠关系、感染植物过程中昆虫唾液发挥的核心功能、昆虫识别植

物寄主的原理等. 如果科学家理解了昆虫媒介传播病毒的过程与机制, 就能够设计针对性的防控方法, 阻断
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病毒在昆虫寄主中的生活史, 从而达到高效、特异防控的目的. 除病虫害防控以外, 我们希望特别指出作物-

病原微生物-昆虫相互关系的研究也是当前生命科学的领域前沿之一. 这一领域产出的重大科学成果有效地带

动了基础生命科学和通用生物技术的快速发展. 例如, 农杆菌介导的植物转化技术、RNAi 干扰及基因沉默技

术、TALEN 基因组编辑技术、真核生物免疫受体的发现与功能分析等突破性研究, 公认都是由本领域率先孕

育和完成的.  

作物-病原微生物-昆虫种间信息流的相关研究涉及到多个学科的汇聚和协作攻关, 在科研组织形式上需

要做出创新性的改变. 为此, 中国科学院于 2014 年启动了“作物病虫害的导向性防控”战略性先导科技专项, 

组织来自于全院植物学、微生物学、昆虫学、化学生物学、基因组学等多个领域的优势研究队伍, 在“生物信

息流及病虫害行为操纵”这一总体学术思想的统领下开展长期研究. 该项目的目标是: 在阐明作物病虫害发生

过程中生物信息流的作用的基础上, 发展先进防控技术, 对我国主要作物病虫害进行导向性防控. 项目执行

数年来已经在基础与应用两方面取得了多项重大突破成果, 其中包括在国际上首先实现水稻、小麦的基因组

编辑并培育出抗病植株, 发现非编码 RNA 从植物向病原真菌的转移并培育出高抗黄萎病的棉花品系, 发现昆

虫群聚的新型调控机制, 发现植物－病原微生物相互识别的分子过程等. 专项系列成果已经发表于 Science, 

PNAS, Cell Host Microbiology, Nature Plant, Nature Communications, PLoS Pathogens 等国际刊物上, 部分工作

得到了 MIT Technology Review, Nature 和 Science 等杂志的评论和高度关注. 同时, 专项在项目创新管理模式、

共享数据、共享技术和设备平台建设和青年人才培养举荐方面取得了重要进展.  

为了集中展示专项团队的研究成果, 《中国科学: 生命科学》于 2017 年 9 月组织出版了“生物信息流与作

物病虫害导向性防控专辑”. 本专辑由康乐、陈晓亚和方荣祥院士担任特邀编辑, 共发表该专项团队的 12 篇综

述、原始研究论文和快报, 内容广泛涵盖了从植物抗病机制、病原真菌、病原细菌、昆虫-植物相互关系等领

域前沿. 其中, 植物天然免疫系统研究的热点之一是寄主植物细胞如何利用模式识别受体(PRR)来识别病原微

生物细胞表面的相关分子模式(PAMP/MAMP). 中国科学院微生物研究所张杰团队[1]系统回顾了这一领域的研

究进展, 并特别强调诱饵蛋白(decoy)在抗病过程和未来植物抗病育种中的作用. 邱金龙团队[2]发现植物激素

脱落酸(ABA)负调控植物的抗病性. 由于 ABA 在调节植物衰老方面起关键作用, 这项研究表明植物发育过程

与病原感染之间存在紧密的联系, 值得深入分析.  

棉花是我国新疆地区大面积种植的栽培作物, 其生产对于维持当地经济、社会发展具有特别重要的意义. 

在棉花病害中, 由大丽轮枝菌导致的黄萎病是一种破坏性极强的病害, 造成严重的产量损失. 由于缺乏抗源, 

如何控制这种病害是棉花生产中难以解决的问题. 中国科学院微生物研究所夏桂先、王海云团队[3]发现, 过表

达棉花 profilin 基因 GhPFN2 不仅能够重组植物的肌动蛋白结构, 而且显著提高了植物抗大丽轮枝菌的能力. 

这项工作意味着可以通过操纵植物细胞骨架系统, 获得兼备优质和高抗病的棉花品种. 郭惠珊团队[4]利用病

原微生物的表面分子模式, 如 flg22 和 nlp20 处理棉花, 并分析了病程相关蛋白基因(PR genes)的表达水平, 这

些基因可作为棉花抗病性时的免疫应答分子标记, 在未来研究中发挥作用.  

在农业害虫中, 蚜虫通过直接取食植物和作为媒介传播病毒, 造成了严重的农业损失. 但是, 有关蚜虫的

基础研究仍然比较薄弱. 绿盲蝽(Apolygus lucorum)能够寄生于 150 多种植物上, 危害农业生产. 中国科学院上

海植物生理生态研究所陈晓亚、毛颖波团队[5]采用高通量 RNA-seq 方法比较了 A. lucorum 的转录组, 为深入

研究这种害虫的成灾机理提供了必要的组学数据. 中国科学院动物研究所孙江华、赵莉蔺团队[6]研究了内生真

菌 Beauveria bassiana 感染后天牛 Monochamus alternatus 的免疫应答反应. 他们发现 Toll 和 IMD 途径在天牛

的免疫反应中发挥主导作用. 在该团队发表的快报中[7], 发现来自中国和北美的松材线虫在发育上具有重要

差异. 此外, 由于近年来发生的全球气候变化对昆虫行为具有深远的影响. 戈峰团队[8]综述了植物感染虫传病

毒的过程中, CO2 或 O3 升高对病毒传播的生物学影响, 强调了植物激素在此过程中的重要作用.  

在作物－病原微生物－昆虫的相互作用过程中, 生物信息的跨界信号交流是领域前沿之一. 中国科学院

微生物研究所方荣祥、贾燕涛团队[9]综述了植物与微生物之间通过信息化合物进行跨种间通讯的研究进展, 其

中特别强调微生物群体感应信号在跨界信号交流中的重要研究意义. 中国科学院动物研究所孙江华、鲁敏团
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队[10]发现, 细菌产生的挥发物会影响昆虫共生真菌的拮抗作用, 表明昆虫的细菌共生体能够抑制真菌生长, 

从而使寄主受益. 中国科学院武汉病毒研究所胡志红、王曼丽团队[11]综述了 PIF 功能的研究进展, 为深入研究

昆虫与病毒之间的分子相互作用提供了重要的信息. 最后, 中国科学院动物研究所张知彬团队[12]调查了野鼠

种群的动态变化, 揭示了食物供给状况影响植物群落和野鼠种群大小的可能机制.  

中国是世界上首屈一指的农业大国, 但却不是农业强国, 历史上曾经多次遭受作物病虫害导致的严重影

响. 然而, 在抗病虫害生物技术方面, 不可能永远模仿和跟踪国外同行的先进成果. 由于中国农业发展模式有

其鲜明的特点和多样性, 在世界上也不可能找到一个可以作为标杆的参照. 随着国家对农业基础研究投入的

增加和国内优势研究团队的迅速成长, 我国在病虫病防控基础与应用研究领域已经具有较高的国际显示度. 

我们希望本专辑的出版能够吸引国家科技政策制定者、青年科学家和同行专家, 共同关注这一战略科学领域

的长期发展, 从而为保障国家粮食安全和食品安全做出前瞻性的贡献. 
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