附件1：

863计划现代农业技术领域“主要动植物功能基因组研究”重大项目课题申请指南
1、 指南说明

动植物功能基因组研究为人类认识生物、改造生物提供重要基础，已成为农业高技术的重要组成部分，同时也是农业生命科学领域国际竞争的焦点。本项目依据我国经济社会，特别是农业农村经济发展的重大需求和现有研究开发基础，以水稻和家蚕为支持重点，同时支持有较好研究基础的主要动植物，以获得一大批有重要应用价值的基因产权为主要目标，系统开展功能基因组研究，为主要动植物品种改良，实现“高产、优质、抗逆、生态、安全”发展目标提供基因资源和知识基础。

项目利用“十五”建立的水稻功能基因组的技术平台，系统开展水稻产量、品质、抗病抗逆、营养高效性状的功能基因组研究，克隆验证新基因和调控因子，应用芯片技术建立水稻重要农艺性状的全基因组表达谱，并开展比较基因组学研究和第3、4染色体功能基因的系统鉴定；利用水稻、拟南芥等模式植物功能基因组的技术平台，开展小麦、玉米、棉花、油菜、大豆、花生、番茄等作物的功能基因组研究，克隆验证重要农艺性状基因；建立家蚕和家鸡的功能基因组研究技术平台，分离克隆与家蚕丝蛋白质合成、性别决定、发育变态、分子免疫和对微生物抵抗性、鸡的生长、品质、抗性、繁殖等重要经济性状相关的重要功能基因和调控因子。

项目的总体目标为：建立并完善水稻、家蚕大规模地开展功能基因组研究的技术体系；建立水稻产量、品质、抗逆、营养高效等重要性状的全基因组表达谱，揭示表达调控网络，初步弄清水稻第3、4两条染色体大部分基因的功能；克隆水稻、小麦、玉米、棉花、大豆、油菜、花生、番茄、家蚕、家鸡等物种新基因和调控因子1700个以上，其中50个以上有重要应用前景；申请基因（含调控因子）专利450个以上，发表高水平研究论文400篇以上。通过项目的实施，使我国水稻功能基因组研究领域整体达到国际领先水平；小麦、玉米、大豆、棉花、油菜、花生、番茄等作物的功能基因组研究具备一定的规模，并在国际上形成局部优势；建立较完善的家蚕功能基因组研究的技术平台，家鸡功能基因组研究取得较大进展，形成进入国际先进水平的能力。

此次发布的是现代农业技术领域“主要动植物功能基因组研究”重大项目的课题申请指南，安排国拨经费1.7亿。
二、指南内容

课题1. 水稻产量性状的功能基因组研究

研究目标：分离克隆控制水稻产量和杂种优势的基因并验证功能。

研究内容：通过对课题前阶段产生的突变体库进行系统筛选，获得水稻株型、穗型、粒重、生育期等性状的突变体，分离克隆基因及调控因子；系统建立产量性状和杂种优势的基因表达谱，鉴定特异表达基因的功能，分析其对提高产量和增强杂种优势的价值；图位克隆法分离克隆产量性状基因（QTLs）。

考核指标：分离克隆调控水稻株型、穗型、粒重、生育期等性状的基因及调控因子300个以上，其中有重要应用前景基因10个以上，申请专利120项以上，发表高水平研究论文70篇以上。

支持年限：5年

经费来源：国拨2700-2800万。

课题2. 水稻品质性状的功能基因组研究

研究目标：分离克隆控制稻米品质的基因并验证功能。

研究内容：通过对课题前阶段产生的突变体库的系统筛选，获得稻米外观品质、食味品质、蒸煮品质、营养品质等性状的突变体，分离克隆基因及调控因子；图位克隆法分离克隆稻米品质基因（QTLs）。

考核指标：分离克隆调控稻米外观品质、食味品质、蒸煮品质、营养品质等性状的基因及调控因子300个以上，其中有重要应用前景基因5个以上，申请专利80项以上，发表高水平研究论文60篇以上。

支持年限：5年

经费来源：国拨2700-2800万。

课题3. 水稻抗逆和营养性状功能基因组研究

研究目标：分离克隆控制水稻生物和非生物逆境、氮磷养分吸收和利用效率的基因并验证功能。
研究内容：通过对课题前阶段产生的突变体库的系统筛选，获得水稻抗病、抗旱、抗盐、氮磷营养高效等性状的突变体，分离克隆基因及调控因子；系统建立病原、逆境、低氮低磷等条件胁迫的基因表达谱，系统鉴定胁迫条件下特异表达基因的功能，分析其对提高抗逆和营养利用效率的价值；图位克隆法分离克隆抗逆和营养性状基因（QTLs）。

考核指标：分离克隆调控抗病、抗旱、抗盐、氮磷营养高效等性状的基因及调控因子300个以上，其中有重要应用前景基因10个以上，申请专利100项以上，发表高水平研究论文70篇以上。

支持年限：5年

经费来源：国拨2700-2800万。

课题4. 水稻第3、4染色体基因的功能分析

研究目标：确定第3、4染色体大部分基因的表型效应。

研究内容：通过比较基因组学分析，系统分析和鉴定水稻3、4号染色体功能基因；突变体库（项目十五期间我国自行构建及必要的国外引进）与RNAi及其它基因功能分析技术相结合，田间种植并辅之以干旱、低氮、低磷等胁迫条件筛选，系统鉴定基因功能。

考核指标：初步阐明水稻3、4号染色体大部分基因对表型的影响，分离新的功能基因100个以上，申请专利20项以上，发表高水平研究论文5篇以上。

支持年限：5年

经费来源：国拨900-1000万。

课题5. 水稻功能基因组研究技术和信息平台的完善

研究目标：建立完善水稻功能基因组研究平台技术。

研究内容：繁殖、整理好已建成的突变体库，进一步分离侧翼序列，使70%以上的转基因株系有侧翼序列的标签；进一步分离克隆全长cDNA，使全长cDNA克隆总数覆盖基因数的90%；完善水稻功能基因组的各种数据库及生物信息分析系统和设施；建立基因组水平DNA甲基化分析技术、组蛋白甲基化和乙酰化修饰等功能基因组新的平台技术。

考核指标：数据完整、能对外及时供种的突变体株系20万个，其中70％有侧翼序列，覆盖全基因组90％以上基因的全长cDNA，较完善的稻属比较基因组学数据库和技术平台。

支持年限：5年
经费来源：国拨900-1000万。

课题6. 小麦抗病性状功能基因组研究

研究目标：分离克隆控制小麦主要病害的抗病基因并验证功能。

研究内容：以小麦对白粉病、赤霉病、条锈病、纹枯病和黄矮病的抗性为研究对象，利用具有我国特色的遗传资源，研究小麦基因组中的抗病基因（R基因）、抗病信号传导基因、防卫反应基因的数量、结构与基因组分布，鉴定和分离与抗病过程紧密相关的关键新基因，明确关键新基因的物理定位、表达调控规律、生物学功能以及经济利用价值。

考核指标：获得与小麦抗白粉病、赤霉病、条锈病、纹枯病和黄矮病相关的基因300个以上，关键新基因10个以上，其中3个具有重要应用前景，申请专利10项以上，发表高水平研究论文20篇以上。

支持年限：5年
经费来源：国拨450-550万。

课题7. 小麦营养高效利用性状功能基因组研究

研究目标：分离克隆控制小麦氮磷吸收利用效率基因并验证功能。

研究内容：以小麦对磷和氮高效利用性状为研究对象，利用我国特有的遗传资源，鉴定和分离与磷、氮高效利用密切关联的相关和关键新基因，明确关键新基因的物理定位、表达调控规律、生物学功能以及经济利用价值。

考核指标：获得与小麦高效利用磷、氮营养元素相关的基因100个以上，关键新基因5个以上并验证其功能，其中2个具有重要应用前景。申请专利10项以上，发表高水平研究论文10篇以上。

支持年限：5年
经费来源：国拨450-550万。

课题8. 玉米功能基因组研究平台建设和农艺性状基因的克隆
研究目标：获得玉米全长cDNA库和突变体库，克隆农艺性状基因。

研究内容：以我国玉米生产上广泛应用的自交系为材料构建全长cDNA文库2-3个，进行测序和生物信息学分析，供基因克隆和表达分析使用。同时，通过转座子（特别是Mu）或农杆菌介导转座子插入等多种方法，建立我国的玉米突变体库，获得独立的突变体2000个以上，并对突变体进行初步的遗传分析。在此基础上，克隆与玉米产量等重要农艺性状相关的基因，并进行基因的表达特性和功能分析。

考核指标：获得玉米全长cDNA克隆和序列信息5000条；获得玉米突变体材料2000份，应用突变体分离克隆农艺性状基因5个以上。申请专利10项以上，发表高水平研究论文10篇以上。

支持年限：5年
经费来源：国拨200-300万。

课题9. 玉米抗逆、抗病、品质的功能基因组研究

研究目标：分离克隆玉米抗病、抗逆、品质基因并验证功能。
研究内容：通过基因表达谱分析、比较基因组和同源克隆等方法筛选玉米抗逆、抗病和品质等候选基因。在此基础上，进行基因表达产物分析、转基因功能验证（过量表达、基因沉默技术和RNA干扰技术等）、转基因模式植物和转基因玉米的生理遗传学分析等，确定目标基因的功能，进而分析这些基因在玉米遗传改良中的利用价值和途径。

考核指标：鉴定出调控玉米抗逆、抗病、品质等重要农艺性状的候选基因100个，包括具有重要应用价值的新基因5个以上。申请基因（含调控因子）专利10个，发表高水平研究论文20篇。

支持年限：5年
经费来源：国拨250-350万。

课题10. 棉花抗衰相关功能基因的克隆与验证

研究目标：分离克隆棉花抗早衰、抗逆基因并验证功能。
研究内容：构建逆境诱导的全长cDNAs 文库，筛选与抗逆相关基因，研究基因表达；分离鉴定与抗早衰、抗旱、耐盐碱的相关基因，研究其表达模式，阐述棉花抗早衰、抗旱、耐盐碱的分子机制；分离特异启动子，并进行功能验证。   

考核指标：鉴定抗早衰、抗旱、耐盐碱特异表达的全长cDNA 1000条；获得在棉花早衰、抗旱、抗盐中具有利用价值的关键基因5个以上，其中有重大应用前景的功能基因3个以上；分离特异启动子2-3并验证其功能。申请专利5个；发表高水平论文10篇。

支持年限：5年
经费来源：国拨200-300万。

课题11. 棉花纤维品质相关功能基因的克隆与验证

研究目标：分离克隆棉花纤维品质基因并验证功能
研究内容：构建棉花纤维发育时期的全长cDNA 文库，筛选与棉花纤维品质相关的基因，研究其表达谱；克隆棉花纤维起始、延伸、加厚（生长素合成、乙烯合成、延展蛋白、纤维素合成酶等）相关的基因，研究其在棉花纤维和品质形成中所起的作用；分离棉花纤维发育基因表达的调控因子、特异启动子，并研究其表达模式。

考核指标：鉴定棉纤维突起及快速伸长期特异性表达的全长cDNA 1000个，获得纤维主要发育时期的关键基因5个以上，并研究其功能，其中有重大应用前景的功能基因2个以上。申请专利5项；发表高水平论文10篇。

支持年限：5年
经费来源：国拨200-300万。

课题12. 大豆优质基因的克隆及功能研究

研究目标：分离克隆大豆蛋白质、油份形成关键基因并验证功能。
研究内容：构建大豆种子发育时期全长cDNA文库，筛选与大豆蛋白质和油分形成相关的全长cDNA，研究基因的表达谱；利用模式植物和大豆基因组的共线性关系，筛选大豆蛋白质和油分形成的关键基因，并进行功能研究。

考核指标：获得品质相关全长cDNA 1000条以上；克隆控制大豆油分和蛋白质相关基因30个，鉴定10个以上键基因并验证其功能，发掘有重要应用价值的基因1－2个；申请专利10个以上，发表高水平论文10篇以上。

支持年限：5年
经费来源：国拨250-350万。

课题13. 大豆抗病、抗逆及广适应性基因的克隆及功能研究

研究目标：分离克隆大豆抗病、抗逆及广适应性基因并验证功能。

研究内容：利用遗传作图、TILLING和模式植物生物信息分析等方法，克隆与生态适应性相关的基因，筛选出控制大豆开花及光周期反应的关键基因，研究其功能并阐明其信号传导网络；克隆抗病、抗逆相关基因，分析等位基因的变异，鉴定关键基因的功能并阐明其分子机理。

考核指标：鉴定与大豆病害（大豆花叶病毒病、大豆疫霉根腐病等抗性）、大豆生态适应性（光周期反应、开花）相关基因20个以上；获得抗病、广适应性关键基因5个以上，并验证其功能，其中有重大应用价值新基因1－2个；申请专利10个以上，发表高水平论文10篇以上。

支持年限：5年
经费来源：国拨250-350万。

课题14. 油菜抗菌核病和抗逆相关基因的克隆与功能分析

研究目标：分离克隆油菜抗菌核病和抗逆基因并验证功能。

研究内容：通过比较基因组学等方法克隆抗倒、抗寒、磷高效基因；利用基因过表达、RNAi、酵母双杂交、多元表达载体等技术，研究抗菌核病和抗逆基因的功能。

考核指标：鉴定与抗病和抗逆的相关基因40个；获得功能明确的抗病、抗倒伏、抗寒、磷高效基因或调控因子10个以上，其中具有重要应用价值的新基因3个以上，申请专利10 项以上，发表高水平论文10篇以上。

支持年限：5年
经费来源：国拨200-300万。

课题15. 油菜品质和杂种优势利用相关基因的克隆与功能分析

研究目标：分离克隆油菜品质和杂种优势利用相关基因并验证功能。

研究内容：利用图位克隆、染色体步移等方法，克隆油菜雄性核不育基因、恢复基因和调控因子；利用拟南芥基因组芯片技术，研究核不育和育性恢复近等基因系的基因表达谱，克隆调控因子或关键基因；采用TILLING/ECOTILLING、图位克隆、T-DNA插入等方法，分离与油脂品质形成（高油酸、低亚麻酸、低硫苷、低芥酸和黄籽基因）及鞘脂形成的关键基因；利用基因过表达和RNAi等技术，研究控制育性基因或油脂品质形成基因的功能及其相互作用网络。

考核指标：鉴定与雄性不育及其育性恢复、油脂和品质形成（高油酸、低亚麻酸、低硫苷、低芥酸和黄籽基因）、鞘脂形成的相关基因20个；获得控制育性、含油量及品质形成的关键基因10个以上，明确其功能，其中有重要应用价值的新基因2个以上，申请专利10项以上，发表高质量的论文10篇以上。

支持年限：5年
经费来源：国拨200-300万。

课题16. 花生脂肪酸代谢的相关基因克隆与功能研究

研究目标：分离克隆花生脂肪酸代谢的相关基因并验证功能。

研究内容：构建花生种子发育时期的全长cDNA文库，建立花生不同发育时期的基因表达谱；克隆花生含油量和脂肪酸合成相关基因，鉴定控制花生含油量和脂肪酸合成的关键基因，并阐明其功能。

考核指标：获得与含油量和脂肪酸合成相关的全长cDNA 200条以上，克隆控制花生种子含油量和脂肪酸合成的关键基因5个以上，并鉴定其功能，其中有重大应用前景的功能基因2个以上；申请专利5项以上，发表高水平论文10篇以上。

支持年限：5年
经费来源：国拨200-250万。
课题17. 花生抗病基因的克隆及功能研究

研究目标：分离克隆花生抗病基因并验证功能。

研究内容：构建病原菌诱导的全长cDNA文库，建立抗病基因表达谱；同时，利用比较基因组学方法，克隆与抗病（黄曲霉、青枯病等）相关基因；分离控制花生抗病的重要基因并进行功能研究。

考核指标：获得与抗病性相关的全长cDNA 200条以上；克隆抗病基因5个以上并验证其功能，其中有重大应用前景的功能基因2个以上；申请专利5项以上，发表高水平论文10篇以上。

支持年限：5年
经费来源：国拨200-250万。
课题18. 番茄重要功能基因的克隆与验证

研究目标：分离克隆番茄抗病虫新基因并功验证能。
研究内容：大规模筛选番茄抗性缺失突变体，通过图位克隆的方法分离番茄抗病虫新基因及其调控基因；鉴定在抗虫、病反应中起重要作用的功能基因及其调控基因。

考核指标：鉴定出100个可能调控重要农艺性状的（直系）候选基因；分离和鉴定重要基因50个，包括2个以上具有重要应用价值的新基因；申请专利10项以上，发表高水平论文10篇以上。

支持年限：5年
经费来源：国拨280万。
课题19. 家蚕功能基因组研究平台技术

研究目标：建立家蚕功能基因组研究所必须的平台技术。

研究内容：建立家蚕全基因组芯片和分析技术，蛋白质双向电泳和图谱分析技术，适应于功能基因组研究的家蚕遗传资源体系，重点建立覆盖家蚕所有连锁群的近等位基因系统，高效转基因技术。

考核指标：设计制作包括20000个探针以上的家蚕全基因组芯片；建立以2-D和质量指纹图谱为核心的家蚕蛋白质组学研究体系；制作30个覆盖家蚕主要连锁群的等位基因系统。申请专利1项，发表高水平论文15篇。

支持年限：5年
经费来源：国拨500-600万。
课题20. 家蚕基因表达谱和蛋白质组研究

研究目标：建立家蚕主要器官的基因表达谱和蛋白图谱，分离功能蛋白。

研究内容：应用家蚕全基因组芯片，建立重要发育时期、重要组织器官的基因表达谱；应用蛋白质组学技术，建立重要发育时期，主要组织和器官的蛋白质电泳图谱，鉴定功能蛋白；建立家蚕基因组表达和蛋白质组学数据库。

考核指标：利用家蚕全基因组芯片对家蚕15个主要发育时期和组织器官的基因表达特征进行研究，建立表达图谱；利用蛋白质组学和比较蛋白质组学，研究蛋白质在不同时期和器官的表达特征，获取50个特征蛋白，建立家蚕基因表达和蛋白质数据库。申请专利5项，发表高水平论文10篇。

支持年限：5年
经费来源：国拨650-750万。
课题21. 家蚕重要经济性状功能基因克隆

研究目标：分离克隆家蚕丝蛋白质合成、性别决定、发育变态和对微生物抵抗性等重要性状基因，并验证功能。

研究内容：重点围绕家蚕丝蛋白质合成、性别决定、发育变态和对微生物抵抗性等重要经济性状，分离克隆功能基因和调控因子。

考核指标：克隆丝蛋白质合成、性别决定、发育变态、分子免疫和对微生物抵抗性等重要性状新基因和调控因子30个以上，其中5个以上有重要育种应用前景；基本阐明其中5个重要基因的生物学功能和其调控机理。申请专利25项，发表高水平论文20篇。

支持年限：5年
经费来源：国拨650-750万。
课题22. 家鸡重要经济性状功能基因组研究

研究目标：分离克隆重要生产性状的基因，并验证功能。

研究内容：利用资源群体，精细定位影响重要生产性状的数量性状座位，通过建立重要QTL区域的高密度SNP单体型图结合连锁不平衡（LD）、候选基因关联、图位表达谱变异分析等方法，鉴定和克隆其功能基因；通过全基因组的寡核苷酸或cDNA芯片，建立肌肉、卵巢、免疫组织等分化、发育、代谢和衰老的转录组、生理组、化学代谢组，鉴定和分离相关功能基因。

考核指标：本课题要精细定位重要数量性状座位50个以上，克隆并阐明分子机理的重要功能基因5个以上，建立2-3重要性状的基因表达谱，申请专利15-20项，发表高水平论文15篇以上。

支持年限：5年
经费来源：国拨500－600万。
课题23. 家鸡表观基因组技术及功能研究

研究目标：分析表观遗传现象与表型变异的关系。

研究内容：确定重要染色体区域甲基化、组蛋白乙酰化与表型变异的关系；克隆和鉴定小分子RNA等非编码RNA，分析其对重要生产性状形成的影响，利用RNAi等技术主要生产性状发育、表达和调控的相关网络。

考核指标：揭示影响重要经济性状的染色体区域表观遗传变异10-15个，分离克隆小分子RNA20种，并解析调控网络。申请专利5-10项，发表高水平论文15篇以上。
支持年限：5年
经费来源：国拨300-400万。
三、注意事项

1、课题申请单位及要求

课题申请依托国家重点实验室、国家基因研究中心、国家重大科学工程等研究基地的优先支持。
2、课题负责人的条件和要求

在动植物功能基因组研究取得了突出研究成果，有良好的工作基础，发表过高水平的研究论文。

3、课题任务落实方式

对于水稻功能基因组，延续“十五”重大专项的实施方式，根据能力、基础和课题需要，组织队伍落实研究任务，并明确各自的分工和任务。原则上课题4、5的研究内容应与课题1、2、3结合申报。
