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高通量数据采集技术在现代
玉米育种中的应用

董春水 1，才 卓 2

(1.世界种业网；2.玉米科学)

摘 要：现代作物育种技术的进步充分体现了从经验科学走向精确科学的过程。在过去的几十年里，世界范围

内玉米新品种选育技术取得了长足发展，特别是随着分子生物学的兴起，育种家能够精确地了解育种群体的遗传组

成，为精确地进行后代选择创造了一个必要条件。随着现代精确育种技术的发展，育种家需要用性状表现型数据和

基因型数据在基因型和表现型之间建立因果联系。基因型数据的获取已经实现了标准化和工业化，费用相对低廉，

性状表现型数据的获取日益变成了精确育种技术的瓶颈，亟待创新突破。近年来，通过育种家、工程师、数据科学家

之间的通力合作，可以应用于作物育种过程的高通量数据采集技术逐步发展完善，使实时动态采集植物生长发育动

态和环境反馈的非破坏性数据成为可能，为今后精确育种技术的发展提供了另一个必要条件。
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Application of High-throughput Data Acquisition
Technologies in Modern Maize Breeding
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Abstract: Modern crop breeding technology vividly demonstrates its growing path from the empirical to the pre-

cision. In the last fewdecades, worldwide maize breeding technologies had been experienced significant advancement,

especially after application of molecular biology in the breeding process. As the advances in precision breeding tech-

nology, breeders are required to establish robust relationships between genotypes and phenotypes. Nowadays, geno-

typing technology has advanced dramatically, the cost and throughput allow that breeders to genotype their entire

breeding population with no many burdens. Precision phenotyping is becoming the bottleneck in the precision breed-

ing technology and innovative breakthroughs are urgent needs. Recent years breeders, engineers, and data scientists

collaborate together to develop high throughput data acquisition methods that enable to monitor growth dynamics of

plants non-destructively and environmental responses in real time. This provides another underlying pillars to support

precision progeny selections.
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随着世界人口的不断增长，预期到本世纪中叶，

世界人口会达到 90 亿。为不断满足人类对粮食需求

的逐步增长，产量需要大幅度提高才能满足这种需

求，这是当前摆在全球育种家面前的一个艰巨挑战[1]。

面对这一挑战，育种家必须实现 2.4%的产量年遗传

增益才能实现这一目标。有研究表明，世界上 24%～

39%的玉米、水稻、小麦或大豆的农田产量已在徘徊

不前[2，3]，因此，在今后的若干年内，通过多种途径如

开垦新的农田、增加单位面积产量等才能满足这一

目标要求。
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过去的一个多世纪中，作物育种学结束了眼观、

手摸、尺量的历史阶段，已从粗放的经验科学发展成

为精准科学。基因型分型(Genotyping)技术和表现型

分型(Phenotyping)技术是这门精确科学的两大基石。

近 30 年来，以分子标记(Molecular marker)和基因组

测序(Genomic sequence)技术为标志的分子育种技术

日臻完善，对单个生物个体的基因测序成为可能，使

育种群体的高通量低成本基因分型技术成为现实。

与此形成明显对比的是应用了百余年的表现型分型

技术发展缓慢，表现型数据采集耗费大量人力、物力

和时间，采集数据的地点、群体大小和性状都十分有

限，远没有达到获得基因型数据的高通量低成本水

平[4～6]。与几十年前相比，数据采集技术并没有显著

的突破和创新，仍然处在爬坡阶段，随着自动控制技

术、计算机和其他信息技术、图像处理技术的发展，

性状表现型数据的采集也得到了一定程度的发展，

很多创新性的技术概念或原型已经提出或开始研

发，但还远远没有达到成熟的程度，与在作物育种的

各个研究环节上的广泛应用还有一段距离。

随着分子育种和基因组选择等技术在育种后代

选择中的广泛应用[7]，现代育种技术越来越依赖于大

量的基因型和高质量的表现型数据分析，用于各种

预测模型的参数估计，进而评估育种群体中后代的

理论表现，实现在不增加田间测试成本的基础上，更

加有效地利用各种基因型数据直接评价育种后代的

可能表现，在育种早代剔除没有价值的遗传材料，更

迅速地筛选出符合育种目标的优良后代，最终创造

出抗逆性强、高产优质的作物新品种，适宜在生产上

推广应用，以便更好地利用一切可以利用的土地资

源，生产出更多、更安全的农产品，为解决世界范围

内的食品短缺问题提供有效的解决方案。

对作物生长发育和产量起决定作用的性状很

多，除了少数是遗传上比较简单的质量性状，多数是

有多个微效基因控制的复杂性状，如生物产量、冠层

结构、抗逆境能力、开花期等地上部分性状和根系侧

根数、根系下扎深度等地下部性状，这些性状通过不

同的生理过程决定产量构成因子。另外，作物的生长

发育是一个动态过程，在没有合适的高效数据采集

技术时很难连续观测各种生理性状。由于时间、人

力、资金等多方面的制约，性状表现型的采集已经成

为高效、快速、精确育种中的的瓶颈[8～10]，亟待技术创

新，发展出高通量数据采集技术，为快速、准确地获

取育种群体表现型相关性状提供技术保障。

高通量基因分型技术和高通量表型分型技术产

生海量的数据，如何有效存储、加工、分析与利用这

些信息，通过这些信息进行育种后代选择的决策，是

一个对数据科学家的挑战[9，11]。本文对在作物育种过

程中使用的各种高通量表型分型技术进行总结和评

价，阐述存在的问题和解决方法，展望未来的高通量

表型分型技术的发展前景。

1 数据采集技术

就玉米育种而言，育种家针对育种目标要考虑

大量不同性状如产量、品质、抗病虫特性、适应或避

逆境性等。作物的生长发育进程对作物产量形成起

着决定性作用，开花期和成熟期的不同可以极大地

影响作物产量和品质；与作物吸收和转化各种资源

相关的性状都是十分重要的[12]，如光合作用效率、叶

面积大小、叶片厚薄、叶向及夹角等冠层相关的性状

与干物质生产密切相关，对产量的形成有极大贡献；

根系的大小和深浅与作物有效获取水分和矿物营养

至关重要。当然，作物产量及其组成因子是重要的表

现型数据，它们被用来评判一个品种的好坏，决定育

种后代的前途。一些性状使用传统的技术可以获取，

尽管没有达到高通量的水平，如产量及其构成因子

利用收割机和手工收获的方法还是可以采集的；其

他性状如根系在土壤中下扎深度和速度、侧根的数

量等等在各种环境下都很难获取。

通常情况下，大田作物生长环境特点非常显著，

不可控、变数大。育种家在选择试验田进行育种试验

时，基本要求是年际间变异小、土壤地势平坦、地力

均匀等，以便减少试验误差，提高性状比较的准确

率。但是，育种后代的测试，一般情况下都包括成百

上千个品系，土壤变异度和田间操作造成的环境变

异很难消除[13，14]，只有将试验材料在尽可能多的重复

或环境下测试，以期获得较为准确的表现型数据，为

后代选择提供可靠的依据。在作物育种的不同环节

上，用生长箱、温室等创造可控环境经常会被使用，

如进行抗旱性育种时，育种家会使用防雨篷的可控

环境来调控土壤水分补给，从而比较不同品系在水

分胁迫环境下的表现。由于防雨篷设施仍然不能大

量测试育种群体，一个替代的方案是选择生长季干

旱少雨或没有降雨的天然环境，如新疆沙漠北缘的

绿洲地带就是良好的选择。

环境和性状决定了试验的空间和时间尺度，从

而决定了采用何种数据采集技术。在可控环境下如

温室可以使用自动温室加上德国 LemnaTec 公司研

发的高通量数据采集系统(http://www.lemnatech.com/)，

从而快速获取单株植物的生长数据如叶面积、叶绿

素含量、干物质等。在一般大田环境下，鉴于试验的
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规模，遥感光谱成像技术是一种很好的选择，无人机

的使用使这一技术向实用迈进了一大步。另外，基于

地面的遥感和遥测系统也在开发之中，如使用 GPS

定位系统的性状数据采集的移动设备也可以获取高

分辨率的试验小区数据。

1.1 遥感光谱成像技术(Remote s pectra l ima ging)

遥感光谱成像技术是通过携带各种光谱辐射成

像设备获取作物冠层的可见光区、红外、远红外光谱

区和高光谱区的数字图像。该技术可以在相对短的

时间内摄取包含很大区域的试验信息。特别是无人

机技术的发展可以实现在试验地上空旋停，进而获

取高质量的数字影像。通过图像解析，可以获得冠层

光合作用相关的性状、气体交换率、冠层结构和状

态、生物量以及产量等数据，应用到生物量和产量的

预测、水分胁迫监测、病虫害的诊断等[15]。该技术的

极大挑战是数字图像的解析、性状数据的提取需要

计算机科学家、图像处理专家和作物生理学家的密

切合作，才有可能产生对作物育种有价值的数据。

1.2 遥测技术(Remote mea s uring)

遥测是利用各种探头获取试验小区的高质量数

据如株高、冠层反射率、冠层温度等，其显著优点是

不需要太多的数据加工处理工作；主要限制是不可

能同时获取多个试验小区的数据，以试验小区的数

量来衡量，采集数据的速度相对慢得多。

1.3 X光成像技术(X-ra y ima ging)

玉米的根系生长在地下，不能实现直观测量，获

取根系相关的性状数据是十分困难的。在实验室环

境内，科学家研发了多种设备用来监测根系的动态

变化，使用 X 光容积成像技术可以及时准确地获取

根系在某一时间段的生长状态，给科学家提供一个

量化根系性状的手段[16]。基于 X 光专用于根系研究

的实验室系统已经开始商业化(http://www.pheno-

typescreening.com)。

1.4 活体测定技术

这是改良的传统测定方法，在没有好的替代方

法出现之前仍然是十分实用的。根据性状的不同可

以有不同的解决方案。如干物质的测定可以根据植

物体积和质量之间的异速生长关系，通过测定形态

性状而估计出来[17]；观测根长、伸长速率、种子根数

和根的伸展角等可以通过根系生长箱进行[18]。

2 高通量数据采集技术的应用

高通量数据采集技术在生物量的估计、冠层温

度和含水量的估测、根系性状的非破坏性采集、生育

阶段的监测、产量及其构成因子的估测等方面都有

成功的案例。

2.1 干物质积累数据采集

在玉米生长的各个阶段，干物质生产和积累至

关重要，营养生长期的干物质积累不但标志作物对

环境的反应而且是决定产量形成的基础。在田间条

件下只能通过破坏性采集植株样本，小范围小批量

地采集一些生物量的数据。高效的、非破坏性的、连

续干物质采集技术凸显出重要性[19]。现有的方法分

成两大类：一是使用异速生长关系来估计干物质的

方法；二是通过图像中的绿色面积与干物质之间关

联关系的图像分析法。

研究人员很早就了解动植物的异速生长关系[20～22]。

对玉米而言，主要是利用植株的茎秆体积与干物质

之间的稳定关系，通过测量株高和茎粗，然后估计玉

米单株的干物质量或通过测量果穗直径来估算果穗

的重量。与直接测定干物质相比，这种方法的优点是

在不破坏植株的前提下快速测定株高和茎粗，对同

一植株在生育期间可以多次重复测定，从而获得植

株生长的动态数据。

近年来，研究如何用各种光谱成像和图像分析

技术来较精确地估测作物干物质量进展较大，

Montes 等研究了近红外光谱和作物冠层光谱反射与

作物生物量之间的关系，提出了相应的关系模型[23,24]。

Golzarian 等报道了利用自动化温室数据采集系统

LemnaTec(http://www.lemnatec.com)产生的数字图像

来精确估计植株的干物重[25]。

2.2 根系性状非破坏性数据采集

根系是作物获取各种矿质营养和水分的重要器

官和系统，负责合成多种激素和氨基酸，同时具有储

存同化产物的功能，所以作物产量的高低和抗逆性

与根系结构密切相关。玉米植株的根系下扎深度与

其抗旱性和产量呈高度正相关[26]。Hammer 等利用作

物模型研究美国玉米带玉米产量逐年增加的内在因

素，发现垂直下扎较深的根系是高密度种植条件下

玉米增产的内在原因[27]。土壤中缺磷的情况下，在浅

层水平方向上扩展的根系可以帮助作物吸收土壤中

的活性磷元素，有助于提高作物产量[28]。

由于根系主要生长在地面以下，与地上部分截

然不同，很难在不破坏植株的情况下采集到必要的

根系数据，如根系的下扎深度和速度、根系侧根的多

少和长度、侧根的分支数量、根系的质量等。近年来，

对根系的研究获得了越来越多的关注。科学家从不

同的角度研发出多种方法来实际“观测”根系结构等

性状，主要是通过根系成像和对图像进行处理分

析[29]。现在面临的最大挑战是控制条件下获得的根
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系性状与田间根系性状的相关性。另外，研究人员利

用获得的根系性状数据进行 QTL 定位，以便在作物

育种中加以利用。

在实验室条件下有各种两维和三维影像方法，

最为简单是两维根系生长箱。这种方法是在两块平

板玻璃或其他透明材料中间填充一层土壤或其他类

似土壤的基质，透过透明的平板材料可以观察到作

物的根系下扎和展开的情况，如使用凝胶填充的两

片或一片透明塑料盘做成的生长箱种植幼苗，在不

破坏植株的条件下，可以观测根长、伸长速率、种子

根数和根的伸展角等；也有利用改良的类似根系生

长箱研究玉米[31]、高粱[32]的根系性状，利用育种群体

进行 QTL 定位，为抗旱育种提供参考。同时研发出

配套的软件系统用来分析三维图像，从而自动提取

根系结构性状[33]。采用类似 CT扫描的方法，使用 X

光对根系进行扫描[34，35]，或者利用低剂量的 X 光对

根系生长的特殊介质直接产生透视图像(http://

www.phenotypescreening.com/)，建立三维根系数据

库。这些方法十分耗时并且昂贵，同时后期的图像处

理也是一个极大的挑战。目前，作为一种非破坏性根

系性状数据采集方法还有待进一步发展完善。

在田间条件下，Trachsel 等报道了一种可以用

来在田间条件下获得玉米植株根系性状的方法，包

括次生根和气生根的数量、夹角、和分支类型等[36]。

Grift 等人报道了使用机器视觉算法(Machine vision

algorithm)获得玉米根系性状分形维数(Fractal di-

mension, 代表根系复杂程度)和根顶角(Root top an-

gle)的高通量方法[37]，初步研究结果表明，分形维

数受多个微效基因控制，而根顶角受少数加性基因

控制。

2.3 植株性状数据遥感成像分析

遥感成像技术是一种十分有前途的高通量数据

采集技术，从不同的角度研究如何在作物育种中利

用遥感技术获取大量有关作物生长状态的多种性状

的数据，这对在田间筛选大量遗传资源和育种群体

的后代具有深远的意义。

Vina 等提供了利用遥感监测玉米生育动态的

方法，研究从电磁波谱的可见光区导出的可见光区

大气阻抗指数(Visible atmospherically resistant index，

VARI)与玉米生育期间干物质积累、生殖器官的出

现和叶片衰老之间的关系，指出 VARI 可以帮助辨

别生育期内不同的转换期，提供了一种监测玉米生

育期的高通量方法[38]。

玉米实际种植密度是一个十分重要的产量构成

因子，田间直接调查耗费大量人力并出现误差。研究

人员研究使用遥感和机器视觉等方法来高效快速地

获得玉米的实际种植密度。Shrestha 和 Steward 研制

了使用机器视觉自动采集种植密度的地面操作自动

系统[39]。Tang 和 Tian 研发了用于识别玉米苗和植株

主茎的图像处理算法，这些算法还可以利用拼接的

植株行图像在生育前期自动获得植株间距的数据[40]。

Thorp 等研究了航拍高光谱遥感图像与田间玉米种

植密度的关系，提出了使用航拍高光谱遥感图像估

算玉米植株密度的方法[41]。

在抗逆育种中，需要获得玉米对自然灾害的抗

逆能力指标，如高效精确地评估冰雹和风灾对作物

的损失，需要调查植株的损失和叶片脱落情况。

Erickson 等研究了如何利用遥感技术来获取这些指

标[42]。

冠层的大小与干物质生产和积累直接相关，利

用遥感技术监测作物冠层的动态变化，对选育高生

产力的作物品种具有现实意义。冯晓等利用高光谱

遥感技术来估测玉米冠层的 LAI 动态变化，建立了

使用多个单波段指数的多元回归模型来估算冠层

LAI[43]。

2.4 代谢生理数据采集

随着全球气候变化的加剧，气候异常逐渐增加，

极端气候出现的几率升高，抗旱育种变得越来越重

要[44]。与作物产量性状一样，抗旱性是一组极其复杂

的性状组合。在作物生长的不同时期，作物对干旱的

反应完全不同，并由不同的遗传机制控制，所以，很

难给抗旱性下一个确切、统一的定义。因此，作物抗

旱性必须分解成多种不同的子性状。近年来，科学工

作者使用高通量成像技术来研究作物抗旱反应，并

研发出一系列使用这些技术测定抗旱性相关的子性

状的方法。Berger 等提供了一个十分详细的综述，包

括使用温红外成像技术、可见光和近红外成像技术、

荧光成像和反射成像技术等[45]。Winterhalter 等研究

了在灌溉和干旱条件下热带玉米杂交种苗期的冠层

水分质量和冠层温度之间的关系[46]，发现多种光谱

指数和红外温度与冠层水分质量有极好的相关性，

可以用于决定作物的水分胁迫水平。通过使用高通

量的光谱和红外温度测定，可以快速决定杂交种的

抗旱类型，从而帮助育种家在育种过程中选择后代。

O’Shaughnessy 等报道了使用辐射热成像仪和测温

仪评估大豆和棉花作物水分胁迫状态[47]，用红外温

度仪测定冠层的温度，用冠层温度计算出经验水分

胁迫指数，并发现该指数和叶片的水势呈高度线性

负相关，这为直接测定作物水分胁迫提供了一种

方法。
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3 高通量育种数据采集技术的发展与

展望

伴随高通量基因分型技术和高通量表现型分型

技术的迅猛发展，海量数据的采集、加工、分析、可视

化和应用到育种决策过程成为时代的标志，精确育

种正式迎来了大数据(Big data)时代[48]。高通量数据采

集技术已经成为进一步促进作物产量提高的创新

热点。

3.1 田间数据高通量采集技术的突破

随着作物产量的提高，作物育种的难度也不段

增大，要想有突破，需要增加育种群体的规模和测试

环境的数量，在资源、资金和人力有限的条件下，其

挑战尤为突出。如何突破这些限制，增加育种效率，

关键在开发出适合大田应用的高通量数据采集技

术，使育种家可以及时获得各个生育关键期的各种

性状数据。随着遥感技术的发展，携带多种光谱成像

设备的小型无人机是最佳选择，其主要优点是可以

高效、快速、实时地在大范围内获得育种后代的数

据，增加了数据之间的可比性，从而增强后代选择的

准确率。

3.2 根系实时动态监测系统的研发

随着对作物抗逆境能力的认识发展，提高作物

水分利用率和氮高效研究已经成为育种家的主要育

种目标之一，作物从土壤中摄取水分和养分的能力

就成为研究的关键所在。要想分析清楚作物根系的

生长发育和分布，就需要在研究方法上有突破，主要

是如何采集根系生长发育的数据。目前现有的方法

都不能达到在田间实时动态地监测根系生长发育的

要求。根据作物根系的分布与水分利用的密切关系，

有多种监测土壤水分的仪器可供选择，这些仪器一

般安装有一系列探头，可以监测土壤剖面不同深度

的土壤水分变化，从土壤含水量的实时变化可以直

接计算出根系吸取水分的活跃土壤层次，从而推断

出根系生长的速度和分布范围，达到实时监测根系

的目的。

3.3 低成本、高效率数据采集系统的研发

除了技术的稳定性和实用性外，成本是决定一

项新技术成败的不可忽略的因素，就像分子标记和

基因组测序技术一样，只有技术成本降低到一定水

平，才能被广泛采用。

3.4 高效集成数据分析和决策软件的开发

在大数据时代，如何实现数据的高效存储、加

工、分析、可视化和应用于决策过程是一个现实挑

战，各国科学家都在寻求高效实用的解决方案[49]。在

作物育种过程中，涉及到多种类型的复杂数据，建立

高效的数据管理系统尤为重要。
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