附件1

中国科学院战略性科技先导专项（A类）

“种子精准设计与创造”

子课题遴选申报指南

项目一：种子精准设计的分子基础

针对我国粮食安全和种子精准设计与创造的重大需求，以水稻、小麦为主，大豆、玉米、猪、鲤等为辅，解析优质高产、资源节约、环境智能响应及品质健康型等复杂性状的分子网络和遗传变异、表观变异与环境变异规律，揭示复杂性状的精准控制机制，获得有重要育种价值的分子网络，为种子精准设计提供理论依据。

课题一高产优质性状形成的分子基础

研究内容：针对全球气候变化、生产方式变革等背景下优质高产精准设计育种的需求，以水稻、小麦等为主，大豆、玉米、鲤、猪等为辅，围绕产量、品质等性状，利用遗传资源材料和多学科手段，解析产量和品质性状的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异、表观变异和环境变异规律，评估和改良产量和品质性状，培育用于优质高产种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示产量和品质性状分子网络，阐明产量和品质性状在遗传变异和表观变异水平对环境变异的应对机制，建立产量品质性状的精准控制理论。

考核指标：解析可用于优质高产性状精准设计的分子网络10-15个，发表相关重要研究论文10-15篇；获得比现有主栽品种产量提高15-20%的分子网络7-8个，品质提升的分子网络2-3个（国标I-II级）。

子课题设置：

子课题1.1.1 水稻产量性状的分子网络
遴选方式：定向委托。

子课题1.1.2 水稻群体性状的分子网络

研究内容：针对水稻高产育种中面临的群体结构调控问题，利用水稻遗传资源材料和多学科手段，解析株型和抗倒伏性状的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异、表观变异和环境变异规律，评估和改良水稻群体性状，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示株型和抗倒伏性状的分子网络，阐明这些性状在遗传变异和表观变异水平对环境变异的应对机制。
考核指标：解析可用于株型和抗倒伏性状精准设计的分子网络2-3个，发表相关重要研究论文2-3篇；获得比现有主栽品种产量提高15-20%的分子网络1-2个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.1.3 水稻品质性状的分子网络

遴选方式：定向委托。

子课题1.1.4 小麦产量性状的分子基础

研究内容：针对小麦高产育种中面临的重要瓶颈问题，利用小麦遗传资源材料和多学科手段，解析穗型和种子性状的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良穗型和籽粒性状，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示穗型和种子性状的分子网络，阐明这些性状在遗传变异水平对环境变异的应对机制。
考核指标：解析可用于小麦产量性状精准设计的分子网络3-4个，发表相关重要研究论文3-4篇；获得比现有主栽品种产量提高15-20%的基因2-3个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.1.5 大豆产量与品质性状互作的分子网络

研究内容：针对大豆优质高产育种中面临的重要瓶颈问题，利用大豆遗传资源材料和多学科手段，解析产量、油脂与蛋白含量互作的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和环境变异规律，研究评估产量与品质性状的互作关系，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示产量、油脂与蛋白含量互作的分子网络，阐明产量性状与油脂和蛋白性状在遗传变异水平对环境变异的应对机制。
考核指标：解析可用于大豆产量和品质性状精准设计育种的分子网络3-4个，发表相关重要研究论文3-4篇；获得比主栽品种产量提高15-20%的分子网络2-3个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.1.6 玉米高产优质性状的分子基础

研究内容：针对玉米优质高产育种中面临的重要瓶颈问题，利用玉米遗传资源材料和多学科手段，解析果穗和雄穗育性的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和环境变异规律，评估和改良相关性状，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示果穗和雄穗育性的分子网络，阐明果穗和雄穗育性在遗传变异水平对环境变异的应对机制。
考核指标：解析可用于玉米优质高产性状精准设计育种的分子网络2-3个，发表相关重要研究论文2-3篇；获得比主栽品种产量提高15-20%的分子网络1-2个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.1.7 猪高产优质性状的分子基础

研究内容：针对猪生长发育、脂肪代谢等问题，利用遗传资源材料和多学科手段，解析猪生长发育和脂肪代谢的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示猪生长发育和脂肪代谢的分子网络，阐明猪生长发育和瘦肉率性状的遗传变异规律。
考核指标：解析影响猪生长发育、脂肪代谢等性状的调控基因2-3个，发表相关重要研究论文2-3篇；获得240日龄猪体重比对照提高15-20%、瘦肉率比对照显著提高的基因1-2个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.1.8 鲤高产性状的分子基础

研究内容：针对鲤高产育种中面临的重要瓶颈问题，利用遗传资源材料和多学科手段，解析鲤性别决定的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良鲤性别变化，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示鲤性别决定的分子网络，阐明鲤性别决定在遗传变异和表观水平对环境变异的应对机制。

考核指标：解析可用于鲤性别控制精准设计的分子网络2-3个，发表相关重要研究论文2-3篇；获得比主养品种产量提高15-20%的分子网络1-2个。

遴选方式：定向择优。

课题二资源高效利用性状形成的分子基础

研究内容：针对我国农业生产过度依赖水肥投入的现状以及由此衍生的环境问题，以水稻、小麦等为主，大豆、鲤等为辅，利用遗传资源材料和多学科手段，解析水分吸收利用、养分吸收利用、生物固氮的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良生物资源高效利用性状，培育用于资源高效利用种子精准设计的遗传材料。
研究目标：揭示水分高效利用、养分高效利用、生物固氮的分子网络，阐明资源高效利用性状在遗传变异水平对环境变异的应对机制，建立资源高效利用性状的精准控制理论。

考核指标：解析可用于水分高效利用、养分高效利用性状精准设计的分子网络10-15个，发表相关重要研究论10-15篇；获得比现有主栽品种减少水肥、饲料使用15-20%的分子网络6-8个。

子课题设置：

子课题1.2.1 水稻氮高效利用的分子网络

研究内容：针对水稻生产中氮肥使用量高、肥料利用效率低的现状，利用水稻遗传资源材料和多学科手段，解析氮吸收利用的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良水稻氮利用效率，培育用于种子精准设计的遗传材料。
研究目标：揭示水稻氮高效吸收利用的分子网络，阐明氮利用效率在遗传变异和表观变异水平对环境变异的应对机制。

考核指标：解析可用于水稻氮高效利用性状精准设计的分子网络2-3个，发表相关重要研究论文2-3篇；获得产量不低于现有主栽品种、肥料使用减少15-20%的分子网络1-2个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.2.2 小麦氮磷养分高效利用的分子机制

遴选方式：定向委托。

子课题1.2.3 作物光高效利用的分子机制

研究内容：针对提高水稻、小麦等作物光合效率的瓶颈，利用遗传资源材料和多学科手段，解析光能利用效率的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良相关作物光高效利用性状，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示作物光能高效利用的分子网络，阐明光能利用效率在遗传变异和表观变异水平对环境变异的应对机制。

考核指标：解析可用于作物光能高效利用性状精准设计的分子网络3-4个，发表相关重要研究论文3-4篇；获得光能利用效率显著提高，比现有主栽品种增产15-20%的分子网络2-3个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.2.4 小麦水分高效利用的分子机制

研究内容：针对我国水资源短缺、农业用水量高的现状，利用遗传资源材料和多学科手段，解析小麦水分高效利用的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良小麦水分利用效率，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示小麦水分高效利用的分子网络，阐明水分利用效率在遗传变异水平应对环境变异的机制。
考核指标：解析可用于小麦水分高效利用性状精准设计的分子网络2-3个，发表相关重要研究论文2-3篇；获得产量不低于现有主栽品种，用水量减少15-20%的分子网络1-2个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.2.5 高等植物高效固氮的分子网络

遴选方式：定向委托。

子课题1.2.6 鲤饲料高效转化的分子机制

研究内容：针对我国淡水养殖的饲料蛋白源短缺和高养殖排放的情势，利用遗传材料和多学科手段，解析鲤饲料转化效率的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良鲤饲料转化效率，培育用于鲤品种精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示鲤饲料高效转化分子网络，阐明饲料转化效率在遗传变异和表观变异水平对环境变异应对的机制。

考核指标：解析可用于鲤饲料高效利用性状精准设计的分子网络2-3个，发表相关重要研究论文2-3篇；获得在规模养殖条件下产量不低于现有主养品种、饲料投入减少15-20%以上的分子网络1-2个。

遴选方式：定向择优。

课题三环境智能响应性状形成的分子基础

研究内容：针对全球气候变化导致的病虫害及极端环境频发等问题，以水稻、小麦等为主，其它禾谷类、大豆、鲤等为辅，利用遗传资源材料和多学科手段，解析抗病虫、温度响应、耐盐碱、耐旱涝等性状的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良生物智能响应性状，培育用于环境智能响应种子精准设计的遗传材料。
研究目标：揭示智能响应性状的分子网络，阐明生物智能响应生物和非生物胁迫性状在遗传变异和表观变异水平对环境变异的应对机制，建立环境智能响应性状的精准控制理论。
考核指标：解析可用于环境智能响应性状精准设计的分子网络15-20个，发表相关重要研究论文15-20篇；获得比现有主栽品种减少灾害损失15-20%的分子网络9-10个。

子课题设置：

子课题1.3.1 水稻低温响应的分子网络

遴选方式：定向委托。

子课题1.3.2 水稻高温响应的分子网络

遴选方式：定向委托。

子课题1.3.3 水稻逆境胁迫响应的分子网络

研究内容：针对我国水稻面临的盐胁迫等非生物逆境，利用遗传资源材料和多学科手段，解析水稻耐盐等逆境胁迫的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良耐盐等性状，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示水稻智能响应盐分等逆境胁迫因子的分子网络，阐明水稻智能响应盐分等性状在遗传变异和表观变异水平对环境变异的应对机制。

考核指标：解析可用于水稻智能响应盐分等性状精准设计的分子网络3-4个，发表相关重要研究论文3-4篇；获得比现有水稻主栽品种减少灾害损失15-20%的分子网络2-3个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.3.4 水稻抗病性的基因组变异机制

研究内容：针对我国不同生态区水稻面临的主要病害，利用遗传资源材料和多学科手段，解析抗病调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良水稻抗病性状，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示水稻抗病的分子网络，阐明水稻抗病性状在遗传变异和表观变异水平对环境变异的应对机制。

考核指标：解析可用于水稻抗病性状精准设计的分子网络2-3个，发表相关重要研究论文2-3篇；获得比现有主栽水稻减少病害损失15-20%的分子网络1-2个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.3.5 小麦抗病性的分子机制

研究内容：针对我国小麦生产面临的主要病原物危害，利用遗传资源材料和多学科手段，解析小麦抗病的调控因子，分析分子网络，揭示遗传变异和表观遗传规律，评估和改良小麦抗病性状，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示小麦抗病性的调控因子，阐明小麦抗病性状在遗传变异水平对环境变异的应对机制。

考核指标：解析可用于小麦抗病性状精准设计的基因2-3个，发表相关重要研究论文2-3篇；获得比现有小麦主栽品种减少灾害损失15-20%的基因1-2个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.3.6 高粱耐盐的分子网络

遴选方式：定向委托。

子课题1.3.7 大豆抗病虫的分子网络

研究内容：针对影响大豆生产中的重要病虫害，利用遗传资源材料和多学科手段，解析抗病虫的调控因子，分析分子网络，揭示遗传变异和表观遗传规律，评估和改良抗病虫性状，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示大豆智能响应病虫侵害的信号转导规律，阐明病虫害智能响应性状在遗传变异和表观变异水平应对环境变异的机制。

考核指标：解析可用于智能响应病虫侵害性状精准设计的分子网络2-3个，发表相关重要研究论文2-3篇；获得比现有主栽品种减少灾害损失15-20%的分子网络1-2个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.3.8 鲤逆境胁迫响应的分子网络

研究内容：针对我国养殖鲤的低氧逆境和发病问题，利用遗传资源材料和多学科手段，解析鲤耐受低氧与抗病的调控因子，分析分子网络，揭示遗传变异和表观遗传规律，评估和改良鲤的低氧耐受和抗病性状，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示鲤耐低氧与抗病的分子网络，阐明鲤低氧耐受与抗病性状在遗传变异和表观变异水平应对环境变异的机制。

考核指标：解析可用于鲤耐低氧和抗病精准设计的分子网络3-4个，发表相关重要研究论文3-4篇；获得比现有主养品种减少灾害损失15-20%的分子网络2-3个。

遴选方式：定向择优。

课题四品质健康型作物设计的分子基础

研究内容：针对人们对美好生活的向往以及粮食营养品质供给结构矛盾问题，以水稻、小麦为主，利用遗传资源材料和多学科手段，重点解析专用型品质、功能型品质（维生素、微量元素、花青素、抗性淀粉等）、低重金属累积等性状的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良品质健康型相关性状，培育用于品质健康型种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示作物营养专用型和功能型品质的分子网络，阐明相关性状在遗传变异和表观变异水平对环境变异的应对机制，建立品质健康型性状的精准控制理论。
考核指标：解析可用于品质健康型作物精准设计的分子网络8-10个，发表相关重要研究论文8-10篇；获得比现有主栽品种营养成分提高15-20%的分子网络5-6个，比现有主栽品种重金属含量显著降低（符合国家标准）的分子网络1-2个。

子课题设置：

子课题1.4.1 水稻营养功能型品质的分子网络

遴选方式：定向委托。

子课题1.4.2 小麦营养专用型品质的分子网络
研究内容：针对提高人们生活质量和健康水平的重大需求，解决膳食结构中的营养不平衡问题，利用遗传资源材料和多学科手段，解析小麦营养专用型品质的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良专用型品质性状，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示小麦营养专用型品质性状的分子网络，阐明营养功能型品质在遗传变异和表观变异水平对环境变异的应对机制。
考核指标：解析可用于小麦营养专用型品质性状精准设计的分子网络3-4个，发表相关重要研究论文2-3篇，获得比现有主栽品种专用型营养成份提高15-20%的分子网络1-2个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.4.3 禾谷类作物微量营养元素品质的分子机制

针对人们对美好生活的向往，解决必需微量元素供给不足的问题，以水稻、小麦等作物为对象，利用遗传资源材料和多学科手段，解析铁、锌等微量元素积累的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良微量元素品质性状，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示禾谷类作物微量元素积累的分子网络，阐明微量元素含量在遗传变异和表观变异水平对环境变异的应对机制。
考核指标：解析可用于禾谷类作物微量元素品质性状精准设计的分子网络2-3个，发表相关重要研究论文2-3篇；获得比现有主栽品种微量元素含量提高15-20%以上的分子网络1-2个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.4.4 禾谷类功能性次生代谢的分子网络
研究内容：针对人们对美好生活的向往，满足功能性食品的需求，以水稻、小麦等为材料，利用遗传资源材料和多学科手段，解析维生素等合成的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良维生素等品质性状，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示维生素等合成代谢的分子网络，阐明维生素等含量在遗传变异和表观变异水平对环境变异的应对机制。
考核指标：解析可用于禾谷类作物维生素等品质精准设计的分子网络2-3个，发表相关重要研究论文2-3篇；获得比现有主栽品种维生素等含量提高15-20%的分子网络1-2个。

遴选方式：定向择优。

子课题1.4.5 水稻籽粒重金属低积累的分子网络

研究内容：针对我国水稻生产中遇到的重金属超标问题，利用水稻遗传资源材料和多学科手段，解析籽粒中重金属积累的调控因子，分析分子网络，研究遗传变异和表观变异规律，评估和改良水稻重金属积累性状，培育用于种子精准设计的遗传材料。

研究目标：揭示水稻重金属积累的分子网络，阐明重金属含量在遗传变异和表观变异水平对环境变异的应对机制。
考核指标：解析可用于水稻重金属低积累性状精准设计的分子网络2-3个，发表相关重要研究论文2-3篇；获得比现有主栽品种重金属含量显著降低（符合国家标准）的分子网络1-2个。

遴选方式：定向择优。

项目二：种子精准设计的变革技术

针对种子精准设计存在的高通量精准遗传调控技术、生物环境重构及数字智能化育种所面临的技术瓶颈，尤其是我国农业面临的“卡脖子”技术瓶颈，研发种子精准设计与创造亟需的变革性、颠覆性技术，构建种子精准设计的技术体系，为我国未来生物品种的培育提供技术引领，实现未来生物品种“一增两减”的跨越式发展。
课题一基因组编辑与合成生物学技术

研究内容：针对种子精准设计的需求，开发具有自主知识产权基因组编辑体系，重点研发新型基因组编辑技术、同源重组介导的基因组精准编辑技术、高通量基因组编辑技术，基因定向进化技术，实现作物复杂农艺性状改良，为种子精准设计奠定技术基础。
研究目标：开发可应用于未来种子改良的新一代基因组编辑系统；解决目前植物基因组编辑瓶颈问题，建立精准、高效及普适的基因组编辑技术体系。

考核指标：建立1套具有自主知识产权的新型基因组编辑技术，实现大于5%的可编程位点特异切割效率；创制1-2套效率大于1%的基因替换或插入等精准定点编辑的方法；建立1-2套同时编辑6-10个位点的高通量精准基因组编辑体系；开发作物基因定向进化技术，加快重要功能基因的优化，获得光合碳固定效率或氮利用效率提高10~15%的作物品系。核心专利10-15项。

子课题设置：

子课题2.1.1 新型基因组编辑工具

研究内容：建立适于筛选各类基因组编辑元件的细菌-噬菌体互作平台，从微生物基因组中鉴定新型抗噬菌体核酸免疫系统，测试相关蛋白及元件的核酸靶向性及可编程性，开发新型基因组编辑体系；基于已知功能元件，人工合成与组装新型核酸序列识别与编辑的工具蛋白，利用人工智能辅助技术优化设计全谱型高效基因组编辑工具，设计与合成多亚基DNA编辑工具的表达与组装技术，人工合成新型基因组编辑体系。

研究目标：通过基因组编辑元件的源头发现和人工设计，打破基因组编辑技术的专利壁垒，建立具有自主知识产权的新型基因组编辑技术体系。

考核指标：建立基于细菌-噬菌体互作的广谱筛选平台，筛选并鉴定1-3种具有可编辑性的新型核酸靶向系统，并测试基因组编辑潜能；设计和优化1-2种新型（如具备全谱序列编辑能力）或非天然全新基因组编辑蛋白元件；构建1套具有自主知识产权的新型基因组编辑体系，位点特异切割效率大于5%，实现在作物中的基因组编辑应用。核心专利2-3项。

遴选方式：定向择优。

子课题2.1.2 基因组编辑工具优化升级

研究内容：建立新型基因组编辑工具的生化表征流程，阐明其工作机制和动态功能特性；解析新型基因组编辑工具不同功能状态结构，分析其相互作用特征，确定影响编辑效率的关键因素；针对作物基因组特点，建立基于结构的高通量基因组编辑工具优化改造平台，系统优化新型基因组编辑工具，提升其对作物基因组精准编辑效率。

研究目标：通过对新型基因组编辑工具的系统表征、高分辨率结构解析和优化改造，构建作物特异性基因组编辑体系，提高作物基因组编辑效率和精确性。

考核指标：建立基因组编辑工具功能分析平台，阐明1-3种新型基因组编辑元件功能机制、编辑特性和序列依赖性；解析5种以上不同功能状态的基因组编辑元件复合体结构，建立基于结构特征的高通量基因组编辑工具优化改造平台，实现作物特异性编辑工具的筛选，获得1-3种不同用途的全新高效基因组编辑工具。核心专利2-3项。

遴选方式：定向择优。

子课题2.1.3 精准定点基因组编辑技术

遴选方式：定向委托。

子课题2.1.4 高通量基因组编辑技术

研究内容：综合运用高通量序列设计、寡核苷酸合成及文库构建，开发新型多基因靶向基因组编辑载体，建立成熟的高通量基因组编辑体系；并在此基础上对作物重要农艺性状基因进行饱和突变及功能筛选，高效创制全新的基因突变类型和SNP，为精准设计育种提供技术支撑。

研究目标：建立高通量植物基因组编辑技术体系，实现作物精准设计育种新材料的高效创制。

考核指标：建立可同时编辑多基因（6-10个）高通量基因组编辑技术1-2套；建立可同时产生多个SNP（6-10个）高通量基因组编辑技术1-2套；开发一套高通量植物基因饱和突变及功能筛选方法，饱和筛选3-5个基因，获得全新精准设计育种材料3-5个。核心专利2-3项。

遴选方式：定向择优。

子课题2.1.5 基因定向进化

遴选方式：定向委托。

课题二跨界改良技术

研究内容：基于作物-微生物、作物-虫、作物-土壤环境间的互作关系，开发根系微生物提高作物抗病、抗虫、抗逆、固氮以及肥料高效利用的微生物跨界改良技术；开发有益微生物精准预测和高通量筛选体系，提高有益微生物定殖农作物效率和益生潜力；开发通过作物小RNA或代谢物调控病虫、益生菌的小分子物质跨界调控技术，为未来种子精准设计提供新技术。
研究目标：建立基于微生物、小RNA和代谢物等的高效跨界改良技术体系。
考核指标：建立作物小RNA抗病虫跨界改良技术1-2项；建立基于跨界改良的减投提效技术1-2种（肥料和农药投入减少15-20%）和减损促稳技术1-2种（非生物逆境和病虫害造成的农业损耗减少15-20%）。核心专利4-6项。

子课题设置：

子课题2.2.1 基于根系益生菌的减施技术

遴选方式：定向委托。

子课题2.2.2 基于根系益生菌的减损技术

研究内容：研究病害、干旱、盐碱等逆境下作物根系微生物组结构，通过高通量微生物培养，建立相应条件下作物根系微生物资源库；建立高通量微生物功能筛选体系，鉴定促进作物抗病、耐逆微生物菌群；鉴定相应条件下作物控制与根系微生物互作的关键基因，提高益生菌定殖作物的效率，建立基于微生物的抗病、耐逆跨界改良技术。

研究目标：通过研究增强抗病、耐逆根系微生物与作物互作关系，建立作物抗病、耐逆的跨界技术体系。

考核指标：建立病害、逆境相关的根系菌种资源库，库容不少于20000株；鉴定促进作物抗病、耐逆微生物组合5个，创建能用于生产实践的基于微生物跨界改良技术2项，逆境减损15-20%。核心专利2项。

遴选方式：定向择优。

子课题2.2.3 核酸介导抗病虫技术

研究内容：针对农业生产上造成作物重大危害且无有效防治的重要病原菌（如土传真菌病害）和对杀虫剂具明显抗药性虫害（如蚜虫、棉铃虫等），筛选病原菌和昆虫关键靶点，研制基于小RNA技术的寄主诱导基因沉默靶向性防控体系。

研究目标：建立显著提高经济作物抗重大病虫害的小RNA技术。

考核指标：解析主要害虫侵害机理，获得关键病原菌和昆虫靶点3-4个，创制表达目标小RNA抗病虫作物2-3种，减少农药施用20%。核心专利2-3项。

遴选方式：定向择优。

课题三数字智能育种技术

研究内容：针对传统育种技术效率低、周期长、经验依赖性强等问题，通过信息数字集成、图像识别与翻译、物联网、大数据及人工智能等多学科交叉，重点开展多组学信息高效采集，数字化、自动化表型组、高维组学数据耦合及统计建模，人工智能表型预测、最优育种组配预测、基因组编辑靶点筛选等研究，建立数字化智能作物育种技术体系，实现农作物品种精准设计。

研究目标：建立数字化智能化育种体系，探索替代传统经验育种方式方法，为种子精准设计提供智能决策支撑。

考核指标：建立高通量数字化组学信息采集技术，成本比常规方法降低80%，并在主要作物中实现大规模应用；建立表型预测、模拟、选择智能化系统，育种选择效率提高80%。核心专利10-15项。

子课题设置：

子课题2.3.1 单倍型网络基因型分型技术

遴选方式：定向委托。
子课题2.3.2 人工智能表型组翻译技术

研究内容：以水稻、小麦等主要作物为对象，研发适合作物地上、地下等性状自动化表型采集翻译系统。结合光学技术、激光雷达技术、CT技术、数据建模技术、深度学习技术等进行设备软件开发；针对不同性状，实现表型自动化、高效采集和翻译。

研究目标：实现水稻、小麦等作物地上、地下等性状表型的自动化、高效采集和翻译。
考核指标：针对株型、穗型、根系等器官三维结构形态性状，开发相应的自动化表型解析软件1套，测量值与实际值相关系数0.95以上。核心专利2-3项。

遴选方式：定向择优。

子课题2.3.3 单细胞多维组学分析技术

研究内容：以作物和家畜为研究对象，建立高通量单细胞转录组、表观组等多维度组学技术，对作物、家畜重要农艺性状和环境响应紧密相关关键组织或细胞进行单细胞多维组学分析，挖掘重要调控因子，鉴定细胞类型特异的环境响应顺式调控元件，与全基因组关联分析结合，为数字智能育种提供通过调控因子与调控元件组合进行性状预测的基础。
研究目标：建立适用于作物和家畜的包括高通量单细胞转录组、表观组在内的多维单细胞组学精准分析技术，实现关键细胞类型的农艺性状和环境响应重要调控因子与顺式元件的高效挖掘。
考核指标：建立高通量的可检测作物和家畜单细胞转录组的技术体系1-2套；建立可以检测作物和家畜单细胞全基因组调控元件的高通量表观组技术体系1-2套；建立适用于少于500个细胞样本的高灵敏度转录因子全基因组结合检测技术；开发一套整合转录组与表观组的重要调控因子与顺式作用元件鉴定方法；解析5-10个育种需要关键细胞类型的重要调控因子以及调控元件。核心专利2-3项。
遴选方式：定向择优。

子课题2.3.4 复杂性状精准解析技术

遴选方式：定向委托。

子课题2.3.5 全基因组智能选择技术

研究内容：以全基因组选择技术为育种思路，建立水稻、小麦基因型表型训练群体，整合泛基因组、转录组、各类群体基因型和表型信息，鉴定控制复杂性状的优良等位基因群；建立重要农艺性状基因型表型预测模型。通过多组学数据耦合建模，提高模型预测准确率，实现高效智能化全基因组选择育种。根据全基因组选择育种预测模型，结合人工智能基因型分型技术，筛选最优基因型的“一增两减”先导性作物新品种。

研究目标：利用基因组、转录组、表型组等多组学信息耦合建模，数字化定向组合优良农艺性状，实现高效全基因组选择育种。
考核指标：利用全基因组智能选择技术，使育种效率比常规选择技术提高80%，并培育精准设计型先导品种1-2个。核心专利2-3项。
遴选方式：定向择优。

课题四颠覆性前沿技术探索

研究内容：在种子精准设计和创造相关前沿高新技术、关键共性技术等领域开展前沿探索性研究，开发颠覆性技术，重点支持优秀青年科技人才。

研究目标：不预设研究方向，开展变革性技术研究，到2023年，在农业生物种子精准设计和创造相关前沿技术、关键共性技术等领域取得突破，为种子精准设计和创造提供可持续的技术支撑和人才保障。
考核指标：5-10项在种子精准设计和创造上有应用价值的技术，获得专利10-20项（其中PCT专利5项）。
遴选方式：自由申请，拟设6-8个子课题。
项目三：设计型新品种创造

针对我国农业农村现代化对粮食安全、绿色发展、健康生活和战略新兴产业发展的重大需求，以动植物复杂性状的精准控制理论为指导，以精准设计育种技术为支撑，精准培育和创造增产提质、减投增效、减损促稳（一增二减）的新型种子，实现对现有品种的跨越升级，引领精准农业发展，为推进农业现代化和乡村振兴提供战略支撑。

课题一增产培优品种的精准设计

研究内容：针对我国农作物产量品质改良上的重大瓶颈，利用调控高产优质等重要农艺性状的精准模块和优异种质资源，通过全基因组选择、数字模拟设计、生物环境重构等技术，有针对性地进行水稻、小麦等品种的精准设计和培育。

研究目标：建立增产培优品种培育的精准设计组装技术体系，培育比国（省）审品种产量和品质显著提高的精准设计型先导品种。

考核指标：培育精准设计水稻新品种/系3-5个（产量提高10-20%），累计推广600万亩；小麦新品种/系3-5个（产量提高5-15%），累计推广500万亩；玉米新品种1-2个（产量提高10-20%），累计推广300万亩；培育精准设计水产新品种/系2-3个（产量提高15-20%），累计推广苗种200亿尾。

子课题设置：

子课题3.1.1 水稻增产培优品种的精准设计

遴选方式：定向委托。

子课题3.1.2 小麦增产培优品种的精准设计

研究内容：针对我国不同麦区高产小麦品种缺乏的主要问题，利用调控高产性状的精准模块和优异种质资源，通过分子模块设计、全基因组选择等手段，开展高产性状的精准设计与创造，培育增产培优设计型小麦新品种/系。

研究目标：建立小麦增产培优品种培育的精准设计组装技术体系，培育比主栽品种产量显著提高的精准设计型小麦新品种。

考核指标：培育精准设计型小麦新品种/系3-5个，比主栽品种增产5-15%，新品种推广面积500万亩以上。

遴选方式：定向择优。

子课题3.1.3 玉米增产培优品种的精准设计

研究内容：针对我国玉米主产区品种产量低、全程机械化作业率低、商品粮品质差等生产问题，以当地主栽品种为底盘，利用分子标记、全基因组选择、加倍单倍体及多种组学新技术，精准导入耐密抗倒、籽粒脱水快、早熟、高产等分子模块，构建多模块耦合技术体系，培育玉米增产培优新品种。

研究目标：建立玉米高产、优质、稳产品种培育的精准设计组装技术体系，培育玉米高产培优突破性玉米新品种。

考核指标：创制玉米核心骨干种质材料3-5份，审定精准设计型玉米高产培优新品种1-2个，增产10-20%，抗该地区主要病害，新品种推广面积300万亩以上。

遴选方式：定向择优。

子课题3.1.4 鲫增产培优品种的精准设计

遴选方式：定向委托。

子课题3.1.5 对虾增产培优品种的精准设计

研究内容：针对我国对虾产业高产优质品种匮乏的问题，利用已有的种质资源材料，结合对虾基因组数据资源，筛选对虾生长和品质性状相关基因和模块，搭建对虾的全基因组选择育种技术平台，开展对虾生长性状的遗传选育，培育可用于大规模生产的高产对虾新品种。

研究目标：鉴定获得对虾生长相关基因，建立生长性状的全基因组选择育种技术体系，培育高产的对虾新品种。

考核指标：利用生长相关基因和基因组育种技术，培育增产15-20%的对虾新品种/系1-2个，累计推广异育对虾新品种苗种10亿尾。

遴选方式：定向择优。
课题二减投提效品种的精准设计

研究内容：针对我国农业可持续发展中农药和化肥超量使用等问题，利用耐受生物胁迫和调控营养高效等重要农艺性状的精准模块和优异种质资源，对水稻、玉米、鱼、猪等进行品种精准设计和培育。

研究目标：建立减投提效品种培育的精准设计组装技术体系，培育精准设计型先导品种，比主推品种大幅减少农药和化肥使用量，实现品种提效。

考核指标：培育精准设计型减投提效水稻新品种3-5个，减投增效20%，累计推广800万亩以上；玉米新品种1-2个，减投增效10-20%，累计推广300万亩以上；鱼新品种/系1-2个，减投增效10-20%，累积推广1亿尾；猪新品系1-2个，累积推广30万头，减投增效10-20%。

子课题设置：

子课题3.2.1 水稻抗病虫品种的精准设计

研究内容：针对我国水稻主要病虫害，以当地主栽品种为底盘，利用分子模块设计、全基因组选择及多种组学新技术，精准导入抗病虫基因或分子模块，构建多基因/模块耦合技术体系，培育水稻抗病虫新品种。

研究目标：建立水稻抗病虫品种培育的精准设计组装技术体系，培育设计型水稻抗病虫新品种，实现水稻生产减投提效。

考核指标：培育精准设计型新品种2-3个，减投提效20%，累积推广面积500万亩以上。

遴选方式：定向择优。

子课题3.2.2 水稻营养高效利用品种的精准设计

研究内容：针对我国水稻氮素使用量大、利用效率低等问题，以当地主栽品种为底盘，利用分子模块设计、全基因组选择及多种组学新技术，精准导入氮高效利用等基因/分子模块，构建多基因/模块耦合技术体系，培育水稻营养高效新品种。

研究目标：建立水稻营养高效利用品种培育的精准设计组装技术体系，培育设计型水稻营养高效新品种，实现水稻生产减投提效。

考核指标：培育精准设计型新品种1-2个，减投提效20%，累积推广面积300万亩以上。

遴选方式：定向择优。

子课题3.2.3 玉米抗病品种的精准设计

遴选方式：定向委托。

子课题3.2.4 草鱼和鲫抗病品种的精准设计

研究内容：针对长江、珠江和黑龙江等水系的草鱼和银鲫出血病等问题，利用分子模块设计、全基因组选择及多种组学新技术，精准导入抗病分子模块，培育抗病草鱼和鲫新品种。

研究目标：建立草鱼和鲫抗病品种培育的精准设计组装技术体系，培育抗病力显著提高的设计型新品系，实现抗病苗种的规模化生产。

考核指标：培育抗病能力达到60-80%的草鱼新品种/系1个，培育抗病能力比主养品种提高20%的异育银鲫新品种/系1个，减投增效10-20%，抗病品种推广1亿尾。

遴选方式：定向择优。

子课题3.2.5 生猪减投提效品种的精准设计
遴选方式：定向委托。

子课题3.2.6 绵羊减投提效品种的精准设计
研究内容：针对我国地方绵羊产肉量和肉品质较差等绵羊产业发展中的瓶颈问题，以绵羊为研究对象建立完善的生产性能测定平台，综合利用全基因组选择、分子标记辅助育种、基因编辑以及传统的数量遗传学育种，系统挖掘与产肉量和肌肉品质或其他重要生产性状相关的主效功能基因及分子模块，设计与以上性状相关的分子标记，结合传统选育方法进行绵羊减投-提质-增效新品系的培育，并探索精准基因编辑设计育种。
研究目标：鉴定绵羊产肉量、肉品质相关的功能基因，形成分子模块，并开展分子和传统相结合的育种与精准基因编辑设计育种，培育良好产肉性能新品系。
考核指标：完善生产性能测定平台2-3个，发现产肉量佳、肉品质好或其他重要生产性状分子模块2-3个。通过基因编辑的方法，针对重要的表型性状（例如：肉用性状），高效、精准地创制新品系2-3个。
遴选方式：定向择优。
课题三减损促稳品种的精准设计

研究内容：针对全球气候变化和极端天气频发对农作物产量的影响，利用抗极端温度、耐盐碱、耐干旱等重要农艺性状的分子模块和优异种质资源，有针对性地进行水稻、小麦、大豆、刺参等品种的精准设计和培育，提高其智能应对环境变化能力，减少自然资源损耗，实现极端环境下的稳产。

研究目标：建立减损促稳品种培育的精准设计组装技术体系，培育比国（省）审品种损耗显著减少的精准设计型先导品种。

考核指标：培育精准设计型减损促稳水稻新品种/系3-5个（损耗减少20%），推广面积300万亩；小麦新品种/系1-2个（损耗减少20%），推广面积100万亩；大豆新品种/系2-3个（损耗减少20%），推广面积100万亩；刺参新品种/系1-2个（减损15~20%），推广面积20万亩。

子课题设置：

子课题3.3.1 水稻耐逆品种的精准设计

研究内容：针对我国水稻生产中面临的盐碱、干旱、高低温等环境胁迫的问题，利用水稻耐逆分子模块和优良种质资源，开展水稻耐盐碱、干旱、高低温等品种的精准设计和培育，创制高耐逆促稳水稻先导品种。

研究目标：建立耐逆水稻品种培育的精准设计组装技术体系，培育比主栽品种减少损失20%以上的优良新品种。

考核指标：培育精准设计型耐逆水稻新品种3-5个（损耗减少20%），新品种推广面积300万亩。

遴选方式：定向择优。

子课题3.3.2 小麦耐逆品种的精准设计

研究内容：针对我国小麦主产区面临的盐碱、干热风等问题，通过高通量基因组学标记和表型鉴定分析定位的小麦耐逆相关性状的遗传位点，针对性地设计含有优良变异的耐逆小麦新品系，选育耐盐、抗旱、耐热等小麦新品种，实现灾害天气条件下的稳产。

研究目标：建立逆境下小麦品种培育的精准设计组装技术体系，培育灾害环境下比主栽品种损耗显著减少的精准设计型小麦新品种。

考核指标：培育精准设计型减损促稳小麦新品种/系1-2个（损耗减少20%），新品种推广面积100万亩。

遴选方式：定向择优。

子课题3.3.3 大豆耐逆广适品种的精准设计

遴选方式：定向委托。

子课题3.3.4 耐高温刺参品种的精准设计

研究内容：针对夏季持续高温等极端气候变化对刺参养殖产业的重大影响，解析刺参耐高温和紫色等相关性状的遗传位点，设计含有优良变异的耐高温和紫色等刺参新品系，选育和应用具有耐高温优势性状和紫色等特色性状新品种/系，减少刺参养殖应对极端高温气候的损失，实现紫色等特色刺参养殖的稳产。
研究目标：建立耐高温刺参品种培育的精准设计组装技术体系，培育持续高温条件下比主养刺参死亡率显著降低的设计型刺参新品种/系，选育具有紫色等特色性状的刺参新品种。
考核指标：选育和应用减损的耐高温刺参新品系1-2个（死亡率降低20%），选育具有紫色等特色性状的刺参新品种/系1-2个，新品种推广20万亩。
遴选方式：定向择优。
课题四定制增值品种的精准设计

研究内容：针对我国农业供给侧改革需求，开展种子定制增值精准设计与培育，以水稻、小麦、大豆、重要果蔬等为底盘，通过多种组学、远缘杂交、染色体操作等技术和精准导入抗性、风味、营养（铁锌等微量元素）、外观、耐运输储藏等重要分子模块，提高水稻、小麦、大豆、果蔬等品种的经济价值，满足人民生活的多样化和个性化需求。

研究目标：建立定制增值品种培育的精准设计组装技术体系，培育满足不同人群需求的精准设计定制化新型先导品种。

考核指标：培育精准设计型定制增值水稻（抗性淀粉增加20%、锌铁微量元素增加20%等）新品种/系2-3个；抗病专用小麦新品种5-7个（增值20%），推广面积600万亩；高营养大豆新品种2-3个（增值20%），推广面积50万亩；猕猴桃、番茄等新品种/系2-4个（增值20%），累计增值7亿元。

子课题设置：

子课题3.4.1 专用水稻增值品种的精准设计

研究内容：针对糖尿病等人群的健康需求，利用获得的水稻抗性淀粉、香味等优异种质资源，开展高抗性淀粉等水稻品种培育，创造高产、稳产并具备健康功效的水稻品种。

研究目标：建立高抗性淀粉稻米品种培育的精准设计组装技术体系，培育抗性淀粉含量比一般品种提高20%兼具香味的新品系。

考核指标：培育精准设计型高抗性淀粉水稻新品种（抗性淀粉增加20%、锌铁微量元素增加20%等）1-2个，兼具抗性淀粉香味与紫色种皮等保健新品系1-2个，新品种增值20%。

遴选方式：定向择优。

子课题3.4.2 小麦抗病品种的精准设计

遴选方式：定向委托。

子课题3.4.3 专用小麦增值品种的精准设计

研究内容：针对市场对不同用途专用小麦的需求，利用面条小麦、糯小麦等特色小麦资源和影响面条品质、酿酒品质的分子模块，通过多种组学、远缘杂交、染色体操作等技术手段的精准设计，培育专用小麦增值新品种并示范推广。

研究目标：建立小麦专用品种培育的精准设计组装技术体系，选育用于酿酒和面条加工的特色小麦增值新品种。

考核指标：培育设计型优质面条或酿酒专用增值小麦新品种2个，支链淀粉含量提高 20%以上，新品种增值20%，申请植物新品种权2项，专用小麦新品种推广面积100万亩。

遴选方式：定向择优。

子课题3.4.4 高营养大豆品种的精准设计

研究内容：针对市场对高营养大豆的需求，利用高蛋白、高异黄酮等特色大豆资源和影响大豆品质的分子模块，通过多种组学、远缘杂交、染色体操作等技术手段的精准设计，创制一批具有高蛋白、高异黄酮、豆浆口感好或豆芽产出率高和优异品质的专用型大豆新品种。

研究目标：建立高营养大豆品种培育的精准设计组装技术体系，培育高营养、高附加值的特色大豆增值新品种。

考核指标：培育精准设计定制优质专用型大豆新品种/系2-3个，包括高异黄酮大豆新品种/系（异黄酮含量增加20%以上），增值20%，新品种推广面积50万亩。

遴选方式：定向择优。

子课题3.4.5 高营养果蔬增值品种的精准设计

研究内容：针对我国番茄、猕猴桃、葡萄等水果风味品质和营养价值比较低的问题，研发高营养类型的特色新品种。构建含有富营养成分优良性状的测交系和近等基因系材料，并利用优异种质资源与营养性状关联的分子标记进行定向筛选，培育可大规模推广的优异富营养果蔬新品种。
研究目标：建立高营养果蔬品种培育的精准设计组装技术体系，培育比现有品种营养价值更高的设计型新品种。

考核指标：获得比现有品种高营养价值（维生素C含量高1倍）且丰产性及稳产性均优的分子设计型优异猕猴桃新品种/系1-2个。营养外观俱佳的番茄新品种/系1-2个。
遴选方式：定向择优。

课题五品种重新设计与快速驯化

研究内容：针对作物遗传多样性持续降低、战略资源作物缺乏、常规作物改良周期漫长等问题，选取有驯化潜力的野生植物和鱼类种质资源，综合运用多重组学、染色体工程、基因编辑、合成生物学、计算生物学等技术，建立野生种质快速驯化的基因组设计体系，开展作物重新设计，对野生种质进行快速驯化，创造符合未来农业发展和我国战略需求的全新作物，引领未来作物设计与创造。

研究目标：挖掘有驯化潜力的野生种质资源，解析野生种质驯化的遗传规律和基因组特征，提出野生种质快速驯化的基因组设计方案，建立野生种质快速驯化的技术体系，快速驯化获得概念型新品种，引领未来作物设计与创造。

考核指标：建立野生种质快速驯化技术体系4-6套，通过快速驯化创造引领型新品种/系5-7个，鱼类新品种/系3-4个。
子课题设置：

子课题3.5.1 野生资源快速驯化的基因组设计

遴选方式：定向委托。

子课题3.5.2 引领型作物的重新设计与快速驯化

研究内容：针对我国主栽粮食和经济作物种类相对单一，作物遗传多样性和抗逆性下降等问题，选取优异野生种，使用多重组学、染色体工程、倍性操控、基因编辑等技术进行快速驯化，实现野生植物到新型作物的快速驯化。

研究目标：建立野生种质快速驯化的技术体系，驯化获得新型作物，引领未来作物的设计与创造。

考核指标：建立包括野生种染色体工程、染色体倍性操控或组培转化和基因编辑等方法的新型作物快速驯化的技术体系1-2套，驯化获得可应用于育种的中间材料1-2份，驯化获得区别于现有主栽作物的引领型全新作物1-2个。

遴选方式：定向择优。

子课题3.5.3 引领型果蔬的重新设计与快速驯化

遴选方式：定向委托。

子课题3.5.4 战略资源作物的设计与快速驯化

遴选方式：定向委托。

子课题3.5.5 野生鱼类的品种设计与快速驯化

研究内容：针对主要养殖鱼类和名贵特有鱼类长期依靠野生种，缺乏养殖品种等问题，选取优异野生鳙、黄河鲶和光唇鱼种质资源，综合运用多重组学、染色体工程、倍性操控、基因编辑等技术，快速驯化获得优质鳙、黄河鲶和光唇鱼新品种/系。

研究目标：建立野生鳙、黄河鲶和光唇鱼快速驯化的技术体系，驯化获得适应性强、优质高产全新鳙、黄河鲶和光唇鱼新品种/系。

考核指标：建立野生鳙、黄河鲶和光唇鱼快速驯化技术体系2-3套，驯化获得适应性强、优质高产的新品种/系3-4个。

遴选方式：定向择优。
项目四精准设计育种研究平台
针对专项种子精准设计的分子基础研究、变革技术研发和新品种创造重大任务支撑需求，结合基因精准操控、微生物环境互作、数据智能等学科，打造研究型育种基因资源保藏平台和智能生物育种大数据平台；依据区域农业特色及需求，完善田间标准化种养与监测系统、标准化数据收集与传输网络系统，实现科学问题与区域农业的有机互联，形成覆盖全国的分子育种基地研究网络（CAS Research Network for Molecular Breeding, CAS-NB），为种子的精准设计和创造提供平台支撑。
课题一研究型育种基因资源保藏平台
研究内容：研究型育种基因资源保藏平台是开展设计育种核心技术研发和品种创制的基础设施，将对主要农作物、高经济附加值品种、能源植物、特殊野生与环境友好种质资源等进行收集、保藏和繁育；围绕新品种研发，对种质资源进行分析鉴定，开展特有基因资源的挖掘和保藏，为品种设计提供支撑。
研究目标：实现育种种质资源和重要研究中间材料的收集、鉴定、保藏和繁育，打造研究型育种基因资源保藏平台。
考核指标：打造智能化基因资源保藏库700m3，保藏精准设计核心种质、单片段替换系等育种中间材料50000份以上，独立包装300000个以上；具有优良组装模块的重要模式植物和农作物研究中间材料、分子育种株系和材料等100000份；携带有模块信息的核酸序列或BAC文库200000份；保存模块材料相对应的多维组学数据，努力成为亚洲地区最大的遗传研究种质资源保藏与交流中心。
子课题设置：
子课题4.1.1 资源保藏平台建设与完善
研究内容：针对主要农作物、高经济附加值品种、能源植物、特殊野生与环境友好种质资源等进行收集、保藏和繁育，打造研究型育种基因资源保藏平台，用于开展设计育种核心技术研发和品种创制。

研究目标：实现种质资源和重要研究中间材料的收集、保藏和繁育，打造研究型育种基因资源保藏平台。
考核指标：打造智能化基因资源保藏库700m3，保藏核心种质、单片段替换系等育种中间材料50000份以上，独立包装300000个以上；具有优良组装模块的农作物研究中间材料、分子育种株系和材料等100000份；携带有模块信息的核酸序列或BAC文库200000份。
遴选方式：定向择优。
子课题4.1.2 作物核心种质资源收集与基因型鉴定
研究内容：围绕新品种研发，对水稻、小麦、大豆等主要作物核心种质资源进行鉴定、收集和基因型鉴定，开展特有基因资源的挖掘和保藏，为品种设计提供支撑。
研究目标：实现水稻、小麦、大豆等主要作物的核心种质资源的鉴定、收集、保藏和繁育。
考核指标：完成200-300个水稻、小麦、大豆等主要作物核心种质资源的鉴定、收集和基因型鉴定，实现品系间分子识别与区分。
遴选方式：定向择优。
课题二智能生物育种大数据平台
研究内容：针对不同研究对象（水稻、小麦、大豆、鱼等），建立生物品种基因型、表型等多组学标准化数据；采集生物个体生长过程中的全方位数据信息，包括生长环境数据（水、土、气等关键指标）、生理数据（光合指数、径流、营养等）、气象数据（光照、温度、湿度、二氧化碳浓度等）、病虫害特征等数据；开发自主知识产权的分析软件，具备原始数据自动采集与人工智能数据再加工能力；建立统一数据标准，完善种质基因信息数字化，实现种质资源和种养的朔源、数据共享和利用，支撑生物育种的智能化精准设计。
研究目标：开展核心种质材料的多组学数据采集，按照统一数据标准打造智能生物育种大数据平台，通过生物育种大数据智能解析，实现种质资源信息的朔源和共享，为种子精准设计与创造提供支撑。
考核指标：实现200-300个核心种质基因型、表型等多组学数据采集分析，汇总基因型、表型等多组学标准化数据和生物个体生长过程中的全方位数据。打造数据量达10PB生物育种大数据平台，开发自主知识产权的分析软件，具备原始数据自动更新与数据再加工能力。在统一标准的基础上，实现种质资源信息收集、朔源和整合分析的智能生物育种大数据平台。
子课题设置：
子课题4.2.1 标准化大数据分析平台建设与完善
遴选方式：定向委托。
子课题4.2.2 作物表型数据标准化
研究内容：针对不同研究对象（水稻、小麦、大豆等），建立作物品系表型识别标准化数据，用于大数据分析平台
研究目标：建设统一数据标准的作物表型数字化信息采集与分析平台，实现高通量自动化表型采集，为种子精准设计与创造提供支撑。
考核指标：分别完成水稻、小麦、大豆等作物表型采集与分析的统一数据标准各1套，实现种质表型信息的数字化和数据共享。
遴选方式：定向择优。
子课题4.2.3 核心种质资源品质数据标准化
遴选方式：定向委托。
子课题4.2.4 种养环境数据标准化
研究内容：针对不同研究对象（水稻、小麦、大豆等），采集生物个体生长过程中的全方位数据信息，包括生长环境数据（水、土、气等关键指标）、生理数据（光合指数、营养等）、气象数据（光照、温度、湿度、二氧化碳浓度等）、病虫害特征等数据；建立统一数据标准，实现种质资源和种养的朔源、数据共享和利用。
研究目标：依据统一数据标准，对农业生物种养环境实现数字化采集，为种子精准设计与创造提供支撑。
考核指标：分别完成水稻、小麦、大豆等作物的生长环境数据（水、土、气等关键指标）、生理数据（光合指数、营养等）、气象数据（光照、温度、湿度、二氧化碳浓度等）、病虫害特征等数据标准化，实现种养环境标准数字化和数据共享。
遴选方式：定向择优。
课题三育种基地研究网络完善
研究内容：由种子创新研究院总部牵头组织，分部协调，联合所属19家成员单位，打造中科院分子育种基地研究网络（CAS-NB）。利用智能物联网、云技术等对现有基地设施进行升级改造，完善田间标准化种养与监测系统、标准化数据收集与传输系统，逐步形成覆盖全国主要农业生态区的品种培育和试验网络，打造示范与产业孵化平台，实现重要科学问题与区域农业生产的有机互联；创新管理模式，高效支撑分子设计育种研究。
研究目标：完善分子育种基地研究网络（CAS-NB），实现“理论创新-技术集成-设计育种-产业孵化”产业链自上而下的贯穿，利用研究网络，提升各区域品种研发创新能力。针对200-300份核心种质资源的标准化试验区种植与全景数据采集，建立区域化作物生态综合数据，摸索建立标准化的表型数据、分子数据、生理数据、环境数据的偶联分析和评价体系；打造基于种子全景数据的高通量“数字设计育种”平台，实现种子设计与创造的数字化模拟“类精准式评价”，为其进入区域农业产生提供参考依据，加速新品种的区域性推广效率。
考核指标：围绕水稻、小麦、大豆和动物等统一规划完善遍布主要产区的分子育种骨干基地，逐步辐射形成基地研究网络。重点建设完善昌平作物育种基地、东北作物育种基地、海南南繁基地等3大骨干基地，以及香山作物育种基地、什邡作物育种基地、版纳作物育种基地等3个网络基地，以及鲤育种示范基地和猪育种示范基地等2个动物培育基地。完善覆盖全国主要农业生态区的品种培育和试验网络，实现1000亩基地的标准化种养、监测、数据收集和传输，打造示范与产业孵化平台。
子课题设置：
子课题4.3.1 海南育种基地标准化建设与完善
遴选方式：定向委托。
子课题4.3.2 香山育种基地标准化建设与完善
遴选方式：定向委托。
子课题4.3.3 昌平育种基地标准化建设与完善
遴选方式：定向委托。
子课题4.3.4 东北育种基地标准化建设与完善
研究内容：按照基地研究网络统一标准，在东北育种基地上建设田间作物高通量表型平台与多维环境监测系统。结合高精度GPS定位、光学遥感、激光雷达、荧光遥感、数据建模、深度学习等技术，实现水稻、小麦和大豆核心种质材料的田间表型数据采集，并为实现精准田间管理提供数据支撑。
研究目标：利用田间作物高通量表型平台与多维环境监测系统，实现水稻、小麦、大豆等核心种质资源表型采集和田间数据的科学管理。
考核指标：建设完成田间作物高通量表型平台（覆盖面积大于1000平方米）与多维环境监测系统；采集200-300个核心种质资源全生育周期标准表型数据。
遴选方式：定向择优。
子课题4.3.5 什邡育种基地标准化建设与完善
遴选方式：定向委托。
子课题4.3.6 版纳育种基地标准化建设与完善
研究内容：按照基地研究网络统一标准，在版纳育种基地上建设田间作物高通量表型平台与多维环境监测系统。结合高精度GPS定位、光学遥感、激光雷达、荧光遥感、数据建模、深度学习等技术实现水稻、大豆等核心种质材料的田间表型数据采集，并为实现精准田间管理提供数据支撑。
研究目标：利用田间作物高通量表型平台与多维环境监测系统，实现水稻、大豆等核心种质资源表型采集和田间数据的科学管理。
考核指标：建设完成田间作物高通量表型平台（覆盖面积大于1000平方米）与多维环境监测系统；采集200-300个核心种质资源全生育周期标准表型数据。
遴选方式：定向择优。
子课题4.3.7 鲤育种示范基地建设与完善
遴选方式：定向委托。
子课题4.3.8 猪育种示范基地建设与完善
遴选方式：定向委托。
子课题4.3.9 精准种养数据的实时采集与网络传输
研究内容：利用智能物联网、云技术等对现有基地设施进行升级改造，完善田间标准化种养与监测系统、标准化数据收集与传输系统，逐步形成覆盖全国主要农业生态区的品种培育和试验网络，打造示范与产业孵化平台，实现重要科学问题与区域农业生产的有机互联。
研究目标：针对200-300份核心种质资源的标准化试验区种植与全景数据采集，建立区域化作物生态综合数据，摸索建立标准化的表型数据、分子数据、生理数据、环境数据的偶联分析和评价体系；打造基于种子全景数据的高通量“数字设计育种”平台，实现种子设计与创造的数字化模拟“类精准式评价”。
考核指标：完善覆盖全国主要农业生态区的品种培育和试验网络，实现1000亩基地的标准化种养、监测、数据收集和传输，打造绿色数字化农业示范平台。
遴选方式：定向择优。
