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19 世纪以来，物理、化学、数学等基础科学

的理论和技术的发展，提供了许多新的技术和手

段，产生了许多交叉学科。生命科学技术便是其中

之一。生命科学始于 20 世纪 50 年代，英国物理学

家克里克和美国生物学家沃森在《Nature》杂志发

表了 DNA 分子双螺旋结构模型。随后分子生物学开

始兴起并对农业、工业和医药领域的发展产生了巨

大影响。进入 70 年代，随着限制性内切酶的发展和

DNA 杂交技术的应用，分子生物学得到了进一步发

展，进入到基因工程这一新领域，生物技术通过对

DNA 链的精准剪切与有目的地重组，使改良生物的

性状与质量成为可能。随后由于电子计算机的飞速

发展，使人类有能力破译自身的遗传密码，不仅包
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生物育种领域知识结构演化分析
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摘 要 ： 生物育种技术经历了漫长的发展，从最早的常规杂交育种方法发展成为以遗传学、细胞生物学、生物工程学等学

科为基础理论的现代生物技术。生物育种领域包含了作物育种和植物育种研究方向，对生物育种研究领域 2008-2012 年间知识结

构演化进行分析，对该年间研究主题的变化情况、著者合作情况以及国家合作情况进行了详细描述和展示，并对生物育种研究领

域的发展前景和研究方向进行了预测。
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An Analysis of Knowledge Structure Evolution on  
Biological Breeding Field
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Abstract:  Biological breeding technology has undergone a long development. From the earliest traditional cross breeding method develop 

to modern biological techniques, which consist of genetics, cell biology and bio-engineering basic theories. Biological breeding research field 

includes crop breeding and plant breeding research area. The evolution process of knowledge structure between 2008 and 2012 in biological 

breeding field was analyzed in this research. Described and displayed in details on the changes of research topic, co-author and country 

cooperation networks. Finally, development foreground and research directions were discussed.
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括人类的基因组，也包括动物和植物的基因组，例

如水稻、玉米、小麦等物种的基因组。当下，人类

已进入了后基因组以及蛋白质组学时代，大规模地

开展蛋白质等生物大分子的结构与功能研究。

生命科学技术在农业领域的应用甚广，其中比

较显著的领域有农作物育种、动物疫苗、生物饲料

和生物农药等。而生物育种又是目前发展最快、应

用最广的一个领域。生物育种是指利用遗传学、细

胞生物学、现代生物工程技术等方法原理培育生物

新品种的过程。可培育出具有优良性状的生物新品

种，提高农作物产量和品质。生物育种技术跟随生

命科学的发展历程也经历了漫长的发展过程。常规

育种方法包含杂交育种、杂种优势利用等方法，随
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着分子生物学的发展和应用，细胞工程育种、基因

工程育种等方法也相继发展起来。此类方法育种周

期短、针对性强、适用范围广，因此迅速发展起来。

其中转基因育种被认为是人类有史以来发展最快的

技术之一，该技术于 1985 年首次用于研制转基因作

物，在随后的几十年间，从以抗除草剂和抗虫性为

主的第一代转基因作物正逐渐过渡到依靠自身特性

进一步提高产量的第二代转基因作物［1］。同时随着

蛋白质组基因组学的发展，又产生了分子标记育种、

分子设计育种、基因组重测序等方法。分子标记技

术辅助育种缩短了育种年限，提高育种效率。而分

子设计育种则是以生物信息学为平台，利用基因组

学和蛋白组学，根据具体作物的育种目标和生长环

境，先在计算机上设计最佳方案再进行试验的新型

育种方法［2］。

育种技术从最初常规育种方法到转基因育种时

代再到近些年的分子标记、全基因组重测序等方法，

现已形成多学科交叉、多种方法并存的格局。目前

大部分作物生产还采用常规育种方法，但该种方法

需要时间较长，育种过程也比较复杂，通过改良品

种可以提高作物产量但当作物单产量到达瓶颈阶段

时若要进一步提高单产，对新品种就提出了更高的

要求，这就需要在常规育种的基础上利用生物技术。

因此在育种领域，不管何类作物都将不可避免的广

泛的使用生物技术。科学技术的飞速发展使得生物

育种领域研究面临的问题也日益复杂，各个学科交

错互融，某个学科领域的发展也会对其他领域产生

巨大的影响，从而影响到生物育种领域大方向的转

变。生物育种科学经过半个多世纪的飞速发展，科

技文献数量迅猛增加，本研究利用图 1 所示方法，

从海量文献中，经过过滤和一系列加工步骤，对生

物育种领域近些年的发展情况进行分析，详细展示

领域内各个学科的发展状态与主要研究方向，发现

生物育种领域各学科之间的交叉和融合，对生物育

种领域未来的发展趋势进行了预测。

本研究选择 SCI 的网络版 web of knowledge 对研

究主题为 biological breeding（s）、crop breeding（s）、

plant breeding（s） 以 及 bio breeding（s） 方 向 的 文

献进行检索，以图 1 所示，构建了生物育种领域知

识构成分析流程，将 2008-2012 年间生物育种领域

知识构成的变化情况进行分析。本研究首先对标题、

关键词和摘要 3 部分的词语进行统计，作为分析生

物育种领域知识构成的主题词语集合，并将作者和

国家一并进行统计，以辅助说明生物育种领域知识

结构变化和流动的原因。在分析中采取共词分析方

法，按共现次数生成矩阵并采用 k-means 聚类法，

最终实现可视化图形。

图 1 生物育种领域知识结构分析流程

1 生物育种领域涉及的学科和研究方向

2008-2012 年间生物育种领域共发表 8 653 篇文

献，在每篇文章可属多个研究方向的前提下，2008-

2012 年间，所有文献涉及到农业、生物、环境、化

学、食品等学科的 63 个研究方向，其中所占比例最

大的为农业方向，总共有 3 757 篇文献，占全部文

献量的 43.4%，植物科学、遗传学和微生物工程学

分别以 34.1%、14.3% 和 10.0% 位居第二至第四位，

此外还有环境生态学、生物化学与分子生物学、动

物科学、食品科学等研究方向，但所占比例均低于

10%（图 2）。由此可见，生物育种领域的理论和技

术知识涉及到了多个学科的大部分研究方向，主要

集中在农业、植物、遗传和环境等学科方向，是一

个高度交叉的学科领域，要求研究者具有较丰富的

研究背景和扎实的研究理论。

2 生物育种领域的研究主题情况

生物育种研究领域包括作物育种和植物育种两

个子领域，产量增长是现代农业育种中的主要目标。
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图 3 所示 2008-2012 年间，生物育种领域的研究以

分子标记辅助育种、基因组学、安全评价、种质资

源选择以及抗逆品种选择等相关研究方向为主 ；从

品种上看，主要以水稻、大豆、番茄等为主 ；而在

技术方面则以转基因、分子标记、基因组学相关技

术为核心。

2008-2012 年间，生物育种领域的核心研究主

题比较固定，均为分子标记辅助育种、基因组测序

以及种植资源选择 3 个方面。作物质量的形状则由

单基因控制［3］，而其他重要性状，如产量、品质和

抗性等数量性状由多个基因控制，表现形式为连续

变异，且受环境影响较大。从生物学角度看，多基

因控制的性状的遗传基础更为复杂，需要靠分子标

记技术来辅助育种［4］。这也是为什么主题网络中与

分子育种相关的主题每年同样也会处于网络核心位

置的原因，该主题类是当下生物育种领域最受关注

的研究方向。分子标记是一种遗传标记，由最早的

形态标记、细胞学标记、生化标记 3 个阶段发展而来。

分子标记技术是一种以遗传标记，分子多态性为基

础技术，反映了物种表现型的遗传多态性分布。20

世纪后期，分子标记技术得到了迅猛的发展，广义

分子标记定义指通过检测 DNA 序列或蛋白质得到的

可遗传的物质，狭义的分子标记定义仅指 DNA 分子

标记。该技术即可以检测物种内的遗传多样性，也

可以在不同物种间进行比较。目前广泛应用的 DNA

分子标记有限制性片段长度多态性（RFLP）、随机

扩增多态性 DNA（RAPD）、扩增酶切片段长度多态

性（AFLP）、简单序列重复长度多态性（SSR）和单

核苷酸多态性（SNP）等［5］。从主题网络看，最近

几年 QTL 定位方法相关的主题聚类，一直处于网络

核心位置，SSR 相关技术于 2008-2010 年一直在核

心主题内出现。

在一般研究主题中，2008 年为抗旱耐盐抗逆品

种选育、生态安全、转基因技术减少镰刀霉病菌、

授粉繁殖等。2009 年的一般研究主题为生态安全

评价、芸苔属蔬菜抗病、抗逆品种选育、转基因技

术与镰刀霉、授粉繁殖等方面，其中 SNP 技术首次

出现于主题网络内，RAPD 和 PCR 相关主题消失，

表明从该年起，SNP 相关研究主题开始大量涌现。

2010 年一般研究主题为拟南芥遗转基因研究、自交

授粉、栽培稻耐盐抗旱抗逆品种选育、生态环境评

价等方向，其中拟南芥相关研究主题首次出现在网

络内，RAPD 相关主题消失两年后重新出现在网络

内。2011 年的一般研究主题为气候变化对生物量的

影响、体外繁殖与克隆再生技术、水稻小麦玉米的

抗逆品种选育、拟南芥转基因研究、生态评价，其

中 PCR 相关主题重新出现在主题网络，于棉花以及

栽培稻抗病研究中应用，SSR 分子标记技术类主题

消失。2012 年一般研究主题为拟南芥遗传调控研究

代谢途径研究、回交转育、抗逆品种选育、转基因

检测技术、授粉繁殖和外来物种入侵与生态多样性

保护等研究主题。

综合图 3 各主题网络可知，近些年随着新一代

高通量测序技术应用的越来越多，黄瓜、白菜、棉

花、水稻、大豆和烟菜的基因组测序都已完成，这

就为重新设计遗传图谱和基因组分析中的基因分型

提供了机会，借助生物信息学的分析工具和分析方

法，更好地为生物育种领域所用，因此与基因组学

相关的研究主题例如 QTL 定位构建连锁图谱等研究

主题，一直处于生物育种领域的核心位置［6，7］。

从品种上分析，本领域研究比较度比较深入的

品种为水稻方面的主题。水稻相关主题研究在网络

中出现的次数也比较多。水稻作为亚洲人的主要食

品，继 2002 年水稻全基因组和四号染色体测序完成

之后，中国在植物基因组研究方面继续取得重大进

展［8］，与水稻相关的文献增长迅速。众多国内外研

究学者在水稻产量决定的遗传机制和作物基因组研

究方面获得了一系列突破，研究涉及水稻株型功能

基因组、水稻开花控制和种子发育、生殖隔离机制以、

水稻农艺性状的遗传调控等方面都有突破［9，10］。此
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   图 2  2008-2012 年生物育种领域发表文献所属研究方向 
（数据来自 SCI 数据库）
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外还围绕基因与基因进化，水稻基因组学分析，并

且由基因组学进入了蛋白质组学领域［11］。2000 年

以来，中国学者在生物育种领域的论文被 SCI 收录

的数量逐年上升，按发表学者的国家统计，中国现

已升至第二位，因此也带动了与水稻相关研究主题

的发展。其他作物植物，如大豆、玉米、番茄和马

铃薯也是生物育种领域这些年研究比较多的品种。

拟南芥作为一种模式植物，近些年围绕其相关

的研究逐渐增多，特别是拟南芥转基因研究非常热

门，此种模式植物基因组简单、生命周期短，特别

适合进行遗传分析、基因克隆和功能研究，可对农

作物抗逆和环境保护等研究领域起重要作用［12］。

由于环境污染导致土壤酸化对农业生产造成严

重威胁。主题网络显示，土壤生态学研究方向一直

是生物育种领域的固定研究主题。干旱影响植物生

长和农业产量，而非生物胁迫的适应激励，对干旱

氧化、盐以及冷胁迫都需要更好的突破。同时在二

代转基因研究中，重点的关注方向已由早期的抗除

图 3 2008-2012 年生物育种领域的主题网络
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草剂发展到适应环境、抗旱耐盐碱、改良品质方向。

3 生物育种领域的作者合作情况

科研合作可在同领域或不同领域的学者相互配

合，是将小范围的资源和知识传播出去的有效途径，

核心作者处于整个合著网络的中心位置，在合著

网络中起关键作用，对于提高整体科研实力等方面

发挥着重要作用。生物育种领域作者合作的情况在

2000 年以前都是以小范围间合作发表论文的方式为

主，合作小团体中的成员数也比较少，各个团体之

间相互不联系，随后合作的方式开始发生变化合著

量开始增长，学术团体明显增多，并且有些学术团

体数量比较多，小团体间联系也逐渐增多，2008 年，

各学术团体联系较少，但随着著者间的协作趋势继

续向团体化、团体之间网络化协作靠近。到 2010 年，

著者网络发生了明显变化，团体之间的协作愈加密

切，绝大部分著者形成了以某个著者为中心向外扩

散，最终形成了一个大的协作网络，包含了网络内

大部分的著者（图 4）。由此可以看出，在发展后期，

学者间的学术交流范围不断扩大，大部分高产作家

都是通过与他人合作共同完成文献发表的。随着生

物育种领域的发展，合作团体正逐渐朝着集中化发

展，领域内的重要学者间都有不同程度的合作，研

究方向一致，而另几个合作人员较少但是发文量较

大的合作团体中，一直保持未有变化，可能是该合

作团体关注特定的研究方向，且研究较深入并获得

图 4 2008-2012 年生物育种领域的作者合作网络
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了一定认可，处于生物育种领域内不可或缺的地位，

所以既未有其他学者融入同时该团体发文量较大，

因此未从著者合作网络中消失。

4 生物育种领域的国家合作情况

生物育种领域文献发表量排名靠前的国家以欧

洲和北美国家为主，长期以来，美国一直居于首位，

日本、印度等亚洲国家可进入 TOP10 名单，但处于

排名相对偏后的位置。中国自 20 世纪 90 年代起，

与其他国家的交流逐渐增多，随着研究实力的提高，

自 2003 年开始，发文量稳步提高，至 2006 年成为

了仅次于美国排名第二的国家。总体说来，本领域

内技术雄厚的仍然以欧洲和北美国家为主。

美国长期以来一直处于生物育种领域的核心地

位，大部分国家与美国有学术上的合作关系。而中

国虽然在发文量上逐渐增多并升至第二位，但在合

作网络中与其他国家的交流并无显著增长，大部分

属于本国内部的合作交流。图 5 展示了生物育种领

域内各国家间的合作情况，越是处于网络中心位置

的国家，在领域内越占有重要的地位。2008 年的网

络中，美国、中国、荷兰和德国等国家属于一个聚类，

英国、比利时等欧洲国家同属一个聚类，同一聚类

内的国家合作较为频繁。在 2008-2011 年间，生物

育种领域中，合作最广、合作次数最多的国家为美

国，但是 2012 年中国超过美国成为了合作次数最多

的国家，合作范围也从之前以欧洲、亚洲国家以及

美国为主的状况扩大至非洲和南美的国家中。英国、

德国和法国作为传统的科研实力雄厚的国家，与其

他国家的交流也比较多，2008-2010 年间，该类国

图 5 2008-2012 年生物育种领域的国家合作网络
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家与区域内其他国家的交流比较多，与大部分论文

量产量比较大的欧洲国家都建立起联系，2011 年起，

逐渐也与南美、非洲、大洋洲的国家建立了合作关系。

5 结语

近些年，生物育种领域的研究以分子标记辅助

育种、基因组学、种质资源选择相关研究方向为主，

外来物种入侵与生态多样性保护、抗逆品种选育、

抗旱改良以及转基因改良育种等几个研究方向虽然

属于中等规模主题，但几年间一直稳定存在 ；从品

种上看，主要以水稻、大豆、番茄等为主 ；而在技

术方面则以转基因、分子标记、基因组学相关技术

为核心。欧美等技术强国在生物育种领域的研究中

一直处于领先地位，美国是本领域技术的核心国家，

与世界大部分国家有学术上的合作关系，中国近些

年在本领域逐渐地位逐渐上升，与其他国家交流频

繁，并于 2012 年首次超过美国成为合作发表文献最

多的国家，本领域的专家学者间的交流与合作也逐

渐增多，近年已形成大的合作团体。

随着基因组学、代谢组学理论的发展，以及高

通量测序和重测序技术的日渐成熟，未来生物育种

领域，将继续以分子标记辅助育种、全基因组重测

序技术以及抗逆耐盐抗旱品种选育 3 个研究方向为

主。各个国家间的交流也将越来越频繁，从而更好

地带动生物育种领域的发展。
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