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附件 2

����柔䇉������Ք䲣������ꊄ�

䇉��鴠 2023�e鴠w� �R
（仅国家科技管理信息系统注册用户登录可见）

为落实“十四五”期间国家科技创新有关部署安排，国家重

点研发计划启动实施“农业生物重要性状形成与环境适应性基础

研究”重点专项。根据本专项实施方案的部署，现发布 2023年

度项目申报指南。

本专项总体目标是：聚焦加快破解农业生物遗传基础科学问

题，提升设计育种能力，从源头上保障国家粮食安全。

2023年度指南按照基础研究类、共性关键技术类两个层面，

拟启动 16个项目方向，拟安排国拨经费概算 3.95亿元。其中，

拟支持青年科学家项目 10个，拟安排国拨经费概算 2000万元，

每个 200万元。

如无特殊说明，项目实施周期不超过 5年。申报项目的研究

内容必须涵盖指南所列的全部研究内容和考核指标。项目下设课

题数不超过 4个，项目参与单位总数不超过 6家。项目设 1名负

责人，每个课题设 1名负责人。

青年科学家项目（项目名称后有标注）不要求对指南内容全

覆盖，不再下设课题，项目参与单位总数不超过 3家。项目设 1
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名项目负责人，青年科学家项目负责人年龄要求，男性应为 1985

年 1月 1日以后出生，女性应为 1983年 1月 1日以后出生。原

则上团队其他参与人员年龄要求同上。

每个指南任务原则上支持 1项（有特殊说明的除外）。在同

一研究方向下，当出现申报项目评审结果前两位评价相近、技术

路线明显不同的情况时，可考虑支持 2个项目。2个项目将采取

分两个阶段支持的方式，第一阶段完成后将对 2个项目执行情况

进行评估，根据评估结果确定后续支持方式。

1. 主要农业微生物优异性状形成与演化机制（基础研究类）

研究内容：以白肉灵芝、芬娜金针菇、灰树花、丛枝菌根真

菌、黏细菌、乳杆菌、噬菌体等重要农业微生物类群为研究对象，

系统研究重要种质提高免疫力和降血糖高活性多糖等活性物质合

成，共生丛枝形成，智慧捕食、定向清除和靶向绞杀高毒力耐药

持留食源性致病微生物等优异性状形成与演化规律，挖掘优异性

状形成的关键调控基因，阐明微生物菌群功能基因协同演化驱动

优异性状形成的分子网络调控机制，解析优异性状的遗传基础在

菌种进化过程中的传递及维持机制，实现优异性状基因自主可控，

加速推进农业微生物种业创新发展。

考核指标：挖掘和鉴定农业微生物种质资源形成和演化相关

的重要新基因 15~20个，其中提高免疫力和降血糖等功能的多糖

合成新基因 4~5个，调控共生丛枝形成的关键新基因 2~3个，创

制捕食、清除及绞杀高毒力耐药持留食源性致病微生物功能的新
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基因资源 4~5个，解析优良性状分子调控网络 4~5个；授权国家

发明专利 6~8项，发表高水平论文 15~20篇。

关键词：食用菌，共生丛枝，致病微生物，微生物菌群

2. 主粮作物优异种质资源形成与演化机制（基础研究类）

研究内容：针对我国水稻、小麦、玉米、马铃薯等主粮作物

种质资源多样性与演化规律不清的科学问题，以高质量的基因组

序列和泛基因组为参考，揭示微核心种质和重大品种系谱材料的

全景多维组学特征，系统研究重要单倍型、结构变异、表观变异

在驯化和重大品种培育过程中的演变路径，揭示重要基因在驯化

和重大品种培育中的传递规律，解析其参与的调控网络，分析网

络上的关键基因的协同演化规律，从基因组学、基因和基因网络

等多个层面揭示重大品种、骨干亲本的形成规律，比较不同物种

驯化和改良演化规律，阐明主粮作物平行驯化的遗传基础，并创

制出优异新基因资源，助力绿色发展。

考核指标：挖掘与水稻、小麦、玉米、马铃薯等主粮作物

种质资源演化相关的关键遗传调控位点 8~10 个，克隆在驯化和

改良过程中优异性状形成的重要调控新基因 6~8 个，其中有重

大影响新基因 2~3 个，解析相关分子调控网络 2~3 个，创制对

优异性状提升有重大应用价值的优异新基因资源 2~3 个；授权

国家发明专利 2~3 项，申请国外主产区专利 1~2项，发表高水

平论文 15~20 篇。

关键词：主粮作物，驯化，改良
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3. 水稻高产优质高抗协同改良机制（基础研究类）

研究内容：针对我国水稻生产中重要农艺性状协同改良所面

临的关键限制因素，挖掘协同控制高产、优质、高抗性状的节点

基因，解析产量与品质、产量与病虫害、产量与非生物胁迫抗性

的协同改良机制，明晰在不同性状形成过程中的耦合效应，阐明

高产优质高抗协同改良的分子调控网络，创制对综合性状提升有

显著效应的优异新基因资源，实现绿色发展。

考核指标：挖掘协同控制水稻高产、优质、高抗等不同性状

的节点新基因 15~20个，其中有重大应用价值的新基因 4~5个，

解析分子调控网络 4~5个，创制对综合性状提升有显著效应的优

异新基因资源 4~5个；授权国家发明专利 6~8项，申请国外主产

区发明专利 1~2项，发表高水平论文 15~20篇。

关键词：水稻，高产，优质，高抗

4. 气候变化下小麦多性状协同改良机制（基础研究类）

研究内容：针对小麦高产、优质、高抗等多性状协同调控

和协同改良的分子机制研究不足的瓶颈问题，挖掘协同控制高

产、优质性状的关键节点基因，阐明其调控网络；挖掘协同控

制高产、抗逆性状的关键节点基因，阐明其调控网络；挖掘协

同控制高产、抗病性状的关键节点基因，阐明其调控网络；解

析关键节点基因在不同性状形成过程中的耦合效应，以应对气

候变化；开发有效的分子标记，创制目标性状突出、综合性状

优良的优异新基因资源。
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考核指标：挖掘协同控制小麦高产、优质、高抗不同性状的

节点新基因 15~20个，其中有重大应用价值的新基因 4~5个，解

析分子调控网络 4~5个，创制优异新基因资源 4~5个；授权国家

发明专利 8~10项，申请国外主产区专利 1~2 项，发表高水平论

文 15~20篇。

关键词：小麦，高产，优质，高抗

5. 油菜高产优质高抗宜机收性状形成的分子调控网络（基础

研究类）

研究内容：针对我国油菜生产上高产、优质、高抗、宜机收

性状提升所面临的关键限制因素，综合利用遗传学、基因组学、

分子生物学等技术手段，研究产量性状（株型、根型、生育期/

早熟、角果数、角粒数和种子大小等）、品质性状（含油量、蛋白

含量、油酸含量及不饱和脂肪酸组成比例、功能性营养成分等）、

抗性性状（菌核病、根肿病、蚜虫、干旱、低温/冻害、涝渍等）、

宜机收性状（抗裂荚、抗倒伏等）形成的分子基础，挖掘重要性

状形成的关键基因并解析其功能，阐明其在油菜产量、品质、抗

性、宜机收性状形成过程中的遗传效应，明确多性状遗传互作机

制，构建重要性状形成的分子调控网络，发掘对产量、品质、抗

性和宜机收等综合性状提升有显著效应的优异新基因资源。

考核指标：挖掘控制油菜高产、优质、高抗、宜机收性状形

成的重要新基因 10~12个，其中有重大应用价值的新基因 3~4个；

解析分子调控网络 3~4个，创制对产量、品质、抗性提升有显著
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效应的优异新基因资源 3~4个；授权国家发明专利 6~8项，申请

国外主产区专利 1~2项，发表高水平论文 10~12篇。

关键词：油菜，高产，优质，高抗，宜机收

6. 主要食用菌重要育种性状形成的分子调控网络（基础研

究类）

研究内容：针对金针菇、香菇和灵芝等大宗食用菌面临的抗

病性和品质提升的关键限制因素，建立野生种质资源库为基础的

多组学大数据库和核心菌株重要育种性状的组学信息表征体系，

综合利用多组学和生物信息学关联分析等技术手段，系统解析金

针菇高抗单增李斯特菌污染及高产水溶性膳食纤维、香菇高蛋白

及活性多糖、灵芝抗黄脚病及功能成分（多糖、三萜）等性状形

成的遗传基础及关键基因，构建关键性状的多模块调控网络，阐

明食用菌表型多样性、环境适应性和生长发育可塑性等分子遗传

调控机制，为构建以分子模块为基础的高效设计育种技术体系奠

定基础。

考核指标：构建金针菇、香菇和灵芝等总库容量大于 1000

株的种质资源库，分析 3~5株核心菌株的组学信息特征，挖掘控

制金针菇、香菇和灵芝品质、抗单增李斯特菌污染及抗黄脚病等

重要育种性状形成的新基因 10~12个，其中抗病性等有重大应用

价值的新基因 3~4个，解析其调控网络 3~4个；授权国家发明专

利 6~8项，发表高水平论文 10~12篇。

关键词：食用菌，品质，抗污染，抗病
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7. 猪、牛、羊抗病性状形成的分子调控网络（基础研究类）

研究内容：针对我国猪、牛、羊等在生产过程中面临的重要

疾病问题，综合利用表型组学、免疫组学、基因组学、表观组学

等技术手段，建立抗病性状表型精准测定方法体系，揭示抗病性

状形成的细胞和免疫学分子调控机制，解析抗病性状形成的遗传

基础，挖掘和鉴定抗病性状的主效基因、因果突变位点和关键调

控元件并阐明其作用机理，探明其对抗病性状提高的遗传效应，

揭示环境和基因互作影响抗病性状形成的机制及其分子互作网

络，创制抗病性状提升的优异新基因资源。由于猪、牛、羊各物

种所受疾病威胁与抗病性状形成原因各不相同，建议子项目研究

内容以物种划分。

考核指标：建立猪、牛、羊抗病性状表型精准测定技术体系

各 1~2项，挖掘影响猪、牛、羊抗病性状形成的重要新基因 15~20

个，其中有重大应用价值的新基因 4~6个，解析与抗病性状形成

相关的调控网络 4~6个，创制对抗病能力提升有重大应用价值的

优异新基因资源 4~6个；授权国家发明专利 6~9项，申请国外主

产区专利 2~4项，发表高水平论文 15~20篇。

关键词：猪，牛，羊，抗病

8. 农业动物杂种优势形成的生物学基础（基础研究类）

研究内容：研究猪、牛、家禽和羊等主要农业动物的产量、

品质、抗病、繁殖、饲料转化率等重要性状杂种优势形成的生物

学基础，挖掘鉴定亲本和杂种间等位基因特异表达的功能基因和
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调控元件，解析基因互作与杂种优势的关系及分子调控机制，阐

明农业动物重要性状杂种优势形成的遗传和分子机理，提出杂种

优势预测的新理论和新方法，实现杂种优势组合个体的选种选配。

考核指标：挖掘调控农业动物杂种优势性状形成的关键遗传

调控位点和新基因 8~10 个，其中有重大应用价值的新基因 3~4

个，解析相关调控网络 3~4个，创制对杂种优势利用有重大应用

价值的优异新基因资源 3~4个，提出杂种优势预测模型 1个；授

权国家发明专利 3~4项，申请国外主产区专利 1~2项，发表高水

平论文 10~15篇。

关键词：猪，牛，家禽，羊，杂种优势

9. 农业生物重要性状的优异基因资源设计（基础研究类）

研究内容：针对我国动植物重要农艺性状遗传机理解析多局

限于单个基因、复杂性状形成的共性调控元件研究与利用不足的

问题，挖掘主要农业生物高产、优质、抗病、抗逆等性状形成的

共性调控元件，并阐明共性元件的作用机理。在获得重要农艺性

状共性调控元件的基础上，揭示相关信号调控或代谢合成通路的

协同调控分子网络，深入解析复杂性状形成的共性分子基础。对

共性调控元件进行分子设计，并验证不同设计的育种价值和应用

策略，创制有重大应用价值的优异新基因资源，满足现代育种技

术对优异基因资源的重大需求。

考核指标：挖掘主要农业生物高产、优质、抗病、抗逆等性

状的共性调控元件 30~40个，其中有重大应用价值的新元件 3~4
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个；重构信号调控网络或代谢合成通路 3~4个；创制有重大应用

价值的优异新基因资源 50 个；授权国家发明专利 3~4项，申请

国外主产区专利 1~2项，发表高水平论文 10~12篇。

关键词：高产，优质，抗病，抗逆，调控元件

10. 粮食作物环境感受受体的鉴定及其响应机制（基础研

究类）

研究内容：针对粮食作物环境信号感受受体的鉴定及其响应

所面临的瓶颈问题，综合利用遗传学、基因组学、分子生物学等

技术手段，鉴定主要农作物感受环境信号（重力、低温、高温、

干旱、盐碱、重大病害病原物）的受体及其重要调控元件，阐明

它们在环境信号感受和应答中的作用机制，建立环境信号在农作

物体内传递的分子链条和调控网络，创制耐受低温、高温、干旱、

盐碱、重大病害等逆境的农作物优异新基因资源。

考核指标：挖掘主要粮食作物环境感受和应答的重要新基因

15~20个，其中有重大应用价值的新基因 4~5个，解析分子调控

网络 4~5个，创制有重大应用价值的优异新基因资源 4~5个；授

权国家发明专利 8~10项，发表高水平论文 15~20篇。

关键词：粮食作物，环境信号感受，环境信号应答

11. 粮食作物生长发育与环境响应之间平衡调控机制（基础

研究类）

研究内容：针对主要粮食作物生长发育与环境响应平衡调控

所面临的瓶颈，综合利用遗传学、基因组学、分子生物学等技术
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手段，研究生长发育与高温、低温、干旱、盐碱、耐重金属离子

等胁迫响应的平衡调控机制，挖掘在生长发育和胁迫响应过程中

同时起作用的关键基因，阐明生长—胁迫响应交叉会话的激素调

控机制，揭示生长发育与胁迫反应相互作用的基因网络，建立高

产耐逆品种创制或改良的分子理论模型。

考核指标：挖掘重要新基因 15~20个，其中有重大应用价值

的新基因 4~5个，解析分子调控网络 4~5个，创制有重大应用价

值的优异新基因资源 4~5个；授权国家发明专利 8~10项，发表

高水平论文 15~20篇。

关键词：粮食作物，生长发育，环境响应

12. 农作物重要农艺性状形成的表观调控因子及其作用机制

（基础研究类）

研究内容：针对农作物重要农艺性状形成的表观调控因子及

其作用机制不清的科学问题，以主要农作物为研究对象，挖掘控

制产量性状形成及环境适应性（温度响应、干旱、盐碱、酸铝胁

迫及抗病反应）的表观调控因子，揭示其分子作用机制，描绘相

关表观基因组调控网络。建立利用表观调控因子指导高产育种、

耐热、抗寒、抗旱、耐盐碱、抗病育种的理论体系。

考核指标：挖掘重要新基因 15~20个，其中有重大应用价值

的新基因 4~5个，解析分子调控网络 4~5个，创制有重大应用价

值的优异新基因资源 4~5个；授权国家发明专利 8~10项，发表

高水平论文 15~20篇。
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关键词：农作物，表观调控，产量性状，环境适应

13. 主要饲草绿色增产固碳的生物学基础（基础研究类）

研究内容：针对我国紫花苜蓿、饲用燕麦、甜高粱、黑麦草

等主要饲草在叶片产量、品质和抗病性提升等农业生产中面临的

绿色增产固碳关键瓶颈问题，综合运用基因组学、计算生物学、

分子遗传学与基因编辑等技术手段，挖掘控制叶片大小、蛋白含

量、单宁含量、高营养品质、耐水分与温度胁迫、抗病虫害等性

状的关键基因模块，阐明其对目标性状提高的遗传效应及调控网

络，发掘优异等位变异，创制对主栽饲草品种绿色增产固碳有显

著提升的新基因资源。

考核指标：挖掘主要饲草绿色增产固碳重要调控新基因模块

10~12个，其中有重大应用价值的新基因模块 3~4个，解析相关

调控网络 3~4个，创制对饲草绿色增产固碳有显著提升的优异新

基因资源 4~5 个；授权国家发明专利 6~8 项，发表高水平论文

10~12篇。

关键词：主要饲草，产量，品质，抗病性

14. 植物工厂环境下主要作物（小麦、玉米、大豆、苜蓿等）

育种加速器（共性关键技术类）

研究内容：针对我国小麦、玉米、大豆、苜蓿等主要作物育

种周期长所面临的关键限制因素，研发基于作物发育特征的高光

效低能耗适配光谱以及养分原料循环高效利用的技术体系，研制

光照、温度、二氧化碳等环境智能控制的培养装备；开发基于活
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体成像、高光谱等高通量表型组获取技术系统，实现观察、监测

和分析作物表型变异与环境响应之间的联系，构建多源环境信息

耦合与作物生长发育及生产力动态预测技术；解析作物在加速器

环境里的生长发育规律和环境响应与适应机制，挖掘加速作物育

种的关键调控因子，创制作物高效快速育种的优异新基因资源；

实现分子设计育种技术和育种加速器的有机结合，显著缩短作物

育种周期，加速培育高产优质耐逆作物新种质。

考核指标：研发小麦、玉米、大豆、苜蓿等主要作物育种加

速器 1~2个，研发光谱配方和营养液配方 4~6种，挖掘调控作物

生长发育周期和环境适应的重大应用价值新基因 2~3个，创制适

于加速器育种的作物新种质 2~3份；授权国家发明专利 6~8项，

发表高水平论文 10~12篇。

关键词：植物工厂，主要作物，育种加速器

15. 农业动植物基因编辑验证评价技术（共性关键技术类）

研究内容：利用高通量测序、多组学等现代生物技术与生物

大数据、生物信息学、质谱色谱联用技术相结合，全面分析基因

编辑诱导的核酸序列和染色体空间结构变异，以及由此引起的目

标基因和相关基因转录、翻译表达差异，代谢途径的变化和新代

谢物的积累等；研究建立安全评价分子、细胞或生物新模型，解

析基因编辑产生新蛋白（多肽）、新代谢物的功能效应，阐释基因

编辑动植物性状改良机理的同时，揭示潜在风险因子的形成机理；

构建适于农业动植物基因编辑验证评价的技术体系，明确验证评
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价关键参数、指标，提出基因编辑安全评价指南。

考核指标：建立农业动植物基因编辑验证评价新技术 10~20

项；研制验证评价技术标准、规范，提出标准、规范草案 3~5项；

授权国家发明专利 5~10项；发表高水平论文 5~10篇；通过集成

应用形成农业动植物基因编辑验证评价技术体系 1套，与转基因

生物安全评价相互衔接、补充；明确农业动植物基因编辑验证评

价关键参数、指标，提出基因编辑验证评价指南 1份。

关键词：基因编辑，安全评价，风险因子

16. 农业生物设计育种原始创新（青年科学家，基础研究类）

研究内容：面向绿色发展、减排固氮的目标，研究种质资源

多样性与演化规律，农业植物、动物和微生物复杂性状形成与互

作遗传机理，农业植物代谢调控网络与合成机制，特别是实现种

子与耕地相互适应、农业生态系统协同发展以应对气候变化。开

展农业生物重要性状形成的前沿探索，要求研究思路和技术指标

超前，具有明显创新性。

考核指标：选取并聚焦研究内容中的任一方向，支持青年科

学家在方法、路径、技术等方面进行探索性研究，取得原创性研

究成果。

关键词：农业生物，设计育种，原始创新

拟支持项目数：10项。
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为深入贯彻落实国家科技创新有关部署安排，切实加强创新

链和产业链对接，“农业生物重要性状形成与环境适应性基础研

究”重点专项聚焦国家高质量发展亟需、应用导向鲜明、最终用

户明确的重大攻关需求，凝练形成 2023年度“揭榜挂帅”榜单，

现将榜单任务及有关要求予以发布。

一、申报说明

本批榜单围绕智能育种重大应用场景，拟解决基因组大数据

辅助设计育种技术不足、自主知识产权的新一代基因组编辑技术

缺乏等关键实际问题，拟安排国拨经费不超过 5000 万元。除特

殊说明外，每个榜单任务拟支持项目数为 1项。项目下设课题数

不超过 5个，项目参与单位总数不超过 10 家。项目设 1名负责

人，每个课题设 1名负责人。企业牵头申报的项目，配套经费与

国拨经费比例不低于 1:1。

榜单申报“不设门槛”，项目牵头申报和参与单位无注册时间

要求，项目（课题）负责人无年龄、学历和职称要求。申报团队

数量不多于拟支持项目数量的榜单任务方向，仍按程序进行项目

评审立项。明确榜单任务资助额度，简化预算编制，经费管理探

索实行“负面清单”。
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二、攻关和考核要求

揭榜立项后，揭榜团队须签署“军令状”，对“里程碑”考核

要求、经费拨付方式、奖惩措施和成果归属等进行具体约定，并

将榜单任务目标摆在突出位置，集中优势资源，全力开展限时攻

关。项目（课题）负责人在揭榜攻关期间，原则上不得调离或辞

去工作职位。

项目实施过程中，将最终用户意见作为重要考量，通过实地

勘察、仿真评测、应用环境检测等方式开展“里程碑”考核，并

视考核情况分阶段拨付经费，实施不力的将及时叫停。

项目验收将通过现场验收、用户和第三方测评等方式，在真

实应用场景下开展，并充分发挥最终用户作用，以成败论英雄。

由于主观不努力等因素导致攻关失败的，将按照有关规定严肃追

责，并依规纳入诚信记录。

三、榜单任务

1. 农作物重要农艺性状基因组大数据辅助设计育种（揭榜挂

帅，共性关键技术类）

需求目标：以水稻、玉米、小麦等大田作物和大豆、番茄、

西瓜、黄瓜、甜瓜、南瓜、辣椒等经济作物为研究对象，针对重

要农艺性状基因组大数据辅助设计育种面临的关键瓶颈和基础科

学问题，通过基因型、表型、环境数据的多组学大数据信息化、

自动化、精准化的多向筛选与整合，精准预测重要农艺性状表型，

快速选育新品种，发掘重要基因；采用机器学习等数据科学技术，
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发展根据基因型和环境预测表型的新模型、新方法，指导精准基

因编辑、合成生物学实践，精准鉴定目标性状突出、综合性状优

良的基因资源，开展作物基因组大数据辅助设计育种理论、方法

与实践的原创性研究。具体需求目标如下：

挖掘重要新基因 15~20 个，其中有重大应用价值的新基因

4~5 个，解析分子调控网络 4~5 个，创制有重大应用价值的优

异新基因资源 4~5 个；授权国家发明专利 6~8 项，发表高水平

论文 15~20篇。

关键词：农作物，大数据辅助设计育种，多组学，机器学习

时间节点：研发时限为 5年，立项 24个月后开展“里程碑”

考核。

榜单金额：不超过 2500万元。

2. 基于 CRISPR的基因编辑衍生技术研发与应用（揭榜挂

帅，共性关键技术类）

需求目标：针对自主知识产权的新一代基因组编辑技术的核

心问题，集中优势团队，开展多学科交叉联合攻关，利用全球生

物资源信息，特别是微生物宏基因组数据，挖掘具有靶向功能的

新型基因编辑系统，取得基因编辑底盘技术原创性突破；开发具

有我国自主知识产权的基因编辑技术系统（包括基因敲除、碱基

编辑，基因片段插入、基因片段替换等）；围绕关键农业动植物开

展突破性基因编辑种质创新和利用，在农作物基因编辑核心技术

研究领域抢占国际制高点，保障我国基因编辑产业安全。具体需
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求目标如下：

建立具有自主知识产权的新型基因编辑工具 1~2个，通过扩

展现有基因编辑工具获得具有自主知识产权的靶向修饰、编辑特

异性提高的基因编辑工具 3~4个，利用以上工具在农业动植物、

微生物中创制基因编辑新种质资源 20份；授权国家发明专利 6~8

项，发表高水平论文 10~12篇。

关键词：基因编辑工具，编辑特异性，种质创新

时间节点：研发时限为 5年，立项 24个月后开展“里程碑”

考核。

榜单金额：不超过 2500万元。
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申报项目须符合以下形式审查条件要求。

1. 推荐程序和填写要求

（1）由指南规定的推荐单位在规定时间内出具推荐函。

（2）申报单位同一项目须通过单个推荐单位申报，不得多头

申报和重复申报。

（3）项目申报书（包括预申报书和正式申报书，下同）内容

与申报的指南方向相符。

（4）项目申报书及附件按格式要求填写完整。

2. 申报人应具备的资格条件

（1）项目（课题）负责人应为 1963年 1月 1日以后出生，

具有高级职称或博士学位。

（2）青年科学家项目负责人应具有高级职称或博士学位，男

性应为 38 周岁以下（1985年 1月 1日以后出生），女性应为 40

周岁以下（1983年 1月 1日以后出生）。原则上团队其他参与人

员年龄要求同上。

（3）受聘于内地单位的外籍科学家及港澳台地区科学家可

作为项目（课题）负责人，全职受聘人员须由内地聘用单位提供
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全职聘用的有效材料，非全职受聘人员须由双方单位同时提供聘

用的有效材料，并作为项目预申报材料一并提交。

（4）参与重点专项实施方案或本年度项目指南编制的专家，

原则上不能申报该重点专项项目（课题）。

（5）诚信状况良好，无在惩戒执行期内的科研严重失信行为

记录和相关社会领域信用“黑名单”记录。

（6）中央和地方各级国家机关的公务人员（包括行使科技计

划管理职能的其他人员）不得申报项目（课题）。

（7）项目申报人员满足申报查重要求。

3. 申报单位应具备的资格条件

（1）在中国大陆境内登记注册的科研院所、高等学校和企业

等法人单位。国家机关不得作为申报单位进行申报。

（2）注册时间在 2022年 6月 30日前。

（3）诚信状况良好，无在惩戒执行期内的科研严重失信行为

记录和相关社会领域信用“黑名单”记录。

4. 本重点专项指南规定的其他形式审查条件要求

（1）“揭榜挂帅”项目（课题）负责人无年龄、学历和职称

要求，项目牵头申报和参与单位无注册时间要求。

（2）青年科学家项目不再下设课题，项目参与单位总数不超

过 3家。

本专项形式审查责任人：郑筱光、葛毅强
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附件 1
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1. 项目（课题）负责人限申报 1 个项目（课题）；国家重点

研发计划、科技创新 2030—重大项目的在研项目负责人不得牵头

或参与申报项目（课题），课题负责人可参与申报项目（课题）。

项目（课题）负责人、项目骨干的申报项目（课题）和国家

重点研发计划、科技创新 2030—重大项目在研项目（课题）总数

不得超过 2 个。国家重点研发计划、科技创新 2030—重大项目的

在研项目（课题）负责人和项目骨干不得因申报新项目而退出在

研项目；退出项目研发团队后，在原项目执行期内原则上不得牵

头或参与申报新的国家重点研发计划项目。

2. 涉及与“政府间国际科技创新合作”“战略性科技创新合

作”2 个重点专项项目查重时，对于中央财政专项资金预算不超

过 400 万元的“政府间国际科技创新合作”重点专项项目、中央

财政专项资金预算不超过 400 万元的“战略性科技创新合作”重

点专项港澳台项目，与国家重点研发计划其他重点专项项目（课

题）互不限项，但其他重点专项项目的在研项目负责人不得参与

申报此类不限项项目。

3. 与国家自然科学基金部分项目实施联合查重。对于国家重

点研发计划项目的项目（课题）负责人，需与国家自然科学基金
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重大项目（限项目负责人和课题负责人）、基础科学中心项目（限

学术带头人和骨干成员）、国家重大科研仪器研制项目（限部门推

荐项目的项目负责人和具有高级职称的主要参与者）实施联合限

项，科研人员同期申报和在研的项目（课题）数原则上不得超过

2 项，但国家重点研发计划中的青年科学家项目、科技型中小企

业项目、国际合作类项目 3 类项目不在与国家自然科学基金联合

限项范围内。

对于国家重点研发计划“基础科研条件与重大科学仪器设备

开发”重点专项（科学仪器方向），还需与国家重大科研仪器研制

项目（含国家重大科研仪器设备研制专项项目）、国家重点研发计

划“重大科学仪器设备开发”重点专项进行联合查重，科研人员

同期申报和在研上述三类项目原则上不得超过 1 项。

4. 项目任务书执行期（包括延期后执行期）到 2023 年 12 月

31 日之前的在研项目（含任务或课题）不在限项范围内。
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