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摘要：本文从水产养殖生物基因组测序、遗传连锁图谱绘制、重要经济性状相关分子标记 / 基因筛选、基因组编辑、基因组

选择以及细胞培养与种质冷冻保存等方面综合介绍了水产生物技术的发展现状，并深入分析了水产生物技术研究中存在的主

要问题，诸如基因功能分析平台不完善，抗病与性控育种技术研究滞后，基因组编辑与全基因组选择技术刚刚起步等。同时，

围绕上述主要问题，提出了水产生物技术亟待突破的关键技术，并建议“十三五”期间设立重点研究计划专项，深入开展水

产动物基因组资源开发与利用、重要经济性状遗传解析以及水产生物信息大数据平台构建等。
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Abstract: The recent developments in fisheries biotechnology are reviewed in this paper, including aquatic animal genome sequencing, 
genetic mapping construction, screening of molecular marker or genes for economically important traits, genome editing, genomic 
selection, and cell culture and germplasm conservation. The main problems addressed in the study of fisheries biotechnology are also 
analyzed, including the incomplete gene function analysis platform, the hysteresis of breeding techniques on sex control and disease 
resistance, the ongoing of genome editing and genomic selection and so on. The key technological breakthroughs that are needed to 
solve these problems are outlined. Meanwhile, this paper proposes a key major research project to be implemented, during the 13th 
Five Year Plan, in order to develop and utilize aquatic animal genome resources, analyze their commercially important genetic traits, 
and construct a megadata platform for aquatic organisms.
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一、前言

我国是世界第一大农业生产与消费国，也是世

界水产品生产大国，产量连续 20 多年居世界首位。

“国以农为本、农以种为先”，种业作为现代农业发

展的第一产业要素，是确保主要农产品有效供给的
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重要物质基础，种业科技的不断创新已成为提升养

殖业核心竞争力的源泉。近年来，伴随着国家一系

列关于“现代种业”“蓝色经济”等战略性指导方针、

规划的提出，我国水产种业发展迎来了前所未有的

重大机遇。

水产生物技术作为水产种业发展的核心技术，

涉及到养殖学、遗传学和育种学等多个学科，从群

体、个体、细胞到基因等多种水平，从经典技术到

组学技术等多种技术，从鱼类、虾蟹类、贝类到藻

类等各类生物，可以说是一个庞大的系统工程。特

别是随着基因组技术的发展，以水产基因组技术为

核心的水产生物技术在水产良种培育、苗种繁育、

种质保存及病害防控等方面展现出巨大的应用潜力

和广阔的应用前景。现代水产生物技术的研究内容

主要包括水产生物全基因组解析和基因资源发掘技

术，重要经济性状基因鉴定及功能分析技术，基因

组编辑、基因组选择和分子设计技术，水产基因工

程产品的研制与利用技术，种质分子鉴定、评估与

保存技术等。近年来，国内外在水产生物全基因组

测序和精细图谱绘制上取得很大进展，获得了海量

的基因资源信息，但在重要经济性状功能基因鉴定

和应用、基因组编辑和基因组选择、水产动物胚胎

批量化保存以及无脊椎动物细胞培养等技术上还存

在一些问题，满足不了水产种业和养殖业发展的需

要。我国“十三五”及今后相当长一段时间内水产

养殖业的可持续发展对水产生物技术具有重大需

求，大力发展以水产基因组技术为核心的水产生物

技术研发是我国“十三五”期间的重大研究课题。

二、 水产生物技术发展现状 

（一）水产生物全基因组测序和精细图谱绘制

近 5 年来，国内外科学家在水产养殖生物全

基因组测序和精细图谱绘制方面取得了一些重大进

展。国外相继完成了大西洋鳕 [1]、三棘刺鱼 [2]、蓝

鳍金枪鱼 [3]、七鳃鳗 [4]、腔棘鱼 [5]、虹鳟 [6] 和罗非

鱼 [7] 等水产动物的全基因组测序和精细图谱绘制。

国内，中国科学院海洋研究所牵头完成了长牡

蛎全基因组测序和精细图谱绘制，并揭示了潮间带

逆境适应的分子机制 [8]；中国水产科学研究院黄海

水产研究所牵头完成了半滑舌鳎全基因组精细图谱

绘制，并揭示了 ZW 性染色体起源和进化以及适应

底栖生活的分子机制 [9]，这也是世界上第一个完成

全基因组精细图谱绘制的比目鱼类；中国水产科学

研究院黑龙江水产研究所牵头完成了鲤鱼全基因组

测序和遗传多样性分析 [10]；浙江海洋大学牵头完

成了大黄鱼全基因组测序和精细图谱绘制 [11]；中

国科学院水生生物研究所牵头完成了草鱼全基因组

测序和精细图谱构建 [12]；深圳华大基因研究院牵

头完成了弹头鱼全基因组测序 [13]；中国科学院海

洋研究所完成了桔黄东方鲀全基因组测序 [14]。此

外，中国水产科学研究院黄海水产研究所完成了海

带全基因组图谱的绘制 [15]。上述水产生物全基因

组结构的解析为筛选重要性状相关功能基因提供了

基因资源。

（二）水产养殖生物重要性状相关功能基因发掘

在水产养殖动物性别决定、抗病免疫、生殖发

育等相关基因筛选与鉴定方面国内外也取得了重要

进展。近 5 年来，国外科学家在多种鱼类上发现了

性别决定基因，例如，青鳉的 dmy 基因、银汉鱼的

amhy 基因、河豚的 amhr2 基因、吕宋青鳉的 gsdf
基因、虹鳟的 sdY 基因 [16~20]。

国内，中国水产科学研究院黄海水产研究所克

隆与表征了半滑舌鳎性别决定和生殖相关的 10 多

个基因 [21~23]，特别是发现 dmrt1 基因是半滑舌鳎 Z
染色体连锁、精巢发育必不可少的雄性决定基因 [9]。

西南大学克隆了罗非鱼雄性性腺发育必不可少的基

因 amhr[24]。在抗病免疫相关基因筛选方面，国内

多家单位都开展了不同水产养殖生物抗病免疫相关

基因克隆的研究， 其中，代表性的单位包括：中国

科学院水生生物研究所解析了鲫鱼干扰素系统关键

基因的抗病毒作用机理 [25~28]，中国水产科学研究

院黄海水产研究所和中国科学院海洋研究所等单位

克隆与表征了大菱鲆 stat2、grim-19、牙鲆 akirin1、
hepn、c1q，半滑舌鳎 ghC1q、irf1 等一批抗病免疫

相关基因 [29~34]。

（三）水产养殖生物高密度遗传连锁图谱绘制  

近 5 年来，水产养殖动物高密度遗传连锁图谱

的构建主要采用单核苷酸多态性（SNP）标记进行，

目前已在多种水产养殖动物构建了高密度单核苷酸

多态性遗传图谱。 国外，利用 5 950 个单核苷酸多

态性标记构建了大西洋鲑高密度遗传图谱 [35]；利用
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2 226 个单核苷酸多态性标记构建了虹鳟高密度遗

传图谱 [36]；利用 2 235 个单核苷酸多态性标记构建

了墨西哥脂鲤高密度遗传图谱，标记间平均距离为

0.94 cM [37]；构建了斑点叉尾 高密度单核苷酸多

态性遗传连锁图谱 [38]。

国内，中国水产科学研究院黄海水产研究所构

建了半滑舌鳎高密度单核苷酸多态性遗传连锁图

谱，定位单核苷酸多态性标记 12 142 个 [9]，平均图

距为 0.326 cM；构建了牙鲆高密度单核苷酸多态性

遗传连锁图谱，平均图距为 0.47 cM[39]；构建了大

菱鲆高密度单核苷酸多态性遗传图谱，平均图距为

0.4 cM[40]。中国水产科学研究院黑龙江水产研究所

构建了鲤鱼微卫星遗传连锁图谱，共包含 1 025 个标 
记 [41]。中国科学院海洋研究所构建了海湾扇贝高密

度微卫星遗传连锁图谱 [42] 和南美白对虾高密度单核

苷酸多态性遗传连锁图谱，标记间距达 0.7 cM[43]。

中国海洋大学构建了扇贝高密度单核苷酸多态性遗

传连锁图谱，平均图距为 0.41 cM[44]。此外，中国海

洋大学还构建了海带高密度单核苷酸多态性遗传图

谱，平均图距为 0.362 cM[45]。

（四）水产养殖生物重要性状相关分子标记筛选与

应用

国内外近几年来对水产养殖动物重要性状相关

分子标记的筛选非常重视，其中欧盟国家对鱼类性

别特异分子标记筛选投资很大，例如，法国主导启

动了 20 多种养殖鱼类性别特异分子标记筛选的项

目研究。美国发现了斑点叉尾 雄性特异分子标记

AUEST0678[46]。此外，法国科学家利用模式藻类水

云性别决定区域的序列，开发了掌状海带、裙带菜

和巨藻的性别特异分子标记 [47]。而在抗病相关分

子标记筛选方面，初步筛选出与虹鳟抗细菌性冷水

病 (CWD) 的 12 个相关标记以及与传染性造血器官

坏死病病毒 (IHNV) 相关的 19 个单核苷酸多态性标

记 [48]。发现大菱鲆与盾纤毛虫病相关的微卫星标记

Sma-USC256 [49]；发现斑节对虾抗白斑病（WSD）

相关的 RAPD-SCAR 标记 1 个 [50]。

国内近几年来在鱼类性别特异分子标记筛选方

面取得了重要进展，筛选出半滑舌鳎和黄颡鱼等多

种鱼类性别特异扩增片段长度多态性（AFLP）标

记和微卫星标记 [51]。其中，中国水产科学研究院黄

海水产研究所筛选出半滑舌鳎雌性特异扩增片段长

度多态性标记和微卫星标记，发明了鉴别雄鱼、伪

雄鱼、雌鱼和超雌鱼遗传性别的聚合酶链式反应

（PCR）技术，研制了半滑舌鳎高雌性苗种制种技术，

将苗种的生理雌鱼比例提高了 20 % 以上 [9,52,53]。中

国科学院水生生物研究所筛选出黄颡鱼雄性特异扩

增片段长度多态性标记，建立了黄颡鱼遗传性别鉴

定的聚合酶链式反应（PCR）方法 [54]。浙江海洋大

学筛选出条石鲷雄性特异分子标记，建立了条石

鲷遗传性别鉴定技术 [55]。上海海洋大学利用荧光

原位杂交筛选出海带雌性特异标记 [56]。在水产养

殖动物抗病相关分子标记筛选方面报道较少，其

中黄海水产研究所筛选出牙鲆抗鳗弧菌病相关微

卫星标记 [57]。

（五）全基因组选择技术

基因组选择（GS）是挪威科学家 Meuwissen 在 
21 世纪初期提出的方法。这一方法是以覆盖整个基

因组的单核苷酸多态性标记信息为基础，能够鉴定

出导致目标性状表型的所有遗传变异，可以同时选

择抗病、高产、抗逆等多种经济性状，达到多性状

选育的分子育种模式。这个方法特别适合于低遗传

力的数量性状，例如抗病、抗逆等性状。全基因组

选择技术在禽、牛和猪等养殖动物上得到应用并产

生了很好效果。而在水产养殖动物上，由于全基因

组测序的滞后，迄今国际上有关鱼类全基因组选择

育种大多停留在理论研究，投入实际应用的还很少。

其中，挪威科学家进行了大西洋鲑感染病原前后存

活鱼和死亡鱼基因表达谱的比较研究，通过模拟计

算，预测经 6~7 代选择后抗病力有可能提高 1 倍 [58]。

美国奥本大学开发了 250 K 的斑点叉尾鮰单核苷酸

多态性标记的基因芯片，推进了全基因组选择在鲶

鱼育种中的应用 [59]。挪威、美国等国家目前启动了

大西洋鲑、虹鳟鱼等抗病全基因组选择的项目

研究。

“十二五”期间，我国启动了半滑舌鳎、大黄

鱼、栉孔扇贝和对虾基于全基因组信息的遗传选育

的课题研究，其中中国海洋大学建立了扇贝全基因

组选择技术平台；中国水产科学研究院黄海水产研

究所完成了半滑舌鳎和牙鲆抗病参考群体的构建及

全基因组重测序，计算了全基因组单核苷酸多态性

标记的遗传效应和基因组估计育种值（GEBV）；集

美大学开展了大黄鱼生长性状的全基因组选择技术
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研究。上述进展为建立这些种类的全基因组选择

育种技术奠定了重要基础。

（六）水产养殖生物基因组编辑技术

基因组编辑技术是近几年来发展起来的对基因

组进行精确修饰的一种先进技术，主要包括转录激

活因子样效应物核酸酶（TALEN）和 CRISPR/Cas9 
两项技术。这些基因组编辑技术在模式鱼类斑马鱼

和青鳉上成功建立并得到应用 [60,61]。 有关水产养殖

动物基因组编辑技术的成功报道目前还很少。Ed-
vardsen 等 [62] 采用 CRISPR/Cas9 技术对大西洋鲑色

素沉积相关的两个基因 tyrosinase 和 slc45a2 进行了

定点修饰，导致突变体在幼鱼阶段相比野生型鱼减

少了色素沉积。

西南大学通过转录激活因子样效应物核酸酶

技术敲除了罗非鱼性别相关的 2 个基因 dmrt1 和

foxl2，揭示了这两个基因在罗非鱼性别分化过程中

的功能 [63]。苏州大学建立了鲤鱼转录激活因子样效

应物核酸酶和 CRISPR/Cas9 基因组编辑技术，并对

sp7、runx2、spp1 和 mstn 基因进行了定点突变，研

究了这些基因在鲤鱼肌间刺形成中的作用 [64]。黄海

水产研究所成功建立了海水鲆鲽鱼类半滑舌鳎受精

卵显微注射和转录激活因子样效应物核酸酶基因组

编辑技术，采用该技术成功将雄性决定基因 dmrt1
进行了突变，并观察到突变后的遗传雄鱼生长变快，

接近正常雌鱼 [65]。随着越来越多的水产动物的基因

组被测序，它们的基因组功能研究会显得日益重要。

基因组编辑是基因功能研究和基因组改造的一个重

要手段。在水产领域，基因组编辑技术还处于研究

的初期阶段，但其在基因敲除和基因组育种方面已

经表现出巨大潜力，将对水产动物基因功能研究和

遗传改良产生深远影响。

（七）水产动物细胞培养

近几年来，国外在水产养殖动物细胞系建立方

面取得一些进展。如印度建立了热带观赏鱼 Puntius 
fasciatus 和 Pristolepis fasciata 的尾鳍细胞系 [66]，建

立了南亚野鲮鱼鳃组织细胞系等 [67]。特别是在水产

无脊椎动物细胞培养上进行了一些有益探索，并取

得可喜进展。Jayesh 等 [68] 研制出一种斑节对虾细

胞的施旺细胞培养液（SCCM），班节对虾淋巴和卵

巢细胞分别传了 2 代。 Mercurio 等进行了海胆卵巢

组织的原代培养 [69]。

近 5 年来，我国在水产养殖动物细胞系建立上

取得一些进展，新建立了多种鱼类组织细胞系，陈

松林等主编出版了《鱼类细胞培养理论与技术》专

著 [70]。其中黄海水产研究所建立了 3 个半滑舌鳎组

织细胞系，包括卵巢细胞系 [71]， 伪雄鱼性腺细胞系 [72]

以及神经胶质细胞系 [73]；建立了 1 个云纹石斑鱼心

脏细胞系 [74]。

（八）水产养殖动物种质冷冻保存

在水产养殖动物精子冷冻保存方面，国外已进

入商业化应用阶段。其中精子冷冻保存技术在大西

洋鲑种业发展和苗种推广中起到重要作用，挪威的

大西洋鲑苗种繁育实行了采用冷冻精子授精鱼卵批

量化生产鱼苗的生产模式。 美国路易斯安那州立大

学建立了鱼类精子高效冷冻保存技术，3 个人每天

可以冷冻保存 1 000 管冻精的任务。 在鱼类胚胎冷

冻保存方面，伊朗科学家采用玻璃化冷冻方法，将

波斯鲟鱼胚胎在液氮中冷冻保存后复活，成功获得

冷冻复活的胚胎，最高复活率达 69 %[75]， 从而证明

玻璃化冷冻方法在鱼类胚胎超低温冷冻保存上的可

行性和应用潜力。

国内近几年来不仅建立了性逆转七带石斑鱼、

抗病牙鲆和抗病半滑舌鳎优良家系的精子冷冻保存

技术和精子库，而且在石斑鱼冷冻精子产业化应用

方面取得较大进展，实现了鱼类冷冻精子的产业化

应用。在水产动物胚胎冷冻保存方面，自 2005 年

我国首次突破海水鱼类牙鲆胚胎玻璃化冷冻技术，

并在 –196℃液氮温区获得冷冻复活且孵化出鱼苗的

牙鲆胚胎以来，国内一些学者又相继在其他鱼类获

得冷冻复活的胚胎，例如，采用玻璃化技术在七带

石斑鱼上获得了 14 粒冷冻复活胚胎，其中 2 个冻

胚孵化出鱼苗 [76]。 

三、水产生物技术研究中存在的主要问题

（一）基因组资源开发进展迅速，但水产养殖动物

基因功能分析平台尚未建立，满足不了基因

功能研究的需要

近年来我国学者相继完成牡蛎、半滑舌鳎、鲤

鱼、草鱼和大黄鱼等的全基因组测序，成果陆续在

《Nature》《Nature Genetics》等顶级期刊上发表。然而，
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在后基因组时代，重点将是基因功能验证和重要性

状的遗传解析。但绝大多数水产养殖动物，我国

尚未建立转录激活因子样效应物核酸酶和 CRISPR/
Cas9 等基因组编辑技术和平台，严重影响了重要性

状关键基因的发掘及其在遗传育种和水产养殖业中

的应用。

（二）水产养殖动物抗病基础研究及抗病分子育种

研究投入低、进展慢，满足不了产业发展的

需求

抗病良种培育是我国水产养殖业提质增效的重

要途径。然而由于对水产养殖动物抗病基因的功能

及其调控机制的认识不足，限制了水产养殖动物抗

病分子育种的研究进程，满足不了水产业对抗病高

产良种的需求。

（三）性别特异分子标记和分子辅助性控技术研究

满足不了鱼类养殖业发展的需求

水产动物中雌雄个体在产量性状方面的性别差

异非常普遍，因此性别控制育种和相关性别决定基

础研究是水产前沿技术研究的重要内容。尽管目前

已经发现半滑舌鳎、黄颡鱼、罗非鱼、圆斑星鲽和

条石鲷的性别特异分子标记，并进行了产业化应用，

但是，在许多其他水产养殖动物尚未开发出性别特

异分子标记，分子性控育种研究也比较滞后。

（四）基因组选择刚刚起步，离良种选育应用尚有

距离

基因组选择将成为今后水产养殖动物育种的重

要手段之一， 但目前只在少数水产养殖动物上进行

了前期研究，距离建立全基因组选择育种技术并在

产业中进行应用仍然有相当距离，需要加大投入，

重点突破。

四、水产生物技术发展战略与关键技术 

（一）发展战略

以服务于水产养殖业创新驱动战略，提高现代

渔业科技竞争力为主要目标，加快水产生物技术的

原始创新研究，围绕水产重要经济物种基因组结构

和功能解析、经济性状调控网络、基因组育种技术

体系以及种质资源评价与保护，力争在理论方面有

重大发现，在关键共性技术方面有所突破，支撑和

引领水产种业发展，为建设水产生物技术强国、引

领世界水产养殖业发展、实现我国从水产养殖大国

向水产养殖强国迈进做出贡献。

（二）关键技术

1. 水产生物高复杂度基因组的组装和分析技术

水产生物高复杂度基因组的组装和分析技术主

要包括高杂合度、高重复序列水产生物的全基因

组或性染色体基因组拼接、组装及生物信息学分

析技术。

2. 重要水产养殖动物基因组编辑技术

重要水产养殖动物基因组编辑技术主要包括水

产养殖动物（鱼、虾、蟹、贝等）基因组编辑（转

录激活因子样效应物核酸酶和 CRISPR/Cas9）技术

以及基因组编辑平台。

3. 水产动物重要经济性状关键基因及分子标记

筛选与鉴定技术

水产动物重要经济性状关键基因及分子标记筛

选与鉴定技术包括水产养殖动物生长、抗病、性别

决定等重要性状相关分子标记和关键基因的筛选与

鉴定技术。

4. 水产动物基因组选择和分子设计技术

水产动物基因组选择和分子设计技术主要包括

水产养殖动物抗病、抗逆和品质性状的全基因组选

择和分子设计技术。

五、水产生物技术发展建议

鉴于水产生物技术在我国水产种业和水产养殖

业可持续发展中的重要意义和应用潜力，考虑到国

内外目前的发展现状和存在问题，建议我国围绕如

下几个方面设立重点研究计划专项。

（一）水产养殖生物全基因组结构解析及基因资源

的深度挖掘

进行鱼、虾、贝、蟹、藻等重要水产养殖生物全

基因组测序和精细图谱构建，分析不同水产生物基因

组的结构特征和进化规律，阐释不同水产养殖生物基

因组的结构和功能，进行基因资源的深度挖掘。 

（二）水产养殖生物重要经济性状的遗传解析及分

子设计的基础研究

建立水产养殖生物基因组编辑公共平台和技术
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体系，筛选重要水产养殖生物生长、抗病、性别、

环境适应等性状关键基因；开展抗病、抗逆和品质

性状的全基因组关联分析和基因组选择及分子设计

的基础研究；构建水产养殖生物重要基因高效重组

表达技术体系，研制基因工程重组蛋白；探索重组

表达产物提高水产养殖动物生长速率和抗病力的

途径。

（三）重要水产养殖生物经济性状形成的表观遗传

与环境调控机制

以水产养殖生物生长、生殖、发育和免疫等重

要经济性状为目标性状，通过基因组甲基化分析、

组蛋白修饰以及小核糖核酸（RNA）分析等技术手

段解析环境因素介导的重要经济性状形成的表观遗

传调控机制；建立甲基化修饰因子在水产动物中

的检测技术体系，筛选与重要经济性状相关的表

观标记。

（四）重要水产养殖生物基因信息大数据平台构建

及应用

构建以种质资源数据和基因组数据为核心的水

产生物基因资源信息大数据平台，收集、储存和分

析我国重要水产养殖物种丰富多样的种质资源和基

因资源信息；通过数据的加工和大数据分析，为水

产生物技术研发、遗传育种、病害防治和资源保护

等提供必要的数据支撑。
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