
水产育种生物技术发展战略研究

DOI 10.15302/J-SSCAE-2023.07.023

水产育种生物技术发展战略研究

陈松林 1, 2*，徐文腾 1, 2，卢昇 1, 2，胡炜 3，王德寿 4，胡晓丽 5，周茜 1, 2，刘清华 6，

赵紫霞 7，覃钦博 8，王师 5，刘洋 1, 2，崔忠凯 1, 2

（1. 海水养殖生物育种与可持续产出全国重点实验室，山东青岛 266071；2. 中国水产科学研究院黄海水产研究所，山东青岛 
266071；3. 中国科学院水生生物研究所，武汉 430072；4. 西南大学生命科学学院，重庆 400715；5. 中国海洋大学

海洋生命学院，山东青岛 266003；6. 中国科学院海洋研究所，山东青岛 266071；7. 中国水产科学研究院，

北京 100141；8. 湖南师范大学生命科学学院，长沙 410081）

摘要：生物技术是水产种业可持续发展的核心驱动力，全面提升水产育种生物技术创新能力并实现种源自主可控，对于保障

国家食品安全具有重要意义。本文梳理了我国水产育种的发展现状和存在的问题，总结了国内外水产行业在转基因育种、倍

性育种、分子标记辅助育种、基因组选择育种、基因组编辑育种、分子设计育种、生殖干细胞移植等生物技术方向的研究进

展与应用情况，进一步分析了相关技术方向上的未来研发需求。研究提出了未来水产育种生物技术的发展目标，包括水产生

物优异种质资源收集、保存与精准鉴定，重要性状遗传基础与调控机制深度解析，高效精准育种技术创建，突破性新品种创

制在内的重点任务。研究建议，优化水产种业发展政策、推动水产育种技术创新、建立水产良种创制与转化平台、设立专门

项目推动技术创新和种业发展，以此推动我国由水产种业大国向水产种业强国的深刻转变。
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Abstract: Biotechnology is crucial for the sustainable development of the aquatic seed industry. Therefore, improving the innovation 
capability in aquatic breeding and making seed sources independent are significant for ensuring food security in China. This study 
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summarizes the development status and problems of aquatic breeding in China and analyzes the status of research and application of seven 
types of biotechnology for aquatic breeding, namely, transgenic breeding, ploidy breeding, molecular-marker-assisted breeding, genomic 
selection breeding, genome editing breeding, molecular design breeding, and germline stem cell transplantation; future research and 
development demand for these technical fields in China is further analyzed. Moreover, future development goals and major tasks are 
suggested, including collecting, preserving, and accurately identifying excellent germplasm resources of aquatic organisms, profoundly 
analyzing the genetic basis and regulatory mechanism of critical traits, developing efficient and accurate breeding technologies, and 
achieving breakthroughs in the creation of new varieties. Furthermore, following suggestions are proposed: optimizing development policies 
of the aquatic seed industry, promoting technological innovation in aquatic breeding, establishing platforms for aquatic variety creation and 
transformation, and setting up special projects to accelerate technological innovation and development of the aquatic seed industry.
Keywords: biotechnology; aquatic breeding technology; traditional breeding technology; molecular breeding technology; smart 
breeding technology

一、前言

农以种为先，良种是水产养殖业的“芯片”、保

障国家食物安全和生态安全的根本，优良品种是现

代渔业的核心要素和发展命脉、渔业可持续发展的

关键。我国是世界第一水产养殖大国，2020年的水

产养殖产量约占世界总量的57.5%[1]。水产养殖业是

保障我国食物安全的重要产业，2021年的水产养殖

产量为 5.4×107 t，比 2011 年增加了 1.4×107 t[2]；其

中，鱼类养殖产量为 2.8×107 t，贝类养殖产量为

1.5×107 t，甲壳类养殖产量为 6.4×106 t，藻类养殖

产量为 2.7×106 t [2]。2030年我国水产养殖总产量将

超过 6×107 t [1]，继续提高水产养殖产量成为国家重

大需求。

水产种业即水产种苗产业，指由水产苗种引

种、选种、繁育、保存、推广和销售等环节构成的

完整产业链，其特点是以市场需求为导向、以水产

种质资源为基础、以科学技术和设施装备为支撑。

随着我国水产养殖业的快速发展，一些问题相继出

现甚至长期存在，其中与水产种业相关的问题主要

包括：① 许多水产生物生长慢、养殖周期长、经济

效益不高，影响养殖业快速发展；② 大多数水产养

殖生物种质退化、抗病力差、病害频发，滥用药问

题时常发生，每年经济损失为数百亿元；③ 很多鱼

类雌雄生长差异大，如大黄鱼和半滑舌鳎的雌鱼比

雄鱼大 30%~400%，黄颡鱼和罗非鱼的雄鱼生长比

雌鱼快 35%~200%，开展性别控制意义重大；鲫

鱼、鳊鱼等许多鲤科鱼类有小刺，降低了商品价

值，不利于大众消费；④ 现有水产养殖品种的数量

和质量难以满足种源自主自强、保障国家粮食安全

的战略需求。上述问题严重制约了我国水产养殖业

的高质量和绿色发展。

生物技术创新对种业发展具有积极的正向推动

作用，如数量遗传学和育种理论的发展为养殖动物

的遗传改良提供了有效手段，而基因组选择、基因

组编辑等基因组育种技术为更加精准、快速地遗传

改良提供了技术支撑。随着信息技术和计算机技术

的不断发展，国外已开启了以“生物技术+信息技

术+人工智能”为特征的新一轮育种技术创新。尽

管我国水产育种技术实现了快速发展并在良种培育

中取得了丰硕成果，但在表型高通量测定、重要经

济性状遗传解析、优异种质（基因）资源挖掘、分

子育种技术创新、信息化育种技术发展以及大型水

产种业龙头企业培育等方面与国外仍存在一定差

距。随着“打好种业翻身仗”“全面实施种业振兴”

等战略性指导方针的提出，提高水产育种生物技术

创新能力、培育高产抗病突破性新品种、提升我国

水产新品种的质量、实现种源自主可控，对于我国

水产养殖业可持续发展、树立大食物观、保障国家

食物安全具有重要意义。

本文系统地梳理我国水产种业的发展现状和存

在问题，对比分析国内外转基因育种、倍性育种、

分子标记辅助育种、基因组选择育种、基因组编辑

育种、分子设计育种、生殖干细胞移植等生物技术

驱动水产育种的研究进展和应用情况，针对性提出

我国水产育种生物技术未来发展目标、重点任务、

发展建议，以期为水产种业强国建设研究提供参考。

二、我国水产育种发展态势分析

（一）水产育种的研发现状

1. 水产基因组研究取得重要突破

全基因组测序和精细图谱绘制实现零的突破。

自2012年完成牡蛎基因组测序以来[3]，我国已相继
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完成了半滑舌鳎[4]、鲤鱼[5]、大黄鱼[6]、草鱼[7]、牙

鲆[8]、虾夷扇贝[9]、栉孔扇贝[10]、花鲈[11]、南美白

对虾[12]、中华绒螯蟹[13]、三疣梭子蟹[14]、海参[15]、

海带[16]等50多种水产养殖生物的全基因组精细图谱

绘制，相关研究成果相继发表在包括《自然》《自

然遗传》在内的国际学术期刊上。这些重要水产养

殖生物基因组信息的破译和基因组进化机制的深入

研究，使我国水产动物基因组研究跃居国际先进水

平，个别种类和方向上达到国际领先水平，为我国

挖掘优异种质（基因）资源、解析重要性状形成的

遗传基础、创新分子育种技术筑牢了基础[17]。

绘制全基因组精细图谱为解析水产养殖动物性

状形成的分子机制提供了必要基础。解析牡蛎基因

组的结构和功能特征，表征了牡蛎逆境适应的进化

机制，为揭示其生长、发育、生殖、性控、贝壳形

成和抗逆性等重要性状相关功能基因提供了关键的

基因组资源[3]。半滑舌鳎全基因组测序揭示了性别

决定（ZW）性染色体进化、适应底栖生活的分子

机制[4]。通过牙鲆全基因组精细图谱绘制，发现视

黄酸在牙鲆眼睛移动和变态发育中发挥了重要的调

控作用，揭示了比目鱼类通过甲状腺素和视黄酸的

双重拮抗调控实现变态的分子机制[8]。虾夷扇贝和

栉孔扇贝基因组精细图谱绘制，为理解双壳贝类发

育调控和适应性性状的进化起源提供了关键线

索[9,10]。海参、南美白对虾基因组精细图谱绘制，

揭示了海参的特殊形态进化与再生潜能的分子基

础，阐明了对虾适应底栖生活和蜕皮关键特征的分

子机制[12,15]。基于异源四倍体鲤和鲫的基因组图谱

和基因组注释结果，首次在多倍体脊椎动物中观察

到亚基因组趋同进化和表达分化的机制[18]。基于雌

核生殖六倍体银鲫的单倍型基因组，首次提出了双

三倍体概念，为单性多倍体脊椎动物生殖成功的演

化机制提供了创新见解[19]。

2. 水产育种技术实现跨越式发展

传统育种技术趋于完善并得到广泛应用。种

内、种间及远缘杂交技术进一步优化，采用杂交技

术培育出一批快速生长的水产新品种。染色体操作、

倍性育种技术进一步完善[20]，采用细胞工程技术培

育了一些全雌（全雄）、生长速度快的鱼类新品种。

分子育种技术发展快速，推动了水产育种技术

的更新换代。① 自 2007年从半滑舌鳎发现了我国

第一个水产动物性别特异分子标记以来[21]，相继在

黄颡鱼[22]、鲤鱼[23]、圆斑星鲽[24]、尼罗罗非鱼[25]、

乌鳢[26]、大黄鱼[27]、鳙[28]、鳜[29]等 20多种经济养殖

鱼类中发现了性别特异分子标记，建立了遗传性别

鉴定技术，采用性别特异分子标记培育出多个鱼类

新品种。② 建立了基因组选择育种技术平台，在扇

贝[30]、 鲆 鳎 鱼 类[31~33]、 大 黄 鱼[34~37]、 罗 非 鱼[38]、

鲍鱼[39]等多种水产养殖动物上建立了基因组选择育

种技术，培育出一批鱼类和贝类新品种（品系）。

③ 研发出多款用于鱼类、贝类育种的固相基因芯

片、液相芯片[33,40~45]，为基因组选择技术的产业化

推广应用提供了高效的基因型分型工具。④ 建立了

罗非鱼[46]、半滑舌鳎[47]、脊尾白虾[48]等种类的基因

组编辑育种技术，创制出基因编辑快大型半滑舌鳎

和无肌间刺的鲫鱼新种质[49]。

3. 水产良种培育成果丰硕

截至2022年，我国经国家审定的水产新品种共

有 266个，包括 152个选育新品种、73个杂交新品

种、11个性控新品种、30个国外引进新品种。这些

水产新品种涵盖我国主要养殖的鱼、虾、蟹、贝、

藻、参等，包括鱼类134种、虾类29种、蟹类9种、

贝类53种、藻类23种、龟鳖类4种、棘皮类10种及

其他；涉及生长性状的新品种有 203个，抗逆性状

相关新品种有30多个，体型体色相关性状的新品种

有 30个，抗病性状的新品种有 10多个，品质性状

（如糖原含量、闭壳肌颜色）相关新品种有17个。

4. 水产种质资源库建设初见成效

我国建立了鱼类细胞、精子、胚胎 3个层次的

种质冷冻保存技术体系，突破了海水鱼类胚胎超低

温冷冻保存技术；建立了 180多种鱼类的精子冷冻

保存技术和精子库；开发了重要养殖种类的分子标

记和条形码技术，建立了重要水产生物种质鉴定和

评价技术体系。中国水产科学研究院黄海水产研究

所牵头组建了国家海洋渔业生物种质资源库，是我

国迄今投资最大、保存规模最大、设施最先进的

渔业生物种质资源库。2022年，国家海洋渔业生物

种质资源库保藏基因资源 9700余份，藻类、细胞、

精子资源 1.7万余份，微生物资源 8000余份，活体

资源 5600 余份，群体标本资源 8000 余份。截至

2022年年底，我国建成了国家级水产种质资源保护

区535个，国家级水产原、良种场87家，省级水产

原、良种场873家，苗种繁育场1.9万余家。上述水

产种质库、保护区和原良种场的建成，为我国“打
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好种业翻身仗”“实现种源自主可控”储备了重要

的战略资源。

（二）水产育种的研发短板

1. 原创性基础研究不足

生物育种是一个系统工程，育种技术的升级创

新离不开基础理论研究的突破。在种业升级转型的

新发展时期，我国水产种业在基础研究方面仍显薄

弱，特别是原创性的育种基础理论缺乏。例如，重

要经济性状形成的遗传基础和分子调控机制解析不

足，分子标记辅助育种、基因组选择育种、基因组

编辑育种等分子育种技术的理论研究不够，分子设

计育种技术理论体系尚处于研发起步阶段等。随着

新一轮种业革命的兴起，我国水产种业亟待进一步

加强育种基础理论研究，为创新水产育种生物技

术、创制突破性水产新品种提供理论支撑。

2. 育种生物技术原创不够

随着现代生物技术不断发展，分子育种技术逐

渐取代传统育种技术成为改良复杂经济性状的有效

手段。在国家审定的水产新品种中，大部分由杂

交、家系选育、群体选育等传统育种技术培育而

来，而采用分子标记辅助选育、基因组选择、基因

组编辑等现代生物技术培育的新品种数量稀少，难

以解决产业发展中的棘手问题，例如，具有抗病、

抗逆、优质、高产等优良性状的突破性水产新品种

缺乏，海水鱼类雄鱼生长慢、个体小，鲤、鲫、鳊

等鲤科鱼类肌间刺数量多等。目前，我国水产种业

处在传统育种向分子育种甚至智能育种转变的过渡

阶段，亟需大力发展和应用分子育种技术，解决水

产种业高质量发展中的难点、堵点和卡点。

3. 突破性新品种缺少

尽管我国已培育出 266个水产新品种，但 90%

以上的新品种是以快速生长为选育目标，性状单

一，而具有抗病、抗逆、高品质等优良性状的新品

种很少；一些重要养殖物种（如草鱼、海鲈等）尚

缺乏具有优良性状的新品种，南美白对虾等部分苗

种进口依赖度较高。为了保障我国水产养殖业的高

质量、持续性发展，亟需构建和发展现代生物技术

育种体系，创制具有品质高、抗病力强、抗逆性

好、性别单一、适合深远海养殖等特点的突破性新

品种，这对实现水产良种完全自主可控、发展绿色

水产养殖业至关重要。

三、水产育种生物技术的国内外发展对比

（一）转基因育种技术

鱼类遗传资源丰富，不同种鱼分别具有生长速

度快、肉质优、抗病、抗逆、高效饵料利用等优良

性状，为转基因育种提供了重要的种质资源。采用

转基因技术培育出具有优良性状的转基因鱼，将为

我国水产发展提供重要的支撑。转基因鱼育种是诞

生在我国的一项自主创新研究，1985年中国科学院

水生生物研究所开创了鱼类基因工程育种研究新领

域，创制出世界上首例转基因鱼；建立了转基因鱼

育种理论模型，培育出转全鱼生长激素基因“冠

鲤”[50]。与此同时，发达国家制定了各种发展计划，

取得了转基因鱼产业化的重大突破。目前，世界范

围内成功研制了30多种转基因鱼，包含许多重要的

水产养殖品种，如鲤、罗非鱼、鲇类及鲑鳟类等；

5种快速生长的转生长激素基因鱼已建立稳定遗传

的家系，包括中国培育的转生长激素基因鲤，美

国、加拿大、英国、韩国培育出的转生长激素基因

大西洋鲑、罗非鱼、银大马哈鱼、泥鳅。随着美

国、加拿大等国批准转基因三文鱼上市，转基因鱼

优良品种的培育工作已经成为提升国家水产业竞争

力的“高地”。虽然我国转基因鱼研究处于国际前

列，但与国外相比在鱼类重要经济性状相关功能基

因克隆、基因组资源开发、基因工程育种技术创新

等方面的战略储备研究不足，尤其是转基因水产动

物商业化进程缓慢，尚无开展商业化生产的转基因

水产养殖动物。

（二）倍性育种技术

多倍体育种指利用人工诱导或自然染色体加倍

方法获得染色体组加倍的材料并据此进行良种培育

的过程[51]。多倍体化可使物种的基因组增加一套或

多套额外的染色体组，能有效促进物种进化和新物

种形成[52]。鱼类的染色体组具有较大的可塑性，因

而鱼类多倍化的研究非常多[53]。国外水产动物多倍

体诱导研究始于 20 世纪 40 年代，已在大西洋鲑、

牡蛎等水产养殖动物上实现了三倍体的批量化制种

和产业化应用。我国水产动物多倍体诱导研究始于

20世纪 70年代，近 20年来取得了重要进展，如先

后研制出三倍体鲤鲫鱼并实现产业化应用。目前在

鱼类中成功应用的倍性育种技术有三倍体育种[54,55]、
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四倍体育种[54,56~59]、远缘杂交技术[60]。远缘杂交三

倍体鱼通常表现出一定的杂种优势，利用这一特点

已选育出三倍体鲤鲫、三倍体鲂鲴（3n=72）等具

有明显杂交优势的多倍体鱼类良种。

（三）分子标记辅助育种技术

分子标记辅助育种指根据分子标记与目的性状

紧密连锁的特点，在检测标记基因型的基础上对育

种中的经济性状进行选育的方法，具有快速、准

确、不受干扰的特点；在水产上的成功应用集中在

性别特异分子标记开发与应用方面。1991年，加拿

大科学家在大鳞大麻哈鱼上开发出了最早的鱼类性

别特异分子标记[61]。2007年开发的半滑舌鳎性别特

异扩增片段长度多态性（AFLP）分子标记[21]是我

国发现的第一个鱼类性别特异分子标记。基于上述

性别特异分子标记，中国水产科学研究院黄海水产

研究所建立了半滑舌鳎高雌苗种制种技术[62]，中国

科学院水生生物研究所发现了黄颡鱼性别特异

AFLP 分子标记并建立了全雄黄颡鱼制备技术[22]。

我国科学家先后在半滑舌鳎[21,62]、黄颡鱼[22]、鲤

鱼[23]、圆斑星鲽[24]等20多种鱼类中筛选到性别特异

分子标记。国外还发掘了抗病性状相关分子标记，

日本学者筛选到与牙鲆淋巴囊肿病毒抗性相关基因

座以及与之连锁的分子标记，应用于牙鲆的抗病育

种，提高了养殖牙鲆群体的淋巴囊肿病毒抗性[63,64]；

英国学者定位到大西洋鲑胰腺坏死病毒抗性的主效

位点，检测该位点对大西洋鲑胰腺坏死病毒的抗性

并进行准确评估，解决了大西洋鲑养殖群体因感染

该病毒而大量死亡的问题[65,66]；美国学者定位到多

个与细菌性冷水病相关的数量性状基因座（QTL）

位点，分别选择相关标记组合使用，通过多代选育

有效提高了虹鳟养殖群体的抗病力[67]。目前，我国

在性别特异分子标记辅助性控育种方面的研究处于

国际先进水平，但在抗病、抗逆等性状的分子特异

标记研究方面依然薄弱，与国外存在一定差距。

（四）基因组选择育种技术

基因组选择技术的概念由挪威学者于2001年提

出[68]，其原理是当选用的分子标记足够多时，基因

组上所有的QTL至少与其中1个标记处于较强的连

锁不平衡，估计每个分子标记（SNP）对特定表型

的效应值，据此计算出个体的基因组育种值；核心

即采用基因型代替表型进行选择。水产动物最早的

基因组选择研究论文发表于2014年，挪威学者研究

了基因组最佳线性无偏预测方法（GBLUP）改良

大西洋鲑抗鱼虱和肉色两个经济性状的可行性[69]。

随后，英国、美国、智利等国的学者纷纷开展了鱼

类和贝类基因组选择的研究[70~73]。目前，挪威

AquaGen、美国Troutlodge、英国Landcatch等大型

水产公司均可利用基因组选择技术规模化生产高产

抗病的商业苗种。我国于2016年开始发表水产动物

基因组选择的研究论文，已在扇贝[30]、南美白对

虾[74]、大黄鱼[34~37]、牙鲆[31,32]、半滑舌鳎[33]、罗非

鱼[38]、鲍鱼[39]等养殖品种中建立了基因组选择技

术，成功培育出栉孔扇贝“蓬莱红2号”、牙鲆“鲆

优 2 号”、罗非鱼“壮罗 1 号”、半滑舌鳎“鳎优

1号”等高产抗病新品种。大部分水产动物的单价

往往偏低，高昂的基因分型成本使许多水产育种家

难以利用基因组选择技术进行遗传改良，故开发低

成本的基因分型方法有助于基因组选择技术在水产

良种选育中的推广应用。国外养殖品种较为单一，

大范围使用大西洋鲑[75,76]、虹鳟[77]等商业化固相基

因芯片能够大幅降低基因分型成本。为了突破国外

固相基因芯片的技术垄断，我国学者开发了具有自

主知识产权、使用成本较低的液相芯片，应用在鱼

类和贝类的选育中[44,45,78]，为基因组选择技术的产业

化推广应用确立了基础。目前，我国在水产动物基

因组选择领域发表的研究论文数量已超过发达国

家，但在基因组选择技术的规模化推广应用、商业

化苗种培育等方面相比国外存在差距。

（五）基因组编辑育种技术

人工核酸酶介导的基因组编辑技术（ZFNs、

TALENs、CRISPR/Cas9）[79~81]特别是 CRISPR/Cas9 技

术，成为生命科学技术的研究热点和基因功能研究

的有力工具，提供了快捷、廉价的基因功能解读与

基因组改造手段。利用基因组编辑技术能对生物体

基因组特定目标基因进行精确修饰的特点，国内外

在大西洋鲑[82]、半滑舌鳎[47]、罗非鱼[83]、虹鳟[84]、斑

点叉尾鮰[85]、银鲫[86,87]、金枪鱼[88]、牙鲆[89,90]、真

鲷[91]、脊尾白虾[48]、太平洋牡蛎[92]等水产经济动物中

建立了基因组编辑技术，鉴定了一系列与性

别[47,83,85~87]、生长[84,89,91]、生殖[82,93]、体色[94]密切相关的

功能基因。西南大学突变了数十个罗非鱼基因，实
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现性别与体色的人工控制；中国水产科学研究院黄

海水产研究所完成了国际上第一种海水养殖鱼类的

基因组编辑[47]；河北大学首次实现了十足目动物的

基因编辑[48]；基于水产养殖生物基因组编辑方面开

展的大量工作，创制了基因编辑“快大型”半滑舌

鳎雄鱼、无肌间刺的鲫鱼新种质。值得注意的是，

2021 年日本批准了基因编辑红鳍东方鲀、真鲷上

市[95]，这两种鱼都比野生鱼长得更大：突变红鳍东

方鲀 leptin受体后表现出食欲增加，进而吃得多、长

得快；真鲷在突变mstn后，表现出肌肉增长加快。

虽然我国在水产动物基因组编辑平台搭建、关键功

能基因鉴定上处于国际先进水平，但目标基因挖掘

不够、显微注射胚胎成活率低、抗病基因组编辑育

种技术研究落后、基因组编辑原创性技术缺乏等问

题依然存在[49]；基因组编辑新种质创制水平、基因

组编辑水产动物商业化进程，都与国外有较大差距。

（六）分子设计育种技术

分子设计育种是随着遗传学、分子生物学、基

因组学理论以及现代生物技术发展而形成的高效、

精准育种技术。将多种理论技术进行集成，根据预

定育种目标对育种过程和方案进行设计、模拟及优

化，提出符合育种目标的最佳品种基因型、最佳亲

本基因型组合和育种策略，由此提高育种的预见

性，实现定向高效的精确育种，大幅提高育种效

率。在水产育种领域，我国在“十一五”“十二五”

时期启动了贝类、鱼类功能基因组及分子设计育种

的基础研究，对贝类、鱼类功能基因发掘和鉴定进

行了大量研究，查明了一些性状的分子遗传基础，

筛选到一些重要性状关键基因和分子标记，为分子

设计育种提供了基因资源。近年来，基因编辑技术

在水产设计育种中得到一定程度的应用，如通过全

基因组测序发现了半滑舌鳎雄性决定基因 dmrt1，

由此设计了通过突变半滑舌鳎 dmrt1基因提高雄鱼

生长速度的育种技术[47]，创制出 dmrt1基因突变的

“快大型”雄鱼新种质，生长速度比普通雄鱼快 2~

4倍[49]。借助QTL精细定位发现了斑马鱼肌间刺发

育调控关键基因，设计了对淡水鲤科鱼肌间刺发育

关键基因进行突变、培育无肌间刺或少肌间刺的鲫

和团头鲂的育种技术[49]。国外在水产生物分子设计

育种方面，主要借助基因突变技术获得高产的真鲷、

红鳍东方鲀[95]等鱼类新种质，未见系统开展分子设计

育种的研究报道。随着性状遗传调控机制的精准解

析及表型、基因型大数据平台的建立，分子设计育

种将成为推动水产种业发展的新一代技术。

（七）生殖细胞移植技术

生殖细胞移植技术也被称为“借腹生子”技

术，是于1994年提出的生殖操作技术[96]；基于生殖

干细胞具有多向分化潜能的特性发展而来[97]，将供

体生殖干细胞移植到代孕动物的性腺中，以便从受

体中快速且理论上不受限制地产生配子。生殖细胞

移植技术在生殖医学、濒危遗传资源保护、动物繁

殖方面获得成功应用，但直到近十几年才在鱼

类[98~103]中取得突破。早期用于鱼类生殖细胞移植研

究的供体细胞通常是原始生殖细胞（PGCs）或含

有 PGCs的囊胚细胞[98]。2003年，日本东京海洋大

学将虹鳟的PGCs注射到樱鳟仔鱼中生产了源于供

体的后代，这是世界首例养殖鱼类生殖细胞移植实

验[99]。由于 PGCs只在胚胎和仔稚鱼发育早期有少

量分布，尚未形成高效的体外培养体系，难以大量

获得适于移植的PGCs，故供体细胞的选择从PGCs

逐渐扩展至其他生殖细胞，如精原细胞（SG）、卵

原细胞（OG）。2007年，日本东京海洋大学将虹鳟

的SG移植到三倍体樱鳟胚胎，成功产出虹鳟的精

子和卵子并培育出虹鳟鱼苗，开创了异种鱼类“借

腹怀胎”的先例[100]。中国水产科学研究院长江水产

研究所将中华鲟的PGCs移植到长江鲟体内，成功

建立了以长江鲟为受体的中华鲟生殖干细胞移植技

术[101]。中国科学院水生生物研究所将基因编辑的鮈

鲫生殖细胞移植到斑马鱼，获得了稀有鮈鲫来源的

基因编辑精子，首次实现亚科物种间的“借腹生

殖”[102]。中国科学院海洋研究所利用三倍体牙鲆成

功获得大菱鲆后代，首次实现鲆鲽鱼类不同科间的

生殖细胞移植[103]。相较国外，我国鱼类生殖细胞移

植技术研究起步较晚，整体处于“跟跑”状态，许

多基础研究如生殖干细胞长期培养体系构建、不育

受体的制备方法等尚待完善。

四、水产育种生物技术未来研发需求

（一）转基因育种技术

制约转基因鱼产业化的主要原因之一是人们对

转基因鱼逃逸或放流到自然水体中可能产生生态风
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险的担忧[104]。建立转基因鱼基因精准操作及生殖调

控的育种技术体系，开发具有普遍意义的转基因鱼

育性可控的生殖开关技术，培育出不育的转基因

鱼，对于转基因鱼育种及其产业化应用、知识产权

有效保护、水产种业健康发展显得尤为重要。在转

基因鱼的研究、试验、商业化应用的法律规章，生

物安全监测与管理体系等方面有待进一步完善。

（二）倍性育种技术

三倍体个体的性腺通常不发育，具有生长快速

的优势；目前主要靠直接诱导而来，通过四倍体与

二倍体杂交培育全三倍体则是最佳途径。目前绝大

多数水产动物尚未建立有效的四倍体制种技术，导

致四倍体成体难以获得。突破四倍体批量化制备、

生殖调控等技术，有助于三倍体育种技术的发展和

推广应用。

（三）分子标记辅助育种技术

水产动物分子标记辅助育种目前在性别特异分

子标记辅助性别控制上最为成功，但因水产动物生

长、抗病、品质等多数经济性状为数量性状，受微

效多基因调控，因而很难筛选到这些性状特异的分

子标记。对于这些性状，通过QTL精细定位和性状

相关分子标记的发掘，建立多标记辅助选育技术，

是分子标记辅助育种的新策略。

（四）基因组选择育种技术

在基因组选择研究中整合多组学数据信息，提

高预测准确性和运算效率，是育种研究的重要课

题。国内虽然研发出具有自主知识产权的液相芯片

技术，可以降低基因组选择的成本，但产业化全面

推广应用仍具有一定难度，因而开发低成本、高效

率的分型技术至关重要。在选育材料方面，较多基

因组选择的研究基于家系材料，但很多养殖鱼类无

法建立家系，故开发基于非家系材料、高效的基因

组选择育种技术是将来的重要方向。

（五）基因组编辑育种技术

优良性状往往来自相应基因的单个碱基突变，

水产生物中的单碱基编辑技术成为重要的研究课

题。提高基因编辑效率也是水产生物中有待解决的

难题，尤其是鱼类受精卵的显微注射有一定局限

性，如受精卵易受损、注射效率低、操作复杂、依

赖特定仪器设备和高素质操作人员等，限制了基因

编辑技术在海水养殖动物的应用。特别是海水鱼类

因受精卵自身的特点导致基因编辑效率低，开发简

单高效的非显微注射基因编辑系统（如纳米递送的

基因编辑技术）成为海水养殖动物基因编辑的重大

需求。

（六）分子设计育种技术

分子设计育种研究已在作物上全面开展，但在

水产生物中仍面临诸多挑战，如系统解析水产生物

重要经济性状不够，高通量表型测定技术及数字化

表型信息平台缺乏，重要水产生物育种信息大数据

平台缺失。上述问题极大限制了分子设计育种技术

的研发和应用推广，有待尽快解决。

（七）生殖干细胞移植技术

鱼类生殖干细胞移植仍然存在许多问题，尤其

是鱼类生殖干细胞移植供体和受体的选择研究。供

体生殖干细胞纯化效率低，目前精原干细胞的分离

纯化主要采用密度梯度离心方法，干细胞不纯也是

导致移植效率低的重要因素。生殖干细胞体外培养

与移植技术相结合，将是干细胞移植技术的重要研

究方向。选择适宜的受体也是鱼类生殖干细胞移植

面临的关键问题，目前受体的制备方法很多但各有

不足之处，根据研究目的制备最适宜的移植受体是

保证移植效率的重要因素。

（八）泛基因组育种技术

基于单一基因组变异信息的基因组选择技术广

泛应用于水产良种选育。单一参考基因组无法覆盖

物种或种群的所有遗传变异，因而基于单一参考基

因组进行育种可能丢失有意义的结构变异与基因信

息，存在遗传变异挖掘不足的问题。解决这些问题

并充分理解重要性状的形成机理是精准育种的基

础，泛基因组研究应运而生。泛基因组通常指该物

种所有脱氧核糖核酸（DNA）序列的集合，包含完

整的物种基因组或种群基因组信息，特别是物种或

性状特异或紧密关联的变异信息。基于泛基因组研

究，能够挖掘单一参考基因组中无法获得的关键变

异信息，提升遗传解析比例，建立高效精准的种质

鉴定和基因组育种技术。针对水稻[105]、玉米[106]、
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番茄[107]等作物以及牛[108]、猪[109]等畜牧物种构建了

泛基因组并据此进行了功能基因研究和种质改良，

泛基因组育种技术在水产中也具有良好的研究价值

和应用前景。

（九）智能育种技术

生物育种技术发展历程可划分为：粗放式育

种、传统遗传育种、现代分子育种。随着多组学、

分子生物学和人工智能等技术的发展，智能育种成

为未来育种技术发展的主要方向。目前，国外已经

开启了从现代分子育种迈入智能育种的技术革新，

而我国水产育种技术整体上仍处在传统遗传育种向

现代分子育种转变的过渡阶段。未来，我国需要加

大优异种质资源收集、基因组资源挖掘、重要性状

遗传解析、分子育种技术创新等方面的研究，加快

水产育种进入现代分子育种甚至智能育种时代的进

程。建立智能化育种技术成为我国水产育种的重大

需求。

五、水产育种生物技术的发展目标和重点任务

（一）发展目标

以中央一号文件提出的“推动农业关键核心

技术攻关”“深入实施种业振兴行动”等一系列促

进我国种业发展的文件精神为指导，把握国家支

持现代种业创新发展的机遇，加强水产育种原创

基础理论研究，突破水产种业“卡脖子”技术难

题，提高突破性水产新品种的创制能力，建立

“产学研”相结合、“育繁推”一体化的水产种业

体系，实现种业科技自立自强、种源自主可控，

推动水产种业大国向种业强国的转变，为水产养

殖业的高质量发展提供生物技术支撑和良种保障。

1. 实现水产育种原创性基础理论的重大突破，

为育种技术创新提供原动力

开展水产优异种质资源精准鉴定和高效评价，

提升种质资源保存、鉴定的数量和质量，优化水产

种质资源结构，建立种质资源智能化信息管理平

台。开展 100种水产生物基因组精细图谱绘制和核

心种质泛基因组构建，揭示优异种质资源的形成基

础和演化机制，建立高效规模化关键基因发掘平台

和技术体系。发掘并鉴定重要性状的关键基因和调

控元件 50~100 个，揭示重要性状调控基因型 ‒ 表

型 ‒ 环境互作的分子机制，提出水产生物重要性状

形成基础和调控机制的原创性理论，在水产生物育

种基础理论研究上取得重大突破。

2. 建立水产分子育种技术体系，为种业发展提

供技术支撑

建立国际一流、拥有自主知识产权的水产育种

关键技术体系。发展水产养殖生物重要性状的高通

量表型精准测定技术，形成基因型精准鉴定技术和

高效基因组选择育种技术 10~15项。突破重要海水

养殖鱼、虾、贝、藻等高效基因组编辑育种技术，

建立20多种鱼类分子性别控制育种技术。构建水产

动物分子设计育种技术体系，突破分子设计育种关

键技术难关。创建基于大数据的智能育种技术平

台，为突破性新品种培育提供技术支撑和根本

动力。

3. 创制突破性新品种，为水产养殖业高质量发

展提供良种保障

育成具有生长速度快、抗病力强、抗逆性高、

品质优、饲料转化率高等特点的鱼、虾、贝、藻、

参等突破性新品种 20个以上，生长速度提高 20%

以上，饲料转化率提高15%以上，抗病抗逆新品种

养殖成活率提高30%以上。主要水产养殖生物良种

覆盖率大幅提高。

（二）重点任务

1. 水产生物优异种质资源收集、保存与精准

鉴定

系统收集、保存我国水产生物种质资源，包括

水生动物、水生植物、水生微生物种质的活体、标

本以及器官、组织、细胞、基因等，研发高效配子

和胚胎冷冻保存技术。开展水产生物种质资源精准

鉴定与评价，挖掘具有重要育种价值的优异种质和

基因资源。建立水产种质资源库，进行优异种质资

源的遗传评估和创新利用。

2. 重要性状遗传基础与调控机制深度解析

绘制水产养殖生物核心种质的基因组精细图谱

和泛基因组图谱，深度解析生长、性别、抗病、抗

逆、品质等重要性状的形成和演化机制。建立高效

规模化关键基因发掘与功能验证技术体系，鉴定重

要性状的调控基因和功能元件，构建完整的分子调

控网络。解析表型 ‒ 基因型 ‒ 环境相互作用的调控

机制，阐释多性状之间的关联和互作分子机制，系
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统揭示重要性状形成的分子基础和调控机制。

3. 高效精准育种技术创建

研发水产生物表型高通量精准测定技术，发掘

性别特异分子标记，建立性别鉴定和性别精准控制

技术，创新育性高效控制技术。研发高通量基因型

鉴定技术，研制高效率、低成本的生物育种基因芯

片，创新和优化数量遗传学计算模型，建立高效多

性状基因组选择育种技术。创建高效基因组编辑育

种技术体系，研发生殖干细胞体外培养和移植技

术，建立基因组重构育种技术，研发多基因聚合和

分子模块育种技术。构建分子设计育种技术平台，

开发大数据智能育种系统，创建智能育种技术，为

水产生物突破性新品种创制提供关键技术支撑。

4. 突破性新品种创制

集成优异种质资源精准鉴定、重要性状机制深

度解析、关键育种技术创新获得的新种质、新理论

和新技术，创制水产突破性新品种。采用分子性

控、育性调控等技术培育生长快、单品价值高的全

雌或全雄水产动物新品种，采用基因组选择、基因

组重构等技术培育抗病力强、产量高、品质优的水

产新品种，采用基因编辑结合传统育种技术培育生

长快、品质优的水产新品种，采用杂交、家系选

育、基因组选择和基因编辑等技术培育高抗新品

种，实现水产核心种源自主可控和种业科技升级换

代，保障国家粮食安全和优质蛋白供给。

六、水产育种生物技术发展建议

（一）优化水产种业发展政策

细化市场准入的相关政策。根据不同的地域、

物种、技术领域，做好水产种业的顶层设计和发展

规划，细化相关市场准入政策。尤其对长期以来争

议较大的转基因技术及应用，可以采取深入探索、

试点放开、有限推广的循序渐进政策。对于基因组

编辑育种等新兴育种技术，则要细化相关政策。

重视知识产权的奖励和保护。水产领域尤其是

水产新品种方面，对于知识产权保护非常有限，出

台水产生物技术和水产新品种的相关政策，强化知

识产权保护，对创新性较好的成果进行奖励，将有

力驱动水产种业的创新发展。

加大对原创性成果的支持力度。鼓励水产种业

技术领域开展创新研究，通过国家到地方的各级奖

励，引导和着重支持“从零到一”的原始创新研

究。对水产种业企业建立创新评价机制，出台相关

优惠政策，加大对创新企业的支持力度。

（二）推动水产种业技术创新

深入开展水产种业相关基础研究，解决“卡脑

子”问题。设立重点研发计划或重大项目，以科研

院所和大学为依托，围绕基因组结构和功能，重要

经济性状分子机制、群体进化等与育种密切相关的

技术方向，深入开展基础性研究。

围绕“卡脖子”技术进行技术攻关，打造自主

可控的水产种芯。融合基因编辑、基因组选择、基

因芯片、分子设计育种等前沿技术，推进生物育种

向智慧育种和精准育种发展，创制一批具有自主知

识产权的新技术和新品种，打造中国水产种芯。

推动科研院校和企业人才双向流动。结合科研

院校和企业实际，出台相关激励措施推动人才队伍

建设；通过兼职、技术入股等多种形式加强产学研

合作和成果转化，切实解决水产种业人才队伍存在

的任务重、待遇低等问题，吸引更多人才进入水产

种业领域工作。

（三）建立水产良种创制与转化平台

打造世界一流的创新平台和繁育基地。对标国

际标准，以国内知名种业企业为主体，联合科研领

域专家学者，研讨新技术应用和新品种推广，推动

种业技术更新换代和新品种“育繁推”体系建设，

建设世界一流的大型水产种业企业。

将企业作为汇聚创新资源的载体。我国种业企

业积极融入全球生物经济创新体系，加强对外合作

与交流，吸纳国际先进水产种业技术；汇聚相关领

域高端人才，吸引国际创新资本，加强跨境科研项

目合作，汇聚全球创新资源。

在企业推动改革先行先试。将种业企业作为相

关政策的主要试点对象，围绕技术准入、市场监

管、种业安全等开展政策的先行先试，通过种业企

业带动水产业的特色化和多元化发展。

（四）设立专门项目推动技术创新和种业发展

围绕“重要水产养殖生物表型高通量鉴定和关

键性状形成机制解析”设立重大基础研究项目，开

展生长、抗病、抗逆、品质等重要性状的关键基因
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挖掘和调控机制解析，阐明重要经济性状形成的遗

传基础和调控机制，为精准育种技术建立和良种创

制提供理论基础。

围绕“水产育种前沿生物技术研发与良种创

制”设立重大种业工程项目进行技术攻关，以基因

组选择、基因组编辑、分子性控等育种技术为主导

类型，优化和提高水产传统育种技术水平；以分子

设计育种、智慧育种等为攻关对象，突破一批前沿

育种生物技术，攻克育种“卡脖子”技术难题，为

突破性新品种创制提供技术支撑；集成现代分子育

种技术与传统育种技术，创制一批抗病、高产、优

质、突破性新品种。
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