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[摘　要]　第１９０期“双清论坛”２０１７年１０月１９—２０日在南昌召开.基于本次论坛,本文回顾了

我国动物遗传育种领域近年来在农业动物优良种质创制关键理论和技术研究方面取得的主要进展

和成就,总结了我国农业动物优良种质创制科学研究及产业发展所面临的重大机遇与挑战,凝练了

该领域未来５—１０年的重大关键前沿科学问题,探讨了科学基金资助战略.
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我国是世界养殖大国,肉蛋和水产品总产量居

世界第一,２０１５年畜牧业总产值达２．９万亿元;水
产养殖产量达４９３７．９万吨(养殖产值８２７４．７８亿

元),占世界水产养殖总产量的７０％以上.改革开

放来,我国养殖业发展迅猛,养殖业的产值已接近并

在快速超过种植业,标志着我国农业产业结构的历

史巨变,也预示着我国人民饮食结构正在从温饱型

向健康型转变,养殖业已成为农民脱贫致富的重要

抓手.农以种为先,在我国养殖业取得的重大成绩

中,畜禽水产的育种工作做出了重大贡献,如培育出

中国黑白花奶牛、美利奴细毛羊、节粮小型蛋鸡、新
型黄羽肉鸡、黄海１号对虾、蓬莱红栉孔扇贝、中科

３号鲫鱼等一批具有很大影响力的品种,推动了产

业的健康发展.然而,我们也应清晰地认识到,相对

于国际先进国家,我国在养殖动物的育种理论、技术

研发和种业体系建设方面还存在许多不足,差距较

大.至今我国许多良种的核心种源仍主要依赖进

口,面临被跨国集团垄断控制和重大动物疫病传入

的风险.突破性良种少、种质衰退现象突出、高端动

物品种主要依赖进口的局面没有得到根本改观.当

前,世界动物种业科技保持快速发展态势,学科交叉

和技术整合加快,动物育种理论与技术正孕育着新

的突破;另一方面,国内新常态下对养殖业健康和可

持续发展提出了新要求.因此,我国动物种业科技

发展的机遇与挑战并存,更加需要相关基础理论及

高效育种技术的不断创新来引领种业的不断提升.
为此,２０１７年１０月１９—２０日,国家自然科学基金

委员会生命科学部与政策局、信息学部联合召开了

主题为“动物优良种质创制的关键理论和技术”的第

１９０期双清论坛.与会专家就重要经济性状遗传参

数评价和遗传调控网络解析;重要功能基因准确定

位与鉴定的新方法;生物信息学与分子育种的理论

与技术等进行研讨,明确了畜禽和水产动物遗传育

种学研究方向,凝练了急需关注和解决的重要基础

科学问题,并为未来５—１０年国家自然科学基金资

助领域提出了建议.

１　农业动物优良种质创制关键理论和技术

研究主要进展和成就

１．１　我国农业动物种业发展现状

近年来,动物种业发达国家已经形成完备的种

业科技创新技术体系,重要经济性状形成的遗传机

制不断被解析,推动了前沿育种技术不断升级换代

和动物种质水平的快速提升.受国际动物种业科技

创新大环境的影响,我国农业动物种业在技术、人才

和科技成果数量方面也取得可喜成绩,国产品种的

市场占有率逐步提升,培育了一批具有自主知识产

权的新品种或品系,科技论文数量和质量逐步上升.
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一是具备了全世界最丰富的农业动物遗传资

源.猪、鸡、肉牛、羊、肉鸭的地方品种分别多达７６、

１０７、５４、１００和３２个,资源评价平台不断完善,组织

全国建立了中国动物遗传资源信息和实物共享体

系,初步实现了动物遗传资源的社会化共享,为我国

农业动物种业发展提供了强有力的资源基础.二是

获得了一批具有影响力的动物种业科技成果.近

２０年来,先后审定畜禽新品种和配套系７５个,其
中,京红、京粉系列和农大３号等蛋鸡品种使国产蛋

鸡市场占有率从２００４年的２５％提高到２０１４年的

５０％以上;华农温氏Ⅰ号猪配套系肉猪出栏量近１０
年增长３０倍,达到１２１８万头;新兴黄鸡、岭南黄鸡、
新广铁脚麻鸡等黄羽肉鸡占据国内肉鸡市场半壁江

山.２０００年以来,我国通过审定的鱼类新品种共６２
个,其中选育新品种２８个.三是基础研究不断深

入,技术成果数量增长迅速.目前我国家畜、家禽遗

传育种领域国际期刊发文数位列全球第３和第４
位,发明专利数量位列全球第２和第１,并呈持续增

长态势;家猪、绵羊、鸭、牦牛和水产动物基因组研究

取得重要突破性进展;２５ 项成果获国 家 级 科 技

奖励.

１．２　农业动物优特种质特性精准鉴定及其性状形

成的遗传机制解析

１．２．１　农业动物基因组学发展

基因组结构和序列图谱的解析是农业动物重要

经济性状遗传解析和育种应用的基础,随着测序技

术的发展,我国在家猪、绵羊、鸭、牦牛、鲤鱼、牡蛎、
刺参等农业动物基因组研究方面取得重要突破性进

展,并为农业动物复杂性状的解析奠定了扎实的基

础.２０１３年藏猪全基因组重测序完成,并开展了全

基因组水平的基因选择性清除分析,鉴定了藏猪高

海拔适应性、肌肉生长、脂肪沉积、免疫等受到人工

强烈选择的基因[１].２０１５年,我国科技人员在成功

构建了覆盖我国２４个省市自治区现有６８个猪种的

中国地方猪种基因组 DNA 库的基础上,对来自我

国１５个不同地理居群的、代表广泛血缘的３２个猪

种６９头无相关血缘中国地方猪,进行了全基因组高

覆盖度(２５×)的重测序、家猪群体遗传学分析、冷热

环境适应机理及家猪适应性进化分析[２].
在反刍动物基因组研究方面,２０１２年我国研究

者完成了已驯化牦牛基因组的测序图谱工作,并从

中揭示了高海拔动物高原适应性的相关遗传学基

础[３].２０１４年我国研究人员完成了绵羊的基因组

测序,并通过与其他哺乳动物的基因组序列比较,构

建了一个比较绵羊、山羊、牛、牦牛、猪、马及其他物

种的系统发育树,从中解析了绵羊特殊消化系统及

绵羊独特脂肪代谢过程的相关基因[４].
在家禽基因组研究方面,２０１３年我国完成了北

京鸭的全基因组测序、组装及分析,鉴定了鸭只对禽

流感产生免疫反应的相关遗传基因[５].２０１５年我

国完成了家鹅的全基因组测序,测定了高达１０７倍

测序深度的全基因组序列,构建了覆盖全基因组

９８％以上、Scaffold总长度为１．１Gb的高质量序列

精细图谱,为从基因组水平揭示有关家鹅起源、驯化

及其他重要生物学特性的遗传基础奠定了基础[６].
在水产动物基因组研究方面,２０１０年,我国科

学家利用新一代测序技术和全新的序列组装策略,
发现一系列与牡蛎抗逆能力相关的基因发生了明显

扩张,揭示了在贝壳逆境适应中发挥重要作用的复

杂的基因组学机制[７];２０１４年我国率先完成了半滑

舌鳎、鲤鱼和大黄鱼的全基因组序列图谱绘制,其中

鲤鱼全基因组序列揭示了其独特的全基因组复制事

件[８].２０１５年,草鱼全基因组序列图谱绘制完成,
为鱼类重要经济性状相关基因的发掘和养殖品种的

遗传改良提供关键技术支撑[９];同年我国科研人员

在国际上成功完成刺参基因组测序和组装[１０].
近年来,我国在农业动物转录组学、表观组学等

多组学研究方面也取得显著成绩,如我国科学家参

与 的 国 际 家 猪 “DNA 元 件 百 科 全 书 ”计 划

(EncyclopediaofDNAElements,ENCODE)目前

取得重要进展,为家猪重要经济性状遗传解析奠定

了基础;猪脂肪组织全基因组甲基化分析为了解猪

脂肪沉积和人类肥胖形成机理提供了参考.另外,
随着染色质构象捕获技术及其衍生技术的发展,染

色质空间构象的研究也有了突破性进展,尤其是基

于高通量的染色质构象捕获技术(HiＧC).

１．２．２　农 业 动 物 重 要 经 济 性 状 形 成 的 遗 传 机 制

解析

　　农业动物重要经济性状主效基因和因果突变位

点的分离和鉴定是基因组技术应用于动物育种的前

提,但由于农业动物经济性状形成的遗传机制的复

杂性,到目前为止,鉴别和经过功能验证的主效基因

及其因果突变位点还屈指可数.近年来,随着全基

因组关联分析技术、大规模基因组测序技术等新技

术、新方法的发展,为规模化、高通量基因筛选提供

了快捷手段,极大地提升了基因资源发掘与利用的

效率.同时,蛋白质组学、代谢组学、脂质组学等新

兴学科的兴起为农业动物重要性状形成的遗传机制
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解析注入了新的推动力.
我国在农业动物复杂性状主效基因和因果突变

位点的分离和鉴定方面也取得了重要进展.在家畜

方面,由我国科技人员鉴别的影响猪复杂性状的主

效基因和因果突变位点占世界上该物种所有鉴别的

主效基因和因果突变位点的一半以上,如２０１１年鉴

定了猪７号染色体的PPARD基因的一个错义突变

是影响猪耳朵大小的因果突变[１１];２０１２年在国际上

率先鉴别了影响大肠杆菌(ETEC)F４仔猪腹泻抗性

的 MUC１３基因,从科学上揭示了仔猪腹泻遗传抗

性的分子机理[１２];２０１３年发现了 VRTN 基因的两

个突变是影响猪肋骨数的因果突变位点,确定了

VRTN基因的因果突变位点(QTN)可以增加１根

肋骨数的效应[１３];２０１５年在猪３号染色体鉴别到导

致酸肉进而影响加工产量的PHKG１基因突变[１４];

２０１７年鉴别了提高猪肌内脂肪含量的主效基因和

因果突变位点.在家禽方面,我国科技人员成功鉴

别到SLCO１B３基因是导致中国地方品种鸡产绿壳

蛋的因果基因[１５];２０１２和２０１６年,我国科研人员鉴

别到 MNR２ 和 HOXB８ 是影响鸡冠型的因果基

因[１６];２０１４年鉴别到 PDSS２是影响中国地方鸡丝

羽的因果基因等[１７].
在水产动物方面,我国科研人员定位了大黄鱼

多种经济性状的染色体基因位点,获得１００多个与

经济性状紧密连锁或显著相关的分子标记,克隆了

近百个与免疫、抗逆性和性腺发育相关的重要基因,
为开发标记辅助育种、寻找确定决定性状差异的主

效与关键基因等提供了基础.

１．３　农业动物全基因组选择、基因编辑等育种新技

术发展

１．３．１　农业动物全基因组选择育种新技术发展

数量遗传评估技术对易于活体测定的表型,如
生长速度和背膘,选育改良的效果显著.然而,对于

农业动物难以开展准确表型鉴定和遗传机理非常复

杂的性状,如肉质性状、繁殖性状和抗病性状,依赖

数量遗传评估技术所能获得遗传改良进展缓慢,效
果甚微.而且这类性状通常同时受到许多遗传和环

境因素的影响,迄今鉴定这类复杂性状的因果突变

位点依然费时费力.在此背景下,Meuwissen等人

于２００１年提出利用全基因组高密度分子标记信息

估 计 基 因 组 育 种 值 (Genomic breeding value,

GEBV)的 育 种 新 策 略,即 基 因 组 选 择 (Genomic
selection,GS).基 因 组 选 择 技 术 被 认 为 是 继

BLUP之后新一代的家畜育种技术,是家畜遗传改

良研究中里程碑式的事件.全基因组选择的准确率

优于传统的基于家系信息的数量遗传评估育种值.

GS成功应用于奶牛育种,准确性达７０％—９０％,育
种成本降低９２％,育种进展提高５０％.

我国在农业动物全基因组选择育种方面取得了

重要进展,在猪的全基因组选择方面,我国建立了基

于高密度SNP芯片和基于简化基因组测序的猪基

因组选择技术,广东温氏食品集团率先采用全基因

组选择技术对猪饲料利用率、日增重、肉质等性状进

行选择;在奶牛的基因组选择育种方面,通过基因组

选择技术的实施,给我国奶牛育种带来了显著成效,
公牛主要性状基因组遗传评估的准确性达到０．６７—

０．８０,与我国过去的公牛后裔测定相比,准确性提高

了１２％—１７％.大幅缩短了公牛的世代间隔,加快

了群体遗传进展,使我国荷斯坦牛每年平均遗传进

展由０．２４个遗传标准差提高到０．４９个遗传标准

差.“中国荷斯坦牛基因组选择分子育种技术体系

的建立与应用”项目还荣获２０１６年国家科技进步二

等奖.在肉牛方面,我国完成了１５家公牛站,１２３４
头西门塔尔青年公牛的基因组育种值评估,公牛评

估准确性达到０．４１—０．７４.另外,我国在其他畜禽

全基因组选择育种方面都在陆续开展研究和试验.
在水产动物的基因组选择方面,我国采用全基

因组选择技术培育了３个扇贝品种;同时已在牙鲆、
半滑舌鳎和大黄鱼上开展了全基因组选择研究,其
中大黄鱼的全基因组选择以闽优１号大黄鱼核心群

中５００尾和１９２尾个体作参考群,利用４０００个标记

对生长和肌肉多不饱和脂肪酸含量进行基因组选择

育种试验.发现养殖到１３月龄时,多不饱和脂肪酸

选育组生长速度比其他各组的平均值高１５．７％,

EPA含量提高１３．７８％,DHA 含量提高５．１９％,

EPA＋DHA 含量提高７．４％,效果显著;采用全基

因组选择技术辅助培育出了牙鲆“鲆优２号”新品

种,提高了抗病良种选择的效率和准确性.全基因

组选择技术在鱼类抗病、高产、优质良种培育中具有

重要应用价值和推广前景.

１．３．２　农业动物基因编辑育种新技术发展

基因编辑技术是近年来兴起的用于靶向基因特

定DNA修饰的重要工具.它能够实现对特定DNA
片段 的 敲 除、加 入 等.以 ZFN、TALEN 特 别 是

CRISPR/Cas９为代表的序列特异性核酸酶技术以

其能够高效进行定点基因组编辑,在基础研究、基
因治疗和动、植物遗传改良等方面展示出巨大潜力.

在农业动物基因编辑方面,我国科技人员获得
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了 MSTN和 UCP１基因编辑猪.MSTN 基因敲除

猪肌肉量明显增加但并没有影响猪只的生长发育,
在梅山猪中出现了经典的双肌臀的表型[１８].使用

CRISPR/Cas９敲入 UCP１基因的猪体脂比普通猪

少２４％,而且还能增强猪只自主体温调节能力[１９].
另外,我国科研人员还使用CRISPR/Cas９在猪只中

过表达线虫FATＧ１,使生产富含ωＧ３多不饱和脂肪

酸的健康高品质猪肉成为可能[２０].在水产动物中,
我国科学家已利用TALEN/CRISPR技术敲除了斑

马鱼１号染色体上的１３３３个基因,为研究人类疾病

演化及治疗奠定了科学基石;使用 TALEN 技术敲

除了罗非鱼 Dmrt１基因,表现出输精管缺陷、生殖

细胞缺失等;而 Foxl２、Cyp１９a１a敲除的罗非鱼,出
现卵巢退化、性别逆转等现象.我国科研人员还使

用基因编辑技术获得了 Dmrt１基因敲除的半滑舌

鳎雄鱼,其平均体重比普通雄鱼大２．２倍[２１].
总体来说,基因编辑技术在农业动物育种中的

利用还处于起始和试验阶段,高效基因组编辑技术

为通过遗传操作改良农业动物的生产性状提供了可

能,也为目前以基因组选择为核心的农业动物遗传

育种提供了有力的帮助.

１．４　农业动物优良种质高效扩繁技术的发展

在动物高效扩繁技术中,精液长效保存和人工

授精技术相结合已广泛应用于农业动物特别是家畜

的育种过程中.超数排卵和胚胎移植(MOET)技术

也已成功应用于奶牛优良种公母畜的快速繁育中,
目前 MOET育种技术已经成为核心群母牛快速扩

繁的重要技术手段.不仅如此,MOET还是种公牛

选育的重要手段.在水产动物中,鱼类“借腹怀胎”
技术(原始生殖干细胞移植技术)成为解决繁育难和

濒危物种的有效途径之一.另外,性别控制、体外胚

胎生产、体细胞核移植和转基因等技术也取得快速

发展并慢慢接近实用化.其中体细胞克隆技术是一

种可以获得基因组遗传信息完全相同后代的生物技

术.体细胞克隆技术的重要意义在于不仅可以保证

每个克隆个体具有相同的优良性状,而且可以使“复
制”出的个体数量巨大,是优良家畜繁育的重要手段

之一.
到目前为止,全世界利用体细胞克隆技术获得

了多个品种的农业动物,如绵羊、山羊、牛、猪、马和

狗等.在我国,１９９９—２００２年间,我国科学家获得

数量较多的体细胞克隆牛和山羊;２００５年获得了中

国第一头体细胞克隆猪.２００８年以来,我国在农业

动物体细胞克隆技术领域得到快速发展,国内许多

团队开展体细胞克隆工作的技术水准得以显著提

高.可以预见,体细胞克隆技术将在优质种畜核心

群的高效扩繁中发挥重要作用.

１．５　水产动物基因组多倍化研究

基因组多倍化既为物种演化提供了有利机会和

动力,又为物种新基因和新性状的形成提供了物质

基础.基因组重复加倍了基因数量,并由此增加了

生物学复杂性和适应性.在极端的环境压力下,由
于遗传变异和表达变化的增加提升了多倍体动物适

应性潜能.在鱼类等水生动物中,多倍体物种或多

倍体生物型已被广泛揭示具有生长快、适应性广和

抗病性强的优良特性.基于这一原因,在我国,大量

天然的多倍体鱼类,如鲤、银鲫、鲫、鲑和鲟等,已被

选为重要的水产养殖对象;许多人工多倍体也被广

泛用于养殖,且其多数是从鲤科和鲑科等天然多倍

体鱼类中创制的[２２].由于易于批量生产和具有生

长快、肉质好等优良特性,从鲤、鲫等天然多倍体鱼

类中合成的同源多倍体或异源多倍体已在我国广泛

养殖.
拥有１００、１５６、１６２和２００多条染色体数的鲫、

金鱼、银鲫是多倍化的产物,它们经历了多倍化后二

倍化、二倍化后再多倍化、多倍化后再二倍化的演化

历程,共同构成了鲫属复合种.由于鲫属复合种具

有相对古老的四倍体,复发的六倍体和八倍体,加上

天然突变和人工选择,培育而成的金鱼品种就有几

百个.近年来,我国科研人员在揭示鲫属复合种单

性雌核生殖和有性生殖等多重生殖方式的基础上培

育出系列异育银鲫新品种,鲫属复合种已成为进化

发育遗传学和优良种质创制研究的特殊对象.

１．６　水产动物性别决定的机制及其在育种中应用

性别决定是最基础的生物学问题,也是遗传育

种领域的研究热点.养殖鱼类普遍存在雌雄个体间

生长速度和体型大小的显著差异,明显影响到养殖

效益.鱼类是自然界最大的脊椎动物类群,其性别

决定类型复杂多样,除受遗传因素控制外,还受环境

因素影响.鱼类的性别具有明显的可塑性,已有研

究表明,有３００多种鱼类存在天然性逆转现象(先雄

后雌或先雌后雄),而且不存在天然性逆转的鱼在性

腺未分化时可以经激素诱导性逆转,即使性腺分化

后(甚至成体)仍然可以诱导性逆转(次发性逆转).
研究发现,在鱼类中不仅可以通过转基因过表

达或敲除性别决定基因引起鱼类性逆转(如在 XX
罗非鱼过表达 Amhy导致由雌向雄的性逆转,而在

XY鱼敲出 Amhy导致由雄向雌的性逆转)[２３],而且
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还可以敲除雌雄通路上的关键基因引起性逆转(如
在XX鱼敲除 Foxl２和 Cyp１９a１a导致由雌向雄的

性逆转,而在XY鱼敲出 Gsdf和 AmhR２导致由雄

向雌的性逆转)[２４].更为有趣的是,敲除性别决定

通路上的关键基因,可以迅速改变性别决定基因、性
染色体甚至性别决定方式,如在 XY 性别决定系统

突变雄性通路基因Gsdf,杂合突变XY仍为雄鱼,纯
合突变逆转为雌鱼,XY 杂合子与纯合子交配可以

导致性染色体的转换;突变雌性通路基因Foxl２,杂
合突变XX仍为雌鱼,纯合突变 XX逆转为雄鱼,杂
合子与纯合子交配可以导致性别决定基因和性染色

体的转换,同时导致性别决定方式的转换.
鱼类性别决定基因、性染色体和性别决定方式

的转换还可以通过杂交实现.比如,奥利亚罗非鱼

ZZ与尼罗罗非鱼 XX杂交,得到全雄ZX,将ZX与

XX不断杂交,就能实现性别决定基因从 SdW 到

SdY转换、性染色体从LG３、LG２３到LG１转换和性

别决定方式从ZW 到XY的转换[２５].

２　农业动物种业发展和优良种质创制科学

研究面临的重大机遇与挑战

２．１　我国农业动物种业发展面临的重大机遇与

挑战

　　 我国是畜牧、水产生产和消费大国,而种业位

于农业动物养殖产业链条的最上游,为生产提供优

质种用动物,决定了养殖链条的生产效率,是科技创

新的主要载体.因此发展农业动物种业是国家重大

战略需求,是保障我国种业安全的重要举措,也是使

我国跻身生物战略性新兴产业的重要契机.但目

前,我国自主培育的农业动物种质的市场占有率非

常低,如肉鸭、蛋鸡、黄羽肉鸡品种市场占有率为

１５％,５０％和５０％,白羽肉鸡几乎为零,生猪、肉牛

和肉羊核心种源大部分依赖进口.与此同时,国际

种业集团大规模、全方位进入国内市场,我国畜禽种

业核心种质受制于人的形势严峻,面临被跨国集团

垄断控制的风险.此外,频繁的引种带来了疫病风

险,养殖业安全问题严峻,例如对养猪业带来巨大损

失的蓝耳病、圆环病毒病等均从北美传入中国.因

此,加强种业科技创新,加快自主品种培育是确保我

国动物种业与养殖业源头安全的必然选择.

２．２　优良种质创制科学研究面临的重大机遇与

挑战

　　畜牧、水产养殖业的迅速发展对优良种质创制

的科技进步提出了强烈要求,国家和地方有关部门

也加强了相应的科技投入,为我国动物遗传育种科

学研究带来了良好的发展机遇.同时生物学领域科

学研究的发展日新月异,动物功能基因组学、转录组

学、蛋白质组学、代谢组学、生物信息学、大数据分析

技术和基因工程技术等相关知识、技术的快速发展,
将有力地推动动物遗传育种学科及动物优良种质创

制研究进入一个快速发展阶段.
但动物优良种质创制的关键理论和技术研究也

面临一些挑战,这很大程度上是由于动物遗传育种

研究对象和研究材料的复杂性所致,主要挑战表现

在:(１)优特地方种质资源精准鉴定不够,开发利用

不足.我国有丰富的畜禽种质资源,包括众多适应

高海拔或极端气温等不同生态环境的优异地方品

种,但这些品种资源特性的鉴定手段相对落后,急需

改进.种群遗传多样性,如品种内的连锁不平衡、品
种间的连锁不平衡、群体有效含量、基因组变异度、
品种间的亲缘关系及分化等评价不系统,种质特性

形成的遗传机理不清晰,且仅有小部分用于自主创

制优质高效新品种(系).(２)基础研究创新性不

够.目前我国有重大影响力的动物遗传育种原创性

理论缺乏,特别是农业动物重要经济性状形成机制

和杂种优势机理的解析不足.目前已鉴定的具有重

大育种价值的农业动物重要经济性状主效基因及其

因果突变位点还屈指可数,重要经济性状形成的分

子机制及基因调控网络解析还不清楚.(３)精准育

种及高效扩繁核心技术相对不足.分子育种、基因

组选择、基因编辑等育种新技术和性别控制、胚胎工

程等繁殖新技术创新性有待加强,育种技术研发能

力滞后于农业动物种业的发展需求.首先,全基因

组选择技术虽然已在一些农业动物的商业群体,特
别是奶牛中得到了广泛的推广.但该技术仍有关键

科学技术问题有待深入研究.一是跨群体和品系的

基因组选择.基因组选择是基于标记和数量性状位

点之间的连锁不平衡,如果参考群体和目标群体属

于来自不同的两个群体或者品系,那么两个群体连

锁不平衡模式的差异会降低 GEBV 估计的效率.
二是用于全基因组选择的标记会发生突变,造成

GEBV估计的准确率下降,Meuwissen等人建议每

隔三代就应该重新估计一次 GEBV.三是育种成本

问题,目前测量一个个体全基因组高密度SNP芯片

仍需１００美元,而通常需要测量基因型的动物个体

数比较多,所以降低检测成本是未来的一个重点攻

关方向.
其次,在基因编辑精准育种方面也存在许多问
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题:一是主效基因及其调控网络通路鉴定不足,可供

编辑的、功能确定的、调控网络清晰的候选基因不

足.候选因果突变位点和主效基因信息的准确性、
可靠性和稳定性亟待提高;二是候选靶标基因的功

能和调控网络功能鉴定不足;三是基因编辑技术对

多基因调控的复杂性状改良的技术难度大.农业动

物许多重要经济性状都是由多基因控制的复杂性

状,为了有效地调控农业动物生产性状相关的“功能

模块”,需要同时对多个基因进行编辑,这对基因组

编辑技术的效率和特异性等都提出了更高的要求.
再次,用于优良种质高效扩繁的体细胞克隆技

术也有待加强,其面临的主要挑战是胚胎发育效率

低,调控克隆胚发育的分子机制还不清楚.在水产

动物中,性别决定的机制及其在育种中应用研究有

待加强.

３　未来５—１０年动物优良种质创制关键理

论和技术研究的主要科学问题及资助

重点
　　
３．１　发展目标

依据农业动物优良种质创制过程中存在的关键

理论和技术难题、亟需深入开展的研究方向等,从基

础研究、共性关键技术理论研究等层面出发,开展优

特种质资源挖掘、重要经济性状遗传解析、精准育种

与高效繁殖新技术创建等研究.创新农业动物遗传

育种的基础理论,创建分子育种、基因组选择、基因

编辑、性别控制等新型共性关键技术.以期通过科

技创新,深入解析性状遗传规律和形成机制,提升育

种基础理论水平.

３．２　资助重点

本次双清论坛与会专家经过深入研讨,基于我

国在动物遗传育种及优良种质创制领域现有研究基

础,针对农业动物优良种质创制过程中存在的关键

理论和技术问题,凝练了未来５—１０年动物优良种

质创制科学领域关键基础科学问题、亟需关注的关

键理论和技术,并建议围绕以下８个方面开展原创

性研究.

３．２．１　中国地方特色农业动物优特种质特性精准

鉴定及其性状形成的遗传机制解析

　　精准鉴定中国特色农业动物的种质资源特性;
重点开展优良肉质、高繁殖力、抗病、抗逆、高生长速

度等性状的大群体精准测定,建立表型数据库,对种

质资源特性进行科学评价和精准鉴定;挖掘影响优

特性状的主效基因及其基因互作网络,揭示优特性

状形成的遗传机制.

３．２．２　农业动物节粮、优质、高效、抗病、抗逆等特

性的遗传基础研究

　　开展农业动物主要商业品种精准表型测定,建
立表型数据库,开展主要商业品种的重要经济性状

全基因组关联分析;创建功能基因组学的新方法和

新技术;构建全球代表性品种大样本重测序数据库;
开展主要特色品种多种组织转录组研究,解析调控

优良性状形成的基因表达网络;通过表观组、转录

组、蛋白组、代谢组等研究,解析主要商业品种节粮、
优质、高效、抗病、抗逆等特性形成的分子机制和调

控网络.

３．２．３　水产动物性别可塑及性别决定的机制及其

在育种中应用的基础研究

　　开展水生动物性别决定与分化的调控机制研

究;阐明性反转的遗传基础与调控机理;开展性别决

定方式转换机制研究,建立养殖鱼类的性控模型;解
析生殖质组装及PGCs形成的机制;开展转基因(敲
除)性控育种技术的基础研究等等.

３．２．４　动物活体表型高通量智能化精准鉴定的基

础理论及方法技术研究

　　针对农业动物活体表型测定难问题,开展集成

生物信息学、物联网、机电传感等技术的农业动物重

要生产性状表型自动测定设备,大规模育种数据采

集、存储及分析设备的基础理论及方法技术研究.

３．２．５　优良种畜禽定向创制及高效扩繁的关键理

论及技术研究

　　研究分子设计育种和生物信息育种交融的育种

方法,创新遗传评估技术、多性状BLUP选择、标记

辅助选择、基因育种、全基因组选择、基因组编辑等

育种技术;研发高通量SNP分子育种芯片及育种软

件;构建高效精准的畜禽育种技术体系;创建基因编

辑和细胞工程育种新技术.研究体细胞重编程机

理,创新干细胞、克隆等繁殖技术基础理论.

３．３．６　农业动物基因组功能元件注释及其空间构

象调控模式研究

　　解读基于主要商业品种的基因组 DNA 功能元

件,构建全球共享的猪 ENCODE图谱;开展３D(三
维)、４D(动态)基因组研究,利用 HiＧC、ChIAＧPET
等技术手段、解析基因组三维空间构象对基因表达

调控和农业动物重要经济性状的影响机制.

３．２．７　影响农业动物重要经济性状的肠道菌群组

成及其与宿主基因组互作的基础研究

　　采用宏基因组学技术手段,分离影响农业动物
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重要经济性状的肠道菌群种类;整合宏基因组学、宏
转录组学及代谢组学阐明肠道菌群影响农业动物重

要经济性状的分子机制;分析宿主基因组对肠道菌

群组成影响及其肠道菌群与宿主基因互作对农业动

物重要经济性状影响机制;揭示基因组与环境互作

对动物优良性状形成的影响机理;建立有利于提高

农业动物生产水平的肠道菌群调控技术.

３．２．８　水产动物基因组多倍化及其优良种质创制

的基础理论研究

　　利用基因组多倍化有利条件和创新潜能,开发

利用天然多倍体、合成人工多倍体,探索多倍体重要

经济性状的遗传基础和遗传网络调控机理,建立基

于基因组多倍化的鱼类等水产动物优良种质创新和

遗传育种的基础理论.

４　结束语

畜牧、水产养殖业是我国农业的支柱产业,创制

农业动物优良种质对保障肉、蛋、奶、水产品等动物

源食品稳定供给、促进国民经济稳健发展、增加农牧

民收入具有重大战略意义.近年来,得益于多组学、
生物信息学、细胞生物学等技术的发展,我国在农业

动物基因组学、重要经济性状形成的遗传机制解析、
全基因组选择、精准育种技术等动物优良种质创制

的关键理论和技术方面取得了突破性进展.但还存

在优特地方种质资源精准鉴定不够、开发利用不足,
有重大影响力的动物遗传育种原创性理论缺乏,特
别是农业动物重要经济性状形成机制的解析不足,
精准育种及高效扩繁核心技术相对不足等等瓶颈问

题.还未完全建立起我们自己独特的技术体系和适

应我们研究对象和材料的遗传育种体系.而这些问

题的解决依赖动物遗传育种领域科技进步,针对以

上重大问题,本期双清论坛提出了未来５—１０年动

物优良种质创制关键理论和技术研究发展目标及资

助重点.

致谢　感谢本次论坛主席江西农业大学黄路生院
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Keytheoryandtechnologyforcultivatingtheeliteanimalbreeds

RenHongyan１ ChenCongying２ MengQinfeng３ DuShengming１ HuJingjie１

(１．DepartmentofLifeSciences,NationalNaturalScienceFoundationofChina,Beijing１０００８５;２．CollegeofAnimalScienceand

Technology,JiangxiAgriculturalUniversity,Nanchang３３００４５;３．PolicyBureau,NationalNaturalScienceFoundationofChina,Beijing
１０００８５)

Abstract　The１９０thNFSCShuangqingforum washeldinNanchangonOctober１９—２０,２０１７．Basedon
thediscussionsofthisforum,thispaperreviewedthemajoradvancesandachievementsthathavebeen
madeintheaspectofthekeytheoryandtechnologyforcultivatingtheeliteanimalbreedsinthefieldof
animalgeneticsandbreedinginrecentyearsinChina．Thispaperalsosummarizedthegreatopportunities
andchallengesthathavebeenfacedinthescientificresearchandindustrialdevelopmentofcultivatingthe
elitefarmanimalbreedsinChina,condensedthemajorandkeyfrontierscientificissuesinthisfieldinthe
nextfivetotenyears,anddiscussedthefundingstrategyofnationalnaturalsciencefoundation．

Keywords　animalgeneticsandbreeding;cultivationofeliteanimalbreed;basicresearch;theoryof
selectionbreeding
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