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作物种业发展态势分析
刘忠松，陈烈臣，段美娟

摘要 种业作为国家的战略性、基础性核心产业，当前面临着多方面的严峻挑战。从种质资

源、育种技术和种业体系 3个方面简要回顾了种业的发展历程，分析了作物种业的发展现状

及当前存在的问题，展望了中国作物种业的发展方向。
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种业包括育种、制种以及种子的推广销售等。

种业处于农业整个产业链的源头，是建设现代农业

的标志性、先导性工程，是国家战略性、基础性核心

产业。

种业已经历了 3个发展阶段（图 1）。种业的每

一次发展，除了自身的进步外，还吸收、运用了相关

学科的新方法、新技术，如孟德尔遗传学指导下的

作物杂交育种时代，统计学、品质化学和检测仪器、

图1 育种技术发展历程
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农业机械在品种选育评价、种子生产检验上的应用

就是一个典范。新时代组学指导下的种业发展，需

要叠加测序、生物计算、网络、人工智能等多学科的

方法和技术，才能打好种业翻身仗[1-2]。

当前作物种业面临人口剧增、耕地锐减、气候

变暖、环境恶化 4个方面的严峻挑战[3-5]，如何通过

优异种质发掘、育种技术创新和优良品种广泛应用

在保障食品安全、改善生态环境和增加农民收入上

做出更大贡献，是值得深入探讨的问题。本研究从

种质资源、育种技术和种业体系 3个方面对作物种

业发展态势进行分析。

1 作物种质资源及优异基因发掘

种质资源是育种的物质基础。每一次育种新

突破都依赖新种质的发现或创制[6]。种质资源工作

包括收集、保存、鉴定评价、创新和利用。

1.1 种质收集和保存

现在全球已经建立了约 1750个种质资源库，

收集和保存了约 740万份种质资源，其中美国国家

种质库保存的种质资源超过 60万份，国际农业磋

商组织在其分布于全球主要国家的研究机构保存

了大量的主要作物的种质资源，如国际水稻研究所

保存有 12.8万份水稻种质资源[7]。中国已收集、保

存种质资源 52万余份，仅次于美国。以往的种质

资源收集集中于自然变异材料，现在人工创制的新

型种质如突变体库、渐渗系、近等基因系等遗传材

料也在收集保存范围内。

1.2 种质精确鉴定

1.2.1 基因型精确鉴定

自从 2000年底报道模式植物拟南芥、2002年
报道栽培植物水稻的全基因组测序结果以来，现在

已有约 800种植物完成全基因组测序[8]，大多数作

物的“天书”（遗传密码）已经解密，水稻等作物不仅

有了无缝组装的基因组[9]，而且用上百个品种组装

出包含物种几乎全部基因的泛基因组[10]。数十种

作物开展了重测序，少则数百份材料，多则数千份

乃至上万份材料（如水稻、小麦），甚至基因库保存

的所有种质都重测序（如大麦）[11]，基因组无缝组

装、泛基因组的构建和大规模种质重测序，建立全

部种质材料的DNA指纹数据库，在DNA碱基水平

上筛选鉴定种质异同，有利于种质资源的科学管理

（如剔除重复、鉴定冒牌），而且为种质资源分类、群

体结构和起源驯化分析、核心种质构建、基因快速

定位克隆、单体型分析、芯片开发乃至设计育种提

供了基础[7,12]。水稻[13]、油菜[14]等越来越多的作物已

经建立基因组变异数字化数据库，用户可通过网络

查询、调用。

1.2.2 表型精确鉴定

对收集的种质资源，一般会从形态性状、产量

抗性和品质等农艺性状方面进行考察，种质的这些

表型数据很多已经储存在种质数据库，用户可在网

上查询[15]。表型性状鉴定正在从单一环境、低通

量、粗放型鉴定转变为多年多环境、重点性状、高通

量精准型鉴定。多年多点的鉴定可以准确观察鉴

定性状的变异水平或表达稳定性。从基因到性状，

涉及基因表达、代谢过程和激素调控，代谢组、激素

组是深层次生理表型的体现。从细胞或生理水平

运用多组学（表观组、转录组、蛋白组、代谢组、激素

组等）方法可以进行深层次的精确鉴定[15-18]。

1.3 优异基因挖掘

在有了参考基因组、新一代测序方法的基础

上，基因定位克隆速度大大加快，新的快速定位克

隆方法层出不穷，如用于突变体的MutMap方法、用

于数量遗传性状的BSA-seq方法、用于关联分析的

K-mer方法[19-21]。利用重测序、泛基因组数据，通过

反向遗传学方法定位克隆基因更是一条捷径。如

能将种质精准鉴定的基因组变异数据与表型数据

整合，种质鉴定与基因挖掘将合二为一[22]。

基因定位克隆和功能研究是当前研究的主流，

水稻已经定位克隆出 IPA1、Gn1a、GW5、Pi2、Pi9、
Bph3等 4021个基因[23]，约占水稻总基因的 10%，其

他作物也有一大批有重要育种价值的关键基因被

挖掘，如玉米控制单倍体诱导、叶角和穗行数的基

因[24-26]、小麦控制赤霉病抗性和穗结构的基因[27-28]、

油菜控制种子颜色的转录因子 TT8基因[29]以及开

花期[30]、无融合生殖[31]、营养高效[32-33]、雄性不育[34]等

重要性状的基因。优异基因挖掘的难点在于表型
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的精确鉴定。

在此基础上，结合重测序、泛基因组数据，开展

单倍型分析，鉴定基因的等位变异，挖掘最佳等位

基因，如水稻控制籽粒直链淀粉含量的Wx基因[35]、

芥菜型油菜控制种子颜色的 TT8基因[36]，发现在自

然群体中存在大量的等位变异，各等位变异的效应

存在显著差异。

1.4 野生近缘种的利用和新作物驯化

除了荞麦、藜麦、籽粒苋等小杂粮作物[5]近年来

受到消费者青睐外，作物野生近缘种甚至野生植物

的育种利用或者开发为新作物日渐受到重视[37-38]，

一株野草可能价值连城。利用野生近缘种与作物

优良品种杂交培育渐渗系、多亲高代互交作图群体

定位克隆新基因或新的优良等位基因，培育具有突

出性状的育种中间材料（预育种），已广泛应用在小

麦、棉花和油菜等异源多倍体作物上并取得显著成

绩。由于气候、环境的变化，驯化野生植物为新作

物受到关注，建立了用于驯化的野生植物选择原

则，菰（禾本科）、菥蓂（芸薹科）等野生植物正通过

传统方法驯化为新作物[39-40]，野生番茄、白花水稻

等通过基因编辑快速驯化[41-43]。

2 作物育种技术的进步

育种的中心法则是创造具有适当遗传变异的

群体，并将其有利变异有效选择出来。围绕着这 2
个环节，开展育种技术创新，并取得了显著进步。

2.1 变异创制技术的进步

杂交是实现有利基因重组、聚合的方法[44]。近

年来通过对减数分裂遗传交换的深入研究，发现了

重组热点和减数分裂的调控基因[45-46]，建立了反向

育种[47]、无性种子繁殖[48]等新育种方法。反向育种

不仅能固定杂种基因型和杂种优势，而且能通过对

亲本的改良而改良杂种。理化诱变育种能扩大变

异谱，产生新的等位变异，诱发染色体结构变

异[49-51]，自 1950年以来 230多种植物育成 3300多个

突变体品种（http://mvd.iaea.org）。近年来在传统诱

变方法的基础上，开辟了重离子束诱变等新途

径[51-52]，并从 DNA水平对诱变后代进行鉴定、筛

选[53-54]。

植物转基因在 1983年取得成功，从 1996年第

一个转基因番茄品种在生产上应用以来，44个国

家和地区开展了植物转基因研究，32种植物实现

了转基因育种，转化事件 525个[55-57]，主要是抗虫抗

病、抗除草剂性状转基因，也有品质性状和抗逆性

状，如改变油籽的脂肪酸组成、玉米的抗旱性等的

转 基 因（https://www. isaaa. org/gmapprovaldatabase/
default.asp）。近年来，在同源转基因、多基因同时

转化、叶绿体基因工程等方面取得了突破，最多可

同时转化 12个基因[58]；20多种植物能通过基因枪

转化获得叶绿体转基因植株，叶绿体转基因可批量

生产高值蛋白、疫苗[59-61]。转化时组织培养对再生

能力的要求限制了转基因技术的应用范围，而不需

要组培、基因型不依赖的转化方法的建立可望突破

这一限制[3]。利用植物干细胞发育关键基因 Bbm

和Wus2的时空表达提高了玉米等农作物的遗传转

化效率[62-63]，转基因的时空表达调控从利用不同类

型的启动子到利用光遗传技术，基因表达的时空操

控更加多样、方便。携带不同转基因的植株通过杂

交、回交，可实现转基因聚合到优良品种中，从而培

育优良基因不断叠加的新品种。

人类现在不仅已解码生物遗传密码“天书”，而

且可对“天书”进行编辑、改写[64-65]。从 2005年基因

组编辑技术出现以来，已开发出锌指核酸酶

（ZFN）、类转录激活因子效应物核酸酶（TALEN）和

成簇规律间隔短回文重复与 Cas蛋白（CRISPR/
Cas）3种基因（组）编辑技术，尤其是CRISPR/Cas技
术以其操作简便、高通量等优点，后来居上[66]。不

到 10年时间，已有 40多种作物采用了基因编辑技

术[67]，应用于作物性状改良、新作物驯化和单倍体

诱导系培育等诸多方面。基因编辑的富含γ-氨基

丁酸或维生素 D的番茄、高油酸大豆、高产糯玉

米、淀粉变性马铃薯、抗白粉病小麦等已应用于生

产。通过编辑基因编码区改变基因的功能，编辑基

因启动子区和进行表观遗传修饰改变基因的表达

水平，从而实现对基因的精准调控[68]。与此同时，

单碱基精准编辑、多基因同时编辑等基因编辑技术

迅速发展，编辑靶点的智能辅助设计提升了基因编
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辑效率，不需转化的基因编辑技术正在成为新的研

究方向[69-70]。值得一提的是细胞器基因编辑的成

功[71-73]，线粒体基因编辑为培育细胞质雄性不育系

提供了新途径[74]。

作物的许多性状受到表观遗传的调控，作物尤

其是营养繁殖作物的表观遗传改良日益受到重视。

2.2 变异鉴定选择技术进步

育种群体大，一个世代用于选择的时间短，要

求性状鉴定方法简便、快捷。随着仪器设备的进

步，育种性状尤其是品质性状的表型鉴定选择已逐

渐进入微量、无损、高通量、自动化的时代。

1980年代建立的DNA标记辅助选择（MAS）方

法，是间接选择，基于分子杂交、PCR扩增、测序/芯
片的不同类型标记开发，尤其是 SNP标记或芯片的

应用，使得标记与性状之间的连锁十分紧密，无论

是质量遗传性状还是主效数量性状位点都可以进

行MAS，对控制同一性状的基因甚至等位基因可

进行选择，多个性状/基因通过一次标记分析可进

行选择，而且克服了环境条件、发育时期等方面的

影响，成本日益降低，在作物育种上的应用日益广

泛[75-76]。对于已克隆基因，通过等位变异分析鉴定

功能位点，开发基因标记或者功能标记，MAS的准

确性、预测性将大大提高[77]。

2001年提出了全基因组选择的概念。全基因

组选择是利用训导群体的基因型数据和表型数据

建立预测模型，并对育种群体进行基因型分析，根

据基因型分析结果计算育种值，决定入选后代。基

因组选择要用到大量的标记，关键是建立预测模

型，模型的预测效果取决于标记与性状间的关

系[78-80]。尽管基因组选择在奶牛上成功应用，但在

作物上基因组选择预测准确性并不高，原因在于没

有涉及基因、不清楚标记与性状之间的遗传关系，

以及训导群体与育种群体遗传相关度低[81]。未来

可通过机器学习、人工智能模拟等方法，明确标记

对性状的贡献及效应大小，优化标记的选用和建模

方法，建立预测准确性高的模型[82-84]。

2.3 设计育种、智慧育种和精确育种

美国科学院院士Buckler曾在 2018年提出“育

种 4.0”概念，而中国科学院院士张启发等也提出作

物育种已进入 5G时代。无论如何，现在作物育种

比过去任何时候都更加依赖科技，更加需要知识。

育种的产品是品种，品种有特异性、一致性和稳定

性（DUS）、经济利用价值（VCU）等要求，因而设计

好品种目标是育种的前提条件。但是，在基因组时

代之前，只能根据性状设计品种目标。随着对于基

因组认识的加深和越来越多基因的功能解析，现在

可以基于基因、单倍型或者基因组区块进行理想基

因型（基因组）设计育种。设计育种（breeding by
design）于 2003年最先提出，之后又提出智慧育种

（smart 或 knowledge-driven breeding）、精确育种

（precision breeding）。它们的核心在于对基因、单

倍型或者基因组区块功能的深刻认识，通过基因、

单倍型或者基因组区块智能模拟计算[85-86]，选择理

想材料进行杂交，通过（功能）标记辅助选择聚合最

佳（等位）基因，育成具有理想基因型的新品种[87]，

影响因素是基因之间及基因与环境之间的互作。

设计育种的可贵之处在于，不只是对育种方法、技

术路线进行设计，更重要的是对育种目标进行有预

见的科学设计、思路创新。

2.4 双单倍体育种技术与快速育种

育种的进展和效率与花费的时间成反比。为

了加快育种进展、提高育种效率，前人采用异地异

季加代、人工气候室加代等方法[88]。1960年花药培

养取得突破，花药培养、小孢子培养在包括水稻、小

麦、油菜等主要农作物在内的 250多种植物上得到

应用，诱导产生双单倍体，加快了基因型纯合速度，

减小了育种群体[89]。但花药、小孢子培养诱导双单

倍体技术存在基因型依赖性，豆科、锦葵科作物通

过花药、小孢子培养几乎不能获得单倍体，新的诱

导双单倍体的方法应运而生[90-92]。玉米利用诱导

系不仅可以获得母系单倍体，而且可以获得父系单

倍体[93]。诱导系能诱导单倍体产生是由一种膦脂

酶基因控制，催化一种特殊脂类物质形成，通过编

辑该基因的同源基因，在油菜、烟草等多种作物上

也培育出单倍体诱导系，通过喷施特殊的脂类物质

在玉米上模拟了诱导系的作用[94]。2008年通过长

光照、低温处理，实现了小麦、油菜一年能种植 4~7
代，大大缩短了世代时间，称之为快速育种[2, 95]。通
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过适当光温处理，不仅低温长日照作物能一年繁殖

多代，高温短日照的水稻、大豆也能一年繁殖多代，

现在已有20多种作物建立了快速育种程序[96-97]。

3 作物种业体系的发展与演变

3.1 种业组织结构

早在 1727年，法国就有私营的Vilmorin育种和

种子公司；1806年，英国有了 Sutton种子公司；1860
年，美国建立了许多种子公司，1862年通过赠地法

案设立农业大学开展科学研究，1890年建立农业

试验站[6]。20世纪初，英国的育种产业基本形成，

育种产业在国民经济中的价值逐渐被认识到；20
世纪 80年代，英国政府将育种机构进行了私有化

改革，大多数公立育种机构变成私有[98]。不营利的

常规品种选育、基础研究由公立机构承担，营利的

杂交作物、转基因作物由私立机构承担育种。20
世纪末以来跨国种业公司经过兼并重组，形成了

“两超、四强”种业巨头，在市场占有率、研发投入、

技术创新和集成、资本运作上占据了优势地位[99]，

整合了育种设计、亲本选择选配、双单倍体产生、基

因型分析等诸环节，高度组织化的一体运行，流水

线式智能控制育种工厂将成为育种的主场地，新品

种育成后才在大生态区组织开展多环境下DUS和
VCU检验。

3.2 品种繁殖与制种

品种育成后到生产应用前，需要进行种子种苗

扩繁、杂交作物的制种。这涉及到种子种苗生产基

地建设、生产技术和检验检测技术研发。生产基地

稳定、规模适度，交通便利，气候、土壤适宜种子生

产，生产技术简便易行，操作机械化、标准化，种子

产量高质量好，对种子纯度、发芽率、水分含量等质

量指标在包装时进行规范化、自动化检测，通过分

子标记、识别码实现种子真实性鉴别和溯源。

3.3 种业体系制度

种子立法有利于保护育种者、生产者、经营者

等各方的合法权益，从而有利于推动种业创新和发

展。早在 1930年美国就通过《植物专利法》保护育

种创新[6]。1961年有了第 1部《国际植物新品种保

护公约（UPOV）》，经过 1978年、1991年 2次修改，

对实质派生品种有了更严格的要求，但仅有数十个

国家签署了这一公约，而且不同国家执行的版本并

不一致，中国签署了《国际植物新品种保护公约

（UPOV）》1978年版本，将其在 2022年 3月 1日实施

的新《种子法》中充分体现，扩大了植物新品种权的

保护范围、扩展保护环节，建立了实质性派生品种

制度等[100]。基因、转基因技术、基因编辑技术在许

多国家可通过申请专利进行保护，但很少国家能对

种质能进行专利保护。美洲大面积推广转基因作

物。中国转基因作物品种处在“积极研究、慎重推

广”阶段，2022年颁布的《转基因玉米、大豆品种审

定标准》为转基因品种推广应用提供了通行证。基

因编辑作物在美国为不受管制的品种，欧洲视同转

基因，但国内尚无明确立法[99]。

4 结论

中国是文明古国，农业历史悠久，农耕文化深

厚，对外交往源远流长，本土作物与外来作物各占

一半。中国古代就有作物新品种的选育，但真正意

义上的种业可以说始于杂交水稻推广之后建立的

种子公司。中国种业经历几十年的发展，创新能力

增强，品种井喷、公司林立，正在由大变强转向专业

化、市场化、现代化发展新阶段[100-101]。站在基因组

学指导的育种新时代，为了打好种业翻身仗，未来

中国种业发展应该重点关注以下4个方面。

4.1 种业体系创新

创新离不开人才，也需要资本支持和法律保

护。中国育种研发和品种选育主体目前主要是公

立学术机构，规模小，技术、资金、人才与市场整合

不到位，科研、产业“两张皮”，竞争力弱。需要加强

种业创新顶层设计，在稳定支持、充分发挥公立机

构基础研究、技术创新作用的同时，创新体制机制，

加强种业知识产权保护，建立种业创新联合体，促

进创新链与产业链协同、产学研融合、育-繁-推一

体化，积极鼓励企业参与作物商业化育种[99-101]，加

强培育领军企业，并为种企发展创造有利条件，如

研究投入的税费扣除、土地出租出让有费用减免、
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人员聘用享受同等优惠待遇、项目申报的平等对待

等。

4.2 种质资源收集、引进和保存

种质是育种的基石、农业的芯片。中国有丰富

的种质资源，国家种质资源库已收集、保存的农作

物种质资源超过52万份，全国第3次种质资源普查

正在各地开展，将收集一大批新的珍贵种质资源。

但是由于植物分布具有地域性，中国的植物资源只

占全球植物资源的很少一部分，收集保存的国外种

质资源占比少[99]。引进外国特有作物、作物近缘种

甚至野生种，丰富中国种质资源库，以适应未来可

能发生的不利气候、极端环境对作物生产的影响十

分必要。同时，需要进一步加强基因资源和重要性

状的有利基因挖掘。

4.3 强化育种技术原始创新

生物育种与智能技术结合是时代大潮。科技

创新是种业发展的第一动力。中国在作物基因组

（重）测序、基因编辑和双单倍体育种上取得了长足

发展，但在基因组选择、智慧育种以及大数据技术、

人工智能技术等方面面临“卡脖子”，生物技术的应

用整体落后于先进国家，数据技术、人工智能技术

应用于作物育种尚待探索。应以研发基地、重大项

目为抓手，通过学科交叉融合，突破“卡脖子”的育

种共性技术，充分发挥优势技术在实际育种中的作

用，抢占科技制高点，带动经济增长。

4.4 种质和数据共享

共享能节约资源、节省时间。种质及其表型数

据、基因型数据现在分散在不同机构、不同网站，将

这些数据分作物用统一、可兼容的格式整合到一个

数据库[102]，鼓励用户上传、分享新数据，通过收益分

成实现数据共享，为种质评价、基因挖掘与智慧设

计育种一体完成提供基础。
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Current status and future perspective of crop seed industry

AbstractAbstract As a national strategic and basic core industry, seed industry is facing severe challenges from many aspects. In this
paper we first briefly review the development course and comprehensively analyze the current situation of seed industry from
three aspects: germplasm resources, breeding technology, and seed industry system. Then we discuss the existing problems, and
finally we propose the future direction of crop seed industry in China. These may provide a scientific basis for the formulation of
seed industry development policy.
KeywordsKeywords seed industry; germplasm; crop breeding; seed industry system ●

（责任编辑 刘志远）

LIU Zhongsong, CHEN Liechen, DUAN Meijuan
College of Agronomy, Hunan Agricultural University, Changsha 410128, China

23


