
 

特色专题

水稻育种前沿技术及种质创新
车怡帆 1，王克剑 2，饶玉春 1*，黄勇 2*

摘要　随着全球人口的快速增长和气候变化带来的挑战，水稻育种面临前所未有的压力。综述了传

统育种技术与前沿育种技术在水稻种质创新中的应用，分析了各自的优劣势。传统育种技术如诱变育

种、转基因育种和杂交育种，在遗传多样性拓展方面发挥了重要作用，但效率较低，难以满足当前对水

稻新品种的需求。相对而言，前沿技术如分子标记辅助选择、基因编辑、分子设计育种和双单倍体育

种，在提高育种效率和精准度方面具有巨大潜力，但高成本和法规限制仍是主要障碍。提出了应综合

运用多种育种技术，强化基因组学研究，优化基因编辑工具，并加强国际合作，以推动水稻育种的持续

创新和发展。融合传统与前沿技术，尤其是现代科技手段，将大幅提升水稻育种效率，并为应对全球粮

食安全挑战提供更强支持。
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水稻（Oryza sativa L.）作为全球最重要的粮食作

物之一，养育了世界上超过 1/2的人口，尤其在亚洲地

区更是主食的核心来源。其产量和品质直接关系到

全球粮食安全和人类生存发展。然而，随着全球人口

的迅速增长，预计到 2050年，全球人口将超过 90亿，

对粮食的需求将进一步攀升[1]。与此同时，气候变化

导致的极端天气频发、耕地资源的持续减少、病虫害

的日益猖獗，以及对高品质和功能性水稻产品的市场

需求不断提升，给水稻生产带来了前所未有的挑战。

传统育种技术，如杂交育种、诱变育种和转基因育种，

在过去的几十年中为水稻的品种改良做出了巨大贡

献，培育出了一系列高产、优质、抗逆的水稻品种。

然而，这些传统技术在应对当前和未来的挑战时，逐

渐显现出自身的局限性。首先，传统育种周期长，通

常需要多个世代的选择和回交，才能获得稳定的优良

品种[2]。其次，传统育种的效率较低，主要依赖于表型

选择，容易受到环境因素的干扰，难以实现对复杂数

量性状的精准改良[3]。此外，传统育种手段在遗传多

样性的创造上受限，难以快速引入新的有益基因，满

足对抗逆性、品质和产量等多方面的改良需求。为应

对上述挑战，探索和应用前沿育种技术已成为水稻育

种领域的必然选择。近年来，随着分子生物学、基因

组学和生物信息学等学科的迅猛发展，一系列新兴的

前沿育种技术应运而生，如分子标记辅助选择

（molecular marker assisted selection，MAS）、基因编辑

（如 CRISPR/Cas9）、 分 子 设 计 育 种 （breeding  by

design）及双单倍体育种 （doubled  haploid  breeding）

等。这些前沿技术为水稻育种提供了更加精准、高效
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的手段，有望突破传统育种的瓶颈，显著提升育种效

率和精准度。

种质资源是作物育种的基石，丰富多样的种质资

源为育种提供了广泛的遗传变异来源。然而，传统育

种在种质资源的挖掘和创新方面存在一定的局限性，

特别是在快速引入新的有益基因方面。传统技术多

依赖于表型选择和自然变异，这使得其在创造新的遗

传变异和利用现有遗传资源的速度和精度上较为滞

后。相比之下，前沿育种技术为种质资源的创新和利

用提供了新的契机。例如，基因编辑技术可以精确地

修改目标基因，创造新的遗传变异；分子标记辅助选

择可以有效地聚合有利基因，提升育种效率；而双单

倍体育种技术则能够快速获得纯合新品系，缩短育种

周期。通过将这些前沿技术综合运用，可以显著丰富

水稻的种质资源库，并加速新品种培育。因此，本文

旨在系统梳理传统育种技术和前沿育种技术在水稻

种质创新中的应用（图 1），分析各自的特点、优势和

局限，探讨如何通过技术整合提高育种效率，推动水

稻种质资源的创新与利用。通过这一分析，期望为水

稻育种领域的科研工作者提供新的思路，推动水稻育

种技术的持续发展与创新，以更好地应对未来粮食安

全和高品质水稻产品的需求。
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图 1　水稻传统育种技术与前沿育种技术的比较
  

1    传统育种技术
 

1.1    诱变育种

诱变育种通过物理、化学或生物手段诱导植物基

因发生突变，从而获得新的性状。常用的诱变育种方

法包括辐射诱变和化学诱变。通过辐射诱变，作物能

够产生大量的遗传变异，这些突变类型成为新的种质

资源，可供育种利用。辐射诱变技术能够快速建立起

庞大的突变体库，对水稻的新品种培育和基础研究有

着极大的促进作用。在水稻育种中，辐射诱变广泛应

用于提高水稻对环境和生物胁迫的抗性。例如，利用

γ射线进行辐射诱变，开发出一系列抗病水稻品种。

这些品种表现出对稻瘟病的显著抗性，通过诱变获得

的新基因组合，丰富了原有种质库中没有的基因类

型[4]。化学诱变则通过化学诱变剂来进行基因的突

变，在水稻育种中，最常用的化学诱变剂是甲基磺酸

乙酯（ethyl methane sulfonate，EMS）。化学物质能够

引起高频率的点突变，从而改变植物的遗传特性。化
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学诱变的优势在于可以简单、高效地诱导基因变异，

而且还能生成丰富的变异类型。尤其是在水稻中，化

学诱变技术被应用于开发耐盐、耐旱等抗逆性状的新

品种[4]。

尽管诱变育种在作物改良中表现出显著的优势，

但诱发的变异具有随机性和非定向性，目标性状的获

得具有不确定性。此外，诱变育种可能会引入不利的

突变，因此需要进行大量的后代筛选工作，导致育种

周期较长。 

1.2    转基因育种

转基因技术是利用分子生物学手段，将克隆或改

造的外源基因通过载体精确导入受体生物的基因组

中，并使其在受体生物体内稳定表达，从而改变生物

性状的技术。作物转基因育种就是根据育种目标，从

供体中克隆目的基因，经遗传转化导入受体作物中，

经过筛选获得稳定表达的个体，并通过田间试验育成

转基因新品种或种质资源。通过转基因育种培育出

的农作物品种称为转基因作物。转基因技术可以打

破遗传物质在分类上的界限，实现基因的界间转移，

从而拓宽作物的遗传基础，为品种改良开辟了崭新的

途径[5]。

20世纪 80年代，“863计划”启动以来，中国的转

基因育种研究迅速发展。目前，应用于水稻中的转基

因技术主要包括基因枪介导法和农杆菌介导法，一些

实验室也采用花粉管通道法、电击法、聚乙二醇

（polyethylene glycol，PEG）介导法等。常用的农杆菌

介导转化法利用根癌农杆菌或发根农杆菌将目的基

因传递到水稻细胞中，涉及构建转化载体、准备受体

材料、共培养、筛选转化细胞、再生植株以及分子检

测等步骤。这种方法因简单、高效、遗传稳定而被广

泛应用于水稻遗传转化，但仍需解决籼稻转化效率低

和周期长等问题[6−7]。目前，在水稻中应用的转基因性

状主要集中于抗虫、抗病、抗除草剂、耐盐耐旱以及

品质提升等。其中，华中农业大学研发的转基因抗虫

水稻“华恢 1号”已获得安全认证。该品种以“明恢

63”为受体，转入人工合成的 Bt 杀虫基因（cry1Ab/
cry1Ac）。通过与“珍汕 97A”杂交，培育出了“Bt汕

优 63”，其对主要鳞翅目害虫抗性超过 80%，能减少农

药使用、降低成本和环境影响，同时保持生态平衡。

食用安全检测显示其与非转基因水稻同等安全，营养

成分分析表明其营养价值与普通水稻相同[8]。

转基因技术在水稻改良中的应用开辟了全新的

育种途径，不仅能够培育出高产、优质的新品种，还能

增强作物的抗性，如抗虫害和抗病能力。这种技术允

许科学家进行目标性状的精确改良，通过定向的基因

变异和选择，实现对水稻特定性状的精确调控。此

外，它还打破了物种界限，使得跨物种的基因利用成

为可能，拓宽了遗传资源的选择范围，丰富了种质资

源，为水稻引入其他物种的有利基因。然而，由于公

众对转基因生物和食品存在风险的关切，使得转基因

水稻在生产应用中发展缓慢[9]。 

1.3    传统杂交育种

杂交育种是指用不同品种进行有性杂交，对杂种

后代进行鉴定选择，育成符合生产要求的新品种的方

法。传统杂交育种是最常用且应用最广泛的育种方

法[10]。杂交水稻通过利用不同亲本之间的遗传差异，

重新组合基因，创造新的遗传变异，从而培育出高产、

优质、抗病虫的新品种。这种育种方法的核心是通过

在亲本之间产生遗传差异，使后代充分利用杂种优

势，表现出更优的生长势和抗逆性。因此，杂交育种

在丰富水稻种质资源方面具有重要作用。然而，水稻

杂交育种也面临一些挑战，例如，受限于亲本的遗传

背景，难以突破已有的遗传多样性；此外，育种周期

长，且效率受限于表型选择的准确性。

1964年，袁隆平发现了一株天然雄性不育的水稻

植株，这标志着中国杂交水稻研究的开始[11]。经过多

年的研究，20世纪 70年代，中国成功开发并应用了三

系法杂交水稻技术，率先实现了杂交水稻的商业化种

植，显著提高了水稻的产量。1973年，石明松首次发

现光敏感雄性核不育水稻农垦 58S，为两系法杂交水

稻的研究奠定了基础[12]。此后，中国科学家成功实现

了从三系法到两系法的转变，简化了育种流程，提高

了育种效率。2000年后，两系法杂交水稻技术在全国

范围内得到广泛应用，成为中国杂交水稻育种的重要

技术之一[13]。，通过株型改良与杂种优势相结合的策

略，培育出超级杂交稻品种，显著提高了水稻的产

量[14]。据报道，杂交水稻相对于常规自交系品种具有

约 20%~30% 的产量优势，这种增产效应主要归功于

杂种优势[15]。 
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2    前沿育种技术
 

2.1    分子标记辅助选择育种

选择是育种的必要环节，传统育种中的选择是通

过表型选基因型，受环境因素的影响较大。现代育种

通过分子标记直接选择基因型，即分子标记辅助选

择。分子标记是继形态标记、细胞标记、生化标记之

后的一种新的遗传标记方法，主要包括限制性片段长

度多态性（RFLP）、随机扩增多态性 DNA（RAPD）、筒

单重复序列（SSR）、单核苷酸多态性（SNP）等[16]。MAS

是一种高效的育种策略，利用与目标基因紧密连锁的

分子标记，对具有理想基因型的个体进行选择[17]。通

过将 MAS与传统育种技术相结合，可以培育出优良

品种。该方法建立在数量性状基因座（QTL）作图和

基因定位的基础上，已成功应用于改良水稻的产量、

品质和抗性等性状[17]。如在抗病虫方面，利用 MAS

将 Pi1[18]、Xa21[19]、Bt[20]等抗性基因导入水稻品种中，

分别增强了对稻瘟病、白叶枯病和螟虫的抗性。此

外，还选育出了对稻飞虱具有抗性的水稻品种[21]。

与传统育种方法相比，MAS在成本方面具有显

著优势。首先，MAS能显著缩短育种周期，通过在幼

苗期对目标性状进行早期选择，减少长期投资和维护

成本[22]；其次，分子标记可在作物生长的各个阶段进行

检测，提高了整体育种效率[23]；此外，基于分子标记的

选择不受外界环境因素的影响，提升了选择的准确性[24]。

随着高通量基因组测序技术的发展，分子育种的成本

正在降低，使得大规模应用成为可能[25−26]。

通过远缘杂交引入外源遗传物质是扩大遗传资

源的重要途径，但这可能会同时引入不利的基因[27]。

利用分子标记进行检测，可以辅助选育含有目标基因

且剔除不利基因的新种质资源，减少不利基因的导

入，实现目标新种质的开发[28−29]。因此，分子标记辅助

选择在远缘杂交渐渗育种中起到了关键作用，有助于

加速优良品种的培育。 

2.2    基因编辑育种

基因编辑是一种能够精确修改生物体内特定基

因序列的技术。该技术利用特定的核酸内切酶在目

标脱氧核糖核酸（DNA）序列处切断双链，激活细胞

的 DNA修复机制，引入新的基因序列或修改现有的

序列，实现对基因组、基因的精确编辑[30]。目前，发展

迅速且使用广泛的基因编辑系统是 CRISPR/Cas系

统。由于其高效、简便和多功能性，CRISPR/Cas系统

已成为基因编辑育种的主流工具，在水稻中得到广泛

应用[31−32]。例如，Wang等[33]通过 CRISPR/Cas9技术成

功地在水稻中引入了 OsERF922基因的突变，显著减

少了稻瘟病斑的数量。另一个例子是，Zhang等[34]利

用 CRISPR/Cas9基因编辑技术对水稻的 OsRR22基

因进行定向编辑，提高了水稻的抗逆性。

CRISPR/Cas9技术作为一种突破性的基因编辑

工具，为水稻育种提供了强大的技术支持。该技术可

以精确定位并编辑基因组的特定区域，快速实现基因

敲除、插入或替换，在改良水稻上发挥了重要作用[35]。

育种家可通过基因编辑育种快速培育出具有特定性

状的新品种，聚合多种优良性状，使水稻的产量、品质

和抗性同步提升。基因编辑育种能够高效、精准地修

改目标基因，无须引入外源 DNA，极大地丰富了水稻

种质资源[36]。 

2.3    基因组选择和分子设计育种

分子设计育种是一种前沿的作物改良策略，综合

运用基因组学、分子生物学、生物信息学和基因组编

辑技术，有目的地设计和改良作物品种[37]。随着基因

组学的快速发展，主要作物的基因组研究取得了较大

进步，基因定位和重要农艺性状 QTL的定位为分子

设计育种奠定了良好的基础[38]。这一过程首先需要明

确育种目标，识别和分析控制这些性状的关键基因和

分子标记，利用计算机模拟预测不同亲本组合的后代

表现型，基于模拟结果设计出最佳的育种方案[39]。随

后，通过基因编辑技术进行精确的基因修改。在分子

标记辅助选择下，筛选携带目标基因的优良个体，最

终培育出符合预期的水稻新品种。这种方法将传统

的经验育种转化为精确育种，显著提高了育种效率和

效果。利用分子设计育种，可以直接获得携带目标基

因的优良个体，为种质创新提供了可预见的新基因[40]。

此外，基于基因组选择的分子设计育种还能加速育种

进程，缩短育种周期，降低育种成本[41]。 

2.4    双单倍体育种

双单倍体技术（doubled haploid，DH）是一种植物

育种技术，通过特定的方法产生纯合的单倍体植株，

然后将其染色体数量加倍，得到纯合的二倍体植

株[42]。这些纯合的二倍体植株被称为双单倍体。双单
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倍体技术通常包括单倍体诱导、染色体加倍以及筛选

和鉴定等步骤，其中单倍体诱导和随后的染色体加倍

是关键[43]。

在自然环境中，植物产生单倍体的概率通常很低，

需要人工诱导[44]。人工诱导分为体外诱导和体内诱导

2种途径。体外诱导技术通过在实验室条件下对植物

的配子体，如花药和胚珠，进行组织培养来诱导单倍

体。尽管这种方法能够克服自然条件的限制，但培养

效率低，受基因型影响大，且愈伤组织分化成完整植

株的比率不高[45]。体内诱导技术则主要利用单倍体诱

导系进行杂交，在受精过程中或受精后促使某一亲本

的染色体组发生丢失，以产生单倍体[46]。利用单倍体

诱导系获得单倍体的方法可以不受基因型限制，诱导

效率高且效果稳定，是当前单倍体研究的前沿领域[47]。

染色体加倍是实现稳定双单倍体的关键环节。

染色体加倍通常通过化学方法实现，秋水仙素是广泛

使用的化学诱导剂。它通过干扰细胞分裂过程中的

微管组织，促使染色体数目加倍。然而，这种化学方

法有一些缺陷，包括潜在的对人类健康和环境的危

害、操作过程复杂以及相对较高的成本[48]。因此，深

入研究染色体自然加倍的遗传机制，对于提高自然染

色体加倍的频率、减少对化学方法的依赖具有重要的

意义[49]。

随着对单倍体诱导机制的深入研究，科学家结合

优异单倍体诱导系和光温敏雄性不育系，开发了高效

水稻单倍体大规模生产方法[50]，有望实现双单倍体技

术在水稻育种中的规模化应用。

双单倍体技术能够在 1~2代内迅速产生完全纯

合的株系[49]，相较于传统育种需要 6~10个世代的自

交或回交，显著缩短了育种时间，提高了遗传纯合

度。这不仅增强了育种效率，而且加速了种质资源的

更新换代。双单倍体技术的应用，使得育种过程更加

高效，为培育高产、优质、抗病虫害的水稻新品种提

供了有力支撑[51]。 

3    传统与前沿育种技术在种质资源创新方面

的比较

传统育种技术与前沿育种技术在水稻种质资源

创新中的应用各具特点。为了深入理解两者在种质

资源创新方面的差异，从遗传多样性的创造与利用、

育种效率和周期、精确性和可控性、遗传资源的利用

和丰富性以及技术应用的限制 5个方面进行比较分

析（表 1）。
 
 

表 1　水稻传统育种技术与前沿育种技术的优缺点及应用实例

育种技术 优点 缺点 应用实例

　诱变育种
　快速生成遗传变异，可创
建新种质资源，丰富基因库

　变异随机且非定向，目标性状获取有不
确定性，育种周期长，可能引入不利突变

　使用γ射线诱变开发抗稻瘟病水
稻品种

　转基因育种
　突破物种间的基因屏障，
能够引入外源基因

　技术成本高，公众接受度较低，法规限制 　转基因抗虫水稻“华恢1号”

　杂交育种 　方法成熟，成本低
　育种周期长，受限于遗传背景，受环境因
素影响较大，精度较低

　杂交水稻品种“汕优63”

　分子标记辅助
选择育种

　减少环境影响，提高精准
度，增强目标基因的聚合

　依赖分子标记的准确性，可能存在标记
不稳定、杂合性问题，且费用较高

　选育了抗病、优质的“南粳0051”

　基因编辑育种
　精准、定向修改目标基因，
不引入外源DNA，增强精准性

　技术门槛高，操作复杂，潜在生物安全
问题

　编辑OsERF922基因，提高稻瘟病
的抗性

　分子设计育种
　设计目标基因组合，缩短
育种周期，降低成本

　需要先进的实验设备，技术门槛高，初期
投入大

　“中科发”系列水稻，提高了产量
和抗性

　双单倍体育种
　快速获得纯合体新品系，

显著缩短育种周期

　需要特定的诱导系和加倍技术，技术要

求高

　利用高效单倍体诱导系“Hi−285”

实现两系不育系单倍体的大规模生产
 
 

3.1    遗传多样性的拓宽与利用

传统育种技术主要依赖于自然界已有的遗传变

异和种质资源，通过杂交、诱变等手段，组合和筛选优

良性状[22]。然而，这些方法在创造新的遗传多样性方
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面存在一定的局限性。诱变育种虽然可以通过物理、

化学等方法引入新的突变，但突变的产生具有随机

性，难以定向获取所需的性状[52]。同时，诱变可能会引

入大量的有害突变，需要经过多代筛选和纯化，效率

较低。相反，前沿育种技术如基因编辑，能够精确创

造新的遗传变异。基因编辑技术（如 CRISPR/Cas9）

可在基因组的特定位点引入突变、插入或删除，从而

实现对目标基因的定向改良[53]。这不仅提高了遗传变

异的创造效率，而且可以避免引入不必要的有害突

变。分子设计育种利用基因组信息和生物信息学工

具，设计出符合育种目标的基因型组合，实现遗传多

样性的定向创造[23]。因此，前沿育种技术在遗传多样

性的创造与利用方面，具有更高效率和精准度。 

3.2    育种效率和周期

传统育种技术通常需要多个世代的杂交、回交、

自交和选择，育种周期长，效率较低。例如，杂交育种

需要经过 F1、F2 及后续世代的连续选择，才能获得稳

定的优良品种，整个过程可能需要 10代以上。诱变

育种由于突变的随机性，需要对大量的突变体进行筛

选，周期更长[54]。前沿育种技术则显著提高了育种效

率，缩短了育种周期。分子标记辅助选择可以在幼苗

阶段通过分子标记直接筛选携带目标基因的植株，避

免了对大田表型的长期观察[22]。双单倍体育种技术能

够在一个世代内获得纯合的新品系，大大缩短了育种

时间。基因编辑技术则可以直接在现有的优良品种

中定向改良目标性状[31]，尽管如此，基因编辑后代仍然

需要进行进一步选择，例如，检测编辑是否成功，确保

目标基因已被正确修改，并确认转基因元件是否被成

功删除等。因此，前沿育种技术在育种效率和周期方

面具有明显的优势，同时也要求对基因编辑植株进行

精细筛选和验证。 

3.3    精确性和可控性

传统育种主要依赖于表型选择，受环境因素影响

较大，难以精准控制遗传改良的方向[55]。尤其是对隐

性性状或受多基因控制的数量性状，传统育种的选择

难度较大，精确性较低[56]。前沿育种技术利用分子水

平的信息进行选择和改良，精确性和可控性大大提

高。分子标记辅助选择可以直接针对目标基因或

QTL进行筛选，避免了环境因素的干扰[17]。基因编辑

技术可以精确地修改目标基因，具有高度的可控性[57]。

分子设计育种通过对基因型的设计和组合，实现对复

杂性状的精准改良[58]。因此，前沿育种技术在精确性

和可控性方面远优于传统育种技术。 

3.4    遗传资源的利用和丰富性

在遗传资源的利用上，传统育种主要局限于水稻

自身的品种和近缘野生种，通过杂交等手段进行基因

的重组和组合[59]。然而，这种方式受限于物种间的生

殖隔离和基因流动，难以引入远缘物种的优良基因[60]。

虽然转基因育种可以将其他物种的优良基因导入水

稻，实现基因的跨物种转移[61]，但其应用受到法规和公

众接受度的限制。前沿育种技术如基因编辑技术，则

可以直接在水稻基因组内创造新的遗传变异[32]，进一

步丰富遗传多样性。因此，前沿育种技术在遗传资源

的利用和丰富性方面具有更大的潜力。 

3.5    技术应用的限制

传统育种技术的操作相对简单，成本较低，所需

的技术和设备要求不高，适合大规模推广应用。然

而，其在突破性创新和精准育种方面存在明显不足。

前沿育种技术虽然在效率和精确性上具有优势，但其

应用也受到一定的限制。首先，这些技术需要先进的

实验室设备和高水平的技术人员，初期投入较高[62]。

其次，部分前沿技术如基因编辑技术，可能涉及生物

安全问题，受到法规和公众接受度的影响[63]。此外，知

识产权和技术壁垒也可能限制这些技术的广泛应

用[64]。因此，前沿育种技术的推广需要政策支持、技

术培训和公众科普等多方面的努力。

综上所述，传统育种技术和前沿育种技术在水稻

种质资源创新方面各有优势和不足。传统育种技术

具有操作简单、成本低的特点，适合在资源有限的条

件下应用。而前沿育种技术在遗传多样性的创造、育

种效率、精确性和遗传资源的利用方面具有显著优

势，但也面临技术门槛高、成本高和法规限制等挑

战。通过将两者有机结合，取长补短，能够最大限度

地提升水稻种质资源的创新能力，满足现代农业对高

效、精准育种的需求[40]。 

4    国内外育种技术比较
 

4.1    传统育种技术

水稻诱变育种技术在全球范围内已取得显著进
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展，但各国的研究重点和方法应用有所不同。自 20

世纪 50年代中期以来，中国便开始了水稻诱变育种

的研究，初期主要采用 X射线和 γ射线等辐射源进行

诱变。随着技术的发展，离子束辐射和高能重离子束

辐射等新型方法被引入水稻育种中。例如，研究者通

过高能 C离子束辐射对水稻进行诱变，成功筛选出耐

盐碱的东稻系列品种，为新品种的培育提供了新的途

径[65]。此外，中国还积极开展航天育种研究，1987年

首次将水稻种子搭载卫星返回地球，经过多年的研

究，已培育出多种优质高产的水稻新品种[66]。

在国际上，水稻诱变育种也取得了丰硕成果。日

本研究者通过化学诱变剂 EMS处理水稻品种“金南

风”，成功培育了巨胚稻品种“Haiminori”，该品种的胚

乳中胚的比例显著提高，营养价值更高[67]。此外，国际

原子能机构（IAEA）与联合国粮食及农业组织（FAO）

联合发起了植物突变育种网络，旨在提高亚洲及太平

洋地区作物突变育种的效率。截至 2019年，已有

826个水稻品种通过诱变技术培育成功，其中 699个

来自亚洲及太平洋地区[68]。未来，随着分子生物学技

术的发展，水稻诱变育种将更加精准和高效。

水稻转基因育种技术也在全球范围内取得了显

著进展。中国自 20世纪 80年代中期起开展水稻转

基因研究，取得了诸多成果。2009年，农业农村部批

准了“华恢 1号”和“Bt 汕优 63”2种转基因水稻的安

全证书，标志着中国在转基因水稻育种方面迈出了重

要步伐。在国际上，水稻转基因育种主要集中在提高

产量、抗病虫害和改善品质等方面。例如，黄金水稻

通过基因工程使稻米的胚乳含有维生素 A的前体

−β−胡萝卜素，从而有效缓解维生素 A缺乏症[69]。尽

管如此，在商业化应用方面，中国和国际上均面临政

策和公众接受度的障碍。

杂交育种技术已在全球广泛应用，极大地推动了

农业生产力的提升。中国在水稻杂交育种领域处于

世界领先地位。特别是在三系法和两系法的应用上，

为水稻的高产和抗病性提供了重要支持。例如，福建

省三明市农业科学研究所于 1986年培育的籼型三系

杂交水稻“汕优 63”，自 1986—2001年间，成为中国

种植面积最大的水稻品种之一[70]。此外，第三代杂交

水稻的研发也取得了突破，2019年，湖南省衡南县的

青竹村试验田里，第三代杂交水稻首次亩产超过

1000公斤，创下新纪录[71]。国际水稻研究所（IRRI）在

推动杂交水稻技术方面也取得了显著进展，1989年培

育了第一批杂交水稻亲本和品种，并将技术转移至亚

洲的主要水稻生产国，促进了杂交水稻技术的全球应

用[72]。 

4.2    前沿育种技术

水稻分子标记辅助选择育种技术在全球范围内

得到了广泛应用，极大提高了育种效率和精度。中国

在MAS技术领域取得了显著进展，特别是在抗病性

和品质改良方面。例如，利用 MAS技术成功选育了

“南粳 0051”，该品种聚合了稻瘟病抗性基因 Pi−ta
和 Pi−b 以及低直链淀粉含量基因 Wx−mq，具有优良

的抗病性和品质[73]。在国际上，MAS技术同样应用于

抗病性、品质改良、高产性等方面，如印度水稻品种

MTU1010的改良，通过 MAS技术引入了抗性基因

Pi54、Xa21和 Xa13，显著提高了抗病性和品质[74]。

水稻基因编辑技术近年来取得了快速发展，中国

在该领域处于领先地位。例如，通过 CRISPR/Cas9基

因编辑技术，在粳稻品种宁粳 1号和籼稻品种黄华占

中成功创制了新 BADH2等位基因。接着，研究者将

编辑后的 2个黄华占株系与不育系桃农 1A杂交，培

育出了籽粒香气增强的三系杂交种 B−桃优香占 [75]。

在国际上，基因编辑技术的应用同样取得了显著进

展，例如，利用 CRISPR/Cas9编辑水稻的 OsCPR5.1
基因，成功赋予了水稻品种 Kitaake抗黄斑病毒

（RYMV）的能力[76]。随着基因编辑技术的不断发展，

水稻育种的精准性和效率将进一步提升。

水稻基因组选择和分子设计育种是现代育种领

域的关键技术手段。中国在这一领域取得了显著进

展。例如，李家洋团队与合作伙伴结合“水稻高产优

质性状形成分子机理及品种设计”理论，成功培育出

了高产、优质、高抗的“中科发”系列和“嘉优中科”系

列等新品种。这些成果不仅推动了水稻精准高效育

种，也为其他农作物的分子设计育种提供了重要示范

和引领作用。与此同时，国际上也在加速基因组选择

和分子设计育种的研究进展。美国科学院在其

2018年发布的《2030年推进粮食与农业研究的科学

突破》中明确提出，未来 10年，美国的科学突破将聚

焦于基因组学和精准育种。美国农业部的《美国农业

部科学蓝图：2020—2025年科学路线图》也指出，基因
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组设计是未来农业创新的重要领域。

水稻双单倍体育种技术是通过快速获得纯合双

单倍体植株来加速育种的技术。尽管在水稻领域的

发展起步较晚，但近年来中国在单倍体诱导系的开发

上取得了突破。例如，中国水稻研究所的王克剑团队

成功开发了单倍体诱导效率达到 12.4% 的水稻单倍

体诱导系 Hi−285  [50]，这为水稻双单倍体育种的加速

发展奠定了基础。与此相应，国际上也面临着相似的

技术挑战，尤其是在单倍体诱导率低的问题上，导致

水稻双单倍体育种的进展相对缓慢。未来，随着单倍

体诱导效率和加倍技术的突破，水稻双单倍体育种有

望成为提升育种效率的关键技术。

水稻育种技术在全球范围内取得了显著进展，尤

其是在传统育种、转基因、杂交育种及前沿技术方

面。中国在水稻育种技术的研发和应用上处于世界

领先地位，尤其是在杂交水稻和基因编辑技术领域，

取得了众多突破。而在水稻双单倍体育种方面，尽管

技术突破还在进行，但随着单倍体诱导效率的提高和

加倍技术的突破，水稻育种的效率和速度有望进一步

提升。国际间的技术交流和合作，将加速水稻育种技

术的全球应用，为解决粮食安全问题提供更多创新

方案。 

5    建议

在水稻育种领域，提高育种效率和种质资源的创

新能力是满足未来粮食安全和农业可持续发展的关

键。基于上述对传统与前沿育种技术的比较分析，提

出以下策略和建议。 

5.1    提高育种效率和种质资源创新的策略

1） 综合运用多种技术。单一的育种技术往往难

以满足复杂的育种需求，因此，综合运用传统育种技

术与前沿育种技术，并通过人工智能（AI）技术的融

合，发挥各自的优势，是提高育种效率的重要途径。

例如，在传统杂交育种中引入分子标记辅助选择，可

以在早期世代通过分子标记快速筛选携带目标基因

的个体，加速目标性状的聚合与稳定，减少育种周

期[22]。同时，AI可以辅助优化标记筛选过程，通过大

数据分析和机器学习算法，提高标记选择的精准性和

效率，进一步缩短育种周期。此外，将基因编辑技术

与双单倍体育种相结合，可以在短时间内创制出遗传

背景纯合且携带目标性状的优良新品系[77]。AI在这

一过程中也发挥着重要作用，例如，通过 AI技术优化

基因编辑目标的选择，精准识别和预测目标基因的功

能，提高编辑精度。AI还可以通过模拟和预测基因编

辑结果，优化实验设计，减少试验次数，进一步提升育

种效率。这种技术整合的方式，既利用了传统育种的

基础，还借助前沿技术的高效性与 AI的精准分析，实

现育种效率的最大化。随着 AI技术的不断进步，未

来的育种工作将更加智能化、精准化，进一步推动农

业的可持续发展。

2） 加强基因组学研究。基因组学的发展为育种

提供了强大的工具和资源。深入挖掘水稻基因组信

息，识别与重要农艺性状相关的功能基因和 QTL，对

于实现精准育种至关重要。通过全基因组关联分析

和基因组选择，可以对复杂性状进行有效的预测和选

择[78]。同时，基因组学研究还可以揭示水稻的遗传多

样性和进化历史，为种质资源的创新提供新的思路。

例如，通过对野生稻的基因组测序，发现并利用其有

利基因，提高栽培稻的抗逆性和适应性[79]。

3） 开发更高效的基因编辑工具。CRISPR/Cas系

统的快速发展显著扩展了基因编辑的应用范围。为

了克服植物基因组功能冗余带来的挑战，研究者们开

发了 Multi−Knock技术。这一技术工具箱能够实现

多靶向基因组规模的编辑，支持同时编辑多个基因位

点，为复杂性状的多基因改良提供了有效手段[80]。在

提高基因插入效率方面，研究者们利用转座因子（TE）

的自然转移能力，通过共表达水稻 Pong DNA转座子

系统与 Cas9/Cas12a，开发出了 TATSI系统。这一系

统在模式植物拟南芥和农作物大豆中实现了高效靶

向整合，显著提升了植物基因组编辑的效率和准确

度[81]。精准定点插入工具 PrimeRoot，采用引导编辑

工具和位点特异性重组酶系统，能够在植物中实现大

片段 DNA的高效、精确插入[82]。此外，研究者创新性

地利用 AI辅助的大规模蛋白结构预测，建立了全新

的基于三级结构的高通量蛋白聚类方法。这一方法

成功挖掘了脱氨酶的功能结构，并鉴定出了与已知脱

氨工具酶完全不同的全新底盘元件，从而开发出一系

列具有自主知识产权的新型碱基编辑工具[83]。然而，

尽管这些技术在理论和实验上取得了显著进展，目前
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在水稻中的应用仍然有限。特别是 Multi−Knock技

术、TATSI技术以及基于 AI开发的新型碱基编辑工

具尚未广泛应用于水稻育种中。此外，PrimeRoot技

术采用粒子轰击进行供体传递，导致编辑效率较低。

因此，未来的研究需要进一步开发和优化新的基因编

辑系统，提高编辑的精确性和效率，特别是在大片段

基因插入和替换方面的应用。这些技术的进步，将为

水稻育种提供更加多样化和高效的手段。 

5.2    种质资源的保存与利用

1） 无融合生殖技术的应用。无融合生殖技术能

够保持母本的基因型，避免因有性繁殖导致的基因重

组和性状分离，实现优良种质的长期稳定保存[84]。通

过无融合生殖技术，能够在大规模种植中保持优良品

种的遗传一致性，提高产量和品质的稳定性。同时，

无融合生殖技术还可以加快新品种的推广速度，减少

育种成本。

2） 建立种质资源库。种质资源库的建立和完善

是育种工作的基础。应加大对水稻种质资源的收集、

评价和保存力度，特别是对野生稻和地方品种的保

护[85]。通过对种质资源的系统评价，筛选出具有重要

育种价值的材料，为育种提供丰富的遗传多样性。此

外，建立种质资源信息共享平台，促进资源的交流和

利用，避免重复劳动，提升育种效率[86−87]。

3） 加强国际合作。水稻是全球性的粮食作物，其

育种工作需要全球范围的合作。加强与国际组织和

科研机构的合作，积极参与全球种质资源的收集、共

享和利用，是促进水稻育种多样性与创新的重要手

段。通过国际合作，可以引进国外优良的种质资源和

先进的育种技术，拓宽育种的视野和思路。同时，参

与国际合作项目，有助于提升中国水稻育种的国际竞

争力和影响力。 

5.3    其他方面的考虑

1） 环境友好型育种。在全球气候变化和环境污

染日益严重的背景下，育种工作应注重环境友好型品

种的选育。选育适应气候变化、耐旱耐盐碱、养分高

效利用的水稻品种，可以减少农业生产对环境的负面

影响，促进农业的可持续发展[88]。此外，育种工作还应

关注生物多样性的保护，避免对生态系统造成破坏。

2） 法规考量。转基因育种和基因编辑育种涉及

生物安全和法规等问题，在公众中存在一定的争议，

影响了其在农业生产中的推广[89]。具体政策建议包

括，制定明确的生物安全法规和国际标准：各国应根

据本国的农业需求和生物安全标准，完善转基因和基

因编辑产品的审评和监管体系，并加强国际协作，推

动统一的全球法规框架。建立透明化的评估机制：通

过第三方独立评估机构进行基因编辑和转基因技术

的科学性和安全性评估，定期公开技术研究进展，回

应社会关切。鼓励公众参与决策过程：通过政策咨

询、公开听证会等方式，增强公众对新技术的理解和

支持，减少不必要的社会恐慌和对立。推动生态友好

型农业技术研发：通过政策引导和财政支持，鼓励开

发和应用绿色环保型转基因品种，降低化学品使用，

提高农业可持续发展水平。加强国际合作与援助：通

过全球技术合作，特别是发展中国家的技术援助，推

动农业科技成果在全球范围内的共享与应用，为全球

粮食安全和可持续发展提供更大的保障。

3） 人才培养与技术推广。育种工作的推进离不

开高素质的人才和技术团队。应加强育种学科的人

才培养，提升科研人员的专业水平和创新能力。同时，

加大对新技术的培训和推广力度，使更多的育种工作

者掌握前沿技术，推动技术的普及应用。通过人才和

技术的双重提升，全面推进水稻育种的现代化进程。

综上所述，提高水稻育种效率和种质资源创新能

力，需要综合运用多种育种技术，强化基因组学研究，

优化基因编辑工具，完善种质资源的保存与利用，注

重环境和社会因素的影响，并加强人才培养和国际合

作。多管齐下，才能全面提升水稻育种水平，满足未

来粮食安全和农业可持续发展的需求。 

6    结论

传统育种技术在水稻改良中发挥了重要作用，为

现代水稻育种奠定了基础，但其效率较低，难以满足

当下对水稻新品种的迫切需求。前沿育种技术的兴

起，为水稻种质资源创新和新品种培育提供了新的机

遇。通过结合传统育种和前沿育种技术，并进一步融

入 AI等现代工具，不仅可以显著提高育种效率，还能

推动种质资源的保存与创新，从而更好地满足未来全

球粮食安全的需求。未来，应进一步推动基因组学研

究、基因编辑工具的开发与优化以及多种育种技术的
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整合应用，以全面提升水稻育种水平，确保农业的可

持续发展和粮食的长期安全供应。
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Advanced techniques in rice breeding and germplasm innovation
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Abstract　With the rapid growth of the global population and the challenges posed by climate change, rice breeding faces unprecedented

pressures.  This  review  explores  the  applications  of  both  traditional  and  advanced  breeding  technologies  in  rice  germplasm innovation,

analyzing their respective strengths and limitations. Traditional breeding methods, such as mutagenesis, transgenic breeding, and hybrid

breeding, have played a crucial role in expanding genetic diversity but are less efficient and struggle to meet the urgent demand for new

rice varieties. In contrast, advanced technologies like molecular marker−assisted selection, gene editing, molecular design breeding, and

doubled  haploid  breeding  hold  great  potential  for  improving  breeding  efficiency  and  precision,  though  high  costs  and  regulatory

constraints  remain  major  obstacles.  This  review  suggests  that  a  comprehensive  approach  combining  various  breeding  techniques,

strengthening genomic research, optimizing gene editing tools, and fostering international collaboration will accelerate the innovation and

development  of  rice  breeding.  The  conclusion  emphasizes  that  integrating  traditional  and  advanced  technologies,  especially  through

modern  scientific  tools,  will  significantly  enhance  rice  breeding  efficiency  and  provide  stronger  support  for  addressing  global  food

security challenges.

Keywords　rice breeding; traditional breeding techniques; advanced breeding technologies; germplasm innovation ●
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