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中国作物分子设计育种 
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摘  要: 分子设计育种通过多种技术的集成与整合, 对育种程序中的诸多因素进行模拟、筛选和优化, 提出最佳的符

合育种目标的基因型以及实现目标基因型的亲本选配和后代选择策略, 以提高作物育种中的预见性和育种效率, 实

现从传统的“经验育种”到定向、高效的“精确育种”的转化。分子设计育种主要包含以下 3个步骤: (1)研究目标性状基

因以及基因间的相互关系, 即找基因(或生产品种的原材料), 这一步骤包括构建遗传群体、筛选多态性标记、构建遗

传连锁图谱、数量性状表型鉴定和遗传分析等内容; (2)根据不同生态环境条件下的育种目标设计目标基因型, 即找目

标(或设计品种原型), 这一步骤利用已经鉴定出的各种重要育种性状的基因信息, 包括基因在染色体上的位置、遗传

效应、基因到性状的生化网络和表达途径、基因之间的互作、基因与遗传背景和环境之间的互作等, 模拟预测各种

可能基因型的表现型, 从中选择符合特定育种目标的基因型; (3)选育目标基因型的途径分析, 即找途径(或制定生产

品种的育种方案)。本文评述近几年来我国在遗传研究材料创新、重要性状遗传分析、育种模拟工具开发和应用、设

计育种实践、分子设计育种技术体系建设等方面取得的重要进展, 结合国内外研究现状对分子设计育种的未来进行

展望, 最后指出我国近期应加强育种预测方法和工具、基因和环境互作、遗传交配设计、作物功能基因组学、生物

信息学方法和工具、设计育种技术体系和决策支持平台等领域的研究, 同时重视人才培养和团队建设。 
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Molecular Design Breeding in Crops in China 
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Abstract: Molecular design breeding is a highly integrated system built on multiple scientific disciplines and technological areas. 
It allows the simulation and optimization of the breeding procedure before breeders’ field experiments. Thus the best target geno-
types to meet various breeding objectives in various ecological regions, and the most efficient and effective crossing and selection 
strategies approaching the best target genotypes can be identified. The design breeding greatly increases the predictability in con-
ventional breeding, leading to the evolution from “phenotypic breeding by experience” to “genotypic breeding by prediction” and 
an increased breeding efficiency and effectiveness. Three major steps are involved in design breeding. The first step is to identify 
genes affecting breeding traits and to study gene and gene interactions, i.e., to seek for the original materials for producing the 
crop cultivars, which includes establishment of genetic populations, screening of polymorphism markers, construction of linkage 
maps, phenotypic evaluation and genetic analysis etc. The second step is to determine the target genotypes for various breeding 
objectives in various ecological regions, i.e., prototype of the final cultivar product, which includes the genotype-to-phenotype 
prediction based on identified and known gene information, i.e., locations of genes on chromosomes, biochemical pathways and 
expression networks from genes to traits, their genetic effects on breeding traits, and the interactions between genes. The third step 
is to identify the most efficient breeding strategies leading to the target genotypes determined in the second step, i.e., a detailed 
blue chart to produce the designed crop cultivars. Significant progresses have been made in crop molecular design breeding in 
China in recent years. This paper first summarized major progresses made in the development of novel genetic materials, genetic 
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study of important breeding traits, development and application of breeding simulation tools, application of design breeding, and 
the platform research and development in molecular design breeding in crops in China. A perspective view of molecular design 
breeding was given for the near future after reviewing the current research both in China and worldwide. Finally, major research 
areas relevant to molecular design breeding in China were proposed, among which are prediction methods and tools of genetics 
and breeding, genetic mating designs and analysis, gene and environment interactions, functional genomics of crops, methods and 
tools of bioinformatics, technical systems and decision-supported tools. Professional development and education, and team build-
ing are essential as well to China’s leading role in crop molecular design breeding in the world. 
Keywords: Crop; Molecular design breeding; Breeding simulation; Target genotype; Breeding strategy 

作物育种的主要任务是寻找控制目标性状的基

因、研究这些基因在目标环境群体下的表达形式、

聚合存在于不同材料中的有利基因和基因组合, 从

而为农业生产培育适宜的品种[1-5]。传统育种过程中, 

育种家潜意识地利用设计的方法组配亲本、估计后

代种植规模、选择优良后代 , Peleman 和 van der 

Voort[6]明确提出设计育种的概念, 万建民[7]和 Wang

等 [8]又进一步明确分子设计育种应当分三步进行 , 

即(1)定位相关农艺性状的基因位点, 评价这些位点

的等位变异, 确立不同位点基因间以及基因与环境

间的相互关系; (2)根据育种目标确定满足不同生态

条件、不同育种需求的目标基因型; (3)设计有效的育

种方案、开展设计育种。分子设计育种提出到现在

只有几年时间, 但已成为引领作物遗传改良的研究

领域[9-11]。设计育种的核心是建立以分子设计为目标

的育种理论和技术体系(图 1), 通过各种技术的集成

与整合, 在育种家进行田间试验之前, 对育种程序

中的各种因素进行模拟、筛选和优化, 确立满足不

同育种目标的基因型, 根据具体育种目标设计品种

蓝图, 提出最佳的亲本选配和后代选择策略, 结合

育种实践培育出符合设计要求的农作物新品种, 最

终大幅度提高育种效率, 实现从传统的“经验育种”

到定向、高效的“精确育种”的转变[6-7]。本文综述近

些年来我国作物分子设计育种取得的进展, 结合国

内外的研究现状对分子设计育种的未来进行展望 , 

最后提出我国作物分子设计育种近期内应加强的若

干研究领域。 

1  中国作物分子设计育种进展 

1.1  遗传研究材料更加丰富多样、重要性状的遗

传研究日趋深入  

随着新的遗传分析方法的建立[12-17], 我国在大

多数作物中已创制出类型多样的遗传研究群体, 对

大多数育种性状已开展 QTL定位、基因精细定位和

克隆研究[11]。《作物学报》2005年 1月至 2010年 7

月间发表的 470 篇有关性状遗传研究文章中(图 2),  

 

 
 

图 1  作物分子设计育种流程图 
Fig. 1  Flowchart of the molecular design breeding in crops 
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图 2  《作物学报》2005 年 1 月至 2010 年 7 月间发表的 470 篇遗传研究文章的分类 
Fig. 2  Summary of the 470 research articles on crop genetics published in Acta Agronomica Sinica from January 2005 to July 2010 

A: 按作物种类统计; B: 按遗传研究群体类型统计; C: 按遗传分析方法统计。 

A: Percentages based on crops; B: Percentages based on genetic study populations; C: Percentages based on genetic analysis methods. 

 
按作物种类来看, 水稻占 28%、小麦占 20%、玉米

占 10%、大豆占 11%、棉花占 6%、油菜占 6%, 其

他作物包括花生和马铃薯等占 19%; 按遗传研究群

体的类型来看, 种质资源和现代品种(品系)占 35%、

双亲杂交衍生群体(如 F2、加倍单倍体、回交、F3

和重组近交家系等)占 38%、染色体片段置换系占

7%、多亲本遗传交配群体(如自然群体、NCI、NCII、

NCIII和双列杂交等)占 8%, 其他包括细胞遗传学和

突变体材料等占 12%; 按采用的遗传分析方法来看, 

经典遗传分析(包括经典孟德尔遗传、经典群体遗传

和数量遗传等)占 29%、QTL作图占 33%、关联分析

占 4%、精细定位和克隆占 17%, 其他分子遗传学分

析方法占 17%。由此可见, 遗传研究材料更加丰富

多样、遗传研究手段和方法更加先进和精细, 育种

性状的遗传研究全面进入基因和 DNA分子水平。 

QTL 作图是基因精细定位、克隆以及有效开展

分子育种的基础 [12,17-18], 目前已成为数量性状遗传

研究的主流方法(图 2-C)。QTL作图常用的回交、F2、

加倍单倍体、重组近交系等群体(图 2-B), 由于分离

位点和分离染色体区域较多, 难以排除 QTL间的相

互影响, 不能准确估计 QTL 的位置和效应, 也难以

研究不同 QTL间的互作[13,19]。而置换系与背景亲本

的杂交后代仅在少部分基因组区段上分离, 有利于

基因的精细定位和克隆[19-21], 目前大部分已克隆的

数量性状基因都是通过构建置换系实现的[24-26], 单

片段和双片段置换系的结合又是研究基因间互作的

理想材料, 因此置换系的创制和利用得到越来越多

的重视[18,21]。我国已建立了多套染色体片段置换系

群体 [21-23], 这些纯合的置换系与背景亲本再杂交 , 

就能产生杂合染色体片段置换系, 从而研究杂合基

因型效应。尽管这些材料的产生过程耗时很长、花

费也很大, 但一旦产生出来, 却是准确研究基因间

互作的理想遗传材料[27], 同时也可以确证其他作图

群体中检测到 QTL的真实性。当然, 突变体和近等

基因系也是较理想的遗传研究材料[28], 适宜于基因

的精细定位、克隆和功能验证。 

1.2  育种模拟工具日益成熟并在育种中应用 

目标基因型的预测、育种方法的优化须借助适

当的模拟工具[4,29], QuLine 是国际上首个可以模拟

复杂遗传模型和育种过程的计算机软件, QuLine 可

模拟的育种方法包括系谱法、混合法、回交育种、

一粒传、加倍单倍体、标记辅助选择以及各种改良

育种方法和各种方法的组合 [5,30]; 可模拟的种子繁

殖类型包括以下 9种, 即无性系繁殖、加倍单倍体、

自交、单交、回交、顶交(或三交)、双交、随机交配

和排除自交的随机交配等, 通过定义种子繁殖类型

这一参数, 自花授粉作物的大多数繁殖方式和杂交

方式都可以进行模拟。目前 QuLine已应用于不同育种

方法的比较[5,31]、研究显性和上位性选择效应[30]、利

用已知基因信息预测杂交后代的表型 [4,29,32]以及分

子标记辅助选择过程的优化[33-34]等。在 QuLine的基

础上, 近两年又研制出杂交种选育模拟工具 QuHybrid

和标记辅助轮回选择模拟工具 QuMARS, QuHybrid

将对杂交种育种策略的模拟和优化、不同杂交种育

种方案的比较起一定作用, QuMARS 将回答轮回选

择与标记辅助选择的结合过程中遇到的一些问题 , 

如利用多少标记对数量性状进行选择, 轮回选择过

程中适宜的群体大小, 轮回选择经历多少个周期就

可以停止等等。这些模拟工具为把大量基因和遗传

信息有效应用于育种提供了可能, 通过这些模拟工

具, 可以预测符合各种育种目标的最佳基因型、模

拟和优化各种育种方案、预测不同杂交组合的育种
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功效, 最终提出高效的分子设计育种方案。 

育种模拟工具可以克服田间试验耗时长、难以

重复的局限性, 通过大量模拟试验全面比较不同育

种方法的育种成效[4-5]。改良系谱法和选择混合法是

纯系品种选育过程中经常采用的 2 种育种方法。模

拟试验表明, 经过一个育种周期后, 改良系谱法把

群体的产量基因型值提高到 55.83%, 选择混合法把

群体的产量基因型值提高到 56.02%, 因此从产量性

状的遗传增益上看, 选择混合育种方法要略优于改

良系谱育种方法。两种方法在 F1 代的杂交数均为   

1 000, F1代选择后淘汰约 30%的组合, 经过 10个世

代的选择后, 在中选的 258 个近交系中, 改良系谱 

平均保留了 118个杂交组合, 而选择混合平均保留了

148个组合。在中选群体中, 选择混合育种方法要比

改良系谱育种方法保留的组合多 30%。较多的组合

数, 意味着较高的遗传多样性, 因此从中选群体的

遗传多样性上看, 选择混合育种方法要明显优于改

良系谱育种方法。从两种方法分别产生的家系数和

种植的单株数来看, 从 F1至 F8, 选择混合育种方法

产生的家系数只是改良系谱育种方法的 40%, 选择

混合育种方法种植的植株数只是改良系谱育种方法

的 2/3, 因此选择混合育种方法花费较少的劳力、占

用较少的土地资源, 从经济的角度看, 选择混合育

种方法也明显优于改良系谱育种方法[5,29]。 

回交育种是转育基因的有效方法, 随着育种工

作的开展, 供体亲本的适应性也在不断提高, 除轮

回亲本中欠缺的基因外, 可能也携带有利的产量和

适应性基因, 而回交次数越多, 供体亲本中的有利

基因丢失的可能性越大, 因此回交多少次以便将供

体亲本的优良基因导入到轮回群本、同时还能进一步

改良轮回亲本的适应性是育种家经常关心的问题[32]。

假定育种目标在于导入轮回亲本中的优良供体性

状、并同时改良或至少不降低轮回亲本的适应性 , 

模拟试验表明: 当控制优良供体性状的基因多于 3

个, 供体亲本的适应性很低时, 采用 2次回交; 当控

制优良供体性状的基因多于 3个, 供体亲本也有一定

的适应性时, 采用 1 次回交; 当控制优良供体性状

的基因等于或少于 3个, 采用 2次回交。大多情况下, 

3次回交和 2次回交在改良适应性上无明显差别, 但

回交次数越多, 丢失优良供体性状基因的可能性就

越大 , 因此 , 如果没有分子标记可以用来追踪供体

的多个待导入基因, 就没有必要回交 2 次以上。这样

的回交不仅能够改良轮回亲本中的少数不良性状, 而

且还能通过超亲分离进一步改良轮回亲本中的优良性

状, 培养适应性和产量比轮回亲本更高的品种[32]。 

1.3  开展分子设计育种、建立设计育种技术体系 

万建民[7]和 Wang等[13]利用粳稻品种 Asominori

为背景、籼稻品种 IR24 为供体的 65 个染色体片段

置换系(CSSL)开展水稻粒长和粒宽性状的 QTL分析, 

根据 QTL分析结果设计出大粒目标基因型, 并提出

实现目标基因型的最佳育种方案; 随后开展分子设

计育种, 于 2008年选育出携带籼稻基因组片段的大

粒(长×宽 > 8.5 mm × 3.2 mm)粳稻材料。我国水稻

矮化育种和杂种优势利用已取得突破性成果, 万建

民[9]进一步提出超级稻育种目标, 即构建理想株型、

利用籼粳亚种间杂种优势、寻求水稻单产、品质和

适应性的新突破, 同时还指出将分子设计育种的知

识和手段应用于超级稻育种, 以在尽可能短的时间

里培育出更多、更好的超级稻品种或杂交组合。

Wang等[8]利用前面的 CSSL群体在 8个环境下的表

型测定数据开展水稻籽粒品质性状的 QTL分析, 在

2.0的 LOD临界值下, 发现有 16个染色体片段在不

同环境下影响垩白大小, 15个染色体片段影响直链淀

粉含量 , 根据这些片段在不同环境下的遗传效应 , 

确定了 9个具有稳定表达和育种价值的染色体片段, 

设计出满足多种品质指标的育种目标基因型; 随后开

展分子设计育种, 于 2009年选育出低垩白率(<10%)、

中等直链淀粉含量(15%~20%)等综合品质性状优良

的水稻自交系。Zhang[35]指出以往的大量研究已发现

水稻抗病虫、氮和磷高效利用、抗旱和高产等种质

材料, 分离并鉴定出控制这些性状的重要基因, 目

前正通过标记辅助选择或遗传转化等手段逐步将这

些优良基因导入优异品种的遗传背景中, 在此基础

上, 进一步提出“绿色超级稻”这一概念和育种目标, 

即培育抗多种病虫害、高养分利用效率、抗旱等特

性, 同时产量和品质又得到进一步改良的水稻品种, 

以大幅度减少农药、化肥和水资源的消耗, 最后还

设计了实现“绿色超级稻”这一目标的育种策略。 

植物育种其实就是不断地聚合存在于不同亲本

材料中有利等位基因的过程。Wang等[33]设计了聚合

9个主效基因的小麦理想基因型和育种方案, 9个主

基因目前均有完全或紧密连锁的分子标记供育种家

使用。等位基因 Rht-B1b 和 Rht-D1b 降低小麦株高, 

在“绿色革命”中曾发挥重要作用, 但这 2个矮秆基因

同时降低小麦胚芽鞘长度, 不利于干旱条件下小麦

根系的发育; 矮秆基因 Rht8 降低小麦株高但不影响
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小麦胚芽鞘的生长; Sr2抗小麦秆锈病; Cre1和 VPM

抗小麦线虫病; Glu-B1i和 Glu-A3b可以改良小麦面

团品质 ; tin 基因则降低小麦无效分蘖数。位点

Glu-A3和 tin同在小麦 1A染色体短臂上, 遗传距离

为 3.8 cM。这些优良等位基因分布在 3个不同的小

麦品种中, 根据干旱条件下的育种目标, 确定目标

基因型应具备半矮秆(抗倒伏)、长胚芽鞘(根系发

达)、抗多种病害、籽粒品质优良、无效分蘖少等优

良性状。目标基因型在分离世代早期的频率极低(不

到百万分之一)。因此即使每个基因都有标记, 也难

以在早代选择到理想的目标基因型, 通过大量选择

方案的模拟比较, 找到一个多步骤选择策略, 步骤

1: 在三交 F1代, 选择在 Rht-B1 和 Glu-B1 位点上基

因型纯合的个体, 同时选择 Rht8、Cre1和 tin位点上

至少包含一个有利等位基因的后代个体(这种选择

成为强化选择); 步骤 2: 在三交 F2代, 选择 Rht8 为

纯合型的个体, 同时强化选择其他未纯合的基因位

点; 步骤 3: 在育种材料近于纯合的高世代, 借助分

子标记选出目标基因型。采用上述的多步骤选择策

略, 大约 600个个体就能选择到 1个目标基因型, 如

果等到育种材料近于纯合再进行选择时 , 大约在  

3 500个个体中才能选择到 1个目标基因型, 因此模

拟优化研究后提出更为有效、可行的多步骤选择策

略。在多个主基因分子标记聚合育种方法基础上 , 

Wang 等[34]设计了聚合主效基因和微效基因的育种

模拟试验, 对如何利用标记辅助选择、表型选择和

联合标记辅助和表型选择进行了系统研究。 

抽穗期是与水稻品种适应性密切相关的一个重

要农艺性状。Wei 等 [36]利用已知抽穗期基因测验  

种间的杂交, 鉴定出 109个中国主栽水稻在主要抽穗

期基因位点上的等位基因构成, 然后利用粳稻品种

Asominori 和籼稻品种 IR24 杂交产生的重组近交家

系在第 2、第 3、第 6和第 8染色体上定位到 4个能

够在 5 个年份和多地点都能稳定表达的 QTL, 根据

这些遗传信息推断出: 如果把光敏感位点上的等位

基因 Se-1n替换为等位基因 Se-1e就能解决籼粳杂交

水稻的晚熟问题, 在此基础上, 设计了一个常规和

分子标记辅助相结合的育种策略, 并利用这一设计

育种方案选育出生育期适中的籼粳杂交水稻品种。

育性不完全是籼粳杂种优势利用中面临的又一重要

问题。遗传研究表明杂种不育是由少数位点上等位

基因间的互作引起的, 利用适当的等位基因组合就

能克服籼粳杂种的不育, Chen等[37]设计了一个标记

辅助回交育种策略, 将籼稻品种轮回 422S中的光敏

雄性不育基因导入到优良粳稻品种珍稻 88中。选择

过程中, 利用微卫星标记 RM276、RM455、RM141

和 RM185 分别追踪轮回 422S 中的光敏雄性不育基

因 S5、S8、S7和 S9, 最终选育出具有光敏雄性不育、

同时表型类似粳稻的育种材料 509S。基因型鉴定表

明 509S携带有 92%的粳稻基因组, 为籼粳杂种优势

的有效利用提供了重要的遗传材料。 

在开展作物分子设计育种实践的同时, 分子设

计育种的内涵进一步明确, 分子设计育种技术体系

初步建立起来[7-9]。概括地讲, 分子设计育种的前提

就是发掘控制育种性状的基因、明确不同等位基因

的表型效应、明确基因与基因以及基因与环境之间

的相互关系(图 1); 其次, 在 QTL定位和各种遗传研

究的基础上, 利用已经鉴定出的各种重要育种性状

基因的信息, 包括基因在染色体上的位置、遗传效

应、基因之间的互作、基因与背景亲本和环境之间

的互作等, 模拟预测各种可能基因型的表现型, 从

中选择符合特定育种目标的基因型(图 1); 最后, 分

析达到目标基因型的途径, 制定生产品种的育种方

案, 利用设计育种方案开展育种工作, 培育优良品种 

(图 1)。 

2  分子设计育种发展趋势 

2.1  重视新型遗传交配设计及其分析方法研究 

由于研究目标的不同, 遗传群体和育种群体间

有很大差异(图 3), 遗传群体一般选择具有某些优良

性状的亲本和不具备这些优良性状的少量亲本进行

杂交, 群体产生过程中要尽量排除选择和遗传飘变

等因素的影响; 而育种群体一般选择同时具有多种

优良性状的大量亲本进行杂交(即优×优), 期望通过

性状(基因 )互补和超亲分离产生更加优良的后代 , 

后代材料要经历较强的人工和自然选择。因此在以

往的研究中, 遗传群体适宜于遗传研究, 如 QTL 定

位、基因间互作和基因和环境互作等, 但这些群体

的育种价值有限 ; 而育种群体有较大的实用价值 , 

却难以开展遗传研究(图 3)。这样, 遗传研究的结果

往往得不到育种家的认可、或在育种中发挥应有的

作用。因此, 有必要研究新的包含多亲本的遗传交

配设计, 以期创造出既有育种价值又适宜于遗传研

究的群体, 即图 3 中的理想群体。这样的群体同时

具有遗传和育种价值, 将更好地实现遗传研究和育

种实践的结合。国外已开始在这方面做研究, 如图 3
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中的 NAM[38-39]和 MAGIC[40]就是近几年根据新型遗

传交配设计创造出的适宜遗传研究同时又具有较高

育种价值的群体。新型遗传交配设计可以创造出既

适宜遗传研究同时又具有较高育种价值的群体, 但

研究这些群体需要新的遗传分析方法[38], 遗传分析

新方法的研究国内外正处于探索之中。 

 

 
 

图 3  遗传研究群体和育种群体之间的关系 
Fig. 3  Relationship between genetic and breeding populations 
图中给出几种群体大致的育种和遗传价值, 其中 NAM(Nested 

Association Mapping)群体由 Cornell大学创制, 采用 25玉米自交

系和一个共同亲本 B73杂交, 然后产生 5 000个重组近交家系; 

IBM群体以著名玉米自交系 B73作母本、Mo17作父本杂交, 自

F2代开始随机交配 4个世代后自交产生重组近交家系; 

MAGIC(Multiparent Advanced Generation Inter-Crossing)群体利

用 8个亲本成对杂交、然后互交、再随机交配、最后自交产生重

组近交家系。 

The genetic and breeding values of common genetic and breeding 
populations were roughly shown in this figure. NAM (Nested 

Association Mapping) was proposed in Cornell University, where 
25 maize inbred lines were crossed with the common inbred B73. 
About 200 recombinant inbred lines were generated from repeated 
selfing for each cross, resulting in a total of 5 000 lines. IBM is a 

set of recombination inbred lines derived from B73 and Mo17.  
Four rounds of randomly inter-mating were conducted before the 

repeated self-pollination. MAGIC (Multiparent Advanced Genera-
tion Inter-Crossing) was a genetic mating design of 8 parents, where 

several generations of random mating were conducted before the 
repeated selfing. 

 
2.2  利用分子标记追踪目标基因、评估轮回亲本

恢复程度、改良多基因控制的数量性状 

利用分子标记可以有效追踪目标基因和确定轮

回亲本的恢复程度。Hospital 等[41]利用 BC6群体首

次研究了标记密度对轮回亲本基因组恢复度的影响, 

并指出每 100 cM有 2~3个标记就足以控制轮回亲本

的遗传背景。Frisch 等[42-43]研究了不同标记辅助回

交育种策略下导入供体亲本中的一个和两个基因所

需要的标记数, 建议用较小的群体来产生 BC1 代, 

而在随后的高世代回交中扩大群体规模。Frisch 和

Melchinger[44]提出了回交育种中如何预测选择响应, 

如何选择育种潜力高的个体进行下一代回交或自交

等一般理论。Prigge 等[45]研究了随着回交世代的递

进逐步加密分子标记对不同回交策略下所需标记数

和轮回亲本基因组恢复率的影响, 并提出了轮回亲

本基因组恢复率达到 93%~98%所需标记最少的最

优育种策略。 

轮回选择是进行群体改良的一种重要育种方法, 

广泛应用于数量性状基因的改良, 它以遗传基础丰

富的群体为基础, 经过周期性异交和选择, 不断打

破基因间不利连锁, 聚合不同位点上的有利基因。

分子标记辅助轮回选择(MARS)是指在双亲产生的

F2 或加倍单倍体群体中利用表型(既可以是自身表

现, 也可以是测交后代表现)与基因型, 通过 QTL作

图选择显著性的标记 , 预测其效应 , 进行分子标  

记辅助选择, 在接下来的 2~4个世代中仅利用预测的

标记效应来选择优良单株并随机交配开展群体改 

良[46-49]。一般认为, MARS对于选择较少基因控制的

性状是有效的, 对于较大基因控制的性状来讲, 特

别在使用较小的预测群体时, MARS的效率较低, 甚

至低于表型选择的效率, 降低模型的显著性阈值和

使用较大的预测群体可以提高 MARS的效率[50-51]。

近两年来, 标记辅助轮回选择有很快被全基因组选

择取代的趋势[50-52]。 

2.3  提出改良产量和产量相关等复杂性状的全

基因组选择方法 

在改良多基因控制的复杂性状时, 分子标记辅

助选择(MAS)和 MARS 都存在两方面的缺陷, 一是

后代群体的选择建立在 QTL定位基础之上, 而基于

双亲的 QTL定位结果有时不具有普遍性, QTL定位

研究的结果不能很好的应用于育种研究中去 [50-52]; 

二是重要农艺性状多由多个微效基因控制, 缺少合

适的统计方法和育种策略将这些数量基因位点有效

应用于数量性状的改良[52-53]。Meuwissen 等[54]提出

了全基因组选择(genomic selection, GS)这一育种策

略, GS 是在高密度分子标记的情况下, 利用遍布全

基因组的全部分子标记数据或单倍型数据及起始训

练群体中每个样本的表型数据来建立预测模型, 估

计每个标记的遗传效应, 而在后续的育种群体中利

用每个标记的遗传效应预测个体的全基因组育种值, 

根据预测的全基因组育种值选择优良后代[55-60]。自

2001年 GS提出以来, 人们对 GS与其他选择方法如
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表型选择和 MARS的相对功效、如何利用高密度分

子标记准确预测个体或家系的育种值进行了大量研

究[50-51,54,56,58-59]。相对于 MARS中仅利用少量显著性

标记进行表型的预测和选择优良单株的育种方法 , 

GS 的优点是利用遍布全基因组的高密度分子标记, 

即使微效QTL也能找到与其处于连锁不平衡状态下

的标记, 将这些能够解释几乎所有遗传变异的所有

标记位点都考虑进预测模型, 避免标记效应的有偏

估计, 更好地利用大量遗传效应值较小的 QTL。模

拟研究结果表明 GS 的预测精确性可以通过加密标

记密度来实现[48], GS的年平均选择效率高于 MARS

和表型选择, 单位遗传进度的花费低于 MARS 和表

型选择[50-51], GS的选择标准是育种值而不是个体本

身的表现型, 因此选择更为准确[49]。 

全基因组选择首先在动物育种中提出并得以应

用 [56,58], 其优点是通过遍布全基因组的高密度分子

图谱寻找几乎与所有基因处于连锁不平衡状态下的

标记, 有效地避免一般回归模型对标记效应的有偏

估计, 更好地利用效应较小的 QTL。此外, 全基因组

选择的优势还体现在其加速了育种进程, 从而提高

年度遗传进度, 相对于传统选择来说, 全基因组选

择每一轮选择的遗传进度并不高, 但是在后续的育

种群体中只进行基因型鉴定, 不进行表型鉴定, 缩

短了每一轮的育种周期, 使得年平均遗传进度高于

传统育种[61-65], 在动物育种中已经证明全基因组选

择的年平均遗传进度是传统育种的 2倍[56,62,64]。目前, 

表型鉴定仍很昂贵, 而基因型的鉴定变得越来越容

易, 全基因组选择的优势还体现了降低单位遗传进

度的花费, 因为在整个育种周期中, 只有起始训练

群体需要同时进行基因型和表型的鉴定, 由于后续

的育种群体中只需要测定基因型, 大大减少了表型

测定的样本量, 降低了全育种周期的花费。GS在动

物育种中的应用表明 [56,58,62,64], 自从将全基因组选

择策略引入到奶牛育种中以后, 奶牛育种公司的花

费就降低了将近 90%。植物育种模拟研究也有类似

的结果 [50-51,61,65], 全基因组选择策略的遗传进度高

于传统表型选择 4%~25%, 单位遗传进度的花费低

于传统育种 26%~65%。 

3  分子设计育种展望 

作物分子设计育种以表型组学、基因组学和蛋

白组学等若干个数据库为基础, 以生物信息学为平

台, 综合作物育种学流程中的作物遗传、生理、生

化、栽培、生物统计等所有学科的有用信息, 根据

具体作物的育种目标和生长环境, 在计算机上设计

最佳育种方案, 然后开展作物育种试验的分子育种

方法(图 1)。作物分子设计育种是一个高度综合的新

兴研究领域 ,最终将实现育种性状基因信息的规模

化挖掘、遗传材料基因型的高通量化鉴定、亲本选

配和后代选择的科学化实施、育种目标性状的工程

化鉴定, 对未来作物育种理论和技术发展将产生深

远的影响。 

3.1  规模化挖掘育种性状的基因信息和材料的

基因型鉴定 

新一代测序技术将基因组学水平的研究带入了

一个全新时期[66-68], 商业化的平台、高通量的数据、

低廉的价格以及简易的样品前处理过程, 基因组测

序或重测序以及基因组水平的数据分析研究将成为

一项常规实验室工作, 为大规模挖掘育种性状的基

因信息和开展分子设计育种提供新的契机[10,66-68]。

通过新型基因芯片的设计开发, 将显著降低全基因

组范围内的基因型检测成本, 通过对育种材料的全

基因组测序, 经序列装配、比对, 利用公共参照序列

将特定性状与特定DNA序列结合起来, 通过功能性

分子标记和材料特异基因芯片的开发, 将基础研究

获得的成果快速应用于分子设计育种中去[10,69-70]。 

3.2  科学化亲本选配、后代预测和选择  

选择合适的亲本配置杂交组合是育种成败的关

键[1,4,31], 传统育种由于缺乏对育种目标性状遗传的

了解, 杂交方案多依据亲本材料的表型性状来确定, 

因此育种实践中看似理想的杂交组合往往得不到理

想的后代材料。一个常规育种项目一般每年要配置

数百甚至上千杂交组合, 然而最终只有 1%~2%的组

合可以选育出符合育种目标的品种, 大量的组合在

不同世代的选择过程中被淘汰, 传统育种在很大程

度上仍然依赖表型选择和育种家的经验, 提高育种过

程中的可预见性和效率是育种家很久以来的梦想[4,29]。

在充分利用各种遗传信息和亲本信息的基础上, 作

物分子设计育种将实现对育种目标性状的基因型选

择, 降低常规育种过程中环境误差对选择的干扰。

作物分子设计育种决策支持系统将在育种家开展田

间试验之前 , 利用各种遗传信息对杂交组合的表

现、后代选择效果以及整个育种过程进行模拟, 提

出最佳的亲本选配、杂交和后代选择策略, 实现亲

本选配、后代预测和选择的科学化, 提高育种过程

中的可预见性和效率, 实现育种从目前的“半艺术半
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科学”到“全科学”的飞跃。 

3.3  工程化鉴定育种目标性状的表现型 

作物育种的目标性状大多是数量性状, 受多个

基因控制并易于受环境影响, 准确的表型鉴定是获

取可靠遗传信息的基础。分子设计将建立各种重要

育种性状的表型鉴定平台, 在人工气候和大田等多

种环境条件下大规模、自动化鉴定育种性状的表现, 

实现育种目标性状的工程化鉴定。 

4  中国作物分子设计育种面临的挑战与对策 

作物分子设计育种是突破传统育种瓶颈的有效

途径, 实现分子设计育种的目标, 将会大幅度提高

作物育种的理论和技术水平 , 带动传统育种向高

效、定向化发展。但是, 我国还缺少大规模、高效

率的国家级分子设计育种平台, 充分发挥分子设计

育种对未来农业生产的贡献, 有待在以下几个方面

加强研究和建设。 

4.1  加强育种中的预测方法和模拟工具的研究 

预测的准确性决定育种工作的成败, 传统育种

中的亲本选配原则、后代选择方法只是大致预测后

代群体的育种价值。分子设计从多层次水平上研究

植物体内各成分间的网络互作行为和在生长发育过

程中对环境反应的动力学行为, 在计算机平台上对

植物的生长、发育和对外界反应行为进行模拟和预

测, 根据具体育种目标构建作物品种蓝图。实现这

一过程, 亟待研究精确的预测方法和模拟工具, 然

后才能利用发掘的基因信息、核心种质和骨干亲本

的遗传信息, 结合不同作物的生物学特性及不同生

态地区育种目标, 对育种过程中各项指标进行模拟

优化, 预测不同亲本杂交后代产生理想基因型和育

成优良品种的概率 , 根据科学的预测开展育种工

作。预测方法和模拟工具包括利用各种组学和遗传

学理论, 预测基因的功能和基因间的相互关系、预

测基因型到表现型途径; 综合利用自交系系谱、分

子标记连锁图谱和已知基因信息等遗传数据, 并借

助已测试杂交组合的表现来预测未测试杂交组合表

现的方法, 研制杂交种预测的育种工具, 有效发掘

未测试杂交组合中的优秀组合; 利用数量遗传和群

体遗传学理论以及传统育种中积累的数据, 预测亲

本的一般配合力和特殊配合力、以及杂种优势等。 

4.2  加强基因与环境互作以及遗传交配设计和

分析方法研究 

作物的生长离不开环境, 环境定义为影响一个

基因型表现的一组非遗传因素[2,4], 这些非遗传因素

可分为非生物因素和生物因素, 非生物因素如土壤

的物理和化学特性、气候因子(如光照, 降雨量和温

度)等, 生物因素包含害虫、病原体、线虫和杂草等, 

这样定义的环境又称宏环境。与宏环境对应的还有

微环境 , 微环境定义为单个植株或小区的生长环

境。基因型和环境互作研究中一般指的是宏环境 , 

微环境的效应一般视为随机误差效应, 宏环境可以

是不同的栽培方式、地点和年份, 也可以是不同的

栽培方式、地点和年份的组合。作物育种的目标性

状大多存在基因和环境间的互作, 表型鉴定是研究

基因和环境间互作的基础, 随着生物技术的发展, 基

因型的鉴定不再是遗传研究的限制性因素, 对各类

育种性状大规模、准确的表型鉴定成为最大挑战[71-72], 

亟待开展各种重要农作物的表型组学研究。基因和

环境的互作研究建立在植物生理、遗传、病理和育

种等学科的基础之上, 互作研究有利于了解基因型

到表型的生物机制和途径、认识作物对环境适应性

的规律、鉴定特定环境下表达的新基因、鉴定对作

物生长和发育起关键作用的环境因子、预测基因在

未来环境条件下的遗传效应等 [3,69,72], 为分子设计

育种过程中目标基因型的预测提供必要的信息。 

利用多亲本交配设计进行遗传和育种研究正成

为国内外遗传育种学的热点之一。但仍有很多问题

尚待解决。如交配设计过程中如何选亲本？选几个

亲本？亲本间如何设计杂交试验？如何在不损失

QTL 检测功效的同时更有效地控制后代群体规模？

这些育种家和遗传学家共同关心的问题还没有明确

的答案, 仍处于探索阶段。对新型交配设计, 缺少有

效的多群体联合统计分析方法。多亲本交配设计模

拟工具有助于比较不同交配设计的遗传和育种价值, 

有助于对新交配设计提出新的统计分析方法, 挖掘

更多的遗传变异, 为分子设计育种过程中目标基因

型的选择和预测提供奠定基础。 

4.3  加强作物功能基因组、生物信息学方法和生

物信息学工具的研究 

我国在水稻、小麦、玉米等主要作物中已经开

展了大量的基因定位研究, 积累了大量的遗传信息

(图 2), 但这些信息还处于零散的状态, 缺乏集中、归

纳和总结 , 对不同遗传背景和环境条件下基因效

应、QTL的复等位性以及不同 QTL之间的互作研究

不够系统全面。功能基因组研究是分子设计育种的

基石, 只有明确了功能基因的位点、发掘出大量优
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良等位基因, 才能大幅度推进分子设计育种工作的

开展。在国家高技术研究发展计划(863计划)和国家

重点基础研究发展计划(973计划)等项目的大力支持

下, 我国已全面启动水稻功能基因组研究, 这一研

究将产生大量的生物信息数据, 不仅为全面了解水

稻而且也为了解其他作物重要性状的遗传提供基础

数据。基因组学和蛋白组学的飞速发展同时带来海

量的生物信息数据[66-68], 亟待加强生物信息学方法

和生物信息学工具的研究, 以充分利用这些基础数

据, 在转录组学、蛋白组学、代谢组学以及表型组

学等水平挖掘功能基因和表达调控基因的有效信

息。另一方面, 我国作物种质资源信息系统中, 能被

分子设计育种直接应用的信息还很有限, 重要农艺

性状的遗传基础、形成机制和代谢网络研究还很欠

缺, 有效的生物信息学方法和工具可以从海量信息

数据库中快速获取有用的基因和基因序列、亲本携

带的等位基因、基因与环境互作信息, 为分子设计

育种精确预测不同亲本杂交后代在不同生态环境下

的表现提供信息支撑。 

4.4  加强分子设计育种技术体系和决策支持平

台的研究、重视人才培养和团队建设 

分子设计育种是各种育种技术的整合, 是育种

的高级阶段。作为未来育种理论和技术的储备, 我

们应该把握机遇, 充分利用植物基因组学和生物信

息学等前沿学科的重大成就, 及时开展分子设计育

种的基础理论研究, 建立具有自主知识产权的分子

设计育种技术体系和技术平台。通过整合国内大专

院校和科研院所的有效资源, 实现优势互补, 开展

联合攻关。加强分子设计育种平台研发和人才培养, 

注重新一代育种家的培养, 培养既掌握先进育种理

论和技术、同时又擅长传统育种的全方位人才, 同

时加强分子设计育种团队建设, 为我国分子设计育

种提供研究平台和人才保证。 
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