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　　摘要：随着水产养殖业的快速发展，产业对抗逆新品种的需求也在不断增加，然而目前通过审定的水产新品种大
多是以生长性状为选育指标，抗逆新品种较少。本文通过对近１０年国内外水产动物抗逆育种的研究对象、研究方法
和研究结果等进行总结分析，以期为今后的水产动物抗逆育种研究提供一定参考。
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　　自１９８９年以来，我国水产养殖产量长期占据世
界第１位，目前已对５０多种水生动物进行了规模化
养殖［１］，但随着养殖技术的发展和市场需求的增

多，养殖密度不断增加，从而造成水质环境恶化，水

产动物病害随之发生，开始出现抗逆能力下降、产

品质量降低等现象。这些问题的出现与养殖环境、

养殖密度、养殖模式及自然气候等都有关系，缺乏

抗逆能力强的品种也是造成这些问题的重要原因

之一［２－３］。因此，加快培育抗逆能力强的水产动物

新品种是解决以上问题的重要途径。目前，国内外

关于水产动物的育种研究主要集中在生长性状方

面，在抗逆育种研究方面，鱼类抗病育种研究较多，

而其他种类和其他抗逆性状的研究相对较少。本

文主要通过对近１０年国内外的水产动物抗逆育种
研究进行总结，以期为培育水产动物抗逆新品种提

供参考和依据。

１　鱼类抗逆育种研究进展

１．１　抗病育种
国内外对于鱼类抗病育种的研究较多，沈夏霜

等对吉富罗非鱼（ＧＩＦＴ，Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）进行了
５代家系选育，在２０１６年得到Ｆ５代，并构建了４２个

家系 对 其 进 行 了 无 乳 链 球 菌 （Ｓｔｒｅｐｔｏｃｏｃｃｕｓ
ａｇａｌａｃｔｉａｅ）侵染及抗病性筛选。结果显示，Ｆ５代存
活率为９５％，Ｆ０代存活率为６４．２％，表明Ｆ５代抗病
性能相对于Ｆ０代得到了显著提升，抗病性状相关的
优势基因经５代的选育得到了有效富集［４］。陈松

林所在团队通过巢式杂交、三元杂交、雌核发育以

及家系选育等方法研究了牙鲆 （Ｐａｒａｌｉｃｈｔｈｙｓ
ｏｌｉｖａｃｅｕｓ）对迟缓爱德华氏菌（Ｅｄｗａｒｄｓｉｅｌｌａｔａｒｄａ）及
鳗弧菌（Ｖｉｂｒｉｏａｎｇｕｉｌｌａｒｕｍ）的抗侵染能力，共选育
出了２个抗病力强的家系，将其杂交培育出了抗病
能力强、生长速率快的“鲆优二号”新品种［５－８］。

Ｓｈａｏ等构建了牙鲆高分辨遗传图谱的全基因组
ＳＮＰ，确定了１３３６２个ＳＮＰ，是目前报道的最密集的
遗传图谱，鉴定出了与弧菌抗病性显著相关的 ＱＴＬ
（ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓ）以及免疫相关基因，广泛应
用于弧菌病抗性 ＱＴＬ定位及基因组分析［９］。２０１６
年，白珊珊等通过筛选锦鲤中抗锦鲤疱疹病毒３型
（ｃｙｐｒｉｎｉｄｈｅｒｐｅｓｖｉｒｕｓ３，ＣｙＨＶ３）基因相关分子标记
进行辅助育种，选育出抗 ＣｙＨＶ－３的 Ｆ３代，对 Ｆ３
代进行抗病性能评估，结果表明，其抗病能力显著

高于Ｆ１代（Ｐ＜０．０５），相对于 Ｆ２代更加稳定
［１０］。

２０１８年，Ｓａｗａｙａｍａ等报道了用分子标记辅助选择和
家系选育相结合的方法培育抗真鲷虹彩病毒病（ｒｅｄ
ｓｅａ ｂｒｅａｍ ｉｒｉｄｏｖｉｒａｌｄｉｓｅａｓｅ，ＲＳＩＶＤ）的 真 鲷
（Ｐａｇｒｏｓｏｍｕｓｍａｊｏｒ）品系，选择具有 ＲＳＩＶＤ抗性的
个体建立基础群体Ｇ０，通过选育建立Ｇ１群体，利用
与 ＲＳＩＶＤ 抗 性 性 状 连 锁 的 数 量 性 状 位 点
（Ｐｍａ４０１４）进行分子标记辅助选择，筛选出具有
Ｐｍａ４０１４抗性等位基因的 Ｇ２个体，经养殖试验得
出，２０１６年和２０１７年生产的 Ｇ２种群的存活率分别
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为７８．８％和８３．５％，Ｇ２群体可作为进一步培育抗
ＲＳＩＶＤ的真鲷品系基础群体［１１］。Ｗａｎｇ等对鲇鱼
（Ｓｉｌｕｒｕｓａｓｏｔｕｓ）抗运动性气单胞菌败血症（ｍｏｔｉｌｅ
Ａｅｒｏｍｏｎａｓｓｅｐｔｉｃｅｍｉａ，ＭＡＳ）开展了一项全基因组关
联研究（ＧＷＡＳ）以筛选数量性状基因座（ＱＴＬ），通
过嗜水气单胞菌（Ａｅｒｏｍｏｎａｓｈｙｄｒｏｐｈｉｌａ）感染试验，
选择了３８２个极端表型用于鲇鱼６９０ＫＳＮＰ阵列的
基因分型，得出连锁群（ＬＧ）２、２６和 ２９上的 ３个
ＱＴＬ被鉴定为与 ＭＡＳ抗性显著相关，在这些区域
内，共有２４个基因具有已知的免疫功能，其中１０个
参与ＮＦ－ｋＢ信号通路，表明 ＮＦ－ｋＢ信号通路在
ＭＡＳ抗性中起到重要作用，由于参与 ＭＡＳ抗性的
ＱＴＬ数量有限，因此可以将分子标记辅助选择作为
鲇鱼抗ＭＡＳ育种的一种手段［１２］。

１．２　耐高温和耐低温育种
耐高温和耐低温性状的遗传并不稳定，因此选

育难度相对较大［１３］。刘宝锁等在对耐高温能力强

的大菱鲆（Ｓｃｏｐｈｔｈａｌｍｕｓｍａｘｉｍｕ）进行选育时，得到
的Ｆ２代比Ｆ１代的耐高温能力提高了１～２℃，此外
还得出大菱鲆的体质量与耐高温性遗传相关系数

为－１．００［１３－１５］，可作为今后选育耐高温品系的参
考。２０１３年，Ａｎｔｔｉｌａ等报道了 ４１个大西洋鲑
（Ｓａｌｍｏｓａｌａｒ）家系的高温耐受性和低氧耐受性的相
关性，家系之间的高温耐受性和低氧耐受性均显著

不同，临界最高温度与低氧耐受性之间存在显著正

相关，即高温耐受性强品系的低氧耐受能力也强，

证明高温耐受性和低氧耐受性可能存在一些共同

的信号通路［１６］。２０１７年，Ｉｎｅｎｏ等报道了通过选择
育种培育的 １种耐高温的虹鳟 （Ｏｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓ
ｍｙｋｉｓｓ）新品种，对 Ｆ１代的 Ｆ１Ｔ（耐高温的品系♀ ×
Ｎｉｋｋｏ品系♂）和Ｆ１Ｎ（Ｎｉｋｋｏ品系♀×热选择的品系
♂）进行高温胁迫，结果显示，Ｆ１代、Ｆ１Ｔ和 Ｆ１Ｎ的 Ｆ２
后代都显示出耐高温性状，说明培育出的新品种的

耐高温性状可以稳定遗传给后代［１７］。何金钊等采

用人工室内降温的方法进行低温胁迫试验，对比３
个品系（关岛品系、佛罗里达品系、珍珠白品系）红

罗 非 鱼 （Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ ｎｉｌｏｔｉｃｕｓ × Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓ
ｍｓｓａｍｂｉｃｕｓ）的耐低温能力，结果显示，３个品系的半
数致死温度分别是７．４６、６．７７、６．６８℃，珍珠白红罗
非鱼的耐低温能力最强，并提出了在不对鱼体造成

损伤的情况下通过临界温度连续选育的方法培育

新品种［１８］。

１．３　耐低氧育种
耐低氧性状是受众多微效基因控制的数量性

状［１９］。Ｌｉ等采用ＱＴＬ－ｓｅｑ和 ｄｄＲＡＤ－ｓｅｑ技术研
究尼罗罗非鱼（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）耐低氧相关基
因，结果显示，位于全基因组ＱＴＬ区间的ＧＰＲ１３２和
ＡＢＣＧ４基因的外显子中的单核苷酸多态性（ＳＮＰ）
与低氧耐受性状显著相关，表明它们可以作为研究

罗非鱼低氧耐受性的候选基因，为以后进行分子标

记辅助育种打下基础［２０］。陈柏湘通过选择育种建

立耐低氧和低氧敏感的基础群体，对团头鲂

（Ｍｅｇａｌｏｂｒａｍａａｍｂｌｙｃｅｐｈａｌａ）进行耐低氧相关分子
标记的筛选，发现了２个与耐低氧相关的 ＳＮＰ分子
标记，经试验证明其与团头鲂耐低氧性状相关性不

显著（Ｐ＞０．０５），还需进一步研究［１９］。李福贵等在

培育团头鲂耐低氧新品种时，从鄱阳湖挑选野生和

引进的优良品种作为亲本进行杂交，经过群体选育

得到Ｆ１代，低氧胁迫再筛选耐低氧能力强的个体建
立Ｆ２代，挑选体形好、生长速率高的Ｆ２代作为亲本
建立了Ｆ３代，试验表明，筛选出的Ｆ３代不仅耐低氧
能力强同时还保持了快速生长的特性［２１］。

１．４　耐盐性育种
Ｒｏｍａｎｏ等通过杂交育种培育的 ｌｅｍｏｎｆｉｎｂａｒｂ

ｈｙｂｒｉｄ（Ｈｙｐｓｉｂａｒｂｕｓｗｅｔｍｏｒｅｉ♂ ×Ｂａｒｂｏｄｅｓｇｏｎｉｏｎｏｔｕｓ
♀）经高盐胁迫证明了其高盐耐受性得到了提
升［２２］。Ｊｉａｎｇ等利用基于 ｄｄＲＡＤ－ｓｅｑ的 ＧＷＡＳ研
究成功筛选出了尼罗罗非鱼 ＧＩＦＴ品系和马来西亚
红罗非鱼（Ｏｒｅｏｃｈｒｏｍｉｓｍｏｓｓａｍｂｉｃｕｓ×Ｏ．ｎｉｌｏｔｉｃｕｓ）品
系中与耐盐性相关的 ＱＴＬ，证明了位于尼罗罗非鱼
系ｃｈｒＬＧ１８的２３．０Ｍｂ是主要的 ＱＴＬ区域，控制了
红罗非鱼和尼罗罗非鱼的耐盐性状，为精细定位耐

盐性相关的ＱＴＬ、分子标记辅助选择以及培育具有
耐盐性状的罗非鱼提供了基础［２３］。李学军等采用

盐度致死（ＭＳＴ）、半致死盐度（ＳＴ５０）以及耐高盐驯
化试验对９种罗非鱼进行了耐高盐能力比较分析，
结果表明，萨罗罗非鱼（Ｓａｒｏｔｈｅｒｏｄｏｎｍｅｌａｎｏｔｈｅｒｏｎ）
在ＭＳＴ、ＳＴ５０、耐高盐能力以及驯化期间的耐高盐能
力均高于其他罗非鱼品种，可作为今后培育耐高盐

能力强的罗非鱼的试验材料［２４］。

２　虾类抗逆育种研究进展

２．１　抗病育种
目前，全球对虾类影响最为严重的是白斑综合

征病毒（ＷＳＳＶ），因此亟需培育抗 ＷＳＳＶ病的新品
种。Ｍａｌｌｉｋ等采用斑节对虾（Ｐｅｎａｅｕｓｍｏｎｏｄｏｎ）的
７１ｂｐ微卫星和４５７ｂｐＲＡＰＤ－ＳＣＡＲＤＮＡ标记研
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究抗ＷＳＳＶ病流行率，定性ＰＣＲ表明，ＷＳＳＶ流行率
在季风前是最低的（０％），而在季风季节后是最高
的（２１．２％），定量 ＰＣＲ显示，在季风季节后 ＷＳＳＶ
的平均拷贝数也最高，使用单一遗传模式不能鉴定

性状，需结合环境影响［２５］，该项研究为培育抗病斑

节对虾提供了参考；黄永春等从２００２年开始通过选
择育种在引进的无特定病原的凡纳滨对虾

（Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓｖａｎｎａｍｅ）亲虾子代中挑选生长性状良
好的个体作为亲本建立第１代家系，之后再从第１
代中挑选抗病能力强、生长快的个体建立第２代家
系，然后进行抗 ＷＳＳＶ侵染试验，结果表明，第２代
选育家系的对虾抗病能力显著高于第 １代（Ｐ＜
００５），但抗病能力强的家系对应的生长速度相对
较慢，因此提出采用３０％生长 ＋７０％抗病的综合选
择进行选择育种的方法［２６］。１９９７年，李健等在黄
海海域捕捉亲虾培育Ｆ１，经连续６代的群体选育培
育出的中国对虾（Ｐｅｎａｅｅａｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）新品种“黄海一
号”抗病能力明显高于未选育群体［２７］。２００９年，孔
杰等利用不平衡巢式交配设计，建立对虾育种基础

群体，通过群体选育、家系选育以及多性状复合育

种等技术选育４代获得新品种“黄海二号”，经对比
试验表明，比山东、河北育苗场养殖的中国对虾存

活率提高了５．３５％［２８］。Ｗｕ等利用高分辨率熔解
曲线分析（ｈｉｇｈｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎｍｅｌｔｉｎｇ，ＨＲＭ）技术从新品
种黄海２号中筛选出了 ＷＳＳＶ抗性分子标记，再用
ＷＳＳＶ人工感染，收集ＷＳＳＶ易感和抗性群体，经对
比研究获得了３９个与 ＷＳＳＶ抗性相关的 ＳＮＰ基因
位点，为后续研究提供了参考［２９］。

２．２　耐高温和耐低温育种
虾类属变温动物，受水温的影响比较大，温度

的大幅度变化会直接影响其生理和生化功能，导致

抗病能力下降，死亡率增高，因此培育耐高温和耐

低温性状的优良品种具有很大的现实意义。通过

杂交可获得耐高温和耐低温性状良好的品系，如胡

志国通过引进凡纳滨对虾美国夏威夷 ＳＩＳ群体
（ＵＨ）、美国迈阿密 ＳＩＳ群体（ＵＭ）和泰国正大群体
（ＴＺ）进行杂交得到９个 Ｆ１代家系，进行对比研究
发现，ＵＨ和 ＵＭ杂交组合耐高温能力最强，ＴＺ和
ＵＨ杂交组合耐低温能力最强，为今后培育耐高温
及耐低温对虾品系提供了材料［３０］。２０１７年，李东
宇等通过比较南美白对虾选育群体（ＳＰ）和杂交群
体（ＨＰ）在低温条件下的生长性能，得出 ＨＰ在各个
性状上都极显著优于 ＳＰ（Ｐ＜０．０１），表明杂交群体

的耐低温能力高于选育群体［３１］。随着生物技术的

不断发展，通过筛选与耐低温性状相关的分子标记

进行选育的研究越来越多，例如 Ｍｅｎｇ等以中国明
对虾（Ｆｅｎｎｅｒｏｐｅｎａｅｕｓｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）幼虾的低温应激组
（４℃）和正常温度组（１８℃）为试验材料，通过差异
基因表达分析筛选、ＧＯ和 ＫＥＧＧ富集分析，获得了
可能与低温性状相关的 ８个基因（Ｃ型凝集素、
γ－丁基甜菜碱羟化酶、热休克蛋白 ＨＳＰ７０等）［３２］，
此研究结果为揭示中国明对虾的分子机制及低温

胁迫下中国明对虾分子辅助育种提供了基础数据。

２．３　耐低盐育种
斑节对虾属于广盐性生物，渗透压调节能力较

强，但过低的盐度也会影响其代谢能力［３３］。２０１６
年，Ｃｈｅｎ等通过盐度胁迫试验比较８个品系斑节对
虾的耐低盐能力，结果表明 Ｂ家系对低盐的耐受能
力最强，不同家系对盐度耐受程度都不同［３４］，为以

后选择育种提供了参考。２０１７年，陈劲松等将泰国
品系、非洲品系以及印尼品系的斑节对虾进行杂

交，建立了１１个家系，并对其不同家系幼虾的耐低
盐能力进行了对比，得出有４个家系的耐低盐能力
较强，可作为培育耐低盐品系的基础群体［３５］。

２．４　其他抗逆性状育种
养殖环境的溶氧量及氨氮浓度等非生物因子

对虾类的存活率影响也较大，李健等以子虾Ⅰ期的
耐氨氮胁迫的成活率为指标采用群体选育的方法

经过５代选育，培育出中国对虾新品种黄海３号，其
成活率高且遗传稳定，具有很强的耐氨氮胁迫能

力［３６］。邱立国等通过逆境胁迫法、酶性测定方法对

不同家系ＭⅢ期凡纳滨对虾进行氨氮胁迫和低氧胁
迫比较研究，得出６２０３家系的耐氨氮胁迫能力和耐
低氧能力最强，各家系对氨氮和低氧的胁迫耐受力

呈正相关［３７］，对今后培育抗逆新品系具有重要意

义。２０１８年，单保党等对长期进行人工选育的南美
白对虾利洋一号及通过基因选育技术筛选的利洋

二号进行了耐低氧比较研究，试验发现利洋二号的

平均耗氧量低于利洋一号，证明利洋二号的耐低氧

能力较强［３８］。蒋湘等在对日本囊对虾耐氨氮的遗

传参数估计中发现耐氨氮为低遗传力性状，因此进

行选育时采用家系选育效果会比较明显［３９］。

３　贝类的抗逆育种研究进展

３．１　抗病育种
国外对贝类抗病育种研究较多，其中杂交育种
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是培育优良新品种的常用方法，Ｆｒａｎｋ－Ｌａｗａｌｅ等在
美洲牡蛎（Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａｖｉｒｇｉｎｉｃａ）的抗病杂交育种研
究中发现，基因型和环境的相互作用是由疾病和盐

度共同驱动的，因此提出了采用盐度育种策略来选

育在合适盐度范围内的抗病品系［４０］。Ｌｉａｎｇ等在鲍
抗菌性研究中利用杂交育种技术将皱纹盘鲍

（Ｈａｌｉｏｔｉｓｄｉｓｃｕｓｈａｎｎａｉ）和 盘 鲍 （Ｈａｌｉｏｔｉｓｄｉｓｃｕｓ
ｄｉｓｃｕｓ）进行杂交得出的杂交种在抗病能力方面表现
出优于亲本一方或两方的杂种优势，其免疫系统功

能更强大，可有效抵制细菌的入侵［４１］。此外，栉孔

扇贝 （Ｃｈｌａｍｙｓｆａｒｒｅｉ）和虾夷扇贝 （Ｐａｔｉｎｏｐｅｃｔｅｎ
ｙｅｓｓｏｅｎｓｉｓ）［４２］、皱 纹 盘 鲍 和 盘 鲍［４３］、岩 牡 蛎

（Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａ ｎｉｐｐｏｎａ）和 长 牡 蛎 （Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａ
ｇｉｇａｓ）［４４］等也进行了杂交育种并得到较好的育种
效果。分子标记辅助育种技术在育种方面的应用

越来越广泛，为育种研究注入了新的活力。Ｇｕｏ等
在缢蛏（Ｓｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａ）ｉ型溶菌酶基因
ＳｃＬＹＺ－２序列的研究中，得出的重组 ＳｃＬＹＺ－２对
副溶血性弧菌（Ｖｉｂｒｉｏｐａｒａｈｅｍｏｌｙｔｉｃｕｓ）具有很强的抗
菌活性［４５］，为以后抗病育种提供了一定参考；Ｊｉａｎｇ
等对文蛤（Ｍｅｒｅｔｒｉｘｐｅｔｅｃｈｉａｌｉｓ）不同家系进行弧菌侵
染试验，结果显示，不同家系对弧菌的抗性存在显

著差异（Ｐ＜０．０５），选择３个抗性家系和３个易感
家系用于筛选抗性相关标志基因，得出 ＢＩＲＣ７、
Ｂｉｇ－Ｄｅｆ、ＣＴＬ９、ＮＦＩＬ３和 Ｂａｘ的表达水平与抗弧菌
表型相关，可以被认为是候选抗性相关标志物［４６］。

３．２　耐高温和耐低温育种
贝类的生理功能、生长发育及存活率受水体温

度的直接影响。王金鹏利用长牡蛎和福建牡蛎

（Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａａｎｇｕｌａｔａ）进行杂交构建家系，经人工高
温刺激（３７℃），得到高温敏感群体和高温耐受群
体，通过极端表型混池重测序的方法筛选２个群体
中的ＳＮＰ位点，研究发现了９５个与耐高温性状相
关的ＳＮＰ位点和４８个候选基因，本试验还通过构
建牡蛎的高密度遗传连锁图谱，对热刺激下 １５个
ＨＳＰ７０和ＨＳＰ２０的高表达量基因进行了ｅＱＴＬ定位
研究，采用荧光定量ＰＣＲ测量基因表达量，筛选出３
个基因并对其进行 ｅＱＴＬ定位，最终在 ＱＴＬ位点中
定位到２０个候选基因，表明 ＳＮＰ位点可能通过调
控ＨＳＰ基因表达量的变化进而影响牡蛎的高温耐
受能力［４７］。Ｍｅｎｇ等研究了温度变化时合浦珠母贝
（Ｐｉｎｃｔａｄａｆｕｃａｔａ）家系（海水珍珠牡蛎）中类胡萝卜
素含量对其免疫能力的影响，结果表明，当温度升

高，合浦珠母贝的存活率（ＳＲ）从２６℃到３４℃逐渐
下降，总类胡萝卜素含量（ＴＣＣ）降低；当 ＴＣＣ较高
时，ＳＲ也较高［４８］。但周童在研究高温胁迫时类胡

萝卜素对热休克蛋白 ＨＳＰ２２基因表达的影响中发
现，并不是类胡萝卜素高的组 ＨＳＰ２２表达量都高于
类胡萝卜素低的组，高温胁迫时，类胡萝卜素含量

不是单一影响 ＨＳＰ２２表达量变化的因素［４９］，类胡

萝卜素和ＨＳＰ２２的相互作用有待进一步探究，但类
胡萝卜素的含量可以作为一个指标进行选择育种。

３．３　耐低氧育种
贝类一般具备很强的耐低氧能力，如４～５．５℃

时长牡蛎在缺氧状态下可以存活近２周；２７～２８℃
时 紫 贻 贝 （Ｍｙｔｉｌｕｓｇａｌｌｏｐｒｏｖｉｎｃｉａｌｉｓ）稚 贝 在
１．４２ｍＬ／Ｌ的溶氧环境中还可以进行正常的生理代
谢［５０］。国内外对于贝类耐低氧育种的研究较少，近

２年贝类出口贸易逐渐增多，为保证贝类抵抗活体
运输的压力，一些研究工作者开始着手耐低氧的研

究。２０１８年，Ｐｏｗｅｌｌ等测试了选育紫贻贝家系的２
个关键表型反应（厌氧酶活性和壳鞘行为），得出贻

贝越早转换为无氧代谢对低氧的耐受性越强，最初

贻贝壳鞘闭合时间越长其耐受性和耐侵入性越

强［５１］，２种表型反应为贻贝耐低氧选择育种提供了
参考。王化敏等用１ｍｇ／Ｌ的氧气浓度对４种壳色
的蛤仔进行胁迫试验，对比其在低氧胁迫下热休克

蛋白家族和抗氧化酶家族基因成员的表达量，研究

结果表明，斑马蛤热休克蛋白 ＴＰｘ基因以及白蛤的
ＴＰＸ和抗氧化酶 ＨＳＰ４０基因在低氧胁迫时的表达
量显著高于其他品系（Ｐ＜０．０５），其中斑马蛤及白
蛤热休克蛋白ＴＰｘ基因参与体色的表达［５２］，初步证

实了有关色素合成的一些基因会在低氧胁迫过程

中发挥作用，为以后通过壳色选择育种耐低氧品系

提供了依据。

３．４　耐盐性育种
对于贝类来说其耐盐性与生活的水域环境有

很大的关系，生活在环境相对稳定的水域的贝类对

盐度的耐受能力相对较低（如鲍、大珠母贝等），反

之则较高［５０］。蒋湘等通过人工授精的方式将九孔

鲍（Ｈａｌｉｏｔｉｓｄｉｖｅｒｓｉｃｏｌｏｒｓｕｐｅｒｔｅｘｔｅ）１雄配３雌进行交
配，建立家系进行了低盐胁迫试验，结果表明，耐低

盐性状遗传力较低，可采用家系选育，后续对耐低

盐胁迫性状选育时则需要更多的家系［５３］。丁鉴锋

等发现壳色与低盐耐受性有一定的相关性，在对３
种壳色的菲律宾蛤仔进行耐低盐能力对比研究中
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得出斑马蛤的死亡率最低［５４］。Ｓｈｅ等用太平洋牡
蛎（Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａｇｉｇａｓ）的耐低盐群体、耐高盐群体和
对照群体进行 ＧＷＡＳ研究、ＨＲＭ和 ｍＲＮＡ表达分
析，筛选出 ２４个基因包括氯离子通道蛋白
（Ｃｇ＿ＣＬＣＮ７）、细胞凋亡抑制剂（Ｃｇ＿ＡＰ１）等，主要
参与离子／水通道的转运机制、游离氨基酸和活性
氧代谢、免疫反应和化学防御，位于这２个基因上的
３个 ＳＮＰ在群体间显著不同，表明这些基因可能在
牡蛎的耐低盐和耐高盐性能中起重要作用［５５］，这不

仅使我们进一步了解了贝类对盐度的适应机制，而

且为培育耐低盐和耐高盐牡蛎品系提供标记和科

学依据。

４　展望

水产动物抗病育种是水产动物抗逆育种中研

究最多的领域，目前对水产动物疾病的研究主要集

中在细菌和病毒方面，抗病育种一般采用家系选育

和分子标记辅助育种相结合的方法开展。连续多

代家系选育可直接得到抗病能力强的品系，具有操

作简单、效果好、避免近亲交配、减缓遗传衰退的优

点，但家系选育对空间需求大、世代间隔时间长［５５］。

分子标记辅助抗病育种则具备精准、高效、不受环

境条件影响的优点，通过筛选与抗病相关的ＤＮＡ分
子标记，根据分子标记将与抗病性状相关的基因进

行富集，再结合常规育种技术建立优良种群，理论

上能够取得比较好的效果，但目前大部分利用分子

标记辅助育种的效果没有明显优于传统育种主要

是因为一方面性状不是由单一基因控制的，筛选的

标记相关基因可能无法控制整个性状；另一方面群

体之间共享的主效分子标记较少，在一定程度上限

制了其应用与发展；最后，育种的家系少或群体比

较小，分子标记筛选需要大量的家系或群体来保障

多样性，从而保证标记的广泛适用性［５６］。

有关水产动物其他抗逆性状的育种方面，选择

育种、杂交育种和分子标记辅助育种运用的都比较

广泛。杂交育种一直是选育良种的常用办法，耐盐

性、耐低温、耐高温、耐低氧等均属于数量性状，是

由众多微效基因控制的，选择具有优良性状的亲本

进行杂交可以使其基因重新分配组合，将控制同一

目标性状的不同微效基因累积起来，从而使子代在

该性状上超过亲本出现杂种优势，但此方法耗时

长、过程复杂且会出现性状分离。由于产业对水产

动物耐盐性、耐低温、耐高温、耐低氧等性状的要求

不是特别急切，因此对这些抗逆性状的研究相对较

少。对今后抗逆育种的研究，可以采用常规育种技

术与全基因组辅助选择相结合的方法进行，首先利

用常规育种手段进行表型选择得到优良的抗逆性

状，然后通过全基因组辅助育种手段获得所有与抗

逆性状相关的标记位点，再通过软件找到最佳组

合，从而快速培育出抗逆性强的水产新品种。虽然

目前全基因组辅助选择育种技术还处于研究的初

级阶段，但随着测序成本的不断下降和育种技术的

不断创新，水产动物的抗逆育种研究在不久的将来

能够取得较大的突破。

参考文献：

［１］纪春艳．浅析我国水产养殖业的发展现状［Ｊ］．渔业致富指南，

２０１６（２２）：１４－１６．

［２］魏宝振．水产健康养殖的内涵及发展现状［Ｊ］．中国水产，２０１２

（７）：５－７．

［３］李成军．我国水产养殖安全问题研究现状［Ｊ］．现代农业，２０１９，

２（６）：６９－７０．

［４］沈夏霜，敖秋桅，甘　西，等．吉富罗非鱼抗病品系 Ｆ５代抗病性

能和生长性能的评估［Ｊ］．南方水产科学，２０１８，１４（３）：８３－９０．

［５］郑卫卫，陈松林，李泽宇，等．牙鲆抗迟缓爱德华氏菌性状的遗传

力和育种值分析［Ｊ］．农业生物技术学报，２０１６，２４（８）：１１８１－

１１８９．　

［６］李泽宇，陈松林，郭　华，等．牙鲆抗迟缓爱德华氏菌病家系的继

代选育与早期速生家系筛选［Ｊ］．渔业科学进展，２０１８，３９（３）：

３６－４３．

［７］陈松林．牙鲆“鲆优２号”［Ｊ］．海洋与渔业，２０１７（６）：３２．

［８］王　磊，陈松林，张英平，等．牙鲆连续三代抗鳗弧菌病家系的筛

选与分析［Ｊ］．中国水产科学，２０１３，２０（５）：９９０－９９６．

［９］ＳｈａｏＣ，ＮｉｕＹ，ＲａｓｔａｓＰ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅＳＮＰｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｆｏｒ

ｔｈｅｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆａｈｉｇｈ－ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎｇｅｎｅｔｉｃｍａｐｏｆＪａｐａｎｅｓｅ

ｆｌｏｕｎｄｅｒ（Ｐａｒａｌｉｃｈｔｈｙｓｏｌｉｖａｃｅｕｓ）：ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓｔｏＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｏｆ

Ｖｉｂｒｉｏａｎｇｕｉｌｌａｒｕｍ ｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｎｄｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｇｅｎｏｍｉｃ

ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．ＤＮＡＲｅｓｅａｒｃｈ，２０１５，２２（２）：１６１－１７０．

［１０］白姗姗，贾智英，郎延贺，等．ＣｙＨＶ－３感染镜鲤选育世代免疫

基因表达及抗病能力比较［Ｊ］．上海海洋大学学报，２０１７，２６

（５）：６５１－６５７．

［１１］ＳａｗａｙａｍａＥ，ＫｉｔａｍｕｒａＳＩ，ＮａｋａｙａｍａＫ，ｅｔａｌ．Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆａ

ｎｏｖｅｌＲＳＩＶＤ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔｓｔｒａｉｎｏｆｒｅｄｓｅａｂｒｅａｍ （Ｐａｇｒｏｓｏｍｕｓ

ｍａｊｏｒ）ｂｙｍａｒｋｅｒ－ａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎｃｏｍｂｉｎｅｄｗｉｔｈＤＮＡ－ｂａｓｅｄ

ｆａｍｉｌｙｓｅｌｅｃｔｉｏｎ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２０１９，５０６：１８８－１９２．

［１２］ＷａｎｇＷ Ｗ，ＴａｎＳＸ，ＬｕｏＪ，ｅｔａｌ．ＧＷＡＳａｎａｌｙｓｉｓｉｎｄｉｃａｔｅｄ

ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅｏｆＮＦ－ｋＢｓｉｇｎａｌｉｎｇｐａｔｈｗａｙｉｎｈｏｓｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅａｇａｉｎｓｔ

ｍｏｔｉｌｅＡｅｒｏｍｏｎａｓｓｅｐｔｉｃｅｍｉａｄｉｓｅａｓｅｉｎ ｃａｔｆｉｓｈ［Ｊ］．Ｍａｒｉｎｅ

Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１９，２１（３）：３３５－３４７．

［１３］刘宝锁，张天时，杰　孔，等．大菱鲆生长和耐高温性状的遗传

参数估计［Ｊ］．水产学报，２０１１，３５（１１）：１６０１－１６０７．

［１４］马爱军，黄智慧，王新安，等．大菱鲆耐高温品系选育及耐温性

—６５— 江苏农业科学　２０２０年第４８卷第１６期



能评估［Ｃ］／／中国水产学会．２０１２中国水产学会学术年会论文

集．北京：海洋出版社，２０１２：７４．

［１５］关　健，刘梦侠，刘洪军，等．大菱鲆子二代家系及亲本耐高温

能力比较［Ｊ］．渔业科学进展，２０１３，３４（１）：１０３－１１０．

［１６］ＡｎｔｔｉｌａＫ，ＤｈｉｌｌｏｎＲ Ｓ，ＢｏｕｌｄｉｎｇＥ Ｇ，ｅｔａｌ．Ｖａｒｉａｔｉｏｎｉｎ

ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｔｏｌｅｒａｎｃｅａｍｏｎｇｆａｍｉｌｉｅｓｏｆＡｔｌａｎｔｉｃｓａｌｍｏｎ（Ｓａｌｍｏ

ｓａｌａｒ）ｉｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｈｙｐｏｘｉａｔｏｌｅｒａｎｃｅ，ｖｅｎｔｒｉｃｌｅｓｉｚｅａｎｄ

ｍｙｏｇｌｏｂｉｎｌｅｖｅｌ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌＢｉｏｌｏｇｙ，２０１３，２１６

（７）：１１８３－１１９０．

［１７］ＩｎｅｎｏＴ，ＴａｍａｋｉＫ，ＹａｍａｄａＫ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｒｍａｌｔｏｌｅｒａｎｃｅｏｆａ

ｔｈｅｒｍａｌｌｙｓｅｌｅｃｔｅｄｓｔｒａｉｎｏｆｒａｉｎｂｏｗｔｒｏｕｔＯｎｃｏｒｈｙｎｃｈｕｓｍｙｋｉｓｓａｎｄ

ｔｈｅｐｅｄｉｇｒｅｅｓｏｆｉｔｓＦ１ａｎｄＦ２ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓｉｎｄｉｃａｔｅｄｂｙｔｈｅｉｒｃｒｉｔｉｃａｌ

ｔｈｅｒｍａｌｍａｘｉｍａ［Ｊ］．ＦｉｓｈｅｒｉｅｓＳｃｉｅｎｃｅ，２０１８，８４（４）：６７１－６７９．

［１８］何金钊，陈子桂，陈　诏，等．三种品系不同规格红罗非鱼的耐

寒性能评价［Ｊ］．淡水渔业，２０１７，４７（３）：７９－８３．

［１９］陈柏湘．团头鲂（Ｍｅｇａｌｏｂｒａｍａａｍｂｌｙｃｅｐｈａｌａ）低氧相关分子标记

的开发及应用［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２０１６：７－１２．

［２０］ＬｉＨＬ，ＧｕＸＨ，ＬｉＢＪ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅＱＴＬａｎａｌｙｓｉｓ

ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎｈｙｐｏｘｉａｔｏｌｅｒａｎｃｅａｎｄ

ｍｕｔａｔｉｏｎｓｉｎｔｈｅＧＰＲ１３２ａｎｄＡＢＣＧ４ｇｅｎｅｓｉｎＮｉｌｅｔｉｌａｐｉａ［Ｊ］．

ＭａｒｉｎｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１７，１９（５）：４４１－４５３．

［２１］李福贵，郑国栋，吴成宾，等．团头鲂耐低氧Ｆ３的建立及其在低

氧环境下的生长差异［Ｊ］．水产学报，２０１８，４２（２）：２３６－２４５．

［２２］ＲｏｍａｎｏＮ，ＡｌｉｆｆＡ，ＳｙｕｋｒｉＦ，ｅｔａｌ．Ｉｍｐｒｏｖｅｄｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｏｆｌｅｍｏｎ

ｆｉｎｂａｒｂｈｙｂｒｉｄ（ＨｙｐｓｉｂａｒｂｕｓｗｅｔｍｏｒｅｉｍａｌｅＢａｒｂｏｄｅｓｇｏｎｉｏｎｏｔｕｓ

ｆｅｍａｌｅ） ａｔｅｌｅｖａｔｅｄｓａｌｉｎｉｔｉｅｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ

Ｂｉｏｌｏｇｙ，２０１８，３９（５）：７１９－７２４．

［２３］ＪｉａｎｇＤＬ，ＧｕＸＨ，ＬｉＢＪ，ｅｔａｌ．ＩｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇａｌｏｎｇＱＴＬｃｌｕｓｔｅｒ

ａｃｒｏｓｓｃｈｒＬＧ１８ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｓａｌｔｔｏｌｅｒａｎｃｅｉｎｔｉｌａｐｉａｕｓｉｎｇＧＷＡＳ

ａｎｄＱＴＬ－ｓｅｑ［Ｊ］．ＭａｒｉｎｅＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，２０１９，２１（２）：２５０－２６１．

［２４］李学军，李爱景，李思发，等．新引进萨罗罗非鱼与其它８种罗

非鱼耐盐差异［Ｊ］．水产学报，２０１０，３４（７）：１０７２－１０７９．

［２５］ＭａｌｌｉｋＡ，Ｃｈａｋｒａｂａｒｔｙ，ＤｕｔｔａＳ，ｅｔａｌ．Ｓｔｕｄｙｏｎｔｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆ

ｄｉｓｅａｓｅ－ｒｅｓｉｓｔａｎｔｓｈｒｉｍｐｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｂｙＤＮＡｍａｒｋｅｒｓｉｎｒｅｓｐｅｃｔｔｏ

ＷＳＳＶｉｎｆｅｃｔｉｏｎｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｅａｓｏｎｓａｌｏｎｇｔｈｅｅｎｔｉｒｅＥａｓｔＣｏａｓｔｏｆ

ＩｎｄｉａａｉｍｉｎｇｔｏｐｒｅｖｅｎｔｗｈｉｔｅｓｐｏｔｄｉｓｅａｓｅｉｎＰｅｎａｅｕｓｍｏｎｏｄｏｎ［Ｊ］．

ＴｒａｎｓｂｏｕｎｄａｒｙａｎｄＥｎｅｒｇｉｎｇＤｉｓｅａｓｅｓ，２０１６，６３（１）：Ｅ４７－Ｅ５８．

［２６］黄永春，艾华水，殷志新，等．凡纳滨对虾抗 ＷＳＳＶ选育家系的

抗病与生长特性［Ｊ］．台湾海峡，２０１１，３０（３）：４１２－４１８．

［２７］李　健，刘　萍，何玉英，等．中国对虾快速生长新品种“黄海１

号”的人工选育［Ｊ］．水产学报，２００５，２９（１）：１－５．

［２８］孔　杰，罗　坤，栾　生，等．中国对虾新品种“黄海２号”的培

育［Ｊ］．水产学报，２０１２，３６（１２）：１８５４－１８６２．

［２９］ＷｕＹＹ，ＭｅｎｇＸＨ，ＫｏｎｇＪ，ｅｔａｌ．Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇｗｈｉｔｅｓｐｏｔｓｙｎｄｒｏｍｅ

ｖｉｒｕｓ（ＷＳＳＶ）－ｒｅｓｉｓｔａｎｔｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓｆｒｏｍＦｅｎｎｅｒｏｐｅｎａｅｕｓ

ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＯｃｅａｎＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙＣｈｉｎａ，２０１７，１６（１）：

１２９－１３６．　

［３０］胡志国．凡纳滨对虾选育基础群体的建立及生长性状遗传参数

的估计［Ｄ］．湛江：广东海洋大学，２０１５：３－７．

［３１］李东宇，孟宪红，孔 　 杰，等．凡纳滨对虾 （Ｌｉｔｏｐｅｎａｅｕｓ

ｖａｎｎａｍｅｉ）选育群体与杂交群体遗传多样性差异及其在低温条

件下生长性能的比较［Ｊ］．渔业科学进展，２０１７，３８（４）：６９－

７７．　

［３２］ＭｅｎｇＸＨ，ＤｏｎｇＬＪ，ＳｈｉＸＬ，ｅｔａｌ．Ｓｃｒｅｅｎｉｎｇｏｆｔｈｅｃａｎｄｉｄａｔｅ

ｇｅｎｅｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｌｏｗ－ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｔｏｌｅｒａｎｃｅｏｆＦｅｎｎｅｒｏｐｅｎａｅｕｓ

ｃｈｉｎｅｎｓｉｓｂａｓｅｄｏｎｈｉｇｈ－ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．

ＰＬｏＳＯｎｅ，２０１９，１４（４）：ｅ２１１１８２．

［３３］林元烧，曹文清．斑节对虾仔虾对低盐度海水耐受力的研究

［Ｊ］．中山大学学报（自然科学版），２０００，３９（增刊１）：１０３－

１０６．　

［３４］ＣｈｅｎＪＳ，ＺｈｏｕＦＬ，ＨｕａｎｇＪＨ，ｅｔａｌ．Ａｍｍｏｎｉａａｎｄｓａｌｉｎｉｔｙ

ｔｏｌｅｒａｎｃｅｏｆＰｅｎａｅｕｓｍｏｎｏｄｏｎａｃｒｏｓｓｅｉｇｈｔｂｒｅｅｄｉｎｇｆａｍｉｌｉｅｓ［Ｊ］．

Ｓｐｒｉｎｇｅｒｐｌｕｓ，２０１６，５（１）：１－４．

［３５］陈劲松，周发林，江世贵，等．斑节对虾幼虾不同家系的耐低盐

能力比较［Ｊ］．水产学报，２０１７，４１（５）：６８７－６９３．

［３６］李　健，何玉英，王清印，等．中国对虾（Ｆｅｎｎｅｒｏｐｅｎａｅｕｓ

ｃｈｉｎｅｎｓｉｓ）“黄海３号”新品种的培育［Ｊ］．渔业科学进展，２０１５，

３６（１）：６１－６６．

［３７］邱立国，江　秀，周代金，等．凡纳滨对虾不同家系应答逆境胁

迫的比较研究［Ｊ］．黑龙江畜牧兽医，２０１７（７）：２４０－２４３．

［３８］单保党，胡壮涛，蔡　娟，等．利洋１号和利洋２号南美白对虾

仔虾耐低氧能力研究［Ｊ］．当代水产，２０１８，４３（７）：８７－８９．

［３９］蒋　湘，郑静静，谢　妙，等．日本囊对虾耐高氨氮与生长性状

的遗传参数估计［Ｊ］．水产科学，２０１７，３６（６）：７００－７０６．

［４０］Ｆｒａｎｋ－ＬａｗａｌｅＡ，ＡｌｌｅｎＳＫ，ＤｅｇｒｅｍｏｎｔＬ．Ｂｒｅｅｄｉｎｇａｎｄ

ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎｏｆＥａｓｔｅｒｎＯｙｓｔｅｒ（Ｃｒａｓｓｏｓｔｒｅａｖｉｒｇｉｎｉｃａ）ｌｉｎｅｓｆｏｒ

ｃｕｌｔｕｒｅｉｎｔｈｅＭｉｄ－Ａｔｌａｎｔｉｃ，ＵＳＡ：ｌｉｎｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔａｎｄｍａｓｓ

ｓｅｌｅｃｔｉｏｎｆｏｒｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｈｅｌｌｆｉｓｈＲｅｓｅａｒｃｈ，

２０１４，３３（１）：１５３－１６５

［４１］ＬＩｉａｎｇＳ，ＬｕｏＸ，ＹｏｕＷＷ，ｅｔａｌ．Ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎｉｍｐｒｏｖｅｄｂａｃｔｅｒｉａ

ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎａｂａｌｏｎｅ：ｅｖｉｄｅｎｃｅｆｒｏｍｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌａｎｄｍｏｌｅｃｕｌａｒ

ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ［Ｊ］．Ｆｉｓｈ＆ＳｈｅｌｌｆｉｓｈＩｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２０１８，７（７２）：６７９－６８９．

［４２］于瑞海，包振民，王昭萍，等．栉孔扇贝 ×虾夷扇贝的杂交技术

［Ｊ］．中国海洋大学学报（自然科学版），２００６，３６（１）：８５－８８．

［４３］孙振兴，常林瑞，宋志乐．皱纹盘鲍与盘鲍杂交效果分析［Ｊ］．

水产科学，２００５，２４（８）：１－３．

［４４］滕爽爽．长牡蛎杂交育种的研究［Ｄ］．青岛：中国海洋大学，

２００９：２０－４３．

［４５］ＧｕｏＭ，ＷａｎｇＨＨ，ＳｈａｏＹＮ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄ
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Ｓｉｎｏｎｏｖａｃｕｌａｃｏｎｓｔｒｉｃｔａ［Ｊ］．ＦｉｓｈＳｈｅｌｌｆｉｓｈＩｍｍｕｎｏｌ，２０１９，８９：

１９８－２０６．　
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ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｐｈｅｎｏｔｙｐｅａｎｄｇｅｎｅｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｄａｔａｆｏｒｄｉｓｃｏｖｅｒｙｏｆ

ｍａｒｋｅｒｓｕｓｅｄ ｆｏｒｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅｃｌａｍ Ｍｅｒｅｔｒｉｘ

ｐｅｔｅｃｈｉａｌｉｓ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２０１８，４８２：１３０－１３６．

［４７］王金鹏．牡蛎生长与高温耐受性状的遗传解析［Ｄ］．青岛：中

国科学院研究生院（海洋研究所），２０１６．

［４８］ＭｅｎｇＺＨ，ＺｈａｎｇＢ，ＬｉｕＢＳ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈｃａｒｏｔｅｎｏｉｄｓｃｏｎｔｅｎｔｃａｎ

ｅｎｈａｎｃｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆｓｅｌｅｃｔｅｄＰｉｎｃｔａｄａｆｕｃａｔａｆａｍｉｌｉｅｓｔｏｈｉｇｈ

ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．Ｆｉｓｈ＆ ＳｈｅｌｌｆｉｓｈＩｍｍｕｎｏｌｏｇｙ，２０１７，６１

（２４）：２１１－２１８．
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ｂｉｏｍａｒｋｅｒｓｏｆｐｒｏｌｏｎｇｅｄｅｍｅｒｓｉｏｎｔｏｌｅｒａｎｃｅ［Ｊ］．Ａｑｕａｃｕｌｔｕｒｅ，２０１７，

４７９：６０１－６０８．

［５２］王化敏，丁鉴锋，杨东敏，等．４种壳色菲律宾蛤仔在低氧胁迫
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耐低盐与生长性状的遗传参数评估［Ｊ］．海洋与湖沼，２０１４，４５
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［５４］丁鉴锋，王　锐，闫喜武，等．菲律宾蛤仔３种壳色群体低盐耐
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［５５］ＳｈｅＺＣ，ＬｉＬ，ＭｅｎｇＪ，ｅｔａｌ．Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｒｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇｒｅｖｅａｌｓ

ｃａｎｄｉｄａｔｅｇｅｎｅｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｓａｌｉｎｉｔｙａｄａｐｔａｔｉｏｎｏｆｔｈｅＰａｃｉｆｉｃ

ｏｙｓｔｅｒＣｒａｓｓｏｓｔｒｅａｇｉｇａｓ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉｆｉｃＲｅｐｏｒｔｓ，２０１８，８（１）：８６８３．

［５６］鲁翠云，匡友谊，郑先虎，等．水产动物分子标记辅助育种研究

进展［Ｊ］．水产学报，２０１９，４３（１）：３６－５３．

郝紫微，吴　潇，刘　哲，等．果树器官脱落的研究进展［Ｊ］．江苏农业科学，２０２０，４８（１６）：５８－６６．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２０．１６．０１０

果树器官脱落的研究进展

郝紫微，吴　潇，刘　哲，谢智华，张绍铃，王　鹏
（南京农业大学园艺学院梨工程技术研究中心，江苏南京２１００９５）

　　摘要：器官脱落是植物通过可控方式将某一器官与母体分离的过程，在植物界普遍发生，也是果树重要的农艺性
状。器官脱落发生的位置称为离区，离区的发育是多种基因参与的精细而复杂的调控过程。本文通过总结近年来对

果树器官脱落的研究报道，在生理生化和分子机制方面阐述了果树器官脱落最新研究进展，以期提高对器官脱落的理

解，为进一步深入研究果树脱落机理提供思路与参考。
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　　器官脱落是植物界普遍存在的生理现象。果
树中常见花、果、叶和枝的脱落。这些器官的非正

常脱落最终均会影响果品的质量和产量，甚至导致

严重的经济损失。张全军等研究发现，砂梨的返花

返青现象与梨树早期落叶密切相关［１－２］，严重影响

翌年果实的产量和品质。所以在果树生产中，实时

控制好花果的脱落不仅能减少疏花疏果的人工费

用支出，还能提高果实品质，增加收入。

在脱落的起始阶段，脱落器官的基部分化出离

区，离区会进一步分化产生离层和保护层［３］。离层

是器官脱落母体的位置，植物器官的离层因物种和

器官存在差异，一般由５～５０层细胞组成［４］。而果

树中的离层细胞一般有５～１７层［５－６］，其中酸樱桃

的果实与果柄的离层细胞有５～８层，柑橘的果实和
果柄，叶柄、叶片分别有１０～１７、１５层，日本柿花萼
与花梗的脱落层由７层细胞组成。

本文从影响果树器官脱落的内外因素及相关

基因进行阐述，并对器官脱落提出工作假说及展

望，希望为进一步深入研究脱落机理，改良果树农

艺性状提供理论依据。

１　影响器官脱落的内外因素

果树器官脱落是一个由多种因素协调控制的

复杂的生理过程，可分为衰老或成熟引起的正常脱

落、植物自身生理活动引起的生理脱落和逆境条件

引起的胁迫脱落３种类型［７］。逆境条件、植物内源

激素及相关的酶均可以影响果树器官脱落。其中，

逆境条件产生的脱落最容易发生且危害严重，也是

引起果树器官非正常脱落的主要原因，包括水分胁

迫、温度胁迫、光照不足、矿物质与碳水化合物的缺
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