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大豆品种郑 97196 对疫霉根腐病的抗性遗传分析及基因定位
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摘 要:由大豆疫霉引起的大豆疫霉根腐病是一种世界性大豆病害，对产量品质影响极大。利用抗病品种进行防治

是目前最经济、有效的方法。大豆对疫霉菌株的抗性分为由单基因控制的完全抗性和由多基因控制的部分抗性两

种。以对多个大豆疫霉生理小种具有抗性的大豆品种郑 97196 作为抗性亲本与大豆感病品系 X242003 杂交构建 F2∶3

重组自交家系群体，用大豆疫霉菌株 HeN35 对亲本及 F2∶3群体进行抗性遗传分析并利用 SSＲ技术对郑 97196 的抗性

基因进行定位。结果表明:郑 97196 对大豆疫霉抗性是由一对显性单基因控制的，抗病对感病表现为显性，再用 9 种

毒力公式不同的疫霉菌株分别接种郑 97196 和 14 个国内外公认的含有单个抗病基因的大豆品种( 鉴别寄主) ，观察

并记录抗性反应类型，结果显示郑 97196 的抗性反应类型与 14 个鉴别寄主有所不同，推测其可能含有新的抗病基因，

暂命名为 ＲpsZheng。通过 SSＲ分子作图分析，该基因位于大豆分子遗传图谱 N连锁群上 satt485 和 satt584 之间，与这

两个标记之间的距离分别为 2. 1 和 3. 7 cM。
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Genetic Analysis of Ｒesistance to Phytophthora sojae and Mapping of Ｒesistance
Gene in Soybean Cultivar Zheng 97196
ZHANG Hai-peng，GUO Na，NIU Jing-ping，HUANG Jing，PENG Yang，WANG Hai-tang，ZHAO Jin-ming，XING Han
( Soybean Ｒesearch Institute of Nanjing Agricultural University /Key Laboratory of Biology and Genetics and Breeding for Soybean( General) ，Ministry of
Agriculture /State Key Laboratory for Crop Genetics and Germplasm Enhancement，Nanjing 210095，China)

Abstract: Phytophthora root rot of soybean is a worldwide soybean diseases caused by Phytophthora sojae ( P. sojae) ，has a
great impact on the yield and quality. Ｒesistant cultivars is the most economical and effective method to prevent it. Soybean
Phytophthora resistance contain complete resistance controlled by single gene and partial resistance controlled by multiple
genes，in this study the cultivars Zheng 97196 to multiple physiological strain of P. sojae resistant. A population of F2∶3 recom-
binant inbred lines( ＲIL) derived from the cross of Zheng 97196 × X242003，then the ＲIL was used to analyze the inheritance
of resistance by inoculated P. sojae HeN35 and map the resistance gene to a linkage group. The results showed that the resist-
ance of Zheng 97196 to P. sojae was controlled by a single gene ( Ｒps) ，and the resistance was dominant to susceptible，then
9 kinds of different virulence formula P. sojae were inoculated Zheng 97196 and 14 widely recognized as disease-resistant soy-
bean varieties contain a single gene( differential hosts) ，recorded the type of reaction，the results showed Zheng 97196 reac-
tion type was different from 14 differential hosts，speculated that it may have new resistance genes，temporarily named
ＲpsZheng. Basis of linkage analysis with SSＲ markers the gene was located on molecular linkage group N and flanked by
satt485 and satt584 with genetic distances 2. 1 and 3. 7 cM.
Keywords: Glycine max; Phytophthora root rot of soybean; Genetic analysis; Ｒesistance gene; SSＲ markers

由大豆疫霉( Phytophthora sojae) 引起的大豆疫
霉根腐病是一种危害程度仅次于大豆胞囊线虫

( soybean cyst nematode，SCN) 的世界性大豆病害［1］。
由于其危害面积大，程度重，大豆疫霉根腐病被列

为毁灭性的大豆病害之一［2］。1951 年美国俄亥俄
州首次报道该病，目前此病已传播到世界各国大豆

产区［3］。该病在我国东北、黄淮、长江中下游 3 个
大豆主产区以及其它生产区也广泛分布，对我国的
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大豆生产造成严重威胁［4-6］。大豆疫霉病菌是一种
土传卵菌纲病原，对化学药剂抗性较强，可以通过

土壤、水源和空气传播，传统的化学方法和农艺手
段很难彻底防治。目前利用抗病品种进行防治是
最经济、有效和环保的方法。大豆对疫霉根腐病具
有两种抗性:一种是由单个 Ｒps( resistance to Phyto-
phthora sojae) 基因控制的质量抗性，即完全抗性;另
一种是由多基因控制的数量抗性，即部分抗性。研
究表明当病原菌数量较多时或环境胁迫较大时，大

豆的数量性状抗性容易被克服［7］，因此，挖掘和利

用质量性状抗性是防治该病害首要任务［8］。Ber-
nard等于 1957 年发现大豆品种 Harlon 对大豆疫霉
的抗性是由一对显性单基因控制的，并鉴定出了第

一个抗疫霉基因 Ｒps1a，至今国内外已发现了多个
抗疫霉基因［8-17］。但除了 Ｒps1 及其部分等位基因

外，其它抗性基因在我国并不有效［3，5，18-20］，加之大

豆疫霉菌株的抗逆性很强且变异频率较高，一个大

豆品种的抗性很容易被克服，所以迫切需要发掘新

的抗性基因，培育更优秀的抗病品种。

本研究选用对我国多个疫霉生理小种具有抗

性的大豆品种郑 97196 与感病品系 X242003 配制杂
交组合，构建重组自交群体并接种大豆疫霉菌株

HeN35，以明确大豆疫霉根腐病完全抗性的遗传方
式。并利用 SSＲ 技术对抗性基因定位，找到与之紧
密连锁的分子标记，旨在为下一步克隆抗病基因和

分子抗病育种提供依据。

1 材料与方法

1. 1 植物材料
大豆品种郑 97196，品系 X242003 由南京农业

大学国家大豆改良中心提供。以郑 97196 ( P1 ) 作父

本，X242003( P2 ) 作母本杂交得到 F1代，F1代自交得

到 F2代，F2代自交衍生的 F2∶3重组自交家系作为抗

性遗传分析材料和作图群体。
14 个国内外公认的鉴别寄主( 含有一对单显性
抗大豆疫霉基因的大豆品种) 有 Williams，Harlon，
Harosoy 13XX，Williams 79，PI103091，Williams 82，
L76-1988，Chapman，PＲX146-36，PＲX145-48，L85-
2352，L85-3059，Harosoy62XX，Harosoy。
1. 2 疫霉菌株
南京农业大学植物保护学院提供 9 个毒力公式

各不相同的疫霉菌株 P6497、7076、Pmg、Ｒ31、JS08-
12、HeN35、HLJ17、H15、W274。菌株在 V8 ( 10%

Campbell’s V8 蔬菜汁，0. 02% CaCO3，1. 5% 琼脂
粉) 斜面培养基试管( 12℃ ) 中保存备用，试验前转
入 V8 平板培养基，在 25℃培养箱中生长 6 ～ 7 d 用
于接种。其中菌株 HeN35( 毒力公式 3a，3c，4，5，6，
7) 用来对郑 97196，X242003 及其 F2∶3家系进行抗性

鉴定。
1. 3 群体抗性鉴定
每个 F2∶3家系取 10 粒种子播种在装有蛭石的

一次性塑料杯中，在温室中培养至两片真叶完全展

平，用刀片将大豆子叶节下方轻划一伤口，伤口长

度约 1 cm，深度不超过大豆幼苗茎粗的 1 /3［21］，取
生长在 V8 培养基边缘的活力旺盛的菌株接种在伤
口上，接种后保湿 48 h，再转入温室正常培养，6 ～
7 d后参照 Gordon 等［15］的方法调查植株存活状况。

植株存活率大于 80%的为纯合抗病家系，存活率在
21% ～79%的为抗性分离家系，小于 20%的为感病
家系。
1. 4 总 DNA提取

采用改良的 CTAB 法［22］提取所有试验材料的
总 DNA( 亲本及 F2∶3家系的全部单株) 。
1. 5 构建抗感基因池
根据 F2∶3家系抗性鉴定的结果，取 10 株纯合抗

病家系植株的 DNA溶液等浓度等量混合，得到抗病
基因池; 取 10 株纯合感病植株的 DNA 溶液等浓度
等量混合，得到感病基因池。
1. 6 PCＲ扩增和 SSＲ分析
根据 SoyBase( http: / / soybase. org / ) 网站上提供

的序列，由南京金斯瑞生物公司合成扩增所需的

SSＲ引物。PCＲ反应体系 10 μL:正向引物、反向引
物各 1. 5 μL( 10 ng·μL －1 ) ，天根公司 Taq酶 4 μL( 5
U·μL －1 ) ，DNA模板 3 μL( 10 ng·μL －1 ) 。反应程序
为: 94℃预变性 5 min; 95℃变性 40 s，55℃退火 50 s
( 不同引物温度略有不同) ，72℃延伸 50 s，33 个循
环，72℃延伸 10 min，4℃保温。
首先选取大豆全基因组 SSＲ 引物在亲本间筛

选，将在亲本间具有多态性的标记在抗感池间筛

选，再将在抗感池间也具有多态性的标记用于扩增

组合衍生的 F2∶3家系群体，记录并对带型结果进行

分析。家系群体中与抗性亲本带型相同的记为
“AA”，与感病亲本带型相同的记为“BB”，同时具有
亲本两种带型的记为“AB”，带型不清或缺失的记为
“－”。利用 JoinMap 4. 0 软件分析连锁关系，并利
用刘仁虎等编写的 Excel 宏 － MapDraw［23］得到最终
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的定位图谱。

2 结果与分析

2. 1 郑 97196 抗疫霉菌株 HeN35 的遗传分析

利用下胚轴创伤接种法［21］对亲本郑 97196，
X242003 及其衍生的 F2∶3重组自交家系接种大豆疫

霉菌株 HeN35。结果显示: 郑 97196 对大豆疫霉菌
株 HeN35 表现为完全抗病，X242003 表现为完全感
病( 图 1) 。表 1 反映的是郑 97196 × X242003 组合
各世代对 HeN35 菌株的抗性反应，杂交组合的 F1均

表现为抗病，211 个 F2∶3家系中 56 个表现为完全抗
病，50 个表现为完全感病，105 个表现为抗感分离。
经卡方测验符合分离比例为抗病∶分离∶感病 =1∶2∶1，
说明郑 97196 对大豆疫霉 HeN35 的抗性是一对单

基因控制的显性遗传，该基因暂命名为 ＲpsZheng。

图 1 大豆品种郑 97196 和 X242003 接种

大豆疫霉菌株 HeN35 后的表型
Fig. 1 Phytophthora resistance test of the soybean

lines inoculated with the P. sojae isolate HeN35

表 1 Zheng 97196 和 X242003 及其 F2∶3群体对 HeN35 的抗性反应
Table 1 The resistance type to HeN35 in the F2∶3 families derived from the crosses of Zheng 97196 × X242003

亲本或家系

Cross or parents

株数 Number of plants 卡方检测 Chi-squared tests

抗病

Ｒesistance

分离

Heterozygosis

感病

Susceptibility

期望比

Expected ratio
χ2 P

郑 97196( P1 ) 40 0 0

F1 30 0 0

F2∶3 56 105 50 1∶2∶1 0. 84 0. 66

X242003( P2 ) 0 0 40

2. 2 抗病基因推导
表 2 反映了两个亲本及国内外公认的 14 个鉴

别寄主( 含有一对单显性抗大豆疫霉基因的大豆品

种) 对 9 个疫霉生理小种的反应类型，抗性亲本郑
97196 的反应类型为: ＲSSSSＲＲＲＲ，与 14 个鉴别寄

主的反应类型均不相同，据此推测 ＲpsZheng 可能存
在新的抗病基因。感病亲本 X242003 的反应类型
为: SSSSSSSS，与大豆感病品种 Williams( rps) 的反应
类型一致，说明它不含抗病基因。

表 2 大豆品种对 9 个疫霉菌株的反应类型

Table 2 The reactions of different soybean cultivars to 9 strains of P. sojae

大豆品种

Cultivar
Ｒps

大豆疫霉菌株 P. sojae

P6497 7076 Pmg Ｒ31 JS08-12 HeN35 HLJ17 H15 W274

Williams S S S S S S S S S

Harlon 1a Ｒ S Ｒ Ｒ S Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

Harosoy13XX 1b S S S Ｒ S Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

Williams 79 1c Ｒ S Ｒ Ｒ S Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

PI103091 1d Ｒ S S Ｒ S Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

Williams 82 1k Ｒ S Ｒ S S Ｒ Ｒ S Ｒ

L76-1988 2 S Ｒ S S S Ｒ S Ｒ Ｒ

Chapman 3a Ｒ S S Ｒ S S Ｒ Ｒ Ｒ

PＲX146-36 3b Ｒ S S S S Ｒ Ｒ S Ｒ

PＲX145-48 3c S Ｒ Ｒ S S S Ｒ S S

L85-2352 4 Ｒ Ｒ S S S S S Ｒ Ｒ

L85-3059 5 Ｒ S S S S S S S Ｒ
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续表 2

大豆品种

Cultivar
Ｒps

大豆疫霉菌株 P. sojae

P6497 7076 Pmg Ｒ31 JS08-12 HeN35 HLJ17 H15 W274

Harosoy62XX 6 Ｒ Ｒ S S S S Ｒ S Ｒ

Harosoy 7 S Ｒ S S S S S S Ｒ

郑 97196 Ｒ S S S S Ｒ Ｒ Ｒ Ｒ

X242003 S S S S S S S S S

毒力公式

Virulence

pathotype

1b，2，

3c，7

1a，1b，1d，

1c1k，3a，

3b，5

1b，1d，2，

3a，3b，4，

5，6，7

1k，2，

3b3c，

4，5，6，7

1a，1b，1c，

1d，1k，2，

3a，3b，3c，

4，5，6，7

3a，3c，

4，5，6，7
2，4，5，7

1k，3b，3c，

5，6，7
3c

Ｒ:抗病类型; S:感病类型。

Ｒ: Ｒesistant; S: Susceptible.

2. 3 SSＲ标记分析与连锁图谱构建
利用从 SoyBase( http: / / soybase. org / ) 网站上随

机选择的 500 对大豆基因组 SSＲ 引物进行多态性
筛选，其中 154 个标记在亲本郑 97196 和 X242003
间具有多态性，出现多态性的频率为 30. 8%。将这
154 个标记用于抗感池间多态性标记筛选，其中标
记 satt485、satt584、satt159 和 satt125 在抗感池间均
具有多态性，它们全部位于大豆基因组分子图谱 N
连锁群( 3 号染色体) ，推测抗性基因可能存在于 N
连锁群。为防止遗漏标记，再对 N 连锁群上的全部
标记继续进行多态性筛选，发现标记 satt009 和
satt683 在亲本和抗感池间也具有多态性。

用筛选出的 6 对标记引物 ( satt485、satt584、
satt159、satt125、satt009、satt683 ) 对 郑 97196 ×
X242003 组合衍生的 211 个 F2∶3家系进行扩增，记录

并分析特征条带( 图 2) 。结果表明这 6 个标记都与
ＲpsZheng连锁，并且它们在群体中均呈 1∶2∶ 1 分布，
为共显性标记( 表 3) 。
利用 JoinMap 4. 0 软件和 Excel 宏 － MapDraw

进行连锁分析并作图。在该连锁图谱上，郑 91796
中的抗病基因 ＲpsZheng 位于标记 satt485 和 satt584
之间，与这两个标记间的距离分别为 2. 1 和 3. 7 cM
( 图 3) 。

图 2 引物 satt485 和 satt584 在亲本和 F2∶3部分家系中扩增结果

Fig. 2 Amplication products of satt485 and satt584 among parents and F2∶3

表 3 基因 ＲpsZheng及与之连锁的 SSＲ标记在杂交组合衍生的 F2∶3群体中的分离情况

Table 3 Segregation of the gene ＲpsZheng and linked SSＲ markers in F2∶3 families from Hybrid combination

基因 /标记

Gene /Maker

株数

Number of F2∶3 plants

观察值 Observed number

AA AB BB

期望比

Expected ratio
χ2 P

ＲpsZheng 211 56 105 50 1∶2∶1 0. 84 0. 66

satt485 211 51 112 48 1∶2∶1 0. 60 0. 74

satt584 211 48 115 48 1∶2∶1 0. 39 0. 82

satt159 211 54 106 51 1∶2∶1 0. 95 0. 62

satt125 211 52 107 52 1∶2∶1 0. 96 0. 62

satt009 211 50 115 46 1∶2∶1 0. 36 0. 84

satt683 211 51 114 46 1∶2∶1 0. 41 0. 81
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图 3 ＲpsZheng定位图谱( A)和大豆 N连锁群整合图谱( B)

Fig.3 Location of ＲpsZheng on MLG N( A) and Linkage map of SSＲ markers( B)

3 讨 论

3. 1 抗性鉴定评价
进行 SSＲ标记分析时，抗感基因池的构建极为

重要，需要对家系群体进行严格且准确的抗性鉴

定。本试验参考 Gordon 等［15］的抗性评价标准，并
在此基础上进一步严格要求( 接种疫霉菌株后植株

存活率为 100%的为纯合抗病，0%的为纯合感病) ，

且试验设置多个重复以保证鉴定结果的准确。
3. 2 郑 97196 中抗性基因的定位
大豆对大豆疫霉的完全抗性是由一对显性单

基因控制的［24］，至今国内外已发现多个抗疫霉基

因，目前利用抗病品种是防治大豆疫霉根腐病的主

要手段，但大豆疫霉菌株毒力基因极易变异，在选

择压力下，抗病品种也可能因优势小种的变化而丧

失抗性，成为感病品种，这样抗多个生理小种( 或毒

性类型) 的多抗性种质对大豆疫霉根腐病抗病育种

研究至关重要。

本研究中对大豆品种郑 97196 和 X242003 以及
以它们为亲本的杂交组合衍生 F2∶3家系进行的抗性

鉴定结果表明:郑 97196 对大豆疫霉菌株 HeN35 表
现为完全抗性，其抗病性是由显性单基因控制的质

量性状。根据郑 97196 对 9 个供试菌株的反应类型

( 表 2) ，推测它可能含有新的抗病基因，结果在郑
97196 上定位到了一个抗大豆疫霉 HeN35 的基因，

位于大豆基因组 N 连锁群上，暂命名为 ＲpsZheng。

观察本试验所得的连锁图谱与 Song 等［25］整合的大
豆遗传连锁图，标记 satt009 和 satt584 的位置有所
改变，且各标记之间的距离也有所不同，这是由于

不同的作图群体遗传背景的不同，所以作图的标记

在连锁图上的位置及标记间的距离可能会存在差

异，这些差异在以往的研究中均能看到［26］。

3. 3 ＲpsZheng基因分析
SSＲ( simple sequence repeat) 即简单重复序列，

具有以下优点: 数量多; 可检测单一的多等位基因

位点;重复性高; 操作简单。所以利用 SSＲ 技术进
行基因定位是可靠的并被国内外研究者广泛的应

用。目前利用 SSＲ技术，国外定位到的位于大豆 N

连锁群上的抗大豆疫霉基因包括: Ｒps7、Ｒps1 ( 1a、
1d) 。其中 Ｒps1a 位于 satt159 和 satt009 之间，与它
们的距离分别为 0. 7 和 3. 2 cM［27］; Ｒps1d 位于标记
satt152 和 sat _186 之间，距离分别为 11. 5 和 5. 7
cM［28］; Ｒps7 位于 satt009 一侧，距离为 10. 6 cM［27］。

从 Song等［25］整合的大豆公共连锁图谱上可以看出
Ｒps1a、Ｒps1d和 Ｒps7 都位于 N 连锁群上端，而本研
究定位到的 ＲpsZheng 位于连锁群中部，所以推测
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ＲpsZheng与 Ｒps1 或 Ｒps7 不是同一个位点。而国内
也发现了位于 N 连锁群上的 ＲpsYD25、Ｒps9、
ＲpsYD29 和 ＲpsAH 抗性基因。其中 Ｒps9 位于
satt631 和 sat _186 之间，距离分别为 7. 5 和 4. 3
cM［29］; ＲpsYD29 位于 sat_186 和 satt530 之间，距离
分别为 2. 9 和 2. 5 cM; ＲpsYD25 位于 satt530 和 sat_
084 之间，距离分别为 6. 3 和 7. 7 cM［26］，对比公共
连锁图谱，这 3 个基因都位于标记 sat_084 上方，Ｒp-
sAH 位于 sat _ 166 下游，距离为 4. 1 cM［21］，而
ＲpsZheng 位于 sat _ 084 下方和 sat _ 166 上方的
satt485 和 satt584 之间，所以推测 ＲpsZheng 与它们
也不在同一位点，但这几个标记距离比较近，并且

在抗感池间具有多态性的一个标记 satt683 位于
satt530 和 sat_084 之间，所以不排除基因连锁的可
能。有研究表明植物抗病基因通常呈簇地分布在
植物基因组的特殊区域内，构成一个序列具有高度

相似性的可以识别不同毒力的病原菌的多基因

家族［30］。
对目标基因进行定位作图时，参与作图的群体

必须达到一定的数量，群体太小会导致定位结果的

不准确。本研究中作图群体为 211 个 F2∶3家系，群

体数量较多，结果找到了与 ＲpsZheng 紧密连锁的位
于大豆 N连锁群的 SSＲ 标记 satt485 和 satt584。标
记的可靠性和有效性是成功利用分子标记进行辅

助选择的必要前提，通常用单个分子标记进行辅助

选择时，标记与目的基因间的遗传距离不应超过 5
cM;用与目的基因连锁的两个侧翼标记进行选择，
准确性将极大地提高［31］。本研究中定位到的
ＲpsZheng与两侧标记 satt485 和 satt584 之间的遗传
距离分别为 2. 1 和 3. 7 cM，符合分子标记辅助选择
的要求。

4 结 论

大豆品种郑 97196 对大豆疫霉的抗性是由一对
显性单基因控制的完全抗性，暂将该基因命名为

ＲpsZheng，被定位于大豆 3 号染色体 N连锁群，位于
标记 satt485 和 satt584 之间，与这两个标记的遗传
距离分别为 2. 1 和 3. 7 cM。郑 97196 对国内多个
疫霉生理小种具有抗性，其抗性基因的鉴定和作图

为国内大豆抗疫霉育种提供了良好的材料。
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农业结构调整开局良好 玉米少了大豆多了
农业部 5 月 5 日举行的新闻发布会上指出:以种植业、畜牧业、渔业结构调整为重点的农业结构调整取得积极进展，实现

良好开局。预计今年玉米意向种植面积调减 2 000 万亩以上，大豆面积增加 600 多万亩，市场上需求较旺的品种如杂粮杂豆
呈增加趋势，青贮玉米和优质饲草面积增加;水稻、小麦等口粮品种保持稳定。

农业部副部长余欣荣表示，农业结构调整总体思路是以市场需求为导向，以深化农村改革为动力，以绿色发展、提质增
效、探索机制为方向，强化农业科技支撑，统筹稳产能、保供给、保生态，增强供给结构对需求变化的适应性和灵活性，不断提
高农业发展的质量效益和竞争力。

玉米调减是当前种植业调整的重点，也是广大农民关心的热点。玉米调整将坚持“保产能、适当调、产业化”。保产能，就
是巩固提升优势产区，加强基础设施建设，确保玉米生产能力。适当调，就是适当调减非优势区域的玉米面积，全国 5 年调减
5 000 万亩以上，鼓励农民将退出的玉米改种市场需要、效益较好的其他作物。产业化就是促进玉米转化加工，发展精深加工
业、延长产业链条。农业部已会同财政部整合 32. 5 亿元资金支持玉米结构调整，重点用于补助发展粮改饲和粮豆轮作。

畜牧业结构调整的重点是生猪优化布局和推进草食畜牧业发展。农业部将引导生猪养殖向玉米主产区和环境容量大的
地区转移，同时加快发展标准化规模养殖，推进废弃物综合利用和无害化处理。以生猪养殖大县为重点，启动畜牧业绿色发
展示范县创建活动，发展生态循环养殖。今年中央财政加大支持力度，将粮改饲试点范围扩大到整个“镰刀弯”地区和黄淮海
玉米主产区，试点县从 30 个增加到 100 个。

在渔业结构调整方面，重点是保护资源和减量增收。近年来，由于环境污染和过度捕捞，海洋渔业资源持续衰退，内陆水
域的淡水渔业资源也在严重衰退。目前水产品市场供给充足，但四大家鱼等传统水产品供给过剩，渔业进入了“卖鱼难”的新
常态。渔业部门正在大力推进渔业转型升级，通过不断优化水产品生产结构，让水产品能够“养出来、卖出去、吃起来”，满足
居民消费结构快速升级的需要。

转自《人民日报》


