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摘　 要:从 １９７５ 年到 ２０２４ 年ꎬ我从事大豆育种研究整 ５０ 年ꎬ主持和参加育成了大豆新品种 ６９ 个ꎬ包括主配和决选的

代表性新品种共 １５ 个ꎮ 本文仅对我从事的常规育种和践行的分子模块设计育种和全基因组 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 设计育种(组
合设计和基因型设计)新方法作以回顾ꎬ阐述这几个育种方法的概念和技术路线及其瓶颈ꎻ提出依据作物育种进化的

动力学机制ꎬ在发展生物育种的同时还要关注常规育种ꎬ尤其是实现生物育种和常规育种的有机结合ꎬ这是培育突破

性品种的保障ꎻ提出科研带头人应具有的品格并表达“理念、思路、舍得、管理”的育种感悟ꎬ以期为科技人员的大豆育

种之路提供铺垫ꎮ
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　 　 本人从 １９７５ 年到 ２０２４ 年从事大豆育种研究整

５０ 年的时间ꎬ回忆这 ５０ 年的大豆育种科学生涯ꎬ有
感万千ꎮ 我经历了常规育种、高光效育种和理想株

型育种ꎬ践行了分子模块育种和全基因组 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ
设计育种(组合设计和基因型设计)的新方法ꎬ主持

和参加育成大豆新品种 ６９ 个ꎬ包括主配和决选的代

表性新品种共 １５ 个ꎮ 本文主要介绍这 ５０ 年的育种

历程中用不同育种途径和方法主配和决选育成的

１５ 个代表性品种ꎬ总结常规育种、分子模块设计育

种和全基因组 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 设计育种(组合设计和基

因型设计育种)的概念、技术路线和主要瓶颈ꎬ分析

我国未来大豆育种目标ꎬ提出大豆高效育种体系建

设构想ꎬ总结育种感悟ꎬ以期为科技人员的大豆育

种之路提供铺垫ꎮ

１　 育成的代表性品种

代表性品种是指在育种团队所育成的品种中

能够代表某时期或某阶段在生产上做出较大贡献

的品种ꎮ 我在 ５０ 年育种历程中共参加和主持育成

６９ 个大豆新品种ꎮ 其中用不同育种途径和方法由

我主配和决选育成的有 １５ 个代表性品种:常规育种

育成品种 ４ 个ꎬ占 ２７％ ꎻ高光效育种育成品种 ４ 个ꎬ
占 ２７％ ꎻ理想株型育种育成品种 ２ 个ꎬ占 １３％ ꎻ分子

模块设计育种育成品种 ５ 个ꎬ占 ３３％ (表 １)ꎮ 其中

单交育成品种 １０ 个ꎬ占 ６７％ ꎬ辐射处理育成品种

２ 个ꎬ占 １３％ ꎬ回交育成品种 ２ 个ꎬ占 １３％ ꎬ复合杂

交育成品种 １ 个ꎬ占 ７％ ꎮ 说明 ４ 种育种途径均能

育成代表性品种ꎬ单交占主导ꎮ 从杂交亲本分析可
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知ꎬ含地理远缘血缘组合 １０ 个ꎬ占 ６７％ ꎬ国外血缘

３ 个组合ꎬ占 ２０％ ꎬ含半野生大豆血缘组合 ２ 个ꎬ占
１３％ ꎬ这一结果验证了常规育种杂交亲本选择与组

配原则(详见 ２. ２. ２ 节)ꎮ 且高光效育种、理想株型

育种和分子模块设计育种途径都已分别育成高光

效品种、理想株型品种和初级分子模块设计品种ꎮ

表 １　 １５ 个代表性大豆品种及其特征特性

Ｔａｂｌｅ １　 Ｆｉｆｔｅｅｎ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅ ｓｏｙｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

序号

Ｓｅｒｉａｌ

Ｎｏ.

品种

Ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

审定年份 /

审定编号

Ａｐｐｒｏｖａｌ ｙｅａｒ /

Ａｐｐｒｏｖａｌ

ｎｕｍｂｅｒ

育成方法

Ｂｒｅｅｄｉｎｇ

ｍｅｔｈｏｄ

亲本

Ｐａｒｅｎｔｓ

特征特性

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

１ 黑农 ３９ １９９４

黑审豆 １９９４００８

高光效育种 绥农 ４ 号 / 铁 ７５１８ 无限结荚习性ꎬ小圆叶ꎬ白花ꎬ百粒重１７ ｇ 左右ꎬ生育期１２３ ｄꎬ

(２ ５５０ ℃)ꎬ蛋白质含量 ４２. ２６％ ꎬ脂肪含量 ２０. ３９％ ꎮ 适合

黑龙江省第一积温带ꎮ

２ 黑农 ４０ １９９６

黑审豆 １９９６００８

高光效育种 绥 ８１￣２４２ / 铁 ７８０５７ 无限结荚习性ꎬ长叶ꎬ紫花ꎬ百粒重 ２２ ｇ 左右ꎬ生育期 １２５ ~

１２８ ｄ(２ ６８０ ℃)ꎬ蛋白质含量 ４２. ２６％ ꎬ脂肪含量 ２０. ３９％ ꎬ

适合黑龙江省第一积温带ꎮ

３ 黑农 ４１ １９９９

黑审豆 １９９９００３

高光效育种 黑农 ３３ ６０Ｃｏ 处理 亚有限结荚习性ꎬ长叶ꎬ白花ꎬ百粒重 １８ ~ ２０ ｇ 左右ꎬ生育期

１２５ ~ １２８ ｄ (２ ６２８ ℃)ꎬ蛋白质含量 ４１. ７２％ ꎬ脂肪含量

２０􀆰 ４０％ ꎬ适合黑龙江省第一积温带ꎮ

４ 黑农 ４８ ２００４

黑审豆 ２００４００２

高光效育种 黑农 ４０ / 绥 ９０￣５８８８ 亚有限结荚习性ꎬ长叶ꎬ白花ꎬ百粒重 ２２ ~ ２５ ｇꎬ生育期 １１８ ｄ

(２ ３５０ ℃)ꎬ蛋白质含量 ４４. ７１％ ꎬ脂肪含量 １９. ０５％ ꎬ适合

黑龙江省第二积温带ꎮ

５ 黑农 ４４ ２００２

黑审豆 ２００２００３

常规育种 黑农 ３７ / 吉林 ２０ 亚有限结荚习性ꎬ圆叶ꎬ白花ꎬ百粒重 ２０ ~ ２２ ｇꎬ生育期 １１５ ｄ

(２ ４００ ℃)ꎬ蛋白质含量 ３６. ０６％ ꎬ脂肪含量 ２３. ０１％ ꎬ适合

黑龙江省第二积温带ꎮ

６ 牡豆 １５ ２０１９

黑审豆 ２０１９００１６

常规育种 黑农 ４８ / 龙品 ８８０７ 亚有限结荚习性ꎬ长叶ꎬ紫花ꎬ百粒重 ２０. １ ｇ 左右ꎬ生育期 １２０ ｄ

(２ ４５０ ℃)ꎬ蛋白质含量 ４５. ０８％ ꎬ脂肪含量 １７. ５％ ꎬ适合黑

龙江省第二积温带ꎮ

７ 牡试 ６ 号 ２０２０

黑审豆 ２０２０００１２

常规育种 黑农 ４８ / 龙品 ８８０７ 亚有限结荚习性ꎬ长叶ꎬ紫花ꎬ百粒重 ２０. １ ｇ 左右ꎬ生育期 １２０ ｄ

(２ ４５０ ℃)ꎬ蛋白质含量 ４５. ９９％ ꎬ脂肪含量 １７. ６４％ ꎬ适合

黑龙江省第二积温带ꎮ

８ 东生 ２０２ ２０２０

黑审豆 ２０２０００６０

常规育种 蒙豆 ３６ / 嫩奥 ４ 号 亚有限结荚习性ꎬ长叶ꎬ紫花ꎬ百粒重２０. ０ ｇ 左右ꎬ生育期９５ ｄ

(１ ８００ ℃)ꎬ蛋白质含量 ３９. ９９％ ꎬ脂肪含量 ２１. ２７％ ꎬ适合

黑龙江省第六积温带ꎮ

９ 牡豆 ４７ ２０２３

黑审豆 ２０２３Ｌ００１１

理想株型育种 牡 ５０８ / 蒙豆 ３１ 亚有限结荚习性ꎬ长叶ꎬ紫花ꎬ百粒重 １８. ７ ｇꎬ生育期 １１５ ｄ

(２ ２５０ ℃)ꎬ蛋白质含量 ３７. ６２％ ꎬ脂肪含量 ２２. ４８％ ꎬ适合

黑龙江省第三、四积温带ꎮ

１０ 东生 ８９ ２０１９

黑审豆 ２０１９００６６

理想株型育种 黑农 ３５ ６０Ｃｏ 处理 亚有限结荚习性ꎬ长叶ꎬ白花ꎬ百粒重 １５ ｇ 左右ꎬ生育日数 １１５ ｄ

(２ ３００ ℃)ꎬ亚有限结荚习性ꎬ蛋白质含量 ４２. ０５％ ꎬ脂肪含

量 ２０. ８％ ꎬ适合黑龙江省第三积温带ꎮ

１１ 东生 ７７ ２０１５

黑审豆 ２０１５０１２

分子模块

设计育种

黑农 ４８ /

垦鉴 ３５ / /

垦鉴 ３５

将早熟模块 ｅｌ￣ａｓ 导入底盘品种ꎬ亚有限结荚习性ꎬ长叶ꎬ紫

花ꎬ百粒重 ２０. ７ ｇꎬ生育期 １１８ ｄ(２ ３５０℃)ꎬ蛋白质含量

４０􀆰 ４％ ꎬ脂肪含量 ２１. ５％ ꎬ适合黑龙江省第二积温带ꎮ

１２ 东生 ７８ ２０１７

黑审豆 ２０１７０１２

分子模块

设计育种

黑农 ４８ / 黑河 ４６ 将早熟模块 ｅｌ￣ａｓ 导入底盘品种ꎬ亚有限结荚习性ꎬ长叶ꎬ紫

花ꎬ百粒重 ２０. ６ ｇꎬ生育期 １１８ ｄ(２ ３５０ ℃)ꎬ蛋白质含量

４０􀆰 ２５％ ꎬ脂肪含量 ２１. ２２％ ꎬ适合黑龙江省第二积温带ꎮ
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表 １(续)

序号

Ｓｅｒｉａｌ

Ｎｏ.

品种

Ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

审定年份 /

审定编号

Ａｐｐｒｏｖａｌ ｙｅａｒ /

Ａｐｐｒｏｖａｌ

ｎｕｍｂｅｒ

育成方法

Ｂｒｅｅｄｉｎｇ

ｍｅｔｈｏｄ

亲本

Ｐａｒｅｎｔｓ

特征特性

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ

１３ 东生 ７９ ２０１８

黑审豆 ２０１８００１３

分子模块

设计育种

哈 ０４￣１８２４ /

绥 ０２￣２８２

将早熟模块 ｅｌ￣ａｓ 导入底盘品种ꎬ亚有限ꎬ长叶ꎬ白花ꎬ百粒重

１８. ８ ｇꎬ生育期 １１８ ｄ(２ ３５０ ℃)ꎬ蛋白质含量 ３６. ３３％ ꎬ脂肪

含量 ２４. １６％ ꎬ适合黑龙江省第二积温带ꎮ

１４ 东生 ８５ ２０２０

黑审豆 ２０２０００３３

分子模块

设计育种

黑农 ５１ / /

黑农 ５１ /

绥 ０５￣６０２２

将早熟模块 ｅｌ￣ａｓ 和耐旱模块导入底盘品种ꎬ亚有限结荚习

性ꎬ长叶ꎬ白花ꎬ百粒重 １８. ８ ｇꎬ生育期 １１５ ｄ(２ ３００ ℃)ꎬ蛋

白质含量 ３７. ２９％ ꎬ脂肪含量 ２２. ３２％ ꎬ适合黑龙江省第三积

温带ꎮ

１５ 中牡 ２５１ ２０２３

黑审豆 ２０２３Ｚ００２３

分子模块

设计育种

合丰 ５１ / /

黑农 ４４ / 晋豆 ２３ / / /

合丰 ５１ / / / / 黑河 ４３

将早熟模块 ｅｌ￣ａｓ 和耐旱模块导入底盘品种ꎬ无限结荚习性ꎬ

生育期 １１５ ｄ (２ ３００ ℃)ꎬ蛋白质含量 ３８. ８％ ꎬ脂肪含量

２３􀆰 ２％ ꎬ百粒重 ２０. ９ ｇꎮ 适合黑龙江省第四积温带ꎮ

２　 常规育种

２. １　 常规育种的概念

常规育种开始是指早期的系统选种和有性杂

交育种ꎬ通常也称为传统育种ꎮ “常规”是相对于时

代而言ꎬ是动态的概念ꎮ 随着育种学科的发展ꎬ常
规的概念和内容也在不断发展ꎬ包括在育种途径与

方法上不断改进ꎬ产生回交育种和诱变育种ꎬ又随

着育种学科的发展和时间推移ꎬ回交育种和诱变育

种也逐渐成为常规育种的手段ꎬ所以常规育种的内

涵是动态变化的ꎮ
常规育种不仅具有科学性ꎬ也具有艺术性ꎮ 科

学性是因为其以“进化论”“遗传学”“生态学”等理

论作为基础ꎬ育种者在头脑中依据这些理论和生产

需求绘制育种设计蓝图ꎬ忽略其科学性是对常规育

种的片面理解ꎻ艺术性是因为育种过程中需依据育

种经验进行合理选择ꎬ根据育种期望在育种群体中

选择优良单株ꎬ同一育种群体ꎬ不同育种者的选择

结果不同ꎬ这就体现出了艺术性ꎮ 而常规育种家在

从事多年的育种工作后ꎬ积累了丰富的遗传育种学

知识和不可替代的育种经验ꎬ实现科学性和艺术性

的结合ꎮ
２. ２　 常规育种的技术路线

２. ２. １ 　 常规育种杂交亲本选择 　 盖钧镒等[１] 指

出:在 １９２３—２００５ 年间ꎬ我国大豆杂交育种采用的

直接 亲 本 多 为 育 成 品 种 和 育 成 品 系ꎬ 分 别 占

４４􀆰 ４４％和 ３９. ２３％ ꎬ国外品种和地方品种仅分别占

６􀆰 ６４％和 ９. ６９％ ꎮ 而作为母本的育成品种、育成品

系、国外品种和地方品种分别为 ５０. ３４％ 、３８. ３１％ 、

２. ７５％和 ８. ５５％ ꎮ 熊冬金等[２] 研究表明育成品种

和品系与野生大豆和地方品种相比ꎬ虽然丢掉了某

些等位变异但也新增某些等位变异ꎬ所以育成品种

(系)即是受体又是供体亲本ꎬ利用综合性状优良的

育成品种(系)作直接亲本ꎬ能较好地育成普通新

品种ꎮ
因此从整体论的角度出发ꎬ可以根据表型分

析、系谱追溯和品种育成过程及育种宝贵经验等来

发掘优异亲本ꎬ并提出限制高产(超高产)育种瓶颈

的主要生态性状ꎮ 首先发掘高产(超高产)育种受

体亲本ꎬ在解析育成品种、各生态区新育成且具有

很好配合力的主栽品种遗传背景的基础上ꎬ发掘受

体亲本(底盘品种)ꎮ 目前大豆育种中实际利用的

是亲本的特殊配合力ꎬ一般配合力只是预选亲本的

参考依据ꎬ但是尚鲜见配合力这一重要性状关于分

子标记和调控基因的报道ꎮ
其次是发掘供体亲本ꎬ需要着重选择产量和产

量的主要相关生态性状ꎬ包括生育期、产量性状、理
想株型性状、高光效性状、花荚脱落性状、主茎节

数、主茎有效节数、每节荚数性状、短分枝性状、曲
茎短分枝性状、成熟期生物量、收获指数、Ｒ６ ~ Ｒ８
期日数、高异交率及抗病虫、耐旱、耐盐碱等生态

性状ꎮ
２. ２. ２　 常规育种杂交亲本组配　 在亲本组配时ꎬ首
要关键是明确受体亲本的特征特性ꎬ只有 １ ~ ２ 项短

板ꎻ其次发掘能弥补受体短板的供体亲本ꎮ 可以通

过回交(生态回交)转育技术路线ꎬ以受体亲本(或
不同供体)为轮回亲本进行 １ ~ ２ 回交ꎬ将弥补受体

短板的供体亲本的基因导入受体亲本中ꎮ



６６６　　 大 豆 科 学 ６ 期

盖钧镒等[１] 分析了 １９２３—１９９５ 年中国大豆育

成品种的组配方式的演变发展ꎬ趋向于以育成品种

(Ｃ)和育成品系(Ｓ)相互组合(Ｃ × Ｃ、Ｓ × Ｓ、Ｃ × Ｓ、
Ｓ × Ｃ)的 ４ 种组配为主ꎮ 在亲本组配前期本人采用

本生态区的多个主栽品种(系)作为受体亲本(底盘

品种)ꎬ与几个弥补受体亲本(底盘品种)短板的供

体亲本杂交(表 １ 中的单交类型)ꎮ 后期则采用多

个供体亲本改造同一受体亲本的“巢式组配方式”ꎬ
通过回交(生态回交)转育技术路线ꎬ获得比前期好

的效果(表 １ 中的回交和复合杂交类型)ꎮ 采用春

夏大豆杂交(创造中间型)ꎻ春大豆株型与黄淮春夏

大豆和南方夏大豆株型杂交ꎻ新育成主栽品种和地

方品种(含上述生态性状)杂交ꎻ新育成主栽品种和

国外品种杂交ꎻ新育成主栽品种和地理远缘品种杂

交ꎻ新育成主栽品种和野生(半野生)品种杂交ꎻ利
用具有弥补受体亲本生态性状短板的稳定优良单

株(Ｆ１ ~ Ｆ５代)为供体亲本ꎬ向受体亲本导入其特定

生态性状ꎬ用受体亲本(或不同供体亲本)为轮回亲

本回交 １ 次等方法创制供体亲本ꎬ也有可能直接育

成突破性品种ꎻ用不孕系构建含东北春大豆、黄淮

海春夏大豆、南方多季作大豆和国外大豆品种(系)
的育种群体ꎬ培育供体亲本或直接培育突破性品种ꎮ

在育种实践中ꎬ改良主基因性状时需要改良多

基因性状ꎮ 在回交育种中采用不同轮回亲本进行

回交 的 方 法 被 定 义 为 修 饰 回 交 法 ( ｍｏｄｉｆｉｅｄ
ｂａｃｋｃｒｏｓｓ) [３]ꎮ 生态回交法是在总结前人研究和育

种实践中提出来的育种新方法ꎬ属于修饰回交法范

畴ꎮ 只是要转移主基因性状和多基因性状目标放

在生态适应性和丰产抗逆性上ꎬ同时将核不育系引

入回交群体ꎬ改进杂交方法ꎬ提高杂交速度(不去

雄ꎬ即可授粉)ꎬ这一小小的变动拓宽了大豆育种途

径与方法ꎮ 我曾提出利用修饰回交的方法稳定黑

龙江省农业科学院大豆研究所育种一室大豆品种

在黑龙江省第一积温带的主栽优势ꎬ同时向第 ３、第
４ 积温带拓展ꎮ 因此我于 １９９０ 年开始用黑龙江省

第 ３ ~ ４ 积温带相同和不同于杂交亲本之一的生态

类型品种(系)为轮回亲本之一ꎬ进行 １ ~ ２ 次轮回

杂交再进行自交与选择ꎮ 试图累加第 ３ ~ ４ 积温带

品种(系)适应性和丰产性ꎬ在第 １ 积温带选育适宜

第 ３ ~ ４ 积温带品种(系)ꎬ并进行了大豆生态回交

法的理论研究ꎮ
之后我主持黑龙江省农业科学院大豆研究所

育种一室与北安垦区陆丰农科所合作ꎬ采用生态回

交法ꎬ１９９５ 年配制杂交组合合丰 ３４ × 绥 ９０￣５３５１ꎬ
１９９６ 年用合交 ９３￣１５３８ 为父本进行生态回交ꎬ(合
丰 ３４ ×绥 ９０￣５３５１) Ｆ１ × 合交 ９３￣１５３８ꎬ最终育成高

蛋白大豆新品系哈北 ４６￣１ꎮ 该品种为亚有限结荚

习性ꎬ株高 ８０ ｃｍꎬ主茎 ２０ 节ꎬ四粒荚多ꎬ百粒重

２０ ｇꎬ籽粒圆黄有光泽ꎬ其外观商品属性好ꎮ 该品种

生育日数 １１６ ｄꎬ需活动积温 ２ ２００ ℃ꎮ 经 １９９９ 和

２０００ 年两年鉴定试验ꎬ产量为 ２ ９７５ ｋｇ􀅰ｈｍ － ２ꎬ比对

照品种北丰 １１ 号增产 ９％ 左右ꎬ具有达到产量

４ ２００ ｋｇ􀅰ｈｍ － ２ 的生产潜力ꎮ 经 ２０００ 和 ２００１ 年农

业部谷物质量检验测试中心检验ꎬ平均蛋白质含量

为 ４４. ００％ ꎬ平均脂肪含量为 １９. ５６％ ꎮ 该品系适合

种植于黑龙江省黑河、北安、嫩江、克拜地区即黑河

４３ 的种植区域ꎬ在这些区域得到广泛种植并成为该

适应区主栽品种ꎮ
２. ２. ３　 常规育种后代表型选择　 改良系谱法选择:
Ｆ１代去伪杂种按组合单株收获ꎻＦ２代按育种目标淘

汰组合(２０％左右)ꎬ在保留组合中按生态性状的遗

传力选择单株ꎬ保留遗传多样性ꎬ按照熟期早晚进

行两次单株选择ꎻ南繁 Ｆ３ 代按组合摘荚法收获ꎻＦ４

代按育种目标(考虑株型、病害等)在每个组合选优

良单株ꎻＦ５代按育种目标(株型、产量、品质、病害)
决选品系ꎮ 采用“竖看行、横看株”的方法ꎬ在优良

组合选择优良系统ꎬ在优良系统选择优良单株ꎮ 这

种方法的优点是选择准确性较高ꎬ但费时费工ꎬ可
能丢掉某些遗传变异ꎮ

混合摘荚法选择:Ｆ１ 代采用组合单株摘荚法

(单株全收)去伪杂种ꎻＦ２ ~ Ｆ３代采用组合单株摘荚

法ꎻＦ４代根据育种目标选单株ꎻＦ５代决选品系ꎮ 这种

方法的优点是可以保留全部遗传多样性ꎬ省工省

时ꎬ但必须保证 Ｆ１ 代全部是真杂种ꎬＦ４ 代选择难度

大ꎬ用地多ꎮ
２. ２. ４　 常规育种的主要瓶颈及应对措施　 有性杂

交育种的瓶颈仍然是杂交亲本组配和后代的选择ꎬ
这是有性杂交育种成败之关键ꎮ 有性杂交育种由

于“优” × “优”的亲本组配方式和育种单位互相引

种ꎬ使得遗传基础日趋贫乏ꎻ同时由于不能解决近

缘种和远缘种杂交的问题ꎬ从而限制了遗传多样性

的扩展ꎮ 分子(分子模块)设计育种及基因编辑育

种可以弥补此不足ꎮ 参考韩锁义等[４] 研究结果ꎬ诱
变育种的瓶颈是诱变源和诱变剂量的选择及诱变

材料的数量ꎬ诱变源一般采取６０Ｃｏ γ 射线ꎬ诱变剂量

采用大豆半致死剂量(１５０ ~ ２５０ Ｇｒａｙ)为宜ꎬ诱变材
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料的数量以 ９ ０００ 粒及以上效果为佳[５]ꎬ为保证辐

射一致性ꎬ辐射材料均匀辐射并一次性处理ꎮ
回交育种常用于改良优良品种的个别主基因

性状ꎬ但其它性状只能恢复至原轮回亲本水平ꎮ 品

种的适应性和抗病性经常由于新的生理小种出现

而丧失ꎬ若想在某一生态区育成其他生态区的品种

用回交育种难度很大ꎬ这是回交育种的瓶颈ꎮ 所以

盖钧镒等[６] 将在回交育种中采用不同轮回亲本进

行回 交 的 方 法 定 义 为 修 饰 回 交 法 ( ｍｏｄｉｆｉｅｄ
ｂａｃｋｃｒｏｓｓ)ꎻ杜维广和满为群[７] 曾提出生态回交构

想ꎬ较好地解决了回交育种瓶颈ꎮ

３　 分子模块设计育种

３. １　 分子模块设计育种概念

薛勇彪等[８]指出ꎬ分子模块是功能基因及其调

控网络的可遗传操作的功能单元ꎮ 由于复杂性状

是基因与基因、基因与环境互作的产物ꎬ多数农艺

(经济)性状受多基因调控ꎬ并具有“模块化”特性ꎮ
因此ꎬ需综合运用分子生物学、基因组学和系统生

物学等前沿生物学研究的最新成果ꎬ对控制生物复

杂性状的分子模块进行研究ꎬ采用计算机生物学和

合成生物学等手段将这些模块有机耦合ꎬ开展理论

模拟和功能预测ꎬ系统地发掘分子模块互作多复杂

性状的综合调控潜力ꎬ实现模块耦合与遗传背景及

区域环境三者的有机协调统一ꎬ发挥分子模块群对

复杂性状最佳的非线性叠加效应ꎬ有效实现复杂性

状的定向改良ꎮ
３. ２　 分子模块设计育种技术路线

作物分子模块设计育种的技术路线概括为找

基因、找基因型、找育种途径ꎮ 应用基因组学、功能

基因组学等各种组学及生物信息学方法ꎬ在品种资

源或核心种质资源库中鉴选基因ꎬ解析其功能ꎻ依
据不同要求的育种目标寻找基因型ꎻ模拟亲本组配

和后代选择的模型ꎬ再寻找适合的育种技术ꎮ 这些

首先都是在计算机上完成ꎬ然后提供给育种者进行

田间试验ꎬ最后完成品种的选育(图 １)ꎮ
我理解作物分子模块设计育种实质上是应用

还原论ꎬ通过各种组学和生物信息学等方法将大量

的工作在计算机上集成ꎬ组装育种的各个元件ꎬ完
成育种蓝图设计ꎮ 而常规育种者应用整体论ꎬ依据

育种目标、对育种亲本的了解和生态性状的遗传规

律及多年育种经验等ꎬ在大脑中完成育种蓝图设

计ꎮ 无论是作物分子模块设计育种ꎬ还是常规育

种ꎬ最终都要在田间试验ꎬ都要通过各级品种比较

试验、区域试验和生产试验来完成育种周期ꎬ这样

两者育种途径就有了很多的结合点ꎮ 从这种意义

上讲ꎬ在生物育种时代ꎬ常规育种仍发挥相应作用ꎮ
朱保葛和田志喜团队运用分子模块设计育种

手段(图 ２)ꎬ分别创制大豆多荚和生育期(早熟)单
一分子模块及其载体材料 /单基因系(供体)ꎬ通过

多代回交转育结合优异等位变异筛查、基因背景选

择以及目标性状表型鉴定等手段ꎬ将供体单一分子

模块导入对应的底盘品种(分别选用黄淮海主产区

无四粒荚高产国审品种或东北高寒主产区晚熟高

产品种作为底盘品种)ꎬ分析分子模块的遗传与表

型效应ꎬ培育一批多荚比率显著高于或成熟期明显

早于相应的底盘品种的初级分子模块设计型高产

大豆新品种[７]ꎮ

图 １　 大豆分子模块设计育种技术路线

Ｆｉｇ. １　 Ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｒｏｕｔｅ ｆｏｒ ｓｏｙｂｅａｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍｏｄｕｌｅ ｄｅｓｉｇｎ ｂｒｅｅｄｉｎｇ
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图 ２　 多粒荚 /早熟大豆分子模块设计育种技术路线

Ｆｉｇ. ２　 Ｔｅｃｈｎｉｃａｌ ｒｏｕｔｅ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍｏｄｕｌｅ ｄｅｓｉｇｎ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｆｏｒ ｍｕｌｔｉ￣ｓｅｅｄ ｐｏｄｓ ｏｒ ｅａｒｌｙ ｍａｔｕｒｉｔｙ

３. ３　 分子模块设计育种瓶颈及突破思路

目前以大豆抗除草剂(草甘磷)和玉米抗玉米

螟为代表的生物育种正在发展ꎬ它包括分子设计育

种、分子模块设计育种、转基因育种、全基因组 ＱＴＬ￣
ａｌｌｅｌｅ 设计育种(组合设计和基因型设计)、基因编

辑育种等ꎮ 但是生物育种必须与常规育种有机结

合才能取得事半工倍的效果ꎮ
在讨论分子模块设计育种瓶颈之前ꎬ先阐述大

豆转基因育种的瓶颈ꎮ 目前我国大豆转基因使用

的主要方法是农杆菌介导法ꎬ主要包括外殖体类型

和外源基因类型ꎮ 影响或限制农杆菌介导大豆遗

传转化效率的因素主要是农杆菌菌株、大豆基因型

以及其他因素ꎮ 这些就是限制大豆转基因育种的

瓶颈[９]ꎬ不突破这些限制因素尤其是大豆基因型ꎬ
大豆转基因育种很难有突破进展ꎮ 且现有大豆遗

传转化体系操作繁琐、转化效率低ꎬ不能满足作物

改良和功能基因组学研究需求ꎬ因此研究重点是亟

需建立一套简便高效的遗传转化体系ꎮ 因此引入

无标记定点整合技术[１０] 和基因编辑技术[１１] 是解决

这一问题的重要手段ꎮ 目前ꎬ抗除草剂转基技术将

面临着生物除草剂的创新[１２] 和智能机器人激光除

草技术[１３]的挑战ꎮ 基因编辑育种首先需明确大豆

生产急需解决的“卡脖子”问题所涉及的生态性状ꎬ
其次需消除因敲除某些基因或编辑新基因对植株

原本基因排列顺序的影响ꎬ还存在外来器官或基因

在植株体内被排斥的问题ꎮ 更主要的是转基因育

种过程是否都有自主知识产权ꎬ而没有受其他专利

制约ꎬ这就要重视转基因育种基础研究ꎬ排除外来

专利制约ꎬ每个程序都需是来自自主知识产权ꎬ这
是需要重视的问题ꎮ

从分子模块设计育种技术路线来分析ꎬ向受体

亲本导入单一分子模块ꎬ正确选择受体亲本和供体

亲本是瓶颈之一ꎬ找到弥补受体亲本的供体亲本基

因和在杂交后代(尤其 Ｆ２代)快速选择含目标基因

的技术是瓶颈之二ꎮ 此外ꎬ向受体亲本导入多个分

子模块或实现模块耦合ꎬ要找到在育种群体(尤其

Ｆ２代)快速准确选择符合育种目标的目的基因型的

技术路线ꎬ还要考虑到申请审定品种与已知品种

ＤＮＡ 指纹检测差异位点数需≥４ 个ꎮ 当然利用各种

组学构建完善的大豆分子模块设计育种体系仍是

主要瓶颈ꎮ 实现模块耦合与遗传背景及区域环境

三者的有机协调也是很重要的ꎮ
基因编辑不应只注重于某些性状改良ꎬ而也应

关注于创制某些常规育种途径不可能创制的种质

资源(突破性的)ꎮ 这两点应该具有同样重要的地

位ꎬ例如获得国家发明二等奖的铁 ５６２１ꎬ它的实际

贡献不亚于培育突破性品种ꎮ 基因编辑在培育大

豆高油酸品种上己取得重要进展ꎮ 我认为目前在

大豆基因编辑研究领域的瓶颈仍是基因编辑技术

的重大突破ꎬ通过基因编辑要着重解决影响产量提

高的“卡脖子”问题ꎮ 这就要着重挖掘调控产量的

基因和基因网络ꎬ同时通过转基因和基因编辑技

术ꎬ将创造能为育种应用的新种质和培育新品种并

重研究ꎬ具有高配合力的新种质往往会产生许多衍

生品种ꎬ它的作用有时会高于 １ ~ ２ 个突破性品种ꎮ
突破转基因和基因编辑育种群体后代的选择效率
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的途径和方法也是关键技术问题ꎮ
生物育种兴起是育种学科发展的必然ꎬ生物育

种和常规育种紧密结合将创造育种学科新的里程ꎮ
常规育种者和生物育种者培育品种的理念和研究

领域所涉及的一级学科和研究手段不同ꎬ要想将生

物育种和常规育种有机结合ꎬ首先必须建立合作科

研平台ꎬ研究员互相学习ꎬ弥补学科的差异ꎬ取长补

短ꎬ合作攻关ꎬ则取得事半功倍的效果ꎮ

４　 全基因组 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 设计育种

４. １　 全基因组 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 设计育种概念

ＧＡＩ 等[１４]在 Ｐｅｌｅｍａｎ 和 Ｖｏｏｒｔ[１５] 基础上提出的

全基因组 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 矩阵设计育种新方法ꎬ基于对

全基因组性状遗传体系的全面解析所获的 ＱＴＬ￣
ａｌｌｅｌｅ 矩阵ꎬ从该矩阵利用电脑进行可能组合预测ꎬ
从而优选杂交组合并预测组合后代的优良个体ꎮ
基于此ꎬＲＴＭ￣ＧＷＡＳ 软件中包含了优化组合设计的

程序ꎬ该程序中考虑到了保持标记间连锁和打破连

锁后标记间独立的两种预测模型ꎮ

４. ２　 全基因组 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 设计育种方法

常规育种的两个主要步骤为亲本组配和后代

选择ꎬ但相对于复杂性状遗传改良ꎬ背景选择和前

景选择同等重要ꎬ仅通过少数几个主效位点的重组

选择无法创造突破性新品种ꎮ 盖钧镒等[１６] 根据

ＲＴＭ￣ＧＷＡＳ 建立的 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 矩阵基础ꎬ对单个性

状 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 矩阵信息基础上提出了单一性状超亲

设计育种方法ꎬ可对所有亲本组合的后代纯合群体

进行预测ꎬ从而筛选最优亲本组合ꎮ 该法按 ＱＴＬ￣
ａｌｌｅｌｅ 矩阵作全部资源可能组合的预测ꎬ从数以万计

的组合中找出可能有最优分离后代的最优组合ꎮ
发现最优组合出自尽可能多的最优等位基因重组ꎬ
并不一定是亲本“最优 × 最优”组合ꎬ说明资源材料

全基因组解析的必要性ꎮ 因此ꎬ基于 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 矩

阵的选择是对目标性状位点进行的直接选择ꎬ更符

合实际育种需求ꎮ 同时ꎬ根据 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 矩阵还可

以设计最佳基因型(各位点最佳等位变异的组合)ꎬ
根据相应标记对后代做标记辅助选择ꎮ 表 ２ 中举例

列出第二亚区部分性状超亲潜力的一些组合ꎮ

表 ２　 第二亚区单性状优化组合设计的农艺性状超亲表现

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｕｐｅｒ ｐｒｏ￣ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｓｉｎｇｌｅ￣ｔｒａｉｔ ｏｐｔｉｍｉｚｅｄ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ ｄｅｓｉｇｎ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｓｕｂ￣ｒｅｇｉｏｎ

性状

Ｔｒａｉｔｓ

母本

Ｒｅｃｅｐｔｏｒ

表型值

Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｌｕｅ

父本

Ｄｏｎｏｒ

表型值

Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｌｕｅ

超亲后代表型值

Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｌｕｅ ｏｆ

ｓｕｐｅｒ￣ｐａｒｅｎｔａｌ

ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ

生育期 Ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ / ｄ 东农 ４３ １０６. １６ 东大 １ 号 １０５. ３１ ９２. ４９

蛋白质含量 Ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ / ％ 蒙豆 １１ ４４. ７１ 东农 ５０ ４３. ８２ ４７. １１

脂肪含量 Ｏｉｌ ｃｏｎｔｅｎｔ / ％ 东农 ４６ ２３. ０６ 黑农 ３１ ２２. ６５ ２４. ８５

百粒重 １００￣ｓｅｅｄ ｗｅｉｇｈｔ / ｇ 绥农 ２７ ２９. ４９ 北丰 １１ ２６. ３８ ３２. ３１

主茎节数 Ｎｏｄｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍａｉｎ ｓｔｅｍ 黑农 １０ ２０. ２７ 铁荚四粒黄 ２０. ９５ ２４. ５５

地上部生物量 Ｔｏｔａｌ ｂｉｏｍａｓｓ ａｂｏｖｅ ｇｒｏｕｎｄ / ( ｔ􀅰ｈｍ － ２) 吉育 ９２ １１. ５８ 吉林 ４４ １２. １７ １３. ２１

产量 Ｙｉｅｌｄ / ( ｔ􀅰 ｈｍ － ２) 吉育 ８９ ３. ８４ 蒙豆 １０ ３. ８７ ４. ２７

表观收获指数 Ａｐｐａｒｅｎｔ ｈａｒｖｅｓｔ ｉｎｄｅｘ 垦豆 ２５ ０. ５３ 黑河 ２９ ０. ５５ ０. ５７

耐盐指数 Ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎｄｅｘ 东农 ４６ ０. ９３ 黑河 ３２ ０. ８９ ０. ９９

耐碱性指数 Ａｌｋａｌｉ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎｄｅｘ 黑农 ３５ ０. ６０ 铁丰 ２４ ０. ５５ １. ０３

　 　 盖钧镒等[１６] 鉴于植物育种对综合性状改良的

需求ꎬ建立了利用多个性状 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 矩阵遴选综

合性状优化组合的方法ꎮ 将以连锁模型预测的各

组合建立线性方程进行综合评价ꎬ通过选择高分来

确定综合性状优良组合ꎮ
牡丹江大豆研发中心选取了第二亚区预测值

分布在 ４２􀆰 １ ~ ８４. ５ 的 ９ 个组合(表 ３)进行后期验

证ꎬ各组合分别优选出 １ 个品系进入了品种审定程

序ꎮ 育种值最低的两个组合的品系(牡豆 ４１ 和广

牡 ５ 号)在品种审定的第二年被淘汰ꎬ而其余育种

值在 ５７. ５ ~ ８４. ５ 的组合后代育成牡豆 １１、牡豆 １３、
牡豆 ２３、牡试 ２ 号等新品种ꎮ 后期育种结果验证了

该套多性状全基因组 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 矩阵综合优化设计

育种新方法的可行性ꎮ
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４. ３　 全基因组 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 设计育种瓶颈

在大豆种质资源中ꎬ如何正确筛选核心种质资

源群体ꎬ在该资源群体中ꎬ用正向遗传学思路对该

群体全基因组性状遗传体系进行全面解析ꎬ获得

ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 矩阵是瓶颈之一ꎻ如掌握了某些基因ꎬ用
反向遗传学明确它调控的生态性状ꎬ将这些资料在

计算机上用相应原件进行模拟ꎬ构建预测模拟模型

找到最佳组合是瓶颈之二ꎮ

５　 作物育种进化的动力学机制

通过东北大豆适应性北扩过程中形成高寒地

区新熟期组 ＭＧ０００ 和 ＭＧ００ 分析ꎬ等位变异遗传、
新生、淘汰和重组 ４ 个进化动力中ꎬ等位变异淘汰及

等位变异的重组是其主要动力ꎬ未见新生等位变

异ꎻ而主茎节数由多到少的适应性变异中ꎬ倾向于

淘汰更多的正向等位变异、新生更多的负效等位变

异ꎬ新生等位变异作用明显ꎮ 其他各类农艺性状进

化的动力各有特点ꎮ 重组的遗传效应不仅涉及基

因间的累加效应还涉及基因间的互作效应ꎬ是育种

突破的重要来源ꎮ 从 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 矩阵直接比较法揭

示等位变异的遗传、淘汰、新生和重组是作物进化

的 ４ 个基本动力ꎬ等位变异为遗传、淘汰、新生基础

上的重组提供了育种进化的无尽来源ꎮ 依据基因

(标记)实体 ０ / １ 变异是超越基因频率变化研究作

物进化的创新研究(表 ４)ꎮ 我认为从作物育种的进

化动力学机制分析常规育种尚有很大发展空间ꎬ即
使在生物育种时代仍具有应有地位ꎬ而生物育种与

常规育种结合是未来作物育种的方向[３]ꎮ

表 ４　 作物育种进化的动力学机制

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｙｎａｍｉｃ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｃｒｏｐ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ

性状

Ｔｒａｉｔｓ

熟期组

Ｍａｔｕｒｉｔｙ ｇｒｏｕｐ

等位变异总数

Ｔｏｔａｌ ａｌｌｅｌｅｓ

遗传数目

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｎｕｍｂｅｒ

新生数

Ｎｅｗｂｏｒｎ ｎｕｍｂｅｒ

淘汰数目

Ｌｏｓｔ ｎｕｍｂｅｒ

开花期

Ｄａｙｓ ｔｏ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ

０ ~ Ⅲ ３４２

００ ~ ０００ ｖｓ. ０ ~ Ⅲ ２７１ (７９. ３％ ) ２７１ (７９. ３％ ) ０ (０％ ) ２７１(２０. ７％ )

主茎节数

Ｎｏｄｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍａｉｎ ｓｔｅｍ

Ⅰ ＋ Ⅱ １７１

０￣０ ~ ０００ ｖｓ. Ⅰ ＋ Ⅱ １８３ (１０７. ０％ ) １３１ (７６. ６％ ) １２ (７. ０％ ) ４０ (２３. ４％ )

６　 ５０ 年大豆育种工作感悟

６. １　 科研带头人应具有的品格

敏捷创新的科研思路、严肃认真的科学风格、
务实高效的工作作风和甘当人梯的奉献精神是科

研带头人应具备的优良品格ꎬ这样才能保障科研能

力的不断拓展延伸及团队良性有序发展ꎮ
６. ２　 我国未来大豆育种目标

高产稳产始终是育种者和栽培者追求的永恒

目标ꎬ培育高产稳产突破性品种是大豆育种长期目

标ꎮ 新品种应比以往品种具有更广阔的适应区域

和适应播种期(黑龙江北部高寒地区、新疆灌区、黄
淮春夏大豆区、南方多熟制大豆区)ꎬ适应不同的轮

作复种制度ꎮ 培育“少投入、多产出、保护环境”的

突破性高产稳产品种ꎮ
培育优质高产突破性品种ꎬ初级目标是高蛋白

含量(≥４５％ )和高油脂含量(≥２２％ )ꎬ高一级目标

是培育高含硫氨基酸优质蛋白质和高优质脂肪含

量(高亚油酸、高油酸)ꎬ更高一级目标是培育消除

或降低抗营养因子ꎮ

　 　 培育多抗高产突破性品种ꎬ抗灰斑病、花叶病

毒病、胞囊线虫病、根腐病、菌核病等病害ꎮ
培育耐逆境高产突破性品种ꎬ耐盐碱、耐干旱、

耐酸性土壤等ꎮ
培育适应机械化栽培突破性品种ꎬ在相应的复

种制度下抗倒伏、不裂荚、籽粒不破碎ꎮ
６. ３　 育种目标实现路径

６. ３. １　 理念　 作物育种理念从第一次绿色革命的

矮化育种到第二次绿色革命的十字口号 “少投入、
多产出、保护环境”的育种理念ꎬ再到第三次绿色革

命的高光效、强优势的 Ｃ４ 杂交稻将水稻的产量潜

力进一步大幅度提高ꎮ
我认为应以整体论和还原论相结合进行大豆

遗传改良ꎬ以提高群体光能利用率和减少花荚器

官脱落为提高产量的切入点ꎮ 大豆每个生态性状ꎬ
至少可以在 ７ 个层次(水平)分析特性的表现和遗

传基础:即由底层到高层次分为基因水平、酶水平、
生物化学水平、生理水平、解剖学水平、形态水平和

农学水平ꎮ 各层次 (水平) 都互相衔接ꎬ互不排

斥[１７] (图 ３)ꎮ
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图 ３　 性状鉴定的 ７ 种水平示意图(引自崔继林[１７] )

Ｆｉｇ. ３　 Ａ ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｔｒａｉｔ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｔ ７ ｌｅｖｅｌｓ (ｃｉｔｅ ｆｒｏｍ Ｃｕｉ[１７] )

　 　 我们研究分子育种ꎬ在科学上属于“分子科学”
的范畴ꎬ在哲学上叫做还原论ꎮ 什么是还原论? 第

一ꎬ“世间万物ꎬ都可以把东西还原到最基本、最简

单的部分”ꎻ第二ꎬ“整体不是其他什么东西ꎬ就是它

的部分之和”ꎮ 区别于还原论ꎬ还有一门哲学叫做

整体论ꎬ认为“一个系统的性质ꎬ不只是由它的部分

来决定或者是来解释的”ꎬ而是“系统作为一个整

体ꎬ它去决定部分的行为”ꎮ 因此ꎬ还原论是“部分

决定整体”ꎬ整体论说“整体决定部分”ꎬ二者在哲学

上有所区分ꎮ
育种的整体论往往以关注个体和群体为主ꎬ但

也关注生理水平和生化水平ꎮ 整体论从高层次选

择也会对低层次的有效基因起到间接选择效应ꎮ
但是不能解析各生态性状的机理ꎬ要用正向遗传学

解析ꎮ 还原论往往关注酶和基因水平ꎬ但往往不了

解调控那些生态性状及其相互关联ꎬ要用反向遗传

学解析ꎮ
育种的还原论把与产量相关的生态性状在中、

低层次水平解析其机理ꎬ为整体论提供理论依据ꎮ
而研究设计和结果分析常脱离整体ꎻ整体论则在高

层次形态和农学水平选育ꎬ可能包含对较低层次上

有益基因的选择效应ꎬ综合各优良生态性状培育品

种(种质)ꎮ 但缺乏理论分析ꎬ所以二者必须结合ꎬ
才能育成突破性品种ꎮ

综上ꎬ用整体论加上育种经验能通过常规育种

途径与方法育成品种ꎬ但缺乏对改造某一生态性状

的机理的解析ꎮ 例如禾本科作物的第一次绿色革

命是先育成矮秆小麦和水稻ꎬ而后很长时间后才克

隆出矮秆基因ꎮ 还原论找到酶和基因ꎬ再通过反向

遗传学证明其调控哪些生态性状及其关联ꎬ较有目

的地去改造某一生态性状ꎬ最终育成品种ꎬ但还要

经过生态条件的验证ꎮ 所以必须以整体论和还原

论相结合进行大豆遗传改良ꎬ才能育成突破性品种ꎮ
６. ３. ２　 思路　 以挖掘现有种质资源基础为作物遗

传改良首选措施ꎮ 研究种质资源ꎬ应将种质资源学

研究推进到群体生态遗传、资源演化研究和群体设

计育种研究的前沿ꎮ 大豆种质资源很多ꎬ要从核心

种质资源和新育成种质资源及地方品种和国外品

种入手ꎬ研究表型和基因型等ꎬ为生物育种提供平

台ꎮ 随着人工智能技术的发展ꎬ它会快速准确地解

析大豆种质资源的表型和基因型间内在关系ꎬ并能

全面解析相互间的调控网络ꎬ为智能育种提供高效

工具ꎮ 它可帮助育种者熟悉种质资源ꎬ按育种目标找

到需要的种质资源(育种亲本)ꎬ利用好种质资源ꎮ
６. ３. ３　 舍得　 在研究方向上ꎬ研究团队要贯彻舍得

的理念ꎬ本团队要有自己主攻研究方向ꎮ 但在育种

目标选择上ꎬ研究团队除要根据服务主要生态区和

国家重大需求ꎬ除了有自己的主要育种目标外ꎬ同
时重点还要兼顾高产、优质、多抗、广适应性的总体

目标ꎮ 正如王彬如指出:“大豆育种目标就是要摊

个大煎饼ꎬ需要哪块就切哪块”ꎬ在育种目标及亲本

选择和杂交组配上ꎬ以团队为单元合理分配“大煎

饼”的比例ꎬ育种亲本选择、育种群体选择和提升各

级试验都要贯彻舍得理念ꎮ
６. ３. ４ 　 管理 　 首先是建立理想的试验地ꎬ地势平

坦、肥力均匀ꎬ肥力要高于高产生产田ꎬ具有灌溉和

排涝能力ꎬ构建高标准高产农田的试验地ꎮ 其次是

育种周期全程加强管理ꎬ对杂交组合、育种各世代

群体、参加各级试验群体加强田间和收获管理ꎮ 对

遗传群体和资源要建立研究型数据库等ꎮ
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７　 结语

本人 ５０ 年的大豆育种科学生涯ꎬ历经常规育

种、高光效育种和理想株型育种ꎬ并践行分子模块

育种和全基因组 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 设计育种(组合设计和

基因型设计)新方法ꎮ 本文仅阐述常规育种和践行

分子模块育种和全基因组 ＱＴＬ￣ａｌｌｅｌｅ 设计育种的相

关科学问题ꎮ 在大豆育种实践中总结了科研带头

人的品格和“理念、思路、舍得、管理”的育种感悟ꎬ
并主著由国家出版基金资助ꎬ黑龙江科技出版社出

版的«中国东北栽培大豆种质资源群体生态遗传与

育种贡献» [３] 一书ꎬ为同仁们今后大豆育种研究工

作提供铺垫ꎮ
致谢:王彬如研究员、翁秀英研究员、王连铮研究员

和王金陵教授ꎻ盖钧镒院士、刘宝辉研究员、陈受宜

研究员、常汝镇研究员、孙寰研究员、董钻教授和刘

晓冰研究员ꎻ柴永山研究员、张太忠研究员、董清山

研究员、满为群研究员、栾晓燕研究员、任海祥研究

员、王燕平研究员、宗春美副研究员、齐玉鑫副研究

员、孙晓环副研究员等团队成员ꎮ
感谢所有曾帮助和支持我的单位和同仁们ꎮ
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