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科研 RESEARCH6

本报讯 近日，中国农业科学院
蜜蜂研究所蜜蜂遗传与育种创新团
队针对中华蜜蜂群体基因组学开展
了研究，系统揭示了中华蜜蜂的群
体结构、进化与适应。相关研究成果
在线发表在《分子生物与进化》上。

中华蜜蜂（以下简称中蜂）是我
国重要的遗传资源，其分布广泛，涵
盖多种气候区和地形。但目前群体
多样性受到严重影响，亟待保护。过
去受研究手段限制，对中蜂群体了
解有限。

该研究通过对我国 18 个地区
中蜂进行研究，发现其具有较高的
遗传多态性，群体间分化程度较高，
一些群体中分化达到了亚种水平，
打破了国际上对中蜂主要为一个类
型的认知。

研究团队对群体遗传结构的分
析发现，岛屿和山区的种群存在较
高的遗传分化和较低的遗传多态
性，平原地区种群存在较强的基因
流。因此，对平原地区中蜂的保护应
考虑基因流的影响。进一步分析发
现，地形阻隔促进种群间的分化，而
地理距离对遗传分化影响较小。因
此，有必要对青藏高原等地形较为
复杂的地区进行深入探索，发掘中
蜂种质资源。

研究成果对进一步研究中蜂群
体、保护我国蜜蜂遗传资源具有指
导性意义。 （方舍陈超）

相 关 论 文 信 息 ：

前沿

一条几十公斤的鱼，体型大、
生长周期短、出肉率高、肉质鲜嫩、
营养丰富，甚至可以媲美金枪鱼，
黄条鰤简直集万千优点于一身，更
是养殖户“梦寐以求”的致富法宝。
不过以往一直依靠捕捞野生资源，
其人工繁育仍是空白。

中国水产科学研究院水产
养殖技术领域首席科学家、黄海
水产研究所研究员柳学周瞄准
了黄条鰤这种大洋性大型经济
鱼类的宝贵价值，他带领团队开
展研究，攻克难关，在国内首次
取得了黄条鰤人工繁育的重大
突破，为我国深远海养殖等新型
生产模式的发展提供了优良养
殖资源，为将来产业化开发奠定
了基础。

自然资源衰退
亟须开启人工繁育

“十三五”是我国海洋渔业
转型升级发展的新时期，由于近
岸生态环境和资源减退的压力
增大，大力发展深远海养殖成为
当前我国海水养殖的重要方向。

那么，深海养什么鱼合适？
“已开发的适宜我国深远海况养
殖的优良种类很少，特别是北方沿
海迟迟没有找到一个好的品种，成
为制约深远海养殖发展的瓶颈之
一。”柳学周在接受《中国科学报》
采访时表示。

因此，加快开发适合我国海
洋环境条件的大洋性经济鱼类
养殖新资源，成为业界广泛关注
的热点。

国际上已成功开发的大洋
性经济鱼类有大西洋鲑、五条鰤
以及金枪鱼等，挪威的大西洋鲑养殖产量超过
120 万吨，日本五条鰤养殖产量高达 10 余万吨。
而这些品种我国都没有自然分布，其种质资源的
可持续性是一个重要问题。

柳学周一直想找到一种生长快、品质优、市
场好并且适合加工的鱼类，经过多番考察、比较，
最终他“锁定”了我国本土分布的大洋性大型经
济鱼类———黄条鰤。

然而，柳学周介绍，近年来全球范围内黄条
鰤自然资源严重衰退，澳大利亚、新西兰等国已
禁止捕野生苗种。我国资源衰退更为严重，十年
前我国野生苗种收购出口每年达 100 万尾，日本
养殖者常常在我国收购野生苗种。而近几年野生
苗种捕获量下降到 10 万尾以下。

雪上加霜的是，国际上黄条鰤规模繁育研究
尚未突破，养殖用苗种生产还是难题。近年来，日
本、澳大利亚、新西兰、韩国等国家纷纷开展黄条
鰤人工繁育与养殖技术开发，但各国研发进展较
为缓慢，养殖业主要依赖野生苗种，这对自然资
源将会产生持续影响。

柳学周深感责任重大，他带领团队从野生鱼
驯化开始，开启了数年的人工繁育之路。

攻克关键技术支撑深海养殖战略

如何使野生的黄条鰤不出现“水土不服”，着
实让科研人员费了不少劲。一切还得从人工调控
环境条件着手。“我们设法从温度、光照、营养等
环节入手给黄条鰤提供最佳性腺发育的环境条
件，帮助其实现室内自然产卵，以求让我们获得
良好的受精卵。”柳学周说。

国外科研工作难以推进还在于黄条鰤是一
种非常“有个性”的鱼。这种鱼应激反应十分强
烈，比如科研人员用手或者容器捕捞时，鱼很容
易受惊而产生痉挛，死亡率较高，这种“敏感”特
质导致研究工作异常困难。

不过，再难也没有阻挡团队前进的脚步。柳
学周带领团队克服重重障碍，从陌生到熟悉，逐
步摸清了黄条鰤的生活习性、培育环境条件、生
长发育的生理特征以及饵料偏好等。

数年来，他们攻克了黄条鰤野生鱼驯化、亲
鱼“海陆接力培育”、人工综合调控亲鱼性腺发育
成熟、自然产卵等技术难关，获得了批量受精卵。
采用工厂化育苗方法，摸清了早期发育规律、饵
料系列、苗种中间培育等关键技术，培育出平均
全长 13.6cm、平均体重 28.4g 的黄条鰤大规格苗
种数万尾，取得了人工繁育的成功，也标志着我
国在该技术上步入国际先进水平。

研究团队前期养殖实验证明，在我国北方地
区，采取“海陆接力养殖”模式，当年的苗种到秋
末可生长到尾重 500 克左右，以后每年仅在 5 个
月的适宜生长期内，体重就可增加 2～3 公斤，生
长速度之快可见一斑。若在我国南方地区，适宜
生长的时间更长，生长速度将会更快。

记者了解到，目前，他们正在开展人工苗种的
深水网箱养殖和陆基工厂化循环水养殖等养殖模
式研究，为下一步养殖产业的发展提供技术支撑。

柳学周表示，黄条鰤特别适应深水大网箱养
殖等养殖模式，其苗种繁育的成功，将摆脱长期依
赖野生资源的局面，为我国深远海养殖等新型生产
模式的发展提供新的优良养殖资源，为我国海水鱼
类养殖转型升级添加新动能，开发应用前景广阔。

“接下来，我们还将研制专用配合饲料，着力
提高育苗成活率。此外，还要加强产业化发展与
市场培育，即坚持产前、产中、产后链条式发展模
式，以冷链加工为支撑，开拓国内外市场，打造中
国黄条鰤养殖产业的‘三文鱼模式’。”柳学周说。

“想让棉花纤维又长、又细、又强，很难。有
时提高了纤维长度，产量又下来了。”华中农业
大学棉花遗传改良团队负责人张献龙教授告诉

《中国科学报》，通过解码棉花基因组，可以深入
了解棉花种的起源进化，以及棉花纤维品质形
成等重要农艺性状的遗传基础，为改良棉花品
质提供科技手段。

近日，《自然—遗传学》在线发表了张献龙
团队最新研究成果，他们联合海外研究团队，共
同解析了异源四倍体栽培种陆地棉和海岛棉的
参考基因组序列，为棉花基因组进化和功能基
因研究提供了重要参考。

重要的经济作物

“棉花是唯一果实被称作花的植物，既可在
春季种植，也可在麦后的夏季种植。它是上世纪
八九十年代我国农民最重要的经济来源之一。”
论文第一作者、华中农大棉花遗传改良团队教
授涂礼莉告诉记者，以前，在江汉平原、在天山
南麓，几乎家家户户都种棉花，放眼望去，整个
田野几乎都是棉花的世界。

在我国的棉花栽培历史上，曾先后种植过
四个栽培品种，即海岛棉、亚洲棉、陆地棉和草
棉。目前我国种植的棉花多为陆地棉，在新疆还
种植有少量海岛棉。

如今，棉花依旧是我国主要的大田经济作
物，常年种植面积 7000 万亩，年产 700 万吨，产
值 1100 多亿元，事关国计民生，也一直备受国
际棉花研究界的关注。

虽然我国栽培陆地棉已有百余年，但育种
一直是“摸着石头过河”。论文通讯作者张献龙
告诉记者，目前，我国所产原棉 95%来源于陆地
棉，“它适应性强、产量高，但纤维长度偏短、易
得黄萎病。除了陆地棉，海岛棉亦从国外引种，
具有纤维长、细、强和抗黄萎病等优良性状，但
适应性差，主产区在新疆部分地区”。

长期的人工驯化，显著改变了陆地棉的性
状。“比方说，野生种纤维略带棕黄色，而驯化种
能产生白色纤维”，张献龙说，长期以来，科学界
很少有研究剖析这些性状改变的遗传学基础。

“另一方面，中国的陆地棉遗传资源狭窄，同质
性较高，成为遗传育种的瓶颈。”

为了改良棉花纤维，实现又长、又细、又强，
并保证产量，课题组提出一个设想，那就是将海岛
棉的优良纤维基因引入到陆地棉中，利用海岛棉
基因资源提升陆地棉纤维品质和抗病性。

去年 3 月，他们的成果“棉花驯化过程中的

不对称亚基因组选择和顺式调控分歧”曾发表
于《自然—遗传学》。当时，他们从 DNA 水平上，
对已有育种工作进行了总结和全面分析，摸清了
一些关键基因位点，例如什么基因能让棉花纤维
又长又白。这提高了遗传育种的预见性。

“一个团队”与“一朵棉”

张献龙团队所在的华中农大，其棉花研究可
追溯至 20 世纪 30 年代。以杨显东、孙济中等教授
为代表的学者带领出一代代棉花研究团队。

1985 年，22 岁的张献龙在孙济中教授的指
导下开始棉花生物技术研究，并专注应用于棉
花遗传改良。

1998 年，张献龙接棒成为棉花团队“掌门
人”，他开始组建团队，并带领团队从资源创新入
手，拓宽资源遗传背景，制定了用纤维优、综合抗
逆强的海岛棉改良陆地棉的育种策略；通过基因
发掘、基因组解析进行棉花育种技术创新。

此外，张献龙将现代生物技术与常规育种
手段相结合，创建了棉花生物技术育种平台，为
我国棉花遗传改良和产业可持续发展提供了强
有力支撑。

张献龙始终瞄准国际前沿，不急不躁，潜心科

研，带领团队终于掌握了成熟的棉花细胞培养技
术体系，创造了多项国际第一：首个从雷蒙地棉、
克劳茨基棉等野生棉细胞获得再生植株，首次从
克劳茨基棉等野生棉原生质体再生植株。

在此基础上，通过集合远缘杂交、细胞工程
和常规育种评价等技术，筛选出一批早熟、高
产、优质及多抗的棉花新品系。

他带领团队培育了“华杂棉 1 号”等 9 个棉
花新品种，并大面积推广，解决了棉花品种在产
量、品质和抗性方面难以同步改良的问题，先后
获得国家科技进步奖二等奖 1 项，省部一等奖 2
项，取得了丰硕成果。

“一张图”看透棉花品质改善

棉纤维是一种良好的天然纺织纤维，具有
较好的吸湿性。涂礼莉告诉记者，在正常的情况
下，纤维可从周围的大气中吸收水分，其含水率
为 8%~10%，所以它接触人的皮肤，人会感到柔
软、不僵硬。

“相反的，如果棉布湿度增大，周围温度较
高，纤维中含的水分会全部蒸发散去，使织物保
持水平衡状态，使人感觉舒适。”涂礼莉说。

全球每年天然纺织纤维产量的 90%以上源

于异源四倍体棉花，即陆地棉和海岛棉。陆地棉
因其产量较高，广泛种植于世界各地，海岛棉则
因其优异的纤维品质而备受珍视。

论文第一作者、华中农大棉花遗传改良团队王
茂军博士介绍，将海岛棉中控制优异纤维品质的遗
传片段导入到陆地棉，改良陆地棉的纤维品质，是
华中农大棉花遗传改良团队长期坚持的目标。

“尽管我们已从海岛棉中克隆了一系列功能
基因，但这两个棉花基因组存在什么样的差异，
究竟哪些基因组片段控制海岛棉优异纤维品质
的形成等仍不清楚。”王茂军说，两个棉花的基因
组草图已经发表，但是由于组装质量和完整性不
高，很难直接从全基因组水平进行比较。

“通俗地说，组装质量和完整性不高的基因
组草图可能会出现将研究者带‘偏’的情况。”涂
礼莉说。

为了得到精细的基因组序列，他们利用第三
代测序技术、光学图谱技术和染色质高级结构捕
获技术进行联合组装。

与此前最新发表的基因组草图相比，这项研
究组装的基因组序列，在连续性和完整性上有极
大提高，陆地棉基因组、海岛棉基因组的连续性
分别提高了 55 倍、90 倍。

张献龙认为，这项研究成功组装了高度重复
的基因组区域，通过比较两个棉花四倍体种的基
因组，发现二者存在大量的结构变异。两个异源
四倍体栽培种各有 26 对染色体，研究发现，两个
棉花种的 14 条染色体之间存在染色体臂内和臂
间的大片段倒位现象，也就是说“两个棉花种之
间基因组差异很大”。

科研人员还对陆地棉和海岛棉之间的遗传
导入系材料进行基因组分析，鉴定了 13 个控制
纤维品质的遗传位点，探究了遗传位点的表达调
控机制。

涂礼莉也向记者表示，这项研究为今后通过
海岛棉改良陆地棉的种间渐渗育种提供了参考：

“也就是说，这张基因组图解决了棉花研究人员
的‘工具’问题，对加快改善棉花品质研究的进程
具有重要意义。”

对于棉花纤维品质的提高，人们能否在衣着
上直观感受？张献龙教授举例说，普通棉衬衣所
用的面料，纤维长度一般在 28 毫米左右；而海岛
棉纤维特别细长，制作成高档衬衣，价格不菲。

“纤维如果又长又细，棉布就会薄而透气，像丝绸
一样，品质提高了，消费者购买优质棉织品的性
价比也就相应提高了。”

相关论文信息：

农科视野

基因组图谱解码棉花纤维品质改良
姻通讯员 刘涛 本报记者 李晨
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天然替抗品 促生有益菌
姻本报记者 王方

饲用抗生素的过度使用带来细菌耐药性和
超级细菌问题，严重威胁公众健康。伴随着越来
越多的国家和地区加入“限抗”和“禁抗”的队
伍，寻找和开发“安全、有效、可控、成本低”的天
然替抗产品是目前全球研究的热点。

近日，中国农业科学院（深圳）农业基因组
研究所研究员樊伟团队联合湖南农业大学教授
曾建国团队、中国农业大学教授呙于明团队，在
鸡肠道微生物宏基因集构建和饲用抗生素与天
然替抗产品的促生长机制研究方面取得了突破
性进展。其研究成果在线发表于国际微生物学
权威期刊《微生物组》（ ）上。

这不仅是对动物肠道宏基因组学研究的重
要补充，而且揭示饲用抗生素和天然替抗产品
促进生长的机理，为开发“绿色天然”植物来源
替抗产品提供了科学依据。

历时六年的研究

自上世纪 50 年代，科学家发现亚治疗剂量
的抗生素可作为动物促生长添加剂以来，抗生
素被大量使用并为养殖业带来了极大收益，但
同时也因其助推耐药菌形成而对公共健康构成
威胁。

从 2006 年起，欧洲全面禁止饲用抗生素的
添加，2017 年美国也禁止抗生素在饲料中用于
促生长，并将其置于兽医临床监督下使用。中国
制定了《遏制细菌耐药国家行动计划（2016—
2020）》，将在 2020 年全面禁止使用饲用抗生
素。因此，开发绿色安全的替代品变得非常重要
和迫切。

无论是饲用抗生素还是天然替抗产品，其
防病促生长作用都与肠道微生物紧密相关。樊
伟介绍，由于缺乏大样本量数据的分析和更能
真实代表肠道内微生物情况的样本，导致一直
无法清楚解析二者的作用机制。

他表示，“只有阐明二者的防病促生长机
制，才能真正指导绿色安全的防病促生长的饲
用替抗产品开发”。

为了更好地理解家禽肠道微生物功能、鸡的
健康养殖，并解释饲用抗生素和天然替抗产品与
肠道微生物群落的相互作用关系，联合研究团队
于 2012 年启动鸡肠道宏基因组研究计划。

经过 6 年的努力，研究团队构建了第一个
鸡肠道微生物参考基因集，深入分析不同肠段、
不同饲养方法、不同日龄对肠道微生物群落与
功能的影响，并系统比较了饲用抗生素金霉素

（CTC）和天然替抗产品博落回提取物（MCE）

对肠道微生物菌群的调
节作用。

构建全球首个鸡肠道
微生物参考基因集

“传统的 16S rRNA
基因分析仅提供关于微
生物组成的有限信息，而
宏基因组测序技术的不
断进步，为肠道微生物的
功能研究提供了重要技
术支撑。”樊伟说道。

该研究以能代表肠道微生物的肠段内容物
样本为研究材料，从 7 个不同品种（地区）鸡的
5 个肠段（十二指肠，空肠、回肠、盲肠和结直
肠）中采集了 495 个肠道内容物样本，通过高通
量测序共产生 1.64Tb 宏基因组数据，平均每个
样本 3.31Gb。

得到 contig N50 长度为 1.95kb 的组装结
果，从组装数据中鉴定了 904 万个非冗余基因，
平均开放阅读框长度为 697bp，样品稀释曲线
已接近饱和，表明大多数鸡肠道微生物的基因
已被包含于基因集中，由此构建了全球首个鸡
肠道微生物参考基因集。

鸡肠道微生物参考基因集的构建，是对动
物肠道宏基因组学研究的重要补充。

在构建鸡肠道宏基因集之后，该研究比较
了鸡、猪和人的肠道宏基因集，发现三者的肠道
宏基因集尽管在基因序列水平上差异巨大，但
微生物的功能相似性较高；分析了不同养殖模
式对于鸡肠道宏基因组的影响，发现鸡在散养
模式下肠道微生物多样性高于笼养模式，且土
壤主要成分的放线菌在散养鸡中比笼养鸡中
更丰富；比较了鸡的前肠和后肠宏基因组的
不同特点，发现后肠微生物多样性明显高于
前肠；比较分析了不同日龄的肉鸡肠道微生
物特点，发现在前肠和后肠中，微生物代谢能
力均在第 28 天左右达到最大值，此后基本保
持稳定或略有下降，但前肠中不同日龄的差
异程度要大于后肠中的日龄差异程度。研究
表明，生长早期对于鸡的发育和肠道微生物群
的建立都至关重要。

指导未来绿色天然替抗产品开发

长期以来，植物源天然促生长剂，如含有博
落回提取物的产品，已作为抗生素的替代品被

广泛地用于畜禽生产中，在中国 2012 年底成功
批准，成为我国首个二类新中兽药药物饲料添
加剂产品。

虽然以博落回提取物为基础开发的饲用替
抗产品全球市场取得了骄人成绩，但其提高畜
禽生产性能的相关机制的细节仍不清楚。

这项研究以金霉素（饲用抗生素）与博落回
提取物（植物来源天然促生长剂替抗产品）为比
较研究对象。

宏基因组数据结果显示，博落回提取物主
要能促进有益菌乳杆菌属增加、增强氨基酸和
丁酸等营养或抗炎物质合成，从而有利于抗炎
促生长。金霉素则增加了肠道中产抗生素菌群
丰度及增强了多种抗生素合成途径，据此推测
能更有效地抑制有害菌和炎症反应来达到促生
长效果。

研究还发现，二者都对脂质代谢有重要影
响，均能富集次级胆汁酸生物合成途径。金霉素
还增强了脂肪酸和不饱和脂肪酸的生物合成途
径，该结果表明脂质代谢调节是抗生素生长促
进剂的重要机制。而博落回提取物则通过增强
氨基酸和维生素的生物合成途径来促进鸡的营
养吸收和生长。

博落回提取物中剂量组（MCE-M）的体增
重增加和料肉比（FCR）降低的效果优于金霉
素组，这一剂量也符合商业推广的剂量，表明
博落回提取物在促生长的效果上是优于金霉
素的。在樊伟看来，“这对于养殖业具有重要
意义”。

此外，饲用抗生素还引起了肠道内抗生素
抗性基因的上升，这进一步警示了饲用抗生素
可加速耐药菌的产生而对公众造成巨大威胁，
以及开发有效的饲用替抗产品的紧迫性。
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