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大黄鱼种质资源保护与利用现状及建议
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摘要：优异种质资源的发掘利用对保障我国优质水产蛋白供给具有关键作用。大黄鱼是我
国海水鱼类养殖产量最高的品种，种质资源是大黄鱼养殖产业健康和可持续发展不可或缺
的物质基础，系统开展大黄鱼种质资源收集保存、鉴定评价和保护利用具有十分重要的战
略意义。本文回顾了大黄鱼种质资源保护和开发利用的历史与现状，从科研、育种技术体
系、产业和人才等方面剖析了当前面临的主要问题，围绕大黄鱼种业科技创新和新品种创
制主线，提出了针对复杂经济性状 (如抗病、抗逆和饲料利用效率等) 创制重大新品种的发
展方向，为实现大黄鱼良种覆盖率的显著提升，以及大黄鱼产业健康发展提供良种保障。
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大黄鱼 (Larimichthys crocea) 是我国东南沿海

地区最重要的渔业资源，位列东海渔业“四大海产”
之首，是渔业捕捞的主要物种。20 世纪 70 年代

大黄鱼渔业资源迅速衰竭，在宁德市水产科技工

作者的不懈努力和各级管理部门的支持下，福建

省宁德市于 80 年代末至 90 年代初成功实现了大

黄鱼人工繁殖和规模化苗种繁育，逐步构建了成

熟的产业技术支撑体系，全面实现了大黄鱼养殖

产业化。大黄鱼养殖产业迅速崛起，在福建省闽

东沿海形成了我国最大的大黄鱼核心养殖区，带

动了我国海水鱼类人工养殖的浪潮，成为我国“以
养代捕”的典范。经历了三十多年的快速发展，

2019 年大黄鱼养殖产业已经形成年产量达 22.55
万 t 的养殖规模，位列我国海水鱼类养殖产业之

首，占全国海水鱼养殖产量的 14.05%[1]。大黄鱼

养殖产业的繁荣发展还带动了产业链上下游的养

殖装备、饲料和加工等一系列产业的快速发展，

形成了一批国家级、省级农业产业化龙头企业，

为经济发展、人员就业和渔民脱贫致富做出了重

要贡献。优异种质资源的发掘利用对保障我国优

质水产蛋白供给具有关键作用。大黄鱼种质资源

是大黄鱼养殖产业健康和可持续发展不可或缺的

物质基础，系统开展大黄鱼种质资源收集保存、

鉴定评价和保护利用具有十分重要的战略意义。
 

1    大黄鱼种质资源保护和开发利用回顾

大黄鱼种质资源系统收集和鉴定是有序开展

保护、保存、研究和利用的前提和基础。由于全

球气候变化、海洋环境污染和栖息地破坏、人类
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的过度捕捞等的影响，大黄鱼野生种群多样性衰

减，野生种质资源日益枯竭，而由于大黄鱼养殖

产业发展时间尚短，还没有依托养殖群体形成丰

富多样的地方种、特异种等多样化的种质资源群

体。因此，依据大黄鱼地理系统学和种群遗传学

的特点与规律，结合养殖产业生产利用的特点和

需求，制订科学高效的种质资源收集保存和利用

策略，系统开展大黄鱼种质资源收集保存和可持

续利用，是一项十分紧迫的战略性任务。 

1.1    大黄鱼分类地位、地理分布及其种群

大黄鱼属于鲈形目  (Perciformes) 石首鱼科

(Sciaenidae) 黄鱼属 (Larimichthys)，为中国、朝鲜、

韩国和日本等北太平洋西部海域重要经济鱼类，

主要分布在我国从黄海南部，经东海、台湾海峡

到南海雷州半岛附近约 60 m 的等深线以内狭长的

沿海海域。历史上主要的产卵场、越冬场和渔场

自北向南有黄海的江苏吕泗洋产卵场，东海的长

江口—舟山外越冬场、舟山渔场、浙江岱衢洋产

卵场、浙江猫头洋产卵场、瓯江—闽江口外越冬

场、福建官井洋内湾性产卵场，南海的广东珠江

口以东南澳岛—汕尾外海渔场和广东西部硇洲岛

一带海域产卵场等十多处。

由于不同的地理分布，大黄鱼在形态、性成

熟年龄和寿命上表现出一系列地理性的多样性，

形成不同的种群和群体，迄今为止学术界对大黄

鱼地理种群及其产卵群体的划分尚有分歧，不过

传统上多使用田明诚等[2] 于 1962 年做出的自北向

南划分的岱衢族、闽-粤东族和硇洲族等 3 个地理

种群的划分，其中岱衢族包括江苏吕泗洋、浙江

岱衢洋、猫头洋和洞头洋等地种群，闽-粤东族包

括福建的官井洋、闽江口、闽南和广东的南澳、

汕尾等地种群，硇洲族则主要为广东省硇洲岛附

近种群，这种大黄鱼地理种群的划分被渔业科技

界沿用至今。不过随着形态学、生态学和分子系

统学的快速发展，近年来不断有学者提出有关大

黄鱼地理种群划分的新观点，如张其永等 [3] 认为

应该以福建省平潭牛山岛为界，将大黄鱼种群划

分为南黄海-东海地理种群和台湾海峡-粤东地理

种群，原硇洲族则重新命名为粤西地理种群；李

明云等[4] 则依据种群生态学提出南黄海-东海地理

种群、台湾海峡-南海地理种群的两个地理种群的

划分。本课题组近期利用全基因组测序技术完成

了中国沿海 100 余尾野生大黄鱼样本的单核苷酸

多态性标记 (SNP) 的基因型鉴定，基于 900 多万

个 SNP 多态性位点开展的群体遗传学研究结果表

明，台湾海峡以南直到粤西地区的大黄鱼群体具

有高度的遗传相似度，而与宁德群体 (官井洋等)、
浙江群体 (岱衢洋等) 的群体遗传结构差异较大，

支持了李明云等 [4] 的观点，但是发现东海地理种

群内的岱衢群体和宁德群体之间同样具有较大的

群体遗传结构差异。这些有关大黄鱼种群地理学

研究结果为大黄鱼野生种质资源收集保护和开发

利用提供了必要线索和研究基础。 

1.2    大黄鱼渔业资源利用的历史和现状

大黄鱼是我国特有的地方性海水鱼类，在我

国海洋鱼类区系结构中具有举足轻重的地位，长

期以来位列我国海洋捕捞对象之首，曾在我国乃

至太平洋西部海洋渔业中占据重要地位。早在 1 700
多年前，我国劳动人民就将大黄鱼作为一种食用

鱼类，开始从事大黄鱼捕捞生产， 南宋范成大的

诗句写道“楝子开花石首来”，即是对当时大黄鱼

在春季向近岸、河口作生殖洄游时形成壮观的大

黄鱼春汛的描写。大黄鱼是我国东南沿海地区人

民的传统美食，形成了相关丰富多样的加工和烹

饪方法，渗透到闽浙地区沿海居民的民俗文化之中。

20 世纪 70 年代前我国大黄鱼平均年捕捞产

量约为 12 万 t，江苏的吕泗洋、浙江的岱衢洋、

猫头洋和福建的官井洋等均是我国著名的大黄鱼

渔场。20 世纪 50—60 年代，我国东南沿海地区

盛行“敲罟”渔法一度造成大黄鱼资源的枯竭；而

70 年代到 80 年代初“机动大围网”的歼灭性围捕则

彻底断绝了东南沿海地区的大黄鱼渔汛，1973 年

冬—1974 年春汛，大沙外越冬场 (即“中央渔场”)
捕捞量高达 25 万 t，1979 年冬—1980 年春汛闽江

口外越冬场捕捞量高达 6 万 t[5]。自此大黄鱼野生

种群和渔业资源一蹶不振，虽然在实现人工繁殖

后各地不断加强对大黄鱼苗种的增殖放流工作，

但是迄今为止大黄鱼自然渔业资源仍然没有恢复。 

1.3    大黄鱼人工繁殖与养殖产业发展历程

为恢复大黄鱼资源，福建省在 1985 年设立

了“官井洋大黄鱼繁殖保护区”，同时组织宁德地

区水产科技人员着手开展大黄鱼人工繁殖与增养

殖方面的技术攻关。在各级政府的支持和科技人

员的努力下，大黄鱼人工繁殖和养殖技术陆续取

得一系列突破。在“六五”期间，突破了野生大黄

鱼亲鱼保活、驯养与亲鱼培育技术，初步实现了

大黄鱼人工授精和室内人工育苗的成功；“七五”
期间实现了大黄鱼全人工批量育苗，为后续大黄
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鱼养殖产业化奠定了基础；随后在 20 世纪 90 年

代陆续实现了大黄鱼规模化的网箱养殖模式，推

动了我国以大黄鱼等多种养殖鱼类为代表的第 4
次海水养殖浪潮，大黄鱼养殖产业也自闽东地区

拓展到浙江、广东等地。进入 21 世纪以来，大黄

鱼养殖产业快速发展，包括原良种繁育、鱼病防

控、环境监测、质量安全和水产品加工等在内的

产业技术支撑体系和标准化日益成熟完善，养殖

大黄鱼产量逐年稳步攀升，从 2006 年的 6.98万 t
增长到 2019 年的 22.55 万 t，从 2014 年起连续 6
年保持海水养殖鱼类产量的首位。2019 年居海水

养殖鱼类产量第 2 位的是石斑鱼属  (Epinephelus
spp.，18.31 万 t)，其养殖产量自 2007 年 (4.29 万 t，
第 6 位 ) 起逐年增长；2019 年，中国花鲈  (Lat-
eolabrax  maculates， 18.02 万 t)、菱鲆属 (Scoph-
thalmus spp.， 11.61 万 t) 和 鲷 属  (Pagrus spp.，
10.13 万 t)的养殖产量也在 10 万 t 以上；近些年，

美国红鱼  (Sciaenops  ocellatus) 和军曹鱼  (Rachy-
centron canadum) 的产量较为稳定，分别约为 7 和

4 万 t (图 1)。迄今在大黄鱼原良种繁育工程体系

建设方面，建立了福建官井洋大黄鱼国家级原种

场、农业农村部大黄鱼遗传育种中心、大黄鱼育

种国家重点实验室、全国渔业种业示范场、福建

省省级大黄鱼良种场、浙江省省级大黄鱼良种场、

福建省大黄鱼良种繁育企业工程技术研究中心等。 

1.4    大黄鱼种质资源保护和资源增殖

鉴于大黄鱼面临着种质资源枯竭的现状，各

级政府对保护和恢复大黄鱼野生资源都十分关注。

农业农村部、福建省、宁德市先后建立了不同保

护类别的官井洋大黄鱼产卵场及其种质资源保护

区，颁布了有关保护规定，建立了国家级官井洋

大黄鱼原种场，以种质资源保护为主要目标，开

展常态化的野生大黄鱼保种、驯养、原种培育与

扩繁；并开展原种子一代苗种的海区增殖放流和

资源修复工作。

在大黄鱼种质资源保护区建设方面，1985
年 10 月福建省设立了“官井洋大黄鱼繁殖保护区”，
该保护区包括宁德市三都湾内的原官井洋大黄鱼

产卵场及其幼鱼索饵育肥场、大黄鱼洄游通道等

邻近海域，并成立了“宁德地区官井洋大黄鱼增殖

站”负责保护区的管理工作。2008 年 8 月农业部

公布了全国首批 40 个国家级水产种质资源保护区

名单，福建省宁德市的官井洋大黄鱼国家级水产

种质资源保护区名列其中。该保护区位于三都湾

内，与原省级“官井洋大黄鱼繁殖保护区”重叠，

总面积 190 km2，其中核心区面积 35 km2，试验区

面积 155 km2 (图 2)。核心特别保护期为每年 3—
12 月，主要保护对象为大黄鱼，同时兼顾该海域

栖息的鳓属 (Llisha spp.)、马鲛属 (Scomberomorus
spp.)、海鳗属 (Muraenesox spp.)、对虾等其他水产

物种，对闽东官井洋的大黄鱼种质资源形成了有

效的保护。

在大黄鱼原良种建设方面，为了保护大黄鱼

的野生种质资源、保存和维持大黄鱼原种，实现

野生渔业资源的增殖，加强优良大黄鱼种质资源

的利用以支撑大黄鱼养殖产业等，近年来批准建

设国家级大黄鱼原种场 1 家，国家级大黄鱼良种

场 2 家，均位于福建省宁德市。此外，浙江省还

建设有省级大黄鱼良种场 4 家。国家级大黄鱼原

种场建设有大黄鱼海上活体种质资源库、原种驯

养车间、扩繁车间和配套的实验室，具体开展野

生大黄鱼原种的搜集、整理、保存、开发和利用，

每年均会进行原种子一代的扩繁和苗种培育，用

于大黄鱼增殖放流和野生种质资源修复，同时还

可以为大黄鱼良种选育提供具有较高遗传多样性

的种质资源，支撑大黄鱼养殖产业发展。

在实现了大黄鱼规模化人工育苗后，福建和

浙江两省每年都会组织大黄鱼增殖放流活动。福

建省主要在三都湾内的官井洋大黄鱼繁殖保护区

内放流，同时还会在包括闽江口、罗源湾和沙埕

湾等海域放流大黄鱼苗种；浙江省则主要在象山

港、南韭山列岛、舟山、南麂列岛等海域开展大

黄鱼苗种放流。随着大黄鱼人工育苗规模不断扩

大，增殖放流活动频率和放流大黄鱼苗种数量也
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图 1    2006—2019年我国主要海水养殖鱼类产量变化[1]

Fig. 1    Changes in the yield of main mariculture fish in
China from 2006 to 2019 [1]
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逐年增加。据不完全统计，2019 年政府部门组织

放流的大黄鱼数量为 3 572 万尾，宁德市民间自

发组织放流的大黄鱼数量达 16 亿尾。近十年来福

建省大黄鱼增殖放流鱼苗主要来自于国家级大黄

鱼原种场的依托单位宁德市富发水产有限公司。

据统计，2011—2019 年间宁德市富发水产有限公

司一共繁育超过 3 亿尾原种子一代大黄鱼鱼苗用

于增殖放流，以规格大于 5 cm 的仔鱼为主，主要

放流区域包括官井洋、三沙湾、黄岐湾和罗源湾

等海域。 

1.5    大黄鱼遗传育种研究与良种培育进展

伴随着大黄鱼人工养殖技术的突破和大黄鱼

养殖产业的快速发展，大黄鱼种质资源鉴定评价

和遗传育种研究工作也逐步展开，并日益活跃，从

经典的大黄鱼染色体组型及核型分析，到各种遗

传标记的开发及种质资源鉴定评价、重要功能基

因的克隆与鉴定，再到近年来完成的大黄鱼基因

组图谱绘制和基于全基因组信息的重要经济性状

遗传解析研究，我们对大黄鱼的遗传学研究和认

识日益深入，在此基础上，大黄鱼遗传育种和种

质创新也快速发展和进步，国内多个研究团队利用

群体选育、家系选育、雌核发育和基因组选择育

种等技术，陆续培育了多个大黄鱼新品种和新品系。

研究染色体数目和核型是了解生物遗传物质

组成、遗传变异规律和系统演化情况的最基本数

据。厦门大学苏永全课题组[6-7]、上海海洋大学邹

曙明等 [8] 先后对不同地理种群的大黄鱼进行了染

色体核型分析，确定大黄鱼染色体数目均为 2n=
48，且均未发现性染色体。在遗传标记开发与应

用方面，早在 20 世纪 90 年代，厦门大学苏永全

和王军等团队就开始用同工酶生化标记，对福建

官井洋海区等地的野生和养殖大黄鱼进行群体遗

传结构和遗传多样性分析，发现这两个群体的遗

传多样性均处于较低水平[9]。除了生化遗传标记，

大黄鱼 DNA 分子标记开发和应用方面的研究也不

少，不同科研团队先后开发出了大黄鱼扩增片段

长度多态性 (AFLP)、简单重复序列标记 (SSR) 等
分子标记，并用于不同大黄鱼地理群体的遗传结

构和遗传多样性分析，发现国内养殖大黄鱼群体

的遗传多样性普遍低于野生种群 [10-11]。线粒体

DNA 具有结构简单、无重组和母性遗传等优点，

是研究群体遗传学和系统进化的重要手段。李明

云等 [12] 构建了大黄鱼线粒体 DNA 的限制性内切

酶图谱，Cui 等 [13] 完成了大黄鱼线粒体基因组全

序列测定，为石首鱼科 (Sciaenidae) 鱼类的分子进

化研究及大黄鱼群体遗传学和保护生物学提供了

重要的基础；利用线粒体基因组的部分或全部序

列开展大黄鱼群体遗传解析、种质资源鉴定和分

子系统学等研究工作也非常活跃 [14-16]。随着分子

生物学研究手段的进步，大黄鱼重要经济性状相

关功能基因的研究也日益丰富，多个研究团队还

陆续克隆了一批与大黄鱼生长、免疫和抗病等相

关的功能基因，并对其进行了基因表达和调控机

制等相关分析。但是由于缺乏基因组尺度的遗传

工具和数据资源，很多类似研究均以跟随和模仿

为主，对大黄鱼种质资源保护和利用方面的指导

和应用有限。

随着新一代基因组测序技术的快速发展和成

本的快速下降，大黄鱼遗传学和遗传育种研究也

快速迈入到基因组时代。2014 年，吴常文团队完

成国际上首个大黄鱼基因组草图[17]；随后陈新华

团队于 2015 年完成了具有更高组装质量的大黄鱼

基因组框架图谱，并于 2018 年利用第三代基因组

测序数据对该基因组图谱进行了升级完善[18]；厦

门大学徐鹏团队依托大黄鱼育种国家重点实验室

平台，于 2018 年利用第三代基因组测序技术和高

通量染色质构象捕获 (Hi-C) 技术完成了染色体级

别的大黄鱼基因组序列图谱，基因组完整度、连

保护区
reserve 

图 2    福建省宁德市官井洋大黄鱼国家级水产种质资源

保护区 (来自宁德市海洋与渔业局)

Fig. 2    Guanjingyang L. crocea national fisheries
germplasm resources reserve, Ningde City, Fujian
Province (from Ningde Ocean and Fishery Bureau)

1.  119°47'15"E,  26°39'52"N;  2.  119°50'15"E,  26°39'00"N;  3.
119°52'54"E, 26°37'30"N; 4. 119°49'56"E, 26°35'03"N; 5. 119°47'47"E,
26°34'58"N;  6.  119°48'55"E,  26°36'34"N;  7.  119°49'20"E,  26°37'40"N;
8.  119°47'10"E,  26°38'34"N;  9.  119°47'47"E,  26°34'58"N;  10.
119°49'56"E,  26°35'03"N;  11.  119°49'20"E,  26°32'45"N;  12.
119°49'18"E,  26°31'38"N;  13.  119°50'57"E,  26°30'37"N;  14.
119°52'33"E,  26°30'33"N;  15.  119°49'25"E,  26°28'20"N;  16.
119°47'55"E,  26°32'58"N;  17.  119°49'25"E,  26°28'20"N;  18.
119°52'34"E,  26°30'33"N;  19.  119°56'22"E,  26°32'46"N;  20.
119°57'19"E,  26°33'10"N;  21.  119°56'29"E,  26°25'43"N;  22.
119°49'27"E, 26°25'50"N; 23. 119°49'55"E, 26°26'47"N
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接性和染色体整合度获得显著提升，为后续深入

开展大黄鱼性状解析和种质资源创新利用提供了

高质量基因组数据[19]。除大黄鱼全基因组序列图

谱绘制外，国内多个团队还在近年来获得了丰富

的大黄鱼基因组、转录组和甲基化组数据，极大

丰富了大黄鱼组学数据资源。以日益丰富的大黄

鱼基因组资源作为支撑，近年来国内大黄鱼遗传

育种研究取得了很多进展，包括利用简化基因组

测序技术陆续完成了多个版本的高密度遗传连锁

图谱的绘制[20-22]，利用 Bionano 光学图谱技术绘制

了大黄鱼的基因组物理图谱，为大黄鱼基因组序

列图谱的完善提供了必要的染色体骨架[23]；利用

数量性状位点作图  (QTL mapping) 和全基因组关

联分析 (GWAS) 技术，陆续完成了对大黄鱼性别、

生长、体型、性腺指数、抗病、抗逆和脂肪酸含

量等重要经济性状的基因组定位和遗传基础解析

研究，获得了一批具有潜在育种价值的遗传座位

和等位基因 [24-31]；多个团队还利用转录组和甲基

化组分析技术对大黄鱼免疫、抗病、抗逆相关功

能基因和调控通路展开研究，深化了对大黄鱼功

能基因表达和调控机制的认知 [32-35]。最近，大黄

鱼育种国家重点实验室联合厦门大学完成了首个

大黄鱼高通量基因芯片—大黄鱼“宁芯 1 号”650K
高密度 SNP 分型芯片的研发，为重要经济性状遗

传定位、基因组选择育种等提供标准化、高精度

的海量基因型数据[36]。

自 20 世纪 80 年代大黄鱼人工授精、室内育

苗技术取得突破以来，大黄鱼人工养殖技术在我

国得到了快速推广和应用，大黄鱼遗传育种工作

也一直在推进中，从传统的群体选育和家系选育，

到杂交育种、雌核发育和分子标记辅助选育，以

及基于基因组信息的全基因组选择育种，均在大

黄鱼中进行过相应的种质创新和育种应用。但是，

遗传育种是漫长而艰辛的工作，受到种质资源、

人力、经费和育种技术等现实条件的制约，系统

化的大黄鱼良种选育工作开展较晚，目前通过国

家审定的大黄鱼新品种仅有 3 个，远不能满足大

黄鱼产业发展的需求。随着基因组选择育种技术

在大黄鱼遗传育种中的应用日益成熟，以往难以

开展的针对复杂经济性状如抗病、抗逆和饲料利

用效率等的遗传育种工作近 2 年也相继开展，如

笔者课题组建立了标准化的大黄鱼刺激隐核虫

(Cryptocaryon irritans) 感染和抗性性状测评体系，

利用基因组选择育种技术选育获得具有显著的刺

激隐核虫抗性的大黄鱼“宁抗 1 号”新品系 F3
[37]。 

2    大黄鱼种质资源保护与利用工作面临

的主要问题
 

2.1    大黄鱼种质资源保护修复相关科研工作

滞后

大黄鱼重要产卵场、越冬场、索饵场和洄游

通道破坏严重，大黄鱼种质资源自然保护区、种

质资源库、原种场的建设、增殖放流和资源增殖

活动都亟待规范与加强。目前对我国沿海地区野

生大黄鱼群体的种质资源的认识仍然停留在数十

年前传统的渔业资源调查获得的生物学数据，既

缺乏对沿海地区大黄鱼种质资源的系统收集、鉴

定评价和原种保存，更没有利用现代遗传学手段

全面评价这些大黄鱼原种的种群遗传结构与多样

性，建立健全大黄鱼种质资源活体库、基因库和

相关档案。现有大黄鱼养殖业高度依赖由官井洋

野生群体发展起来的养殖群体，目前除浙江省加

强了对岱衢种群大黄鱼种质资源的保护和利用外，

其他地区的大黄鱼种质资源并没有得到有效的保

护和利用。同时，各地的大黄鱼增殖放流活动所

用苗种也多来自大黄鱼养殖群体或宁德群体的原

种子一代，在没有系统摸清各地大黄鱼野生群体

和种质资源的遗传背景和种群结构的情况下，造

成种质污染和遗传多样性丧失的风险很大。亟待

加强相关基础科学研究和调查工作，为大黄鱼等

渔业资源和水产种质资源管理提供必要的科技支撑。 

2.2    大黄鱼良种选育技术体系不完善

大黄鱼良种选育工作在近 10 年来虽然取得

了长足的进步，但是与国际先进的畜禽、水产良

种选育工程相比，仍未形成完善的体系，如在重

要经济性状尤其是复杂性状的表型测定方面仍未

建立标准化测量体系；基因组选择等前沿育种技

术虽然得到了快速的应用，但是仍未建立标准化

的基因型鉴定工具和基因组选择技术；大黄鱼种

质资源数据库、基因组数据库、育种数据管理系

统仍未建立，无法进行复杂数据的有效管理和行

业内共享交流；缺乏大黄鱼种质和育种性状测试

与评价的第三方服务机构或平台等。以上短板的

完善对于构建系统成熟的大黄鱼育种技术体系、

建立产学研合作的大黄鱼联合育种体系都至关重要。 

2.3    大黄鱼良种选育进展缓慢，产出能力不足

近年来水产新品种的培育和产出速度加快，

迄今通过全国水产原种和良种审定委员会审定的
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水产新品种已达 229 个，但是大黄鱼新品种仅有

3 个。大黄鱼“闽优 1 号”由集美大学等单位培育，

以生长速率为选育指标，于 2010 年被农业部审定

为适宜推广的选育新品种；与未经选育的普通养

殖群体相比，生长速率提高 23.9%，成活率提高

13.7%。大黄鱼“东海 1 号”由宁波大学等单位培育，

以生长速率和耐低温为选育指标，于 2014 年被农

业部审定为适宜推广的选育新品种；19 月龄时体

质量增长速率比当地商品苗快 15.57%，10 月龄鱼

在 6 °C 条件下存活率比当地商品苗高 22.5%。大

黄鱼“甬岱 1 号”由宁波市海洋与渔业研究院等单

位培育，以生长速率和体型为目标性状，于 2020
年通过农业农村部审定，采用群体选育技术，经

连续 5 代选育而成，在相同养殖条件下，与未经

选育的大黄鱼相比，21 月龄生长速率平均提高

16.4%。大黄鱼良种培育产出能力与大黄鱼养殖产

业规模和可持续发展的良种需求不匹配，在良种

覆盖率提升和养殖增效方面贡献不足。亟待从产

业的良种需求出发，调动更多大黄鱼育种技术力

量，建立大黄鱼育种协同创新机制，针对关键经

济性状设计长期系统性选育工程，全面提升大黄

鱼良种选育能力。 

2.4    育种经费投入长期不足

国内从事大黄鱼遗传育种研究和良种选育工

作的单位和团队多集中在闽浙两省，与国内从事

水产遗传育种的优势单位和团队相比，参与国家

级科技项目的竞争能力仍然不足，独立承担重大

课题的基础稍显薄弱，而地方政府在大黄鱼良种

选育方面的经费投入比较单薄。由于大黄鱼育苗

技术成熟，种苗生产门槛较低，育苗从业者的无

序竞争导致大黄鱼种苗产能过剩，鲜有育苗企业愿

意投入大量经费开展良种选育工作。投入大黄鱼良

种选育工作的研发经费不足，而且缺乏持续稳定

的支持，多数团队的大黄鱼良种选育工作处于断续

状态，难以形成多团队联合育种持续攻关的局面。 

2.5    大黄鱼育种团队力量单薄

从事大黄鱼遗传育种工作的人才队伍力量单

薄，尤其是缺少遗传育种领域的高层次领军科学

家和从事一线选育工作的技术人员，系统掌握遗

传育种技能的青年科研人才偏少，育种团队规模

小，力量分散，缺乏协作和联合创新，跨单位、

跨团队、跨平台的人才和人力资源协调整合仍然

有待加强。 

3    新时期的大黄鱼种质资源保护与良种

创新

基于大黄鱼种质资源保护和利用现状，以及

大黄鱼养殖产业的发展需求，在未来一段时间内，

有必要尽快摸清我国大黄鱼种质资源的“家底”，
加强大黄鱼种质资源保护和修复，培育以种业企

业为主体、政产学研共同参与的大黄鱼种质资源

保护和创新利用体系。抓紧时间实施以大黄鱼种

业创新工程为核心的链条式项目，围绕大黄鱼种

业科技创新和新品种创制主线，按种质资源保护

和鉴定评价、重要经济性状遗传解析、基因组资

源发掘和遗传育种工具创制、育种技术创新、新

品种培育、良种示范推广等科技创新链，从基础

研究、前沿技术、共性关键技术、良种创制与示

范推广等方面，实施全产业链育种科技创新攻关，

重点突破抗病抗逆和饵料利用效率等复杂经济性

状遗传解析，建立系统化、标准化的大黄鱼性状

测评和基因组选育技术体系，构建育繁推一体化

的大黄鱼良种繁育与示范体系。创制抗病、抗逆、

高产、高配合饲料转化率等具有市场竞争力的重

大新品种，实现大黄鱼良种覆盖率的显著提升，

为大黄鱼产业健康发展提供良种保障。

大黄鱼种质资源的保护、渔业资源恢复、大

黄鱼养殖产业的健康发展和做大做强都是任务艰

巨、道阻且长的工作，但是只要充分发挥“滴水穿

石，弱鸟先飞”的精神，政产学研共同努力，就一

定能够再现“楝子开花石首来”的盛景，让大黄鱼

养殖产业链再上新台阶。

（作者声明本文无实际或潜在的利益冲突）
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(Larimichthys crocea) germplasm resources
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(1. Fujian Key Laboratory of Genetics and Breeding of Marine Organisms, College of Ocean and Earth Sciences,
Xiamen University, Xiamen    361102, China;

2. State Key Laboratory of Large Yellow Croaker Breeding, Ningde Fufa Fisheries Co. Ltd., Ningde    352103, China;
3. Ningde Fisheries Technology Extension Station of Fujian Province, Ningde    352100, China)

Abstract: The excavation and utilization of excellent germplasm resources are pivotal in ensuring the supply
of  China’s  high-quality  aquatic  protein.  As Larimichthys crocea owns  China’s  highest  production  in  marine
aquaculture, and its germplasm resources serve as an indispensable material basis for the healthy and sustain-
able  development  of L. crocea breeding industry,  it  is  of  great  strategic significance to carry out  the collection,
preservation, identification, evaluation, protection and utilization of L. crocea germplasm resources systematically.
This paper has reviewed the history and present situation of germplasm protection and utilization of L. crocea, and
analyzed the main current problems from the aspects of scientific research, breeding technology system, industry,
and talents. Besides, based on the scientific and technological innovation of L. crocea seed industry and the cre-
ation of new varieties, the development direction creating major new species with such traits as disease resistance,
stress  resistance,  high yield,  high quality,  and high compound feed conversion ratewas proposed to substantially
expand the coverage of improved L. crocea and provide a fine bread guarantee for the healthy development of L.
crocea industry.

Key words: Larimichthys crocea; germplasm resources; seed industry; breed innovation; aquaculture

Corresponding author: XU Peng. E-mail: xupeng77@xmu.edu.cn

Funding projects:  Open  Research  Fund  Project  of  State  Key  Laboratory  of  Large  Yellow  Croaker  Breeding
(LYC2019RS03);  Industry-University  Collaboration  Project  of  Fujian  Province  (2019N5001);  Special  Fund  for
Key Program of Science and Technology of Fujian Province (2020NZ08003)

684 水    产    学    报 46 卷

https://www.china-fishery.cn 中国水产学会主办    sponsored by China Society of Fisheries

https://www.china-fishery.cn

	1 大黄鱼种质资源保护和开发利用回顾
	1.1 大黄鱼分类地位、地理分布及其种群
	1.2 大黄鱼渔业资源利用的历史和现状
	1.3 大黄鱼人工繁殖与养殖产业发展历程
	1.4 大黄鱼种质资源保护和资源增殖
	1.5 大黄鱼遗传育种研究与良种培育进展

	2 大黄鱼种质资源保护与利用工作面临的主要问题
	2.1 大黄鱼种质资源保护修复相关科研工作滞后
	2.2 大黄鱼良种选育技术体系不完善
	2.3 大黄鱼良种选育进展缓慢，产出能力不足
	2.4 育种经费投入长期不足
	2.5 大黄鱼育种团队力量单薄

	3 新时期的大黄鱼种质资源保护与良种创新

