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浙江省茶树种质资源圃（丽水）茶树资源 

保护现状与创新利用

吉庆勇　疏再发　周慧娟　陈利民　刘　婕　宁秋燕　何卫中
（浙江省丽水市农林科学研究院，丽水 323000）

摘要：作为我国中小叶种茶树种质资源战略保存的核心机构，浙江省茶树种质资源圃（丽水）构建了集收集保存与鉴定评

价于一体的茶树种质资源保护体系。截至 2023 年底，资源圃累计收集保存茶树种质资源 2801 份，涵盖珍稀地方品种、野生近

缘种及创新种质等重要遗传材料，并成功选育出丽早 1 号、丽白 3 号、丽紫 1 号等多个具有显著性状优势的新品种（系）。通过

建立种质资源共享平台，每年向国内相关科研单位及教学单位提供利用种质材料近 300 余份，有效支撑了我国茶树遗传改良

研究。通过系统阐述资源圃在规划建设、资源保护体系构建、种质创新利用等方面取得的阶段性成果，重点探讨了遗传多样性

评价、核心种质库构建等关键技术进展，并对未来开展基于基因组学的种质深度鉴定、重要性状功能基因挖掘等研究方向进行

展望，旨在加强我国中小叶种茶树种质资源的长期安全保存与创新利用。
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茶树［Camellia sinensis（L.）Kuntze］作为山

茶科（Theaceae）山茶属（Camellia L.）多年生木本

植物，兼具异花授粉特性及悠久的栽培历史，其遗传

多样性特征显著，具有丰富的群体遗传多样性、复杂

的遗传信息承载体，这些特性为优良茶树品种选育

提供了重要的遗传基础 [1-4]。在植物遗传学领域，

种质资源（包括品种资源、遗传资源和基因库等）因

其独特的生态适应性和遗传多样性特征，已成为物

种改良不可或缺的基因来源。资源涵盖栽培品种、

品系、野生种及其近缘种等多个层次，在茶树育种和

生物工程技术研究中发挥着基础性作用 [5-7]。茶树

种质资源的保存面临多重生物学挑战，茶树属于典

型异花授粉的多年生常绿植物，具有高度杂合的遗

传背景，种子繁殖存在显著的表型分离现象，导致遗

传性状与亲本存在显著差异 [8]，同时茶树种子属于

“顽拗性种子”，表现出离体保存技术不成熟、长期

贮藏困难以及贮藏后萌发率显著下降等特征 [9-10]， 
这些生物学特性使得传统种子保存方法在茶树种

质资源保护中的应用受到严重制约，目前茶树主要

采用无性繁殖技术体系进行种质资源保护。通过

嫁接和扦插等无性繁殖手段建立的活体保存体系，

配合标准化种质资源圃的建设，已形成较为完善的

种质资源管理系统，该体系不仅能有效维持种质遗

传稳定性，还可实现种质资源的集中鉴定与科学管 
理 [11-12]。然而，随着全球气候变化加剧及生态环境
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压力增大，如何优化现有保存技术、开发新型保存

方法仍是茶树种质资源研究领域亟待解决的重要

课题。

作为世界茶树原产中心与茶叶生产第一大国，

我国 2022 年茶园种植规模已达 333.03 万 hm2，茶

叶总产量突破 318.10 万 t，产业规模持续领跑全 
球 [13]。在长期人工驯化与生态适应过程中，我国

培育出涵盖六大茶类的特色种质资源，构建了全

球规模最大、遗传多样性最丰富的茶树种质资源 
库 [14]。通过系统实施全国性种质资源普查，构建了

完善的资源调查与评价体系，建成覆盖国家级和省

级的多层次迁地保护网络，该体系不仅有效保护了

珍稀濒危种质及具有重大潜在价值的遗传资源，还

为茶树遗传改良和产业可持续发展提供了核心种质 
支撑 [15-16]。

1　 浙江省茶树种质资源圃（丽水）保存体系

建设现状
1.1　资源圃概况　浙江省茶树种质资源圃（丽水）

（以下简称资源圃）是由浙江省农业农村厅、丽水市

人民政府、松阳县人民政府三方共建，由丽水市农林

科学研究院承建的省级茶树种质资源保护平台。该

项目于 2016 年启动建设，2022 年通过竣工验收并

获得浙江省种子管理总站资质认定。作为我国茶

树种质资源保护体系的重要组成部分，该资源圃区

占地面积 22.5hm2，以茶树种质资源的系统收集、科

学保存、精准鉴定、创新应用及数字化管理为核心

研究方向。经过近十年的建设发展，该资源圃已构

建起涵盖资源保育、基础研究、产业服务三位一体

的科研平台体系。在种质资源保护方面，创新建立

了“活体保存 + 表型组学分析 + 数字化建档”的立

体化保育体系，系统开展茶树植物学特征、生物学特

性及农艺性状的多维度观测研究。截至 2023 年 12
月，浙江省茶树种质资源圃（丽水）已建设成为我国

重要的茶树种质资源保存与创新研究平台，资源圃

采用无性系保存技术，通过活体植株方式完整保存

野生种、地方品种（系）及育成品种（系）等多样性

资源 2801 份，其构成特征为：（1）地理来源涵盖我

国 10 个主产省（浙江、江西、湖南等）及典型产茶国

（印度、肯尼亚、日本等）；（2）保存类型包括省内资

源1233余份（44.0%）、省外资源1351余份（48.3%）、

国际资源 217 余份（7.7%），现已成为全球保存中小

叶种茶树种质资源规模最大、体系最完备、管理最规

范的专业保育机构之一，形成了具有典型地域代表

性的资源保存体系。

该资源圃的建立有效解决了我国中小叶茶树

种质资源分散保存、评价体系不统一等关键问题，

其构建的“资源收集—性状解析—基因挖掘—材料

创制”技术体系，显著提升了种质资源利用效率，已

向国内 28 家科研院所和育种单位提供优质种质材

料 372 份次，支撑完成国家级科研项目 5 项，获省级

科技成果奖 3 项，为我国茶树种质资源的高效利用

和茶产业可持续发展提供了重要的理论支撑和实践

范式。

1.2　标准化管理技术体系　在标准化建设方面，

该资源圃严格遵循 NY/T 4263—2023《农作物种

质资源库操作技术规程　种质圃》、NY/T 2031—
2011《农作物优异种质资源评价规范　茶树》及

NY/T 2943—2016《茶树种质资源描述规范》等标 
准 [17-19]，构建了完整的资源管理技术体系。具体包

括：（1）建立三级编码系统，实现资源信息标准化管

理；（2）系统记录种质形态学特征、农艺性状等 42
项核心数据指标；（3）完成 2643 份资源的规范化编

目，占保存总量的 94.39%，已纳入国家种质资源库

共享体系。资源圃通过建立完善的种质评价体系，

实现了资源表型与遗传信息的系统挖掘，为茶树遗

传改良和新品种选育提供了重要的基础材料。其系

统化的保存策略和规范化的管理模式，对我国茶树

生物多样性保护及种质创新研究具有示范意义。

2　种质资源创新利用
茶树种质资源是茶树遗传改良及基础研究的

战略资源，其科学价值体现于精准鉴定评价与创新

开发利用。表型性状与遗传特性鉴定是种质资源高

效利用的核心环节，通过多维度评价体系可系统解

析优异基因资源 [20]。浙江省茶树种质资源圃（丽水）

在完成种质系统保存基础上，重点开展已入库种质

的品质性状、生物抗性（抗病虫 / 抗逆）等关键指标

评价，建立“保存—鉴定—共享”协同机制，深度挖

掘核心种质的育种潜质与应用价值，构建茶树种质

资源全链条保护利用体系。

近 5 年观测数据显示，该资源圃依托平台资源

优势，累计向浙江大学、南京农业大学等 12 所科研

机构，以及福建、云南等 6 个茶叶主产区的技术推广
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部门、农业经营主体定向分发优异种质资源 500 份

（次）。所供种质覆盖已编目资源的 17.8%，应用领

域涵盖种质创新（32.6%）、基础理论研究（24.1%）、

产业技术升级（28.5%）及科普教育（14.8%），形成

了产学研用协同创新格局，有效支撑着茶产业品种

结构调整与全产业链提质增效。

2.1　基础研究支撑平台建设　浙江省茶树种质资

源圃（丽水）立足农业科技原始创新与现代种业发

展需求，系统开展茶树种质资源的保护与创新利用

研究，遵循“全面收集、规范保存、精准评价、定向创

新、开放共享”的工作原则，构建了完善的种质资源

保护体系。在种质资源保护领域，重点聚焦种质资

源遗传多样性形成机制与抗逆性状调控机理等重大

科学问题，突破种质创制关键技术瓶颈，为种质资源

高效利用提供理论支撑。杂种后代早期鉴定技术作

为杂交育种的核心环节，已由传统表型筛选向分子

标记辅助选择技术体系演进。基于基因型鉴定的分

子标记技术实现了杂种早期精准鉴别，通过构建性

状—标记关联模型，可显著缩短育种周期，提高选择

效率，为茶树种质创新提供了重要的技术支撑。

中国农业科学院茶叶研究所与丽水市农林科

学研究院茶叶研究所联合攻关，基于 200K SNP 芯

片技术对 1229 份茶树种质资源开展全基因组测序

分析。研究团队通过构建高密度遗传图谱及系统发

育树，首次实现了茶树全基因组水平的遗传定位与

起源演化研究。获得 7320 万个高质量单核苷酸多

态性（SNP）位点及 1.7974 万个基因型—表型关联

（G2P）标记，构建了目前最完整的茶树基因组变异

数据库。该研究从分子层面解析了茶树次生代谢产

物的遗传调控网络，其建立的 SNP 分子标记体系为

茶树重要性状定向改良提供了理论依据，同时开发

的基因组选择技术为茶树分子设计育种奠定了方法

学基础 [21-24]。

2.2　遗传育种体系构建　我国茶树遗传改良技术

体系历经实生选种向现代生物育种转型，当前已形

成以杂交育种为主体、分子标记辅助选择（MAS）
为技术支撑的协同创新格局 [25-27]。浙江省茶树种

质资源圃（丽水）作为省级种质创新平台，通过构建

“资源普查—核心种质筛选—多组学鉴定”三级技

术体系，实现特异育种材料定向创制。研究集成多

点环境适应性测试（MET）、中间试验与区域示范梯

度验证系统，建立涵盖种质创新（F1 筛选效率提升

40%）、品种比较（农艺性状数据库完备度达 92%）、

推广评估（选育周期缩短约 30%）的全链条育种

技术体系，其标准化作业参照规程已被纳入 NY/T 
3928—2021《农作物品种试验规范　茶树》。

2020 年以来，丽水市农林科学研究院在茶树种

质资源研究领域取得了突破性进展。研究团队通过

系统开展茶树种质资源综合评价，构建了包含 1500
份核心种质的资源评价体系。具体研究工作包括：

（1）表型特征分析：完成 1500 份种质资源的形态特

征及生物学特性系统观测；（2）品质特性研究：实

施 700 份资源的茶类适制性评价，并对 200 份资源

进行品质成分检测；（3）抗性机制解析：开展 300 份

资源的抗寒性评价及 200 份资源的抗病虫性研究； 
（4）遗传基础研究：完成 300 份变种的染色体核型

分析和 400 份资源的 DNA 指纹图谱构建。通过多

维度筛选，获得特异性状种质资源 201 份，其中包含

形态器官特异种质 10 份、抗寒种质 30 份、优质红茶

种质 20 份、红绿茶兼优种质 30 份及绿茶优质种质

20 份；在生化成分筛选中，获得高多酚（≥25.00%）、

高 氨 基 酸（≥5.5%）、高 / 低 咖 啡 碱（≥5.5% 或

≤1.5%）及高 EGCG（表没食子儿茶素没食子酸酯，

≥25mg/g）等特异性状资源 91 份。基于上述研究

成果，已成功选育出 40 个具有重要应用价值的茶树

新品系，包括特早生型丽早 1 号、丽早 2 号等 3 个品

种（系），绿茶优质型丽茶 1 号，以及叶色特异型丽

白 1 号、梯田白等 9 个白化品系。特别值得关注的

是获得了 13 个生化成分特异种质，其中 12 个已获

植物新品种权，包括丽白 3 号、丽白 5 号、丽早 1 号、

丽茶 7 号、丽黄 6 号、丽黄 7 号、丽紫 1 号等。

研究成果首次系统建立了浙西南茶树种质资

源综合评价体系，创制的核心种质库较原有资源库

遗传多样性指数提升 27.3%。所发掘的抗寒、优质

及生化特异种质为茶树分子育种提供了关键亲本

材料，形成“表型—品质—抗性—遗传”四维评价模

型，为茶树种质创新提供了理论范式，具有显著的学

术价值和应用前景。

2.3　产业提升和乡村振兴　浙江省作为我国茶叶

主产区之一，具备优越的生态条件和悠久的栽培历

史。位于浙闽交界的丽水市，依托中国生态第一市

的区位优势和绿茶一类适生区的自然禀赋，现拥有
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标准化茶园 3.63 万 hm2，年产量达 3.19 万 t。根据

丽水市《茶产业发展“十四五”专项规划》，至 2025
年丽水市茶园面积将扩展至 4 万 hm2，总产量突破

4 万 t，预期实现全产业链产值逾 150 亿元。其中“丽

水香茶”凭借独特的品质特征与精准的市场定位，

产量与产值分别占全市茶产业的 70% 和 50%，在浙

江香茶品类中占比超 70%，形成显著竞争优势。该

产品具有条索紧结、香高味醇、叶底绿明等品质特

点，尤其受北方消费市场青睐，销售网络覆盖全国

20 余个省市。

产业发展提升的基础离不开良种良苗，丽水市

农林科学研究院从浙江省茶树种质资源圃（丽水）

收集保存的茶树种质资源中筛选出近 40 份特异性

茶树种质资源，开展适制“丽水香茶”茶树新品种

（系）筛选，通过近 3 年的茶树生长状况、内含物质

检测与感官审评，筛选出丽茶 10 号、丽茶 4 号 2 个

早生、优质、高产、抗性强的品种（系），加工制作的

香茶具有香高持久、滋味浓且鲜爽的典型特征，绿茶

品质与主栽品种龙井 43 相当，是适制香茶的优良品

种（系）。目前已在浙江、四川等省份适宜种植区域

累计推广种植面积近千亩，创造经济效益上亿元，在

乡村脱贫致富、茶树品种结构调整和产业可持续发

展中起到了良好的示范作用。

3　茶树种质资源可持续利用发展路径
茶树种质资源的系统收集保存、精准鉴定与遗

传评价及创新利用，是维护农业生物多样性、保障国

家种质资源安全的核心战略 [11，28]。浙江省茶树种

质资源圃（丽水）自 2022 年建成以来，通过持续完

善保存设施与技术体系，已构建起涵盖离体保存、低

温保存和田间活体保存的综合保护系统，实现种质

资源保存数量与质量的同步提升，为茶树遗传育种、

基因组学研究及茶产业高质量发展提供了重要物质

基础和技术支撑。当前，面对茶产业供给侧结构性

改革和消费市场多元化发展的新需求，种质资源工

作面临遗传多样性解析不足、优异性状挖掘不深、共

享利用效率不高等现实挑战。本研究团队拟从种质

创新、基础研究、技术集成、服务功能 4 个维度开展

系统性攻关，重点突破茶树核心种质构建、功能基因

挖掘、分子标记开发等关键技术，推动种质资源从基

础保存向高效利用的范式转变。

3.1　茶树种质资源深度挖掘与品种选育　种质资

源保护的核心目标在于通过遗传多样性保存为育种

和科研提供优质基因资源。我国茶树种植生态区多

样性强，亟需挖掘适应不同生境的高产优质种质，特

别是产量相关性状的关键基因及其等位变异，为培

育高产优质抗逆新品种奠定遗传基础。浙江省茶树

种质资源圃（丽水）作为国家级资源保存机构，已收

集中小叶种资源 2801 余份，但深度鉴定比例不足

30%。随着茶树全基因组测序和多组学技术的发展，

为资源深度挖掘提供了新的技术路径。

基于前期研究成果，本研究构建四维整合创新

体系：（1）建立包含 25 项形态特征（叶形指数、新梢

物候期等）和 18 项农艺性状（百芽重、发芽密度等）

的标准化鉴定系统；（2）构建“品质—加工—抗逆—

抗病”四位一体评价模型，量化茶多酚 / 氨基酸比

值、多酚氧化酶活性、干旱胁迫指数（DSI ≥2.5）及

小绿叶蝉抗性等级（1~5 级）等关键指标；（3）在完

成 1000 余份茶树核心种质资源深度重测序的基础

上，整合表型鉴定和精准评价数据，运用全基因组关

联分析（GWAS）和多组学联合分析等技术，深入挖

掘各类优异性状的关键效应基因及其等位变异，为

茶树分子育种提供丰富的基因资源；（4）系统开展

关键性状调控新基因的功能解析，明确其分子机制

及育种应用潜力，进一步整合现代分子育种技术与

传统杂交体系，建立基于标记辅助选择的聚合育种

技术体系。有效缩短育种周期并提高选择效率，提

升杂交后代的优株筛选准确率，为茶树种质创新提

供了理论支撑和技术路径。 
3.2　茶树种质资源保护与利用创新体系构建　茶

树种质资源作为茶树遗传多样性保护的核心载体，

当前主要采用田间活体保存模式；然而，该模式存在

一定的局限性。为突破传统保存方式的技术瓶颈，

本研究系统规划了以下重点工作体系：（1）保存设

施体系优化，在国家、省市种业管理部门技术规范指

导下，升级浙江省茶树种质资源圃（丽水）的智能保

存系统。通过建立温湿度联动控制装置和病虫害智

能预警系统，实现保存环境的动态精准调控，使核心

种质存活率提升至 98.6%。（2）信息化管理平台建

设，整合 GIS 空间数据库和表型组学数据，构建多

维度种质资源信息管理系统（http：//125.124.5.103：
809）。系统采用 MySQL 集群架构，已收录 1492 份

种质的表型性状数据（包括 21 项形态指标、17 项品
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质参数和 9 项抗性指标），实现 EB 级数据的可视化

检索与智能分析。（3）种质资源管理制度创新，向

国内外单位和个人提供种质资源时，严格遵守《中

华人民共和国种子法》和《农作物种质资源管理办

法》等法律法规，确保资源分发的合法性和规范性。

（4）大数据应用平台构建，浙江省种子总站和丽水

市农林科学研究院共同构建基于大数据的统一信息

平台，统筹资源圃种质资源的收集、保存、评价、分发

等业务，确保信息互联互通，提升资源共享和利用效

率。资源圃已向国内单位提供种质资源实物共享

300 余份（次），主要用于山茶属植物系统分类、茶树

育种及分子生物学等领域的研究。（5）完善科学传

播机制，建立“科研—教育—生产”三位一体科普体

系，年接待专业考察团组 50 批次，开展科普讲座 30
场次，培训新型职业农民 560 人次，显著提升了大众

对种质资源的社会认知度。

4　结语
浙江省茶树种质资源圃（丽水）通过设施升级、

技术创新与管理优化的协同创新机制，构建了涵盖

活体保存、DNA 种质库与数字化信息平台的三位一

体保护体系。研究团队建立了基于表型—基因型关

联分析的茶树种质资源综合评价系统，实现了种质

资源表型特征数字化表征与遗传信息深度解析。该

体系突破了传统种质保存模式的技术瓶颈，构建了

多维度茶树遗传资源保护网络，为茶树功能基因挖

掘、分子标记辅助育种及种质创新利用提供了关键

平台支撑。研究形成的标准化鉴定评价技术体系显

著提升了种质资源利用效率，其成果已在浙南茶区

实现产业化应用，为我国茶产业品种改良与高质量

发展提供了重要种质保障。
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农业育种数据的保护与利用策略

蒋海英 1　陈玉冲 2

（1 广西民族大学相思湖学院，南宁 530225；2 广西壮族自治区农业科学院，南宁 530007）

摘要：育种数据既是农业育种研究的基础，也是推动农业可持续发展的重要资源。传统的田间试验记录和基因组、转录组、

翻译组、表观组、蛋白质组、代谢组等组学数据以及表型数据是育种数据的主要来源，具有多维性、动态性和共享性等特点。当

前农业育种数据保护与利用存在数据分散与重复、数据产权归属不明确、数据共享开放利用与保护不平衡、海量数据带来数据

存储与管理挑战等困境。针对这些问题，提出了完善数据产权制度、建立统一的农业育种数据库、推动数据共享机制、提高数

据分析技术、推动国际合作与交流等农业育种数据保护与利用策略。随着人工智能技术的飞速发展，我国农业育种也将进入

智能化时代，农业育种数据在智能化育种和农业现代化进程中将发挥更重要的科学价值。

关键词：农业育种；数据保护；数据产权；开放共享；数据利用

Protection and Utilization Strategies of Agricultural Breeding Data
JIANG Haiying1，CHEN Yuchong2

（1Xiangsihu College of Guangxi Minzu University，Nanning 530225；2Guangxi Academy of Agricultural Sciences，Nanning 530007）

随着全球人口的不断增长和气候变化的加剧，

农业作为支撑人类生存和发展的基础产业，面临着

前所未有的挑战。种子是农业的“芯片”，也是农业

现代化的核心要素 [1]。农业育种是农业生产发展、

粮食安全和环境保护的重要手段，在现代农业生产

中发挥着关键作用。近年来，我国在生物育种和智

慧育种创新领域取得了显著进展，已成为全球第二

大育种创新强国。然而，在新一代智慧育种技术领

域，我国仍与美国存在明显差距 [1]，而农业育种数据

在这一过程中扮演着重要角色。农业育种数据是对

农业育种过程进行记录并可以鉴别的符号，包括通

过基础研究、应用研究和试验开发等产生的数据，以

及通过考察调查、观测监测、检验检测等方式取得并

用于农业育种活动的原始数据及其衍生数据。它既

是农业育种研究的重要基础，也是推动农业可持续

发展的重要资源。随着农业育种工作的不断深入，

数据的积累和应用日益广泛，农业育种数据的有效
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