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摘要  饲草是发展草食畜牧业的基石。然而, 现阶段由于饲草品种匮乏以及饲草种植结构单一引起的饲草短缺已成为饲草

产业的一大瓶颈问题。因此, 在大力发展传统优质饲草的基础上, 亟须挖掘新型饲草的生产潜力。新型饲草是指在产量、

营养品质、适应性和抗逆性等单方面或多方面较传统饲草具有明显优势、近年来饲用价值才被开发利用的饲草。该文以狗

牙根(Cynodon dactylon)、小黑麦(×Triticosecale Wittmack)、藜麦(Chenopodium quinoa)、饲用油菜(Brassica napus)、

籽粒苋、田菁(Sesbania cannabina)和野大豆(Glycine soja)等为主要对象, 系统梳理了新型饲草的国内外研究现状与发展

趋势, 分析了我国在该研究领域的核心竞争力, 探讨了新型饲草育种中存在的重要基础生物学问题, 并提出了推动新型饲

草产业健康发展的策略和建议, 以期促进新型饲草的种业创新和饲草产业的可持续发展, 保障国家大粮食安全。 
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饲草产业作为现代农业的重要组成部分, 是调整

和优化农业结构的重要着力点。饲草是发展饲草产业

的物质基础。然而, 现阶段由于饲草品种匮乏和饲草

种植结构单一引起的饲草短缺已成为饲草产业的一

大瓶颈问题。当前 ,  我国商品饲草以紫花苜蓿

(Medicago sativa)、青贮玉米(Zea mays)、燕麦

(Avena sativa)、羊草(Leymus chinensis)、多花黑麦

草 (Lol ium mult i f lorum)和狼尾草 (Pennisetum 

alopecuroides)为主, 但产量严重不足, 缺口高达

40%–60%, 长期依赖进口。仅苜蓿的进口量就从

2008年的1.90×104 t增长至2021年的1.78×106 t, 增

长了92.68倍(谢华玲等, 2021; 崔力航等, 2022)。随

着居民膳食结构的改变以及对营养健康的要求不断

提高, 肉蛋奶在膳食结构中的比例不断增加, 我国对

饲料粮的需求与日俱增。为了有效缓解饲草供需矛盾, 

实现《“十四五”全国畜牧兽医行业发展规划》提出

的优质饲草自给率达到80%以上的目标, 在进一步提

升传统牧草产量与品质的同时, 亟须开发或大力推广 

区域适应性强、产量高、品质优、抗逆性好和可替代

性强的新型饲草作物, 促进饲草的多元化发展, 满足

对不同类型优质饲草的需求。本文以狗牙根(Cynodon 

dactylon)、小黑麦(×Triticosecale Wittmack)、藜麦

(Chenopodium quinoa)、饲用油菜(Brassica napus)、

籽粒苋、田菁 (Sesbania cannabina)以及野大豆

(Glycine soja)等为主要研究对象, 浅析新型饲草的

国内外研究现状与发展趋势、核心竞争力以及重要基

础生物学问题, 旨在为新型饲草的发展提供策略与建

议。 

1  新型饲草国内外研究现状与发展趋势 

新型饲草是指在产量、营养品质、适应性和抗逆性等

其中一方面或多方面较传统饲草(如苜蓿和青贮玉米)

具有明显优势, 近年来饲用价值才被开发利用的饲

草。本文所涉及的新型饲草主要包括狗牙根、籽粒苋、

藜麦、田菁、饲用油菜和小黑麦(图1)。 

起初, 新型饲草一般作为粮食等非饲用化作物被 

·评述·  饲草生物学专辑 
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图1  常见新型饲草饲用狗牙根(A)、籽粒苋(B)、藜麦(C)、田菁(D)、饲用油菜(E)和小黑麦(F) 

Bars=10 cm 
 
Figure 1  New forage grasses bermudagrass (A), grain amaranth (B), quinoa (C), sesban (D), forage rapeseed (E), and triticale 
(F)  
Bars=10 cm 
 

开发利用。小黑麦是由小麦(Triticum aestivum)和黑

麦(Secale cereale)经属间有性杂交和人工染色体加

倍产生的新物种, 用于替代小麦, 作为粮食作物解决

人类温饱问题; 公元前三四千年, 美洲大陆就已将籽

粒苋和藜麦作为粮食作物栽培; 狗牙根是世界范围内

应用最广泛的暖季型草坪草之一; 田菁因其超强的固

氮能力被用作绿肥; 油菜是三大油料作物之一; 野大

豆因其具有诸多优良性状, 在大豆(G. max)育种中被

用作优异基因资源的供体。随着社会的进步及居民生

活水平的不断提高, 肉、蛋、奶等畜禽产品的需求量

不断攀升, 传统饲草产能不足引起的供需矛盾刺激了

新型饲草饲用价值的发掘。 

现阶段, 国内外对新型饲草的研究和利用主要集

中于生产性能、饲用价值(表1)和抗逆性等方面。小黑

麦和狗牙根产量高、抗性强, 虽然为新型碳源饲草, 

但其粗蛋白含量显著高于一般禾本科饲草, 饲草品质

相当于苜蓿产品分级的2–4级。饲喂小黑麦青贮饲料

的奶牛, 不但产奶量增加1–2 kg·d–1, 且乳质达到特

级奶标准。籽粒苋、藜麦、野大豆、饲用油菜和田菁

则是富含粗蛋白的氮源饲草。籽粒苋不仅茎叶粗蛋白

含量达16%–23%, 可与苜蓿媲美, 其产量也远高于

青贮玉米, 有研究显示, 其在北方地区产量高达130 

t·hm–2 (王艳荣等, 2011; 孙国庆等, 2017)。在饲料粮

中添加籽粒苋可替代部分苜蓿和青贮玉米, 不仅不会

对牛奶质量和生产性能产生不良影响, 而且可以提高

经济效益(孙国庆等, 2017; 陈幼春和初克森, 2019)。 

由于我国牧草育种工作起步较晚, 每年约三分之

一的牧草种子依赖进口, 而新型饲草育种工作则处于 
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表1  不同新型饲草营养成分和产量统计 

Table 1  The summary of forage nutritional composition and yield of new forage grasses  

饲草 
鲜草产量 

(kg·667m–2) 
粗蛋白 
含量(%) 

粗纤维 
含量(%) 

中性洗涤纤维

含量(%) 
酸性洗涤纤

维含量(%)
粗脂肪 
含量(%) 

年份 产地 参考文献 

狗牙根 
(岸杂1号) 

1675 (1茬) 13.89 32.56 \ \ 3.54 2013 广西 彭丽娟等, 2017

籽粒苋 
(茎叶) 

8667 16.00–23.00 \ \ \ 3.40 \ \ 王艳荣等, 2011; 
孙国庆等, 2017; 
程皇座和陈国福, 
2019 

小黑麦 
(中饲828) 

2271–3715 15.60–18.10 \ 53.50–57.10 31.50–34.30 17.00–18.50 2019 天津 王凤行, 2021 

饲用油菜

(饲油1号) 
3586 23.46 11.65 \ \ 4.03 2005–2006 甘肃 陈其鲜等, 2007; 

孟春花等, 2021
藜麦 
(中藜1号) 

3200 15.60–16.80 \ 34.50–35.20 45.20–46.10 \ 2014–2017 内蒙古 刘瑞香等, 2022

野大豆 2700 (3茬) 16.90–17.90 27.20–29.30 \ \ \ 2013 安徽 周芬等, 2014 

田菁 2150–2400 12.20–16.70 \ \ \ \ \ \ 李福岭, 1993 

苜蓿 514 19 \ 35 45 28 2020 
 

全国 
平均 

王旭, 2022 

青贮玉米 1050 8 \ 32 54 26 2020 
 

全国 
平均 

王旭, 2022 

 

刚起步甚至空白阶段。种子是农业的“芯片”, 只有

解决饲草育种这一“卡脖子”问题, 才能保障饲料粮

安全。因此, 广泛搜集和评价新型饲草种质资源, 挖

掘优异性状基因, 通过分子设计育种耦合控制主要农

艺性状的优势基因, 从而培育高产、优质、高抗新型

饲草新品种是今后发展新型饲草的工作重点。此外, 

研发新型饲草的配套高效栽培技术并开发其下游产

业链可为推动新型饲草产业的健康发展保驾护航。 

2  我国在新型饲草研究领域的核心竞争

力分析 

近年来, 我国新型饲草的基础研究发展迅速。在Web 

of Science数据库中 , 分别输入bermudagrass、

triticale、grain amaranth、Brassica napus、Sesbania 

cannabina、Glycine soja和quinoa进行“主题”检

索, 发现近5年来(2018–2022年), 我国发表的除籽粒

苋以外的新型饲草论文、专利和专著均排在世界前3

位, 尤其是油菜、藜麦和田菁, 发表数量遥遥领先于

其它国家(图2)。值得注意的是, 新型饲用油菜、小黑

麦的亲本黑麦、非洲狗牙根、普通狗牙根和野大豆的

基因组皆由我国科学家解析(Chalhoub et al., 2014; 

Cui et al., 2021; Zhang et al., 2022; Zhuang et al., 

2022)。 

以狗牙根为例, 我们重点分析我国在狗牙根基础

研究方面的核心竞争力。早在1943年, 美国科学家

Glenn W. Burton培育了Costal饲用狗牙根。1992年

又一经典饲用狗牙根Tif ton85培育成功 (Burton, 

2001)。我国对狗牙根的研究起步远落后于美国, 但

经过我国科学家多年的努力, 在狗牙根新品种培育、

重要性状遗传机制解析、基因组破译和转化体系建立

等方面取得了一定的成果(表2)。在狗牙根新品种培育

方面, 新疆农业大学实现了国内狗牙根育种“从0到

1”的突破, 培育出国内第1个坪饲兼用狗牙根品种新

农1号。江苏省中国科学院植物研究所及河北农业大

学等单位也先后培育出一系列性状优良的狗牙根新

品种, 如南京狗牙根和保定狗牙根。2001–2022年期

间, 经国家林业和草原局草品种审定委员会审定的狗

牙根新品种共计15个。近2年 ,  非洲狗牙根 (C. 

transvaalensis)和普通狗牙根基因组陆续被中国农业

大学和扬州大学破译(Cui et al., 2021; Zhang et al., 

2022)。在狗牙根复杂生物学性状调控机制方面, 中

国科学院武汉植物园、华南农业大学和南京农业大学

等研究团队长期从事狗牙根抗逆分子机制解析, 挖掘

鉴定了CdWRKY2、CdWRKY50、CdERF1、

CdSMT1、CdtNF-YC1和CtHsfA2b等多个狗牙根抗

逆基因, 并解析了其调控机制(Chen et al., 2015,  
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图2  近5年发表常见新型饲草相关文章、专利和论著数量排名前三的国家 

 
Figure 2  Top three countries in the number of published papers, patents, and books about new forage grasses in the past five 
years 

 

2018; Wang et al., 2016; Hu et al., 2020; Huang et 

al., 2021, 2022), 可为狗牙根分子设计育种提供分子

模块。江苏省中国科学院植物研究所、中国科学院武

汉植物园和鲁东大学先后建立了病毒诱导的狗牙根

基因沉默体系(Zhang et al., 2016)、发根农杆菌介导

的狗牙根毛状根转化体系(Huang et al., 2022)和根癌

农杆菌介导的狗牙根遗传转化体系(Xu et al., 2022), 

为狗牙根基因功能解析和遗传改良提供了强有力的

技术支持。 

3  新型饲草育种存在的重要基础生物学

问题 

3.1  新型饲草基因组学研究落后 

目前新型饲草育种尚处于传统育种阶段, 其效率远低

于水稻(Oryza sativa)等主要作物的分子模块设计育

种。实现新型饲草育种技术的跨代升级, 加速饲草新

品种培育, 其门槛条件是基因组破译。然而, 由于饲

草研究起步较晚, 关注度低, 杂合性高, 加之其基因

组普遍庞大且结构复杂, 饲草基因组学研究远落后于

水稻等粮食作物, 新型饲草尤甚。油菜因其是全球第

二大油料作物, 早在2014年, 甘蓝型油菜的基因组就

被破译(Chalhoub et al., 2014)。随后, Song等(2020)

公布了基于9个参考基因组构建的油菜泛基因组。基

于油菜基因组信息, 前人主要开展油菜种子含油量等

重要性状的研究, 饲用品质性状研究鲜少报道。近年

来, 藜麦、小黑麦亲本之一的黑麦、野大豆以及狗牙

根的基因组测序才陆续完成(Jarvis et al., 2017; Cui 

et al., 2021; Li et al., 2021; Zhang et al., 2022; 

Zhuang et al., 2022)。籽粒苋中仅有千穗谷(Amar-

anthus hypochondriacus)和老鸦谷(A. cruentus)的

基因组完成了染色体级别的组装 (Lightfoot et al., 

2017; Ma et al., 2021), 糙果苋(A. tuberculatus)、绿

穗苋(A. hybridus)和长芒苋(A. palmeri)仅完成了草图

绘 制 (Montgomery et al., 2020), 而 尾 穗 苋 (A. 

caudatus)的基因组测序工作尚未完成。截至目前, 田

菁基因组信息尚未见报道。 

3.2  遗传转化体系尚不成熟 

高效的遗传转化体系是创制高产优质饲草新品种的

必备工具。我国饲草研究起步较晚, 仅紫花苜蓿、白

车轴草(Trifolium repens) (俗名白三叶)和多年生黑麦 
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表2  中国狗牙根研究团队核心竞争力分析 

Table 2  Core competing capability of bermudagrass research groups in China 

研究方向 研究单位 研究成果 

狗牙根新品种

培育 
新疆农业大学 新农1号、新农2号、新农3号和喀什狗牙根 

江苏省中国科学院植物研究所 南京狗牙根、阳江狗牙根、苏植2号和关中 

四川农业大学 川南和川西 

河北农业大学 保定狗牙根和邯郸狗牙根 

中国热带农业科学院热带作物品种资源研究所 桂南 

湖北省农业科学院畜牧兽医研究所 鄂引3号 

鲁东大学 鲁滨2号 

狗牙根复杂生

物学性状调控

机制研究、基因

组破译、转化体

系建立 

中国科学院武汉植物园 挖掘鉴定了CdWRKY2、CdWRKY50和CdERF1等多个狗牙根

抗寒、耐盐基因; 在狗牙根中建立了发根农杆菌介导的转化体系

(Hu et al., 2020; Huang et al., 2021, 2022); 授权相关专利6项
华南农业大学 发掘鉴定了CdSMT1和CdtNF-YC1等多个狗牙根抗旱、耐盐基

因(Chen et al., 2015, 2018); 授权相关专利1项 
南京农业大学 发掘鉴定了CtHsfA2b等耐热基因(Wang et al., 2016); 授权相关

专利1项 

中国农业大学 完成非洲狗牙根基因组组装(Cui et al., 2021) 

扬州大学 
完成普通狗牙根基因组组装及全长转录组测序(Zhang et al., 
2018a, 2022) 

鲁东大学 建立了根癌农杆菌介导的狗牙根遗传转化体系(Xu et al., 2022); 
授权相关专利1项 

江苏省中国科学院植物研究所 在狗牙根中建立了病毒诱导的基因沉默体系 (Zhang et al., 
2016); 授权相关专利1项 

华中农业大学 测定狗牙根在非生物胁迫下的代谢组、转录组和蛋白质组并进

行整合分析(Ye et al., 2021; Fang et al., 2022; Liu et al., 2022)
湖南农业大学 发现土壤养分影响狗牙根对镉的吸收、转运和耐受性(Chen et 

al., 2019) 
四川农业大学 比较鉴定了狗牙根庇荫能力(Cao et al., 2022), 分析了野生狗牙

根的遗传多样性(刘伟等, 2007) 

品种数据来源于中华人民共和国农业农村部官网(2001–2022年); 文章数据来源于Web of Science所有数据库(截至2022年); 专

利数据来源于国家知识产权局(截至2022年有效专利)。 

The variety data is from the official website of the Ministry of Agriculture and Rural Affairs of the People’s Republic of China 

(2001–2022); article data comes from all databases of Web of Science (as of 2022); the patent data is from the State Intellec-

tual Property Office (effective patents as of 2022). 

 

草的遗传转化体系相对成熟, 新型饲草的遗传转化技

术尚需要进一步开发。Xu等(2022)建立了高效的根癌

农杆菌介导的狗牙根遗传转化系统, 通过干燥等优化

处理, 浸染效率高达36.8%。该方法利用Wrangler狗

牙根的种子诱导愈伤组织进行浸染。然而, 饲草狗牙

根大多存在自交不亲和及结实率低的现象, 主要以茎

段扩繁。以种子为外植体诱导愈伤组织大大限制了底

盘品种的选择。此前, Huang等(2022)以茎段为外植

体成功建立了发根农杆菌介导的狗牙根转化体系, 并

利用该系统探究了CdWRKY2-CdSPS1/CdCBF模块

调控狗牙根应答低温胁迫的分子机制。该团队目前正

在研究通过转基因毛状根再生转基因狗牙根植株的

方法。与此类似, 籽粒苋的遗传转化体系也罕见报道。

Castellanos-Arévalo等(2020)通过发根农杆菌获得

了千穗谷和绿穗苋的转基因毛状根。Munusamy等

(2013)利用花序浸染法建立了一套不依赖组织培养

的反枝苋(A. retroflexus) (俗名苋菜)遗传转化体系, 

但转化率仅为1.8%, 且后续未见该方法被使用。截至

目前, 藜麦、野大豆、田菁和小黑麦仍未有成熟的遗

传转化体系, 极大地限制了藜麦等新型饲草的基因功

能研究和高抗优质新种质的创制。 

3.3  复杂生物学性状的分子遗传机制不清晰 

系统解析饲草的复杂生物学性状调控机制和分子网
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络, 可为设计高抗、优质和高产的新型饲草提供分子

模块。然而, 由于基因组信息和遗传转化体系的限制, 

新型饲草复杂生物学性状分子机制的研究较为落后。 

 

3.3.1  抗逆分子机制 

我国现有的1.2×108 hm2耕地只能基本保障主粮安全, 

饲料粮安全问题仍然严峻。探索0.78×108 hm2边际土

地的应用, 对解决我国饲料粮安全问题具有战略意

义。盐碱地是我国主要的边际土地类型, 发展耐盐碱

作物对守住中国粮仓具有重要作用。我国干旱半干旱

地区面积占国土面积的一半以上, 区域内饲草生产力

持续下降; 高寒牧区由于其独特的地理位置与气候条

件, 常出现饲草短缺现象。传统饲草已不足以支撑边

际土地的改良和利用, 而新型饲草是开发利用边际土

地的潜力植物, 因此亟须探究其抗逆机制。 

植物耐盐、抗旱和耐寒等抗逆性状是受多基因控

制的数量性状, 易受环境因素影响。Zhang等(2018b)

以甘蓝型油菜耐盐品种2205和盐敏感品种1423为亲

本构建了F2:3群体, 在A10染色体的15.70–15.82 Mb 

区间定位到1个主效QTL, 可解释36.0%的表型变异, 

并在该区间内筛选到1个耐盐候选基因Bra009510。

然而, 新型饲草普遍存在多倍体遗传、异花授粉及杂

合体等生物学特性, 为QTL群体的创制带来了一定的

困难, 全基因组关联分析(genome wide association 

study, GWAS)为挖掘新型饲草抗逆基因资源提供了

一个很好的选择。Jin等(2021)通过GWAS结合表达分

析, 发现野大豆ERD15B (Early Responsive to De-

hydration 15B )启动子区域的7 bp缺失可显著提高大

豆的耐盐性。由于新型饲草的基因组测序工作普遍起

步较晚, 限制了GWAS在其它新型饲草抗逆基因挖

掘中的应用。 

此外 , 通过反向遗传学手段 , 证明了WRKY 

(GsWRKY20 、 CdWRKY2 和 CdWRKY50) 、 ERF 

(GsERF7、GsERF71和CdERF1)、MYB (GsMYB15)

和NAC (BnNAC5和GsNAC019)等诸多转录因子参

与调控油菜、野大豆和狗牙根的耐盐、抗旱和耐寒性

(Zhong et al., 2012; Cao et al., 2017; Ning et al., 

2017; Yu et al., 2017; Shen et al., 2018; Feng et al., 

2020; Hu et al., 2020; Huang et al., 2021, 2022)。然

而, 由于大多数新型饲草尚未建立成熟的遗传转化体

系, 并且缺乏高质量的基因组参考信息, 阻碍了抗逆

基因功能的研究, 新型饲草的抗逆基因未能形成精确

的调控网络。 

 

3.3.2  易倒伏调控机制 

近年来, 随着对产量的执着追求, 增加株高和大量施

氮肥等内外因素的共同作用导致油菜、籽粒苋、小黑

麦和藜麦等新型饲草易发生大面积倒伏, 造成减产并

增加了机械化收割成本。倒伏已成为影响新型饲草高

产优质的重要限制因素之一。因此, 如何在提高生物

产量的基础上, 保持较好的抗倒伏能力是培育新型饲

草面临的重要问题。通过挖掘新型饲草抗倒伏关键基

因, 进而利用基因编辑等分子育种手段培育高产抗倒

伏品种, 是解决新型饲草倒伏问题最有效且最根本的

途径。 

目前, 对抗倒伏分子机制的研究主要集中于水稻

和小麦等禾本科重要粮食作物中。茎秆倒伏与株高密

切相关, “绿色革命基因”SD1的抗倒伏遗传机制将

是长期的研究热点。然而株高的持续降低会造成饲草

减产。因此, 茎秆机械强度成为提升饲草抗倒伏能力

的重要筛选指标。大量纤维素、木质素和木聚糖合成

途径基因被证实通过影响茎秆强度来调控植物的抗

倒伏能力。由于油菜基因组信息较早被破译、遗传转

化体系较为成熟且遗传群体较易构建, 油菜的抗倒伏

遗传机制研究领先于其它新型饲草。Li等(2018)对

472份甘蓝型油菜茎秆倒伏相关性状(茎秆抗折力、直

径、强度和倒伏系数)进行全基因组关联分析, 结合

WGCNA筛选到ESK1 (ESKIMO1)、CESA6 (CEL-

LULOSE SYNTHASE 6)和FRA8 (FRAGILE FIBER 

8)等关键候选基因。截至目前, 对藜麦和籽粒苋等其

它新型饲草的抗倒伏研究还集中于种植密度、喷施矮

壮素和赤霉素等栽培措施。 

 

3.3.3  落粒分子机制 

新型饲草的人工驯化历史较短, 许多栽培种仍保留一

定的野生性, 种子落粒性普遍存在。落粒性不但严重

影响新型饲草种子收获, 而且落粒种子萌发会干扰后

茬植物的生长。落粒已成为新型饲草推广应用最主要

的限制因子之一。然而, 鲜有关于新型饲草落粒机制

的研究。落粒性是由主效基因和多个微效基因共同控

制的数量性状。在单子叶植物中, 一系列影响离层发

育或降解的落粒基因已从模式植物水稻中挖掘和克
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隆, 包括qSH1、OsSh1、ObSH3、sh4/SHA1、SH5、

SHAT1、sh-h和OsCPL1等主效基因(Konishi et al., 

2006; Li et al., 2006; Lin et al., 2007, 2012; Ji et al., 

2010; Zhou et al., 2012; Yoon et al., 2014; Lv et al., 

2018), 以及OsGRF4/PT2、OsNPC1、GL4、OsLG1

和SSH1等多效基因(Lee et al., 2007; Ishii et al., 

2013; Cao et al., 2016; Sun et al., 2016; Jiang et al., 

2019)。上述研究为小黑麦等禾本科新型饲草落粒分

子机制研究提供了一定的理论参考。由于双子叶与单

子叶植物种子脱落的物理机制存在差异, 其落粒分子

机制也存在特异性。目前 , 多个参与调控拟南芥

(Arabidopsis thaliana)角果开裂的基因已被鉴定, 如

SHP (SHATTERPROOF)、FUL (FRUITFULL)、ALC 

(ALCATRZA)、IND (INDEHISCENCE)、RPL (RE- 

PLUMLESS) (Liljegren et al., 2000, 2004; Rajani 

and Sundaresan, 2001; Robles and Pelaz, 2004), 

这些基因的挖掘对油菜、藜麦、籽粒苋、野大豆和田

菁等新型饲草的落粒分子机制研究具有借鉴意义。 

4  发展策略与建议 

4.1  资源搜集与评价 

饲草种质资源是培育优质、高抗、高产新型饲草的底

盘材料和优异基因库, 对保障饲粮安全、促进我国草

牧业可持续发展和农业供给侧改革具有战略意义。在

现有资源的基础上, 应进一步扩大新型饲草种质资源

的收集, 并建立健全中心库、备份库和种质保存圃相

结合的国家新型饲草种质资源保存利用体系。同时, 

系统开展新型饲草种质资源重要性状表型鉴定工作, 

建立新型饲草复杂生物学性状表型数据库, 一方面可

直接驯化选育高抗优质新种质, 另一方面为挖掘优异

等位变异基因奠定基础。 

4.2  分子设计育种 

目前, 新型饲草育种还处于原始驯化选育和常规育种

阶段。然而, 传统育种存在耗时长、不良基因连锁以

及筛选困难等缺陷, 极大地阻碍了新型饲草遗传改良

的进程。通过分子设计育种可精准、定向快速培育新

品种。目前, 分子设计育种已经在水稻和大豆等主要

农作物中取得了丰硕的成果。后续应将水稻分子设计

育种模式应用到新型饲草的品种设计中, 健全和完善

新型饲草分子设计育种体系, 相关研究的基础和前提

是: (1) 加大对新型饲草基因组测序的投入, 获得高

质量的全基因组和泛基因组信息; (2) 解析新型饲草

复杂农艺性状的精准调控网络和耦合机制; (3) 建立

成熟的新型饲草遗传转化和基因编辑体系。 

4.3  多元化发展 

在大力发展苜蓿和青贮玉米等传统优质饲草的同时, 

因地制宜挖掘新型饲草的生产潜力, 促进饲草产业的

多元化发展。(1) 在充分了解新型饲草特性的基础上, 

选择优良适宜品种, 利用冬闲田和盐碱地等边际土地

资源, 建设新型饲草生产基地, 优化饲草种植结构; 

(2) 统筹各类饲草资源, 发展新型饲草与传统饲草混

播、轮作等模式, 优化饲草种植模式; (3) 饲草产品加

工、调制、贮藏和利用的多元化, 针对不同新型饲草

原料和畜禽种类, 选择粉碎、挤压、膨化、氨化、碱

化、青贮和酶解等不同的物理、化学和生物学方法进

行草产品的调制加工以利于贮藏和运输, 提高饲草的

利用价值和经济效益。 
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Abstract  Forage grass is the cornerstone of animal husbandry. However, the shortage of forage grass caused by the 

lack of elite varieties and simple planting structure has been a bottleneck for the forage grass industry. Therefore, the 

productive yield potential of new forage grass species besides developing traditional forage grass should be mined. New 

forage grasses developed in recent years have great advantages over the traditional forage grasses in their feeding value, 

including yield, nutritional quality, adaptability, and stress resistance. In this review, we summarized the research pro-

gress, development trend, and core competitive value of several new forage grasses, including bermudagrass (Cynodon 

dactylon), triticale (×Triticosecale Wittmack), quinoa (Chenopodium quinoa), forage rapeseed (Brassica napus), grain 

amaranth, sesban (Sesbania cannabina), and wild soybean (Glycine soja). We also discussed the basic biological prob-

lems in new forage breeding. Finally, we provided suggestions and strategies for innovation of the new forage grass and 

sustainable development of forage grass industry, ensuring food security. 
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