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综  述 

从头驯化：作物品种设计与培育的新方向 

简六梅 1,2，肖英杰 1,2，严建兵 1,2 
1. 华中农业大学，作物遗传改良全国重点实验室，武汉 430070 
2. 湖北洪山实验室，武汉 430070 

摘要: 全球气候变化对农业生产带来了巨大挑战。在农业投入减少的前提下如何保障粮食生产持续稳步增长，

满足人们吃饱、吃好的需求是亟需考虑的问题。培育高产、稳产、绿色、营养的新型作物品种仍然是解决该挑

战的有效措施之一。作物新品种的培育高度依赖育种材料遗传多样性的拓宽和育种技术的创新。从头驯化是一

种作物品种创新的全新育种策略，以具有某些优异性状的未驯化、半驯化植物作为底盘物种，通过农艺性状重

新设计和驯化基因导入实现野生植物快速驯化，从而满足人类多样化需求。本文回顾了作物驯化、遗传改良历

程，阐明了丰富作物多样性的必要性，强调野生植物丰富的遗传多样性对于拓展作物重新设计空间的重要价值，

提出育种策略革新是加速作物育种的关键，探讨了通过从头驯化快速培育新型作物品种的可行性和发展前景。 
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De novo domestication: a new way for crop design and breeding 
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Abstract: The impending global climate change presents significant challenges to agricultural production. It is 

imperative to find approaches to ensure sustained growth in food production while reducing agricultural input, in order to 

meet the needs of worldwide people for nutritious food supply. One of the effective strategies to address this challenge is 

still the development of new crop varieties with high yield, stable yield, environmental friendliness and rich nutrition. 

The creation of new crop cultivars depends largely on the expansion of genetic resources and the innovation of breeding 

techniques. De novo domestication is an innovative breeding strategy for developing new crop varieties. It involves utilizing 

undomesticated or semi-domesticated plants with desirable traits as founder species for breeding. The process involves 

rapid domestication of wild plants through the redesign of agronomic traits and the introduction of domestication genes to 

meet diverse human needs. In this review, we overview the history of crop domestication and genetic improvement, clarify 

the necessity of enriching crop diversity, and emphasize the significance of wild plants' genetic diversity in expanding the 

scope for crop redesign. Breeding strategy innovation is the key to accelerate crop breeding. We also discuss the feasibility 
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and prospects of rapid developing new crops through de novo domestication.  

Keywords: de novo domestication; wild resources; crop diversity; novel crop varieties  

《汉书·郦食其传》有云：“王者以民为天，而

民以食为天”。粮食供给直接决定人类社会的发展进

程。距今约 20 万年前，现代人类在非洲起源，依赖

渔猎和采集的方式实现粮食供给。这种生产模式能

养活的人口十分有限，不超过 500 万[1]。约 1 万年

前，世界粮食生产开始向农耕模式过渡。这期间全

球人口增长了 800 倍以上，且人口增长曲线上的每一

个拐点都与农业文明革新换代的时间点高度重合[1~3]。

到 2022 年，现代农业满足了世界超过 80 亿人口的

生存(https://www.worldometers.info/)。良种是农业发

展的核心，人类最早的品种创新可以追溯到作物驯

化。距今约 12,000 年前，人类开始有意识的驯化作

物和驯养动物。距今约 10,000~5000 年前是作物驯

化的黄金时期，人类先祖驯化了目前主要粮食作物、

豆类作物和根茎类作物[1]。距今约 4000 年前这些主

要作物基本都完成了驯化[4,5]。由于对野生谷物有意

识地种植和驯化(domestication)活动，人类正式进入

原始农业时代[5,6]。 
植物驯化指人类通过改造野生植物，创造一种

新的植物形态以满足自身需求的过程[4]。野生植物

的驯化发生之前需要经历采集、食用和栽培阶段[7]。

在进入农业社会之前，早期智人采集和食用的植物

物种约有 7000 个[8,9]。野生植物在被驯化的过程中

逐步发生不同程度的、多样化的表型变异，转变为

半 驯 化 (semi-domesticated) 和 完 全 驯 化 的 (fully 
domesticated)植物[4,7]。后者相比于其野生祖先种在

遗传和形态结构上产生明显的不同，不再适应非人

工栽培环境。目前约 2500 个可食用植物物种经历了

某种程度的驯化，其中只有约 250 种被完全驯化[8,10]，

15 个主要物种提供了全球 70%的卡路里供给[11]。这

表明极少数主要作物物种养活了全球大多数人口。

据报道，近 50 年来，全球粮食供应越来越集中于水

稻 (Oryza sativa L.)、玉米 (Zea mays L.)和小麦

(Triticum aestivum L.)等少数作物，粮食物种相似度

增加了 35.7%[12]。作物多样性的匮乏以及全球粮食供

给的物种集中化、单一化导致农业生产对病虫害等生

物胁迫和冷热旱涝等非生物胁迫的耐受力和适应性降

低，是威胁世界粮食安全的重大隐患之一[12,13]。因此，

扩充作物群体的多样性是未来作物育种重要方向之

一[13,14]。 
作物驯化是一个漫长的过程。考古学证据表明，

驯化表型在作物中产生并固定需要经历长达上千

年[5,15]。例如一粒小麦(Triticum monococcum L.)的小

穗不落粒比率从约 22%增长至约 95%用了 3000年以

上，水稻不落粒表型的固定也用了超过 2500 年 [16]。

理论上超过 20 代即可实现特定性状形态从野生种

到栽培种的转变[11,17]。而目前报道的驯化表型产生

和固定所耗费的实际时间远远超过了理论值。究其

原因，作物驯化是一个受到野生植物本身、农业生

态环境和人类活动等多方因素共同调控的复杂过

程[5,15]。作物驯化也是一个人工选择和自然选择共同

调控的过程，其间所经受的人工选择并非都是经过

深思熟虑的、强烈的选择。尤其是那些新石器时代

的早期栽培物种，它们更多地受到自然选择(natural 
selection)或者早期智人无意识的选择 (unconscious 
selection)[15]。完成驯化之所以需要长达几千年的时

间是因为局限于农业理论、育种技术的发展。驯化

进程缓慢更多归因于认识的局限性，而非是有限的

驯化基因间的上位性互作或单个位点效应过低等遗

传因素[18]。作物也并非一直按照从野生种向栽培种

转变的方向进化。近年来水稻、大麦 (Hordeum 
vulgare L.)和小麦中的基因组学研究证实了作物栽

培种也会发生去驯化(de-domestication)，即重新野化

(feralization)，变为野生种，并且去驯化可能伴随驯

化过程同时发生[19]。这为作物驯化时间远超理论值

提供了另一种解释，也暗示了通过提升人工选择的

精准度提升作物驯化效率的可能性。 
根据育种底盘材料的不同可将作物育种历程分

为驯化和改良 2 个阶段[20~22]，两者的底盘材料分别

是未驯化、半驯化的野生植物群体和现代栽培作物

群体[3,23]。这也代表了作物品种创新的 2 个主要方向：

即通过遗传改良提高原有作物栽培群体的生产力或

通过驯化新的作物增加作物多样性。近年来，扩充

作物多样性的重要性在逐步提升[24]。未来作物需要 
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适应更加可持续的生产方式、更加多变的气候环境，

需要更高、更稳定的产量，需要更加丰富、多样化

的营养。这显然难以通过常规育种手段在短时间内

实现，因此需要发展新的育种策略。近年来，重新

设计和快速驯化野生植物已成为新型作物品种培育

的新兴策略，是讨论的热点方向。作物快速驯化也

可根据底盘物种的不同细分为已有作物栽培种野生

近缘种的再驯化(re-domestication)和其他野生植物

的从头驯化(de novo domestication)[2,3,25~30](图 1A)。
作物快速驯化的意义是在保留野生品种耐逆、抗病

等优异性状的同时精准改良产量、品质等性状，快

速创制新作物品种[31~33](图 1B)。 
本文综述了未来农业面临的挑战，阐明了培育

新型作物、提高作物多样性的紧迫性，回顾了作物

育种历程及其对农业发展的贡献，强调创新育种策

略必要性。从头驯化作为一种全新的育种策略，在

作物品种创新方面具有不容忽视的价值。本文分析

了作物快速驯化案例，探讨了从头驯化途径的可行

性、技术瓶颈以及未来的发展前景。 

1  未来农业亟需新型作物品种 

直到今天，全球“零饥饿”仍未实现，世界粮

食生产仍存在着地域性、阶段性的供给不足。2050
年全球人口预测将高达 96 亿[34]，随着人均每日食物

需求量的增长[2]，世界粮食总需求量将达到历史新

高。这对未来半个世纪内的农业生产提出了新挑战。

世界粮食生产主要依靠 3 个源动力维持增长：(1)耕
地面积的持续扩张；(2)化肥、农药等化工产品的使

用，农业机械化等栽培技术体系的持续革新；(3)作
物品种的持续改良。 

要保障未来农业用地，可以另辟蹊径利用边际

土地。边际土地指那些地形、土壤条件差，水、热

等资源局限的土地，这些土地因为存在酸、盐、碱、

贫瘠或者干旱等非生物胁迫限制作物生长导致农业

产能低下[35]。以我国为例，若能开发利用 11.7 亿亩

边际土地，将有效填补当前的耕地缺口[35]。另一个

“扩充耕地”的途径是发展室内农业，即利用垂直

室内农场和温室进行农业生产活动[36~38]。室内农业 
 

 
 

图 1  从头驯化创制新型作物模式图 
Fig. 1  Schematic diagram of de novo domestication to create new crops 
A：现代栽培作物群体由野生植物驯化而来，将其野生祖先和其他野生植物直接作为育种底盘进行重新设计、快速驯化的过程分

别称为“再驯化”和“从头驯化”；B：从头驯化路径。  
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可以在城市内楼房中运行，能拓宽农业用地的边界，

提升单位面积土地的产能。不过相比于传统农业，

室内农业有严格的空间限制，目前只适合种植部分

蔬菜和草本植物[38]。为了解决耕地总量不足的问题，

未来新型作物品种需要能够适应高强度土壤逆境胁

迫或者局限的室内栽培环境。 
自第一次绿色革命开始以来，世界粮食总量的

增长高度依赖水、肥和农药等农业资源的投入。

1950~1984 年的数据显示，全球粮食总量在 30 年间

增加了 2.5 倍。代价是农业资源的投入增加了约 50
倍[39]。过去几十年，农业资源投入持续增加：氮肥、

磷肥和钾肥用量在过去 60 多年里分别增长了 8 倍、

3 倍和 1.25 倍以上，农药用量在过去 30 年里翻了一

番。尽管如此，全球粮食总产的增长仍然变缓[2]。

过去化肥、农药等化工产品的滥用给地球生态环境

带来了巨大的负担。全球变暖导致降雨分布不均，

水涝、干旱、破坏性的热浪等极端灾害随之发生，

造成作物大面积减产[40,41]。极端天气的发生频率仍

在增加，干旱的爆发速度在过去 64 年间显著增加，

伴随高温热浪的“骤旱”灾难正在扩展至全球绝大

多数陆地区域[42]。此外，未来农业还必须应对自然

资源短缺的挑战。以淡水为例，预计可用水资源到

2050 年将会减少 40%[43]。为了应对这些挑战，未来

作物品种需要具备资源节约、绿色环保、气候适应

的基础特征，并能够在减少农业资源投入的情况下

保障粮食产量。 
随着生活水平提高，饮食结构整体由传统谷物、

蔬菜为主的素食型结构转变为更多精制脂肪、肉类、

油类的杂食型结构[44]。一方面，更多蛋白质需求意

味着更大的农业生产压力。这是因为目前蛋氨酸、赖

氨酸、色氨酸等必须氨基酸主要从动物中获取[45,46]，

而动物蛋白的转化效率很低，只有约 3%~17%[47]。

另一方面，人们对于农产品安全、外观、风味以及

营养等方面的需求逐渐向多元化和个性化发展[13,44]。

因此，未来作物品种也需要包含更优异、更多元化

的营养、风味和品质。综上所述，世界粮食总产的

成倍增长离不开农业生产方式的革新，离不开作物

品种的更新换代。未来的新型作物品种需要同时满

足高产、优质、绿色、高效以及多样化的需求，这

就需要整合利用农业大数据、生物技术和智能装备

等技术的新育种策略。 

2  野生植物是提升作物品种创新潜力的

重要资源 

目前世界粮食生产主要依赖少数农作物的少数

高产品种[48,49]。在第一次绿色革命前，印度种植了

约 3000 个水稻品种，现在广泛种植的品种只有 10
个[50]。主栽品种单一化导致农业生产极易受气候变

化和植物病虫害爆发的影响，造成作物减产和绝收

的风险飙升[8,40]。 
现代作物栽培群体在驯化、改良过程中因遗传

瓶颈效应丢失了大量的遗传多样性[4,17,51,52]。据估计，

现代作物栽培群体只有野生物种基因库中遗传多样

性的约 6%[53]。不同物种中遗传多样性下降的趋势相

似，下降的程度却大不相同[54]。以种群核苷酸多样

性 π 值为表征来看：与野生祖先相比，玉米、黄瓜

(Cucumis sativus L.)、大豆(Glycine max L.)和番茄

(Solanum lycopersicum L.)的遗传多样性分别下降了

约 17%[55]、60%[56]、64%[57]和 70%[58]不等。同一物

种的不同亚种之间 π 值的下降程度也不同[51]：与野

生祖先相比，粳稻、籼稻两个亚洲栽培稻亚种分别

丧失了约 80%、47%的遗传多样性[59]，非洲稻则下

降了约 46%[60]。在全基因组层面中性基因(neutral 
genes)的核苷酸多样性因遗传瓶颈效应而整体降

低，在受选择的区段遗传结构多样性的降低更为

剧烈 [4,17,51,52]。不同作物物种受到自然选择和人工选

择的程度各有不同。玉米和水稻基因组中受选择的

区段分别占比约 3.3%和约 15%，其间包含受选择的

基因数目分别为 3163 个和 18,755 个[61]。另一个限

制现有作物育种潜力的因素是连锁累赘[62]导致的有

害变异的富集[63]。大多数栽培作物比其野生祖先包

含更多的有害变异，且不同物种中有害变异积累的

程度不同。玉米基因组中比其野生祖先多积累了

10%~30%的有害变异，水稻中这一比值只有 3%~ 
4%[51]。总括而言，遗传多样性的下降和有害变异的

富集是现有作物群体遗传改良和新品种培育的两大

限制因子[8]。 
野生植物具备丰富的遗传变异，能显著扩大未

来作物品种的设计空间[13,64,65]。首先，野生植物具

备被培育为气候适应型作物的天然优势[66]。现有作

物群体在长期适应人工辅助栽培环境的过程中丢失
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了大量抗逆性相关的基因[67]。野生植物群体则依靠

个体适应性和群体内部的遗传多样性在复杂的自然

环境中生存，保留了丰富的适应性，包括对于冷热、

干旱等环境胁迫的耐逆性，对病原菌等生物胁迫的

抗性以及高效的水分利用效率等[68]。这使得野生植

物具备特殊的育种潜力，例如那些被忽视的豆科植

物或固氮植物可能被培育成新型耐逆品种[69]，在贫

瘠的边际土地上实现高效产能[35,70]。同时，野生植

物往往保留了作物在长期育种过程中丢失掉的品质

相关的基因[71]，如颜色、香味、口感、风味等性状[72]；

或者蛋白、油份含量等营养性状相关的基因[53,73,74]。

此外，很多半驯化、未驯化的野生植物已经适应了

当地的生态位，有望被快速驯化成为本土作物服务

于当地农业的发展[8,24]。总之，野生植物可以作为现

有作物匮乏的重要补充，提升作物品种创新潜力。 

3  从头驯化：直接驯化野生植物，培育

新型作物品种 

3.1  从头驯化是加速野生植物利用的新策略 

早在 20 世纪，野生植物就被指出能够提升作物

育种潜力，扩大作物品种设计空间[75]。传统利用野

生植物的方法是渗入育种，即通过杂交将野生植物

基因或染色体区段导入作物基因组实现目标性状的

渗入。该策略已成功应用于作物产量、抗性和其他

适应性性状的改良，根据杂交亲本不同可被分为 4
类[64,67,76]：(1)同一物种不同亚种之间的渗入，例如

通过将籼稻的 Gn1 位点和 sd1 基因聚合渗入原有粳

稻品种创制矮杆高产的新粳稻品种[77]；(2)从农家种

向栽培种的渗入，例如通过将水稻农家种的耐涝位

点 SUB1 导入其栽培种培育耐淹品种[78]；(3)从野生

种向栽培种的渗入，例如通过导入野生番茄的

Brix9-2-5 区段提升其栽培种的产糖量[79]以及通过野

生马铃薯抗病基因的渗入创制马铃薯晚疫病抗病品

种[80]；(4)从野生植物向栽培作物的渗入，例如通过

导 入 大 赖 草 (Leymus racemosus) 的 染 色 体 臂

T3BL.3NsbS 实现栽培小麦低氮适应性的获得[81]。渗

入育种存在 2 个主要瓶颈[67,75]：一是杂交困难，栽

培作物与野生植物的物种隔离或与野生近缘种的杂

交不亲和(包括但不限于杂种 F1 不育，分离后代不育

等)都会阻碍渗入育种的展开；二是重组困难，物种

间有限的染色体重组增加了打破非目标或者有害性

状与目标性状紧密连锁的难度。总之传统方法对野

生植物优异基因资源的利用十分有限，且只能由野

生植物向栽培作物单向渗入。此外，野生资源的利

用也受到基因组匮乏、功能基因组解析不足以及遗

传操作困难等因素的限制[82]。 
从头驯化是一种全新的育种策略，创新性地将

野生植物直接作为育种底盘，通过驯化基因的直接

导入快速创制新作物[11,31] (图 1)。从头驯化的优越性

体现在 2 个方面。首先，能够提升作物品种创新潜

力，野生植物能够弥补现有作物的不足，直接被作

为底盘材料在保留原有耐逆、抗病、营养、风味等

优异性状的同时改良其他性状，发展新品种。其次，

能够加速育种进程，通过先验知识驱动，充分利用

已明确功能的驯化基因及其调控网络，提高作物驯

化设计的精确度和表型的可预测性；同时，应用以

基因编辑、合成生物学等高效的遗传操作技术，能

够在规避杂交或重组瓶颈的同时提高基因操作的靶

向性，进一步缩短育种周期。从头驯化的 3 个必要

技术条件是具备优异性状的野生种质，已知功能的

驯化基因和精准、高效的遗传操作手段[25]。目前相

关技术还存在局限性，应用仍处于初步阶段，突破

技术瓶颈是未来实现从头驯化的关键要素[83]。从头

驯化候选物种的筛选标准包括有无优异性状、基因

组大小、是否组装以及遗传转化的难易等，据此已

提名了超过 30 个半野生、野生植物[8,11,70]和超过 200
个现有作物的野生近缘种[11]。过去 30 年，基因组、

转录组、代谢组等多种组学技术的发展加速了对作

物高产、优质等重要农业性状的解析，克隆了一批

作物驯化、重要农艺性状改良相关的基因，并初步

解析相关分子调控网络[21,51]。这些明确功能的基因

是作物性状重新设计的重要靶点。现有作物快速驯

化案例均是对功能明确的基因在目标物种中同源基

因的靶向编辑[84~88]，这依赖高效的遗传转化[89]和基

因编辑[90]技术。未来对现有作物的改良或者从头驯

化野生植物都需要实现无基因型限制的、高效的遗

传转化和基因编辑[20,89]。将精准的遗传操控技术与分

子标记辅助育种、高通量表型组以及快速育种等技术
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的有机结合是加速新型作物培育的关键[20,21]。 

3.2  从头驯化的实现亟需对新兴育种手段的

应用 

作物育种策略的革新集中在 3 个主要方面：扩

大可供选择的基因池大小，提升操作基因或 DNA 的

精度以及增加人工选择的通量、速度。由此可大致

将作物育种历史人为分成 4 个阶段[11,91]。作物育种

初期经历了相当长一段时间的经验选择或者说表型

选择阶段(约 10,000 年前~至今)：此阶段人工选择主

要依据株型，籽粒大小、颜色等肉眼可见的表型；

因为可供选择的遗传变异主要是自然变异，所以育

种潜力受限于可供选择的物种数量和种内遗传多样

性[11,91,92]。第二阶段是杂交育种阶段(约 1760 年~至
今)：随着遗传学和育种理论的发展，杂种优势和遗

传重组规律开始被应用于作物育种。将不同亲本的

交配组合设计与表型筛选相结合可以实现双亲有利

表型的针对性组合。例如引领了第一次绿色革命的

矮杆高产品种是通过将 sd1 和 rht1 的特定变异分别

导入水稻和小麦的优良品系中创制而来[48]。受益于

杂种优势的利用，玉米产量在 100 年间增长了 3 倍

以上[92]。第三阶段是分子育种阶段(1980~至今)：标

志性技术是分子标记辅助育种、基因组选择、诱变

育种和转基因育种等[21,91,92]。随着对基因型与表型

间调控关系认知的深入，基因组数据和分子标记开

始广泛应用于辅助表型选择。DNA 诱变和转基因技

术使可供育种选择的遗传变异更加丰富，使育种摆

脱了对于自然变异的依赖。DNA 诱变技术通过物理、

化学诱变在全基因组范围内产生大量的随机突变，

供育种筛选利用[93]。转基因技术可以突破物种间的

生殖隔离，定向导入目标基因，提升了优良性状改

良的针对性和效率[94]。不过，随机诱变往往不利突

变较多，且外源 DNA 片段在受体基因组中的整合仍

然随机。第四阶段是设计育种阶段(2010~至今)：以

未来农业的需求为导向对目标性状进行重新设计，

通过基因编辑、合成生物学等精准高效的遗传操作

手段实现新型作物品种的快速培育[25,39]。此外，缩

短每一个世代的生长周期也是缩短育种周期的有效

方式。例如通过人工控制光照、温度等条件加速植

物光合作用和开花，缩短生长周期，称之为快速育

种策略[23]。这种策略的优势在于并无基因型限制且

可以和上述的杂交、诱变、转基因以及基因编辑育

种中的任意一种策略叠加，进一步加速育种进程。 
从头驯化并不局限于某一种技术，其核心是

直接利用野生植物的优异性状。虽然野生植物初

步驯化是通过基因编辑等技术直接将目标性状导

入野生植物中快速实现的，但是这些驯化材料离

真正的新型作物品种仍有距离[84~88]。因此，还需要

辅以传统的杂交、诱变、转基因、分子标记辅助育

种、基因组选择以及快速育种等技术进行进一步改

良[3,11,30,39,95] (图 1B)。 

3.3  从头驯化的快速实现需要对核心基因的

靶向编辑 

虽然野生植物本身的形态千差万别且各自的驯

化过程独立发生，但是不同作物的驯化表型存在共

性。整体上偏向于保留那些对人类有利的性状：例

如去除种子的落粒性、休眠性，转变为直立的、更

紧凑强壮的株型，以便更适应统一的栽培收获；或

者增加种子、果实的大小以增加产量等。这些表型

被统称为驯化综合表征或驯化综合征(domestication 
syndrome)[4,96]。严格来说，驯化综合征特指栽培作

物野生祖先或现存野生近缘种与地方农家种之间的

表型差异[16,17]。这种表型差异一般具有非连续性，

且两个群体间的性状遗传差异显著大于地方品种内

部的差异 [54,97]。物种特异性的驯化表型也同时存

在 [54]：例如同样是增加产量，谷类作物水稻更侧重

籽粒数目的增加[98]，而果蔬类作物番茄则主要是靠

果实尺寸的增大[99]。 
驯化综合征被证实由少数甚至单个主效基因位

点调控[4,70]，这些调控野生植物到作物关键形态转变

的基因被定义为驯化基因[51]。驯化基因具备 3 个主

要特征[17,25]：(1)与驯化性状之间存在明确相关性，

且调控的表型转变足以将作物与其野生祖先区分开；

(2)在驯化过程中受到强烈的正向选择；(3)在一个独

立的驯化事件中，特定驯化基因至少有一个“因果

变异”(causative mutation)被固定或者接近被固定，

最终表现为该基因在一个群体演化形成的不同种群

中几乎不存在多态性。目前已报道了超过 50 个驯化

基因[11,21,92]，参与调控植物生长发育、结实和种子

成熟等不同生理过程。 
不同物种中直系同源的驯化基因存在一定的功
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能相似性。1922 年，尼古拉·伊万诺维奇·瓦维洛夫

(Nikolai Ivanovich Vavilov)提出平行选择 (parallel 
selection)，揭示了近缘物种间同源基因或同源序列

变异被同时选择，调控物种间相似表型驯化的规

律 [100]。平行选择在不同作物中普遍存在，调控多种

不同的性状：(1)种植相关的性状，如种子休眠性的

丧失受到持绿基因 G 调控，G 基因在大豆、水稻和

番茄等 3 个不同分类科的物种中受到平行选择[101]；

(2)收获相关的性状，如种子落粒性的解除[102]，Sh1
在水稻 (OsSh1) 、谷子 (SiSh1) 、玉米 (ZmSh1-1 ；

ZmSh1-5.1+ZmSh1-5.2) 和高粱 (SbSh1) 中受到平行 
选择[103,104]，又如 Btr1 在小麦和大麦中受到平行选

择[105,106]；(3)产量相关性状，如 KRN2 在玉米和水稻

中受到平行选择，通过增加籽粒数目增加玉米和水

稻的产量[61]；(4)品质相关性状，如 Waxy 在水稻、

谷子、糜子、高粱、玉米、小麦和大麦等谷类作物

中受到平行选择，调控糯性的产生[54]；又如己糖转

运基因 SWEET4 在玉米和水稻中受到平行选择，调

控籽粒灌浆[107]。除了这些单基因案例之外，最近在

玉米和水稻中的研究展示了平行选择在全基因组层

面的占比：两者基因组中同时受到选择的同源基因

对有 490 对，分别占各自受选择基因数量的 15.5% 
(490/3163)和 2.6% (490/18,755)[61]。考虑到受选择基

因鉴定手段的局限性以及玉米和水稻同源基因对多

达 21,528 个[108]，两个物种中受平行选择基因对的比

例可能被低估。 
相似的表型选择并不都由同源基因调控[109]：相

似表型选择在亲缘关系较近的物种中倾向受同源基

因调控，称为平行进化(parallel evolution)；在亲缘

关系较远的物种中则倾向受非同源基因调控，称为

趋同进化(convergent evolution)。玉米、水稻、大麦、

小麦、大豆和番茄等六大作物中均验证了驯化综合

征受同源、非同源基因的共同调控[3,21,51,54]。驯化相

关同源基因功能的物种间差异性还表现为：(1)驯化

基因并非都有直系同源基因，一部分驯化基因是物

种特异的[51]，如玉米花序分枝抑制子 ra1 在水稻中

并无同源基因，而水稻的穗型调控基因 DEP1 在玉

米中也没有同源基因；(2)不同物种中的同源基因也

可能调控不同性状或者不同方向的驯化，称为趋异

选择(divergent selection)[21]，如 gt1 在玉米中负调控

雌穗数目，其直系同源基因在大麦 (Vrs1)和小麦

(GNI1)中分别负调控小穗和小花数目。 
上述平行、趋同以及趋异选择只讨论了单个基

因在不同物种驯化过程中受选择的情况。如果加入

考量基因间的互作以及多基因网络等因素，情况将

变得复杂的多。不同作物的驯化在遗传层面的趋同

程度可能和性状本身分子调控网络的复杂程度呈正

相关[3,51]。不同物种同源基因对之间调控的上下游关

系可能不同，例如 tb1 和 IPA1 在玉米和水稻中都有

功能，但 tb1 在玉米中直接调控 ZmUB3(IPA1 的直系

同源)的表达，OsTB1 则在水稻中受到 IPA1 的调控[51]。

驯化调控网络中的特定驯化基因也可能在作物驯化

过程中不只一次被独立选择[21,51]：例如水稻的绿色

革命基因 sd1、抽穗期调控基因 DTH2、花序分枝调

控基因 FZP，玉米开花基因 ZCN8、ZmCCT9、

ZmCCT10 和 ZmRap2.7 等。这都增加了驯化选择的

复杂程度。此外，选择的强度或精确度本身也影响

不同作物的驯化在遗传层面的趋同程度。作物驯化

历程中大部分时间以经验和肉眼可见的表型选择为

主，分子标记、转基因等遗传操作等技术介导的

DNA 水平的选择不过 200 多年的历史[23,91,92]。这部

分解释了驯化选择在表型、遗传层面趋同和趋异性

共同存在的特征。 
综上所述，通过靶向编辑少数关键基因的同源

基因快速实现从头驯化的依据是[25,110]：(1)驯化早期

的关键形态转变只受单个或少数驯化基因的调控且

不受遗传背景和环境影响，暗示了野生植物的初步

驯化可能通过调控少数关键驯化基因实现；(2)驯化

基因的平行选择在不同作物物种中普遍存在，因此

已验证功能的驯化基因可以作为先验知识指导目标

野生植物的性状设计和改良。 

4  从头驯化的案例分析 

目前，野生植物快速驯化案例的实现都是通过

基因编辑等遗传操作手段精准编辑其基因组中已知

驯化基因的同源基因 [31]。野生醋栗番茄(Solanum 
pimpinellifolium)的再驯化是作物快速驯化的首例，

由中国[85]和德国、美国、巴西等国家[87]的研究团队

同期发表。前者提供了一种培育耐逆抗病作物品种

的新思路[85]：以天然耐盐碱、抗细菌疮痂病的品系

作为底盘材料，通过对调控株型和光周期敏感性的 
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SP 和 SP5G、调控果实大小的 SlCLV3 和 SlWUS 以

及调控以维他命 C 含量为代表的营养品质的

SlGGP1等 5个已知基因在目标基因组中同源基因的

同时编辑，成功在保留野生番茄对细菌疮痂病和盐

碱的天然高抗性的情况下实现了其株型、熟性、产

量和营养品质性状的精准改良。后者则提供了一种

同时改良作物产量、营养和外观品质性状的参考[87]：

除 SP 和 CLV3 之外，另外选择了调控果实形状的 O
基因、大小的 FAS 和 FW2.2 基因、数量的 MULT 基

因以及番茄红素含量的 CycB 基因。通过敲除这 6
个基因的同源基因实现了 Solanum pimpinellifolium
的快速驯化，驯化系的株型更紧凑、果实大小、数

量和番茄红素含量相比于野生型分别提高了 3 倍、

10 倍和 5 倍。除了上述农艺性状之外，生殖相关性

状 的 快 速 驯 化 在 野 生 二 倍 体 马 铃 薯 (Solanum 
tuberosum)中被报道[86]：通过基因编辑技术定点敲除

S-RNase 基因打破了二倍体马铃薯的自交不亲和性，

为二倍体马铃薯其他性状的快速驯化和改良奠定了

基础。此外，四倍体野生水稻(Oryza alta)的再驯化

为快速创制新多倍体作物提供了详细思路[88]：(1)选
择底盘物种，标准是具备一定的优异性状且能够进

行遗传转化，例如从 28 个四倍体野生稻中以愈伤诱

导和再生效率作为标准选出的相对易转化品种

PPR1(polyploid rice 1)，生物量大且具备高抗病、抗

逆性；(2)搭建遗传转化和基因编辑平台，针对 PPR1
进行流程优化，提升其转化效率；(3)创制基础数据

集，组装 PPR1 的高质量基因组并进行功能注释；(4)
进行驯化设计，以二倍体栽培稻中已知的功能基因

及其分子调控网络作为参考对 PPR1 中的同源基因

进行基因编辑，从而实现 PPR1 的快速驯化。基于

此，在 PPR1 中对落粒性(qSH1)、芒长(An-1)、粒型

(GS3)、株高(sd1)、株型(IPA1)和抽穗期(Ghd7; DTH7)
等性状分别进行了驯化，初步验证了表型。不过这

些性状是否能稳定遗传还需要进一步验证，且 PRR1
要真正成为新型四倍体粮食作物仍需要通过传统的

分子标记辅助育种等方式进一步改良。四倍体野生

稻的再驯化不仅为多倍体作物的创制提供了范例，

也为主粮作物的品种创新提供了新方向[32,33]。 
半驯化野生植物灯笼果(Physalis pruinosa)的快

速驯化提供了一个从头驯化的范例[84]。灯笼果与番

茄同为茄科，其快速驯化的路径和基因均参考了野

生番茄的再驯化：通过基因编辑突变同源基因

Ppr-sp、Ppr-sp5g 和 Ppr-clv1，使其基因编辑材料的

株型更紧凑、开花期缩短，同时果实增大，产量得

以提升。这种基于基因编辑快速驯化灯笼果园艺性

状和食用品质的策略为其他茄科半驯化植物的品种

改良提供了新思路。更重要的是，灯笼果代表了那

些分布在有限的地区仅被当地人食用的小宗作物

(orphan crop)，其快速驯化也为这些与主要栽培作物

群体亲缘关系相对较远的小宗作物提供了新的利用

方向。 
本文基于现有案例提出了从头驯化路线：(1)大

数据驱动现有作物驯化和改良关键基因的功能网络

鉴定，提出关键候选基因或者关键通路；(2)根据需

求筛选野生物种，一般选取综合性状优良或者有特

殊价值的材料；(3)针对目标物种进行初期数据集的

获取，包括基因组、转录组、代谢组以及蛋白组等

大数据收集，进行多维数据分析；(4)技术平台搭建：

针对候选物种搭建高效的遗传转化和基因编辑技术

平台；(5)育种设计：以先验知识和大数据为基础，

通过基因编辑精准实现优良性状的组合，创制适应多

种农业场景的新型品种。需要强调的是，快速驯化的

靶标基因并不局限于那些确实受到选择的驯化基   
因[11,29,111]，只要是目标性状相关的、功能相对保守

的主效基因[21,51]都可作为作物快速驯化的靶标基因。 

5  结语与展望 

未来作物育种的两大方向是改良原有品种提高

生产力和从头驯化野生植物创制新作物[2,39,40,71]。前

者是保障粮食安全的基石，后者的重要性随着农业

生产方式变革逐步提升[13,24,112]。从头驯化是一种直

接驯化野生植物，重新设计创制新型作物的新策略，

仍处于初步应用阶段。未来的发展方向将集中在具

备优异野生种质的筛选、驯化基因的功能解析和精

准高效基因操控技术的开发等 3 个方面[3,30,95]。为了

从头驯化的快速实现，目前验证或提名的候选材料

是直接选择现有物种的野生近缘种，或者基因组小、

易组装、操作，又或遗传转化相对容易的野生物种[11,70]。

但未来不必局限于此，全球可食用植物中包含大量

未开发的野生种质资源，它们或具备独特的风味、
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营养，或已经适应了不同的极端气候，或能够在盐

碱、贫瘠等逆境胁迫土壤中生长良好[8,14]。随着技术

的发展，这些优异种质的从头驯化都可能实现。建

立目标物种基因组、转录等基本组学数据集的难度

在降低。如今任何一个物种多组学数据的生成都可

以在合理成本内完成[113]。不管是对现有栽培作物群

体还是野生植物而言，突破植物遗传转化的基因型

限制、建立高效的遗传转化和基因编辑平台都是加

速作物品种培育的关键[89,90]。前者需要打破转化的

基因型限制并进一步提升转化效率[89]，后者则包括

但不限于基因编辑的效率提升、类型拓展以及可同

时编辑的基因数目提升等[83,90,114]。目前快速驯化表

型的获取大多是靠对单个或者少数基因的敲除，这

只适用于功能缺失型的功能基因。复杂性状的调控

则需要更精细的编辑工具，例如那些调控植物代谢

时序的驯化基因可能更需要创制弱等位突变而不是

功能缺失型突变[22]。从头驯化的靶标基因首选功能

明确且在物种间相对保守的驯化基因，其次是那些

已经被克隆并充分研究的功能位点，如玉米、水稻

等六大作物中已报道的 364 个与驯化、适应性、产

量、抗逆性等多个性状相关的位点[21]。目前对于驯

化基因或者其他重要农艺性状的解析大多局限于单

基因或者少数基因的层面，玉米和水稻的比较基因

组学研究初步揭示了驯化基因调控网络的复杂性和

物种间的差异性[51]。未来多种驯化性状之间组配设

计仍需依赖驯化性状分子调控网络的深度解析。此

外，现有通过调控少数基因得到的基因编辑新材料

只是野生植物初步驯化的产物。这些初始驯化材料

要形成优良的栽培品种，还需辅助传统杂交、分子

标记辅助育种或基因组选择等手段进一步选择和改

良[11,20,110]。 
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