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热点追踪 

从 0到 1：异源四倍体野生稻从头驯化创造全新作物 

许操 

中国科学院遗传与发育生物学研究所，植物基因组学国家重点实验室，种子创新研究院，北京  100101 

2021年 2月 3日，Cell杂志在线发表了李家洋

院士团队关于四倍体野生稻从头驯化的重大突破性

进展。该团队绘制了四倍体野生稻从头驯化路线图，

与合作者经过多年攻关，突破了一系列限制多倍体

野生稻驯化的理论难题和技术瓶颈，综合运用多维

组学和基因编辑技术实现了野生四倍体水稻的从头

驯化，创造了世界首例重新设计与快速驯化的四倍

体水稻，将过去的“不可能”变成了现在的“一切

皆有可能”。该研究突破了现有二倍体水稻作物的育

种局限，实践了从 0 到 1 的突破性创新，为遗传背

景复杂的野生植物重新驯化提供了范例和解决方案，

将引领未来作物创造，翻开生物育种新篇章。 

驯化是一个复杂的进化历程，是一种生物的繁

衍逐渐受到另一种生物的影响与控制的过程 [1]。农

作物的栽培与人工驯化是农业文明起源的重要标志。

将野生植物驯化成农作物是人类驯化活动的主要目

标之一。在漫长的驯化选择历程中，植物逐渐失去

其野生祖先种的遗传和生理特征，形成符合人类阶

段性需求的栽培品种 [2]。驯化和改良引发的农作物

品种更新换代往往与人类文明的发展历程同步。20

世纪 40年代起，随着农业机械化和化学合成技术等

工业文明成果的日臻成熟和推广应用，作物品种也

随着第一次绿色革命的兴起而实现更新换代，这使

得以大规模、单一品种的机械化种植，化肥及杀虫

剂、除草剂等在农业生产中大量施用为特征的农业

模式替代了传统的多样化品种的小规模农耕模式。

这一方面提高了全球粮食产量，在一定程度上缓解

了全球饥饿问题；另一方面深刻地改变了传统的农

业生产模式。高产品种的单一化、同质化种植使得

不同地区的特色品种逐渐消失，削弱了农业生态系

统的多样性，降低了对病虫害的耐受力，农药的过

度施用则又提高了病虫害的耐药性，同时也对土壤、

水系造成污染[3,4]。随着世界人口快速增长和全球气

候变化以及作物遗传多样性持续降低，作物改良和

粮食增产遭遇瓶颈，人类粮食安全形势异常严峻。

据世界粮农组织(Food and Agriculture Organization 

of the United Nations, FAO)最新统计[5]，目前全球共

有 20 亿粮食不安全人口，约占全球总人口的 26%，

其中 10.3亿生活在亚洲，6.75亿在非洲。更为严峻

的是，全球饥饿人口还在不断增加。2019年 FAO最

新统计表明[5]，新冠 (COVID-19)疫情大流行发生之

前，全球近 6.9 亿人处于饥饿状态，相当于全球人

口的 8.9%。自 2014 年以来遭受饥饿的人数新增了

6000万。如果这一趋势持续下去，饥饿人口到 2030

年将突破 8.4 亿。根据最新全球经济展望所做的初

步预测[5]，仅 COVID-19疫情可能导致 2020 年饥饿

人口新增 8300 万至 1.32 亿，具体取决于经济增长

前景。因此，为保障粮食安全和可持续发展，人类

亟需创新作物育种策略，创造能智能响应环境变化，

满足现代及未来社会数字化、信息化、智能化生产

方式和生活方式的全新作物[6]。 

我国人口多、耕地少、农产品进口依存度高，

粮食安全成为关乎国计民生的头等大事，突破现有

作物改良局限和技术瓶颈，创造符合我国国情、农

情的全新作物，引领种子精准设计与未来作物创造，

对保障我国粮食安全具有重要的战略意义 [7]。近年

来，我国科学家在主要农作物基础科学研究、作物

改良、品种推广等方面取得重要成就，为保障粮食
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安全做出突出贡献。以水稻为例，我国科学家在理

想株型、营养高效、优质高产、抗病稳产等领域取

得一大批重要科研成果，并培育了一系列优异的水

稻品种，为保障粮食安全作出重要贡献。随着研究

的深入，人们对水稻产量、品质等性状的认识越来

越清楚，但耐受极端气候、耐盐碱、耐旱涝等环境

适应性性状，以及抵抗复杂病菌、虫害等生物适应

性性状更为复杂，对其分子机理的研究进展缓慢，

耐逆育种也因此遭遇瓶颈，现有品种难以满足未来

农业生产和应对气候变化的需求。与此形成鲜明对

比的是，大量优异的野生稻种质资源未被充分利用，

尤其是异源多倍体野生稻，它们的环境适应性和生

物适应性优异，具有巨大的驯化潜力和开发空间。

可能原因主要包括如下几个方面：(1)野生稻受株型、

花期、育性等性状影响，难以在实验室条件下驯养

和表型观察；(2)野生稻的染色体倍性、杂合度、稳

定性等特点，使其基因组高度复杂，遗传分析、基

因注释和信息解码极具挑战；(3)野生稻受愈伤诱导、

器官再生、农杆菌侵染等因素制约，难以遗传转化，

无法使用基因工程、基因组编辑等现代生物学技术

对其挖掘利用。如果能突破上述挑战，在保持野生

多倍体水稻优异耐逆性状的前提下，导入研究相对

较为清楚的产量和品质性状，将有可能实现水稻的

从头驯化(de novo domestication)，突破现有的二倍体

水稻的局限和育种瓶颈，创造全新的环境智能型多

倍体水稻，从而有望引发新一轮绿色革命。 

中国科学院遗传与发育生物学研究所李家洋院

士团队于 2021年 2月 3日在 Cell杂志报道了他们关

于四倍体野生稻从头驯化的重大突破性研究成果 [8]。

该团队绘制了四倍体野生稻从头驯化路线图，与合

作者经过多年攻关，突破了一系列限制多倍体野生

稻驯化的理论难题和技术瓶颈，综合运用多维组学

和基因编辑技术实现了野生四倍体水稻的从头驯化，

创造了世界首例重新设计与快速驯化的四倍体水稻，

将过去的“不可能”变成了现在的“一切皆有可能”

(图 1)。该研究突破了现有二倍体水稻作物的育种局 

 

 
 

图 1  四倍体野生稻从头驯化创造全新作物示意图 

Fig. 1  Schematic diagram showing de novo domestication of wild allotetraploid rice to create new crops 



 

第 3期 许操: 从 0到 1：异源四倍体野生稻从头驯化创造全新作物 201 

 

    

限，实践了从 0 到 1 的突破性创新，为遗传背景复

杂的野生植物重新驯化提供了范例和解决方案，将

引领未来作物创造，翻开生物育种新篇章。 

多倍体化是植物进化的重要机制。二倍体向多

倍体的演化过程引入了新的遗传信息，提高了遗传

多样性，增强了植物的环境适应性和系统稳健性。  

研究表明，水稻染色体在经历同源多倍化后，其抗

逆性(如耐旱、耐寒及耐盐碱等)明显增强，而异源多

倍体水稻则表现出更为强悍的抗逆性 [9]。迄今为止，

共 27 个稻属品种被鉴定出来，分为 11 个显著的基

因组类型，包括 6个二倍体(AA、BB、CC、EE、FF

和 GG)和 5 个异源四倍体(BBCC、CCDD、HHJJ、

HHKK 和 KKLL)10。与栽培种相比，来源于南美的

CCDD 四倍体水稻的生物量较大，且对生物胁迫和

非生物胁迫的抗性更强[11,12]。寻找优异野生稻种质

并突破组培再生障碍是实现从头驯化的基础。为了

获得合适的驯化底盘材料，突破野生稻组培再生障

碍，研究人员从水稻种质资源库中收集得到 28 个

CCDD 基因型水稻，包括 8 个 O. alta，2 个 O. 

grandiglumis和 18个 O. latifolia，系统评价了这 28

个品种脱分化形成愈伤的能力，筛选到再生能力相

对较强的品种：O. alta (accession ID 2007-24，来源

于国家野生水稻种质资源中心，南宁)，并将其命名

为 PPR1。研究人员进而对 PPR1的遗传转化及组织

培养方法进行了系统优化，将其转化效率提高至 80%

左右，再生能力提高至 40%左右，为遗传转化和基

因操作铺平了道路。破译基因组并解码基因信息是

实现基因操作的前提。针对 PPR1 异源四倍体基因

组的复杂性，研究人员综合运用单分子实时测序

(single-molecule real-time sequencing)、BinoNano 测

序，高通量染色质构象捕获测序 (Hi-C)和 Illumina 

short reads测序等多种测序技术和优化的组装算法[13]，

组装完成精准度高、覆盖范围大、序列完整度好的

高质量野生稻基因组。结果表明，PPR1 含有 24 条

染色体，基因组大小为 894.6 Mb。通过对 PPR1 水

稻幼叶、幼根、幼茎、成熟叶、成熟根、成熟茎、

种子、花序、稻穗、愈伤组织等 10个代表性组织进

行转录组学分析，研究人员共发现 482,997条转录本。

其中，99,312 个基因被功能注释，99.94%的基因均

匀地分布在 24条染色体上。明确产量和品质等驯化

性状的靶标基因是实现从头驯化的关键。该研究分

析了四倍体野生稻的基因组特征和遗传变异，对

PPR1 和栽培种水稻 O. sativa 基因组进行比较基因

组学分析，发现栽培种中有 77.87%的基因在 PPR1

中存在同源基因。相较于栽培种，PPR1含有相对较

多的抗性基因，拥有广谱抗性潜力。研究人员对包

括 28个 CCDD，6个 EE和 10个 CC在内的共 44个

野生四倍体水稻进行了重测序。通过遗传变异分析，

发现 CCDD品种中碱基多态性大约为 0.0049，远低

于其他多倍体作物比如马铃薯(0.0111)，但是高于二

倍体水稻(O. sativa, 0.0024; O. rupipogon, 0.0030)。

功能基因的保守性为筛选产量相关的驯化基因奠定

了基础。多靶点精准基因编辑技术是实现快速驯化

的保障。研究人员通过比较基因组学对二倍体栽培

稻中已发现的株型、花期、收获方式等重要产量性

状的驯化基因进行了分析，鉴定了落粒基因 qSH-1、

芒长基因 An-1，绿色革命基因 OaSD1-CC、OaSD1- 

DD，粒长基因 GS3 以及理想株型基因 OalIPA1-CC

在 PPR1 中的同源基因，并使用 CRISPR/Cas9 技术

对上述基因进行编辑，获得了含有上述基因不同突

变形式的水稻材料。这些突变体表现出籽粒和梗间

脱落层消失、芒长变短、株高和节间距变短，茎秆

粗壮等驯化表型。通过多靶点编辑系统同时对花期

相关基因 OaGhd7-CC、OaGhd7-DD、OaDTH7-CC

和 OaDTH7-DD 进行编辑, 获得突变体材料的抽穗

时间均有缩短，其中有些株系抽穗期缩短至 82~92

天，接近现有栽培稻。花期的优化克服了野生稻抽

穗的光周期敏感性，将有助于打破其生长繁育的地

理位置和气候条件的限制，培育出广适型品种。 

异源四倍体野生稻从头驯化路线图的绘制与实

践为遗传背景复杂、驯化潜力大、农业产值高的野

生植物的快速驯化开辟了道路，提供了成功范例和

解决方案，并为种子精准设计与未来作物创造提供

了全新策略。除了主要粮食作物，从头驯化在果蔬

作物中亦取得了重要进展。2018年，中国科学院遗

传与发育生物学研究所研究团队选用天然耐盐碱和

抗疮痂病的野生醋栗番茄(Solanum pimpinellifolium)

为底盘材料，将产量和品质性状精准地导入了野生

番茄，消除了野生番茄开花的光周期敏感性，驯化

出株型紧凑，坐果率、果实成熟一致性和收获指数、

维生素 C 含量显著提高的新型番茄。重要的是，从

头驯化的新型番茄获得了产量和品质性状的同时，

保持了野生番茄的耐盐碱和抗病性状[14]。野生稻和

野生番茄的从头驯化将推动小众作物(Orphan crop) 
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的从头驯化。小众作物是指分布在较为局限的地区，

并被当地人食用的作物[15]。小众作物往往具有优良

的品质或营养性状，并可以在土壤贫瘠、高海拔高、

寒旱恶劣环境中生长。比如，小众作物灯笼果(Phy-

salis peruviana)具有优异的逆境耐受能力，丰富的营

养成分和特别的风味物质。美国冷泉港实验室的

Lippman 教授团队使用基因编辑对灯笼果进行了快

速驯化，改良了灯笼果的食用品质和园艺性状，为

小众作物的快速驯化提供了范例[15]。随着全球人口

增长和环境恶化，保障食物供应一直是很多经济不

发达地区的首要问题，增加人类食谱的丰富性也是

提高生活品质的重要目标，而这些小众作物能在与

其原产地相似的环境恶劣地区依然保持优质高产地

生长，可见其具有着十分广阔的应用潜力。对于我

国而言，小众作物往往极具地域特色和特殊食用或

者药用价值，对推动乡村振兴和精准扶贫具有重要

意义[4]。 

飞速发展的基因组编辑、合成生物学、染色体

工程等现代生物技术和多维组学研究驱动的育种技

术革新，在大数据、人工智能的助推下，正在开启

精准设计育种的新时代，掀起“第三次绿色革命”

浪潮，而异源多倍体野生植物的从头驯化无疑是这

次浪潮中“最硬的骨头”、“最险的关隘”之一，作

物重新设计与快速驯化领域的突破和持续进展很有

可能产生“第三次绿色革命”的关键理论和核心技

术。不过我们需要清醒地认识到，仍有相当一部分

野生植物无法实现组培再生和基因转化，阻碍了基

因编辑和合成生物学技术在其驯化中的应用；有相

当一批野生植物存在生殖障碍、基因组不稳定等问

题，这些问题的攻克必须依靠植物基础科学研究的

重大理论创新和技术突破。因此，进一步加强作物

多维组学研究，鉴定更多驯化基因，收集和发掘更

多优异的野生种质资源，将为作物重新设计和快速

驯化提供更多靶基因和底盘材料；加强植物再生机

制和基因转化方面的研究，提高基因编辑技术的靶

向效率，突破植物基因重组替换的技术瓶颈，运用

合成生物学技术对作物基因信息流重编程将为从头

驯化提供保障，促进新作物创造。 
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