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摘要 作物驯化是将野生植物驯化繁殖为栽培作物, 本质是通过人工选择有目的地保留基因组的遗传变异信息.
驯化在人类农耕文明的起源和演变过程中发挥了重要作用, 推动了人类文明的持续发展和社会的快速进步, 其中

多倍化是作物驯化和改良的重要方向. 相较于二倍体祖先物种而言, 多倍体作物往往具有明显的表型优势, 生物

量与经济产量会相对较高, 具有更强的抗性和更广的环境适应性. 小麦(Triticum aestivum L.)、棉花(Gossypium
spp.)、甘蓝型油菜(Brassica napus L.)和马铃薯(Solanum tuberosum L.)等重要农作物经历了漫长的进化历程,是多

倍化和驯化的综合产物. 多倍体作物的进化、驯化历程以及重要农艺性状形成的分子机制一直是作物遗传育种

领域关注的重大科学问题, 对作物的分子设计育种和农业可持续发展具有重要意义.
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随着高通量测序技术和生物信息学的快速发展,
复杂多倍体作物的基因组陆续完成了测序和组装, 揭

示了多倍体基因组起源、亚基因组的不对称性进化及

表观遗传调控模式. 另一方面, 综合正向遗传学和大规

模群体重测序等手段, 对驯化和育种过程中基因组的

受选择区域进行深度挖掘, 定位驯化的关键QTL位点

并图位克隆基因, 不仅揭示了人工选择作用下生物遗

传变异的规律以及物种形成的机制, 加深了人们对特

定生物性状起源、变异和进化的认识, 还促进了功能

基因组的研究. 近年来, 在作物产量、品质、养分利

用、耐逆、抗病等重要农艺性状的解析上取得了一系

列重要研究成果, 为进一步开发新的种质资源、有效

地改良品种提供了理论基础. 现代生物技术的发展使

作物驯化、育种及基因组学的相关基础研究达到了一

个前所未有的新阶段. 此外, 传统的作物驯化和遗传改

良导致全基因组范围的遗传多样性显著降低, 严重影

响作物的生产效率、产量和品质, 影响全球粮食安全

和食物质量. 因此, 亟需利用多学科交叉理论提出育
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种新策略.
随着现代分子生物学、遗传学与基因组学研究的

快速发展, 利用基因编辑技术、染色体工程、合成生

物学等方法对野生资源进行从头驯化、定向进化, 为

新型作物的定向驯化和新品种培育提供了可行性. 我

国科学家结合多倍体的优势, 在异源四倍体野生水稻

品种分子设计与快速从头驯化方面取得了突破性进

展, 为未来创制新型多倍体作物, 提高作物多样性、增

加环境变化适应性提供了新策略. 本文系统综述了作

物多倍化(polyploidization)和驯化(domestication)的历

史, 揭示了作物多组学研究、多倍体作物驯化的遗传

和基因组基础, 并展望了作物驯化和多倍化的未来研

究方向以及对作物育种创新带来的推动和变革, 最后

结合我国农业发展遇到的瓶颈提出了新的应对策略,
为促进农业可持续生产提供了参考.

1 国内外研究进展

多倍化是指物种通过全基因组复制或杂交加倍,
使多套染色体在同一细胞核内稳定遗传的现象, 对物

种的形成和生物多样化具有关键作用. 驯化是物种适

应农业生态(agro-ecological)环境的人工选择(artificial
selection)的过程. 多倍体作物在长期驯化过程中表现

出强烈的适应性优势, 生物量大、抗逆性强、水肥利

用效率高, 例如小麦、棉花、油菜等重要的粮、棉、

油作物都是典型的多倍体, 因此作物多倍化和驯化的

基础研究具有重要的农业应用价值.

1.1 重要作物多倍化和驯化的历史

多倍化事件广泛存在于生物界的进化过程中, 已

有的研究显示, 几乎所有开花植物都经历了至少一次

多倍化事件, 主要的多倍体作物包括小麦、棉花、油

菜、马铃薯、甘蔗等
[1]. 例如, 普通小麦(T. aestivum,

2n=6x=42)属于异源六倍体, 历经两次杂交多倍化事

件. 约50万年前, A基因组供体乌拉尔图小麦(T. urartu,
2n=2x=14)与一个和拟斯卑尔脱山羊草(Aegilops spel-
todies, 2n=2x=14)密切相关但未知的B基因组二倍体

物种杂交, 加倍形成四倍体小麦(2n=4x=28), 驯化形成

栽培四倍体小麦类型.大约8000~10000年前,栽培四倍

体小麦与D基因组的供体节节麦(Aegilops tauschii,
2n=2x=14)再次发生杂交加倍, 形成六倍体, 并最终驯

化为普通小麦
[2]. 之后, 小麦从起源地出发向西扩散到

欧洲
[3], 向东扩散到亚洲, 约公元前2600年进一步传播

到中国. 得益于多倍体较强的环境适应性, 六倍体普通

小麦迅速适应不同的气候环境, 成为全世界最主要的

粮食作物之一 . 马铃薯按照倍性可分为二倍体

( 2 n = 2 x = 2 4 )、三倍体 ( 2 n = 3 x = 3 6 )、四倍体

(2n=4x=48)、五倍体(2n=5x=60)、六倍体(2n=6x=72);
按照来源可分为野生种和栽培种. 约在8000年前, 在南

美洲的秘鲁和玻利维亚边界的喀喀湖(Titicaca), 马铃

薯近缘野生种(Solanum candolleanum)被驯化出栽培

种
[4]. 16世纪, 驯化完成的四倍体马铃薯传播到了欧洲

和北美洲 . 现代的马铃薯栽培种多为同源四倍体

(2n=4x=48), 表现出典型的同源四倍体植物遗传特征.
甘蓝型油菜(B. napus, 2n=4x=38)的祖先起源于欧洲南

部地中海一带的温暖地区, 在约5000年前由芸薹属的

二倍体白菜型油菜(Brassica rapa L., 2n=2x=20)和甘

蓝(Brassica oleracea L., 2n=2x=18)杂交后自然加倍而

来, 随后经过驯化和改良, 逐渐形成了适应不同种植区

域和生态地理环境的油菜栽培种
[5].

作物驯化是农业发展中重要的事件之一. 现代常

见的作物都是通过对野生种中特定的性状进行长期定

向选择和淘汰而产生. 与野生种相比, 栽培种往往更利

于收获、具有更高的产量. 栽培种通常具有分枝减

少、顶端优势增强, 开花期和成熟期趋于一致, 产品

器官变大, 不落粒、休眠期变短等特征, 但随之也会

导致抗病和抗逆能力变弱等性状, 这被称为“驯化综合

征”[6,7]. 例如, 与野生一粒小麦相比, 栽培一粒小麦在

驯化后穗轴更有韧性;野生二粒小麦成熟后易断裂,籽
粒散落在地, 驯化后的栽培二粒小麦成熟后不脱粒, 易
收割; 相对于硬粒小麦, 普通小麦生物量更高, 具有更

强、更广的环境适应性. 番茄由只有1~2 g的祖先种醋

栗番茄(Solanum pimpinellifolium), 首先驯化为10 g左
右的的樱桃番茄, 最后驯化为大果栽培番茄, 并且在形

状、颜色上也都产生了丰富的变异.
然而, 作物在驯化过程中虽然满足了粮食生产需

求, 但本身的基因组、群体结构也发生了重要变化.
与野生种相比, 栽培种的遗传变异急剧减少, 群体内

部性状趋于单一化, 导致全基因组范围遗传多样性降

低, 即所谓的“驯化瓶颈”[8]. 另外, 对控制某一特定目

标性状基因区域的选择, 使该区域和其相邻区间的遗

传多样性显著降低 , 出现“选择性清除”(selective

杨学勇等: 多倍化和驯化研究进展与展望

1458



sweep)现象. “驯化瓶颈”和“选择性清除”是导致栽培

品种遗传多样性显著降低的两个重要原因. 不同作物

受影响的程度也有所不同. 例如, 同野生种大刍草相

比, 早期驯化的玉米有大约1200个基因受到驯化选择,
而现代栽培种玉米的遗传多样性只占野生群体的

57%[9 ] ; 栽培番茄的遗传多样性只占野生群体的

50%[10]; 甘蓝型油菜只有其二倍体亲本白菜和甘蓝的

一半
[11]. 遗传多样性的丧失导致现代栽培品种遗传基

础狭窄, 驯化区域固定, 限制了作物的进一步改良和

品种的创新.

1.2 多倍体作物的基因组发展

近十多年来, 高通量短读测序(Illumina)、单分子

长读测序(Oxford Nanopore, PacBio SMRT)、基因组

光学图谱(Bionano)、染色体构象捕获(high-through
chromosome conformation capture, Hi-C)、10×Geno-
mics以及DeNovoMagic(NRGene)组装等技术飞速发

展, 测序成本大幅下降、数据通量急剧增加, 多倍体作

物基因组的组装取得了突破性进展. 国际小麦基因组

测序联盟(International Wheat Genome Sequencing Con-
sortium, IWGSC)历时13年完成中国春普通小麦染色

体水平的基因组组装和注释
[12]. 与此同时, 小麦A基因

组供体乌拉尔图小麦、D基因组供体节节麦、野生二

粒小麦、栽培硬粒小麦以及普通小麦10+泛基因组

(pan-genome)精细图谱也陆续公布
[13~17]. 这些进展给

小麦基础研究及分子设计育种工作带来颠覆性革命.
国际马铃薯基因组测序协助组在2011年发布了第一个

单倍体马铃薯的参考基因组
[18]. 2019年, 中国农业科

学院黄三文团队
[19]

采用最新的测序技术和组装算法,
成功实现了杂合二倍体马铃薯的基因组组装. 目前, 同
源四倍体马铃薯的基因组组装仍是未来需要重点突破

的研究方向. 这些研究为理解多倍体作物起源、驯

化、人工选择过程中基因组的动态变化提供了重要的

理论指导, 也为将来把基因组学更好地应用于育种工

作中打下了良好的基础.

1.3 多倍体亚基因组的不对称性进化

物种多倍化过程伴随大量基因的丢失或多拷贝基

因的亚功能化、新功能化, 使多倍体具有更强的遗传

多样性和可塑性, 并且与亚基因组层面协同进化, 共同

影响作物驯化和重要农艺性状的培育
[20,21]. 同时, 多倍

体还表现出亚基因组不对称性, 表现为有偏向性的基

因表达和基因丢失. 例如, 普通小麦基因组中大约30%
的基因表现出亚基因组的不对称性, 来自不同亚基因

组的部分同源基因在表达和功能上存在分化
[22]. 对四

倍体小麦的研究表明, 亚基因组不对称性在多倍体形

成时即产生, 并随进化和驯化进一步加强
[23]. 普通小麦

的形态特性, 更像其A基因组供体物种, 这种现象称为

A基因组显性. 相应地, 在普通小麦定位发掘的株型、

穗型等产量相关QTL中, 来自A基因组的位点更多, 控

制穗数、穗粒数、千粒重的QTL位点优先分布在A基
因组. 在不同倍性、不同地域小麦属品种中, 长期的人

工选择在全基因组水平上产生了趋同进化的特征, 部

分同源基因反复经历独立的人工选择, 成为不同环境

下小麦塑造重要农艺性状、保持产量稳定的关键
[24].

亚基因组不对称性可能与转座子甲基化、siRNA等表

观遗传元件相关
[25]. 例如, 小麦亚基因组间表观调控元

件的差异决定靶基因组织特异性表达的差异. 在应对

环境刺激过程中, 调控元件表观修饰的变化与靶基因

的表达模式密切相关
[26]. 在种间杂交、基因组加倍以

及多倍化后自然选择和人工驯化等过程中的表观遗传

修饰可以为多倍体作物的遗传育种提供靶点.

1.4 多倍体作物驯化的遗传和基因组基础

研究人员在以往的研究中致力于鉴定控制多倍体

作物驯化的相关基因, 在不同的作物中已经鉴定出近

百个与植物株型发育、产量、开花时间和抗逆性等有

关的基因, 为多倍体作物驯化的遗传和基因组的研究

奠定了基础. 例如, 在小麦中, Q基因被鉴定为AP2家
族的一员, 该家族调控一系列特征丰富的性状, 如花序

结构(颖片形状和韧性)和开花时间(穗出苗时间)[27]. Q
等位基因中含有一种突变, 引起氨基酸突变,使小麦在

广泛栽培中具有自由脱粒的特性. 在马铃薯驯化过程

中, 可食用器官中甾体糖生物碱(steroidal alkaloids
and their glycosylated forms, SGAs)被清除或减少, 野
生马铃薯中的SGAs含量高于栽培马铃薯, 调控SGAs
含量的基因是马铃薯的关键驯化基因之一

[28].
近年来, 分子生物学和基因组学等学科的快速发

展, 为解析多倍体作物驯化的基因组学基础以及重要

农艺性状的遗传机制提供了强有力的工具. 对来自全

世界的93份野生小麦、六倍体农家小麦和主栽培种进

行全基因组重测序分析, 建立全面的小麦变异组信息,
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发现六倍体普通小麦的遗传多样性来源于野生小麦和

远缘野草频繁的基因渗入. 其中某些渗入片段在群体

中出现的频率随着驯化和改良显著增加; 从野生到农

家种的驯化阶段和从农家种到栽培种的现代育种阶段

分别鉴定出574和438个选择信号, 这两个选择阶段的

基因分别富集到昼夜节律和光合作用碳固定的通路

上
[29]. 对马铃薯的重测序分析也揭示了基因组上驯化

选择和遗传改良的选择区间. 在野生到栽培马铃薯的

驯化过程中, 鉴定出几千个高度分化基因和609个驯

化基因, 其中包括马铃薯苦味和块茎形成相关的基因,
它们在驯化过程中受到强烈选择, 表现出低遗传多样

性. 另外, 还发现野生马铃薯中含有丰富的抗性基因,
其R基因的多态性比栽培种高

[30]. 这些多倍体作物基

因组驯化和分化的研究, 为理解作物的进化历程和遗

传多样性, 深度解析重要农艺性状形成的遗传基础,
克服遗传资源同质化提供了重要的数据和理论支撑,
同时也为分子设计育种提供了大量分子标记.

综上所述, 基因组学、表观遗传学和群体遗传学

的快速发展, 为理解多倍体作物驯化和人工选择过程

中重要农艺性状的形成机制奠定了理论基础, 对进一

步挖掘多倍体作物优异的基因资源, 保障我国粮食安

全和农业可持续发展具有重大意义. 为了更好地利用

已有的农作物资源, 需要对作物多倍化和驯化的遗传

基础进行更深入的探索, 来指导作物的育种工作, 丰

富作物的种类, 从而满足人类社会的不断发展.

2 未来发展趋势

在全球气候变化加剧、资源环境的逐渐恶化和极

端自然灾害频发的大背景下, 作物的生产效率、产量

和品质受到严重威胁, 影响全球粮食安全和食物质量,
亟需育种新策略. 随着分子生物学、遗传学特别是基

因组学研究的快速发展, 利用基因编辑技术、染色体

工程、合成生物学等方法对野生资源进行从头驯化、

定向进化, 创制新型多倍体作物, 从而提高作物多样

性、增加环境变化适应性, 更好地提升产量品质、实

现精准改良, 是未来发展的必然趋势.

2.1 染色体工程技术克服生殖隔离、聚合野生优
异资源

野生资源的高效利用, 是未来作物种业创新的重

要途径之一. 染色体工程技术可以在一定程度上突破

种间杂交的生殖隔离, 实现多个外源优良基因或染色

体区段的同时渗入, 还可诱导全基因组水平新的遗传

和表观遗传变异, 对拓宽作物遗传基础、改良关键农

艺性状、改善农产品供求平衡具有重要意义, 该技术

在利用野生资源改良作物过程中, 具有不可替代的作

用和独特的优势. 例如, 20世纪, 李振声院士利用小麦

与长穗偃麦草远缘杂交, 通过染色体工程的方法创制

具有相对持久的抗病性、高产、稳产、优质的小麦新

品种“小偃6号”, 累计推广面积超过1.2亿亩. 此外, 具

有抗病、高品质、黄籽和广适应性的优良油菜新品种

也是由油菜栽培种与野生近缘种后代利用染色体工程

技术培育而来. 然而在远缘杂交过程中往往表现出杂

交不亲和、杂种不育以及后代疯狂分离等现象, 获得

稳定遗传的材料耗时较长. 因此, 急需在远缘杂交、

多倍体合成和进化理论的研究上实现新的突破, 以便

在育种实践中可以在更大范围内克服种间隔离, 实现

种质资源更广泛、更高效的利用.

2.2 作物重新设计与快速驯化

作物重新设计与快速驯化是指综合运用基因组学

和基因编辑等方法, 对野生或者半野生植物资源进行

重新设计, 在保持原有优异农艺性状的基础上, 进行

快速驯化, 获得新型作物的全新育种策略
[31]. 例如, 利

用基因编辑技术对四种野生番茄基因编码区和调控区

进行精确靶向, 将产量和营养性状精准导入野生资源,
快速驯化出兼具天然抗性、优良产量和营养性状的新

作物
[31~33]. 最近, 中国科学院遗传与发育生物学研究

所李家洋院士团队
[34]

突破高质量参考基因组、高效

遗传转化和基因组编辑体系等技术瓶颈, 实现从头快

速驯化异源四倍体野生稻, 将驯化时间从成千上万年

缩短到几年或十几年. 利用异源四倍体野生稻具有生

物量大、自带杂种优势、环境适应能力强等优势最终

有望培育出产量高、环境适应能力强的新型四倍体水

稻作物.

2.3 定向进化

定向进化是指通过随机突变和重组, 创制目标基

因的饱和突变文库, 根据特定需求和目的施加选择压

力, 快速筛选出具有期望的突变体. 我国科学家利用

两种单碱基编辑技术在植物中构建了新型饱和靶向内
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源诱变编辑器(saturated targeted endogenous mutagen-
esis editors, STEME),实现了基因的定向进化和功能筛

选
[34,35]. 同时, 利用单碱基编辑技术(base-editing-

mediated gene evolution, BEMGE)介导的植物内源基

因定向进化技术在水稻中模拟自然界长期进化过程,
短时间内创制成千上万个靶基因的新等位基因材料,
开发出具有除草剂抗性的水稻新种质, 助力农作物精

准分子育种
[35,36]. 植物中原位基因饱和突变和功能筛

选的定向进化新策略将有助于加快作物育种和重要功

能基因研究的进程, 为创制新型多倍体作物提供了前

所未有的能力和条件.

2.4 合成生物学

合成生物学是基于工程学的设计理念, 对生物体

进行有目标的设计、改造, 甚至是重新合成. 作为现

代生命科学最富前景的研究领域, 合成生物学根据人

类需求定向改造生物系统, 实现基础研究成果转化为

社会实际的生产力
[37]. 近年来合成生物学在农业领域

取得长足的发展. 例如, 美国科学家人工设计、改造

烟草的光呼吸路径, 使得烟草生长更快、更高、茎部

更粗大, 比对照多产出40%的生物量
[38]. 我国科学家

同期利用多基因组组装和转化系统在水稻叶绿体中成

功构建新的光呼吸旁路, 显著改善水稻植株的光合作

用效率, 生物产量和氮含量显著增加
[39]. 因此, 利用合

成生物学重新设计作物的光合作用场所和改善光呼吸

等途径培育更高产的水稻和小麦等作物是未来发展的

趋势(图1).

3 我国面临的瓶颈与对策

作物在长期的驯化过程中, 大量优良基因丢失, 遗
传多样性急剧降低, 不同品种间遗传资源同质化严重,
完全基于栽培种的育种受到了极大的限制. 我国作为

农业大国, 多倍体作物的研究具有得天独厚的优势.
为了进一步提高品种的优良性状, 应该加强对野生资

源的利用. 例如, 将野生水稻与栽培水稻杂交, 向栽培

种中导入具有优良性状的QTL[40]; 将野生大刍草与玉

米优良自交系进行杂交并且反复回交得到在开花期、

行粒数和粒重等性状上具有良好品质的近等基因

系
[41]; 油菜育种过程中也曾和二倍体白菜、甘蓝和黑

芥等近缘种杂交, 改良油菜的生育期、开花时间、菌

核病和根肿病抗性等
[42~44]. 然而, 基因组学的研究已

经证实, 在导入目标基因的同时, 也会渐渗大量野生

材料“不良性状”的基因. 这样不仅导致连锁累赘, 同

时也限制了该区域的进一步改良
[45].

关键的瓶颈及解决的对策主要包括以下三点.
(1) 理论瓶颈. 问题: 缺乏对多倍化、驯化和可控

重组基础理论的详细解析, 严重制约了多倍体作物的

开发利用与多倍体育种进程.
对策: (ⅰ) 以基因组功能解析为基础, 对多倍体形

成、多倍体基因组稳定的机制、多倍体作物驯化、杂

种优势形成以及多倍体二倍化的调控机制等进行详细

解析. (ⅱ)研究DNA序列和表观遗传特征,理解重组机

器工作模型从而确定基因组中的重组热点和机制, 进

一步实现人工操纵重组. 在酵母细胞中, 已经能够精

确靶向有丝分裂的重组
[46]. 理解重组机器的工作模式,

开发和改造重组机器用于在目标区域有效地控制作物

的减数分裂重组, 将为快速导入优良基因资源的同时

解决连锁累赘提供有力的工具.
(2)资源瓶颈. 问题:由于“选择性清除”和“连锁效

应”导致栽培材料中大量基因组空间被固定, 很难导入

新的基因和性状来培育高产、优质、多抗的作物新

品种.
对策: (ⅰ) 借助基因组学分析, 准确筛选出这些

“固定”的区域, 然后利用分子生物学对该区域内基因

的功能进行研究, 明确有利基因、有害基因, 最后通

过大规模群体中的重组或基因组编辑技术保留需要

的基因, 淘汰控制不良性状的基因. (ⅱ) 充分发掘和

利用野生资源, 丰富种质遗传多样性. 受限于地理分

布与气候环境, 我国野生种质资源总归是有限. 因此

加大对海外, 特别是物种起源地的种质资源的采集与

引进将是重要的努力方向. 在此基础上, 完成高通量

的表型与基因型鉴定, 构建多位一体的种质资源基因

型和表型数据库, 实现种质资源的高效共享与利用.
(ⅲ) 加强种间的杂交技术研究, 使用常规杂交或染色

体工程技术通过野生种来丰富多倍体遗传多样性从

而进行品种改良. 例如, 20世纪利用普通小麦与黑麦

杂交形成的1BL.1RS易位系, 将黑麦1RS染色体上携

带的多种抗病基因(小麦叶锈病、秆锈病、条锈病和

白粉病)转移到普通小麦遗传背景中, 含有1BL/1RS的
种质资源在全世界小麦育种中得到了非常广泛的应

用. 利用普通小麦和黑麦培育的八倍体小黑麦表现出
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小麦高产优质以及黑麦的抗逆性和高赖氨酸含量等

特点, 具有广泛的适应性, 可用于粮食作物、饲料和

生物能源.
(3) 技术瓶颈. 问题: 基因组编辑技术CRISPR/

Cas9可以定点敲除不良基因, 是一个高效且操作简单

的技术 , 并且已经成功应用于多种作物的遗传改

良
[47~49]. 但生物技术发展与育种发展进程不同步, 如

何使用现代生物技术在全基因组水平上做到精准育种

是目前亟待解决的问题.
对策: 加强相关基础领域的协同攻关和研究进展

的快速应用, 实现植物基因组的自由编辑, 定点敲除

不良基因, 精确敲入有利基因, 或对基因调控位点进

行定点改造, 打破常规育种的局限性. 制定基因编辑

作物的管理条例, 有序推进基因编辑作物的应用, 并

加强市场化引导.
总之, 面对机遇与挑战, 我国应该抓住时机, 尽快

对重大基础理论进行解析, 创制突破性种质资源, 将先

进生物技术与现代育种相结合, 从而加速我国相关农

业基础研究和作物生产育种的进程.

4 面向2035年的战略布局

(1) 全球作物种质和基因组地图计划. 长期定向

选择使作物群体遗传多样性降低, 同质化严重. 要从根

本上改善这个问题, 必须加强种质资源的收集、利用,
扩大作物的基因库, 打破现有品种遗传瓶颈, 实现品种

更新. 近一个世纪以来, 不断地收集种质资源(特别是

野生种质资源)对食物多样化和增加作物遗传多样性

至关重要. 因此种质资源是育种改良的重要物质前提,
也是世界各国都极为重视的研究领域, 每年在种质的

获取和保存上花费数百万美元. 但是目前对这些种质

的利用极不充分, 尤其在作物产量、营养、质量等复

杂性状方面. 近年来, 高通量测序技术发展迅猛, 产生

了大量的群体基因组数据, 结合高密度的分子图谱极

大提高了作图和定位的精确性, 为快速定位和挖掘重

要农艺性状的基因提供了强有力的支撑. 全基因组关

联分析(genome-wide association study, GWAS)借助基

因组学数据, 已经成为解析遗传性状的有效工具, 在作

物研究中应用广泛. 因此, 未来将对约3000种可食用植

物进行测序和重测序
[50], 从而能够更清楚地理解生物

遗传多样性产生的原因. 利用多维组学的研究工具,
系统理解重要农艺性状涉及的基因和途径, 鉴定更多

驯化和作物产量、品质以及抗逆抗病相关的基因资

源, 为多倍体作物重新设计和快速驯化提供更多靶基

因和底盘材料, 为全基因组分子设计育种奠定基础,
从而进行可持续性和粮食安全的需求研究, 做到科学

界数据共享(图2).
(2) 前沿基因组理论与技术. 虽然人工合成多倍

体已广泛应用于多倍体基础研究和多倍体作物的育种

实践, 但是总体潜力还没有得到充分挖掘, 其中一个主

要原因是多倍体形成和进化的理论基础研究还相对薄

弱, 因此人工合成多倍体后代的表型和遗传特点具有

较大的不确定性. 另一方面, 虽然远缘杂交在多倍体

作物的育种中发挥了重要的作用, 但在许多物种中,
远缘杂交还存在一定困难, 这也在很大程度上限制了

对优良野生资源的利用, 而且新产生的多倍体植物可

图 1 未来生物学技术的发展趋势
Figure 1 The development trend of future biological technology
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以观察到非常普遍的染色体数目和结构变异的现象,
表现出遗传不稳定性的问题, 是影响多倍体作物重头

驯化并实际应用的关键障碍之一. 因此, 未来需要综

合应用多维组学、人工智能、单细胞生物学、细胞与

染色体工程等工具深度解析远缘杂交和多倍体基因组

形成、演化以及多倍体二倍化机制, 对多倍体合成和

进化理论进行深入研究, 最终打破远缘杂交障碍, 在

育种实践中实现完全解除种间隔离. 并对遗传重组的

机制和基因组编辑的理论进行深入研究, 从而实现更

广泛、更高效地利用种质资源.
(3) 二倍体马铃薯育种计划. 多倍体的基因组高

度重复、自交衰退、自交不亲和等特点, 使其基础研

究、育种极具挑战性. 驯化的四倍体马铃薯是重要的

块茎类粮食作物, 并且其生产和育种都是在四倍体的

水平进行, 所以马铃薯产业面临两个结构性障碍. 第

一, 四倍体的遗传复杂, 导致育种周期长, 品种更新慢;
第二, 块茎繁殖存在繁殖系数低、储运成本高、易携

带病虫害等缺陷. 对马铃薯四倍体基因组分析发现,

四等位基因并非都有功能, 并且该基因组携带大量有

害突变, 这些研究基础为二倍体设计育种提供了有力

的理论支撑. 四倍体马铃薯是世界五大主粮之一, 所

以对马铃薯的再驯化, 即用二倍体替代四倍体, 杂交

种子替代薯块, 是实现马铃薯产业的“绿色革命”的有

效途径, 具有深远的意义. 最近通过基因组编辑技术,
为二倍体马铃薯自交不亲和的问题提供了重要的解决

方案
[51], 下一步将利用基因组学工具深入解析自交衰

退的遗传机制和控制位点并清除有害突变, 培育自交

系, 实现二倍体杂交马铃薯计划, 同时建立二倍体育

种和四倍体育种间衔接的理论和技术体系. 为了加快

马铃薯的遗传改良, Upotato计划被启动, 旨在利用现

代农业技术将四倍体马铃薯重塑成种子作物
[52]. 计划

在2035年前完成Upotato计划的技术革新, 以及整个马

铃薯产业链的全面转型, 这也将为多倍体作物的育种

树立一个典范.
(4) C4和固氮计划. 传统的植物生物技术更侧重

于个体成分的调控, 但改善复杂的多基因性状需要合

图 2 面向2035年战略布局的研究计划
Figure 2 The strategic planning for 2035
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理和系统的工程策略. 合成生物学采用生物系统的现

代工程原理, 以模块化遗传元件为基础, 通过数学模

型指导设计和表征单个元件的定量功能, 组装构建合

成生物系统, 便是符合这一策略需求的技术. 此外, 通
过基因工程改造植物以提高其生长和产量或将也是问

题的潜在解决方案. 在C4高光效作物和人工结瘤固氮

的合成育种研究上, 利用系统生物学、组学大数据结

合遗传分析, 大规模解析重要的复杂性状的分子模块,
鉴定关键基因和元件, 最终选择高效的元器件和途径

在受体作物中重新设计或组建整个遗传通路. 将合成

生物学的技术理念应用于作物育种, 将对未来人类农

业生产产生巨大影响.
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Crop domestication is the process to domesticate and propagate wild plants into cultivated crops, and its essence is to purposefully
preserve the genetic variation information on the genome through artificial selection. Domestication has played an important role in
the origin and evolution of human farming civilization, and promoted the sustainable development of human civilization and the rapid
progress of society, in which polyploidization is an important direction of crop domestication and improvement. Compared with the
diploid ancestor species, polyploid crops often have obvious phenotypic advantages, relatively high biomass and economic yield,
stronger resistance, as well as wider environmental adaptability. Important crops such as wheat (Triticum aestivum L.), cotton
(Gossypium spp.), rape (Brassica napus L.) and potato (Solanum tuberosum L.) have experienced a long evolutionary process, and are
comprehensive products of polyploidization and domestication. The evolution and domestication of polyploid crops and the
molecular mechanism of important agronomic traits have always been important scientific issues in the field of crop genetics and
breeding, which is of great significance for the molecular design and breeding of crops and sustainable development of agriculture.
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