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物种形成一直是进化生物学领域中最核心、最引人注

目的科学问题. 达尔文在其巨著《物种起源》中将此问题称

为“谜中之谜”(mystery of mysteries). 20世纪40年代,哈佛大学

进化生物学家恩斯特·迈尔(Ernst Mayr)定义了物种的生物学

概念(biological species concept), 即物种是能够相互配育的自

然类群,这些类群与其他类群存在着生殖隔离(reproductive iso-
lation, RI)[1]. 随后, 遗传进化生物学家杜布赞斯基(Dobzhans-
ky)、穆勒(Muller)等指出, 研究物种间生殖隔离的形成原因是

理解物种形成的关键, 并提出了形成RI的BDM(Bateson–Dobz-
hansky–Muller)遗传模型[2]. RI可进一步划分为合子前隔离(rre-
zygotic mechanisms)和合子后隔离(postzygotic isolation). 合子

前隔离发生在合子形成之前, 由于物种间栖息地、时间、行

为和/或生殖器官的隔离, 导致配子受精与合子形成受到阻碍.
合子后隔离发生在合子形成以后, 虽然两性配子可受精形成

合子, 但合子无或仅具弱生活能力(hybrid inviability or hybrid
necrosis), 或只能发育为不育的杂种(hybrid sterility, 杂种不育).
不同物种(果蝇、小鼠、猴面花、水稻等)杂交后代的广泛研

究表明, 杂种不育是导致物种间合子后隔离的最主要类型. 这
些研究极大加深了对物种形成的认识. 然而, 物种形成的过程

如何?控制物种形成的遗传基础是什么?物种形成的主要进化

驱动力是什么? 这些问题仍然充满争议.
水稻属于禾本科(Gramineae)的稻属(Oryza), 包括亚洲栽

培稻(Oryza sativa L.)和非洲栽培稻(O. glaberrima Steud.)两
个栽培稻, 以及20多个野生稻种. 亚洲栽培稻包括籼稻(indi-
ca)和粳稻(japonica)两个亚种. 水稻亚种间或种间杂交后代

存在广泛的杂种不育现象, 是研究生殖隔离极好的遗传材料.
近20年来, 随着遗传学、分子生物学、基因组学的飞速发展,

科学家们(主要是我国水稻科学家)在水稻中鉴定了十几个杂

种不育基因 , 包含杂种雌性不育基因(S5、S7、ESA1、
HSA1、S1)和杂种雄性不育基因(Sa、S1、Sc、qHMS7、S27/
S28、DPL1/DPL2、DGS1/DGS2、pf12/RHS12/Se)[3~13]. 针对

这些杂种不育位点, 科学家们提出“重复隐性配子致死”(du-
plicate-recessive-gametophytic lethal)和“杀手-保护者”/“毒药-
解毒剂”(killer-protector/toxin-antidote)两种遗传模型[14,15]. “重
复隐性配子致死”模型指出, 杂种不育由2个配子发育所必需

的非等位且功能冗余位点控制(F和F′), 每个位点上有显性可

育(F和F′)或隐性不育(f和f′)等位基因. 当携带不同等位基因

的亲本(FF/f′f′和ff/F′F′)相互杂交, 其杂种F1(Ff/F′f′)产生的配

子中有25%携带2个隐性基因f/f′, 因而败育. S27/S28、DPL1/
DPL2和DGS1/DGS2位点均属于这种类型. 而符合“杀手-保护

者”/“毒药-解毒剂”模型的杂种不育位点由多个紧密连锁的

基因组成. 这些基因分别编码“杀手/毒药”蛋白和“保护者/解
毒剂”蛋白. “杀手/毒药”对所有配子产生毒害作用, 引起配子

的败育; 而“保护者/解毒剂”能阻止“杀手/毒药”的毒害作用,
保障那些携带“保护者/解毒剂”基因的配子能够正常发育. 因

此, 当携带不同功能分化“杀手-保护者”/“毒药-解毒剂”系统

的水稻杂交时, 其杂种F1产生的配子中凡是携带功能性“保
护者/解毒剂”基因的配子均能正常发育, 而仅携带功能性“杀
手/毒药”基因而没有功能型“保护者/解毒剂”基因的配子败

育. S5、HSA1、S1、qHMS7和pf12/RHS12/Se位点均属于这

种类型. 目前尚不能明确Sa和Sc座位是否属于上述两个模型,
可能有待于它们分子机制解析后才能进一步确认. 这些研究

为从遗传层面深入理解杂种不育和物种形成提供了丰富的

信息.
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长期以来, 尽管水稻杂种不育领域取得了诸多重要进展,
但“杀手-保护者”/“毒药-解毒剂”模型背后的具体分子机制还

一直不清楚. 最近, 南京农业大学万建民院士团队鉴定到了

一个控制籼粳杂种花粉不育的主效位点RHS12. 该位点与近

期克隆的pf12和Se同属一个座位[16,17]. 遗传分析发现, RHS12
由iORF3/DUYAO和iORF4/JIEYAO两个紧密连锁的基因组成.
这两个基因普遍存在籼稻基因组中, 而在部分粳稻基因组中

均不存在. iORF3(DUYAO)编码一个毒药蛋白,定位在线粒体.
DUYAO与线粒体呼吸链中核心功能蛋白OsCOX11互作引发

线粒体功能障碍, 诱发细胞程序性死亡(program cell death,

PCD)导致花粉败育. iORF4(JIEYAO)编码一个解药蛋白, 能

够与DUYAO蛋白互作将DUYAO带至自噬体使其降解, 进而

释放OsCOX11, 使得花粉正常发育(图1). 因此, 在籼粳杂种花

粉发育过程中, 不携带这对基因的粳型花粉选择性败育, 而

携带这对基因的籼型花粉发育正常. 该研究首次从遗传、细

胞和分子层面完整清晰地阐明了RHS12调控水稻杂种不育的

机理, 实现了该领域的重大突破.
功能型DUYAO-JIEYAO通过操纵配子发育使自身“偏向

性”遗传到后代 , 这种现象在遗传学上被称为“基因驱

动”(gene drive)[18]. 能够产生“基因驱动”效应的遗传元件一

图 1 (网络版彩色)RHS12座位的演化规律与杂种不育分子机理. (a) RHS12座位上DUYAO和JIEYAO的进化规律, 及毒药-解药控制籼粳稻杂交

花粉不育; (b) 毒药-解药工作模型. G-I不存在DUYAO和JIEYAO基因, G-II、G-III和G-IV分别代表不同功能分化型DUYAO和JIEYAO组合. Re-
produced with the permission from Ref. [13], Copyright © 2023 Cell Press
Figure 1 (Color online) The evolution trajectory of RHS12 and its molecular mechanism underlying hybrid male sterility in rice. (a) The evolution
trajectory of RHS12, and its “toxin-antidote” mode controlling indica-japonica hybrid pollen sterility. (b) The working model of DUYAO and JIEYAO.
G-I lacks DUYAO and JIEYAO genes; G-II, G-III and G-IV indicate different functional divergent groups of DUYAO and JIEYAO. Reproduced with the
permission from Ref. [13], Copyright © 2023 Cell Press
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般对生物个体本身适应性并没有什么好处, 甚至产生不利影

响; 但在群体水平能够增加其传递给后代的概率, 因此又被

称为“自私基因”. 为了探究“基因驱动”在水稻物种形成中的

作用, 研究人员进一步分析了DUYAO和JIEYAO在栽培水稻

及其祖先中的起源和分布 . 有趣的是 , 研究人员发现 ,
DUYAO和JIEYAO在原始祖先野生稻中(如澳洲野生稻、药

用野生稻等)并不存在, 随后产生无功能的类型, 最后在亚洲

栽培稻的祖先普通野生稻中分别进化出具有功能的JIEYAO
和DUYAO组合. 经过人类的驯化, 部分早期籼稻农家种继承

了这对基因组合, 而早期粳稻农家种没有继承这一功能类型,
从而导致不同野生稻和亚洲栽培稻群体间的杂交产生杂种

花粉不育, 有效防止了不同水稻群体间的基因交流(图1). 该

研究还发现 , 大部分现代籼稻品种均含功能型DUYAO-
JIEYAO组合, 而现代水稻育种无意中将这对基因从籼稻引

入粳稻后, 其在粳稻种群中快速扩散, 进一步证明了这对基

因具有“基因驱动”特性.
杂交水稻的利用为我国粮食安全作出了巨大贡献, 但是

目前杂交稻多为籼稻亚种内杂交品种, 杂交亲本遗传关系近,
其产量潜力挖掘已趋极限. 籼粳稻亚种间杂交具有强大的杂

种优势, 预期产量可较目前广泛种植的籼/籼杂交稻进一步提

高20%左右, 是杂交稻育种进一步发展的主要方向, 但籼粳杂

种不育极大地限制了杂种优势的利用. DUYAO-JIEYAO等杂

种不育基因的克隆为克服籼粳杂种不育提供了有效的策略.
利用分子标记辅助选择手段将杂种广亲和基因(如S5)导入籼

稻和粳稻, 或将多个籼稻杂种不育座位导入粳稻, 或利用基

因编辑技术将毒药基因(如DUYAO)敲除, 均可创制适用于籼

粳稻杂交育种的新种质. 此外, 利用这对基因“基因驱动”特
性, 可将育种中的优异等位基因与DUYAO-JIEYAO串联导入

待改良品种中, 驱动这些基因在后代群体中快速传播, 从而

提高育种效率.
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