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现代玉米起源新见解——两类大刍草的混血 

于熙婷, 黄学辉* 

上海师范大学生命科学学院, 上海 200234 

摘要  农作物驯化推动了农业文明的出现和繁荣, 是人类历史上的重大事件。玉米(Zea mays)作为全球范围内的重要粮食

作物, 其驯化起源一直备受生物学和历史学界的关注。之前, 现代玉米起源自小颖大刍草亚种(Z. mays subsp. parviglumis)

的观点一直占主流地位。近期, 严建兵与其合作团队系统收集并梳理了玉米各种类型野生种和栽培种资源, 综合运用基因

组学、群体遗传学和数量遗传学方法及考古学成果, 发现现代玉米也存在墨西哥高原亚种(Z. mays subsp. mexicana)的杂

交渐渗, 并影响了诸多农艺性状, 进而提出现代玉米起源的新模型。 
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人类祖先在几千年前从狩猎采集进入农耕社会。

农耕文明的出现是人类历史上划时代的重大事件。与

狩猎采集相比, 农耕方式使得食物来源更为稳定, 人

类开始定居生活, 人口大幅增长并聚集, 文明由此迈

入一个新阶段。在此过程中, 水稻(Oryza sativa)、小

麦(Triticum aestivum)、玉米(Zea mays)和谷子(Seta- 

ria italica)等农作物的驯化起到非常关键的作用, 是

人类历史上 伟大的发明之一。 

农作物驯化通俗说法是人类祖先对野生植物长

期且定向的筛选改良。在漫长的人工栽培过程中, 人

类喜好的野生植物的性状被不断选择并保留下来。近

年来, 分子生物学研究揭示了驯化过程中个别重要基

因的功能变异产生了人类期望的表型变化(Huang et 

al., 2022a)。例如, 水稻sh4基因编码区1个单碱基的

变异(对应氨基酸从赖氨酸变成天冬酰胺)使籽粒成熟

后由落粒变成不落粒(Li et al., 2006); 玉米tga1基因

编码区1个碱基的变异(对应氨基酸同样是从赖氨酸

变成天冬酰胺)使籽粒由硬壳变成无壳(Wang et al., 

2015)。这些适合人类耕种的遗传变异逐渐被保留下

来继续传代。历经几千年, 数十个(或者更多)优异等

位基因被筛选出来并聚合, 使得野生植物慢慢演变为

栽培作物。 

一般而言, 重要农作物的起源地即是农耕文明的

起源地。上文提到的水稻、谷子、小麦和玉米分别源

自中国南方和北方、西亚两河流域(伊拉克等国家)及

墨西哥地区(Doebley et al., 2006), 这些地方均为古

文明所在地。一般认为现代玉米的祖先是小颖大刍草

亚种(Z. mays subsp. parviglumis)。长期的驯化改良 

使两者在农艺性状上有一定差异, 但依然可自由杂

交。从全基因组水平上看, 小颖大刍草亚种是现代玉

米 近缘的祖先, 显示出单次起源的特征(Matsuoka 

et al., 2002)。但近年来的研究也发现, 现代玉米的某

些等位基因与墨西哥高原亚种(Z. mays subsp. mexi- 

cana)相近(Hufford et al., 2013; Calfee et al., 2021)。

以上分子研究结果结合一些考古证据, 暗示现代玉米

可能并不只源于小颖大刍草亚种。 

近日, 华中农业大学严建兵团队联合美国加州大

学戴维斯分校等多家单位, 基于基因组学和群体遗传

学方法, 系统梳理了小颖大刍草亚种和墨西哥高原亚

种在现代玉米演化过程中的作用, 提出玉米驯化起源

的新模型(Yang et al., 2023)。该研究选用多种类型玉

米, 包括90份墨西哥高原亚种、75份小颖大刍草亚

种、338份玉米农家品种以及507份现代玉米自交系, 

绘制了它们的全基因组遗传变异图谱, 并结合地理分
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布对各类型群体进行了详细比较。通过群体遗传学分

析, 研究人员鉴定出现代玉米基因组中约有18%来自

墨西哥高原亚种祖先。 同时, 他们还开展了常见农艺

性状的全基因组关联分析和候选基因鉴定, 发现墨西

哥高原亚种的杂交渐渗影响现代玉米的很多表型特

征, 如开花时间及类胡萝卜素和油分含量。 

综合以上信息, 研究人员提出玉米 早单起源自

墨西哥平原地区的小颖大刍草亚种, 而后与墨西哥高

原地区的墨西哥高原亚种发生了亚种间杂交和基因

渐渗事件, “混血”后的玉米进一步扩散到整个美洲

大陆(图1)。该模型深入阐明了玉米的驯化过程和遗传

多样性, 对了解古代农业文明和推动玉米的遗传改良

具有重要意义。该研究还将群体遗传学与数量遗传学

相结合, 鉴定了墨西哥高原亚种杂交渐渗位点和相关

农艺性状, 为后续这些基因的系统化定位克隆和功能

研究提供了重要线索。 

玉米的驯化历程些许类似于现代人类的演化。近

年的研究表明, 走出非洲后, 人类的祖先与尼安德特

人(Neandertal)和丹尼索瓦人(Denisovan)可能存在

一定程度的混血。如今, 除非洲以外的其它各洲人群

的基因组中约有1%–3%的尼安德特人基因, 大洋洲

的原住民人群则含有5%的丹尼索瓦人基因(Pääbo, 

2015)。同样, 水稻的驯化也经历多次复杂的“混血”

事件(Huang et al., 2012; Jing et al., 2023)。通过长

期的驯化选择, 中国南方地区的多年生普通野生稻演

变成粳稻亚种, 在扩散到东南亚和南亚的过程中其与

当地的一年生普通野生稻(或半驯化状态的水稻)发生

杂交。很多驯化基因通过这种方式从粳稻基因组中杂

交渐渗到一年生普通野生稻中, 逐渐形成多样性更为

丰富的籼稻亚种。 

这些现象也引发了我们对物种微进化过程的更

多思考。尤其是在栽培植物或家养动物驯化过程中, 

为什么会频繁出现杂交渐渗? 其中可能既有偶然性, 

亦有必然性。同一物种不同类群(甚至近缘物种)之间

只要无地理和生殖隔离, 就天然存在一定频率的基因

交流。古人类的迁徙更是极大地增加了驯化种与不同

地区近缘类群(或近缘种)间杂交的可能。从种群生存

角度上看, 基因池也需要尽可能保持丰富的遗传多样

性, 以便在空间上适应不同地区的自然环境及在时间

上直面可能出现的各类气候变化。正如原文讨论中所

述, 来自墨西哥高原亚种的杂交渐渗可能是古人类不

同部落交流时不经意间碰撞出的火花, 混血后的新玉

米也许具备某些优势而被保留下来(Yang et al., 

2023)。对于前者, 美洲地区的考古研究和古DNA测 
 

 
 

图1  现代玉米起源过程简图 

研究人员推测, 现代玉米(Zea mays)首先起源于墨西哥平原地区的小颖大刍草亚种(Z. mays subsp. parviglumis), 而后与墨西哥高

原地区的墨西哥高原亚种(Z. mays subsp. mexicana)发生杂交渐渗。DNA双螺旋中深蓝、浅蓝和橙色分别示意小颖大刍草亚种单倍

型、墨西哥高原亚种单倍型和驯化改良产生的新变异。 
 

Figure 1  A simplified diagram of the origin process of modern maize 
Researchers speculate that modern maize first originated from the parviglumis type of teosinte in the Mexican lowlands, and then 
introgression with the mexicana type of teosinte in the Mexican highlands occurred. The deep blue, light blue, and orange colors 
in the DNA double helix represent the haplotypes of parviglumis-type teosinte, mexicana-type teosinte, and new allelic variation 
during domestication, respectively. 
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序(如果有的话)可能会提供更多线索; 对于后者, 由

于不同类型大刍草与现代玉米间可创制人工群体, 能

较为方便地开展各类性状的遗传定位和基因功能研

究, 故不久的将来这一谜团也许会被揭晓。 

“往事越千年, 魏武挥鞭, 东临碣石有遗篇。萧

瑟秋风今又是, 换了人间。”从粮食作物驯化开始,

农业文明已历经几千年。而今迈入21世纪, 全球人口

增长、淡水资源缺乏和气候环境变化给农业生产带来

前所未有的挑战。可持续发展的理念、各领域科技的

进一步融合及资源信息的交流共享为应对这些挑战

带来了希望。在农作物的遗传改良上, 几千年前人类

祖先驯化农作物的经验也在提示我们, 要充分利用好

物种的遗传多样性。如今, 亚种间或种间的杂交选育

仍是创制植物新品种的重要手段。尽管人工诱变技术

可在短时间内实现大量突变的创制, 但很难替代大自

然千万年的累积和冲刷。包括野生近缘种在内的各类

种质资源的收集利用(Huang et al., 2012; Jing et al., 

2023; Yang et al., 2023)、性状解析(Li et al., 2006; 

Huang et al., 2022b)和精准设计(Yu et al., 2021)有

望为作物改良开辟新路径。 
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New Insights Into the Origin of Modern Maize-hybridiza- 
tion of Two Teosintes 

Xiting Yu, Xuehui Huang* 

College of Life Sciences, Shanghai Normal University, Shanghai 200234, China 

Abstract  The domestication of crops was a significant event in human history, which led to the emergence and pros-

perity of agricultural civilization. Maize is an important global food crop, and its domestication origin has long attracted the 

attention of both the biological and historical communities. The mainstream view in the past was that modern maize ori-

ginated from the parviglumis type of teosinte. Recently, Yan Jianbing and his collaborators systematically collected and 

sorted various types of wild and cultivated maize resources, and comprehensively applied genomics, population genetics, 

and quantitative genetics methods, along with the use of archaeological findings. They found that modern maize also has 

the gene introgression of the mexicana type of teosinte, which has influenced many agronomic traits. A new model for the 

origin of modern maize has been proposed based on these findings.   
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