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摘要 杂种优势是现代作物改良的重要理论与技术基础, 其利用推动了农业生产力的显著提升. 生物技术与育种 

技术的快速发展和融合, 极大地丰富了杂种优势的研究手段与应用深度. 本研究以“第一届全国作物杂种优势与生 

物育种学术大会”报告为基础, 系统综述了作物杂种优势与生物育种的研究进展, 回顾了作物杂种优势机理解析、 

杂种优势利用技术的发展历史, 探讨了作物生殖发育与雄性不育机制研究及其在杂种优势利用中的作用. 重点总 

结了决定作物产量、生产效率以及调控胁迫条件下作物生长发育等重要性状的关键基因. 分析了基因组解析在生 

物育种中的应用实践, 以及基因编辑、合成生物学等现代生物育种技术的集成化与应用推广对提升育种效率的深 

远影响. 此外, 本文还阐明了通过提高种子质量、提高育种区域特异性以及提高育种主体水平等方面发展作物种 

业新质生产力的路径. 最后, 提出解析杂种优势形成的分子机制、释放基因编辑技术应用潜力、利用人工智能和 

大数据技术优化生物育种范式、关注环境适应性气候变化对育种工作的影响等是未来作物杂种优势与生物育种 

研究的发展方向, 以期为保障粮食安全、农业可持续发展提供理论研究与技术应用的参考. 
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随着全球人口增长与气候变化等多重因素的影响, 
粮食安全问题日益严峻, 作物杂种优势的研究和生物 

育种技术的融合成为推动现代农业可持续发展的重要 

途径之一 [1]. 杂种优势利用不仅可提高作物产量和抗逆 

性, 还可优化资源利用效率和降低农业生产的环境影 

响, 为保障国家粮食安全和农业绿色发展提供理论基 

础和技术支撑 [2]. 作物杂种优势的形成机理涉及复杂 

的遗传调控网络、发育过程以及作物与环境的相互作 

用, 而生物育种技术为解析这些复杂机制提供了新工 

具 [3]. 近年来, 针对作物生殖发育及雄性不育机制的深 

入研究, 不仅进一步揭示了育性调控的分子基础, 还推 

动了杂种优势利用模式的创新和效率提升 [4]. 此外, 结 

合基因组解析与关键功能基因挖掘方面的研究成果, 
生物育种技术正通过精准的性状改良手段, 加速作物 

遗传多样性扩展与优异种质创新 [5]. 基因编辑、全基 

因组选择和合成生物学等技术的整合, 使作物能够在 

更短时间内实现更高效的遗传改良和环境适应性优化, 
从而显著提高粮食生产的系统韧性 [6].  

本文以“第一届全国作物杂种优势与生物育种学 

术大会”的精彩报告为基础, 按照大会学术版块设计的 

思路(图1), 分别总结了“十四五”重点研发计划“农作物 

育性与生殖发育分子调控机制”项目交流报告、作物 

关键基因挖掘与基因组解析、作物生物育种与新质生 

产力发展三大方向六大版块的56个报告内容(报告视 
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频可登录大会官方网站回访观看, https://hycbb.ustb. 
edu.cn/sphy/sphf/index.htm). 据此综述了作物杂种优势 

的形成机理及其生物育种应用的研究进展, 特别强调 

了基因组技术、生物育种技术集成与应用对现代农业 

高质量发展的推动作用, 以期通过对大会专家报告的 

总结凝练, 反映本领域最新研究进展, 为国家粮食安全 

和全球农业食物系统可持续发展提供科学参考.  

1 作物杂种优势形成机理 

杂种优势形成机理非常复杂, 解释其机理的经典 

假说很早就被提出, 如“显性假说”“超显性假说”和“上 

位性假说” [7]; 随着新技术和新方法的采用, 杂种优势 

形成机理研究取得了显著进展, 推动了杂种优势在不 

同作物中的应用(图2). 水稻和玉米是较早利用杂种优 

势的两大作物. 我国在杂交水稻研究和应用领域一直 

保持世界领先水平. 从1926年开始, 丁颖进行了栽培稻 

及野生稻间以及栽培稻种间杂交试验工作, 并先后育 

成了一批水稻新品种, 开启了我国水稻杂交育种历程. 
水稻雄性不育材料的发现和应用极大地推动了杂种优 

势的育种应用. 1966年, 袁隆平首次提出了水稻具有杂 

种优势; 随后, 以袁隆平为代表的中国科学家在1973年 

实现了杂交水稻三系配套; 1981年, 石明松提出两用不 

育系概念, 开启了我国两系法杂交水稻育种技术的新 

纪元. 玉米中, 美国于1926年开始双交种的商业化推 

广, 并于1963年开始单交种的推广. 我国于1963年育成 

并开始推广玉米单交种新单1号, 实现了玉米单交种生 

产应用与美国同步. 随后, 分子标记辅助选择等技术促 

进了杂交种的选育和改良. 在基因组学时代, 马铃薯杂 

交种“优薯1号” [8]的育成表明基因组设计和基因编辑技 

术可极大促进作物杂种优势的利用(图2).  
玉米和水稻是杂种优势最强、杂交育种应用最成 

功的两大作物, 也是杂种优势机理研究最多的两大作 

物. 近年来, 随着基因组学、大数据和人工智能的迅速 

发展, 杂种优势机理解析研究呈现出多组学贯通、多 

数据融合、多学科交叉的特点, 取得了一些重要进展.  
通过基因组测序等基因组学方法解析强杂种优势 

双亲或代表性优势群的遗传信息, 以及通过全基因组 

关联分析(genome wide association study, GWAS)发掘 

重要性状关联位点, 为基因组水平上解析和利用作物 

杂种优势提供了重要参考. 在玉米中, 北京市农林科学 

院赵久然团队通过系统研究黄早四种质的基因组信息, 
明确了黄早四来源于塘四平头与黄四平头天然杂交后 

又回交了一次塘四平头再经人工自交选育的历程, 破 

解了黄早四自交系的来源之谜 [9]; 华南农业大学王海 

洋团队采用基因组学方法, 解析了不同年代玉米育种 

材料中母本群和父本群的演化规律、有利等位基因频 

率演变、杂优模式与遗传距离关系等问题, 揭示了玉 

米杂种优势群的演化规律和杂种优势的基因组学规律, 
并挖掘出新的杂种优势位点 [10]. 在水稻中, 中国科学院 

上海生命科学研究院韩斌团队通过对一千余份杂交稻 

品种和17套代表性遗传群体进行田间产量性状测定和 

分析, 系统鉴定出控制水稻杂种优势的主要基因位点, 

图 1 第一届全国作物杂种优势与生物育种学术大会学术版块与各版块报告数量 
Figure 1 Academic sections and the number of presentations in each section at the First National Conference on Crop Heterosis and Bio-breeding of 
China  
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发现水稻产量杂种优势主要源于不完全显性效应 [11]. 
通过基因组和转录组等多组学大数据融合分析进 

一步推动了杂种优势机理研究中创新成果的产生. 在 

玉米中, 中国农业科学院李新海团队通过转录组水平 

研究, 发现杂交种中存在基因表达互补模式, 可促进杂 

种优势形成 [12], 为在基因表达层面理解杂种优势形成 

提供了新证据; 华中农业大学严建兵团队通过大规模 

测配试验产生四万多个杂交种, 之后通过传统表型测 

定和机器学习结合的方法获得表型数据, 再通过全基 

因组关联分析方法, 发现杂交种中基因的显性互补作 

用可以解除亲本中基因间的抑制性互作, 从而产生杂 

种优势 [13], 显示了机器学习等人工智能技术对作物杂 

种优势研究的推动作用. 在水稻中, 华中农业大学张启 

发团队通过分析杂交稻4个条件下3种组织的转录组数 

据, 发现杂交种能在特定的时空条件下选择性地表达 

有益的等位基因, 从而表现出杂种优势, 进而提出“方 

向变换的等位基因特异表达假说” [14]; 湖南杂交水稻研 

究中心袁定阳团队通过基因组和转录组分析相结合, 
通过分析水稻配组规律、亲本变异差异频率、重要基 

因单倍型组合和等位基因特异表达等, 解析了水稻杂 

种优势形成的机理 [15]; 中国农业大学李自超和张洪亮 

团队通过杂交种数量性状位点(quantitative trait locus, 
QTL)分析、转录组分析、模拟计算及实验验证等方 

法, 基于水稻杂种优势的遗传基础, 发现杂交种中非加 

性效应是由于亲本中纯合等位基因功能不能完全发挥, 
但杂交种中某一个等位基因功能可以充分发挥, 从而 

表现出部分显性、显性甚至超显性效应, 进而提出了 

解释杂种优势发生的“不充分背景下纯合子功能不足 

模型” [16]. 在拟南芥中, 北京大学邓兴旺团队以Col-0生 

态型为母本配置200个杂交组合, 通过对生物量的基因 

组关联分析和代表性杂交组合的转录组分析, 发现杂 

种优势相关候选基因显著富集于胁迫响应相关通路, 
且这些基因的表达在强优势组合中被显著抑制, 在弱 

优势组合中则保持稳定, 据此提出“生长与抗性平衡” 
影响拟南芥生物量杂种优势, 为理解作物杂种优势提 

供了可贵参考.  
杂种优势基因挖掘和鉴定是在单基因水平上深入 

解析杂种优势形成机理的重要证据, 也是分子设计育 

种时代高效利用杂种优势的遗传基础. 在玉米中, 河南 

农业大学汤继华团队通过定位克隆研究, 发现了一个 

调控玉米穗粗的杂种优势位点hlEW2b [17], 是玉米产量 

杂种优势基因挖掘和应用的重要成果. 在水稻中, 湖南 

图 2 作物杂种优势利用技术与应用的发展历史 
Figure 2 History of technologies and applications in crop heterosis utilization  
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农业大学段美娟团队发现杂交稻CY1000同时具有父 

本来源的耐盐基因OsAAT30P, 又有母本来源的耐盐基 

因OsWRKY72M, 并通过OsWRKY72-OsAAT30/OsG
STU26模块的调控, 使得杂交稻的耐盐性表现出超显 

性效应 [18]. 在拟南芥中, 北京大学邓兴旺团队发现杂交 

种中一个水杨酸通路相关基因CCA1可于病原菌入侵 

后节律性的超高亲表达和超低亲表达, 导致积累水杨 

酸和促进光合作用并举, 从而产生抗病和生长的双向 

杂种优势, 为作物杂种优势基因利用提供了新思路 [19]. 
此外, 杂种优势相关基因和位点挖掘新方法是杂种优 

势机理解析的重要技术. 华中农业大学章元明团队通 

过对关联分析中主效位点探测、环境互作和上位性检 

测时过多的方差组分进行压缩, 开发出3VmrMLM关联 

分析新方法, 提高了关联位点检测的准确性和敏感性, 
为杂种优势位点检测提供了一个新的“利器” [20].  

总之, 作物杂种优势利用历史久远, 对作物杂种优 

势的机理解析研究正不断深入, 作物杂种优势基因挖 

掘成果层出不穷. 在研究内容上, 杂种优势新机制发 

现、新的重要基因挖掘以及对更深更根本层次规律的 

探索研究, 仍然是杂种优势机理解析的重要命题; 在研 

究方法上, 杂种优势机理解析已进入多组学、大数据 

和人工智能技术相结合的新时代, 并进一步通过这些 

技术的利用促进作物杂种优势机理和基因的育种应用.  

2 作物生殖发育、雄性不育与杂种优势利用 

杂种优势利用的前提是有效阻碍相同基因型亲本 

植株间自交, 或者克服亚种间甚至物种间的生殖隔离, 
以产生杂合体F 1代. 这些问题的解决需要深入研究植 

物有性生殖的两个重要阶段——配子体发育和传粉受 

精. 雄性不育突变体的发现及其机理研究, 可用于创制 

不育系, 免除去雄步骤、极大简化杂交制种流程; 自交/ 
异交不亲和机理研究和应用, 可在免除去雄步骤的同 

时节省大田隔离空间; 受精作用机制研究则有助于更 

强的物种间杂交种的创制和利用(图3).  

2.1 作物雄性不育研究与杂种优势利用 

植物雄性不育是指雄性器官不能产生功能正常的 

雄配子, 而营养器官和雌性器官发育和功能正常的现 

象. 导致雄性不育的因素包括基因突变等遗传因素和 

高温等逆境条件. 其中, 可遗传的植物雄性不育包括细 

胞质雄性不育(也称质核互作雄性不育)和细胞核雄性 

不育, 后者还包括环境稳定型核不育和环境敏感型核 

不育等, 相关研究的理论创新可以带动雄性不育应用 

的技术突破, 提高作物杂种优势利用效率(图3). 另外, 
高温导致的不可遗传的雄性不育对粮食安全造成巨大 

威胁, 需要通过抗逆育种克服其不利影响.  
近年来, 在作物核不育、环境敏感型不育和细胞 

质不育的理论和应用研究方面, 我国科学家取得了一 

系列重要成果. 北京科技大学万向元团队通过正、反 

向遗传学策略, 批量挖掘玉米核雄性不育新基因42个, 
并系统解析了其中部分关键基因的分子机理 ,  如 

ZmMs7 [21,22]、ZmMs30 [23]、ZmMs33 [24,25]、ZmMs1 [26]、 

Z m M Y B 8 4 、 Z m P K S B 、 Z m T K P R 1 - 1 / - 2  [ 2 7 , 2 8 ] 、  

ZmENR1 [29]、ZmACSN2/3 [29]等, 初步构建了玉米花药/ 
花粉发育的分子调控网络 [26,30,31], 为基于调控网络的 

玉米核不育系智能分子设计提供了理论支撑. 中国农 

业大学/天津农学院金危危团队通过研究高温胁迫下茎 

尖分生组织的完整性和减数分裂细胞的抗逆性, 解析 

了玉米温敏无雄穗突变体tvt1-R的分子作用机理 [32]. 上 

海师范大学杨仲南团队构建了拟南芥花药和花粉发育 

的调控通路DYT1-TDF1-AMS1-MS188-MS1; 提出缓 

慢发育是光温敏不育系育性恢复的共性机制, 鉴定了 

水稻和玉米光温敏雄性不育系, 并利用tms15成功将三 

系水稻转为两系 [33~35]. 中国科学院植物研究所漆小泉 

团队系统研究了生物合成萜类的关键酶2,3-环氧鲨烯 

环化酶, 其中OsOSC12功能缺失导致一种新型的湿度 

敏感型核雄性不育 [36]; 同时创建了小麦和玉米湿度敏 

感型核雄性不育材料, 为作物两系法制种提供了基因 

和种质资源 [37]. 南京农业大学杨守萍团队发现大豆细 

胞质雄性不育基因ORF178和ORF261影响线粒体基因 

组重排, 并克隆了育性恢复基因PPR576, 为大豆三系法 

杂交育种技术体系的建立奠定了基础 [38], 也是对早期 

水稻三系法杂交制种技术的继承和发展 [39].  
在作物雄性不育取得理论突破的基础上, 雄性不 

育技术创新也取得了系列重要进展. 万向元团队创建 

了玉米新型工程不育技术体系——多控不育(multi- 
control sterility, MCS) [22,23,40]和显性不育(dominant genic 
male sterility, DGMS)技术体系 [21], 对提高玉米等作物 

的杂交育种、制种和杂种优势利用效率具有巨大的推 

动作用. 玉米多控不育技术引入两个花粉失活基因和 

一个抗除草剂基因, 相对于国外同类的玉米SPT(seed 
production technology)核不育制种技术 [41], 转基因花粉 

传递率更低, 更加安全高效. 显性不育技术不受背景基 

因型限制, 可广泛用于玉米自交系改良; 显性不育杂交 
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种与正常杂交种混种, 由于雄穗不育可以节约物质和 

能量, 使玉米籽粒增产15%~28% [42]. 同时, 该技术打破 

植物物种界限, 可用于水稻、小麦等不同作物显性核 

不育系的创制, 极大提高作物杂种优势利用效率. 北京 

市农林科学院赵昌平团队基于BS型光温敏不育小麦, 
成功创建了两系杂交小麦技术体系 [43,44]. 南京农业大 

学管荣展团队开展了油菜低温不育系在杂种优势利用 

中的探索, 建立了油菜两系法杂交制种技术体系 [45,46].  
此外, 全球气候变暖加速, 高温败育导致的减产严 

重影响棉花、玉米等产业安全 [47]. 华中农业大学张献 

龙/闵玲团队鉴定到GhHRK等13个参与高温下棉花花 

药发育及高温响应的基因并解析其分子调控网络 [48], 
建立了分子育种体系, 应用于耐高温棉花种质改良和 

新品种选育. 中国科学院植物研究所张梅团队解析了 

玉米核心耐热模块ZmHSF20-ZmHSF4-ZmCesA2通过 

调控纤维素合成进而调节耐热性的分子机制 [49]. 这些 

研究为开展作物耐高温育种、提高杂种优势利用效率 

提供了重要参考.  

2.2 作物传粉受精机制研究与杂种优势利用 

被子植物的成功受精不仅是物种繁衍的基础, 也 

是作物产量形成的基础, 受到精细的调控. 在模式植物 

拟南芥中, 中国科学院遗传与发育生物学研究所李红 

菊团队发现MADS-box蛋白AGL80通过转录抑制机制, 
决定中央细胞的命运, 保障胚乳细胞的发生, 同时介导 

花粉管吸引 [50]. 此外, 还发现了新的花粉管吸引机制, 

在助细胞系统失活受精失败后, 中央细胞可作为后备 

机制保障受精 [51]. 花粉管类受体激酶DEB1/2/3通过 

Ca 2+信号调控花粉管爆破释放精细胞 [52,53], K +转运蛋 

白CHX17/18/19调控精细胞的渗透势, 维持精细胞形 

态, 保障被释放的精细胞不会吸水涨破, 从而确保双受 

精完成 [54]. 植物受精机制的解析为革新作物制种技术、 

打破生殖隔离扩展远缘杂交范围等提供了理论支撑 

(图3).  
水稻是我国重要的口粮作物, 打破种间、亚种间 

的生殖隔离, 提高杂种优势利用效率, 对保障我国粮食 

安全具有重要意义. 南京农业大学万建民/余晓文团队 

以亚洲栽培稻、近缘野生种南方野生稻为材料构建分 

离群体, 鉴定到四个调控杂交种花粉育性的主效位点; 
完成了其中两个主效位点qHMS7和qHMS1的基因克隆 

和机制解析, 阐明了水稻“自私基因”的遗传机制和F 1中 

配子选择性致死的机理 [55]. 同时, 结合广亲和等位基因 

挖掘和基因编辑技术进行了水稻广亲和材料的创制, 
为克服水稻籼粳亚种间杂种不育、实现杂种优势充分 

利用提供了重要的理论指导和材料基础.  
玉米单向杂交不亲和性是一种限制玉米与大刍草 

之间以及玉米群体之间基因流动的合子前生殖屏障. 
中国科学院遗传与发育生物学研究所陈化榜团队确定 

了单向杂交不亲和性的三个遗传位点Ga1、Ga2和 

Tcb1的雄性和雌性决定因子, 并揭示了每个位点上单 

个雌性和多个雄性决定因子共同调节玉米单向杂交不 

亲和性的分子机制, 据此开发了玉米无隔离制种技 

图 3 作物生殖发育、雄性不育和异交不亲和基因及杂交制种技术与应用 
Figure 3 Genes for crop reproductive development, male sterility, and cross-incompatibility, and their applications in hybrid seed production 
technologies  
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术 [56], 可在杂交制种时免除“隔离区”设置, 显著提高了 

土地利用效率和经济效益.  

3 作物关键基因挖掘与生物育种利用 

虽然目前已完成功能解析的基因还只是少数, 但 

其应用也有效解决了生产中的部分难题, 比如雄性不 

育基因对杂交制种和杂种优势利用的巨大促进作用. 
然而, 在实际的生产过程中, 还有许多决定作物产量(例 

如, 籽粒发育)和影响生产效率(例如, 生育期、养分利 

用)以及胁迫环境下调控作物生长发育(抗逆、抗病)的 

相关基因亟待挖掘和解析. 目前, 研究者从作物基因组 

中陆续挖掘到了调控这些性状的基因, 并进行了相关 

的功能解析, 部分基因已通过新种质的创制和新技术 

的利用, 成功应用到作物育种中(图4).  

3.1 作物抗逆、养分高效及抗病基因挖掘及解析 

目前, 我国多个研究团队在作物抗逆、养分高效 

及抗病等性状的基因挖掘和功能解析方面取得了显著 

进展, 这些基因参与调控活性氧自由基信号、激素信 

号、代谢平衡、免疫信号等途径, 这些研究成果为作 

物关键性状遗传改良提供了重要的理论依据和基因 

资源.  
3.1.1 耐盐碱相关基因 

盐胁迫是限制作物生长和产量的主要环境因素之 

一, 目前全球超过十亿公顷的盐渍化土壤不能被有效 

利用 [57], 在耕地有限的情况下, 充分挖掘盐碱地生产潜 

力具有重要现实意义. 耐盐碱基因的挖掘与功能解析, 
为培育耐盐碱作物品种、提高盐碱地农业生产力提供 

了关键突破口.  
中国农业大学蒋才富团队围绕Na +吸收转运、跨 

膜H +梯度维持及渗透压平衡维持等耐盐碱调控的分子 

机 制 开 展 研 究 ,  克 隆 一 系 列 关 键 耐 盐 基 因 ,  如  

ZmNC2 [58]、ZmESBL [59]和ZmRR1 [60], 并解析了玉米盐 

胁迫超敏感途径的组成及其耐盐功能 [61]. 中国科学院 

遗传与发育生物学研究所谢旗团队通过GWAS定位克 

隆到一个控制禾本科作物负调控耐盐碱的关键因子 

图 4 作物关键功能基因挖掘与生物育种利用 
Figure 4 Identification of key functional genes in crops and their applications in biotechnology breeding  
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AT1, 并揭示了它通过影响水通道蛋白PIP2磷酸化来调 

节细胞中活性氧水平, 进而参与碱胁迫响应的分子机 

理 [62], 该成果被评为“2023年度中国科学十大进展” 
之一.  
3.1.2 耐干旱相关基因 

干旱是影响农业生产的主要灾害, 作为三大作物 

之一的玉米对干旱最为敏感. 据统计, 干旱每年导致中 

国玉米产量平均减少25% [63]. 挖掘干旱相关新基因是 

培育玉米和其他作物新品种的重要方向.  
中国农业大学秦峰团队通过GWAS鉴定出83个苗 

期耐旱性相关遗传位点, 其中ZmVPP1的5ʹ非编码区一 

个SNP位点与耐旱性显著相关 [64]. 此外, 分析了抗旱性 

优异的热带玉米种质资源材料CIMBL55基因组, 发现 

基因组包含ZmABF4等基因的耐旱性有益变异 [65], 为玉 

米抗旱性的遗传改良和分子设计育种提供了重要的靶 

点. 华中农业大学代明球团队基于玉米自然群体, 利用 

正向遗传学的方法全面揭示了玉米响应干旱胁迫的内 

在(基因表达、sRNA积累、代谢积累等性状)和外在 

(RGB、HSI、CT等图像性状)应答反应及其在群体范 

围内的变异, 克隆了ZmGLK44 [66]、ZmPP2CA10 [67]、 

ZmcPGM2 [68]、ZmMYBR38 [69]等一批耐旱基因, 并开发 

了优良耐旱基因变异的分子标记. 中国农业科学院李 

新 海 团 队 克 隆 了 3 个 玉 米 耐 旱 基 因 Z m H S P 9 0 - 1 、  

ZmADF5和ZmSNAC13 [70], 并利用分子标记聚合的方法 

创制耐旱新种质.  
除玉米外, 小麦耐旱基因挖掘也取得了进展. 中国 

农业科学院作物科学研究所马有志团队解析了BES/ 
BZR家族转录因子在小麦干旱响应中的作用机制, 并 

解 析 了 B Z R 2 调 控 小 麦 耐 旱 性 和 抗 病 性 的 分 子 途  

径 [71,72]. 此外, 该团队将转录因子基因GmTDN1引入两 

个现代冬小麦品种中, 培育出了耐旱性和氮利用功效 

显著提升的小麦种质 [73].  
3.1.3 高温胁迫相关基因 

选育耐高温作物种质可有效抵御高温可能造成的 

作物减产甚至死亡. 当前已被克隆的玉米耐高温基因 

主要有ZmVAMP726、ZmHsf01、ZmWRKY106等, 它们 

参与调控植物生长发育、胁迫响应、ABA信号通路与 

植物抗氧化系统等途径.  
了解温度依赖性生殖过程的遗传和分子机制对于 

提高作物对气候变化的适应性至关重要, 可为制定减 

轻高温胁迫对作物产量影响的策略提供新的途径. 中 

国农业大学/天津农学院金危危团队先后发现了调控玉 

米减数分裂耐热性的关键因子Ms42/Hsp101以及IN
VAN6, 揭示了雄性减数分裂细胞适应高温的遗传基 

础 [74,75].  
3.1.4 氮养分高效利用关键基因 

氮肥是促进作物生长及提高作物产量的主要因素 

之一, 但是氮肥的持续高投入并未带来玉米产量的持 

续增长, 反而造成经济效益和生态效益下降. 挖掘并利 

用氮高效基因可在减少氮肥投入的同时, 提高作物产 

量, 促进农业可持续发展. 当前已被克隆的养分高效利 

用相关基因主要有GRF4、NGR5、NRT1.1、MYB61等, 
它们参与调控赤霉素信号转导、硝酸盐信号等途径.  

中国科学院分子植物科学卓越创新中心巫永睿团 

队从野生玉米中克隆了控制玉米高蛋白品质形成和氮 

素高效利用的关键基因thp9, 可提高玉米的氮同化效 

率, 大幅提升蛋白质含量 [76], 展示了通过引入野生祖先 

的遗传变异培育优质作物的巨大潜力. 江苏省农业科 

学院种质资源与生物技术研究所赵涵团队解析了氮调 

控相关基因ZmEREB97等在玉米根部硝酸盐吸收和氮 

供应方面的响应作用机制 [77], 并通过GWAS等手段对 

玉米氮响应基因和基因调控网络进行了分析和功能预 

测 [78].  
北京科技大学万向元团队基于多组学和大数据联 

合分析挖掘玉米等作物氮高效利用基因资源 [79,80], 最 

终筛选了345个氮高效利用候选基因/位点, 为深入研 

究玉米等作物氮高效利用分子机理和选育氮高效品种 

提供了重要基因资源.  
3.1.5 抗病虫关键基因 

病虫害可导致作物产量降低、品质下降, 甚至威 

胁食品安全, 解析病原生物与作物的互作机制对发展 

有效的防治策略意义重大. 当前已被克隆的玉米抗病 

相关基因主要有ZmWAKL、ZmAuxRP1、ZmCCoAOMT2 
和ZmGA2ox7.3等, 它们参与调控活性氧爆发、生长素 

合成与积累、苯丙素途径和木质素积累、赤霉素合成 

与积累等途径.  
清华大学刘玉乐团队鉴定了识别气态MeSA的植 

物受体, 发现MeSA能激活MeSA-SABP-SA-NAC2- 
SAMT1-MeSA通路, 揭示了MeSA介导的植物气传性 

免疫的分子机制及植物病毒的反防御机制 [81]. 这一结 

果揭示了植物气传免疫的分子机制及病毒的反防御机 

制、揭示了一种全新的蚜虫与病毒间共进化的互惠 

方式.  
在水稻中, 中山大学肖仕团队发现JA信号转录因 
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子OsMYC2通过直接激活OsCsLF6基因的表达, 促进茉 

莉酸修饰的赖氨酸残基积累, 进而提升水稻对稻飞虱 

的抗性 [82].  
在玉米中, 北京科技大学万向元团队揭示根尖细 

胞响应真菌入侵的转录调控网络, 并发现改变IAA浓 

度能促进根系伸长来保护根尖分生组织免受轮枝镰孢 

菌侵染 [83]. 中国农业科学院李新海团队克隆了抗玉米 

粗缩病基因ZmGLK36和抗灰斑病基因ZmPMT1, 精细 

定位了抗南方锈病位点qSCR6.01和抗丝黑穗病位点 

qSH2.09, 并成功进行了抗病分子育种 [70].  
在油菜中, 扬州大学王幼平团队通过GWAS分析定 

位和克隆了一个抗菌核病关键基因BnaA07.MKK9, 可 

提高菌核病抗性30%左右 [84]. 华中农业大学张椿雨团 

队组装了欧洲抗根肿病芜菁ECD04的基因组, 并鉴定 

出两个抗性候选基因CRA3.7.1和CRA8.2.4 [85,86].  
在棉花中, 中国农业科学院棉花研究所李付广团 

队发现棉花天然蛋白GhJAZ24对棉铃虫和草地贪夜蛾 

均表现出显著抗虫性, 提示了GhJAZ24对鳞翅目害虫 

可能具有广谱杀虫性, 对其他靶位点高度保守的昆虫 

也可能具有抗虫性 [87]. 河北农业大学马峙英团队与中 

国农业科学院棉花研究所杜雄明团队利用GWAS鉴定 

出一个与黄萎病抗性显著相关位点, 阐明了GhnsLTP的 

新功能及由GhnsLTPsA10平衡的抗病性和抗虫性间的 

分子关联, 从表观遗传水平揭示了叶绿体蛋白调控作 

物高产与抗病性平衡的机制 [88]. 中国农业大学巩志忠 

团队致力于植物抗逆分子机理研究, 发现了一种新型 

植物免疫启动蛋白VDAL, 其可与PUBs竞争性结合释 

放MYB6, 从而引起植物对黄萎菌的免疫反应; 提出 

VDAL作为生物刺激剂, 性状稳定、兼容性好、应用 

范围广, 在预防植物病毒病、增加作物产量、提高作 

物品质、增强作物抗病抗逆能力方面效果显著 [89].  

3.2 作物生长发育的关键基因挖掘及解析 

作物生长发育状态和多个性状相关. 水稻、棉花、 

玉米等作物在生育期、籽粒发育等性状的基因挖掘和 

功能解析方面取得了显著进展.  
在水稻中, 中国科学院遗传与发育生物学研究所 

李云海团队克隆了一个编码乙酰基转移酶GSE3的基 

因, 其通过和GS2互作来招募组蛋白修饰酶, 从而共同 

调控籽粒大小 [90,91]. 该基因可用于改良现有优良杂交 

水稻亲本, 实现杂交水稻机械化制种, 并为其他作物的 

机械化杂交制种提供了新视角. 湖南杂交水稻研究中 

心袁定阳研究团队联合多家单位从分子遗传学角度证 

实了三系杂交稻亲本线粒体基因组差异的重要性; 三 

系和两系强优势组合具有不同杂种优势位点, 三系组 

合中发现了98个位点, 两系组合中发现了36个位点 [92]; 
组装并获得了Y900双亲Y58S和R900的高质量参考基 

因组, 借助基因组变异和转录组数据分析揭示了Y900 
超高产杂种优势的遗传基础 [15].  

在玉米中, 中国农业大学李建生和杨小红团队联 

合华中农业大学严建兵团队通过基础材料创制、穗行 

数QTL定位, 基因定位和克隆挖掘到一个调控玉米穗 

行数的基因KRN2 [93], 并将基因编辑系和不同遗传背景 

骨干系进行回交, 发现该基因在多年多点环境下均能 

提高玉米产量. 安徽农业大学杨俊团队鉴定了一批影 

响籽粒发育的基因, 如调控蛋白体形成的O2-Pbf-Ohp 
模块 [94]、编码草酰辅酶A脱羧酶的OCD1基因和编码 

草酰辅酶A合成酶的O7基因 [95], 以及编码RNA末端环 

化酶类似蛋白的ZmRCL1基因 [96]. 在小麦中, 河南农业 

大学王道文团队联合中国农业科学院作物科学研究所 

与河南科技学院针对小麦春化基因Vrn1, 发现了一个 

控制产量性状的优良多倍体位点单倍型, 其在大田条 

件下比现代品种群体较优势单倍型增产16% [97].  

3.3 在生物育种中已加以利用的代表性基因 

在众多已被解析的作物基因中, 一些关键基因的 

成功利用标志着生物育种技术的重要突破. 这些代表 

性基因的开发利用, 不仅显著提升了作物的产量、品 

质和抗逆性, 更为现代农业的可持续发展提供了强有 

力的科技支撑.  
中国科学院遗传与发育生物学研究所谢旗团队克 

隆的耐盐碱基因AT1, 已通过基因编辑技术成功应用于 

耐盐碱作物培育. 通过敲除该基因, 开发出耐盐碱甜高 

粱、水稻(如“鸿香稻93”和“中科发5号”)及玉米等改良 

品种, 在宁夏、吉林等地盐碱地推广种植超50万亩, 平 

均增产20%~30% [62]. 在水稻中, 中山大学肖仕团队克隆 

的抗病基因OsCslF6启动子SNP8和SNP9位点优异等位 

变异已在育种中得到应用, 且其优异等位变异主要存 

在籼稻中 [82]. 在玉米中, 中国农业科学院李新海团队在 

玉 米 自 交 系 Q i 3 1 9 中 鉴 定 到 了 抗 玉 米 粗 缩 病 基 因  

ZmGLK36优异等位变异, 利用该自交系作为育种骨干 

亲本, 已育成多个大面积推广品种 [70]. 中国农业大学赖 

锦盛团队利用具有自主知识产权的启动子和抗虫基因 

转化玉米, 获得了抗多种虫害转基因玉米ND207并已 
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获得转基因生物安全证书 [98], 并进入育种应用; 在耐除 

草剂玉米方面, CC-2转化体也获批转基因生物安全证 

书 [99]. 在大豆中, 中国农业科学院作物科学研究所邱丽 

娟团队利用具有自主知识产权的g2-epsps和gat基因构 

建双价表达载体转化大豆, 创制了各类耐除草剂大豆 

转化体 [100].  

4 作物基因组解析与生物育种应用 

基因组信息是功能基因组学和群体遗传学研究的 

基础, 也是作物现代生物育种应用的重要基础. 高通量 

测序技术尤其是长读长测序技术的发展促进了复杂作 

物基因组组装质量的跃升, 提升了鉴定复杂变异的能 

力. 近年来, 我国科学家绘制了玉米、小麦、棉花、谷 

子等多个主要农作物的高质量基因组蓝图, 为杂种优 

势育种、多倍体优势育种、全基因组选择育种等生物 

育种技术应用, 以及高产、优质、多抗等重要农艺性 

状的分子设计育种提供了重要的基因组资源.  
玉米基因组遗传变异较大, 单一品系的参考基因 

组不能满足日益增长的玉米基因组功能研究和分子育 

种应用需求, 解析玉米优异种质资源的基因组信息将 

促进玉米优良品种的分子设计育种应用. 中国农业大 

学秦峰团队在玉米自然群体中发现了一个抗旱性强的 

热带玉米材料CIMBL55, 针对该材料进行了基因组测 

序组装, 通过与干旱敏感材料B73的基因组进行系统比 

较, 发现抗旱基因主要集中在玉米进化中成对保留的 

基因集中. 在先前研究鉴定的108个抗旱候选基因中, 
CIMBL55基因组含有至少65个基因的抗旱优异等位基 

因型, 构成了CIMBL55优良抗旱性的遗传基础 [65].  
世界上约70%的作物为多倍体, 多倍体作物比二倍 

体具有更大的增产潜力. 在小麦中, 河南农业大学王道 

文团队联合中国科学院分子植物科学卓越创新中心、 

中国农业科学院、河南科技学院等单位合作解析了六 

倍体小麦品种矮抗58的基因组, 发现现代品种中亚基 

因组同源基因表达差异化促进了多倍体优势. 为了提 

高多倍体优势位点的检测效率, 开发了通过基于同源 

位点的全基因组关联分析, 比传统GWAS有更高的变 

异检测效率和更高的变异解释率, 为探究小麦优异性 

状的分子机理奠定了基础 [97].  
我国是世界上最大的产棉国, 也是最大的棉花消 

费国. 浙江大学张天真团队于2015年完成了棉花品种 

TM-1的初代基因组组装, 是棉花功能基因组研究的主 

要参考基因组 [101], 目前二倍体棉花和主要栽培品种相 

继完成了高质量的基因组组装. 此外, 选择16个生产上 

的优势棉花品种为亲本, 构建了包含920个重组自交系 

的MAGIC群体; 利用关联分析鉴定到55个与高产、优 

质、早熟、抗病等性状相关的基因. 在此基础上提出 

了以新疆主推品种为底盘品种的定向改造和突破性新 

品种创制的精准设计育种策略 [102]. 河北农业大学马峙 

英团队完成了陆地棉农大棉8号和海岛棉Pima90的基 

因组组装和比较基因组分析, 揭示了大量的变异信息; 
结合GWAS分析和遗传验证, 鉴定到调控棉花产量和 

品质性状的新基因 [103,104].  
中国是谷子的起源地, 具有丰富的种质资源. 中国 

农业科学院作物科学研究所刁现民团队首先对1844份 

谷子和狗尾草样本的基因组进行分析, 重新定义了谷 

子的群体结构, 发现谷子单一起源于中国. 随后筛选 

110份核心代表品种, 完成了高质量基因组组装并构建 

泛基因组和图基因组. 将基因组变异和表型数据关联, 
实现了谷子重要性状关联位点的大规模挖掘, 鉴定出 

一个调控产量的关键基因SiGW3 [105,106].  

5 作物生物育种技术集成与育种应用 

基因组信息是现代作物育种的重要基础, 尤其是 

高通量测序技术的进步极大提升了基因组组装的质量, 
为复杂作物基因组的全面解析奠定了基础. 通过精确 

的基因组组装, 科学家能够更好地鉴定复杂的遗传变 

异, 从而推动功能基因组学和群体遗传学的发展. 伴随 

基因组资源的完善, 种质资源的深入鉴定使得对作物 

的遗传多样性及有益性状的挖掘更加高效. 此外, 基因 

功能的识别为作物性状的分子设计育种提供了关键依 

据, 而基因组辅助育种通过利用基因组信息加速作物 

品种的选育, 提高了育种的精度与效率. 在此基础上, 
基因工程技术, 特别是基因编辑技术的应用, 能够精准 

地修改或优化作物基因, 显著缩短育种周期. 最后, 快 

速加代育种技术通过加速作物的世代更替, 进一步提 

高了品种改良的速度和效率, 推动了智能育种时代的 

到来. 结合这些技术的应用, 现代生物育种不仅能够提 

升作物的产量和品质, 还能有效应对环境压力, 是实现 

农业可持续发展的关键手段(图5).  
作为生物育种领域的革命性工具, CRISPR/Cas9技 

术在作物改良中展现出多维度应用潜力. 首先以水稻 

杂种优势研究为例, 通过编辑水稻中的PAIR1、REC8、 

OSD1等关键基因, 研究人员成功诱导了孤雌生殖, 并 

生成了克隆种子, 避免了传统杂交育种中的遗传重组 
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和性状分离问题 [107,108]. 此外, 这一技术在籼粳杂交稻 

等作物中也取得了显著成效, 能够生成基因型固定的 

株系, 保持杂种优势性状. 然而, 该方法仍存在结实率 

下降和非整倍体现象等缺陷. 尽管如此, CRISPR/Cas9 
技术通过特定基因的编辑和组合, 已成功实现无融合 

生殖, 提供了稳定的杂种优势遗传材料, 为未来的作物 

育种开辟了新的可能性.  
此外, 中国农业科学院作物科学研究所谢传晓团 

队进一步优化了HI-EDIT/IMGE技术, 提高了单倍体诱 

导率及体系的稳定性 [109]. 我国是杂粮生产大国, 杂 

粮作物种质资源十分丰富, 加强杂粮作物种质资源挖 

掘与利用, 将传统优质种质资源与现代育种技术相结 

合, 能够显著提升作物产量和品质. 山西农业大学孔 

照胜团队通过基因编辑技术研究了未折叠反应蛋白 

(unfolded protein response, UPR)在根瘤共生中的作用. 
团队编辑了UPR相关关键基因MtIRE1B和MtbZIP60, 成 

功获得了多个UPR功能缺陷的突变体株系, 发现这 

些突变体的根瘤发育迟缓, 且固氮功能受到影响. 研 

究表明, UPR缺陷导致内质网扩张受限, 进而影响了 

共生体与植物的互作和固氮能力. 这一发现为通过 

基因编辑优化根瘤菌内共生并提升固氮效率提供了 

新的思路, 同时为豆科植物的分子育种提供了理论支 

持 [110]. 
华中农业大学金双侠团队通过棉花遗传转化和基 

因组编辑连续再生适应(SRA)技术获得了高遗传转化 

效率材料Jin668 [111], 并对体细胞胚胎发生的调控模型 

Wox5、AGL15和WIND1在通过体细胞胚发生的棉花 

植株再生过程中的关键作用进行研究 [112]; 同时, 开发 

了 一 系 列 基 因 编 辑 技 术 ,  包 括 C a s 1 2 中 L B  [ 1 1 3 ] 、  

Aac [114]、Mb、CBE [115]以及ABE [116]等, Cas13中的靶 

向RNA切割, 以及Cpf1介导的棉花基因敲入等, 这些技 

术为探究棉花优异性状的分子机理奠定了基础.  
合成生物学是植物研究领域的颠覆性技术, 能够 

通过工程化手段改造已有的生物系统或设计新的生物 

系统乃至合成全新生命体, 来创制“无与伦比”的理想 

型农业植物, 以实现高效生产的目标. 目前, 农业合成 

生物学已经在生物育种领域发挥了重要作用, 为我国 

现代农业发展提供了科技支撑. 河南大学农学院林敏 

图 5 作物生物育种6G技术集成与应用 
Figure 5 Integration and applications of 6G technologies in crop biotechnology breeding  
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团队在构建类胡萝卜素骨架模块CSM和紫罗酮环修饰 

模块IRM的基础上 [117], 提出未来农业育种的技术突破 

要点在于人工智能技术、合成生物技术、细胞工厂技 

术以及先进智造技术的深入融合 [118].  
与传统育种技术(如杂交育种和基因组选择)相比, 

基因编辑技术和AI驱动的育种方法在精准性和效率上 

展现了明显的优势. 例如, 某些数字农业系统通过计算 

机视觉、人工智能和云计算, 实时分析农田数据, 监测 

作物生长并优化灌溉、施肥、授粉和收获时机, 同时 

及时预警作物疾病. 该系统在估算收获产量方面的准 

确率高达95%, 并可提高生产力30% [119]. 然而, 这些系 

统主要适用于温室和大规模作物场景, 存在一定局 

限性.  
此外, 谢旗团队通过全基因组关联分析, 在高粱中 

定位并克隆了一个与耐盐碱性显著相关的主效位点 

AT1. 该基因编码异源三聚体G蛋白γ亚基, 与水稻粒形 

调控基因GS3同源. 通过基因编辑技术, 研究发现AT1 
在高盐碱胁迫中起负调控作用, 且该基因在多种禾本 

科作物中功能高度保守. 进一步的大田实验显示, 敲除 

AT1基因能显著提高作物的耐盐碱性, 并使作物在盐碱 

地上的产量和生物量提高了20%~30% [120,121]. 这一研 

究为通过基因编辑提升盐碱地作物的产量、抗性及生 

存能力提供了新的思路, 为解决全球粮食安全问题及 

高效利用盐碱土地提供了理论支持.  
基于CAPE系统的基因编辑技术能够精准调控植 

物启动子区域, 特定调节目标基因的表达, 避免外源基 

因的引入, 从而提高育种效率 [122]. 同时, AI驱动的多因 

子分析和智能预测算法通过整合多个组学数据, 为编 

辑提供优化方案, 显著提升了成功率. 例如, CAPE系统 

成功提高了水稻OsGBSS1和OsGS3基因启动子的编辑 

成功率, 获得了具有育种价值的材料, 并且对OsD18基 

因启动子的编辑也展现了稳定的农艺性状和抗倒伏 

能力.  
总体而言, 基因编辑技术和AI驱动的育种方法在 

提高精准性、加速育种进程方面优于传统技术, 具有 

显著的育种潜力.  

6 作物种业新质生产力与国家粮食安全 

作物种业新质生产力是指可提高种植业综合生产 

率的先进生产力. 育种技术革命性突破、生产要素创 

新性配置和种业产业深度转型升级是推动形成作物种 

业新质生产力的重要驱动力量. 因此, 需要深度探索不 

同地区、不同主体作物种质创新与新品种选育策略, 
并及时将科技创新成果推广应用到具体产业和产业 

链上.  
从种子特征来看, 种子出苗率、出苗速度、种子 

均匀度等对作物产量具有显著影响, 高活力种子具有 

较大推广应用价值. 中国农业大学王建华团队利用GC- 
IMS技术发现种子耐贮性新型特征产物, 构建了耐贮性 

预测模型, 基于人工老化种子样本数据预测自然老化 

种子活力变化, 优化了种子活力检测方法 [123]. 研究提 

出依据种子活力测算最佳收获期的高活力收获方式, 
依据粒型参数设计玉米种子精选分级筛的规格与代码, 
优化提升种子均匀度的分级技术 [124].  

从区域特征来看, 不同地区的气候和水土资源等 

差异较大, 明确地区育种目标并培育适应性品种对推 

动各地区种业发展至关重要. 吉林省通化市农业科学 

研究院姜立雁团队基于自交系沈3336等的改良与应用, 
从资源收集方式创新、资源特征改良及组配方向探索 

等方面总结了东北骨干自交系的改良创新策略与新品 

种培育及应用 [125]. 东北农业大学王振华团队研究提出 

未来东华北早熟区玉米育种应具备早熟、耐密、抗倒 

伏、脱水快、制种产量高等核心特征, 兼顾增量、提 

质、增效三重目标. 新疆农垦科学院作物研究所陈树 

宾团队剖析了新疆籽粒玉米、青贮玉米和鲜食玉米的 

育种目标、种质类型及其杂优模式, 并通过杂交育种、 

双单倍体诱导和全基因组选择等技术培育出XL1822 
等不同生育期的籽粒玉米品种, WT507U8等青贮玉米 

品种, 以及新糯玉5号等鲜食玉米品种 [126,127]. 四川农业 

大学兰海团队通过多年研究实践, 结合全基因组选择 

技术, 通过增加“路标品种”的技术方案, 针对西南玉米 

区域, 预测出新的玉米骨干亲本, 构建了新的杂优模式 

(Reid +×Suwan +), 并以该技术成功选育出了突破性玉米 

杂交品种“优迪899”等 [128].  
从育种主体来看, 除公共科研机构外, 种业企业也 

是作物育种的主力军. 大型种业企业先正达集团中国 

具有“四站两中心”(“四站”指东北春玉米育种站、黄淮 

海夏玉米育种站、西北春玉米育种站和西南热带亚热 

带育种站; “两中心”指杨凌技术中心和三亚南繁中心). 
研发平台创新体系, 以及对标全球、国内领先的规模 

化标准化测试评价体系, 可以稳定支持作物品种产品 

开发, 推动作物育种商业化发展. 梅文倩所在的先正达 

集团中国育种团队选育出三价复合抗虫玉米品种先达 

901, 具有双作用机制、广谱杀虫的特点, 可以在保证 
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产量的同时极大提高果穗质量 [129]. 相比于大型种企, 
中小型种企面临着研发组织框架落后、材料资源匮 

乏、育种技术落后等更为严峻的挑战. 孙志伟所在的 

中地种业实现了玉米工厂化育种, 建成了完善的科研 

基地和高通量分子试验室, 将育种过程流程化、分段 

化、规模化, 形成了以单双倍体技术为核心的工厂化 

研发体系.  

7 作物杂种优势与生物育种未来发展方向 

作物杂种优势与生物育种技术的融合正在从理论 

探索走向实践应用, 但其未来发展仍面临诸多挑战与 

机遇. 首先, 解析杂种优势形成的分子机制仍是未来研 

究的核心方向. 随着单细胞组学、空间转录组学和多 

组学整合技术的快速发展, 对杂种优势关键基因、表 

观遗传调控网络及其动态变化的精准解析将为其高效 

利用提供更深层次的科学依据 [130]. 未来研究还需特别 

关注杂种优势中非编码RNA、表观遗传重编程及代谢 

调控网络的作用, 这些分子机制可能是遗传增效的潜 

在关键点 [131]. 深入了解这些调控机制, 将有助于突破 

杂种优势利用的理论瓶颈, 推动其全面应用于更广泛 

的作物杂交育种中.  
其次, 基因编辑技术在杂种优势利用中的应用潜 

力巨大. 例如, CRISPR/Cas系统的不断优化, 如精确编 

辑与基因驱动技术, 将进一步提高对育性调控基因和 

杂种优势相关基因的编辑效率, 并推动雄性不育系的 

创制和杂交种改良 [132]. 此外, 新兴的碱基编辑和原位 

调控技术, 为杂种优势相关基因的精准编辑开辟了新 

路径, 显著提升了复杂性状改良的效率和可靠性 [133]. 
未来, 这些技术的产业化应用需要进一步降低成本并 

提升田间稳定性, 以满足利用杂种优势大规模提高农 

业生产效率的实际需求.  
再次, 人工智能和大数据技术正在深刻改变生物 

育种的范式. 基于深度学习的性状预测和育种设计模 

型, 结合基因组选择技术, 可以显著提高杂种优势的识 

别效率和育种方案的决策水平 [134]. 此外, 遥感技术与 

高通量表型分析平台的结合, 能够生成多维度精准表 

型数据, 为AI驱动的育种优化提供更丰富的输入变 

量 [135]. 这种基于大数据驱动的生物育种模式将进一步 

缩短作物改良的迭代周期, 并提高作物应对未来环境 

变化的适应能力. 
最后, 环境适应性和气候变化对作物杂种优势利 

用提出了新的要求. 在考虑环境适应性和气候变化的 

背景下, 未来杂种优势作物的核心特性需围绕抗逆性 

与适应性增强 [136]、资源利用效率优化展开, 通过智能 

设计、合成生物技术及跨区域协作, 可构建动态适应 

气候变化的育种体系 [137], 保障粮食安全与农业可持续 

发展. 具体来说, 对于干旱与半干旱地区, 重点选育耐 

旱、耐盐碱作物, 如玉米和大豆的节水品种; 湿热多雨 

地区, 强化抗涝、抗高温特性, 例如水稻的耐淹品种; 
寒温带地区, 推广早熟品种以适应积温上升趋势, 如黑 

龙江玉米种植带北移依赖早熟基因的筛选. 在技术上, 
可以结合人工智能和大数据分析, 预测基因组合效果, 
减少田间试验依赖; 整合基因组学、微生物组学(如根 

际微生物调控)和表型组学, 提升育种效率; 利用合成 

生物技术改造作物光周期响应机制, 通过人工设计代 

谢路径(如光呼吸替代路径)提升作物适应性等.  
此外, 从产业化视角看, 杂种优势与生物育种技术 

的整合需要突破技术壁垒与成本约束. 多种生物育种 

技术的联合应用, 如基因组选择与基因编辑、表观遗 

传改良与合成生物学等, 可能形成新的育种技术体系, 
推动作物种业向高效、精准和智能化方向发展 [138]. 同 

时, 政策支持与技术监管也将在推动生物育种技术落 

地和市场化过程中扮演重要角色. 加强国际合作, 建立 

更加开放的技术共享平台, 将有助于实现全球粮食安 

全目标和农业的可持续发展.  
总之, 作物杂种优势与生物育种技术在未来农业 

中的地位将更加突出, 其发展需要多学科协同创新和 

持续的技术迭代升级. 通过整合遗传学、基因组学、 

基因编辑和合成生物学等领域的最新研究成果, 作物 

杂种优势的研究与高效应用将为粮食生产和可持续发 

展作出更大贡献, 同时推动农业系统在复杂环境中实 

现更高效的资源利用和更强的韧性.    
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Heterosis (hybrid vigor) serves as a foundational theory and technical basis for modern crop improvement, driving 
significant advancements in agricultural productivity. With the rapid development of biotechnology, its integration with 
breeding technologies has profoundly enriched the methodologies and applications of heterosis research. Based on the 
reports at the 1st Crop Heterosis and Bio-Breeding Conference of China, this review provides a comprehensive review of 
recent advances in crop heterosis and biological breeding, revisiting the historical development of heterosis mechanisms 
and its utilization technologies. Notably, breakthroughs in maize and rice hybrids, such as the commercialization of “You 
Shu 1” in potatoes and the molecular design of male-sterile lines using ZmMs7 in maize, exemplify the transformative 
power of genomic tools in hybrid breeding systems. 

Key discussions include research on reproductive development and male sterility mechanisms, and their roles in 
heterosis exploitation. For instance, the discovery of environment-sensitive nuclear male sterility genes (e.g., OsTMS15 in 
rice) and the development of multi-control sterility (MCS) systems in maize have revolutionized hybrid seed production by 
eliminating manual emasculation and improving field efficiency by up to 30%. Besides, the review highlights key genes 
that determine traits critical to crop yield, production efficiency, and stress-regulated growth and development. Recent 
studies identified AT1, a conserved Gγ subunit gene in cereals, as a negative regulator of saline-alkaline tolerance; its 
knockout via CRISPR-Cas9 enhanced crop yields by 20%–30% in salt-affected soils, demonstrating the practical impact of 
gene editing in stress resilience breeding. 

The review further examines the application of genomic analysis in biological breeding, as well as the transformative 
impact of integrated and scalable breeding technologies such as gene editing and synthetic biology on breeding efficiency. 
For example, the integration of genome-wide association studies (GWAS) and machine learning has enabled the 
identification of heterosis-related loci in hybrid rice, such as qHMS7 and qHMS1, which regulate gamete viability and 
hybrid sterility. Moreover, the adoption of artificial intelligence(AI)-driven phenotyping platforms, achieving 95% 
accuracy in yield prediction, has accelerated the selection of drought-tolerant maize varieties like CIMBL55, which harbors 
65 stress-adaptive alleles. 

Additionally, it outlines pathways for developing new quality-based productivity in the crop seed industry through 
improved seed quality, enhanced regional specificity in breeding, and elevated breeding entity capacities. Case studies from 
Xinjiang’s seed industry illustrate region-specific breeding strategies: XL1822 for grain maize, WT507U8 for silage, and 
Xianyu 5 for fresh consumption, all tailored to local agroecological conditions. Innovations in seed vigor testing, such as 
GC-IMS-based predictive models for natural aging, have optimized seed storage and planting schedules, boosting 
germination rates by 15% in high-value hybrids. 

Finally, the review identifies future research directions, including elucidating the molecular mechanisms underlying 
heterosis, unlocking the application potential of gene editing technologies, optimizing biological breeding paradigms 
through AI and big data, and addressing the impact of climate change on breeding. Emerging tools like single-cell multi- 
omics and spatial transcriptomics are poised to unravel spatiotemporal gene expression dynamics in hybrids, while 
synthetic biology platforms, such as carotenoid metabolic modules engineered in cotton, offer novel pathways for trait 
stacking. Policy frameworks promoting public-private partnerships are critical for scaling these technologies and ensuring 
equitable access. These insights aim to provide theoretical and technological references for ensuring food security and 
promoting sustainable agricultural development. By bridging cutting-edge science with scalable solutions, this synthesis 
charts a roadmap for next-generation breeding systems capable of meeting the dual challenges of population growth and 
climate volatility. 

crops, heterosis, biotechnology breeding, reproductive development, male sterility, new quality productive forces 
in the seed industry 
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