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摘要 籼稻与粳稻作为亚洲栽培稻(Oryza sativa)的两个重要亚种, 在形态特征、生理特性和生态适应性上存在显 

著差异, 其亚种间杂种优势的利用是水稻大面积单产提升、保障国家粮食安全的重要途径. 本文回顾了我国水稻 

籼粳杂种优势利用从早期探索、突破到规模化应用的发展历程, 进而聚焦生殖隔离、株型建成与生育期调控等关 

键性状的遗传机制进展. 系统总结了我国的籼粳杂交稻育种成就, 并针对当前籼粳杂种优势利用过程中存在的主 

要问题, 结合新时代粮食安全需求展望了未来发展方向, 旨在为相关育种研究与实践提供参考. 
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自20世纪初杂种优势概念提出以来, 我国在利用 

杂种优势提高水稻等农作物产量方面取得了举世瞩目 

的成就. 以袁隆平院士和石明松先生为代表的水稻育 

种家分别建立了三系和两系杂交稻生产体系, 并推动 

其大规模应用, 实现了绿色革命后水稻产量的第二次 

飞跃 [1,2]. 然而, 随着当前水稻配组品种间亲缘关系日 

益接近、遗传基础日趋狭窄, 可利用的杂种优势逐渐 

收窄, 水稻单产提升正面临瓶颈. 据国家统计局(https:// 
www.stats.gov.cn/)数据显示, 自2011年开始, 我国稻谷 

总产量虽连续15年稳定在2亿吨以上, 但单产已连续6 
年徘徊在470 kg左右. 2025年全国水稻平均单产达到 

480.4 kg/亩, 但与美国576 kg左右的亩产仍存在明显差 

距. 在耕地资源约束日益加剧的背景下, 未来我国对粮 

食需求压力将进一步扩大. 籼粳杂交F 1代不仅表现出 

显著的杂种优势, 且其衍生分离群体中常表现出超亲 

分离(超越优亲的重组类型), 培育高产优质籼粳杂交稻 

并推广应用, 已成为我国水稻单产提升的新增长点和 

保障粮食安全的重要方向. 

1 籼粳亚种遗传分化与杂种优势基础 

栽培稻包含亚洲栽培稻、非洲栽培稻(Oryza gla
berrima)两个种, 亚洲栽培稻又可进一步分为籼、粳为 

核心的6个亚群. 其中籼型亚群包括籼稻(indica)和aus, 
粳型亚群包括温带粳稻(temperate japonica)、热带粳 

稻(tropical japonica)、basmati和rayada(深水稻) [3]. 我 

国水稻资源核心亚群为籼稻亚群与温带粳稻亚群, 分 

别广泛分布于南方籼稻区与北方粳稻区, 构成我国水 

稻生产的主体. 热带粳稻亚群可能存在零星分布, 而 

aus、basmati、rayada三个亚群因生态适应性差异, 在 

我国无规模化种植. 这一资源格局使得我国籼粳杂种 

优势利用以籼稻×温带粳稻亚群间杂交为主, 同时逐步 

向其他亚群拓展遗传资源 [4].  
籼粳亚种在全基因组尺度上具有显著的遗传分化, 

其杂种优势强于品种间优势, 本质在于适度的遗传距 
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离带来了更丰富的等位基因差异. 通过显性互补、超 

显性及上位性互作(不同基因位点间的相互调控)的多 

层次遗传机制, 在生理发育层面转化为更强的杂种优 

势表现 [5,6]. 当前, 品种间遗传改良的边际效益持续递 

减, 而籼粳亚种间仍蕴藏着大量未被利用的优异等位 

变异. 因此, 突破籼粳亚种间生殖隔离等关键育种障 

碍, 充分释放亚种间杂种优势潜力, 具有重要的应用 

价值. 

2 籼粳杂种优势利用研究历史 

我国籼粳杂种优势利用研究可追溯至20世纪50年 

代. 经历了初步杂交探索, 到杂种优势的理论的引入与 

应用, 再到当代分子育种技术推动的精准改良等重要 

阶段. 本节主要回顾我国在籼粳杂种优势利用方面的 

重要研究历程.  

2.1 早期探索阶段(20世纪50年代~70年代初) 

1951年, 杨守仁先生率先开展籼粳稻杂交育种研 

究, 并于1953年系统探索籼粳稻杂交的三大关键问题 

——即提高杂种后代结实率、实现亚种优良性状聚合 

以及利用亚种间杂种优势 [7]. 1962年, 杨守仁先生发表 

《籼粳稻杂交育种研究》, 总结该阶段的核心任务在于 

克服籼粳稻杂交后代结实率低、性状不易稳定等难题, 
并从学术上确立了籼粳稻杂交作为水稻育种的重要方 

法 [8]. 同期, 国内外虽有相关研究探索, 但均未能实现生 

产应用. 1967年, 杨守仁先生提出利用籼粳杂交后代的 

巨大变异研究水稻理想株型, 并与籼粳杂种优势利用 

相结合, 育成株型优良的籼粳杂交后代沈农513(千重 

浪). 该品种是我国通过籼粳杂交育种最早选育出的株 

型改良粳稻品种, 为后续育种实践奠定了重要基础 [9]. 

2.2 杂种优势利用突破阶段(20世纪70年代中期~ 
21世纪初) 

20世纪70年代至80年代, 我国杂交水稻研究体系 

逐步建立, 水稻品种配组开始涉及籼粳亚种间关系. 杨 

振玉等开创了籼粳杂交回交技术, 即“籼粳架桥”策略, 
通过“籼中掺粳”或“粳中掺籼”的方式实现籼粳遗传背 

景的渐渗. 利用IR8/科情3号/京引35组合, 选育出我国 

首个具有强配合力的人工制恢粳稻恢复系C57 [10], 使我 

国成为全球率先实现杂交粳稻生产应用的国家.  
1970年, 花粉败育型普通野生稻(Oryza rufipogon, 

简称“野败”)的发现为三系不育系培育及配套研究打开 

突破口, 推动了品种间杂种优势利用 [11]. 1973年, 袁隆 

平宣告中国籼型杂交稻“三系”配套成功. 1976年, 籼型 

杂交稻在全国大面积推广, 我国成为世界上首个实现 

水稻杂种优势商品化利用的国家. 1986年, 国家“863” 
计划启动两系法杂交水稻全国育种攻关, 经过20余年 

协作, 建立了光温敏不育系的两系法杂种优势利用新 

途径, 突破了三系法恢保关系的限制.  
20世纪80年代末 ,  中国水稻研究所在浙江省 

“8812”项目支持下, 重点开展籼粳杂种优势利用基础 

理论研究 [12]. 1996年, 袁隆平先生提出在广亲和材料基 

础上, 选育亚种间杂交组合的八项策略, 即“矮中求高、 

远中求近、显超兼顾、穗求中大、高粒叶比、以饱攻 

饱、爪中求质和生态适应”, 为籼粳亚种间杂种优势利 

用明确了方向 [13]. 同年, 农业部启动“中国超级稻研究” 
项目, 由中国水稻研究所牵头组织国内优势单位协同 

攻关, 选育出一批具有超高产潜力的籼粳杂交品系, 如 

中国水稻研究所选育的S11等, 较IRRI超级稻S3表现出 

显著产量优势 [14].  

2.3 规模化应用阶段(21世纪初至今) 

进入21世纪, 我国籼粳杂交稻育种进入规模化应 

用阶段. 2005年, 浙江省宁波市农业科学院马荣荣团队 

利用优良晚粳型核质互作雄性不育系与强恢复力的中 

籼型恢复系配组, 选育出“甬优6号”通过浙江及国家审 

定 [15], 是我国首个通过审定的籼粳杂交稻品种. 省级验 

收最高产量达843.03 kg/亩, 连作晚稻最高产量702.6kg/亩, 
2006年被认定为超级稻品种, 开启了“粳不籼恢”亚种 

间杂交稻组合的规模化生产应用. 

2.4 国外籼粳杂种优势利用育种探索 

从国外来看, 日本是较早开展籼粳杂种优势利用 

探索的国家之一, 早期在籼粳杂种不育机制与广亲和 

材料利用方面作出了重要成果 [16], 但后续育种路线主 

要围绕本土优质粳稻(如越光), 通过导入籼稻优异等位 

基因, 实现品质改良为主, 其对杂种优势利用有限. 韩 

国在20世纪70~80年代, 曾推广过Tongil型籼粳杂交品 

种, 在韩国实现主食自给自足方面发挥了关键作用 [17]. 
然而随着韩国人均稻米消费量下降、种植面积持续下 

滑且籼粳杂交稻食味品质不符合韩国消费者偏好等多 

重因素影响下, 相关发展基本停滞. 国际水稻研究所 

(international rice research institute, IRRI)则致力于基 

础理论探索与技术推广服务, 重点开展广亲和基因相 
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关理论研究及籼粳分化鉴定技术的构建 [18,19]. 在品种 

选育方面, IRRI的超级稻育种策略主要为籼稻与热带 

粳稻的亚群间杂种优势利用, 并引入沈阳农业大学育 

成的籼/温带粳中间型矮秆材料作为关键亲本资源. 但 

由于技术瓶颈与产量优势不足等问题, 相关成果的应 

用有限. 尽管如此, 其思路与经验对我国籼粳杂种优势 

利用及杂交育种研究仍具有参考借鉴意义. 
相较于其他各国的探索, 我国科研人员系统阐明 

了籼粳杂种优势利用的核心策略, 建立了高效育种体 

系, 成功实现了分子精准育种的关键突破. 目前, 中国 

是全球范围内同时实现籼粳杂交稻品种规模化与商业 

化应用的国家, 在该领域处于国际领先地位.  

3 籼粳杂种优势利用关键性状遗传机理解析 

当典型籼稻与粳稻直接杂交时, 两套长期分化、 

高度协调的调控网络被重组于同一基因组中, 常引发 

配子竞争、基因表达失衡及发育节律冲突, 导致杂种 

后代结实率下降或不育、熟期紊乱、性状剧烈分离等 

问题 [7,20~22], 严重制约了籼粳杂种优势的利用. 近年来, 
随着分子遗传学等学科发展, 科研团队在籼粳杂交关 

键性状的遗传机制解析方面取得了一系列突破性进展, 
为破解亚种间生殖隔离、推动籼粳杂种优势利用提供 

了重要理论支撑.  

3.1 杂种不亲和遗传机制解析 

籼粳杂种不育主要源于雌、雄配子的选择性败育. 
其遗传研究经历了从经典模型到分子机制的深化过程. 
早期Kitamura [23]和Oka [24]分别提出单位点孢子体-配子 

体互作模型(one locus sporogametophytic interaction)和 

重复隐性配子致死模型(duplicate recessive gametic 
lethal). 前者则认为杂种不育由单个基因座控制, 但 

该位点存在复等位基因, 如籼型纯合基因型S-i/S-i, 粳 

型纯合基因型S-j/S-j, 而籼粳亚种间杂合型S-i/S-j会引 

发不亲和互作. 后者认为, 籼粳亚种间杂种不育受两个 

独立的遗传位点(如A/a、B/b)控制, F 1基因型为AaBb, 
同时携带ab的配子致死, 该模型在解释多基因座叠 

加形成的籼粳连续性分化中具有重要作用. 群体遗 

传学研究表明, 已克隆的杂种不育位点可能是存在 

于稻属共同祖先中的垂直同源位点, 其编码的等位 

基因互作机制在种间与亚种间高度保守, 暗示种内与 

种间不育在分子本质上属于同一遗传体系的不同表现 

形式 [25].  

3.2 籼粳亚种间杂种不亲和遗传位点解析 

目前从籼粳亚种间杂交群体中克隆得到的主要不育 

位点有6个, 包括Sa、Sc、Se/RHS12/pf12、DPL1/DPL2、 

S5和S7, 根据其细分的6个亚群的分类具体如下. 
3.2.1 籼稻×温带粳稻间杂种不育位点 

目前我国籼粳杂交仍以籼稻×温带粳稻为主, 其中 

S5(控制雌配子不育)为主效位点, Se/RHS12/pf12为次要 

位点. S5位点不亲和时结实率约50%, 亲和时可达80%. 
S5+Se与Sa、Sb、Sc、Sd任意两个纯合位点可能是实 

现育性亲和的基本遗传位点模式 [26].  
S5位点由张启发院士团队于2008年成功克隆, 后 

续进一步揭示其由ORF3、ORF4和ORF5三个紧密连 

锁基因协同作用, 构成“杀手-保镖”系统. 其中ORF5(编 

码天冬氨酸蛋白酶)和ORF4(编码跨膜蛋白)协同诱导 

内质网应激, 导致雌配子败育; 保镖基因ORF3(编码热 

激蛋白Hsp70)则通过缓解内质网应激发挥保护作用, 
保护胚囊正常发育. 其中S5位点中存在广亲和基因型 

(S5-n)使杀手系统失效 [27~29]. 近些年来的研究进一步 

表明S5位点的广亲和效应存在多种等位变异与分子调 

控方式, 为克服籼粳杂种不育提供了关键遗传资源 [30]. 
RHS12、Se、pf12位点为同一基因座, 分别由万建 

民院士团队、刘自强团队、欧阳亦聃团队独立解 

析 [31~33]. 万建民院士团队发现RHS12上包含DUYAO和 

JIEYAO 2个基因, DUYAO通过干扰OsCOX11(cyto
chrome c oxidase assembly protein)的同源二聚化, 引发 

线粒体功能障碍和能量代谢紊乱, 导致花粉败育; 而 

JIEYAO与DUYAO形成复合体, 阻止DUYAO与Os
COX11的相互作用, 促进DUYAO降解, 从而发挥解毒 

作用. 研究还发现, DUYAO-JIEYAO因子表现出天然的 

基因驱动效应, 通过孢子体毒性-配子体解毒机制选择 

性杀死不携带该因子的花粉, 导致其在现代粳稻品种 

选育过程中, 被优先传递并固定.  
Sa位点最初被发现包含两个紧密连锁的基因SaM 

(small ubiquitin-like modifier E3 ligase-like protein)和 

SaF(F-box protein) [34,35]. 近期, 刘耀光团队进一步鉴定 

到与SaF、SaM相邻的新基因SaFL(F-box-like protein). 
研究发现, 籼稻中的SaFL +具有花粉保护功能, 其产物 

通过竞争性结合SaM, 干扰杀手复合体的形成, 从而保 

护携带该单倍型的花粉正常发育; 而粳稻中的SaFL -对 

温度敏感, 低温下保护功能丧失导致不育, 高温下功能 

部分恢复. 该机制为开发基于温度控制的新型两系杂 
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交制种技术提供了潜在路径 [36]. Sc位点杂种不育程度 

受重复拷贝数的影响, 揭示了一种基于等位基因剂量 

效应驱动的杂种不育新机制 [37].  
3.2.2 Aus稻×热带粳稻/籼稻间杂种不育位点 

S7是导致aus亚群与热带粳稻/籼稻亚群杂交后代 

雌配子不育的关键位点. 热带粳稻品种Cpslo17携带S7 
(cp)等位基因, 籼稻品种IR36携带S7(i)等位基因, 二者 

分别与aus品种Ingra携带的S7(ai)等位基因组合时引发 

雌配子败育(F 1育性表现49.2%~59.6%), 而携带中性等 

位基因S7(n)(如aus亚群品种N22、Dular)则表现雌配子 

发育正常(F 1育性表现87.1%~91.9%) [38]. 因此, 携带S7-n 
的aus种质(如Dular、N22)可作为桥梁亲本, 克服aus稻 

与热带粳稻/籼稻亚群间的雌配子不育障碍. 
3.2.3 温带粳稻×Aus稻/籼稻间杂种不育位点 

DPL1/DPL2是介导温带粳稻与aus/籼稻亚群间的 

杂种不育位点. 温带粳稻群体(Nipponbare为代表)携带 

DPL2-N –功能缺失等位基因, 而aus类型(Kasalath为代 

表)及部分籼稻携带DPL1-K –缺失等位基因, 杂交F 1中 

约25%花粉因同时携带双缺陷等位基因而萌发失败 [39] 

(表1). 育种利用上, 携带双功能型的品种可作为广亲和 

桥梁亲本. 此外通过分子标记辅助选择将功能型等位 

基因导入不育系或恢复系, 或利用CRISPR编辑技术修 

复任一亲本的功能缺失, 均可打破该生殖屏障. 
总之, 籼粳亚种细分的6个亚群彼此间存在一定程 

度的生殖隔离, 在每个亚群中识别更多杂交不育位点, 
克服生殖障碍, 实现目标遗传变异的有效渗入, 将有助 

于利用籼粳亚种之间的杂交潜力.  

3.3 种间杂种不亲和遗传位点解析 

此外, 在破解远缘种间杂种不亲和问题方面, 科研 

人员从不同野生稻或非洲栽培稻与亚洲栽培稻杂交后 

代中, 克隆出S1、S22、S44、S13、DGS1/DGS2、 

qHMS7、qHMS1、S27/S28和ESA1等一系列位点(表2). 
为打破种间生殖隔离、拓宽栽培稻遗传基础提供了重 

要理论依据和基因资源. 
3.3.1 亚洲栽培稻与非洲栽培稻种间不育 

S1位点是导致亚洲栽培稻与非洲栽培稻种间杂种 

不育的关键遗传因子. 携带亚洲稻型等位基因(S1-s)的 

雌雄配子会选择性败育, 而非洲稻型等位基因则受到 

保护, 从而造成杂种后代的配子偏分离 [40].  
3.3.2 亚洲栽培稻与不同野生稻种间杂种不育 

S44位点控制长雄野生稻(O. longistaminata)与亚 

洲栽培稻种间杂种不育, 通过基因编辑敲除RID, 可恢 

复长雄野生稻与短舌野生稻(O. barthii)、非洲栽培稻 

等多个AA基因组稻种间杂种的花粉育性 [42]. DGS1/DGS2 
是导致栽培稻与尼瓦拉野生稻(O. nivara)种间杂交后 

代花粉不育的关键因子. 在杂种F 1代中, 携带O. nivara 
来源DGS1等位基因(DGS1-nivaras)和O. sativa来源DGS2 
等位基因(DGS2-T65s)的雄配子选择性败育 [44]. 万建民 

院士团队从南方野生稻(O. meridionalis)和普通野生稻 

中分别克隆了qHMS7和qHMS1, 发现qHMS7其可通过 

驱动配子偏分离在群体中快速扩散. 进一步研究表明, 
qHMS1与qHMS7之间存在显著的遗传累加效应, 二者 

叠加可加剧种间的杂种不育程度 [45,46]. S27/S28为亚洲 

栽培稻与美洲野生稻(O. glumaepatula)F 1代杂种花粉 

不育位点 [47]. ESA1位点来源于籼稻品种特青与普通野 

生稻杂交后代的不育定位, 后代配子表现为半不育 [48].  

3.4 籼粳杂种优势利用重要农艺性状遗传机制 

籼粳杂交除杂种不育外, 株型建成、生育期调控、 

灌浆效率等关键农艺性状的遗传基础解析, 对于实现 

籼粳亚种间杂种优势的高效利用同样至关重要. 现代 

育种将上述性状视为可组合的遗传模块, 通过分子标 

记辅助选择与回交转育, 将优良等位基因定向聚合, 使 

不同调控网络协调运行. 其中, 绿色革命基因Sd1 [49,50] 

与理想株型基因IPA1(ideal plant architectutre1) [51,52]的 

优异等位变异, 为破解籼粳杂交株高偏高、分蘖与穗 

重平衡难题、优化株型结构提供了关键基因资源. 何 

祖华和李家洋院士团队从甬粳12的原始品系中鉴定到 

IPA1的新等位变异qWS8/ipa1-2D, 其基因组结构变异 

导致IPA1启动子区甲基化水平降低、基因表达量上升, 
进而赋予植株“理想株型”表型 [53]. 进一步研究表明, 
IPA1具有广泛的多效性, 参与调控穗粒数 [54~56]、稻米 

品质 [57]、抗病性 [58,59]、穗发芽 [60]、根系发育 [61]和非 

生物胁迫 [62~64]等多个信号通路, 凸显其在籼粳杂种优 

势利用中的核心地位.  
抽穗期(生育期)是籼粳杂交组合选配的另一关键 

性状. 籼粳稻之间抽穗期相关基因存在丰富的等位变 

异 [65]. 刘耀光院士团队研究发现, 杂交组合亲本中, 恢 

复系主要携带功能型Ghd7(grains.height.date 7)和 

PRR37, 而不育系主要以功能型Hd1(heading date 1)为 

主. 当不育系携带Hd1-DTH8组合、恢复系携带Ghd7- 
DTH8-PRR37组合时, 其杂交后代易聚合四个功能型基 

因(Hd1、Ghd7、DTH8和PRR37), 表现出强感光性, 在 

评 述  

4685  



长日照条件下抽穗期超亲晚熟 [66]. 针对这一问题, 研究 

人员通过基因编辑或标记辅助选择创制Hd1无功能型 

亲本, 保留Ghd7等功能型, 可实现“感光性弱化+高产性 

状协同”的育种改良 [67]. 对甬优系列代表性籼粳杂交稻 

三个F 2群体的遗传解析进一步证实, 约25%的杂种基因 

组为纯合籼型或者粳型区段, 这些区段富集了包括Sd1 
(株高)、NAL1(叶片角度和光合效率)、Ghd7(抽穗期与穗 

粒数)等优异等位基因, 同时杂合区段也保留了DTH2(抽 

穗期), Gn1a(穗粒数)和IPA1(理想株型)等功能位点 [68]. 
花时调控与柱头外露率机制研究近年来也取得了 

较好进展. 确保父母本的花时一致是提高杂交稻制种 

产量的重要条件之一, 目前已报道多个通过茉莉酸信 

号途径调控浆片发育的基因, 如OsMYB8、OsAIM1等, 
将籼稻的OsMYB8等位基因引入粳稻品种ZH11, 可使 

其开花时间比亲本提早0.5 h [69,70]. 此外, 柱头外露率是 

制约异交率的关键农艺性状. 四川农业大学团队通过 

EMS诱变结合定向筛选, 获得柱头外露率显著提高的 

突变体her1, 将her1突变基因导入三系不育系II-32A, 
创制出高柱头外露率不育系herA. 田间制种试验表明, 
herA的异交率从40.80%提升至50.37% [71].  

综上, 重要农艺性状遗传机制的深入解析, 为籼粳 

杂种优势利用从经验选择走向分子设计提供了理论支 

撑, 推动了籼粳杂交稻产业的持续技术升级, 为充分发 

挥亚种间杂种优势奠定了坚实基础.  

表 1 已克隆的籼粳亚种间杂种不亲和基因座 
Table 1 Cloned loci for hybrid incompatibility between indica and japonica subspecies in rice 

已克隆的籼粳亚种间 
杂种不亲和基因座 

杂种表型 作用基因 遗传机制 

S5 [27~29] 雌配子败育 
(籼稻×温带粳稻) 

ORF3 +/ORF3 – 

ORF4 +/ORF4 – 

ORF5 +/ORF5 –/ORF5n 

ORF5 +杀手和ORF4 +帮凶协同作用杀死携带 
ORF3 –的粳型配子, 而ORF5n无杀伤功能 

Se/RHS12/pf12 [31~33] 雄配子败育 
(籼稻×温带粳稻) 

ORF3/ORF4 
DOYAO/JIEYAO 

pf12A 
ORF3为花粉杀手, ORF4促进ORF3降解保护花粉 

Sa [34~36] 雄配子败育 
(籼稻×温带粳稻) SaF/SaM/SaFL SaM +、SaF +作用导致携带SaM –的花粉败育,  

SaFL为保护基因 

Sc [37] 雄配子选择性败育 
(籼稻×温带粳稻) Sc-i/Sc-j Sc-j表达受Sc-i重复拷贝数抑制,  

雄配子选择性败育 

S7 [38] 雌配子败育 
(aus×热带粳稻/籼稻) S7cp/S7i/S7(n) 籼型等位基因S7i或粳型等位基因S7cp的 

雌配子败育, S7(n)的雌配子正常 

DPL1/DPL2 [39] 花粉萌发异常 
(温带粳稻×aus/籼稻) 

DPL1-N +/DPL1-K – 

DPL2-K +/DPL2-N – 
同时携带缺陷等位基因型DPL1-K –和DPL2-N – 

的花粉萌发异常   

表 2 已克隆的种间杂种不亲和基因座 
Table 2 Cloned loci for interspecific hybrid incompatibility in rice 

已克隆的种间杂种不亲和基因座 杂种表型 作用基因 遗传机制 

S1 [40] 花粉和胚囊均败育(非洲栽培稻与 
亚洲栽培稻) S1TPR/S1A4/S1A6 亚洲栽培稻中S1TPR基因变异, 遇非洲栽培稻 

配子选择性败育 

S22 [41] 花粉败育(南美野生稻与亚洲栽培稻) S22A/S22B 携带S22A或S22B基因独立诱导花粉粒不育 

S44 [42] 花粉败育(长雄野生稻与亚洲栽培稻) RID/RIR/RIA/RIS RID主动触发栽培稻花粉败育, RIR选择性保护 
野生稻配子 

S13 [43] 花粉败育(长雄野生稻与亚洲栽培稻) S13I/S13s/S13n 选择性杀死亚洲栽培稻等位基因S13s的花粉 

DGS1/DGS2 [44] 花粉败育(尼瓦拉野生稻与亚洲栽培稻) DGS1-nivaras 
/DGS2-T65s 携带DGS1-nivaras和DGS2-T65s的花粉败育 

qHMS7 [45] 花粉败育(南方野生稻与亚洲栽培稻) ORF1/ORF2/ORF3 ORF2为毒性蛋白, ORF3为解毒蛋白. 无ORF3 
保护的花粉败育 

qHMS1 [46] 花粉败育(南方野生稻与亚洲栽培稻) ORF3/ORF5 ORF3与ORF5分别发挥毒药与解药功能, 选择 
性败育亚洲栽培稻基因型的花粉 

S27/S28 [47] 雄配子败育(美洲野生稻与亚洲栽培稻) S27-T65/S28-glum 携带双隐性S27-glum/S28-T65的雄配子败育 

ESA1 [48] 胚囊败育(普通野生稻与亚洲栽培稻) ESA1/esa1 ESA1蛋白结构差异影响了有丝分裂期早期雌 
配子败育   
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4 籼粳杂交稻育种应用成就 

我国籼粳杂种优势利用历经多年发展, 已进入规 

模化应用阶段, 在品种审定、突破性品种培育和推广 

面积等方面取得显著成就.  

4.1 品种审定与育种格局 

国家水稻数据中心(https://www.ricedata.cn/, 截至 

2025年12月)显示, 我国通过省级以上审定的杂交稻品 

种中, 籼型三系杂交稻品种7011个、籼型两系杂交稻 

3981个、粳型三系杂交稻458个、粳型两系杂交稻48 
个. 对籼粳杂交稻进行不完全统计, 目前“粳不籼恢”型 

三系品种占主流, 有190个(按单个品种计1次审定), 其 

中超过56个品种通过2个及以上省级审定. 利用“籼不 

粳恢”配组方式的三系/两系品种较少, 仅10个通过省级 

以上审定. 相较于“籼不粳恢”, “粳不籼恢”配组模式的 

成功主要是利用了粳型细胞质(BT-CMS/D1-CMS)的温 

带适应性优势(耐寒、早发、灌浆充实), 加上籼型恢复 

系的高遗传多样性(籼稻遗传多样性远高于粳稻)与强 

营养生长优势(大穗、多粒、高生物量), 实现了“核质 

互作优势”与“亚种间杂种优势”的协同放大, 产量优势 

更为明显 [72,73].  
从2005~2025年籼粳杂交稻品种的审定数量变化 

来看, 我国籼粳杂交稻品种发展呈现明显的阶段性: 第 

一阶段(2005~2014年)为低速发展期, 年审定数均未超 

过4个, 品种以甬优系列为主; 第二阶段(2016~2025年) 
为稳步推进期, 年均审定籼粳杂交稻新品种数量超过 

15个, 其中2021年审定数高达34个(图1(a)). 
在籼粳杂交稻育种主体方面, 截至目前全国已有 

超过40家育种单位推出籼粳杂交组合. 其中, 籼粳杂交 

新品种选育数目排名前十的第一单位均位于浙江, 占 

当前培育籼粳杂交品种总数的85%以上, 形成了以浙 

江为核心的籼粳杂交稻育种优势区域(图1(b)).  

4.2 突破性品种与应用成效 

在籼粳杂交稻发展进程中, 持续涌现出一批具有 

图 1 “粳不籼恢”亚种间杂交稻品种数目与推广面积. (a) 2005~2025年通过省级以上审定的籼粳杂交组合. (b) 2005~2025年通过省级以上审定 

的籼粳杂交组合数目前十的选育单位. (c) 2005~2024年全国籼粳杂交稻品种年推广面积. (d) 2005~2024年籼粳杂交品种推广面积累计超百万亩 

省份情况. 数据更新时间截至2025年12月 
Figure 1 Number of varieties and extension area for inter-subspecific hybrid rice utilizing the japonica sterile/indica restorer model. (a) Registered 
indica-japonica hybrid combinations at or above the provincial level from 2005 to 2025. (b) Top ten breeding institutions by the number of registered 
indica-japonica hybrid combinations at or above the provincial level from 2005 to 2025. (c) Annual extension area of indica-japonica hybrid rice 
varieties nationwide from 2005 to 2024. (d) Provinces with a cumulative extension area of over one million mu for indica-japonica hybrid varieties from 
2005 to 2024. The data were updated as of December 2025  
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突破性的代表性品种. 宁波种业股份有限公司推出的 

甬优系列是我国籼粳杂交稻的代表性品种, 此外还有 

中国水稻研究所、嘉兴市农业科学研究院、浙江勿忘 

农种业等单位育成的春优、嘉禾优、中禾优、浙粳优 

等系列组合同样表现优异.  
甬优9号是目前全国累计推广面积最大的籼粳杂 

交稻品种, 达1400万亩左右, 该品种于2007年通过浙江 

审定, 2008年通过国家审定, 米质达国家优质稻谷二级 

标准. 甬优1540是近几年推广面积最大、全国累计推 

广面积第二的籼粳杂交稻品种, 2023年全国推广面积 

196万亩, 其中浙江省推广133万亩, 在全国17个省(区、 

市)种植, 成为目前全国适应范围最广的籼粳杂交品种, 
在多地米质达部标二级 [74].  

春优系列同样表现突出. 春优83(春江88A×T27)米 

质达到农业行业《食用稻品种品质》(NY/T93)标准二 

级, 2022~2025年连续四届荣获浙江-长江下游水稻新 

品种大会推荐品种, 2024年被农业农村部确认为超级 

稻品种, 两年区域试验平均亩产683.3 kg, 比对照增产 

10.4%. 春优927(春江16A×C927)2015年百亩示范方平 

均亩产率先突破籼粳杂交稻亩产1000 kg大关, 连续多 

年被列为浙江省主导品种, 两年区域试验平均亩产 

682.8 kg, 比对照增产18.1%. 
中国水稻研究所胡培松院士团队培育的中恢575 

等系列高产优质长粒恢复系, 是籼粳杂交稻亲本培育 

的重大突破. 通过创制强优势籼粳杂交恢复系中恢 

575, 培育出嘉禾优175、嘉禾优575等组合. 嘉禾优575 
(嘉禾212A×中恢575)在抗病性方面表现突出, 对稻瘟 

病抗性等级为抗、生产中白叶枯病表现优异. 区域试 

验平均亩产654.6 kg, 比对照甬优1540增产最高达 

4.8%, 米质达部颁优质二等标准. 嘉禾优175(嘉禾 

112A×中恢575)米质优、食味好, 2024年荣获第五届全 

国优质稻品种食味品质鉴评金奖, 成为国内首个获全 

国食味值金奖的籼粳杂交品种. 两年区域试验平均亩 

产723.7 kg, 比对照增产16.2%. 此外, 该团队还培育出 

籼粳杂交不育系中香907A、恢复系中恢283、中恢346 
等, 配组选育了耐热、抗倒、具香味的优质早熟型籼 

粳杂交组合, 为籼粳杂交品种的广泛推广奠定了重要 

基础.  

4.3 推广面积与区域分布 

籼粳杂交稻的推广面积呈逐年扩大趋势, 2005~ 
2024年累计推广6000万亩以上, 2023年推广面积超过 

650万亩(其中浙江约350万亩), 2024年、2025年推广面 

积进一步扩大(图1(c)). 从推广区域来看, 浙江、福建、 

江西居前三位, 其中浙江省累计推广面积占比58.9%. 
目前, 籼粳杂交稻的推广范围已覆盖长江流域、黄淮 

海稻区和华南稻区, 在我国水稻生产中占据了越来越 

重要的地位(图1(d)).  

5 籼粳杂交稻面临的挑战与发展思路 

随着籼粳杂交稻逐步进入规模化应用阶段, 其在 

生产实践中面临的问题和挑战也日益凸显, 成为制约 

籼粳杂交品种进一步推广与产业持续发展的关键瓶颈.  

5.1 存在的主要问题 

一是品种感光性强, 熟期偏迟, 广适性差. 现有籼 

粳杂交稻组合普遍光周期敏感, 在长日照条件下抽穗 

期延迟现象明显, 导致品种在不同生态区域的适应性 

狭窄, 难以实现跨稻区的大范围推广, 限制了其生产潜 

力的充分发挥. 二是灌浆特性不佳, 籽粒充实度差. 部 

分籼粳杂交组合存在典型的“两段灌浆”现象, 基部籽 

粒灌浆启动慢、速率低、转色差, 不仅造成籽粒饱满 

度不均, 还直接影响到稻米的外观品质和加工整精米 

率, 制约了优质化生产. 三是粒型结构单一, 市场需求 

匹配度低. 当前籼粳杂交稻品种多以团粒型为主, 粒型 

同质化现象突出, 缺乏市场日益青睐的长粒型、香型 

等多元化优质品种. 特别是在南方籼米消费区, 圆粒米 

接受度偏低, 成为籼粳杂交稻向长江以南拓展市场的 

重要障碍. 四是穗部结构不合理, 病害风险增加. 部分 

品种因密穗、着粒密度过高, 导致田间通风透光性差, 
极易诱发稻曲病等穗部病害, 严重影响产量稳定性、 

稻米商品性和安全性. 五是制种产量低, 生产成本高. 
制种环节面临多重技术瓶颈: 父母本花时相遇难度大、 

母本柱头外露率偏低、异交结实率不稳定等, 导致杂 

交种子产量偏低、价格偏高. 部分地区甚至因种子供 

应不足而制约了品种的大面积推广, 削弱了市场竞争 

力. 六是耐逆境能力不足, 稳产性有待提升. 现有籼粳 

杂交稻组合在抽穗灌浆期对高温胁迫较为敏感, 高温 

导致结实率下降、品质劣变的现象时有发生. 此外, 相 

比常规稻和其他杂交稻类型, 籼粳杂交稻更易发生穗 

发芽, 增加了收获期的风险, 影响了生产的安全性. 上 

述问题相互交织, 共同构成了当前籼粳杂交稻育种研 

究与生产应用亟需攻克的技术瓶颈, 亟需通过遗传改 

良、技术集成与模式创新, 实现从“有”到“优”、从“局 
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部突破”到“系统升级”的格局转变. 

5.2 发展思路与对策 

针对当前籼粳杂交稻面临的感光性强、灌浆不 

佳、病害易发、制种产量低、耐逆性差等突出问题, 
未来籼粳杂交稻育种应聚焦以下方向. 

一是继续强化关键基因的挖掘与利用 [75]. 继续深 

入解析籼粳杂交熟期和开花时间、灌浆、抗病性等关 

键性状的遗传机制, 挖掘更多优异基因资源, 尤其是抗 

稻曲病、花时等关键性状调控基因, 为精准育种提供 

靶点. 同时, 充分挖掘和利用已克隆的关键基因优异等 

位变异, 应用于籼粳杂交恢复系和不育系改良. 如调控 

穗发芽抗性且具有籼粳休眠分化的关键基因qSDR3.1 [76]、 

OsSD7 [77], 水稻耐高温基因TT1 [78,79]、MdPDE1 [80]和 

QT12 [81], 水稻抗纹枯病基因SBRR1-R [82]等.  
二是创新育种技术体系, 推动精准设计与定向改 

良. 整合分子标记辅助育种、全基因组选择等现代生 

物技术, 建立籼粳杂种优势利用相关育种的“模块化” 
设计体系. 通过解析基因互作调控网络与优异单倍型 

组合, 实现熟期、粒型、灌浆、抗病等关键性状的协 

同改良. 此外, 利用大数据驱动的基因组辅助育种可以 

有效提高育种效率. 例如, 利用RiceNavi导航系统定向 

改良荃9311A性状, 精准选择了恢复系YR0822 [83].  
三是突破制种技术瓶颈, 降低生产成本. 针对籼粳 

杂交稻父母本花时不遇、不抗高温等制种难题, 需从 

遗传改良和栽培调控两方面协同攻关. 通过克隆和利 

用调控花时差异的关键基因(如OsAIM1、OsMYB8等), 
定向改良亲本花时特性, 提高花时相遇度; 利用柱头外 

露率关键基因(如HER1、qSE4 [84]等), 选育柱头外露率 

高、异交结实性好的不育系, 以及适合机械化制种的 

小粒型不育系, 推动籼粳杂交稻全程机械化制种 [85].  
四是丰富品种类型, 拓展应用场景. 针对市场多元 

化需求, 加强长粒型、香型等籼粳杂交稻品种的培育, 

打破品种同质化局面. 同时, 立足不同生态区域, 选 

育再生稻专用型、耐逆境胁迫型等特色品种. 例如, 
中恢575等系列高产优质长粒型籼粳杂交稻恢复系, 满 

足了市场对长粒型优质食味籼粳杂交品种的需求. 甬 

优4949低位腋芽萌发能力强、耐压损, 适合长江中 

下游“一季有余、两季不足”稻区作为再生稻种植. 此 

外, 持续开展两系法籼粳杂交稻研究以及“籼不粳恢” 
型育种, 对挖掘籼粳杂交潜力、丰富品种类型具有重 

要作用.  
五是加强适应性研究与区域化布局. 结合生态大 

数据分析与基因型-环境互作研究, 创制广适性品种, 
不断拓展籼粳杂交稻的适宜种植边界. 加强跨生态区 

域的系统鉴定与区域化试验, 建立多环境联合评价体 

系, 推动籼粳杂交稻在不同稻区的规模化应用.  

6 结论与展望 

籼粳杂交稻的研究始于20世纪50年代, 经过七十 

余年不懈探索, 在遗传机制解析、育种技术创新、品 

种培育与推广应用等方面取得了系统性突破, 已成为 

我国水稻单产提升和保障粮食安全的重要支撑. 当前, 
面向新一轮千亿斤粮食产能提升行动(2024~2030年), 
籼粳杂交稻的发展布局需要实现从品种突破到产业壮 

大的跨越. 随着生物技术与智能设计育种等领域的持 

续进步, 未来应突破传统杂交重组的局限, 实现广亲 

和、高配合力、抗逆等优异等位基因的高效聚合与精 

准导入. 其次, 需要推动种业全产业链的协同升级, 例 

如籼粳杂交稻制种效率提升、机械化制种与轻简化栽 

培技术的配套. 特别是在政策引导下, 要建立面向不同 

生态区的品种精准布局与动态调整机制, 使籼粳杂交 

稻的单产优势真正转化为区域增产创收 [86,87]. 总之, 籼 

粳杂交稻已具备支撑新一轮粮食产能提升的遗传基础 

与技术储备, 未来将在保障国家粮食安全、促进农业 

高质量发展中作出更大贡献.    
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Indica and japonica are two important subspecies of Asian cultivated rice (Oryza sativa L.), exhibiting significant 
differences in morphology, physiological traits, and ecological adaptability. The utilization of inter-subspecific heterosis is 
a pivotal strategy for enhancing large-scale yield and ensuring national food security in China. Over the past seventy years, 
Chinese rice breeders have systematically advanced the development of indica-japonica hybrid breeding, progressing from 
theoretical exploration and technological breakthroughs to large-scale commercial application. From Professor Shouren 
Yang’s foundational research on indica-japonica hybridization in the 1950s, through Professor Longping Yuan’s 
refinement of heterosis utilization strategies, to the incorporation of modern molecular breeding technologies in the 21st 
century, indica-japonica hybrid breeding has transformed from empirical selection to precision-oriented innovation. The 
elucidation of genetic mechanisms underlying inter-subspecific reproductive isolation, regulation of plant architecture, 
growth duration, and flowering time-related traits has provided a robust theoretical framework for overcoming 
hybridization barriers and enhancing breeding practices. Regarding reproductive isolation, six major sterility loci have 
been cloned from indica-japonica hybrid populations, including Sa, Sc, Se/RHS12/pf12, DPL1/DPL2, S5, and S7. 
Additionally, to tackle cross-incompatibility in distant interspecific hybridization, researchers have successfully cloned a 
series of loci-such as S1, S22, S44, S13, DGS1/DGS2, qHMS7, qHMS1, S27/S28 and ESA1from progeny derived from 
crosses between various wild rice species or African cultivated rice and Asian cultivated rice. These findings provide 
important theoretical bases and genetic resources for breaking interspecific reproductive barriers and expanding the genetic 
diversity of cultivated rice. Furthermore, key genes regulating plant architecture and yield have been continuously 
identified, including sd1 (semi-dwarf 1) and IPA1 (ideal plant architecture 1), which play central roles in balancing plant 
height, tillering, and panicle development. In terms of breeding practice, China has achieved remarkable progress. Since 
the introduction of the first nationally approved indica-japonica hybrid rice variety ‘Yongyou 6’ in 2005, nearly 200 
varieties have been registered. The Yongyou, Chunyou, and Zhonghui 575 series have become representative varieties, 
positioning Zhejiang Province as the core advantageous region for indica-japonica hybrid rice breeding. Despite these 
achievements, several critical challenges remain: strong photoperiod sensitivity resulting in delayed maturity; poor grain 
filling and low head rice yield; homogeneous grain types; high disease susceptibility; low seed production efficiency; and 
inadequate stress tolerance. These bottlenecks constrain further expansion of planting area and yield potential. To address 
these challenges, future strategies will focus on: (1) identifying and integrating elite genes for stress tolerance, grain quality, 
and flowering time; (2) developing modular molecular breeding systems; (3) optimizing seed production technologies; 
(4) diversifying grain types and developing ecologically adapted varieties; (5) strengthening research on regional 
adaptability. By integrating modern biotechnology with conventional breeding, indica-japonica hybrid rice will continue to 
evolve, providing sustained support for national food security and high-quality agricultural development. 

rice, indica-japonica hybrid, heterosis, food security 
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