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国内外玉米杂种优势群及杂优模式研究进展

张瑞朋　栾化泉　刘　骞　申德新　于新艳
（安徽荃银高科种业股份有限公司，合肥 230088）

摘要：玉米（Zea mays L.）杂种优势的利用是现代玉米育种的核心，而杂种优势群（Heterotic groups）的划分及杂优模式

（Heterotic patterns）的确立则是高效选育强优势杂交种的理论与实践基础。系统梳理了中外玉米杂种优势群的形成过程、划分

方法、主要杂种优势群的特征及其演变历程，同时介绍了关键杂优模式的建立、验证与应用进展。内容涉及经典表型与系谱分

析、分子标记辅助划分以及全基因组关联分析等技术的应用，并深入探讨了杂种优势的遗传基础，包括超显性、显性及上位性

等假说的分子证据。此外，还总结了国内外主要杂优模式（如 Reid×Lancaster、PA×PB 等）的实践成效，分析了当前研究面临

的挑战，如复杂性状解析的困难、热带种质利用的瓶颈以及全球气候变化带来的影响等，并展望了基因组选择、基因编辑等前

沿技术在优化杂优模式、加速育种进程方面的广阔应用前景，旨在为玉米遗传育种工作者提供系统参考，推动杂种优势高效利

用与新种质创新。
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玉米是全球最重要的粮食、饲料和能源作物

之一，其产量的飞跃式增长主要归功于杂种优势

（Heterosis）在育种中的成功利用。杂种优势是指

杂交后代在生长势、产量、抗逆性等方面超越其亲

本的现象。然而，并非任意两个亲本杂交都能产

生强大的杂种优势。长期育种实践表明，将种质

资源划分为不同的杂种优势群，并在群间按照特
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组合的关键策略。杂种优势群是指遗传基础相对

独立、遗传距离适中、彼此间杂交能产生强且稳定

杂种优势的一类自交系的集合。杂优模式则是指

两个特定的杂种优势群之间形成的、被实践证明

能高效产生强优势杂交种的配对关系（如 A 群 × 
B 群）。

系统研究杂种优势群的形成、演变、遗传结构，

以及高效杂优模式的建立与优化，对于拓宽玉米种

质基础、指导亲本选配、提高育种效率具有重大理论

意义和实践价值。本文旨在全面梳理中外玉米杂种

优势群及杂优模式研究的进展，涵盖经典方法与现

代分子技术，分析主要杂优模式的应用成效，并探讨

未来发展趋势与挑战。

1　杂种优势群的理论基础与划分方法
1.1　杂种优势的遗传基础理论　杂种优势的成因

复杂，主要包括以下遗传假说。

1.1.1　显性假说（Dominance hypothesis）　认为杂

种优势源于双亲有利显性基因的互补，掩盖了各自

携带的有害隐性等位基因。分子证据如产量相关基

因中显性效应位点的鉴定。

1.1.2　超显性假说（Overdominance hypothesis）　

认为杂合位点本身（Aa）比纯合位点（AA 或 aa）更
具优势。全基因组关联分析（GWAS）已鉴定出多

个在杂合状态下表现超显性效应的位点，尤其在抗

逆和代谢途径相关基因中。

1.1.3　上位性假说（Epistasis hypothesis）　强调

非等位基因间的互作（上位性效应）对杂种优势的

重要贡献。高通量测序和复杂统计模型（如互作

GWAS）的发展，使得在全基因组水平解析复杂的

基因网络互作成为可能，揭示了大量微效上位性位

点对杂种优势的贡献。现代观点普遍认为，玉米杂

种优势是上述多种遗传效应（包括显性、超显性、上

位性）共同作用的结果，其贡献因具体性状、遗传背

景和环境而异 [1]。

1.2　杂种优势群的划分方法　划分杂种优势群是

构建高效杂优模式的前提，主要有以下方法。

1.2.1　基于系谱分析（Pedigree analysis）　最传统、

最直观的方法。通过追溯自交系的祖先来源、骨干

亲本的血缘关系，结合育种家经验进行归类。例如，

追踪 Reid Yellow Dent 或 Lancaster Sure Crop 等经

典开放授粉品种（OPVs）的后代系谱。优点在于历

史信息丰富，缺点是对无明确系谱或复杂重组材料

无能为力。

1.2.2　基于配合力分析（Combining ability analysis） 

　核心方法，分为一般配合力（GCA，反映一个亲本

与多个测验种杂交后代平均值的高低）和特殊配合

力（SCA，反映特定双亲组合表现与 GCA 预测值的

偏差）。通过多亲本双列杂交或顶交设计，估算自交

系的 GCA 效应。GCA 效应相近的自交系倾向于属

于同一杂种优势群，而 GCA 效应高且差异大的群

间杂交，SCA 高且杂种优势强的概率大。此方法直

接关联产量表现，但耗时耗力。

1.2.3　基于分子标记技术（Molecular marker 
techniques）　DNA 指纹图谱（DNA fingerprinting），
即利用 SSR（简单重复序列）或 SNP（单核苷酸多

态性）标记构建自交系的分子身份证，通过聚类分

析（如 UPGMA）、主成分分析（PCA）、群体结构分析

（如 STRUCTURE 软件）等方法，依据遗传相似性 /
距离进行群体划分 [2]，具有高通量、快速、不受环境

影响等优点。SNP芯片（如MaizeSNP50，600K芯片）

的应用极大提高了精度和效率。研究表明，分子聚

类结果常与系谱来源和配合力分组高度吻合 [3]。全

基因组关联分析（GWAS），即在群体水平上扫描与

目标性状（尤其是杂种优势本身或配合力）显著关

联的分子标记位点，有助于揭示控制杂种优势的遗

传位点及其效应，间接辅助杂种优势群的遗传解析

和群内优良等位基因的发掘 [4]。

1.2.4　基于基因组选择（GS，Genomic selection）

　新兴方法，即利用覆盖全基因组的高密度标记信

息，建立预测模型，直接预测自交系作为亲本（尤

其 GCA）或特定组合（SCA）的表现潜力 [5]。虽然

核心是预测，但其模型训练依赖的标记效应信息，

可用于理解群体结构和指导杂优群划分与配对 
优化。

2　国外主要玉米杂种优势群及杂优模式
2.1　北美温带玉米　美国是全球玉米杂种优势群

研究和应用最成熟的地区，形成了清晰的两大群 
体系。

2.1.1　Stiff Stalk Synthetic（SSS / BSSS） 群　

由 Iowa Stiff Stalk Synthetic 群体发展而来（主要

含 Reid 血缘），代表自交系有 B14、B37、B73、B84、
LH82、LH123HT、PHB47 等。该群自交系通常茎秆
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坚韧、抗倒伏、根系发达、配合力高，是优秀的母本来

源 [6]，分子标记显示其遗传基础相对狭窄。

2.1.2　Non-Stiff Stalk（NSS）群 / Lancaster 群　

主要包括 Lancaster Sure Crop 和 Minnesota 13 等来

源的材料，代表自交系有 Mo17、Oh43、A632、H99、
LH51、LH132、PHG39、PHG84 等。该群自交系穗部

性状好、品质佳、适应性广 [6]，遗传多样性通常高于

SSS 群。

以上两大群体系主要杂优模式 SSS×NSS
（Reid×Lancaster）是北美最核心、最高效、应用最广

泛的模式。基于此模式培育了无数高产杂交种（如

先玉 335 的父本 PH4CV 属 NSS，母本 PH6WC 属

SSS/Lancaster）[7]，该模式的成功在于两群间适度的

遗传距离和优良等位基因的有效互补 [8]。

2.1.3　Iodent 群　源于 Iodent 开放授粉品种，与

欧洲 Flint 有一定联系（如 F2 血缘）。代表自交系

有 LH59、LH185、PHJ40、PHK76 等，通常具有早熟、

脱水快、抗性好等特点，常与 SSS 群或 NSS 群组

配，形成 Iodent×SSS 或 Iodent×NSS 的次级高效 
模式 [9]。

2.1.4　其他次要群　如 Tropical（热带种质渗入）、

Dent（其他硬粒种质）等，用于拓宽遗传基础和引

入特定抗性 / 适应性。

2.2　欧洲玉米　欧洲玉米带气候多样，杂种优势群

体系与美国既有联系也有区别。

2.2.1　Flint 群　代表欧洲硬粒玉米种质，主要来源

于欧洲地方品种（如法国 F2、F7，意大利 INI，德国

DK105）。典型特征：籽粒硬质、早熟、耐寒、抗倒伏、

抗穗腐病，代表自交系有 F2、F7、DKC8883（父本）、

UH007（匈牙利）等 [10]。

2.2.2　Dent 群　主要来源于北美引入的 Dent 种
质（尤其是 Reid 和 Lancaster）。代表自交系有欧

洲本土选育或改良的 Dent 系，如法国 LG11、德国 
KW7 等 [10]。

主要杂优模式 Flint×Dent 是欧洲主导的杂优

模式。该模式充分利用了 Flint 的早熟、抗逆、抗病

优势和 Dent 的高产潜力及广适性，例如，许多欧洲

主导杂交种（如 KWS 公司品种）采用此模式。部分

区域（如法国南部）也有类似北美的 Dent 群内亚群

间（如 Reid-like×Lancaster-like）的模式。

2.3　国际玉米小麦改良中心（CIMMYT）　CIMMYT 

在热带 / 亚热带玉米育种中扮演核心角色，其杂种

优势群体系独特。

2.3.1　Pool25（P25 / Tropical Dent）　主要基于加勒

比海 Tuxpeno 等热带 Dent 种质。代表系有 CML202、 
CML312、CML442、CML444 等，特点是植株高大、

叶片宽、高产潜力大、耐旱性较好 [11]。

2.3.2　Pool26（P26/Subtropical-Temperate Dent）
　由美国温带 Dent（如 B73）与热带 / 亚热带种质

（如 ETO）复合杂交选育而成。代表系有 CML247、
CML254、CML343、CML373 等，兼具温带种质的适

应性（光周期钝感）和热带种质的抗性 [11]。

2.3.3　Tuxpeno Sequia（TS）　从 Tuxpeno 中针对

耐旱性改良形成的新群。

主要杂优模式中 P25×P26 为 CIMMYT 最核

心的模式，尤其适用于中海拔亚热带地区。该模式

组合遗传差异显著，杂种优势强且稳定，适应性广。

Tuxpeno×ETO/Tuxpeno×Tuson 模式适用于低海

拔热带湿润地区，ETO 和 Tuson 是重要的热带硬粒

（Flint-like）种质来源 [12]。TS×Non-TS 是针对干

旱环境选育耐旱杂交种的模式。CIMMYT 采用循

环育种策略不断优化各群内的遗传多样性和目标性

状，并探索新的高效杂优模式 [13]。

3　中国主要玉米杂种优势群及杂优模式
中国玉米育种在引进消化的基础上，结合本土

种质创新，形成了具有中国特色的杂种优势群体系。

3.1　主要杂种优势群的形成与演变

3.1.1　改良 Reid 群　中国第一大群。源于美国

Reid Yellow Dent（主要是 BSSS）。经中国育种家

（吴绍骙、李竞雄等）长期改良驯化，适应中国生态

条件。代表自交系有掖 478（78599 选系）、郑 58、
昌 7-2、PH6WC、京 724、X1132X 等。特点：配合力

高、籽粒商品性好、适应性广、多作为母本 [14]。分子

标记显示其遗传基础相对集中，与美国 BSSS 既有

联系又有分化 [15]。

3.1.2　Lancaster 群　中国第二大群。源于美国

Lancaster Sure Crop（主要是 Mo17 系谱）。代表自

交系有 Mo17、自 330、黄早四（四平头亚群的代表）、

丹 340、齐 319、吉 853、lx9801 等。特点：穗粗粒深、

品质较好、抗病性（尤其大斑病、小斑病）较强、多作

为父本 [16]。其中，四平头亚群（以黄早四为代表）是

中国育种家利用地方种质四平头与 Lancaster 等种
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质杂交选育出的独特亚群，适应性好、配合力高、抗

逆性强，是中国玉米育种的重要贡献。

3.1.3　塘四平头群　由黄早四衍生出的庞大亚群，

已成为一个独立的、具有鲜明中国特色的杂种优势

群。代表自交系众多，有黄 C、K12、K14、K22、京
92、京 2416、郑 H01、浚 92-8 等。该群在黄淮海夏

播区尤其重要 [17]。分子研究表明其遗传背景独特，

与 Reid 和传统 Lancaster 均有差异 [18]。

3.1.4　旅大红骨群　源于辽宁旅大地区地方品种红

骨子。代表自交系有 E28、丹 340（也属 Lancaster
衍生）、丹 598、郑 22、LD61 等。特点：抗病性好（尤

其丝黑穗病）、耐瘠薄、配合力高 [19]，其遗传基础相

对独立。

3.1.5　PA 群（P 亚群）与 PB 群（B 亚群）- 先锋

模式　随着跨国种业公司（如先锋）的进入，其基于

SSS×NSS 模式选育的自交系及其衍生系在中国广

泛使用。PA群（如 PH09B、PH6WC）对应母本群（类

似 SSS/Reid），PB 群（如 PHB1M、PH4CV）对应父本

群（类似 NSS/Lancaster）。形成了高效的 PA×PB
杂优模式 [7，20]。许多中国自交系（如郑 58、昌 7-2）
也融入了 PA/PB 的血缘。

3.1.6　其他重要群　包括热带 / 亚热带种质群（如

苏湾群、云南地方种质），欧洲血缘群（如 P 群、欧洲

硬粒），综合种选系（如中综号）等，用于拓宽种质基

础、引入抗性 / 品质 / 特殊适应性 [21]。

3.2　中国主要杂优模式　中国玉米杂优模式呈现

多元化，核心模式在不同生态区有差异。

3.2.1　Reid×Lancaster（包括其衍生系）　仍是

全国性的基础高效模式，例如掖 478（Reid）× 丹

340（Lancaster）；郑 58（Reid）× 昌 7-2（Lancaster/
四平头衍生）等 [14，16]。

3.2.2　Reid×塘四平头（Reid×TSPT）　在黄淮海

夏玉米区占据绝对主导地位。代表组合有郑单 958
（郑 58× 昌 7-2）、先 玉 335（PH6WC×PH4CV，

其中 PH4CV 属 Reid/SSS，PH6WC 属 NSS/ 四平头

衍生）、登海 605（DH351×DH382）、京科 968（京

724× 京 92）等，黄淮海夏玉米区几乎所有主栽品

种均采用此模式 [22]。该模式成功的关键在于两个

群间显著的遗传差异、优良性状的互补（Reid 的高

产稳产、TSPT 的强抗逆性和适应性）以及中国育种

家对 TSPT 群的持续改良。

3.2.3　旅大红骨×Reid/Lancaster　在东北春玉米

区较为重要。代表组合有丹玉 13（Mo17Ht×E28）、
辽单 565（辽 3162× 丹 598）等 [19]。

3.2.4　PA×PB　在引进品种及其衍生系中广泛

应用，且与中国本土模式（如 Reid×TSPT）有交叉 
融合 [7，20]。

3.2.5　热带 / 亚热带种质模式　在西南及南方地区

利用热带种质（如 Suwan1、Tuxpeno）与温带改良种

质（Reid、Lancaster）或当地适应性种质杂交，形成

如热带种质 × 温带种质的模式 [21]。

4　杂优模式构建、验证与优化
4.1　新杂优模式的探索与构建

4.1.1　引入外源种质　将热带、亚热带、地方品种、

近缘种（如大刍草和摩擦禾）的优良基因导入现有

杂种优势群，或创建新的杂种优势群，以发掘新的

杂优模式。例如，将热带抗逆基因导入温带 Reid 或

TSPT 群；利用地方品种创建新的杂优群（如中国的

一些地方种质综合种）[23]。

4.1.2　分子标记辅助的定向导入与群体构建　利用

分子标记（前景选择 + 背景选择）精确导入目标基

因 /QTL，同时保持或优化受体群的遗传背景和配合

力特性 [24]。设计特定的轮回选择方案（如半同胞轮

回选择、相互轮回选择），结合分子标记信息，有目的

地提升群内有利基因频率、改良目标性状，并维持或

扩大群间遗传距离 [25]。

4.1.3　双列杂交与配合力测试　仍然是验证新群

间或新自交系间杂种优势和确定 SCA 的基础方法。

大规模的测交试验是筛选高效新杂优模式的必经 
之路。

4.1.4　基于分子标记的遗传距离预测　大量研究

表明，亲本间适度的遗传距离（中等距离）通常比极

近或极远距离更易产生强杂种优势 [8]。利用分子

标记（SSR、SNP）计算遗传距离（如 Nei’s distance，
Rogers’ distance）可用于初步预测组合潜力，筛选可

能的高效配对，减少盲目测交工作量。但遗传距离

与杂种优势的关系并非绝对线性，受具体性状和遗

传背景影响。

4.1.5　全基因组预测（GP，Genomic prediction）

与基因组选择　这是优化杂优模式的革命性技

术。GP 利用覆盖全基因组的高密度标记（主要是

SNP）信息，建立统计模型（如 RR-BLUP、GBLUP、
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Bayesian 方法），基于训练群体（已知表型和基因型）

来预测候选材料（仅有基因型）的表现。

4.1.6　预测 GCA　模型可以预测自交系作为亲本

的 GCA（即其与多个测验种杂交后代平均表现），

辅助杂种优势群内优良自交系的筛选和群的整体 
改良 [5]。

4.1.7　预测 SCA/ 杂交种表现　更复杂的模型（如

考虑显性效应、上位性效应）可以直接预测特定双

亲组合的杂交种表现（即 SCA），为寻找新的强优势

组合提供高效、低成本的手段 [26]。这极大地加速了

新杂优模式的发掘和验证过程。GS 在 CIMMYT
和中国一些大型育种项目中已成功应用，显著缩短

了育种周期。

4.2　现有杂优模式的优化

4.2.1　群内遗传多样性维持与提升　避免核心骨干

系过度依赖导致的遗传基础狭窄。通过有计划地导

入新种质（需谨慎，避免破坏配合力）、实施群体改

良计划来增加群内遗传变异 [25，27]。

4.2.2　目标性状定向改良　针对现有模式中亲本

存在的短板（如 Reid 群抗茎腐病弱、TSPT 群感锈

病等），利用分子标记辅助选择（MAS）或 GS，结合

表型精准鉴定，持续改良亲本系的抗病虫性，抗逆

性（旱、涝、热、冷），养分高效利用，籽粒品质（如高

油、高赖氨酸），适宜机械化（早熟脱水、抗倒伏）等 
性状 [28]。

4.2.3　环境特异性杂优模式　研究不同杂优模式

在不同生态环境（如干旱区、高密度区、冷凉区）下

的表现稳定性。筛选和培育适应特定逆境（如干

旱、高温、瘠薄土壤）的杂种优势群及其高效配对 
模式 [29]。

5　杂种优势分子机理研究的进展
现代基因组学和生物技术为深入解析杂种优

势的分子基础提供了强大工具。

5.1　等位基因特异性表达（ASE）与基因调控网络

　研究发现杂交种中许多基因的表达模式不同于

双亲中值（MPV，Mid-parent value），存在显性、超显

性或亲本特异性表达。杂种优势常与重要代谢途径

（如能量代谢、激素信号、胁迫响应）相关基因的等

位基因互作和表达调控网络的重编程有关 [30]。例

如，在强优势杂交种中，光合作用、碳氮代谢相关基

因常表现出有利的显性 / 超显性表达模式。

5.2　杂种优势位点（Heterotic Loci/QTL）的鉴定

　通过构建特殊群体（如永久 F2、NCII 设计群体）

并结合高通量基因分型（如 GBS、WGS），利用连锁

分析或关联分析定位控制杂种优势（或 GCA）的

QTL。大量研究鉴定出分布在玉米全基因组的数

百个影响产量、株高、开花期等性状杂种优势的位

点 [31]。这些位点效应大小不一，且多存在上位性 
互作。

5.3　表观遗传调控的作用　DNA 甲基化、组蛋白

修饰、小 RNA 等表观遗传机制在调控杂种基因表

达和杂种优势形成中扮演重要角色。杂交可能导致

全基因组表观遗传状态的重塑，影响关键基因的表

达水平 [32]。

5.4　基因编辑验证关键基因 / 位点　利用 CRISPR/
Cas9 等基因编辑技术，对预测的杂种优势关键候选

基因进行功能验证（敲除、敲入、等位基因置换），直

接观察其对杂交种表现的影响，为杂种优势机理提

供直接因果证据 [33]。

6　挑战与未来展望
杂种优势相关研究尽管取得了显著进展，但作

为一个复杂的系统生物学现象，其全面、精确的分子

网络解析仍面临巨大挑战。

6.1　当前面临的主要挑战

6.1.1　复杂性状遗传解析困难　产量等杂种优势

相关性状多为受多基因控制的数量性状，效应小、

上位性复杂、Q×E 互作强，精确解析其遗传基础难 
度大。

6.1.2　热带种质利用瓶颈　热带种质蕴藏着丰

富的抗逆、抗病虫基因，但其光周期敏感、植株高

大、散粉吐丝不协调等问题限制了其在温带主产

区的直接利用。如何高效驯化和改良热带种质，

创建适应温带的新杂种优势群和杂优模式是关键 
挑战 [34]。

6.1.3　遗传基础狭窄风险　全球范围内，商业玉米

育种过度依赖少数骨干杂优群（如 Reid、 Lancaster、
TSPT）及其模式，导致遗传多样性下降，增加了对病

虫害爆发和气候突变的脆弱性 [27，35]。

6.1.4　非生物逆境加剧　全球气候变化导致的干

旱、高温、极端天气等非生物胁迫日益频繁和严重，

对现有品种的稳定性构成威胁，亟需培育更具韧性

的杂优模式和品种。
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6.1.5　资源与数据整合　海量的基因组、转录组、表

型组、环境组数据需要高效整合、挖掘和利用，建立

精准预测模型。

6.2　未来发展方向

6.2.1　拓宽与创新种质资源　加强地方品种、野生

近缘种、热带 / 亚热带优异种质的收集、评价与创新

利用 [23]。利用远缘杂交、分子设计育种等手段，创

建遗传基础丰富、性状优良的新杂种优势群。

6.2.2　深化杂种优势分子机理研究　整合多组学数

据（基因组、表观组、转录组、蛋白组、代谢组），系统

解析杂种优势形成的动态分子网络 [36]。

6.2.3　智能化育种技术应用　基因组选择的优化

与普及　开发更精确、考虑上位性和 G×E 互作的

预测模型；降低成本，使其成为常规育种工具，加速

新自交系选育和杂优组合预测 [5]。高通量表型技

术（HTP）　利用无人机遥感、近地成像、传感器网

络等技术，大规模、精准、无损获取田间复杂性状表

型数据，支撑 GS 模型训练和优异材料筛选 [37]。人

工智能与大数据　应用机器学习、深度学习算法挖

掘育种大数据，优化亲本选配、预测杂交种表现、指

导育种决策。设计育种（Designer breeding）　基于

对目标性状（产量、抗逆、品质、资源高效）关键基

因 /QTL、代谢途径和调控网络的深入理解，结合基

因组编辑（如精准等位基因替换、调控元件编辑）和

优良单倍型聚合，定向改良现有骨干亲本或创制新

的“设计型”亲本，服务于优化或创建新的高效杂优

模式 [38]。环境智能型杂优模式　针对不同目标生

态区（如干旱区、盐碱地、高温区）和种植制度（如

密植、保护性耕作），设计和培育具有针对性的杂优

模式和配套品种，提升玉米生产的韧性和可持续 
性 [29]。全球协作与资源共享　加强国际间种质资

源交换、数据共享和技术合作，共同应对全球粮食安

全与气候变化挑战。

7　结论
玉米杂种优势群及杂优模式的研究与应用是

现代玉米育种成功的基石。从传统的系谱分析、配

合力测定，到现代分子标记辅助划分、基因组学解析

和基因组选择预测，研究手段不断革新，对杂种优

势群遗传结构、杂优模式形成规律及分子机理的认

识日益深入。中外玉米育种在长期实践中形成了各

具特色的杂种优势群体系（如北美的 SSS/NSS、欧

洲的 Flint/Dent、CIMMYT 的 P25/P26、中国的 Reid/
TSPT/Lancaster/ 旅大红骨等）和高效杂优模式（如

Reid×Lancaster、Flint×Dent、Reid× 塘四平头）。

然而，面对遗传基础狭窄、气候变化加剧、新病

虫害威胁等挑战，未来研究需着力于：（1）大力拓宽

和创新种质资源，创建多样化杂种优势群；（2）深度

融合多组学、基因编辑和人工智能等前沿技术，深入

解析杂种优势复杂机制，实现从经验育种向精准设

计育种的跨越；（3）优化基因组选择等预测技术，高

效发掘和验证新的强优势组合与杂优模式；（4）发

展适应不同生态环境和胁迫条件的智能型杂优模

式。唯有持续创新，才能保障玉米杂种优势的高效、

可持续利用，为全球粮食安全和农业可持续发展提

供核心驱动力。
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