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Abstract:Atotalof６６chromosomesegmentsubstitutionlines,derivedfromacrossbetweenindicainbredlineIR２４
(astherecurrentparent)andjaponicainbredlineAsominori(asthedonorparent),wereusedtoinvestigatethe
heteroticlociinindica/japonicainterＧsubspecificricehybrids．EachlinewascrossedwiththebackgroundparentIR２４,
andtheheterosisofF１hybridswasestimatedbycomparingtheF１ withitstwoparentallines．Fieldexperimentswere
carriedoutacrossfourdifferentenvironments(２００７,２００８inNanjing;２００７,２００８inNanchang)toevaluateyieldand
yieldＧrelatedtraitsinthe６６linesandtheir６６correspondingF１ hybrids．Quantitativetraitloci(QTL)analyseswere
conductedusingalikelihoodratiotestbasedonthestepwiseregression．QTLweredetectedbystatisticalsoftwareQTL
IciMappingusingmidＧparentalheterosisasbasicphenotypicdatathroughanewSSRmap．Asaresult,５３heteroticloci
ofyieldＧcomponenttraitswereidentifiedwithsignificanteffectsindifferentenvironments．Onlyoneheteroticlocus
linkedcloselywithmarkerRM４８８onchromosome１wasdetectedrepeatedlyinmorethanoneenvironment,which
mightimprovetheplantheightinF１derivatives．Ofalltheheteroticloci,２２(４１．５１％)showedpositiveeffects,with
LODvaluesrangingfrom３．０６to７．２５,explaining３．７４％ to１８．５％ ofthephenotypicvariancerespetively;３１loci
showednegativeeffects,withLODvaluesrangingfrom３．０７to９．７０,explaining０．４５％to３０．７８％ ofthephenotypic
variance,respectively;Thoselociwithnegativeeffectsmainlyaffectedthetraitsofgrainweightperplant,no．ofgrains
perpanicleandseedＧsettingrate,whichwerecloselyrelatedtothosegenesofhybridsterilitybetweenindicaand
japonicarice．
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摘　要:利用以籼稻IR２４为受体亲本、粳稻Asominori为供体亲本的６６个染色体片段置换系,分别与受体亲本IR２４杂交构
建１套对应的F１群体,研究杂种优势位点.以中亲优势值作为杂种优势 QTL检测的基准表型值,结合新构建的基因型图
谱,利用 QTLIciMapping软件的逐步回归和极大似然估计结合的方法,检测杂种优势 QTL.结果表明,各置换系对应的F１

群体,在４个环境(２００７年南京、２００７年南昌、２００８年南京、２００８年南昌)下,共检测到５３个与产量构成性状相关的杂种优势
位点.其中只发现１个杂种优势位点能在多个环境重复检测到,即来自第１染色体与标记RM４８８紧密连锁的位点.该位点
在杂合状态下增加F１的株高.２２个位点在杂合状态下具有增效作用,占总位点数的４１．５１％;LOD值变幅为３．０６~７．２５,贡
献率变幅为３．７４％~１８．５％.３１个位点在杂合状态下具有减效作用,LOD值变幅为３．０７~９．７０,贡献率变幅为０．４５％~
３０７８％,这些具有减效作用的位点主要控制单株产量、每穗实粒数和结实率等性状,与籼粳杂种不育基因密切相关.
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　　杂种优势位点(heteroticloci,HL)的定位多采

用F２、F３、加倍单倍体、重组自交系群体与双亲的回

交群体(BCF１)以及RIL群体的测交F１群体.F２群

体遗传构成最为完整,有利于 QTL定位及加性、显
性和上位性效应的分解,但由于每种基因型植株只

有１个单株,不能重复表型数据,无法验证和消除误

差,因此,对于在不同环境下表现较稳定的性状(如
株高、抽穗期、千粒重、穗长等)的定位结果较可信,
但对易受环境影响、遗传力较低的产量性状(如水稻

的产量、库容、分蘖数、穗粒数和叶形等)的 QTL定

位结果则不可靠[１].前人在对各种不同作物杂种优

势研究时采用了重组自交系群体与双亲的回交群体

(BCF１)及重组自交系群体的测交F１群体[２Ｇ１１],这些

群体经多代自交基因型已近乎纯合,遗传稳定,对同

一基因型可通过配制大量的F１种子实现重复实验,
同时结合测交群体 QTL分析,可对杂种优势的遗

传基础以及定位的杂种优势 QTL的育种效应作出

评价.迄今为止,利用上述群体定位了大量的杂种

优势 QTL,但不同群体定位的结果有所不同,QTL
的遗传效应从超显性、显性到位点间的上位性互作

均广泛存在.而利用染色体片段置换系(chromoＧ
somesegmentsubstitutionlines,CSSLs)研究水稻

籼粳亚种间杂种优势的报道不多.理论上,利用

CSSL群体进行杂种优势研究,可以在同一遗传背

景中比较不同染色体区段的杂种优势效应,发掘和

定位杂种优势形成的有关基因位点,并且有利于研

究这些杂种优势位点的育种价值,结合分子辅助选

择技术聚合增效位点或置换减效位点,有可能培育

出高产品种.
本研究采用籼型遗传背景的染色体片段置换系

群体,与背景亲本IR２４杂交构成一套杂种 F１代群

体,对水稻产量构成性状进行了杂种优势 QTL的

定位研究,通过染色体片段置换系与背景亲本构建

的杂种F１群体将所有与产量杂种优势密切相关的

增(减)效位点发掘出来,可为育种过程中利用分子

标记技术聚合增效位点以及消除减效位点工作提供

参考信息.

１　材料与方法

１．１　试验材料

本研究共采用两套群体:一套是以籼稻IR２４
为受体亲本、粳稻 Asominori为供体亲本构建的６６
个染色 体 片 段 置 换 系 (包 含 两 个 亲 本 IR２４ 和

Asominori),由日本九州大学 Yoshimura博士提

供[１２Ｇ１３],下文简称IAS群体;另外一套是其对应的

杂种群体,由IAS群体各株系为母本与IR２４杂交

得到的６６个F１组合构成(简称IASF１群体).

１．２　试验设计

２００７年和２００８年夏季分别在江苏省南京市江

宁区南京农业大学土桥试验站和江西省农业科学院

试验基地(下文中 E１、E２、E３和 E４分别代表２００７
年南京、２００８年南京、２００７年南昌和２００８年南昌共

４个环境)种植以上两套群体.田间各置换系与对

应F１组合相间排列种植,随机区组设计,两次重复,
每小区种２行,每行１０株,每重复共种植２０株,单
苗“宽窄行”种植.亲本也设２个重复,每个重复种

２个小区,每小区种２行,随机排列在置换系与F１组

合构成的区组间;株距为１６．５cm,宽行为２３．５cm,
窄行为１６．５cm.田间肥水管理同常规大田,及时

进行病虫害防治.

１．３　考查性状

成熟后及时取样考种.两套群体每重复分别计

数中间１０株单株有效穗数,按单株有效穗数的均值

对每份材料收取５个健康单株,剪收有效穗,分别装

好晒 干.考 查 的 主 要 性 状 有:单 株 产 量 (grain
weightperplant,GWP)、每穗总粒数(numberof
spikeletsperpanicle,SPP)、每穗实粒数(numberof
grainsperpanicle,GPP)、结实率(seedＧsettingrate,

SSR)、千粒重(１０００Ｇgrainweight,TGW)、单株有效

穗数(numberofpaniclesperplant,PPP)、单株库

容(sinkcapacityperplant,SCP)和 株 高 (plant
height,PH);其中单株库容＝每穗总粒数×单株有

效穗数×千粒重.各性状表型值均取５株平均值.
考种按中国稻种资源评价标准[１４]进行.

１．４　数据分析

１．４．１　中亲优势的计算

染色体片段置换系 F１群体的中亲优势(midＧ
parentalheterosis,H MP )计 算 公 式 为,H MP ＝
F１CSSL/IR２４－１/２(CSSL＋IR２４).

１．４．２　杂种优势位点(heteroticloci,HL)的定位

以 H MP作为杂种优势 QTL 检测的基准表型

值,结合新构建的基因型图谱,检测该置换系对应

F１群体中水稻产量密切相关农艺性状中表现杂种优

势效应的 QTL,所得标记的加性效应值即视为杂种

优势效应值 H MP.QTL的检测采用逐步回归和极

大似然 估 计 相 结 合 的 方 法 (likelihoodratiotest
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withstepwiseregression,RSTEPＧLRT),又 称 为

RSTEPＧLRT方法[１５Ｇ１８].以 LOD 值≥３．０作为经

验阈值来判断 QTL是否存在.QTL命名遵循 McＧ
Couch等[１９]的方法.利用染色体片段置换系群体

定位 QTL的运算过程已由中国农业科学院作物科

学研究所王建康博士编成软件 QTLIciMapping(已
编制了实现ICIM 的交互式用户友好软件 QTLIciＧ
Mapping,可从http://www．isbreeding．net网站下

载).

２　结果与分析

２．１　 染色 体 片 段 置 换 系 与 IR２４ 的 杂 种 群 体

(IASF１)的产量相关性状的中亲优势表型变异

表１列出的是染色体片段置换系与IR２４的杂

种群体(IASF１)的产量相关农艺性状中亲优势与双

亲的均值(各环境的均值).不同农艺性状杂种优势

的表现程度有所不同,说明杂种优势的形成比较复

杂.除了结实率和千粒重性状表现为负向的中亲优

势,其余性状均表现为正向的中亲优势,各性状也普

遍存在双向超亲分离现象.以上结果表明,水稻籼

粳亚种间组合中结实率是制约产量提高的瓶颈因

素.

２．２　IASF１群体产量相关性状中亲优势的方差分析

表２为IASF１群体产量相关性状中亲优势的方

差变异情况.IASF１群体各产量相关性状环境之间

差异都达到极显著水平,而组合与环境互作之间的

差异都未达到显著水平.以上结果表明,各产量性

状分离得都比较明显,适宜用来进行 QTL的定位

和分析,而且产量相关性状的中亲优势受环境的影

响比较大.

表１　染色体片段置换系群体F１的产量相关农艺性状中亲优势与双亲均值的表型变异

Table１．PhenotypicperformanceofmidＧparentalheterosisconcerningyieldＧrelatedtraitsinIASF１(CSSL/IR２４)derivatives．

性状

Trait

亲本

Parent

IR２４ CSSL

IASF１

中亲值

MidＧparental

value

均值

Average

value

中亲优势

H MP

株系间F１中亲优势变幅

RangeofH MPindifferentlines

单株产量 GWP/g ２４．１３ ２４．６８ ２４．４１ ２７．３８ ２．９７±４．３５ －９．８５~１９．１９
单株库容SCP/g ３７．８３ ３３．６０ ３５．７２ ３７．７１ １．９９±５．０２ －１４．８８~２０．１１
每穗总粒数SPP １３７．９９ １２８．２４ １３３．１２ １３５．４２ ２．３１±１３．８７ －４５．１９~６２．９５
每穗实粒数 GPP ９６．７６ ９３．２２ ９４．９９ ９７．０７ ２．０８±１２．９８ －５５．５５~５１．８４
结实率SSR/％ ６９．９６ ７２．１６ ７１．０６ ７０．９２ －６．６３±１６．７５ －８６．９０~１６．９０
千粒重 TGW/g ２２．５２ ２２．４６ ２２．４９ ２２．１９ －０．３０±０．８７ －６．４９~３．４９
单株有效穗数PPP １２．３２ １１．７８ １２．０６ １２．６５ ０．５９±１．２７ －３．４２~７．５８
株高PH/cm ８７．７５ ９１．６６ ８９．７１ ９２．６３ ２．９２±３．０６ －４．９５~１３．８９

　　中亲值为置换系株系与背景亲本的平均值.

MidＧparentalvalueisthemeanvaluebetweenCSSLs(derivedfromacrossbetweenIR２４andAsominori)andbackgroundparentIR２４．

H MP,MidＧparentalheterosis;GWP,Grainweightperplant;SCP,Sinkcapacityperplant;SPP,Numberofspikeletsperpanicle;GPP,

Numberofgrainsperpanicle;SSR,SeedＧsettingrate;TGW,１０００Ｇgrainweight;PPP,Numberofpaniclesperplant;PH,Plantheight．

表２　IASF１群体产量相关性状中亲优势的方差分析

Table２．ANOVAofmidＧparentalheterosisconcerningyieldrelatedtraitsinIASF１(CSSL/IR２４)derivatives．

来源

Source

单株产量

GWP

单株库容

SCP

每穗总粒数

SPP

每穗实粒数

GPP

结实率

SSR

千粒重

TGW

单株有效穗数

PPP

株高

PH
组合 Combination(C) １．７１∗∗ ０．８８ １．２４ １．８３∗∗ １．７９∗∗ １．３９∗ １．０５ ４．４６∗∗

环境 Environment(E) １０．０４∗∗ １４．７１∗∗ ２２．４６∗∗ ２８．１５∗∗ ７．３６∗∗ ２０．３４∗∗ ２１．７６∗∗ １７．８０∗∗

组合×环境 C×E １．００ ０．５５ ０．８８ １．０２ １．０７ ０．８０ ０．８２ １．１０

　　∗ ,∗∗ 分别达０．０５和０．０１显著水平.
∗ ,∗∗ Significantat０．０５and０．０１level,respectively．

GWP,Grainweightperplant;SCP,Sinkcapacityperplant;SPP,Numberofspikeletsperpanicle;GPP,Numberofgrainsperpanicle;

SSR,SeedＧsettingrate;TGW,１０００Ｇgrainweight;PPP,Numberofpaniclesperplant;PH,Plantheight．

１７５王智权等:水稻产量相关农艺性状杂种优势位点的定位



２．３　IASF１群体产量相关农艺性状杂种优势位点的

定位

以IASF１群体产量相关各性状的中亲优势值为

表型数据,利用逐步回归和似然比测验结合的方法

对各性状杂种优势位点进行全基因组检测,在４个

环境中定位了影响产量构成性状的５３个杂种优势

位点.
单株产量.利用IASF１群体共检测到７个杂种

优势位点,其中,第１、９和１２染色体上的 RM１００３、

RM２９６和RM３３３１等３个标记位点为增效优势基

因,LOD值在３７４~４１４,杂种优势效应介于１０１
~４７２,贡献率为５０８％~９７０％(表３).

单株库容.利用IASF１群体共检测到５个杂种

优势位点,均只能在一个环境中检测到,其中第１和

第７染色体上的 RM３４０３、RM４８８和 RM２４８等３
个标记位点为增效杂种优势位点,LOD 值分别为

３８８、３６９ 和 ３６０;杂种优势效应分别为 ２０８、

４０３ 和 ３５０;但 贡 献 率 普 遍 都 不 高,分 别 为

６１１％、６９６％ 和 ６８９％.另 外 两 个 标 记 位 点

RM５２３和RM４１１均来自第３染色体,杂种优势效

应分别为－４８１和－３４７,贡献率也不高,分别为

４４８％和３３９％(表３).
单株有效穗数.利用IASF１群体共检测到２个

杂种优势位点,但均表现为负向的杂种优势效应,分
别为－０７１和－０８７,贡献率分别为１３７６％和

１３４０％(表３).
株高.利用IASF１群体共检测到８个杂种优势

位点,分别位于第１、３、６和９染色体上.其中,第１
染色体上的 RM４８８标记位点能在两个环境检测

到,在杂合状态下能增加株高,其 LOD 值分别为

４０７和３７３,杂种优势效应分别为３１０和２２２,贡
献率分别为１３８７％和６０９％.其余杂种优势位点

只能在一个环境中检测到,其中有３个增效的标记

位点,３个减效的标记位点,杂种优势效应变幅分别

为１４２~２３８和－１２３~－３２３,贡献率变幅为

７３６％~１２５５％和５６４％~６８６％,对于影响 F１

株高性状的增(减)效位点的选择利用,应根据不同

的育种目标来进行取舍(表３).
千粒重.利用IASF１群体在４个环境中分别检

测到８个杂种优势位点,均只能在一个环境中检测

到,其中,有４个标记位点为增效杂种优势位点,分
别 来 自 第 １、１１ 染 色 体 上 的 RM５４９６、RM５４１０、

RM４８８和RM２２４等标记位点,杂种优势效应变幅

在０３９~１５１,贡献率变幅在７９２％~１８５０％(表

３).
每穗总粒数.利用IASF１群体共检测到９个杂

种优势位点,也均只能在一个环境中检测到,其中,
位于第１、７和１２染色体上的 RM３４０３、RM２４８和

RM２７０等３个标记位点在杂合状态下能增加F１的

每穗总粒数,杂种优势效应分别为４８１、１３７９和

１５０４;但贡献率都不高,分别为３７４％、８０８％和

７９７％(表４).
每穗实粒数.利用IASF１群体共检测到４个杂

种优势位点,均只能在一个环境中检测到,只有１个

增效杂种优势位点,来自第１染色体上的 RM１００３
标记位点,能够增加 F１的每穗实粒数,效应值为

６３４,但贡献率不高,仅有６６８％(表４).
结实率.利用IASF１群体共检测到１０个杂种

优势位点,均只能在一个环境中检测到,其中,有４
个标记位点为增效杂种优势位点,分别为来自第６、

７、８和１２染色体上的 RM５４１、RM２４８、RM３３１和

RM２７０等标记位点,杂种优势效应变幅为４４２~
７５２,贡献率均较低,为４６７％~１２７８％(表４).

２．４　IASF１群体产量相关农艺性状杂种优势位点在

染色体上的分布

从表３和表４可以看出,利用IASF１群体,分别

在第１、３、６、７、１１和１２等染色体上可以发现杂种优

势位点成簇分布的现象.这些结果表明,很多 QTL
能够同时控制多个产量相关农艺性状杂种优势的表

现,比如在第１染色体上的标记 RM５４９６、RM５７２、

RM４８８、RM１００３、RM３４０３和RM５４１０;第２染色体

上的标记RM１３８;第３染色体上的标记 RM５２３和

RM７３８９;第４染色体上的标记RM３０７;第６染色体

上的标记RM５４１;第７染色体上的标记 RM２４８;第

１２染色体上的标记 RM２７０等能控制多个农艺性

状.因此,QTL的一因多效可能也是杂种优势形成

的遗传基础之一.

３　讨论

尽管IR２４是杂交籼稻育种早期的核心种质之

一,Asominori为一典型日本粳稻品种,但本研究所

定位到的杂种优势位点是否能代表２个亚种间种群

的典型杂种优势位点还需要通过大量的测交和位点

分析加以证明.此外,任何位点都存在一系列的复
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表３　单株产量、单株库容、单株有效穗数、株高和千粒重性状杂种优势位点的定位

Table３．Heteroticlocioftraits(GWP,SCP,PPP,PH,TGW)inF１hybridpopulation．

性状与环境

Traitandenvironment

杂种优势位点

Heteroticloci

染色体

Chromosome

标记

Marker

LOD值

LODscore

显性效应值

Valueof

dominanteffect

贡献率

PVE/％

单株产量 GWP
　E１ qHGWP１．１ １ RM５７２ ６．５８ －３．７９ ９．４８

qHGWP３ ３ RM７３８９ ６．５０ －５．２４ ９．４９
qHGWP１２ １２ RM３３３１ ３．８９ ４．７２ ５．２１

　E２ qHGWP１．２ １ RM１００３ ４．１４ ２．３１ ９．７０
qHGWP９ ９ RM２９６ ３．７４ １．０１ ５．０８

　E３ qHGWP１．３ １ RM３４０３ ４．７６ －０．５４ ０．４５
　E４ qHGWP４ ４ RM３０７ ４．９５ －４．５１ １０．２４
单株库容SCP
　E１ qHSCP３．１ ３ RM５２３ ４．５１ －４．８１ ４．４８

qHSCP３．２ ３ RM４１１ ４．１０ －３．４７ ３．８９
　E２ qHSCP１．１ １ RM３４０３ ３．８８ ２．０８ ６．１１
　E４ qHSCP１．２ １ RM４８８ ３．６９ ４．０３ ６．９６

qHSCP７ ７ RM２４８ ３．６０ ３．５０ ６．８９
单株有效穗数PPP
　E２ qHPPP３ ３ RM３８５６ ４．１４ －０．７１ １３．７６
　E４ qHPPP６．２ ６ RM５０８ ４．４４ －０．８７ １３．４０
株高PH
　E１ qHPH１．１ １ RM４８８ ４．０７ ３．１０ １３．８７
　E２ qHPH１．２ １ RM５４９６ ３．９９ －３．２３ ６．０８

qHPH６ ６ RM４３９ ７．２５ ２．３８ １２．５５
qHPH９ ９ RM１０７ ３．７２ －１．２３ ５．６４

　E３ qHPH１．１ １ RM４８８ ３．７３ ２．２２ ６．０９
qHPH１．２ １ RM３４０３ ４．８７ １．４２ ７．３６
qHPH３ ３ RM５２３ ４．１７ －２．０６ ６．８６

　E４ qHPH１．３ １ RM５４１０ ３．１５ ２．１２ １２．３７
千粒重 TGW
　E１ qHTGW１．１ １ RM５４９６ ４．０３ １．５１ １６．４０

qHTGW１．２ １ RM１００３ ３．７３ －０．６１ １５．０１
　E２ qHTGW１．３ １ RM５４１０ ６．９８ ０．３９ １８．５０

qHTGW１１．１ １１ RM２２４ ３．１６ ０．５４ ７．２９
　E３ qHTGW１．４ １ RM４８８ ４．７３ ０．８３ １０．２５

qHTGW６ ６ RM５４１ ４．７４ －０．６６ １０．４１
qHTGW７ ７ RM１１８ ７．１１ －０．６９ １３．７６

　E４ qHTGW１１．２ １１ RM２０６ ３．６５ －１．０６ ７．４５

　　QTL命名中的“H”是heterosis的首字母.E１－２００７年南京;E２－２００８年南京;E３－２００７年南昌;E４－２００８年南昌.

Thecapitalalphabet‘H’inQTLnomenclatureisthefirstletterof‘heterosis’．E１,Nanjing(２００７);E２,Nanjing(２００８);E３,Nanchang
(２００７);E４,Nanchang(２００８)．GWP,Grainweightperplant;SCP,Sinkcapacityperplant;PPP,Numberofpaniclesperplant;PH,Plant

height;TGW,１０００Ｇgrainweight．

等位基因,不能排除在其他种质中还存在效应更大

的杂种优势等位基因,因此,有必要以优良亲本为遗

传背景、多个优异种质为基因组供体,通过高代回交

和分子辅助选择育种,构建大量的类似近等基因系

的遗传和育种群体,在完成定位和综合评价杂种优

势位点效应的基础上,实施杂交稻的分子育种计划.
通过挖掘与产量杂种优势密切相关的位点,分析其

杂合状态下的效应方向,可为育种过程中利用分子

标记技术聚合增效位点以及消除减效位点,培育高

产品种提供信息.
本研究中染色体片段置换系的受体亲本IR２４

和供 体 亲 本 Asominori之 间 的 组 合 Asominori/

IR２４具有强大的杂种优势,但不同的农艺性状杂种

优势表现不一致,其中,单株产量、单株库容和每穗

３７５王智权等:水稻产量相关农艺性状杂种优势位点的定位



表４　每穗总粒数、每穗实粒数和结实率性状杂种优势位点的定位

Table４．Heteroticlocioftraits(SPP,GPP,SSR)inF１hybridpopulation．

性状与环境

Traitandlocation

杂种优势位点

Heteroticloci

染色体

Chromosome

标记

Marker

LOD值

LODscore

显性效应值

Valueof

dominanteffect

贡献率

PVE/％

每穗总粒数 SPP
　E１ qHSPP１．１ １ RM３４０３ ４．４９ ４．８１ ３．７４

qHSPP３．１ ３ RM５２３ ３．７１ －７．４４ ３．９７
qHSPP３．２ ３ RM７３８９ ４．６６ －９．８１ ５．２５

　E３ qHSPP１．２ １ RM５４９６ ３．０７ －１８．４５ ６．０９
qHSPP２ ２ RM１３８ ５．１１ －１７．７３ １１．０８
qHSPP１２ １２ RM２７０ ３．６２ １５．０４ ７．９７

　E４ qHSPP３．３ ３ RM８２６９ ４．６７ －６．８１ ８．０１
qHSPP６ ６ RM５４１ ３．９８ －１１．４８ ６．８９
qHSPP７ ７ RM２４８ ４．７２ １３．７９ ８．０８

每穗实粒数 GPP
　E１ qHGPP１．１ １ RM５７２ ７．４４ －１４．２１ １５．５４

qHGPP３ ３ RM７３８９ ４．９８ －１５．３３ ９．４９

　E２ qHGPP１．２ １ RM１００３ ３．６９ ６．３４ ６．６８
　E３ qHGPP２ ２ RM１３８ ４．０８ －１１．５８ ９．７２
结实率 SSR
　E１ qHSSR１．１ １ RM５７２ ８．３６ －６．９１ １７．２９

qHSSR３ ３ RM７３８９ ３．２６ －５．４１ ５．５７
qHSSR８ ８ RM３３１ ３．９２ ５．９６ ６．７６
qHSSR１２ １２ RM２７０ ３．３７ ７．５２ ７．２９

　E２ qHSSR１．２ １ RM３４０３ ６．０７ －３．５ １８．０８
qHSSR７．１ ７ RM２１４ ５．２１ －５．８８ １７．２５
qHSSR７．２ ７ RM２４８ ４．１３ ４．４２ １２．７８

　E３ qHSSR６．１ ６ RM２５３ ６．９１ －１９．９８ ３０．７８
　E４ qHSSR４ ４ RM３０７ ９．７０ －１１．５７ １８．９９

qHSSR６．２ ６ RM５４１ ３．０６ ４．５２ ４．６７

　　QTL命名中的“H”是heterosis的首字母.E１－２００７年南京;E２－２００８年南京;E３－２００７年南昌;E４－２００８年南昌.

Thecapitalalphabet‘H’inQTLnomenclatureisthefirstletterof‘heterosis’．E１,Nanjing(２００７);E２,Nanjing(２００８);E３,Nanchang
(２００７);E４,Nanchang(２００８)．SPP,Numberofspikeletsperpanicle;GPP,Numberofgrainsperpanicle;SSR,SeedＧsettingrate．

粒数的杂种优势比较显著,而单株有效穗数和千粒

重的杂种优势较小[２０Ｇ２１],可见,不同性状杂种优势表

现的差异性是产量杂种优势遗传基础复杂性的外在

反映.通过比较染色体片段置换系(IAS群体)和背

景亲本IR２４的中亲值与IASF１群体之间的差异表

现,利用IASF１群体分别检测到５３个(２２个增效/

３１个减效)影响产量构成性状的杂种优势位点.各

性状均存在增效和减效杂种优势标记位点.在IAS
群体中检测到影响各性状表现的 QTL中发现,增
效基因既有来自高值亲本也有来自低值亲本,但是

从总体上看,来自高值亲本的增效基因其比例较高,
暗示根据表型选择亲本的传统方法具有一定的可行

性,也说明了低值亲本同样包含增效基因,不能完全

根据表型淘汰亲本[２２].这种具有“对立性状”的纯

系或杂合系中存在的具有对立效应的 QTL常常被

认为是超亲分离的遗传基础[２３].对立效应 QTL的

广泛存在既为数量性状的定向改良增加了难度,同
时也为数量性状中优良基因的聚合提供了无限的有

利基因资源.从杂种优势效应的方向来看,利用

IASF１群体检测到的５３个杂种优势标记基因位点

中,有２２个增效位点,占总位点数的４１．５１％,表明

来自 Asominori的等位基因导入到籼稻IR２４中能

增强 F１ 的 杂 种 优 势 表 现,因 此,来 自 粳 稻 亲 本

Asominori置换片段携带的等位基因能够用来改良

籼型杂交稻;对于同一个座位上不同等位基因之间

等位基因互作造成的负向杂种优势,如本研究中检

测到的３１个减效位点,我们应该尽量避免或者通过

多代回交重组等育种手段打破这些不利的互作.分

开来讲,各性状均存在增效和减效杂种优势标记位

点,因此,如不考虑位点间的互作效应的影响,则各
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性状最终杂种优势的表型值就取决于增效与减效位

点数的比值及各位点的平均显性效应值的平衡.
本研究所用置换系的目标染色体片段仍然较

大,因此,所定位的杂种优势位点具有较大的基因组

区间.研究发现,在多条染色体上都有杂种优势位

点(HL)成簇状分布的现象,这可能是 QTL的一因

多效或者紧密连锁所致,需要对含有“目标 HL簇”
的F１组合深入研究,进一步解析 HL成簇状分布的

原因,以期为打破不利连锁累赘和协同改良多个性

状奠定基础.迄今为止,利用分子育种中标记辅助

选择和常规育种中多亲本阶梯式杂交相结合的育种

策略逐渐聚合优良基因,培育高产种质新材料己经

成为 QTL定位的重要研究目标之一.在育种过程

中,那些增效的优势位点具有直接的应用价值,可以

通过杂交重组结合标记辅助选择不断聚合累加这些

有益的等位基因产生的杂种优势,通过染色体片段

置换的技术,可能在后代中选择到强优势的株系作

为中间材料或直接的育种亲本,再通过与不育系的

广泛测配可以选择到强优势的杂交组合.而对于含

有劣势位点的 F１组合,如果还有其他的育种价值,
则可以通过与背景亲本的回交重组,将劣势位点置

换掉,亦可在后代中选择到适宜的株系作为中间材

料用于育种.
对于效应比较大并且稳定的主效 QTL能够重

复验证上,说明这些 QTL是稳定遗传的.但由于

产量相关农艺性状是典型的数量性状,因此,大部分

的标记位点稳定性不好,受环境等外在因素的影响

很大,其中有些 QTL对环境比较敏感,检测到一些

QTL仅能在南京点或南昌点表现出显著的效应,说
明这些 QTL的表达可能具有环境特异性[２４].Hua
等[２５]两年共检测到３３个杂种优势位点,但只有１
个杂种优势位点能在两年同时检测到,其余的杂种

优势位点无重演性;陈深广等[２６]尝试利用 BC１群

体,以中亲优势值表示杂种优势进行杂种优势的

QTL定位,检测到控制６个产量性状的共２０个杂

种优势 QTL,只有５个在两个环境中能重复检测

到,大部分杂种优势 QTL的重演性不好.Li等[１０]

也检测到多个杂种优势位点,但重演性不高,认为可

能是由于不同的遗传背景各 QTL之间的互作方式

不同,导致同一 QTL 效应及方向不同.赵芳明

等[２７]利用单片段置换系(singlesegmentsubstituＧ
tionlines,SSSLs)群体对水稻重要农艺性状 QTL
进行多年多点的研究发现,水稻大多数重要农艺性

状 QTL的不稳定性,说明水稻部分重要农艺性状

的表现不仅受基因等遗传因素的影响,而且外界的

环境因素(人为的或非人为的)也起着重要的作用,
反映了水稻生长发育过程的可塑性,可能是通过栽

培措施能使水稻品种获得高产优质的重要遗传基

础.
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