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摘 要3在水稻’SH$%.P;J=@50>?/群体中应用分子标记连锁图(对不同供氮水平下的穗长性状进行 BCD区间作图
分析0在高氮水平下检测到控制穗长的 BCDE&个(分别位于第 %和第 %染色体上,在低氮水平下检测到 1个穗长 BCDE(其
中 )个分别位于第 %2%和 $染色体上(&个位于第 )染色体的不同部位(说明穗长 BCD与供氮水平之间可能存在交互效应0
基于这种互作效应及研究中观察到的两供试亲本对低氮胁迫的耐性差异(推测仅在低氮水平下检测到的穗长 BCDE可能跟
水稻对低氮胁迫耐性有一定的关联0
关键词3水稻,穗长,分子标记,数量性状位点
中图分类号3B+%),B+%1,31%%4*)& 文献标识码3P 文章编号3%**%.5&%$’&**&>*&.*%5$.*)

氮是水稻生长发育的必需元素(但是化学氮肥的长期大

量施用也带来了水稻生产成本提高2肥料利用率降低2环境

污染等一系列对农业可持续发展的负面影响6%7(培育耐低氮

胁迫水稻品种是解决这一问题的有效途径0为此(有必要运

用分子标记技术(定位控制水稻耐低氮胁迫的基因0有关农

艺性状 BCD与环境互作正受到人们的关注(DJ等6&72

8:J056等6)7分别研究了同一群体在不同地区2不同年份种植

的情况下 BCD位置和效应的差异(发现不同性状的 BCD数

目和效应都不同程度受到环境的影响0然而这些研究中所指

的环境是一个笼统的空间或时间概念(并未真正涉及诸如温

度2光照2营养条件等影响水稻生长发育的特定环境因子的

作用(如果能在某个特定环境因子的不同水平下测定农艺性

状的 BCDE(研究该环境因子与某农艺性状 BCD的互作(这

将有更大的实际意义0
本研究在充分和不充分供氮两种栽培条件下分析水稻

’SH$%.P;J=@50>?/群体中穗长的分离(应用分子图谱检测

控制穗长 BCD(通过两种供氮水平下穗长 BCDE检测结果的

比较(来推测存在耐低氮胁迫基因的可能性0

% 材料与方法

999 试验材料

本研究的 ?/群体及其分子标记连锁图谱来自 SHHS6%7(
连锁图谱的构建过程见 /J056等的报道6170本研究所用材料

为%*5个?/株系及其双亲0所用连锁图谱包含覆盖于 %&条

染色体的 %51个分子标记(标记间的平均距离为 %*9)=:0

99; 土培试验

用于测定 ?/群体及其双亲穗长性状的土培试验于

%++<年 1月至 %%月在浙江大学网室完成0试验设不施氮肥

和每框施尿素 M116两个供氮水平(每框装土 &1*!6并施

磷酸二氢钠 $*6和硫酸钾 %&*6作底肥(各框土壤在移栽前

泡水 &周(移栽前 %K按设计施入相应的氮肥和底肥并翻入

土中0各供氮水平下每?/株系分别种植%行(每亲本分别种

植 )行(完全随机排列(每框种 +行(每行种 $株(行株距约

为 %$91=/.%%9*=/(移栽后灌水(至收获前 %周排干水(并

及时防治病虫害0收获时逐株测定主穗穗长0

99= !"#检测

利用 :07/0!@G>BCD软件对穗长性状进行 BCD区间

作图分析(以 DT?值 &9%为阈值(同时计算每个 BCD的加

性效应以及对性状总变异的贡献率6$70

& 结果

;99 不同供氮水平下 ?@群体及亲本穗长的表型特征

高氮水平下(亲本P;J=@50的穗长为 ))9%=/(高于SH$%
的穗长 &$9$=/(低氮时亲本 P;J=@50的穗长为 &$9$=/(也
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表 ! 不同供氮水平下控制水稻穗长的 "#$%

#&’()!*"#$%+,-.&/01()()/2345)3)13)5+-,6&789:;<=>?@A1)/&B.,.A(&30,/A/5)-4024&/5(,C/03-,2)/()D)(%*

供氮水平

EFGHGF

染色体

IJKLMLNLMG

标记区间

OPQGKHRF

STU值

STUNVLKG

贡献率

WX>Y

加性效应ZB

[\\]Q]HGĜ̂GVQZB>VM
高氮 _]‘J Z abcdef agheZ X*ic Zc*e X*dj

j agZkdf ablie j*ek Xl*e X*hj
低氮 SLm Z abcdef agheZ d*ed Zk*Z Z*ci

d abXhjf abdij d*ec Zd*c nZ*ji
d agiZef agjZh[ j*Zd Zi*X Z*hj
j agZief agieh d*ed Zj*j nZ*kd
k [MoX[ f agjdd d*jj Zj*h nZ*lk

ZB正值加性效应p表示 qrS对穗长的增进作用来自亲本 [stVGPRp负值加性效应表示 qrS对穗长的增进作用来自亲本 Oakju
ZBrJGvLN]Q]HGR\\]Q]HGĜ̂GVQ]P\]VRQGNQJGĜ̂GVQL̂qrSQL]PVKGRNGvRP]VFGFGP‘QJ K̂LMvRKGPQ[stVGPRpmJ]FGQJGPG‘RQ]HGR\\]Q]HGĜ̂GVQ

]P\]VRQGNQJGĜ̂GVQL̂qrSQL]PVKGRNGvRP]VFGFGP‘QJ K̂LMvRKGPQOakj*

高于Oakj的穗长 XX*XVMp差异均达 ZY显著水平p表明两供

试亲本穗长性状的遗传背景差异十分明显u然而p穗长的亲

本差异在高氮水平下为 k*lVMp低氮水平下为 j*jVMp两者

相差 X*ZVMp方差分析表明p这种交互效应达 lY显著水平p
说明穗长在两亲本间的遗传背景差异的表达受到一定的限

制u另一方面p在低氮水平下各亲本的穗长相对于高氮水平

均显著降低p而且 [stVGPR的降低幅度为 k*lVMp也显著大

于 Oakj的降低幅度 j*jVMp这反映了 [stVGPR受低氮胁迫

的程度大于 Oakjp由此可见p两供试亲本对低氮胁迫的耐性

存在一定差异u两个供氮水平下穗长在 U_群体中的分离符

合正态分布p因此适于 qrS区间作图分析u

w*w 不同供氮水平下控制水稻穗长的 "#$区间作图分析

qrS检测结果如表 Z和图 Z所示u在高氮水平下p检测

到 X个控制水稻穗长的 qrSNp分别位于第 Z染色体的

abcdefagheZ和第 j染色体的 agZkdfablie区间u在低

氮水平下共检测到 l个控制水稻穗长的 qrSNp分别位于第

Z染色体的 abcdefagheZx第 d染色体的两个非相邻区间

abXhjfabdij和 agiZefagjZh[x第 j染色体的 agZie

fagieh及第 k染色体的 [MoX[fagjdd区间u

d 讨论

穗长是水稻产量的重要构成因子之一p对水稻穗长的

qrS定位已有过许多研究p在不同遗传群体和环境下检测到

的穗长 qrSN结果有较大差异yXpdpcpipZezu由于 qrSN定位分析

是基于亲本间等位基因效应差异而实现的u因此p如果采用

双亲等位基因效应差异不尽相同的遗传群体作 qrS定位分

析p所得到定位结果也将有所差别p所以pqrS检测结果具

有组合特异性u然而p对于为何采用相同遗传群体在不同环

境下检测出的 qrS存在差异的问题p也即存在 qrS与环境

互作效应的原因及其意义却尚未引起足够的关注u
本研究在高氮水平下检测到穗长 qrSNX个p而低氮水

平下却检出 l个p显然水稻穗长 qrS与供氮水平间存在明

显的互作u原因何在{众所周知p水稻穗长性状属于数量性

状p不仅具有复杂的遗传控制还受到环境条件诸如氮素营养

状况的制约p不难设想p在合适的环境条件下控制穗长的基

因效应可得到充分的发挥p而环境不适时其基因效应的表达

将受到制约p而制约的程度又受到对环境胁迫耐性基因的控

制u本研究发现p两供氮水平下亲本 [stVGPR的穗长均大于

亲本 Oakjp说明控制穗长的基因效应在两亲本存在明显差

异|而在低氮胁迫条件下 Oakj的穗长降幅却显著小于 [st}

VGPRp表明控制耐低氮胁迫的基因效应在两亲本间也存在一

定的差异p并通过穗长性状表达出来u由此推测p在供氮不足

时检测出的穗长 qrSN中将有一部分跟低氮胁迫耐性有关u
本研究共检测到 k个穗长 qrSNp其中位于第 Z染色体的

abcdefaghe区间的 qrSp在两个供氮水平同时被检测到p
且两者的增效等位基因均来自长穗亲本 [stVGPRp说明这是

控制穗长性状的 Z个主效qrSu位于第 dxj和第 k染色体上

共 j个 qrSN仅在低氮胁迫条件下被检出p且其中分别位

于第d染色体的abXhjfabdijx第j染色体的agZief

图 Z 不同供氮水平下水稻穗长 qrSN在染色体上的位置

~]‘*Z*!LFGVtFRKMRK"GKF]P‘"R‘GMRvNJLm]P‘QJGqrS L̂K

K]VGvRP]VFGFGP‘QJ\GQGVQG\RQJ]‘JRP\FLmEFGHGFN*
顶部数字表示染色体u

rJGPtM#GKNRQQLv]P\]VRQGQJGVJKLMLNLMGN*

ccZ方 萍等$两种供氮水平下水稻穗长 qrSN的检测



!"#$%和第 &染色体的 ’()’*!"+,,区间的 ,个 -./0
的加性效应都来自对低氮胁迫耐性较强的父本 1!&+2因此2
我们推测这几个 -./0可能跟水稻对低氮胁迫耐性有一定

的关联3
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产量区域试验的统计分析

&&因子设计的 ’oo1分析
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’oo1}主效可加互作可乘~模型是一种广泛应用于品种区域试验数据分析的模型2可以帮助育种
家和农学家更深入地理解试验数据2特别是品种和环境互作)可以更精确地估计产量2甚至是用更少的
数据)可以作出更好的品种或品系选择)提出更有效的区域试验的试验设计3本书对 ’oo1的以上几
个重要特性进行了系统的阐述3作为国际上公认的该领域的权威之一2本书原作者 f@"@"9IG>不仅
仅综合了大量论文中所体现的思想和方法2而且提出了新的研究结果3另外2在中文版中还罗列了新
近有关 ’oo1的文献2可供读者查找3
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