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云南元江普通野生稻株高和抽穗期QTL定位研究 
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摘要   以云南元江普通野生稻为供体亲本，在特青的遗传背景下构建了一套BC3高代回交群体。利用117个SSR标
记分 
析383个BC3F2株系的基因型，采用单标记分析法对控制元江普野株高和抽穗期的QTL进行分析。在北京和合肥两个
地点试验结果表明，控制株高的QTL分布在第1染色体上，在RM104附近有一个QTL，与sd-1位置相当，其对表现型
变异的贡献率在两个地点分别为27% 和28% ，其加性效应值分别为26.24 cm和26.28 cm ，来自野生稻的等位基因
显著提高回交群体的株高；在第1、3、7、8、11染色体共检测到6个控制抽穗期QTL，其中第8染色体RM25附近控制
抽穗期的QTL在两个地点的贡献率分别为13%和15%，加性效应值为4.60 d和3.65 d，来自野生稻的等位基因使高回
交群体抽穗期延迟。  
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