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摘要: 以部分基因组和全基因组测序水稻籼稻(O sativa L. indica)品种“培矮 64S”(Pei'ai 64S♀)和粳稻(O sativa L. 

japonica)品种“日本晴”(Nipponbare♂)为构图亲本, 选取 F2 代 180 个株系为作图群体, 构建含 138 个微卫星位点

的水稻遗传连锁图谱, 覆盖基因组 2 046.2 cM, 平均图距 17.1 cM, 即 F2 图谱; 采用单粒传法获得 F2:6 代 330
个株系, 用相同的多态性标记分析 F6群体, 构建含 92个标记连锁图谱, 覆盖基因组 2 563.5 cM, 平均图距 27.86 
cM, 即 F6 图谱; F2、F6 图谱在连锁群数、定位标记数、标记的位置顺序、遗传图距、平均图距等方面发生了较

大变化, 并对产生这些差异的原因进行了初步分析。 
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Comparison of genetic linkage maps based on F2、F6 populations 
derived from rice subspecies cross 
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Abstract: A F2 population containing 180 lines, which was derived from the cross between the partially sequenced indica 
variety “Pei'ai 64S” and the completely sequenced japonica variety “Nipponbare” , was used to construct a genetic linkage 
framework map (referred to as F2 map), which included 138 microsatellite sites and covered 1737.81 cM of total genomic 
length, an average distance of 11.90 cM. Single seed descent F2:6 population with 330 lines was used to construct a genetic 
linkage map (known as F6 map) using 92 markers. The total genomic length and average distance were 2563.5 cM and 
27.86 cM, respectively. The F2 and F6 maps differed in linkage groups, mapped markers, sequenced order of markers, ge-
netic distance and average distance on the maps. Preliminary analysis about these difference was carried out.  

Keywords: rice; microsatellite marker; F2, F6 genetic map; comparative analysis; skewed segregation  

分子标记连锁图谱的构建为进行植物基因组结

构分析和比较研究提供有力工具, 高密度分子图谱
已有效地应用于数量性状基因定位(QTL)、图位克隆
基因、比较基因组学、遗传资源多样性研究以及遗
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传标记辅助选择育种等方面。水稻是重要的粮食作

物之一, 其遗传学和分子生物学研究一直倍受高度
重视, 现已成为单子叶植物研究的模式生物。其原
因如下: 第一, 其基因组比较小, 只有 430 Mb, 是
普通小麦基因组 1/40、玉米 1/6。第二, 已有研究表
明,禾谷类植物中, 其基因组的排列存在着相对的保
守性或染色体上基因排序呈共线性(collinearity)[1]。

第三 , 水稻基因组计划已完成测序工作 ,而且约有
320个基因被完全解析。第四, 世界上半数以上的人
口以稻米为主食。在我国, 每年的市场价值达 450
亿美元。所有这些为水稻作为模式植物研究奠定了

很好的基础, 更为禾本科植物的比较基因组研究提
供了可能。 

水稻遗传连锁图谱比较研究有利于解析整个基

因组的遗传信息 ,选用测序材料作为构图亲本更有
助于整个基因组遗传信息比较分析, 同时有利于新
标记的开发, 提高图谱密度, 为精细定位 QTL 作好
准备。本研究选用两个测序水稻品种为作图亲本构

建群体, 利用简单序列重复(simple sequence repeats, 
SSR)标记具有操作简单快捷、成本较低, 以及可直
接用于分子标记辅助育种等方面的优势构建其 F2群

体遗传连锁图谱,即 F2图谱。将 F2群体各株系种成

F2:3家系套袋自交 3代获得 F6群体 330个株系, 用相
同多态性标记构建其 F6群体图谱, 即 F6图谱。并就

在相同亲和相同标记情况下构建不同世代群体的两

遗传图谱进行了比较分析, 并对产生两图谱差异的
原因进行初步分析。 

1  材料和方法 

1.1  群体构建 

利用籼稻 (Oryza sativa L. indica)品种 “培矮
64S”(Pei'ai 64S♀)和粳稻(Oryza sativa L. japonica)品
种“日本晴”(Nipponbare♂)为亲本, 双亲为部分基因
组和全基因组测序材料, 2002 年 7 月在温江四川农
业大学水稻研究所实验农场配制杂交组合“培矮
64S/日本晴”自交得 F1群体, 2002年 12月至 2005年
7 月分别在四川和海南两地套袋自交 4 代获得 F2:6

代家系。F2代采用单粒传法(single seed descent, SSD)
的方式繁殖, 同时选取 180 个单株用于构建遗传图
谱。F3 代~F6 代采用家系内混合收获播种(Multiple 
seed descent, MSD)的方式繁殖, 将 F2:6 群体 330个

株系用于构图。 

1.2  F2、F6群体株系的基因型分析 

1.2.1  SSR 引物 

本研究选取 3部分引物共 515对: RM#引物 300
对, 来源于美国 Cornell 大学水稻研究成果而合成; 
RP#引物 200 对, 本研究室用自己编写筛选 SSR 引
物软件, 以籼稻“93-11”和粳稻“日本晴”基因组序列
为基础筛选多态性而合成的部分 SSR引物; OSR#引
物共 15对, 基于日本水稻基因组计划的研究成果而合
成; 所有引物由北京赛百盛基因技术有限公司合成。 

1.2.2  SSR 分析 

1.2.2.1  基因组总 DNA 提取 

在苗期取亲本及 F2、F6群体每个单株鲜嫩叶片

为材料, 采用 CTAB法[11]提取基因组总 DNA。 

1. 2.2.2  PCR 反应 

采用优化后的 PCR反应体系为 20 μL, 即 tem- 
plate DNA 2 μL、10×PCR buffer 2 μL、0.25 mmol/L 
dNTP 2 μL、4 μmol/L primer mixture 2 μL、Taq聚合
酶 1 U、dd H 2O 12 μL; PCR程序具体为: 94℃ 5 min; 
94 ℃ 45 s, 55 ℃ 45 s, 72 ℃ 1 min, 35个循环; 72 ℃ 7 
min。扩增产物用 3%的琼脂糖凝胶电泳, 电压 120 V, 
电泳 2~3 h后在凝胶成像仪上成像。 

1.3  数据整理和连锁分析 

借助微卫星标记的共显性特性, 利用其可区别
二倍体纯合、杂合基因型。用在双亲呈多态性的标

记分别对 F2、F6群体 180、330个株系进行基因型划
分; 与培矮 64S带型相同记为A, 与日本晴带型相同
记为 B, 杂合带型记为 H, 模糊或缺失带型记为 
“—”。根据微卫星标记划分结果; F2群体株系带型按

孟德尔分离比 1:2:1(显性标记按 3:1)进行卡方检测、
F6 群体株系的带型按理论分离比(1:1)进行χ2 检测, 
判断该标记是否存在偏分离?并对照亲本基因型确
定偏离方向。利用 Mapmaker/EXP3.0分析软件构建
连锁图谱 , 应用“Group”命令进行连锁分析和分组
“LOD≥2.0、重组率＜0.50”, 连锁标记数少于 8个用
“Compare”命令进行优化排序, 多余 8 个重复使用
“Ripple”命令排序 , 错误检测水平设为 1%, 利用
Kosambi 函数将重组率转化为遗传图距(cM), 根据
Temnykh 等[7]定位的 SSR 标记作为锚定标记以确定
相应的连锁群, 利用 Mapdraw2.1绘制连锁图。 
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2  结果与分析 

2.1  亲本间的多态性标记 

本研究共选用 515 对 SSR引, 其中 RM系列标
记 300对, RP系列 200对, OSR系列 15对, 对亲本
培矮 64S 和日本晴进行多态性检测, 共检测到 157
对在双亲间呈多态性引物, 其中 RM系列 95对, RP
系列 56 对, OSR 系列 6 对, 所有标记多态性频率    
为 30.48%, 各标记多态性频率分别为 31.7%、28.0%和
40.0%。分析结果表明该群体双亲在 DNA水平上存在
较高多态性 , 有利于构建遗传图谱。图 1 分别表     
示标记 RP217、RP403在亲本、F2和 F6群体中分离情

况。 

2.2  F2、F6图谱的构建及概况 

2.2.1  F2 图谱的构建 

用 157对 SSR标记对籼粳交 F2群体 180个单株
进行基因型分析(图 3); 有 12 个发生(RM#7、RP#5)
显著偏分离和 7 个正常分离标记未能定位在连锁群

上, 有 138个标记定位在 19个连锁群上。该图谱覆
盖基因组总长度为 2 046.2 cM, 标记间平均距离为
17.1 cM, 各标记均匀分布在 12 条染色体上。从 12
条染色体的连锁群分布来看: 第 1 染色体有 3 个空
隙, 第 3、6、8、10 染色体均为 1 个空隙。该图谱
上 RM系列 85个, RP系列 48个, OSR系列 4个。由
本实验室开发的 48个 RP标记分布在除第 7、10染
色体外的其余 10条染色体上。标记覆盖基因组最长
为第 1 染色体 377.3 cM, 最短为第 12 染色体 87.6 
cM。标记间平均距离最短为第 6染色体 8.83 cM, 最
长为第 10染色体 33.31 cM。 

2.2.2  F6 图谱的构建 

用构建 F2 图谱时所获得的 157 对 SSR 引物对

籼粳交 F2:6群体 330个株系进行遗传连锁分析; 我们

将 92 个标记定位在 17 个连锁群上, 这些连锁群分

布在 11 条染色体上, 其中第 3、5 染色体各有 3 个

连锁群、第 2染色体有 2个, 最终构建 F6图谱(图 4); 
 

 
图 1  SSR 标记 RP217 在 F2 群体中的分离(3%琼脂糖电泳) 
A: 培矮 64S; B:日本晴; 1~90: F2 群体单株的带型。 
Fig. 1  Segregation of SSR marker RP 217 in the F2 population (3% agarose gel electrophoresis) 
A: Pei'ai 64S; B: Nipponbare; 1−90: Individual plants of F2 population. 

 

 
图 2  SSR 标记 RP403 在 F6 群体中的分离(3%琼脂糖电泳) 
A: 培矮 64S; B: 日本晴; 1~90: F6 群体单株的带型。 
Fig. 2  Segregation of SSR marker RP 403 in the F6 population (3% agarose gel electrophoresis) 
A: Pei'ai 64S; B: Nipponbare; 1−90: Individual plants in the F6 population.
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图 3  水稻 “培矮 64S/日本晴”F2 群体分子连锁图谱 

Fig. 3  The rice molecular linkage map of “Pei'ai 64S /Nipponbare” F2 population 



 
1114 HEREDITAS (Beijing)  2007 第 29卷 

  

 

 
 

图 4  水稻 “培矮 64S/日本晴”F6 群体分子连锁图谱 

Fig. 4  The rice molecular linkage map of “Pei'ai 64S /Nipponbare” F6 population 
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92 个标记中 RM 引物 50 个、RP 引物 40 个、OSR
引物 2个; 该图谱覆盖基因组全长 2 563.5 cM, 标记
间平均距离为 27.86 cM。在标记所覆盖的 11条染色
体中,基因组最长为第 1染色体 510.3 cM, 最短为第
7染色体 45.4 cM, 标记间平均距离最长为第 1染色体
42.5 cM, 最短为第 12染色体 16.98 cM。另有 65个标
记未定位在相应的连锁群上, 这可能与偏分离有关。 

2.3  F2、F6 群体的基因型分析 

分析 F2、F6 群体各株系的每条染色体的基因型

可以有助于我们从分子水平揭示各株系遗传组成和

来源[12]。如表 1 列出了第 1 染色体各位点在两群体
株系基因型组成比率。在 F2群体不同的遗传位点纯

合、杂合基因型不同, 群体中 “培矮 64S” 基因组所
占的比例范围在 0.07~0.98之间, 平均值为 0.27; “日
本晴”基因组所占的比例范围在 0.0~0.76之间, 平均
值为 0.24, 杂合基因型所占的比例范围在 0.17~0.62
之间 , 平均为 0.48, 单个位点的卡方检测值范围
0.03~105.36, 群体卡方检测值为 77.71。在 F6 群体

株系中纯合基因型占绝大多数、杂合基因型比例较

小 , 其中  “培矮 64S” 基因组所占的比例范围在
0.34~0.91之间, 平均值为 0.469, “日本晴”基因组所
占的比例范围在 0.09~0.66之间, 杂合基因型所占的
比例在 0.0~0.14 之间, 单个位点的卡方检测值范围
0.0~206.56, 群体卡方检测值为 313.86。整个群体杂
合基因型所占比例 0.0397, 群体各位点年均纯合百
分率范围 2.3~15.1 之间 , 群体年均纯合百分率为
8.9。F2群体在自交到 F6代后不同位点中基因组所占

比例不同, 且成不规律变化。从这可以推测遗传位
点交换的随机性、不可预测性。某些株系有些位点

来母本基因型成分多些, 有些则相反, 某些位点存
在严重的偏离一方, 两群体均极显著偏离孟德尔理
论分离比例, F6 群体偏离比 F2群体严重。各位点纯

合速率不一致, 其原因还有待进一步探讨。 

2.4  F2、F6群体中分子标记的偏分离分析 

两群体共统计 157 个标记的基因型分布, 每个
位点的基因型比例不同, 在 F2群体多数标记符合预

期的 1:2:1 孟德尔比例。其中有 22.29%的标记极显
著偏离预期的(1:2:1)孟德尔分离比例(P＜0.01), 其 

表 1  水稻籼粳交 F2、F6 群体第 1 染色体基因型组成比率 
Table 1  Genotypic composition ratio for F2、F6 population on chromosome 1 derived from the subspecies cross 

A(％) 
                                               

B(％) 
                                              

H(％) 
                                             

X2 
                                              

其他 
Other 

                         

名称 
Name 

F2 F6 F2 F6 F2 F6 F2 F6 P (%) 
RP2 35.02 56.9 27.93 43.1 48.6 1.98 0.85 5.7 11.66 
RP3 34.79 48.04 26.11 52.0 52.22 4.67 1.07 0.47 11.89 

RP82 34.7 60.09 26.4 39.9 51.69 5.75 0.92 8.68 11.49 
RP128 51.2 58.04 17.61 42.0 53.41 6.54 5.36 7.4 11.72 
RP145 46.46 51 22.22 49.0 47.78 8.26 2.53 0.12 9.88 
RP163 58.73 56.39 15.17 43.6 51.12 8.28 12.33 4.35 10.71 
RM23 34.24 48.87 28.74 51.1 47.7 1.58 1.3 0.16 11.53 

RM212 32.1 43.89 28.25 56.1 50.85 5.76 1.96 3.91 11.27 
RM246 41.69 47.14 22.54 52.9 52.02 0.71 0.57 0.91 12.83 
RM259 51.72 47.99 18.75 52.0 47.22 1.52 7.17 0.52 11.43 
RM297 34.16 50.33 26.26 49.7 52.51 6.46 1.36 0.01 11.51 
RM302 29.44 45.81 27.68 54.2 54.24 3.81 4.54 1.59 12.61 
RM306 50.63 63.57 18.71 36.4 50.88 1.75 4.73 20.63 12.28 
RM428 42.81 51.2 23.44 48.8 45.31 0.79 2.69 0.14 11.13 
RM488 46.67 57.33 18.13 42.7 56.73 3.46 4.78 6.6 13.32 
RM562 39.54 43.75 24.29 56.3 50.85 3.68 0.06 4.5 11.79 
RM580 47.26 55.63 21.02 44.4 49.43 4.25 2.58 3.72 11.30 
OSR20 39.33 61.76 21.11 38.2 50.0 1.73 1.09 9.41 12.07 

Variance 
range 29.4~58.73 43.8~63.6 15.2~28.7 36.4~56.3 45.3~56.7 0.71~8.3 0.1~12.3 0.14~20.63 9.9~13.3 

注: Other表示单个位点年均纯合百分率。 
Note: Other means the average percent rate of purification speed for individual site. 
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表 2  水稻籼粳交 F2、F6 群体基因型分析 
Table 2  Genotype analysis for F2、F6 population derived from the subspecies cross 

基因型 Genotype 
                                          

频率 Frequency(%)
                                       

平均 Mean 
                                            

卡方 Chi squareχ2 

                                                                         
名称 
Name F2 F6 F2 F6 F2 F6 F2 F6 

培矮 64sPei'ai 64S (A) 7045 24332 27 46.96 44.87 73.73 
日本晴 Nipponbare (B) 6247 19110 24 36.88 39.79 57.90 
杂合 Heterozygous (H) 12440 2056 48 3.97 79.23 6.23 

     缺失 Missing (-) 259 6312 1 12.18 1.65 19.12 
      总计 Total 25989 51810 100 100 157 157 

 
χ2=77.71＞ 
χ2

0.01=6.63 

 
χ2=313.86＞
χ2

0.01=6.63 

 
中偏向培矮 64S者占 60%, 偏向日本晴者占 14.28%, 
偏向杂合基因型占 25.72%, 其中能确立连锁关系的
偏分离标记占 80%。在 F6群体中多数标记不符合预

期的孟德尔(1:1)分离比例。其中有 57.32%的标记显
著偏离预期的 1:1 孟德尔比例 (P＜0.05), 其中有
88.89%的标记偏向培矮 64S, 偏向日本晴仅占
11.11%, 能确定连锁关系的偏分离的标记 70%, 这
在前人研究中未曾发现。3 类标记都存在一定程度
数量的偏分离, 说明偏分离与标记类型没有明显 
的关系。就偏分离分布来看, 大部分偏分离标记表
现为多个位点集中分布, 且严重影响正常标记的连
锁关系的确立, 如第 10染色体上存在 4个偏分离标
记和 4 个正常分离标记, 结果这 8 个标记两两间均
没确立连锁关系, 8个标记均未定位该染色体上。   

2.5  F2、F6图谱的比较 

构建 F2、F6图谱时所用杂交组合相同, 且构图
时所用多态性标记相同, 它们差异在于一个是分离
群体、另一个是相对稳定的 F6群体。因此, 我们可
以比较两张图谱的异同(表 3)。 

从连锁群来看, F2图谱有 19个连锁群分布在水
稻 12条染色体上,第 1、3、6、8、10 染色体上分别
有 4、2、2、2、2 个连锁群, 其余染色体只有 1 个
连锁群; F6图谱有 17个连锁群分布在水稻 11条染色
体上, 第 2、3、5、6 染色体上分别有 2、3、2、3
个, 其余为 1个连锁群。 

从定位标记数来看; 定位于 F2图谱上标记数为

138个, 多态性标记定位率为 84.07%; F6图谱标记数

为 92个, 差异标记定位率为 58.6%; 所有 10染色体
上差异标记都未定位在 F6图谱, 标记定位数目与标
记类型没有必然联系, 这也从侧面验证了我们自主
开发 RP系列标记的可效性。 

从定位标记类型来看; 所有 F2 图谱标记几乎

含盖 F6图谱, 两图谱相同有标记有 87 个, 其中 RM

系列 47个、RP系列 38个、OSR系列 2个, 标记吻
合率为 65.9%; F2图谱有 53个标记在 F6图谱未定位, 
其中 RM 系列 40 个、RP 系列 11 个、OSR 系列 2
个, 这些标记主要分布在第 1、2、3、5、6、10 染
色体, 分别有 10、5、5、8、6、8个, 也有 5个标记
定位在 F6 图谱上而未定位于 F2 图谱 , 分别为
RM236、RM145、RP46、RP171、RM105, 分布在
第 2、3、5、9染色体。 

从覆盖基因组长度来看; F2 图谱盖基因组全长

为 2 270.6 cM, 平均距离为 17.2 cM; F6图谱基因组

长度为 2563.5 cM, 平均距离为 27.86 cM; F2图谱单

条染色体覆盖最长基因组为第 1 染色体 377.3 cM, 
最短为第 12染色体 95 cM; 第 10染色体平均距离最
长为 33.95 cM, 最短为第 6 染色体为 10.21 cM; F6

图谱最长基因组为第 1 染色体为 510.3 cM, 最短是
第 7染色体为 45.4 cM, 标记最大平均距离为第 1染
色体为 42.5 cM, 最小为第 12染色体 16.98 cM。 

从染色体上连锁标记顺序来看; 两图谱标记顺
序一致率为 26.52%, 分别有 5处 3个标记顺序相同、
有 5 处 4 个标记顺序相同, 其余相同标记在两图谱
各条染色体上排序呈不规律变化。 

3  讨 论 

3.1  F2、F6 群体及其分子遗传连锁图谱的应用 

一般而言用于水稻基因组研究的群体 F2 群  
体、BC(backcross)群体、近等基因系(Near-isogenic)、
DH(Doubled haploid)群体和重组自交系(Recombined 
Inbred Lines, RILs)群体等, 这些群体各有优缺[13]。

F2群体在水稻基因组作图和 QTL定位中较常用, 其
优点在于构建群体时所需时间短 , 遗传基础丰富 , 
可同时估算数量性状基因座的加性、显性效应, 其
不足之处是分离暂时群体, 难设计实验重复, 不可
作多年多点分析, 不能分析 QTL 与环境互作的关 
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系。F6 群体株系是从 F2群体株系套袋自交多代而来, 
其基因型纯合, 可作为永久群体, 用其构建的遗传
连锁图谱可满足不同研究目的、不同研究实验, 如
产量、品质、抗性等诸方面研究, 重复性高, 既能提
高QTL定位的准确性, 也能揭示QTL与环境的互作
关系 [14], 同时对标记选择性不强, 显型和共显型标
记都适用于该类群体, 但构建群体时把握不好易出
现的偏分离。我们将构建两群体及其相应的连锁图

谱在基因组研究和 QTL 定位分析中可以取长补短, 
优势互补。 

3.2  F2、F6 图谱差异形成的影响因素 

采用相同的微卫星标记构建相同组合不同世代

群体的遗传连锁图谱, 可以帮助我们从分子水平籼
粳组合后代的分离变化。两图谱在连锁群数、差异

标记定位数、覆盖全基因组遗传距离、各条染色体

基因组长度、染色体上标记顺序等方面都存在很大

的差别, 这些研究结果与前人研究结果一致[15]。 
造成两张图谱差异的主要原因如下: 
(1) 群体的差异; F2图谱基于分离群体, 该群体

遗传基础比较丰富, 只自交一代, 分离比是随机的, 
其基因型没有自然和人为选择, 降低了实验误差。
而 F6群体是来源于 F2群体相同的单株, 从理论上讲, 
F6群体完全含有 F2单株所有纯合基因型, 自交只是
把杂合基因型纯合, 但事实并非如此, F6 在多代自

交过程中自然选择和人为选择都会造成群体中基因

型偏离理论比(1:1), 这就造成实际作图群体不能真
正代表理论群体。母本培矮 64S 为广亲和两用不育
系, 极容易受温度光照的影响, 在海南出现后代高
度自交不育, 在构建群体过程中将这部分不育株淘
汰掉, 这就增大了人为实验误差。使群体基因型不
能真实的反映理论基因型, 造成多态性标记不能确
立连锁关系, 定位在连锁图谱上的标记数减少, 这
是两张图谱形成差异的最主要原因。 

(2) 偏分离标记过多 , 可影响重组距离 , 也影
响连锁群上标记的顺序 Lorieux等[16, 17]。Lashermes
等[18]在咖啡上的研究推测偏分离选择有利于重组基

因型并且或者不利于亲本基因型, 造成对标记间重
组率的估计偏高,标记间的遗传距离拉大。而 Cloutier
等[19]对油菜的研究认为少量但显著的偏分离会造成

对重组率估值偏低。朝向同一亲本的严重的偏分离

可造成错误的连锁结果。 
(3) 标记数太少、单一; 两张图谱都只利用 SSR

标记, 许多位点被漏检, 加上实验中缺失数据较多, 
造成连锁关系不强; 这样标记顺序差异较大, 相邻
标记间的遗传距离大。 

(4) 经典作图方法对于偏分离较多群体作图会产
生相当大偏差, 本研究中偏分离标记较多, 因此建议
对那些相邻标记偏分离严重或距离较远时, 最好用纳
入偏分离因子的方法, 估计两点间的重组值[20, 21]。 

3.3  F2、F6 群体中的偏分离标记 

等位基因的偏分离是自然界中非常普遍现象 , 
并被认为是生物进化动力之一。产生偏分离的原因

可能与配子体或孢子体选择有关[22], 多数认为偏分
离是由于雄配子体选择引起[23]。水稻具有比较明显的

配子选择性[25]。在水稻中已经定位了 11个导致偏分离
的配子体基因(ga)和 20个杂种不育基因(S)[24, 25],   

目前已经定位的配子体基因和杂种不育基因已

经很多了 , 这就说明偏分离确实存有遗传决定因 
素[28]。从前人的作图研究情况来看: 在 BC 群体中: 
1994年 Causse 等[26]用 BS125和WL102构建的 629
个标记的遗传图谱中偏分离标记有 43 个 , 为
6.8%(P<0.01); 在 F2 代群体中: 1998 年 McCouch  
等 [27] 用籼稻“IR14853-19-3-3”与粳稻“Bulu Dalam
构建的 246个标记的遗传图谱中偏分离标记有 19个, 
为 7.7%(P<0.01); 在DH群体中: 1994年Huang等[28] 
用籼稻“IR64”和粳稻“Azucena”构建的 220个标记的
遗传图谱中偏分离标记有 70个, 为 31.8%(P<0.01)。
兰涛等[8] 用两系杂交组合培矮 64s/E32 构建的 122
个标记的遗传图谱中偏分离标有 34 个, 其比率为
27.8% (P<0.005), Xiao等 [29] 用籼稻“9024”和粳稻
“LH422”构建的 164 个标记的遗传图谱中偏分离标
记有 40 个, 为 24.7%(P<0.01)。1994 年 Yan 等[30]

用 RFLP 标记在水稻亚种间籼粳交重组自交系群体
“C039/Moroberekan”进行抗稻瘟病基因定位时发现
有 98.8%的位点偏向于籼稻亲本分离。 

本研究 F2群体所统计的 157 个位点, 其中偏分
离标记 35 个, 占 22.97% (P<0.005), 有 60%的标记
偏向母本培矮 64S、14.28%偏向父本日本晴、25.72%
偏向杂合基因型。这与上述研究结果基本一致。但

高世代 F6群体, 大多数位点没遵循孟德尔理论分离, 
标记成极端偏离分离, 其中偏分离标记 90 个, 占
57.32%(P<0.005), 有 88.8%的标记偏向培矮 64S、
11.11%偏向父本日本晴, 两群体中偏分离标记随着
自交到高代没有改变偏离的趋势。这可能与构建群
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体的两个亲本遗传背景有关。培矮 64S 的基因组兼
具籼稻、粳稻和爪畦稻的成分而日本晴是典型的粳

稻亚种, 两者之间的遗传差异较大, 因此在杂交过
程中 , 杂种染色体之间的配对和重组会受到抑制 , 
导致连锁位点间的重组率偏低, 并导致严重的偏分
离现象。除了遗传因素外, 一些非遗传因素也可能
影响偏分离。一些遗传位点在 F6群体中杂合个数较

多, 这都会造成偏分离增多, F6群体中在 15~25个杂
合位点有 38个标记、大于 25个杂合位点有 18个、
RP280达 48个, 这也是偏分离形成的原因。 
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