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7�　　杂种优势利用已经成为提高作物产量和品质的

一项有效的重要措施 7�［１-３］ 7�。水稻是世界上主要的粮

食作物，其杂种优势的利用研究已获得了巨大成

功 7�［４］ 7�。目前，杂种优势的利用已经成为水稻育种中

的一个主攻方向 7�［５］ 7�。

7�对杂种优势的预测是杂种优势利用中一个普遍

关心的问题 7�［４］ 7�，也是杂种优势利用中的一个关键环

节。自Ｇｒｉｆｆｉｎｇ 7�［６］ 7�提出用配合力遗传模型预测作物

的杂种优势以来，已经发展了以经典数量遗传学分

析为基础的杂种优势预测方法 7�［１，３，７-８］ 7�。这些预测

方法都在不同程度上推动了杂种优势的利用。但是

这些方法是将控制性状的所有基因作为整体来进行

预测的，不适用于从分子水平上对杂种优势的进一

步改造和利用。因此，寻找新的杂种优势预测方法

是近年来遗传及育种学研究的一个重要课题。

7�近年来人们曾尝试用分子标记基因型杂合性来

预测杂种优势。一些研究表明，分子标记基因型杂

合度与杂种优势存在高度相关，可以用来预测杂种

优势 7�［９-１４］ 7�。而另一些研究则表明，分子标记基因型

杂合度与杂种优势存在微弱的相关，或根本不存在

相关性 7�［１５-１６］ 7�。在水稻中，已开展的相关研究也未能

得 出 一 致 的 结 论 7�［５，１７-１８］ 7�。Ｍｅｌｃｈｉｎｇｅｒ 等 7�［１９］ 7�和

7�Ｂｏｐｐｅｎｍａｉｅｒ等 7�［２０］ 7�认为，分子标记基因型的杂合性

与控制某一性状的ＱＴＬ的杂合性无密切关系是导

致结论不一致的主要原因。另外，根据分子标记基

因型杂合度预测杂种优势的方法只属于间接的预测

方法，并不能直接预测出杂种优势的具体大小。

7�由此可见，采用直接控制该性状的 ＱＴＬ来预

测该性状的杂种优势才更为直接和有效。然而，这

方面的研究报道很少，而且也没有形成一套完整而

有效的预测方法 7�［２１］ 7�。本研究以一个水稻永久 Ｆ 7�２

7�（ｉｍｍｏｒｔａｌｉｚｅｄＦ 7�２ 7�，ＩＦ 7�２ 7�）群体作为研究材料，对有效

穗数进行ＱＴＬ定位分析，并基于 ＱＴＬ定位结果预
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7�测其杂种优势，以期为水稻有效穗数杂种优势的进

一步利用提供一些参考信息。

7�１　材料与方法

7�１．１　试验材料

7�利用水稻珍汕９７Ｂ×明恢６３的Ｆ 7�２ 7�代杂种通过

单粒传法连续自交，得到了由２４１个株系组成的重

组自交系（ＲＩＬ）群体，此群体由华中农业大学作物

遗传改良国家重点实验室张启发教授提供，基于该

ＲＩＬ群体已经构建了包含２２１个标记位点的遗传连

锁图谱。本研究将这２４１个株系随机分成两组，在

这两组间进行随机交配，获得２４０个系间交配的Ｆ 7�１

7�杂种，组成永久Ｆ 7�２ 7�（ＩＦ 7�２ 7�）群体，作为试验材料。

7�１．２　田间试验

7�田间试验均在浙江大学华家池校区教学试验农

场进行。１９９９年和２０００年分别将ＩＦ 7�２ 7�群体种植在

试验农场，采用完全随机区组设计，设置２次重复。

通过田间调查来考查单株有效穗数等表型性状。

7�１．３　ＱＴＬ定位分析

7�结合已有的分子标记信息和田间观察得到的有

效穗数数据，利用新近开发的 ＱＴＬＮｅｔｗｏｒｋ-２．０软

件（ｈｔｔｐ：／／ｉｂｉ．ｚｊｕ．ｅｄｕ．ｃｎ／ｓｏｆｔｗａｒｅ／ｑｔｌｎｅｔｗｏｒｋ），

对水稻ＩＦ 7�２ 7�群体的有效穗数性状进行 ＱＴＬ定位分

析。运用基于 Ｈｅｎｄｅｒｓｏｎ方法Ⅲ的 Ｆ检验，对基因

组进行一维扫描探测主效 ＱＴＬ以及二维扫描探测

上位性。采用Ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ检验方法 7�［２２］ 7�，全基因组

扫描的显著性水准（Ｐ）设置为０．０５。最后将检测

到的所有ＱＴＬ以及它们之间的上位性互作整合到

一个全 ＱＴＬ 模型（ｆｕｌｌＱＴＬ ｍｏｄｅｌ）中，用基于

Ｇｉｂｂｓ抽样的Ｂａｙｅｓｉａｎ方法估计遗传效应。ＱＴＬ

的命名采用高用明等 7�［２３］ 7�推荐的方法。为了表述方

便，将１９９９年定为环境１，２０００年则定为环境２。

7�１．４　基于ＱＴＬ效应的杂种优势预测

7�基于有效穗数的 ＱＴＬ 效应对各个单交世代

（Ｆ 7�ｎ 7�）在不同环境下的杂种优势进行预测，不仅预测

了普通中亲优势（Ｈ 7�Ｍ 7�）和普通超亲优势（Ｈ 7�Ｂ 7�），而且

对环境互作中亲优势（Ｈ 7�ＭＥ 7�）和环境互作超亲优势

（Ｈ 7�ＢＥ 7�）也进行了预测。杂种优势 预测通过使用

ＱＴＬｍａｐｅｒ-２．０软件中的 Ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ预测模块来实

现 7�［２１］ 7�。

7�２　结果与分析

7�２．１　ＱＴＬ定位分析

7�２．１．１　ＱＴＬ的鉴定

7�对由珍汕９７Ｂ×明恢６３所衍生的永久Ｆ 7�２ 7�（ＩＦ 7�２ 7�）

7�群体的有效穗数进行了 ＱＴＬ定位分析。对于邻近

的位点，如果它们之间的图距小于５ｃＭ，就初步认

定为是同一个 ＱＴＬ。经 ＱＴＬ定位分析后，共检测

到８个控制水稻有效穗数的ＱＴＬ，并对其进行了初

步的命名（表１）。这８个 ＱＴＬ分布在第１、２、４、５、

１０和１２染色体上的不同标记区间内。

7�２．１．２　ＱＴＬ遗传主效应分析

7�控制水稻有效穗数的 ＱＴＬ遗传主效应预测分

析总结于表２。这里所指的遗传主效应包括加性效

应（ａ）和显性效应（ｄ）两种 ＱＴＬ单位点效应，而且

也包括加性×加性（ａａ）、加性×显性（ａｄ）和显性×

显性（ｄｄ）３种双位点的上位性效应。在检出的８个

控制有效穗数的 ＱＴＬ中，有２个 ＱＴＬ（Ｐｎ１-１和

Ｐｎ１０-１）都各自具有单位点的加性效应和显性效

应，但却均不具有上位性效应；另外有３对 ＱＴＬ

（Ｐｎ２-１和Ｐｎ５-１、Ｐｎ４-１和Ｐｎ１２-１、Ｐｎ４-２和 Ｐｎ１２-

２）仅具有上位性效应，而这６个 ＱＴＬ自身却都不

具有单位点的加性效应和显性效应。结果显示，上

位性是水稻有效穗数的主要遗传组分。

7�表１　水稻有效穗数 ＱＴＬ的鉴别和定名

7�Ｔａｂｌｅ１．ＩｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇａｎｄｄｅｎｏｔｉｎｇｆｏｒＱＴＬｓｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇｅｆｆｅｃｔｉｖｅｐａｎｉｃｌｅｎｕｍｂｅｒｐｅｒｐｌａｎｔｉｎｒｉｃｅ．

7�染色体

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�标记区间

7�Ｍａｒｋｅｒ-ｉｎｔｅｒｖａｌ

7�位置 7�１）

7�Ｐｏｓｉｔｉｏｎ 7�１） 7�／ｃＭ

7�ＱＴＬ命名

7�ＱＴＬｄｅｓｉｇｎａｔｉｏｎ

7�１ ��7�Ｒ２６３２ �U7�－ 7�Ｃ３９ �p7�１ �m．０ 7�Ｐｎ１-１
7�２ ��7�ＲＭ２９ �U7�－ 7�Ｒ１８４３ ��7�８ �m．０ 7�Ｐｎ２-１
7�４ ��7�Ｃ５６ �U7�－ 7�Ｃ８２０ ��7�０ �m．０ 7�Ｐｎ４-１
7�４ ��7�Ｃ８２０ �U7�－ 7�Ｃ９３３ ��7�４ �m．０ 7�Ｐｎ４-２
7�５ ��7�Ｒ８３０ �U7�－ 7�Ｒ３１６６ ��7�４ �m．０ 7�Ｐｎ５-１

7�１０ ��7�Ｃ１４８ �U7�－ 7�ＲＭ２３９ ��7�１２ �m．０ 7�Ｐｎ１０-１
7�１２ ��7�Ｃ７３２ �U7�－ 7�Ｒ２６７２ ��7�６ �m．０ 7�Ｐｎ１２-１
7�１２ ��7�Ｃ９９６ �U7�－ 7�Ｇ１１２８ａ 7�９ �m．０ 7�Ｐｎ１２-２

7�　　 7�１） 7�指ＱＴＬ距离所在标记区间左端标记的遗传距离。

7�１） 7�ＴｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎＱＴＬａｎｄｔｈｅｌｅｆｔｍａｒｋｅｒｉｎｔｈｅｍａｒｋｅｒｉｎｔｅｒｖａｌｗｈｅｒｅｔｈｅＱＴＬｉｓｌｏｃａｔｅｄ．

7�１５３ 7�赵彦宏等：基于 ＱＴＬ定位的水稻有效穗数杂种优势预测
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7�表２　水稻有效穗数 ＱＴＬ的遗传主效应分析

7�Ｔａｂｌｅ２．ＧｅｎｅｔｉｃｍａｉｎｅｆｆｅｃｔｓｏｆＱＴＬｓｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇｅｆｆｅｃｔｉｖｅｐａｎｉｃｌｅｎｕｍｂｅｒｐｅｒｐｌａｎｔｉｎｒｉｃｅ．

7�ＱＴＬ 7�ｉ 7�ＱＴＬ 7�ｊ 7�ａ 7�ｉ 7�ｄ 7�ｉ 7�ａ 7�ｊ 7�ｄ 7�ｊ 7�ａａ 7�ｉｊ 7�ａｄ 7�ｉｊ 7�ｄａ 7�ｉｊ 7�ｄｄ 7�ｉｊ

7�Ｐｎ１-１ ��7�Ｐｎ１０-１ 7�０ ��．４１９ 7�＊ 7�１ ��．１５３ 7�＊＊＊ 7�０ ��．７３２ 7�＊＊＊ 7�－０ ��．５６５ 7�＊

7�Ｐｎ２-１ ��7�Ｐｎ５-１ 7�－１ ��．０２２ 7�＊＊＊ 7�１  �．４６２ 7�＊＊＊

7�Ｐｎ４-１ ��7�Ｐｎ１２-１ 7�－１ ��．０７７ 7�＊＊＊ 7�－１  �．３７１ 7�＊＊＊ 7�１ $c．２８３ 7�＊

7�Ｐｎ４-２ ��7�Ｐｎ１２-２ 7�０ ��．８５０ 7�＊＊＊ 7�１ $c．９０７ 7�＊＊＊

7�　　ＱＴＬ 7�ｉ 7�和ＱＴＬ 7�ｊ 7�是指在两维搜索遗传模型中推定的成对的ＱＴＬ；ａ 7�ｉ 7�和ｄ 7�ｉ 7�分别为ＱＴＬ 7�ｉ 7�加性效应和显性效应；ａａ 7�ｉｊ 7�、ａｄ 7�ｉｊ 7�、ｄａ 7�ｉｊ 7�和ｄｄ 7�ｉｊ 7�分别表

7�示ＱＴＬ 7�ｉ 7�和ＱＴＬ 7�ｊ 7�之间的加性×加性、显性×加性、加性×显性和显性×显性的上位性效应； 7�＊ 7�、 7�＊＊ 7�和 7�＊＊＊ 7�分别表示０．０５、０．０１和０．００５显著

性水平。

7�ＱＴＬ 7�ｉ 7�ａｎｄＱＴＬ 7�ｊ 7�ａｒｅａｐａｉｒｏｆｐｕｔａｔｉｖｅＱＴＬｓｉｎｇｅｎｅｔｉｃｍｏｄｅｌｂｙｔｗｏ-ｄｉｍｅｎｔｉｏｎａｌｓｅａｒｃｈ；ａ 7�ｉ 7�（ａ 7�ｊ 7�）ａｎｄｄ 7�ｉ 7�（ｄ 7�ｊ 7�）ａｒｅａｄｄｉｔｉｖｅａｎｄｄｏｍｉｎａｎｃｅ

ｅｆｆｅｃｔｓｏｆＱＴＬ 7�ｉ 7�（ＱＴＬ 7�ｊ 7�）ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ａａ 7�ｉｊ 7�，ａｄ 7�ｉｊ 7�，ｄａ 7�ｉｊ 7�ａｎｄｄｄ 7�ｉｊ 7�ｓｔａｎｄｆｏｒｔｈｅｅｐｉｓｔａｔｉｃｅｆｆｅｃｔｓｏｆａｄｄｉｔｉｖｅ×ａｄｄｉｔｉｖｅ，ａｄｄｉｔｉｖｅ×ｄｏｍｉｎａｎｃｅ，ｄｏｍ-

ｉｎａｎｃｅ×ａｄｄｉｔｉｖｅａｎｄｄｏｍｉｎａｎｃｅ×ｄｏｍｉｎａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎＱＴＬ 7�ｉ 7�ａｎｄＱＴＬ 7�ｊ 7�，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ； 7�＊ 7�， 7�＊＊ 7�ａｎｄ 7�＊＊＊ 7�ｄｅｎｏｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｅｖｅｌｓａｔ０．０５，０．０１

ａｎｄ０．００５，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

7�表３　水稻有效穗数 ＱＴＬ×环境（ＱＥ）互作效应的预测分析

7�Ｔａｂｌｅ３．ＰｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｎＱＴＬ×ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ（ＱＥ）ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｅｆｆｅｃｔｓｆｏｒｅｆｆｅｃｔｉｖｅｐａｎｉｃｌｅｎｕｍｂｅｒｐｅｒｐｌａｎｔｉｎｒｉｃｅ．

7�环境

7�Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ
7�ＱＴＬ 7�ｉ 7�　 7�ＱＴＬ 7�ｊ 7�ａ 7�ｉ 7�ｅ 7�ｈ 7�ｄ 7�ｉ 7�ｅ 7�ｈ 7�ａ 7�ｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�ｄ 7�ｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�ａａ 7�ｉｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�ａｄ 7�ｉｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�ｄａ 7�ｉｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�ｄｄ 7�ｉｊ 7�ｅ 7�ｈ

7�１９９９（ｈ＝１） 7�Ｐｎ１-１ ��7�Ｐｎ１０-１ 7�－０ ��．３３７ 7�＊ 7�－０ ��．５０８ 7�＊

7�Ｐｎ２-１ ��7�Ｐｎ５-１ 7�－０ ��．４７２ 7�＊ 7�－１ !�．２１３ 7�＊

7�Ｐｎ４-１ ��7�Ｐｎ１２-１ 7�０ $�．３１１ 7�＊

7�２０００（ｈ＝２） 7�Ｐｎ１-１ ��7�Ｐｎ１０-１ 7�０ ��．３４１ 7�＊ 7�０ ��．５１３ 7�＊

7�Ｐｎ２-１ ��7�Ｐｎ５-１ 7�０ ��．４７６ 7�＊ 7�１ !�．１８９ 7�＊

7�Ｐｎ４-１ ��7�Ｐｎ１２-１ 7�－０ $�．３０６ 7�＊

7�　　ａ 7�ｉ 7�ｅ 7�ｈ 7�和ａ 7�ｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�分别表示在环境ｈ中ＱＴＬ 7�ｉ 7�和ＱＴＬ 7�ｊ 7�的加性×环境互作效应；ｄ 7�ｉ 7�ｅ 7�ｈ 7�和ｄ 7�ｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�分别表示在环境ｈ中 ＱＴＬ 7�ｉ 7�和ＱＴＬ 7�ｊ 7�的显性×环境

互作效应；ａａ 7�ｉｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�、ａｄ 7�ｉｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�、ｄａ 7�ｉｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�和ｄｄ 7�ｉｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�分别表示ａａ 7�ｉｊ 7�、ａｄ 7�ｉｊ 7�、ｄａ 7�ｉｊ 7�、ｄｄ 7�ｉｊ 7�与环境ｈ的互作效应； 7�＊ 7�、 7�＊＊ 7�和 7�＊＊＊ 7�分别表示０．０５、０．０１和０．００５显

著性水平。

7�ａ 7�ｉ 7�ｅ 7�ｈ 7�ａｎｄａ 7�ｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�ａｒｅａｄｄｉｔｉｖｅｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｏｆＱＴＬ 7�ｉ 7�ａｎｄＱＴＬ 7�ｊ 7�ｗｉｔｈｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｈ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ｄ 7�ｉ 7�ｅ 7�ｈ 7�ａｎｄｄ 7�ｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�ａｒｅｄｏｍｉｎａｎｃｅｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｏｆ

ＱＴＬ 7�ｉ 7�ａｎｄＱＴＬ 7�ｊ 7�ｗｉｔｈｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｈ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；ａａ 7�ｉｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�，ａｄ 7�ｉｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�，ｄａ 7�ｉｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�ａｎｄｄｄ 7�ｉｊ 7�ｅ 7�ｈ 7�ａｒｅｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｂｅｔｗｅｅｎａａ 7�ｉｊ 7�，ａｄ 7�ｉｊ 7�，ｄａ 7�ｉｊ 7�，ｄｄ 7�ｉｊ 7�ａｎｄｅｎｖｉｒｏｎ-

ｍｅｎｔ 7�ｈ， 7�ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ； 7�＊ 7�， 7�＊＊ 7�ａｎｄ 7�＊＊＊ 7�ｄｅｎｏｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｅｖｅｌｓａｔ０．０５，０．０１ａｎｄ０．００５，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

7�２．１．３　 ＱＴＬ×环境互作遗传效应分析

7�　　控制水稻有效穗数的 ＱＴＬ×环境（ＱＥ）互作

遗传效应总结于表３。ＱＥ互作遗传效应包括加性×

7�环境互作效应（ａｅ）、显性×环境互作效应（ｄｅ）、加加

×环境互作效应（ａａｅ）、加显×环境互作效应（ａｄｅ）

与显显×环境互作效应（ｄｄｅ）５种互作遗传效应。

在检测到的８个 ＱＴＬ中只有 Ｐｎ４-２和 Ｐｎ１２-２不

存在环境互作效应。在环境１（１９９９年）中，检测到

６个 ＱＴＬ与环境有互作效应；在环境２（２０００年）中

检测到的环境互作 ＱＴＬ与环境１中的相同，只是

遗传效应的方向正好相反，而互作遗传效应值大小

基本接近。由表３可知，环境互作效应对有效穗数

影响明显，有效穗数在不同的环境下会有不同的遗

传表现，但相对于遗传主效应来看，环境互作效应并

不是主要的影响因素。

7�２．２　 基于ＱＴＬ定位结果的杂种优势预测

7�本研究在有效穗数 ＱＴＬ定位的基础上，预测

了由珍汕９７Ｂ（Ｐ 7�１ 7�）与明恢６３（Ｐ 7�２ 7�）杂交产生的 Ｆ 7�１ 7�、

Ｆ 7�２ 7�和Ｆ 7�３ 7�三个世代的普通中亲优势（Ｈ 7�Ｍ 7�）和普通超

亲优势（Ｈ 7�Ｂ 7�），同时也预测了环境互作中亲优势

（Ｈ 7�ＭＥ 7�）和环境互作超亲优势（Ｈ 7�ＢＥ 7�），杂种优势预测

的结果见表４。在这里，Ｆ 7�２ 7�和Ｆ 7�３ 7�的杂种优势指的

是群体的平均杂种优势。亲本Ｐ 7�１ 7�在两个环境下的

遗传表现均优于Ｐ 7�２ 7�，可以作为最优亲本。因此，这

里的超亲优势是指超过亲本Ｐ 7�１ 7�的杂种优势。

7�２．２．１　普通杂种优势预测

7�有效穗数的普通杂种优势预测结果表明，Ｆ 7�１ 7�、

Ｆ 7�２ 7�和Ｆ 7�３ 7�三个杂种世代都具有非常明显的正向普通

中亲优势（Ｈ 7�Ｍ 7�）。Ｆ 7�１ 7�的 Ｈ 7�Ｍ 7�是非常显著的，然后逐

代降低（表４）。从Ｆ 7�２ 7�到Ｆ 7�３ 7�，虽然 Ｈ 7�Ｍ 7�也是明显降

低的，但降低的幅度比从Ｆ 7�１ 7�到Ｆ 7�２ 7�小。从普通超亲

优势（Ｈ 7�Ｂ 7�）来看，３个世代中仅仅Ｆ 7�１ 7�杂种具有明显

的 Ｈ 7�Ｂ 7�，然后逐代降低，到 Ｆ 7�２ 7�已经没有了明显的

Ｈ 7�Ｂ 7�，到Ｆ 7�３ 7�时，Ｈ 7�Ｂ 7�已经为负值。这些普通杂种优势
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7�表４　基于 ＱＴＬ定位分析的水稻有效穗数杂种优势预测

7�Ｔａｂｌｅ４．ＰｒｅｄｉｃｔｉｎｇｈｅｔｅｒｏｓｉｓｏｆｅｆｆｅｃｔｉｖｅｐａｎｉｃｌｅｎｕｍｂｅｒｐｅｒｐｌａｎｔｂａｓｅｄｏｎＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｉｎｒｉｃｅ．

7�项目 7�１）

7�Ｅｎｔｒｙ 7�１）

7�亲本Ｐａｒｅｎｔ

7�珍汕９７Ｂ

7�Ｚｈｅｎｓｈａｎ９７Ｂ

7�明恢６３

7�Ｍｉｎｇｈｕｉ６３ ��

7�杂种世代 Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｏｆｈｙｂｒｉｄ

7�Ｆ 7�１ ��7�Ｆ 7�２ !�7�Ｆ 7�３ $E

7�Ｇ 7�－０ ��．０９７ 7�－２ �/．３９９ 7�１ �c．４７２ 7�－０  �．０６２ 7�－０ $�．２３０
7�Ｈ 7�Ｍ 7�２ �c．７２０ 7�１  �．１８６ 7�１ $�．０１８
7�Ｈ 7�Ｂ 7�１ �c．５６９ 7�０  �．０３６ 7�－０ $�．１３３
7�ＧＥ 7�１ ��7�０ ��．１３５ 7�０ �/．８０８ 7�０ �c．８１８ 7�０  �．３３１ 7�０ $�．１４６
7�Ｈ 7�ＭＥ１ 7�０ �c．３４７ 7�－０  �．１４０ 7�－０ $�．３２５
7�Ｈ 7�ＢＥ１ 7�０ �c．６８３ 7�０  �．１９６ 7�０ $�．０１１
7�ＧＥ 7�２ ��7�－０ ��．１３５ 7�－０ �/．８１７ 7�－０ �c．８１９ 7�－０  �．３３３ 7�－０ $�．２４７
7�Ｈ 7�ＭＥ２ 7�－０ �c．３４３ 7�０  �．１４３ 7�０ $�．２２９
7�Ｈ 7�ＢＥ２ 7�－０ �c．６８４ 7�－０  �．１９８ 7�－０ $�．１１２

7�　　 7�１） 7�Ｇ为所有ＱＴＬ总的遗传主效应预测值；Ｈ 7�Ｍ 7�为普通中亲优势预测值；Ｈ 7�Ｂ 7�为普通超亲优势预测值；ＧＥ 7�１ 7�和 ＧＥ 7�２ 7�分别为所有 ＱＴＬ在环

境１和环境２中 ＱＥ互作效应总预测值；Ｈ 7�ＭＥ１ 7�和 Ｈ 7�ＭＥ２ 7�分别为环境１和环境２中互作中亲优势预测值；Ｈ 7�ＢＥ１ 7�和 Ｈ 7�ＢＥ２ 7�分别为环境１和环境２中

7�互作超亲优势预测值。
7�１） 7�Ｇ 7�ｉｓｔｈｅｓｕｍｏｆｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｎｇｅｎｅｔｉｃｍａｉｎｅｆｆｅｃｔｓｆｏｒａｌｌＱＴＬｓ；Ｈ 7�Ｍ 7�ｉｓｔｈｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｎｇｅｎｅｒａｌｈｅｔｅｒｏｓｉｓｏｖｅｒｍｉｄ-ｐａｒｅｎｔ；Ｈ 7�Ｂ 7�ｉｓｔｈｅｐｒｅ-

ｄｉｃｔｉｏｎｏｎｇｅｎｅｒａｌｈｅｔｅｒｏｓｉｓｏｖｅｒｂｅｔｔｅｒ-ｐａｒｅｎｔ；ＧＥ 7�１ 7�ａｎｄＧＥ 7�２ 7�ａｒｅｔｈｅｓｕｍｏｆｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｎＱＥｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓｆｏｒａｌｌＱＴＬｓｕｎｄｅｒｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ１ａｎｄ

7�ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ２，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；Ｈ 7�ＭＥ１ 7�ａｎｄＨ 7�ＭＥ２ 7�ａｒｅｔｈｅｐｒｅｄｉｃｔｏｎｏｆｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｈｅｔｅｒｏｓｉｓｏｖｅｒｍｉｄ-ｐａｒｅｎｔｕｎｄｅｒｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ１ａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ２，

7�ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；Ｈ 7�ＢＥ１ 7�ａｎｄＨ 7�ＢＥ２ 7�ａｒｅｔｈｅｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎｏｎｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｈｅｔｅｒｏｓｉｓｏｖｅｒｂｅｔｔｅｒ-ｐａｒｅｎｔｕｎｄｅｒｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ１ａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ２，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

7�是由控制有效穗数的 ＱＴＬ的遗传主效应决定的，

度量了杂种优势在不同环境下的稳定性。

7�２．２．２　环境互作杂种优势预测

7�有效穗数的互作中亲优势（Ｈ 7�ＭＥ 7�）和互作超亲

优势（Ｈ 7�ＢＥ 7�）是由 ＱＥ互作遗传效应决定的。在两个

环境中，Ｈ 7�ＭＥ 7�方向相反，大小接近。这是由随机效

应的预测值决定的。由表４可知，在环境１中，Ｆ 7�１

7�具有较明显的 Ｈ 7�ＭＥ 7�，然后逐代降低。从Ｆ 7�２ 7�开始，出

现了负向的 Ｈ 7�ＭＥ 7�；但是Ｆ 7�１ 7�、Ｆ 7�２ 7�和Ｆ 7�３ 7�三个杂种世代

都具有正向的 Ｈ 7�ＢＥ 7�。这与表４中所显示的普通杂

种优势预测的情况是不相同的。这主要是由于最优

亲本Ｐ 7�１ 7�在环境１中的互作遗传效应值（０．１３５）小于

7�两个亲本的互作遗传效应的中亲值（０．４７２）所造成

的，说明 ＱＴＬ遗传主效应的大小与 ＱＥ互作效应的

7�大小并不存在必然的联系 7�［２１］ 7�。从表４还可知，在环

7�境２中的情况正好与环境１相反。环境互作杂种优

势是指总的杂种优势中仅仅由环境因素引起的那部

分杂种优势，度量了杂种优势在不同环境中的波动

性。

7�２．２．３　与杂种优势有关的 ＱＴＬ

7�具有遗传主效应ａ、ｄ、ａａ、ｄｄ的ＱＴＬ位点是对

7�形成普通杂种优势有贡献的位点。本研究在 ＱＴＬ

定位分析中，所检测到的所有８个 ＱＴＬ位点（Ｐｎ１-

１、Ｐｎ１０-１、Ｐｎ２-１、Ｐｎ５-１、Ｐｎ４-１、Ｐｎ１２-１、Ｐｎ４-２和

Ｐｎ１２-２）均能影响有效穗数普通杂种优势。因此，

在育种实践中结合分子标记辅助育种的手段改良这

些位点的基因型，有利于提高有效穗数的普通杂种

优势。相应地，具有环境互作效应 ａｅ、ｄｅ、ａａｅ和

ｄｄｅ的 ＱＴＬ位点则是决定环境互作杂种优势的位

点。从表３可知，在所有检测到的８个 ＱＴＬ位点

中，除 Ｐｎ４-２、Ｐｎ１０-１和 Ｐｎ１２-２位点外，其他５个

ＱＴＬ位点均参与有效穗数环境互作杂种优势的形

成。因此，若改良这５个 ＱＴＬ位点的基因型，则有

助于提高有效穗数在特定环境下的互作优势，可以

在特定的环境中组配出具有强杂种优势的杂交水

稻。

7�３　讨论

7�以往采用的传统的杂种优势预测方法已经不能

满足运用分子育种手段来提高杂种优势的需要；而

新近发展的利用分子标记基因型杂合度预测杂种优

势的方法却又因自身的各种局限，而未能用于水稻

育种实践。本研究所用的基于 ＱＴＬ定位分析的杂

种优势预测方法可克服两者的的局限性，既可以把

杂种优势剖分到各个 ＱＴＬ位点上，便于分子水平

的操作，又能直接用控制性状的 ＱＴＬ的遗传效应

值来估算杂种优势的大小。这样就便于根据 ＱＴＬ

定位结果与杂种优势预测结果确定具有强杂种优势

的ＱＴＬ基因型，并通过分子标记辅助育种的办法

进一步利用并提高杂种优势。

7�本研究所用的遗传群体为当前我国优良杂交组

合珍汕９７Ｂ×明恢６３的Ｆ 7�１ 7�（汕优６３）所衍生的ＩＦ 7�２

7�群体。ＩＦ 7�２ 7�群体是最近几年发展起来的一类新的作

图群体，有利于杂种优势的预测与研究，而且还有许

7�３５３ 7�赵彦宏等：基于 ＱＴＬ定位的水稻有效穗数杂种优势预测
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多其他常规遗传作图群体没有的优点 7�［２］ 7�。Ｈｕａ

等 7�［２４］ 7�曾利用与本研究相同的水稻 ＲＩＬ群体构建了

一个由３６０个杂种个体组成的ＩＦ 7�２ 7�群体，并进行了

ＱＴＬ定位研究。但是，由于受到所用 ＱＴＬ定位方

法的限制，其 ＱＴＬ定位结果中并未同时估算出 ＱＥ

互作效应和上位性效应。

7�上位性是有效穗数的重要遗传组分。研究结果

表明，上位性对有效穗数杂种优势的形成具有重要

的作用。这与 Ｙｕ等 7�［１５］ 7�的研究结果一致。在所有

检测到的８个 ＱＴＬ中，其中有３对具有上位性的

ＱＴＬ对有效穗数的杂种优势有贡献，有效利用这些

位点的上位性将有助于杂种优势的提高。

7�作物的杂种优势往往受环境的影响。本研究结

果显示，水稻有效穗数的杂种优势在不同环境中有

明显的差异。Ｈ 7�ＭＥ 7�和 Ｈ 7�ＢＥ 7�是由具有环境互作效应

的ＱＴＬ决定的杂种优势，其大小反映了杂种优势

在不同环境下的波动程度。如果在总的杂种优势中

环境互作杂种优势所占比例较大，则有利于在特定

环境中培育出强杂种优势的杂交种，但不利于它在

多环境下推广种植。因此，仅仅在一个环境中所选

育出的具有强杂种优势的杂交种，若要推广到别的

环境中时，可能会有一定的风险。

7�基于ＱＴＬ定位分析预测出的杂种优势与ＱＴＬ

7�定位结果的准确性有直接关系。如果 ＱＴＬ定位结

果有偏差，那么由此预测出的杂种优势也是有偏差

的。因此，准确地进行 ＱＴＬ定位是准确预测杂种

优势的前提。另外，在 ＱＴＬ定位分析时，可能会漏

掉一些微效ＱＴＬ。如果对由较多微效ＱＴＬ控制的

7�性状进行杂种优势预测时，往往会出现一定的偏差。

随着 ＱＴＬ定位方法检测灵敏度的提高，将会逐渐

解决这一问题，微效 ＱＴＬ所控制的那部分杂种优

势也将会被进一步挖掘与利用。本研究的杂种优势

预测结果有望为有效穗数的杂种优势育种提供参考

信息。但是，与以往传统的杂种优势预测结果一样，

其预测的有效性还有待于在育种实践中逐步加以证

实。
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