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7�　　全世界约有１０亿ｈｍ 7�２ 7�的盐碱土，占陆地面积

的７．６％ 7�［１］ 7�。我国是世界盐碱地面积较大的国家之

一，盐渍土面积有０．２７亿ｈｍ 7�２ 7�，其中海涂土壤近

２４１万ｈｍ 7�２ 7�，占海岸带土壤总面积的１７．３５％。这部

7�分土地难以在农业上利用。而随着全球性气候变

暖，淡水资源日益紧缺，许多耕地正面临着盐碱化的

威胁。因此，盐害正成为世界农业的重要问题 7�［２］ 7�。

培育耐盐品种是克服盐害的有效途径之一。为此，

必须研究植物耐盐性的遗传基础。水稻是世界上最

主要的粮食作物之一，也是单子叶的模式植物，对其

耐盐机制进行研究，无论在理论上还是在应用上都

具有重要意义。

7�植物耐盐性属数量性状，受多基因控制，遗传基

础十分复杂。借助分子标记对数量性状基因座

（ＱＴＬ）进行定位，是研究数量性状遗传基础的有力

手段。近年来，对水稻耐盐性的 ＱＴＬ定位研究已

有一些报道 7�［３-８］ 7�，且有一些主效ＱＴＬ被克隆 7�［９］ 7�，取

得了显著进展。另外，随着水稻基因组测序的完成，

反向遗传学的方法也被应用于水稻耐盐性遗传基础

的研究中。利用ＤＮＡ芯片技术和抑制性消减杂交

（ＳＳＨ）方法已经在水稻中鉴定出大量的受盐胁迫诱

导的基因 7�［１０-１６］ 7�。不过，这些受盐胁迫诱导的基因大

多数并非直接与水稻的耐盐性有关，要从中鉴定出

控制水稻耐盐性的基因还是非常困难的。将ＱＴＬ

定位与基因表达谱分析相结合可能是加快发掘水稻

耐盐性基因的一条有效途径。

7�盐胁迫导致水稻植株生长受阻，引起各种生理

变化。耐盐性的强弱在某种程度上取决于植株对外

界过量Ｎａ 7�＋ 7�的排斥能力。因此，在盐胁迫条件下植

株中Ｎａ 7�＋ 7�含量是耐盐性的一个重要指标。Ｎａ 7�＋ 7�含

量越低，则表明对盐分的排斥能力愈强，因而耐盐性

也愈高 7�［１７］ 7�。本研究以水稻苗期盐胁迫条件下地上
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7�部Ｎａ 7�＋ 7�含量为指标，对水稻耐盐性有关的ＱＴＬ进

行定位，并将ＱＴＬ定位结果与前人的ＱＴＬ定位结

果以及用ＤＮＡ芯片和ＳＳＨ分析得到的表达谱分

析结果进行比较，以期为水稻耐盐基因的克隆和分

子机理的研究奠定基础，并为水稻耐盐育种提供依

据。

7�１　材料与方法

7�１．１　植物材料

7�以籼稻品种 Ｈ３５９和 Ａｃｃ８５５８的杂交后代衍

生而来的重组自交系（ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓ，

ＲＩＬ，Ｆ 7�１０ 7�）群体（共１３１个株系）及其双亲为供试材

料。

7�１．２　植物培养和处理

7�以０．５％的琼脂作为支持物，采用菲律宾国际

水稻研究所推荐的常规营养液 7�［１８］ 7�，在电炉上煮沸，

加入ＮａＣｌ至终浓度为１５０ｍｍｏｌ／Ｌ，于６０℃左右下

7�分装至２５０ｍＬ玻璃瓶，每瓶大约装１００ｍＬ，冷却

后即成为盐胁迫处理的培养基。将ＲＩＬ群体各株

系及亲本浸种催芽后播种于盛有培养基的玻璃瓶

中，每株系播２瓶，每瓶２０粒种子。将所有玻璃瓶

放入光照培养箱中培养，白天温度２４℃，夜温２２℃，

每天光照１２ｈ，光合有效辐射约为１５０μｍｏｌ／（ｍ 7�２ 7�·

7�ｓ）。培养１８ｄ的水稻幼苗用于Ｎａ 7�＋ 7�含量的测定。

通过预备试验，发现盐胁迫处理下水稻幼苗的Ｎａ 7�＋

7�含量与正常（即无盐胁迫）条件下的Ｎａ 7�＋ 7�含量相差１

7�个数量级以上，因而在数据分析中，将正常条件下生

理指标的遗传变异忽略不计，不会引起太大的误差，

故本试验未设非盐处理对照。

7�１．３　Ｎａ 7�＋ 7�含量测定

7�采用原子吸收分光光度法测定 Ｎａ 7�＋ 7�含量 7�［１９］ 7�。

实验步骤如下：取不同株系水稻幼苗地上部６～７

ｇ，用蒸馏水漂洗数次后，装入纸袋中，在鼓风干燥箱

7�中烘干，用小型粉碎机粉碎。各株系称取干粉０．３

ｇ，每瓶１次重复，放入凯氏烧瓶中，加入高氯酸和浓

7�硝酸，在消化炉上消化。将消化后的溶液转入５０

ｍＬ容量瓶中，定容到５０ｍＬ。摇匀后，稀释１０倍。

配制１０００ｍｇ／Ｌ的 Ｎａ 7�＋ 7�标准溶液，再配制成０、５、

１０、２０、３０和５０ｍｇ／Ｌ的Ｎａ 7�＋ 7�标准系列溶液，以水

为空白参比液，在原子吸收分光光度计上５８９ｎｍ

处测定Ｎａ 7�＋ 7�的吸收光强度，绘制Ｎａ 7�＋ 7�的工作曲线。

用同样方法测定各株系稀释液的Ｎａ 7�＋ 7�的吸收光强

度，由测得结果在Ｎａ 7�＋ 7�的工作曲线上查出Ｎａ 7�＋ 7�的浓

7�度（ｍｇ／Ｌ），并转化为ｍｇ／ｇ（以地上部干质量计）。

7�１．４　ＱＴＬ分析

7�使用本研究室编制的基于最小二乘的复合区间

定位法（ｃｏｍｐｏｓｉｔｅｉｎｔｅｒｖａｌｍａｐｐｉｎｇ，ＣＩＭ） 7�［２０］ 7�的

ＱＴＬ分析软件进行ＱＴＬ定位，所用“窗口”宽度为

０ｃＭ（亦即不设置“窗口”）。用逐步回归法在０．０５

和０．１０两种显著水平下筛选余因子。ＬＯＤ统计量

的显著阈值用置换测验（ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎｔｅｓｔ） 7�［２１］ 7�的方

法估计。为提高阈值估计的准确性，共重复抽样

３０００次。ＱＴＬ的检验采用１０％的总体显著水平。

ＱＴＬ名称的前３个字母为ｑＳＣ，代表控制Ｎａ 7�＋ 7�含

量的ＱＴＬ，第４个数字代表ＱＴＬ所在染色体，第５

个字母代表同一染色体上不同的ＱＴＬ。在ＣＩＭ分

析之后，用包含所有已定位的ＱＴＬ的线性模型进

行逐步回归分析，在５％和１０％两个显著水平下对

ＱＴＬ进行重新检验，以排除假阳性，并估计各ＱＴＬ

的加性效应及其对表型变异的贡献率。

7�１．５　Ｎａ 7�＋ 7�含量ＱＴＬ与盐胁迫相关基因／ＱＴＬ的比

较

7�利用 Ｇｒａｍｅｎｅ网站（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｇｒａｍｅｎｅ．

ｏｒｇ），将本研究中定位的ＱＴＬ与前人报道的水稻耐

7�盐相关ＱＴＬ 7�［３-９，２２-２５］ 7�及水稻盐胁迫应答基因 7�［１０-１６］

7�进行位置比较。对于盐胁迫应答基因，直接根据其

序列确定它在水稻基因组中的物理位置；对于

ＱＴＬ，根据其１～ＬＯＤ支撑区间（ＬＯＤ峰值减１后

ＬＯＤ值对应２个标记覆盖的区间）附近标记的序列

确定它在水稻基因组中的大致物理位置。

7�２　结果与分析

7�２．１　表型变异

7�水稻幼苗地上部Ｎａ 7�＋ 7�含量在ＲＩＬ群体中表现

为 连续变异（图１），说明是典型的数量性状。但

7�图１　盐胁迫下ＲＩＬ群体苗期Ｎａ 7�＋ 7�含量的频率分布

7�Ｆｉｇ．１ ＦｒｅｑｕｅｎｃｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＮａ 7�＋ 7�ｃｏｎｔｅｎｔｉｎｔｈｅｓｈｏｏｔｓｏｆ

ｒｉｃｅｓｅｅｄｌｉｎｇｓｕｎｄｅｒｓａｌｔｓｔｒｅｓｓｉｎｔｈｅＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．
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7�Ｎａ 7�＋ 7�含量在两亲本间差异很小，表现出超亲遗传现

象。该结果显示，水稻幼苗地上部Ｎａ 7�＋ 7�含量存在明

显的遗传变异，因而适合于ＱＴＬ分析。

7�２．２　ＱＴＬ定位

7�共检测到１３个 ＱＴＬ，分别位于第１、２、５、６、７

和１２染色体上（表１，图２）。它们对表型变异的总

贡献率为 ６０．８８％，其中 ｑＳＣ１ｂ的加性效应为

7�－３．０３３２６ｍｇ／ｇ，对表型变异的贡献率最大，能解

释表型变异的４５．３９％。ｑＳＣ７ｂ的加性效应和贡献

率最小，加性效应为－０．５８３１８ ｍｇ／ｇ，只能解释表

型变异的１．６８％。其他１１个ＱＴＬ对表型变异的

贡献率介于１．７４％～３９．２４％。

7�在１３个ＱＴＬ中，８个 ＱＴＬ的增效基因来自

Ｈ３５９，其加性效应总和为１０．１１５６１ｍｇ／ｇ；其余５

个ＱＴＬ的增效基因来自 Ａｃｃ８５５８，其加性效应总

和为８．７０６０９ｍｇ／ｇ（表１）。可以看出，两亲本的增

7�图２　水稻Ｎａ 7�＋ 7�含量ＱＴＬ位置及已报道的盐胁迫相关基因／ＱＴＬ

7�Ｆｉｇ．２．ＬｏｃａｔｉｏｎｓｏｆＱＴＬｓｆｏｒＮａ 7�＋ 7�ｃｏｎｔｅｎｔｉｎｒｉｃｅｓｅｅｄｌｉｎｇｓａｎｄｓａｌｔ-ｓｔｒｅｓｓ-ｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ／ＱＴＬｓｒｅｐｏｒｔｅｄ．

7�７８５ 7�汪　斌等：盐胁迫下水稻苗期Ｎａ 7�＋ 7�含量的ＱＴＬ定位
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7�表１　水稻苗期Ｎａ 7�＋ 7�含量ＱＴＬ定位的结果

7�Ｔａｂｌｅ１．ＲｅｓｕｌｔｓｏｆＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｆｏｒＮａ 7�＋ 7�ｃｏｎｔｅｎｔｉｎｒｉｃｅｓｅｅｄｌｉｎｇｓ．

7�数量性状座位

7�ＱＴＬ

7�染色体

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�１～ＬＯＤ支撑区间

7�１－ＬＯＤｓｕｐｐｏｒｔ

7�ｉｎｔｅｒｖａｌ／ｃＭ

7�ＬＯＤ峰值 7�１）

7�ＰｅａｋＬＯＤ 7�１）

7�加性效应 7�２）

7�Ａｄｄｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔ 7�２）

7�／（ｍｇ·ｇ 7�－１ 7�）

7�贡献率 7�３）

7�ＰＶＥ 7�３） 7�／％

7�ｑＳＣ１ａ 7�１ �a7�１５３ ��．０－１５６．０ 7�３ ��．０４ 7�０  �．５５０１４ 7�１ #�．７４

7�ｑＳＣ１ｂ 7�１ �a7�１８９ ��．４－１９５．０ 7�１９ ��．８０ 7�－３  �．０３３２６ 7�４５ #�．３９
7�ｑＳＣ１ｃ 7�１ �a7�２１２ ��．０－２１７．０ 7�３ ��．９６ 7�０  �．７２０５９ 7�２ #�．８１
7�ｑＳＣ２ａ 7�２ �a7�４ ��．０－９．０ 7�５ ��．９６ 7�１  �．７２１６５ 7�１６ #�．３３
7�ｑＳＣ２ｂ 7�２ �a7�１９ ��．３－２１．０ 7�７ ��．８１ 7�－２  �．６５７７７ 7�３９ #�．２４
7�ｑＳＣ２ｃ 7�２ �a7�２５ ��．０－４１．０ 7�５ ��．１２ 7�２  �．５１２３９ 7�２６ #�．１５

7�ｑＳＣ５ａ 7�５ �a7�２ ��．０－１０．０ 7�７ ��．４３ 7�１  �．１８７４１ 7�７ #�．１３
7�ｑＳＣ５ｂ 7�５ �a7�９７ ��．０－１００．０ 7�２ ��．９５ 7�１  �．４５８６３ 7�１１ #�．１１
7�ｑＳＣ６ 7�６ �a7�７１ ��．０－７９．０ 7�４ ��．３１ 7�－０  �．７８６９１ 7�３ #�．４１
7�ｑＳＣ７ａ 7�７ �a7�１２ ��．０－２７．０ 7�４ ��．６８ 7�０  �．６１４９８ 7�１ #�．８８
7�ｑＳＣ７ｂ 7�７ �a7�８７ ��．０－９９．０ 7�４ ��．１２ 7�－０  �．５８３１８ 7�１ #�．６８
7�ｑＳＣ１２ａ 7�１２ �a7�１７ ��．０－１７．９ 7�７ ��．３７ 7�－１  �．６４４９７ 7�１５ #�．３７

7�ｑＳＣ１２ｂ 7�１２ �a7�２０ ��．９－２１．４ 7�４ ��．２１ 7�１  �．３４９８２ 7�１０ #�．４６

7�　　 7�１） 7�１０％总体显著水平下的阈值为２．８２； 7�２） 7�Ｈ３５９等位基因的作用方向； 7�３） 7�单个ＱＴＬ对表型变异的贡献率。总贡献率为６０．８８％。
7�１） 7�Ｔｈｅｔｈｒｅｓｈｏｌｄａｔ１０％ｏｖｅｒａｌｌｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｅｖｅｌｉｓ２．８２； 7�２） 7�ＴｈｅａｃｔｉｎｇｄｉｒｅｃｔｉｏｎｏｆＨ３５９′ｓａｌｌｅｌｅ； 7�３） 7�Ｔｈｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｖａｒｉａｎｃｅ

7�ｅｘｐｌａｉｎｅｄｂｙＱＴＬ．Ｔｈｅｔｏｔａｌｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｅｘｐｌａｉｎｅｄｖａｒｉａｎｃｅｉｓ６０．８８％．

7�效基因的数量和效应总和都比较接近。说明控制

Ｎａ 7�＋ 7�含量的增效基因和减效基因在两亲本之间的

分布是高度分散的，这是两亲本间幼苗地上部Ｎａ 7�＋

7�含量差异很小的原因（图１）。

7�２．３　与水稻苗期Ｎａ 7�＋ 7�含量ＱＴＬ位置相似的盐胁

迫相关基因／ＱＴＬ

7�通过比较，在我们定位到的１３个水稻苗期

Ｎａ 7�＋ 7�含量ＱＴＬ中，有８个ＱＴＬ的附近找到了已报

道的水稻盐胁迫相关ＱＴＬ（１２个）或基因（２４个），

其中ｑＳＣ７ａ对应的已报道的相关基因／ＱＴＬ的数

量最多，有９个；其次是ｑＳＣ１ｂ，有７个（表２，图２）。

这些盐胁迫相关ＱＴＬ可能与相应的水稻苗期Ｎａ 7�＋

7�含量ＱＴＬ是等位的，为水稻苗期Ｎａ 7�＋ 7�含量ＱＴＬ的

7�真实性提供了支持；而盐胁迫相关基因则可能成为

相应的水稻苗期Ｎａ 7�＋ 7�含量ＱＴＬ的候选基因，为进

一步深入研究奠定基础。

7�３　讨论

7�在ＱＴＬ定位研究中，群体中目标性状的遗传

变异越大，则遗传率越高，因而ＱＴＬ定位的准确性

越高。对于耐盐性性状，不同的盐处理浓度会对群

体的表型变异产生不同的影响，浓度太高或太低都

会使表型变异减小，只有在合适的浓度范围内才能

使表型变异达到最大，但不同的耐盐性指标的最适

盐浓度范围不完全一致 7�［２６］ 7�。在本研究中，我们通过

7�预备试验，证明１５０ｍｍｏｌ／Ｌ的盐处理浓度比较合

适，基本上能兼顾不同耐盐性指标（如脯氨酸、丙二

醛、超氧化物歧化酶、过氧化物酶等）遗传变异的充

分表现，使表型变异达到最大，从而可以同时对多项

指标进行ＱＴＬ定位。

7�本研究检测到１个效应很大的ＱＴＬ（ｑＳＣ１ｂ），

可以解释大约４５％的表型变异（表１）。前人在不同

的群体中，使用多种不同的耐盐性指标，都在这个位

置上检测到ＱＴＬ（表２），说明这个ＱＴＬ是真实存

在的。有趣的是，在该群体中，我们曾经定位到半矮

秆基因座ＳＤ１（未发表），位置与ｑＳＣ１ｂ相同（位于

标记Ｃ９０３和ＲＭ５２９之间）。虽然还不清楚ｑＳＣ１ｂ

是否就是ＳＤ１，但值得注意的是，ＳＤ１座位上的半

矮秆等位基因ｓｄ１是来自亲本 Ｈ３５９的，而ｑＳＣ１ｂ

上来自 Ｈ３５９的等位基因使水稻苗期Ｎａ 7�＋ 7�含量下

降，因此，对矮秆性状的选择将有助于耐盐性的提

高，这对水稻育种无疑是很有意义的。

7�除了ｑＳＣ１ｂ之外，本研究还在第２染色体上检

测到两个效应很大的 ＱＴＬ（ｑＳＣ２ｂ和ｑＳＣ２ｃ）（表

１）。值得注意的是，这两个ＱＴＬ靠得很近而效应

相反，这使得它们在遗传行为上近似于一个效应很

小的 ＱＴＬ，采 用 区 间 定 位 法（ｉｎｔｅｒｖａｌ ｍａｐ-

ｐｉｎｇ） 7�［２７-２８］ 7�或在复合区间定位时设置较大的“窗

口”，都无法检测到这两个ＱＴＬ。第１２染色体上的

两个ＱＴＬ（ｑＳＣ１２ａ和ｑＳＣ１２ｂ）也存在类似的情况。

如果两个 ＱＴＬ之间靠得更近，则通常很难被检测

到，除非采用很大的群体和高密度的分子标记图谱。

由于这种紧密连锁、效应相反的两个基因（或ＱＴＬ）

从表型效应上很难被发现，因而被称为隐蔽 7�ＱＴＬ

7�８８５ 7�中国水稻科学（ＣｈｉｎｅｓｅＪＲｉｃｅＳｃｉ）　第２１卷第６期（２００７年１１月）
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7�表２　可能与水稻苗期Ｎａ 7�＋ 7�含量ＱＴＬ等位的盐胁迫相关基因／ＱＴＬ

7�Ｔａｂｌｅ２．Ｓａｌｔ-ｓｔｒｅｓｓ-ｒｅｌａｔｅｄｇｅｎｅｓ／ＱＴＬｓｐｏｓｓｉｂｌｙａｌｌｅｌｉｃｔｏｔｈｅＱＴＬｓｆｏｒＮａ 7�＋ 7�ｃｏｎｔｅｎｔｉｎｒｉｃｅｓｅｅｄｌｉｎｇｓ．
7�名称／编号
7�Ｎａｍｅ／ｃｏｄｅ
7�类型
7�Ｔｙｐｅ
7�染色体
7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
7�物理位置
7�Ｐｈｙｓｉｃａｌｐｏｓｉｔｉｏｎ
7�注释
7�Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ
7�ｑＳＣ１ａ

7�　ＲＺ８３６ 7�［５］ 7�ＱＴＬ 7�１ ��7�～２９４７９１６６ �Y7�盐胁迫下茎叶重、有效穗

7�ｑＳＣ１ｂ
7�　ＡＪ４２０７０７ 7�［１３］ 7�ＳＳＨ 7�１ ��7�３７５５９２２１ �Y7�６０Ｓ核糖体蛋白
7�　ＢＰ４３２９６３ 7�［１５］ 7�ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ 7�１ ��7�３８７２５８３７ �Y7�未知
7�　ｑＲＮＴＱ-１ 7�［７］ 7�ＱＴＬ 7�１ ��7�～３８１６３０３２ �Y7�盐胁迫下根的Ｎａ 7�＋ 7�含量

7�　ｑＳＤＳ-１ 7�［７］ 7�ＱＴＬ 7�１ ��7�～３８１６３０３２ �Y7�盐胁迫下幼苗存活天数

7�　ＲＧ１０９ 7�［５］ 7�ＱＴＬ 7�１ ��7�～３８８５８８４９ �Y7�盐胁迫下分蘖数
7�　ｑＳＴ１ 7�［２４］ 7�ＱＴＬ 7�１ ��7�～３９３２３９３８ �Y7�水稻耐盐ＱＴＬ
7�　ＯｓＡｆｆｘ．９６５６ ��．３．Ｓ１＿ｘ＿ａｔ 7�［１４］ 7�ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ 7�１ ��7�４０３２７７４２ �Y7�ＡＧＰ９  X
7�ｑＳＣ２ｃ

7�　ＡＢ１７８６６６ 7�［１２］ 7�ＳＳＨ 7�２ ��7�１９２４７０５７ �Y7�ＡＴＰ依赖型Ｃｌｐ蛋白酶ＡＴＰ结合亚基前体

7�　ＡＢ１７８６９０ 7�［１２］ 7�ＳＳＨ 7�２ ��7�１９２４７０５７ �Y7�ＡＴＰ依赖型Ｃｌｐ蛋白酶ＡＴＰ结合亚基前体
7�　ＡＢ１７８６９７ 7�［１２］ 7�ＳＳＨ 7�２ ��7�１９２４７０５９ �Y7�ＡＴＰ依赖型Ｃｌｐ蛋白酶ＡＴＰ结合亚基前体
7�　ＡＢ１７８６７１ 7�［１２］ 7�ＳＳＨ 7�２ ��7�１９２４９９０２ �Y7�ＡＴＰ依赖型Ｃｌｐ蛋白酶ＡＴＰ结合亚基前体
7�　ＡＢ１７８６５６ 7�［１２］ 7�ＳＳＨ 7�２ ��7�１９３２４９７２ �Y7�类ＣＴＲ１蛋白激酶
7�　ＡＢ１７８６７９ 7�［１２］ 7�ＳＳＨ 7�２ ��7�１９３２５２００ �Y7�类ＣＴＲ１蛋白激酶
7�ｑＳＣ５ａ

7�　ＯｓＡｆｆｘ．１４５３６ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�［１４］ 7�ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ 7�５ ��7�１８８５９３９ �Y7�脱水诱导ｍｙｂ蛋白Ｃｐｍ７ #�
7�　Ｏｓ．４７６２５ �Z．１．Ａ１＿ｓ＿ａｔ 7�［１４］ 7�ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ 7�５ ��7�２０６０２９０ �Y7�蛋白过氧化物酶ｐｒｘ１２前体
7�　ＡＢ１７８６９３ 7�［１２］ 7�ＳＳＨ 7�５ ��7�２０６９１７７ �Y7�Ｓ-腺苷甲硫氨酸合成酶
7�　ＢＰ４３２９９８ 7�［１５］ 7�ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ 7�５ ��7�２１９７７６９ �Y7�未知

7�　ＡＢ１７８６９８ 7�［１２］ 7�ＳＳＨ 7�５ ��7�３１０５０５１ �Y7�胁迫响应ｃＤＮＡ

7�ｑＳＣ５ｂ
7�　Ｏｓ．６２７４ �1．１．Ｓ１＿ａｔ 7�［１４］ 7�ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ 7�５ ��7�２７２６２４４４ �Y7�脂质转运蛋白
7�　ＲＧ４８０ 7�［５］ 7�ＱＴＬ 7�５ ��7�２７２９２６２３ �Y7�苗期盐害级别
7�　ＢＥ６０７３３５ 7�［１０］ 7�ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ 7�５ ��7�２８１０５５７２ �Y7�未知
7�ｑＳＣ６

7�　ＢＥ６０７３７１ 7�［１０］ 7�ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ 7�６ ��7�２４４９２０４６ �Y7�未知

7�ｑＳＣ７ａ
7�　ＡＪ３００７０５ 7�［１３］ 7�ＳＳＨ 7�７ ��7�３１９９４６５ �Y7�水稻ｄｂＥＳＴＩＤ-７００９０７８的同源物
7�　ｑＲＫＴＱ-７ 7�［７］ 7�ＱＴＬ 7�７ ��7�～３３６０４０８ �Y7�盐胁迫下根的Ｋ 7�＋ 7�含量
7�　ｑＳＮＣ-７ 7�［７］ 7�ＱＴＬ 7�７ ��7�～３６０２８４９ �Y7�盐胁迫下地上部Ｎａ 7�＋ 7�含量

7�　ｑＲＫＣ-７ 7�［７］ 7�ＱＴＬ 7�７ ��7�～３８４５２９０ �Y7�盐胁迫下根的Ｋ 7�＋ 7�含量
7�　ｑＳＮＴＱ-７ 7�［７］ 7�ＱＴＬ 7�７ ��7�～４０８７７３２ �Y7�盐胁迫下地上部Ｎａ 7�＋ 7�含量
7�　ｑＳＤＳ-７ 7�［７］ 7�ＱＴＬ 7�７ ��7�～４５７２６１５ �Y7�盐胁迫下幼苗存活天数
7�　ＢＰ４３２９５７ 7�［１５］ 7�ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ 7�７ ��7�４５７２６３４ �Y7�未知
7�　ＡＪ８５３６９５ 7�［１３］ 7�ｓｕｂｔｒａｃｔｉｖｅ 7�７ ��7�４６８５４６８ �Y7�拥有ＷＤ-４０重复的膜蛋白质

7�　ＡＪ８５３６７４ 7�［１３］ 7�ｓｕｂｔｒａｃｔｉｖｅ 7�７ ��7�４９６９２６３ �Y7�ＡＡＡ-型ＡＴＰ酶
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7�　　ＱＴＬ－数量性状座位；ＳＳＨ－抑制性消减杂交；ｍｉｃｒｏａｒｒａｙ－微阵列；ｃＤＮＡ－互补ＤＮＡ；ｓｕｂｔｒａｃｔｉｖｅ－消减杂交。

7�ＱＴＬ，Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉ；ＳＳＨ，Ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎｓｕｂｔｒａｃｔｉｏｎｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ．

7�（ｃｒｙｐｔｉｃＱＴＬ），这种现象已在越来越多的实验中得

到证实 7�［２９-３０］ 7�。

7�本研究所用的两个亲本间耐盐性差异不大，但

ＲＩＬ群体的株系间却存在广泛的变异，存在明显的

超亲分离现象，说明耐盐性增效基因是分散在双亲

中的。ＱＴＬ分析的结果也证实了这一点。因此，通

过遗传重组，聚合增强耐盐性的等位基因，将可培育

出耐盐性比双亲高的品种。本研究的ＱＴＬ定位结

果将有助于对耐盐等位基因的标记辅助选择，在水

稻育种中发挥作用。
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