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7�摘　要：位于马来西亚普通野生稻 7�（Ｏｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎ） 7�第１和第２染色体上的两个主效增产 ＱＴＬ（ｙｌｄ１．１和ｙｌｄ２．１）
分别具有１８％和１７％的增产效果。为探明野生稻增产 ＱＴＬ对杂交水稻产量性状改良的效果，以超级杂交稻亲本９３１１为受

7�体和轮回亲本，马来西亚普通野生稻为增产ＱＴＬ供体进行杂交和连续回交，并利用与这两个增产ＱＴＬ紧密连锁的４个ＳＳＲ
7�分子标记对回交群体进行分子鉴定和辅助选择。产量比较试验结果显示，育成的携带野生稻增产ＱＴＬ的９３１１改良系比受

体９３１１增产，主要表现为有效穗数和每穗总粒数显著增加；携带野生稻增产 ＱＴＬ的稳定株系所配杂交组合也比对照显著
增产。研究表明野生稻增产 ＱＴＬ-ｙｌｄ１．１和 ＱＴＬ-ｙｌｄ２．１导入栽培水稻品种的遗传背景后能显著提高产量潜力，可作为超
级杂交稻育种重要资源。
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7�　　越来越多的研究表明，水稻野生近缘种中蕴藏

着许多有利基因资源。Ｘｉａｏ等 7�［１］ 7�以马来西亚普通

野生稻（Ｏｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎ，简称野生稻）作父本与

Ｖ２０Ａ 杂交，然后与Ｖ２０Ｂ（作父本）回交，从ＢＣ 7�１ 7�中

7�（共５２株）选１０个单株再与Ｖ２０Ｂ回交，得到３０００

7�株以上的ＢＣ 7�２ 7�群体。在ＢＣ 7�２ 7�中选单株与恢复系测

６４-７配制３００个测交组合，以威优６４作对照，对包

括单株产量在内的１２个重要农艺性状进行田间评

价，并选择在野生稻、Ｖ２０Ａ、测６４-７中具有多态性

的１０２个 ＲＦＬＰ标记和２０个ＳＳＲ标记对这１２个

农艺性状进行 ＱＴＬ鉴定，结果在检测到的６８个

ＱＴＬ中，有３５个（５１％）有利等位基因来自野生稻，

在生育期、穗长、单株穗数、每穗总粒数、每穗实粒

数、单株颖花数、单株实粒数、结实率、千粒重和产量

等性状中，均存在数目不等的有利等位基因来自野

生稻；在显著影响产量的７个 ＱＴＬ中，４个来自野

生稻的等位基因表现增产，其中位于第１染色体

ＲＭ５的 ｙｌｄ１．１ 和 第 ２ 染 色体 ＲＧ２５６ 附近 的

ｙｌｄ２．１ 分别具有 １８．２６％ 和１７．０７％ 的增产效
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7�果 7�［１-２］ 7�。此外，目前分子标 记辅助选 择（ｍａｒｋｅｒ-

7�ａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，ＭＡＳ）在水稻抗白叶枯病的改

良 7�［３-７］ 7�、水稻苯达松敏感致死基因辅助选择 7�［８］ 7�等方

面已有成功的报道。本研究为了探明野生稻增产

ＱＴＬｙｌｄ１．１和ｙｌｄ２．１导入栽培稻后是否具有增

产效应，对以９３１１为受体和轮回亲本，野生稻（Ｏ．

ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ）为增产ＱＴＬ供体获得的回交群体进行

田间农艺性状和分子标记辅助选择，研究野生稻增

产 ＱＴＬ的分子标记辅助选择效果及其增产效应，

以期为野生稻增产ＱＴＬ在水稻超高产育种中的应

用提供理论依据。

7�１　材料与方法

7�１．１　供试材料

7�以９３１１ 为受体，野生稻（Ｏｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎ）

（编号ＩＲＧＣ１０５４９１，来自国际水稻研究所种质资源

7�中心，由美国康奈尔大学提供）为增产 ＱＴＬ供体；

以９３１１作母本，野生稻为父本进行杂交，再以杂种

Ｆ 7�１ 7�为母本，９３１１为轮回亲本进行连续回交。

7�１．２　ＤＮＡ提取

7�采用ＳＤＳ法提取亲本及群体的幼叶ＤＮＡ。取

幼叶放入已编号的１．５ｍＬｅｐｐｅｎｄｏｒｆ离心管中，加

入液氮，用电动竹杆碾碎，加入６５０μＬ提取液（１００

ｍｍｏｌ／ＬｐＨ ８．０Ｔｒｉｓ-ＨＣｌ，５０ ｍｍｏｌ／ＬｐＨ８．０

ＥＤＴＡ， ５００ ｍｍｏｌ／Ｌ ＮａＣｌ， 7�３６．０ ｍｍｏｌ／Ｌ

7�ＮａＨＳＯ 7�３ 7�，１．２５％ＳＤＳ），６５℃下温浴３０ｍｉｎ，后置于

冰浴中，加氯仿∶异戊醇（体积比２４∶１）６５０μＬ，颠

倒混匀，１３０００ｒ／ｍｉｎ下离心１０ｍｉｎ，取上清液，加

预冷异丙醇６００μＬ，放于－２０℃冰箱中１～２ｈ，

7�１３２００ｒ／ｍｉｎ下离心１０ｍｉｎ，弃上清，用７０％乙醇

清洗ＤＮＡ沉淀，吹干，加适量ＴＥ缓冲液溶解后，用

7�作ＳＳＲ分析模板。

7�１．３　ＳＳＲ标记辅助选择及ＳＳＲ反应

7�１．３．１　ＳＳＲ标记辅助选择

7�利用在 遗 传 图上 定 位 于 野生 稻 增 产 ＱＴＬ

ｙｌｄ１．１和ｙｌｄ２．１附近且在亲本间具有多态性的４

个ＳＳＲ标记（参照梁凤山等 7�［１０］ 7�）ＲＭ１６６、ＲＭ２０８、

ＲＭ９和ＲＭ５（ＲＭ１６６和ＲＭ２０８与 ｙｌｄ２．１的遗传

距离分别为３．１ｃＭ 和６．５ｃＭ，ＲＭ９与ｙｌｄ１．１的

遗传距离为２．５ｃＭ，ＲＭ５位于ｙｌｄ１．１中）进行辅

助选择。其中早期世代用 ＲＭ１６６、ＲＭ９两个标记

进行辅助选择（因ＲＭ２０８和 ＲＭ５的扩增产物在琼

脂糖凝胶上表现亲本间多态性不明显），ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�２ 7�及

以后世代和 测交组合 用 ＲＭ１６６、ＲＭ９、ＲＭ２０８、

ＲＭ５等４个标记进行辅助选择。

7�１．３．２　ＳＳＲ反应体系

7�ＳＳＲ标记ＲＭ１６６、ＲＭ２０８、ＲＭ５、ＲＭ９优化后

的反应体系总体积为２０μＬ，包括１０×ＰＣＲ缓冲液

２μＬ，０．０２５ ｍｏｌ／Ｌ ＭｇＣｌ 7�２ 7�３．４μＬ，２５ ｍｍｏｌ／Ｌ

ｄＮＴＰｓ１μＬ，引物（１６．５ｎｇ／μＬ）１μＬ，２０ｎｇ／Ｌ模

板ＤＮＡ（ＲＭ１６６、ＲＭ２０８、ＲＭ５ 为１μＬ，ＲＭ９为

１．５μＬ），５Ｕ／μＬＴａｑ酶 （ＲＭ１６６、ＲＭ２０８、ＲＭ５

为０．２μＬ，ＲＭ９为０．３μＬ），加去离子水至２０μＬ。

7�１．３．３　优化后的ＰＣＲ反应程序

7�优化后的 ＰＣＲ反应程序为：９４℃下预变性４

ｍｉｎ，然后 ９４℃ 下 变 性 １ ｍｉｎ，６０℃（ＲＭ１６６ 和

ＲＭ９）或５５℃（ＲＭ２０８和 ＲＭ５）下复性１．２５ｍｉｎ，

７２℃下延伸１．５０ｍｉｎ，共３２个循环，随后７２℃下延

伸５ｍｉｎ。ＰＣＲ反应在 ＭＪＰＴＣ-１００扩增仪上进行。

7�ＲＭ１６６和ＲＭ９的扩增产物在３％琼脂糖凝胶上进

行电泳分离，ＲＭ２０８和 ＲＭ５的扩增产物在３％琼

脂糖凝胶上表现亲本间多态性不明显，故用６％聚

丙烯酰胺凝胶电泳，快速银染显色观察。

7�１．４　转育株系与轮回亲本的遗传背景比较

7�在水稻１２条染色体上共选择亲本间具多态性

的４９个ＳＳＲ标记进行背景分析，ＳＳＲ标记的引物

序 列 参 照 ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｇｒａｍｅｎｅ．ｏｒｇ／ｍｉｃｒｏｓａｔ／

ｓｓｒ．ｈｔｍｌ网上公布的序列设计，ＰＣＲ反应体系和程

序与ＲＭ１６６相同。

7�１．５　回交后代与杂交组合的田间种植及性状考查

7�１２个９３１１×野生稻 ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�株系和对照９３１１

于２００５年种植于国家杂交水稻工程技术研究中心

试验农场，试验按完全随机区组设计，３次重复，每

小区５行，每行１０株，单本插，规格为１６．７ｃｍ×

２０．０ｃｍ，５月２４日播种，６月１２日移栽。成熟后统

7�计小区２０株的有效穗数，计算小区平均每株有效穗

数，取与平均有效穗数一致的小区中间５个单株考

查株高、穗长、有效穗数、每穗总粒数、实粒数、结实

率、千粒重，计算理论产量。选择携带野生稻两个增

产ＱＴＬ且田间表现整齐一致的株系Ｂ１６３（９３１１×

野生稻ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�株系）、Ｂ０２３（９３１１×野生稻 ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３

7�株系）与培矮６４Ｓ配制杂交组合。将所配组合及对

照两优培九于２００５年和２００６年种植于国家杂交水

稻工程技术研究中心试验农场，试验按完全随机区

组设计，３次重复，每小区１０行，每行１０株，单本

插，规格为２３．３ｃｍ×２３．３ｃｍ；５月２５日播种；６月

１４日移栽。成熟后统计小区２０ 株的有效穗数，

计算小区平均有效穗数，取与平均有效穗数一致的
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7�小区中间５个单株，考查株高、穗长、剑叶长、剑叶

宽、有效穗数、每穗总粒数、实粒数、结实率、千粒重，

并计算理论产量。

7�１．６　统计分析

7�试验中涉及的方差分析和多重比较均采用

ＳＡＳＶ９．０统计分析软件进行。

7�２　结果与分析

7�２．１　野生稻增产ＱＴＬ的分子鉴定及辅助选择

7�以９３１１作受体和轮回亲本，野生稻为供体亲本

构建回交群体，用ＲＭ１６６（图１）和ＲＭ９（图２）两个

标记进行分子标记辅助选择（表 １），在 ＢＣ 7�２ 7�Ｆ 7�１ 7�、

ＢＣ 7�３ 7�Ｆ 7�１ 7�、ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�１ 7�、ＢＣ 7�５ 7�Ｆ 7�１ 7�、ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�１ 7�、ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�２ 7�、ＢＣ 7�５ 7�Ｆ 7�２ 7�群体

中，分别选择农艺性状与轮回亲本９３１１相似且同时

具有野生稻ＲＭ１６６、ＲＭ９特异标记的个体与９３１１

回交或自交。各世代分子标记辅助选择群体的大

小，具有野生稻ＲＭ１６６或ＲＭ９特异标记以及同时

具有野生稻 ＲＭ１６６、ＲＭ９特异标记的个体数及比

例列于表１。根据分子标记辅助选择结果，已获得

一些田间农艺性状优良且基本整齐，并携带野生稻

增产ＱＴＬ特异标记的株系。

7�从表１可以看出，野生稻增产 ＱＴＬ在各回交

世代能 稳定 遗传。其中 回 交自 交 群体 ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�２ 7�、

ＢＣ 7�５ 7�Ｆ 7�２ 7�、ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�３ 7�、ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�２ 7�中，具野生稻ＲＭ１６６特异标

记个体的比例为５０％左右，低于理论值（７５％）；回

交群体 ＢＣ 7�２ 7�Ｆ 7�１ 7�、ＢＣ 7�３ 7�Ｆ 7�１ 7�、ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�１ 7�、ＢＣ 7�５ 7�Ｆ 7�１ 7�、ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�１ 7�中，

同时具野生稻 ＲＭ１６６、ＲＭ９特异标记个体的比例

为１２％～１８％，也低于理论值（２５％）。总的来看，

7�图１　９３１１×野生稻ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�２ 7�群体 ＲＭ１６６的扩增结果

7�Ｆｉｇ．１． ｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＲＭ１６６ ｉｎ ９３１１ × 7�Ｏｒｙｚａ

ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�２ 7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

7�Ｍ－ＭａｒｋｅｒＤＧＬ２０００；１－野生稻；２－９３１１；３～１２－９３１１×

野生稻ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�２ 7�个体。

7�Ｍ，ＭａｒｋｅｒＤＧＬ２０００；Ｌａｎｅ１， 7�Ｏｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎ； 7�Ｌａｎｅ２，

９３１１；Ｌａｎｅｓ３ ｔｏ １２，Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｉｎ ９３１１ × 7�Ｏｒｙｚａ

ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�２ 7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

7�图２　９３１１×野生稻ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�２ 7�群体 ＲＭ９的扩增结果

7�Ｆｉｇ．２ Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ＲＭ９ ｉｎ ９３１１ × 7�Ｏｒｙｚａ

ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�２ 7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

7�Ｍ－ＭａｒｋｅｒＤＧＬ２０００；１－９３１１；２－野生稻；３～９－９３１１×野

生稻ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�２ 7�个体。

7�Ｍ， Ｍａｒｋｅｒ ＤＧＬ２０００； Ｌａｎｅ １，９３１１； Ｌａｎｅ ２， 7�Ｏｒｙｚａ

ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ； 7�Ｌａｎｅｓ３ｔｏ９，Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｉｎ９３１１× 7�Ｏｒｙｚａ

ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�２ 7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

7�表１　９３１１×野生稻各回交世代用ＲＭ１６６、ＲＭ９标记选择的结果

7�Ｔａｂｌｅ１．Ｍａｒｋｅｒ-ａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆＲＭ１６６ａｎｄＲＭ９ｉｎ９３１１×Ｏｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

7�回交世代
7�Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
7�ｏｆｂａｃｋｃｒｏｓｓ

7�群体
7�大小
7�Ｎｏ．ｏｆ
7�ｌｉｎｅｓ

7�具野生稻ＲＭ１６６特异标记
7�ＣｏｎｔａｉｎｉｎｇＲＭ１６６-ｙｌｄ

7�占群体比例
7�Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
7�／％

7�纯合基因型
7�占群体比例
7�Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓｇｅｎｏｔｙｐｅ
7�ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ／％

7�具野生稻ＲＭ９特异标记
7�ＣｏｎｔａｉｎｉｎｇＲＭ９-ｙｌｄ

7�占群体比例
7�Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
7�／％

7�纯合基因型
7�占群体比例
7�Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓｇｅｎｏｔｙｐｅ
7�ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ／％

7�同时具野生稻ＲＭ１６６、ＲＭ９特异标记
7�ＣｏｎｔａｉｎｉｎｇＲＭ１６６-ｙｌｄａｎｄＲＭ９-ｙｌｄ

7�占群体比例
7�Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ
7�／％

7�纯合基因型
7�占群体比例
7�Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓｇｅｎｏｔｙｐｅ
7�ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ／％

7�ＢＣ 7�２ 7�Ｆ 7�１ ��7�１１０２ ��7�４９ �$．５ 7�－ 7�－ 7�－ 7�１６ !O．８ 7�－

7�ＢＣ 7�３ 7�Ｆ 7�１ ��7�４００ ��7�３４ �$．３ 7�－ 7�－ 7�－ 7�１３ !O．８ 7�－

7�ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�１ ��7�４００ ��7�４３ �$．３ 7�－ 7�－ 7�－ 7�１８ !O．０ 7�－

7�ＢＣ 7�５ 7�Ｆ 7�１ ��7�２００ ��7�２３ �$．５ 7�－ 7�２７ �/．５ 7�－ 7�１２ !O．０ 7�－

7�ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�１ ��7�１６０ ��7�４２ �$．５ 7�－ 7�１４ �/．４ 7�－ 7�１４ !O．４ 7�－

7�ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�２ ��7�６５７ ��7�５２ �$．５ 7�２１ ��．０ 7�５１ �/．８ 7�２３ ��．４ 7�４０ !O．０ 7�７ #�．６

7�ＢＣ 7�５ 7�Ｆ 7�２ ��7�３００ ��7�５５ �$．７ 7�２０ ��．０ 7�４４ �/．７ 7�２５ ��．０ 7�２８ !O．３ 7�９ #�．３

7�ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�３ ��7�５７０ ��7�４９ �$．３ 7�３６ ��．１ 7�３６ �/．７ 7�３０ ��．７ 7�１９ !O．３ 7�１１ #�．８

7�ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�２ ��7�５５０ ��7�４８ �$．４ 7�２０ ��．４ 7�４１ �/．６ 7�２５ ��．３ 7�２２ !O．０ 7�６ #�．７

7�７０６ 7�邓化冰等：马来西亚普通野生稻增产 ＱＴＬ的分子标记辅助选择及其育种效果
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7�回交自交群体中具野生稻特异标记个体的比例明显

高于回交群体。

7�２．２　９３１１×野生稻高世代回交后代 ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�４ 7�和

ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�株系的遗传背景分析

7�从９３１１×野生稻高世代回交群体 ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�４ 7�和

ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�中分别随机取１个携带野生稻两个增产

ＱＴＬ且田间表现较整齐的株系，采用相对均匀分布

于１２条染色体上的双亲间具多态性的４９个ＳＳＲ

标记对它们进行遗传背景分析（表２），其中，９３１１与

９３１１× 野 生 稻 ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�４ 7�后 代 在 ＲＭ３４１、ＲＭ６、

ＲＭ２３３Ｂ、ＲＭ２、ＲＭ２１９、ＲＭ２４２等６个标记上具有

多态性，其遗传背景回复率为８７．８％，低于理论值

９３．７５％；９３１１ 与 ９３１１× 野生 稻 ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�后代 在

ＲＭ２３７、ＲＭ３４１、ＲＭ１３等３个标记上具有多态性，

其遗传 背景 回复 率为 7�９３．９％，也稍 低于 理论 值

９６．５６％。结果表明，回交４代后，导入野生稻增产

ＱＴＬ的９３１１改良系与９３１１的遗传背景还存在一

定的差异，但回交６代后，导入野生稻增产 ＱＴＬ的

９３１１改良系绝大部分农艺性状与轮回亲本基本一

致，基本恢复为轮回亲本的遗传背景。

7�２．３　携带野生稻增产ＱＴＬ的９３１１改良系产量表

现

7�在９３１１×野生稻ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�２ 7�群体中选择同时携带

纯合ＱＴＬ-ｙｌｄ１．１和 ＱＴＬ-ｙｌｄ２．１的单株、携带纯

合ＱＴＬ-ｙｌｄ１．１的单株、携带纯合 ＱＴＬ-ｙｌｄ２．１的

单株，自交分别收获种子。在３种类型中分别随机

选择４个单株的种子种植，获得 ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�株系，并考

查ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�株系的产量性 状（表３）。从表３可以看

7�表２　９３１１×野生稻高世代回交群体ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�４ 7�和ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�株系遗传背景分析

7�Ｔａｂｌｅ２．Ｇｅｎｅｔｉｃｂａｃｋｇｒｏｕｎｄａｎａｌｙｓｉｓｏｆ９３１１×ＯｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�４ 7�ａｎｄＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�ｌｉｎｅｓ．

7�世代

7�Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

7�检测位点总数

7�Ｎｏ．ｏｆ

7�ｔｅｓｔｅｄｌｏｃｉ

7�差异位点数目

7�Ｎｏ．ｏｆ

7�ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌＳＳＲ

7�差异标记

7�Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ

7�ＳＳＲ

7�差异位点在染色体上的分布

7�Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ

7�ｌｏｃｉｏｎｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�与９３１１的

7�相似度 7�１）

7�Ｆ 7�１） 7�／％

7�ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�４ 7�４９ ��7�６ ��7�ＲＭ３４１、ＲＭ６、ＲＭ２３３Ｂ、ＲＭ２、ＲＭ２１９、ＲＭ２４２ �l7�２、２、５、７、９、９ !�7�８７ $�．８

7�ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�４９ ��7�３ ��7�ＲＭ２３７、ＲＭ３４１、ＲＭ１３ �@7�１、２、５  �7�９３ $�．９

7�　　 7�１） 7�相似度为被测株系与９３１１无差异的位点数与检测位点总数的百分比。
7�１） 7�Ｆ 7�ｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈｅｒａｔｅｏｆｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆＳＳＲｓｗｉｔｈｏｕｔｐｏｌｙｍａｒｐｈｉｓｍｂｅｔｗｅｅｎｔｅｓｔｅｄｌｉｎｅｓａｎｄ９３１１ｔｏｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｔｏｔａｌｔｅｓｔｅｄｌｏｃｉ．

7�表３　携带野生稻增产ＱＴＬ９３１１改良系的农艺性状

7�Ｔａｂｌｅ３．ＡｇｒｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓｏｆｓｏｍｅＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�ｌｉｎｅｓｗｉｔｈｔｈｅｍａｒｋｅｒｓｏｆｙｉｅｌｄ-ｅｎｈａｎｃｉｎｇＱＴＬｆｒｏｍＯｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎ．

7�材料编号
7�Ｃｏｄｅ

7�所含ＱＴＬ
7�ＱＴＬ（ｓ）
7�ｃｏｎｔａｉｎｅｄ

7�播齐历期
7�Ｄａｙｓｔｏ
7�ｈｅａｄｉｎｇ 7�１） 7�／ｄ

7�株高
7�Ｐｌａｎｔ
7�ｈｅｉｇｈｔ／ｃｍ

7�单株有效穗数
7�Ｐａｎｉｃｌｅ
7�ｎｕｍｂｅｒ
7�ｐｅｒｐｌａｎｔ

7�穗长
7�Ｐａｎｉｃｌｅ
7�ｌｅｎｇｔｈ／ｃｍ

7�每穗总粒数
7�Ｔｏｔａｌｇｒａｉｎ
7�ｎｕｍｂｅｒｐｅｒ
7�ｐａｎｉｃｌｅ

7�每穗实粒数
7�Ｎｏ．ｏｆ
7�ｆｉｌｌｅｄ
7�ｇｒａｉｎｓｐｅｒ
7�ｐａｎｉｃｌｅ

7�千粒重
7�１０００-ｇｒａｉｎ
7�ｗｅｉｇｈｔ／ｇ

7�结实率
7�Ｓｅｅｄ
7�ｓｅｔｔｉｎｇ
7�ｒａｔｅ／％

7�理论产量
7�Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
7�ｙｉｅｌｄ
7�／（ｋｇ·ｈｍ 7�－２ 7�）

7�增产幅度
7�Ｙｉｅｌｄ
7�ｉｎｃｒｅａｓｅｄ
7�ｒａｔｅ／％

7�２５Ｂ６７３ ��7�ｙｌｄ１ ��．１＋ｙｌｄ２．１ 7�８５ ��．００ａｂ 7�１２１ ��．００ａｂ 7�６ ��．６５ｆ 7�２５ ��．３１ａ 7�２１０ �6．０５ａ 7�１６９ ��．００ａ 7�３０  I．５９ｇ　 7�８０ !�．４６ｅ 7�１０３１３ #�．５７ａ 7�２１ $�．８６ａ
7�２５Ｂ６７６ ��7�ｙｌｄ１ ��．１＋ｙｌｄ２．１ 7�８５ ��．６７ａ 7�１１６ ��．２０ｄｅｆ 7�７ ��．０５ｃ 7�２４ ��．００ｂｃｄ 7�１９３ �6．３８ｄ 7�１５９ ��．６２ｂ 7�３０  I．１３ｈ 7�８２ !�．５４ｂ 7�１０１７１ #�．７２ｂ 7�２０ $�．１８ｂ
7�２５Ｂ５５９ ��7�ｙｌｄ１ ��．１＋ｙｌｄ２．１ 7�８４ ��．６７ａｂ 7�１１３ ��．００ｆ 7�７ ��．２５ｂ 7�２２ ��．７４ｅ 7�１６６ �6．２１ｉ 7�１２８ ��．８９ｈ 7�３２  I．２９ｃ 7�７７ !�．５５ｇ 7�９０５２ #�．３７ｅ 7�６ $�．９６ｅ

7�２５Ｂ５８４ ��7�ｙｌｄ１ ��．１＋ｙｌｄ２．１ 7�８５ ��．３３ａｂ 7�１１６ ��．７０ｃｄｅ 7�７ ��．００ｃ 7�２４ ��．３５ｂｃ 7�１８７ �6．００ｅｆ 7�１４８ ��．６７ｃ 7�３２  I．８５ａ 7�７９ !�．５０ｆ 7�１０２５５ #�．７７ａｂ 7�２１ $�．１８ａｂ
7�２５Ｂ６３５ ��7�ｙｌｄ２ �@．１ 7�８５ ��．６７ａ 7�１１４ ��．８０ｅｆ 7�６ ��．９０ｄ 7�２４ ��．０９ｂｃｄ 7�１９９ �6．４４ｃ 7�１３１ ��．７２ｇ 7�３２  I．８５ａ 7�６６ !�．０５ｊ 7�８９５７ #�．０５ｅ 7�５ $�．８３ｅ
7�２５Ｂ６４０ ��7�ｙｌｄ２ �@．１ 7�８５ ��．００ａｂ 7�１２０ ��．３０ａｂｃ 7�６ ��．５５ｇ 7�２２ ��．９３ｅ 7�１６５ �6．１６ｉ 7�１４７ ��．７９ｃ 7�３１  I．１０ｆ 7�８９ !�．４８ａ 7�９０３１ #�．６４ｅ 7�６ $�．７１ｅ
7�２５Ｂ６４３ ��7�ｙｌｄ２ �@．１ 7�８５ ��．００ａｂ 7�１１７ ��．３０ｃｄｅ 7�６ ��．９０ｄ 7�２３ ��．３８ｄｅ 7�２０４ �6．０５ｂ 7�１４３ ��．５２ｄ 7�３２  I．１８ｃ 7�７０ !�．３４ｉ 7�９５６０ #�．２４ｄ 7�１２ $�．９６ｄ

7�２５Ｂ６４４ ��7�ｙｌｄ２ �@．１ 7�８５ ��．６７ａ 7�１１９ ��．２０ａｂｃｄ 7�７ ��．４５ａ 7�２４ ��．６６ａｂ 7�１９０ �6．２７ｄｅ 7�１３５ ��．０５ｆ 7�３２  I．５８ｂ 7�７０ !�．９８ｉ 7�９８３３ #�．８４ｃ 7�１６ $�．１９ｃ
7�２５Ｂ６６０ ��7�ｙｌｄ１ �@．１ 7�８４ ��．３３ｂ 7�１１２ ��．９０ｆ 7�６ ��．８０ｅ 7�２２ ��．５２ｅ 7�１７８ �6．００ｇ 7�１３７ ��．１４ｅｆ 7�３１  I．４５ｄｅ 7�７７ !�．０５ｇ 7�８７９８ #�．８１ｆ 7�３ $�．９６ｆ
7�２５Ｂ６７７ ��7�ｙｌｄ１ �@．１ 7�８４ ��．３３ｂ 7�１２２ ��．７０ａ 7�６ ��．５０ｇ 7�２３ ��．５２ｃｄｅ 7�１７３ �6．９５ｈ 7�１４１ ��．１６ｄ 7�３０  I．８９ｆ 7�８１ !�．１５ｄ 7�８５０２ #�．７２ｇ 7�０ $�．４６ｇ
7�２５Ｂ５５２ ��7�ｙｌｄ１ �@．１ 7�８４ ��．６７ａｂ 7�１１６ ��．２０ｄｅｆ 7�７ ��．００ｃ 7�２３ ��．０１ｅ 7�１７３ �6．５０ｈ 7�１２９ ��．４５ｇｈ 7�３１  I．６２ｄ 7�７４ !�．６１ｈ 7�８５９５ #�．７４ｇ 7�１ $�．５６ｇ

7�２５Ｂ５７０ ��7�ｙｌｄ１ �@．１ 7�８５ ��．６７ａ 7�１１７ ��．５０ｂｃｄｅ 7�７ ��．００ｃ 7�２２ ��．９７ｅ 7�１８３ �6．４３ｆ 7�１３７ ��．８６ｅ 7�３１  I．０２ｆ 7�７５ !�．１６ｈ 7�８９８０ #�．２９ｅ 7�６ $�．１１ｅ
7�９３１１（ＣＫ） 7�８５ ��．３３ａｂ 7�１１５ ��．４０ｅｆ 7�６ ��．５５ｇ 7�２３ ��．０４ｅ 7�１６７ �=．７０ｉ 7�１３７ ��．３０ｅｆ 7�３１  K．３７ｅ　 7�８１ !�．８７ｃ 7�８４６３ #�．４５ｇ 7�０ $�．００ｇ

7�ｙｌｄ１ �]．１＋ｙｌｄ２．１（Ａｖｅｒａｇｅ） 7�８５ ��．１７ａＡ 7�１１６ ��．７３ａｂＡ 7�６ ��．９９ａＡ 7�２４ ��．１０ａＡ 7�１８９ �=．１６ａＡ 7�１５１ ��．５５ａＡ 7�３１  K．４７ｂＢ 7�８０ !�．０１ｂＢ 7�９９４８ #�．３６ａＡ 7�１７ $�．５４ａＡ
7�ｙｌｄ２ ��．１（Ａｖｅｒａｇｅ） 7�８５ ��．３３ａＡ 7�１１７ ��．９０ａＡ 7�６ ��．９５ａＡ 7�２３ ��．７７ａＡＢ 7�１８９ �=．７３ａＡ 7�１３９ ��．５２ｂＢ 7�３２  K．１８ａＡ 7�７４ !�．２１ｄＤ 7�９３４５ #�．６９ｂＢ 7�１０ $�．４２ｂＢ
7�ｙｌｄ１ ��．１（Ａｖｅｒａｇｅ） 7�８４ ��．７５ａＡ 7�１１７ ��．３３ａｂＡ 7�６ ��．８３ｂＢ 7�２３ ��．０１ｂＢ 7�１７７ �=．２２ｂＢ 7�１３６ ��．４０ｃＣ 7�３１  K．２５ｃＣ 7�７６ !�．９９ｃＣ 7�８７１９ #�．３９ｃＣ 7�３ $�．０２ｃＣ
7�９３１１（ＣＫ） 7�８５ ��．３３ａＡ 7�１１５ ��．４０ｂＡ 7�６ ��．５５ｃＣ 7�２３ ��．０４ｂＢ 7�１６７ �=．７０ｃＣ 7�１３７ ��．３０ｃＢＣ 7�３１  K．３７ｂｃＢＣ 7�８１ !�．８７ａＡ 7�８４６３ #�．４５ｄＤ 7�０ $�．００ｄＤ

7�　　同一栏内，数据后跟相同小写和大写字母者分别表示差异未达０．０５和０．０１显著水平。

7�Ｗｉｔｈｉｎａｃｏｌｕｍｎ，ｄａｔａｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙｔｈｅｓａｍｅｌｏｗｅｒｃａｓｅａｎｄｕｐｐｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｄｉｃａｔｅｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔＰ＜０．０５ａｎｄＰ＜０．０１ｌｅｖ-

ｅｌｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．
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7�出，携带野生稻增产 ＱＴＬＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�株系的理论产量

均比受体９３１１高，增产幅度为０．４６％～２１．８６％；

１２个株系中有１０个株系的理论产量较受体９３１１

极显著增加。按携带野生稻增产 ＱＴＬ的类型分类

进行多重比较可知（表３），携带野生稻增产 ＱＴＬ

ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�株系的平均理论产量均比受体９３１１极显著

增加，且携带野生稻两个增产 ＱＴＬＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�株系的

平均理论产量极显著高于携带野生稻增产 ＱＴＬ-

ｙｌｄ２．１和 ＱＴＬ-ｙｌｄ１．１的株系，而携带野生稻增

产ＱＴＬ-ｙｌｄ２．１株系的平均理论产量又极显著高

于携带野生稻增产 ＱＴＬ-ｙｌｄ１．１的株系。从产量

构成因素分析，携带野生稻增产 ＱＴＬ株系主要表

现为单株有效穗数和每穗总粒数比受体９３１１极显

著增加，而结实率却极显著低于受体９３１１。

7�２．４　携带野生稻增产ＱＴＬ株系所配组合的产量表

现

7�携带野生稻两个增产 ＱＴＬ且田间表现整齐一

致的株系Ｂ１６３和Ｂ０２３与培矮６４Ｓ配制的２个组

合用 ＲＭ１６６（图３）、ＲＭ９（图４）、ＲＭ２０８（图５）、

ＲＭ５（图６）４个标记进行检测，结果表明这２个组

合均携带野生稻两个增产 ＱＴＬ的４个特异标记，

说明野生稻增产 ＱＴＬ-ｙｌｄ１．１和 ＱＴＬ-ｙｌｄ２．１已

存在于所配杂交组合中。对所配２个杂交组合及对

照组合两优培九进行两年田间试验，结果见表４。

从表４可以看出，所配的２个杂交组合于２００５年和

２００６年的田间试验中有效穗数和理论产量均比对

照组合极显著增加，且理论产量年份间的差异不显

著。上述结果表明野生稻增产 ＱＴＬ-ｙｌｄ１．１ 和

ＱＴＬ-ｙｌｄ２．１能提高杂交稻的产量潜力。此外，从

表４还可看出，所配２个杂交组合的剑叶比对照的

7�图３　测交组合 ＲＭ１６６的检测结果

7�Ｆｉｇ．３．ＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆＲＭ１６６ｉｎｔｗｏｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ．

7�Ｍ－ＭａｒｋｅｒＤＧＬ２０００；１－野生稻；２－９３１１；３－培矮６４Ｓ；

7�４－培矮６４Ｓ／Ｂ１６３；５－培矮６４Ｓ／Ｂ０２３。

7�Ｍ，ＭａｒｋｅｒＤＧＬ２０００；Ｌａｎｅ１， 7�Ｏｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎ； 7�Ｌａｎｅ２，

９３１１；Ｌａｎｅ３，Ｐｅｉ′ａｉ６４Ｓ；Ｌａｎｅ４，Ｐｅｉ′ａｉ６４Ｓ／Ｂ１６３；Ｌａｎｅ５，

7�Ｐｅｉ′ａｉ６４Ｓ／Ｂ０２３．

7�更长、更宽，这可能是野生稻增产 ＱＴＬ导入９３１１

后的多效性表现，结果增加了单株有效光合面积。

这种特性或许对于增加穗粒数和千粒重，进而提高

所配组合的产量具有重要的光合生理意义，有关研

究尚需进一步的直接试验验证。

7�图４　测交组合 ＲＭ９的检测结果

7�Ｆｉｇ．４．ＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆＲＭ９ｉｎｔｗｏｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ．

7�Ｍ－ＭａｒｋｅｒＤＧＬ２０００；１－野生稻；２－９３１１；３～４－培矮６４Ｓ；

7�５－培矮６４Ｓ／Ｂ１６３；６～７－培矮６４Ｓ／Ｂ０２３。

7�Ｍ，ＭａｒｋｅｒＤＧＬ２０００；Ｌａｎｅ１， 7�Ｏｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎ； 7�Ｌａｎｅ２，

９３１１；Ｌａｎｅｓ３ａｎｄ４，Ｐｅｉ′ａｉ６４Ｓ；Ｌａｎｅ５，Ｐｅｉ′ａｉ６４Ｓ／Ｂ１６３；Ｌａｎｅｓ６

7�ａｎｄ７，Ｐｅｉ′ａｉ６４Ｓ／Ｂ０２３．

7�图５　测交组合 ＲＭ２０８的检测结果

7�Ｆｉｇ．５．ＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆＲＭ２０８ｉｎｔｗｏｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ．

7�１～３－培矮６４Ｓ／Ｂ１６３；４～７－培矮６４Ｓ／Ｂ０２３；８－９３１１；９～１０

7�－培矮６４Ｓ；１１－野生稻。

7�Ｌａｎｅｓ１ｔｏ３，Ｐｅｉ′ａｉ６４Ｓ／Ｂ１６３；Ｌａｎｅｓ４ｔｏ７，Ｐｅｉ′ａｉ６４Ｓ／Ｂ０２３；

7�Ｌａｎｅ８，９３１１；Ｌａｎｅｓ９ａｎｄ１０，Ｐｅｉ′ａｉ６４Ｓ；Ｌａｎｅ１１， 7�Ｏｒｙｚａ

ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ．

7�图６　测交组合 ＲＭ５的检测结果

7�Ｆｉｇ．６．ＡｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅｓｕｌｔｓｏｆＲＭ５ｉｎｔｗｏｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ．

7�１～３－培矮６４Ｓ／Ｂ１６３；４～６－培矮６４Ｓ／Ｂ０２３；７－９３１１；８－

野生稻；９－培矮６４Ｓ。

7�Ｌａｎｅｓ１ｔｏ３，Ｐｅｉ′ａｉ６４Ｓ／Ｂ１６３；Ｌａｎｅｓ４ｔｏ６，Ｐｅｉ′ａｉ６４Ｓ／Ｂ０２３；

7�Ｌａｎｅ７，９３１１；Ｌａｎｅ８， 7�Ｏｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎ； 7�Ｌａｎｅ９，Ｐｅｉ′ａｉ６４Ｓ．

7�９０６ 7�邓化冰等：马来西亚普通野生稻增产 ＱＴＬ的分子标记辅助选择及其育种效果
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7�表４　携带野生稻两个增产ＱＴＬ株系所配两个杂交稻组合两年的农艺性状表现

7�Ｔａｂｌｅ４．Ａｇｒｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓｏｆｔｗｏｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｔｗｏｙｉｅｌｄ-ｅｎｈａｎｃｉｎｇＱＴＬｓ（ｙｌｄ１．１ａｎｄｙｌｄ２．１）ｆｒｏｍＯｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎｉｎｔｗｏｙｅａｒｓ．

7�性状
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7�２００５ ��7�２００６ ��
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7�Ｐｅｉ′ａｉ６４Ｓ／Ｂ０２３  �

7�２００５ ��7�２００６  �

7�两优培九
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7�结实率Ｓｅｅｄｓｅｔｔｉｎｇｒａｔｅ／％ 7�７４ ��．４０ａＡ 7�７４ �A．６９ａＡ 7�７３ �-．３３ａＡ 7�７２  ~．４３ａＡ 7�７２ "m．２９ａＡ 7�７３ $X．６３ａＡ

7�理论产量Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌｙｉｅｌｄ／（ｋｇ·ｈｍ 7�－２ 7�） 7�１０７３４ ��．４６ａｂＡ 7�１０７７３ �A．５８ａＡ 7�１０４５０ �-．５５ｂｃＡＢ 7�１０２７２  ~．５９ｃＢ 7�９４１９ "m．７３ｄＣ 7�９５２１ $X．４２ｄＣ

7�　　同一栏内，数据后跟相同小写和大写字母者分别表示差异未达０．０５和０．０１的显著水平。

7�Ｗｉｔｈｉｎａｃｏｌｕｍｎ，ｄａｔａｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙｔｈｅｓａｍｅｌｏｗｅｒｃａｓｅａｎｄｕｐｐｅｒｃａｓｅｌｅｔｔｅｒｓｉｎｄｉｃａｔｅｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ 7�Ｐ 7�＜０．０５ａｎｄ 7�Ｐ 7�＜０．０１ｌｅｖ-

ｅｌｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

7�３　讨论

7�分子标记辅助选择不仅对质量性状基因有效，

而且对数量性状位点也有效 7�［９-１０］ 7�。许多研究表明，

分子标记与目标基因的遗传距离愈近，选择的可靠

性愈高 7�［１１-１２］ 7�。本研究利用的ＳＳＲ标记ＲＭ１６６与

ｙｌｄ２．１的遗传距离，ＲＭ９、ＲＭ５与ｙｌｄ１．１的遗传

距离均小于５ｃＭ，且 ＲＭ５位于 ｙｌｄ１．１中，因此，

辅助选择的结果是可靠的。

7�用ＲＭ１６６和 ＲＭ９两个标记对９３１１与野生稻

回交群体进行分子标记辅助选择的结果表明，野生

稻增产ＱＴＬ在各回交世代能稳定遗传，回交Ｆ 7�１ 7�群

体中具野生稻ＲＭ１６６特异标记个体比例均低于理

论值（５０％）；自 交 群 体 ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�２ 7�、ＢＣ 7�５ 7�Ｆ 7�２ 7�、ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�３ 7�、

ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�２ 7�中，具野生稻 ＲＭ１６６特异标记个体的比例

为５０％左右，也低于理论值（７５％）。究其原因，可

能主要有以下两个方面：１）分子标记分析群体的大

小。用于 分子标 记分 析的群 体越大，具野 生稻

ＲＭ１６６特异标记个体比例就越接近 理论值，如

ＢＣ 7�２ 7�Ｆ 7�１ 7�，用于分子标记分析的群体较大，达１１０２株，

其中 具 野 生 稻 ＲＭ１６６ 特 异 标 记 个 体 比 例 为

４９．５％，与理论值（５０％）基本一致。２）田间选择。

本研究是在各回交群体中选择具有野生稻增产

ＱＴＬ特异标记且农艺性状与９３１１相似的单株进行

回交或自交，田间选择时注重农艺性状的选择，而不

是随机地选择具野生稻增产 ＱＴＬ特异标记的单株

进行回交或自交。此外，通过比较回交群体和回交

自交群体中具野生稻特异标记个体的比例，发现回

交自交群体中具野生稻特异标记个体的比例明显高

于回交群体，符合孟德尔遗传学规律。

7�将控制同一性状的多个基因聚合在一起，用常

规育种表型选择的方法很难实现，运用分子标记可

以有效地对多个基因同时进行选择，目前最成功的

例子是 抗 病 基 因的 聚 合，如 Ｈｕａｎｇ 等 7�［１３］ 7�运 用

ＲＦＬＰ和ＰＣＲ标记筛选到同时含４个白叶枯病抗

性基因 Ｘａ４、Ｘａ５、Ｘａ１３和 Ｘａ２１的单株。本研究

运用 ＳＳＲ 标 记 将 两 个 野 生 稻 主 效 增 产 ＱＴＬ

7�（ｙｌｄ１．１和ｙｌｄ２．１）聚合到９３１１中，获得同时携带

野生稻两个增产 ＱＴＬ的改良９３１１，表现出比受体

９３１１显著增产；具野生稻两个增产 ＱＴＬ株系所配

的杂交组合也比对照显著增产，表明野生稻增产

ＱＴＬ-ｙｌｄ１．１和ＱＴＬ-ｙｌｄ２．１导入杂交稻亲本后，

能提高亲本的产量，从而使杂交Ｆ 7�１ 7�的产量提高；同

时也说明运用分子标记辅助选择进行产量性状

ＱＴＬ的聚合是可行的。本研究运用分子标记辅助

选择获得的９３１１改良系Ｂ１６３与Ｙ５８Ｓ所配组合Ｙ

优７号即将通过湖南省品种审定委员会审定。

7�通常有效的回交育种方法是在对目标基因分子

标记前景选择的同时对阳性单株进行遗传背景选

择 7�［１４］ 7�，但不管选用何种分子标记方法，每个世代进

行单株遗传背景选择都需要很多的人力、物力和财

力。本研究在回交育种的早期世代没有进行遗传背

景分析，而是在前期选择的基础上，凭借传统育种方

法和经验，参照轮回亲本选择农艺性状优良的单株

回交，直至ＢＣ 7�４ 7�Ｆ 7�４ 7�和ＢＣ 7�６ 7�Ｆ 7�３ 7�才进行遗传背景的比

较，分析野生稻增产 ＱＴＬ导入系遗传背景回复至

7�０１６ 7�中国水稻科学（ＣｈｉｎｅｓｅＪＲｉｃｅＳｃｉ）　第２１卷第６期（２００７年１１月）
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轮回亲本的程度。结果表明，回交４代后，导入野生

稻增产ＱＴＬ的９３１１改良系回复至轮回亲本的程

度为８７．８％，说明它与轮回亲本的遗传背景还存在

一定的差异，但这种差异与产量性状改良并无很大

关系。而回交６代后，９３１１改良系绝大部分农艺性

状与轮回亲本基本一致，并基本恢复为轮回亲本的

遗传背景。尽管此方法需较多次的回交且各导入株

系间的遗传背景可能会存在一定差异，但大大节约

了研究成本且优良变异不易丢失。本研究运用此方

法已筛选到一些农艺性状优良，并携带野生稻增产

ＱＴＬ的株系和杂交组合，说明这种分子标记辅助选

择与田间选择相结合的高世代回交育种方法在农作

物农艺性状特别是产量等复杂农艺性状遗传改良方

面是十分有效和可行的。

7�谢辞：马来西亚普通野生稻材料由美国康奈尔

大学ＳｕｓａｎＭｃＣｏｕｃｈ实验室提供，该实验室访问学

者李继明先生参与了前期部分工作，谨致谢忱！
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