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水稻染色体片段代换系对氮、磷胁迫反应差异及其 QTL 分析 

王  雨   孙永建   陈灯银   余四斌* 
华中农业大学作物遗传改良国家重点实验室 / 国家植物基因研究中心(武汉), 湖北武汉 430070 

摘  要: 利用来源于 9311(籼稻)与日本晴(粳稻)杂交后代衍生的遗传背景为 9311 的染色体片段代换系群体, 分析其

在大田正常、低氮和低磷条件下的单株有效穗和单株产量的差异。结果表明, 低磷、低氮胁迫对单株有效穗和单株

产量影响较大。代换系对低磷和低氮的反应存在明显差异。在低氮(磷)水平下共检测到 26个单株有效穗和单株产量

片段或 QTL, 以及 12个相对单株有效穗和相对单株产量 QTL。源于日本晴的等位基因均呈减效作用。低磷和低氮

下共同检测到 5 个导入片段影响单株有效穗或单株产量。而大部分(约 81%)QTL 只在单胁迫处理下被检测到。表明

水稻对磷胁迫和氮胁迫的反应既存在不同的遗传基础, 也存在共同的遗传机制。 
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Abstract: Tolerance to low nitrogen and low phosphorus conditions is a highly desired characteristic for sustainable crop production. 
In this study, a set of 125 chromosome segment substitution lines (CSSL), each containing a single or few introgression segments from 
a japonica cv. Nipponbare with the genetic background of an indica cv. 9311, were evaluated using augmented design under the field 
experiment with normal, low nitrogen (N0), and low phosphorus (P0) conditions. The grain yield and panicle number per plant 
were measured for each CSSL, and their relative values based on N0 or P0 and normal conditions were considered as the meas-
urement for tolerance to low soil nutrient. The results showed that both the N0 and P0 conditions had strong negative effect on yield 
and panicle number, and there were different responses among the CSSLs to the stresses, and the relative traits had a significant nega-
tive correlation with the traits under the normal condition. 9311 showed better tolerance to low nutrient conditions than Nipponbare. A 
total of 38 chromosomal regions or quantitative trait loci (QTL) all with negative allelic effects from Nipponbare were detected for 
the measured traits under the nitrogen and the phosphorus stresses, of those 26 QTLs were for the yield and panicle number, 12 
QTLs for the relative traits. Five chromosomal regions were identified in common under both the stresses, while most QTLs (81%) 
were specifically detected only in low nitrogen or phosphorus condition. Such different QTLs suggest that the responses to limiting 
nitrogen and phosphorus conditions are regulated by different sets of genes in rice. Most QTLs for the relative traits were co-localized 
with those for the yield and the panicle number under either nitrogen or phosphorus stresses, indicating that the tolerance QTLs may be 
involved in nitrogen and phosphorus uptake or assimilation pathway in rice. 
Keywords: Oryza sativa L.; Low nitrogen and phosphorus tolerance; Chromosomal segment substitution lines (CSSLs); Quantitative 
trait locus (QTL) 

 氮、磷是作物生长发育所必需的营养元素, 也
是影响作物产量的重要因素[1]。培育养分高效利用

的高产品种, 是减少大量施用化肥、降低作物生产
成本的重要途径, 是当前作物遗传育种的重要目标[2]。 

作物对土壤氮、磷等养分的吸收利用涉及许多

复杂的生理和农艺等数量性状。高密度分子遗传连

锁图的发展为这些数量性状位点(QTL)定位分析提
供了良好的基础。目前, 关于作物耐低氮、耐低磷
的 QTL 定位已有许多研究报道[3-5]。在水稻中已对

苗期根长、有效分蘖、结实率和产量等与耐氮(磷)
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相关性状进行了 QTL分析[6-9], 发现许多 QTL与氮、
磷代谢运转相关的基因处于相同的染色体位置[10-11]。

不过, 利用同一群体同时进行耐低氮和耐低磷的遗
传分析却未见报道。另外, 大多研究所利用的材料
为重组自交系群体, QTL 效应检测易受遗传背景的
干扰[4,11]。染色体片段代换系由于其遗传背景相似, 
仅含有单个或少数导入片段的差异, 可大大减少或
消除遗传背景的影响。利用代换系作 QTL定位分析
已受到人们的高度重视[12-13]。 

本研究通过分析染色体片段代换系的单株有效

穗、产量及其相对值的差异, 检测影响单株产量和
有效穗的 QTL, 探讨水稻对磷、氮胁迫反应的遗传
基础, 以期为耐低氮和耐低磷水稻育种提供理论与
实践依据。 

1  材料与方法 

1.1  材料 
以9311(籼稻)为轮回亲本, 与日本晴(Nipponbare, 

粳稻)连续回交, 培育导入片段来源于日本晴、遗传
背景与9311相同的染色体片段代换系(chromosomal 
segment substitution lines, CSSLs)。该导入系群体由
125个株系组成, 每个导入系平均含有1.4个粳稻片
段, 导入片段平均长度为20.9 cM, 所含导入片段能
相互重叠, 最大程度覆盖粳稻基因组[14]。 
1.2  田间试验 

试验于2006年5—10月在华中农业大学校内试
验场进行。供试田间土壤含有机质22.7 g kg−1、碱解

氮95.5 mg kg−1、速效磷3.39 mg kg−1、速效钾106.7 mg 
kg−1, pH 6.5, 为中等偏低肥力水平, 有效磷较缺乏。
设3种施肥处理, 即正常施肥、 低氮和低磷处理。
正常施肥 (以N表示 ), 是全生育期施用氮肥 (纯氮
量)150 kg hm−2, 磷肥(纯磷量)100 kg hm−2和钾肥(纯
钾量)100 kg hm−2; 低氮(以N0表示)处理, 控制全生
育期氮肥施用量为正常施肥的1/3, 磷肥和钾肥量与
正常相同 ; 低磷处理(以P0表示), 控制全生育期磷
肥施用量为正常施肥的1/3, 氮肥和钾肥量与正常相
同。磷肥和钾肥全部作为基肥施用, 氮肥75%作为基
肥, 另25%作为追肥在分蘖期施用。 

试验以施肥处理为主区, 供试材料为副区。副
区内供试材料按增广设计分3个区组140个小区种植[15], 
每区组设5个共同对照品种(9311、日本晴、珍汕97、
AT354和AP423), 每代换系1个小区。每小区种植3
行, 每行7株, 密度16.5 cm × 24.8 cm。成熟时, 每小

区材料取中间行5株调查单株产量(YD)、有效穗数
(PN)等性状。 
1.3  数据分析 

用Microsoft Excel 2003和Statistica 5.5软件进行
数据整理和方差分析[16]。对5个对照品种的3次(区组)
重复作双向方差分析 , 统计出误差(MSE)和区组效
应(Rj)。用区组效应Rj分别对125份代换系性状的小
区平均值进行调整(调整值 = 未调整值−Rj)。其中2
份材料由于存在性状分离, 未作进一步统计分析。
以调整后的性状值与亲本9311作差异显著性测验
(Dunnett’ test), 差数的标准误为(1.6×MSE)的平方根, 
显著水平设为P≤0.01。相对性状(值)用低磷或低氮
处理下的性状与正常处理下的性状值之比表示, 用
来衡量供试材料对胁迫处理的耐性程度[11]。 
1.4  基因型分析与 QTL检测 

基因型分析数据来源于已构建的9311遗传背景
代换系的相关数据[14], 即用均匀分布于水稻12条染
色体上125对多态性的标记进行染色体片段代换系
的基因型分析 , 按照Young和Tanksley[17]的方法推

断代换系的染色体组成和导入片段的位置和大小。 
参照Eshed和Zamir[18]的方法检测代换片段上存

在QTL的遗传效应。若代换系与9311差异达显著水
平, 则认为其所含导入片段存在1个QTL。代换片段
(或QTL)引起的表型差异(%)用100 ×(9311–代换系) / 
9311表示, 加性效应以(9311–代换系)/2表示。 

2  结果与分析 

2.1  亲本及代换系群体在不同处理下的平均表
现 

表 1 表明, 单株有效穗在 3 种施肥水平下 9311
基本不变, 而日本晴在低氮和低磷处理下比正常处
理减少了 3~4穗。9311和日本晴在低氮下的单株产
量分别比正常减产 19.3%和 26.0%、在低磷下分别减
产 29.2%和 79.8%。可见, 9311对低氮和低磷的耐性
比日本晴好。代换系平均有效穗和单株产量在低氮

胁迫下比正常处理分别降低约 13%和 31%, 在低磷
下比正常处理分别降低约 21%和 36%(表 1), 表明本
试验的低氮、低磷处理明显影响有效穗和单株产量, 
低磷胁迫影响更大。 
2.2  代换系在正常与胁迫处理下的相对表现 

从图 1 和表 1 可以看到, 代换系间单株有效穗和
产量存在一定差异; 其相对性状差异也较明显(图 1纵
坐标)。一般相对性状值越高 ,  供试材料对低磷或 
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表1  亲本及代换系在3种施肥处理下的平均表现 
Table 1  Phenotypic values of panicle number and yield per plant in the CSSLs and parents under three soil nutrient treatments 

亲本 Parents 代换系 CSSLs 
性状 
Trait 

处理 
Treatment 9311 

日本晴 
Nipponbare 

最小值 
Minimum 

最大值 
Maximum 

均值 
Mean±SD 

正常施肥 N 6.8 12.3 4.8 10.5 7.1±1.2 

低氮处理 N0 6.8 9.0 3.2 7.8 5.6±0.9 

单株有效穗 
Panicle number per plant 

低磷处理 P0 7.0 8.2 3.5 8.8 6.1±1.1 
 

       

正常施肥 N 30.7 21.5 12.8 38.4 27.9±4.8 

低氮处理 N0 24.8 15.9 11.1 29.7 19.3±4.1 

单株产量 
Yield per plant (g) 

低磷处理 P0 21.7 4.4 2.6 28.9 17.9±5.0 

N: normal condition; N0: low nitrogen; P0: low phosphorus. 
 

低氮不敏感、耐性越强。从相对产量来看, 9311较日
本晴耐低磷和耐低氮。  

另外, 两种供磷或供氮处理下代换系的相对表
现与正常表现均呈极显著负相关 (r = −0.304 ~ 

−0.549), 表明在正常(供氮磷)条件下的单株有效穗
或产量较高的代换系, 在胁迫(低氮磷)条件下表现
不一定高, 其相对性状值往往较低。但也存在性状
(如产量)和相对表现都较高的代换系(图1)。 

 

图 1  正常条件下性状与性状相对值的相关性 

Fig. 1  Relationship of relative panicle number and yield with panicle number and yield under normal condition 
PN: panicle number; YD: yield per plant. 

 

2.3  QTL定位 
2.3.1  单株有效穗QTL    在 3种处理下共检测到

8个影响单株有效穗的 QTL(表 3), 其中, 在低氮和
低磷下分别检测到 5 个和 3 个, 正常处理下未检测
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到 QTL。来源于日本晴的导入片段或等位基因均呈
负向效应 ,导致单株有效穗减少 42.6%~62.9%。低

磷和低氮处理下未发现相同位点影响单株有效

穗。  
 

表 3  不同肥力处理下的单株有效穗 QTL 
Table 3  Putative QTLs for panicle number under different soil nutrition treatments 

低氮 N0 b 低磷 P0 
QTL 染色体 

Chr. 

导入片段标记 a 
Introgression segment 

marker a 

片段长度 
Segment 

length(cM) 
表型差异 c 

Difference (%) 
加性效应 

Add. effect 

 
 表型差异 

Difference (%) 
加性效应 

Add. effect
Qpn-2 2 RM211 8.1 42.6 1.5    

Qpn-3 3 RM411–RM3513 39.5 44.1 1.5    

Qpn-4 4 RM471–RM142 36.2    62.9 2.2 

Qpn-6 6 RM587–RM510 11.9 52.9 1.8    

Qpn-7 7 RM505–RM118 27.2    51.4 1.8 

Qpn-8 8 RM502–RM264 12.4 47.1 1.6    

Qpn-9 9 RM257–OSR28 23.9 42.7 1.5    

Qpn-11 11 RM224 10.8    50.0 1.8 
a 导入片段标记指 QTL 所在的导入片段区间或紧密连锁标记, 片段长度为该导入片段的估计长度。b N0:低氮处理;  P0:低磷处

理。c 表型差异(%)用 100 ×(9311−代换系) / 9311表示。加性效应, 正值表示导入片段降低性状表现。 
a Introgression segment marker represents the putative QTL located in the segment or nearby the marker, and  segment length is the 

estimated length of the introgression segment containing the QTL. b N0: low nitrogen treatment; P0: low phosphorus treatment. c Difference (%) 
at the putative QTL, describes the mean difference percentage of CSSL from 9311, calculated as 100 × (9311 – CSSL) / 9311. Positive values 
of additive effect imply the introgressed allele decreased the trait values. 

 

2.3.2  单株产量 QTL    3种处理下检测到 18个
QTL 影响单株产量, 日本晴的片段导入均会降低产

量, 呈负向效应(表 4)。位于第 4染色体上的 Qyd-4c, 
是唯一在 3 种处理下同时被检测到的 QTL。在低磷 

 
表 4  3种肥力处理下检测到的单株产量 QTL 

Table 4  Putative QTLs for yield per plant under three soil nutrition treatments 

正常 N b 低氮 N0 低磷 P0 
QTLs 染色体 

Chr. 

片段标记 a 
Introgression 

segment marker

片段长度 
Segment 

length(cM) 
表型差异 c 

Difference(%)
加性效应

Add. effect
表型差异 

Difference(%)
加性效应 

Add. effect 
表型差异 

Difference(%) 
加性效应 

Add. effect
Qyd-1 1 RM414 7.9     56.4 6.1 

Qyd-2a 2 RM211 8.1   42.3 5.2   

Qyd-2b 2 RM573 9.9   42.3 5.2   

Qyd-2c 2 RM138 0.8     84.6 9.2 

Qyd-3a 3 RM7 9.8   51.5 6.4 49.7 5.4 

Qyd-3b 3 RM426 18.4   48.3 6.0   

Qyd-4a 4 RM307 1.5   48.3 6.0 47.0 5.1 

Qyd-4b 4 RM518–RM261 24.9     45.1 4.9 

Qyd-4c 4 RM142–RM252 32.4 58.2 9.0 55.2 6.8 88.1 9.6 

Qyd-4d 4 RM317 12.1     61.1 6.6 

Qyd-5a 5 RM548 16.7   47.1 5.8   

Qyd-5b 5 RM305 14.3   51.5 6.4   

Qyd-7a 7 RM3224–RM542 32.0   49.0 6.1 70.7 7.7 

Qyd-7b 7 RM70 4.0     44.8 4.9 

Qyd-7c 7 RM248 8.0     70.8 7.7 

Qyd-9 9 RM566 7.2     53.5 5.8 

Qyd-10 10 RM467 15.6   48.5 6.0 46.4 5.1 

Qyd-12 12 RM519 15.9     49.5 5.4 
a, c 同表 3。b N: 正常处理; N0: 低氮处理; P0: 低磷处理。 
a, c  as the same notes in Table 3. b N: normal treatment; N0: low nitrogen; P0: low phosphorus.  
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下该导入片段基因效应最大, 解释表型差异约 88%。
低磷和低氮下能重复检测的 QTL 有 4 个(Qyd-3a、
Qyd-4a、Qyd-7a 和 Qyd-10)。其他 13 个 QTL 仅在
低磷或低氮条件下被检出。 
2.3.3  性状相对值 QTL    表 5 表明, 在两种供氮(低

氮/正常)条件下检测出 5 个 QTL, 在两种磷处理(低磷/
正常)条件下检测到 3个 QTL影响相对有效穗。未发现
对低磷和低氮均敏感的共同位点。共检测到 4个相对单
株产量 QTL, 其中, 在磷和氮处理下都检测到 Qryd-7a, 
表明含该导入片段基因的代换系对磷和氮胁迫均敏感。 

 
表 5  相对单株有效穗和产量 QTL 

Table 5   Putative QTLs for the relative panicle number and relative yield 

低氮/正常 N0/N b 低磷/正常 P0/N 

QTL 染色体 
Chr. 

导入片段标记 a 
Introgression segment 

marker 

片段长度 
Estimated 

length (cM)
表型差异 c 

Difference (%) 
加性效应 

Add. effect 
表型差异 

Difference (%) 
加性效应 

Add. effect

相对有效穗 Relative panicle number 

Qrpn-2a 2 RM211 8.1 53.8 0.27   

Qrpn-2b 2 RM322–RM424 29.4 54.1 0.27   

Qrpn-4 4 RM471–RM142 36.2   44.4 0.23 

Qrpn-6 6 RM587–RM510 11.9 58.2 0.29   

Qrpn-7 7 RM542 12.6 51.5 0.26   

Qrpn-9a 9 RM566 7.2   46.6 0.24 

Qrpn-9b 9 RM257–OSR28 23.9 52.9 0.27   

Qrpn-11 11 RM229–RM21 25.6   54.7 0.28 

相对单株产量 Relative yield 

Qryd-2 2 RM138 0.8   86.0 0.31 

Qryd-7a 7 RM542 12.6 56.1 0.23 80.1 0.28 

Qryd-7b 7 RM248 8.0   58.3 0.21 

Qryd-10 10 RM467 15.6 51.2 0.21   
a 导入片段标记指 QTL所在的导入片段区间或紧密连锁标记, 片段长度为该导入片段的估计长度。b N0/N: 指低氮处理与正常处

理的性状值之比; P0/N: 指低磷处理与正常处理的性状值比。c 表型差异(%)用 100 ×(9311−代换系)/ 9311表示. 加性效应正值表示导
入片段降低相对性状表现。 

a Introgression segment marker represents that putative QTL located in the segment or nearby the marker, and segment length means the 
estimated length of the introgression segment containing the QTL. b N0/N: trait value ratio under low nitrogen to normal treatment; P0/N: trait 
value ratio under low phosphorus to normal treatment. c Difference (%) at the putative QTL, describes the mean difference percentage of CSSL 
from 9311, calculated as 100 × (9311–CSSL) / 9311. Positive values of additive effect imply the introgressed allele decreased the relative trait 
value. 

 
总体而言, 在控制供氮、磷水平下共检测到 26

个单株有效穗和单株产量 QTL, 以及 12个相对有效
穗和相对产量 QTL, 它们分布于水稻的 12条染色体
上 26个染色体区域(图 2)。在这些位点上, 来源于日
本晴的等位基因均为减效作用。低磷和低氮下共同

检测到位于第 3、4、7和 10染色体上的 5个导入片
段影响单株有效穗或单株产量(图 2)。位于第 2染色
体 RM211 附近区段和第 4 染色体 RM142 区域的导
入片段同时影响单株有效穗和单株产量。 

3  讨论 

3.1  低磷、低氮处理下检测的 QTL异同 
本研究共检测到 26个QTL, 分布于水稻所有染

色体。可将其分为两大类。第一类是在低磷和低氮

下能共同检测到的, 如 Qyd-3a、Qyd-4a、Qyd-4c、
Qyd-7a 和 Qyd-10, 其中, 第 4 染色体的一个 QTL 
(Qyd-4c)在正常供应磷氮下也检测到显著的负向效
应, 不易受胁迫条件的影响, 暗示它可能是一个直
接参与产量性状形成的基因; 其他 4个 QTL对磷和
氮胁迫反应一致, 可能与水稻磷、氮吸收利用中存
在一些共同的遗传机制相关。如氮、磷胁迫都会促

使根系发生一定变化[11,19-20]。Qyd-4a 就与一个水稻
苗期根干重 QTL区域相同[11]。它可能调控水稻根系

对营养胁迫(低氮和低磷)的反应, 从而影响对营养
物质的吸收, 最终影响单株产量。 
大部分(约 81%)QTL只在单一胁迫处理下被检测

到, 这类 QTL 表现出与(氮磷)养分的较强互作。在
对氮胁迫反应敏感的 QTL 如 Qyd-2b、Qyd-3b 及 



第 4期 王  雨等: 水稻染色体片段代换系对氮、磷胁迫反应差异及其 QTL分析 585 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 2  低磷、氮下单株有效穗和产量 QTL在染色体上的位置 
Fig. 2  Chromosomal location of putative QTLs for panicle number (PN) and yield per plant (YD) under low phosphorus and nitro-

gen conditions 
N: 正常处理下性状; P0: 低磷处理下性状; N0: 低氮处理下性状; RP: 低磷/正常的相对性状值; RN: 低氮/正常的相对性状值。 

N, P0, and N0 represent the trait values under normal, low nitrogen, and low phosphorus treatments, respectively. RP: relative trait values in the 
two phosphorus conditions; RN: relative trait values in the two nitrogen conditions. 

 
Qpn-3 中, Qyd-2b 与氮代谢途径中的谷氨酰胺合酶
基因 GS1位置相近[10], Qyd-3b 和 Qpn-3与谷氨酸脱
氢酶基因 GDH2相近[11]。仅在低磷处理下检测到的

Qyd-12, 与 Wissuwa等[7]报道的第 12染色体磷吸收
相关的主效 QTL(Pup1)位置相同。这些结果暗示, 仅
在低磷或低氮下检测的 QTL可能分布于磷、氮代谢
的不同路径上、控制着氮或磷的代谢与转运。因此, 
可以利用这些 QTL 紧密连锁的分子标记进行水稻
磷、氮高效利用的聚合育种。 

3.2  相对性状的评价 
相对性状(值)是衡量材料对低氮(或磷)胁迫的

敏感程度或耐性强弱的一项重要指标。本研究在两

组供氮或磷水平下共检测到 12 个相对性状 QTL(表
3), 除 Qrpn-2b、Qrpn-9和 Qrpn-11完全不同于低氮
或低磷处理下检测到的性状 QTL外, 其他 9个均与
单胁迫条件下性状 QTL相同或相邻。如低磷处理下
检测到的 Qyd-2c、Qpn-4、Qyd-7a、Qyd-7c 分别与
Qryd-2、Qrpn-4、Qryd-7a、Qryd-7b 位置相对应(图
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3)。这意味着, 利用相对性状(值)检测的 QTL与单胁
迫处理下检测的 QTL较一致, 同样与氮或磷代谢中
的基因相关。 

本试验还表明, 代换系的相对表现与其正常条
件的表现呈极显著负相关, 即正常条件下表现好的
株系在胁迫条件下不一定表现好。从育种角度考虑, 
相对性状表现好的材料, 其正常条件下性状(如产量)
也要表现好, 才具有一定育种实践价值。因此, 综合
正常表现和相对性状来评价水稻耐低磷(氮)特性是
必要的。从研究结果来看, 9311较耐低磷和低氮, 其
他研究也表明 9311是氮高效基因型[21]。另外, 部分
代换系的综合表现较好, 如其单株产量≥30 g, 相
对产量≥0.8(图 1), 具有一定利用价值, 值得进一步
验证分析。 
3.3  田间评价作物的耐低磷(氮)性 
作物耐低氮(磷)评价鉴定有大田法、土培法、沙

培法和液培法等。除大田评价法外, 其他方法提供
的作物生长环境与实际田间土壤条件有很大差异。

如盆栽或液培条件下, 植株种植密度及微环境与大
田栽培会有很大不同。Gerloff[22]曾明确指出, 传统
的液培方法在鉴定植物不同基因型对磷素的吸收差

异方面是有限的。 Lian等[11]也认为通过液培方法筛

选水稻氮利用效率的结果必须作大田验证。目前 , 
对作物耐低氮(磷)筛选研究较多, 但在鉴定性状或
评价指标上并无统一的标准。就水稻而言, 单株有
效穗和籽粒产量被认为是有效和重要的筛选评价指

标[8-9,23-25]。因此, 本研究在控制氮磷养分供应下进
行田间栽培试验, 以单株有效穗和单株产量为评价
指标, 比较水稻代换系对氮、磷缺乏的敏感性, 并获
得了水稻控制氮磷胁迫反应的一些染色体区段或位

点等有用的遗传信息。这些信息对育种实践应该有

较好的指导意义。但田间试验也存在一定的缺点 , 
如试验周期长、土壤氮磷等养分的准确控制较难 , 
特别是对大批量材料的同时评价, 工作量较大。为
此, 本试验采用了增广设计作田间评价。从研究结
果看, 这种设计减少了对大量材料的重复种植及比
较等工作量, 同时利用遗传背景相似的代换系, 较
大程度降低了在其他分离群体中常有的植株生长异

质性等对耐性鉴定的干扰, 从而为有效地分析代换
系的耐低磷或低氮表现提供了条件。  

4  结论 

水稻对氮和磷胁迫的反应既存在不同的遗传机

制, 也存在共同的遗传基础。代换系的相对表现与
其正常条件下的表现呈极显著负相关。综合正常表

现和相对性状来评价水稻耐低磷(氮)特性是必要的。
9311 是一个较耐低磷和耐低氮的品种, 部分含粳稻
片段的代换系具有较好的耐低磷或耐低氮性, 具有
一定的实践育种价值。 
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