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水稻功能基因标记遗传距离与杂种优势的相关性研究
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摘　要：利用与产量性状相关的功能基因标记分析了２９个杂交水稻组合亲本间（１８个不育系和１１个恢复系）的遗传

差异，结合２９个亲本所配组合（４７个）的Ｆ１表现，研究了功能基因标记遗传距离与杂种优势的相关性。结果表明，功能基

因标记遗传距离与产量杂种优势呈显著正相关（狉＝０．２９），而与其他主要产量构成因素的杂种优势相关不显著。说明功

能基因标记有可能应用于杂交水稻杂种优势预测，但得到的相关系数偏小，还不足以预测杂种优势。
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　　随着作物杂种优势的广泛应用，如何迅速而准

确地筛选优良亲本、预测所配组合的杂种优势已成

为作物育种工作者极为关注和致力研究解决的问

题。亲本间的遗传差异是产生杂种优势的根本原

因。在通过研究亲本间遗传差异与杂种优势的关

系，进而预测杂种优势方面，育种家进行了大量研

究。但传统的研究方法（亲缘关系、地理来缘、形态

标记、同工酶等方法）存在很大的局限性［１２］，难以

有效地预测杂种优势。分子标记技术的发展为杂种

优势的研究提供了新的手段，有效提高了杂交育种

的效率。孙传清等［３］研究表明超亲优势与双亲的

籼粳分化关系明显，且ＤＮＡ上的差异与超亲优势

的相关系数大于形态指数的差异与超亲优势间的相

关系数，说明以双亲在基因组上的差异来研究或预

测杂种优势要优于表型性状。利用分子标记揭示品

种间遗传差异，进而预测杂种优势已有大量文献报

道，但尚未得出一致的结果。Ｌｅｅ等［４］和 Ｓｍｉｔｈ

等［５］研究发现ＲＦＬＰ遗传距离与Ｆ１杂种优势高度

相关，可用于杂种优势预测；蔡建等［６］和赵庆勇

等［７］的研究认为分子标记遗传距离与杂种优势之

间呈极显著正相关。张培江等［８］的研究认为，全生

育期、株高、穗长的中亲优势和竞争优势与 ＲＡＰＤ

遗传距离均呈极显著相关，且随着遗传距离的增大，

获得较强杂种优势组合的机会也越大。而廖伏明
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等［９］和张涛等［１０］的研究却认为分子标记遗传距离

与Ｆ１ 杂种优势之间没有明显的相关性，不能用于

杂种优势预测。张启发等［１１１２］则认为当亲本间特

殊杂合性与杂种优势的相关系数较大时，有可能用

于杂种优势预测，但这种关系会因亲本的遗传多样

性及杂种优势遗传机理的复杂性而改变。Ｘｉａｏ

等［１３］用基于ＰＣＲ的分子标记分析杂交水稻，也得

到了相似的结果，认为遗传距离与杂种优势的相关

性取决于所研究材料的类型。通过对以上文献的解

析，我们发现前人的研究大多是用覆盖水稻全基因

组的分子标记来分析亲本间的遗传差异，这样的遗

传差异是建立在双亲全部位点上的差异，用来分析

遗传距离与杂种优势的相关性时就得到了不同的结

果。而杂交水稻杂种优势的利用主要是产量优势的

利用，那么用全基因组分析的遗传距离来研究亲本

遗传差异与单一的产量优势相关性是否恰当呢？带

着这个疑问，我们设想，如果仅仅利用与产量性状相

关的基因位点来分析亲本的遗传差异，研究由此产

生的遗传距离与产量优势的相关性是否会更准确

呢？目前有关水稻产量性状的基因已经克隆或者精

细定位的有很多［１４１５］。利用这些已经克隆或者精

细定位的功能基因标记来分析遗传距离，对于杂交

水稻的预测可能更有价值。为此，本研究以２９个杂

交水稻亲本及其配制的４７个杂交组合为材料，利用

与水稻产量相关的功能基因标记检测了亲本间的遗

传差异，探讨了遗传距离与杂种优势的相关性，以期

为杂交水稻杂种优势的预测提供参考依据。

１　材料与方法

１．１　供试材料

２９个三系杂交水稻亲本，包括１８个不育系

（２８３２Ａ、５２０６Ａ、冈４６Ａ、８６８０Ａ、Ⅱ３２Ａ、川香２９Ａ、

德香０７４Ａ、９１６８Ａ、５２２０Ａ、ＤＦ１７Ａ、ＤＦ１Ａ、ＤＦ２４Ａ、

ＤＦ１３Ａ、ＤＦ２２Ａ、旌０７７Ａ、６２４８Ａ、４２４８Ａ 和泸香

６１８Ａ），１１个恢复系（Ｒ１８８、Ｒ７２５４、Ｒ７１８２、Ｒ８２５８、

ＨＲ５７、Ｈ１０３、Ｒ５２７、Ｒ４９４、Ｒ１５７、泸恢０７３８、Ｈ８２），

以及配制的４７个杂交组合，以冈优７２５为对照。

１．２　田间试验方法

试验采用随机区组设计，３次重复，６行区，每行

４０穴，株行距１６．７ｃｍ×３３．３ｃｍ，每穴双苗。成熟

期剔除边行后以每小区中间５穴为样本，调查每穗

粒数、有效穗数、结实率、千粒重、产量等农艺性状。

试验于２００８年夏季在四川省农业科学院水稻高粱

研究所德阳基地进行，田间管理同大田生产。

１．３　犛犛犚分析

ＤＮＡ的提取参照 ＭｃＣｏｕｃｈ等［１６］的ＳＤＳ法，

略有改进［１７］。选用４１对分布于水稻１０条染色体

上的与水稻产量相关的功能基因ＳＳＲ引物（表１），

对供试的２９个亲本进行多态性分析。引物序列由

上海英俊生物技术有限公司合成。

ＰＣＲ反应体系总体积为２５μＬ，其中包括５０

ｍｍｏｌ／ＬＫＣｌ，１０ｍｍｏｌ／ＬＴｒｉｓＨＣｌ（ｐＨ９．０），１．５

ｍｍｏｌ／ＬＭｇＣｌ２，２００μｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ，５０～１００ｎｇ的

基因组ＤＮＡ，１Ｕ的犜犪狇聚合酶和０．１μｍｏｌ／Ｌ引

物。

扩增程序为：９４℃下预变性５ｍｉｎ；９４℃下变性

１ｍｉｎ，５５℃下退火１ｍｉｎ，７２℃下延伸１ｍｉｎ，循环

３５次；７２℃下延伸１０ｍｉｎ。

１．４　 数据统计与分析

每检测到１条多态性带视为１个等位基因，根

据ＰＣＲ扩增结果，在相同迁移位置有带时赋值为

１，无带时赋值为０，缺失赋值为９。按Ｎｅｉ等［３４］的

方法计算品种间遗传距离（ＧＤ）：ＧＤ＝１－２犖犻犼／

（犖犻＋犖犼），式中犖犻为犻品种出现的谱带数，犖犼为犼

品种出现的谱带数，犖犻犼为犻品种和犼品种共有的谱

带数。

平均多态性信息量（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｄｅｘｃｏｎ

ｔｅｎｔｓ，ＰＩＣ）：ＰＩＣ＝１－Σ（狆犻）２，式中狆犻为第犻个多

态性位点上的基因频率。

对照优势＝（Ｆ１－ＣＫ）／ＣＫ×１００％，平均优势

＝（Ｆ１－珚Ｘ ）／珚Ｘ ×１００％；式中Ｆ１为每个杂交组合的

平均产量，ＣＫ为对照产量，珚Ｘ 为所有组合的平均产

量。百分数参数作反正弦转换后计算。数据处理和

统计分析在Ｅｘｃｅｌ２００３和ＮＴＳＹＳｐｃ２．１系统下进

行。根 据 所 得 的 遗 传 距 离，用 统 计 分 析 软 件

ＮＴＳＹＳｐｃ２．１进行聚类分析，并绘制树状图。

２　结果与分析

２．１　功能基因分子标记分析

４１个功能基因标记在２９个杂交水稻亲本间检

测到４１个分子标记位点，多态性频率为１００％，检

测到１０５个等位基因，平均每个位点的等位基因数

为２．５６个，变化范围２～４个，４１个引物的平均多

态性信息量为０．４０，变化范围０．１２（ＲＭ２６２）～

０．６６（ＲＭ２５２）。表明本研究所用的材料间存在丰

富的遗传多样性。

１８个不育系与１１个恢复系之间的遗传距离见

表２。结果表明，用功能基因标记估计的遗传距离
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表１　与水稻产量相关的功能基因标记

犜犪犫犾犲１．犕犪狉犽犲狉狊狅犳犳狌狀犮狋犻狅狀犪犾犵犲狀犲狉犲犾犪狋犲犱狋狅狔犻犲犾犱狋狉犪犻狋狊犻狀狉犻犮犲．

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒ

染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

正向引物

Ｆｏｒｗａｒｄｐｒｉｍｅｒ（５′３′）

反向引物

Ｒｅｖｅｒｓｅｐｒｉｍｅｒ（５′３′）

功能基因

Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌｇｅｎｅ

参考文献

Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ

ＲＭ１ １ ＧＣＧＡＡＡＡＣＡＣＡＡＴＧＣＡＡＡＡＡ ＧＣＧＴＴＧＧＴＴＧＧＡＣＣＴＧＡＣ 狇犌犠１ ［１８］

ＲＭ５ １ ＴＧＣＡＡＣＴＴＣＴＡＧＣＴＧＣＴＣＧＡ ＧＣＡＴＣＣＧＡＴＣＴＴＧＡＴＧＧＧ 狔犾犱１．１ ［１９２０］

ＲＭ２１２ １ ＣＣＡＣＴＴＴＣＡＧＣＴＡＣＴＡＣＣＡＧ ＣＡＣＣＣＡＴＴＴＧＴＣＴＣＴＣＡＴＴＡＴＧ 犵狑１．１ ［２１］

ＲＭ２４６ １ ＧＡＧＣＴＣＣＡＴＣＡＧＣＣＡＴＴＣＡＧ ＣＴＧＡＧＴＧＣＴＧＣＴＧＣＧＡＣＴ 狆狊狊１．１ ［２２］

ＲＭ３０２ １ ＴＣＡＴＧＴＣＡＴＣＴＡＣＣＡＴＣＡＣＡＣ ＡＴＧＧＡＧＡＡＧＡＴＧＧＡＡＴＡＣＴＴＧＣ 犵狑１．１ ［２１］

ＲＭ４７２ １ ＣＣＡＴＧＧＣＣＴＧＡＧＡＧＡＧＡＧＡＧ ＡＧＣＴＡＡＡＴＧＧＣＣＡＴＡＣＧＧＴＧ 犵狆犾１．１ ［１９，２３］

ＲＭ１４５ ２ ＣＣＧＧＴＡＧＧＣＧＣＣＣＴＧＣＡＧＴＴＴＣ ＣＡＡＧＧＡＣＣＣＣＡＴＣＣＴＣＧＧＣＧＴＣ 犌犠２ ［２４］

ＲＭ２０８ ２ ＴＣＴＧＣＡＡＧＣＣＴＴＧＴＣＴＧＡＴＧ ＴＡＡＧＴＣＧＡＴＣＡＴＴＧＴＧＴＧＧＡＣＣ 犵狑２．１ ［２５］

ＲＭ２１３ ２ ＡＴＣＴＧＴＴＴＧＣＡＧＧＧＧＡＣＡＡＧ ＡＧＧＴＣＴＡＧＡＣＧＡＴＧＴＣＧＴＧＡ 犵狆犾２．１ ［２１，２３］

ＲＭ２６２ ２ ＣＡＴＴＣＣＧＴＣＴＣＧＧＣＴＣＡＡＣＴ ＣＡＧＡＧＣＡＡＧＧＴＧＧＣＴＴＧＣ 狀狆２．１ ［２５］

ＲＭ２６３ ２ ＣＣＣＡＧＧＣＴＡＧＣＴＣＡＴＧＡＡＣＣ ＧＣＴＡＣＧＴＴＴＧＡＧＣＴＡＣＣＡＣＧ 犉狋犵１ ［２６］

ＲＭ２６３４ ２ ＧＡＴＴＧＡＡＡＡＴＴＡＧＡＧＴＴＴＧＣＡＣ ＴＧＣＣＧＡＧＡＴＴＴＡＧＴＣＡＡＣＴＡ 犌犠２

ＲＭ５８９７ ２ ＧＧＣＡＴＣＴＴＣＣＣＣＴＣＴＣＴＣＴＣ ＣＣＡＡＣＣＣＡＡＡＣＣＡＧＴＣＴＡＣＣ 犌犠２

ＲＭ６３１８ ２ ＴＧＣＴＧＣＴＴＣＴＧＴＣＣＡＧＴＧＡＧ ＧＧＡＴＣＡＴＡＡＣＡＡＧＴＧＣＣＴＣＧ 犌犠２

ＲＭ１３０ ３ ＴＧＴＴＧＣＴＴＧＣＣＣＴＣＡＣＧＣＧＡＡＧ ＧＧＴＣＧＣＧＴＧＣＴＴＧＧＴＴＴＧＧＴＴＣ 犵狑３．２ ［２２］

ＲＭ４１１ ３ ＡＣＡＣＣＡＡＣＴＣＴＴＧＣＣＴＧＣＡＴ ＴＧＡＡＧＣＡＡＡＡＡＣＡＴＧＧＣＴＡＧＧ 犌狊３ ［２７］

ＲＭ５２０ ３ ＡＧＧＡＧＣＡＡＧＡＡＡＡＧＴＴＣＣＣＣ ＧＣＣＡＡＴＧＴＧＴＧＡＣＧＣＡＡＴＡＧ 犵狑３．１ ［２３］

ＲＭ５７１ ３ ＧＧＡＧＧＴＧＡＡＡＧＣＧＡＡＴＣＡＴＧ ＣＣＴＧＣＴＧＣＴＣＴＴＴＣＡＴＣＡＧＣ 犵狑３．２

ＲＭ３６４６ ３ ＡＣＴＡＧＡＧＣＡＣＣＣＴＣＧＣＴＧＡＧ ＣＴＣＡＧＣＣＡＣＣＣＣＡＴＣＡＡＣ 犌狊３

ＲＭ６８８１ ３ ＡＡＧＧＣＡＣＣＴＣＣＴＣＣＴＣＣＴＡＣ ＡＡＧＣＡＧＡＧＧＡＡＧＡＣＧＡＣＧＡＣ 犌狊３

ＲＭ２５２ ４ ＴＴＣＧＣＴＧＡＣＧＴＧＡＴＡＧＧＴＴＧ ＡＴＧＡＣＴＴＧＡＴＣＣＣＧＡＧＡＡＣＧ 狇狆狀４．４

ＲＭ２７３ ４ ＧＡＡＧＣＣＧＴＣＧＴＧＡＡＧＴＴＡＣＣ ＧＴＴＴＣＣＴＡＣＣＴＧＡＴＣＧＣＧＡＣ 狇狆狀４．４

ＲＭ３０３ ４ ＧＣＡＴＧＧＣＣＡＡＡＴＡＴＴＡＡＡＧＧ ＧＧＴＴＧＧＡＡＡＴＡＧＡＡＧＴＴＣＧＧＴ 狆狊狊４．１ ［２２］

ＲＭ１６ ５ ＣＧＣＴＡＧＧＧＣＡＧＣＡＴＣＴＡＡＡ ＡＡＣＡＣＡＧＣＡＧＧＴＡＣＧＣＧＣ 狇犛犠５ ［２８］

ＲＭ１７ ５ ＴＧＣＣＣＴＧＴＴＡＴＴＴＴＣＴＴＣＴＣＴＣ ＧＧＴＧＡＴＣＣＴＴＴＣＣＣＡＴＴＴＣＡ 狇犛犠５

ＲＭ１８ ５ ＴＴＣＣＣＴＣＴＣＡＴＧＡＧＣＴＣＣＡＴ ＧＡＧＴＧＣＣＴＧＧＣＧＣＴＧＴＡＣ 狇犛犠５

ＲＭ２６ ５ ＧＡＧＴＣＧＡＣＧＡＧＣＧＧＣＡＧＡ ＣＴＧＣＧＡＧＣＧＡＣＧＧＴＡＡＣＡ 狇犌犠５ ［１８］

ＲＭ２８９ ５ ＴＴＣＣＡＴＧＧＣＡＣＡＣＡＡＧＣＣ ＣＴＧＴＧＣＡＣＧＡＡＣＴＴＣＣＡＡＡＧ 狇犌犠５ ［２９］

ＲＭ３ ６ ＡＣＡＣＴＧＴＡＧＣＧＧＣＣＡＣＴＧ ＣＣＴＣＣＡＣＴＧＣＴＣＣＡＣＡＴＣＴＴ 犕狅犮１ ［３０］

ＲＭ７０ ７ ＧＴＧＧＡＣＴＴＣＡＴＴＴＣＡＡＣＴＣＧ ＧＡＴＧＴＡＴＡＡＧＡＴＡＧＴＣＣＣ 犌犺犱７ ［３１］

ＲＭ２２５６ ７ ＧＴＧＣＴＴＧＣＡＴＡＴＡＡＣＣＴＡＴＡ ＡＧＡＴＣＡＡＣＣＴＴＣＴＴＡＴＴＣＡＧ 犌犺犱７

ＲＭ５４３６ ７ ＣＡＡＡＧＧＧＧＧＴＧＴＣＣＴＣＴＡＴＧ ＧＴＴＧＣＴＣＧＴＣＣＴＡＣＡＴＧＴＧＣ 犌犺犱７

ＲＭ５４９９ ７ ＴＧＧＡＧＴＡＣＧＡＣＧＴＧＡＴＣＧＴＧ ＣＡＧＡＡＡＣＧＧＧＡＧＧＧＧＡＴＣ 犌犺犱７

ＲＭ２０１ ９ ＣＴＣＧＴＴＴＡＴＴＡＣＣＴＡＣＡＧＴＡＣＣ ＣＴＡＣＣＴＣＣＴＴＴＣＴＡＧＡＣＣＧＡＴＡ 犵狑９ ［３２］

ＲＭ２０５ ９ ＣＴＧＧＴＴＣＴＧＴＡＴＧＧＧＡＧＣＡＧ ＣＴＧＧＣＣＣＴＴＣＡＣＧＴＴＴＣＡＧＴＧ 犵狑９．２

ＲＭ２２８ １０ ＣＴＧＧＣＣＡＴＴＡＧＴＣＣＴＴＧＧ ＧＣＴＴＧＣＧＧＣＴＣＴＧＣＴＴＡＣ 犵狑１０犫 ［３２］

ＲＭ４ １１ ＴＴＧＡＣＧＡＧＧＴＣＡＧＣＡＣＴＧＡＣ ＡＧＧＧＴＧＴＡＴＣＣＧＡＣＴＣＡＴＣＧ 犵狑１１ ［３３］

ＲＭ２０ １１ ＡＴＣＴＴＧＴＣＣＣＴＧＣＡＧＧＴＣＡＴ ＧＡＡＡＣＡＧＡＧＧＣＡＣＡＴＴＴＣＡＴＴＧ 犵狑１１．１ ［２１］

ＲＭ２０２ １１ ＣＡＧＡＴＴＧＧＡＧＡＴＧＡＡＧＴＣＣＴＣＣ ＣＣＡＧＣＡＡＧＣＡＴＧＴＣＡＡＴＧＴＡ 狆狆犾１１．１ ［２１２２］

ＲＭ２０６ １１ ＣＣＣＡＴＧＣＧＴＴＴＡＡＣＴＡＴＴＣＴ ＣＧＴＴＣＣＡＴＣＧＡＴＣＣＧＴＡＴＧＧ 狇犌犠１１１ ［１８］

ＲＭ２０９ １１ ＡＴＡＴＧＡＧＴＴＧＣＴＧＴＣＧＴＧＣＧ ＣＡＡＣＴＴＧＣＡＴＣＣＴＣＣＣＣＴＣＣ 犵狑１１

变幅为０．４９～０．８７，平均遗传距离为０．７０。５２０６Ａ

与Ｒ７２５４、Ｒ５２７之间的遗传距离最大，为０．８７，

ＤＦ２４Ａ与 Ｒ４９４之间的遗传距离最小，为０．４９。

５２０６Ａ与恢复系间的遗传距离最大，平均为０．８０；

ＤＦ２４Ａ与恢复系间的遗传距离最小，平均为０．６４；

而Ｒ１５７与不育系间的遗传距离最大，平均为０．７５；

Ｒ８２５８与不育系间的遗传距离最小，平均为０．６６。

不育系与恢复系之间的遗传距离较大，说明本研究

所用亲本的遗传差异较大，有利于选配出强优势组

合；２９个材料在遗传距离０．６０处明显聚为两大类

（不育系组和恢复系组，图１），与其系谱关系相吻

合。说明功能基因标记能有效地应用于种质资源鉴

定和遗传多样性研究中，这与其他的研究结果一

致［１７，３５］。

２．２　杂种优势分析

６个性状的杂种优势见表３。在平均优势中，每

穗粒数变幅最大，为－３２．０８％～３１．５９％，产量优势

变幅最小，为－９．１０％～９．６７％。结实率表现最好，

但仅２８个（５９．５７％）组合表现为正向优势。在对照

优势中，有效穗数变幅为－１５．７９％～３２．６３％，平均

１０．２８％，有３３个（７０．２１％）组合的有效穗数多于冈

优７２５，说明所配杂交组合与对照相比有分蘖成穗

多的特性。千粒重变幅为－３．７３％～２６．９５％，平均

１２．１６％，其中４４个（９３．６２％）组合的千粒重大于冈

９６５张　涛等：水稻功能基因标记遗传距离与杂种优势的相关性研究



表２　２９个亲本间的遗传距离

犜犪犫犾犲２．犌犲狀犲狋犻犮犱犻狊狋犪狀犮犲犪犿狅狀犵狋狑犲狀狋狔狀犻狀犲狆犪狉犲狀狋狊．

不育系

Ｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅ

恢复系 Ｒｅｓｔｏｒｅｒｌｉｎｅ

Ｒ１８８ Ｒ７２５４ Ｒ７１８２ Ｒ８２５８ ＨＲ５７ Ｈ１０３ Ｒ５２７ Ｒ４９４ Ｒ１５７
泸恢０７３８

Ｌｕｈｕｉ０７３８
Ｈ８２

２８３２Ａ ０．６８ ０．７４ ０．６８ ０．６６ ０．６７ ０．６８ ０．７４ ０．５７ ０．７２ ０．６８ ０．６８

５２０６Ａ ０．８０ ０．８７ ０．８０ ０．７７ ０．７６ ０．８０ ０．８７ ０．７５ ０．８５ ０．７５ ０．７５

冈４６ＡＧａｎｇ４６Ａ ０．６８ ０．７４ ０．７０ ０．６７ ０．６８ ０．６４ ０．７４ ０．６２ ０．７２ ０．７０ ０．６６

８６８０Ａ ０．６８ ０．７０ ０．６８ ０．６９ ０．７０ ０．６４ ０．７６ ０．６０ ０．７７ ０．６８ ０．７４

Ⅱ３２Ａ ０．６４ ０．７４ ０．７０ ０．６０ ０．６３ ０．６２ ０．７０ ０．５７ ０．６８ ０．６２ ０．６６

川香２９ＡＣｈｕａｎｘｉａｎｇ２９Ａ ０．６３ ０．７４ ０．７２ ０．６０ ０．６５ ０．６１ ０．７４ ０．５９ ０．７２ ０．６１ ０．６８

德香０７４ＡＤｅｘｉａｎｇ０７４Ａ ０．７７ ０．８１ ０．７９ ０．７０ ０．７１ ０．７２ ０．７９ ０．７０ ０．８１ ０．６６ ０．７２

９１６８Ａ ０．６３ ０．７０ ０．６８ ０．６４ ０．６５ ０．７０ ０．７５ ０．５７ ０．７４ ０．６１ ０．６６

５２２０Ａ ０．７０ ０．６８ ０．６６ ０．６３ ０．６６ ０．７３ ０．７３ ０．６６ ０．７５ ０．６８ ０．７３

ＤＦ１７Ａ ０．７５ ０．７７ ０．７５ ０．６８ ０．７１ ０．７０ ０．７９ ０．６１ ０．７９ ０．７４ ０．７２

ＤＦ１Ａ ０．６８ ０．７２ ０．６６ ０．６５ ０．６６ ０．７０ ０．７６ ０．５７ ０．７９ ０．６６ ０．６８

ＤＦ２４Ａ ０．６６ ０．７０ ０．６３ ０．６２ ０．６７ ０．６３ ０．７０ ０．４９ ０．７４ ０．６３ ０．６１

ＤＦ１３Ａ ０．７６ ０．７９ ０．７９ ０．６５ ０．６６ ０．６６ ０．７２ ０．６６ ０．６８ ０．６２ ０．６６

ＤＦ２２Ａ ０．６７ ０．７１ ０．６３ ０．６４ ０．５８ ０．６５ ０．７１ ０．６１ ０．７３ ０．６５ ０．６５

旌０７７ＡＪｉｎｇ０７７Ａ ０．７２ ０．７６ ０．７２ ０．６７ ０．７０ ０．７２ ０．７６ ０．６２ ０．７９ ０．７６ ０．７２

６２４８Ａ ０．７３ ０．７５ ０．７５ ０．６８ ０．６９ ０．７３ ０．７５ ０．６１ ０．７５ ０．７１ ０．７１

４２４８Ａ ０．８０ ０．８２ ０．７７ ０．７４ ０．７８ ０．７５ ０．７３ ０．６５ ０．８０ ０．７１ ０．７１

泸香６１８ＡＬｕｘｉａｎｇ６１８Ａ ０．６９ ０．７６ ０．８０ ０．６２ ０．６７ ０．６１ ０．７３ ０．６３ ０．６９ ０．６５ ０．６５

优７２５，充分体现了所配杂交组合与对照相比穗大

粒多的特性。理论产量和实际产量表现较好，均有

一半左右的组合表现为正向优势，且实际产量优势

最高达１０．６２％，有２５个（５３．１９％）组合表现为正

向优势，说明本研究所配杂交组合较好，有较大的利

用价值。每穗粒数和结实率的对照优势整体表现欠

佳，这可能与选用的对照材料有关。

２．３　遗传距离与杂种优势的相关性

遗传距离与杂种优势相关分析表明（表３），平

均优势和对照优势与遗传距离的相关性完全一致。

图１　２９个亲本聚类分析结果

Ｆｉｇ．１．Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒ２９ｈｙｂｒｉｄｒｉｃｅｐａｒｅｎｔｓ．
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表３　６个性状的平均优势和对照优势

犜犪犫犾犲３．犃狏犲狉犪犵犲犺犲狋犲狉狅狊犻狊犪狀犱犮狅狀狋狉狅犾犺犲狋犲狉狅狊犻狊狅犳狊犻狓狋狉犪犻狋狊．

性状Ｔｒａｉｔ

平均优势Ａｖｅｒａｇｅｈｅｔｅｒｏｓｉｓ

变幅

Ｒａｎｇｅ

／％

正（负）优势

组合数

Ｎｏ．ｏｆｃｒｏｓｓｅｓ

ｗｉｔｈｐｏｓｉｔｉｖｅ

（ｎｅｇａｔｉｖｅ）ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ

与遗传距离

的相关系数

狉

对照优势Ｃｏｎｔｒｏｌｈｅｔｅｒｏｓｉｓ

变幅

Ｒａｎｇｅ

／％

平均

Ａｖｅｒａｇｅ

／％

正（负）优势

组合数

Ｎｏ．ｏｆｃｒｏｓｓｅｓ

ｗｉｔｈｐｏｓｉｔｉｖｅ

（ｎｅｇａｔｉｖｅ）ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ

与遗传距离

的相关系数

狉

有效穗数ＮＥＰＰ －２３．６４～２０．２７ ２５（２２） ０．１３ －１５．７９～３２．６３ １０．２８ ３３（１４） ０．１３
结实率ＳＳＲ －２０．４９～１８．３３ ２８（１９） －０．０７ －２４．３５～１２．５８ －４．８５ １５（３２） －０．０７
千粒重 ＴＧＷ －１４．１７～１３．１８ ２１（２６） －０．２４ －３．７３～２６．９５ １２．１６ ４４（３） －０．２４
每穗粒数ＦＧＰＰ －３２．０８～３１．５９ １９（２８） ０．１３ －４４．９１～６．７４ －１８．８８ ２（４５） ０．１３
理论产量 ＴＹ －１８．９４～２２．２６ ２６（２１） ０．１７ －１９．７２～２１．０８ －０．９６ ２３（２４） ０．１７
实际产量 ＡＹ －９．１０～９．６７ ２３（２４） ０．２９ －８．３１～１０．６２ ０．８７ ２５（２２） ０．２９

　　０．０５显著水平。

Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｔ０．０５ｌｅｖｅｌ．

ＮＥＰＰ，Ｎｕｍｂｅｒｏｆｅｆｆｅｃｔｉｖｅｐａｎｉｃｌｅｓｐｅｒｐｌａｎｔ；ＳＳＲ，Ｓｅｅｄｓｅｔｔｉｎｇｒａｔｅ；ＴＧＷ，１０００ｇｒａｉｎｗｅｉｇｈｔ；ＦＧＰＰ，Ｆｉｌｌｅｄｇｒａｉｎｎｕｍｂｅｒｐｅｒｐａｎｉｃｌｅ．

ＴＹ，Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌｙｉｅｌｄ；ＡＹ，Ａｃｔｕａｌｙｉｅｌｄ；狉，Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｔｒａｉｔａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ．

遗传距离与产量杂种优势之间呈显著正相关，相关

系数狉＝０．２９，达５％显著水平。遗传距离与有效

穗数、每穗实粒数和理论产量杂种优势之间呈正相

关。而遗传距离与结实率、千粒重杂种优势之间则

呈负相关。说明本研究所用亲本的遗传距离能反映

实际产量优势的大小，而不能反映其他性状杂种优

势的大小。表明有可能利用与产量相关的功能基因

ＳＳＲ标记进行杂种优势预测。

３　讨论

众所周知，杂种优势产生的本质就是杂交双亲

有一定的遗传差异和性状互补，而且差异越大杂种

优势愈明显。由于ＤＮＡ分子标记的优越性而在杂

种优势预测研究中得到广泛应用，国内外学者利用

分子标记研究遗传差异与杂种优势的关系主要有以

下几个观点：有的学者认为分子标记遗传距离可以

预测杂种优势［４６，８，３６３７］。这个观点在玉米杂种优

势预测中提供了相当大的参考价值，也取得了很大

的成功。而有的学者则认为分子标记遗传距离难以

预测杂种优势［７，９１０，３８４０］。这个观点可以说是在杂

交水稻育种应用中得到了充分的证明。部分学

者［１１１３，４０４２］的研究认为利用分子标记来预测杂交

水稻的杂种优势尚难以下结论。产生以上不同观点

的原因，主要是因为分子标记杂合性和杂种优势之

间的关系是变化的，这种变化依赖于研究中所用的

遗传材料、水稻种质的差异以及杂种优势遗传基础

的复杂性等，而且不同学者采用的试验材料、试验设

计、分子标记有差异。实际上，亲本间的遗传差异是

多方面的，涉及很多性状、很多位点，而与产量相连

锁的性状或位点却是特定的，即并非个别性状存在

差异就产生杂种优势，或并非所有的多态性位点都

与杂种优势相关［９］。而杂交水稻杂种优势的利用

主要是在产量优势的利用上。因此，笔者认为利用

与产量性状相关的基因位点来分析亲本的遗传差

异，研究由此产生的遗传距离与产量优势的相关性

可能会更可靠。

本研究选用４１个已克隆或者已经精细定位的

与产量相关的功能基因标记来分析杂交水稻亲本的

遗传差异，进而分析遗传距离与杂种优势的相关性。

结果表明，遗传距离与实际产量优势之间呈显著正

相关，这与我们的推测一致。说明利用与产量相关

的功能基因标记来预测杂交水稻的杂种优势是可行

的。不过，遗传距离与其他产量性状优势之间相关

不显著。我们认为，本研究中分析的遗传距离是建

立在所有与产量相关的功能基因位点上的。即并非

每个功能基因位点产生的遗传差异都是与该单一性

状的杂种优势是相关的。这也从侧面反映了利用与

产量相关的功能基因标记来研究产量杂种优势的可

能性。根据以上结果，本研究认为利用分子标记预

测产量杂种优势应当选用与产量相关的功能基因分

子标记。本研究中我们得到的相关系数偏小，还不

足以预测杂种优势，与前人的研究结果类似。利用

功能基因分子标记预测杂种优势实践还有待于杂种

优势预测的ＤＮＡ分子标记的选择和方法的完善，

有待于功能基因组学的发展和水稻饱和遗传图谱和

物理图谱的建立。
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