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粳稻发芽期耐碱性的犙犜犔检测
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摘　要：以粳粳交高产１０６／长白９号的２００个Ｆ２：３株系为作图群体，在０．１５％ Ｎａ２ＣＯ３溶液碱胁迫下，进行了水稻发芽
率及其相对碱害率的鉴定评价，并以ＳＳＲ标记构建的分子连锁图谱为基础，对水稻发芽率及其相对碱害率进行了数量性状基
因座（ＱＴＬ）检测。结果表明，在Ｆ３株系群中水稻发芽率及其相对碱害率均呈单峰接近正态的连续分布。共检测到碱胁迫下
与水稻发芽率相关的ＱＴＬ７个，对表型变异的贡献率范围为４．０５％～１２．６１％，其中位于第６染色体ＲＭ２２５－ＲＭ２０４区间
的狇犌犆６和位于第９染色体ＲＭ２１９－ＲＭ３７００区间的狇犌犆９对表型变异的贡献率分别为１２．６１％和１０．８５％。共检测到与水
稻发芽率相对碱害率相关的ＱＴＬ６个，对表型变异的贡献率为４．８２％～２８．０７％，其中位于第２染色体ＲＭ２９－ＲＭ２２１区间
的狇犚犌犆２、位于第６染色体ＲＭ２２５－ＲＭ２０４区间的狇犚犌犆６１、位于第９染色体ＲＭ２１９－ＲＭ３７００区间的狇犚犌犆９和位于第

１２染色体ＲＭ２６０－ＲＭ３２２６区间的狇犚犌犆１２对表型变异的贡献率较大，分别为２８．０７％、１５．３５％、１５．６１％和１８．９１％，为主
效ＱＴＬ，但其相应的区间距离均较远，需要进一步深入研究。所检测的ＱＴＬ增效等位基因主要表现为部分显性和超显性。

关键词：水稻；耐碱性；发芽率；相对碱害率；微卫星标记；数量性状基因座
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　　 水稻是一种对盐碱中度敏感的作物。土壤盐

碱化是导致湿热地区、干旱半干旱、海湾和海岸线地

区水稻减产的主要原因之一。水稻在萌芽期、芽期、

幼苗期、分蘖期、开花期、孕穗期和成熟期等各个生

长发育阶段都可能遭受不同程度的盐碱胁迫，其中

水稻发芽期盐碱胁迫常发生在盐碱稻区水稻秧田和

直播田，影响水稻基本苗和光合群体的建立。如果

在水稻种子萌发阶段受到盐碱胁迫，就会导致水稻
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发芽势的降低和发芽不齐［１］。因此，水稻发芽期耐

盐碱性是水稻早期生长发育阶段非常重要的抗逆性

状之一，有关水稻发芽期耐碱性的 ＱＴＬ研究对该

性状的分子标记辅助选择育种具有重要意义。近些

年来，在盐碱稻作区盐碱危害防治措施［２］、耐盐碱

水稻品种选育［３］、与耐盐碱相关的基因片段的克隆

与分析［４５］、耐盐碱数量性状的分子检测［６］以及逆

境信号的应答与传递［７］等方面研究都取得了较大

进展。尤其在水稻耐盐性数量性状基因座的分子检

测方面，Ｐｒａｓａｄ等［８］在０．５％ＮａＣｌ胁迫下，检测到

与水稻发芽率相关的 ＱＴＬ２个，即狇犛犌犈犕６ 和

狇犛犌犈犕７。林鸿宣等［９］、龚继明等［１０］和Ｌｉｎ等［１１］

共检测到在盐胁迫下与幼苗存活天数有关的 ＱＴＬ

１４个。Ｋｏｙａｍａ等［１２］以 Ｎａ＋浓度、Ｋ＋浓度、Ｎａ＋

吸收量、Ｋ＋吸收量、Ｎａ＋与Ｋ＋吸收比等为鉴定指

标，共检测到与上述性状相关的ＱＴＬ１１个，主要集

中分布于第１、４和６染色体上。还有一些学者，以

水稻成熟期的茎叶重、主穗长、株高和结实率［１３］、单

株活力和育性耐盐级别总数［１４］等性状作为耐盐指

标，开展上述性状的ＱＴＬ研究。然而，至今关于水

稻耐盐碱性的遗传及分子机理研究，主要局限于水

稻耐盐性研究，而对水稻耐碱性的遗传及分子机理

研究报道甚少。本研究将强耐碱性水稻品种长白９

号作为耐碱性基因源，开展水稻发芽期耐碱性数量

性状基因座的分子检测，旨在深入认识水稻耐碱遗

传机理，为水稻耐碱性分子标记辅助选择和精细定

位提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　作图群体构建

本研究以耐碱性强的粳稻品种长白９号和耐碱

性弱的粳稻品种高产１０６作为杂交亲本，２００２年配

制杂交组合高产１０６／长白９号，获得Ｆ１种子；２００３

－２００４年，经繁殖加代获得Ｆ２：３株系２００个。长白

９号和高产１０６均由吉林省农业科学院水稻研究所

培育和提供。

１．２　水稻耐碱性鉴定

２００５年８月，在中国农业科学院作物科学研究

所水稻种质资源课题实验室进行作图群体及其亲本

的发芽期耐碱性鉴定。将Ｆ３株系种子放入５０℃恒

温箱中，高温处理４８ｈ，使种子充分干燥，并打破种

子休眠。将每个株系约２００粒种子用３．０％的

ＮａＣｌＯ３溶液浸泡，消毒２０ｍｉｎ，用蒸馏水冲洗３次。

发芽试验设蒸馏水、０．１５％ Ｎａ２ＣＯ３［１５］两个处理，３

次重复。从消毒过的种子中每个株系挑选５０粒饱

满种子，置于垫有滤纸的口径为９ｃｍ的培养皿中。

在培养皿里分别加入蒸馏水或０．１５％ Ｎａ２ＣＯ３溶

液１０ｍＬ，加盖后，放入３０℃恒温箱中催芽。每天

定时更换一次蒸馏水或０．１５％ Ｎａ２ＣＯ３溶液。催

芽后第７天，以水稻种子的芽长等于种子长度的一

半，根长等于种子长度为发芽标准［１６］，统计种子的

发芽粒数。以发芽率和发芽率的相对碱害率作为水

稻发芽期耐碱性指标。发芽率＝（发芽粒数／供试总

粒数）×１００％；发芽率的相对碱害率＝［（对照发芽

率－碱胁迫下发芽率）／对照发芽率］×１００％。

１．３　基因型检测

１．３．１　ＤＮＡ提取

２００４年５月在中国农业科学院作物科学研究

所昌平试验田分别移栽高产１０６／长白９号杂交组

合Ｆ２代２００个个体及其亲本，并在分蘖期每个单株

取４～５片叶片装入带封口的塑料袋，放置于－７０℃

超低温冰箱里备用。按照酚氯仿提取法［１７］提取水

稻全基因组ＤＮＡ，利用紫外分光光度计测定ＤＮＡ

浓度，用０．８％琼脂糖检测ＤＮＡ质量，并用ＴＥ缓

冲液（包含１０ｍｍｏｌ／Ｌ的 ＴｒｉｓＨＣｌ，１ｍｍｏｌ／Ｌ的

ＥＤＴＡ，ｐＨ８．０）稀释至２０ｎｇ／μＬ备用。

１．３．２　ＳＳＲ标记检测

从ＲｉｃｅＧｅｎｅｓＤａｔａｂａｓｅ（ｗｗｗ．ｇｒａｍｅｎｅ．ｏｒｇ）中

选择均匀分布于水稻全基因组上的ＳＳＲ引物８４０

对，委托北京塞百盛基因生物有限公司合成。经长

白９号和高产１０６两个亲本间ＳＳＲ标记多态性试

验，从中筛选两个亲本间扩增条带有差异的引物，利

用这些筛选出的引物对２００个Ｆ２株系的ＤＮＡ进行

ＰＣＲ扩增。ＰＣＲ反应体系（总反应体系体积为２０

μＬ）含１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ（含２０ｍｍｏｌ／Ｌ Ｍｇ
２＋）２

μＬ，２．０ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ１．５μＬ，２Ｕ／μＬ犜犪狇酶０．５

μＬ，２μｍｏｌ／Ｌ引物２μＬ，２０ｎｇ／μＬＤＮＡ２μＬ，

ｄｄＨ２Ｏ１２μＬ。扩增程序为９４℃下５ｍｉｎ，９４℃下１

ｍｉｎ，５９℃下５０ｓ，７２℃下１ｍｉｎ，共３４个循环，然后

７２℃下１０ｍｉｎ，待温度降到１０℃后取出来放在４℃

冰箱内备用。扩增结果采用６％的聚丙烯酰胺凝胶

电泳及银染法检测。

１．４　犙犜犔分析

利用 ＭＡＰＭＡＫＥＲ／ＥＸＰ（Ｖｅｒｓｉｏｎ３．０）软件，

对Ｆ２代２００个基因型进行染色体片段的交换率计

算和连锁分析，并把交换率转换为遗传图距单位

（ｃｅｎｔｉＭｏｒｇａｎ，ｃＭ）。用Ｋｏｓａｍｂｉ函数计算遗传距

离，用Ｅｘｃｅｌ文件的绘制遗传连锁图的宏文件绘制

０９５ 中国水稻科学（犆犺犻狀犑犚犻犮犲犛犮犻）　第２３卷第６期（２００９年１１月）



表１　碱胁迫下犉３株系种子发芽率及其相对碱害率

犜犪犫犾犲１．犌犲狉犿犻狀犪狋犻狅狀犮犪狆犪犮犻狋狔犪狀犱犻狋狊狉犲犾犪狋犻狏犲犪犾犽犪犾犻犱犪犿犪犵犲狉犪狋犲犳狅狉犉３犾犻狀犲狊狌狀犱犲狉犪犾犽犪犾犻狊狋狉犲狊狊． ％

指标

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃ

亲本Ｐａｒｅｎｔ

长白９号

Ｃｈａｎｇｂａｉ９

高产１０６

Ｇａｏｃｈａｎ１０６

Ｆ３株系Ｆ３ｌｉｎｅｓ

变异范围

Ｖａｒｉａｔｉｏｎｒａｎｇｅ

平均值

Ｍｅａｎ

标准差

Ｓｄ

变异系数

ＣＶ

发芽率 Ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｃａｐａｃｉｔｙ

　对照ＣＫ ９８．７０ ８０．２５ ３３．３３～１００．００ ８９．０９ １４．３４ １６．１０

　碱胁迫 Ａｌｋａｌｉｓｔｒｅｓｓ ８２．３２ ４７．５３ ３．３０～９７．６０ ５２．１７ １８．２９ ３５．０６

相对碱害率 Ｒｅｌａｔｉｖｅａｌｋａｌｉｄａｍａｇｅｒａｔｅ １６．５９ ４０．７７ ０．５１～９８．８９ ３１．１０ ２０．８１ ６６．９１

连锁图谱［１８］，构建的连锁图谱总共覆盖水稻基因组

约１２４６．２ｃＭ，标记间平均距离为１６．８４ｃＭ。利用

ＷｉｎＱＴＬＣａｒｔｏｇｒａｐｈｅｒ２．０软件进行水稻耐碱性数

量性状基因座检测。取 ＬＯＤ＝２．０为阈值检测

ＱＴＬ（ｓｔａｔｇｅｎ．ｎｃｓｕ．ｅｄｕ／ｑｔｌｃａｒｔ／）。ＱＴＬ的命名

原则遵循 ＭｃＣｏｕｃｈ等［１９］方法。按照Ｓｔｕｂｅｒ等［２０］

方法进行判定，根据犇犚（显性效应与加性效应比值

的绝对值）的大小来判断每个 ＱＴＬ的基因作用方

式：当犇犚≤０．２时，基因效应为加性；当０．２＜犇犚

≤０．８时，基因效应为部分显性；当０．８＜犇犚≤１．２

时，基因效应为显性；当犇犚 ＞１．２时，基因效应为

超显性。

２　结果与分析

２．１　作图群体的发芽期耐碱性鉴定

在对照（蒸馏水）和碱胁迫下，Ｆ３株系的种子发

芽率及其相对碱害率如表１。从发芽率看，对照条

件下长白９号的发芽率高于高产１０６，而碱胁迫下

长白９号的发芽期耐碱性明显强于高产１０６。从对

照和碱胁迫下Ｆ３株系发芽率及其相对碱害率的变

异范围和平均值可见，碱胁迫下水稻萌发明显受到

抑制，而Ｆ３株系的发芽率存在广泛的变异，发芽率

的相对碱害率变异范围也较大。从变异系数看，碱

胁迫下Ｆ３株系的发芽率及其相对碱害率的变异系

数明显大于对照条件下，说明Ｆ３株系发芽期对碱胁

迫的反应存在较大差异。碱胁迫下Ｆ３株系的发芽

率及其相对碱害率的株系次数分布（图１）表现为单

峰且近似正态的连续分布。可以认为，上述性状是

由多个基因所控制的数量性状。

２．２　水稻发芽期耐碱性的犙犜犔检测

碱胁迫下水稻发芽率及其相对碱害率的 ＱＴＬ

检测结果示于表２和图２。在第２、５、６、７、９、１０、１１

和１２染色体上共检测到与碱胁迫下水稻种子发芽

率及其相对碱害率相关的ＱＴＬ１３个，ＬＯＤ值范围

为２．１６～３．４９，对表型变异的贡献率范围为４．０５％

～２８．０７％。

２．２．１　发芽率

共检测到碱胁迫下与发芽率相关的ＱＴＬ７个，

分别位于第５、６、９、１０、１１、１１和１２染色体上，ＬＯＤ

值变异范围为２．１６～３．４７，对表型变异的贡献率范

围为４．０５％～１２．６１％。其中，位于第６染色体

ＲＭ２２５－ＲＭ２０４区间的狇犌犆６和位于第９染色体

ＲＭ２１９－ＲＭ３７００区间的狇犌犆９ 对表型变异的贡

献率分别为１２．６１％和１０．８５％，为主效基因。在所

图１　碱胁迫下水稻种子发芽率及其相对碱害率在Ｆ３株系中的频次分布

Ｆｉｇ．１．ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｃａｐａｃｉｔｙａｎｄｉｔｓｒｅｌａｔｉｖｅａｌｋａｌｉｄａｍａｇｅｒａｔｅｉｎＦ３ｌｉｎｅｓｕｎｄｅｒａｌｋａｌｉｓｔｒｅｓｓ．

１９５祁栋灵等：粳稻发芽期耐碱性的ＱＴＬ检测



表２　碱胁迫下水稻发芽期耐碱性的犙犜犔及其遗传效应

犜犪犫犾犲２．犙犜犔狊犪狀犱狋犺犲犻狉犵犲狀犲狋犻犮犲犳犳犲犮狋狊犳狅狉犪犾犽犪犾犻狋狅犾犲狉犪狀犮犲犪狋狋犺犲犵犲狉犿犻狀犪狋犻狅狀狊狋犪犵犲犻狀狉犻犮犲狌狀犱犲狉犪犾犽犪犾犻狊狋狉犲狊狊．

数量性状基因座

ＱＴＬ

染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

标记区间

Ｍａｒｋｅｒｉｎｔｅｒｖａｌ

阈值

ＬＯＤ

贡献率

Ｖａｒｉａｔｉｏｎ

ｅｘｐｌａｉｎｅｄ／％

效应值

Ｅｆｆｅｃｔｖａｌｕｅ

加性效应１）

Ａｄｄｉｔｉｖｅ１）

显性效应

Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ

基因作用

Ｇｅｎｅａｃｔｉｏｎ

发芽率 Ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｃａｐａｃｉｔｙ

　狇犌犆５ ５ ＲＭ３０５－ＲＭ５４０１ ２．８２ ６．６９ －０．５９ ０．８８ 超显性Ｏｖｅｒｄｏｍｉｎａｎｃｅ

　狇犌犆６ ６ ＲＭ２２５－ＲＭ２０４ ２．９９ １２．６１ －０．７５ １．３０ 超显性Ｏｖｅｒｄｏｍｉｎａｎｃｅ

　狇犌犆９ ９ ＲＭ２１９－ＲＭ３７００ ２．４５ １０．８５ －０．９３ ０．９８ 显性Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ

　狇犌犆１０ １０ ＲＭ７４９２－ＲＭ２３９ ２．１６ ４．１３ －０．７０ ０．５３ 部分显性Ｐａｒｔｉａｌｄｏｍｉｎａｎｃｅ

　狇犌犆１１１ １１ ＲＭ７６５４－ＲＭ２０６ ３．４７ ７．０７ －０．７１ －０．０２ 加性Ａｄｄｉｔｉｖｅ

　狇犌犆１１２ １１ ＲＭ２１－ＲＭ２０２ ２．９５ ４．０５ ０．６２ ０．６７ 显性Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ

　狇犌犆１２ １２ ＲＭ２６０－ＲＭ３２２６ ２．５８ ５．０９ ０．４０ －０．８４ 超显性Ｏｖｅｒｄｏｍｉｎａｎｃｅ

发芽率的相对碱害率 Ｒｅｌａｔｉｖｅａｌｋａｌｉｄａｍａｇｅｒａｔｅｆｏｒｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｃａｐａｃｉｔｙ

　狇犚犌犆２ ２ ＲＭ２９－ＲＭ２２１ ２．３３ ２８．０７ ０．０１ －２．４３ 超显性Ｏｖｅｒｄｏｍｉｎａｎｃｅ

　狇犚犌犆６１ ６ ＲＭ２２５－ＲＭ２０４ ３．４４ １５．３５ ２．７３ －１．７８ 部分显性Ｐａｒｔｉａｌｄｏｍｉｎａｎｃｅ

　狇犚犌犆６２ ６ ＲＭ５８４－ＲＭ２２５ ２．２５ ４．８２ －０．３９ －０．４８ 部分显性Ｐａｒｔｉａｌｄｏｍｉｎａｎｃｅ

　狇犚犌犆７ ７ ＲＭ５６０－ＲＭ３７５３ ２．４８ ５．８２ －０．１７ －０．８８ 超显性Ｏｖｅｒｄｏｍｉｎａｎｃｅ

　狇犚犌犆９ ９ ＲＭ２１９－ＲＭ３７００ ３．０５ １５．６１ １．２８ －１．２９ 显性Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ

　狇犚犌犆１２ １２ ＲＭ２６０－ＲＭ３２２６ ３．４９ １８．９１ －０．６４ １．９４ 超显性Ｏｖｅｒｄｏｍｉｎａｎｃｅ

　　１
）加性效应为正值表示增效等位基因来源于长白９号，为负值表示来源于高产１０６。

１）ＴｈｅｐｏｓｉｔｉｖｅｖａｌｕｅｏｆａｄｄｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔｉｎｄｉｃａｔｅｓｔｈａｔｔｈｅａｌｌｅｌｅｆｒｏｍＣｈａｎｇｂａｉ９ｈａｓａｐｏｓｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔｏｎｔｈｅｔｒａｉｔ，ａｎｄｔｈｅｎｅｇａｔｉｖｅｏｎｅｉｎｄｉ

ｃａｔｅｓｔｈｅａｌｌｅｌｅｆｒｏｍＧａｏｃｈａｎ１０６ｈａｓａｐｏｓｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔ．

检测到的７个ＱＴＬ中，狇犌犆１１２和狇犌犆１２的增效

等位基因来源于耐碱亲本长白９号，而其余增效等

位基因均来自碱敏感亲本高产１０６。基因的作用方

式主要为显性和超显性。

２．２．２　发芽率的相对碱害率

共检测到碱胁迫下与发芽率的相对碱害率相关

的ＱＴＬ６个，分别位于第２、６、６、７、９和１２染色体

上，ＬＯＤ变异范围为２．２５～３．４９，对表型变异的贡

献率范围为４．８２％～２８．０７％。其中位于第２染色

体ＲＭ２９!ＲＭ２２１区间的狇犚犌犆２、位于第６染色

体ＲＭ２２５－ＲＭ２０４区间的狇犚犌犆６１、位于第９染

色 体ＲＭ２１９－ＲＭ３７００区间的狇犚犌犆９和位于第

图２　碱胁迫下水稻发芽期耐碱性的ＱＴＬ区间分布图

Ｆｉｇ．２．ＬｉｋｅｌｉｈｏｏｄｉｎｔｅｒｖａｌｓｆｏｒＱＴＬｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈａｌｋａｌｉｔｏｌｅｒａｎｃｅａｔｔｈｅｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｓｔａｇｅｕｎｄｅｒａｌｋａｌｉｓｔｒｅｓｓ．

２９５ 中国水稻科学（犆犺犻狀犑犚犻犮犲犛犮犻）　第２３卷第６期（２００９年１１月）



１２染色体ＲＭ２６０－ＲＭ３２２６区间的狇犚犌犆１２对表

型变异的贡献率较大，分别为２８．０７％、１５．３５％、

１５．６１％和１８．９１％，为主效基因。在所检测到的６

个ＱＴＬ中，狇犚犌犆２、狇犚犌犆６１ 和狇犚犌犆９ 的增效

等位基因来自耐碱亲本长白９号，而其余 ＱＴＬ的

增效等位基因来自碱敏感亲本高产１０６。基因的作

用方式主要为部分显性和超显性。

３　讨论

３．１　水稻发芽期耐碱性遗传

已有研究表明，水稻耐盐碱性是一个复杂的遗

传性状。Ａｋｂａｒ等［２１２２］研究指出，在盐胁迫下，至

少有３对基因控制水稻产量性状。Ａｋｂａｒ等［２３］又

认为，盐胁迫下水稻苗期的苗高、地上部Ｎａ＋、Ｃｌ－

含量、茎叶干质量、根部干质量等性状具有较强的基

因加性效应，遗传力较高。Ｍｏｅｌｊｏ等［２４］研究表明，

盐胁迫下水稻单株死叶率和茎叶干质量的遗传变异

主要表现为等位基因间的加性效应和互作。Ｊｏｎｅｓ

等［２５］研究发现，水稻苗期耐盐性可能由少数几个基

因所控制，其遗传变异来源于加性和显性效应，并以

加性遗传效应为主。Ｑｉ等［２６］研究表明，碱胁迫下

死叶率由多基因所控制，而死苗率由主效和微效基

因共同控制；祁栋灵等［２７］又研究指出，碱胁迫下水

稻幼苗前期根数、根长和苗高及其相对碱害率均表

现为具有１～２个峰的连续分布，为由主效基因和微

效基因共同控制的数量性状。

本研究表明，在０．１５％ Ｎａ２ＣＯ３碱溶液胁迫

下，Ｆ３株系的发芽率及其相对碱害率的株系次数分

布呈接近正态的连续分布，表明发芽率及其相对碱

害率是由多基因控制的数量性状；碱胁迫下发芽率

及其相对碱害率相关ＱＴＬ的增效等位基因主要表

现为部分显性、显性或超显性。说明水稻发芽率及

其相对碱害率在杂交早期后代不易稳定，而在高世

代才稳定，故对其进行选择时，要在世代相对较稳定

时进行。

３．２　水稻发芽期耐碱性犙犜犔定位

前人［８１４］以水稻植株体内盐离子浓度、生物积

累量、耐盐性、产量性状等作为耐盐性指标，已检测

到与水稻耐盐性相关的ＱＴＬ几十个，这些ＱＴＬ集

中分布于第１、６和７染色体上。而至今有关水稻发

芽期耐碱性的ＱＴＬ检测未见报道。Ｌｉｎ等［１１］在第

１、６和７染色体上检测到与幼苗生存率相关的

ＱＴＬ３个，其中犛犖犆７ 和犛犓犆１ 为主效ＱＴＬ，分

别解释表型变异的４８．５％和４０．１％。顾兴友等［１３］

检测到与水稻苗期耐盐性相关的ＱＴＬ４个，分别分

布在第５、６、７和９染色体上，其所有增效等位基因

来自耐盐亲本。林鸿宣等［９］在第５染色体上检测

到盐胁迫下与幼苗存活天数相关的ＱＴＬ１个，对表

型变异的贡献率达到１１．６％。Ｐｒａｓａｄ等［８］在第５、

６、７和１０染色体上检测到与幼苗期耐盐性相关的

ＱＴＬ７个。孙勇等［２８］在除第５和１０染色体外的

其他染色体上检测到与６个性状相关的 ＱＴＬ２３

个，包括与叶片耐盐级别相关的ＱＴＬ５个、与幼苗

存活天数相关的ＱＴＬ６个、与地上部Ｋ＋浓度相关

的ＱＴＬ４个、与地上部Ｎａ＋浓度相关的ＱＴＬ４个、

与根Ｋ＋浓度相关的ＱＴＬ１个、与根Ｎａ＋浓度相关

的ＱＴＬ３个。

本研究共检测到与碱胁迫下水稻发芽率及其相

对碱害率相关的 ＱＴＬ１３个。其中，与发芽率相关

的狇犌犆６和与发芽率相对碱害率相关的狇犚犌犆２、

狇犚犌犆６１、狇犚犌犆９和狇犚犌犆１２ 对表型变异的贡献

率较 大，分 别 为 １２．６１％、２８．０７％、１５．３５％、

１５．６１％和１８．９１％，为主效基因。狇犌犆６与狇犚犌犆

６１、狇犌犆９ 与狇犚犌犆９分别位于第６和第９染色体

的相同区间，两个标记间距离相对较近，分别为

１１．３ｃＭ 和１８．０ｃＭ，而狇犚犌犆２、狇犚犌犆１１２ 和

狇犚犌犆１２所处的标记区间距离较远，分别为４７．５

ｃＭ、４２．５ｃＭ 和４８．３ｃＭ。对前２个ＱＴＬ有必要

探讨其相邻标记在分子标记辅助选择中应用的可能

性，而后３个ＱＴＬ需要进一步精细定位。

将本研究所检测的 ＱＴＬ作相互比较可以发

现，狇犌犆６ 与狇犚犌犆６１、狇犌犆９ 与狇犚犌犆９、狇犌犆１２

与狇犚犌犆１２ 分别位于染色体的相同区间。与 Ｑｉ

等［２６］和祁栋灵等［２７］利用相同作图群体所报道的

有关死叶率和死苗率相关的ＱＴＬ以及幼苗前期的

有关 ＱＴＬ进行比较则可发现，狇犚犌犆２ 与狇犇犔犚２

２［２６］、狇犌犆６和狇犚犌犆６１与狇犇犛犚６１［２６］、狇犚犌犆６

２ 与狇犇犔犚６１
［２６］、狇犌犆１０ 与狇犇犔犚１０２［２６］、狇犌犆

１１１ 与狇犇犛犚１１１
［２６］、狇犌犆１１２ 与狇犚犚犖１１１ 和

狇犚犔１１１
［２７］分别位于染色体的相同区间。这些位

于同一区间的ＱＴＬ可能为同一ＱＴＬ，一因多效，或

者为非常相近的紧密连锁的 ＱＴＬ。而与 Ｐｒａｓａｄ

等［８］研究结果比较，狇犌犆６ 和狇犚犌犆６１ 与盐胁迫

下狇犛犌犈犕６
［８］均位于第６染色体，且相互很近。

本研究所检测到的１３个发芽期耐碱性 ＱＴＬ

中，５个ＱＴＬ的增效等位基因来自耐碱亲本长白９

号，而其余 ＱＴＬ的增效等位基因来自碱敏感亲本

高产１０６。这说明耐碱性基因并不完全来自耐碱亲

３９５祁栋灵等：粳稻发芽期耐碱性的ＱＴＬ检测



本，碱敏感亲本中也可能隐藏着一些耐碱基因，通过

杂交遗传重组而表达出来。Ｘｉａｏ等［２９］从低产的马

来西亚野生稻第１和２染色体中检测到分别增产

１８％和１７％的ＱＴＬ；Ｌｉ等［３０］在低产野生稻中检测

到对表型变异的贡献率分别达１１％和１６％的高产

ＱＴＬ。韩龙植等［３１］所检测到的与幼苗期耐冷性和

分蘖期耐冷性相关 ＱＴＬ增效等位基因中，一半以

上来自冷敏亲本。这种类似现象在水稻育种研究中

常常会出现，至于其遗传机理目前尚不清楚，需要深

入研究。

本研究所选用的组合为粳粳杂交。由于两个亲

本的亲缘关系较近，尽管从８４０对ＳＳＲ引物中筛选

到１０６对两个亲本间扩增条带有差异的引物，但能

够采用的只有７４对，所采用的ＳＳＲ标记相对较少，

构建的遗传图谱中ＳＳＲ标记覆盖度较低。这会影

响到 ＱＴＬ的检测效果，需要进一步增加分子图谱

上ＳＳＲ标记覆盖度，以检测更多的相关ＱＴＬ。
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ｒｉｃｅｖａｒｉｅｔｉｅｓ．犑狆狀犑犅狉犲犲犱犻狀犵，１９７２，２２（５）：２７８２８４．

［２２］ＡｋｂａｒＭ，ＹａｂｕｎｏＴ．Ｂｒｅｅｄｉｎｇｓａｌｉｎｅｒｅｓｉｓｔａｎｔｖａｒｉｅｔｉｅｓｏｆ

ｒｉｃｅ：ＩＶ．Ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅｏｆｄｅｌａｙｅｄｔｙｐｅｐａｎｉｃｌｅｓｔｅｒｉｌｉｔｙｉｎｄｕｃｅｄ

ｂｙｓａｌｉｎｉｔｙ．犑狆狀犑犅狉犲犲犱犻狀犵，１９７７，２７（３）：２３７２４０．

［２３］ＡｋｂａｒＭ，ＫｈｕｓｈＧＳ，ＨｉｌｌｅｒｉｓｌａｍｂｅｒｓＤ．Ｇｅｎｅｔｉｃｓｏｆｓａｌｔｔｏｌ

ｅｒａｎｃｅｉｎｒｉｃｅ／／ＢａｎｔａＳＪ．ＲｉｃｅＧｅｎｅｔｉｃｓⅠ．Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ

ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＲｉｃｅＧｅｎｅｔｉｃｓＳｙｍｐｏｓｉｕｍ．Ｍａｎｉｌａ，Ｐｈｉｌｉｐｐｉｎｅｓ：

ＩＲＲＩ，１９８５：３９９４０９．

［２４］ＭｏｅｌｊｏｐａｗｉｒａＳ，ＩｋｅｈａｓｈｉＨ．Ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅｏｆｓａｌｔｔｏｌｅｒａｎｃｅｉｎ

ｒｉｃｅ．犈狌狆犺狔狋犻犮犪，１９８１，３０（２）：２９１２３０．

［２５］ＪｏｎｅｓＭ Ｐ．Ｇｅｎｅｔｉｃａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓａｌｔｔｏｌｅｒａｎｃｅｉｎｍａｎｇｒｏｖｅ

ｓｗａｍｐｒｉｃｅ／／ＢａｎｔａＳＪ．ＲｉｃｅＧｅｎｅｔｉｃｓⅠ．Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅ

ＩｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌＲｉｃｅＧｅｎｅｔｉｃｓＳｙｍｐｏｓｉｕｍ．Ｍａｎｉｌａ，Ｐｈｉｌｉｐｐｉｎｅｓ：

ＩＲＲＩ，１９８５：４１１４２２．

［２６］ＱｉＤＬ，ＧｕｏＧＺ，ＬｅｅＭＣ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｑｕａｎｔｉｔａ

ｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉｆｏｒｔｈｅｄｅａｄｌｅａｆｒａｔｅａｎｄｔｈｅｓｅｅｄｌｉｎｇｄｅａｄｒａｔｅ

ｕｎｄｅｒａｌｋａｌｉｎｅｓｔｒｅｓｓｉｎｒｉｃｅ．犑犌犲狀犲狋犌犲狀，２００８，３５（５）：２９９

３０５．

［２７］祁栋灵，郭桂珍，李明哲，等．碱胁迫下粳稻幼苗前期耐碱性

的数量性状基因座检测．作物学报，２００９，３５（２）：３０１３０８．

［２８］孙　勇，藏金萍，王　韵，等．利用回交导入系群体发掘水稻

种质资源中的有利耐盐 ＱＴＬ．作物学报，２００７，３３（１０）：

１６１１１６１７．

［２９］ＸｉａｏＪＨ，ＧｒａｎｄｉｌｌｏＳ，ＡｈｎＳＮ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｓｆｒｏｍｗｉｌｄｒｉｃｅ

ｉｍｐｒｏｖｅｙｉｅｌｄ．犖犪狋狌狉犲，１９９６，３８４：２２３２２４．

［３０］ＬｉＤＪ，ＳｕｎＣＱ，ＦｕＹＣ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎａｎｄｍａｐｐｉｎｇｏｆ

ｇｅｎｅｓｆｏｒｉｍｐｒｏｖｉｎｇｙｉｅｌｄｆｒｏｍＣｈｉｎｅｓｅｃｏｍｍｏｎｗｉｌｄｒｉｃｅ（犗．

狉狌犳犻狆狅犵狅狀 Ｇｒｉｆｆ．）ｕｓｉｎｇａｄｖａｎｃｅｄｂａｃｋｃｒｏｓｓＱＴＬａｎａｌｙｓｉｓ．

犆犺犻狀犲狊犲犛犮犻犅狌犾犾，２００２，４７（１８）：１５３３１５３７．

［３１］韩龙植，乔永利，曹桂兰，等．水稻生长早期耐冷性 ＱＴＬ分

析．中国水稻科学，２００５，１９（２）：１２２１２６．

４９５ 中国水稻科学（犆犺犻狀犑犚犻犮犲犛犮犻）　第２３卷第６期（２００９年１１月）


