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7�摘　要：利用由１８１个家系组成的Ｌｅｍｏｎｔ／特青籼粳交重组自交系群体，以及由１６１个 ＲＦＬＰ、ＳＳＲ标记和３个形态标
7�记构建的全长为１９１６．５ｃＭ、覆盖水稻基因组１２ 条染色体的连锁图，采用线性模型的复合区间作图方法（ＱＴＬＭａｐｐｅｒ

Ｖ１．０），对粒长、粒宽、长宽比和垩白度等４个稻米品质性状的数量性状座位（ＱＴＬ）进行了分析。在水稻的所有１２条染色
体上共定位到７个加性主效 ＱＴＬ和１９对上位性 ＱＴＬ，其中控制粒长、粒宽、长宽比的主效 ＱＴＬ各２个，控制垩白度的

ＱＴＬ１个，分别解释１２．８％、４０．０％、２６．０％和４２．１％的表型变异；共检测到６对影响垩白度、６对影响粒长、７对影响长宽
比的上位性 ＱＴＬ，分别解释５２．２％、３１．３％和３８．２％ 的表型变异。结果表明，上位性ＱＴＬ和主效 ＱＴＬ一样在稻米粒形和

7�垩白度的遗传中起着重要的作用。
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7�　　 稻米粒形（包括粒长、粒宽和长宽比）和垩白，

是稻米品质中非常重要的指标，直接关系到稻米的

商用价值，与蒸煮食用品质、加工品质等也密切相

关。就我国目前大面积推广品种而言，品质和产量

通常不协调，因此，有必要对稻米外观品质相关性状

展开深入研究，探索其遗传规律，并结合现代育种方

法选育优质的品种。

7�现有研究表明，稻米品质性状主要表现为数量

遗传行为，大多受微效多基因控制，其遗传基础较为

复杂，使得遗传研究非常困难 7�［１-５］ 7�。自２０世纪８０

年代以来，分子标记技术的迅猛发展，为深入研究稻

米品质的遗传机理提供了新的研究策略和技术体

系。前人对稻米粒形和垩白的遗传基础已进行了一

些ＱＴＬ定位研究。Ｈｅ等 7�［６］ 7�发现产量与米质ＱＴＬ

间并没有明显的连锁关系，对丰产与优质性状的聚

合育种是可能的；Ｔａｎ等 7�［７］ 7�研究表明粒长、粒宽通

常由１个主效基因和１～２个微效基因控制，粒长与

垩白的主效基因在不同的染色体上，可分别进行调

控；邢永忠等 7�［４］ 7�利用Ｆ 7�２∶３ 7�家系和重组自交系群体

对汕优６３谷粒形状进行了分子定位分析，检测到若

干个数量性状座位和１个基因与环境的互作效应。

这些工作为进一步了解水稻粒形和垩白的遗传机理
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7�提供了有益信息。

7�最近的水稻 ＱＴＬ研究表明，上位性效应对数

量性状有重要作用，但到目前为止，上位性效应对稻

米粒形和垩白的影响尚未见报道。本研究以一套

“Ｌｅｍｏｎｔ／特青”的重组自交系群体为材料，利用

ＲＦＬＰ和ＳＳＲ连锁图和基于混合线性模型的复合

区间作图方法，进行稻米粒长、粒宽、长宽比及垩白

度的主效 ＱＴＬ和上位性效应分析，旨在探讨稻米

外观品质的分子遗传基础，为其遗传改良和分子标

记辅助选择提供更为可靠的理论依据。

7�１　材料与方法

7�１．１　试验材料与性状考查

7�Ｌｅｍｏｎｔ是美国南部的一个半矮秆优质粳稻品

种，特青是来源于中国广东省的一个高产籼稻品种。

Ｌｅｍｏｎｔ／特 青 重 组 自 交 系（ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄ

ｌｉｎｅｓ，ＲＩＬ）群体于２００７年旱季种植在国际水稻研

究所试验田，１月２５日播种，２月１４日移栽，每个株

系栽２行，每行１２株，株行距为１６．５ｃｍ×２５．０

ｃｍ，常规田间管理，共有１８１个重组自交系和２个

亲本（Ｌｅｍｏｎｔ和特青）获得足够数量种子，用于稻

米品质分析。成熟时，每株系随机选择１０个单穗用

于稻米粒形和垩白度分析，随机取１００粒用稻谷外

观检测仪Ｃｅｒｖｉｔｅｃ（ＦＯＳＳ）分析籽粒长、宽、长宽比

和垩白度，每株系各分析３个样品、每个样品３０ｇ，

以３次测定间的平均值用于统计分析和 ＱＴＬ分

析。

7�１．２　遗传连锁图谱构建

7�对所 有 ＲＩＬ 群 体 进 行 基 因 型 检 测，用

ＭＡＰＭＡＫＥＲ／ＥＸＰＶｅｒｓｉｏｎ３．０软件构建分子连

锁图谱，用 Ｋｏｓａｍｂｉ函数将重组值转化为遗传距离

（ｃＭ），该连锁图谱包括５６个 ＲＦＬＰ标记、１０５个

ＳＳＲ标记及３个形态标记：光叶（ｇｈ-１）、紫稃尖（Ｃ）

和酚反应（Ｐｈ），图谱覆盖１９１６．５ｃＭ，标记间平均

距离１１．７６ｃＭ。

7�１．３　数据分析与ＱＴＬ定位

7�采用ＳＡＳＰＲＯＣＣＯＲＲ作性状相关分析，确定

7�与性状显著相关的标记位点（显著水平 Ｐ＜０．００５），

同时应用基于混合线性模型方法 7�［８］ 7�的 ＱＴＬＭａｐ-

ｐｅｒ１．６统计软件在水稻整个染色体组每隔２ｃＭ 检

7�测ＱＴＬ存在的可能性，并对所有的非等位位点互

作进行显著性检验，确定达显著水平的上位性效应，

显著性阈值设定为 Ｐ＜０．００５。ＱＴＬ和互作的有关

参数如加性效应和贡献率等由ＱＴＬＭａｐｐｅｒ１．６软

7�件估算出。ＱＴＬ命名遵循 ＭｃＣｏｕｃｈ等 7�［９］ 7�的规则。

7�２　结果与分析

7�２．１　稻米粒形和垩白度在双亲及 ＲＩＬ群体中的表

现

7�所有考查性状在双亲间均存在显著差异，在重

组自交系后代出现超亲分离，峭度和偏斜度均小于

１，分离呈正态分布（表１）。其中特青具有较大的垩

白度和粒宽，而Ｌｅｍｏｎｔ则有较大的粒长和长宽比，

垩白度和长宽比的变异系数相对较大。

7�２．２　稻米粒形和垩白度的主效ＱＴＬ

7�应用单标记方差分析及统计软件ＱＴＬＭａｐｐｅｒ

进行粒形和垩白度的 ＱＴＬ 定位，单标记方差分析

与区间作图分析的结果相同。所定位的 ＱＴＬ及其

标记区间和加性效应分析结果列于表２，ＲＦＬＰ及

ＳＳＲ标记在染色体上的位置见图１。检测到１个垩

白度加性主效应ＱＴＬ（ｑＣＤ-７），位于第７染色体上，

7�加性效应为－３．９２，即来自特青的等位基因起增效

作用，贡献率为１２．７７％。粒长共检测到２个ＱＴＬ，

7�分别位于第１和第７染色体上，ｑＧＬ-１和ｑＧＬ-７由

来自Ｌｅｍｏｎｔ的等位基因起增效作用，其中 ｑＧＬ-７

的贡献率达 ３４．９５％。与粒宽有关的 ２ 个主效

ＱＴＬ，分别定位于第５和第７染色体上，加性效应

都为负值，即由来自特青的等位基因起增效作用，其

7�表１　亲本及重组自交系稻米粒形和垩白度的表现

7�Ｔａｂｌｅ１．ＰｈｅｎｏｔｙｐｉｃｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｏｆｇｒａｉｎｓｈａｐｅａｎｄｃｈａｌｋｉｎｅｓｓｄｅｇｒｅｅｉｎｔｈｅｐａｒｅｎｔｓａｎｄＬｅｍｏｎｔ／ＴｅｑｉｎｇＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

7�性状

7�Ｔｒａｉｔ

7�Ｌｅｍｏｎｔ

7�（Ｐ 7�１ 7�）

7�Ｍｅａｎ±ＳＤ

7�特青Ｔｅｑｉｎｇ

7�（Ｐ 7�２ 7�）

7�Ｍｅａｎ±ＳＤ

7�重组自交系ＲＩＬ

7�平均值±标准差

7�Ｍｅａｎ±ＳＤ

7�范围

7�Ｒａｎｇｅ

7�变异系数

7�ＣＶ／％

7�峭度

7�Ｋｕｒｔｏｓｉｓ

7�偏斜度

7�Ｓｋｅｗｎｅｓｓ

7�垩白度ＣＤ／％ 7�１１ ��．００±３．５６ 7�４７ �M．００±４．４５ 7�３６ ��．３９±４．０１ 7�４ ��．００～７１．００ 7�１６  �．８ 7�－０ "�．１５ 7�０ $o．５６

7�粒长ＧＬ／ｍｍ 7�６ ��．４１±０．５３ 7�５ �M．１０±０．３８ 7�５ ��．５６±０．５４ 7�４ ��．７５～６．８８ 7�９  �．７ 7�０ "�．８３ 7�－０ $o．６０

7�粒宽ＧＷ／ｍｍ 7�２ ��．０３±０．１９ 7�２ �M．４０±０．１６ 7�２ ��．２８±０．１９ 7�１ ��．８４～２．７２ 7�８  �．５ 7�０ "�．１６ 7�－０ $o．８１

7�长宽比ＬＷＲ 7�３ ��．１６±０．３２ 7�２ �M．１３±０．２７ 7�２ ��．４７±０．４２ 7�１ ��．８６～３．６４ 7�３８  �．５ 7�０ "�．７０ 7�－０ $o．５３

7�　　 ＣＤ，Ｃｈａｌｋｉｎｅｓｓｄｅｇｒｅｅ；ＧＬ，Ｇｒａｉｎｌｅｎｇｔｈ；ＧＷ，Ｇｒａｉｎｗｉｄｔｈ；ＬＷＲ，Ｇｒａｉｎｌｅｎｇｔｈｔｏｗｉｄｔｈｒａｔｉｏ．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｉｎｔｈｅｔａｂｌｅｓｂｅｌｏｗ．
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7�表２　用Ｌｅｍｏｎｔ／特青ＲＩＬ群体定位稻米粒形和垩白度主效数量性状座位（Ｍ-ＱＴＬ）

7�Ｔａｂｌｅ２．ＭａｉｎｅｆｆｅｃｔＱＴＬｓｆｏｒｇｒａｉｎｓｈａｐｅａｎｄｃｈａｌｋｉｎｅｓｓｄｅｇｒｅｅｍａｐｐｅｄｉｎＬｅｍｏｎｔ／ＴｅｑｉｎｇＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

7�性状

7�Ｔｒａｉｔ

7�染色体

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�数量性状座位

7�ＱＴＬ

7�标记区间

7�Ｉｎｔｅｒｖａｌ

7�ＬＯＤ值

7�ＬＯＤｓｃｏｒｅ

7�加性效应

7�Ａｄｄｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔ

7�Ｐ 7�值

7�Ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ

7�贡献率

7�Ｈ 7�２ 7�／％

7�垩白度ＣＤ 7�７ ��7�ｑＣＤ-７ 7�ＲＭ１１ ��7�－ 7�ＯＳＲ４ �C7�４ ��．８３ 7�－３  �．９２ 7�＜０ "�．０００１ 7�１２ $�．７７

7�粒长ＧＬ 7�１ ��7�ｑＧＬ-１ 7�ＲＭ２３ ��7�－ 7�Ｗ１７０６５ ��7�２ ��．７３ 7�０  �．１２ 7�０ "�．０００４ 7�５ $�．０５

7�７ ��7�ｑＧＬ-７ 7�ＲＭ１１ ��7�－ 7�ＯＳＲ４ �C7�５ ��．６０ 7�０  �．３０ 7�＜０ "�．０００１ 7�３４ $�．９５

7�粒宽ＧＷ 7�５ ��7�ｑＧＷ-５ 7�Ｎ１０１５０ ��7�－ 7�Ｙ１０４９ �Z7�３ ��．８６ 7�－０  �．０６ 7�＜０ "�．０００１ 7�１０ $�．３９

7�７ ��7�ｑＧＷ-７ 7�ＲＭ１１ ��7�－ 7�ＯＳＲ４ �C7�６ ��．５１ 7�－０  �．７８ 7�＜０ "�．０００１ 7�１５ $�．６３

7�长宽比ＬＷＲ 7�７ ��7�ｑＬＷＲ-７ �f7�ＲＭ１１ ��7�－ 7�ＯＳＲ４ �C7�９ ��．６１ 7�０  �．１７ 7�＜０ "�．０００１ 7�１９ $�．１７

7�９ ��7�ｑＬＷＲ-９ 7�ＲＭ２０５ ��7�－ 7�ＲＺ４０４ �]7�８ ��．０５ 7�０  �．１９ 7�＜０ "�．０００１ 7�２２ $�．９７

7�贡献率分别为１０．３９％和１５．６３％。检测到与籽粒

长宽比有关的２个主效 ＱＴＬ，分别位于第７和第９

染色体上，加性效应分别为０．１７和 ０．１９，来自

7�Ｌｅｍｏｎｔ的等位基因起增效作用，单个 ＱＴＬ的贡献

率都在１５％以上。

7�　　由图１还可以看出，第７染色体的 ＲＭ１１－

ＯＳＲ４区间是粒长、粒宽、长宽比和垩白度的共同基

因座位，这很可能是一个多效基因座位，即“一因多

效”，也有可能这几个座位是紧密连锁在一起的。进

一步试验可以通过扩大分析群体，或者直接利用获

得的主效 ＱＴＬ构建近等基因系，同时提高遗传图

谱密度，进行精细定位研究，目前相关的研究工作正

在进行。

7�２．３　上位性效应分析

7�共检测到１９对显著影响稻米粒形和垩白度的

加性×加性上位性 ＱＴＬ，分布在所有１２条染色体

上，大多数互作的平均贡献率小于主效 ＱＴＬ（表３、

图１）。绝大多数互作发生在２个随机位点之间，仅

有２对互作发生在１个主效 ＱＴＬ与１个随机位点

之间，没有检测到２个主效 ＱＴＬ之间的互作。

7�检测到控制垩白度的加性×加性上位性 ＱＴＬ

６对，涉及到９条染色体，其中有３对的亲本型上位

性效应大于重组型上位性效应，有３对的重组型上

位性效 应大于亲本型上位性效应，其贡献率从

４．２６％ 到 ２０．８３％ 不 等，总 表 型 贡 献 率 高 达

５２．１７％。这说明上位性效应对该群体垩白度的遗

传具有重要作用。

7�检测到控制粒长的６对加性× 加性上位性

ＱＴＬ，只有２对的重组型上位性效应大于亲本型上

位性效应，有４对的亲本型上位性效应大于重组型

上位性效应，其贡献率为３．０５％～８．０５％，总表型

贡献率为３１．３１％，这说明粒长受上位性效应的影

响较大。

7�有７对加性×加性上位性 ＱＴＬ控制籽粒长宽

比，只有２对的亲本型上位性效应大于重组型上位

性效应，有５对的重组型上位性效应大于亲本型上

位性效应，其贡献率为２．９７％～１２．０１％，总表型贡

献率为３８．２０％，说明上位性效应对籽粒长宽比具

有较为重要的作用。

7�有２个加性效应的 ＱＴＬ即ｑＣＤ-２和ｑＬＷＲ-９

参与了上位性效应的形成，其余的１７对上位性效应

发生在２个未检测到显著加性效应的 ＱＴＬ之间。

未检测到控制粒宽的显著上位性效应。这一研究结

果与芮重庆等 7�［１０］ 7�的报道一致。可见粒宽主要受主

效ＱＴＬ的影响，可能不存在上位性效应。

7�３　讨论

7�本研究对稻米粒形和垩白度进行了 ＱＴＬ 定

位，共定位到７个主效 ＱＴＬ，其中多数与其他群体

定位的 ＱＴＬ所在染色体和标记区间相同或相近。

如第７染色体上同时控制粒长、粒宽、长宽比和垩白

7�度的共同基因座位，位于标记区间 ＲＭ１１－ＯＳＲ４。

Ａｍａｒａｗａｔｈｉ等 7�［１１］ 7�检 测 到 的标 记 区 间 ＲＭ１１－

ＲＭ５０５也处在这一位点上，并且同时控制粒长、粒

宽和长宽比，但该文没有分析垩白度指标。位于第

５染色体 Ｎ１０１５０－Ｙ１０４９控制粒宽的 ｑＧＷ-５与

Ｔａｎ等 7�［７］ 7�检测到的ＲＧ３６０－Ｇ７３４ａ紧密相连，推测

这两个位点很可能就是同一个基因座。但本研究定

位的控制垩白度的ＱＴＬ，还未见有相同的报道。这

一方面与垩白度遗传的复杂及相关定位研究较少有

关，另外有可能是供试亲本的遗传背景不同及ＱＴＬ

定位的表达易受环境条件的制约。

7�许多研究表明，控制稻米外观品质的 ＱＴＬ常

常定位于相同或相近的染色体区段 7�［１２-１３］ 7�。本研究

发现与粒长、粒宽、长宽比和垩白度相关的 ＱＴＬ

（ｑＧＬ-７、ｑＧＷ-７、ｑＬＷＲ-７和ｑＣＤ-７）定位在第７染

色体 的 ＲＭ１１－ ＯＳＲ４ 区 间，贡 献 率 分 别 为

7�３４．９５％、 7�２５．６３％、１９．１７％和１２．７７％，且对垩白度

7�７５２ 7�雷东阳等：稻米粒形和垩白度的 ＱＴＬ定位和上位性分析
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7�图１　Ｌｅｍｏｎｔ和特青重组自交系群体连锁图谱检测到的主效和上位性 ＱＴＬ

7�Ｆｉｇ．１ Ｇｅｎｅｔｉｃｌｏｃａｔｉｏｎｓｏｆｍａｉｎ-ｅｆｆｅｃｔＱＴＬｓａｎｄｅｐｉｓｔａｔｉｃｌｏｃｉａｆｆｅｃｔｉｎｇｇｒａｉｎｓｈａｐｅａｎｄｃｈａｌｋｉｎｅｓｓｄｅｇｒｅｅｉｎｔｈｅＬｅｍｏｎｔ／ＴｅｑｉｎｇＲＩＬ

7�ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．
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7�表３　用Ｌｅｍｏｎｔ／特青ＲＩＬ群体定位水稻粒形和垩白度上位性数量性状座位（Ｅ-ＱＴＬ）

7�Ｔａｂｌｅ３．Ｅｐｉｓｔａｔｉｃ-ｅｆｆｅｃｔＱＴＬｓｆｏｒｇｒａｉｎｓｈａｐｅａｎｄｃｈａｌｋｉｎｅｓｓｄｅｇｒｅｅｍａｐｐｅｄｉｎＬｅｍｏｎｔ／ＴｅｑｉｎｇＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

7�性状和染色体

7�Ｔｒａｉｔａｎｄ

7�ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�标记区间

7�Ｉｎｔｅｒｖａｌ（ｉ）

7�染色体

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�标记区间

7�Ｉｎｔｅｒｖａｌ（ｊ）

7�ＬＯＤ值

7�ＬＯＤｓｃｏｒｅ
7�Ａ 7�ｉ
7�１） 7�Ａ 7�ｊ 7�Ａ 7�ｉｊ
7�２）
7�Ｐ 7�ｉｊ 7�值

7�Ｐ 7�ｉｊ 7�ｓｃｏｒｅ

7�贡献率

7�Ｈ 7�２ 7�／％

7�垩白度 Ｃｈａｌｋｉｎｅｓｓｄｅｇｒｅｅ

7�２ ��7�ＲＭ３２４ �J7�－ 7�ＣＤＯ７１８ ��7�１２ ��7�ＲＧ８６９ �t7�－ 7�ＯＳＲ２０ ��7�５ ��．７９ 7�－２ �E．３４ 7�＊＊ 7�－３ !�．１１ 7�０ "�．０００１ 7�４ $�．２６

7�４ ��7�ＲＭ３０７ �J7�－ 7�ＲＧ１０９４ｅ 7�７ ��7�ＲＭ２３４ �t7�－ 7�ＣＤＯ４０５ �+7�８ ��．７５ 7�－２ ��．２３ 7�＊ 7�－６ !�．８８ 7�＜０ "�．０００１ 7�２０ $�．８３

7�５ ��7�ＯＳＲ３５ �J7�－ 7�ｇｌ-１ 7�９ ��7�ＲＺ６９８ �t7�－ 7�ＲＭ２１９ ��7�４ ��．５２ 7�３ !�．８５ 7�＜０ "�．０００１ 7�６ $�．５４

7�５ ��7�ＲＭ１３ �J7�－ 7�Ｎ１０１５０ ��7�６ ��7�Ｃ 7�－ 7�ＲＭ５０ ��7�５ ��．９９ 7�－４ !�．３０ 7�＜０ "�．０００１ 7�８ $�．１３

7�５ ��7�Ｎ１０１５０ �J7�－ 7�Ｙ１０４９ ��7�１０ ��7�ＲＭ２２８ �t7�－ 7�ＲＭ３３３ ��7�３ ��．１８ 7�３ !�．２０ 7�０ "�．０００４ 7�４ $�．５２

7�５ ��7�ＲＭ１６３ �J7�－ 7�ＲＭ１６１ ��7�１１ ��7�ＲＧ１０２２ �t7�－ 7�ＲＭ１６７ ��7�５ ��．０１ 7�４ !�．２３ 7�０ "�．０００１ 7�７ $�．８９

7�粒长Ｇｒａｉｎｌｅｎｇｔｈ

7�１ ��7�ＲＭ１０４ �J7�－ 7�ＲＺ１４ ��7�１０ ��7�ＲＭ２７１ �t7�－ 7�ＲＺ４００ ��7�４ ��．７４ 7�０ !�．１４ 7�＜０ #'．０００１ 7�６ $�．４５

7�２ ��7�ＯＳＲ２６ �J7�－ 7�ＲＭ２０８ ��7�３ ��7�ＯＳＲ３１ �t7�－ 7�ＲＭ１６８ ��7�２ ��．８７ 7�０ !�．１２ 7�０ #'．０００７ 7�４ $�．５５

7�３ ��7�Ｇ０６０７５ �J7�－ 7�ＲＭ１５６ ��7�９ ��7�ＲＭ３１６ �t7�－ 7�Ｊ０１０９０ ��7�５ ��．８２ 7�－０ !�．１４ 7�＜０ #'．０００１ 7�５ $�．７６

7�３ ��7�ＲＭ１６ �J7�－ 7�ＲＺ４０３ｂ 7�３ ��7�ＲＭ２２７ �t7�－ 7�ＲＭ８５ ��7�３ ��．０１ 7�０ !�．１０ 7�０ #'．０００３ 7�３ $�．０５

7�４ ��7�Ｐｈ 7�－ 7�Ｇ１７７ ��7�７ ��7�Ｇ０６０８０ �t7�－ 7�ＲＭ２１４ ��7�５ ��．５９ 7�０ !�．１７ 7�＜０ #'．０００１ 7�８ $�．０５

7�５ ��7�ＲＭ１３ �J7�－ 7�Ｎ１０１５０ ��7�８ ��7�ＲＭ２３０ �t7�－ 7�ＲＭ２６４ ��7�４ ��．３３ 7�０ ��．１１ 7�＊＊ 7�－０ !�．１１ 7�０ #'．００２２ 7�３ $�．４５

7�长宽比 Ｇｒａｉｎｌｅｎｇｔｈｔｏｗｉｄｔｈｒａｔｉｏ

7�２ ��7�ＯＳＲ２６ �J7�－ 7�ＲＭ２０８ ��7�３ ��7�ＯＳＲ３１ �t7�－ 7�ＲＭ１６８ ��7�４ ��．５３ 7�－０ !�．１１ 7�＜０ #'．０００１ 7�５ $�．８６

7�３ ��7�ＲＭ１６８ �J7�－ 7�Ｇ２４９ ��7�１２ ��7�ＲＧ９０１ �t7�－ 7�ＲＭ２３５ ��7�３ ��．２９ 7�－０ !�．１０ 7�０ #'．０００３ 7�４ $�．６０

7�４ ��7�Ｐｈ 7�－ 7�Ｇ１７７ ��7�６ ��7�Ｇ２９４ａ 7�－ 7�Ｇ１３１４ｂ 7�４ ��．４６ 7�０ !�．１１ 7�＜０ #'．０００１ 7�５ $�．５６

7�４ ��7�Ｇ１７７ �J7�－ 7�ＲＧ１４３ ��7�９ ��7�ＲＭ２４２ �t7�－ 7�ＲＭ２７８ ��7�３ ��．４９ 7�－０ !�．０８ 7�０ #'．００１０ 7�３ $�．２３

7�５ ��7�ＲＭ１３ �J7�－ 7�Ｎ１０１５０ ��7�８ ��7�ＲＭ２３０ �t7�－ 7�ＲＭ２６４ ��7�３ ��．６３ 7�－０ !�．０９ 7�０ #'．００１０ 7�３ $�．９７
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7�　　 7�１） 7�Ａ 7�ｉ 7�、Ａ 7�ｊ 7�、Ａ 7�ｉｊ 7�分别表示区间ｉ和区间ｊ的加性效应及区间ｉ、ｊ之间的加性×加性上位性效应； 7�＊ 7�、 7�＊＊ 7�分别代表显著水平为 Ｐ＜０．０５和 Ｐ＜

０．００５；

7�　　 7�２） 7�效应方向：正值，亲本型＞重组型；负值，重组型＞亲本型。
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7�和粒宽的加性效应为负值，对粒长和长宽比的加性

效应为正值，该基因座位遗传效应较大，因而是一个

很有分子育种价值的有效基因。分析还表明，粒长、

长宽比与粒宽呈极显著负相关（ｒ＝－０．６２ 7�＊＊ 7�，

7�－０．８７ 7�＊＊ 7�），粒宽与垩白度呈极显著正相关（ｒ＝

7�－０．４０ 7�＊＊ 7�），而粒长、长宽比则与垩白度呈极显著

负相关（ｒ＝－０．３５ 7�＊＊ 7�，－０．４０ 7�＊＊ 7�）。因而，从经典

遗传学角度看，实现稻米粒形和垩白度优良基因的

聚合也是可能的。这种现象在同一作图群体内也有

报道，Ｔａｎ等 7�［７］ 7�利用珍汕９７和明恢６３的Ｆ 7�２ 7�和ＲＩＬ

7�群体分析了粒形和垩白率的ＱＴＬ，结果发现第５染

色体的Ｒ３６０－Ｃ７３４ａ区间是粒宽、长宽比和垩白率

的共同基因座。在不同的作图群体之间也有类似的

现象，如第７染色体上的ＲＧ４０４ａ－ＲＧ６５０区间，是

林鸿宣等 7�［１４］ 7�定位到的粒长的基因座位，而他定位的

7�粒宽的标记座位ＲＧ４０４－ＲＧ６５０和 Ｔａｎ等 7�［７］ 7�分析

得到控制腹白的区间ＲＧ１２４５－Ｒ１７８９也落在这一

区间内。在育种中可利用多个相关性状进行遗传改

良，达到事半功倍的效果。

7�上位性在复杂数量性状的遗传中起着重要的作

用，这几乎已逐渐成为共识 7�［１５-１８］ 7�，但正如Ｃａｒｌｂｏｒｇ

和 Ｈａｌｅｙ 7�［１９］ 7�提到的一样，因为技术发展的限制和相

关统计方法的缺乏，上位性在复杂数量性状遗传中

的重要性往往被忽视。本研究中，我们基于一个可

以同时进行主效 ＱＴＬ和上位性 ＱＴＬ联合分析的

软件（ＱＴＬＭａｐｐｅｒ）对稻米粒形和垩白度进行了分

析。结果表明，上位性效应对稻米粒形和垩白度具

有重要的作用，在粒长、长宽比和垩白度等３个性状

中分别检测到６、７、６个上位性 ＱＴＬ，且这些互作

ＱＴＬ在每一性状中的总贡献率都在３０％ 以上。从

互作类型看，没有发现主效基因之间的互作，主效

ＱＴＬ与没有显著效应的基因之间的互作也很少，只

有垩白度和长宽比各检测到１个，大部分互作属于

没有显著效应的基因之间的互作，这也说明除了主

7�９５２ 7�雷东阳等：稻米粒形和垩白度的 ＱＴＬ定位和上位性分析
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效ＱＴＬ起作用外，没有显著效应的基因之间的互

作也可影响性状的表达。从图１可以看出，尽管不

同性状之间的互作涉及的基因座位和方式可能不尽

相同，但一个共同的特点是显著而丰富的互作在除

粒宽以外的３个性状中都是广泛存在的，这也暗示

上位性 ＱＴＬ在稻米粒形和垩白度的遗传中可能有

着与主效ＱＴＬ一样重要的作用，但Ｔａｎ等 7�［７］ 7�、Ａｓａ-

ｋｏ等 7�［２０］ 7�和李泽福等 7�［２１］ 7�的研究中均未涉及上位性

效应的分析。本研究发现与粒长、长宽比和垩白度

有关的上位性效应较大，如何更有效揭示和利用这

些上位性ＱＴＬ则是要进一步深入考虑的问题。

7�数量性状基因定位的成效很大程度上取决于亲

本选择，选择表型差异大的亲本对于数量性状基因

定位有利。本研究选择稻米粒形和垩白度差异较大

的两个水稻品种为亲本，构建籼粳交重组自交系群

体对稻米粒形和垩白度进行 ＱＴＬ定位，从检测结

果看，稻米粒形和垩白度均受多个主效 ＱＴＬ控制，

同时还存在较多的加性上位性互作，遗传方式比较

复杂。因此，要从遗传上改良粒形和垩白度并非易

事，通过常规有性杂交技术难以将这些分散的有利

基因集中起来，通过分子标记辅助选择技术才有较

大可能做到这点。
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