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7�摘　要：利用ＳＳＲ分子标记对３０个粳稻品种进行遗传多样性分析，继而研究分子标记遗传距离与按照ＮＣⅡ设计获得
的２００个杂交组合主要产量性状杂种优势的相关性，探讨分子标记遗传距离预测杂种优势的可行性。结果表明，６４对ＳＳＲ
引物共检测到１８５条多态性片段，平均每对引物２．９条，每个ＳＳＲ位点的多态性信息含量指数（ＰＩＣ值）变化范围为０．０６４～
０．８４４，平均为０．３８０。以ＳＳＲ标记遗传相似系数为原始数据，按 ＵＰＧＭＡ聚类方法将３０个亲本材料划分为７大类群，分类
结果与系谱关系基本相符。分子标记遗传距离与杂种性状平均值的相关除每穗总粒数外均达到显著或极显著水平，与杂种
优势的相关均达到极显著水平，相关系数介于－０．３６１～０．３５９，说明分子标记可用于水稻杂种优势群的划分和遗传多样性分
析，但相关程度还不足以预测产量杂种优势。
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7�　　 杂种优势利用是水稻育种的重要课题之一，如

何快速、有效地预测杂种优势一直是育种家关心的

问题。从早期的表型预测、生化预测，到现在的分子

标记预测，已有大量文献报道。自２０世纪８０年代

以来，随着ＤＮＡ分子标记的出现，人们利用分子标

记遗传距离对杂种优势的预测进行了大量的研究，

但结果并不一致。Ｌｅｅ等 7�［１］ 7�和Ｓｍｉｔｈ等 7�［２］ 7�首先发

现ＲＦＬＰ遗传距离与Ｆ 7�ｌ 7�杂种优势表现存在极显著

正相关，可用于杂种优势预测；Ｄｕｄｌｅｙ等 7�［３］ 7�、Ｇｏｄ-

ｓｈａｌｋ等 7�［４］ 7�、Ｍｅｌｃｈｉｎｇｅｒ等 7�［５］ 7�和Ｂｏｐｐｅｎｍａｉｅｒ等 7�［６］

7�的研究得到的相关性较低，无预测价值；Ｚｈａｎｇ

等 7�［７］ 7�的研究认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；Ｘｉａｏ等 7�［８］ 7�应用ＲＡＰＤ和ＳＳＲ标记计算

遗传距离发现，亚种内分子标记间遗传距离能够较

好地预测杂种优势，而亚种间的优势则难以预测。

ＳＳＲ标记是建立在ＰＣＲ技术上的ＤＮＡ标记，与其

他ＤＮＡ标记相比，具有共显性、多态性好、遗传方

式简单、不需要大量的ＤＮＡ，且操作简便、重复性

好、稳定可靠等优点，在植物育种上的应用研究发展

很快，尤其在遗传图谱的构建、品种鉴定、种质保存

和利用以及系谱分析和分子标记辅助选择育种等
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7�方面具有广泛的应用价值 7�［９］ 7�。本研究应用ＳＳＲ标

记检测２０个ＢＴ型粳稻不育系与１０个恢复系之间

的遗传差异，计算所配组合亲本间的遗传距离，进而

分析遗传距离与其杂种优势表现之间的相关性，探

讨利用ＳＳＲ标记遗传距离预测杂种优势的可行性。

7�１　材料与方法

7�１．１　试验材料

7�供试水稻材料包括２０个不育系和１０个恢复系

及其配组获得的２００个杂种后代。２０个不育系为：

六盐Ａ、镇５１３２Ａ、９７０７Ａ、丹阳９４１Ａ、秋丰Ａ、９５-

７Ａ、９７３３Ａ、９８Ｇ２６Ａ、９３２５Ａ、９５２０Ａ、９５２０选系 Ａ、

武运粳７号 Ａ、武育５０２１Ａ、９９-９Ａ、９９-１２Ａ、９９-

１５Ａ、９９-２２Ａ、香粳８０１６Ａ、９５１２２Ａ、泗阳／８７２５６６Ａ，

均系江苏省农业科学院转育成的ＢＴ型粳稻不育

系，回交代数在１０代以上。１０个恢复系为：Ｃ４１８、

Ｊ１６、ＬＨ４２２、Ｋ１１９、晚１６１、Ｒ２５４、湘晴、Ｒ１８７、Ｃ７６、

Ｐ-７７，其中Ｃ４１８、Ｊ１６和Ｒ１８７是含有籼型成分的粳

稻恢复系，ＬＨ４２２是广亲和恢复系，其余均为粳型

恢复系。除Ｊ１６为江苏省农业科学院育成以外，其

余恢复系分别从辽宁省农业科学院水稻研究所、湖

南杂交水稻研究中心、上海市农业科学院作物育种

栽培研究所和江苏省连云港市农业科学研究所等单

位引进。

7�１．２　田间试验设计

7�２００５年正季在南京、冬季在海南选用２０个ＢＴ

型粳稻不育系和１０个恢复系为亲本，按ＮＣⅡ遗传

交配设计配制２００个杂交组合。２００６年正季将Ｆ 7�１

7�及亲本（不育系用同型保持系代替）种植在江苏省农

业科学院粮食作物研究所试验田，裂区试验设计，恢

复系为主区，不育系为副区，３次重复。每小区种植

３行，每行１０株，株行距１３ｃｍ×２７ｃｍ。５月１５日

播种，６月１６日移栽。按大田常规栽培技术管理。

成熟后在小区中间随机取５个典型单株考种，考查

的性状包括单株产量、单株有效穗数、每穗总粒数、

结实率和千粒重。

7�１．３　基因组ＤＮＡ提取和ＳＳＲ分析方法

7�采集苗期鲜嫩叶片，按照ＳＤＳ法 7�［１０］ 7�提取３０个

亲本的基因组ＤＮＡ。ＳＳＲ引物由上海英骏生物科

技有限公司合成，ＰＣＲ反应在Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ-５３３０ＰＣＲ

7�仪上扩增，采用１０μＬ反应体系：ＤＮＡ（１０ｎｇ／μＬ）

7�１μＬ，Ｐｒｉｍｅｒ（４ｐｍｏｌ／μＬ）１μＬ，１０×Ｂｕｆｆｅｒ１μＬ，

ｄＮＴＰ（２．５ｍｍｏｌ／Ｌ）０．２μＬ，Ｔａｑ酶 （５Ｕ／μＬ）

０．１μＬ和ｄｄＨ 7�２ 7�Ｏ６．７μＬ。反应程序为：９４℃ 下预

变性５ｍｉｎ；９４℃下变性３０ｓ、５５℃下退火３０ｓ、７２℃

7�下延伸１ｍｉｎ；３５个循环；７２℃下延伸１０ｍｉｎ。反应

7�产物用８％非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳，银染拍照。

7�１．４　数据统计与分析

7�ＳＳＲ扩增产物以“０”“１”统计建立数据库。在

相同迁移位置上，有带记为“１”，无带记为“０”，缺失

记为“９”。每２份材料间的遗传差异按Ｎｅｉ等 7�［１１］ 7�的

方法求算遗传相似系数（ＧＳ）和遗传距离（ＧＤ），公

式为：ＧＳ＝２Ｍｘｙ／（Ｍｘ＋Ｍｙ），ＧＤ＝１－ＧＳ。其中，

7�Ｍｘ和Ｍｙ分别为Ｘ和Ｙ两材料的总片段数，Ｍｘｙ

为两材料的公共片段数。根据所得遗传相似系数，

用 ＵＰＧＭＡ 法（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒ-ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ

ｗｉｔｈａｒｉｔｈｍｅｔｉｃｍｅａｎ，算术平均非加权配组法）进

行遗传相似性聚类。以上运算通过 ＮＴＳＹＳ-ｐｃ

Ｖｅｒｓｉｏｎ２．０软件 7�［１２］ 7�进行。

7�根据Ｓｍｉｔｈ等 7�［１３］ 7�报道的方法计算每１对ＳＳＲ

引物的多态性信息含量指数（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｄｅｘ

ｃｏｎｔｅｎｔ，简称 ＰＩＣ），计算公式：ＰＩＣ＝１－∑ｆ 7�ｉ
7�２ 7�，其

中 ｆ 7�ｉ 7�表示第ｉ个等位基因（ａｌｌｅｌｅｓ）的频率。

7�杂种优势以中亲优势表示，计算公式如下：

7�中亲优势值＝（Ｆ 7�１ 7�值－双亲平均值）／双亲平均

值×１００％。

7�数据整理和相关性分析在Ｅｘｃｅｌ软件上进行。

7�２　结果与分析

7�２．１　ＳＳＲ分子标记的多态性

7�从２１０对ＳＳＲ引物中筛选出对３０个亲本材料

扩增产物具有明显多态性且带型稳定的引物６４对

（表１），分布于水稻１２条染色体上。这６４对引物

共检测到１８５条多态性片段，每对引物检测到的多

态性片段为２～８条，平均为２．９条，即在３０份材料

中，平均每个位点有２．９个等位基因。每个ＳＳＲ位

点的 ＰＩＣ值变化范围为０．０６４～０．８４４，平均为

０．３８０。ＰＩＣ值反映了某一对ＳＳＲ引物对品种的区

分能力，ＰＩＣ值的大小取决于检测到的等位基因数

目及基因频率，且与后者关系更密切。图１为 ＰＩＣ

值最高的两个引物ＲＭ１３４７和ＲＭ１８１２对３０个亲

本材料的扩增结果。

7�２．２　ＳＳＲ标记揭示的亲本间遗传关系分析

7�利用１８５条ＳＳＲ标记多态性片段，计算３０个

亲本间的遗传相似性系数（表略），其范围在０．４１６

～０．９７７，平均为０．７３０。利用ＳＳＲ标记遗传相似系

7�数为原始数据，用ＵＰＧＭＡ法对所有供试材料进行

聚 类分析，并绘制成树状图（图２）。以相似系数

7�２４１ 7�中国水稻科学（ＣｈｉｎＪＲｉｃｅＳｃｉ）　第２３卷第２期（２００９年３月）



7�7�7�

7�表１　ＳＳＲ引物、染色体位置、等位基因数目及多态性信息含量指数

7�Ｔａｂｌｅ１．ＳＳＲｐｒｉｍｅｒ，ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｌｏｃａｔｉｏｎ，ｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓａｎｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｄｅｘｃｏｎｔｅｎｔ（ＰＩＣ）．

7�引物名称

7�ＳＳＲｐｒｉｍｅｒ

7�染色体

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�等位基因数目

7�Ｎｏ．ｏｆａｌｌｅｌｅｓ
7�ＰＩＣ
7�引物名称

7�ＳＳＲｐｒｉｍｅｒ

7�染色体

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�等位基因数目

7�Ｎｏ．ｏｆａｌｌｅｌｅｓ
7�ＰＩＣ

7�ＲＭ４９５ �!7�１ �B7�２ ��7�０ ��．４２０ 7�ＲＭ３４３０ ��7�６ ��7�４ "�7�０ $1．２４２
7�ＲＭ２５９ �!7�１ �B7�２ ��7�０ ��．３５８ 7�ＲＭ３４０ ��7�６ ��7�２ "�7�０ $1．３９１
7�ＲＭ５８３ �!7�１ �B7�２ ��7�０ ��．３９１ 7�ＲＭ４９４ ��7�６ ��7�３ "�7�０ $1．３８４
7�ＲＭ１２８７ �J7�１ �B7�２ ��7�０ ��．３２０ 7�ＲＭ４２７ ��7�７ ��7�２ "�7�０ $1．１２４
7�ＲＭ５ ��7�１ �B7�３ ��7�０ ��．５５１ 7�ＲＭ６５７４ ��7�７ ��7�２ "�7�０ $1．１８０
7�ＲＭ２６５ �!7�１ �B7�２ ��7�０ ��．４９１ 7�ＲＭ１８６７ ��7�７ ��7�４ "�7�０ $1．５４８
7�ＲＭ５３８９ �J7�１ �B7�２ ��7�０ ��．５２９ 7�ＲＭ１１３５ ��7�７ ��7�２ "�7�０ $1．３５８
7�ＲＭ１０６８ �J7�１ �B7�３ ��7�０ ��．４６４ 7�ＲＭ１１ ��7�７ ��7�３ "�7�０ $1．３７１
7�ＲＭ７５６２ �J7�２ �B7�３ ��7�０ ��．５３１ 7�ＲＭ３８２６ ��7�７ ��7�２ "�7�０ $1．３９１
7�ＲＭ３７０３ �J7�２ �B7�２ ��7�０ ��．１２４ 7�ＲＭ２３４ ��7�７ ��7�２ "�7�０ $1．０６４
7�ＲＭ１３４７ �J7�２ �B7�８ ��7�０ ��．８４４ 7�ＲＭ２３４４ ��7�８ ��7�５ "�7�０ $1．６５８
7�ＲＭ１０３８ �J7�２ �B7�２ ��7�０ ��．０６４ 7�ＲＭ１７０２ ��7�８ ��7�２ "�7�０ $1．２７８
7�ＲＭ２４０ �!7�２ �B7�２ ��7�０ ��．０６４ 7�ＲＭ６８６３ ��7�８ ��7�２ "�7�０ $1．２７８
7�ＲＭ４１０８ �J7�３ �B7�２ ��7�０ ��．１８０ 7�ＲＭ６２０８ ��7�８ ��7�３ "�7�０ $1．１２７
7�ＲＭ１３３２ �J7�３ �B7�３ ��7�０ ��．２３８ 7�ＲＭ３３１ ��7�８ ��7�３ "�7�０ $1．５０４
7�ＲＭ６０８０ �J7�３ �B7�３ ��7�０ ��．４７８ 7�ＲＭ３２６２ ��7�８ ��7�２ "�7�０ $1．１８０
7�ＲＭ３５１３ �J7�３ �B7�５ ��7�０ ��．６１６ 7�ＲＭ５４８５ ��7�８ ��7�２ "�7�０ $1．４６４
7�ＲＭ５６８８ �J7�４ �B7�３ ��7�０ ��．５２７ 7�ＲＭ３４９６ ��7�８ ��7�２ "�7�０ $1．１８０
7�ＲＭ１３５９ �J7�４ �B7�５ ��7�０ ��．７９７ 7�ＲＭ１３２８ ��7�９ ��7�３ "�7�０ $1．２８７
7�ＲＭ３３６７ �J7�４ �B7�３ ��7�０ ��．４８３ 7�ＲＭ１１８９ ��7�９ ��7�２ "�7�０ $1．１２４
7�ＲＭ１１１３ �J7�４ �B7�２ ��7�０ ��．０６４ 7�ＲＭ２４２ ��7�９ ��7�３ "�7�０ $1．４９１
7�ＲＭ３３３４ �J7�５ �B7�２ ��7�０ ��．４２０ 7�ＲＭ５０９５ ��7�１０ ��7�４ "�7�０ $1．５４２
7�ＲＭ２６７ �!7�５ �B7�２ ��7�０ ��．１８０ 7�ＲＭ２５８ ��7�１０ ��7�２ "�7�０ $1．１８０
7�ＲＭ３７７７ �J7�５ �B7�２ ��7�０ ��．１８０ 7�ＲＭ３４５１ ��7�１０ ��7�４ "�7�０ $1．６４９
7�ＲＭ５９８ �!7�５ �B7�２ ��7�０ ��．０６４ 7�ＲＭ１７６１ ��7�１１ ��7�３ "�7�０ $1．４３４
7�ＲＭ１２３７ �J7�５ �B7�３ ��7�０ ��．３３１ 7�ＲＭ１８１２ ��7�１１ ��7�８ "�7�０ $1．７９３
7�ＲＭ３８７０ �J7�５ �B7�２ ��7�０ ��．１２４ 7�ＲＭ５３４９ ��7�１１ ��7�４ "�7�０ $1．６６７
7�ＲＭ３４７６ �J7�５ �B7�６ ��7�０ ��．７５１ 7�ＲＭ１２３３ ��7�１１ ��7�３ "�7�０ $1．６５８
7�ＲＭ４８０ �!7�５ �B7�３ ��7�０ ��．５９０ 7�ＲＭ２４７ ��7�１２ ��7�２ "�7�０ $1．２７８
7�ＲＭ１０５４ �J7�５ �B7�２ ��7�０ ��．１８０ 7�ＲＭ７６１９ ��7�１２ ��7�３ "�7�０ $1．４０７
7�ＲＭ２７６ �!7�６ �B7�３ ��7�０ ��．３７１ 7�ＲＭ３３３１ ��7�１２ ��7�３ "�7�０ $1．５００
7�ＲＭ４９２４ �J7�６ �B7�２ ��7�０ ��．４８８ 7�ＲＭ１２２７ ��7�１２ ��7�４ "�7�０ $1．３９３

7�图１　ＳＳＲ引物ＲＭ１３４７和ＲＭ１８１２对３０个亲本的扩增结果
7�Ｆｉｇ．１．ＳＳＲｐｒｏｆｉｌｅｓｏｆ３０ｐａｒｅｎｔｓａｍｐｌｉｆｉｅｄｗｉｔｈｔｈｅｐｒｉｍｅｒｓＲＭ１３４７ａｎｄＲＭ１８１２．
7�Ｍ－长度为５０ｂｐ的ＤＮＡｌａｄｄｅｒ；１～３０依次为六盐Ａ、镇５１３２Ａ、９７０７Ａ、丹阳９４１Ａ、秋丰Ａ、９５-７Ａ、９７３３Ａ、９８Ｇ２６Ａ、９３２５Ａ、９５２０Ａ、

９５２０选系Ａ、武运粳７号Ａ、武育５０２１Ａ、９９-９Ａ、９９-１２Ａ、９９-１５Ａ、９９-２２Ａ、香粳８０１６Ａ、９５１２２Ａ、泗阳／８７２５６６Ａ、Ｃ４１８、Ｊ１６、ＬＨ４２２、Ｋ１１９、晚
１６１、Ｒ２５４、湘晴、Ｒ１８７、Ｃ７６和Ｐ-７７。

7�Ｍ，５０ｂｐＤＮＡｌａｄｄｅｒ；Ｌａｎｅｓ１ｔｏ３０ｒｅｐｒｅｓｅｎｔＬｉｕｙａｎＡ，Ｚｈｅｎ５１３２Ａ，９７０７Ａ，Ｄａｎｙａｎｇ９４１Ａ，ＱｉｕｆｅｎｇＡ，９５-７Ａ，９７３３Ａ，９８Ｇ２６Ａ，
９３２５Ａ，９５２０Ａ，９５２０ＸｕａｎｘｉＡ，Ｗｕｙｕｎｊｉｎｇ７Ａ，Ｗｕｙｕ５０２１Ａ，９９-９Ａ，９９-１２Ａ，９９-１５Ａ，９９-２２Ａ，Ｘｉａｎｇｊｉｎｇ８０１６Ａ，９５１２２Ａ，Ｓｉｙａｎｇ／
８７２５６６Ａ，Ｃ４１８，Ｊ１６，ＬＨ４２２，Ｋ１１９，Ｗａｎ１６１，Ｒ２５４，Ｘｉａｎｇｑｉｎｇ，Ｒ１８７，Ｃ７６ａｎｄＰ-７７，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．
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7�图２　基于ＳＳＲ分子标记数据的３０个亲本的聚类分析

7�Ｆｉｇ．２．Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｏｆｃｌｕｓｔｅｒａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒ３０ｐａｒｅｎｔｓｂａｓｅｄｏｎＳＳＲｄａｔａ．

7�０．７４为阈值，可以将供试材料分为７大类群。第Ⅰ

类群包括所有不育系。此类群以相似系数０．８１为

标准，又可分为４个亚群：Ａ亚群为六盐Ａ、９７３３Ａ、

９５１２２Ａ和泗阳／８７２５６６Ａ；Ｂ亚群包括１１个不育

系，主要来自江苏省常州市武进区；Ｃ亚群为秋丰Ａ

和９３２５Ａ，其亲本之一为秀水０４；Ｄ亚群包括镇

５１３２Ａ、９５-７Ａ和９８Ｇ２６Ａ；第Ⅱ类包括恢复系Ｋ１１９

和Ｐ-７７；第Ⅲ类包括晚１６１、Ｒ２５４和湘晴，其中晚

１６１和Ｒ２５４的亲本之一为湘晴；第Ⅳ类包括Ｒ１８７

和Ｃ７６；Ｃ４１８、Ｊ１６和ＬＨ４２２均是含有籼稻血缘的

粳稻恢复系，分别聚为第Ⅴ、Ⅵ、Ⅶ类。从聚类分析

可以看出，本研究中粳稻不育系和恢复系分别聚到

不同的类群，且亲缘关系较远。其中，恢复系的遗传

背景比较复杂，遗传变异较大；但不育系的遗传背景

比较单一，遗传差异比恢复系要小。

7�２．３　Ｆ 7�１ 7�主要产量性状杂种优势表现

7�表２列出了Ｆ 7�１ 7�主要产量性状杂种优势的平均

值、变幅及相应正向优势的组合数。从表２中可以

看出，每穗总粒数杂种优势最大，平均为７．３％，其

次为千粒重，平均为３．８％，且有１５１个组合超过了

双亲平均值，充分表现了杂种Ｆ 7�１ 7�穗大粒重的特征，

这与生产上的表现一致。单株产量的杂种优势平均

为２．７％，有１１０个组合超过了双亲平均值。单株

有效穗数和结实率的优势较弱，平均只有－０．５％和

7�表２　Ｆ 7�１ 7�主要产量性状杂种优势

7�Ｔａｂｌｅ２．ＨｅｔｅｒｏｓｉｓｏｆｍａｉｎｙｉｅｌｄｒｅｌａｔｅｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｆｏｒＦ 7�１ 7�ｈｙｂｒｉｄｓ．

7�参数

7�Ｐａｒａｍｅｔｅｒ

7�单株产量

7�Ｇｒａｉｎｗｅｉｇｈｔ

7�ｐｅｒｐｌａｎｔ

7�单株有效穗数

7�Ｎｏ．ｏｆｐａｎｉｃｌｅｓ

7�ｐｅｒｐｌａｎｔ

7�每穗总粒数

7�Ｔｏｔａｌｎｏ．ｏｆｓｐｉｋｅｌｅｔｓ

7�ｐｅｒｐａｎｉｃｌｅ

7�结实率

7�Ｓｅｅｄｓｅｔｔｉｎｇ

7�ｒａｔｅ

7�千粒重

7�１０００-ｇｒａｉｎ

7�ｗｅｉｇｈｔ

7�平均值Ｍｅａｎ／％ 7�２ ��．７ 7�－０ ��．５ 7�７ �m．３ 7�－１４ !�．４ 7�３ $1．８

7�变幅Ｒａｎｇｅ／％ 7�－５２ �l．０～５６．５ 7�－２６ �N．６～３５．１ 7�－３０ �0．４～４３．６ 7�－５９ !�．４～１２．７ 7�－２３ #�．１～１７．０

7�正向优势组合数ＮＣＰＨ 7�１１０ ��7�９５ ��7�１５１ ��7�３８ !�7�１５１ $�

7�　　ＮＣＰＨ，Ｎｕｍｂｅｒｏｆｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓｓｈｏｗｉｎｇｐｏｓｉｔｉｖｅｈｅｔｅｒｏｓｉｓ．
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7�－１４．４％，说明穗数不足和结实率偏低仍然是限制

杂交粳稻产量优势发挥的主要因子。本研究中所配

粳稻组合结实率介于３６．４％～９５．４％，其中，结实

率最低的组合为９９-２２Ａ／Ｋ１１９，其单株产量相应也

是最低的。主要是因为本研究中所配组合是未经筛

选鉴定的随机组合，部分恢复系（如Ｐ-７７）的恢复度

较差，因而导致单株产量较低。

7�２．４　ＳＳＲ标记揭示的遗传距离与Ｆ 7�１ 7�杂种优势的相

关性

7�对ＳＳＲ标记亲本遗传距离与Ｆ 7�１ 7�平均值和杂种

优势的相关性分析表明（表３），除每穗总粒数外，其

余杂种产量性状的平均值与遗传距离的相关性均达

到了显著或极显著水平；杂种优势与遗传距离的相

关性在所有性状上均达到了极显著水平，相关系数

ｒ介于－０．３６１～０．３５９。但其决定系数ｒ 7�２ 7�（０．０３０～

０．１３０）均较小，也就是说，遗传距离在产量及其构成

因素的形成中的作用只占３．０％～１３．０％的比例。

如此小的相关系数势必难以用来预测杂种优势及杂

种表现。而且当供试材料的数目发生变化时，相关

性也随之发生变化。因此，亲本ＳＳＲ分子标记遗传

距离的大小不能准确预测产量及其构成因素的杂种

优势。

7�从表４和表５中可以看出，单株产量杂种优势

居前５位的杂交组合的亲本间遗传距离均大于居后

５位的杂交组合的亲本间遗传距离；而亲本间遗传

距离居前５位的单株产量杂种优势除１个组合表现

正向优势外，其余４个组合均为负向优势，但总体上

比遗传距离居后５位组合的优势要强。这一结果表

明，在一定范围内，亲本间遗传距离越大，组合杂种

优势也相对越强；亲本间遗传距离越小，组合杂种优

势也相对越弱；但超过这一范围，遗传距离与产量杂

种优势相关性不大。这一点与 Ｍｅｌｃｈｉｎｇｅｒ等 7�［１４］ 7�的

研究结果是一致的。

7�３　讨论

7�利用ＤＮＡ分子标记计算亲本间遗传距离进而

预测杂种优势，前人做了大量研究，但未能得出一致

的结论。张培江等 7�［１５］ 7�通过ＲＡＰＤ标记对１２个水

7�表３　亲本遗传距离与杂种平均值和杂种优势的相关系数

7�Ｔａｂｌｅ３．Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｏｆｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆｐａｒｅｎｔｓａｎｄｍｅａｎｏｆｈｙｂｒｉｄｓａｎｄｍｉｄ-ｐａｒｅｎｔｈｅｔｅｒｏｓｉｓ．

7�参数

7�Ｐａｒａｍｅｔｅｒ

7�单株产量

7�Ｇｒａｉｎｗｅｉｇｈｔ

7�ｐｅｒｐｌａｎｔ

7�单株有效穗数

7�Ｎｏ．ｏｆｐａｎｉｃｌｅｓ

7�ｐｅｒｐｌａｎｔ

7�每穗总粒数

7�Ｔｏｔａｌｎｏ．ｏｆｓｐｉｋｅｌｅｔｓ

7�ｐｅｒｐａｎｉｃｌｅ

7�结实率

7�Ｓｅｅｄｓｅｔｔｉｎｇ

7�ｒａｔｅ

7�千粒重

7�１０００-ｇｒａｉｎ

7�ｗｅｉｇｈｔ

7�杂种平均值 Ｍｅａｎｏｆｈｙｂｒｉｄ 7�０ �D．１９６ 7�＊＊ 7�０ �&．２８６ 7�＊＊ 7�－０ �m．０６８ 7�０ !�．１７２ 7�＊ 7�－０ #�．２７５ 7�＊＊

7�杂种优势 Ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ 7�０ �D．２８４ 7�＊＊ 7�０ �&．３５９ 7�＊＊ 7�０ �m．２７９ 7�＊＊ 7�０ !�．２１１ 7�＊＊ 7�－０ #�．３６１ 7�＊＊

7�　　 7�＊ 7�， 7�＊＊ 7�表示相关系数达０．０５和０．０１的显著水平。
7�＊ 7�， 7�＊＊ 7�Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｔ０．０５ａｎｄ０．０１ｌｅｖｅｌｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

7�表４　单株产量的杂种优势居前、后５位组合的杂种优势和遗传

距离

7�Ｔａｂｌｅ４ Ｈｅｔｅｒｏｓｉｓａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（ＧＤ）ｏｆｔｈｅｈｉｇｈｅｓｔａｎｄｌｏｗｅｓｔ

7�ｆｉｖｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓｉｎｙｉｅｌｄｈｅｔｅｒｏｓｉｓ．

7�组合

7�Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

7�杂种优势

7�Ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ

7�／％

7�遗传

7�距离

7�ＧＤ

7�前５位Ｔｈｅｈｉｇｈｅｓｔｆｉｖｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

7�　９７３３Ａ×Ｃ４１８ ��7�５６ ��．５ 7�０ ��．４４９

7�　香粳８０１６Ａ×Ｃ４１８Ｘｉａｎｇｊｉｎｇ８０１６Ａ×Ｃ４１８ ��7�５６ ��．０ 7�０ ��．４３８

7�　９９-９Ａ×Ｃ４１８ ��7�５５ ��．６ 7�０ ��．４３０

7�　９５１２２Ａ×Ｃ４１８ ��7�５３ ��．２ 7�０ ��．４４１

7�　武育５０２１Ａ×Ｃ４１８Ｗｕｙｕ５０２１Ａ×Ｃ４１８ �$7�５１ ��．２ 7�０ ��．４８６

7�后５位Ｔｈｅｌｏｗｅｓｔｆｉｖｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

7�　９９-２２Ａ×Ｋ１１９ ��7�－５２ ��．０ 7�０ ��．２７６

7�　９７０７Ａ×Ｐ-７７ ��7�－４８ ��．０ 7�０ ��．２６５

7�　９７０７Ａ×Ｋ１１９ ��7�－４８ ��．０ 7�０ ��．２７３

7�　９３２５Ａ×Ｋ１１９ ��7�－４７ ��．１ 7�０ ��．２４３

7�　９９-２２Ａ×晚１６１９９-２２Ａ×Ｗａｎ１６１ �{7�－４５ ��．４ 7�０ ��．２９１

7�表５　遗传距离居前、后５位组合的单株产量杂种优势和遗传距

离

7�Ｔａｂｌｅ５ Ｈｅｔｅｒｏｓｉｓａｎｄｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ（ＧＤ）ｏｆｔｈｅｈｉｇｈｅｓｔａｎｄｌｏｗｅｓｔ

7�ｆｉｖｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓｉｎｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅ．

7�组合

7�Ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

7�杂种优势

7�Ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ

7�／％

7�遗传

7�距离

7�ＧＤ

7�前５位Ｔｈｅｈｉｇｈｅｓｔｆｉｖｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

7�　９３２５Ａ×ＬＨ４２２ �&7�－９ $�．３ 7�０ $�．５８４

7�　９７０７Ａ×ＬＨ４２２ �&7�－１６ $�．７ 7�０ $�．５５０

7�　９５２０选系 Ａ×ＬＨ４２２９５２０ＸｕａｎｘｉＡ×ＬＨ４２２ #�7�－１ $�．６ 7�０ $�．５５０

7�　丹阳９４１Ａ×ＬＨ４２２Ｄａｎｙａｎｇ９４１Ａ×ＬＨ４２２ "�7�－１３ $�．２ 7�０ $�．５３８

7�　秋丰Ａ×ＬＨ４２２ＱｉｕｆｅｎｇＡ×ＬＨ４２２ !�7�１ $�．８ 7�０ $�．５３８

7�后５位Ｔｈｅｌｏｗｅｓｔｆｉｖｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

7�　９５-７Ａ×Ｐ-７７ 7�－１６ $�．２ 7�０ $�．２２２

7�　镇５１３２Ａ×Ｋ１１９Ｚｈｅｎ５１３２Ａ×Ｋ１１９ !�7�－３４ $�．５ 7�０ $�．２３９

7�　９８Ｇ２６Ａ×Ｋ１１９ �$7�－２１ $�．２ 7�０ $�．２４３

7�　武运粳７号Ａ×Ｋ１１９Ｗｕｙｕｎｊｉｎｇ７Ａ×Ｋ１１９ "�7�－４７ $�．１ 7�０ $�．２４３

7�　武育５０２１Ａ×Ｋ１１９Ｗｕｙｕ５０２１Ａ×Ｋ１１９ "T7�－１１ $�．５ 7�０ $�．２４３
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7�稻亲本遗传距离与杂种优势的相关性分析，认为随

着遗传距离增大，获得较强杂种优势组合的机会可

能也会增多。张礼霞等 7�［１６］ 7�利用 Ｒｉｍ２因子超级基

因家族中的５对引物，发现杂交粳稻的遗传距离与

杂种优势表现出相关性，而杂交籼稻无此相关性。

蔡健等 7�［１７］ 7�研究发现分子标记遗传距离与杂种产量

优势、Ｆ 7�１ 7�产量、特殊配合力之间都呈显著正相关，相

关系数为０．３２３５～０．７７１３，但相关程度还不足以预

测杂种优势。朱作峰等 7�［１８］ 7�利用ＳＳＲ和ＲＦＬＰ标记

对６个生态型的５７份水稻的遗传差异进行了比较

分析，结果表明，这两种标记估计的遗传距离与杂种

优势表现间的相关均未达到显著水平。

7�本研究利用６４对ＳＳＲ引物对３０个亲本材料

进行扩增，共检测到１８５个等位基因变异，平均２．９

个，平均 ＰＩＣ值仅为０．３８０。产生这一结果的原因

主要是本研究中所用不育系亲缘关系较近，对于某

对引物而言，不育系产生的多态性较少，导致平均

ＰＩＣ值较低。因此，要准确地鉴定亲缘关系较近的

亲本之间的关系，应尽可能在覆盖水稻整个基因组

的基础上选择一些多态性好的引物。

7�本研究中ＳＳＲ分子标记遗传距离与产量及其

构成因素的杂种优势之间的相关系数都较小，难以

用来准确预测杂种优势。作者认为主要基于以下几

个方面的原因：１）由于本研究所用亲本中部分恢复

系（如Ｐ-７７）的恢复度较差，导致组合结实率偏低，

影响了单株产量及其杂种优势。因此，用分子标记

遗传距离预测杂种优势常因材料不同而得出不同的

结论，甚至完全相反的结论；２）分子标记不受环境的

影响，而杂种产量和杂种优势的表现易受环境的影

响。同一杂交组合在不同的气侯、栽培条件、发病条

件下，会有很大差别，因而ＳＳＲ分子标记遗传距离

与产量及构成因素杂种优势的相关性就会出现差

异。３）众多研究表明，分子标记遗传距离与杂种优

势之间的相关与否，与所选材料、所用标记多少、标

记与目标性状 ＱＴＬ的连锁程度等多种原因有

关 7�［７，１４，１９-２１］ 7�。本研究中所选择的不育系亲缘关系

较近，所选择的ＳＳＲ标记在不育系间的多态性较

差。而且本研究与前人的大多数研究一样，只是利

用了一套较好地覆盖基因组的随机标记来测算遗传

距离，至于是否与杂种优势相关的ＱＴＬ连锁并不

清楚，因而没有表现出明显的相关关系。因此，利用

本研究所选用的ＳＳＲ标记不能准确预测水稻产量

杂种优势。作者认为，利用ＳＳＲ分子标记测定的亲

本遗传距离与杂种产量及产量相关性状的关系在很

大程度上取决于试验材料的组成，根据ＳＳＲ分子标

记遗传距离预测杂种优势的效果是有限的，应与其

他方法相结合。利用分子标记遗传距离来预测水稻

杂种优势尚处于探索阶段，理论上和方法上均未成

熟，离育种实践还有一定差距。众多研究表明，增效

座位和减效座位 7�［２２］ 7�以及增加与杂种优势有关的

ＱＴＬ连锁标记位点的绝对数目 7�［２３］ 7�可能提高杂种优

势的预测能力，但最终解决将依赖杂种优势遗传机

理的阐明。

7�众所周知，在一定范围内，杂种优势的大小主要

决定于双亲的遗传差异和性状互补，差异越大，杂种

优势越明显。虽然本研究得到的分子标记遗传距离

与Ｆ 7�１ 7�产量之间的相关程度不足以准确预测水稻杂

种产量，但在一定程度上能反映出杂种优势的强弱，

即在一定范围内，亲本间遗传距离越大，组合杂种优

势也相对越强；亲本间遗传距离越小，组合杂种优势

也相对越弱。

7�虽然分子标记遗传距离难以直接预测杂种优

势，但是在划分水稻杂种优势群和遗传多样性分析

的研究中却有较好的应用。罗小金等 7�［２４］ 7�利用ＳＳＲ

分子标记将５８份籼稻材料划分为３个类群，结果表

明利用ＳＳＲ标记划分籼型水稻杂种优势群是可行

的。Ｗａｎｇ等 7�［２５］ 7�利用７２对ＳＳＲ引物对我国４７个

杂交籼稻骨干亲本进行了类群划分，并提出了７种

杂种优势组合配组模式。李云海等 7�［２６］ 7�利用ＳＳＲ分

子标记对中国主要杂交水稻亲本进行检测，结果表

明，生产上主要应用的不育系遗传背景单一，遗传变

异较恢复系小，恢复系和不育系分别聚类于不同的

类群，且遗传关系较远。刘炜等 7�［２７］ 7�利用３７对ＳＳＲ

引物分析了７２个不同生态类型粳稻品种的遗传多

样性，结果表明ＳＳＲ标记在区分水稻品种生态类型

和品种的遗传多样性方面具有重要作用。本研究通

过对３０个亲本材料的聚类分析，结果与系谱分析基

本一致，说明利用ＳＳＲ分子标记可以有效地鉴定杂

交水稻亲本的亲缘关系。因此，ＳＳＲ分子标记与系

谱分析相结合，可以进一步完善杂种优势群的划分

和品种的遗传多样性研究。
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