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华南杂交稻亲本间产量配合力评价与分子标记鉴定
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　 　 摘要:选用华南地区广泛应用的 ８ 个杂交稻不育系与 １０ 个恢复系ꎬ按 ＮＣＩＩ 设计配制 ２ 套不完全双列杂交组合 ６１ 个ꎬ通
过在湛江的 ２ 年种植试验ꎬ结合 ６２ 对与产量性状 ＱＴＬ 连锁 ＳＳＲ 标记ꎬ对 １８ 个亲本的产量配合力进行综合评价和标记位点鉴

定ꎮ 结果表明:供试亲本间一般配合力存在较大差异ꎬ其中不育系珍汕 ９７Ａ、万金 Ａ 和恢复系直龙、广恢 ３５５０ 的一般配合力相

对较高ꎻ２ 套组合共检测出 ３６ 个与亲本产量配合力显著相关的标记位点ꎬ其中 ＲＭ１、ＲＭ２１６、ＲＭ２３１ 和 ＲＭ５４２ 为 ２ 套材料所

共有ꎻ检测出的杂合标记位点中ꎬ２３ 个为增效标记位点ꎬ１３ 个为减效标记位点ꎬ其中杂合标记位点 ＲＭ２３１、ＲＭ２０９ 可使 Ｆ１的单

株粒重增加 １３. ５０％和 １６. ４３％ ꎮ 该结果可为华南地区杂交稻育种的亲本改良及选配提供理论指导ꎮ
　 　 关键词:杂交稻ꎻ配合力ꎻ产量ꎻＳＳＲ 标记ꎻ标记位点
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在杂交稻育种中ꎬ合理选择亲本进行组配是选

育优良组合的关键环节ꎮ 为此ꎬ双亲除了要符合优

点多、缺点少、性状互补等选配原则外ꎬ亲本的优良

性状还必须具有较强的遗传传递力ꎮ 因此ꎬ杂交稻

育种的实质是配合力育种[１]ꎬ配合力是杂交稻育种

中用于评价亲本利用价值的重要指标ꎮ 与普通形态

性状不同ꎬ亲本配合力效应值的估算必须与双列遗

传交配设计相结合ꎬ通过对杂合状态的 Ｆ１群体进行
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测定才能获得[２]ꎮ 目前ꎬ有关杂交稻亲本配合力的

研究很多ꎬ所得结果对鉴别杂种优势的配对模式十

分有益[３￣５]ꎮ 然而ꎬ迄今还没有一种快速、准确的方

法对亲本配合力进行预测ꎮ ＤＮＡ 分子标记的出现

为杂种优势相关研究提供了新的方法和手段ꎬ分子

标记辅助选择已被广泛应用于水稻的目标性状改

良[６￣７]ꎮ 近年来ꎬ利用分子标记进行亲本配合力预

测已逐渐成为水稻杂种优势研究的热点之一[８￣１１]ꎮ
Ｘ􀆰 Ｃ􀆰 Ｌｉｕ 等[８] 和刘小川等[９] 分别利用 ＳＳＲ 标

记对杂交籼稻亲本的产量性状与米质性状配合力进

行研究ꎬ筛选出多个相关性状配合力的优异标记位

点ꎬ并利用这些优异标记位点对恢复系明恢 ６３ 的产

量性状配合力进行改良ꎮ 梁奎等[１０]对 １８ 个杂交粳

稻亲本进行产量性状优异配合力的标记基因型鉴

定ꎬ结果共鉴定出 ２０ 个 ＳＳＲ 标记基因型与亲本产

量及其构成性状配合力显著相关ꎬ其中部分标记基

因型与多个性状配合力相关ꎮ 目前ꎬ利用分子标记

对华南地区杂交稻杂种优势及亲本配合力分子标记

辅助改良的研究鲜有报道ꎮ
本研究以华南地区广泛应用的 １８ 个杂交稻亲

本及其配制的两套半双列杂交组合为材料ꎬ结合水

稻微卫星 ＤＮＡ 分子标记技术ꎬ对亲本的产量性状配

合力进行综合评价及分子标记筛选研究ꎬ以期为华

南地区杂交稻的亲本改良及选配提供理论指导ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 材料

选用华南地区主要应用的 １８ 个水稻亲本(８ 个

不育系和 １０ 个恢复系)为试验材料(表 １)ꎮ ２００５
年按 ＮＣＩＩ 设计配制 ２ 套不完全双列杂交:第 １ 套为

５ × ５ 组合ꎬ５ 个不育系为湛 Ａ、双青 Ａ、万金 Ａ、Ｎ２２Ａ
和珍汕 ９７Ａꎬ５ 个恢复系为广恢 １２８、广恢 １２２、密阳

４６、ＨＲ１５ 和直龙ꎻ第 ２ 套为 ６ × ６ 组合ꎬ６ 个不育系

为博 Ａ、双青 Ａ、万金 Ａ、Ｎ２２Ａ、优ⅠＡ 和Ⅱ￣３２Ａꎬ６ 个

恢复系为桂 ９９、广恢 ９９８、广恢 ３５５０、Ｒ１２５、ＨＲ１５ 和

ＨＲ１３６ꎮ 亲本中不育系双青 Ａ、万金 Ａ、Ｎ２２Ａ 和恢

复系 ＨＲ１５ 为 ２ 套组合共用ꎮ
１. ２　 方法

１. ２. １　 田间种植和性状调查　 试验在广东海洋大

学农学院试验教学基地进行ꎬ于 ２００５ 年和 ２００６
年 ７ 月 ２０ 日分别单独播种第 １ 套、第 ２ 套杂交组

合及其亲本(不育系用同型保持系代替)ꎬ同为 ８
月 １２ 日移栽大田ꎬ随机区组设计ꎬ３ 次重复ꎬ每小区

栽植 ３ 行ꎬ每行 １０ 株ꎬ单本植ꎬ１５ ｃｍ × ２３ ｃｍ 株行

距ꎬ栽培管理按常规方法ꎮ 成熟时ꎬ每小区取中间行

中部生长一致的 ５ 株ꎬ考查有效穗数、穗总粒数、穗
实粒数、结实率、千粒重和单株粒重共 ６ 个产量相关

性状ꎮ

表 １　 供试杂交稻亲本材料来源及系谱信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｏｒｉｇｉｎｓ ａｎｄ ｐｅｄｉｇｒｅｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ｐａｒｅｎｔｓ ｉｎ ｈｙｂｒｉｄ ｒｉｃｅ

序号

Ｃｏｄｅ
名称

Ｎａｍｅｓ ｏｆ ｐａｒｅｎｔｓ
系谱

Ｐｅｄｉｇｒｅｅｓ
育成年份

Ｒｅｌｅａｓｅｄ ｙｅａｒ
育成单位

Ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ

１ 博 Ａ 珍汕 ９７Ａ / / 军协 Ｂ / 钢枝占 １９８７ 广西博白县农业科学研究所

２ 万金 Ａ 优ⅠＡ/ / / 博 Ｂ / / 金 ２３Ｂ / 澳洲袋鼠占 ２００６ 广东海洋大学农学院

３ Ｎ２２Ａ Ｓ７００２ / / 梅青 Ｂ / Ⅱ￣３２Ｂ ２００６ 广东海洋大学农学院

４ 双青 Ａ Ｋ１７Ａ / / 梅青 Ｂ / 协青早 Ｂ ２００５ 广东海洋大学农学院

５ 湛 Ａ Ｓ７００２ / / 梅青 Ｂ / Ⅱ￣３２Ｂ ２００５ 广东海洋大学农学院

６ Ⅱ￣３２Ａ 印水珍鼎 Ａ / / 珍汕 ９７ / ＩＲ６６５ １９８６ 湖南省杂交水稻研究中心

７ 优ⅠＡ Ⅱ －３２ Ａ / 协青早 Ｂ 突变株 １９９２ 湖南省杂交水稻研究中心

８ 珍汕 ９７Ａ 野败 / 珍汕 ９７ １９７２ 江西省萍乡市农业科学研究所

９ ＨＲ１５ Ｒ６２２ / Ｒ６３８ １９９６ 广东海洋大学农学院

１０ ＨＲ１３６ 青六矮 １ 号 / ＩＲ ３６ ２００２ 广东海洋大学农学院

１１ Ｒ１２５ 明恢 ６３ / 七桂早 ２５ / / 早恢 １５ ２００５ 广东海洋大学农学院

１２ 直龙 ＩＲ１５３ / 龙粳 / / 青直 ６ 号 １９８２ 广东海洋大学农学院

１３ 密阳 ４６ 统一 / ＩＲ２４ / / ＩＲ１３１７ / ＩＲ２４ １９８０ 韩国晋州道岭南作物所

１４ 桂 ９９ 龙野 ５ － ３ / / ＩＲ６６１ / ＩＲ２０６１ １９８７ 广西区农业科学院水稻研究所

１５ 广恢 １２８ 七桂早 ２５ / 测 ６４ / / 明恢 ６３ １９９４ 广东省农业科学院水稻研究所

１６ 广恢 ３５５０ 青四矮 １６ / ＩＲ ５４ １９８５ 广东省农业科学院水稻研究所
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１. ２. ２　 分子标记分析 　 ＤＮＡ 提取ꎬ采用 ＣＴＡＢ 法

提取亲本叶片 ＤＮＡ[７]ꎮ
ＳＳＲ 分析ꎬ６２ 对 ＳＳＲ 引物序列参照文献[１０]、

[１２]ꎬ对供试亲本进行多态性分析ꎮ ＰＣＲ 反应体系

总体积为 ２０. ０ μＬ(５０ ~ １００ ｎｇ / μＬ ＤＮＡꎬ１０. ０ μＬ
１０ × 反应缓冲液ꎬ２５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰꎬ２０ ｍｍｏｌ / Ｌ
ＭｇＣｌ２ꎬ０. １ μｍｏｌ / Ｌ 引物ꎬ１ Ｕ Ｔａｑ 酶ꎬ９. ０ μＬ 蒸馏

水)ꎮ ＰＣＲ 扩增反应条件为 ９４ ℃ 下预变性 ４ ｍｉｎ
后ꎬ９４ ℃下变性 ３０ ｓꎬ５７ ℃下退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃下延伸

６０ ｓꎬ共循环 ３５ 次ꎬ７２ ℃下再延伸 ５ ｍｉｎꎮ ８％ 聚丙

烯酰胺胶电泳分离ꎬ０. １％ 硝酸银显色ꎮ ＳＳＲ 引物

扩增出的多态性带按 ０ / １ 法统计ꎮ
１. ２. ３　 数据分析　 配合力分析ꎬ以小区的平均值为

单位ꎬ按莫惠栋[１３]的 ｐ × ｑ 交配模式进行亲本性状

的配合力分析ꎬ同时参考梁奎等[１０] 的总秩次方法对

亲本进行综合评价ꎮ
配合力标记位点筛选ꎬ将所有杂交组合按如下

方法分成纯合型组和杂合型组:两亲本在某个分子

标记的单个位点若表现为纯合型(即同一带型 １１
或者 ００)ꎬ其 Ｆ１被认为是纯合型组ꎻ若表现为杂合性

(１０ 或者 ０１)ꎬ则 Ｆ１被分到杂合型组ꎮ 杂合型组和

纯合型组的性状平均值进行差异显著性 ｔ 检验ꎮ 若

差值为正ꎬ且 ｔ 值显著或极显著ꎬ则表明杂合标记位

点为配合力增效位点ꎻ反之为减效位点ꎮ 位点筛选

的计算采用自编 ＶＢＡ 语句和 Ｅｘｃｅｌ 相结合运算

完成ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 １８ 份亲本产量性状的一般配合力综合评价

对 ２ 套不完全双列杂交组合 ３ 次重复的随机区

组试验结果进行方差分析表明ꎬ产量及其构成性状

组合间差异均达到显著水平ꎬ对这 ６ 个性状进行亲

本一般配合力(ＧＣＡ)效应的估算和显著性测验ꎮ
由表 ２ 可知ꎬ在第 １ 套组合不育系中ꎬ产量性状 ＧＣＡ

表 ２　 １８ 个亲本 ６ 个产量性状的一般配合力效应综合评价

Ｔａｂｌｅ ２　 ＧＣＡ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｓｉｘ ｙｉｅｌｄ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｉｎ １８ ｐａｒｅｎｔｓ

杂交组合

Ｈｙｂｒｉｄ ｓｅｔ
亲本

Ｐａｒｅｎｔ

单株有

效穗数

ＰＰ

每穗

总粒数

ＴＳＰ

每穗

实粒数

ＦＳＰ

结实率

(％ )
ＳＳＲ

千粒重

(ｇ)
ＴＷＧ

单株

产量

(ｇ)
ＹＰＰ

ＧＣＡ
总秩次

Ｔｏｔａｌ ｒａｎｋ
ｏｆ ＧＣＡ

排序

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ＶＳＣＡ

总秩次

Ｔｏｔａｌ ｒａｎｋ
ｏｆ ＶＳＣＡ

排序

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
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及特殊配合力方差(ＶＳＣＡ)表现最优的是珍汕 ９７Ａꎬ
其 ６ 个产量性状 ＧＣＡ 效应值皆为正值且单株产量

效应值为最高ꎻ恢复系中以直龙的产量性状 ＧＣＡ 和

ＶＳＣＡ表现最好ꎬ其有效穗数、穗总粒数、穗实粒数和

单株产量 ＧＣＡ 效应为最大ꎮ 在第 ２ 套组合不育系

中ꎬ产量性状 ＧＣＡ 表现最好的是万金 Ａꎬ除单株有

效穗数外ꎬ其余产量性状 ＧＣＡ 效应值皆为正值且穗

总粒数、穗实粒数和单株产量效应值最高ꎬ但其 ＶＳＣＡ

表现中等ꎻ恢复系中以广恢 ３５５０ 的产量性状 ＧＣＡ
及 ＶＳＣＡ表现最好ꎬ其穗总粒数、穗实粒数、结实率和

单株产量 ＧＣＡ 效应均较大ꎮ 珍汕 ９７Ａ、直龙和广恢

３５５０ 是早期育成的杂交稻骨干亲本ꎬ其产量性状

ＧＣＡ 及 ＶＳＣＡ较高说明现有杂交稻亲本在产量性状

加性效应与非加性效应的利用上都收效不大ꎮ
２. ２　 １８ 份亲本的 ＳＳＲ 分子标记分析

在 ６２ 对 ＳＳＲ 引物中ꎬ共有 ５６ 对引物在 １８ 个亲

本间扩增出有差异的条带ꎮ ５６ 个多态位点在 １８ 个

亲本间共检测到 １５４ 个等位变异ꎬ每个位点平均为

２. ８５ 个ꎬ变异幅度为 ２ ~６ 个ꎮ １８ 份杂交稻亲本的遗

传相似系数(ＧＳ)在 ０. ５２ ~ ０. ８０ 之间ꎬ在 ＧＳ 为 ０􀆰 ６６
处明显聚为两大类(恢复系组和不育系组ꎬ图 １)ꎬ与
其系谱关系基本相吻合ꎮ 第Ⅰ类为 ７ 个恢复系材

料ꎬ类群品种间 ＧＳ 平均为 ０. ７１ꎬ其中广恢 １２８ 与

Ｒ１２５ 的 ＧＳ 最高ꎬ为 ０. ８９ꎮ 第Ⅰ类在 ＧＳ 为 ０. ７０ 处

又可分为 ２ 组:第 １ 组包括密阳 ４６ 和桂 ９９ꎻ第 ２ 组

为 Ｒ１２５、广恢 １２８、广恢 １２２、广恢 ９９８ 及广恢 ３５５０
为主的广恢系列ꎮ 第Ⅱ类为 ３ 个恢复系材料和 ８ 个

不育系材料ꎮ 类群品种间 ＧＳ 平均为 ０. ７９ꎬ其中珍

汕 ９７Ａ 与Ⅱ － ３２Ａ 的 ＧＳ 最高ꎬ为 ０. ９８ꎮ 第Ⅱ类在

ＧＳ 为 ０. ７０ 处又可分为 ２ 组:第 １ 组包括 ＨＲ 系列的

ＨＲ１５ 和 ＨＲ１３６ꎻ第 ２ 组为含有粳稻血缘的直龙与 ８
个不育系亲本ꎮ

图 １　 １８ 个亲本材料的 ＳＳＲ 标记聚类图

Ｆｉｇ. １　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｆｏｒ １８ ｐａｒｅｎｔｓ ｏｆ ｈｙｂｒｉｄ ｒｉｃｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ
ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｂｙ ＵＰＧＭＡ ｍｅｔｈｏｄ

２. ３　 亲本产量构成性状配合力的 ＳＳＲ标记位点鉴定

５６ 个多态性 ＳＳＲ 位点对 １８ 个亲本 ６ 个产量性

状配合力标记位点筛选结果见表 ３ꎮ 在第 １、第 ２ 套

组合中分别检测出 ６ 个和 ３０ 个与亲本产量性状配

合力显著相关的标记位点ꎬ２ 套组合共有 ３６ 个亲本

标记位点被检出ꎬ 其中标记位点 ＲＭ１、 ＲＭ２１６、
ＲＭ２３１ 和 ＲＭ５４２ 在 ２ 套材料中都被检出ꎬ表明这 ４
个标记位点在杂交稻亲本产量性状改良中起着重要

的作用ꎮ 在检测出的 ３６ 个杂合标记位点中ꎬ有 ２３
个为亲本性状配合力的增效标记位点ꎬ１３ 个为减效

标记位点ꎮ 在 ６ 个产量性状中ꎬ检出配合力增效标

记位点次数最多的是穗总粒数、千粒重和穗实粒数ꎬ

分别有 ７、６ 和 ５ 个(次)ꎬ而单株有效穗数、结实率

和单株粒重仅有 １ ~ ２ 个(次)ꎮ
在穗总粒数 ７ 个(次)配合力增效标记位点中ꎬ

ＲＭ１ 和 ＲＭ２１６ 可使 Ｆ１ 植株穗粒总数增加ꎬ其 ２ 套

组合的增幅均值分别达 ３０. ６５％和 ２３. ０９％ ꎻ其余 ３
个增效标记位点 ＲＭ５４２、ＲＭ２４６ 和 ＲＭ４７４ 在第 ２
套组合的的增幅范围为 １４. ６４％ ~ ３２. ７６％ ꎮ 在穗

实粒数性状中ꎬ配合力增效标记位点 ＲＭ１ 和 ＲＭ２１６
同样可使 ２ 套组合 Ｆ１植株穗实粒数增加ꎬ平均增幅

分别为 ２８. ５４％ 和 ２３. ８９％ ꎻ增效标记位点 ＲＭ２０６
仅在第 ２ 套组合中被检出ꎬ其增幅约为 ３４. ７６％ ꎮ
在千粒重性状中ꎬ标记位点 ＲＭ２３１ 在 ２ 套组合中均

３３５



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １４ 卷

被检出ꎬ其 Ｆ１植株千粒重平均增幅为 １０. ０７％ ꎬ其余

４ 个 增 效 标 记 位 点 ( ＲＭ８５、 ＲＭ１６９、 ＲＭ５１０ 和

ＲＭ５４２)增幅范围在 ６. ８０％ ~ ９. ８０％之间ꎮ 在结实

率和单株产量 ２ 个性状中ꎬ均筛选到标记位点

ＲＭ２３１ 和 ＲＭ２０９ 与亲本配合力极显著相关ꎬ可分

别增加 Ｆ１ 结实率的 ８. ９４％ 、１２. ９７％ 和单株产量的

１３. ５０％ 、１６. ４３％ ꎬ这也说明通过提高杂交稻组合的

结实率更容易获得高产ꎮ

表 ３　 与亲本产量构成性状配合力相关的标记位点

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｍａｒｋｅｒ ｌｏｃｕｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｙｉｅｌｄ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｔｒａｉｔ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｓ

性状

Ｔｒａｉｔ
杂交组合

Ｈｙｂｒｉｄ ｓｅｔ
标记位点

Ｍａｒｋｅｒ ｌｏｃｉ

杂合组 Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓ ｇｒｏｕｐ 纯合组 Ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｇｒｏｕｐ

Ｆ１组合

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
Ｆ１ ｃｒｏｓｓ

Ｆ１平均

Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ
Ｆ１ ｃｒｏｓｓ

Ｆ１组合

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
Ｆ１ ｃｒｏｓｓ

Ｆ１平均

Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ
Ｆ１ ｃｒｏｓｓ

增减率(％ )
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｒ
ｄｅｃｒｅａｓｅ

ｔ 值
ｔ￣ｖａｌｕｅ

单株有效穗数 Ⅰ ＲＭ１ ２０ ６. １３ ５ ７. ５７ － １９. ０９ － ４. ２６

ＰＰ ＲＭ１０８ １７ ６. １０ ８ ７. ０９ － １３. ９９ － ３. ０１

ＲＭ２１６ ２１ ６. １８ ４ ７. ６５ － １９. ２０ － ３. ７７

Ⅱ ＲＭ１ ３０ ７. ７１ ６ ９. ５９ － １９. ５９ － ６. ８２

ＲＭ５１０ １１ ９. ０４ ２５ ７. ５８ １９. ３５ ６. ２９

ＲＭ２１６ ２４ ７. ６６ １２ ８. ７６ － １２. ５７ － ３. ９８

ＲＭ１６７ ３１ ７. ７５ ５ ９. ７６ － ２０. ６６ － ６. ７７

每穗总粒数 Ⅰ ＲＭ１ ２０ １５０. ２８ ５ １１５. ０４ ３０. ６３ ６. ４２

ＴＳＰ ＲＭ５４２ ２１ １４７. １５ ４ １２２. ６９ １９. ９４ ２. ８４

ＲＭ２１６ ２１ １４８. ８３ ４ １１３. ８５ ３０. ７２ ５. １０

Ⅱ ＲＭ１ ３０ １６６. ３０ ６ １２７. ２７ ３０. ６７ ５. ７５

ＲＭ２４６ ２４ １６６. ９０ １２ １４５. ５９ １４. ６４ ３. ２３

ＲＭ８５ ６ １３３. ００ ３０ １６５. １６ － １９. ４７ － ４. １４

ＲＭ１６９ ６ １３３. ００ ３０ １６５. １６ － １９. ４７ － ４. １４

ＲＭ５１０ １１ １３２. ４４ ２５ １７１. ８３ － ２２. ９２ － １０. ５９

ＲＭ２１６ ２４ １６７. ２６ １２ １４４. ８７ １５. ４６ ３. ４５

ＲＭ４７４ ２４ １６５. ４７ ５ １２４. ６３ ３２. ７６ ５. ４４

ＲＭ１６７ ６ １３３. ００ ３０ １６５. １６ － １９. ４７ － ４. １４

每穗实粒数 Ⅰ ＲＭ１ ２０ １２５. ９０ ５ ９９. ８８ ２６. ０５ ５. ５０

ＦＳＰ ＲＭ２１６ ２１ １２４. ７８ ４ ９９. ２８ ２５. ６８ ４. ４１

Ⅱ ＲＭ１ ３０ １４２. ３７ ６ １０７. ０３ ３３. ０２ ４. ４２

ＲＭ５１０ １１ １１４. ２９ ２５ １４６. ２５ － ２１. ８５ － ５. ３３

ＲＭ２１６ ２４ １４５. ２５ １２ １１８. ９５ ２２. １０ ４. ０３

ＲＭ２０６ ３１ １４１. ５５ ５ １０５. ０４ ３４. ７６ ４. １４

结实率 Ⅱ ＲＭ２３１ １１ ９０. ６４ ２５ ８３. ２０ ８. ９４ ２. ８１
ＳＳＲ ＲＭ２０９ １８ ９０. ６８ １８ ８０. ２７ １２. ９７ ５. １２
千粒重 Ⅰ ＲＭ２３１ ５ ２５. ６１ ２０ ２３. １９ １０. ４４ ３. ４３
ＴＧＷ Ⅱ ＲＭ２３１ １１ ２５. ９９ ２５ ２３. ６９ ９. ６８ ５. ８５

ＲＭ８５ ５ ２６. ２２ ３０ ２４. ０３ ９. １１ ３. ８１
ＲＭ１６９ ５ ２６. ２２ ３０ ２４. ０３ ９. １１ ３. ８１
ＲＭ５１０ １１ ２５. ５２ ２５ ２３. ９０ ６. ８０ ３. ３８
ＲＭ５４２ １８ ２３. ７０ １８ ２５. ０９ － ５. ５０ － ３. ０５
ＲＭ１６７ ５ ２６. ２２ ３０ ２４. ０３ ９. １１ ３. ８１

单株产量 Ⅰ ＲＭ５ ２１ １７. ５６ ４ ２０. ５２ － １４. ４２ － ２. ９３
ＹＰＰ Ⅱ ＲＭ２３１ １１ ２８. ７１ ２５ ２５. ２９ １３. ５０ ３. ３２

ＲＭ２０９ １８ ２８. ３４ １８ ２４. ３４ １６. ４３ ４. ７１

ｔ２３ꎬ０. ０１ ＝ ２. ８０７ ａｎｄ ｔ３４ꎬ０. ０１ ＝ ２. ７２８. ＰＰ: ｐａｎｉｃｌｅｓ ｐｅｒ ｐｌａｎｔꎬＴＳＰ: ｔｏｔａｌ ｓｐｉｋｅｌｅｔｓ ｐｅｒ ｐａｎｉｃｌｅꎬＦＳＰ: ｆｉｌｌｅｄ ｓｐｉｋｅｌｅｔｓ ｐｅｒ ｐａｎｉｃｌｅꎬＳＳＲ: Ｓｅｅｄ ｓｅｔｔｉｎｇ ｒａｔｅꎬ
ＴＧＷ: １０００￣ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔꎬＹＰＰ: Ｙｉｅｌｄ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

４３５
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２. ４　 亲本产量性状配合力的复合型 ＳＳＲ 标记位点

筛选

表 ３ 所列的 ３６ 个标记位点中ꎬ不少标记位点存

在与亲本多个产量性状配合力相关的情况ꎮ 根据这

些标记位点与亲本配合力相关的产量性状个数进行

归类ꎬ结果列于表 ４ꎮ 表 ４ 显示ꎬ在第 １ 套和第 ２ 套

组合中分别有 １ 个和 ４ 个标记位点同时与亲本 ４ 个

产量性状配合力相关ꎻ有 ３ 个和 ４ 个标记位点同时

与亲本 ３ 个产量性状配合力相关ꎻ有 １ 个和 ７ 个标

记位点同时与亲本 ２ 个产量性状配合力相关ꎻ其余

１６ 个标记位点仅与亲本单个产量性状配合力相关ꎮ

此外ꎬ单株有效穗数的亲本配合力标记位点效应与

每穗总粒数、每穗实粒数的亲本配合力标记位点效

应相反ꎬ如 ＲＭ２３１、ＲＭ８５、ＲＭ１６９ 等 ８ 个标记位点ꎻ
每穗总粒数、每穗实粒数的亲本配合力标记位点效

应与千粒重的亲本配合力标记位点效应相反ꎬ如标

记位点 ＲＭ８５、ＲＭ１６９、ＲＭ５１０ 和 ＲＭ１６７ꎻ单株产量

的亲本配合力标记位点效应则与千粒重的亲本配合

力标记位点效应一致ꎬ如标记 ＲＭ２３１、 ＲＭ８０ 和

ＲＭ２２３ꎮ 以上结果说明在保持杂交稻组合穗粒数不

变的基础上ꎬ改善子粒灌浆状况ꎬ提高组合的结实率

和千粒重ꎬ有利于杂交稻的增产ꎮ

表 ４　 亲本产量性状配合力的复合型 ＳＳＲ 标记位点及其对 Ｆ１性状值的增减率

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｍａｒｋｅｒ ｌｏｃｕｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｙｉｅｌｄ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｓ ａｎｄ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｒ ｄｅｃｒｅａｓｅ ｔｏ ｔｒａｉｔ
ｖａｌｕｅ ｉｎ Ｆ１

相关性状数量

Ｎｏ. ｏｆ ｔｒａｉｔｓ
ｒｅｌａｔｅｄ

杂交组合

Ｈｙｂｒｉｄ ｓｅｔ
标记位点

Ｍａｒｋｅｒ ｌｏｃｉ
单株有效穗数

ＰＰ
每穗总粒数

ＴＳＰ
每穗实粒数

ＦＳＰ
结实率(％ )

ＳＳＲ
千粒重(ｇ)

ＴＧＷ
单株产量(ｇ)

ＹＰＰ

４ Ⅰ ＲＭ２３１ － １３. ９８ １２. ９５ １. ５０ １０. ４４
４ Ⅱ ＲＭ８５ １２. ５３ － １９. ４７ － １５. ５５ ９. １１
４ Ⅱ ＲＭ１６９ １２. ５３ － １９. ４７ － １５. ５５ ９. １１
４ Ⅱ ＲＭ５１０ １９. ３５ － ２２. ９２ － ２１. ８５ ６. ８０
４ Ⅱ ＲＭ１６７ － ２０. ６６ － １９. ４７ － １５. ５５ ９. １１
３ Ⅰ ＲＭ１ － １９. ０９ ３０. ６３ ２６. ０５
３ Ⅰ ＲＭ２１６ － １９. ２０ ３０. ７２ ２５. ６８
３ Ⅰ ＲＭ５４２ － １３. ９９ １９. ９４ － １. ５８
３ Ⅱ ＲＭ１ － １９. ５９ ３０. ６７ ３３. ０２
３ Ⅱ ＲＭ２１６ － １２. ５７ １５. ４６ ２２. １０
３ Ⅱ ＲＭ２３１ ８. ９４ ９. ６８ １３. ５０
３ Ⅱ ＲＭ８０ － １８. １３ － ７. ６４ － １４. １２
２ Ⅰ ＲＭ２２３ － ６. １０ － １０. ６０
２ Ⅱ ＲＭ２０９ １２. ９７ １６. ４３
２ Ⅱ ＲＭ２２４ － ８. ６９ － １０. ３８
２ Ⅱ ＲＭ２０６ ３２. ７６ ３４. ７６
２ Ⅱ ＲＭ２４６ － ９. １３ １４. ６４
２ Ⅱ ＲＭ２１１ １０. ２３ － ８. ５９
２ Ⅱ ＲＭ５４２ １０. １２ － ５. ５０
２ Ⅱ ＲＭ２２３ １２. ０６ － ４. ９３

３　 讨论

高配合力亲本是选配强优势杂交稻组合的前提

条件ꎮ 苏京平[１４] 对近年全国新组合区试结果及种

植面积进行分析ꎬ发现新育成杂交稻组合的增产幅

度普遍不高ꎬ种植面积较大的组合几乎都为 ２０ 年前

所育成ꎬ其主要原因在于亲本配合力没有突破性进

展ꎮ 本研究结果显示ꎬ２ 套组合中以不育系珍汕

９７Ａ、万金 Ａ 和恢复系直龙、广恢 ３５５０ 的产量性状

配合力表现最好ꎮ 其中ꎬ除了万金 Ａ 为近年育成的

高产类型新不育系外ꎬ珍汕 ９７Ａ、直龙和广恢 ３５５０
为 ２０ 世纪 ８０、９０ 年代育成的华南地区杂交稻骨干

亲本ꎮ 因此ꎬ在发掘、筛选有利新种质的同时ꎬ充分

利用这些骨干亲本的丰产性和稳产性配合力结合好

的遗传优势ꎬ通过杂交、回交和定向转育等方法ꎬ培
育产量性状配合力更优的新不育系及恢复系ꎮ

杂种优势是一类特殊的杂合性状ꎬ其遗传表现

与纯系性状明显不同ꎬ是主要取决于双亲间部分遗

传位点上的配对差异ꎮ 目前ꎬ有关利用分子标记差

异性预测杂种优势的研究很多ꎬ但难以取得较一致

５３５
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的结论[６￣８ꎬ１５￣１９]ꎮ 究其原因ꎬ主要是因为杂种优势和

分子标记杂合性之间的变化所致[７]ꎮ 这种不稳定

性一方面由于研究中所用遗传材料、试验设计及种

植环境不同而引起ꎬ另一方面则与所应用的分子标

记有差异有关:(１)分子标记的种类ꎮ 目前ꎬ作物杂

种优势预测研究中应用较多的分子标记主要有

ＲＦＬＰ、ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ、ＳＳＲ 和 ＩＳＳＲ 等ꎬ但不同类型标

记技术的有效性及效率存在差别ꎬ大多研究结果认

为结合几种标记来估算亲本间遗传差异ꎬ进而预测

杂种优势的效率要比单独使用一种标记高[１２ꎬ１６]ꎮ
(２)标记的数目及分布ꎮ 杂种优势是双亲遗传差异

所造成的ꎬ用于检测的标记位点越多ꎬ越能全面反映

双亲基因组水平的整体差异[７ꎬ２０]ꎮ 同时ꎬ选用的标

记所检测位点应在多条染色体上随机均匀分布ꎬ过
度集中染色体的局部或呈簇状分布ꎬ会导致可利用

的位点数少ꎬ杂种优势相关性下降ꎮ (３)标记与对

应性状的连锁程度ꎮ 众多研究结果表明ꎬ所用分子

标记与控制性状的杂种优势 ＱＴＬｓ 的连锁程度ꎬ是
影响亲本标记遗传差异与 Ｆ１杂种优势表现相关性

的关键因素[２１]ꎬ连锁程度紧密ꎬ贡献率大的标记ꎬ其
预测效率应相对较高ꎮ (４)标记的效应分析ꎮ ＱＴＬｓ
的显性、加性和上位性作用等对杂种优势均有重要

贡献ꎬ目前多数研究仅考虑了标记的显性和加性效

应ꎬ忽略了 ＱＴＬｓ 之间存在的上位性效应ꎬ导致分子

标记预测杂种优势的效率偏低ꎮ 因此ꎬ为了提高预

测效率ꎬ在检测亲本的遗传差异时可通过多种分子

标记相结合ꎬ多选与 ＱＴＬｓ 连锁的标记ꎬ运用有效统

计方法把杂种优势剖分到特定的 ＱＴＬ 效应上ꎮ
实际上ꎬ亲本间的遗传差异涉及多个性状、多个

位点ꎬ但与产量连锁的构成因素及位点却是特定

的[７]ꎮ 因此ꎬ利用与产量性状相连锁的 ＱＴＬｓ 来检

测亲本间的遗传差异ꎬ筛选出对杂种优势产生有显

著效应的 ＱＴＬ 位点及其紧密连锁的分子标记ꎬ将有

助于实现亲本产量性状配合力的分子标记辅助改

良ꎮ 本研究结果表明ꎬ２ 套组合共有 ３６ 个与亲本产

量配合力显著相关的标记位点被检出ꎬ其中部分标

记同时与多个亲本性状配合力相关ꎮ 如标记位点

ＲＭ２３１ 对结实率、千粒重和单株产量配合力皆呈显

著的正效应ꎬ利用 ＲＭ２３１ 辅助选择可对这 ３ 个性状

的亲本配合力同时进行改良ꎮ 然而ꎬ由于产量构成

因素性状间普遍存在负相关关系ꎬ因此ꎬ不少标记位

点对 Ｆ１各性状的遗传效应方向性不同ꎮ 对于此类

标记位点ꎬ在亲本产量性状配合力的后续改良中应

视亲本特点选择使用ꎮ 对于亲本多个产量性状配合

力的综合改良ꎬ则应尽量选用各自独立的有利标记

位点对这些性状同时进行改良ꎬ最后通过聚合杂交

来获得整体产量性状配合力协调的优异亲本ꎮ
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