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杂交籼稻子粒 QTL 标记遗传距离与粒重、
粒重杂种优势的相关性
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　 　 摘要:利用与子粒性状相关的 QTL 标记分析了 10 个杂交水稻亲本间(5 个不育系和 5 个恢复系)的遗传差异,结合 10 个

亲本所配 25 个组合的 F1表现,研究了基于子粒 QTL 分子标记遗传距离与粒重及粒重杂种优势的相关性。 结果表明分子标记

遗传距离与粒重呈显著正相关( r = 0． 26*),与对照优势呈显著正相关( r = 0． 28*),与母本优势呈极显著正相关( r = 0． 41**)。
为分子标记预测杂交水稻杂种优势研究奠定了基础。
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Abstract:The genetic difference of 10 rice parents (5 CMS lines and 5 restorer lines) was analyzed by molec-
ular markers of grain weight loci in rice. The correlation between genetic distance and grain weight and heterosis was
studied by reference to the performance of 25 combinations. The results showed that the correlation between genetic
distance of grain weight loci and control heterosis was significant( r = 0． 28*),correlation between genetic distance
of grain weight loci and grain weight was significant( r = 0． 26*),and correlation between genetic distance of grain
weight loci and female parent heterosis was very significantly correlated( r = 0． 41**). The study of molecular mark-
ers predict heterosis in hybrid rice.
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杂种优势的遗传基础研究表明,杂交双亲要有

一定的遗传差异才能产生明显的杂种优势。 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心和致力研究解决

的问题。 自 20 世纪 80 年代以来,随着 DNA 分子标

记的出现,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[1]、Smith 等[2]、蔡建等[3]、赵庆勇

等[4]和张培江等[5] 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。 而廖伏明等[6] 和

张涛等[7]的研究却认为分子标记遗传距离与 Fl杂

种优势之间没有明显的相关性,不能用于杂种优势
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预测。 Zhang 等[8-9] 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[10] 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,发现前人

的研究大多是用覆盖水稻全基因组的分子标记分析

亲本间的遗传差异与产量杂种优势的相关性,这样

的遗传差异是建立在双亲全部位点上的差异,用来

分析遗传距离与产量杂种优势的相关性时就得到了

不同的结果。 水稻产量各构成要素间存在着复杂的

关系,那么用全基因组分析的遗传距离与产量优势

相关性研究是否妥当? 带着这个疑问设想,如果仅

仅利用与某一性状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这一性状的杂种优

势的相关性是否会更准确呢? 粒重是产量重要的构

成要素之一,不易受到环境的影响,且目前相关的标

记也很多,本研究以 5 个不育系和 5 个恢复系为材

料配制的 25 个杂交组合(5 × 4 NCⅡ设计),及其对

应的 10 个亲本作为材料,利用与水稻子粒相关的

QTL 标记分析亲本间的遗传差异,探讨了遗传距离

与粒重及粒重杂种优势的相关性,以期能为杂交水

稻杂种优势的预测提供参考依据。

1　 材料与方法

1． 1　 试验材料与田间试验

供试材料包括 5 个不育系(德香 074A、K22A、
冈 46A、Ⅱ-32A、K17A),5 个恢复系(明恢 63、泸恢

8258、泸恢 H103、成恢 727、蜀恢 527),按 5 × 4 NCⅡ
遗传交配设计配制的 25 个杂交组合及对照冈优

725。 所有材料于 2010 年在四川省农科院水稻高

粱研究所德阳基地种植。 试验采用随机区组设

计,3 次重复,每小区种植 3 行,每行 10 株,株距

16． 7cm,行距 33． 3cm,每穴双苗。 田间管理同大

田生产。 成熟期以每小区中间 5 株为样本,考查

千粒重。
1． 2　 SSR 分析

DNA 的提取参照 McCouch 等[11] 提出,经张涛

等[7]改良的方法。 选取与子粒性状紧密连锁的 14
个标记(表 1)对供试的 10 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
反应参照张涛[12]的方法。

PCR 反应体系总体积为 25μl,其中包括 50

mmol / L KCl,10mmol / L Tris-Cl(pH 9． 0),1． 5mmol / L
MgCl2,200μmol / L dNTP,50 ~100ng 的基因组 DNA,1
个单位的 Taq 聚合酶和 0． 1 μmol / L 引物。

扩增程序为:94℃ 预变性 5min→循环扩增→
94℃变性 1min→55℃退火 1min→72℃延伸 1min→
循环 35 次→72℃延伸 10min。

表 1　 与子粒相关的基因标记位点

Table 1　 Markers of grain weight loci in rice

标记

Maker
染色体

Chromosome
类型

Types
名称

Name
性状

Traits
参考文献

References

RM212 1 QTL gw1． 1 千粒重 [13]

RM302 1 QTL gw1． 1 千粒重 [13]

RM208 2 QTL gw2． 1 千粒重 [14]

RM290 2 QTL gw2． 1 千粒重 [15]

RM130 3 QTL gw3． 2 千粒重 [16]

RM520 3 QTL gw3． 1 千粒重 [17]

RM206 5 QTL qGW-11-1 千粒重 [18]

RM289 5 QTL qGW5 千粒重 [18]

RM18 7 克隆 qSW5 粒宽 [19]

RM201 9 QTL gw9 千粒重 [20]

RM228 10 QTL gw10b 千粒重 [20]

RM4B 11 QTL gw11 千粒重 [21]

RM17 12 克隆 qSW5 粒宽 [19]

RM20b 12 QTL gw11． 1 千粒重 [13]

1． 3　 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[22] 的方

法计算品种间遗传距离(GD):GD = 1 - 2Nij / (Ni +
N j),式中 Ni 为 i 品种出现的谱带数,N j 为 j 品种出

现的谱带数,Nij为 i 品种和 j 品种共有的谱带数。
平均多态性信息量 ( Polymorphism index con-

tents):PIC = I - Σ( pi) 2,式中 pi 为第 i 个多态位点

上的基因频率。 按以下公式计算杂种优势:
平均 优 势 = ( F1 值 - 双 亲 平 均 值 ) /双 亲

平均 × 100%
超亲优势 = ( F1 值 - 高值亲本值) /高值亲

本值 × 100%
对照优势 = (F1值 -对照值) /对照值 × 100%
母本优势 = (F1值 -母本值) /母本值 × 100%
父本优势 = (F1值 -父本值) /父本值 × 100%
数据处理和统计分析在 EXCEL 2003 和 NT-

SYS-pc 2． 1 系统下进行。
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2　 结果与分析

2． 1　 子粒 QTL 标记分析

14 个子粒 QTL 标记在 10 个杂交水稻亲本间检

测到 14 个分子标记位点,多态性频率为 100% ,检
测到 37 个等位基因,平均每个位点的等位基因数为

2． 64 个,变化范围 2 ~ 4 个,14 个引物的平均多态性

信息量为 0． 64, 变化范围 0． 12 ( RM18 ) ~ 0． 79
(RM4B)。 表明本研究所用的材料间存在丰富的遗

传多样性。
5 个不育系与 5 个恢复系之间的遗传距离(表

2)变幅为 0． 27 ~ 0． 54,平均遗传距离为 0． 43。 冈

46A 与泸恢 8258 的遗传距离最大,为 0． 54,冈 46A
与明恢 63 的遗传距离最小,为 0． 27。 5 个不育系与

恢复系间的平均遗传距离相差不大,在 0． 40 ~ 0． 44
之间;5 个恢复系与不育系的平均遗传距离中,最小

的是明恢 63 (0． 36),最大的为泸恢 8258 (0． 48)。
不育系与恢复系之间的遗传距离较大,说明本试

验所用亲本的遗传差异较大,有利于选配出强优

势组合;10 个材料在遗传距离 0． 64 处被明显的聚

为不育系和恢复系两大类(图 1),与其系谱关系

相吻合。

表 2　 10 个亲本之间的遗传距离

Table 2　 Genetic distance of 10 parents

亲本

Parents
德香 074A

Dexiang 074A
K22A

冈 46A
Gang46A

II-32A K17A
平均

Average

明恢 63 0． 38 0． 43 0． 27 0． 38 0． 35 0． 36

成恢 727 0． 49 0． 43 0． 49 0． 49 0． 41 0． 46

泸恢 H103 0． 30 0． 41 0． 41 0． 41 0． 43 0． 39

泸恢 8258 0． 43 0． 49 0． 54 0． 49 0． 46 0． 48

蜀恢 527 0． 41 0． 46 0． 51 0． 46 0． 49 0． 46

平均 Average 0． 40 0． 44 0． 44 0． 44 0． 43 0． 43

遗传距离 Genetic distance
0.57 0.66 0.74 0.83 0.92

 冈46B 

 德香074B 

 -32B 

 K22B 

 K17B 

 泸恢H103 

 明恢63 

 R527 

 泸恢8258 

 成恢727 

Ⅱ

图 1　 10 个亲本聚类分析图

Fig． 1　 Dendrogram by cluster analysis for 10 hybrid rice parents

2． 2　 杂种优势分析

25 个组合的千粒重及杂种优势见表 3。 25 个

组合平均千粒重为 29． 63g,最高的组合是 K17A /蜀
恢 527,千粒重为 33． 28g;最小的组合为 II-32A /泸
恢 H103,千粒重为 26． 03g。

对照优势平均值为 12． 12%,变幅为 -1． 54% ~
25． 89%,有两个组合表现为负效应,其余的 23 个组

合都表现为正效应,表现最好;超亲优势的平均值为

-0． 45%,变幅为 - 9． 67% ~ 19． 13%,14 个组合都

表现为正效应,有 11 个组合表现为负效应;表现

最差 平 均 优 势 的 平 均 值 为 4． 21% , 变 幅 为

- 5． 97% ~ 21． 76% 有 18 个组合表现为负效应,7
个组合都表现为正效应;母本优势的平均值为

5． 41% ,变幅为 - 9． 67% ~ 20． 31% ,17 个组合都

表现为正效应;有 8 个组合表现为负效应;父本优

势 的 平 均 值 为 3． 72% , 变 幅 为 - 9． 15% ~
24． 51% ,17 个组合表现为正效应,有 8 个组合表

现为负效应。
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表 3　 25 个组合的千粒重及杂种优势

Table 3　 1000-grain weight and heterosis of 25 combinations

组合名称

Name of combinations
千粒重(g)

1000-grain weight

对照优势(% )
Comparison
heterosis

平均优势(% )
Average
heterosis

超亲优势(% )
Transgressive

heterosis

母本优势(% )
Over famale
heterosis

父本优势(% )
Over male
heterosis

德香 074A / 明恢 63 29． 98 13． 43 2． 15 - 8． 23 - 8． 23 15． 17
德香 074A / 成恢 727 30． 50 15． 39 0． 74 - 6． 64 - 6． 64 9． 40
德香 074A / 泸恢 H103 29． 51 11． 65 - 0． 83 - 9． 67 - 9． 67 9． 93
德香 074A / 泸恢 8258 31． 32 18． 50 - 1． 35 - 4． 13 - 4． 13 1． 59
德香 074A / 蜀恢 527 30． 32 14． 69 - 5． 97 - 7． 21 - 7． 21 - 4． 70
K22A / 明恢 63 32． 41 22． 62 21． 76 19． 13 19． 13 24． 51
K22A / 成恢 727 30． 59 15． 72 11． 05 9． 70 12． 42 9． 70
K22A / 泸恢 H103 29． 04 9． 85 7． 44 6． 73 6． 73 8． 16
K22A / 泸恢 8258 31． 52 19． 25 8． 62 2． 24 15． 86 2． 24
K22A / 蜀恢 527 32． 73 23． 83 10． 92 2． 89 20． 31 2． 89
冈 46A / 明恢 63 27． 37 3． 53 0． 26 - 4． 18 - 4． 18 5． 13
冈 46A / 成恢 727 28． 10 6． 31 - 0． 43 - 1． 61 - 1． 61 0． 79
冈 46A / 泸恢 H103 26． 07 - 1． 37 - 5． 89 - 8． 72 - 8． 72 - 2． 89
冈 46A / 泸恢 8258 28． 84 9． 11 - 2． 88 - 6． 45 0． 98 - 6． 45
冈 46A / 蜀恢 527 29． 83 12． 86 - 1． 18 - 6． 22 4． 45 - 6． 22
II-32A / 明恢 63 27． 70 4． 80 8． 62 6． 42 10． 91 6． 42
II-32A / 成恢 727 27． 08 2． 45 2． 47 - 2． 87 8． 43 - 2． 87
II-32A / 泸恢 H103 26． 03 - 1． 54 0． 44 - 3． 05 4． 20 - 3． 05
II-32A / 泸恢 8258 28． 01 5． 97 0． 39 - 9． 15 12． 15 - 9． 15
II-32A / 蜀恢 527 29． 66 12． 22 4． 46 - 6． 76 18． 76 - 6． 76
K17A / 明恢 63 28． 87 9． 23 6． 90 3． 16 3． 16 10． 91
K17A / 成恢 727 30． 36 14． 86 8． 69 8． 49 8． 49 8． 90
K17A / 泸恢 H103 30． 07 13． 77 9． 68 7． 45 7． 45 12． 01
K17A / 泸恢 8258 31． 70 19． 91 7． 78 2． 81 13． 26 2． 81
K17A / 蜀恢 527 33． 28 25． 89 11． 30 4． 61 18． 90 4． 61
平均值 Averge 29． 63 12． 12 4． 21 - 0． 45 5． 41 3． 72
最大值 Max. 33． 28 25． 89 21． 76 19． 13 20． 31 24． 51
最小值 Min. 26． 03 - 1． 54 - 5． 97 - 9． 67 - 9． 67 - 9． 15
正(负)效应组合

Positive lnegative \effect combination
23(2) 18(7) 14(11) 17(8) 17(8)

2． 3　 遗传距离与千粒重及其杂种优势的相关性

遗传距离与杂种优势进行相关分析(表 4),结
果表明,遗传距离与千粒重和对照优势之间呈显著

正相关,相关系数分别达 0． 26、0． 28,达到 5% 显著

水平。 遗传距离与母本优势呈极显著正相关,相关

系数为 0． 41,达到 1% 的显著水平。 遗传距离与超

亲优势、平均优势、父本优势相关系数分别为 0． 02、
- 0． 01 和 - 0． 1,未达显著水平。

表 4　 遗传距离与千粒重及千粒重杂种优势的相关性

Table 4　 Correlation between genetic distance and heterosis

项目

Item
千粒重(g)

1000-grain weight

对照优势(% )
Comparison
heterosis

平均优势(% )
Average
heterosis

超亲优势(% )
Transgressive

heterosis

母本优势(% )
Over famale
heterosis

父本优势(% )
Over male
heterosis

遗传距离

Genetic distance
0． 26* 0． 28* 0． 02 - 0． 01 0． 41** - 0． 1

*和**分别表示在 0． 05 和 0． 01 水平差异显著　 *and** indicate significance at 0． 05 and 0． 01 levels,respectively

3　 讨论

杂种优势遗传基础的研究表明,杂交双亲要有

一定的遗传差异才能产生明显的杂种优势。 利用分

子标记研究遗传差异与杂种优势的关系已有大量文

献报道,但结果并不一致。 目前,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:一是研究认为分子标记遗传距离可以预

测杂种优势[1-2]。 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[4,6-7],这个观点在杂交水稻育种应用中充分得

到了证明。 部分学者[8-10]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
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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

材料有差异、试验设计有差异、采用的分子标记有差

异,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[6]。
三系杂交稻主要的两个类群是恢复系和不育

系。 本研究利用 14 个与子粒相关 QTL 标记,分析

10 份亲本的遗传差异,结果表明在遗传距离为 0． 64
处被明显的聚为不育系和恢复系两大类,说明不育

系与恢复系之间遗传背景相对较为独立,三系杂交

籼稻亲本的遗传差异是产生杂种优势重要基础

之一。
随着分子标记技术的飞速发展,高密度遗传图

谱的公开发表和新的数量性状位点(QTL)定位模型

的不断提出,数量性状基因定位(QTL)的研究有了

飞速发展,已经成为当前的研究热点之一。 目前已

经有许多表型性状的 QTL 位点被定位,如何利用众

多已经定位的 QTL 位点服务于杂交育种,已经成为

值得关注的问题。 利用分子标记与 QTL 连锁分析

可以提供与杂种优势相关的信息,鉴定与杂种优势

相关的标记位点,确定亲本在 QTL 上的差异,可以

有效的预测杂种优势,这将是以后的发展方向之一。
本研究选用 14 个已克隆或已经定位的水稻子粒

QTL 相关的标记来分析 10 个杂交水稻亲本的遗传

差异,进而分析遗传距离与千粒重及千粒重杂种优

势的相关性。 结果表明,遗传距离与千粒重和对照

之间呈显著正相关,与母本优势之间呈极显著正相

关,与推测一致。 说明利用与子粒相关的 QTL 标记

来预测杂交水稻的千粒重及其杂种优势是可行的,
不过相关系数偏小,还不足以预测杂种优势。 本研

究认为利用与性状紧密相关的标记分析的遗传距

离,与这一性状杂种优势具有较高的相关性。
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