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小粒野生稻优异基因的挖掘与利用研究进展
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　 　 摘要:小粒野生稻拥有丰富的遗传多样性ꎬ含有大量的优异基因ꎬ是进行栽培稻遗传改良和基因组研究的宝贵资源ꎮ 本

文总结了国内外研究利用小粒野生稻种质取得的系列进展ꎬ主要包括:小粒野生稻优异性状的鉴定和遗传群体的构建ꎬ小粒

野生稻有利基因的定位、克隆与育种利用ꎬ还对小粒野生稻优异基因利用的困难和应对策略进行了讨论ꎮ 这些结果必将有利

于进一步挖掘和利用小粒野生稻的有利基因ꎮ
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第一作者研究方向为水稻分子育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｇｕｏｓｉｂｉｎ＠ ｇｘａａｓ. ｎｅｔ

水稻是世界上约一半人口的主食ꎬ是最重要的

粮食作物之一ꎮ 水稻种质资源的收集评价与创新利

用对于保障世界粮食安全发挥了重要的作用ꎮ 然

而ꎬ从 ２０ 世纪 ９０ 年代以来ꎬ各国水稻产量徘徊不

前ꎬ米质亟待改良ꎬ抵御生物和非生物胁迫的能力逐

年降低ꎮ 分析其原因ꎬ主要是因为常规育种研究对

种质资源的利用效率较低ꎬ传统育种技术存在局限

性[１]ꎮ 鉴于此ꎬ国际水稻研究所( ＩＲＲＩ)在 ２０ 世纪

末启动了“全球水稻分子育种计划”ꎬ其基本思路是

利用全球稻种资源ꎬ通过传统的回交育种和分子标

记辅助选择(ＭＡＳꎬＭａｒｋｅｒ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ)相结合

的方法ꎬ实现优异基因资源在分子水平上的大规模

交流ꎬ培育大批量的近等基因导入系ꎬ进行水稻重要

新基因发掘和突破性新品种培育[２]ꎮ
野生稻具有丰富的遗传多样性ꎬ拥有许多特异

的性状ꎬ具有独特的利用价值ꎬ是栽培稻遗传改良的

宝贵种质资源[３￣５]ꎮ 通过传统育种技术ꎬ许多 ＡＡ 基

因组野生稻中有利基因已被转移到栽培稻中ꎮ 然

而ꎬ对于大量非 ＡＡ 基因组野生稻ꎬ由于其与栽培稻

的亲缘关系较远ꎬ在挖掘和利用这类野生稻的有利

基因时困难重重ꎮ 不过ꎬ随着现代生物技术的快速

发展ꎬ远缘杂交、胚拯救(ＥＲꎬＥｍｂｒｙｏ ｒｅｓｃｕｅ)、组织

培养和原生质融合等技术可以获得种间杂种ꎬＭＡＳ
技术能显著提高野栽交后代选择的效率ꎬ这些新技

术的应用使非 ＡＡ 基因组野生稻的利用成为可能ꎮ
小粒野生稻(Ｏｒｙｚａ ｍｉｎｕｔａ)基因组为 ＢＢＣＣꎬ其
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中的一些特异材料拥有抗褐飞虱、白背飞虱、稻瘟

病、白叶枯病和纹枯病等特性ꎬ是一种极具利用价值

的种质资源[６]ꎮ 应用远缘杂交结合 ＥＲ 技术获得了

小粒野生稻与栽培稻的种间杂种ꎬ通过回交育种和

ＭＡＳ 获得了小粒野生稻与栽培稻的导入系材料ꎬ利
用这些导入系材料发掘了一系列小粒野生稻的优异

基因资源ꎬ为小粒野生稻有利基因的利用奠定了

基础ꎮ
本文总结了国内外研究利用小粒野生稻种质取

得的系列进展ꎬ主要包括:小粒野生稻优异性状的鉴

定、小粒野生稻遗传群体的构建、小粒野生稻有利基

因的定位、克隆与育种利用ꎬ还对小粒野生稻有利基

因利用的困难和应对策略进行了讨论ꎮ

１　 小粒野生稻优异性状的鉴定

小粒野生稻ꎬ具有匍匐茎ꎬ多年生ꎬ一般不超过

１ ５ ｍ 高ꎬ穗散生ꎬ颖花一般长 ４ １ ~ ５ ６ ｍｍ、宽
１ ６ ~ ２ １ ｍｍꎬ花药长 １ ５ ~ ３ ０ ｍｍꎬ主要分布于新

几内亚和东南亚[３]ꎻ具有抗多种水稻病虫害的特

性ꎬ是一种极具利用价值的种质资源[６]ꎮ
２０ 世纪 ９０ 年代初ꎬ彭绍裘等[７] 对小粒野生稻

(Ａｃｃ. Ｎｏ. １０１０８９)进行了抗稻飞虱、稻瘟病和白叶

枯病的抗性鉴定ꎬ结果表明该小粒野生稻高抗稻瘟

病、白叶枯病和稻飞虱ꎬ是一种具有多抗特性的野生

稻ꎮ 进一步的研究还表明该小粒野生稻中抗至高抗

稻瘟病ꎬ抗谱广ꎬ抗性稳定ꎬ并兼抗稻飞虱ꎬ抗性持

久[８￣９]ꎮ 肖汉祥等[１０￣１１] 通过应用改良苗期群体筛

选法ꎬ对小粒野生稻进行了抗性鉴定ꎬ试验结果表

明ꎬ小粒野生稻对褐飞虱的抗性级别为 ０ 级ꎬ属高

抗褐飞虱ꎮ 小粒野生稻对褐飞虱的抗性机制为抗

生性和非选择性ꎮ 随后ꎬ他们还测定了不同水稻

品种叶鞘内游离氨基酸及草酸的含量ꎮ 试验结果

表明ꎬ叶鞘内的草酸是小粒野生稻对褐飞虱的重

要抗性物质之一ꎬ而叶鞘内游离氨基酸总量及 ６
种主要游离氨基酸的含量少也是小粒野生稻抗褐

飞虱的原因之一ꎮ
Ｓ. Ｇｕｏ 等[１２] 利用剪叶法对小粒野生稻(Ａｃｃ.

Ｎｏ. １０１１３３)、小粒野生稻与栽培稻的杂种 Ｆ１和 ＢＣ１

植株在田间进行了水稻白叶枯病接种鉴定ꎮ 结果表

明该小粒野生稻对 ８ 个生理小种都表现为高抗ꎬ而
杂种 Ｆ１对 ８ 个生理小种表现为抗ꎮ 郭嗣斌等[１３] 对

１９０ 份小粒野生稻导入系进行了稻瘟病的田间鉴

定ꎬ筛选出了 ２１ 份对穗颈稻瘟病表现抗的株系ꎻ同
年采用标准苗期集团法ꎬ利用相同的群体进行了褐

飞虱和白背飞虱的抗性鉴定ꎬ分别筛选出了 １１ 和 ７
份表现抗的株系ꎬ其中有 ５ 份材料兼抗褐飞虱和白

背飞虱[１４]ꎮ
另外ꎬ针对水稻产量和品质等相关性状ꎬ不同研

究者也从小粒野生稻中鉴定出对栽培稻产量和品质

改良有利的种质资源ꎮ 如 Ｋ. Ｋａｎｇ 等[１５]对小粒野生

稻(Ａｃｃ. Ｎｏ. １０１１４１)与粳稻杂交获得 Ｆ２ 和 Ｆ３ 株系

材料的分析表明来自小粒野生稻的等位基因增加了

千粒重和小穗数ꎮ Ｓ. Ｇｕｏ 等[１２] 在对小粒野生稻与

栽培稻种间杂种及其回交后代的鉴定时ꎬ发现在穗

长、一次枝梗数和每穗颖花数方面ꎬ回交后代中分离

出了许多比栽培稻轮回亲本更优异的个体ꎮ

２　 小粒野生稻遗传群体的构建

小粒野生稻含有丰富的优异基因ꎬ是栽培稻遗

传改良的重要种质资源ꎮ 为了发掘和利用小粒野生

稻的优异基因ꎬ国内外的研究者分别构建了许多不

同的遗传群体ꎬ如:Ｆ１、Ｆ２、ＢＣ１、回交自交系(ＢＩＬｓꎬ
Ｂａｃｋｃｒｏｓｓ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ)、染色体片段导入系(ＣＳＳＬｓꎬ
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｓｅｇｍｅｎｔ ｓｕｂｓｉｔｉｔｕｔｉｏｎ ｌｉｎｅｓ)、基因渗入系

(ＩＬｓꎬＩｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ ｌｉｎｅｓ)、重组自交系(ＲＩＬｓꎬＲｅｃｏｍ￣
ｂｉｎａｎｔ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ) 和 ＮＩＬｓ ( ＮＩＬｓꎬ Ｎｅａｒ ｉｓｏｇｅｎｉｃ
ｌｉｎｅｓ)等ꎮ

Ｍ. Ｎｅｚｕ 等[１６]可能是最先开展小粒野生稻与栽

培稻杂交研究的ꎬ随后ꎬＬ. Ｓｉｔｃｈ 等[１７] 也开展了栽培

稻与小粒野生稻的杂交研究ꎬ他们都得到栽培稻与

小粒野生稻的种间杂种ꎮ Ａ. Ａｍａｎｔｅ￣Ｂｏｒｄｅｕｓ 等[１８]

和 Ａ. Ｍａｒｉａｍ 等[１９]是较早对小粒野生稻与栽培稻杂

交进行深入系统研究的ꎬ他们分别应用不同的小粒

野生稻与多个栽培稻品种杂交ꎬ不仅得到种间杂种ꎬ
还进一步得到了它们的回交后代ꎮ Ｓ. Ｇｕｏ 等[１２] 以

ＩＲ２４ 为母本、小粒野生稻为父本ꎬ通过杂交与 ＥＲ 得

到了种间杂种ꎮ 再以种间杂种为母本ꎬＩＲ２４ 为轮回

亲本ꎬ通过 ４ 次回交和 ６ 次自交ꎬ结合 ＥＲ 和 ＭＡＳ 获

得了一套包含有小粒野生稻染色体片段的 ＣＳＳＬｓꎮ
随后ꎬ通过分子标记鉴定获得了导入系的图示基因

型和 ８９ 份 ＩＬｓ [２０]ꎮ Ｋ. Ｇｕ 等[２１]利用小粒野生稻 ＩＬｓ
材料 ７８￣１￣５ 与 ＩＲ２４ 杂交、回交和自交构建了含有

Ｘａ２７ 的 ＮＩＬｓꎬ 并对 Ｘａ２７ 进行了精细定位ꎮ Ｓ.
Ｂａｌｋｕｎｄｅ 等[２２]利用一份小粒野生稻 ＩＬｓ 材料构建

的 ＮＩＬｓ 对控制每穗颖花数的 ＱＴＬ ｑＳＰＰ７ 进行了精

细定位ꎮ 笔者为了精细定位来自小粒野生稻的抗白

背飞虱基因ꎬ已利用小粒野生稻 ＩＬｓ Ｋ１５６１ 构建了

ＲＩＬｓ(Ｆ８)ꎮ

２７３
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这些利用不同小粒野生稻种质构建的遗传群

体ꎬ为鉴定、定位、克隆和利用来自小粒野生稻的有

利基因奠定了基础ꎮ

３　 小粒野生稻有利基因的定位、克隆
与育种利用

３ １　 抗病虫基因的定位与克隆

目前从小粒野生稻鉴定出了抗病虫基因有 ６
个ꎬ包括:２ 个抗白叶枯病基因 Ｘａ２７ 和 Ｘａ３５( ｔ)、１
个抗稻瘟病基因 Ｐｉ９ 和 ３ 个抗褐飞虱基因 Ｂｐｈ２０
( ｔ)、Ｂｐｈ２１( ｔ) 和 Ｂｐｈ２３( ｔ)ꎬ其中 Ｘａ２７ 和 Ｐｉ９ 已被

成功克隆ꎮ
Ｘａ２７ 是 ＩＲＲＩ 的 Ａ. Ａｍａｎｔｅ￣Ｂｏｒｄｅｕｓ 等[１８] 从小

粒野生稻 ＩＬｓ ７８￣１￣５ 中鉴定出的白叶枯病抗性基

因ꎮ Ｋ. Ｇｕ 等[２１] 接着利用 ７８￣１￣５ 与 ＩＲ２４ 构建的

ＮＩＬｓꎬ将 Ｘａ２７ 定位于水稻的第 ６ 号染色体长臂上ꎬ
位于标记 Ｍ９６４ 和 Ｍ１１９７ 之间 ０ ０５２ ｃＭ 的区域内ꎬ
同标记 Ｍ６３１、Ｍ２３０ 和 Ｍ４４９ 共分离ꎬ并验证了它是

一个不完全显性抗病基因ꎮ 经多国科学家联合鉴

定ꎬ认为 ７８￣１￣５ 所携带的是一个新的显性抗病基

因ꎬ暂命名为 Ｘａ２７ꎮ Ｋ. Ｇｕ 等[２３]随后完成了对它的

克隆ꎮ
Ｘａ３５( ｔ)是郭嗣斌等[２４]利用来自小粒野生稻导

入系的 ＢＣ２Ｆ２群体及其 Ｆ３、Ｆ４家系发现的抗白叶枯

病基因ꎮ 通过抗谱分析发现 Ｘａ３５( ｔ)是一个新的抗

性基因ꎮ 随后对 Ｘａ３５( ｔ)进行了分子标记定位ꎬ初
步将其定位于 １１ 号染色体的长臂上ꎬ 在标记

ＲＭ７６５４ 和 ＲＭ６２９３ 之间 １ ７６ ｃＭ 的区域内ꎬ与标记

ＲＭ１４４ 共分离ꎮ
Ｐｉ９ꎬ是来自小粒野生稻的广谱抗稻瘟病基

因[１７]ꎬ当时高抗来自 １３ 个国家的 ４３ 个稻瘟病生理

小种ꎬ先被 Ｇ. Ｌｉｕ 等[２５] 定位于第 ６ 染色体短臂上ꎬ
位于标记 ＲＧ６４ 和 Ｒ２１２３ 之间ꎬ后被 Ｙ. Ｄｅｎｇ 等[２６]

确定在一个 ７６ ｋｂ 的 ＢＡＣ 上ꎮ Ｓ. Ｑｕ 等[２７]进一步分

析了这个 ＢＡＣꎬ发现它包含 ６ 个 ＮＢＳ￣ＬＲＲ 结构域ꎬ
通过深入的鉴定与分析ꎬ最终确定 ＮＢＳ２￣Ｐｉ９ 就是

Ｐｉ９ꎬ完成了对 Ｐｉ９ 的克隆ꎮ
Ｂｐｈ２０( ｔ)和 Ｂｐｈ２１( ｔ)是 Ｍ. Ｒａｈｍａｎ 等[２８] 从小

粒野生稻中鉴定出的 ２ 个抗褐飞虱的基因ꎮ Ｂｐｈ２０
( ｔ)被定位在第 ４ 染色体短臂上ꎬ在标记 Ｂ４２ 和 Ｂ４４
之间 １９３ ４ ｋｂ 的区域ꎮ 而 Ｂｐｈ２１( ｔ)在第 １２ 染色体

长臂上ꎬ在标记 Ｓ１２０９４Ａ 和 Ｂ１２２ 之间 １９４ ０ ｋｂ 的

区域ꎮ Ｂｐｈ２３( ｔ)是 Ｔ. Ｒａｍ 等[２９] 从小粒野生稻 ＩＬｓ
材料 ＩＲ ７１０３３￣１２１￣１５ 中鉴定出的一个抗褐飞虱的

新基因ꎮ
另外ꎬ研究者利用不同群体还鉴定出一些来自

小粒野生稻的抗虫 ＱＴＬꎮ 如:郭嗣斌等[３０]利用小粒

野生稻导入系鉴定了 ３ 个褐飞虱抗性 ＱＴＬꎬｑＢｐｈ３
位于第 ３ 染色体 ＲＭ５７０ ~ ＲＭ８５ 之间ꎬｑＢｐｈ４ 位于第

４ 染色体 ＲＭ３３５ ~ ＲＭ５１８ 之间ꎬｑＢｐｈ１２ 位于第 １２
染色体 ＲＭ３０９ ~ ＲＭ１７ 之间ꎬ其中 ｑＢｐｈ４ 的效应值

最大ꎮ Ｓ. Ｇｕｏ 等[３１]利用 １３１ 份小粒野生稻 ＩＬｓ 鉴定

了 ４ 个白背飞虱抗性 ＱＴＬꎬ分别位于水稻 ３、４、７ 和

１２ 染色体上ꎬ其中 ｑＷＢｐｈ４ 的效应值最大ꎬ表现最

稳定ꎮ
３ ２　 产量相关性状的 ＱＴＬ 定位

虽然小粒野生稻存在农艺性状差、产量低等缺

点ꎬ但仍蕴含许多对栽培稻产量有利的基因ꎬ发掘和

利用这些特异基因ꎬ很可能打破当前栽培稻产量长

期徘徊不前的局面ꎬ在进行水稻的超高产育种方面

发挥重要作用ꎮ
由于杂交不亲和ꎬ将小粒野生稻中的有利 ＱＴＬ

大批量地转移到栽培稻中困难重重ꎮ 目前ꎬ一般是

先利用含有小粒野生稻少数染色体片段的中间材料

构建作图群体ꎬ再对该作图群体进行数量性状的

ＱＴＬ 定位分析ꎮ 如 Ｆ. Ｊｉｎ 等[３２] 利用小粒野生稻 ＩＬｓ
材料与其受体亲本杂交获得的 Ｆ２∶ ３家系ꎬ对 １２ 个农

艺性状进行了 ＱＴＬ 定位ꎬ共定位到 １９ 个 ＱＴＬꎬ其
中ꎬ来自小粒野生稻的有利 ＱＴＬ 有 ９ 个ꎬ它们分别

控制抽穗期、千粒重、粒长和子粒长宽比等性状ꎮ
Ｌ. Ｌｉｎｈ 等[３３]用小粒野生稻 ＩＬｓ 材料与其受体亲本

杂交获得的 Ｆ２∶ ３家系ꎬ对抽穗期和芒长两性状进行

了 ＱＴＬ 定位ꎮ 其中ꎬｑＤＴＨ６ 在第 ６ 染色体上ꎬ位于

标记 ＲＭ５８７ 和 ＲＭ２５３ 之间ꎻ而 ｑＤＴＨ９ 在第 ９ 染色

体上ꎬ与标记 ＲＭ２１５ 连锁ꎮ Ｍ. Ｒａｈｍａｎ 等[３４]利用含

有小粒野生稻片段的中间材料构建的 Ｆ２∶ ３ 家系ꎬ对
１６ 个农艺性状进行了 ＱＴＬ 分析ꎬ共检测到 ３６ 个

ＱＴＬꎬ其中来自于小粒野生稻的有利 ＱＴＬ 占 ５７％ ꎮ
近年来ꎬ为了更深入地研究小粒野生稻与产量

相关性状的 ＱＴＬꎬ研究者开始构建和利用 ＣＳＳＬｓ、
ＲＩＬｓ 和 ＮＩＬｓ 等遗传群体ꎮ 如郭嗣斌等[３５]利用小粒

野生稻导入系ꎬ针对水稻的 ６ 个产量相关性状ꎬ在南

宁早晚两季分别检测到了 ２０ 和 １７ 个与产量相关的

ＱＴＬꎬ其中ꎬ控制每株穗数、单穗长、千粒重、每穗实

粒数、每穗总粒数和单株重的 ＱＴＬ 分别有 ３ 个、６
个、６ 个、４ 个、３ 个和 ５ 个ꎮ 两季共检测到增效基因

来自于小粒野生稻的 ＱＴＬ 有 １３ 个ꎬ其中 ｑＰＬＨ￣２、
ｑＴＧＷ￣１ １、ｑＴＧＷ￣９、 ｑＴＧＷ￣１２、 ｑＳＰＰ￣１、 ｑＹＧＰ￣１２ 等
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６ 个 ＱＴＬ 在两季试验中都稳定表达ꎮ Ｓ. Ｂａｌｋｕｎｄｅ
等[２２]利用小粒野生稻 ＩＬｓ 材料构建的 ＮＩＬｓ 将控制

每穗颖花数的 ＱＴＬ ｑＳＰＰ７ 精细定位于水稻第 ７ 染

色体上ꎬ位于标记 ＲＭ４９５２ ~ ＲＭ２１６０５ 之间 ２８ ６ ｋｂ
的区域内ꎮ
３ ３　 品质相关性状的 ＱＴＬ 定位

对小粒野生稻品质相关性状 ＱＴＬ 的研究相对

较少ꎬ目前的报道主要是针对粒重和粒形ꎮ
刘开强等[３６] 通过 ＡＢ￣ＱＴＬ 分析法对一套小粒

野生稻的导入系进行粒重和粒形的 ＱＴＬ 定位ꎮ ２ 年

分别检测到 １８ 和 １２ 个 ＱＴＬｓꎬ２ 年都检测到的 ＱＴＬ
共有 １０ 个ꎬ其中 ４ 个新鉴定的 ＱＴＬ 的表型贡献率

较大ꎬ分别是 ｑＴＧＷ￣９ ２、 ｑＴＧＷ￣１２、 ｑＧＬ￣９ 和 ｑＧＷ￣
１２ꎬ其有利基因均来自于小粒野生稻ꎮ 李孝琼等[３７]

利用小粒野生稻 ＩＬｓ Ｋ１５６１ 和 Ｇ１０２５ 构建的 Ｆ２ 和

Ｆ２∶ ３进行粒重和粒形 ＱＴＬ 检测ꎬ结果共检测到 １８ 个

ＱＴＬꎬ其有利等位基因均来源于小粒野生稻 ＩＬｓ
Ｋ１５６１ꎮ 其中ꎬ控制千粒重、粒长、粒宽和长宽比的

ＱＴＬ 分别有 ７ 个、５ 个、５ 个和 １ 个ꎮ ２ 年间均能检

测到的 ＱＴＬ 有 ８ 个ꎬ分别为 ｑＴＧＷ３、 ｑＴＧＷ７、 ｑＴ￣
ＧＷ９ ２、ｑＴＧＷ１２、ｑＧＬ１、ｑＧＬ９、ｑＧＷ１２ 和 ｑＧＬ / ＧＷ１２ꎮ
３ ４　 有利基因的育种利用

利用小粒野生稻中优异基因对现有栽培稻进行

改良ꎬ是提高水稻产量、品质和抗性的一个重要途

径ꎮ 目前ꎬ小粒野生稻有利基因的育种利用主要包

括单个有利基因分子标记辅助育种和导入系材料的

育种利用 ２ 个方面ꎮ
在单个有利基因分子标记辅助育种方面ꎬ目前

正在利用的主要是已完成精细定位或克隆的抗病基

因 Ｐｉ９ 和 Ｘａ２７ꎬ如官华忠等[３８]利用与 Ｐｉ９ 紧密连锁

的分子标记 ＳＭ２２ 将水稻品系 ７５￣１￣１２７ 中的稻瘟

病抗性基因 Ｐｉ９ 导入到水稻雄性不育系金山 Ｂ￣１
中ꎬ显著提高了金山 Ｂ￣１ 对稻瘟病的抗性ꎮ 倪大虎

等[３９]利用 ＭＡＳ 与传统育种方法相结合ꎬ将抗稻瘟

病的基因 Ｐｉ９ 和抗白叶枯病的基因 Ｘａ２１ 及 Ｘａ２３ 聚

合到同一材料中ꎬ经多代大田和温室接菌鉴定、室内

标记选择和田间农艺性状的筛选ꎬ获得了 ４ 个三基

因聚合且农艺性状优良的株系ꎮ 田大刚等[４０] 选择

３ 个新育成杂交水稻恢复系闽恢 ３１８９、闽恢 ３２２９ 和

闽恢 ６１１８ 为受体亲本ꎬ以携带抗稻瘟病主基因 Ｐｉ９
的 Ｃ７５０ 和抗白叶枯病主基因 Ｘａ２３ 的 Ｃ６８２ 为供体

亲本ꎬ利用 ＭＡＳ 和田间鉴定选择相结合方法ꎬ获得

８ 个导入 Ｐｉ９ 或 Ｘａ２３ 或 Ｐｉ９ ＋ Ｘａ２３ 的水稻新恢复

系ꎮ Ｙ. Ｌｕｏ 等[４１] 利用 ＭＡＳ 技术将 Ｘａ４、Ｘａ２１ 和

Ｘａ２７ 分别转入恢复系绵恢 ７２５ 和 ９３１１ 的背景中ꎬ
随后通过杂交和 ＭＡＳ 将 ３ 个抗性聚合于一起ꎬ培育

出广谱抗水稻白叶枯病的恢复系 ＸＨ２４３１ꎮ
而对于产量和品质等由多基因控制的数量性状

而言ꎬ因大多数的研究还处于初步定位阶段ꎬ直接进

行育种利用还存在困难ꎮ 现在主要是利用目标导入

系材料进行杂交育种改良ꎮ 如 Ｓ. Ｇｕｏ 等[１２] 以 ＩＲ２４
为母本ꎬ小粒野生稻为父本ꎬ获得了一套包含有小粒

野生稻染色体片段的 ＣＳＳＬｓꎮ 随后通过杂交测配筛

选ꎬ已从小粒野生稻 ＣＳＳＬｓ 选择出了多个三系杂交

稻恢复系ꎬ如 Ｋ１５６１、Ｋ１１０、Ｋ１１４ 等ꎬ并利用它们配

制出了一些优质高产和抗褐飞虱的杂交稻新组合ꎮ
李孝琼等[３７]利用一个大粒的小粒野生稻 ＩＬｓ Ｋ１５６１
对广西优质恢复系 Ｇ１０２５ 进行粒重的改良ꎬ并在后

代中获得了农艺性状优良的强优势优质恢复系ꎮ
另外ꎬ一些研究者还开展了将小粒野生稻的基

因组 ＤＮＡ 直接导入栽培稻进行利用的研究ꎮ 如赵

炳然等[４２]通过穗茎注射法将小粒野生稻总 ＤＮＡ 导

入杂交稻亲本 Ｖ２０Ｂꎬ获得了 ３ 个高世代变异株系ꎮ
随后还进一步培育出了水稻新种质野威 Ｂ[４３]ꎮ 匡

勇等[４４]还对野威 Ｂ 的产量和米质性状进行了研究ꎬ
发现与亲本 Ｖ２０Ｂ 相比ꎬ野威 Ｂ 的有效穗数和每穗

总粒数小于 Ｖ２０Ｂꎬ但每穗实粒数却高于 Ｖ２０Ｂꎬ平均

结实率比 Ｖ２０Ｂ 增加 １１ ８％ ꎬ千粒重比 Ｖ２０Ｂ 的少

６ ｇꎮ 资 １００Ａ 是赵炳然等[４５] 采用穗颈注射法将小

粒野生稻的基因组 ＤＮＡ 导入 Ｖ２０Ｂ 获得变异株后

与福伊 Ｂ 等亲本杂交选育而成的三系不育系ꎮ 目

前ꎬ已利用它配制出了一系列高产、优质和抗稻瘟病

的杂交稻新组合ꎮ

４　 小粒野生稻有利基因利用的困难与
应对策略

四倍体的小粒野生稻ꎬ基因组为 ＢＢＣＣꎬ与栽培

稻(ＡＡ)的亲缘关系较远ꎬ在进行有利基因向栽培

稻的转移研究中ꎬ存在两方面的障碍:一是ꎬ由于对

小粒野生稻分子遗传学背景的研究较少ꎬ虽然小粒

野生稻拥有丰富的优异基因ꎬ但其具体的分子机理

和遗传背景并不清楚ꎬ利用时存在很大的局限性ꎮ
二是ꎬ采用常规育种技术ꎬ其利用效率极低ꎮ 因为小

粒野生稻与栽培稻的染色体组不同ꎬ且亲缘关系较

远ꎬ所以小粒野生稻与栽培稻杂交极为困难ꎬ容易出

现了种间杂种不育、回交一代结实率极低、后代选择

效率低、不利基因与有利基因紧密连锁、达到育种利

用水平的时间较长等问题ꎮ
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针对上述问题ꎬ国内外研究者提出了应用现代

分子生物学手段加以解决的方案ꎮ 针对如何克服稻

属种间有性杂交的生殖障碍的问题ꎬ目前采取的应

对策略主要是:将 ＥＲ 技术、回交育种技术和 ＭＡＳ
技术相结合ꎮ ＥＲ 技术是克服远缘杂交中属种间杂

种不育ꎬ获得属种间杂种的一种有效途径ꎮ Ｋ. Ｊｅｎａ
等[４６]首先建立了一套比较成熟的幼胚拯救方法ꎬ
ＩＲＲＩ 和韩国的研究者利用它都成功获得了栽培稻

与小粒野生稻的种间杂种ꎮ 在此方法的基础上ꎬ针
对杂种 Ｆ１ 易落粒、柱头外露率高的特点ꎬ郭嗣斌

等[４７]对授粉方法进行了完善ꎬ利用直接授粉ꎬ连续

授粉 ３ ｄ 的授粉方法ꎬ将 ＢＣ１ 幼胚的获得率提高了

近 １０ 倍ꎮ 进一步研究表明ꎬ应用柱头外露率高的杂

交稻的保持系作母本ꎬ采用类似于杂交稻制种的方

法ꎬ能显著提高了小粒野生稻与栽培稻回交一代种

子的获得率[４８]ꎮ 而回交育种结合 ＭＡＳ 技术能解决

远缘杂种后代育性低或全不育、后代选择效率极低、
不利基因与有利基因紧密连锁和育种周期长等问

题ꎮ 目前ꎬ利用回交育种结合 ＭＡＳ 技术获得了小粒

野生稻 ＣＳＳＬｓ 和 ＩＬｓ[１２ꎬ１８￣２０]ꎮ
同时ꎬ国内外研究者应用现代分子生物学手段

构建了许多小粒野生稻基因组文库ꎬ这些文库的构

建不仅保护了小粒野生稻丰富的种质资源ꎬ同时也

为小粒野生稻优异基因发掘和创新利用奠定了基

础ꎮ 目前已构建的小粒野生稻基因组文库有:小粒

野生稻 ｃＤＮＡ 文库、小粒野生稻表达序列标签(ＥＳ￣
ＴｓꎬＥｘｐｒｅｓｓｅｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｔａｇｓ)文库[４９]、小粒野生稻酵

母双杂交 ｃＤＮＡ 文库的构建[５０]等ꎮ
另外ꎬ曹孟良[５１] 认为ꎬ将转基因技术手段应用

于野生稻有利基因的转移ꎬ可显著提高其效率ꎮ 其

思路是:首先构建野生稻可转化人工染色体文库

(ＴＡＣꎬＴｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ￣ｃｏｍｐｅｔｅｎｔ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ)ꎬ
再通过转基因技术ꎬ将大片段克隆导入栽培稻中ꎬ建
立全基因组基因嵌入突变体库ꎻ随后通过对突变体

的筛选、鉴定ꎬ结合对控制突变性状的大片段克隆进

行亚克隆、序列分析和候选基因的功能分析ꎬ最终克

隆野生稻有利基因ꎮ 王正华等[５２] 构建了小粒野生

稻 ＴＡＣ 文库并进行了筛选鉴定ꎬ结果表明该文库可

以用于抗性基因的选择ꎮ
总之ꎬ通过对小粒野生稻有利基因资源的发掘

和鉴定ꎬ虽然已获得了一些极有利用价值的基因和

中间材料ꎬ并开始进行育种利用ꎻ然而在有些方面仍

存在不足ꎬ如:在抗病虫性方面ꎬ重视稻瘟病、白叶枯

病和褐飞虱抗性的鉴定ꎬ但对抗纹枯病和白背飞虱

的研究较少ꎻ在产量和品质方面ꎬ大多是初步的定位

与分析ꎬ还未获得能直接进行育种利用的基因或主

效 ＱＴＬ 等等ꎮ 目前ꎬ在对小粒野生稻有利基因资源

的发掘与育种利用方面ꎬ还有更广阔的空间ꎬ应结合

现代分子育种的技术和手段来充分利用这些有利基

因资源ꎬ改良当前水稻品种的抗性、产量和品质ꎬ为
培育高产、优质、多抗和广适的水稻新品种奠定良好

的基础ꎮ
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