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位在水稻种质资源的收集保存情况以及在水稻生理、生化、分子生物学和新品种选育等方面的研究进展，为优良稻种资源的
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农作物种质资源是人类社会的衣食之源，是现

代科技创新的基础物质材料，是人类认识自我、认识

自然的重要工具［１］。 水稻是我国的主要粮食作物，
改良其产量和品质对确保我国持续稳定的发展至关

重要，丰富的水稻种质资源是水稻品种改良的关键。
我国水稻品种低脚乌尖半矮秆资源的利用，是全球

范围内第一次绿色革命中一个重要的里程碑，养活

了全球数以万计的人口［２］；而随后对我国海南省普

通野生稻资源的考察、收集、评价与利用过程中发现

了雄性不育植株，这使得杂交水稻在我国首先培育

成功并一直处于世界领先水平［３］。
因此，水稻种质资源的收集、鉴定、评价以及新

种质的开发和利用对提高我国水稻产量，满足我国

人民不断提高的生活水平，保障我国粮食安全具有

重要的意义。 上海位于太湖流域，河网交错，水资源

丰富，历来以种植水稻为主，是著名的晚粳地区。 该

地区，有许多单位从事水稻遗传育种、种质资源创新

和生理生化等方面的研究，自 １９８３ 年上海市开展品

种审定以来，共有 １１８ 份水稻品种通过审定［４］。
本文详细介绍了近年来上海市各科研单位在水

稻种质资源的收集保存情况以及在水稻生理、生化、
分子生物学和新品种选育等方面的研究进展。

１　 上海市水稻种质资源的收集与保存

上海市农业生物基因中心成立以前，各类资源

主要由各育种单位自行保管。 自 ２００２ 年该中心成

立后，开始较为集中和系统地对本市各类农作物资

源，尤其是水稻资源进行了收集和整理，同时从国内

外引进了大量优异资源，截至 ２０１３ 年底，共编目、保
存各类水稻资源 ２１６５２０ 份，其中品种 ６０２５ 份，全球

水稻分子育种项目创制的导入系 ４４６１９ 份，水稻 Ｔ⁃
ＤＮＡ 插入突变体材料 １５２７３１ 份，“９７３”水稻重组自
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交系 １３１４５ 份（表 １）。

表 １　 上海市农业生物基因中心保存的水稻资源概况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃｏｎｓｅｒｖｅｄ ｉｎ Ｓｈａｎｇｈａｉ Ａｇｒｉｏｂｉｏ⁃
ｌｏｇｉｃａｌ Ｇｅｎｅ Ｃｅｎｔｅｒ

来源

Ｏｒｉｇｉｎａｌ
数量

Ｎｏ．
遗传背景

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ

优异水稻品种 ６０２５ 　 包括上海市水稻地方品种、水稻

微核心资源、陆稻资源等一批优异

资源

导入系 ４４６１９ 　 “９４８ 全球水稻分子育种计划”导
入系，轮回亲本：珍汕 ９７、 ９３１１、中
４１３、寒丰、成恢 ４４８、川香 ２９Ｂ；丰矮

占、粤香占、 Ｃ４１８、辽粳 ４５４、早籼

１４、Ｍ３１２２、紫恢 １００、恢 ７５２、Ｆ６

Ｔ⁃ＤＮＡ 突变体 １５２７３１ 　 以中花 １１ 和中花 １５ 为受体的 Ｔ⁃
ＤＮＡ 插入突变体库

重组自交系 １３１４５ 　 水稻“９７３”项目中以 ＩＲＡＴ１０９、多
年生稻、珍汕 ９７Ｂ 等构建的一批抗

旱、抗寒、高蛋白、软米等高世代重

组自交系

２　 上海市水稻种质资源的鉴定与评价

原始的种质资源是育种工作的基础，但要让这

些资源真正为我们所利用，还需进行系统的鉴定和

评价。 上海市各科研单位对水稻资源开展了广泛的

研究、鉴定和评价工作，并且对水稻现有的种质资源

进行了有效的本地化利用，如上海市农业生物基因

中心在水稻分类、抗病、抗逆、稻米品质等方面作了

广泛研究，中国科学院植物生理生态研究所在水稻

重要生理功能基因上取得了重要的成果。
２ １　 水稻籼、粳两个亚种间的分类鉴定

水稻有籼稻与粳稻两个亚种，两者间的遗传距

离较大，故两者间的杂交后代有较大的变异和显著

的超亲优势，充分利用亚种间或亚种内不同生态型

间的杂种优势已成为当今育种的主要途径之一。 水

稻籼粳亚种间的快速分类，对合理利用亚种间杂种

优势具有重要的理论与实践意义［５］。 冯芳君等［６］

根据程氏六性状分类指数，考察了 ４４３ 份水稻种质

资源，筛选出 ４６ 份典型籼稻和 ４７ 份典型粳稻；根据

测序品种序列信息，筛选获得在日本晴和 ９３⁃１１ 间

表现多态性的标记 １５２ 个，其中 ４６ 个为 ＩｎＤｅｌ 标记，
１０６ 个为 ＳＳＲ 标记。 两类标记在亚种间、亚种间和

亚种内的遗传多样性研究表明：在日本晴和 ９３⁃１１
间具有多态性的标记很大程度上能代表籼粳亚种间

差异，进一步比较 ＩｎＤｅｌ 标记和 ＳＳＲ 标记在 ４６ 份典

型籼稻和 ４７ 份典型粳稻间的多态性，发现 ＩｎＤｅｌ 标
记具有数量多、扩增产物稳定和易于检测等优点。
从而获得了具有籼粳专化性的 ＩｎＤｅｌ 标记，可用于

籼、粳的快速鉴定，提高水稻评价效率。
２ ２　 水稻抗病性鉴定和评价

水稻纹枯病和稻瘟病是我国水稻易发生的重要

病害，每年造成水稻大量减产，深入了解水稻抗纹枯

病和稻瘟病的遗传机理，找到并利用好相关的抗病

基因，对增强水稻的抗病性，提高水稻适应性具有非

常重要的作用。
上海市农业生物基因中心以中国水稻微核心种

质的 １５９ 份材料和“全球水稻分子育种计划”的 １３７
份材料为供体亲本，进行了纹枯病抗性的大田鉴定

和评价。 对中国水稻微核心种质抗性鉴定结果表

明：来自云南的稻种资源对纹枯病的抗性相对较强。
“全球水稻分子育种计划”的 １３７ 份种质资源来自

于 ２１ 个国家，抗性鉴定的结果显示：相对于其他国

家和地区，东南亚和非洲地区具有更加丰富的抗性

材料［７⁃８］。 在 ２９６ 份种质中筛选到了 ４ 份抗性资源，
分别为金枝糯、闷加高 １、南高谷、ＳＡＩ⁃ＢＵＩ⁃ＢＡＯ，这
为水稻纹枯病的抗性育种奠定了良好的基础

（图 １）。

图 １　 ２９６ 份水稻资源纹枯病抗性的鉴定结果

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｒｉｃｅ ｓｈｅａｔｈ ｂｌｉｇｈｔ
ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｆｏｒ ２９６ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ

为了获得稻瘟病的抗性资源，安正帅等［９］ 从

中国水稻微核心种质中选择了 １０９ 份材料， 加上

日本晴、９３１１ 和其他 ９ 份材料，共计 １２０ 份种质为

供试材料，在福建、广西和海南 ３ 地进行苗瘟与穗

颈瘟的鉴定，鉴定结果表明：相同品种在不同地

区、不同环境条件下抗病表现存在较大差异，造成

抗病性差异的原因在于稻瘟病菌具有很大的地区

６４２
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差异性，而多数品种不具备广谱型抗性；广西和海

南的稻瘟病菌相同，但有部分品种在两地的抗病

性存在差异，说明不同环境条件对稻瘟病的致病

性有影响；有 ６ 份材料特青选恢、文香糯、豪马克

（Ｋ）、矮禾迟、京虎 Ｂ 和晋稻 １ 号，在不同地点和

环境下都具有良好的抗性，这为稻瘟病的抗性育

种提供了很好的种质资源。
２ ３　 节水抗旱稻资源的鉴定和评价

作物的节水抗旱性极其复杂，是作物基因型与

环境互相作用的综合表现。 在抗旱性研究与节水抗

旱稻选育中，建立一套科学规范的抗旱性鉴定技术

与标准是最基础、最关键的一环。 多年来，很多国家

建立了一系列的抗旱性鉴定方法，其最大的问题是

难以模拟大田生长实际，为了克服该缺陷，刘鸿艳

等［１０］直接在大田上面建一个既能防雨，又能实现土

壤水分科学管理的抗旱鉴定设施，可在一块地中同

时实现从水分充足到缺水干旱的水分梯度处理，从
而可在植物全生育期内进行抗旱性鉴定，由此建立

了 “土壤水分梯度鉴定法”的抗旱性鉴定技术体系

（图 ２）。

图 ２　 抗旱鉴定示意图

Ｆｉｇ ２　 Ａ ｓｋｅｔｃｈ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ＤＲ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｆａｃｉｌｉｔｙ

在完善了抗旱性鉴定方法的基础上，随后对上

海市农业生物基因中心收集的 ７８４ 份旱稻种质资源

进行了抗旱性鉴定，获得了耐旱性强、综合性能较好

的抗旱育种核心资源 １５０ 份。 随后以抗旱指数为基

础，综合考虑栽培稻的农艺性状，从 １５０ 份材料中筛

选出了 ５ 个不同抗旱级别的材料作为标识品种［１３］

（表 ３）。

３　 控制水稻重要生理功能的相关基因

在对水稻种质资源进行系统鉴定和评价的基础

上，上海市与水稻研究相关的科研单位对控制水稻

重要生理功能的相关基因展开了深入的研究，如水

稻株型、花药发育、种子发育基因等。

表 ３　 抗旱标示品种

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｒｏｕｇｈｔ ｍａｒｋｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

品种

Ｖａｒｉｅｔｙ
抗旱级别

Ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｌｅｖｅｌ

抗旱表现

Ｄｒｏｕｇｈｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ
ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ

ＩＲ５５４５９⁃０５ １ 高抗

ＭＡＲＡＶＩＬＨＡ ３ 抗

ＭＯＮＯＬＡＹＡ ５ 中抗

ＩＲ３０３５８⁃０８４⁃１⁃１ ７ 中感

ＩＲ７７９０⁃１８⁃１⁃２ ９ 敏感

３ １　 水稻株型驯化的遗传机理研究

栽培水稻是从普通野生稻经过人工长期选择驯

化而来。 普通野生稻具有匍匐生长和分蘖过多的株

型特征，不利于密植高产栽培。 古代人类对野生稻

的这种不利株型进行长期选择，逐步把野生稻的株

型驯化成直立生长和分蘖适当的栽培稻株型。 这样

的株型便于人类进行密植和高产栽培，使水稻生产

产生了革命性的进步［１２⁃１４］。
Ｊ． Ｊｉｎ 等［１５］利用海南普通野生稻成功克隆了控

制水稻株型的关键基因，该基因为一个锌指蛋白，具
有转录激活活性的转录因子，对水稻株型的发育起

着重要的调控作用。 在海南野生稻和栽培稻间，该
基因的编码区只有 ２ 个碱基发生了变异，其中 １ 个

碱基变异引起氨基酸的替换，该替换可能是造成野

生稻株型向栽培稻株型转变的主要原因，并通过转

基因验证进一步证实了该推测，从而在分子水平上

阐明了水稻株型驯化的遗传机理，为作物人工选择

驯化提供了重要的分子证据，同时为作物株型发育

的分子遗传调控机理提出了有价值的见解。
３ ２　 转录因子 ＭＡＤＳ２９ 控制水稻种子的发育

水稻种子发育是一个复杂的调控网络，其中转

录因子发挥了关键的作用。 ＭＡＤＳ 转录因子家族成

员是植物花器官发育的重要调控因子，已有的研究

表明几乎所有的水稻 ＭＡＤＳ 基因都在种子中表达，
但对 ＭＡＤＳ 家族成员如何参与水稻种子发育调控的

研究结果比较少［１６⁃１７］。
Ｌ． Ｌ． Ｙｉｎ 等［１８］基于前期表达谱的研究，通过比

较分析得到了一个在水稻生殖发育阶段优先表达的

转录因子 ＭＡＤＳ２９，ＭＡＤＳ２９ 在花药、胚珠和种子中

均表达，且在受精后的母体组织中表达量最高。
ＭＡＤＳ２９ 的反义转基因植株呈现种子皱缩，淀粉粒

形态异常，灌浆速率下降等表型。 通过解剖学切片、
末端转移酶标记试验和全基因组表达谱芯片分析等

７４２
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证明了 ＭＡＤＳ２９ 通过调控程序化死亡（ＰＣＤ）过程促

进珠心细胞和珠心突起处的降解。 进一步的体外凝

胶阻滞试验显示 ＭＡＤＳ２９ 能够通过直接结合程序化

死亡相关基因的启动子区域而调控其表达，进而影

响胚乳发育。 这些结果鉴定了一个参与珠心细胞和

珠心突起处降解的调控因子，证实了这两处组织的

降解是水稻种子正常灌浆的前提，有助于进一步

了解水稻种子发育，特别是胚乳发育调控的分子

机制。
３ ３　 水稻子粒灌浆的遗传调控与驯化

水稻产量性状是数量性状，这些性状的大多数

都与水稻驯化相关。 水稻灌浆直接决定水稻的产

量，许多优良品种存在灌浆不足、瘪粒多的问题，因
此灌浆性状是高产育种的潜力所在［１９⁃２０］。 但由于

水稻灌浆过程十分复杂，导致这方面的研究一直很

难获得突破。
为弄清水稻子粒灌浆的遗传调控机制，Ｅ Ｔ Ｗａｎｇ

等［２１］通过筛选突变体库，得到一个影响水稻灌浆和千

粒重的突变体（ｇｉｆ１）。 该突变体的灌浆在 ３ ～１５ ｄ 时

明显受到抑制。 通过图位克隆和互补试验表明，ＧＩＦ１
编码一个细胞壁蔗糖转化酶（ＯｓＣＩＮ２）。 利用原位杂交

和 ＧＩＦ１ 启动子驱动 ＧＵＳ 的转基因植株分析表明，
ＧＩＦ１ 基因主要表达在组织生长旺盛的、需要能量供

应的库中。 更为重要的是 ＧＩＦ１ 特异性地在发育子

粒的背部维管束中表达，这个区域是种子灌浆过程

中蔗糖卸载的重要场所，从而首次证明了 ＧＩＦ１ 是控

制水稻蔗糖运输卸载、最终影响灌浆的关键基因。
检测一系列栽培稻和野生稻 ＧＩＦ１ 基因启动子区域

的 ＤＮＡ 多态性发现，ＧＩＦ１ 基因区域有明显受驯化

的痕迹。 通过构建替换系表明，在栽培稻的背景中

引入野生稻的 ＧＩＦ１ 基因会使种子的千粒重下降，野
生稻基因相对栽培稻基因是半显性，而不同栽培稻

基因的替换系对千粒重没有明显影响。 进一步通过

遗传作图，把野生稻控制千粒重的位点精细定位到

了包含 ＧＩＦ１ 的 ８５ｋｂ 的范围之内。 ＲＴ⁃ＰＣＲ 和原位

杂交的结果表明，栽培稻基因比野生稻基因的表达

区域要窄，水平也低。 由此推测，人工选择可能导致

特定的突变累积，使栽培稻的 ＧＩＦ１ 基因有严格的组

织特异性，有利于子粒灌浆。 用 ３５Ｓ 启动子或水稻

ＷＡＸＹ 基因启动子启动的异位表达 ＧＩＦ１ 基因的水

稻，灌浆会受到严重的影响。 为了更好地研究 ＧＩＦ１
基因的功能和应用前景，栽培稻 ＧＩＦ１ 基因利用自身

的启动子启动并被转化到 ＴＰ３０９ 中，转基因植株能

够显著促进子粒灌浆和千粒重，首次证明一个驯化

的作物基因通过一定的基因表达调控，仍然可以提

高作物的经济性状，这为水稻高产分子设计育种提

供了一种新的选择。
３ ４　 控制水稻花药发育的分子机制

水稻花器官的发育决定了水稻种子的形成，影
响水稻产量，但水稻花器官的遗传发育机制尚不清

楚。 为了揭示水稻花粉发育的分子机理，Ｌ． Ｆ． Ｈｕ
等［２２］在水稻 ＭＡＤＳ⁃ｂｏｘ 基因 ＭＡＤＳ３ 上找到了一个

新的突变位点，该突变体（ｍａｄｓ３⁃４）在花药发育的

后期，花药会转变成异常的褐色，花粉败育，表现为

完全雄性不育。 深入研究发现，ＭＡＤＳ３ 可以控制

ＭＴ⁃１⁃４ｂ 等基因表达来调节花药发育后期活性氧分

子的动态平衡，当该基因突变后，花药中会异常积累

活性氧分子，影响花药发育和花粉的成熟。 该研究

揭示水稻花药发育和花粉形成一个新的分子机制，
为阐明植物生殖发育机制以及水稻遗传改良提供

基础。

４　 上海市水稻种质资源的创新与利用

上海地区水稻种植历史悠久（５５７２ 年前），１９４９
年新中国成立以来，水稻种植方式和栽培种类发生

了多次改变。 １９４９ － １９６４ 年上海种植的水稻以农

家品种为主；１９６６ － １９７２ 年早稻品种以早籼代替早

粳；１９７３ 年以后，一些熟期较早、产量较高的早稻品

种代替了以前生育期较长或产量较低的品种；１９８０
年前后，上海陆续将双季稻改成单季稻，品种以上海

市民喜欢的晚粳为主。
因此，上海地区的水稻种质创新主要集中在粳

稻新品种或新品系的选育上。 早在 １９７２ 年，上海市

农业科学院将滇型和 ＢＴ 型不育系统转育到中粳类

型的水稻中，１９７５ 年引进了辽宁 Ｃ５７、北京 ３００ 等中

粳恢复系，从而实现了三系配套，但因其不适合本地

区生产条件而未大面积推广。 上海地区开展晚粳杂

交稻的选育始于 １９７７ 年，直到 １９８５ 年，上海先后培

育出 Ｒ１６１、申恢 １ 号、申恢 ２５４、Ｒ１９２、Ｒ１５７ 等晚粳

型恢复系［２３］，并利用所选育的恢复系，先后育成了

８ 优 １６１、申优 １ 号、申优 ６９３、申优 ２５４、申优 ８ 号等

优良晚粳杂交品种［２４］。
节水抗旱稻是上海种质资源创新和利用的一

个重要方向。 上海市农业生物基因中心自成立以

来，把节水抗旱稻的选育作为研究重点和突破口，
先后育成了中旱 ３ 号、沪旱 ３ 号、沪旱 １５ 号和沪旱

７ 号 ４ 个常规品种。 除了在节水抗旱稻常规品种

选育中取得进展外，该中心在杂交节水抗旱稻选

８４２
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育方面也取得了显著的进步。 ２００３ 年，他们将珍

汕 ９７Ａ 中的野败型胞质不育系转育到旱稻中，并
育成了一个优良的节水抗旱稻不育系沪旱 １Ａ，该
不育系也成为了世界上首例旱稻雄性不育系［２５］ 。
２００９ 年，通过对不育系寒丰 Ａ 进行抗旱性改良，育
成了粳型节水抗旱不育系沪旱 ２Ａ［２６］ 。 随后，该中

心又选育出了旱恢 ２ 号、旱恢 ３ 号等优良恢复系。
在此基础上，培育出了旱优 ２ 号和旱优 ３ 号 ２ 个节

水抗旱杂交稻［２７］ 。
在 １９８０ － ２０１３ 年间，上海地区累计培育出了

１１８ 个水稻品种，其中粳稻常规稻 ８４ 份，粳型三系

杂交稻 ２１ 份，粳型两系杂交稻 ３ 份，粳型不育系 ３
份，籼稻常规稻 ４ 份，籼型杂交稻 ３ 份（图 ３）。

图 ３　 １９８０ －２０１３ 年间上海地区水稻品种的审定情况

Ｆｉｇ ３　 Ｖａｌｉｄａｔｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ ｒｉｃｅ
ｉｎ Ｓｈａｎｇｈａｉ ｄｕｒｉｎｇ １９８０ －２０１３

５　 讨论与展望

水稻种质资源是品种选育的基础，针对各种目

标性状进行高效的鉴定与评价是有效利用稻种资源

的前提。 上海市水稻研究单位根据自身特点，通过

收集保存的优异水稻资源，从鉴定和评价水稻资源

入手，在水稻资源的评价、筛选到重要性状基因的克

隆和功能鉴定等方面作了广泛的研究。 其中，上海

市农业生物基因中心作为一个新成立的单位，以旱

稻研究为突破口，通过收集旱稻资源，阐明节水抗旱

的遗传基础、生理特性与分子基础，从而培育了一批

高产优质的节水抗旱稻新品种，并在生产上得到了

大面积推广和应用［２８］。 该中心的这条研究路线为

如何确立研究主题，如何进行种质资源的研究、创新

和利用提供了一套较为成熟可行的技术方案，这将

为今后开展类似的研究提供有利的参考。
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［Ｊ］ ． Ｎａｔｕｒｅ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００８，４０：１３７０⁃１３７４．

［２２］ 　 Ｈｕ Ｌ Ｆ，Ｌｉａｎｇ Ｗ Ｑ，Ｙｉｎ Ｃ Ｓ，ｅｔ ａｌ． Ｒｉｃｅ ＭＡＤＳ３ ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ＲＯＳ
ｈｏｍｅｏｓｔａｓｉｓ ｄｕｒｉｎｇ ｌａｔｅ ａｎｔｈｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ［ Ｊ］ ． Ｔｈｅ Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌ，
２０１１，２３（２）：５１５⁃５３３

［２３］ 　 袁勤，曹黎明，徐峰，等． 长江流域杂交晚粳恢复系的选育与
利用［Ｊ］ ． 上海农业学报，２００６，２２（４）：１３２⁃１３５

［２４］ 　 曹黎明，顾永平，倪林娟，等． 早熟杂交晚粳申优 ８ 号的选育
和应用［Ｊ］ ． 种子，２００６，２５（１２）：８９⁃９０

［２５］ 　 余新桥，梅捍卫，刘康，等． 优质节水抗旱雄性不育系“沪旱
１Ａ”的选育与利用［Ｊ］ ． 上海农业学报，２００６，２２（２）：３２⁃３５

［２６］ 　 余新桥，李明寿，刘国兰，等． 粳型节水抗旱不育系沪旱 ２Ａ 的
选育［Ｊ］ ． 上海农业学报，２０１１，２７（３）：３２⁃３５

［２７］ 　 余新桥，李明寿，梅捍卫，等． 杂交节水抗旱稻新组合沪优 ２
号的选育［Ｊ］，分子植物育种，２０１０，８（６）：１１７７⁃１１７９

［２８］ 　 余新桥，梅捍卫，李明寿，等． 节水抗旱杂交稻的选育和应用
前景［Ｊ］ ． 分子植物育种，２００５，３（５）：６３７⁃６４１
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