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水稻 Ｒ７６０６、２２９Ａ 系列优异资源的创制
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　 　 摘要:利用农业部«水稻品种鉴定 ＤＮＡ 指纹方法»(ＮＹ / Ｔ１４３３￣２００７)推荐的 ２４ 对 ＳＳＲ 引物ꎬ对 ３２ 个水稻恢复系和 １３ 个

水稻保持系资源材料进行 ＤＮＡ 多态性分析ꎬ利用遗传相似系数及其主要农艺性状的差异选择亲本进行种质创新ꎬ在中间世代

利用 ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ分子标记对控制中等直链淀粉含量的基因型进行辅助选择ꎬ创制了一系列新的优异资源ꎮ 结果显示ꎬ３２ 个水

稻恢复系和 １３ 个水稻保持系资源材料的遗传相似系数变化范围分别为 ０ ５２４４ ~ ０ ８４１５、０ ４７８３ ~ １ꎬ平均遗传相似系数分别

为 ０ ６９６５、０ ６５４２ꎻ选用其中的 Ｒ３０７６、中恢 ８００６、２２９ 和巨风 Ａ / Ｂ 作为亲本ꎬ创制了恢复系 Ｒ７６０６ 和细胞质雄性不育系 ２２９Ａ
系列资源ꎬ稻米品质检测结果表明ꎬＲ７６０６ 系列资源有 １１ 个品系达到国标二级稻米标准ꎻ２２９Ａ 系列资源中则有 ３ 个品系达到

国标一级ꎬ１ 个品系达到国标二级标准ꎮ 经田间观察和配组试验ꎬ结果显示 Ｒ７６０６ 及 ２２９Ａ 系列资源农艺性状优良ꎬ配合力较

好ꎬ可以作为杂交水稻育种的优良亲本ꎮ 本研究还对水稻遗传改良和种质创新过程中ꎬ如何利用对水稻优异资源的评价ꎬ拓
展创新资源的遗传背景和遗传多样性ꎬ促进水稻育种和生产可持续发展进行了讨论ꎮ
　 　 关键词:水稻ꎻ种质创新ꎻ资源评价ꎻ分子标记
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　 ５ 期 邱东峰等:水稻 Ｒ７６０６、２２９Ａ 系列优异资源的创制

　 　 水稻(Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ. )是重要的粮食作物之一ꎬ
全球近半人口以稻米为主食ꎬ人均四分之一的热量

来自于稻米ꎮ 长期以来ꎬ人们为解决温饱问题注重

稻米产量的提高甚于稻米品质的改善ꎮ 稻米品质主

要包括加工品质、外观品质和蒸煮及食味品质等ꎬ其
中直链淀粉含量是稻米品质的重要理化指标ꎬ其含

量的高低与米饭的粘性、柔软性、光泽和食味品质密

切相关ꎬ对米质优劣起决定性作用[１]ꎮ 稻米品质好

坏直接影响到人们的生活水平和健康状况ꎮ 因此ꎬ
水稻遗传改良和种质创新过程中ꎬ需要创制优质、高
产的新种质ꎬ在提高产量的同时兼顾稻米品质的

改良ꎮ
不同的地理、生态、人文环境形成了丰富多样

的水稻种质资源ꎮ 稻种资源是水稻品种改良的物

质基础ꎬ然而ꎬ当前稻种资源在水稻育种实践中的

利用率偏低ꎬ许多育成品种遗传基础变窄、遗传背

景趋于单一[２] ꎬ并引起了大量基因的丢失ꎬ大大降

低了品种的遗传多样性和对病虫害及不利环境的

抵御能力ꎬ致使水稻产量一直徘徊不前ꎮ 品种遗

传基础狭窄不利于水稻育种进步和生产发展ꎮ 如

何利用丰富的稻种资源进行种质创新是当前水稻

种质资源研究所面临的重要课题ꎮ 随着分子生物

学技术的发展ꎬ较多的研究停留在稻种资源的

ＤＮＡ 多态性评价上[３￣１０] ꎬ而这些评价在资源创新

上的应用价值却未曾被挖掘ꎻ同时ꎬ水稻育种已经

发展到分子标记辅助选择与农艺性状选择相结合

的高级育种阶段ꎬ种质资源的评价必须满足分子

标记辅助选择育种的实际需要ꎮ 在稻米品质改良

中已有较为成熟的分子标记辅助手段ꎬ蔡秀玲

等[１１]根据 Ｗｘ 基因第 １ 内含子的剪接效率与第 １
内含子中 ＋ １ 位置的单核苷酸(即与 ５′外显子相邻

的那个碱基)多态性直接有关的特性ꎬ定位了一个

ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ分子标记ꎬ该分子标记位于 Ｗｘ 基因内

部ꎬ而且与稻米直链淀粉含量完全连锁ꎬ可用于水

稻育种中早期世代对直链淀粉含量的检测ꎬ并已

得到成功应用[１２￣１４] ꎮ 本研究利用农业部«水稻品

种鉴定 ＤＮＡ 指纹方法» (ＮＹ / Ｔ１４３３￣２００７)推荐的

２４ 对 ＳＳＲ 引物对 ４５ 份籼型中稻材料进行多态性

分析ꎬ并利用这些评价结合其农艺性状的差异ꎬ选
用其中部分种质进行杂交改良ꎬ通过 ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ分

子标记辅助选择ꎬ创制了一系列新的优异资源ꎬ并
对其应用价值进行初步研究ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 供试材料

本研究选用 ４５ 份籼型中稻材料ꎬ其中 １ ~ ３２ 为

恢复系ꎬ３３ ~ ４５ 为保持系材料ꎬ４４ 为细胞核基因相

同而细胞质不同的巨风 Ａ 和巨风 Ｂ(表 １)ꎮ

表 １　 供试材料及来源

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎａｍｅ ａｎｄ ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

编号

Ｓｅｒｉａｌ Ｎｏ.
种质名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
编号

Ｓｅｒｉａｌ Ｎｏ.
种质名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
编号

Ｓｅｒｉａｌ Ｎｏ.
种质名称

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ

１ 丰香恢 安徽 １６ 蜀恢 ５２７ 四川 ３１ 桂朝 ２ 号 湖北

２ 扬稻 ６ 号 江苏 １７ 镇恢 ０８４ 江苏 ３２ 广恢 ３０８ 广东

３ 成恢 ４４８ 四川 １８ 南恢 １１ 四川 ３３ 天丰 Ｂ 广东

４ ＣＮＲ￣１５２ 浙江 １９ 成恢 ０４７ 四川 ３４ Ｋ１７Ｂ 四川

５ 明恢 ６３ 福建 ２０ Ｒ７９５４ 浙江 ３５ ０３Ｂ 江西

６ Ｑ２８ 湖北 ２１ Ｍ１５ 浙江 ３６ 新 １８Ｂ 湖北

７ 辐恢 ８３８ 四川 ２２ 中恢 ８００６ 浙江 ３７ 植 Ｂ 广东

８ Ｃ５７ 湖北 ２３ 泸恢 １７ 四川 ３８ 园 Ｂ 广东

９ 南恢 ３９７ 四川 ２４ Ｒ２８８ 广东 ３９ 巨风 ２Ｂ 湖北

１０ 测 ２５８ 广西 ２５ 广恢 ９９８ 广东 ４０ 赣香 Ｂ 江西

１１ Ｒ２５３ 广西 ２６ Ｒ９１１３ 福建 ４１ Ｑ４Ｂ 重庆

１２ 绵恢 ７２５ 四川 ２７ 中恢 １２８ 江苏 ４２ ２２９ 湖北

１３ 明恢 ８６ 福建 ２８ 恩 １４２￣２ 湖北 ４３ 鄂早 １８ 湖北

１４ Ｒ３０７６ 湖北 ２９ 香 ５ 湖北 ４４ 巨风 Ａ / Ｂ 湖北

１５ 中江 ７２８ 江苏 ３０ 盐农 江苏 ４５ 金 ２３Ｂ 湖北

９１９
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１ ２　 试验方法

１ ２ １　 分子试验及分子评价 　 叶片 ＤＮＡ 提取、
ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ分子标记检测方法参照参考文献[１４]ꎮ
利用农业部«水稻品种鉴定 ＤＮＡ 指纹方法»(ＮＹ / Ｔ
１４３３￣２００７)推荐的 ２４ 对引物ꎬ对提取的叶片 ＤＮＡ 进

行 ＰＣＲ 扩增ꎬ利用 ６％的聚丙烯酰胺凝胶电泳分离ꎮ
根据 ＰＡＧＥ 凝胶电泳的结果ꎬ在相同迁移率位

置上ꎬ有带记为 １ꎬ无带记为 ０ꎬ缺失记为 ２ꎮ 将 ０、１、
２ 数字矩阵用 ＮＴｅｄｉｔ 软件处理ꎮ 然后用 ＮＴｓｙｓ 软件

处理数据进行品种间遗传相似系数(ＧＳ)的计算ꎬ由
获得的数据矩阵ꎬ采用非加权配对算术平均法(ＵＰ￣
ＧＭＡꎬ ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ
ｍｅａｎｓ)绘制品种间遗传关系树状图ꎮ
１ ２ ２　 新种质创制　 依据各品种的遗传相似系数ꎬ
以低于 ０ ７ 且低于平均数的材料ꎬ结合主要农艺性

状的差异进行选择ꎬ以 Ｒ３０７６ 为母本、中恢 ８００６ 为

父本进行杂交ꎬ后代通过系谱法选择ꎬＦ４利用与直链

淀粉含量紧密连锁的分子标记 ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ进行辅助

选择ꎬ创制 Ｒ７６０６ 系列品系ꎻ以巨风 Ａ / Ｂ 和 ２２９ 为

亲本ꎬ通过回交转育ꎬ经分子标记 ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ选择ꎬ
创制 ２２９Ａ 三系不育系列品系ꎮ
１ ２ ３　 直链淀粉含量测定 　 参照优质稻谷 ＧＢ/
Ｔ１７８９１￣１９９９ 的品质分析方法ꎬ由农业部食品质量监督

检验测试中心(武汉)分析测试样品的直链淀粉含量ꎮ
１ ２ ４　 农艺性状调查　 株系材料和杂交组合按小

区种植ꎬ单本移栽ꎬ每个小区种植 ４００ 株ꎬ株行距为

１６ ６７ ｃｍ × ２３ ３３ ｃｍꎬ田间管理按常规方式ꎮ 成熟

后每小区各取 １０ 株考种ꎬ调查每株成穗数、每株总

颖花数、结实率、千粒重和单株重等农艺性状ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 ４５ 份水稻资源的分子评价

利用农业部«水稻品种鉴定 ＤＮＡ 指纹方法»
(ＮＹ / Ｔ１４３３￣２００７)推荐的 ２４ 对 ＳＳＲ 引物ꎬ分别对

３２ 份水稻恢复系资源和 １３ 份保持系资源进行 ＤＮＡ
多态性分析ꎬ遗传相似系数变化范围分别为 ０ ５２４４ ~
０ ８４１５、０ ４７８３ ~１ꎬ平均遗传相似系数分别为 ０ ６９６５
和 ０ ６５４２ꎬ按遗传相似系数分别将其进行聚类分析

(图 １、图 ２)ꎮ
图 １ 中ꎬ在遗传相似系数 ０ ６９ 处将 ３２ 份恢复

系资源分为 ４ 类ꎮ 丰香恢、扬稻 ６ 号、盐农和 Ｒ３０７６
都是两系恢复系且衍生于 ＢＧ９０￣２ꎬ共处于第Ⅰ类ꎻ
成恢 ４４８、恩 １４２￣２、中恢 ８００６、中恢 １２８、明恢 ６３、辐
恢 ８３８、南恢 １１、成恢 ０４７、泸恢 １７、蜀恢 ５２７、明恢

８６、广恢 ９９８、Ｒ９１１３、ＣＮＲ￣１５２、Ｃ５７、Ｒ２８８、中江 ７２８、
镇恢 ０８４、南恢 ３９７、测 ２５８、Ｒ２５３ 均是生产上应用较

图 １　 ３２ 个恢复系资源的聚类图

Ｆｉｇ １　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ３２ ｒｅｓｔｏｒｅ ｌｉｎｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ２４ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

０２９
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图 ２　 １３ 个保持系资源的聚类图

Ｆｉｇ ２　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ １３ ｍａｉｎｔａｉｎｅｒ ｌｉｎｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ２４ ｐａｉｒｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

广的三系恢复系ꎬ衍生于圭 ６３０ꎬ共处于第Ⅲ类ꎻ
Ｑ２８、广恢 ３０８、桂朝 ２ 号、Ｒ７９５４、Ｍ１５、香 ５ 共处于

第Ⅱ类ꎬ其中桂朝 ２ 号是推广面积较大的常规中稻

品种ꎬ香 ５ 仅能恢复两系不育系ꎬ介于第Ⅰ类与第Ⅲ
类之间ꎻ绵恢 ７２５ 来源于广亲和系培矮 ６４ꎬ单独处

于第Ⅳ类ꎮ 综合分析可以看出 Ｒ３０７６ 和中恢 ８００６
的系谱来源明显不同ꎬ应用上对三系不育系的恢复

性也不同ꎬ这些差异可利用分子标记技术在 ＤＮＡ 水

平上区分开来ꎮ
图 ２ 中ꎬ在遗传相似系数 ０ ６４ 处将 １３ 份保持

系资源分为 ２ 类ꎮ 第Ⅰ类为生产上应用的三系不育

系的保持系ꎬ第Ⅱ类为常规稻品种(系)ꎬ其中新 １８Ｂ
来源于鄂早 １８ꎬ差异较小ꎬ２２９ 是自育品系ꎬ与当前

应用的保持系相似度极低ꎮ
２ ２　 恢复系 ７６０６ 和细胞质雄性不育系 ２２９Ａ 系列

资源创制

　 　 结合主要农艺性状的差异ꎬ根据图 １ 的聚类分

析结果ꎬＲ３０７６ 和中恢 ８００６ 分别归为不同的类ꎬ遗
传相似系数为 ０ ６８２９ꎬ低于 ０ ７ 且低于平均数

０ ６９６５ꎬ说明这 ２ 个品种遗传差异明显ꎬ可利用二者

进行杂交改良ꎮ 利用系谱法选育恢复系ꎬ在 Ｆ４利用

ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ分子标记对控制中等直链淀粉含量的

基因型进行筛选ꎬ选择标记基因型纯合的单株(含
４６０ ｂｐ 纯合带ꎬＴＴ 基因型ꎬ如图 ３ 中 ３、５、６、８、９、１０、
１１ 泳道所示)ꎬ选取的单株经加代选择至 ２０１１ 年获

得 Ｒ７６０６ 系列品系ꎮ
自育品系 ２２９ 农艺性状优良ꎬ配合力强ꎮ 根据

图 ２ 聚类分析结果ꎬ巨风 Ｂ 与 ２２９ 分别归为不同的

类ꎬ遗传相似系数 ０ ４７８３ꎬ低于 ０ ７ 及平均数 ０ ６５４２ꎬ
结合田间农艺性状的观察ꎬ可知这 ２ 个品种遗传差

Ｍ:ＤＬ５００ꎻ１:Ｒ３０７６ꎻ２:中恢 ８００６ꎻ４、７:直链淀粉含量

基因型为杂合 ＴＧ / ＧＧ 的单株ꎻ３、５、６、８ ~ １１:直链淀粉

含量基因型为纯合 ＴＴ 的单株ꎬ下同

Ｍ:ＤＬ５００ꎬ１:Ｒ３０７６ꎬ２:中恢 ８００６ꎬ４ ａｎｄ ７:Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ
ａｍｙｌｏｓｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｇｅｎｅｔｙｏｅꎬ３ꎬ５ꎬ６ꎬａｎｄ ８￣１１:Ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｉｓ
ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ａｍｙｌｏｓｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｇｅｎｅｔｙｏｅꎬＴｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

图 ３　 利用 ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ标记筛选 Ｒ７６０６ 优异株系

Ｆｉｇ ３　 Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｍａｋｅｒ ｉｎ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ Ｒ７６０６

异较大ꎮ 选用 ２２９ 作为父本分别与巨风 Ａ、巨风 Ｂ
杂交ꎬ并以巨风 Ａ / ２２９ 后代为母本ꎬ以巨风 Ｂ / ２２９
后代为轮回父本ꎬ进行回交选育ꎬ同时巨风 Ｂ / ２２９
后代进行连续自交ꎮ 成对回交 ６ 代后ꎬ利用 ＰＣＲ￣
ＡｃｃⅠ分子标记筛选ꎬ如图 ４ 所示ꎬ获得具有中等直

链淀粉含量的 ２２９Ａ 系列品系ꎮ

Ｍ:ＤＬ５００ꎻ１:巨风 Ａꎻ２:２２９ꎻ１０:直链淀粉含量基因型为杂合

ＴＧ / ＧＧ 的单株ꎻ３ ~ ９、１１:直链淀粉含量基因型为纯合 ＴＴ 的单株

Ｍ:ＤＬ５００ꎬ１:Ｊｕｆｅｎｇ Ａꎬ２:２２９ꎬ１０:Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｕｓ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ａｍｙｌｏｓｅ ｃｏｎｔｅｎｔ
ｇｅｎｅｔｙｏｅꎬ３￣９ ａｎｄ １１:Ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｉｓ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ ａｍｙｌｏｓｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｇｅｎｅｔｙｏｅ

图 ４　 ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ筛选 ２２９Ａ 株系

Ｆｉｇ ４　 Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｍａｋｅｒ ｉｎ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｏｆ ｏｆ ２２９Ａ

田间观察结果显示ꎬＲ７６０６ 系列资源表现出优

良的农艺性状ꎬ穗大粒多(平均 ２９３ 粒 /穗)ꎬ丰产性

好等ꎮ 对其稻米品质进行检测结果见表 ２ꎬ表明

Ｒ７６０６ 系列资源有 １７ 个品系达到国家优质稻谷标

１２９
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准ꎬ其中有 １１ 个品系达到国标二级ꎬ部分品系

(Ｒ７６０６￣２７０)直链淀粉含量达国标一级米指标ꎻ配
组试验结果显示ꎬＲ７６０６ 系列品系配合力较好ꎬ且有

部分品系可以恢复细胞质雄性不育系ꎬ可以作为

“三系法”和“两系法”杂交水稻育种的优质恢复系ꎮ
２２９Ａ 系列品系具有分蘖力强ꎬ柱头外露率高(６３％ ꎬ

其中双边外露 ３０％)ꎬ播始历期长(７５ ~ ８５ ｄ)等优良

农艺性状ꎬ宜于安排杂交制种父母本播差期ꎬ异交结

实率高ꎻ稻米品质检测结果显示 ２２９Ａ 系列品系中有

３ 个品系达到国标一级ꎬ１ 个品系达到国标 ２ 级标准ꎻ
配组试验结果显示其一般配合力较高ꎬ可恢复性良

好ꎬ可以作为“三系法”杂交水稻育种的优良不育系ꎮ

表 ２　 Ｒ７６０６ 和 ２２９Ａ 系列品系的稻米品质检测结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｅｓｔ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｒｉｃｅ ｑｕａｌｉｔｙ ｏｆ Ｒ７６０６ ａｎｄ ２２９Ａ ｓｅｒｉｅｓ ｌｉｎｅｓ

品系名称

Ｎａｍｅ ｏｆ ｌｉｎｅｓ
国标等级

ＧＢ ｃｌａｓｓ

糙米率

(％ )
Ｂｒｏｗｎ
ｒｉｃｅ ｒａｔｅ

整精米率

(％ )
Ｍｉｌｌｅｄ
ｒｉｃｅ ｒａｔｅ

粒型长 / 宽
Ｌｅｎｇｔｈ /
ｗｉｄｔｈ

垩白粒率

(％ )
Ｃｈａｌｋｙ

ｇｒａｉｎ ｒａｔｅ

垩白度

(％ )
Ｃｈａｌｋｙ
ｄｅｇｒｅｅ

直链淀粉

含量(％ )
Ａｍｙｌｏｓｅ
ｃｏｎｔｅｎｔ

胶稠度

(ｍｍ)
ＶＧｅｌ

ｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ

碱消值级

Ａｌｋａｌｉ
ｓｐｒｅａｄｉｎｇ
ｖａｌｕｅ ｌｅｖｅｌ

透明度级

Ｔｒａｎｓｐａｒｅｎｃｙ
ｌｅｖｅｌ

Ｒ７６０６￣１０２ ３ ７８ ０ ６６ ９ ３ ２ ５ ０ ６ １５ ７ ９０ ６ ０ １
Ｒ７６０６￣１０６ ３ ７７ ７ ６０ ８ ３ １ １４ １ ４ １５ ８ ９０ ６ ０ １
Ｒ７６０６￣１１０ ３ ７７ ３ ５９ ８ ３ ２ １７ １ ４ １５ ２ ９０ ６ ０ １
Ｒ７６０６￣１８１ ３ ７８ ５ ６３ ２ ３ ４ １３ ０ ８ １５ ２ ８８ ６ ０ １
Ｒ７６０６￣１９８ ２ ７７ ０ ６３ １ ２ ９ １４ １ ０ １６ ６ ８５ ６ ０ １
Ｒ７６０６￣２０５ ２ ７６ ９ ６２ ７ ３ １ ８ ０ ６ １６ １ ８７ ６ ０ １
Ｒ７６０６￣２２０ ２ ７９ ２ ６４ ８ ３ ０ １３ １ ７ １６ ０ ９０ ４ ０ １
Ｒ７６０６￣２２７ ２ ７８ ６ ６６ ７ ３ １ １０ ０ ８ １６ ２ ８４ ４ ５ １
Ｒ７６０６￣２７０ ２ ７７ ３ ６１ ５ ３ ０ １６ １ ３ １７ ６ ７８ ６ ７ １
Ｒ７６０６￣２７１ ２ ７６ ０ ６１ ７ ３ ２ ８ １ ０ １６ ６ ８８ ６ ０ １
Ｒ７６０６￣２８９ ２ ７９ ４ ６８ ５ ３ ０ ６ ０ ３ １６ ２ ８９ ６ ２ １
Ｒ７６０６￣２９１ ３ ７７ ９ ６３ ８ ３ ０ ９ ０ ５ １５ ６ ８８ ６ ５ １
Ｒ７６０６￣２９５ ２ ８０ ０ ６８ ８ ３ ０ ９ ０ ６ １６ １ ８８ ５ ７ １
Ｒ７６０６￣２９８ ２ ７９ ８ ６６ ４ ３ ０ ５ ０ ３ １６ ０ ８９ ５ ２ １
Ｒ７６０６￣３０１ ３ ７９ ６ ６７ ７ ３ ０ ７ ０ ４ １５ ４ ８２ ６ ０ １
Ｒ７６０６￣５６７ ２ ７７ ２ ５７ ３ ３ １ １３ １ ６ １６ ０ ８８ ６ ０ １
Ｒ７６０６￣５７７ ２ ７８ ０ ６５ ６ ３ １ ４ ０ ３ １６ ４ ８５ ５ ５ １
２２９Ｂ￣３１ ２ ８０ ３ ６７ ６ ３ ０ １８ １ １ １７ ４ ８７ ５ ７ １
２２９Ｂ￣３３ １ ７９ ８ ６８ ２ ３ ０ ５ ０ ２ １７ ２ ８７ ６ ０ １
２２９Ｂ￣４９ １ ７９ ６ ６８ ４ ３ １ １０ ０ ５ １７ ２ ８５ ５ ７ １
２２９Ｂ￣５４ １ ７９ １ ６６ ７ ３ ０ ７ ０ ５ １７ ２ ８７ ６ ０ １
２２９Ｂ￣６３ ３ ７９ ４ ６８ ３ ２ ９ ２２ １ ３ １７ ４ ８７ ６ ０ １
２２９Ｂ￣７１ ３ ８０ ６ ６６ ３ ２ ８ ２４ １ ２ １８ ０ ８２ ５ ８ １
２２９Ｂ￣８５ / ７９ ６ ６４ ８ ３ ０ ３５ ２ ４ １６ ２ ８８ ６ ０ １

由农业部食品质量监督检验测试中心(武汉)分析测试

Ｔｅｓｔｅｄ ｂｙ ｔｈｅ ｍｉｎｉｓｔｒｙ ｏｆ ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ｆｏｏｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｓｕｐｅｒｖｉｓｉｏｎ ａｎｄ ｔｅｓｔｉｎｇ ｃｅｎｔｅｒ (Ｗｕｈａｎ)

２ ３　 创新资源的评价与初步应用

２ ３ １　 创新资源的分子标记检测　 利用与直链淀

粉含量紧密连锁的分子 ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ检测 Ｒ７６０６ 和

２２９Ａ 系列品系ꎬ结果表明创制的新种质直链淀粉基

因型均为纯合(含 ４６０ ｂｐ 纯合带ꎬＴＴ 基因型)ꎬ表明

其直链淀粉含量均低于 ２０％ [１１]ꎬ这与表 ２ 中实际稻

米检测结果一致ꎮ
２ ３ ２　 创新资源的主要农艺性状考查　 将创制的

Ｒ７６０６ 系列资源品系按小区种植ꎬ与 Ｒ３０７６ 和中恢

８００６ 进行品比试验ꎬ成熟后每小区各取 １０ 株考种ꎬ

调查每株成穗数、每株总颖花数、结实率、千粒重和

单株重等农艺性状ꎬ结果示于表 ３ꎬ从中可以看出ꎬ
Ｒ７６０６ 部分品系单株重超过亲本 Ｒ３０７６ 和中恢

８００６ꎬ作为一季中稻表现出较好的产量潜力ꎬ生产上

结合稻米品质优良的特性ꎬ可以优选出部分品系进

行优质米开发与利用ꎮ
２ ３ ３　 创新资源配制组合农艺性状表现　 以创新

种质为部分亲本材料配制的组合在 ２０１１ 年夏进行

优势初步观察ꎬ以丰两优香 １ 号为对照ꎬ考种结果如

表 ４ 所示ꎮ

２２９
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表 ３　 Ｒ７６０６ 部分品系的主要农艺性状考查

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄａｔａｂａｓｅｓ ｏｆ ｔｅｓｔｉｎｇ ｍａｉｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ Ｒ７６０６

品系名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

成穗数
Ｐａｎｉｃｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

总颖花数
Ｓｐｉｋｅｌｅｔ ｐｅｒ

ｐａｎｉｃｌｅ

结实率(％ )
Ｓｅｅｄ ｓｅｔｔｉｎｇ ｒａｔｅ

千粒重(ｇ)
１０００￣ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔ

单株重(ｇ)
Ｗｅｉｇｈｔ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ

单株理论产量(ｇ)
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ

ｙｉｅｌｄ ｏｆ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ

中恢 ８００６ ８ １６０ ３ ８５ ２ ２６ ９ ２９ ６ ２９ ４
Ｒ３０７６ ６ ２６９ ３ ８１ １ ２３ ７ ３１ ８ ３１ １
Ｒ７６０６￣２７０ ７ ２５９ ３ ８８ ９ ２５ １ ３９ ２ ４０ ５
Ｒ７６０６￣５７７ ７ ２７７ ６ ８６ １ ２４ ７ ４０ ８ ４１ ３
Ｒ７６０６￣２２０ ６ ２４８ ８ ８５ ５ ２９ ８ ３９ １ ３８ ０
Ｒ７６０６￣３０１ ８ ２６１ ５ ８７ ８ ２５ １ ４５ ２ ４６ １
Ｒ７６０６￣２０５ ８ ２５５ ９ ８５ ８ ２５ ９ ４３ ７ ４５ ５

表 ４　 创新资源配制的组合考种结果

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄａｔａｂａｓｅｓ ｏｆ ｔｅｓｔｉｎｇ ｔｈｅ ｈｙｂｒｉｄ ｃｏｎｓｉｔｕｔｅｄ ｗｉｔｈ ｉｎｎｏｖａｔｉｖｅ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ

组合名称
Ｎａｍｅ ｏｆ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

成穗数
Ｐａｎｉｃｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

总颖花数
Ｓｐｉｋｅｌｅｔ

ｐｅｒ ｐａｎｉｃｌｅ

结实率(％ )
Ｓｅｅｄ ｓｅｔｔｉｎｇ ｒａｔｅ

千粒重(ｇ)
１０００￣ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔ

单株重(ｇ)
Ｗｅｉｇｈｔ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ

单株理论产量(ｇ)
Ｅｘｐｅｃｔｅｄ

ｙｉｅｌｄ ｏｆ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ

２０４Ｓ / ７６０６￣５０６ ８ ２１３ ９ ８６ ２ ２５ ８ ３５ ４ ３８ １
Ｙ５８Ｓ / ７６０６￣５１１ ７ ２６６ ９ ８１ ９ ２４ ４ ３６ ８ ３７ ３
广占 ６３Ｓ / ７６０６￣５３２ ８ ２０２ ８ ８２ ３ ２６ ７ ３５ ９ ３５ ７
１８Ａ / ７６０６￣１９１ ８ ２１６ ５ ８７ ６ ２６ ５ ３８ ４ ４０ ２
２２９Ａ / ７６０６￣２０７ ９ １８９ ８ ９２ ５ ２７ ８ ３９ ３ ４３ ９
１５Ｓ￣１ / ７６０６￣２７１ ８ ２２１ ５ ８７ ８ ２４ １ ３３ ３ ３７ ５
丰两优香 １ 号(ＣＫ) ８ １６８ ９ ８５ ８ ２７ ９ ３１ ５ ３２ ３

　 　 由表 ４ 可以看出ꎬＲ７６０６ 系列品系所配制的组

合ꎬ结实率均高于 ８０％ ꎬ考种单株重均超过 ３３ ｇꎬ比
对照略高ꎬ基本具备生产利用的价值ꎻ其中 ２２９Ａ /
７６０６￣２０７ 组合ꎬ成穗数较多ꎬ结实率和单株产量均

表现突出ꎮ 不仅说明 ２２９Ａ 可恢复性好ꎬ可以配制

强优势组合ꎬ而且可以看出 Ｒ７６０６ 系列品系具有细

胞质雄性不育系的恢复能力ꎮ

３　 讨论

３ １　 水稻资源的分子评价与种质创新结合

作物种质资源是品种改良的物质基础ꎬ利用丰富

的稻种资源进行种质创新是当前水稻种质资源研究

所面临的重要课题ꎮ 随着分子生物学技术的发展ꎬ水
稻品种改良已经发展到分子标记辅助选择与农艺性

状选择相结合的高级阶段ꎬ因此ꎬ种质资源的评价必

须满足分子辅助选择的实际需要ꎬ进行分子辅助评价

并量化的指导种质资源的创新ꎮ 有研究表明ꎬ分子标

记技术可以在 ＤＮＡ 水平上将作物种质有效区分开

来ꎬ而且分子标记技术的分析结果与系谱分析结果吻

合性较高[１５]ꎮ 在水稻种质资源研究工作中ꎬ不断挖

掘我国优异的稻种资源和引进新的种质资源ꎬ拓宽育

种材料的遗传基础ꎬ提高品种的遗传多样性ꎬ是水稻

品种改良中防止遗传脆弱性的有效途径ꎮ 因此ꎬ遗传

多样性的研究对于作物新品种的选育具有重要意

义[１０ꎬ１６]ꎮ 长期以来ꎬ对水稻种质资源的多样性研究

多停留于多样性指标的数据分析ꎬ没有一个量化的标

准ꎬ结论通常是分组分类等ꎬ虽然对杂交组合配制有

一定的指导作用ꎬ但对资源创新工作的指导甚少ꎬ因
此不能更好地服务于水稻品种改良和生产发展ꎮ

本研究在对 ４５ 份水稻资源进行分子标记辅助评

价的基础上ꎬ结合各水稻资源的遗传相似系数及其主

要农艺性状的差异ꎬ选用适当的材料作为亲本进行种

质创新ꎮ 所选用材料的遗传相似系数小于 ０ ７ 且小

于平均遗传相似系数ꎬ这是对亲本材料的遗传背景进

行的初步量化ꎬ既克服了传统育种中选择亲本材料的

盲目性ꎬ又兼顾了亲本材料的遗传多样性ꎮ
３ ２　 分子标记辅助选择提高效率

在进行资源创新的中间世代利用可检测水稻直

链淀粉含量的 ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ分子标记进行辅助选择ꎬ创
制了新的优异恢复系 Ｒ７６０６ 系列资源和细胞质雄性

不育系 ２２９Ａ 系列资源ꎮ 通过对其稻米品质分析结果

可以看出ꎬ创新资源的稻米品质明显改善ꎬ分别达到

３２９
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国标 ２ 级和 １ 级优质稻米标准ꎬ验证了这一分子标记

的有效性ꎬ同时提高了选择效率ꎬ也解决了传统育种

中对稻米品质尤其是直链淀粉含量不易选择的难题ꎬ
这与周屹峰等[１２]的研究一致ꎬ说明 ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ分子标

记在对中等直淀粉含量的资源选择中效果明显ꎮ
３ ３　 分子标记应用于育种实践

在过去的 ２０ 年中关于 ＱＴＬ 发现的报道迅速增

加[１７]ꎬ但是能够成熟运用于水稻种质资源创新的分

子标记数量尚显不足ꎬ远不能满足当前水稻育种和

生产发展的需要ꎮ 因此分子标记的研究应注意与育

种实践相结合ꎬ选用生产上大面积应用的品种或材

料进行分子标记的研究ꎬ以缩短分子标记研究与育

种应用的距离ꎬ建立分子标记辅助育种与常规育种

相结合的技术体系ꎬ提高定向育种的效率和水平ꎮ
本研究成功利用与直链淀粉含量基因紧密连锁的

ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ分子标记进行中等直淀粉含量的资源创

制和选择ꎬ只是从米质方面的应用ꎬ还需要利用更多

可操作的如抗病、耐冷等方面的分子标记对种质资

源进行改良和完善ꎮ
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欢迎订阅 ２０１４ 年«中国水稻科学»、«水稻科学(英文版)»

«中国水稻科学»(ＩＳＳＮ １００１ －７２１６ꎬＣＮ ３３ －１１４６ / Ｓ)为中国水稻研究所主办的全国性学术期刊ꎬ主
要报道以水稻为研究对象的未经发表的原始论文ꎮ 所设栏目包括研究报告、研究简报、研究快报、研究

简讯、实验技术、学术专论、文献综述等ꎮ 读者对象为国内外从事水稻科研、教学、生产和管理的有关人

员ꎮ 同时ꎬ还办有姊妹刊«Ｒｉｃｅ Ｓｃｉｅｎｃｅ»(水稻科学ꎬ英文版)(ＩＳＳＮ １６７２ －６３０８ꎬＣＮ ３３ －１３１７ / Ｓ)ꎮ
«中国水稻科学»为中文核心期刊、中国科学引文索引数据库核心期刊ꎬ中国科技核心期刊ꎬ也是

国内外 ２０ 余种数据库和检索期刊的文献源ꎮ 曾两度被评为全国优秀科技期刊ꎬ荣获第三届国家期刊

奖(百种重点期刊)ꎬ并入选中国期刊方阵双百期刊、中国精品科技期刊和百种中国杰出学术期刊ꎮ
双月刊ꎬ大 １６ 开ꎬ１１２ 页ꎬ每期定价 ２０. ００ 元(全年 １２０. ００ 元)ꎬ邮发代号 ３２￣９４ꎬ国外代号 Ｑ６５３３ꎮ

读者可在各地邮政局订阅ꎬ也可向编辑部订阅ꎮ «水稻科学(英文版)»为双月刊ꎬ大 １６ 开ꎬ４８ 页ꎬ每
期定价 １０. ００ 元(全年 ６０. ００ 元)ꎬ自办发行ꎬ请读者直接向编辑部订阅ꎮ

地址:(３１０００６)杭州市体育场路 ３５９ 号中国水稻研究所内

电话:０５７１ － ６３３７０２７８(６３３７１０１７)
Ｅ￣ｍａｉｌ:ｃｊｒｓ＠ ２６３. ｎｅｔꎻｃｒｒｎ＠ ｆｙ. ｈｚ. ｚｊ. ｃｎ

４２９
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