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籼粳分类的形态指数及其相关鉴定性状的

遗传分析*
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摘要    利用通过典型籼粳交 F1代加倍所构建的一个 DH群体为材料, 考察了 121 个
DH株系的程氏指数及其相关的 6 个鉴定性状, 并进行了数量性状座位(QTLs)分析. 分

别检测到叶毛的 2 个主效基因 谷粒长宽比的 3 个 QTLs 稃色的 1 个 QTL 稃毛的

1个 QTL 穗轴 1 2 节长的 2个 QTLs及酚反应的 1 个主效基因和 2 个 QTLs. 另外

检测到与形态指数有关的 4个 QTLs, 分别在第 1, 3, 4和 6染色体上. 其中第 1, 3和 6

染色体上控制形态指数的 3个 QTLs分别与鉴定性状的部分 QTLs位于同一区间.

关键词    籼粳亚种  形态指数  鉴定性状  QTL分析

我国早在两千年前就已认识到水稻有籼粳之分[1], Kato 等人[2]最早应用现代科学分类法认

定: 籼稻和粳稻是在植物学上亲缘关系较远的两种类型. 此后, 籼粳分类及其分化作为稻作研究

的重点之一, 一直受到各国研究者的广泛重视[3]. Oka 评价了根据粒形 稃毛和叶毛的有无, 以

及对苯酚 次氯酸钾的反应来进行籼粳划分的可靠性[4]. 程侃声等人[5]发现籼粳稻之间还有许多

细小差别, 提出了以形态指数为主要指标的形态指数法. 作为一种简便 快速而可靠的多性状

鉴定方法[6], 已被普遍应用于籼粳分类及亚种间杂交稻选育上.

由于此法将控制籼粳的形态指数及其 6 个鉴定性状作为一个整体进行研究, 因此采用传

统的遗传学方法一直难以鉴定单个基因的遗传效应以及与之相关的染色体区域, 更难确定其

相关的基因位点在染色体上的确切位置.

近年来, RFLP, AFLP 及微卫星标记技术在水稻上得到了进一步发展, 并构建了相应的分

子遗传图谱. 这为分析控制数量性状的基因位点数目 在染色体上的位置及各个 QTLs 的遗

传效应等提供了新的方法.事实上,分子标记已被广泛用于水稻重要农艺性状 QTLs的定位[7 10].

本研究尝试应用一对典型的籼粳交花药培养加倍的 DH 群体及其构建的分子连锁图谱,

对程氏形态指数和 6 个鉴定性状进行遗传分析和 QTLs 定位, 以探讨籼粳分类的分子基础及

其育种意义.

1  材料与方法

1.1  籼/粳加倍单倍体(DH)群体的产生

以典型籼稻窄叶青 8号(ZYQ8)与粳稻京系 17(JX17)为亲本进行杂交, 对 F1代花药进行培
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养共获得纯合二倍体(DH系)150多个, 本研究选取其中 121个进行研究.

1.2  DH群体的形态指数 鉴定性状的考察

在北京中国科学院遗传研究所实验场, 每个 DH 株系(即加倍单倍体)种植两行, 每行 20

株, 每隔 10 个株系种植父母本各 1 行作为对照. 根据王象坤等人[11]介绍的方法, 田间记录叶

毛 稃毛 抽穗时稃色 穗轴第 1 2 节长和谷粒长宽比(经实测 10 粒验证), 实验室进行苯

酚染色反应. 各性状按 0 4级评分, 计算总分.

1.3  QTL分析

在业已构建的 DH 群体遗传图谱的基础上, 采用区间作图法用 Mapmaker/QTL 软件对形

态指数 叶毛 抽穗时稃色 稃毛 穗轴第 1 2节长 谷粒长宽比 酚反应进行 QTLs定位

分析. 采用 LOD 值 2.0 作为阈值来判断 QTL 的存在, 若标记区间 LOD 2.0, 则认为该区间

LOD 值最高处所对应的位点即为该性状的一个 QTL. 同时还计算了每个 QTL 对各性状的贡

献率和加性效应, QTLs的命名原则遵循文献[12].

2  结果和分析

2.1  程氏形态指数及鉴定性状在双亲及 DH群体中的表现

籼稻窄叶青 8号及粳稻京系 17曾分别在我国南方稻区和北方地区推广种植. 根据程氏形

态指数和 6个鉴定性状的考察(表 1), 母本窄叶青 8号是指数为 4的典型籼稻,父本京系 17则

表 1  形态指数及 6个鉴别性状在亲本间的差异

性状 形态指数 叶毛 抽穗时稃色 稃毛
穗轴第 1 2 节

长
谷粒长宽比 酚反应

ZYQ8 4 0 1 1 0 2 0

JX17 21 4 3 4 2 4 4

差异 17 4 2 3 2 2 4

是指数为 21 的典型粳稻. 如图 1

所示, 121个 DH株系的形态指数

呈正态分布. 根据此指数对各 DH

系的籼粳属性进行分类 , 可以看

出籼型(指数范围为 4 8)和粳型

(指数范围为 18 22)均为 14%;

偏籼型 (9 13)和偏粳型 (14 17)

各占 38%和 33.9%. DH 群体抽穗

时的稃色 稃毛 叶毛 第 1 2

穗轴节长 谷粒长宽比及酚反应

6个鉴定性状分布如表 2所示, 抽

穗时的稃色 穗轴第 1 2 节长

和谷粒长宽比在 DH 群体中呈现

连续分布 , 各个性状均有一定数量的超亲遗传类型存在 , 表现出数量性状的遗传特点 . 而叶

毛 稃毛和酚反应表现为双峰分布, 表明这些性状受主效基因和若干微效基因控制.

图 1  DH群体形态指数分布
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表 2  6种分类性状在 DH群体中的分布和平均等级

DH等级
性状

0 1 2 3 4
平均等级

叶毛 31 24 0 20 46 2.21

抽穗时稃色 8 32 8 70 3 2.23

稃毛 39 74 8 2.43

穗轴第 1 2 节长 4 55 34 21 7 1.78

谷粒长宽比 24 41 47 9 2.33

酚反应 41 11 0 16 48 2.11

2.2  QTL定位

利用该 DH 群体已构建了一张包括 243 个标记的水稻 RFLP 连锁图谱. 各标记均匀分布

于全部 12条水稻染色体上, 因此适合于本研究 QTL区间定位[13].

表 3列出了对 121个 DH系形态指数 叶毛 抽穗时稃色 稃毛 穗轴第 1 2 节长

谷粒长宽比 酚反应的 QTLs定位结果. 在第 6染色体上相邻部位分别检测到了与叶毛有关

的 2个主效基因 qLH-6a和 qLH-6b, 贡献率分别达到 40.0%及 58.2%, 两者加性效应均为正, 即

来自 JX17的基因控制叶毛. 对抽穗时的稃色检测到 1个QTL  qCHH-1, 位于第 1染色体上, 其

加性效应亦为正 , 对该性状的贡献率达 18.2%. 在第 6 染色体检测到 1 个控制稃毛的 QTL

qHH-6, 其加性效应为负, 表明该位点由 ZYQ8贡献, 贡献率达 14.5%. 对穗轴第 1 2节间长

在第 1和 3染色体上检测到 2个QTLs  qLPI-1和 qLPI-3, 其加性效应为正, 贡献率分别为 10.2%

和 16.4%. 在第 1, 2和 3染色体上检测到 3个与谷粒长宽比有关的 QTLs qLWR-1, qLWR-2 和

qLWR-3, 加性效应均为正, 贡献率分别为 9.7%, 18.3%及 13.4%. 在第 1, 4染色体检测到 1个主

效基因和 2个 QTLs与酚反应有关, 加性效应均为正. 其中位于第 4染色体上主效基因 qPH-4a

表 3  与形态指数及鉴别性状有关的各数量性状的基因定位 a)

性状 位点 染色体 标记区间 LOD值 贡献率/% 加性效应

qMI-1 1 CT380A GA594 5.05 19.8 3.40

qMI-3 3 C746 GA505 2.21 10.2 2.44

qMI-4 4 C513 G271 2.16 13.4 2.86
形态指数

qMI-6 6 G1314B GA216 3.74 17.1 3.16

qLH-6a 6 G1314B K9D2D7D 20.38 40.0 3.26
叶毛

qLH-6b 6 K9D2D7D GA216 33.83 58.2 3.56

抽穗时稃色 qCHH-1 1 GA594 R210 4.95 18.2 0.92

稃毛 qHH-6 6 RG433 G342 2.15 14.5 −0.67

qLPI-1 1 RG541 RG101 2.76 10.2 0.62
穗轴第 1 2 节长

qLPI-3 3 C746 CA505 3.11 16.4 0.79

qLWR-1 1 R210 CT441 2.61 9.7 0.54

qLWR-2 2 GA120 G357 4.61 18.3 0.74谷粒长宽比

qLWR-3 3 C63 CT125 3.65 13.4 0.64

qPH-1 1 R210 CT441 3.51 14.9 1.41

qPH-4a 4 G177 CT206 37.63 94.6 3.54酚反应

qPH-4b 4 CT404 CT500 7.65 29.5 1.98

a) QTLs的命名原则遵循文献[12]
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贡献率高达 94.6%, 位于第 1, 4染色体上 2个 QTLs qPH-1和 qPH-4b贡献率分别为 14.9%和

29.5%. 检测到了与形态指数有关的 4个 QTLs, 即 qMI-1, qMI-3, qMI-4和 qMI-6, 分别位于第

1, 3, 4 和 6 染色体上, 其加性效应均为正, 即来自 JX17 的 QTLs 对形态指数表现影响大, 对

该性状总的贡献率达 60.5%. 其中位于第 1 染色体上的 qMI-1 对该性状的贡献率达 19.8%,

qMI-3, qMI-4和 qMI-6的贡献率则分别为 10.2%, 13.4%和 17.1%.

通过比较发现, 位于第 1 染色体上控制形态指数的 qMI-1 与控制酚反应的 qPH-1 控制

谷粒长宽比的 qLWR-1 和控制抽穗时稃色的 qCHH-1 基本上位于同一区域, 第 3 染色体上控

制形态指数的 qMI-3 与控制穗轴第 1 2 节间长的 qLPI-3 位于同一区域, 第 染色体上控制

形态指数的 qMI-6与控制叶毛的 qLH-6b处于同一区域(图 2).

3  讨论

从 QTLs 分析结果可以看出, 与籼粳特征有关的性状的遗传大多受微效基因控制. 在本

研究中定位的影响程氏指数的 4 个 QTLs 分布在 4 条不同的染色体上, 均与某个或某些鉴定

性状的 QTLs 相关, 其中第 1 染色体上的 CT380A GA594 区间与控制抽穗时的稃色 谷粒

长宽比和酚反应的 3 个微效基因所在的区间重叠; 第 3 染色体上的 C746 GA505 区间与控

制穗轴第 1 2 节长的 1 个微效基因所在的区间相同; 第 6 染色体上的 G1314B K9D2D7D

区间与控制叶毛的 2 个主效基因所在的区间重叠或相邻; 第 4 染色体上的 C513 G271 区间

与 2个控制酚反应的主效和微效基因相近. 这暗示第 1, 2, 4 和 6染色体上的这 4 个区间是涉

及籼粳分化的重要区域. 另外, 在第 1染色体的 RG541 RG101, 第 2染色体的 GA43 G357,

第 3 染色体的 C63 CT125 和第 6 染色体末端的 RG433 G3042 区间都存在控制鉴定性状的

QTLs. 因此本实验所发现的与籼粳分类有关的 QTLs主要分布在第 1, 2, 3, 4和 6染色体上. 我

们也注意到, 第 1, 3 和 4 染色体定位的 QTLs 区间标记密度相对较稀, 可能影响定位的精确

图 2  形态指数及其相关鉴定性状的 QTLs在分子图谱上的位置
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度.但随着 DH 永久群体在这些染色体区域的 DNA 标记数目的增加,定位的精确度将会得到提

高.另外, LOD值较小的几个 QTLs在不同环境下能否稳定表现,也将在进一步研究中加以证实.

本研究检测到控制叶毛的 2个主效基因, 它们位于第 6染色体相邻区域. Kinoshita等人[14]

发现叶毛由 2 个显性重复基因 HL-a 和 HL-b 控制, 其中 HL-a 通过标记基因法被定位于第 6

染色体, 两个结果的位点是否相同还有待进一步的基因等位性鉴定 . 从抽穗时的稃色在 DH

群体中的分布看, 似由 1个主效基因控制, QTL分析也只在第 1染色体上发现 1个 QTL, LOD

值为 4.95; 稃毛 穗轴第 1 2节长和谷粒长宽比在 DH群体中均呈正态分布, 属数量性状. 对

这 3个性状分别检测到 1, 2和 3个 QTLs, 分布在 4条不同染色体上. 酚反应呈双峰分布, 检

测到的 1个主效基因与 Lin等人[15]定位在第 4染色体分子图谱上的 Ph 基因的位置接近. 但本

研究用 QTL分析还检测到两个微效基因分别位于第 4 染色体与主效基因相邻的位置(LOD 值

为 7.65)和第 1染色体上(LOD值为 3.51).

对籼 粳分化及分类的研究经历了相当长的时间, 大部分研究都采用形态指数 杂交亲

和性和同工酶作为分析指标. 近年来分子标记被用于研究籼 粳分化的机制 , 使人们对这一

问题有了新的认识. Zhang等人[16]用 49个 RFLP探针检测籼与粳的遗传多样性与差异, 发现 33

个探针在两个亚种间出现显著差异. 他们推测籼粳分化过程涉及许多分子水平的变化 , 包括

碱基代换和插入/缺失. 钱惠荣等人[17]用 68 个 RFLP 标记对 15 个籼 粳品种进行筛选, 得到

24 个具有籼 粳特异性的标记, 并发现某些籼稻基因组中的序列在粳稻不存在. 上述两者的

研究仅是选用一系列不同的籼 粳品种作为研究对象, 所用的探针数目也较少. 钱前等人 [18]

曾利用南京 11 与金南凤典型的籼粳交 F2群体, 研究了程氏指数与 RFLP 标记关系, 发现了 5

个零等位标记与籼 粳分化有关; 但该研究群体 F2代各单株基因型是杂合的 群体偏小且标

记数目有限. 本研究采用了由典型籼粳交花药培养产生的 DH 群体, 该群体的 121 个株系的

基因型稳定 [19], 其遗传图谱上的分子标记密度较高, 且标记分布均匀 , 已成功地定位了多种

不同性状的 QTLs[9,13], 因此是研究籼粳分化的一个较好的永久性群体.

众所周知, 籼粳亚种在其他性状上也有明显分化 , 如粳稻具备易花药培养特性 耐寒性

等有利性状; 而籼稻则不具备. 何平等人 [13]曾利用同一 DH 群体定位了与花培特性有关的

QTLs, 钱前等人[20]最近又用该群体定位了耐寒性的 QTLs. 将利用同一 DH 群体定位的这两

个性状的 QTLs 与本研究所得到程氏指数及鉴定性状的 QTLs 进行比较可以发现, 与绿苗分

化率 绿苗产率有关的 1 个微效基因与控制穗轴第 1 2 节长的 1 个微效基因均位于第 1 染

色体上的 RG541 RG101 区间. 与愈伤组织诱导率有关的 1 个微效基因与控制程氏指数的 1

个微效基因 控制叶毛的 2个主效基因都同处于第 6 染色体上的 G1314B K9D2D7D区间及

相邻区   域[13]. 在检测到的 4 个苗期耐寒性 QTLs 之中, 有 1 个与控制谷粒长宽比的 QTL

都位于第 3染色体的 C63 CT125区间; 另外 3个分别与第 1染色体上的控制穗轴第 1 2 节

长的 QTL 第 2 染色体上的控制谷粒长宽比的 QTL 第 4 染色体上的控制程氏指数的 QTL

紧密连锁[20]. 这些定位结果表明花药培养能力和耐寒性也与籼粳分化有关.
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