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摘要 从釉型水稻品种中鉴定
、

筛选出7个不同抗级的抗白叶枯病基因源
,

加入高感病标准

品种 T N , ,

作 8 x s完全双列杂交
,

按 H a

ym
a n

模型进行遗传分析
。

结果是
:

在遗传方差中
,

加性

方差占 75
.

24 %
,

显性方差占20
.

36 %
,

上位性方差占 4
.

22 %
; 广义遗传力 h盖一 97

.

98 %
.

狭义

遗传力 h子一 73
.

90 % ;最少加性基因数 k 一 4
,

显性基因数 k ’ ~ 七具不完全正显性
,

所有显性座

位的作用方向相一致
,

不同显性座位的效应可能稍有差异 ; 遗传群体中
,

正效基因频率 , ~

0
.

47 3
,

负效基因频率 q一 。
.

5 27
,
; : q 接近 1 : 1

,

但不同亲本正负效基因分布有明显差异
。

关键词 水稻白叶枯病抗性 ;遗传效应

中图分类号 Q 348

自6 0年代中以来
,

各国学者在水稻白叶枯病抗性研究中
,

对主基因遗传抗源的研究已

有很多成功的报导 (谢岳峰
,

19 9 1 ; E uz k a e t a l
,

19 7 5 ; K a k u e t a l
,

1 9 8 0 ; o g a w a e t a l
·

1 9 7 8 ; P a n d a e t a l
,

2 9 7 8 ; s a k鳃 u e h
,

1 9 6 7 ; s i n g h e t a l
,

1 9 7 7 ; Y a m狙 a e t a l
,

19 5 1 )
。

某些已

知基因的抗源曾广泛应用于育种
。

但由于自然界优势病原菌群的变迁
,

常使主基因遗传抗

源只在一定时空内保持相对稳定的抗性
。

不少学者对多基因遗传抗源的利用价值曾给予

积极的评价 (万邦惠等
,

1 9 5 0 ;

谢岳峰
,

1 9 9 1 ; E uz k a 。 t 掀
,

19 79 ; K a k u e t a l
,

1 9 8 0 )
。

但由于缺

少深入的遗传分析
,

对多基因遗传抗源的利用迄今很少见成功的报导
。

本研究从 1 2 1 0个釉

稻品种中
,

鉴定
、

筛选出具不同抗级的品种作 8 义 8完全双列杂交
,

按 H a

yrn
a n ( 19 54) 模型

对遗传效应的组成成分
、

加性基因数
、

显性基因数
、

遗传群体中正负效基因频率
、

不同亲本

的基因分布等
,

作出估算与分析
,

为多基因遗传抗源的利用提供一些理论依据
。

1
.

材料与方法

1
.

1 材料

供试亲本共 8个
,

包括高感病标准种 T N t ,

其余7个具不同抗级
。

各供试亲本列于表 l
。

1
.

2 方法

19 9 0年晚季及 1 99 1年早季完成8个亲本的完全双列杂交
,

共64 个组合
。

1991 年7月20 日

播种 F :

种子
,

8月 17 日移植
。

每组合插植 30 株
,

3次重复
,

随机区组设计
。

插植规格及栽培管

199 3一 07一 10收稿
,
广东省 自然科学基金项 目
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表 1 8个供试亲本的单株平均病斑长和 Q值
, ’

序 号 亲 本 名 称 单株平均病斑长 c/ m Q 值

晚华矮

玻璃占

辐竹
2

选

矮汀辐
2

辐包矮
;

辐包矮
2 2

仓丰

T N I

0
.

9 4 32
.

0 4

1
.

58

3
.

2 0

26
.

3 8

11
.

5 3

4
.

00

4
.

30

5
.

30

9
.

27

12
.

20

7
.

8 2

7
.

2 3

5
.

7 4

3
.

7 8

2
.

46

1) Q 值为抗病指数 Q 一单株平均剑叶下一叶长 /单株平均病斑长

理如常规
。

抗病性鉴定用华南农业大学植保系保存的编号为 xR
, 4

菌株
,

该菌株经致病力鉴定
,

被

确认为具稳定致病力的第 VI 群菌株 (王润华等
.

1 98 8 )
。

以小区平均抗病指数 (Q 值 )为基本统计单位作方差分析
;
并按 H ay m an 模型估算各

遗传参数
;
按 w ir hg t 的计算式估算加性基因数 k 一 ( p

,

一 p
Z
)
’

8/ l’ : 。

式中
:

p
。

及 p
Z

分别为两

亲本的平均值
,

v :

为遗传方差
。

2 结果与分析

2
.

1 亲本抗病性的遗传方式

以 T N ,

为父本
,

分别与其余 7个亲本相组配
,

所得 7个组合的 F Z

群体分布见图 1
。

从图 1可见
,

所有曲线都呈连续性的单峰曲线
,

表现了多基因遗传的共同特征
。

但不同

抗级亲本与 T N ,

组配
,

F Z

群体分布也有一定差异
。

总的趋势是
:

高抗亲本的曲线
,

稍偏右

峰 ;抗级低的亲本的曲线明显偏左

峰
;

中抗亲本的曲线则比较对称
,

这显然是不同抗级的亲本遗传差

异的反映
.

2
.

2 遗传模型的适合性

2
.

2
.

1 8 X S完全双列杂交 F :

方差

分析 8个亲本完全双列杂交得 64

种遗传型
,

对抗病指数按随机区组

作方差分析
,

得 区组间 F 一 L 24 ;

遗传型间 F 一 21
.

25
’ ` ,

表明遗传

型间抗病指数差异很显著
。

2
.

2
.

2 H a y n l a n 模型的
.

适合
,

}生

彰
` , V

彬 3 0

六曰0Ò,立

0 2 4 6 8 1 0 1 2 14 1 6 1 8 2 0 2 2 2 4 2 6 2 8 30

抗病指数 Q

图 l 以 T N
.

为父本7个组合抗病指数的 F :

分布

①晚华矮沐 T N I ②玻璃占 x T N 、

③辐竹 2

选 x T N 迈凝汀辐 x T N ,

⑤辐包矮 ,
x T N , ⑥辐包添

:
x T N :

⑦仓丰 x T N ,
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测验 8个亲本家系的方差 (犷
r

)及各家系 F :

与其非轮回亲本间的协方差 (协
一 r

)列于表2
。

表 2 8个亲本家系的方差 .(I’
,

)及各家系 F :

与其非轮回亲本间的协方差 ( w
,

)

家系 总和 平均

6 0 4 10
.

72 6 30
.

57 0 38
.

422 4 2
.

20 2 4 6
.

047 7 2
.

13 1 76
.

6 09 3 22
.

3 11 40
.

2 89

下V
,

2 3
.

29 9 3 3
.

34 7 55
.

83 1 60
.

440 62
.

7 1 5 7 3
.

2 18 88
.

2 74 95
.

8 64 4 92
.

98 8 6 1
.

6 24

离回归 一 4
.

88 9 0
.

2 22 3
.

57 7 0
.

6 16 一 0
.

7 5 3 6
.

0 44 一 4
.

045 一 0
.

7 7 2

根据表 2的资料
,

求得 环
护

随 v
r

而回归的线性方程为介
r

一 22
.

7 85 + 0
.

964 v
r .

回归关

系方差分析
,

尸一 26 4
.

24 ”
,

环
一 ,

与 V
,

的相关系数
r一 0

.

9 8 9 ”
。

表明回归关系
、

相关关系很

显著
。

在 H a

ynT an 的模型中
,

回归系数的期望值 B 一 1
。

今本研究的 b一 0
.

9 6 4
。

对 b 与 B 之间

作差异显著胜测验
,

得 t一 0
.

60 7
,

差异不显著
。

确认本研究适合 H ay m a n
模型

。

2
.

3 遗传效应的组成与分析

2
.

3
.

1 群体的基本遗传参数 按 H a

y’m
a n

模型估算得基本遗传参数为
:

加性成分 D -

1 2 0
.

09 9 ;
当正负效基因频率相等

,

即 尹= 叮时
,

显性成分 万 ,
一 3 2

.

4 2 9
,

当 r 并。时
,

显性成

分 H
Z
一 9

.

92 0 ;
上位性成分 F ~ 6

.

7 1 4 ;
杂合子中全部显性座位显性效应代数和的平方

〔h〕
2

= 3 9
.

5 9 0
。

根据以上参数
,

并加入环境方差 V(
。

一 0
.

82 1 )
,

求得群体方差的组成见表 3
。

表3 遗传群体方差的组成
, ’

方 差 v
。

V
:

F
。

汽 `
一

`
F’.

O曰)
,

叮
、

,口7别月冲八9é
汽卜é -`方差估值

以 v :

为 10 0

40
.

62 9 3 9
.

808

一 100

3 0
.

02 5

75
.

42

8
.

105

2 0
.

36

1) [’ p

一表型方差 ;汽一加性方差 ;犷 i

一土位性方差 ;厂 :

一遗传方差 ; `
一
。

一显性方差 ; .-l 一环晚方差

由表 3的资料
,

求得广义遗传力 h孟一 97
.

88 %
,

狭义遗传力 h高一 73
.

90 %
。

可见广义遗

传力相当高
,

相对地
,

狭义遗传力并不太高
。

这是由于非固定遗传的显性及上位性成分占

了较大的分量
,

这两部分成分之和
,

占了遗传方差的近 25 %
。

在对杂交后代的选择中
,

非固

定遗传成分较大
,

无疑是对准确选择的干挠因素
。

2
.

3
.

2 加性基因数
、

显性基因数及基因频率 以供试亲本中的两个极端型
,

高值亲本 (Q

~ 32
.

04 )
,

低值亲本 ( Q一 2
.

46 )为依据
,

估算得加性基因数 k ~ 4
。

由于还无法确定该两亲

本的基因分布是否属集中分布类型
,

也未能排除连锁遗传的可能性
,

只能断定控制水稻抗

白叶枯病遗传最少有 4个遗传单位
,

即4个加性座位或 4个基因组
。

显性座位 数 k `
~ 〔h 〕’ /H

Z

一 39
.

5 9 / 9
.

92 二 4
。

可见
,

显性座位数也等于加性座位数
.

如

果不存在意想不到的特殊的遗传因素
,

就可认为每个座位都具有显性效应
。
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正负效基因频率的比值 , /q ~ 认仃万厂万 + 尸 )/ 了石不万 一 )F 一 0
.

898
。

于是求得 ,

一 0
.

组73
,

q一 0
.

52 7
。

正效基因频率略少于负效基因频率
,

基本上可认为 尸 :
q接近于 1

: 1
。

2
.

3
.

3 显性分析 当以供试亲木中两个极端型相组配
,

即晚华矮 x T N ;

组合为依据
,

按

M
a t he

:
的

“

加性一显性
”

遗传模型估算势能比数 .P
: 一〔P

: 一巧 ( p
:

+ 瓦 )」/巧
.

( p一户
: )

(式中
,

P
,

为 F I

的平均数
,

p
,

与 民分别为晚华矮和 T N I的平均数 )
,

得 .P
r
~ 0

.

5 6 0
。

.P
r
为正

值而小于 1
,

表明水稻抗白叶枯病的遗传具不完全正显性
。

与路文如
、

!亘豆到 ( 19 84 )以杂

交水稻为材料的试验结果相近似
。

平均显性度勺忆酥不两不万一 0
.

49 l( l 为回归截距
,

I一 22
.

7 8 5 )
,

这是不顾及各座位显

性作用方向是否相一致的条件下
,

平均每一个座位显性效应对力目性效应的比值
。

平均显性

度稍小于势能比数
,

通常是极少出现的
,

对这一个似乎是异常的遗传现象的解释
,

可能存

在连锁而致使显性方差偏小
。

平均显性度不大于势能比数 (P
· r )

,

可以认定不存在负显性座位
,

即所有显性座位均

相一致地表现为正效应
。

这显然有助于提高杂合子的抗病性
。

但遗憾的是仅属不完全显

性
,

在杂种优势利用中没有实际价值
。

2
.

4 抗病指数的 F
r 、

环
,

图

以 V
,

为横座标
,

W
,

为纵座标
,

作出线性方程 环
r

一 22
.

73 5 + 0
.

9 6 4 v
r

的理论直线
。

根

据表冲 8个亲本家系 (厂
r 、

。
一 :

)值
,

作出 8个散点
。

理论上
,

、
,

的极大值 。
。

, r

一石瓦不
。

式

中 v oL
。

为亲本的方差
,

本试验
,

v
。

oL 一 1 20
,

099
,

代入即可作出直角座标上的抛物线
。

该抛物

线给出任何 v
,

值下 环
r

的最大值
,

所有散点一定落在抛物线的下方 (图2 )
。

2
.

4
.

1 不同亲本的基因分布 具有最

多正效基因的亲本最接近原点 ;从原点 100,

起
,

沿着回归直线的走向
,

越远离原点的 90

亲本携带越多负效基因
。

本试验中
,

晚华 80

矮
、

玻璃占两个亲本携带较多正效基因
;

仓丰
、

T N ;

携带较多负效基因 ; 辐竹
2
选

、

矮汀辐
、

辐包矮
,

及辐包矮 22 等4个亲本居 60

中
。

这一分布状态与亲本的抗病性表现
卜 `

50
’

相一致
。

忿 40

2
.

4
.

2 显性程度 当无显性时
,

回归截 30

距达到最大值
,

回归直线将与抛物线相

切
。

也就是说
,

回归直线离抛物线的切点

越近
,

显性程度越小
。

图 2中的理论直线

已很接近抛物线的切点
,

表现整个遗传 J

群体具不完全显性的特征
。

2
.

4
.

3 不同亲本的土位性效应 回归

直线只根据
“

加性一显性
”

成分作出
,

并

沪
、 护

不

r二 0
.

989 ” 班= 6

1 0 2 0 3 0 4 0 5 0 6 0 7 0 8 0

图 2 8个亲本抗病指数的 ( F
,

w
,

)图
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不包含上位性成分
。

当不存在上位性时
,

所有散点都应落在理论直线上
。

也就是说
,

各别散

点的离回归当可表达各相应亲本上位性的程度与方向
。

各亲本 环
r

值的离回归 已列于表 2
。

从总体看
,

群体上位性方差 只占遗传方差的

4
.

22 %
,

可认为上位性效应较小
.

但不同亲本间
,

上位性效应也有明显差异
。

辐包添
2

具有

最大的上位性正效应 ;晚华矮和仓丰两亲本则具有较大的上位性负效应 ;相对地
,

其余亲

本的上位性效应较小
。

3 讨论

3
.

1 关于提高抗病性的稳定性

把主基因遗传的不同基因导入同一个品种以提高抗性水平 已能实现 (赵新平等
,

1 9 8 5 )
。

研究表明
,

在多基因遗传抗源的遗传效应中
,

以可固定遗传的加性成分为主
,

这无

疑肯定了这类抗源的育种价值
。

若能把微效多基因的正效基因聚集到主基因遗传的抗源

中
,

不仅能提高抗病性水平
,
还可望扩大抗源对致病菌系的抗谱

,

提高抗病性的稳定性
。

这

一设想可否实现
,

有待育种实践证实
。

3
.

2 关于中抗亲本的利用

路文如
、

匠鱼至}(
1 0 8 4 )指出

,

杂交水稻对白叶枯病抗性的强弱
,

取决于相应的强抗亲

本的抗病性水平
。

这一认识大体上是对的
。

本研究中
,

包括正反交56 个杂交组合也表现与

此相一致的趋向
。

但这也不是否定抗性较弱的
、

特别是中抗亲本的育种价值
,

因为这类亲

本也携带一定数量的正效基因
,

在分离
、

重组中
,

有可能使正效基因集中起来
。

图 1所示
,

本

研究的供试亲本中
,

玻璃占
、

辐竹
2

选
、

矮汀辐
2

及辐包矮
2 2

等 4个亲本
,

甚至与高感病亲本

T N 。

的组配中
,

F Z

群体也出现抗病指数 Q ) 10 的个体
,

倘若是中抗亲本间的互相杂交
,

相

信 F Z

会出现抗性更强的个体
。

3
.

3 关于杂种后代的选择

研究表明
,

不同遗传型
,

在非固定遗传的显性
、

上位性效应的程度与作用方向上
,

表现

出较大差异
。

考虑到这些对准确选择的干挠因素
,

为避免有利基因过早漏失
,

对于早期世

代的选择
,

未必需要施加过强的选择压力
。
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