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水稻主要农艺性状的 ＱＴＬ分析
陈燕华１，２，黄大辉２，邱永福１，张月雄１，２，刘　芳１，马增凤２，刘　驰２，李容柏１

（１广西大学 农学院／亚热带农业生物资源保护与利用国家重点实验室，广西 南宁 ５３０００５；
２广西农业科学院 水稻研究所，广西 南宁 ５３０００７）

摘要：【目的】通过对水稻Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ主要农艺性状的遗传研究，挖掘优异主效 ＱＴＬ，为利用分子标记辅助选择进
行高产、优质育种提供理论基础．【方法】以粳稻品系中野１２１１与籼稻品系中大３０４构建的重组自交系群体１８８个
家系为试验材料，利用该重组自交系群体构建的含有１４２个ＳＳＲ标记分子连锁图，采用区间作图法对抽穗期、单株
有效穗数、株高、穗长、每穗实粒数、每穗总粒数、结实率、穗着粒密度、粒长、粒宽、粒形、千粒质量和单株质量１３个
主要农艺性状进行早、晚季的全基因组ＱＴＬ定位．【结果和结论】除株高没有检测到相关的 ＱＴＬ之外，其余的每个
性状检测到的ＱＴＬ数目为２～１５个．１２个性状共检测到７３个ＱＴＬ，分布于水稻的１２条染色体上，其中仅在早季能
检测到的有３４个，仅在晚季能检测到的有２３个，两季都能检测到的只有１６个．单个 ＱＴＬ的贡献率在５３％ ～
２８４％之间，其中超过２０％以上的有１０个．检测到的新位点为１２个．早晚两季在多数染色体的多处区段上均检测
到多个紧密连锁的ＱＴＬ．检测到的１２个新位点为水稻主要农艺性状的ＱＴＬ定位增加了新的遗传信息，重复检测到
的１６个ＱＴＬ可用于水稻分子标记辅助育种．
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　　高产、优质一直是水稻Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ育种的目标，
而与水稻高产、优质密切相关的抽穗期、株高、产量

构成因子与粒型性状等大多是受多基因控制的数量

性状，其遗传基础复杂且易受环境的影响，利用传统

的育种方法对其进行改良，效率比较低，进程缓慢．
利用分子标记辅助选择（ＭＡＳ）可以加快育种进程，
而要实现ＭＡＳ在育种上的利用，需获得可靠的相关
主效ＱＴＬ信息．近２０多年来，多种ＤＮＡ分子标记的
快速发展、高密度的分子连锁图谱的构建以及 ＱＴＬ
定位分析技术的不断发展为研究复杂的数量性状提

供了有力的手段．自Ｗａｎｇ等［１］第１次利用ＡＦＬＰ连
锁图定位了稻瘟病抗性的１４个 ＱＴＬｓ以来，有关水
稻ＱＴＬ各性状定位的研究报道不断增加，水稻许多
重要农艺性状的 ＱＴＬ定位已取得了很大的成就，有
人根据美国 Ｇｒａｍｅｎｅ（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．ｇｒａｍｅｎｅ．ｏｒｇ／）网
站进行统计，有关水稻数量性状已经定位了约１０大
类３００多种共１万多个 ＱＴＬｓ［２］．许多重要农艺性状
的ＱＴＬ克隆与功能分析已成为了研究热点，而且这
种研究趋势还在不断快速增长．目前已克隆的水稻
重要农艺性状主要有：与抽穗期有关的 Ｈｄ１［３］、
Ｈｄ６［３］、Ｈｄ３ａ［４］和 Ｅｄ１［５］；同时控制株高、抽穗期与
粒数的Ｇｈｄ７［６］；控制分蘖的 ＭＯＣ１［７］与 Ｄ３［８］；控制
穗长的 ＬＰ［９］和 ＳＰ１［１０］；影响每穗实粒数的 Ｇｎｌａ［１１］

和ＤＮ１［１２］；对结实率有重要影响的 ＯｓＳＩＺ１［１３］和 Ｏｓ
ＩＡＡ２３［１４］；与籽粒产量直接相关的Ｑｇｙ２１［１５］；与谷粒
大小或粒质量相关的 ＧＳ３［１６］、ＧＷ２［１７］、ＧＳ５［１８］、
ｑＳＷ５［１９］和控制粒质量的 ＧＩｆ１［２０］等．已定位的大量
ＱＴＬｓ揭示不同的生态环境条件、不同的水稻遗传资
源定位出的与主要农艺性状相关的ＱＴＬ是不尽相同
的，因此有必要不断挖掘不同稻种资源更多的优异

主效ＱＴＬ来揭示各种性状的遗传机理，丰富优异主
效位点供育种学家应用．

本试验利用优良的籼稻品系“中大３０４”为父本
与多数性状与之差异明显的粳稻品系“中野１２１１”
构建重组自交系群体，以其中Ｆ７与Ｆ８的１８８个株系
为试验材料，利用上述群体构建的含有１４２个 ＳＳＲ
分子标记遗传连锁图，对群体２个世代的１３个主要
农艺性状进行早、晚季的全基因组ＱＴＬ定位分析，以

期为利用分子标记辅助选择进行高产、优质育种提

供理论基础．

１　材料与方法
１．１　供试材料

以优良的籼稻品系“中大３０４”为父本、粳稻品
系“中野１２１１”为母本组配杂交，通过单粒传法构建
重组自交系群体（Ｆ７、Ｆ８），从群体中选取了１８８个株
系用作ＱＴＬ定位群体．
１．２　田间种植与性状调查

２０１２年早、晚季分别将群体材料与２个亲本种
植于广西农业科学院水稻研究所实验田里．早季
（Ｆ７）３月２４日播种，４月１７日移栽；晚季（Ｆ８）７月
２１日播种，８月１０日移栽．试验按随机区组设计，重
复２次，每株系每小区种植１行共１０株，单本种植，
株行距为１３３ｃｍ×２００ｃｍ，田间管理按常规管理．
按《中国稻种资源》［２１］评价标准调查中间５株各单
株的抽穗期、有效穗数、株高、穗长、每穗实粒数、每

穗总粒数、结实率、穗着粒密度、粒长、粒宽、粒形、千

粒质量和单株质量１３个主要农艺性状．
１．３　ＱＴＬ分析

利用 ＳＳＲ标记构建分子标记连锁图谱，由 １４２
个多态性标记构建覆盖水稻全基因组的连锁图谱，

总长约１７４８８ｃＭ，标记间的平均图距为１２３２ｃＭ，
达到 ＱＴＬ初步定位的基本要求．运用 Ｍａｐｍａｋｅｒ／
ＱＴＬ１１软件对所考查的１３个性状进行 ＱＴＬｓ定位
分析，判断 ＱＴＬ存在的阀值 ＬＯＤ≥２０．ＱＴＬ命名方
法参照ＭｃＣｏｕｃｈ等［２２］１９９７年提出的方法．

２　结果与分析
２．１　重组自交系及其亲本主要农艺性状的表型值

分析

　　２０１２年早、晚两季所考查的重组自交系及其亲
本的１３个主要农艺性状的表型统计参数和表型分
布见表１与图１．参照双亲的各性状表现，发现重组
自交系群体的各性状表现类型丰富，具有其双亲的

各种重组类型，大部分性状表现出双向超亲分离现

象，并呈连续分布，峰值和偏值除了抽穗期、穗长和

３４　第５期 　　　　　陈燕华，等：水稻主要农艺性状的ＱＴＬ分析 　　　



结实率３个性状之外，其余性状均没有超过１．图１
亦显示各性状除粒长宽比（粒形）、单株有效穗数和

每穗实粒数３个性状之外都为单峰分布，因此可以
推测各主要农艺性状大部分均为数量性状，受多基

因控制，符合ＱＴＬ作图分析．在１３个考察的性状中，
抽穗期、单株有效穗数、着粒密度、粒宽和千粒质量５
个性状为母本“中野１２１１”表现高值，其余的８个性
状为父本“中大３０４”表现高值．重组自交系群体的
株高、穗长、粒长、粒宽、粒形和千粒质量６个性状在
两季表现比较一致，说明其遗传相对比较稳定；其他

７个性状受环境影响相对比较大．
２．２　重组自交系群体主要农艺性状的ＱＴＬ分析

利用区间作图法对早、晚季所考察的 １３个农
艺性状进行 ＱＴＬ定位分析．结果（表 ２和图 ２）表
明，除株高外，其余 １２个性状每个性状检测到的
ＱＴＬｓ数目为２～１５个不等，其中以结实率的最少，

仅为２个；粒宽的最多，为１５个；千粒质量和单株
产量分别为１３和９个．早、晚两季检测到 ＱＴＬｓ共
有７３个，其中仅在早季能检测到的有 ３４个，仅在
晚季能检测到的有２３个，两季都能检测到的只有
１６个：ｑＥＴＰ４、ｑＥＴＰ６、ｑＧＰ６、ｑＳＤ６、ｑＧＷ３、ｑＧＷ
４２、ｑＧＷ６１、ｑＧＷ６２、ｑＧＷ９１、ｑＧＷ９２、ｑＧＷ
１１、ｑＧＷ１２３、ｑＴＧＷ６２、ｑＴＧＷ７、ｑＴＧＷ９和 ｑＧ
ＷＰ６．检测到的大部分位点与前人报道过的相同
或者相近，仅有 １２个为新位点，即 ｑＳＳＲ２、ｑＳＳＲ
４、ｑＳＤ６、ｑＳＤ１０、ｑＳＤ１１、ｑＧＷ１１、ｑＧＷ１２３、
ｑＧＳ６１、ｑＧＳ６２和ｑＧＳ１１、ｑＧＷＰ３１和ｑＧＷＰ１２
３．检测到的 ＱＴＬ单个表型贡献率为 ５３％ ～
２８４％，其中大部分效应较小，贡献率大于２０％的
主效 ＱＴＬｓ共有 １０个：ｑＥＴＰ４、ｑＳＳＲ４、ｑＧＷ３、
ｑＧＷ９２、ｑＧＷ１２１、ｑＴＧＷ９、ｑＴＧＷ１２３、ｑＧＷＰ３
１、ｑＧＷＰ７和 ｑＧＷＰ９．

表１　重组自交系群体与亲本的农艺性状的表现与分布
Ｔａｂ．１　ＰｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｓａｎｄｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｓｉｎｔｈｅＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｉｒｐａｒｅｎｔｓ

性状
种植

季节

重组自交系ＲＩＬｓ 亲本

变异幅度 珋ｘ±ＳＤ 峰值 偏值 中野１２１１ 中大３０４
抽穗期／ｄ 早季 ７８．２９～９５．９６ ８５．２５±０．２１ １．０９ ０．５２ ９１．２７ ８５．２０

晚季 ５９．０６～８４．２０ ７０．７９±０．２７ １．６７ ０．０９ ７４．０ ６９．００

单株有效穗数 早季 ５．５２～１３．２２ ８．９１±０．１１ －０．１８ ０．０１ ８．８８ ７．２１

晚季 ５．５８～１３．８３ ９．０４±０．１３ －０．３６ ０．２４ １２．７ ８．０１

株高／ｃｍ 早季 ８０．１２～１２９．７５ １０３．７５±０．６２ ０．７８ －０．０２ ６９．９７ １１２．８０

晚季 ７７．１９～１１４．２６ ９７．９９±０．５４ ０．１３ －０．１５ ６４．７８ １０３．７０

穗长／ｃｍ 早季 １６．９５～２９．４８ ２３．７９±０．１４ １．０４ ０．２９ １４．９０ ２４．６０

晚季 １６．８９～２９．２３ ２３．７８±０．１４ ０．６１ －０．０９ １４．１１ ２４．０５

每穗实粒数 早季 ３０．９４～１８９．４０ １０１．７２±１．７８ ０．５５ ０．２２ ７４．３１ １５７．４３

晚季 ７８．５７～１９８．４３ １３１．０６±１．８０ －０．１１ ０．２６ ５７．６０ １３８．９７

每穗总粒数 早季 ８０．６５～２４０．３７ １４１．４８±１．９５ ０．７２ ０．５１ １０７．７８ １７５．５５

晚季 １１４．６３～２８６．５７ １８４．０７±２．２４ ０．２６ ０．１６ １１２．２７ １７３．２３

结实率／％ 早季 ２４．８４～９１．６８ ７１．３３±０．０１ ２．１４ －０．９０ ６８．８９ ８９．８４

晚季 ４３．９０～９０．９０ ７１．５３±０．０１ －０．２６ －０．３５ ５１．２８ ８０．１７

穗着粒密度 早季 ３．５８～９．６７ ５．９６±０．０８ ０．６３ ０．６２ ７．２３ ７．１１

晚季 ４．７６～１１．７０ ７．７４±０．０９ ０．７６ ０．３０ ７．９６ ７．２０

粒长／ｍｍ 早季 ７．２０～１０．３６ ８．８５±０．６０ －０．２７ －０．１５ ７．９２ ９．６０

晚季 ７．４４～１０．３６ ８．７７±０．５５ －０．２７ －０．１５ ７．４２ ９．２２

粒宽／ｍｍ 早季 ２．２０～３．０８ ２．５４±０．１７ ０．８０ ０．７０ ３．０１ ２．２６

晚季 ２．２０～３．１８ ２．５５±０．１８ ０．８０ ０．７０ ３．００ ２．２６

粒长宽比 早季 ２．７１～４．５３ ３．５０±０．３４ －０．３７ ０．０１ ２．６３ ４．２５

晚季 ２．６８～４．３８ ３．４６±０．３５ －０．３７ ０．０１ ２．４７ ４．０７

千粒质量／ｇ 早季 １３．５８～２６．４５ １８．９６±０．１８ ０．２７ ０．５８ ２０．２９ １８．８２

晚季 １４．２０～２９．００ １９．７９±０．１８ ０．６８ ０．６３ ２０．５９ １８．０７

单株产量／ｇ 早季 ６．０５～３７．０９ １８．６９±０．４７ －０．２７ ０．４７ １１．９８ ２０．８８

晚季 ７．６４～５２．６２ ２４．９６±０．６１ ０．８７ ０．７０ １２．０９ ２２．９１
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图１　数量性状在重组自交系中的分布
Ｆｉｇ．１　Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓｆｏｒａｇｒｏｎｏｍｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｓｏｆｔｈｅ１８８ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓ（Ｆ７ａｎｄＦ８）ｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍ

ｃｒｏｓｓＺｈｏｎｇｙｅ１２１１／Ｚｈｏｎｇｄａ３０４

　　７３个ＱＴＬｓ在水稻的１２条染色体上都有分布，
第３、４、６、９和１２染色体上分布比较密集，其中６号
染色体上就分布了控制７个性状的１１个 ＱＴＬｓ；第
２、７和１０染色体上分布的 ＱＴＬ比较少，其中２号染
色体上分布最少，只有３个．研究结果显示除第１、２
和８染色体之外的其余９条染色体有多处区段上存
在着同时控制多个性状的 ＱＴＬ，早、晚季分别检测到
１３和８个同时控制２～４个 ＱＴＬｓ的区间，这些区间
通常被认为是具有多效性的 ＱＴＬ．如早季在第６染
色体上的 ＲＭ５８７ＲＭ２５３区间同时检测到４个与单
株有效穗数、每穗总粒数、穗着粒密度和千粒质量相

关的 ＱＴＬｓ；第 １２染色体上的区间 ＲＭ３３２６ＲＭ２７７
也分别分布着控制粒宽、千粒质量和单株产量３个
性状的３个位点．而晚季在第６染色体上的 ＲＭ５８７
ＲＭ２５３区间亦同时检测到３个与单株有效穗数、每
穗总粒数和穗着粒密度相关的 ＱＴＬｓ；在第９染色体
上的 ＲＭ２５７ＲＭ１０２６区间同时检测到粒宽、千粒质
量和单株产量３个位点（图２）．

早、晚季检测到的与水稻各个农艺性状相关的

ＱＴＬ具体如下：

１）抽穗期：早、晚季各检测到４个 ＱＴＬｓ，分别位
于第１、２、３、４、８、９和１０条染色体上．单个表型贡献
率变幅为６９％～１７２％，早、晚季检测到的ＱＴＬｓ分
别解释性状变异的５０．３％ 和３１．６％．早季在第１染
色体上检测到的２个ＱＴＬｓ的表型贡献率较大，分别
为１４．９％和１７．２％，来自中野１２１１的等位基因延长
其抽穗期；另外６个ＱＴＬｓ中有２个延长抽穗期的等
位基因来自中大３０４，其余４个位点的增效等位基因
亦均来自中野１２１１．
２）有效穗数：两季共检测到３个ＱＴＬｓ，分别位于

第４、５、６染色体上，其中有２个ＱＴＬｓ早、晚季均能检
测到，重复检测到的２个ＱＴＬｓ位于第４与第６染色体
上．在第４染色体ＲＭ５３６５ＲＭ２７３区间检测到的ＱＴＬ
贡献率较大，早、晚季分别为２０．８％和１９．２％；在第６
染色体上的早、晚季均能检测到的ＱＴＬ与第５染色体
上的ＱＴＬ贡献率和效应差不多，均为微效 ＱＴＬ．３个
ＱＴＬｓ的增效等位基因均来自中大３０４．
３）穗长：两季检测到５个影响穗长的 ＱＴＬｓ，其

中早稻检测到３个，分布在第３、４和８染色体上；晚
稻 检测到２个，分布在第２和第９染色体上．单个
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表２　主要农艺性状的ＱＴＬ定位及效应分析

Ｔａｂ．２　ＴｈｅｅｆｆｅｃｔａｎａｌｙｓｉｓａｎｄＱＴＬｌｏｃａｔｉｏｎｏｆｍａｉｎａｇｒｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓ

性状 ＱＴＬ１） Ｃｈｒ． 标记区间
ＬＯＤ值 贡献率／％ 加性效应

早季 晚季 早季 晚季 早季 晚季

抽穗期 ｑＨＤ１１ １ ＲＭ４７２ＲＭ３１５ ４．５ １４．９ －２．７
ｑＨＤ１２ １ ＲＭ４８６ＲＭ１０４ ５．８ １７．２ －４．８
ｑＨＤ２ ２ ＲＭ２１１ＲＭ４２３ ２．５ ６．９ －１．９
ｑＨＤ３ ３ ＲＭ８１ＢＲＭ６２６６ ３．３ ８．３ ６．２
ｑＨＤ４ ４ ＲＭ１１１２ＲＭ３１７ ２．３ ８．１ １．４
ｑＨＤ８ ８ ＲＭ３３９ＲＭ５６３７ ３．６ ８．９ －６．４
ｑＨＤ９ ９ ＲＭ４３４ＲＭ５６６ ２．８ ７．５ －６．２
ｑＨＤ１０ １０ ＲＭ１４７ＲＭ３３３ ２．６ ９．１ －２．３

单株有效穗数 ｑＥＴＰ４ ４ ＲＭ５３６５ＲＭ２７３ ４．６ ３．４ ２０．８ １９．２ １．４ １．５
ｑＥＴＰ５ ５ ＲＭ２７４ＲＭ４８０ ２．５ ６．６ ０．８

ｑＥＴＰ６ ６ ＲＭ５８７ＲＭ２５３ ３．１ ２．０ ７．７ ７．５ ０．８ ０．９

穗长 ｑＰＬ２ ２ ＲＭ４３８ＲＭ５６１ ２．８ ８．２ ３．８
ｑＰＬ３ ３ ＲＭ４４８ＲＭ５６５ ５．２ １８．９ －３．４
ｑＰＬ４ ４ ＲＭ５６３５ＲＭ２７３ ２．７ １１．９ －１．３
ｑＰＬ８ ８ ＲＭ５６３７ＲＭ３４８１ ３．０ ７．２ －４．０
ｑＰＬ９ ９ ＲＭ２４２ＲＭ２５７ ２．７ ７．１ ４．８

每穗实粒数 ｑＦＧＰ１ １ ＲＭ３１５ＲＭ２１２ ２．３ ７．０ １６．４
ｑＦＧＰ５ ５ ＲＭ３３２７ＲＭ２７４ ２．６ ９．２ １５．１
ｑＦＧＰ８ ８ ＲＭ６２０８ＲＭ７２ ２．９ ７．６ １３．５

每穗总粒数 ｑＧＰ３ ３ ＲＭ７４３１ＲＭ１１６４ ２．２ ７．９ ２６．６
ｑＧＰ５ ５ ＲＭ３３２７ＲＭ２７４ ２．１ ７．３ １４．８

ｑＧＰ６ ６ ＲＭ５８７ＲＭ２５３ ３．０ ４．０ １１．８ １３．６ －１８．７ －２２．５

结实率 ｑＳＳＲ２ ２ ＲＭ５８９７ＲＭ２３３Ａ ２．５ １３．３ ０．１

ｑＳＳＲ４ ４ ＲＭ２５２ＲＭ１３８８ ２．６ ２３．０ ０．２

穗着粒密度 ｑＳＤ６ ６ ＲＭ５８７ＲＭ２５３ ３．２ ４．９ １３．２ １８．９ －０．８ －０．１

ｑＳＤ１０ １０ ＲＭ２５０４ＲＭ７５４５ ２．３ ５．７ ０．６

ｑＳＤ１１ １１ ＲＭ１８１２ＲＭ３３２ ３．８ ９．７ ０．７

粒长 ｑＧＬ５ ５ ＲＭ２７４ＲＭ４８０ ２．２ ７．７ －０．３
ｑＧＬ７ ７ ＲＭ４３２ＲＭ１８２ ４．９ １６．４ ０．５
ｑＧＬ１０ １０ ＲＭ１４７ＲＭ３３３ ３．０ ９．３ ０．４

粒宽 ｑＧＷ１ １ ＲＭ１３６０ＲＭ４８８ ３．４ ８．３ －０．３

ｑＧＷ３ ３ ＲＭ５６５ＲＭ８１Ｂ ８．９ ５．５ ２６．９ １８．９ －０．４ －０．４１
ｑＧＷ４１ ４ ＲＭ３０７ＲＭ５６３５ ２．８ １１．３ －０．１

ｑＧＷ４２ ４ ＲＭ３８３９ＲＭ４５１ ２．４ ２．２ ５．６ ５．６ －０．２ －０．３
ｑＧＷ５ ５ ＲＭ１６４ＲＭ２８９ ４．５ １９．４ －０．２

ｑＧＷ６１ ６ ＲＭ１３４０ＲＭ５３９ ６．６ ４．５ １５．８ １１．７ －０．３ －０．３
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　续表２Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄｔａｂｌｅ２

性状 ＱＴＬ１） Ｃｈｒ． 标记区间
ＬＯＤ值 贡献率／％ 加性效应

早季 晚季 早季 晚季 早季 晚季

粒宽 ｑＧＷ６２ ６ ＲＭ８１０７ＲＭ７３１１ ７．０ ４．７ １５．８ １１．７ －０．３ －０．３

ｑＧＷ８ ８ ＲＭ４０８５ＲＭ２２３６８ ２．３ １１．２ －０．３

ｑＧＷ９１ ９ ＲＭ２１９ＲＭ４３４ ２．３ ２．１ ７．７ ７．１ －０．３ －０．３

ｑＧＷ９２ ９ ＲＭ２５７ＲＭ１０２６ ３．７ ３．０ ２０．８ １６．５ －０．４ －０．４

ｑＧＷ１０ １０ ＲＭ５０９５ＲＭ３３０Ａ ４．２ １０．６ －０．１

ｑＧＷ１１ １１ ＲＭ６１０５ＲＭ５３４９ ３．３ ３．１ １０．２ ９．７ －０．３ －０．３

ｑＧＷ１２１ １２ ＲＭ５３１３ＲＭ７００３ ８．８ ２４．２ －０．３

ｑＧＷ１２２ １２ ＲＭ７００３ＲＭ４Ａ ３．９ １３．６ －０．２

ｑＧＷ１２３ １２ ＲＭ３３２６ＲＭ２７７ ４．３ ５．０ １５．４ １６．８ －０．１ －０．２

粒形 ｑＧＳ３ ３ ＲＭ１６８ＲＭ５５ ２．５ ７．１ ０．２

ｑＧＳ６１ ６ ＲＭ８１０７ＲＭ７３１１ ２．１ ５．３ ０．４

ｑＧＳ６２ ６ ＲＭ３４６３ＲＭ５６４ ２．３ ７．６ ０．３

ｑＧＳ１０ １０ ＲＭ５０９５ＲＭ３３０Ａ ３．３ ８．４ ０．２

ｑＧＳ１１ １１ ＲＭ２２４ＲＭ６１０５ ２．２ ６．７ ０．４

ｑＧＳ１２ １２ ＲＭ７００３ＲＭ４Ａ ２．７ ６．７ ０．３

千粒质量 ｑＴＧＷ３１ ３ ＲＭ４４８ＲＭ５６５ ４．７ １９．２ －４．５

ｑＴＧＷ３２ ３ ＲＭ５６５ＲＭ８１Ｂ ４．２ １５．４ －５．３

ｑＴＧＷ４ ４ ＲＭ３０７ＲＭ５６３５ ２．４ ９．９ －１．７

ｑＴＧＷ５ ５ ＲＭ１６４ＲＭ２８９ ２．２ １０．５ －２．２

ｑＴＧＷ６１ ６ ＲＭ５８７ＲＭ２５３ ２．２ ７．８ －１．４

ｑＴＧＷ６２ ６ ＲＭ１３４０ＲＭ５３９ ５．７ ５．０ １４．５ １３．５ －４．４ －３．７

ｑＴＧＷ６３ ６ ＲＭ４６９ＲＭ８１０７ ４．１ １０．１ －３．３

ｑＴＧＷ７ ７ ＲＭ４３２ＲＭ１８２ ２．０ ３．２ ７．０ １１．１ １．４ １．７

ｑＴＧＷ９ ９ ＲＭ２５７ＲＭ１０２６ ３．３ ３．２ ２５．９ ２５．８ －４．６ －４．２

ｑＴＧＷ１１ １１ ＲＭ６１０５ＲＭ５３４９ ２．３ １５．０ －３．４

ｑＴＧＷ１２１ １２ ＲＭ１２ＲＭ１７ ３．５ ９．６ －３．２

ｑＴＧＷ１２２ １２ ＲＭ５３１３ＲＭ７００３ ６．５ １９．５ －４．１

ｑＴＧＷ１２３ １２ ＲＭ３３２６ＲＭ２７７ ６．１ ２３．１ －２．４

单株产量 ｑＧＷＰ１ １ ＲＭ２１２ＲＭ４８６ ２．１ ５．８ ４．１

ｑＧＷＰ３１ ３ ＲＭ４４８ＲＭ５６５ ５．２ ２７．５ －１８．５

ｑＧＷＰ３２ ３ ＲＭ７４３１ＲＭ１１６４ ２．１ ６．４ ５．１

ｑＧＷＰ６ ６ ＲＭ４６９ＲＭ８１０７ ４．４ ３．２ １０．４ ８．０ －９．１ －９．９

ｑＧＷＰ７ ７ ＲＭ４２９ＲＭ２１３４４ ４．１ ２１．８ －１５．１

ｑＧＷＰ９ ９ ＲＭ２５７ＲＭ１０２６ ３．９ ２８．４ －１７．４

ｑＧＷＰ１２１ １２ ＲＭ１２ＲＭ１７ ２．４ ６．３ －７．２

ｑＧＷＰ１２２ １２ ＲＭ７００３ＲＭ４Ａ ２．２ １５．３ －７．０

ｑＧＷＰ１２３ １２ ＲＭ３３２６ＲＭ２７７ ２．８ ８．９ －３．８

　１）“”表示早晚季都检测到的ＱＴＬ；“”表示检测到的新的位点．
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图２　ＱＴＬｓ在遗传图谱上的位置
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ＱＴＬ的表型贡献率变幅为７１％ ～１８９％，其中位于
第２染色体ＲＭ４４８ＲＭ５６５区间的贡献率最大．早稻
检测到的３个ＱＴＬｓ增效等位基因来自中大３０４，晚
稻检测到的２个ＱＴＬｓ增效等位基因来自中野１２１１．
４）每穗实粒数：早季检测到３个控制每穗实粒数

的ＱＴＬｓ，晚季没有检测到．３个ＱＴＬｓ分别位于第１、５
和８染色体上，为贡献率都较小（７０％、９２％、７６％）
的微效ＱＴＬｓ，其加性效应表明中大３０４的等位基因分
别能使每穗实粒数增加１６４、１５１和１３５粒．
５）每穗总粒数：影响每穗总粒数的 ＱＴＬ早、晚

两季共检测到３个，分别位于第３、５和６染色体上，
其中位于第６染色体 ＲＭ５８７ＲＭ２５３区间的 ｑＧＰ６
早、晚季都能检测到，且贡献率相似（１１８％和
１３６％），加性效应方向一致（－１８７和 －２２５），即
增效等位基因来自中野１２１１．位于第３与５染色体
上的ＱＴＬ表型贡献率亦相似，加性效应方向也一致，
增加每穗总粒数的等位基因来自中大３０４．
６）结实率：控制结实率的 ＱＴＬｓ仅在早季检测

到２个，且为新位点，分别位于第２和第４染色体，表
型贡献率分别为１３３％和２３０％，为主效ＱＴＬ，但是
加性效应比较小，即来自中大３０４的等位基因仅能
使结实率增加０１％和０２％．
７）穗着粒密度：分别在早、晚季检测到３个新的

控制穗着粒密度的位于第 ６、１０和 １１染色体上的
ＱＴＬｓ．其中在第６染色体上的 ＱＴＬ早、晚季都检测
到，早、晚季贡献率分别为１３２％和１８９％，加性效
应方向一致，分别为－０７８和－０１０，其增效作用来
自中大３０４的等位基因．另外 ２个 ＱＴＬｓ效应比较
小，贡献率为５７％和９．７％，加性效应为 ０５６和
０７１，增效作用来自中野１２１１．
　　８）粒长：仅在晚季检测到 ３个控制粒长的
ＱＴＬｓ，分别位于第５、７和１０染色体上，其中分布在
ＲＭ４３２ＲＭ１８２区间的 ｑＧＬ７贡献率（１５９％）和
ＬＯＤ值（４９）最大，来自中大３０４的等位基因能使谷
粒长增加０５ｍｍ．另外２个ＱＴＬｓ（ｑＧＬ５和ｑＧＬ１０）
的贡献率分别为７６％和９１％，增效等位基因分别
来自中野１２１１和中大３０４，能使谷粒长增加０３和
０４ｍｍ．

９）粒宽：检测到控制粒宽的 ＱＴＬｓ最多，共 １５
个，其中有２个为新位点，有７个同时在早、晚季都
能检测到．１５个 ＱＴＬｓ分布于除第２与第７之外的
１０条染色体上，其中在第４、６、９和１２染色体上同时
分布着２～３个 ＱＴＬｓ，７个重复检测到的 ＱＴＬｓ分布
在第３、４、６、９、１１和１２染色体上．单个 ＱＴＬ表型贡
献率变幅为 ５６％ ～２６９％，其中位于第 ３染色体

ＲＭ５６５ＲＭ８１Ｂ区间、第５染色体ＲＭ１６４ＲＭ２８９区间、
第６染色体ＲＭ１３４０ＲＭ５３９和ＲＭ８１０７ＲＭ７３１１区间、
第 ９染色体 ＲＭ２５７ＲＭ１０２６区间、第 １２染色体
ＲＭ５３１３ＲＭ７００３和ＲＭ３３２６ＲＭ２７７区间上的 ＱＴＬ贡
献率较大．２个新位点为早、晚季均能检测到的位于第
１１染色体 ＲＭ６１０５ＲＭ５３４９区间的 ｑＧＷ１１和位于第
１２染色体ＲＭ３２６６ＲＭ２７７区间的ｑＧＷ１２３．检测到的
１５个ＱＴＬｓ增效等位基因全部来自于谷粒比较宽的母
本中野１２１１，能使粒宽增加０１～０４ｍｍ．
１０）粒形（粒长宽比）：早、晚季检测到影响粒形的

ＱＴＬｓ共有６个，其中有３个为新位点．早季检测到的３
个ＱＴＬｓ分布于第６、１１和１２染色体上，晚季检测到的
３个ＱＴＬｓ分布在第３、６与１０染色体上．３个新位点位
于第６和第１１染色体上，其中位于第６染色体上的２
个新位点所在的区间较近，各个遗传参数大小也相差

不大．６个 ＱＴＬｓ均为微效 ＱＴＬ，单个表型贡献率在
５３％～８４％之间，增效作用均来自中大３０４的等位
基因，可使谷粒长宽比增加０１９～０３８．
１１）千粒质量：早、晚两季检测到控制千粒质量

的ＱＴＬｓ共有１３个，检测到的ＱＴＬｓ分布于除第１、２、
８和１０之外的８条染色体上，其中第６和１２染色体
上分布有 ３个；两季都能检测到的有 ３个，这 ３个
ＱＴＬｓ分布在第６、７和９染色体上．单个表型贡献率
变幅为７０％ ～２５９％，有９个 ＱＴＬｓ的贡献率超过
１０％，其中ｑＴＧＷ３１、ｑＴＧＷ９、ｑＴＧＷ１２２和ｑＴＧＷ１２
３的较大，分别为 １９２％、２５９％／２５８％、１９５％和
２３１％．１３个ＱＴＬｓ中有１２个的增效作用来自千粒质
量较大的亲本中野１２１１，其加性效应变幅为１４～
５３；两季重复检测到的位于第 ７染色体 ＲＭ４３２
ＲＭ１８２区间的ｑＴＧＷ７加性效应为１４和１７，来自中
大３０４的等位基因表现为增加千粒质量．
１２）单株产量：在第１、３、６、７、９和１２染色体上

共检测到９个影响单株产量的ＱＴＬｓ，其中第１２染色
体上分布最多，为 ３个，位于第 ６染色体 ＲＭ４６９
ＲＭ８１０７区间上的 ｑＧＷＰ６为早、晚季能重复检测到
的ＱＴＬ，位于第３染色体上 ＲＭ４４８ＲＭ５６５区间上的
ｑＧＷＰ３１和第 １２染色体 ＲＭ３２６６ＲＭ２７７上的 ｑＧ
ＷＰ１２３为检测到的新位点．９个 ＱＴＬｓ的表型贡献
率变幅为５８％ ～２８４％，其中 ｑＧＷＰ３１、ｑＧＷＰ７、
ｑＧＷＰ９和 ｑＧＷＰ１２２的贡献率较大，分别为
２７５％、２１８％、２８４％和１５３％．９个 ＱＴＬｓ的加性
效应变幅为３８～１８５ｇ，只有早季检测到的位于第
１和第３染色体的２个位点在中大３０４等位基因表
现为增加单株产量的效应，其余的８个位点均在中
野１２１１表现为增加单株产量的效应．
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３　讨论
目前，有关水稻大多数性状（产量及与产量相关

的各因子、品质、抗逆性等）的ＱＴＬ定位已很普遍．如
已定位的与水稻株高相关的 ＱＴＬ已超过了１０００多
个，与抽穗期相关的 ＱＴＬ有６００多个（ｈｔｔｐ：∥ｗｗｗ．
ｇｒａｍｅｎｅ．ｏｒｇ／），与水稻产量构成因子及产量、粒形等
外观品质相关的 ＱＴＬ定位也有大量报道［２３３３］．由于
所用的群体、分子标记、作图方法、材料种植环境等因

素的不同，以及ＱＴＬ本身的复杂性等，研究的结果也
不尽相同．与前人研究结果比较，本试验共检测到与
１２个主要农艺性状相关的 ７３个ＱＴＬｓ，其中大部分与
前人定位到的结果具有相同或者相近的位置，说明定

位到的大部分位点在不同的遗传背景及不同环境下

相对比较稳定．本次研究同时也检测到一些前人没有
检测到的与结实率、每穗着粒密度、粒形、单株产量等

性状相关的１２个新ＱＴＬ位点，为水稻的这些主要农
艺性状的ＱＴＬ定位增加了新的遗传信息．

水稻的许多重要农艺性状都属于数量性状，其

外在表现由其本身基因与外界环境相互作用而产

生，容易受到环境的影响．本研究检测到的 ＱＴＬｓ也
存在很大的差异，早、晚两季共检测到与抽穗期、产

量及产量构成因子和粒形性状相关的 ＱＴＬｓ共 ７３
个，其中仅在早季能检测到的有３４个，仅在晚季能
检测到的有２３个，两季都能检测到的只有１６个，分
别占同季检测到的总 ＱＴＬｓ的３２％和４１％．两季检
测到的ＱＴＬｓ存在比较大的差异，可能与所用的同一
群体处在不同的世代（Ｆ７与Ｆ８）、种植于不同的环境
条件（早、晚季）以及大多数为微效 ＱＴＬ（单个 ＱＴＬ
表型贡献率变幅为５．３％ ～２８．４％）有很大关系．重
复检测到的１６个 ＱＴＬｓ中，与粒宽性状相关的占８
个，这可能与粒宽在两季中的表现比较一致、相关系

数（０．７８）比较大有关．
在ＱＴＬ定位研究中，许多研究结果都发现了同

一区段中存在多个 ＱＴＬｓ的现象［２５，３４３５］，通常把这样

的区段看作一个多效 ＱＴＬ．本研究也检测到多个具
有多效性的 ＱＴＬｓ，如前面提到的第 ６染色上的
ＲＭ５８７ＲＭ２５３、第９染色体上的 ＲＭ２５７ＲＭ１０２６以
及第１２染色体上的ＲＭ３３２６ＲＭ２７７等．关于ＱＴＬ的
多效性，有些研究认为可能是 ＱＴＬ的紧密连锁或者
是一因多效所致．张玉山等［３４］通过对水稻５个形态
性状的相关性研究与 ＱＴＬ定位分析，认为 ＱＴＬ多效
性和ＱＴＬ紧密连锁是性状相关的主要贡献者；而马
大鹏等［３５］的研究则表明 ＱＴＬ多效性和 ＱＴＬ紧密连
锁不是性状相关的充分条件．本研究发现，同一个区

段里的几个ＱＴＬｓ大多数相关性比较高，例如早、晚季
均检测到多个同时控制粒宽与千粒质量的区段存在，

而粒宽与千粒质量２个性状在本研究中有很高的相
关．但是也有些相关并不显著，例如早季检测到２个粒
形与单株产量同时存在的区段，但是这２个性状的相
关并没有达到显著．此研究结果亦证实了ＱＴＬ多效性
和ＱＴＬ紧密连锁不是性状相关的充分条件．

ＱＴＬ定位研究的重要目的是用于分子标记辅助
育种，而在分子标记辅助选择育种时主要利用的是

效应大及重演性好的的主效 ＱＴＬ，本次研究检测到
的所有ＱＴＬｓ中，贡献率超过２０％以上的有１０个：与
单株有效穗相关的 ｑＥＴＰ４；与结实率相关的 ｑＳＳＲ
４；与粒宽相关的 ｑＧＷ３、ｑＧＷ９２和 ｑＧＷ１２１；与千
粒质量相关的 ｑＴＧＷ９和 ｑＴＧＷ１２３；与单株产量相
关的ｑＧＷＰ３１、ｑＧＷＰ７和 ｑＧＷＰ９．其中有些在早、
晚季重复检测到的 ＱＴＬ贡献率也比较大，如 ｑＥＴＰ
４、ｑＧＷ３、ｑＧＷ９２、ｑＴＧＷ９等．说明效应大的ＱＴＬ受
环境影响相对比较小．在利用分子标记辅助选择育
种时，这些受环境影响小的“钝感”的主效基因的利

用价值更大．
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