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① 栽培稻与普通野生稻 BC1 群体分子连锁图的
构建和株高的 QTL 分析
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摘　要　本研究用江西东乡普野和桂朝 2 号的 115 株BC 1 群体, 构建了一个长度为 1 418. 2 cM、包含 120 个

R FL P 标记的遗传图谱, 标记间的平均距离为 11. 8 cM。该图谱除第 1 染色体短臂上的标记的顺序与日本水

稻基因组计划发表的图谱不同外, 其他染色体上相对应的标记的顺序及标记之间的遗传距离基本一致。该图

谱为定位栽、野之间重要的分类性状和农艺性状以及进一步研究野生稻进化到栽培稻的分子进化机理奠定

了基础。利用该图谱, 对控制株高的Q TL s 分析结果表明, 控制株高有 6 个Q TL s, 他们分别位于第 1, 3, 4, 5,

8 和 9 染色体上, 其中位于第 1 染色体C955—R 1613 间为 1 个主效基因, 并对主效基因的来源进行了讨论。最

后作者提出, 在野生稻驯化为栽培稻的过程中, 株高由高变矮是微效基因突变与主效基因突变相结合并通过

长期积累而成的。
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Genetic L inkage M ap Con structed by Using a BC1 Popula tion
and QTL Analys is of Plan t He ight for Comm on W ild R ice
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Abstract 　A genet ic m ap including 120 R FL P m arkers covering 1 418. 2 cM has been

con structed u sing a BC 1 popu la t ion derived from a cro ss betw een common w ild rice (O ry z a

ruf ip og on Griff. ) from Dongx iang, J iangx i P rovince, Ch ina, and an elite indica variety

“Gu ichao 2”. T here is 11. 8 cM betw een R FL P m arkers. T he linkage o rders and genet ic

d istances of m arkers in th is m ap are basica lly con sisten t w ith the m ap con structed by R ice

Genom e P rogram of Japan excep t the m arkers of sho rt arm of Ch romo som e 1. T he genet ic

m ap w ill be u sefu l fo r study of the classif ica t ion tra its and agronom ic characters betw een

cu lt iva ted and w ild rice, as w ell as mo lecu lar evo lu t ion m echan ism of cu lt iva ted rice. T he

Q TL s analysis of p lan t heigh t indica ted that there are six Q TL s located at the region of

C955— R 1613 of Ch romo som e 1, G51—C1677 of Ch romo som e 3, G237—G331 of

Ch romo som e 4, R 3166—R 1838 of Ch romo som e 5, R 2976—C1115 of Ch romo som e 8 and

R 1687—C1454 of Ch romo som e 9 respect ively. T he detected Q TL s affect ing th is key

agronom ic tra it fo r w ild rice and cu lt iva ted rice w ill be u sefu l fo r study of mo lecu lar evo lu t ion

m echan ism of cu lt iva ted rice and imp rovem en t of p lan t heigh t.
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　　根据形态性状的差异和同工酶及DNA 分子标记的多态性对野生稻和栽培稻分类已经做

了比较详细的研究[1～ 3 ]。从普通野生稻进化到栽培稻, 在形态上发生了一系列的变化, 如生长

习性上由匍匐变成直立、花药由长变短、柱头外露率由高变低, 此外柱头的颜色、芒性、米粒颜

色、叶鞘颜色、谷粒的长宽、颖壳的颜色等性状, 野生稻和栽培稻之间也有非常明显的差异[1, 3 ]。

由于这些性状大多为数量性状, 虽然进行过遗传研究, 但仍不能确定控制这些与野生稻进化有

关的基因在染色体的位置及其遗传效应, 也难以从功能基因上的变异来揭示栽培稻起源、演化

的分子机理, 这就需要首先构建遗传连锁图, 再进行Q TL 定位及克隆研究。

自从M cCouch 等[4 ]以籼稻 IR 345832192323 和爪哇稻Bu lu D alam 杂交的 F 2 为作图群体

构建了第 1 个包含 135 个R FL P 标记、覆盖了水稻基因组所有 12 条染色体、全长1 398 cM 的

水稻R FL P 图谱以来, 国内外对于水稻遗传图谱的构建有了一些相应的报道[5～ 10 ] , 但是还未

见到用栽、野杂交的BC1 群体构建的水稻分子连锁图。本研究采用江西东乡普野和桂朝 2 号的

BC 1 群体构建了遗传图谱, 并对 17 个分类与农艺性状进行了一系列Q TL s 定位研究, 本文对

其中一个重要的农艺性状株高进行了Q TL 定位描述。

1　材料与方法

1. 1　供试材料

以桂朝 2 号为母本, 以东乡普野为父本, 1997 年在北京配制杂交组合, F 1 再与桂朝 2 号回

交, 得到 115 株的BC1 群体 (桂朝 2 号ö东乡普野öö桂朝 2 号) , 东乡普野采自原产地的根茎。

2000 年在北京种植BC 1 群体, 抽穗始期, 对 115 株的BC 1 群体用标尺进行每一株的株高测量,

记录备用。

1. 2　RFL P 分析与连锁作图

亲本和BC1 群体的叶片DNA 提取、酶切和 Sou thern 杂交分析参考孙传清等〔2〕的方法进

行, 采用 5 种限制性内切酶 (B am H É ,D raÉ , E coR É , E coR Í , H ind Ë ) 酶解DNA , R FL P 探

针由日本国立农业资源研究所水稻基因组计划 (R GP)和九州大学惠赠。为了记载方便和作图

软件对数据的要求, 将轮回亲本桂朝 2 号基因型赋值为A , 杂种基因型赋值为H , 由于某种原

因带型不清和缺失的赋值为“—”。采用M A PM A KER öEXP 3. 0 软件〔11〕在 PC 机上进行BC 1

群体的连锁图谱构建, 采用 Ko sam b i 函数将重组值转换成图距单位 (cen t imo rgan, cM )。

2　结果与分析

2. 1　双亲间的多态性

桂朝 2 号与东乡普野在生长习性、茎基部鞘色、剑叶长ö宽比、花药长度、柱头颜色、芒性、落

粒性、颖壳色、谷粒长ö宽比、米色等 10 个分类性状间具有明显差异 (表 1)。在自然和人工的双重

选择压力下, 野生稻在形态特征特性方面向栽培稻方向演化, 具体演化的趋势表现如下: 生长习

性方面, 由匍匐演化为直立, 茎基部鞘色由紫色变为绿色, 剑叶长ö宽比由长变短, 花药长度由长

变短, 柱头颜色由紫变白, 芒性由红长芒变为无芒, 落粒性由极易落演化为易落或难落, 颖壳色由

褐色演变为黄色, 米色由红变白, 谷粒长ö宽比由大变小, 千粒重由小变大。这些变化表明由于人

工选择的存在, 在谷粒产量方面, 栽培稻由野生稻的低产转化为高产; 在有性繁殖方面, 由部分异
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交习性演化为严格的自交习性为主, 以满足人类对高产优质的要求。野生稻的表型变异由于人类

生活与生产的多种需求向栽培稻方向驯化并变得多样化起来[12 ]。

表 1　亲本间的形态性状差异

亲本
生长
习性

茎基部
鞘色

剑叶
长ö宽比

花药
长ömm

柱头
颜色

芒性 落粒性 颖壳色 米色
谷粒

长ö宽比
百粒重ög

桂朝 2 号 直立 绿色 21. 6 2. 44 白色 无芒 易落 黄色 白色 3. 18 2. 76

东乡普野 匍匐 紫色 28. 91 5. 56 紫色 红长芒 极易落 褐色 红色 3. 798 2. 056

2. 2　遗传连锁作图

利用 150 个R FL P 探针和 5 种限制性内切酶对东乡普野和桂朝 2 号之间的多态性进行了

检测, 有 120 个探针在双亲间存在多态性, 构建了覆盖水稻 12 个染色体、全长 1 418. 2 cM 的

遗传图谱 (图 1) , 标记之间的平均距离为 11. 8 cM。将本研究构建的图谱与日本水稻基因组研

图 1　水稻分子遗传连锁图 (第 1～ 12 染色体)
柱图左侧数字为距离　右侧为标记
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究计划发表的水稻连锁图[5, 7, 13 ]进行比较发现, 第 1 染色体短臂的R 2329—R 1613 之间的顺序

正好与他们的图谱相反, H aru sh im a 等[7 ]连锁遗传图的顺序为R 1613—C955—R 210—C904,

而本研究的顺序为C904—R 210—C955—R 1613, 其他染色体上相对应的标记顺序及标记之间

的距离与H aru sh im a 等[7 ]和 T sunem atsu [13 ]等的图谱基本一致。

2. 3　群体株高的性状表现及 QTL s 分析

2 亲本的株高有明显的差异,BC1 群体在株高方面有很大的变异幅度 (表 2)。

表 2　亲本及BC 1 群体株高的均值与标准差

亲本材料
株高 höcm

均值 (M ) 标准差 (SD )

桂朝 2 号 87. 38 1. 75

东乡普野 119. 38 6. 34

BC1 群体 95. 69 15. 96

从BC1 的株高的分布 (图 2) 可以看出, 这

个性状是数量遗传性状, 表现出了典型的数量

性状的特点。利用上述连锁遗传图谱 (图 1) ,

应用M A PM A KER öQ TL 的区间作图分析,

图 2　BC 1 群体株高分布图

取LOD 值 2. 0 作为阈值, 结果表明 (表 3) , 控制株高的有 6 个Q TL s, 根据M cCounch 等〔21〕的

命名法则, 分别将其定名为 qPH 21, qPH 23, qPH 24, qPH 25, qPH 28, qPH 29, 共 6 个Q TL s 分别

位于第 1, 3, 4, 5, 8, 9 染色体上 (图 1) , 它们的贡献率分别为 20. 6% , 10. 3% , 11. 1% , 9. 8% ,

12. 4% 和 7. 9% , 贡献率总和为 72. 1% , 加性效应值 2 负 4 正, 增效基因来源于东乡普野, 减效

基因来源于桂朝 2 号。根据贡献率大于 15% 为主效基因的标准[14 ] , 可以认为株高受 1 个主效

基因 (位于第 1 染色体上) 和 5 个微效基因 (分别位于第 3, 4, 5, 8, 9 染色体上) 控制。其中,

qPH 21, qPH 28, qPH 29 分别与X iong 等[20 ]所定位的位于第 1, 8, 9 染色体上的 3 个Q TL s 的位

置相近, qPH 23 和 qPH 24 分别与X iao 等[19 ]所定位的位于第 3, 4 染色体上的 2 个Q TL s 的位

置相近, 而 qPH 25 染色体位置与已报道相应的控制株高的Q TL s 位置可能有所不同。

表 3　BC 1 群体根据区间作图法检测到的控制株高的Q TL s

Q TL 位点 区　　间 L OD 值 贡献率ö% 加性效应 染色体号

qPH 21 C955—R 1613 5. 65 20. 6 - 12. 51 1

qPH 23 G51—C1677 3. 38 10. 3 - 6. 13 3

qPH 24 G237—G331 3. 41 11. 1 9. 37 4

qPH 25 R 3166—R 1838 3. 29 9. 8 4. 74 5

qPH 28 R 2976—C1115 3. 84 12. 4 10. 25 8

qPH 29 R 1687—C1454 2. 56 7. 9 1. 96 9
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3　讨论

本研究以江西东乡普野和桂朝 2 号的 115 株BC1 群体为基础, 用 120 个R FL P 标记构建

了覆盖水稻 12 个染色体, 全长为 1 418. 2 cM 的遗传图谱, 标记之间的平均距离为 11. 8 cM ,

满足了区间作图的基本要求。

该图谱是第 1 个国内正式发表的用栽、野杂交的BC1 群体构建的水稻分子连锁图, 该图谱

的确立, 为定位栽、野之间重要的分类性状和农艺性状以及进一步研究野生稻进化到栽培稻的

分子进化机理奠定了基础。

普通野生稻是栽培稻的祖先种。孙传清等[15, 16 ]通过野生稻和栽培稻的遗传多样性比较研

究发现, 野生稻在演化成栽培稻过程中经过自然选择和人工选择, 杂合度降低、等位基因数减

少、基因多样性明显下降; 在 44 个基因位点中, 栽培稻等位基因数目约为野生稻的 1ö2。换句

话讲, 在现存的栽培稻基因组中近一半的基因在驯化过程中丢失了, 因此, 发掘和利用野生稻

中的优异基因具有极大的潜力[16 ] , X iao 等[17 ]从低产野生稻中找到 2 个增产 17% 和 18% 的

Q TL s, 是一个很好的实证。可见, 从野生稻中发掘在载培稻中已丢失或削弱了的优异基因是

当前水稻资源研究的热点之一。然而由于野生稻和栽培稻的遗传差异较大, 野生稻的农艺性状

不好, 野栽杂交后代性状不易稳定, 用传统的杂交、选择的方法, 在短期内很难选出理想的株

系。利用野生稻和栽培稻杂交并再用栽培稻回交的后代群体, 构建连锁遗传图谱, 有利于找出

对农艺性状影响较大的Q TL , 是有效发掘野生稻中有利基因的重要途径和依据。本研究选用

的野生稻亲本, 来源于当今国内外生存环境最北 (28°14′N )、能耐- 8. 5℃严冬的江西东乡普

野, 与栽培稻隔离较好、无论是形态上、同工酶还是DNA 上都比较典型或比较原始的普野, 而

栽培稻亲本是曾经在云南多年创亩产吨粮记录的优良品种“桂朝 2 号”, 其BC1 群体出现一批

株型好并渗入了野生稻优异基因 (多穗、粒稍长、优质)的“桂朝 2 号”后代。因此这 2 个亲本构

建的定位群体是栽野分类及优异基因发掘的理想亲本组合。

水稻的株高已定位了不少Q TL s, 他们几乎分布在水稻全基因组的所有染色体上。值得注

意的是, 在多数学者定位的株高Q TL s 中, 除大量的微效基因外, 还存在 1～ 3 个主效基因。而

少数学者定位的水稻株高Q TL s 中却没有出现主效基因。X iao 等[18, 19 ]以籼粳交群体定位的 6

个株高Q TL s 中没有出现主效基因; 而以野栽杂交群体定位的 6 个株高Q TL s 中则出现 2 个

主效基因。本研究采用栽野交群体定位的 6 个株高Q TL s 中也出现 1 个主效基因。此外, X iong

等[20 ]的有关水稻株高Q TL s 定位结果与我们的相似, 在定位的 4 个Q TL s 中存在 1 个主效基

因。上述研究至少可以表明主效基因可能来自野生稻。

根据作者对水稻株高Q TL s 定位分析及前人研究结果可以认为, 在野生稻驯化为栽培稻

的过程中, 除植株由匍匐演变为直立外, 在株高由高变矮的历程中, 发生了众多微效基因突变,

也发生了少量主效基因突变, 株高由高变矮是经过这些突变长期累积而成。
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