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　　摘要：综述了分子标记的概念、特点、种类，对分子标记辅助选择技术的优势和影响因素进行了介绍，同时对其在
质量性状（稻米品质、抗病、抗虫性等）改良和数量性状（稻米产量、抗逆性、株型等）改良两方面的研究进展进行了归

纳，并对研究中出现的问题进行了分析，对其应用前景进行了展望。

　　关键词：分子标记辅助选择；水稻；质量性状；数量性状；定向改良；研究进展
　　中图分类号：Ｓ５１１．０３５　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０１４）０２－００２２－０６

收稿日期：２０１３－０７－０２
基金项目：现代农业产业技术体系建设专项（编号：ＣＡＲＳ－０１－４７）；
农业部超级晚稻新品种选育和示范项目；江苏省农业科技自主创

新资金［编号：ＣＸ（１２）１００３］；江苏省科技支撑计划（编号：
ＢＥ２０１３３０１）。

作者简介：吴　昊（１９８８—），男，河南驻马店人，硕士，主要从事水稻
遗传育种研究。Ｅ－ｍａｉｌ：ｗｕｈａｏ１１２１９＠ｇｍａｉｌ．ｃｏｍ。

通信作者：王才林（１９５９—），男，江苏无锡人，博士，研究员，博士生导
师，主要从事水稻遗传育种研究。Ｔｅｌ：（０２５）８４３９０３０７；Ｅ－ｍａｉｌ：
ｃｌｗａｎｇ＠ｊａａｓ．ａｃ．ｃｎ。

　　水稻（ＯｒｙｚａｓａｔｉｖａＬ．）是世界上大多数人的主要食物，在
除南极洲和北极洲之外的各大洲均有种植，面积超过１．５亿
ｈｍ２［１］，但主要产区在亚洲。２０世纪６０年代，国际水稻研究
所（ＩＲＲＩ）推动的“绿色革命”以及我国杂交水稻的研制成功
大幅度提高了水稻产量。然而在过去的１０多年里，水稻产量
停滞不前。为了填补不断增加的世界人口所造成的粮食缺

口，进一步提高水稻产量是育种工作者们刻不容缓的任务。

但是，传统的育种方法主要是依据作物在田间的表现进行评

价和选择，要求育种工作者具有非常丰富的育种经验，而且需

要长达数年的时间。另外，对一些数量性状的直接选择还受

到许多条件的限制。因此，提高选择效率并减少育种过程中

的盲目性成为进一步拓展品种生产力的关键［２］。

近２０年来迅速发展起来的基于ＤＮＡ的分子标记技术为
育种工作提供了崭新的途径。国内外育种工作者对分子标记

辅助选择技术（ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒ－ａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，ＭＡＳ）做
了很多有益的尝试，并以此改良或育成了不少品种，其中一些

已开始在生产上应用。本文综述了分子标记辅助选择的概

念、特点、种类，重点介绍了分子标记辅助选择技术在改良水

稻质量性状、数量性状两方面的研究进展和利用现状，同时讨

论了该技术存在的问题，并展望了其应用前景。

１　ＤＮＡ分子标记和分子标记辅助育种技术

１．１　ＤＮＡ分子标记的概念及特点
在遗传学的发展中，先后出现了形态标记、细胞标记、生

化标记和分子标记［３］。相对于传统的形态标记来说，分子标

记有着众多的优势。最近利用分子标记进行水稻品种的改良

上有很多的报道，这些报道主要涉及强调了分子标记在一般

作物改良及杂种优势育种中的应用及其使用限制［４－９］。ＤＮＡ
分子标记较以往的形态标记具有减少育种时间、表现为中性、

操作简便高效、能更准确地选择复杂性状等特点。

１．２　ＤＮＡ分子标记的种类
根据王军等的研究［１０－１３］，并作部分增添和删改，将分子

标记划分为３代４类（表１）。第１代分子标记是以 Ｓｏｕｔｈｅｒｎ
杂交为核心的分子标记技术。第２代分子标记技术主要分为
２类：第１类为基于 ＰＣＲ（ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ，多聚链式
反应）的ＤＮＡ分子标记，根据所用引物的差异，该类标记又
分为随机引物ＰＣＲ标记、特异引物 ＰＣＲ标记２种；第２类为
基于ＰＣＲ与限制性酶切技术结合的ＤＮＡ标记。第３代分子
标记技术是基于单核苷酸多态性的ＤＮＡ分子标记。
１．３　分子标记辅助选择技术

分子标记辅助选择技术是将上述分子标记应用于作物育

种或改良的一种手段［１４］，其基本原理是利用与目标基因紧密

连锁或共分离的分子标记对选择个体进行目标基因以及全基

因组筛选，从而减少连锁累赘，以获得所需的个体，达到提高

育种效率的目的［１５－１６］。主要分子标记原理及特点见表 ２。
ＭＡＳ是分子标记技术用于作物改良的重要领域，是常规育种
技术和现代生物技术相结合的产物。

１．３．１　分子标记辅助选择技术的优越性　通过大量理论研
究发现，相比常规的育种技术，ＭＡＳ有很大的优越性。辅助
选择可以在植物发育的任何阶段进行，而且不受基因表达和

环境因素的影响；共显性标记可区分纯合基因型和杂合基因

型，所以能在分离世代的早期进行选择；对一些表型鉴定困难

的性状（如抗病性、抗逆性等）也可进行基因型鉴定；可聚合

多个控制不同性状的基因以提高育种效率，延长品种使用

年限［１７］。

１．３．２　影响分子标记辅助选择技术的主要因素　ＭＡＳ虽是
提高选择效率的一种有效方法，但由于其研究设计的内容广

泛，有很多遗传和生物学的因素影响其效率，如基因与标记间
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表１　分子标记的分类及名称

代别 类别 种类 缩写 全称

第１代 ＲＦＬＰ ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，限制性内切酶片段长度多态性
第２代 第１类 第１种 ＲＡＰＤ ｒａｎｄｏｍａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＤＮＡ，ＤＮＡ随机扩增多态性

ＩＳＳＲ ｉｎｔｅｒ－ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ，内部简单重复序列
ＡＰ－ＰＣＲ ａｒｂｉｔｒａｒｉｌｙｐｒｉｍｅｄｐｏｌｙｍｅｒａｓｅｃｈａｉｎｒｅａｃｔｉｏｎ，任意引物ＰＣＲ
ＤＡＦ ＤＮＡａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ，ＤＮＡ扩增指纹印记

第２种 ＳＳＲ ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ，简单重复序列
ＳＴＳ ｓｅｑｕｅｎｃｅ－ｔａｇｇｅｄｓｉｔｅ，序列标记位点
ＳＣＡＲ ｓｅｑｕｅｎｃｅ－ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄｒｅｇｉｏｎ，序列特异性扩增区
ＳＰＡＲ ｓｉｎｇｌｅｐｒｉｍｅｒａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｒｅａｃｔｉｏｎ，单引物扩增反应
ＳＳＣＰ ｓｉｎｇｌｅｓｔｒａｎｄｃｏｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＤＮＡ单链构象多态性
ｄｄＦ ｄｉｄｅｏｘｙｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓ，双脱氧化指纹法

第２类 ＡＦＬＰ ａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，扩增片段长度多态性
ＣＡＰＳ ｃｌｅａｖｅｄａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｓｅｑｕｅｎｃｅ，酶切扩增多态性序列

第３代 ＳＮＰ ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ，单核苷酸多态性

表２　主要分子标记原理及特点

标记

名称

主要

原理
核心技术

探针／引物
来源

检测基因

组区域

基因组

丰富度

遗传

特性

ＤＮＡ质
量要求

多态性

水平
重演性

放射性

同位素

开发

成本

ＲＦＬＰ 限制性酶切

Ｓｏｕｔｈｅｒｎ杂交
电泳分子杂交 特定序列

ＤＮＡ探针
单／低
拷贝区

中等 共显性 高 中 高 通常用 高

ＲＡＰＤ 随机ＰＣＲ
扩增

电泳、ＰＣＲ ９～１０ｐｂ
随机引物

整个基因组 很高 显性 中 较高 中 不用 低

ＩＳＳＲ ＰＣＲ扩增 电泳、ＰＣＲ 重复序列

设计引物

重复序列

间隔单拷贝区

高 显性／共显性 中 高 高 不用 低

ＳＳＲ ＰＣＲ扩增 电泳、ＰＣＲ 重复序列

设计引物

重复序列 高 共显性 中 高 高 不用 高

ＳＴＳ 特异ＰＣＲ扩增 电泳、ＰＣＲ ＦＥＬＰ
探针序列等

单拷贝区 中等 显性 高 中 高 不用 高

ＡＦＬＰ 限制性酶切

ＰＣＲ扩增
电泳、ＰＣＲ 特定引物 整个基因组 高 共显性／显性 很高 非常高 高 不用 高

ＣＡＰＳ ＰＣＲ产物 电泳、ＰＣＲ 特异引物 整个基因组 高 显性 高 中 高 不用 高

的连锁程度、性状的遗传效率、选用分子标记数目和类型、世

代的影响、性状的遗传率和控制性状基因的数目等。

２　分子标记辅助选择技术在水稻品种改良上的应用

２．１　分子标记辅助选择技术在水稻质量性状改良上的应用
２．１．１　稻米食味品质改良　刘巧泉等经过回交转育并结合
分子标记辅助选择技术向特青品种导入 Ｗｘ基因，在保持原
有亲本主要农艺性状的基础上选育了３个优质品系，改良品
系胚乳突变基因表达量明显下降，稻米中直链淀粉含量减

少［１８］。周屹锋等以具有中等直链淀粉含量的优质保持系宜

香１Ｂ为优质源，与协青早 Ｂ杂交、回交和自交，在分离早世
代以特异性分子标记对直链淀粉含量进行检测和选择，最终

选育出具有中等直链淀粉含量的的籼型三系不育系浙农

３Ａ［１９］。许勇等以分子标记辅助选择对协优５７的父母本的
Ｗｘ基因进行改良，利用改良后的亲本进行配组，其后代杂交
稻米的 ＡＣ值降到中等偏低水平，蒸煮食味品质明显改
善［２０］。夏明元等利用 Ｗｘ基因的 ＣＡＰＳ标记对 ４３８４／舟
９０３／／４３８４的杂交后代进行单株选择，经过７代的选育，获得
９２个Ｗｘ基因纯合的株系，从中选出２个产量较高及直链淀

粉含量适中的品系［２１］。李浩杰等以美国光身稻 Ｌｅｍｏｎｔ为优
质基因供体亲本，优良保持系冈４６Ｂ为轮回亲本，利用与 Ｗｘ
基因紧密连锁的分子标记４８４／４８５进行目标基因型选择，同
时进行冈４６Ｂ的背景选择，选出具有中等直链淀粉含量且综
合性状与轮回亲本冈 ４６Ｂ相似的个体，从而提高育种
效率［２２］。

２．１．２　抗病性　水稻条纹叶枯病（ｒｉｃｅｓｔｒｉｐｅｄｉｓｅａｓｅ，ＲＳＤ）
是由灰飞虱作为传毒媒介的水稻条纹叶枯病毒（ｒｉｃｅｓｔｒｉｐｅ
ｖｉｒｕｓ，ＲＳＶ）引起的病毒病。因此水稻对该病的抗性可分为对
病毒的抗性和对介体昆虫的抗性，其中对病毒的抗性更为重

要［２３］。目前，已经定位的水稻条纹叶枯病抗性相关的ＱＴＬ有
４０多个，它们分布于第 １、２、３、５、６、７、８、１０、１１等 ９条染色
体［２４－３３］。然而这些 ＱＴＬ中能实际用于生产的却很少，目前
国内外生产上应用的条纹叶枯病抗性品种大多是利用来自籼

稻Ｍｏｄａｎ的位于第１１染色体上的 Ｓｔｖ－ｂｉ基因［３４］。潘学彪

等为了改良武育粳３号的条纹叶枯病抗性，在连续回交和自
交过程中，以紧密连锁的双侧分子标记 Ｓｔｖ－ｂｉ对其进行选
择，在短期内育成抗条纹叶枯病的武陵粳１号，大幅度提高了
其条纹叶枯病抗性水平［３５］。陈峰等利用与Ｓｔｖ－ｂｉ紧密连锁
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的分子标记进行辅助选择，结合条纹叶枯病田间抗性鉴定及

农艺性状分析，通过回交改良，获得携带 Ｓｔｖ－ｂｉ的改良品系
６个［３６］。李波利用与抗病基因ｑＳＴＶ－１１ｂ、ｑＳＴＶ－１１ｃ连锁的
分子标记对武育粳３号、武运粳８号和武运粳７号进行辅助
选择，改良受体亲本的抗性，并选育对条纹叶枯病具有抗性的

新品种［３７］。马宁以抗病品种镇稻 ８８为供体亲本、武育粳３
号为轮回受体亲本，采用连续回交并结合分子标记辅助选择

的方法，将抗条纹叶枯病基因转移到武育粳３号中，育成武育
粳３号改良系［３８］。

水稻白叶枯病（ｂａｃｔｅｒｉａｌｌｅａｆｂｌｉｇｈｔ，ＢＢ）是由革兰氏阴性
菌黄单胞菌水稻变种（Ｘａｎｔｈｏｍｏｎａｓｏｒｙｚａｅｐｖ．ｏｒｙｚａｅ）引起的
细菌性病害，化学方法难以奏效，种植抗病品种则是最经济、

有效的防治方法。目前已有３２个抗白叶枯病基因被鉴定，分
别位于第１、４、５、６、８、１１、１２染色体上［３９］。其中，Ｘａ１、Ｘａ５、
Ｘａ１３、Ｘａ２１、Ｘａ２６、Ｘａ２７已被克隆。王兴春等以受微效多基
因控制白叶枯病抗性的五丰占 ２号和主基因 Ｘａ５控制的
ＩＲＢＢ５为材料，成功地聚合了白叶枯病抗性主基因和微效多
基因［４０］。薛庆中等利用ＭＡＳ成功地选育了抗白叶枯病的水
稻恢复系［４１］。彭应财等把白叶枯病抗性基因Ｘａ２１导入到强
优恢复系辐恢８３８中，选育出抗白叶枯病恢复系中恢２１８［４２］。
兰艳荣等利用抗性基因 Ｘａ２１、Ｘａ７，成功改良了华２０１Ｓ的白
叶枯病抗性［４３］。

稻瘟病是由子囊菌引起的真菌性病害，是世界性的主要

稻病之一。应用抗病品种防治相对化学防治来说不会污染环

境，是如今防治稻瘟病的主要方法。自２０世纪６０年代日本
开展稻瘟病基因的遗传研究以来，至今水稻中已经有８０多个
抗稻瘟病基因被标记定位，其中１３个已经克隆［４４］。被鉴定

的广谱抗性基因包括Ｐｉ１、Ｐｉ２、Ｐｉ３、Ｐｉ９、Ｐｉ３３、Ｐｉｚ、Ｐｉｚ－ｔ、Ｐｉｇｍ
（ｔ）等［４５］。利用与这些基因连锁的分子标记，通过 ＭＡＳ已经
育成了许多抗病品种。王忠华等应用与 Ｐｉ－ｔａ连锁的共显
性标记对３５０个杂交Ｆ３代株系进行早期筛选，得到１１８个含
Ｐｉ－ｔａ的抗病纯合株系［４６］。刘士平等利用位于第１１染色体
上的与Ｐｉ１紧密连锁的ＳＳＲ标记对保持系珍汕９７进行改良，
得到１７株含 Ｐｉ１的纯合株系［４７］。倪大虎等分别将 Ｐｉ９导入
不同水稻恢复系Ｍ１２和闽恢３１３９中。这些育成的改良品系
经抗性鉴定，抗瘟性均得到显著提高［４８－４９］。陈志伟等将稻瘟

病抗性基因 Ｐｉ１导入受体亲本珍汕 ９７Ｂ、金山 Ｂ－１、金山
Ｓ－１等保持系中，用与Ｐｉ１基因紧密连锁的分子标记ＲＭ２２４
和ＭＲＧ４７６６同时对杂种后代Ｐｉ１基因进行ＭＡＳ选择的准确
率高达１００％，中选单株抗病性明显提高［５０］。

２．１．３　抗虫性　不同生物型的稻褐飞虱在侵染具有不同抗
性基因的水稻时会表现出不同程度的致害性。迄今为止，已

报道的水稻抗褐飞虱基因共 ２７个，定位的有 ２１个，其中
Ｂｐｈ１４已被成功克隆［５１］。胡杰等利用分子标记辅助选择将

水稻抗褐飞虱基因 Ｂｐｈ１４、Ｂｐｈ１５同时导入到汕优６３的亲本
明恢６３、珍汕９７Ｂ中，以改良汕优６３的褐飞虱抗性［５２］。李信

通过分子标记辅助选择技术将抗褐飞虱基因 Ｑｂｐ１、Ｑｂｐ２导
入到明恢６３、珍汕９７中，提高明恢６３、珍汕９７对稻褐飞虱的
抗性［５３］。梁云涛利用ＭＡＳ，将对我国稻褐飞虱生物群体表现
为高抗的Ｂｐｈ１８（ｔ）基因导入到优质杂交水稻恢复系９３１１、测
２５３中，选育优质高抗的水稻中间材料［５４］。李进波等以药用

野生稻渗入系Ｂ５为供体亲本，以９３１１、１８２６为受体亲本，利
用ＭＡＳ结合田间农艺性状的选择，获得了目标基因 Ｂｐｈ１４、
Ｂｐｈ１５纯合的稳定株系［５５］。孙荣科等以携带 Ｂｐｈ２、Ｂｐｈ３的
水稻品系ＭＥ１为供体亲本与杂交稻亲本进行杂交、回交和自
交，结合分子标记辅助选择，成功获得了双基因纯合的

株系［５６］。

稻瘿蚊同样具有不同的生物型。目前国际上已鉴定出９
个稻瘿蚊抗性基因，分别命名为 Ｇｍ１至 Ｇｍ９，不同的基因抗
不同的生物型。目前抗性育种进程中主要利用的是 Ｇｍ６基
因。柳武革等通过杂交、多次回交和自交结合分子标记辅助

选择技术，将 Ｇｍ６基因导入广恢９９８中，筛选获得６个抗性
株系［５７］。黄炳超等利用与 Ｇｍ６紧密连锁的分子标记，成功
从丰银占／大秋其Ｆ３家系中，鉴定出１５个抗稻瘿蚊的株系，
随后从抗蚊青占／桂９９的 Ｆ４和 Ｆ６家系中分别鉴定出２１个
和７个抗稻瘿蚊株系，并成功地将Ｇｍ６基因转入杂交稻的恢
复系［５８］。

稻螟虫（包括二化螟、三化螟、稻纵卷叶螟）是水稻的主

要害虫，但由于自然界缺乏优良的抗虫资源，水稻抗螟虫育种

研究进展不大。近年来，随着转基因技术的成功应用，抗螟虫

水稻品种培育已成为可能。研究表明，种植带有Ｂｔ基因的品
种可以有效控制螟虫的危害。杨子贤等利用常规回交育种方

法并结合分子标记辅助选择将 Ｂｔ基因导入 ９３１１中，在
ＢＣ３Ｆ３家系中筛选到８个家系含纯合的 Ｂｔ基因。抗性鉴定
结果表明，带有 Ｂｔ基因的株系及其杂交种没有受到螟虫危
害［５９］。沈圣泉等以克螟稻为Ｂｔ抗虫基因供体，采用杂交、回
交转育方法，结合ＧＵＳ（β－葡萄糖苷酸酶）分子标记辅助选
择和田间抗螟虫性选择技术，选育出首个转Ｂｔ抗螟虫基因籼
型水稻不育系科龙 Ａ，其所配杂种 Ｆ１代仍保持了高抗螟虫
特性［６０］。

２．１．４　多个质量性状基因的聚合　基因聚合是将多个有利
基因通过选育途径聚合到一个品种中，这些基因可以控制相

同的性状，也可控制不同的性状，基因聚合突破了回交育种改

良个别性状的局限，使品种在多个性状上同时得到改良，产生

更具有实用价值的育种材料［６１］。随着利用水稻抗病虫基因

育成水稻品种的不断推广，新的病原菌小种或害虫生物型不

断出现，促使抗病虫品种需要不断更新［６２］。但由于各种病原

微生物和害虫类型的易变性，采用单基因品种控制病虫害就

存在较大的风险，容易因单基因抗性丧失带来较大的病虫害

发生；而且不同抗病虫基因间还存在一定的协同作用，聚合多

个不同类型的抗病虫基因将是解决水稻病虫害问题的切实有

效的方法［６３］。

王春连等利用与抗白叶枯病基因 Ｘａ２３紧密连锁的 ＥＳＴ
（ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇ，表达序列标签）标记，培育出了３个
含Ｘａ２３的水稻恢复系［６４］。Ｙｏｓｈｉｍｕｒａ等通过ＲＦＬＰ和 ＲＡＰＤ
标记将来自不同组合的 ５个白叶枯病抗性基因 Ｘａｌ、Ｘａ３、
Ｘａ４、Ｘａｓ、Ｘａ１０聚合在一起［６５］。Ｈｉｔｔａｌｍａｎｉ等利用分子标记
辅助选择技术将抗稻瘟病基因 Ｐｉ１、Ｐｉ－ｚ５、Ｐｉ－ｔａ聚合到同
一个水稻品系ＢＩ１２４中，含有２个或３个抗性基因的植株比
含单个基因的抗性更强［６６］。Ｎａｒａｙａｎａｎ等先通过分子标记辅
助选择将稻瘟病抗性基因 Ｐｉ１、Ｐｉ－ｚ５聚合到 Ｃ０３９中，再将
白叶枯病抗性基因Ｘａ２１转到已经聚合了稻瘟病抗性基因的
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Ｃ０３９植株中，最后得到同时含有Ｐｉ１、Ｐｉ－ｚ５、Ｘａ２１的植株，这
些植株对稻瘟病和白叶枯病的抗性有很大提高［６７］。陈圣等

利用分子标记辅助选择将高抗水稻白叶枯病的 Ｘａ２３基因、
广谱高抗稻瘟病的Ｐｉ９基因、抗水稻螟虫和稻纵卷叶螟的 Ｂｔ
基因聚合到同一株系中，获得了与３种基因抗性水平相当的
纯合株系［６８］。

２．２　分子标记辅助选择技术在改良水稻数量性状上的应用
２．２．１　产量性状　庄杰云等应用两种定位方法，比较了不同
世代水稻产量性状的ＱＴＬ检测结果，结果显示对产量这一性
状而言，重要的加性效应的ＱＴＬ能够在不同世代得到稳定检
测［６９］。中国水稻研究所通过分子标记辅助选择与常规测恢

相结合，选育出强优恢复系 Ｒ８００６；应用籼粳特异标记检测，
选育出籼粳中间型恢复系 Ｒ９３０８［７０］。国家杂交水稻工程中
心在马来西亚普通野生稻中鉴定出２个主效高产 ＱＴＬｙｌｄ１．１
和ｙｌｄ１．２的单株作基因供体，经连续回交并多代自交，采用
分子标记辅助选择与田间选择相结合，育成携带野生稻高产

ＱＴＬ的强优晚稻恢复系 Ｑ６１１［７１］。Ｔａｎｋｓｌｅｙ等利用分子标记
辅助选择实现了多个 ＱＴＬ从野生近缘种向优良的栽培稻品
种的转移［７２］。

２．２．２　水稻抗逆性状的改良　随着全球变暖等气候条件变
化的加剧，中国旱灾发生的频率和范围也在加大，干旱已成为

制约中国水稻生产的重要因素［７３］，因此，水稻抗旱品种的培

育对减少旱灾的影响、提高水稻产量具有十分重要的意义。

迄今为止，已定位出水稻抗旱性相关的 ＱＴＬ超过６８０个，其
中与根形态性状相关的ＱＴＬ有２２８个，与生理特征（脱落酸、
渗透调节、相对含水量）相关的 ＱＴＬ有４０个，其他与植株抗
旱性相关的ＱＴＬ有４１８个［７４－７５］。Ｌｉ等描述了通过建立等基
因导入系进行抗旱性基因定位和利用分子技术进行抗旱性品

种选育的方法，如 ＤＴＹ３．１、ＤＴＹ１．１、ＤＴＹ１２．１等与干旱胁迫
下产量性状紧密连锁的标记被有效用于抗旱分子辅助育种

中，可以对杂交后代进行有效抗旱分子筛选［７６］。刘立峰对定

位群体中的粳型抗旱供体亲本 ＩＲＡＴ１０９与粳型旱敏感的水
稻品种越富、津稻１１８７进行杂交、回交，并利用分子标记辅助
选择对其产生的４个低世代育种群体进行筛选，获得了抗旱
相关性状ＱＴＬ的优良近等基因系［７７］。

水稻的多个生长期都是低温敏感期，如芽期、苗期、孕穗

期和抽穗期等。全国低温、冷害造成的损失每年大概

３０亿～５０亿ｋｇ。近几十年来，随着分子生物学的发展，水稻
耐冷性ＱＴＬｓ分析有了较大进展，成为了一种进行耐冷性基
因定位的主要方法［７８］。刘之熙等以北海ＰＬ５（孕穗期耐冷性
极强）为供体亲本，与晚稻品种湘晚籼２９号、湘晚籼３１号及
台中１０１号（孕穗期不耐冷）杂交，在Ｆ３代利用ＣＡＰＳ标记进
行辅助选择，从３个Ｆ３群体中，共选出携带纯合耐冷基因的
个体１２株，并将其作为改良晚籼稻孕穗期耐冷性的中间
材料［７９］。

盐害是导致水稻减产的重要原因之一，而我国土壤的盐

碱化直接制约了水稻生产的稳定发展。培育耐盐水稻品种，

深入开展水稻耐盐性研究，通过遗传改良提高水稻的耐盐性，

是保证盐碱稻作区粮食的安全生产和改善生态环境的有效途

径之一。目前，已定位的耐盐性 ＱＴＬ达７０多个［８０］。已经克

隆的抗盐性基因包括有抗水分胁迫基因 ＣＭＯ、ＢＡＤＨ、ｍｔｌＤ、

ｇｕｔＤ、ＳＡＭＤＣ；另一类是抗离子毒害的基因 ＳＫＣ１［８１］。２００５
年，中国水稻研究所开始通过转基因和常规育种相结合的方

法在水稻中聚合这两类耐盐基因，已获得一系列的含不同抗

盐途径的耐盐水稻品系越光 －ＳＫＣ１／ＢＡＤＨ－１２、秀水 １１－
ＳＫＣ１／ＢＡＤＨ－２３，能在１．０％的 ＮａＣｌ浓度胁迫后恢复正常
生长［８２］。　
２．２．３　其他数量性状的改良　水稻的株型是其产量的影响
因素之一，而直立密穗是高产的合适株型。程朝平等以优良

籼稻品种东南恢６０２（弯穗型）为母本、ＤＷ１３５（直立密穗）为
父本配制杂交组合，设计合成 ＩｎＤｅｌ（ｉｎｓｅｒｔｉｏｎｄｅｌｅｔｉｏｎｌｅｎｇｔｈ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，插入缺失长度多态性）标记，通过该标记进行
辅助选择，最终选出了含有直立密穗基因的纯合株系［８３］。

为了选育香稻恢复系，杜雪树等以广东香稻品种美香占

为香味基因供体、自育抗性恢复系丰９８６和 Ｒ４７６为受体，通
过比较编码 ＢＡＤ２（ｂｅｔａｉｎｅ－ａｌｄｅｈｙｄｅｄｅｈｙｄｒｏｇｅｎａｓｅ，甜菜碱
醛脱氢酶）的ｆｇｒ基因序列和９３１１序列设计功能性 ＳＴＳ标记
Ａｒｏ，并在回交和复交的分离世代利用Ａｒｏ标记开展香味基因
的分子标记辅助选择育种，最终选育出农艺性状较好的香型

恢复系Ｃ３４９和Ｃ３５４［８４］。

３　分子标记辅助选择的问题与展望

分子标记辅助选择是当今水稻育种中不可或缺的一部

分，在培育超级稻、抗病虫及稻米品质、农艺性状改良等方面

表现出了极大的潜力。从上述的例子也可以看到，分子标记

辅助选择能够达到较高的准确性。但从某些方面来说，分子

标记辅助选择在现阶段也显露出了一些不足。首先，目前基

因定位的工作进度还不够快，育种工作者准备用分子标记辅

助选择的基因有些尚未定位或连锁并不紧密；已经精确定位

的，随即可用的以ＰＣＲ为基础的标记还不多，而且也不一定
在群体的双亲间表现多态。其次，分子标记辅助选择在改良

数量性状方面的应用不如最初设想的那么广泛，主要是因为

水稻农艺性状基因发掘不足，大量的遗传信息处于零散的状

态，而且对不同遗传背景和环境条件下的ＱＴＬ研究不够系统
全面，如今已定位的ＤＮＡ分子标记与目的基因间的遗传距离
多数超过５．０ｃｍｏｌ，ＱＴＬ定位的准确性和精确度达不到分子
标记辅助选择的要求。针对这些问题，在今后的育种工作中

所构建的群体要尽可能既是遗传研究群体，又是育种群体实

现基因定位与育种同步进行；寻找与目标基因紧密连锁的两

侧的分子标记；充分发掘ＱＴＬ的信息等。
我们相信，在不远的将来，随着分子生物学新成果和新技

术的不断出现以及基因组学、生物信息学等研究的深入发展，

分子标记辅助选择将会在品种改良中大展宏图，这必将对我

国的作物改良作出革命性的贡献。
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［Ｊ］．西北植物学报，２００２，２２（６）：１５２６－１５３６．

［７］贾继增．分子标记种质资源鉴定和分子标记育种［Ｊ］．中国农业
科学，１９９６，２９（４）：２－１１．

［８］何风华．ＤＮＡ分子标记及其在植物遗传育种上的应用［Ｊ］．生物
学教学，２００４，２９（１）：８－１０．

［９］白建荣，郭秀荣，侯变英．分子标记的类型、特点及在育种中的应
用［Ｊ］．山西农业科学，１９９９，２７（４）：３３－３８．

［１０］王　军，谢　皓，郭二虎，等．ＤＮＡ分子标记及其在谷子遗传育
种中的应用［Ｊ］．北京农学院学报，２００５，２０（１）：７６－８０．

［１１］王晓梅，杨秀荣．ＤＮＡ分子标记研究进展［Ｊ］．天津农学院学
报，２０００，７（１）：２１－２４．

［１２］吴春太，叶水英，李　雄，等．新型的分子标记———ＳＮＰｓ［Ｊ］．景
德镇高专学报，２００３，１８（４）：８－９，４９．

［１３］邹喻苹，葛　颂．新一代分子标记———ＳＮＰｓ及其应用［Ｊ］．生物
多样性，２００３，１１（５）：３７０－３８２．

［１４］ＤｕｄｌｅｙＪＷ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓｉｎｐｌａｎｔｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ：ｍａｎｉｐｕｌａｔｉｏｎ
ｏｆｇｅｎｅｓａｆｆｅｃｔｉｎｇｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｓ［Ｊ］．ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，１９９３（３３）：
６６０－６６８．

［１５］ＬｅｅＭ．ＤＮＡｍａｒｋｅｒｓａｎｄｐｌａｎｔｂｒｅｅｄｉｎｇｐｒｏｇｒａｍｓ［Ｊ］．Ａｄｖａｎｃｅｓｉｎ
Ａｇｒｏｎｏｍｙ，１９９５，５５：２６５－３４４．

［１６］ＭｏｈａｎＭ，ＮａｉｒＳ，ＢｈａｇｗａｔＡ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｏｍｅｍａｐｐｉｎｇｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｍａｒｋｅｒｓａｎｄｍａｒｋｅｒ－ａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎｉｎｃｒｏｐｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．Ｍｏｌ
Ｂｒｅｅｄｉｎｇ，１９９７（３）：８７－１０３．

［１７］张文龙，陈志伟，杨文鹏，等．分子标记辅助选择技术及其在作
物育种上的应用研究［Ｊ］．种子，２００８，２７（４）：３９－４３．

［１８］刘巧泉，蔡秀玲，李钱峰，等．分子标记辅助选择改良特青及其
杂交稻米的蒸煮与食味品质［Ｊ］．作物学报，２００６，３２（１）：
６４－６９．　

［１９］周屹峰，赵　霏，任三娟，等．具中等直链淀粉含量的籼型优质
不育系浙农３Ａ的选育［Ｊ］．杂交水稻，２０１０，２５（４）：１４－１７，９５．

［２０］许　勇，倪大虎，陆徐忠，等．分子标记辅助改良杂交稻协优５７
及其父母本的蒸煮食味品质［Ｊ］．生物学杂志，２０１１，２８（２）：
９－１２．　

［２１］夏明元，李进波，张建华，等．利用分子标记辅助选择技术选育
具有中等直链淀粉含量的早稻品种［Ｊ］．华中农业大学学报，
２００４，２３（２）：１８３－１８６．

［２２］李浩杰，李　平，高方远，等．ＳＳＲ标记辅助改良冈４６Ｂ直链淀
粉含量的研究［Ｊ］．作物学报，２００４，３０（１１）：１１５９－１１６３．

［２３］ＣｈｅｎＴ，ＺｈａｎｇＹＤ，ＺｈｕＺ，ｅｔａｌ．Ｒｅｓｅａｒｃｈｐｒｏｇｒｅｓｓｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｔｇｅ
ｎｅｔｉｃｓａｎｄｂｒｅｅｄｉｎｇａｇａｉｎｓｔｒｉｃｅｓｔｒｉｐｅｄｉｓｅａｓｅ［Ｊ］．ＪｉａｎｇｓｕＡｇｒｉｃ
Ｓｃｉ，２００６（２）：１－４．

［２４］ＷａｓｈｉｏＯ，ＴｏｒｉｙａｍａＫ，ＥｚｕｋａＡ，ｅｔａｌ．Ｓｔｕｄｉｅｓｏｎｔｈｅｂｒｅｅｄｉｎｇｏｆ
ｒｉｃｅｖａｒｉｅｔｉｅｓｒｅｓｉｓｔａｎｔｔｏｓｔｒｉｐｅｄｉｓｅａｓｅ：Ⅱ．ｇｅｎｅｔｉｃｓｔｕｄｙｏｎｒｅｓｉｓｔ
ａｎｃｅｔｏｓｔｒｉｐｅｄｉｓｅａｓｅｉｎＪａｐａｎｅｓｅｕｐｌａｎｄｒｉｃｅ［Ｊ］．Ｉｋｕｓｈｕｇａｋｕ
ｚａｓｓｈｉ，１９６８，１８（２）：９６－１０１．

［２５］林含新，林奇田，魏太云，等．水稻品种对水稻条纹叶枯病毒及
其介体灰飞虱的抗性鉴定［Ｊ］．福建农业大学学报，２０００，２９
（４）：４５２－４５５．

［２６］ＮｅｍｏｔｏＨ，ＩｓｈｉｋａｗａＫ，ＳｈｉｍｕｒａＥ．Ｔｈｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｒｉｃｅｓｔｒｉｐｅｖｉｒｕｓ
ａｎｄｓｍａｌｌｂｒｏｗｎｐｌａｎｔｈｏｐｐｅｒｉｎｒｉｃｅｖａｒｉｅｔｙＩＲ５０［Ｊ］．Ｂｒｅｅｄｉｎｇ

Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９９４，４４（１）：１３－１８．
［２７］陈　涛，朱　镇，张亚东，等．水稻品种爱知１０６抗条纹叶枯病

性的遗传分析［Ｊ］．江苏农业学报，２００７，２３（１）：１１－１４．
［２８］周　彤，范永坚，程兆榜，等．水稻抗条纹叶枯病鉴定方法的研

究［Ｊ］．植物保护，２００８，３４（６）：７７－８０．
［２９］邢祖颐，何家齐，刘志武，等．籼粳稻杂交种的研究———抗条纹

叶枯病育种［Ｊ］．作物学报，１９８５，１１（１）：１－７．
［３０］Ｈａｙａｎｏ－ＳａｉｔｏＹ，ＴｓｕｊｉＴ，ＦｕｊｉｉＫ，ｅｔａｌ．Ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｒｉｃｅ

ｓｔｒｉｐｅｄｉｓｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅ，Ｓｔｖ－ｂｉ，ｂｙｇｒａｐｈｉｃａｌｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇａｎｄ
ｌｉｎｋａｇｅａｎａｌｙｓｅｓｗｉｔｈｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄＡｐ
ｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，１９９８，９６（８）：１０４４－１０４９．

［３１］ＭａｅｄａＨ，ＮｅｍｏｔｏＨ，ＹａｇｉＴ，ｅｔａｌ．ＱＴＬａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｒｉｃｅｓｔｒｉｐｅｄｉｓ
ｅａｓｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｕｓｉｎｇｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓ（ＲＩＬｓ）ｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍ
ｃｒｏｓｓｉｎｇｂｅｔｗｅｅｎＭｌｉｌｙａｎｇ２３ａｎｄＡｋｉｈｉｋａｒｉ［Ｃ］／／Ｐｒｏｓｐｅｃｔｓｏｆｒｉｃｅ
ｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄｂｒｅｅｄｉｎｇｆｏｒｔｈｅ２１ｓｔＣｅｎｔｕｒｙ－Ｐａｐｅｒｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｏｆ
ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌｒｉｃｅｇｅｎｅｔｉｃｓａｎｄｂｒｅｅｄｉｎｇｓｙｍｐｏｓｉｕｍ，Ｂｅｉｊｉｎｇ：Ｃｈｉｎａ
ＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅＴｅｃｈｎｏｌｏｇｙＰｒｅｓｓ，１９９９：５３－５７．

［３２］Ｈａｙａｎｏ－ＳａｉｔｏＹ，ＳａｔｉｏＫ，ＮａｋａｍｕｒａＳ，ｅｔａｌ．Ｆｉｎｅｐｈｙｓｉｃａｌｍａｐ
ｐｉｎｇｏｆｔｈｅｒｉｃｅｓｔｒｉｐｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｌｏｃｕｓ，Ｓｔｖ－ｂｉ［Ｊ］．Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０００，１０１：５９－６３．

［３３］丁秀兰，江　玲，张迎信，等．利用回交重组自交群体检测水稻
条纹叶枯病抗性位点［Ｊ］．作物学报，２００５，３１（８）：１０４１－１０４６．

［３４］潘学彪，梁国华，陈宗祥，等．江苏抗水稻条纹叶枯病育种策略
［Ｊ］．江苏农业科学，２００５（５）：２２－２３．

［３５］潘学彪，陈宗祥，左示敏，等．以分子标记辅助选择育成抗条纹
叶枯病水稻新品种“武陵粳 １号”［Ｊ］．作物学报，２００９，３５
（１０）：１８５１－１８５７．

［３６］陈　峰，张士永，朱文银，等．分子标记辅助选择改良圣稻１３和
圣稻１４的条纹叶枯病抗性［Ｊ］．中国农业科学，２０１０，４３（１６）：
３２７１－３２７９．

［３７］李　波．分子标记辅助选择改良粳稻条纹叶枯病抗性［Ｄ］．扬
州：扬州大学，２００８．

［３８］马　宁．水稻抗条纹叶枯病分子标记辅助选择育种研究［Ｄ］．
扬州：扬州大学，２００８．

［３９］毛凌华，聂元元，李　瑶，等．水稻白叶枯病抗性基因及其分子
标记辅助选择育种研究进展［Ｊ］．江西农业学报，２０１１，２３（８）：
１１５－１１７．

［４０］王兴春，杨长登，李西明，等．分子标记辅助选择与花药培养相
结合快速聚合水稻白叶枯病抗性基因［Ｊ］．中国水稻科学，
２００４，１８（１）：７－１０．

［４１］薛庆中，张能义，熊兆飞，等．应用分子标记辅助选择培育抗白
叶枯病水稻恢复系［Ｊ］．浙江农业大学学报，１９９８，２４（６）：
１９－２０．　

［４２］彭应财，李文宏，樊叶扬，等．利用分子标记辅助选择技术育成
抗白叶枯病杂交稻协优２１８［Ｊ］．杂交水稻，２００３，１８（５）：５－７．

［４３］兰艳荣，王俊义，王　弋，等．分子标记辅助选择改良水稻光温
敏核不育系华２０１Ｓ的白叶枯病抗性［Ｊ］．中国水稻科学，２０１１，
２５（２）：１６９－１７４．

［４４］杨勤忠，林 菲，冯淑杰，等．水稻稻瘟病抗性基因的分子定位及
克隆研究进展［Ｊ］．中国农业科学，２００９，４２（５）：１６０１－１６１５．

［４５］吴　俊，刘雄伦，戴良英，等．水稻广谱抗稻瘟病基因研究进展
［Ｊ］．生命科学，２００７，１９（２）：２３３－２３８．

［４６］王忠华，贾育林，吴殿星，等．水稻抗稻瘟病基因 Ｐｉ－ｔａ的分子
标记辅助选择［Ｊ］．作物学报，２００４，３０（１２）：１２５９－１２６５．

［４７］刘士平，李　信，汪朝阳，等．利用分子标记辅助选择改良珍汕
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９７的稻瘟病抗性［Ｊ］．植物学报，２００３，４５（１１）：１３４６－１３５０．
［４８］倪大虎，易成新，李　莉，等．利用分子标记辅助选择聚合水稻

基因Ｘａ２１和Ｐｉ９（ｔ）［Ｊ］．分子植物育种，２００５，３（３）：３２９－３３４．
［４９］陈建民，付志英，权宝权，等．分子标记辅助培育双抗稻瘟病和

白叶枯病杂交稻恢复系［Ｊ］．分子植物育种，２００９，７（３）：
４６５－４７０．　

［５０］陈志伟，官华忠，吴为人，等．稻瘟病抗性基因 Ｐｉ－１连锁 ＳＳＲ
标记的筛选和应用［Ｊ］．福建农林大学学报：自然科学版，２００５，
３４（１）：７４－７７．

［５１］杨　震，彭选明，彭伟正，等．水稻褐飞虱抗性基因研究进展
［Ｊ］．生物技术通报，２０１１（８）：１５－２０．

［５２］胡　杰，李　信，吴昌军，等．利用分子标记辅助选择改良杂交
水稻的褐飞虱和稻瘟病抗性［Ｊ］．分子植物育种，２０１０，８（６）：
１１８０－１１８７．

［５３］李　信．应用分子标记辅助选择改良水稻对稻瘟病、褐飞虱的
抗性［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２００３．

［５４］梁云涛．水稻抗白叶枯病基因Ｘａ３０（ｔ）分子标记定位和抗病虫
基因聚合研究［Ｄ］．南宁：广西大学，２００８：１－６９．

［５５］李进波，夏明元，戚华雄，等．水稻抗褐飞虱基因Ｂｐｈ１４和Ｂｐｈ１５
的分子标记辅助选择［Ｊ］．中国农业科学，２００６，９（１０）：２１３２－
２１３７．　

［５６］孙荣科，陈　乔，李孝琼，等．分子标记辅助聚合抗褐飞虱基因
选育杂交水稻抗性品种初步研究［Ｊ］．广西农业科学，２００９，４０
（６）：６５４－６５７．

［５７］柳武革，王　丰，肖汉祥，等．利用分子标记辅助选择改良水稻
恢复系的稻瘿蚊抗性［Ｊ］．中国水稻科学，２０１０，２４（６）：５８１
－５８６．

［５８］黄炳超，肖汉祥，吕利华，等．抗稻瘿蚊新基因 Ｇｍ６在分子标记
抗性育种中的应用［Ｊ］．中国农业科学，２００４，３７（１）：７６－８０．

［５９］杨子贤，姜恭好，徐才国，等．利用分子标记辅助选择改良９３１１
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