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　　摘要：以水稻９３１１为背景、日本晴为供体构建的一套染色体片段代换系为试验材料，利用ＨＬ型籼稻不育系粤泰
Ａ与代换系测交，根据测交Ｆ１群体的花粉育性和小穗育性，结合Ｂｉｎ－ｍａｐ，采用多元回归的方法，对ＨＬ型粤泰 Ａ的

育性恢复ＱＴＬ进行分析。以花粉育性为指标检测到３个 ＱＴＬｓ，分别位于第２、６和１０染色体上，定位区段大小为
３７９２６２、１８５３７２５、１２２９３０３ｂｐ；以自然小穗育性为指标检测到３个ＱＴＬｓ，分别位于第１、第３和第１１染色体上，定位
区段大小为４５５０７０、５２５３４０、２４７２２６ｂｐ。
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　　目前，我国主要有９种胞质不育系类型用于生产，以野败
（ＷＡ）型、红莲（ＨＬ）型和包台（ＢＴ）型为 ３种代表类型［１］。

ＷＡ型不育系败育彻底、不育性稳定，在杂交籼稻生产利用中
占据主导地位。近年来，ＨＬ型不育系在杂交籼稻中应用越来
越广泛。杂交粳稻以利用ＢＴ型不育系为主，推广面积较小。
要发展三系杂交稻，ＨＬ型杂交籼稻在生产上进一步的利用是
一条重要途径。ＨＬ型不育系的恢复谱较广，但强恢复系很
少，恢复系选育是限制 ＨＬ型杂交籼稻进一步发展的重要
因素。

质核互作雄性不育系的育性恢复是一复杂的遗传性状，

并且环境对目标性状表型的影响较大。已有的研究表明，ＨＬ
型不育系花粉表现为圆败，其育性恢复由主效基因与微效基

因共同控制，且基因间可能存在互作［２－４］。目前，在籼稻核背

景下，ＨＬ型不育系的主效育性恢复基因已被定位［５－９］，而微

效基因的定位及基因效应研究相对较少［１０］。因此，有效地开

展ＨＬ型不育系微效基因的定位是选育 ＨＬ型强恢复系的
关键。

如何对微效恢复基因进行定位是育性恢复遗传研究的难

点。染色体片段代换系与受体亲本的遗传背景基本一致，其

与受体亲本之间以及系与系之间只有单个或少数的染色体片

段的差异，因此其表现出的任何差异都可以直接与导入的片

段或被替换的片段联系起来，是进行ＱＴＬ分析及精细定位目
标ＱＴＬ的理想材料。目前，在水稻中已经有很多的学者利用
染色体片段代换系来定位重要性状的ＱＴＬ［１１－１６］。为定位 ＨＬ
型籼稻不育系的微效恢复基因，本试验在已有研究基础上以

水稻９３１１为背景、日本晴为供体构建的一套染色体片段代换

系为试验材料（利用高通量测序对每一个系基因组进行了重

新测序，每个系中的代换片段长度及位置均准确获知），其中

９３１１为ＨＬ型强恢复系，日本晴为ＨＬ型不育系的保持系，利
用ＨＬ型籼稻不育系粤泰Ａ与代换系测交，根据测交Ｆ１群体
的花粉育性和小穗育性，结合 Ｂｉｎ－ｍａｐ，采用多元回归的方
法，对ＨＬ型不育系育性恢复的ＱＴＬ进行分析，相关研究结果
有助于ＨＬ型恢复系的选育。

１　材料与方法

１．１　供试材料
以粳稻测序品种日本晴为供体，籼稻测序品种９３１１为受

体构建的１２８个染色体片段代换系（Ｃ１－Ｃ１２８），９３１１及 ＨＬ
型籼稻不育系粤泰Ａ。
１．２　群体配置

２０１０年正季在扬州种植亲本９３１１、ＨＬ型粤泰 Ａ及１２８
个ＣＳＳＬｓ，并配制Ｆ１：ＨＬ型粤泰 Ａ／１２８ＣＳＳＬｓ。成熟时实际收
到１１９个测交Ｆ１组合的种子。
２０１１年春季在海南种植亲本９３１１、ＨＬ型粤泰 Ａ、１２８个

ＣＳＳＬｓ以及２０１０年正季获得的各 Ｆ１，并继续配制 ＨＬ型粤泰
Ａ／１２８ＣＳＳＬｓ。成熟时收获各Ｆ１种子。
２０１１年正季在扬州种植各亲本以及海南收获的各测交

Ｆ１，每份材料各种植１０苗。由于２０１１年海南春季温度偏低，
配制的一些杂交组合未能收到杂交种，以及播种后一些杂交

种没有成苗或后期因病枯死而缺苗，最终在配制测交群体中

实际得到的测交系数目为１１６个。
１．３　抽穗期调查

抽穗后及时记载抽穗期（５０％的稻穗抽穗），并折算成播
种至抽穗的天数表示。

１．４　花粉育性鉴定与小穗育性鉴定
每天０７：００—０９：００，在田间每个测交系中选取 ４株单

株，从每个始花植株上选取１个已抽出约１／３的主穗或较大
分蘖穗。镜检时，在每个穗子的中上部枝梗中，选取３朵当天
要开放的颖花，用１％Ｉ２－ＫＩ液染色、压片，在低倍显微镜下
观察花粉育性。根据花粉粒的形状和对 Ｉ２－ＫＩ液的染色反
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应，将花粉划分为典败、圆败、染败和正常４种类型。观察时，
选择分布均匀、花粉数目超过１００粒的视野，分别记录４类花
粉的数目，计算４类花粉的百分率。

在抽穗期间，每天０７：００—０９：００，选取尚未开花的小穗
套袋，自交袋大小为５０ｃｍ×２０ｃｍ，每系２个袋子，每个袋子
２个小穗。２０ｄ后，剔除折断或自交袋破损的穗子，调查群体
单株的自交小穗育性。

待种子成熟后，每测交系选取４个主茎穗考察自然小穗
育性。

１．５　水稻ＤＮＡ提取与分子标记分析
水稻基因组ＤＮＡ的提取采用ＣＴＡＢ法［１７］。普通ＰＣＲ采

用２０μＬ的反应体系：模板 ＤＮＡ１．０μＬ，１０×ＰＣＲ缓冲液
２．０μＬ，２５ｍｍｏｌ／ＬＭｇＣｌ２２．０μＬ，２ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰ２．０μＬ，
０３μｍｏｌ／Ｌ引物２．０μＬ，Ｔａｑ酶０．５Ｕ，加ｄｄＨ２Ｏ补足２０μＬ。
富含ＧＣ含量模板的２０μＬ反应体系包括：ＤＮＡ，２×ＧＣＩ缓冲
液１０μＬ，２．５μｍｏｌ／Ｌ的 ｄＮＴＰ３．２μＬ，０．３μｍｏｌ／Ｌ的引物
２０μＬ，Ｔａｑ酶０．５Ｕ，加 ｄｄＨ２Ｏ补足２０μＬ。ＰＣＲ扩增条件
为：９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性５０ｓ，５５℃退火５０ｓ（温度因
引物不同而异），７２℃延伸 ５０ｓ（不同长度的预期产物按
１ｋｂ／ｍｉｎ调整延伸时间），扩增３２个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ，
１８℃保温。ＰＣＲ反应产物首先在３％琼脂糖凝胶中电泳，经
溴化乙锭染色后在 ＵＶＰＢｉｏｉｍａｇｉｎｇＳｙｓｔｅｍｓ凝胶成像仪上
成像。

ＳＳＲ引物的信息来自于 Ｇｒａｍｅｎｅ网站上（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．
ｇｒａｍｅｎｅ．ｏｒｇ／）提供的 ＳＳＲ序列信息。ＤＮＡ聚合酶、ＤＮＡ限
制性内切酶、普通ＰＣＲ试剂购自上海生工生物工程技术服务
有限公司，引物由上海生工生物工程技术服务有限公司和上

海英俊公司合成。

１．６　基于Ｂｉｎ－ｍａｐ的ＱＴＬ定位及数据分析
基于Ｂｉｎ－ｍａｐ的 ＱＴＬ定位，主要是采用多元回归的方

法，利用ＳＡＳ软件处理分析。每一个ｂｉｎ作为一个变量，利用
方差分析精确估计误差，从而提高遗传分析效率，实现 ＱＴＬ
的精确定位。回归模型如下：

ｙｉ＝ｂ０＋∑
ｍ

ｋ＝１
ｂｋｘｉｋ＋εｉ。

式中：ｙｉ为第 ｉ系的性状平均值，在进行 ＱＴＬ定位时，ｙｉ为表
示第ｉ染色体片段代换系的性状平均值；ｂ０为模型均值；ｍ是
ｂｉｎ的总数；ｂｋ为第ｋ个ｂｉｎ的偏回归系数；ｘｉｋ为第ｉ个系第ｋ
个ｂｉｎ基因型的指示变量，依 ｂｉｎ的基因型来源不同而取值，
来自供体的ｂｉｎ取－１，来自受体亲本的ｂｉｎ取１；εｉ为随机误
差。其他数据在Ｅｘｃｅｌ２００３中处理。

２　结果与分析

２．１　代换系群体的评价

本研究利用的１２８个染色体片段代换系均为纯系，这些
系包含来源于供体亲本日本晴的代换片段２５９个，平均每个
系含有代换片段２．０２个，每个系的代换片段数目在１～６个
之间。徐建军等根据１２８个染色体片段代换系的测序物理图
谱及代换片段的切割信息，绘制染色体单片段代换片系的

Ｂｉｎ－ｍａｐ，总共包括４０１个 Ｂｉｎｓ，定义为 ｘ１～ｘ４０１
［１８－１９］。Ｂｉｎ

的物理长度介于 １３２１３～１０６５４０３５ｂｐ，平均长度为
８８９６５２ｂｐ。该代换系各条染色体的覆盖率分别为９１．５％、
９５．７％、９４．８％、１００．０％、９９．４％、９２．０％、９５．３％、９６．８％、
９６．４％、５９．４％、９５．４％和９５．０％，平均覆盖率为９３．３％。
２．２　代换系及测交Ｆ１群体的抽穗期

２０１１年正季，记录各代换系及相应测交 Ｆ１的抽穗期。
９３１１的抽穗期为 １０２ｄ，代换系中除 Ｃ１２和 Ｃ５４抽穗期比
９３１１早１８～２０ｄ，Ｃ４０、Ｃ１１４抽穗期比９３１１晚１０～１２ｄ外，
其余代换系的抽穗期与９３１１基本一致；粤泰 Ａ与 Ｃ４０测交
Ｆ１抽穗期较粤泰 Ａ与９３１１测交 Ｆ１迟１２ｄ，粤泰 Ａ与 Ｃ１１４
测交Ｆ１较９３１１的测交后代抽穗迟５ｄ，其余测交 Ｆ１的抽穗
期也与９３１１的测交后代基本一致（表１）。

表１　ＣＳＳＬｓ及９３１１对应测交Ｆ１抽穗期 ｄ　

材料 ＣＳＳＬｓ抽穗期 ＨＬ粤泰Ａ／ＣＳＳＬｓ抽穗期
Ｃ１２ ８４ —

Ｃ５４ ８２ —

Ｃ４０ １１４ １１７
Ｃ１１４ １１２ １１０

其余ＣＳＳＬｓ ９９～１０３ １０３～１０７
９３１１ １０２ １０５

２．３　亲本花粉育性及小穗育性鉴定
２０１１年正季，调查ＨＬ型粤泰 Ａ的花粉育性，ＨＬ型粤泰

Ａ的花粉以圆败为主，存在少量的浅染花粉，各代换系与对照
９３１１花粉均正常。ＨＬ型粤泰 Ａ自然小穗育性为０，除抽穗
较迟的Ｃ４０、Ｃ１１４（这２个系在扬州不能正常成熟）外，其他
代换系自然小穗育性均在８５％以上（数据未列出），代换系与
对照９３１１之间无显著差异。
２．４　ＨＬ型粤泰Ａ／ＣＳＳＬｓ测交Ｆ１群体的育性表现

２０１０年正季配组得到的１１９份ＨＬ型粤泰Ａ／ＣＳＳＬｓ的种
子带海南种植，并考察各测交Ｆ１的套袋小穗育性及自然小穗
育性。结果表明，１１９个 ＨＬ型粤泰 Ａ／ＣＳＳＬｓ测交 Ｆ１群体中
套袋小穗育性平均为 ３６．３３％，自然小穗育性平均为
６００８％，ＨＬ型粤泰Ａ／９３１１Ｆ１自然小穗育性为６０．３７％，育
性偏低。分析原因，２０１１年春季海南气温偏低，致使测交 Ｆ１
小穗育性整体偏低，因此本研究中，海南考种的数据未作

分析。

２０１１年正季，调查ＨＬ型粤泰Ａ与９３１１及１２８个ＣＳＳＬｓ测
交得到的１１６个测交Ｆ１的小穗育性及花粉育性，结果见表２。

表２　ＨＬ型粤泰Ａ与９３１１及１１５个ＣＳＳＬｓ测交Ｆ１的育性调查 ％　

育性指标
ＨＬ粤泰Ａ／９３１１

平均值±标准差 变化区间

ＨＬ粤泰Ａ／ＣＳＳＬｓ
平均值±标准差 变化区间

花粉育性 ８２．５０±２．８９ ８０．００～８５．００ ８４．５４±６．４９ ５７．５０～９５．００
套袋小穗育性 ４４．５９±８．７６ ３６．９２～５６．４３ ４２．４２±１０．９６ １８．５１～７３．４３
自然小穗育性 ８７．１２±３．３４ ８２．８２～９０．５７ ８５．８２±７．３６ ５７．４６～９７．３７
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　　由表２可知，从不同育性指标考察的育性标准差来看，在
花粉育性、套袋小穗育性、自然小穗育性这３个指标中，不论
是９３１１还是代换系测交群体，均以套袋小穗育性的标准偏差
最大，并且套袋小穗育性较自然小穗育性明显降低，说明袋内

小气候对小穗育性影响很大（尽管本研究中采用较大的自交

袋来增加袋内空间，改善自交袋内小气候以降低环境对小穗

育性的影响），不能代表该测交群体育性的真实情况。

ＨＬ型粤泰Ａ／９３１１Ｆ１的自然小穗育性为８７．１２％，ＨＬ型
粤泰 Ａ／ＣＳＳＬｓＦ１群体中测交系的自然小穗育性分布于
５７４６％～９７．３７％，其中有７３．２１％的测交系自然小穗育性
分布于８０％～９５％范围内，与对照相近（图１－ａ）。ＨＬ型粤
泰Ａ／９３１１Ｆ１的花粉育性为８２．５０％，ＨＬ型粤泰 Ａ／ＣＳＳＬｓＦ１
群体中测交系的花粉育性分布于５７．５０％ ～９５．００％，其中有
７６．２３％的测交系的花粉育性分布在８０％ ～９０％范围内，与
对照接近（图１－ｂ）。

２．５　恢复基因Ｒｆ５、Ｒｆ６的分子标记检测及效应初步分析
已有研究表明，恢复系９３１１存在２对独立的 ＨＬ型粤泰

Ａ的主效恢复基因 Ｒｆ５与 Ｒｆ６，分别位于第 １０、８染色体
上［８－９］。本研究利用与 Ｒｆ５紧密连锁的标记 ＲＭ１７１、与 Ｒｆ６
紧密连锁的标记ＲＭ１０１９（标记在９３１１与日本晴之间具有多
态，在９３１１与ＨＬ型粤泰 Ａ之间无多态）检测１２８个 ＣＳＳＬｓ
及对应的各测交 Ｆ１。结果表明，在 １２８个代换系中，Ｃ３１、
Ｃ４７、Ｃ４９、Ｃ１１５、Ｃ１１６、Ｃ１１９等在标记 ＲＭ１７１处表现为日本
晴带型，其测交后代表现为双亲杂合带型，说明这６个代换系
中带有Ｒｆ５的９３１１片段被日本晴替换，其他各代换系均表现
为９３１１带型，说明其他各代换系均带有 Ｒｆ５；在标记 ＲＭ１０１９
处，各代换系及测交后代均表现为９３１１带型，说明所用各代
换系均带有Ｒｆ６，相关检测结果与ＣＳＳＬｓ重测序一致。Ｃ３１等
６个代换系及９３１１测交Ｆ１的花粉育性及小穗育性见表３。

表３　６个Ｒｆ５被替换代换系及对照９３１１测交Ｆ１的育性

组合
套袋小穗

小穗育性（％）
自然小穗

小穗育性（％）
花粉育性

（％）

ＨＬ型粤泰Ａ／Ｃ３１ ２３．９９ ６８．４１ ８７．５０
ＨＬ型粤泰Ａ／Ｃ４７ ３５．２１ ８４．２６ ８０．００
ＨＬ型粤泰Ａ／Ｃ４９ ３４．８８ ９３．０７ ７０．００
ＨＬ型粤泰Ａ／Ｃ１１５ １８．７３ ７７．５６ ６５．００

ＨＬ型粤泰Ａ／Ｃ１１６ ２７．２４ ８４．０７ ６０．００

ＨＬ型粤泰Ａ／Ｃ１１９ ３７．４５ ８５．４３ ５７．５０

以上组合的平均值 ２９．５８ ８２．１３ ６９．００

ＨＬ型粤泰Ａ／９３１１ ４４．５９ ８７．１２ ８２．５０

　　注：表示与对照相比有显著变化（Ｐ＜０．０５）；表示与对照相
比有极显著变化（Ｐ＜０．０１）。

　　由表３可知，在 ＨＬ型粤泰 Ａ与６个 Ｒｆ５被替换代换系
测交Ｆ１中，Ｃ３１测交Ｆ１的自然小穗育性较对照显著降低，其
他５个系的自然小穗育性与对照之间无显著差异，６个测交
系平均值与对照之间无显著差异，表明在 Ｒｆ６基因存在的前
提下，Ｒｆ５基因的缺少对自然小穗育性影响较小；Ｃ３１、Ｃ４７及
Ｃ４９测交Ｆ１的花粉育性与对照之间无显著差异，Ｃ１１５、Ｃ１１６
及Ｃ１１９测交Ｆ１的花粉育性较对照极显著降低。６个系平均
花粉育性较对照显著降低，表明 Ｒｆ５基因的缺少使花粉育性
显著降低。但Ｃ３１等６个代换系测交Ｆ１花粉育性不同，推测
Ｃ３１、Ｃ４７及Ｃ４９等代换系测交 Ｆ１中部分正常花粉可能为染
败花粉，由于染色较深，无法与正常花粉区分所致。６个测交
系与对照的套袋小穗育性均偏低，与测交系群体育性的实际

情况偏差较大。

２．６　不同育性指标调查结果之间的相关性分析
对ＨＬ型粤泰 Ａ与 ＣＳＳＬｓ及对照９３１１测交得到的 １１６

个测交Ｆ１群体３个指标的育性进行相关性分析（表４）。由
表４可知，花粉育性与自然小穗育性及套袋小穗育性之间相
关性不显著，套袋小穗育性与自然小穗育性之间存在显著正

相关，但相关系数也不高，仅为０．２３０。考虑到套袋结实率受
套袋环境影响较大，因此本研究中以花粉育性与自然小穗育

性来进行恢复基因的ＱＴＬ分析。

表４　不同指标育性相关分析

育性指标
相关系数

花粉育性 套袋小穗育性 自然小穗育性

花粉育性 １．０００
套袋小穗育性 ０．０８３ １．０００
自然小穗育性 ０．０４７ ０．２３０ １．０００

２．７　育性恢复ＱＴＬ定位
以花粉育性与自然小穗育性为指标，基于多元回归的方

法，结合Ｂｉｎ－ｍａｐ，利用 ＳＡＳ软件对 ＨＬ型粤泰 Ａ与 ＣＳＳＬｓ
测交Ｆ１群体的育性恢复相关 ＱＴＬｓ进行定位，各定位到３个
育性恢复相关的ＱＴＬｓ（表５）。
　　由表５可知，以花粉育性为指标检测到３个 ＱＴＬｓ，分别
位于第２、第６和第１０染色体上，定位区段大小为３７９２６２、
１８５３７２５、１２２９３０３ｂｐ；以自然小穗育性为指标检测到３个
ＱＴＬｓ，分别位于第１、第３和第１１染色体上，定位区段大小为
４５５０７０、５２５３４０、２４７２２６ｂｐ。其中ｑＲＦ６－１对应测交系父
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表５　育性恢复ＱＴＬ的定位

育性指标 ＱＴＬｓ 染色体

序号
涉及的代换系 区间

区间大小

（ｂｐ） ｒ２ Ｆ

花粉育性 ｑＲＦ２－１ ２ Ｃ２２ ３０６１２３４～３４４０４９６ ３７９２６２ ０．１３９５２４．０８
ｑＲＦ６－１ ６ Ｃ４０，Ｃ１１４ ７８１４６７３～９６６８３９８ １８５３７２５ ０．１０７５１８．６３
ｑＲＦ１０－１ １０ Ｃ３１，Ｃ４７，Ｃ４９，Ｃ１１５，Ｃ１１６，Ｃ１１９ １８８５５５５０～２００８４８５３１２２９３０３ ０．２４５９３６．８６

自然小穗育性 ｑＲＦ１－１ １ Ｃ９５，Ｃ１２５ ８３４９９９６～８８０５０６６ ４５５０７０ ０．０８００１１．６２
ｑＲＦ３－１ ３ Ｃ１５，Ｃ１６，Ｃ３３，Ｃ３４，Ｃ５３，Ｃ８８，Ｃ１１５，Ｃ１１６，Ｃ１３１ ３４９７８９９５～３５５０４３３５ ５２５３４０ ０．１１７３１４．８８
ｑＲＦ１１－１ １１ Ｃ２７，Ｃ２８，Ｃ２９，Ｃ３０ ２３７６４３４８～２４０１１５７４ ２４７２２６ ０．１２２４１５．３４

本为Ｃ４０和Ｃ１１４，这２个测交系的抽穗期较迟，花粉育性易
受环境影响，该ＱＴＬ真实性需进一步验证。

３　讨论

水稻细胞质雄性不育系恢复基因的研究过程中，育性划

分需采取一个适当的育性指标来进行。研究者一般采用花粉

育性和小穗育性为育性指标进行育性划分，其中小穗育性包

括自然小穗育性和套袋小穗育性，不同学者对采用何种指标

所持观点不尽相同。ＨＬ型不育系粤泰Ａ的花粉败育以圆败
为主，但梁国华等以粤泰Ａ与不同品种杂交，调查了 Ｆ１的花
粉育性和小穗育性，发现部分组合出现典败或染败花粉，与此

类似的是本课题组转育的多个ＨＬ型粳稻不育系花粉以染败
（染色较深）为主，说明不同核背景的 ＨＬ型不育系花粉败育
特征之间存在差异，因此在 ＨＬ型粤泰 Ａ与 ＣＳＳＬｓ测交系群
体中可能出现染败花粉［２０］。镜检花粉育性时，测交系中圆败

花粉比较容易鉴定，染败花粉与正常花粉则较难区分，这是花

粉育性与小穗育性之间相关性不显著的重要原因之一，因此

在本研究中不宜采用花粉育性这单一指标来分析。水稻是自

花授粉作物，异花串粉对不育株和部分可育株的影响大于对

可育株的影响，而套袋对可育株的影响较大［２１］。本研究中测

交系均为可育，套袋对植株的结实率影响较大，因此套袋小穗

育性不宜作为育性鉴定指标。为求尽可能准确地反映群体中

育性分离情况，本研究中采用花粉育性和自然小穗育性２类
指标来定位育性恢复相关的ＱＴＬｓ。

关于ＨＬ型育性恢复基因遗传研究，朱英国等以ＨＬ型杂
交水稻青优早为材料研究认为ＨＬ型不育系育性恢复除了受
１对主效基因控制外，还受微效基因的影响［３］。梁国华

等［２２］、黄青阳等［２３］研究认为ＨＬ型不育系丛广４１Ａ属于配子
体不育类型，其育性恢复受显性单基因控制。关于恢复基因

的定位，黄青阳等、Ｌｉｕ等和 Ｈｕａｎｇ等将 ＨＬ型雄性不育的恢
复基因Ｒｆ５定位在第１０染色体上，定位区段比较一致［５－７］。

Ｌｉｕ等在９３１１中定位到第１０染色体上另一个恢复基因位点，
命名为Ｒｆ６（ｔ）［６］。李绍清在第１０染色体分子标记ＲＭ１８４与
ＲＭ６７０４－１之间定位到 １个恢复基因，暂命名为 Ｒｆ７［２４］。
Ｈｕａｎｇ等定位到分别位于第１０染色体上的主基因Ｒｆ５及第８
染色体短臂上标记 ＲＭ３７１０与 ＲＭ２２２４２之间的主基因
Ｒｆ６［８］。Ｈｕ等将Ｒｆ５定位于第１０染色体上标记 ＲＭ６４６９与
ＲＭ２５６６１之间［９］。关于微效基因的定位，刘航等定位到第１０
染色体上１个主效ＱＴＬｑＲＦ－１０－１，并在第１、第２、第１０染
色体上定位到３个微效ＱＴＬ［１０］。

本研究中，在 ＨＬ粤泰 Ａ／ＣＳＳＬｓ的测交群体中，对照 ＨＬ
粤泰Ａ／９３１１可育花粉达８０％ ～８５％，与 Ｈｕａｎｇ等的鉴定结

果［８］一致。本研究中共定位到与ＨＬ粤泰Ａ育性恢复相关的
６个ＱＴＬｓ，其中以花粉育性为指标定位到的３个 ＱＴＬｓ，分别
位于第２、第６和第１０染色体上；以自然小穗育性为指标检
测到３个ＱＴＬｓ，分别位于第１、第３和第１１染色体上，不同的
育性指标定位结果并不一致，这与花粉育性与自然小穗育性

相关性分析结果是吻合的。其中以花粉育性为指标定位到的

ｑＲＦ１０－１，结合标记检测结果可知，它就是 Ｒｆ５，基因的效应
与作用模式与 Ｈｕａｎｇ等的研究结果［８］一致；ｑＲＦ２－１与刘航
等报道的位于第２染色体上１个微效基因［９］的区间重叠，但

基因作用方式有所不同。Ｈｕａｎｇ等在第８染色体短臂上定位
到１个主效基因Ｒｆ６，但是本研究中未能定位该基因，通过分
析代换系测序信息及标记检测结果可知，在本研究所使用的

ＣＳＳＬｓ中Ｒｆ６所在的定位区段不存在相应代换系。相关研究
结果为ＨＬ型不育细胞质新育性恢复基因的精细定位奠定了
基础，有助于分子标记辅助选育ＨＬ型强恢复系。
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河南省育成花生品种的幼叶体细胞胚胎诱导

苗利娟，张新友，黄冰艳，石　磊，齐飞艳，高　伟，董文召，汤丰收
（河南省农业科学院经济作物研究所／黄淮海油料作物重点实验室／河南省油料作物遗传改良重点实验室，河南郑州 ４５０００２）

　　摘要：选用河南省育成的５个不同类型的花生品种，在６种培养基配方及２种光照处理下进行胚小叶外植体诱导
体胚效率研究。结果表明，豫花１号、豫花２２号、豫花９７１９、豫花９８４７等４个品种体细胞胚诱导率均在２，４－Ｄ浓度
为１５ｍｇ／Ｌ时最高，２种光周期处理的趋势一致，豫花９７１９的体细胞胚诱导率最高。在４周全黑暗培养条件下，豫花
１２号体细胞胚诱导率在２，４－Ｄ浓度为５ｍｇ／Ｌ时最高，而在暗２周转光暗交替（其中光照培养１６ｈ，黑暗培养８ｈ）２
周处理条件下，２，４－Ｄ浓度为１０ｍｇ／Ｌ时体细胞胚诱导率最高，达４５．００％；可见暗培养的平均诱导率低于暗２周转
光暗交替２周处理。因此，以育成品种胚小叶为外植体直接诱导体细胞胚，２，４－Ｄ浓度以１０～１５ｍｇ／Ｌ为宜，暗２周
转光暗交替２周处理的体细胞胚诱导率较高。
　　关键词：花生；幼叶；体细胞胚胎；培养基；光周期
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　　花生是我国重要的油料作物，在全国各省（区、市）均有
种植。近年来，河南省花生种植面积位居全国首位，常年种植

面积稳定在１００万ｈｍ２左右。在气候恶化、灾害性天气频发、
环境污染等问题下，为生产提供高产、稳产、优质、抗逆性强的

花生优良品种、对保障花生生产可持续发展和食用油安全具

有重要意义。众所周知，栽培花生遗传基础狭窄，缺乏抗病、

抗虫、耐逆性突出的种质资源，常规育种难以在优质、多抗新

品种选育方面取得重大突破；野生种质的优异基因常与一些

不良性状基因连锁，且与栽培种之间存在杂交不亲和、杂种不

育等障碍，难以直接通过杂交方法加以利用。基因工程为花

生利用外源基因提供有效途径，已有多例利用基因工程进行

花生代谢途径遗传调控或将外源基因成功转入花生，改良花

生品质、抗病、抗虫、耐旱、耐盐等性状的研究报道［１－９］。然

而，基因转化及植株再生效率受基因型影响较大，国内外遗传

转化的成功实例基本局限在少数几个诱导率较高的基因型

上。本研究旨在探索河南省育成花生品种的组培再生效果，

扩大花生基因转化的受体基因型范围，为基因工程技术与常
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