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　　摘要：水稻的穗长和有效穗数与产量有着密切的关系。本试验以籼稻品系中的 Ｖ２０Ｂ为母本，爪哇稻品系中的
ＣＰＳＬＯ１７为父本杂交，经单粒传法构建重组自交系（ＲＩＬ）为作图群体，对水稻穗长和有效穗数２个穗部性状进行ＱＴＬ
定位及分析。利用ＳＬＡＦ标签构建的高密度遗传图谱，结合定位软件 ＭａｐＱＴＬ５进行区间作图，阈值设为３．９，在３条
染色体上共检测到７个ＱＴＬ，其中５个控制穗长ＱＴＬ（ｑＰＬ１－１、ｑＰＬ１－２、ｑＰＬ６－１、ｑＰＬ６－２、ｑＰＬ６－３）分别位于第１、
第６号染色体上，ＱＴＬ的贡献率分别为６．４１％、２２．２２％、６．１５％、１２．２４％、１３．０１％，增效位点主要来自于ＣＰＳＬＯ１７，且
ｑＰＬ１－１为一个新的ＱＴＬ；２个控制有效穗数ＱＴＬｓ（ｑＰＮ１、ｑＰＮ４）分别位于第１、第４号染色体上，ＱＴＬ的贡献率分别为
１３．１５％、８．１８％，且增效位点来自于亲本Ｖ２０Ｂ。这些位点的标记为进一步克隆穗长和有效穗数ＱＴＬ及分子标记辅助
选择奠定理论基础。
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　　提高水稻产量始终是水稻育种追求的目标［１］，水稻产量

的构成包括千粒质量、单株有效穗数、每穗实粒数、结实率４
个部分，其中有效穗数的变化对产量高低有着举足轻重的影

响。水稻产量的构成与水稻各种穗部性状有着密切的关

系［２］，穗长是水稻穗部性状的一个重要组成部分，在实践育

种中，虽然穗长这一性状被广泛研究，但在阐明其与产量构成

关系上却没有引起足够的重视［３］。因此，定位分析控制水稻

穗长和有效穗数的 ＱＴＬ及分析二者关系更能直接有效地为
分子标记辅助选择培育高产品种提供依据。目前，大量研究

表明，水稻穗长［４］和有效穗数［５］２个穗部相关性状为多基因

控制的数量性状。近年来，关于穗长和有效穗数的ＱＴＬ定位
分析已有许多报道。潘英华等利用日本晴／Ｂ０８０１的 Ｆ２群体
定位了４个穗长ＱＴＬｓ［６］，分别位于第１、第２、第５、第９号染
色体上，其中ｑＰＬ９－１为主效ＱＴＬ。袁爱平等利用中１５６／谷
梅２号的ＲＩＬ群体，在不同的环境下，对有效穗数进行非条件
和条件ＱＴＬ定位分析，定位３个有效穗数 ＱＴＬｓ，分别位于第
２、第７号染色体上［７］。徐建龙等利用 Ｌｅｍｏｎｔ／特青的 ＲＩＬ群
体，检测出４个影响有效穗数的ＱＴＬｓ，分别位于第３、第４、第
１１、第１２号染色体上［８］。

高密度遗传连锁图谱在基因和基因组的精细定位和图位

克隆的应用中发挥着重要作用。ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术是基于 ＳＮＰ
的简化基因组深度测序技术，该技术相比 ＲＡＰＤ、ＲＦＬＰ、ＳＳＲ
等传统的定位方法具有通量高、准确性高、成本低、周期短、有

效ｒｅａｄｓ长、适用性广等突出优势［９］。目前，该技术在国内外

已成功用于大豆［１０］、芝麻［１１］、黄瓜［１２］等众多领域的遗传图谱

构建和ＱＴＬ定位，且在国内也有用于水稻耐冷和粒质量等性
状的研究，宋佳谕等利用此技术进行水稻苗期耐冷关联分

析［１３］；Ｘｕ等利用此技术对水稻粒质量进行ＱＴＬ定位［１４］。但
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将此方法应用于水稻穗长和有效穗数研究上的却少有报道，

因此，本研究较先采用ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术，以Ｖ２０Ｂ和ＣＰＳＬＯ１７
为双亲，利用覆盖１２条染色体标记平均距离为０．２９ｃＭ的由
８６０２个高质量ＳＬＡＦ标签构建的高密度遗传连锁图谱，结合
表型数据对 Ｖ２０Ｂ／ＣＰＳＬＯ１７构建的重组自交系群体（ｒｅｃｏｍ
ｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓ，ＲＩＬｓ）的穗长和有效穗数２个性状进行遗
传分析，以期为水稻穗长和有效穗数性状相关基因的精细定

位、克隆及分子育种提供相关信息。

１　材料与方法

１．１　材料
以分蘖强、穗长短、配合力强籼稻 Ｖ２０Ｂ为母本，以分蘖

弱、穗长长、广亲和性爪哇稻ＣＰＳＬＯ１７为父本进行杂交，通过
单粒传法连续自交后得到重组自交系群体。

１．２　田间种植与试验方法
１．２．１　田间种植　２０１５年于贵州省水稻研究所内种植双亲
和ＲＩＬｓ群体，每株系种４行，每行１０株，种植行距为宽窄行
（宽行３０ｃｍ、窄行２０ｃｍ）、株距２０ｃｍ，单本种植，常规栽培管理。
１．２．２　性状考察　成熟后，亲本分别随机取５株，每株取３
穗，测量穗长，取平均值；随机选取５株考察有效穗数；随机取
１５０个ＲＩＬ群体考察穗长和单株有效穗数。穗长是指主穗颈
节到穗顶的长度（不包括芒）；单株有效穗数是指单株内实粒

数在５粒以上稻穗的数目。
１．３　ＱＴＬ分析

本试验群体ＳＬＡＦ标签的分子数据由北京百迈克生物科
技有限公司提供，该分子数据是利用ＳＬＡＦ－ｓｅｑ（ｓｐｅｃｉｆｉｃ－ｌｏ
ｃｕｓａｍｐｌｉｆｉｅｄｆｒａｇｍｅｎｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）技术和 ＨｉｇｈＭａｐ软件联合
开发所得。该遗传图谱共包含８６０２个高质量ＳＬＡＦ标签，较
均匀地分布在水稻的 １２条染色体上；覆盖水稻全基因组
２５０８．６５ｃＭ，平均每隔０．２９２ｃＭ分布有１个分子标记。采
用软件ＩｃｉＭａｐｐｉｎｇ４．０的 ＩＣＩＭ－ＡＤＤ方法进行 ＱＴＬ定位分
析，扫描步长设定为０．１ｃＭ，ＬＯＤ值设定为３．０，计算每个
ＱＴＬ对水稻穗长和有效穗数的贡献率及加性效应，参照
ＭｃＣｏｕｃｈ等提出的方法［１５］对所检测到的ＱＴＬ进行命名，其中
加性效应值为正指增效等位基因来自于亲本Ｖ２０Ｂ，负值则来
源于亲本ＣＰＳＬＯ１７。

２　结果与分析

２．１　双亲与ＲＩＬ群体穗长和有效穗数的表型数据
父本Ｖ２０Ｂ穗长为１７．５ｃｍ，有效穗数为 １６．８个；母本

ＣＰＳＬＯ１７穗长为２１．２ｃｍ，有效穗数为１０．４个（表１）。２个
性状的偏度和峰度均小于１，表明穗长和有效穗数２个性状
在群体上均呈正态分布，都为多基因控制的数量性状。穗长

和有效穗数频度分布见图１、图２。
表１　Ｖ２０Ｂ／ＣＰＳＬＯ１７重组自交系群体的性状变化

性状
亲本 ＲＩＬ群体

Ｖ２０Ｂ ＣＰＳＬＯ１７ 平均数 最大值 最小值 标准差 偏度 峰度

穗长（ｃｍ） １７．５０ ２１．２０ ２１．４３ ２７．２１ １５．９４ ２．６２ －０．０１ －０．６７
有效穗数（穗／株） １６．８ １０．４ １０．５５ １９．４ ６．００ ２．３４ ０．６１ ０．６２

２．２　穗长和有效穗数性状的ＱＴＬ分析
共检测到影响穗长和有效穗数２个性状的７个 ＱＴＬ（表

２、图３），分布于第１、第４、第６号３条染色体上。
检测到５个穗长ＱＴＬｓ，分别位于第１、第６号染色体上，

其中 ｑＰＬ１－１被定位于遗传距离为 ０．６７６ｃＭ的 Ｍａｒｋ
ｅｒ６１４１９４－Ｍａｒｋｅｒ６４４６７４之间，ＬＯＤ值为３．３７，对表型变异的
解释率为６．４１％；ｑＰＬ１－２被定位于遗传距离为０．４００ｃＭ的
Ｍａｒｋｅｒ７４１４３９－Ｍａｅｋｅｒ６２８１９２之间，ＬＯＤ值为 １０．４，对表型
变异的解释率为 ２２．２２％；ｑＰＬ６－２被定位于遗传距离为
０．６００ｃＭ的Ｍａｒｋｅｒ１２７６３２１－Ｍａｒｋｅｒ１２３４４８９之间，ＬＯＤ值为
６．１３，对表型变异的解释率为１２．２４％；ｑＰＬ６－３被定位于遗
传距离为０．４００ｃＭ的Ｍａｒｋｅｒ１２３４４８９－Ｍａｒｋｅｒ１３２０４２８之间，
ＬＯＤ值为６．５７，对表型变异的解释率为１３．０１％，以上４个
ＱＴＬｓ的增性等位基因均来自亲本 ＣＰＳＬＯ１７；ｑＰＬ６－１被定位
于遗传距离为 ０．６６９ｃＭ的 Ｍａｒｋｅｒ１３３５５７４－Ｍａｒｋｅｒ１２３１１０２
之间，ＬＯＤ值为３．２３，对表型变异的解释率为６．１５％，其增性
等位基因来自亲本Ｖ２０Ｂ（表２）。

检测到２个有效穗数的 ＱＴＬｓ，其中 ｑＰＮ１被定位于遗传
距离为０．２００ｃＭ的 Ｍａｒｋｅｒ７２７２４５－Ｍａｒｋｅｒ７３３８０１之间，ＬＯＤ
值为４．９３，对表型变异的解释率为１３．１５％；ｑＰＮ４被定位于
遗传距离为０．３２６ｃＭ的Ｍａｒｋｅｒ４７０５４８－Ｍａｒｋｅｒ３５８６６８之间，
ＬＯＤ值为３．２３，对表型变异的解释率为８．１８％，二者的增性
等位基因均来自亲本Ｖ２０Ｂ（表２）。
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表２　水稻穗长及有效穗数ＱＴＬ定位及其遗传效应

性状 位点 染色体 标记区间 阈值
贡献率

（％） 加性效应 等位基因来源

穗长 ｑＰＬ１－１ １ Ｍａｒｋｅｒ６１４１９４－Ｍａｒｋｅｒ６４４６７４ ３．３７ ６．４１ －０．６６ ＣＰＳＬＯ１７
ｑＰＬ１－２ １ Ｍａｒｋｅｒ７４１４３９－Ｍａｒｋｅｒ６２８１９２ １０．４０ ２２．２２ －１．２４ ＣＰＳＬＯ１７
ｑＰＬ６－１ ６ Ｍａｒｋｅｒ１３３５５７４－Ｍａｒｋｅｒ１２３１１０２ ３．２３ ６．１５ ０．６５ Ｖ２０Ｂ
ｑＰＬ６－２ ６ Ｍａｒｋｅｒ１２７６３２１－Ｍａｒｋｅｒ１２３４４８９ ６．１３ １２．２４ －１．０１ ＣＰＳＬＯ１７
ｑＰＬ６－３ ６ Ｍａｒｋｅｒ１２３４４８９－Ｍａｒｋｅｒ１３２０４２８ ６．５７ １３．０１ －１．０５ ＣＰＳＬＯ１７

有效穗数 ｑＰＮ１ １ Ｍａｒｋｅｒ７２７２４５－Ｍａｒｋｅｒ７３３８０１ ４．９３ １３．１５ ０．８６ Ｖ２０Ｂ
ｑＰＮ４ ４ Ｍａｒｋｅｒ４７０５４８－Ｍａｒｋｅｒ３５８６６８ ３．２３ ８．１８ ０．６７ Ｖ２０Ｂ

３　结论与讨论

水稻品种可以分为大穗型、中间型和多穗型，不论是大穗

型还是多穗型品种都有获得高产的实例［１６］，在育种实践中更

希望能获得兼具穗长长和有效穗数多的水稻品种。但大多数

穗长相关的ＱＴＬ与有效穗数的ＱＴＬ定位在不同的染色体上，
如果能通过标记辅助实现穗长与有效穗数的重组，使二者聚

合在同一染色体上，则有可能培育出兼具有穗长长和有效穗

数多的水稻品种。本研究以 Ｖ２０Ｂ／ＣＰＳＬＯ１７ＲＩＬ为作图群
体，对水稻穗长及有效穗数进行定位分析，结果发现在第１、
第６号染色体上共检测到５个控制水稻穗长的 ＱＴＬｓ，在第１

号、第４号染色体上各检测到１个控制水稻有效穗数的ＱＴＬ，
其中第１号染色体上检测到同时存在控制穗长和有效穗数的
ＱＴＬ且在相近区域。

将Ｇｒａｍｅｎｅ网站（ｗｗｗ．ｇｒａｍｅｎｅ．ｏｒｇ，截至２０１５年１１月）
上已公布的２７２个穗长ＱＴＬｓ和４３个有效穗数 ＱＴＬｓ与本试
验结果进行对比，结果发现本试验定位出的控制穗长性状５
个ＱＴＬｓ中，位于Ｍａｒｋｅｒ６１４１９４－Ｍａｒｋｅｒ６４４６７４间的 ｑＰＬ１－１
（２个Ｍａｒｋｅｒ间遗传距离为０．６７６ｃＭ），没有发现与之相同的
ＱＴＬ，推测其是一个新的 ＱＴＬ。其余 ４个 ＱＴＬｓ（ｑＰＬ１－２、
ｑＰＬ６－１、ｑＰＬ６－２、ｑＰＬ６－３）定位出的区间均包含于前人定
位 的 区 间 内， 可 能 是 相 同 的 位 点。 位 于
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Ｍａｒｋｅ１３３５５７４－Ｍａｒｋｅｒ１２３１１０２间的ｑＰＬ６－１（２个 Ｍａｒｋｅｒ间
遗传距离为０．６６９ｃＭ），包含于 Ｃｈｏ等定位的 ｑＰＬ－６－２（２
个Ｍａｒｋｅｒ间遗传距离为１２．３ｃＭ）区间之内［１７］；位于 Ｍａｒｋ
ｅｒ１２７６３２１－Ｍ１３２０４２８间的ｑＰＬ６－２（２个Ｍａｒｋｅｒ间遗传距离
为 ０．６００ｃＭ）和 ｑＰＬ６－３（２个 Ｍａｒｋｅｒ间遗传距离为
０．４００ｃＭ）包含于Ｓｕｈ等定位的 ｑＰＬ６（２个 Ｍａｒｋｅｒ间遗传距
离为３５．４ｃＭ）区间内［１８］。位于 Ｍａｒｋｅ７４１４３９－Ｍａｒｋｅｒ６２８９１２
间的ｑＰＬ１－２（２个 Ｍａｒｋｅｒ间遗传距离为０．４００ｃＭ）具有较
高的ＬＯＤ值，在与前人的对比中发现，Ｈｉｔｔａｌｍａｎｉ等定位的
ｑＰＬ－１（２个Ｍａｒｋｅｒ间遗传距离为３５．４ｃＭ）［１９］、张亚东等定
位的ｑＰＬ１（２个Ｍａｒｋｅｒ间遗传距离为１８．８ｃＭ）［２０］、姜恭好等
定位的ｑＰＬ１（两Ｍａｒｋｅｒ间遗传距离为１５．３ｃＭ）［２１］均有发现
此ＱＴＬ，由此推测ｑＰＬ１－２是一个稳定遗传的ＱＴＬ。

控制有效穗的 ２个 ＱＴＬ中，位于 Ｍａｒｋｅｒ７２７２４５－Ｍａｒｋ
ｅｒ７３３８０１间的ｑＰＮ１（２个Ｍａｒｋｅｒ间遗传距离为０．２００ｃＭ）与
Ｌａｎｃｅｒａｓ等在ＤＨ群体中定位的 ｑｐｎ１．１（２个 Ｍａｒｋｅｒ间遗传
距离为１６．９ｃＭ）［２２］有部分重叠，且在此区段内发现１个与有
效穗数有关的基因 ＴＨＩＳ１［２３］，ＴＨＩＳ１基因可能参与独脚金内
酯和生长素等激素信号通路，在调控水稻分蘖形成过程中发

挥重要作用。位于 Ｍａｒｋｅｒ４７０５４８－Ｍａｒｋｅｒ３５８６６８间的 ｑＰＮ４
（２个Ｍａｒｋｅｒ间遗传距离为０．３２６ｃＭ）则包含于 Ｌａｎｃｅｒａｓ在
ＤＨ群体中定位ｑｐｎ４．１０（２个Ｍａｒｋｅｒ间遗传距离为６９．５ｃＭ）
区间之内［２２］。

本试验利用ＳＬＡＦ标签构建的高密度遗传连锁图谱结合
表型数据，定位到１个新的控制水稻穗长的 ＱＴＬ，其余６个
ＱＴＬｓ均处于前人定位的区间范围内，因此推测是相同的
ＱＴＬ，但此６个ＱＴＬｓ的定位区间与前人相比较更加精细。说
明使用ＳＬＡＦ－ｓｅｑ技术能更加精细地定位出 ＱＴＬ的位置，从
而有利于缩小候选基因选择范围和快速准确地进行相关基因

克隆。
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