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　　摘要：稻穗大小是决定水稻产量的重要性状，为了挖掘与穗型相关的基因，为水稻产量遗传育种研究提供理论基
础和应用价值，以大穗籼稻地方品种宝大粒（ＢＤＬ）和小穗粳稻品种矮格拉（ＡＧＬ）为亲本，构建Ｆ２代群体，对穗型性状

进行数量性状座位（ＱＴＬ）初步分析；根据Ｆ２群体定位结果，标记选择区间杂合体，自交构建Ｆ４分离群体，验证ＱＴＬ位

点。结果表明，在Ｆ２群体中共检测到与５个穗型相关性状的６个 ＱＴＬｓ，分别位于第２、６、７染色体上。二次枝梗数

ＱＴＬｑＮＳＢ７和一次枝梗数ＱＴＬｑＮＰＢ７定位于第７染色体的ＲＭ５４２～Ａ８３区间，ＬＯＤ值（表示连锁可能性的大小）分别
为１０．８４和５．０３，分别解释３０．７４％和１２．３４％的表型变异，并且在其相邻的Ａ８５～Ａ２８和Ａ８３～Ａ８５区间分别检测到
每穗颖花数ＱＴＬｑＳＮＰ７和穗长ＱＴＬｑＰＬ７，ＬＯＤ值分别为５．３１和４．１２，表型贡献率分别为１４．８０％和１１．８２％。另外，
在第２染色体上检测到１个穗长ＱＴＬｑＰＬ２，ＬＯＤ值为３．７６，表型贡献率为９．１２％；在第６染色体上检测到１个结实率
ＱＴＬｑＳＳＲ６，ＬＯＤ值为４．３４，表型贡献率为１１．２６％。以 ｑＮＳＢ７为目标 ＱＴＬ，在 Ｆ４分离群体中进行验证，结果表明，

ｑＮＳＢ７仍位于ＲＭ５４２和Ａ８３标记之间，ＬＯＤ值为９．８４，解释了３０．７４％的表型变异，且其他３个ＱＴＬｓｑＳＮＰ７、ｑＰＬ７和
ｑＮＰＢ７都聚集在这３１７ｋｂ的区间，解释了１７．２％～２４．６％的表型变异。由结果可知，ｑＮＳＢ７是１个通过增加二次枝
梗数，影响每穗颖花数、一次枝梗数和穗长的一因多效新位点。
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　　水稻是最重要的粮食作物，提高水稻产量成为解决未来
粮食危机的重要手段，也是水稻育种和生产的主要目标。影

响水稻产量的因素很多，而单位面积产量可以被解析为穗数

和单穗谷粒质量，后者更具有生产意义。单穗谷粒质量由每

穗颖花数、结实率和千粒质量３个因素构成，增加每穗颖花数
是最重要的高产育种方向和栽培策略。作为重要的穗部性

状，每穗颖花数与一次枝梗数、二次枝梗数、穗长等性状密切

相关。这些性状在不同群体和环境中定位的数量性状座位

（ＱＴＬ）结果有较大的差异，被认为是受多基因控制的数量性
状，且受遗传背景和环境影响［１］。目前已经定位的有关水稻

穗部性状的 ＱＴＬｓ有很多，不均匀地分布于水稻基因组
中［２－６］。例如，Ｌｕｏ等利用１套以籼稻高产栽培品种桂朝２号
为背景的普通野生稻的渐渗系，检测到 ３９个穗部性状的
ＱＴＬｓ，包括穗长、一次枝梗数、二次枝梗数、每穗颖花数和小
穗密度［７］。大多数控制穗相关性状的 ＱＴＬｓ都集中在同一染
色体上，这就解释了这些性状之间的显著相关性。

近年来，一些穗部性状的 ＱＴＬｓ被解析为单一遗传因子
从而得到图位克隆。Ｇｎｌａ是首个被克隆的水稻穗粒数 ＱＴＬ，
Ｇｎｌａ是 １个与细胞分裂素氧化酶／脱氢酶高度同源的

ＯｓＣＫＸ２基因［８］。ＯｓＣＫＸ２表达量的降低会引起花序分裂组
织中细胞分裂素的积累，从而增加颖花数量，提高产量。

ＤＥＰ１是控制水稻直立穗的基因［９］，突变的ＤＥＰ１通过促进细
胞分裂，使稻穗变密，枝梗数

!

加，穗粒数增加，而穗颈节长度

变短。ＬＡＸ２［１０］／Ｇｎｐ４［１１］编码１个核蛋白，调控水稻腋生分生
组织的形成。ＬＡＸ２能与ＬＡＸ１蛋白互作，通过调控穗型疏密
程度来影响每穗粒数。ＯｓＳＰＬ１４是调控水稻株型和穗型的基
因［１２］，ＯｓＳＰＬ１４突变后，使水稻分蘖数减少，穗粒数、千粒质
量增加。ＬＰ（ＥＰ３）是大穗基因，编码１个富含 Ｋｅｌｃｈ的 Ｆ－
ｂｏｘ蛋白，集中在枝梗原基区域表达，主要调控穗型［１３］。

ＰＲＯＧ１编码１个由１６７个氨基酸组成的锌指转录因子，主要
在腋芽分裂组织中表达［１４］。在水稻的进化过程中，ＰＲＯＧ１
功能丧失，由匍匐生长变成直立生长，株型得到改良，而且穗

粒数增加，产量大幅度提高。ＳＰ１编码１个可能的多肽转运
蛋白（ＰＴＲ），是控制枝梗延伸、决定穗长的基因［１５－１６］，突变体

（ｓｈｏｒｔｐａｎｉｃｌｅ１，简称ｓｐ１）稻穗变短。
本研究以大穗大粒籼稻地方品种宝大粒（ＢＤＬ）和小穗粳

稻品种矮格拉（ＡＧＬ）为亲本，通过构建 Ｆ２群体和 Ｆ４次级分
离群体，在第７染色体的ＲＭ５４２和Ａ８３区间定位并确认了１
个通过增加二次枝梗数，提高每穗颖花数，同时影响一次枝梗

数、穗长的一因多效ＱＴＬ，为后续进行精细定位、克隆和机制
的研究提供重要基础。

１　材料与方法

１．１　试验材料
本研究材料以大穗籼稻品种宝大粒（ＢＤＬ）、小穗粳稻品
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种矮格拉（ＡＧＬ）为亲本，杂交获得 Ｆ１代，Ｆ１代自交获得 Ｆ２
代分离群体（１８２个单株），用于ＱＴＬ的初定位。根据Ｆ２代结
果，标记选择目标ＱＴＬ区间杂合型Ｆ２代，种植鉴定 Ｆ２∶３家系
（６０株）。在目标性状分离、其他农艺性状相对一致的Ｆ２∶３家
系中，再次选择区间杂合体，种植 Ｆ３∶４次级分离群体，用于验
证定位结果。２０１５年种植 Ｆ２群体，２０１６年种植 Ｆ３群体，
２０１７年种植Ｆ４群体，以上群体都种植于南京农业大学江浦
试验站，单株栽插，株距１６．７ｃｍ，行距２０．０ｃｍ，按照田间常
规方法进行种植管理。

１．２　性状调查
在完熟期对应ＤＮＡ取样编号进行取样，每株收取３个较

大的稻穗（边行和边株不取样），装入纸袋，于室内调查穗长、

一次枝梗数、二次枝梗数、每穗颖花数和结实率，将３穗平均
值作为该植株表型值。取穗颈节至穗顶（不含芒）的距离为

穗长（精确至０．１ｃｍ），随后依次调查一次枝梗数、二次枝梗
数、每穗颖花数和结实率。穗部性状调查后，将同一单株的种

子装回纸袋，晒干，以备后代种植。

１．３　ＤＮＡ提取和ＰＣＲ扩增
在移栽定苗后的分蘖盛期，按田间材料、行、株编号，采集

各单株的幼嫩叶片，同时采集亲本叶片，用于提取总 ＤＮＡ。
ＤＮＡ的提取采用Ｄｅｌｌａｐｏｒｔａ等提出的十六烷基三甲基溴化铵

（ＣＴＡＢ）提取方法［１７］。

ＰＣＲ反应体系：采用 １０μＬ体系，含有 １μＬＤＮＡ
（２０ｎｇ／μＬ），各 ０．５μＬ正反向引物（１０μｍｏｌ／Ｌ），０．２μＬ
ｄＮＴＰｓ（２．５ｍｍｏｌ／Ｌ），１μＬ１０×Ｂｕｆｆｅｒ（含Ｍｇ２＋），０．１μＬＴａｑ
聚合酶（２．５Ｕ／μＬ），６．７μＬｄｄＨ２Ｏ。ＰＣＲ扩增程序：９５℃
５ｍｉｎ；９５℃ ４０ｓ，５５℃ ４０ｓ，７２℃ ４０ｓ，３２个循环；７２℃
１０ｍｉｎ；１０℃保存。ＰＣＲ产物采用聚丙烯酰胺凝胶电泳
（ＰＡＧＥ）进行检测，银染显色，读带，用数码相机拍照并记录
试验结果。

１．４　简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ，简称 ＳＳＲ）的引
物筛选和ＩｎＤｅｌ标记开发

ＳＳＲ标记和ＩｎＤｅｌ标记是群体遗传作图的标记。ＳＳＲ标
记都是公开的引物（详见 Ｇｒａｍｅｎｅ网站）。ＩｎＤｅｌ标记的设计
依据日本晴与９３－１１水稻基因组序列同一座位上插入和缺
失碱基的差异，采用 Ｐｒｉｍｅｒ５软件或通过 ＲｉｃｅＶａｒＭａｐ
（ｈｔｔｐ：／／ｒｉｃｅｖａｒｍａｐ．ｎｃｐｇｒ．ｃｎ／）在网上设计引物，经 ＮＣＢＩ（美
国国立生物技术信息中心）网站（ｈｔｔｐ：／／ｂｌａｓｔ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．
ｇｏｖ／）验证引物序列在水稻基因组中的唯一性。标记的物理
位置参照日本晴基因组序列。ＳＳＲ引物和 ＩｎＤｅｌ引物均由南
京擎科生物科技有限公司合成。涉及ＱＴＬ位点的ＩｎＤｅｌ标记
引物序列见表１。

表１　新开发的ＩｎＤｅｌ标记

引物名称 染色体编号
正向引物

（５′→３′）
反向引物

（５′→３′）
位置

Ａ８３ ７ ＴＡＡＣＴＴＣＣＴＧＧＣＴＴＣＣＴＧＣＡ ＴＧＧＧＧＡＡＣＡＡＣＴＡＴＣＣＴＧＡＣＡ １３６９０１９５
Ａ８５ ７ ＡＣＴＣＡＡＧＡＴＣＴＧＧＣＴＧＧＡＣＣ ＴＧＧＧＴＧＴＡＣＴＣＴＴＴＣＣＡＡＧＣＴ １４０９２７１５
Ａ２８ ７ ＡＡＣＣＴＧＴＧＣＴＴＣＧＴＣＣＴＡＴ ＣＡＴＴＴＴＧＡＴＴＴＣＡＣＡＴＴＣＧＴ １４３５２１３９
Ｗ４５ ６ ＡＴＴＴＣＡＡＧＴＴＴＴＣＡＡＣＣＣＡＣ ＴＡＴＴＡＴＴＡＧＣＣＣＧＡＡＡＧＧＡＧ ６２９０２８９
Ｙ４８ ６ ＡＡＡＣＡＡＣＴＣＣＴＴＴＣＴＴＡＴＣ ＧＡＡＣＧＧＴＴＡＡＡＣＡＴＡＴＴＧ １０９７８９５４
Ａ１０５ ２ ＡＣＴＣＧＣＣＡＡＴＴＣＧＴＣＡＡＴＣＧ ＧＧＣＣＴＡＡＣＡＡＡＣＡＣＡＴＴＧＧＣ ２９７７４１３２

１．５　ＱＴＬ分析
用ＳＳＲ引物和ＩｎＤｅｌ引物对亲本宝大粒与矮格拉的多态

性进行筛选，选取具有多态性且条带清晰、易于区分的引物作

为候选引物，用于后续使用。用 ＮＣＢＩ的 Ｐｒｉｍｅｒ－ＢＬＡＳＴ对
候选引物进行物理距离查询。然后对候选引物进行表型和标

记基因型关联分析，并根据分子标记所显示的基因型，结合群

体表型，采用软件ＱＴＬＩｃｉＭａｐｐｉｎｇ３．３０的Ｍａｐｐｉｎｇ和Ｂｉｐｐｉｎｇ
功能进行遗传连锁图谱的构建和 ＱＴＬ定位。采用完备加性
区间的方法，以ＬＯＤ值（表示连锁可能性的大小）＞３．０作为
ＱＴＬ存在的阈值，运算１０００次。

２　结果与分析

２．１　穗型性状表型的鉴定
亲本宝大粒（ＢＤＬ）和矮格拉（ＡＧＬ）的穗型差异极大（图

１－Ａ、图 １－Ｂ）。宝大粒是一个大穗型品种，其穗长为
（２９．３±３．７）ｃｍ，一次枝梗数为（１５．３±０．９）个，二次枝梗数
多达（４０．３±３．７）个，每穗颖花数为（２３０．４±９．６）粒，结实率
为（７８．０±２．０）％。相反，矮格拉是一个小穗型品种，其穗长
仅为（１４．２±１．２）ｃｍ，一次枝梗数为（５．８±０．８）个，二次枝
梗数为（４．７±１．０）个，每穗颖花数为（４０．２±３．７）粒，结实率
为（９１．１±１．０）％。由图１－Ｃ、表２可以看出，Ｆ２群体的穗

部性状中，穗长、一次枝梗数、二次枝梗数、每穗颖花数和结实

率在Ｆ２群体的变异幅度分别为１３．７～３９．１ｃｍ，０．７～１８．７
个，１７～５１．０个，３６．２～２７０．７粒，２．７０％～９８．４６％，说明这
５个性状在 Ｆ２群体中分离明显，但均呈正态连续分布（图
２），符合典型的数量性状特征。

２．２　穗型相关性状的ＱＴＬ分析
利用１３００对ＳＳＲ引物和 ＩｎＤｅｌ引物在亲本宝大粒与矮

格拉之间筛选多态性标记，筛选出共显性标记１５０个，多态率

—０６— 江苏农业科学　２０１９年第４７卷第１３期



表２　亲本宝大粒和矮格拉及Ｆ２群体的穗型性状统计结果

群体 类别
穗长

（ｃｍ）
一次枝梗数

（个）

二次枝梗数

（个）

每穗颖花数

（粒）

亲本　 宝大粒 ２９．３±３．７ １５．３±０．９ ４０．３±３．７ ２３０．４±９．６
矮格拉 １４．２±１．２ ５．８±０．８ ４．７±１．０ ４０．２±３．７

Ｆ２群体 最小值 １３．７ ０．７ １．７ ３６．２
最大值 ３９．１ １８．７ ５１．０ ２７０．７
均值　 ２６．０９ １０．９０ ２２．７０ １２８．８０
标准差 ５．１３ ２．９７ ９．６９ ４８．５０
方差　 ２５．４ １８．０ ４９．３ ２３４．５
峰度　 －０．１４ ０．０３ ０．４８ ０．４４
斜度　 －０．５９ ０．１８ ０．０９ －０．１６

仅为１１．５％。从中挑选出均匀覆盖水稻全基因组的９０个标
记，用于鉴定Ｆ２群体（１８２株）的基因型，构建连锁图，分析穗
型相关的５个性状的ＱＴＬｓ。
　　ＱＴＬ分析结果显示，共检测到穗长（ＰＬ）、一次枝梗数
（ＮＰＢ）、二次枝梗数（ＮＳＢ）、穗粒数（ＳＮＰ）和结实率（ＳＳＲ）５
个穗型性状的６个 ＱＴＬｓ（表３）。二次枝梗数 ＱＴＬｑＮＳＢ７和
一次枝梗数 ＱＴＬｑＮＰＢ７定位于第７染色体的 ＲＭ５４２～Ａ８３
区间，ＬＯＤ值分别为 １０．８４和 ５．０３，表型贡献率分别为
３０７４％和１２．３４％，并且在其相邻的Ａ８５～Ａ２８和Ａ８３～Ａ８５
区间分别检测到每穗颍花粒数ＱＴＬｑＳＮＰ７和穗长ＱＴＬｑＰＬ７，
ＬＯＤ值分别为５．３１和４．１２，表型贡献率分别为１４．８０％和
１１．８２％。即在ＲＭ５４２和 Ａ２８之间约１Ｍｂ的物理区间内检
测到这４个与穗型相关的 ＱＴＬｓ，均表现出正向加性效应，即
增效位点来自同一个亲本宝大粒。这一结果与表型间高度相

关的结果（表４）吻合，说明该区间存在紧密连锁或一因多效
的穗型性状ＱＴＬ。

此外，在第 ２染色体的 ＩｎＤｅｌ标记 Ａ１０５和 ＳＲＲ标记

ＲＭ１４００１之间检测到１个穗长ＱＴＬｑＰＬ２，ＬＯＤ值为３．７６，解
释了９．１２％的表型变异。在第６染色体的 Ｗ４５和 Ｙ４８之间
检测到影响结实率的ＱＴＬｑＳＳＲ６。
２．３　ｑＮＳＢ７位点的验证

鉴于ｑＮＳＢ７有较大的ＬＯＤ值和表型贡献率，且该区间存
在其他３个相邻穗部性状ＱＴＬｓ，因此将其作为目标ＱＴＬ作进
一步研究。为了避免背景不一致而影响表型鉴定的可靠性，

笔者从Ｆ２代开始连续利用连锁标记选择杂合体自交，建立１
个由１５１个植株组成的 Ｆ４分离家系（编号为１７－６５０３的家
系），对Ｆ２定位结果进行验证。ＱＴＬ分析显示，ｑＮＳＢ７仍位于
ＲＭ５４２和Ａ８３标记之间，ＬＯＤ值为９．８４，解释了３０．７４％的
表型变异。并且，其他３个穗型 ＱＴＬｓｑＳＮＰ７、ｑＮＰＢ７和 ｑＰＬ７
都聚集在这个区间，解释了１７．２％ ～２４．６％的表型变异（表
５）。因此认为，ｑＮＳＢ７在不同世代间可以重演，能稳定遗传。

以ＲＭ５４２标记为参照，分析该家系不同基因型的二次枝
梗数、每穗颖花数、一次枝梗数和穗长的数量分布。二次枝梗

数呈正态分布，矮格拉纯合基因型的二次枝梗数分布在１．０～
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表３　Ｆ２群体穗型性状的ＱＴＬ定位

基因位点 染色体编号 左标记 右标记 ＬＯＤ值 贡献率（％） 加性效应 显性效应

ｑＰＬ７ ７ Ａ８３ Ａ８５ ４．１２ １１．８２ ２．１４ ０．３６
ｑＳＮＰ７ ７ Ａ８５ Ａ２８ ５．３１ １４．８０ ２０．９０ ４．４４
ｑＮＰＢ７ ７ ＲＭ５４２ Ａ８３ ５．０３ １２．３４ １．２９ ０．１４
ｑＮＳＢ７ ７ ＲＭ５４２ Ａ８３ １０．８４ ３０．７４ ６．６３ ２．０３
ｑＳＳＲ６ ６ Ｗ４５ Ｙ４８ ４．３４ １１．２６ －０．０３ －０．１８
ｑＰＬ２ ２ Ａ１０５ ＲＭ１４００１ ３．７６ ９．１２ １．３９ －０．８０

表４　穗型性状相关分析

性状
相关系数

穗长 一次枝梗数 二次枝梗数 每穗颖花数

一次枝梗数 ０．５０４

二次枝梗数 ０．６６６ ０．６２１

每穗颍花数 ０．６８８ ０．６３１ ０．８８５

结实率　　 －０．０３５ －０．０１３ －０．０９９ －０．０３３

　　注：、分别表示显著（Ｐ＜０．０５）、极显著相关（Ｐ＜０．０１）。

２２．０个范围内，其平均值为（１１．４５±５．４４）个；宝大粒纯合基
因型分布在７．３～３６．０个范围内，平均值为（２１．６１±７．５５）

个；而杂合体的平均值为（１８．４５±８．４４）个，分布范围覆盖了
双亲基因型范围，说明ｑＮＳＢ７是１个半显性 ＱＴＬ（图３）。每
穗颖花数呈相似的分布特征，矮格拉纯合基因型分布在

３４．０～１３６．５粒范围内，平均值为（８９．９５±２８．０１）粒；宝大粒
纯合型分布在６６．０～１８１．７粒范围内，其平均值为（１２４．１８±
３０．１５）粒；杂合体的平均值为（１１０．１０±３９．２６）粒，分布范围
覆盖了双亲基因型。一次枝梗数、穗长的分布特征类似于上

述性状。因此可以确认 ｑＮＳＢ７的定位区间。由于２种纯合
型的表型值相互重叠，难以从个体表型值定性判断基因型。

尽管在这１５１个植株中有５个重组型个体，但是仍需要后代
群体的平均表型值和变异度来确定基因型。

表５　穗型性状ＱＴＬ在Ｆ４分离家系中的验证

基因名称 染色体编号 左标记 右标记 ＬＯＤ值 贡献率（％） 加性效应 显性效应

ｑＰＬ７ ７ ＲＭ５４２ Ａ８３ ６．６８ １８．０２ ２．１４ ０．３６
ｑＳＮＰ７ ７ ＲＭ５４２ Ａ８３ ９．６４ ２４．６１ ２０．９０ ４．４４
ｑＮＰＢ７ ７ ＲＭ５４２ Ａ８３ ６．３１ １７．１５ １．２９ ０．１４
ｑＮＳＢ７ ７ ＲＭ５４２ Ａ８３ ９．８４ ３０．７４ ６．６３ ２．０３

３　讨论

每穗颍花数（或穗粒数）是决定产量的重要因素，相关的

遗传研究已有大量报道，有的ＱＴＬｓ已经得到克隆。在第７染
色体上，有关穗型性状的 ＱＴＬ精细定位或克隆已有数个报
道。Ｘｕｅ等利用珍籼９７和明恢６３构建的Ｆ２∶３和重组自交系
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群体（ＲＩＬ）将Ｇｈｄ７定位于第７染色体上，这是一个同时控制
水稻每穗粒数、株高和抽穗期３个性状的主效基因，并且已经
得到克隆（ＬＯＣ＿Ｏｓ０７ｇ１５７７０）［１８］。Ｔｉａｎ等在第７染色体上定
位到影响每穗粒数的 ＱＴＬ－ｇｐａ７，同时在这个区域中还检测
到影响穗长、一次枝梗数、二次枝梗数、一次枝梗总粒数和二

次枝梗总粒数的ＱＴＬｓ，暗示 ｇｐａ７具有一因多效性［１９］。该区

间内 有 ５个 候 选 基 因，即 ＬＯＣ＿Ｏｓ０７ｇ０５８７０～ＬＯＣ＿
Ｏｓ０７ｇ０５９１０。Ｘｉｎｇ等在重组自交系中定位到１个位于第７染
色体着丝粒附近的控制穗粒数的ＱＴＬｑＳＰＰ７，即标记ＲＭ３８５９
（８９１０３８５ｂｐ）和Ｃ３９（９０１２７８５ｂｐ）之间［２０］，该ＱＴＬ还影响
单株产量、千粒质量、单株分蘖数和结实率。Ｗａｎｇ等基于
２５２２个可靠的 ＳＮＰｓ，将１个控制二次枝梗数的 ＱＴＬｑＳＢＮ７
定位到第 ７染色体长臂的远端区域，即标记 ＳＮＰ２７８８
（２７８８９１９０ｂｐ）和 ＳＮＰ２８４９（２８４９０６０３ｂｐ）之间［２１］。本研

究将１个同时影响每穗颖花数、二次枝梗数、一次枝梗数和穗
长的ＱＴＬ定位到第７染色体 ＳＳＲ标记 ＲＭ５４２和 ＩｎＤｅｌ标记
Ａ８３之间３１０ｋｂ物理区间，其物理位置在１３３７３～１３６９０ｋｂ
间。该区间与他人定位的ＱＴＬ区间或克隆基因没有重叠，说
明ｑＮＳＢ７是１个新的控制穗型的一因多效 ＱＴＬ，也反映了第
７染色体集聚了许多影响穗型的ＱＴＬｓ。

ＱＴＬ精细定位与克隆是需要长期坚持的复杂过程，除了
环境控制外，更重要的是遗传背景需相对稳定一致，以减少背

景干扰。由于前景ＱＴＬ在另一个亲本的背景下显示出来，因
此连续回交是通用的方法，大多数 ＱＴＬ精细定位采用连续回
交构建定向背景的ＮＩＬ－Ｆ２群体［８－９，１９］。也有的采用不饱和

回交后连续自交，构建ＢＩＬ－Ｆ２，或连续自交构建 ＲＩＬ－Ｆ２群
体进行精细定位［１８］。本研究在定位过程中，采用连续自交，

构建剩余杂合体Ｆ２群体进行定位，但是从 Ｆ４群体的表型来
看，纯合基因型的群体尚有较大变异度，说明还存在背景干

扰。笔者将进一步通过自交获得高世代的剩余杂合体，构建

定位群体，结合后代群体水平的表型数据定性判断基因型，可

以准确克隆ｑＮＳＢ７。
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Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ，２０１５，１６９（３）：２１５２－２１６５．
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