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　　摘要：为了培育花粉量大、恢复力强、配合力高、农艺性状优异的杂交粳稻恢复系，并为建立高产优质抗逆杂交粳
稻育种体系提供核心亲本资源，利用“籼粳架桥”方法，筛选遗传背景差异较大的种质材料进行杂交，从而导入籼稻遗

传成分，对不同亚种以及不同生态型中的有利基因进行重组，利用广亲和基因（Ｓ５－ｎ）和育性恢复基因（Ｒｆ１ａ）分子标
记对２００份水稻恢复系材料进行ＰＣＲ扩增检测，同时结合表型性状进行综合评价，系统考察播始历期、株高、单株有
效穗数、穗长、每穗着粒数、每穗实粒数、千粒重、每穗着粒密度以及结实率等关键农艺性状。结果表明，在２００份材料
中，有８０份同时含有广亲和基因（Ｓ５－ｎ）和育性恢复基因（Ｒｆ１ａ），综合农艺性状分析，最终筛选出产量高（单株实粒
重＞４６ｇ）、结实率高（＞８０．０％）以及含有目标基因的新恢复系材料７份，可作为杂交组合的父本资源。通过建立分
子标记－表型性状综合评价体系可显著提升恢复系选育效率，为杂交粳稻恢复系新品系的选育及亲本组配提供较好
的遗传信息，为培育广适性杂交粳稻新品种提供优良的种质资源。
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　　在全球的粮食体系中，水稻生产占据着极为关
键的地位，超过半数的世界人口以此为主要食物。

我国既是水稻生产大国，也是消费大国，水稻生产

对于我国粮食安全至关重要，必须始终确保中国人

的饭碗稳稳地端在自己手中［１］。然而，在耕地资源

趋紧与消费需求升级的双重压力下，水稻育种亟需向

优质高效方向转型。根据国家统计局发布的数据，

２０２４年全国稻谷播种面积约２９００万ｈｍ２，总产量达
２０７５３．５万ｔ［２］，占全年粮食总产量的１／３。

在农业产业升级与乡村全面振兴计划的双重

驱动下，我国稻作生产体系正经历深刻转型。品种

改良方向已由单纯追求高产转向品质优化、稳产保

障与资源效率协同提升的新范式。育种实践表明，

杂交稻的遗传优势主要源自亲本材料的遗传互补，

特别是恢复系与不育系的协同效应［３］。然而，不育

系创制周期漫长且技术要求严苛，聚焦于培育具有

多重抗逆特性与高配合力的恢复系材料成为突破

杂种优势利用瓶颈的关键着力点。

在杂交稻遗传改良体系中，恢复系是多种优良

品质性状的载体，直接影响三系配套系统的育种效

能。杂交稻育性恢复能力受复杂的多基因互作网

络调控，涉及主效基因与微效数量性状基因座

（ＱＴＬ）的级联互作，这种遗传网络不仅受制于基因
座间的显隐关系，也与表观修饰及环境因子的动态

响应密切关联［４－５］。近年来，杂交稻育种技术不断

发展，对兼具抗病性强、品质优异及配合力高的新

型恢复性材料的需求日益迫切，这已成为突破优质

杂交稻研发瓶颈的关键环节。

恢复基因（ｆｅｒｔｉｌｉｔｙｒｅｓｔｏｒｅｒｇｅｎｅ，Ｒｆ）是调控包台
型细胞质雄性不育恢复系育性恢复能力的主效基

因，相较于籼稻，粳稻种质资源中具有强效育性恢

复基因（Ｒｆ）的材料较少，育种者通过籼粳亚种间杂
交实施基因引入，然而种间杂交引发的遗传重组常

导致后代群体性状分离显著、遗传稳定性不足，特

别是恢复基因渗入效率低等难题［６－７］。随着分子育

种技术的发展，目前已建立起基于Ｒｆ基因连锁标记
的筛选体系，通过共显性标记追踪技术显著提升基

因型鉴定效率。以生产应用较广的包台型细胞质
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雄性不育系（ｂｏｒｏⅡ ｔｙｐｅｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｅ
ｌｉｎｅｓ，ＣＭＳ－ＢＴ）为例，其育性恢复特性由单显性核
基因调控［８－９］，这为建立分子设计育种技术体系提

供了理想模型，推动恢复系创制从经验育种向精准

定向改良转型。

广亲和种质资源的开发和利用有效突破了籼

粳亚种杂交的生殖隔离屏障，显著改善了杂交后代

的育性水平［７］。研究显示，广亲和性的遗传基础是

由Ｓ５位点的等位变异造成的，在该基因座上存在
Ｓ５－ｎ（广亲和型）、Ｓ５－ｊ（粳型）与 Ｓ５－ｉ（籼型）等
３类复等位基因，其组合模式对杂种育性表现起着
决定性作用，若基因型为Ｓ５－ｉ／Ｓ５－ｊ，带有Ｓ５－ｊ的
雌配子会出现程序性败育；含有 Ｓ５－ｎ的杂合型
（Ｓ５－ｎ／Ｓ５－ｉ或者 Ｓ５－ｎ／Ｓ５－ｊ）却能够让育性保
持正常，这种配子体选择机制使得 Ｓ５－ｎ成为介导
籼粳生殖兼容性的关键遗传元件；除 Ｓ５外，基因组
中Ｓ１－Ｓ４４、Ｓａ－Ｓｅ等多个基因／ＱＴＬ网络协同调控
亚种间杂种不育，但Ｓ５通过调控胚囊发育过程发挥
关键作用［１０－１２］。Ｇｕｏ等通过分子设计育种技术，在

籼稻遗传背景中系统置换 Ｓｂ、Ｓｃ、Ｓｄ、Ｓｅ、Ｓ５基因座
的等位基因，将原始Ｓ－ｉ型改造为Ｓ－ｎ型，成功创
制出具有广谱亲和特性的工程材料，该种质与籼、

粳测验种杂交时，Ｆ１代小孢子育性恢复至 ８５％以
上，结实率提升至（７８．６±３．２）％，充分证实多基因
协同改造方法切实有效［１３］。

１　材料与方法

１．１　试验材料
试验材料为新乡市农业科学院水稻研究所引

进的水稻恢复系种质资源以及在河南新乡和海南

经过多年系谱法选育已至稳定的水稻恢复系后代

材料（表１）。水稻种子在播种前使用咪鲜胺药物稀
释液浸泡２～３ｄ，于２０２４年５月初播种于新乡市农
业科学院试验基地，在秧龄达４叶１心期（秧龄４０ｄ）
时进行单苗移栽，株行距为１６ｃｍ×２５ｃｍ，每份材料
按５行×１０株种植，小区群体规模为５０株／个，设置
３次生物学重复。在试验区四周种植宽度统一的保
护行，田间水肥管理等栽培措施与大田一致。

表１　２０２４年２００份水稻恢复系材料来源

编号 材料名称 编号 材料名称 编号 材料名称

Ｒ１ ＪＸ２０ Ｒ２１ １８Ｓ１４２ Ｒ４９～Ｒ５４ （１４ＢＲ９９／／ＪＲ３／津稻８８Ｒ）－１－６

Ｒ２ 津稻８８Ｒ Ｒ２２ 长恢１号 Ｒ５５ （ＪＲ３／津稻８８Ｒ／／Ｆ１８）－１

Ｒ３ ＪＸＲ４２ Ｒ２３ Ｆ４８ Ｒ５６ （ＪＲ３／津稻８８Ｒ／／Ｆ１８）－２

Ｒ４ ＪＸＲ４７ Ｒ２４ 明恢６３ Ｒ５７ ２１Ｒ３／２７２／／粳稻２１

Ｒ５ ＪＲ３－１ Ｒ２５ 桂恢１５６１ Ｒ５８ （籼Ｒ／２１Ｒ５）－１

Ｒ６ ＪＲ３－２ Ｒ２６ （ＪＲ３／津稻８８Ｒ）－１ Ｒ５９ （籼Ｒ／２１Ｒ５）－２

Ｒ７ ＪＲ３－３ Ｒ２７ （ＪＲ３／津稻８８Ｒ）－２ Ｒ６０ （籼Ｒ／２１Ｒ５）－３

Ｒ８ ＪＸＲ６３ Ｒ２８ （ＪＲ３／津稻８８Ｒ）－３ Ｒ６１－Ｒ７５ （籼Ｒ／／京稻７号／ＪＲ３）－１－１５

Ｒ９ 新恢１８Ｐ０１２ Ｒ２９－Ｒ３７ （津稻８８Ｒ／ＪＲ３）－１－９ Ｒ７６－Ｒ９３ （１４ＢＲ９９／／ＪＲ３／津稻８８Ｒ）－１－１８

Ｒ１０ 中恢７２１７ Ｒ３８ （ＪＲ３／津稻８８Ｒ）－４ Ｒ９４－Ｒ１００ （１４ＢＲ９９／ＨＲ４８－１）－１－７

Ｒ１１ ＳＡＡＳ－１５ Ｒ３９ （ＪＲ３／津稻８８Ｒ）－５ Ｒ１０１－Ｒ１１０ （９３１１／Ｘａ２３／／２１Ｒ３）－１－１０

Ｒ１２ 新恢１８Ｆ０５９ Ｒ４０ （ＪＲ３／京稻７号Ｒ）－１ Ｒ１１１ （２１Ｒ３／２７２／／粳稻２１）－１

Ｒ１３ 旱恢３０２５ Ｒ４１ （ＪＲ３／京稻７号Ｒ）－２ Ｒ１１２ （２１Ｒ３／２７２／／粳稻２１）－２

Ｒ１４ Ｒ８２０９ Ｒ４２ ＪＲ３选－１ Ｒ１１３ （２１Ｒ３／２７２／／粳稻２１）－３

Ｒ１５ Ｒ８２０９中选 Ｒ４３ ＪＲ３选－２ Ｒ１１４－Ｒ１４３ （２１Ｒ３／２７２／／籼Ｒ）－１－３０

Ｒ１６ １４ＢＲ９８ Ｒ４４ （盐丰４７／ＪＲ３）－１ Ｒ１４４－Ｒ１６６ （津稻８８Ｒ／ＪＲ３）－１０－３２

Ｒ１７ Ｆ１８ Ｒ４５ （盐丰４７／ＪＲ３）－２ Ｒ１６７－Ｒ１９０ （ＪＲ３／津稻８８Ｒ）－６－２９

Ｒ１８ １４ＢＲ９９ Ｒ４６ （１４ＢＲ９９／ＪＸＲ４２）－１ Ｒ１９１ （ＪＲ３／京稻７号Ｒ）－３

Ｒ１９ １８Ｓ１１ Ｒ４７ （１４ＢＲ９９／ＪＸＲ４２）－２ Ｒ１９２－Ｒ２００ ＪＲ３选－３－１１

Ｒ２０ ＳＡＡＳ－２ Ｒ４８ （１４ＢＲ９９／ＪＸＲ４２）－３

１．２　水稻叶片ＤＮＡ的提取
在水稻分蘖期至拔节初期，采集植株顶部新展

开叶片，分别装在小号自封袋中，放入加有冰袋的

冻存盒中暂时存储，随后存放于 －８０℃超低温冰箱
中。将叶片组织在液氮中充分研磨后，采用十六烷

基三甲基溴化铵（ＣＴＡＢ）法提取ＤＮＡ。
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１．３　ＳＳＲ引物
利用Ｒｆ１ａ、Ｓ５－ｎ位点的简单重复序列（ＳＳＲ）

功能性分子标记检测材料的恢复性和广亲和性，引

物（表２）由生工生物工程（上海）股份有限公司合
成。Ｒｆ１ａ位点的引物对有恢复基因 Ｒｆ１ａ的材料

ＤＮＡ，能够扩增出１１４５ｂｐ的片段，而对不带 Ｒｆ１ａ
的材料ＤＮＡ扩增出５７１ｂｐ片段；Ｓ５－ｎ位点引物对
广亲和基因型能够扩增出４４１ｂｐ的片段，而对非亲
和型扩增出５７７ｂｐ的片段。

表２　分子标记引物信息

基因 引物名称 引物序列（５′→３′）
含相应基因扩增的片段长度（ｂｐ）／
不含相应基因扩增的片段长度（ｂｐ）

退火温度

（℃） 参考文献

Ｓ５－ｎ Ｓ５－ｎ Ｆ：ＡＴＣＡＡＣＣＣＡＴＴＴＣＣＴＴＴＣＣＴ；
Ｒ：ＡＴＡＣＧＣＴＣＧＡＴＣＧＧＡＴＴＡＡＣ ４４１／５７７ ５５ ［１４］

Ｒｆ１ａ Ｒｆ１ａ Ｆ：ＣＴＧＡＴＧＡＴＣＧＡＧＧＡＧＧＡＧＧＴＡ；
Ｒ：ＴＡＡＣＧＣＧＴＣＴＴＣＣＡＴＣＣＴＡＣＴ １１４５／５７１ ５５ ［１５］

１．４　ＰＣＲ扩增
配制１０μＬ的 ＰＣＲ扩增体系：２×Ｔａｑｍｉｘ酶

５μＬ，左右引物各０．５μＬ，ＤＮＡ１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ３μＬ。
ＰＣＲ反应条件：９４℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性 ３０ｓ，
５５℃退火４０ｓ，７２℃延伸４５ｓ，３４个循环；７２℃延
伸１０ｍｉｎ，最后在 ４℃停止。ＰＣＲ扩增完成后取
５μＬ产物，在浓度为 １．０％的琼脂糖凝胶上于
１８０Ｖ下电泳３０ｍｉｎ后，用凝胶成像仪拍照记录，将
基因型条带信息记录在Ｅｘｃｅｌ中。
１．５　农艺性状考察

播种后，调查水稻始穗期（群体中有１０％抽穗，
计算播始历期）；待穗部完全抽出高度不再显著变

化时，测定株高（主茎高度，地面茎基部至穗顶）、单

株有效穗数（有效分蘖数≥１０个／穗），重复３次，计

算平均值；收获后，每份材料选取３株进行风干、脱
粒、谷粒风净、称重，考察穗长、每穗着粒数、每穗实

粒数、千粒重、每穗平均着粒密度、结实率等性状。

１．６　数据处理与分析
数据采集均采用３点取样法，利用 ＳＰＳＳ２６．０

进行数据统计与方差分析。

２　结果与分析

２．１　恢复基因（Ｒｆ１ａ）检测
对２００份引进的恢复系材料和杂交后代进行恢

复基因检测和分析，共筛选出１７３份含有恢复基因
的材料，部分电泳结果见图１。
２．２　广亲和基因（Ｓ５－ｎ）检测

对２００份引进的恢复系材料和杂交后代进行广
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亲和基因检测和分析，部分电泳结果见图２。通过
分子标记检测，共筛选出８０份含有广亲和基因和恢

复基因的材料（表３）。

表３　８０份含有恢复基因（Ｒｆ１ａ）和广亲和基因（Ｓ５－ｎ）

的恢复系材料

２０２４年编号 材料来源

Ｒ５ ＪＲ３－１

Ｒ６ ＪＲ３－２

Ｒ７ ＪＲ３－３

Ｒ８ ＪＸＲ６３

Ｒ１６ １４ＢＲ９８

Ｒ１７ Ｆ１８

Ｒ１８ １４ＢＲ９９

Ｒ２３ Ｆ４８

Ｒ２６ ＪＲ３／津稻８８Ｒ

Ｒ２７ ＪＲ３／津稻８８Ｒ

Ｒ２９～Ｒ３７ 津稻８８Ｒ／ＪＲ３

Ｒ３８ ＪＲ３／津稻８８Ｒ

Ｒ３９ ＪＲ３／津稻８８Ｒ

Ｒ４０ ＪＲ３／京稻７号Ｒ

Ｒ４１ ＪＲ３／京稻７号Ｒ

Ｒ４９～Ｒ５３ １４ＢＲ９９／／ＪＲ３／津稻８８Ｒ

Ｒ５５ ＪＲ３／津稻８８Ｒ／／Ｆ１８

Ｒ６４ 籼Ｒ／／京稻７号／ＪＲ３

Ｒ７６～Ｒ９３ １４ＢＲ９９／／ＪＲ３／津稻８８Ｒ

Ｒ１０３ ９３１１／Ｘａ２３／／２１Ｒ３早

Ｒ１０８～Ｒ１１０ ９３１１／Ｘａ２３／／２１Ｒ３早

Ｒ１２０ ２１Ｒ３／２７２／／籼Ｒ

Ｒ１４５～Ｒ１５５ 津稻８８Ｒ／ＪＲ３

Ｒ１５７～Ｒ１６６ 津稻８８Ｒ／ＪＲ３

Ｒ１９０ （ＪＲ３／津稻８８Ｒ）－１０

Ｒ１９１ （ＪＲ３／京稻７号Ｒ）－３

Ｒ１９５ ＪＲ３选

Ｒ１９７～Ｒ１９９ ＪＲ３选

２．３　农艺性状分析
在经过恢复基因、广亲和基因分子标记辅助选

择以及结合田间表现，淘汰田间表现差的材料后，选

取４６份恢复系材料，进行农艺性状考察和室内考种。
　　由表４可知，４６份材料的播始历期变幅为９１～
１０８ｄ，平均值为 ９８．４ｄ，最大的是 Ｒ２３，最小的是
Ｒ２９、Ｒ３４，播始历期小于９６．５ｄ的占３６．９６％。株
高的变化范围为 ９２．６７～１３７．５３ｃｍ，平均值为
１１２１ｃｍ，其中有１１份材料高于１２０．０ｃｍ，有２３份
低于１１０．０ｃｍ。单株有效穗数的变幅为 ６．３３～
１３．００个，平均值为９．３个，超过或等于１０．０个的材
料占 ３２６１％。穗长差异较大，变幅为 １７．１７～
３２．０５ｃｍ，平均值为２５．５ｃｍ，其中８９．１３％的材料
超过 ２２．０ｃｍ。千粒重的变幅为１５．９６～２４．５４ｇ，
平均值为 １９．７ｇ，有 １５份材料超过 ２０ｇ，占比为
３２６１％，千粒重最大的是 Ｒ７，最小的是 Ｒ４１。每穗
着粒数的变幅为 １３１．７５～３８１．１７粒，平均值为
２２７．０粒，小于 １８０粒的材料有 ９份，占比为
１９５７％，超过２３０粒的有１９份，占比为 ４１．３０％。
每穗实粒数的变幅为１０８．２２～３０１．５０粒，平均值为
１８６．９粒，超过１７３粒的占６３．０４％，最多的是 Ｒ８２。
每穗着粒密度的变幅为 ５４７～１４．１６粒／ｃｍ，平均
值８．９粒／ｃｍ，大于８．５粒／ｃｍ的材料占４７８３％。
结实率的变幅为 ７０．５２％ ～９２６８％，平均值为
８２５％，其中结实率超过８５％的材料有１３份，最大
的是Ｒ２７，最小的是Ｒ５３。
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表４　农艺性状调查结果

编号
播始历期

（ｄ）
株高

（ｃｍ）
单株有效穗数

（个）

穗长

（ｃｍ）
每穗着粒数

（粒）

每穗实粒数

（粒）

千粒重

（ｇ）
每穗着粒密度

（粒／ｃｍ）
结实率

（％）
单株实粒重

（ｇ）

Ｒ５ ９２ ９９．５０ １０．３３ ２５．８５ ２２６．１７ １９１．６７ １９．８１ ８．７５ ８４．７５ ２３．２８
Ｒ７ １０５ １０８．３０ ７．６７ １７．１７ １４２．４０ １１２．００ ２４．５４ ８．２９ ７８．６５ ２７．５９
Ｒ８ １０５ ９８．４７ ９．００ ２４．１０ １３１．７５ １１９．５０ ２２．６０ ５．４７ ９０．７０ ２０．４５
Ｒ１６ １０２ １０６．０３ ９．３３ ２２．９０ ２２３．００ １８４．００ ２２．２５ ９．７４ ８２．５１ １９．４１
Ｒ１７ １０４ １０８．７７ ６．３３ ２３．５８ ３２１．６７ ２７４．００ ２０．５４ １３．６４ ８５．１８ ２６．９３
Ｒ１８ １０２ １０１．９３ ６．３３ ２３．２０ ２６５．１７ ２１０．６７ １９．８０ １１．４３ ７９．４５ ２４．８０
Ｒ２３ １０８ ９８．３３ ９．３３ ２０．０６ １９６．８８ １７２．７５ ２１．３７ ９．８１ ８７．７５ ３４．５３
Ｒ２６ ９７ １０９．１７ １０．６７ ２５．９３ ２０５．７８ １７９．１１ １８．６３ ７．９３ ８７．０４ ３０．１８
Ｒ２７ ９４ １０６．８０ ９．６７ ２９．１２ １７７．５０ １６４．５０ １９．７０ ６．１０ ９２．６８ １８．９７
Ｒ２９ ９１ １０９．９０ ８．００ ２３．０９ ２０６．８８ １８２．７５ １８．０３ ８．９６ ８８．３４ ２５．４５
Ｒ３０ ９２ ９３．０３ １１．００ ２４．００ １８９．７５ １７４．００ １８．６９ ７．９１ ９１．７０ ２５．９７
Ｒ３１ ９９ １１５．８７ ９．６７ ２８．８４ ２０５．７３ １８４．７３ １７．５２ ７．１３ ８９．７９ ３５．４０
Ｒ３２ ９２ １０５．０７ ９．３３ ２４．４９ ２０５．２９ １６９．２９ １８．３３ ８．３８ ８２．４６ ２１．１０
Ｒ３３ ９２ １０３．７０ ８．６７ ２５．３４ ２３５．２５ ２０２．５０ １９．５７ ９．２８ ８６．０８ ３１．２９
Ｒ３４ ９１ １０６．４３ ７．６７ ２６．７８ ２６５．５０ ２３５．２５ １８．２９ ９．９２ ８８．６１ ３４．３２
Ｒ３５ １０１ １２２．４０ ８．３３ ２６．５８ １６３．３０ １２４．８０ １８．８０ ６．１４ ７６．４２ ２３．６６
Ｒ３６ １０１ １２０．５３ ９．３３ ２７．８０ ２０７．６７ １５６．００ １９．４８ ７．４７ ７５．１２ １８．９８
Ｒ３７ ９９ １２０．６０ ９．３３ ３１．１２ ２３９．２０ ２０１．００ １７．６９ ７．６９ ８４．０３ ３５．１９
Ｒ３８ ９４ １０２．１０ ７．６７ ３０．２６ ２４２．３８ １９８．２５ １９．２１ ８．０１ ８１．７９ ３０．４２
Ｒ３９ ９４ １０７．６０ ９．００ ２４．３６ ２２５．７５ １８５．１３ １７．４３ ９．２７ ８２．００ ２５．９３
Ｒ４０ ９５ １０８．６７ ８．６７ ２５．８１ ２５２．４４ ２０９．５６ １７．７７ ９．７８ ８３．０１ ３２．８５
Ｒ４１ ９５ ９２．６７ ９．６７ ３０．１３ ２６１．００ １９８．３６ １５．９６ ８．６６ ７６．００ ３４．０３
Ｒ４９ ９７ １００．５３ ９．００ ２０．３４ １５７．１１ １３２．８９ １７．９３ ７．７２ ８４．５８ ２１．４１
Ｒ５０ ９８ １０３．７０ ７．６７ ２０．７４ １７３．１４ １４０．００ １８．４０ ８．３５ ８０．８６ １８．２６
Ｒ５１ ９８ １０７．３３ ８．３３ ２０．３７ １４０．００ １０８．２２ １８．６１ ６．８７ ７７．３０ １８．２２
Ｒ５２ １０２ １０４．１７ ７．６７ ２５．５７ １６４．２２ １３７．７８ １８．７６ ６．４２ ８３．９０ ２３．４３
Ｒ５３ １０２ １２４．１７ １０．００ ２３．９８ ２５５．５６ １８０．２２ ２１．１９ １０．６６ ７０．５２ ３４．４６
Ｒ５５ ９９ １０２．２０ ７．６７ ２５．７６ １７３．３８ １４７．１３ １７．７６ ６．７３ ８４．８６ ２１．１４
Ｒ６４ ９９ １１７．２７ １０．３３ ２６．６４ ２３７．００ １９９．３３ ２１．５１ ８．９０ ８４．１１ ４６．４１
Ｒ７６ ９３ １１５．９３ ８．３３ ２２．５０ ３０１．００ ２６１．６４ １９．６３ １３．３８ ８６．９２ ５５．３８
Ｒ７７ ９７ １２４．８０ １１．６７ ２８．６９ ３２６．５６ ２７２．２２ ２１．５２ １１．３８ ８３．３６ ５３．３６
Ｒ７８ ９４ １１６．９０ １０．００ ２５．８７ ２６７．２０ ２０８．５０ ２２．０３ １０．３３ ７８．０３ ４１．２２
Ｒ７９ １０２ １１３．９３ １１．００ ２４．６８ ３０４．３８ ２２６．５０ １９．８０ １２．３４ ７４．４１ ３５．８０
Ｒ８０ １０７ １３７．５３ １２．３３ ２３．６７ １９４．３３ １６８．６７ １９．９５ ８．２１ ８６．７９ ５０．９０
Ｒ８１ ９９ １１０．９３ １０．３３ ２４．３２ １８４．８３ １３７．５０ ２１．５９ ７．６０ ７４．３９ ４０．６７
Ｒ８２ ９９ １１７．０３ ８．６７ ２８．０２ ３８１．１７ ３０１．５０ １８．３１ １３．６０ ７９．１０ ３２．４４
Ｒ８４ ９５ １２６．９３ ９．００ ２７．６５ ２１６．９０ １７８．３０ ２１．６８ ７．８４ ８２．２０ ３８．７４
Ｒ８５ ９４ １２１．５０ １０．３３ ３０．４９ ２２９．１７ １７６．６７ ２１．４９ ７．５２ ７７．０９ ４５．１７
Ｒ８６ ９６ １１８．３３ １２．３３ ２６．６９ ２０１．６３ １４７．１３ １８．６５ ７．５６ ７２．９７ ２１．９１
Ｒ８７ １０４ １１２．０７ １０．００ ２３．２３ ３２８．８８ ２８１．１３ １９．０７ １４．１６ ８５．４８ ３８．２１
Ｒ８８ １０５ １３１．６７ １３．００ ２３．８４ ２４４．３３ ２０６．３３ １９．５５ １０．２５ ８４．４５ ４８．００
Ｒ８９ ９９ １１９．４７ ８．００ ２５．１３ ２７８．２９ ２２５．４３ １７．８６ １１．０７ ８１．０１ ２７．４４
Ｒ９０ １０５ １２７．８３ ９．３３ ２９．５２ ２１０．７７ １７３．１５ ２０．９２ ７．１４ ８２．１５ ４６．５３
Ｒ９１ １０５ １１９．１０ ８．００ ２５．４７ １９７．９０ １５９．６０ １９．６２ ７．７７ ８０．６５ ３０．８０
Ｒ９２ ９６ １１５．６３ ８．６７ ３２．０５ ２９１．８３ ２４４．６７ ２１．６９ ９．１１ ８３．８４ ３１．９７
Ｒ９３ ９７ １２３．５０ １１．３３ ２８．０２ １９０．２９ １５４．３６ ２１．５４ ６．７９ ８１．１２ ４７．１１
最大值 １０８ １３７．５３ １３．００ ３２．０５ ３８１．１７ ３０１．５０ ２４．５４ １４．１６ ９２．６８ ５５．３８
最小值 ９１ ９２．６７ ６．３３ １７．１７ １３１．７５ １０８．２２ １５．９６ ５．４７ ７０．５２ １８．２２
平均值 ９８．４ １１２．１０ ９．３０ ２５．５０ ２２７．００ １８６．９０ １９．７０ ８．９０ ８２．５０ ３２．００
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　　根据对４６份水稻新恢复系的恢复基因和广亲
和基因检测结果以及主要农艺性状考察结果，对其

进行综合评价，筛选其中产量高（单株实粒重 ＞
４６ｇ）、结实率高（＞８０．０％）以及含有目标基因的
新恢复系材料，共筛选出 Ｒ６４、Ｒ７６、Ｒ７７、Ｒ８０、Ｒ８８、
Ｒ９０、Ｒ９３等７份优质新恢复系，可作为杂交配组的
父本材料，进一步筛选配合力高的恢复系。

３　讨论

杂种优势的形成是双亲遗传物质协同表达的

结果。作为父本，恢复系需具备优良的株型、高效

的光合效能及抗逆性。研究显示，杂交稻的单株生

物量、株高、茎秆强度及穗部发育潜能等性状主要

遗传于父本［１６］。现代育种实践强调构建杂种优势

群，通过全基因组关联分析筛选具有高遗传互作效

能的恢复系种质，能够显著提升优良组合的配组成

功率［１７］。恢复系与不育系的基因组互作存在显性

互补与超显性双重机制［１８］，这要求育种者必需建立

多维度配合力评价体系。

现代遗传改良体系的核心在于分子水平的种

质创新，该技术体系涵盖基因组解析、功能元件挖

掘及遗传网络重构等关键环节［１９］。当前的主要技

术路径有分子标记辅助选择，通过连锁标记实现目

标基因检测；基因编辑方法，可对特定基因进行定

向修饰；全基因组选择预测模型，可实现多性状协

同改良［２０］。本研究利用已克隆的 Ｒｆ１、Ｓ５位点上的
ＳＳＲ标记对恢复系材料进行分子标记鉴定，初筛获
得８０份含有 Ｒｆ１ａ和 Ｓ５－ｎ的材料，结合田间长势
和农艺性状，筛选出４６份农艺性状优良、含有目标
基因的恢复系，可为后续的亲本组配、配合力分析

等提供种质资源。

本研究筛选出的４６份新恢复系具有丰富的遗
传多样性，可根据不同育种目标和方向加以利用。

在４６份新恢复系材料中，播始历期在９５ｄ以下的
材料有１５份，如Ｒ２９、Ｒ３３、Ｒ３４等生育期较短，可作
为早中熟品种在光照充足地区利用。株高低于

１００ｃｍ的材料有５份，如Ｒ３０、Ｒ４１等可在矮化育种
中应用，选育矮秆品种，提高植株抗倒能力。水稻

产量主要构成要素是单株有效穗数、每穗着粒数和

结实率，单株有效穗数在１１个及以上的有７份，分
蘖能力较强；每穗着粒数超过２３０粒的有１９份，占
比为４１３０％，属于密穗型材料。结实率方面，所有
材料均超过７０．０％，结实能力较强，有１３份材料结

实率超８５％，其中 Ｒ８、Ｒ２７、Ｒ３０结实率超过９０％，
产量潜力较大。通过单株实粒重的结果来评估这

批材料的实际产量，有２６份材料的单株实粒重高于
３００ｇ，占比为 ５６．５２％。Ｒ７６、Ｒ７７、Ｒ８０这 ３个材
料表现最好，其单株实粒重均突破５０．０ｇ，属于高产
材料。结合优良不育系，可广泛测配杂交，根据不

同育种目标和方向加以利用。

４　结论

本研究利用水稻恢复基因分子标记（Ｒｆ１ａ）和
广亲和基因标记（Ｓ５－ｎ）对２００份水稻恢复系材料
进行检测，结合播始历期、株高、单株有效穗数、穗

长、每穗着粒数、每穗实粒数、千粒重、每穗着粒密

度以及结实率等农艺性状考察结果，筛选出４６份遗
传多样性丰富的恢复系材料。下一步还需要将这

些材料的配合力、抗病性、品质性状结合田间试验

进行考察研究。
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　　摘要：新疆作为我国小麦主产区之一，春小麦种质资源匮乏。为进一步加强新疆春小麦种质资源的收集与利用，
特别是对适用于新疆地区种植的抗旱性春小麦品种挖掘。以新疆春小麦主栽区耐旱品种新春６号为对照，选取２３２
份国外引进春小麦品种（系）及３６份宁春系列品种为试验材料，在苗期设置１５％聚乙二醇溶液模拟干旱胁迫以及蒸
馏水对照２个处理，测定发芽指标与形态学指标等１９个指标。通过聚类分析、主成分分析、隶属函数分析法进行综合
性抗旱评价。综合评价分析结果表明，可将２６９份材料分为５类：极抗旱材料３７份、抗旱材料４４份、中度抗旱材料６０
份、干旱敏感材料７８份及干旱高度敏感材料５０份。总体来看，与干旱敏感材料相比，极抗旱品种（系）在苗期的形态
指标差异较大；干旱处理显著降低小麦的发芽势、发芽率、活力指数等指标，表明干旱对小麦幼苗的生长发育有明显抑

制作用。本研究筛选出的３７份极抗旱材料，可作为后续春小麦抗旱研究的试验材料，为新疆地区春小麦抗旱品种的
选育提供参考，对高效培育抗旱高产小麦种质资源具有重要意义。

　　关键词：春小麦；ＩＣＡＲＤＡ；抗旱性；苗期；聚类分析；主成分分析；隶属函数

　　中图分类号：Ｓ５１２．１＋２０．３７　　文献标志码：Ａ　　文章编号：１００２－１３０２（２０２６）０２－００８５－１１

收稿日期：２０２５－０２－０７

基金项目：新疆生产建设兵团科技计划／科技创新人才计划（编号：

２０２３ＣＢ００９－０８）；塔 里 木 大 学 重 大 培 育 项 目 （编 号：

ＴＤＺＫＺＤ２０２１０３）；旱区作物生物学国家重点实验室开放课题（编

号：ＣＳＢＡＡ２０２２０９）；国家自然科学基金（编号：３１５６０３６８）。

作者简介：徐芳媛（１９９５—），女，新疆北屯人，硕士研究生，研究方向

为小麦抗逆种质筛选。Ｅ－ｍａｉｌ：１１４４３７８４６７＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：文卿琳，博士，教授，硕士生导师，研究方向为小麦抗逆种

质筛选及高产栽培示范，Ｅ－ｍａｉｌ：ｗｅｎｑｉｎｇｌｉｎ＠ｎｗｓｕａｆ．ｅｄｕ；马帅国，

硕士，讲师，研究方向为作物逆境高产生理生态，Ｅ－ｍａｉｌ：

１１０５９５６０８３＠ｑｑ．ｃｏｍ。

　　干旱作为全球气候变化背景下日益严峻的自
然灾害之一，对农业生产构成巨大威胁［１－３］。小麦

作为全球重要的粮食作物，干旱不仅会影响其生长

发育，还会直接影响产量与品质［４］。我国新疆地区

虽光热资源丰富，适宜小麦种植，但干旱半干旱的

气候条件限制了当地小麦生产潜力的充分发挥。

新春６号作为新疆春小麦主栽区广泛种植的耐旱品
种［５］，耐旱性虽强，但面对日益加剧的干旱胁迫，仍

需进一步筛选和优化抗旱种质资源。前人在春小

麦抗旱研究中已取得诸多进展，筛选出多项可用于

小麦苗期抗旱性鉴定的有效指标［６－７］。多年来，新

疆农业科研工作者已成功培育出一批抗旱性强的

春小麦品种，如新春２１号、新旱６８８、新春６号等。
然而，针对新疆特定环境条件下的抗旱种质筛选，

仍需进一步加强春小麦种质资源的收集与利用，特

别是加强对具有特殊抗旱性状的品种发掘。因此，

筛选抗旱春小麦品种，是应对新疆春小麦抗旱品种

种质资源匮乏的可行途径。本研究以新春６号为对
照，采用聚乙二醇（ＰＥＧ－６０００）模拟干旱胁迫［８］，

对２６８份试验材料进行苗期抗旱性综合评价，通过
严格筛选，确定了一批具备良好抗旱特性的春小麦
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