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利用东乡普通野生稻染色体片段置换系定位产量相关性状 QTL 

罗  兰 1,**   雷丽霞 1,**   刘  进 2,3   张瑞华 4   金桂秀 4   崔  迪 2    
黎毛毛 3   马小定 2,*   赵正武 1,*   韩龙植 2,* 
1 重庆师范大学, 重庆 401331; 2 中国农业科学院作物科学研究所 / 农作物基因资源与基因改良国家重大科学工程, 北京  100081; 
3 江西省农业科学院水稻研究所, 江西南昌 330200; 4 临沂市农业科学院, 山东临沂 276000 

摘  要: 以东乡普通野生稻和日本晴为亲本构建的染色体片段置换系为研究材料, 2019年分别在北京、山东临沂和江西

南昌对分蘖数、穗粒数和粒形等 11 个产量相关性状进行多环境鉴定, 结合染色体片段置换系基因型数据定位水稻产量

相关性状 QTL。3个环境共检测到 68个 QTL, 包括株高 4个、穗长 5个、分蘖数 2个、一次枝梗数 7个、一次枝梗粒

数 8个、二次枝梗数 8个、二次枝梗粒数 10个、每穗粒数 6个、千粒重 7个、粒长 8个和粒宽 3个; LOD值介于 2.50~12.66

之间, 贡献率变幅为 4.67%~27.79%, 15个 QTL的贡献率大于 15%; 24个 QTL与已报道位点/基因位置重叠, 44个 QTL

为新发现位点; 6个 QTL在 2个环境能被检测到, 1个 QTL qTGW2能在 3个环境检测到, 且是还未报道的新位点。最后, 

利用 BSA法验证了 qPH7、qPBPP8-2和 qGW10三个 QTL的可靠性。本研究将为后续产量相关性状基因克隆以及进一

步解析其遗传基础和分子调控机制奠定基础。 
关键词: 普通野生稻; 染色体片段置换系; 产量相关性状; QTL分析 

Mapping QTLs for yield-related traits using chromosome segment substitution 
lines of Dongxiang common wild rice (Oryza rufipogon Griff.) and Nipponbare 
(Oryza sativa L.) 
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Abstract: In former study, we constructed a chromosome segment substitution lines (CSSLs) of Dongxiang common wild rice 
(Oryza rufipogon Griff.) in the background of Nipponbare (Oryza sativa L.). In this study, in order to investigate 11 yield-related 
traits, such as tillering number, grains per panicle and grain shapes, the CSSLs were planted in Beijing, Linyi and Nanchang. The 
results of quantitative trait loci (QTLs) for yield-related traits showed that a total of 68 QTLs were detected, including 4 QTLs for 
plant height, 5 QTLs for panicle length, 2 QTLs for tillering number, 7 QTLs for primary branch grain number, 8 QTLs for pri-
mary branch grain number, 8 QTLs for secondary branch grain number, 10 QTLs for secondary branch grain number, 6 QTLs for 
grains per panicle, 7 QTLs for 1000-grain weight, 8 QTLs for grain length and 3 QTLs for grain width. LOD score of the detected 
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QTLs ranged from 2.50 to 12.66. The phenotypic variation explained by these QTLs ranged from 4.67% to 27.79%. There were 
15 QTLs with a contribution rate more than 15%, 24 QTLs overlapped with the reported loci or gene position, 44 QTLs newly 
detected loci. In addition, 6 QTLs were stably detected at two sites, and 1 QTL (qTGW2) as a novel QTL was detected at three 
sites. Finally, the reliability of the three QTLs of qPH7, qPBPP8-2 and qGW10 was verified by BSA. Our results will be helpful 
for the subsequent cloning of yield-related trait genes and further analysis of their genetic basis and molecular regulation mechanism. 
Keywords: common wild rice (Oryza rufipogon Griff.); chromosome segment substitution lines (CSSLs); yield-related 
traits; QTL analysis 

水稻(Oryza sativa L.)是世界最重要的粮食作物之一, 

全球一半以上的人口以稻米为主食[1]。品种改良对水稻增

产具有非常重要的作用 , 我国水稻品种改良经历了矮化

育种、杂种优势利用和绿色超级稻培育 3次飞跃, 产量从

160千克增长到 1000多千克[2], 但高产仍然是当前和今后

相当一段时间内水稻育种的主要目标之一。水稻产量相关

性状, 包括株高、有效分蘖数、每穗粒数和千粒重等。株

高是株型的重要组成部分, 间接影响水稻产量; 分蘖数直

接决定了每株穗数, 是产量的直接影响因子; 穗长、一二

次枝梗数以及枝梗着粒数等与每穗粒数密切相关 , 是影

响产量的直接因素; 粒长、粒宽、粒厚以及籽粒灌浆程度

又直接决定了千粒重[3]。 

水稻株高、有效分蘖数、穗长、穗粒数和粒形等产量

相关性状为多基因控制的数量性状, 易受种植环境影响。

由于其重要性 , 产量性状的遗传规律解析一直是研究的

重点和热点, 特别是近年来分子生物学的发展, 部分性状

的分子调控机制得到了很好的解析。例如矮化育种的株高

性状由“绿色革命”基因 SD1控制, SD1基因突变导致植株

变矮 [4-5], 从而解决了水稻的倒伏问题。分蘖数主要由

MOC1 调控, 该基因突变的植株只有 1 个主茎, 没有任何

分蘖[6]。此外, D53[7-8]、D3[9]、HTD1[10]等基因也与水稻分

蘖相关。DEP1 是调控水稻穗粒数的关键基因, 功能获得

性突变的 DEP1基因能引起稻穗变短、直立、着粒密集[11]。

此外 , 与水稻每穗粒数相关的基因 , 还包括 GN1a[12]、

GNP1[13]、GAD1[14]、NOG1[15]等。GS3是水稻粒长和粒重

主效 QTL, 通过负调控颖壳细胞数目控制水稻粒长 [16]; 

GW2 是粒宽和粒重主效 QTL, 该基因突变能显著增加粒

宽和粒重[17]; TGW6控制水稻千粒重, 来自 Kasalath的近

等基因系 NIL (TGW6)能使日本晴增产 15%[18]; 此外, 目

前已克隆的粒形相关基因 , 还包括 GS5[19]、GW8[20]、

GL7[21]、GS9[22]等。 

综上所述 , 虽然产量相关性状的遗传规律和分子调

控机制研究取得了一些进展, 然而产量相关性状的 QTL

发掘仍然是重要的研究内容 , 而且每隔一段时间依然有

新发现。因此, 要想完全解析产量性状的遗传规律, 亟需

利用新资源和新群体发掘更多新基因以完善水稻产量性

状的调控网络。本研究利用东乡普通野生稻(O. rufipogon 

Griff.)为供体亲本, 日本晴为受体亲本构建的染色体片段

置换系为研究材料, 多环境考察, 对株高、分蘖数等产量

相关性状进行连锁分析, 以期发掘新位点, 为进一步解析

产量相关性状的遗传基础、阐明产量性状的分子调控机制

及遗传调控网络奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

以江西东乡普通野生稻为供体亲本、日本晴为受体亲

本, 构建的染色体片段置换系(chromosome segment sub-

stitution lines, CSSLs)为研究材料, 包括 104 个家系[23]。

2019 年将该套材料分别播种于北京、山东临沂和江西南

昌 3个地点进行多环境表型鉴定。北京于 4月 26日播种, 

临沂于 5月 20播种, 南昌于 5月 14日播种, 成苗后按照

当地大田种植密度单本插秧, 2行区, 每行 15株; 其他按

照水稻大田常规方法进行管理。由于东乡普通野生稻生育

期长, 3 个地点仅南昌可以抽穗。本文仅以日本晴为对照

进行表型考察。 

1.2  产量相关性状考察 

产量相关性状考察在水稻成熟期进行 , 为消除边际

效应, 每个置换系从第 1行的第 3株开始连续取 5个植株, 

考察株高和分蘖数, 从取样的 5个植株上, 每株取 4个穗,

对穗长、一次枝梗数、一次枝梗粒数、二次枝梗数、二次

枝梗粒数、每穗粒数、千粒重、粒长和粒宽进行考察, 参

照崔国庆等[24]报道的方法测定。 

1.3  QTL定位 

利用 QTL IciMapping (V4.1)[25]软件的 RSTEP-LRT- 

ADD方法进行加性 QTL分析, 基因型来自本实验室前期

发表的染色体片段置换系的基因型数据[23,26], LOD 阈值

设定为 2.5, 其他参数设置为默认值。 

1.4  次级群体构建及 BSA分析 

QTL验证采用分离群体分组分析法(BSA)。CSSLs与

日本晴杂交, 构建 F2次级分离群体。2019 年冬季种植于

海南基地, 表型考察和统计分析后, 将分离群体中 30~50

个极端表型的单株叶片等量混合, 提取基因组 DNA, 组

成DNA混池, 然后进行 Illumina PE150测序, 测序深度为

50×。经过滤, 将有效测序数据通过 BWA 软件[27]比对到

参 考 基 因 组 (fttp://fttp.ensemblgenomes.org/pub/plants/ 

release-28/fasta/oryza_sativa/dna/)。采用 GATK3.8软件[28]

进行多样本 SNP 检测, 以参考基因组为参考, 分别计算

混池的 SNP频率(SNP-index), 去掉 SNP-index混池中都小

于 0.3且 SNP深度都小于 7的位点, 以提高定位效率。为

了直观体现混池间差异区域, 计算 2个混池 SNP-index的

差值: (SNP-index) = SNP-index (混池 1)SNP-index (混

池 2), 选择 1 Mb 为窗口, 1 kb 为步长, 计算每个窗口中



第 7期 罗兰等: 利用东乡普通野生稻染色体片段置换系定位产量相关性状 QTL 1393 

 

 

(SNP-index)的平均值来反应(SNP-index)分布, 置换检

验 1000 次 [29], 最后画出曼哈顿图(Manhattan Plot)显示

(All-index)在染色体上的分布。 

2  结果与分析 

2.1  CSSL和日本晴产量相关性状表型分析 

CSSL 群体和日本晴的产量相关性状, 在北京、南昌

和临沂 3个地点的表型分布如图 1和表 1所示。3个环境

中, 产量相关性状在 CSSL 群体中均呈现连续分布, 并存

在双向超亲分离现象 , 说明产量相关性状属于受多基因

控制的数量性状。在考察的 11 个性状中, 变异系数最大

的是二次枝梗粒数, 北京、临沂和南昌分别为 35.46%、

41.80%和 36.72%; 变异系数最小的是粒宽, 3个地点分别

为 3.09%、3.34%和 4.64%。11 个性状在 3 个地点表型差

异明显, 而且不同地点的变异又各不相同, 综合分析临沂

和南昌 2 个地点的变异要高于北京(表 1), 说明产量相关

性状的表现易受种植环境的影响。 

2.2  产量相关性状 QTL定位 

3 个环境下共检测到 68 个产量相关性状 QTL, 分布

于水稻的 12条染色体上, LOD值在 2.50~12.66之间, QTL

贡献率为 4.67%~27.79%, 其中 15 个 QTL 的贡献率大于

15%, 8个 QTL贡献率小于 8%。6个 QTL 能在 2个环境

下同时被检测到, 分别是 qPH2、qPL2-2、qTGW8-2、qGL2、

qGL3-4和 qGW8; 1个千粒重 QTL-qTGW2在 3个环境下

被重复检测到(表 2和图 2)。具体分析如下:  

2.2.1  株高     共检测到 4 个株高 QTL, LOD 值在

2.63~5.87 之间, 贡献率变幅为 8.99%~20.74%。qPH2 位

于 2号染色体 DX-C2-13 标记附近, 在北京和南昌 2个环

境中都能被检测到 , 贡献率分别为 20.74%和 10.90%; 

qPH5 和 qPH8 分别位于 5 号染色体 DX-C5-10 和 8 号染

色体 DX-C8-12标记, 2个 QTL仅在临沂环境中被检测到, 

贡献率分别为 11.80%和 8.99%; qPH7 位于 7 号染色体

indel-c7-1 标记处, 仅在北京环境中被检测到, 贡献率为

9.86%。 

2.2.2  穗长     共检测到穗长 QTL 5 个 , LOD 值在

2.66~5.48之间, 贡献率变幅为 8.06%~17.36%。qPL2-2位

于 2 号染色体 02-067 标记处, 在临沂和南昌 2 个环境下

均能被检测到, 贡献率分别为 12.87%和 11.88%; qPL1位

于 1 号染色体 01-009 处 , qPL2-1 位于 2 号染色体

DX-C2-13标记处, qPL10位于 10号染色体 DX-S10-1标记

处, 3 个 QTL 仅在北京环境下被检测到, 贡献率分别为

9.17%、17.36%和 8.06%; qPL5位于 5号染色体 05-028标

记处, 仅在南昌环境中被检测到, 贡献率为 10.42%。 

2.2.3  分蘖数    检测到的有效分蘖数 QTL 2 个, LOD

值在 3.03~3.89 之间。qTN1-1 和 qTN1-2 分别位于 1 号染

色体 DX-C1-2和 010-060标记处, 2个 QTL均仅在临沂环

境下被检测到, 贡献率分别为 10.96%和 13.32%。 

2.2.4  一次枝梗数    共检测到 7 个一次枝梗数 QTL, 

LOD值介于 2.68~7.98之间, QTL贡献率在 6.79%~18.54%

范围内。qPBPP1-1和 qPBPP1-2位于 1号染色体 DX-C1-6

和 DX-C1-10 标记处, 仅在临沂环境下被检测到, 贡献率

分别为 9.25%和 8.34%; qPBPP3、qPBPP5 和 qPBPP8-3

分别位于 3号染色体 DX-C3-8、5号染色体 DX-C5-3和 8

号染色体 DX-S8-14 标记处, 仅在北京环境下被检测到, 

贡献率分别为 9.86%、11.23%和 18.54%; qPBPP8-1 和

qPBPP8-2 分别位于 8 号染色体 DX-C8-11 和 DX-C8-12

标记处, 仅在南昌环境下被检测到, 贡献率分别为 6.79%

和 13.99%。 

2.2.5  一次枝梗粒数     共检测到 8 个一次枝梗粒数

QTL, LOD 值 在 2.61~9.27 之 间 , 贡 献 率 变 幅 为

8.18%~17.32% 。 qPBGN1-1 、 qPBGN1-2 、 qPBGN3 、

qPBGN8-3 和 qPBGN11 分别位于 1 号染色体 DX-C1-3、

DX-C1-10、3号染色体 DX-C3-28、8号染色体 DX-S8-14

和 11 号染色体 DX-S11-10 标记处, 仅在北京环境下能检

测到, 贡献率分别为 9.85%、12.29%、8.18%、9.33%和

9.86%; qPBGN1-3仅在临沂环境下能被检测到, 位于 1号

染色体 01-046 标记处, 贡献率为 17.32%; 仅在南昌环境

下被检测到的有 qPBGN8-1 和 qPBGN8-2, 分别位于 8 号

染色体 DX-C8-11 和 DX-C8-12 标记处, 贡献率分别为

7.45%和 16.35%。 

2.2.6  二次枝梗数     共检测到 8 个二次枝梗数 QTL, 

LOD值在 3.09~9.46之间, 贡献率范围为 6.71%~23.99%。

qSBPP1、qSBPP2-1 和 qSBPP4-2 分别位于 1 号染色体

DX-C1-7、2号染色体 DX-C2-1和 4号染色体 S4-12-2标

记处, 仅在临沂环境下能检测到, 贡献率分别为 8.86%、

15.83%和 15.75%; qSBPP2-2、qSBPP2-3、qSBPP4-1 和

qSBPP6-2分别位于 2号染色体 DX-C2-2、02-057、4号染

色体 DX-C4-12和 6号染色体 S6-9-1标记处, 仅在北京环

境下能检测到, 贡献率分别为 23.99%、12.01%、8.10%和

6.71%; qSBPP6-1仅在南昌环境下能被检测到, 位于 6 号

染色体 DX-C6-2标记处, 贡献率为 13.08%。 

2.2.7  二次枝梗粒数    共检测到二次枝梗粒数 QTL 10

个 , LOD 值 在 2.68~12.66 之 间 , 贡 献 率 变 幅 为

4.67%~27.79%。 qSBGN2-1、 qSBGN3-1、 qSBGN4-1 和

qSBPP4-2 分别位于 2 号染色体 DX-C2-1、3 号染色体

DX-S3-16、4号染色体 DX-C4-2和 DX-C4-8标记处, 仅在

临沂环境下能检测到, 贡献率分别为 27.79%、6.99%、

9.03%和 4.67%; qSBGN2-2、qSBGN2-3、qSBGN4-3 和

qSBGN6-2 分别位于 2 号染色体 DX-C2-2、2 号染色体

02-057、4号染色体 DX-C4-12和 6号染色体 S6-9-1标记

处, 仅在北京环境下能检测到, 贡献率分别为 21.39%、

9.79%、10.55%和 9.47%; qSBGN3-2和 qSBGN6-1仅在南昌

环境下能被检测到, 分别位于 3号染色体 DX-S3-17和 6号

染色体 DX-C6-2标记处, 贡献率分别为 15.34%和 10.56%。 

2.2.8  每穗粒数    共检测到 6 个每穗粒数 QTL, LOD

值在 3.08~5.14 之间, 贡献率变幅为 9.96%~17.43%。 



1394 作 物 学 报 第 47卷 

 

 



第 7期 罗兰等: 利用东乡普通野生稻染色体片段置换系定位产量相关性状 QTL 1395 

 

 

 

图 1  CSSL 群体中 11 个产量相关性状的频率分布 
Fig. 1  Frequency distribution of 11 yield-related traits in the CSSLs 
纵坐标表示 CSSL 数量。蓝色、红色和绿色长柱分别代表 CSSL 中 11 个性状在北京、临沂和南昌的频率分布。蓝色、红色和绿色箭
头表示日本晴的 11个性状在北京、临沂和南昌的表现。 
The vertical axis of each figure represents the number of CSSL individuals. The blue, red and green rectangles represent the distribution of 
eleven yield-related traits in the CSSLs at the Beijing, Linyi and Nanchang locations, respectively. The blue, red, and green triangles repre-
sent the positions of the means of Nipponbare in Beijing, Linyi, and Nanchang, respectively. 

 
表 2  北京、临沂和南昌 3 地产量相关性状 QTL 分析 
Table 2  QTL information of yield-related traits detected in the CSSLs in Beijing, Linyi, and Nanchang 

北京 Beijing 临沂 Linyi 南昌 Nanchang 
性状 
Trait 

位点 
QTL 

染色体
Chr. 

标记名称 
Marker 阈值 

LOD value
贡献率

PVE (%)
加性效应
Additive

阈值 
LOD value

贡献率
PVE (%)

加性效应 
Additive 

阈值 
LOD value 

贡献率 
PVE (%) 

加性效应
Additive

qPH2 2 DX-C2-13 5.87 20.74 6.06    2.63 10.90 4.17

qPH5 5 DX-C5-10    3.54 11.80 6.54    

qPH7 7 Indel-c7-1 2.93 9.86 5.91       

株高 PH 

qPH8 8 DX-C8-12    2.80 8.99 5.52    

qPL1 1 01-009 3.06 9.17 0.61       

qPL2-1 2 DX-C2-13 5.48 17.36 0.86       

qPL2-2 2 02-067    3.26 12.87 1.06 3.37 11.88 1.07

qPL5 5 05-028       3.39 10.42 2.08

穗长 PL 

qPL10 10 DX-S10-1 2.66 8.06 0.94       

qTN1-1 1 DX-C1-2    3.03 10.96 −1.31    分蘖数 TN 

qTN1-2 1 010-060    3.89 13.32 −1.70    

qPBPP1-1 1 DX-C1-6    2.77 9.25 1.03    

qPBPP1-2 1 DX-C1-10    2.68 8.34 2.33    

qPBPP3 3 DX-C3-8 3.08 9.86 −0.69       

一次枝梗数 PBPP 

qPBPP5 5 DX-C5-3 3.48 11.23 1.05       
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 (续表 2) 

北京 Beijing 临沂 Linyi 南昌 Nanchang 
性状 
Trait 

位点 
QTL 

染色体
Chr. 

标记名称 
Marker 阈值 

LOD value 
贡献率

PVE (%)
加性效应
Additive

阈值 
LOD value

贡献率
PVE (%)

加性效应 
Additive 

阈值 
LOD value 

贡献率 
PVE (%) 

加性效应
Additive

qPBPP8-1 8 DX-C8-11       4.23 6.79 −1.41 

qPBPP8-2 8 DX-C8-12       7.98 13.99 1.36

一次枝梗数 PBPP qPBPP8-3 8 DX-S8-14 5.43 18.54 1.23       

qPBGN1-1 1 DX-C1-3 3.00 9.85 4.05       

qPBGN1-2 1 DX-C1-10 3.74 12.29 −17.18       

qPBGN1-3 1 01-046    4.10 17.32 4.94    

qPBGN3 3 DX-C3-28 2.61 8.18 −5.57       

qPBGN8-1 8 DX-C8-11       4.70 7.45 −10.34

qPBGN8-2 8 DX-C8-12       9.27 16.35 10.25

qPBGN8-3 8 DX-S8-14 2.90 9.33 6.36       

一次枝梗粒数
PBGN 

qPBGN11 11 DX-S11-10 3.11 9.86 6.12       

qSBPP1 1 DX-C1-7    3.26 8.86 3.50    

qSBPP2-1 2 DX-C2-1    5.52 15.83 10.49    

qSBPP2-2 2 DX-C2-2 9.46 23.99 7.76       

二次枝梗数 SBPP 

qSBPP2-3 2 02-057 5.26 12.01 2.71       

qSBPP4-1 4 DX-C4-12 3.68 8.10 −1.51       

qSBPP4-2 4 S4-12-2    5.50 15.75 −5.73    

 

qSBPP6-1 6 DX-C6-2       3.17 13.08 2.93

二次枝梗数 SBPP qSBPP6-2 6 S6-9-1 3.09 6.71 2.27       

qSBGN2-1 2 DX-C2-1    12.66 27.79 56.08    

qSBGN2-2 2 DX-C2-2 8.56 21.39 20.58       

qSBGN2-3 2 02-057 4.33 9.79 6.87       

qSBGN3-1 3 DX-S3-16    3.90 6.99 20.08    

qSBGN3-2 3 DX-S3-17       4.03 15.34 17.26

qSBGN4-1 4 DX-C4-2    4.93 9.03 −15.61    

qSBGN4-2 4 DX-C4-8    2.68 4.67 −11.22    

qSBGN4-3 4 DX-C4-12 4.64 10.55 −4.84       

qSBGN6-1 6 DX-C6-2       2.85 10.56 9.59

二次枝梗粒数
SBGN 

qSBGN6-2 6 S6-9-1 4.21 9.47 7.58       

qGPP1 1 01-046    4.39 13.92 14.35    

qGPP2 2 DX-C2-1    4.02 14.43 37.54    

qGPP4 4 S4-12-2    3.55 12.58 −19.21    

qGPP6-1 6 06-013       3.26 13.45 20.53

qGPP6-2 6 06-037 5.14 17.43 14.15       

每穗粒数 GPP 

qGPP11 11 DX-S11-10 3.08 9.96 10.70       

qTGW2 2 02-008 4.39 14.36 −2.79 3.26 9.19 −1.98 4.21 10.96 −2.56

qTGW3 3 DX-C3-1 3.27 10.64 1.31       

qTGW8-1 8 DX-C8-3    4.07 11.68 −3.14    

qTGW8-2 8 DX-S8-14    3.02 8.54 −1.12 3.07 7.86 −1.27

qTGW9-1 9 DX-C9-4    2.90 8.12 1.33    

qTGW9-2 9 DX-C9-10       3.02 7.81 −2.15

千粒重 TGW 

qTGW12 12 S12-6-3       5.28 14.11 −2.38

qGL1 1 DX-C1-18 5.29 16.65 0.42       粒长 GL 

qGL2 2 02-067    3.13 10.71 0.13 2.86 7.12 0.15
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(续表 2) 

北京 Beijing 临沂 Linyi 南昌 Nanchang 
性状 
Trait 

位点 
QTL 

染色体
Chr. 

标记名称 
Marker 阈值 

LOD value 
贡献率

PVE (%)
加性效应
Additive

阈值 
LOD value

贡献率
PVE (%)

加性效应 
Additive 

阈值 
LOD value 

贡献率 
PVE (%)

加性效应
Additive

qGL3-1 3 DX-C3-8    3.89 13.44 0.17    

qGL3-2 3 indel-c3-12 3.08 9.22 0.12       

qGL3-3 3 DX-S3-17       5.75 15.14 0.37

qGL3-4 3 DX-C3-23 4.78 14.90 0.17    5.69 14.95 0.25

qGL4 4 S4-12-2    3.14 10.68 0.18    

 

qGL10 10 DX-C10-8       3.55 8.88 0.20

qGW3 3 DX-S3-17       2.50 10.06 −0.11

qGW8 8 DX-C8-15 4.59 17.86 −0.07 3.53 14.49 −0.07    

粒宽 GW 

qGW10 10 DX-C10-10       2.56 10.33 −0.08

正值表示增效等位基因来自东乡普通野生稻, 负值表示增效等位基因来自日本晴。各性状缩写同表 1。 
Positive values indicate that the positive alleles come from Dongxiang common wild rice. Negative values indicate that the positive alleles 
come from Nipponbare. Abbreviations of traits are the same as those given in Table 1. PVE: percentage of total phenotypic variance explained 
by the QTLs. 

 

图 2  北京、临沂和南昌 3 个地点检测到的产量性状相关 QTL 在染色体上的分布 

Fig. 2  Mapping locations of QTLs associated with yield-related traits detected in Beijing, Linyi, and Nanchang 

检测到的 QTL 具体信息如表 2 所示。每个标记的物理位置显示在染色体的左侧, 标记名称显示在染色体的右侧。绿色字符表示在 2

个地点都能检测到的 QTL, 蓝色表示在 3个地点都能检测到的 QTL。 

The definitions of the abbreviations for the symbols representing the QTLs are listed in Table 2. The position of each marker is based on the 

physical distance shown to the left of each chromosome, and the molecular marker is shown on the right. The green characters represent the 

names of the QTLs detected at two sites, and the blue characters represent the name of the QTL detected at three sites. 
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qGPP1、qGPP2和 qGPP4分别位于 1号染色体 01-046、

2号染色体 DX-C2-1 和 4号染色体 S4-12-2标记处, 仅在

临沂环境下能检测到, 贡献率分别为 13.92%、14.43%和

12.58%; qGPP6-1位于 6号染色体 06-013标记处, 仅在南

昌环境下能检测到, 贡献率分别为 13.45%; qGPP6-2 和

qGPP11 仅在北京环境下能被检测到, 分别位于 6 号染色

体 06-037和 11号染色体 DX-S11-10标记处, 贡献率分别

为 17.43%和 9.96%。 

2.2.9  千粒重    共检测到 7 个千粒重 QTL, LOD 值在

2.90~5.28之间, 贡献率变幅为 7.81%~14.36%。qTGW2位

于 2 号染色体 02-008 标记处, 在北京、临沂和南昌 3 个

环境中都能被检测到, 贡献率分别为 14.36%、9.19%和

10.96%; qTGW8-2 位于 8 号染色体 DX-S8-14 标记处, 在

临沂和南昌 2 个环境中能被同时检测到, 贡献率分别为

8.54%和 7.86%; qTGW3位于 3号染色体 DX-C3-1标记处, 

仅在北京环境下检测到, 贡献率为 10.64%; qTGW8-1 和

qTGW9-1 分别位于 8 号染色体 DX-C8-3 和 9 号染色体

DX-C9-4 标记处, 仅在临沂环境中被检测到, 贡献率分别

为 11.68%和 8.11%; qTGW9-2和 qTGW12分别位于 9号染

色体 DX-C9-10和 12号染色体 S12-6-3标记处, 仅在南昌

环境中被检测到, 贡献率分别为 7.81%和 14.11%。 

2.2.10  粒长     共检测到 8 个粒长 QTL, LOD 值在

2.86~5.75之间, 贡献率变幅为 7.12%~16.65%。qGL2位于

2号染色体 02-067标记处, 在临沂和南昌 2个环境中都能

被检测到, 贡献率分别为 10.71%和 7.12%; qGL3-4位于 3

号染色体 DX-C3-23 标记处, 在北京和南昌 2个环境中都

能被检测到, 贡献率分别为 14.90%和 14.95%; qGL1 和

qGL3-2 分别位于 1 号染色体 DX-C1-18 和 3 号染色体

indel-c3-12 标记处, 仅在北京环境中被检测到, 贡献率分

别为 16.65%和 9.22%; qGL3-1和 qGL4仅在临沂环境中被

检测到, 分别位于 3 号染色体 DX-C3-8 和 4 号染色体

S4-12-2标记处, 贡献率分别为 13.44%和 10.68%; 在南昌

环境下能够被检测到 QTL有 qGL3-3和 qGL10, 分别位于

3号染色体DX-S3-17和 10号染色体DX-C10-8标记处, 贡

献率分别为 15.14%和 8.88%。 

2.2.11  粒宽     共检测到 3 个粒宽 QTL, LOD 值在

2.50~4.59 之间, 贡献率介于 10.06%~17.86%之间。qGW8

位于 8号染色体 DX-C8-15 标记处, 在北京和临沂 2个环

境中都能被检测到 , 贡献率分别为 17.86%和 14.49%; 

qGW3和 qGW10 分别位于 3号染色体 DX-S3-17和 10 号

染色体 DX-C10-10 标记处, 仅在南昌环境下能够被检测

到, 贡献率为 10.06%和 10.33% 

2.3  QTL验证 

利用已构建的次级分离群体, 对株高 QTL qPH7、一

次枝梗数 QTL qPBPP8-2和粒宽 QTL qGW10三个位点进

行了验证。 

将含有 qPH7 置换系 L13、qPBPP8-2 置换系 L78 和

qGW10 置换系 L90 分别与日本晴杂交, 构建 F2次级分离

群体。分别考察了相应群体 530个单株的株高、402个单

株的一次枝梗数和 198个单株的粒宽, 发现 3个性状在分

离群体中均呈连续分布(图 3-A, C, E)。通过高通量测序, 

极端矮株混池获得 188,787,238 个 Reads, 极端高株混池

获得 190,156,356 个 Reads, 检测到 602,546 个 SNP, 

(All-index)在染色体上的分布如图 3-B; 在 5号染色体的

23,053,001~25,260,000 区 间 、 6 号 染 色 体 的

7,388,001~20,383,000 区 间 和 7 号 染 色 体 的

1,727,001~3,832,000区间有 3个明显的 QTL, qPH7处于 7

号染色体区间内。极端多一次枝梗混池获得 217,405,862

个 Reads, 极端少一次枝梗混池获得 230,822,574个 Reads, 

检测到 221,953个 SNP, (All-index)在染色体上的分布如

图 3-D; 在 7号染色体的 1~1,552,000区间、8号染色体的

201,001~2,764,000 区间以及 18,259,001~25,357,000 区间

有 3 个 明 显 的 QTL, qPBPP8-2 在 8 号 染 色 体

18,259,001~25,357,000 区间内。极端窄粒混池获得

200,257,918 个 Reads, 极端宽粒混池获得 205,590,678 个

Reads, 检测到 166,301个 SNP, (All-index)在染色体上的

分布如图 3-F; 在 1号染色体的 4,069,001~4,803,000区间、

5 号染色体的 2,584,001~5,802,000 区间以及 10 号染色体

17,095,001~23,206,000区间有 3个明显的 QTL, qGW10在

10 号染色体区间内。因此, qPH7、qPBPP8-2 和 qGW10

三个 QTL是真实存在的。 

3  讨论 

普通野生稻是亚洲栽培稻的近缘野生种 , 在长期的

进化过程中, 保留了栽培稻丢失的高产优质、抗病虫、耐

逆和营养高效利用等有利基因和优异单倍型 , 但一些不

利性状往往和有利性状紧密连锁 , 限制了野生稻的利用

效率 , 构建普通野生稻染色体片段置换系在一定程度上

可以解决这个难题。近年来, 我国水稻、特别是北方粳稻

产量一直徘徊不前, 利用普通野生稻丰富的遗传多样性, 

拓宽育种亲本的遗传基础, 是改良现有品种、提高水稻产

量的有效途径。本实验室前期针对粳稻育种材料, 利用东

乡普通野生稻为供体亲本, 日本晴为受体亲本, 构建了一

套 CSSL[23]。本研究在此基础上, 2019年分别在北京、临

沂和南昌种植该 CSSL, 考察了 11个与产量相关的性状。

统计分析发现, 11个性状都存在超亲分离现象(图 1和表 1), 

而且, 有些如落粒、长芒、高植株等野生稻不利性状与有

利性状连锁已打破(数据没有提供), 可以直接选择一些家

系供改良粳稻育种亲本利用。 

CSSL不仅可以为拓宽育种亲本的遗传基础提供基因

资源, 而且还是定位与克隆重要数量性状基因的理想群

体, 特别是对微效 QTL 的发掘具有良好的效果。本研究

在 3地对 11个产量相关性状进行了表型鉴定, 结合 CSSL

分子标记数据, 共检测到 68 个 QTL, QTL 贡献率介于

4.67%~27.79%, 贡献率最大的是二次枝梗粒数 QTL 

qSBGN2-1, 贡献率为 27.79%; 贡献率最小的是二次枝梗 
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图 3  次级分离群体株高、一次枝梗数和粒宽性状的频率分布和∆(SNP-index)曼哈顿图 

Fig. 3  Frequency distributions of plant height, primary branches per panicle and grain width in the secondary segregated popula-

tions and Manhattan plot of ∆(SNP-index) 

A: qPH7位点次级分离群体中株高的频率分布; B: 株高极端混池∆(SNP-index)曼哈顿图; C: qPBPP8-2位点次级分离群体中一次枝梗

数的频率分布; D: 一次枝梗数极端混池∆(SNP-index)曼哈顿图; E: qGW10 位点次级分离群体中粒宽的频率分布; F: 粒宽极端混池

∆(SNP-index)曼哈顿图。蓝色和红色箭头分别表示日本晴和对应染色体片段置换系 3个性状的表现。 

A: frequency distribution of plant height in secondary segregated population related of qPH7; B: ∆(SNP-index) graph of plant height extreme 

mixed pools; C: frequency distribution of primary branches per panicle in secondary segregated population related of qPBPP8-2; D: 

∆(SNP-index) graph of primary branches per panicle extreme mixed pools; E: frequency distribution of grain width in secondary segregated 

population related of qGW10; F: ∆(SNP-index) graph of grain width extreme mixed pools. The blue and red triangles represent the positions 

of the means of Nipponbare and its related CSSL, respectively. 
 

粒数 QTL qSBGN4-2, 贡献率仅有 4.69% (表 2)。检测到的

一二次枝梗数、枝梗粒数、每穗粒数及粒形等驯化相关性

状 QTL 数量较多, 也说明普通野生稻在这些性状上具有

更为丰富的遗传多样性 , 可以为这些性状相关基因的克

隆和性状改良提供多样的基因资源。 

环境显著影响数量性状 QTL 定位的数量和质量, 特

别是产量相关性状的表现受环境影响更大。本研究在北

京、临沂和南昌 3地种植 CSSL群体和亲本日本晴, 各地

表型差异较大 , 即使是高遗传力的粒长和粒宽性状也差

异显著(图 1), 不可避免地影响到定位 QTL的可重复性。

检测到的 68 个 QTL 中, 在北京环境下检测到的有 29 个, 

临沂 26个, 南昌 21个; 6个 QTL能在 2个环境下被重复

检测到, 仅有 1 个 QTL 在 3 个环境下被重复检测到。利

用前期已构建的 F2次级分离群体采用 BSA法分别对株高

qPH7、一次枝梗数 qPBPP8-2和粒宽 qGW10三个位点进

行了验证, 虽然结果显示相应的 3个分离群体的株高、一

次枝梗数和粒宽均呈连续分布, 受多个基因控制, 但是本

文检测的 3个 QTL在 BSA分析中都能重现。因此, 一些

在单环境中检测到的 QTL可能也是真实可靠的(图 3)。68

个 QTL中, 有 24个 QTL与已报道的 QTL/基因在染色体

上的位置相同或邻近。株高QTL qPH2和穗长QTL qPL2-1

与 Ghd2邻近[30], qPH5与 EUI1邻近[31-32]。一次枝梗粒数

QTL qPBGN1-1 与 Gn1a 邻近 [12]; 二次枝梗数 QTL 

qSBPP2-2 和二次枝梗粒数 QTL qSBGN2-2 与 LRK1 邻

近 [33]; 每穗粒数 QTL qGPP6-1 与 gpl6.1、  qGPP11 和

qPBGN11与 gpp11.1区间重叠[34-35]。在粒形相关 QTL中, 

本研究中的相关 QTL大多与已克隆的粒形基因位置重叠, 

例如 qTGW3 与 qGW-3[36]、qGL2 与 GS2/OsGRF4[37-39]、

qGL3-1与 OsLG3[40]、qGL3-3和 qGW3与 GS3[16]、qGL3-4

与 GL3.1[41]、 qGL4 与 OsMKKK10[42]以及 qGW8 和
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qTGW8-2与 GW8[20]。此外, 穗长 QTL qPL2-2、一次枝梗

数 QTL qPBPP8-3和一次枝梗粒数 QTL qPBGN8-3、二次

枝梗数 QTL qSBPP4-2和每穗粒数 QTL qGPP4分别与粒

形基因 GS2/OsGRF4、GW8 和 OsMKKK10 位置相同或者

邻近。除了 24 个 QTL 与已报道的位点/基因位置相近外, 

其余 44个为本研究新发现位点。 
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