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水稻粳型亲籼系 S�c 座位基因型分析
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� � 摘要: S�c 是控制水稻籼粳亚种间杂种 F1 花粉不育性的基因座位之一。在该座位, 台中 65 的基因型为 S j / S j ,广

陆矮4 号的基因型为 S i / Si。以台中 65和广陆矮 4 号为遗传测验种,分别与 4 个粳型亲籼系配组,根据部分 F2群体中

植株花粉育性表型及与 S�c 紧密连锁分子标记基因型的偏态分离程度, 测定了这 4 个粳型亲籼系在 S�c 座位的基因

型,结果表明, G2416�3 的基因型为 S i- 2/ S i- 2; G2605 和 G3004�4 的基因型均为 S i�1/ S i�1 ; G2417�2�1 的基因型为 Sn/ Sn。

本文还对F1 花粉不育性基因遗传分化的测定方法进行了讨论。
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Genotypic Identification of the S�c Locus in the Indica�compatible
Japonica Lines of Rice( Oryza sativa L. )
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( Guangdong Provinicial Key Lab of Plant Molecular Breeding, South China

Agricultural University, Guangzhou � 510642, China)

Abstract: S�c is one of the F1 pollen sterility loci between indica and japonica cultivars in rice. The genotype of

Taichong 65( T65) and Guangluai 4( GLA 4) at the locus is S j
/ S

j and S
i
/ S

i
, respect ively. Four indica�compatible japon�

ica lines( ICJLs) ,G2416�3, G2417�2�1, G2605 and G3004�4 were crossed with testers, T65 and GLA 4, and their S�c lo�
cus genotypes were identified. The segregation of PCR�based molecular markers linked tightly with S�c locus and plant
pollen fertility in several F2 populations showed that G2416�3 possessed S

i- 2
/ S

i- 2 genotype; G2605 and G3004�4 pos�

sessed S
i- 1

/ S
i- 1 genotype;while G2417�2�1 possessed S

n
/ S

n genotype.The test methods on genetic differentiation of the

F1 pollen sterility loci were also discussed in this paper.

Key words: Rice( Oryza sativa L. ) ; Indica�compatible japonica lines; Pollen sterility;Multi�alleles; Microsatellite
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� � 亚洲栽培稻杂种 F1 不育性的遗传基础十分复

杂,至少受 6个 F1 花粉不育性基因座位控制
[ 1, 2]。

在这些座位上, 籼稻的基因型大多数为 S
i
/ S

i
, 而粳

稻为 S
j
/ S

j
;每个座位上不同来源的 F1 花粉不育基

因在分化程度上有很大差异,从 S
i到S

j之间存在大

量的复等位基因,在一个杂合座位上,相对基因的分

化距离越大,杂种的花粉不育性越高,相对基因的分

化距离越小,则杂种的花粉不育性越低;那些分化程

度很小的 S
i
和S

j
基因与其他具不同分化度的S

i
或S

j

基因互作, 亲和性均较高,统称为中性等位基因 S
n
。

籼粳亚种间杂种 F1 的育性高低取决于杂合 F1 花粉

不育基因座位数和杂合座位上相对基因的分化距

离[ 3]。在育种上, 可以把籼稻中不同分化程度的 S
i

基因(包括中性基因 S
n
)导入粳稻中,培育出粳型亲

籼系[ 4]。

粳型亲籼性具有粳型遗传背景,同时又与籼稻

具有较高亲和力, 因而可与籼稻不育系配制亚种间

杂交稻[ 4]。丁效华等[ 5, 6]从籼粳交后代筛选到一批

符合育种目标的粳型亲籼系, 并测定了 4个粳型亲

籼系在 F1 花粉不育性 S�b 基因座位的基因型[ 7]。
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本研究以台中 65和广陆矮 4号为遗传测验种, 测定

了 S�c 座位的遗传效应并由此鉴定出几个粳型亲籼
系在该座位上的基因型, 可为进一步开展粳型亲籼

系的分子育种提供基因供体; 同时对F1 花粉不育性

基因的遗传分化及测定方法进行了讨论。

1 � 材料和方法

1. 1 � 供试材料

亲本材料: 以粳稻品种台中 65(简称 T65)和籼

稻品种广陆矮 4 号(简称 GLA4)为遗传测验种, 在

S�c 座位上, 2个品种的基因型分别为 S
i
S
i和S

j
S
j [ 2]。

被测粳型亲籼系为 G2416�3, G2417�2�1, G2605 和
G3004�4,它们来源于籼粳交后代, 遗传背景偏粳或
粳型,对籼稻有较高的亲和性[ 5, 6]。

分析群体: G2416�3/ T65, G2417�2�1/ T65, G2605/
T65, G3004�4/ T65和 G2417�2�1/ GLA4共 5个组合的

F2群体。F2群体种植 200~ 220株。试验在华南农

业大学教学实验农场进行。

1. 2 � 试验方法

以遗传测验种作父本分别与 4个粳型亲籼系杂

交。按张桂权和卢永根
[ 1]
的方法, 观察了台中 65所

配4个组合 F2 的花粉育性。DNA提取及 SSR扩增

按Li等[ 8]的方法进行。引物为位于第 3染色体上

与 S�c 连锁的RM232, RM07和 RM218[ 9]。

1. 3 � 分析方法
F1花粉不育性基因的遗传效应表现为导致杂

合体( S i
S
j )中带 S

j基因的雄配子出现部分败育,本

试验用 F2 群体中纯合体与杂合体间花粉育性的差

异显著性来表示这种效应的存在。F2 群体在 S�c 座
位的基因型则用连锁标记基因型代替。

鉴于被测系具较强的亲籼性[ 5] , 其在 S�c 座位
上携带S

i
基因的可能性较大, 因此本研究首先对 4

个粳型亲籼系与台中 65杂交F2 群体进行分子标记

基因型和花粉育性分析, 测定出来源于粳型亲籼系

的等位基因与 S
j基因(来源于台中 65)的互作遗传

效应,并进而推断出各粳型亲籼系的基因型。对不

带 S
i基因的粳型亲籼系, 则进一步对其分别与台中

65和广陆矮4号杂交 F2 群体的标记基因型分离情

况进行比较分析。

2 � 结果与分析

2. 1 � F1 花粉不育性基因遗传效应

花粉育性表现型是多个 F1 花粉育性基因座位

共同作用的结果, 各座位的效应难以从表型上加以

区分,但借助 F2 群体标记基因型资料, 结合 F2 群体

花粉育性观察值就可以将多座位共同作用产生的遗

传效应进行分解, 得到单座位杂合基因型的遗传效

应值。

估算公式为: OPS = [ ( FHO - FHE ) / FHO ] �

100%

上式中 OPS表示某 F1 花粉不育性座位杂合基

因型的遗传效应值, FHO表示 F2 群体中该座位纯合

基因型个体花粉育性平均观察值, FHE表示 F2 群体

中该座位杂合基因型个体花粉育性平均观测值。

表 1 � S�c 座位连锁标记基因型及遗传效应a)

Tab. 1� The genotypes and genetic effects of markers linked with S�c locus

组合
Crosses

标记基因型b)Genotypes of markers

RM232 RM218
B/ %

FHO-
FHE/ %

OPS/ %

G2416�3/台中 65 1 79. 83 9. 69** 12. 81

G2416/Taichong 65 2 70. 92

3 92. 24

G2417�2�1/台中 65 1 55. 29 - 6. 46 0

G2417�2�1/ Taichong 65 2 63. 00

3 57. 45

G2605/台中 65 1 92. 77 2. 39** 2. 57

G2605/Taichong 65 2 90. 40

3 92. 96

G3004�4/台中 65 1 93. 74 8. 36** 8. 88

G3004/Taichong 65 2 85. 84

3 96. 47

� 注: a) . B( %)为平均花粉育性;对 FHO- FHE进行 t测验时资料先经反正弦转换; ** .表示在 1%水平上显著; b) . 1代表母本基因型, 2代表杂

合体, 3代表父本基因型

� Notes: a) . B( % ) indicates average pollen fert ility; the data is transformed into asin value while t test for FHO- FHE conducted;
** . indicate signif icant values

at 1% level ; b) . 1, 2 and 3 indicates maternal genotype, heterozygous genotype and paternal genotype, respectively
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� � 表1列出了 4个粳型亲籼系分别与台中 65杂

交所得 F2 群体在 S�c 座位连锁标记上的基因型及
相应花粉育性的平均观测值, 以及根据上式计算的

相应组合该座位的 OPS 值。结果显示 3 个组合

G2416�3/台中65、G2605/台中 65和 G3004�4/台中 65

的FHO- FHE达极显著差异, 其 OPS 值是真实存在

的,且这3个组合的OPS值大小也不尽相同, 表明在

S�c 座位上来源于不同粳型亲籼系的等位基因与来
源于台中 65的 S

j
基因间存在大小不完全相同的遗

传分化距离; 组合 G2417�2�1/台中 65 的 FHO- FHE

为负值,这可能与该杂合基因型遗传效应小而易受

环境作用产生波动有关, 可认为其 OPS 近似等于

零,表明在 S�c座位上来源于 G2417�2�1的等位基因
与来源于台中 65的 S

j基因间遗传分化距离较小。

由此可见, 4个粳型亲籼系在 S�c 座位上的等位基

因分化程度并不完全一样。

2. 2 � F1 花粉不育性基因型
在一个粳型亲籼系与台中 65所配的组合 F2 群

体中,如果OPS真实存在,则这一粳型亲籼系在 S�c
座位上携带S

i
基因, 否则带 S

n
或S

j
基因。

根据前述结果可推断出 G2416�3, G2605 和
G3004�4在 S�c 座位上携带S

i 基因, 而 G2417�2�1则
带 S

n 或S
j 基因。为进一步确定 G2417�2�1 的等位

基因,分析了其分别与台中 65和广陆矮 4号杂交 F2

群体有关标记基因型的分布情况, 并进行了 �
2
测

验。表 2 的结果显示, RM232和 RM07 分别在 2 个

组合中均不出现偏态分离。这表明, 在 S�c 座位上
来自 G2417�2�1的等位基因与来自台中65的 S

j
基因

及来自广陆矮 4号的 S
i基因之间的遗传分化距离

较小,故该座位上 G2417�2�1带中性基因 S
n。

表 2 � 2个测交组合 F2 群体中标记基因型的分布
a)

Tab. 2 � Segregation pattern of molecular markers in two F2 populations

组合

Crosses

项目

Items

标记 Markers

RM232 RM07

G2417�2�1/台中 65 基因型 Genotype 1 2 3 1 2 3

G2417�2�1/ Taichong 65 个体数 Number of plants 50 111 53 无多态

� 2值 � 2 value 0. 38

G2417�2�1/广陆矮 4 号 基因型 Genotype 1 2 3 1 2 3

G2417�2�1/ Guangluai 4 个体数 Number of plants 无多态 39 92 62

� 2值 � 2 value 5. 90

� 注: a) 1代表母本基因型, 2代表杂合体, 3代表父本基因型
� Note: a) : 1, 2 and 3 indicates maternal genotype, heterozygous genotype and paternal genotype, respect ively

2. 3 � F1花粉不育性基因遗传分化程度

对 S
n 基因不必分级;对 S

i
( S

j )基因则根据 OPS

大小,采用 5级标准进行分级。OPS< 10�0,记为 S
i�1

( S
j�1) ; 10. 0 � OPS< 20�0, 记为 S

i�2
( S

j�2) ; 20�0 � OPS

< 30�0,记为 S
i�3

( S
j�3
) ; 30�0 � OPS< 40�0,记为 S

i�4

( S j�4) ; 40�0 � OPS � 50. 0,记为 S
i�5( Sj�5)。其中 S

i基

因的分级用粳型亲籼系与台中 65测交F2 群体计算

的OPS值; S j基因的分级用粳型亲籼系与广陆矮 4

号测交F2群体计算的 OPS值。

根据以上标准,在S�c座位上 G2416�3的基因型
为 S

i�2/ S i�2; G2605 和 G3004�4 的基因型均为 S
i�1

/

S
i�1
; G2417�2�1的基因型为 S

n
/ S

n
。

3 � 讨论

本研究结果表明:不同粳型亲籼系在 S�c 座位
上不但分化出S

i和S
n基因,而且不同来源的 S

i基因

表现出不同的遗传效应, 它们可看成是不同的等位

基因,因此 F1 花粉不育基因座位存在复等位基因,

这一结果无疑进一步支持了�特异亲和性�学术观点

有关 F1 花粉不育基因存在遗传分化的假定。4个

粳型亲籼系在 S�c 座位上带有S
i
或 S

n
基因, 可以作

为通过分子标记辅助选择育种培育新粳型亲籼系的

供体亲本。

鉴定亲本材料的 F1 花粉不育基因型是开展粳

型亲籼系育种的基础和前提, 大规模育种实践中必

须寻找简便、快速和较为准确的方法。综合前人研

究, 现有的测定方法可分为两种。一是标记分析法,

即通过分析测交分离群体中与不育基因座紧密连锁

标记的偏态程度来推断被测系的基因型[ 7, 10, 11] , 这

种方法简便易行, 但结果有时不可靠, 并且与不育基

因座紧密连锁的形态标记较难找到。研究表明, 水

稻亚种间杂种存在相当多的偏态因子,同一个染色

体上常有多个偏态区域或偏态因子分布
[ 12, 13]

, 当多

个偏态因子与同一标记连锁时, 用标记的偏态分离

程度来推断某一偏态因子的遗传效应或等位基因就

有相当大的偏差。另一种是遗传效应分析法, 即通

过分析测交后代群体的花粉育性来推断被测系的基

因型。张桂权等
[ 3]
以在某座位上分别带 S

i
S

i
和S

j
S
j

基因型的2个T65 F1花粉不育近等基因系为遗传测

验种,与供试品种杂交, 考察 2个测交组合 F1 的花

粉育性,根据其差值来确定供试品种在该座位上的
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等位基因及分化程度。这种方法较好地控制了遗传

背景对F1花粉不育性的影响,测定结果准确可靠,

但由于近等基因系较难培育, 因此实践中难以应用。

本研究结合了 2种方法,即同时检测测交 F2群

体的分子标记基因型和花粉不育性, 根据杂合标记

基因型的遗传效应来推断供试材料中 F1 花粉不育

性基因型, 它具有以下几方面的特点: � 一旦某一

F1花粉不育性基因座位被分子定位, 就有可能获得

多个连锁的分子标记; � 采用分子标记追踪目的基

因,可以将多个基因座位的遗传效应分解为各单个

座位控制的遗传效应, 因此一次测交试验可同时检

测多个座位; � 不必培育近等基因系,简便易行。不

过本方法在控制遗传背景对 F1 花粉不育性基因表

达的影响方面不如第 2种方法, 此外测交 F2群体花

粉育性的检测工作量也较大, 仍有待改进。
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