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基于“多基因聚合-早世代组配”
策略的水稻分子改良研究

陈立凯，郭 涛，刘永柱，王 慧，陈志强

( 华南农业大学 国家植物航天育种工程技术研究中心，广东 广州 510642)

摘要: 传统水稻育种技术最主要瓶颈是选择效率低和周期长。为了提高水稻优异材料选育和杂交稻组配效率，

创新水稻分子育种策略，利用分子标记辅助选择多基因聚合和早世代杂交组配，展开水稻恢复系分子改良和杂交新

组合的调查评价。供体亲本 H318 与恢复系亲本华占进行杂交，通过选择和设计关键有利基因的分子标记，利用毛细

管电泳基因分型技术，将 Wxb、fgr、Xa23、Pi2、Pi46 以及 Pita 6 个稻米品质、香味、抗白叶枯病和抗稻瘟病相关功能基因

进行聚合利用。通过多世代的田间生物学性状调查，米质、抗性等表型鉴定，获得 14 份以恢复系华占为遗传背景，目

标基因纯合的优质、双抗和香型稳定的水稻株系。依据材料稳定遗传特性，将改良后代株系与生产应用的不育系进

行测配和组合的调查评价，筛选获得潜在优良杂交稻。在育种进程中采用“多基因聚合-早世代组配”策略，实现多个

有利基因快速聚合，定向改良稻米品质和抗病性等关键性状，并且促进杂交水稻组合的高效选育。
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Molecular Improvement Based on the Strategy of 'Multiple Genes
Pyramiding-early-generation Hybridized Combination' in Ｒice

CHEN Likai，GUO Tao，LIU Yongzhu，WANG Hui，CHEN Zhiqiang
( National Engineering Ｒesearch Centre of Plant Space Breeding，South China

Agricultural University，Guangzhou 510642，China)

Abstract: Low selection-efficient and long cycle are the main bottle necks of conventional breeding technique．
In order to make improvement of the efficiency of variety breeding and hybridized-combination，we innovated the
molecular breeding strategy in rice． Then we carried out molecular improvement of restorer line and evaluation of
new hybrid combination by multiple genes pyramiding and early-generation hybridized combination． The donor par-
ent H318 was hybridized with restorer parent Huazhan，and we constructed the multiple genes pyramiding technolo-
gy by selection and design molecular markers，and performed pyramiding-improvement application with 6 functional
genes for grain quality，fragrance，and disease resistance，including Wxb，fgr，Xa23，Pi2，Pi46，and Pita． As the re-
sult，we achieved a series of 14 stable rice lines with genetic background of restorer line Huazhan，homozygous tar-
get-genes，and high grain-quality，double-resistant，and fragrance． In accordance with stable-inheritance properties，i-
deas of early-generation hybridized combination was raised． Test cross of improved lines with CMS lines in produc-
tion practice of NingA and C815S were carried out，and performance of new hybrid combination was evaluated，

therefore，potential superior hybrid rice was screened and achieved． In this study，breeding programs adopted the
strategy of multiple genes pyramiding-early-generation hybridized combination，this method could realize the quick
pyramiding of multiple favorable genes，targeted improvement of key traits of grain quality and disease-resistant，pro-
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motion of high-efficiency breeding of hybrid rice．
Key words: Ｒice; Molecular improvement; Genes pyramiding; Hybridized combination; Ｒestorer line

中国是世界上最大的水稻生产国和消费国，杂

交水稻的成功培育，为保障粮食的安全供给做出了

巨大贡献［1］。传统的育种手段中，对于优良性状的

选择主要是依赖个体的表现型，选择效率偏低［2］。
近年来，分子辅助选择( MAS) 技术与传统育种手段

相结合，在育种低世代完成标记的辅助选择过程，

大大缩短育种周期［2］。结合水稻传统育种的技术

经验，充分借助各种新型有效的分子育种技术，从

而搭建水稻高效生物育种技术体系，已成为国际水

稻育种主流趋势［3］。不同基因位点的聚合改良受

到育种家的普遍推崇［4］，对于多个控制水稻不同优

良性状的基因或 QTL 同时杂交导入亲本受体，实现

多个位点有利等位基因的高效聚合，可以达到综合

改良水稻多个重要性状的育种目标［5 － 9］。与传统育

种技术比较，分子设计育种能够实现从“经验育种”
到“定向、高效、精确育种”的转变［10］。

在杂交育种中，不育系和恢复系的选择是配置

强优势杂交组合的关键环节［11］。以恢复系为着手

点，选育高抗稻瘟病的恢复系对于培育抗病优质杂

交稻具有重要的意义［12］。周黎军等［12］研究表明，

利用水稻早世代稳定亲本进行水稻恢复系的选育

在时间和方法上都可能取得重大突破。利用早世

代稳定亲本作为多基因聚合的快速稳定载体，在杂

交后代早世代中发现和获得稳定株系，并通过分子

标记辅助选择手段检测恢复性分子标记位点，田间

鉴定配合力，是一种恢复系选育的新途径［12］。
Wx 和 fgr 基因分别调控水稻直链淀粉含量和

香气形成［13］。稻米的直链淀粉含量是影响稻米食

用口感最重要的因素之一，研究表明 Wx 基因对于

稻米直链淀粉含量的高低具有决定性的作用［13］。
香味是高品质稻米的一个重要特性，香稻因其优良

的香味品质为人们所喜爱，在国际稻米市场中占有

重要地位，稻香味性状和香稻育种的研究也日益受

到重视。稻米香味性状育种选择环节中，最直接有

效的是直接对香味基因型进行选择，香味功能基因

的鉴定和功能性分子标记的出现为这种直接选择

提供了可能［14 － 15］。稻瘟病( Pyricutariaoryzae Cav． )

和白叶枯病( Xanthomonas campestris pv． oryzae) 分别

是世界范围内对水稻生产危害最严重的真菌性病

害和细菌性病害［16］，给水稻的生产造成极大的危

害，严重时甚至会造成绝收。实践证明，在众多的

防治措施中抗病品种的培育和种植是控制该病害

最为经济、安全和有效的方法［8，11，17］。目前已报道

的白叶枯抗病基因及稻瘟病抗性基因分别有 38，83
个［7］。Xa23 是已报道对白叶枯抗性最好的基因之

一，其对 10 个菲律宾小种、3 个日本小种以及 7 个

中国小种都表现出很好的抗性［7］。Pi46、Pi2 和 Pita
基因是 3 个显性广谱抗稻瘟病基因，对我国各稻区

菌株表现广谱抗性［11，17 － 19］。应用分子标记辅助选

择聚合多个抗性基因，拓宽抗谱，增强抗性，是培育

具有持久抗性和综合抗性品种的有效策略。
本研究提出“多基因聚合-早世代组配”的分子

改良策略，通过选择和设计关键有利基因的分子标

记，将 Wxb、fgr、Xa23、Pi2、Pi46 以及 Pita 6 个稻米品

质、香味、抗白叶枯病和抗稻瘟病相关功能基因进

行聚合改良应用; 依据材料稳定遗传特性，将低世

代改良后代株系与生产应用的不育系进行测配。
对杂交组合进行调查评价，以期促进优异杂交水稻

组合的高效选育。

1 材料和方法

1． 1 试验材料

本研究使用水稻材料包括恢复系华占( 含 Wxb和

Pi2 基因) 和多基因聚合系 H318( 含 Wxb、Xa23、Pi46、
Pita 以及 fgr 基因) 。2013 年以华占为轮回亲本进行

杂交和回交，展开基因型分析和 MAS，获得改良后代

株系。用于组合测配的不育包括三系不育系宁 A 和

两系不育系 C815S。此外，本研究等位基因分型使用

的对照样品包括: H4: Pi46; 丽江新团黑谷: pi46; 粤丰

新 占: Wxa、pita 及 xa23; IＲ-BB 64: Wxb、Pita 及

Xa23; 象牙香占: fgr 及 pi2; 粤晶丝苗 2 号: Pi2; 航恢

173: Fgr、Ｒf3 及 Ｒf4; H4: rf3 及 rf4。水 稻 不 育 系

C815S 由湖南农业大学提供，其他材料均来自于国

家植物航天育种工程技术研究中心种质资源库。
1． 2 试验方法

1． 2． 1 水稻田间种植和农艺、品质性状调查 水稻

种植于国家植物航天育种工程技术研究中心试验

基地( 广州) ，田间管理按大田常规栽培要求实施。
全生育期观察田间株叶形态，参考《农作物品种区

域试验技术规范 水稻》( NY /T 1300-2007 ) ，植株

成熟后随机选取 3 株，调查农艺性状包括株高、剑叶

长、剑叶宽、单株穗重、穗数、实粒数、空粒数、总粒

数，十粒长、十粒宽、长宽比，千粒质量等。随机取

整精米 100 粒，逐粒目测，拣出明显的白色不透明的
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垩白米粒，并计数统计垩白粒率; 后用垩白度统计

软件计数出垩白度，2 次重复。香味测定采用 KOH
浸泡的感官品评法，参考 Jin 等［20］的操作步骤。根

据农业部部颁标准 NY147-88 ( 稻米品质评价方法)

测定直链淀粉含量，以直链淀粉占淀粉总量的百分

率表示。
1． 2． 2 水稻抗病性鉴定 按照广东农科院植物保

护研究所方法培养，接种菌液浓度为 9 × 108个 /mL。
孕穗期内，参照“剪叶法”进行白叶枯病抗性鉴定，

菌株为广东省优势致病生理小种Ⅳ型菌。在田间

条件下，选取播种 60 d 后的水稻单株，每株接种 4 ～
5 片叶。21 d 后调查病情，测量病斑长度，并统计分

析、分级，3 组重复。病情分级按照国际标准 0 ～ 9
级分级。采用自然病圃鉴定稻瘟病抗性。选择广

东省稻作区的阳江稻瘟病鉴定圃，叶瘟和穗颈瘟的

调查按国际水稻研究所的分级标准。
1． 2． 3 DNA 提取和分子标记检测 取苗期水稻的

叶片，参照磁珠法快速提取水稻总 DNA［21］，并溶解

于 1 × TE 中，用 NanoDrop 1000 ( Thermo，USA) 定量

后以超纯水稀释至 75 ng /μL，－ 20 ℃保存。PCＲ 扩

增体 系 含 2 × PCＲ Ｒeaction Mix 10 μL ( 含 100
mmol /L KCl、20 mmol /L Tris-HCl、3 mmol /L MgCl2、
400 mmol /L dNTP ) 、Taq DNA 聚 合 酶 ( 5 U /μL )

0． 2 μL、引物( 10 μmol /L) 各 1 μL、模板 DNA 1 μL，

超纯水补至 20 μL。反应条件为 94 ℃ 5 min; 94 ℃
30 s，55 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，35 个循环; 72 ℃ 5 min。
本研究所用分子标记信息见表 1。参照 Chen 等［21］

方法步骤，利用毛细管电泳进行扩增产物的检测。
表 1 分子标记信息

Tab． 1 Information on the molecular markers

目标基因
Target gene

标记
Marker

引物和序列( 5' － 3')
Primer and sequences

类型
Types

Wx Wx-GT Wx-O-F AATAACTGCAGTCTCTCTCTCTCT SNP 功能标记
Wx-O-Ｒ TCAGGACATATATATGGATCTTGG
Wx-T-F ATCAGGAAGAACATCTGCAgGT
Wx-G-Ｒ GAAACAAAGAATTATAAACATATATGTAcAC

fgr fgr-E7-FM fgr-O-F CTTCCTTCAGGTGTGCTAAACA InDel 功能标记
fgr-O-Ｒ GAATGATGCTCAAAGTGTCTTGA
fgr-F GGGAGTTATGAAACTGGTAAAAAGA
fgr-Ｒ AACCATAGGAGCAGCTGAAATA

Xa23 M-Xa23 F TTGCTCAAGGCTAGGAAAATG STS 连锁标记
Ｒ CCCCATCAACGAACTACAGG

Pi46 ＲM224 F ATCGATCGATCTTCACGAGG SSＲ 连锁标记
Ｒ TGCTATAAAAGGCATTCGGG

Pi2 AP22 F GTGCATGAGTCCAGCTCAAA SSＲ 连锁标记
Ｒ GTGTACTCCCATGGCTGCTC

Pita Pita-GT Pita-T-F TCTGCCGTGGCTTCTATCTTTACtTT SNP 功能标记
Pita-G-Ｒ AAGTCAGGTTGAAGATGCATgGC
Pita-O-F CTCTTATGGTTGATATACAATGGGTGGA
Pita-O-Ｒ ACCTCTACTCTGAAGACGTGAAGAGGA

Ｒf3 ＲM10338 F GTGAAGTTTCCCTCGGAATCACG SSＲ 连锁标记
Ｒ AGCTAGGGAGAAGAAGCGGAAGC

Ｒf4 ＲM6100 F TCCTCTACCAGTACCGCACC SSＲ 连锁标记
Ｒ GCTGGATCACAGATCATTGC

注: 引物序列中小写字母的碱基为引入的错配碱基; 带下划线字母的碱基为等位变异碱基。
Note: The bases of lowercase letter in the primer sequences are the introduced mismatch bases; Bases underlined are the allelic variation bases．

2 结果与分析

2． 1 基因分型和多基因聚合设计

本研究所利用的分子标记，包括前人已鉴定的

目标基因连锁标记，与广谱抗稻白叶枯病基因 Xa23
紧密连锁的 STS 标记 M-Xa23、与稻瘟病主效抗病基

因 Pi46 紧密连锁的 SSＲ 标记 ＲM224 和与稻瘟病抗

病基因 Pi2 连锁的特异分子标记 AP22。同时，利用

AＲMS-PCＲ 技术［21］，针对水稻蜡质基因 Wx 功能突变

位点( G/T) 设计开发了 SNP 分型标记 Wx-GT、稻米

香味基因 fgr 的功能插入缺失位点，开发了 InDel 分

型标记 fgr-E7-FM 以及稻瘟病抗病基因 Pita 功能突

变位点设计了 SNP 分型标记 Pita-GT。此外，为了辅

助育性恢复力性状的分子筛选，分别引入了 2 个最主

要的恢复基因位点 Ｒf3 和 Ｒf4 的连锁标记。上述分

子标记的等位分型电泳图谱如图 1 所示。通过基因

分析，确认恢复系华占含 Wxb和 Pi2 基因，多基因聚

合系 H318 含 Wxb、Xa23、Pi46、Pita 以及 fgr 基因。
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横坐标． PCＲ 产物大小; 纵坐标． ＲFU 相对荧光单位。
X-axis． PCＲ product size; Y-axis． ＲFU ( relative fluorescence units) ．

图 1 8 个分子标记的毛细管电泳检测

Fig． 1 Detection of 8 molecular marker with capillary electrophoresis

供体亲本 H318 与恢复系亲本华占进行杂交，

在 F1中去除假杂种后与华占进行回交。2014 年晚

季种植株 BC1F1，利用分子标记 fgr-E7-FM、M-Xa23、
ＲM224、AP22、Pita-GT、ＲM10338 和 ＲM6100 检测，

确保目标基因位点全部导入，并且同时保留恢复基

因位点。随后，选择目标基因位点尽多纯合、农艺

性状接近轮回亲本( 华占) 的 17 个单株进行自交收

种( 表 2) 。
2015 年早季，种植回交后代 BC1F2，并继续展开

分子标记筛选。继而获得 6 个目标基因性状均纯化

同时保留 2 个恢复基因位点的株系。结合株叶型进

行农艺性状选择，共 14 个株系入选进行自交加代。
2015 年晚季形成 BC1 F3 株系，田间性状观察发现大

部分株系整体株叶形态整齐、生育期一致，表明株

系内遗传物质已经较为相似、稳定。据此，对这些

株系展开农艺性状和米质性状鉴定、抗病性调查和

杂交组配，筛选获得稳定的、农艺性状优良的多基

因聚合改良恢复系材料。整个分子改良过程的育

种程序如图 2 所示。
2． 2 改良恢复系的主要性状评价

亲本材料华占和 H318 以及多基因纯化聚合改

良株系的主要稻米品质性状如表 3 所示。所有多基
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表 2 多基因聚合入选回交后代单株及其基因型

Tab． 2 Performance of principal grain quality traits in the parental cultivars and improved breeding lines
编号 No． Pita Pi46 Pi2 Xa23 fgr Wx Ｒf3 Ｒf4

A12 + H + H H + + +
B01 + H + H H + + +
B07 + H + H H + + +
B09 + H + H H + + +
B12 + H + H H + + +
C02 + H + H H + + +
C05 + H + H H + + +
C09 + H + H H + + +
C12 + H + H H + + +
D10 + H + H H + + +
E06 + H + H H + + +
F01 + H + H H + + +
F03 + H + H + + + +
F09 + H + H H + + +
F11 + H + H H + + +
G09 + H + H H + + +
H06 + H + H H + + +

注: + . 携带优异等位基因; H. 杂合子。
Note: + . Elite allele; H. Heterozygote．

图 2 “多基因聚合-早世代组配”策略的水稻分子改良简要流程图

Fig． 2 The schematic working flow of molecular improvement based on the strategy of
"Multiple genes pyramiding-early-generation hybridized combination" in rice

因聚合系携带亲本共有的 Wxb 等位基因，遗传其直

链淀粉含量低-中的优良特性，大部分( 64． 3% ) 株系

AC 值 13% ～ 14%，最 高 值 为 18． 01%，最 低 值

10 ． 05%。受体亲本恢复系华占的 fgr 基因等位类

型为野生型，籽粒无香味; 利用供体 H318 导入 fgr
香味基因，后代改良株系的籽粒均鉴定获得香味特

性，各株系受环境和小部分遗传背景影响，香气程

度有所差异。粒型方面，改良株系与亲本之间的长

宽比差异不明显。但是与恢复系华占相比，大部分

改良株系垩白性状有明显改善，分别有 78． 6% 和

92． 9%的株系垩白粒率和垩白度性状降低，外观品

质得到改良。其中，株系 Ｒ-19862 和 Ｒ-21064 兼备

低直链淀粉含量、香气浓以及垩白外观品质优异的

特点，具有较大育种利用价值。
14 份改良株系均携带来自供体亲本 H318 的白

叶枯病主效抗性基因 Xa23，其白叶枯病抗性鉴定结

果( BC1F4 ) 如表 3 所示。除了 3 份株系未获得调查

结果，其余 11 份改良株系的抗性级别均为抗，而受

体亲本华占的白叶枯病抗性水平则鉴定为感。结

果表明，导入 Xa23 基因，能够高效、一致地提高白

叶枯病抗性水平，改良效果显著。2016 年的 2 个种

植季节分别对改良株系( BC1F4 和 BC1F5 ) 连续进行

田间自然诱发病圃的稻瘟病抗性鉴定，结果如表 3
所示。由表可知，恢复系华占在 2016 年早季稻瘟病

抗性水平为中抗，2016 年晚季为抗; 供体亲本材料

H318 表现为两季均表现为抗水平。鉴定结果表明，

聚合了 3 个稻瘟病抗病基因的 13 个株系抗性水平

均表现为抗或高抗，抗性稳定( 表 3) 。与华占比较，

改良株系抗性水平表现明显提高。Ｒ-20314 和 Ｒ-
20321 两季分别鉴定为抗和高抗; Ｒ-21064 两季均鉴

定为高抗。通过分子标记辅助选择技术聚合 Pi46、
Pi2 和 Pita 基因能有效提高受体亲本的稻瘟病抗

性，并且抗性水平稳定。
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表 3 亲本品种和改良株系主要米质性状和抗病性调查

Tab． 3 Investigation of major grain quality traits and in the disease resistance for
parental cultivars and improved breeding lines

株系 Line 基因型 Genotype
直链淀粉
含量 /%

AC

香味
Fragrance

长宽比
LWＲ

垩白粒率
/%

PGWC

垩白度
/% DEC

白叶枯病抗性
Bacterial blight

resistance

稻瘟病抗性
Blast resistance

Ⅰ Ⅱ
华占 Huazhan Wxb + Pi2 14． 17 － 3． 1 21． 96 10． 17 S MＲ Ｒ

多基因系 H318 Wxb + fgr + Xa23 + 14． 92 + + + 3． 0 14． 62 4． 69 Ｒ Ｒ Ｒ
MG-Line H318 Pi46( t) + Pita

Ｒ-19621 12． 02 + + 3． 1 13． 69 7． 51 Ｒ － Ｒ
Ｒ-19862 14． 36 + + + 3． 0 5． 66 1． 67 Ｒ Ｒ Ｒ
Ｒ-19913 18． 01 + + 3． 0 23． 60 5． 92 Ｒ Ｒ Ｒ
Ｒ-19935 10． 24 + + 3． 0 13． 65 8． 47 Ｒ Ｒ Ｒ
Ｒ-20133 14． 92 + 3． 1 19． 05 7． 99 Ｒ Ｒ －
Ｒ-20244 15． 67 + + 3． 1 11． 54 2． 70 － Ｒ －
Ｒ-20314 Wxb + fgr + Xa23 + Pi2 13． 42 + 3． 0 17． 82 8． 99 Ｒ Ｒ HＲ
Ｒ-20321 + Pi46( t) + Pita 12． 02 + + 2． 9 26． 45 5． 45 Ｒ Ｒ HＲ
Ｒ-20436 14． 08 + 3． 2 8． 91 6． 03 － Ｒ －
Ｒ-20765 10． 05 + + 3． 1 15． 89 7． 73 Ｒ － Ｒ
Ｒ-21035 13． 14 + + 3． 0 16． 77 4． 06 Ｒ Ｒ Ｒ
Ｒ-21056 13． 42 + + 3． 0 13． 68 7． 07 Ｒ － Ｒ
Ｒ-21064 13． 52 + + + 2． 9 7． 66 4． 54 Ｒ HＲ HＲ
Ｒ-21553 14． 64 + + 3． 2 36． 84 15． 12 － Ｒ －

注: AC． 直链淀粉含量; LWＲ． 长宽比; PGWC． 垩白粒率; DEC． 垩白度; + ． 香味;Ⅰ. 2016 早季;Ⅱ. 2016 晚季。
Note: AC． Amylose content; LWＲ. Length-width ratio; PGWC． Percentage of grain with chalkiness; DEC． Degree of endosperm chalkiness; + ． Indicates

fragrant;Ⅰ. Early season of 2016;Ⅱ． Late season of 2016．

2． 3 改良株系组配和杂交组合的表现

根据本研究早世代组配以提高杂交组合选育

效率的策略，通过观察 BC1 F3 和 BC1 F4 株系田间农

艺性状表现，将整体株叶型态趋于一致的改良株系

分别与生产上的不育系宁 A 和 C815S 进行组配。
考察杂交组合 F1 主要的农艺、品质、产量及经济性

状，包括株高、单株穗重、有效穗数、结实率、研磨品

质和外观品质等，结果如表 4 所示。
株高方面，组配的杂交组合与 CK 相比有正反

方向变异波动，宁 A 所配组合株高增加占主要，而

C815S 所配组合主要表现株高降低。产量方面，大

部分改良株系所配组合在千粒质量上得到改良，特

别是与 C815S 所组配的 F1千粒质量均高于 CK。宁

A /Ｒ-19862、C815S /Ｒ-20765 和 C815S /Ｒ-21056 在

总粒重明显高于 CK，分别提高了 3． 82%，12． 48%
和15． 47%，表明这 3 个株系具有潜在的优良高产配

合力。结实率方面，三系不育系宁 A 所配组合为

68． 57% ～ 85． 57%。而 C815S 所配组合则偏低，在

58． 50% ～73． 46%。研磨品质调查结果表明，改良

株系与 C815S 杂交 F1 在精米率和整精米率均得到

提高。此外，新的杂交组合在粒型和垩白的外观品

质性状上获得不同类型，丰富遗传多样性和满足不

同品种选育需求。

3 讨论

随着生物技术的快速发展，分子标记辅助育种

在缩短育种年限、提高育种效率等方面发挥了极其

重要的作用［10，22 － 23］。然而，对于 MAS 改良后代的

表型，其预测度一方面取决于基因的效应水平，另

一方面和分子标记与目标基因的连锁程度有直接

关联［21］。有利等位基因的鉴定和选择，是有效预测

评估分子改良成效的前提。本试验中，蜡质基因 Wx
编码颗粒淀粉合成酶( GBSS) ，是控制直链淀粉合成

的主效基因，直接影响稻米胚乳中直链淀粉的含

量［24］。水稻香味是由于编码甜菜醛脱氢酶基因突

变所致，丧失功能的 fgr 基因使甜菜醛脱氢酶的作

用底物 2-乙酰基-1-吡咯啉的代谢途径中断，香味物

质 2-乙酰基-1-吡咯啉不断积累，致使水稻籽粒产生

香味［25］。白叶枯病抗性基因 Xa23 对现有国内外白

叶枯病鉴别菌系都表现高抗，且完全显性、全生育

期抗病［26 － 27］。而 Pi2、Pi46 和 Pita 均为具广谱抗

性的稻瘟病显性抗性基因，抗性都较好，已被广泛验

证和利用［8 － 9，11，18 － 19］。此外，本研究设计 Wx、fgr 和

Pita 基因的分子标记，直接靶向基因内部多态性位

点，实现直接对目的基因的选择。基于此，低世代材

料并未进行稻米品质和抗病性筛选，仅利用分子标记
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表 4 改良株系杂交组配 F1的主要农艺性状表现

Tab． 4 The major agronomic traits of the F1 of hybridized combination for the improved lines

不育系
CMS
line

株系
Line

株高
/ cm
PH

单株穗
重 / g
PWPP

单株
穗数
PNPP

总粒重
/ g

TGW

千粒质
量 / g
KGW

结实率
/% SＲ

糙米率
/%
BＲＲ

精米率
/%
MＲY

整精米
率 /%
HＲY

粒长
/ mm
GL

粒宽
/ mm
GW

长宽比
LWＲ

垩白
粒率
/%

PGWC

垩白度
/%
DEC

宁 A CK 104． 2 29． 3 10． 67 26． 20 21． 53 75． 28 80． 64 68． 08 60． 13 9． 43 2． 44 3． 89 17． 07 4． 2
Ning A Ｒ-19862 110． 1 30． 1 9． 33 27． 20 22． 07 82． 02 80． 93 66． 30 59． 41 9． 12 2． 45 3． 73 18． 27 3． 2

Ｒ-20314 98． 5 22． 7 8． 33 19． 87 20． 80 68． 57 79． 76 68． 47 60． 54 9． 58 2． 37 4． 06 16． 22 2． 4
Ｒ-21035 108． 8 26． 3 8． 00 24． 13 22． 73 82． 98 79． 92 67． 45 53． 05 9． 57 2． 41 3． 98 21． 70 3． 3
Ｒ-21056 106． 8 28． 5 8． 67 25． 90 22． 67 81． 64 79． 97 69． 12 59． 30 9． 47 2． 40 3． 97 4． 67 1． 4
Ｒ-21064 115． 8 27． 0 7． 33 24． 87 23． 60 85． 57 79． 95 67． 43 62． 45 9． 51 2． 35 4． 06 12． 26 0． 7

c815s CK 110． 3 26． 3 8． 33 23． 47 22． 93 78． 43 78． 89 58． 57 43． 12 9． 58 2． 30 4． 18 14． 56 2． 2
Ｒ-19862 103． 0 25． 7 9． 33 21． 93 23． 07 68． 37 79． 97 72． 36 63． 66 8． 84 2． 57 3． 45 24． 04 5． 6
Ｒ-19913 96． 7 26． 7 10． 00 23． 20 23． 20 73． 46 80． 23 70． 42 58． 73 9． 60 2． 54 3． 79 15． 00 3． 0
Ｒ-20133 103． 2 29． 5 9． 33 25． 13 23． 60 68． 43 80． 29 69． 31 58． 47 9． 53 2． 57 3． 72 17． 93 13． 3
Ｒ-20314 112． 8 23． 3 6． 33 19． 97 24． 30 72． 25 79． 33 70． 00 59． 33 9． 74 2． 56 3． 83 12． 15 9． 3
Ｒ-20765 107． 7 30． 5 9． 33 26． 40 23． 73 67． 07 79． 39 68． 02 60． 68 9． 41 2． 62 3． 60 15． 45 1． 9
Ｒ-21035 109． 7 26． 9 9． 33 22． 27 23． 40 58． 50 79． 20 66． 27 54． 98 9． 23 2． 65 3． 50 24． 41 4． 5
Ｒ-21056 108． 7 31． 2 8． 67 27． 10 24． 93 69． 40 78． 56 66． 91 61． 46 9． 57 2． 55 3． 76 13． 16 8． 7
Ｒ-21064 106． 8 28． 4 9． 33 24． 00 24． 67 64． 04 79． 58 71． 11 66． 39 9． 38 2． 52 3． 73 15． 32 9． 5

注: CMS line． 细胞质雄性不育系; PH． 株高; PWPP． 单株穗重; PNPP． 单株穗数; TGW． 总粒重; KGW． 千粒质量; SＲ． 结实率; BＲＲ． 糙米率;
MＲY． 精米率; HＲY． 整精米率; GL． 粒长; GW． 粒宽; LWＲ． 长宽比; PGWC． 垩白粒率; DEC． 垩白度。
Note: CMS line． Cytoplasmic male-sterile line; PH． Plant height; PWPP． Panicles weight per plant; PNPP． Panicles number per plant; TGW． Total

grain weight; KGW． 1000 grain weight; SＲ． Seed setting rate; BＲＲ． Brown rice rate; MＲY． Milled rice rate; HＲY． Head rice yield; GL． Grain length;
GW． Grain width; LWＲ． Length-width ratio; PGWC． Percentage of grain with chalkiness; DEC． Degree of endosperm chalkiness．

选择目标基因，结合农艺性状进行选择。在较高代

稳定株系中进行米质、香味和抗病性鉴定，获得多

份同时具备双抗、低支链淀粉含量的香型恢复系材

料，所利用的基因和分子标记体现出 MAS 的精准性

和高效率。
多基因聚合在水稻综合性状分子改良中具有

无以比拟的优势。田大刚等［7］将 Pi9 和 Xa23 聚合

导入杂交水稻恢复系闽恢 3189、闽恢 3229 和闽恢

6118，获得兼抗稻瘟病和白叶枯病的水稻恢复系分

子改良系。姜洁锋［6］ 利用 MAS 将抗稻瘟病基因

Pi2 和抗白叶枯病基因 Xa7、Xa21 和 Xa23 渗入到 3
个优良的水稻光温敏核不育系 C815S、广占 63-4S
和华 328S 背景中，创建了一系列抗病性得到明显改

良的光温敏核不育系新 材 料。肖 武 名 等［18］ 通 过

MAS 将 Pi46 与 Xa23 展开有效聚合，实现了创制双

抗水稻种质的目的。本研究结果表明，广谱白叶枯

病抗性基因 Xa23 的导入明显提高了水稻分子改良

系的白叶枯病抗性，抗性鉴定结果都达到了抗级水

平。而 3 个稻瘟病抗性基因 Pi2、Pi46 和 Pita 的同

时聚合，使得改良株系表现出更强、更持久的抗病

性。连同 Wx 和 fgr 基因，共 6 个功能基因的 MAS
聚合效果显著，这些分子改良系有望升级原有亲

本，在生产中具有良好应用前景。
对于早世代稳定改良株系，利用恢复基因分子

标记辅助选择恢复力性状，结合田间鉴定配合力，

可提高杂交组合选育效率，促进育种进程。目前，

已通过本研究获得一批 BC1 F6 的综合性状优良、稳

定的株系及其杂交组合。其中 Ｒ-19862、Ｒ-21064、
Ｒ-19913、Ｒ-20765 和 Ｒ-21056 入选新双抗和低直链

淀粉含量的香型恢复系，展开大规模组配和育种利

用。综上可知，充分利用分子标记辅助选择，多基

因聚合分子改良选育稳定优异株系，结合早世代田

间观察，同时开展多个性状的鉴定评价和杂交组

配，进而可快速、准确的选育出综合性状优良的新

的改良株系和杂交组合。
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