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摘  要：为研究柱头外露率的遗传机理，用柱头外露率低的粳稻品种糯 5 号与柱头外露率高的籼稻品种优ⅠB

构建包含 190 株的F2
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群体．在长沙对各单株进行柱头外露率调查，并用均匀覆盖水稻整个基因组的 92 个SSR标
记构建连锁遗传图谱，进行控制柱头外露率的数量性状基因座QTL分析．结果表明，控制柱头外露率的 3 个QTL
为qPES-2、qPES-5、qSPES-8，分别位于第 2 染色体的RM1285~RM12595、第 5 染色体的RM17952~RM18114、
第 8 染色体的RM8020~RM7080，QTL的LOD峰值分别为 3.54、4.79、3.85，解释的表型变异分别为 10.1%、11.1%、
9.0%，增效基因皆来源于高柱头外露率的亲本优ⅠB．研究并发现控制单边柱头外露率的QTL与总外露率的完全
一致，第 5 染色体检测到的QTL是 1 个新的座位． 
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Abstract：To understand the genetic mechanism of exserted stigma, a mapping population of 190 F2 plants derived from 
the cross between a japonica variety-Nuo5 and an indica variety-YouⅠB with higher percentage of exserted stigma 
(PES) was constructed to map quantitative trait loci (QTL) for PES. Genetic linkage map was constructed using 92 SSR 
markers throughout the whole genome, and PES was investigated in Changsha. As a result, three QTLs controlling ratio 
of stigma exsertion were qPES-2, qPES-5 and qSPES-8, detected and located respectively at the region of 
RM1285~RM12595 on chromosome 2, RM17952~RM18114 on chromosome 5 and RM8020~RM7080 on chromosome 
8. The QTL of LOD peak was 3.54, 4.79, 3.85 respectively; The phenotypic variation was 10.1%, 11.1%, 9.0%, 

 

and all 
their positive alleles were from YouⅠB. Two QTLs might be identified in previous studies, and the QTL on 
chromosome 5 might be a new one which had never been reported before. 

Key words：rice; percentage of exserted stigma; quantitative trait locus 

水稻作为自花授粉作物，花器构造不适于异交.
柱头是水稻接受花粉的器官，其外露率是影响异交
结实率的主要因素．柱头活性一般保持 3~4 d，开
花闭颖后第 2 天外露柱头仍有 65%以上的受精能
力．柱头外露增加了授粉机会，特别是有利于花时
差障碍严重的杂交制种[1-3]．柱头外露颖花的平均结

实率高，约为非外露颖花的 3~4 倍，柱头外露颖花
的结实率占制种异交结实率的 70%~80%[4-5]

野生稻柱头外露率较高，栽培稻较低，栽培稻
不同品种间存在广泛的遗传变异

，因
此，提高柱头外露率对杂交稻制种有着非常重要的
意义． 

[6-9]．柱头外露率遗
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传较为复杂，在分离群体中表现为连续的表型变
异，受多基因控制，是易受影响的数量性状[10-11]．环
境条件、栽培措施和外源激素都能显著改变柱头外
露率[12-15]．但该性状主要受遗传因素控制，外界条
件的调控受品种本身的特性决定[16]．伴随分子标记
的发展，已有定位到一些水稻柱头外露率的QTL，
除第 7 染色体外，水稻其他 11 条染色体都检测到
与柱头外露率相关的QTL，但迄今仍无QTL被克
隆[17-24]． 

笔者利用覆盖水稻基因组的SSR标记对糯 5 号/
优ⅠB F2群体的柱头外露率进行QTL分析，探讨该
性状的遗传机理与育种应用价值． 

1  材料和方法 

1.1  材  料 

优ⅠB是 1 个柱头外露率高的籼稻品种，来自
湖南杂交水稻中心，三系保持系；糯 5 号是 1 个柱
头外露率低的四川常规粳稻品种．以这 2 个材料为
亲本，2007 年配制杂交组合，2008 年 5 月中旬在
长沙种植F2

从每株水稻幼苗取约2 cm 长叶片，放入盛有
400 μL TPS 抽提液(Tris-Cl 100 mmol/L，EDTA 10 
mmol/L，KCl 1 mol/L，pH8.0)的1.5 mL薄壁管中捣

碎，75 ℃ 水浴20 min，3 500 r/min离心7 min．取
150 μL 上清，加入等体积异丙醇，3 500 r/min离心
10 min，弃上清，取沉淀，加入300 μL 70%乙醇清
洗后，将沉淀干燥，加入100 μL ddH

群体，栽插密度 13 cm×23 cm，大田施
肥，考查 190 株的主穗，调查其柱头外露率．柱头
单边外露率为柱头单边外露颖花数与总颖花数的
百分比，柱头双边外露率为柱头双边外露颖花数与
总颖花数的百分比，柱头总外露率等于柱头单边外
露率与双边外露率之和. 

1.2  标记分析与连锁作图 

2O溶解．PCR
反应体系(10 μL)：DNA 模板0.2 μL；加入10×PCR 
缓冲液、MgCl2 (25 mmol/L)和dNTP(2 mmol/L)各 
1 μL，50%甘油2 μL，溶解好的引物(20 pmol/L)和
Taq DNA 聚合酶各0.2 μL，ddH2O 4.4 μL．PCR产
物在2.5%琼脂糖凝胶上电泳. 

根据Mapmaker/EXP作图软件的要求，将母本
糯5号基因型记为A，父本优ⅠB基因型记为B，杂
合的记为H，基因型不清或缺失的记为“－”，在PC
机上构建连锁图谱[25]. 

1.3  QTL 分析 

根据已构建的连锁图谱，用Mapmaker/QTL 1.1
软件对柱头外露率进行QTL定位分析[26]．以LOD值
为3.0作为阈值来判断QTL的存在，并计算每个QTL
对应的性状的贡献率和加性效应．QTL的命名遵循
McCouch等的规则[27]． 

2  结  果 

2.1  亲本间柱头外露率的差异和在F2

优ⅠB单边柱头外露率 39.15%，双边柱头外露
率 12.52%，总外露率 51.59%；糯 5 号单边柱头外
露率 2.91%，双边柱头外露率为 0，总柱头外露率
2.91%．F

群体中的变

异 

2

 

群体 190 个单株的柱头外露率表现为连
续变异，其中少量单株出现超亲分离现象，整体呈
现近似正态分布(图 1)． 

 

 

 

  

 

 

    图 1  F2

     Fig.1  Distribution of percentage of exserted stigma in F
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2.2  控制柱头外露率的 QTL 分析 

利用筛选到的 92 个在两亲本间存在多态性的
微卫星标记，构建了均匀覆盖水稻 12 条染色体、
全长 1 562.2 cM 的遗传图谱，标记之间的平均距离
为 17.0 cM．通过 QTL 分析(表 1)，共检测到 3 个控
制柱头外露率的 QTL，为 qPES-2、qPES-5、qSPES-8，
分别位于第 2 染色体的 RM1285~RM12595 区间、第

5 染色体的 RM17952~RM18114 区间、第 8 染色体
的 RM8020~RM7080 区间(图 2)．这些 QTL 的 LOD
峰值分别为 3.54、4.79、3.85，解释的表型变异分
别为 10.1%、11.1%、9.0%，加性效应基因位点皆
来源于优ⅠB．控制单边柱头外露率的 QTL 与柱头
外露率完全一致，未检测到控制双边柱头外露率的
QTL． 

表 1  控制柱头外露率的 QTL 定位结果 
Table 1  QTLs for percentage of exserted stigma 

性  状 位  点 染色体 标记区间   LOD 峰值 贡献率/%     显性效应 加性效应 

单边外露率 qSPES-2 2 RM1285~RM12595 3.39   9.3 －2.64  4.73  
单边外露率 qSPES-5 5 RM17952~RM18114 5.34  12.8   0.07  6.39  
单边外露率 qSPES-8 8 RM8020~RM7080 4.00   9.3 －3.02  4.27  
总外露率 qPES-2 2 RM1285~RM12595 3.54  10.1 －4.79  6.23  
总外露率 qPES-5 5 RM17952~RM18114 4.79  11.1 －0.05  7.88  
总外露率 qPES-8 8 RM8020~RM7080 3.85   9.0  －4.91  5.20  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

图 2  控制柱头外露率 QTL 的遗传图谱 
Fig.2  Genetic linkage map showing QTLs for percentage of exserted stigma 

 
3  讨  论 

笔者在第 2染色体上检测到的QTL qPES-2与李
文宏等[19]利用籼稻窄叶青 8 号/粳稻京系 17 构建的
DH群体检测到的qPES-2 和沈圣泉等[23]利用协青早
B/密阳 46 构建的RIL群体检测到的qSE2-1 位于同一
区域．尽管没有在第 2 染色体上检测到其他控制柱头
外露率的QTL，但Yu等[22]利用珍籼 97 B/IRAT 109 与

沈圣泉等[23]均在第 2 染色体的其他位置检测到控制
柱头外露率的QTL，且两者位置相近，表明第 2 染
色体上存在多个与柱头外露率相关的QTL．在第 5
染色体上检测到的qPES-5与李晨等[18]利用桂朝 2号
/东乡野生稻构建的BC1 群体、Uga等 [21]利用
Peikuh/W1944 构建的RIL群体、Yu等[22]和沈圣泉
等[23]在第5染色体上检测到的QTL都不在同一位置，
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表明在第 5 染色体上检测到的这个QTL是 1 个新的
座位．Yamamoto 等[20]

研究结果还表明，水稻除第 7 染色体外，其他
11 条染色体上都存在控制柱头外露率的QTL，但都
没有发现主效基因．本研究检测到的控制柱头外露
率的 3 个QTL分别分布于第 2、5、8 染色体上，每
个QTL可解释的表型变异率都较低(<15%)，表明该
性状是由多基因控制的数量性状，再加上柱头外露
率易受外界环境条件影响，至今仍没有主效QTL被
克隆．已有结果表明，野生稻与栽培稻相比，有着
较高的柱头外露率

利用Asominori/IR24 构建的
RIL群体在第 8 染色体上检测到控制柱头外露率的
QTL，与本研究的qPES-8 位于同一区域. 

[6]
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