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摘要：以茶陵野生稻(CL)、4个栽培稻及CL与栽培稻三交(CL/伦5S//R996)的F2代分离群体为材料，利用分子标记

辅助选择(MAS)技术对其红色种皮驯化性状基因Rc和Rd进行选择剔除。结果表明：茶陵野生稻Rc与栽培稻中的等

位基因序列差异明显，其中第6外显子内插入了14 bp的InDel序列，导致茶陵野生稻中Rc等位基因编码序列延长，

增加了1个外显子，而栽培稻中因缺失此片段，导致翻译过程提前终止；茶陵野生稻与栽培稻中的Rd等位基因序

列无明显差异，说明Rc是控制茶陵野生稻棕红色种皮形成的关键基因；4个功能分子标记(Rc-1、Rc-2、Rc-3、Rc-4)

中，Rc-2、Rc-3和Rc-4 3个标记表现出多态性，可用于群体的MAS选择；将Rc-2、Rc-3和Rc-4标记转化为高分辨率

熔解曲线标记，可实现对Rc基因型的非凝胶电泳高通量鉴定。 

关键词：野生稻；驯化性状；种皮颜色；分子标记辅助选择(MAS)；高分辨率熔解曲线标记  
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Abstract: The Chaling wild rice(CL), four cultivated rice accessions, and a segregating F2 population derived from CL 

and a three-way cross of CL/Lun5S//R996 were used to select against the domestication genes Rc and Rd for pericarp 

color using marker-assisted selection(MAS). Significant sequence divergence was identified between the CL Rc allele 

and those of cultivated cultivars. Notably, a 14-bp InDel insertion in exon 6 of the CL Rc gene introduced an additional 

exon, thereby extending the coding sequence, whereas this insertion is absent in cultivated cultivars, leading to premature 

termination of translation. In contrast, the Rd alleles showed no functional variation between CL and cultivated rice, 

suggesting that Rc is the critical gene responsible for the brown-red pericarp of CL. Four functional markers(Rc-1, Rc-2, 

Rc-3 and Rc-4) were developed, of which Rc-2, Rc-3, and Rc-4 showed polymorphism between CL and cultivated rice 

and were effective for MAS. These markers were further converted into high-resolution melting(HRM) markers, enabling 

high-throughput genotyping without electrophoresis.  
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水稻是保障世界粮食安全的重要粮食作物之一[1]。

随着全球人口的不断增长，持续提升水稻产量和品

质，满足人口增长对粮食的需求，成为水稻育种面

临的重大任务。但是，当前育种利用的核心骨干亲

本过于集中，导致推广水稻品种同质化程度高、品

种间遗传背景狭窄、遗传多样性偏低等问题，严重

限制了水稻产量潜力的进一步提升[2]。引入新的种

质资源或优异基因，拓宽水稻品种的遗传基础成为

当前水稻育种中亟须解决的问题。 

野生稻是栽培稻的驯化祖先，蕴含着丰富的优

异性状基因(如抗病、抗虫、耐逆、优质、高产等)[3–4]。

研究表明，野生稻驯化过程中，有近1.76%的优异

性状基因被选择性地丢失[5]。因此，将野生稻中丢

失的优异性状基因再导入栽培稻成为拓宽水稻遗

传基础、进一步提升育种水平的重要途径。当前野

生稻中优异性状基因的利用主要包括杂交渗入选

择和人工再驯化2条途径[6–7]。 

杂交渗入是野生稻育种利用的主要途径，即利

用野生稻与栽培稻的优异骨干亲本杂交，从后代分

离群体中选择携带野生稻优异目标性状的渗入系，

进行育种利用。该方法为我国水稻育种取得突破性

进展发挥了重要作用。例如，三系不育系细胞质雄

性不育基因WA352[8]、抗白叶枯病基因Xa21[9]、抗

稻瘟病基因Pi9[10]等，都来源于野生稻。但是，由

于野生稻中株高、落粒性、长芒和种皮颜色等驯化

性状基因存在连锁遗传，易形成连锁累赘且难以高

效剔除，导致杂交渗入选择群体分离类型复杂、材

料稳定周期长、育种选择效率偏低等问题。因此，

解决野生稻驯化性状基因连锁累赘的瓶颈问题，是

提升野生稻杂交渗入育种效率的关键所在。 

人工再驯化主要依托基因编辑技术，对作物野

生种的驯化性状相关基因进行定点突变，将野生种

质快速改良至农艺性状趋近栽培品种的优异资源[11]。

目前，该技术已在野生番茄[12]、野生稻[13]等作物的

野生种质中成功实现了驯化性状的定向编辑与遗

传改良。但是，基因编辑技术仅能对已知功能的主

效基因进行编辑改良，而野生作物中还有大量的驯

化性状微效基因和非育种目标性状基因未被鉴定，

尚难以实现对野生作物真正的完全驯化利用[14]，还

需结合栽培品种进行杂交渗入利用。 

野生稻驯化过程中，株型、落粒性、长芒和种

皮颜色等性状是受驯化选择的主要性状。目前对这

些性状形成的调控基因已有较清楚的解析。前人已

克隆了控制野生稻匍匐生长和分蘖角度的基因

PROG1[15]、TAC1[16]和LA1[17]，控制落粒性的基因

qSH1[18]、sh4[19]、sh-h[20]、SHAT1[21]、OsSh1[22]、

OsGRF4[23] 、 OsNPC1[24] 、 Osh15[25] 、 GL4[26] 、

ObSH3[27]和SSH1[28]，控制芒长的基因An-1[29]、

An-2[30]、OsRAE2[31]、An-4[32]、OsRAE3[33]、OsEPF2、

OsEPFL7、OsEPFL9、OsEPFL10[34]，控制种皮颜

色的基因Rc、Rd、qDRC-9、qDRC-11等[35]。这些驯

化性状基因的克隆，不仅揭示了水稻驯化性状形成

的遗传机理，也为在野生稻利用中借助分子标记辅

助选择(MAS)技术定向、精准地剔除野生稻不利驯

化性状奠定了重要的技术基础。  

种皮颜色是野生稻驯化选择的重要性状之一。

野生稻种皮多呈红色或棕红色，而现代栽培稻种皮

以白色为主[36]。水稻种皮颜色主要受Rc、Rd 2个主

效基因调控。Rc和Rd基因的不同表达模式决定了水

稻种皮的颜色。当Rc、Rd同时表达时，种皮呈红色；

仅Rc表达时，种皮呈棕红色；Rc不表达时，种皮呈

白色[37]。种皮颜色关键基因的挖掘与鉴定，为野生

稻种皮颜色性状的MAS辅助育种提供了重要技术

支撑。 

尽管MAS技术已被广泛应用于水稻抗病、抗

虫、品质和产量等性状的定向育种选择[38]，但MAS

技术用于野生稻驯化性状基因的精准选择与剔除

的相关研究尚少见报道。为验证MAS技术在野生稻

驯化性状精准选择与剔除中的可行性和应用效率，

本研究以湖南茶陵县野生稻[39]为材料，分析茶陵野

生稻种皮颜色调控基因Rc和Rd的单倍型，并开发其

功能分子标记，对茶陵野生稻与栽培稻杂交后代分
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离群体中控制红色种皮颜色性状的基因Rc、Rd进行

MAS选择研究，旨在构建借助MAS技术剔除野生稻

利用中非目标驯化性状基因的育种体系。 

1 材料与方法 

1.1 材料 

普通野生稻为茶陵野生稻(CL)，栽培稻有籼稻

品种9311、R996、4628和粳稻品种日本晴(NPB)，

以及茶陵野生稻/伦5S//R996复交F2代分离群体。 

1.2 方法 

1.2.1 茶陵野生稻Rc和Rd基因单倍型分析 

从本课题组前期测序组装的茶陵野生稻、R996

和4628基因组及已公布的水稻日本晴(IRGSP-1.0)

和9311(ASM465v1)基因组中提取种皮颜色调控基

因Rc、Rd的等位基因DNA序列。利用SnapGene 7.0.1

的Local alignment(Smith-Waterman)程序对5份材料

的Rc、Rd基因序列进行比对，分析等位基因的DNA

序列差异，并进行单倍型分型。 

1.2.2 茶陵野生稻Rc基因结构预测及氨基酸序列

分析 

利 用 Softberry(www.softberry.com) 网 站 的

FGENESH程序对RcCL、Rc9311、RcR996、Rc4628的DNA

序列进行基因编码结构预测。利用BioEdit软件对

RcCL、RcNPB、Rc9311、RcR996、Rc4628氨基酸序列进

行比对，分析野生稻与4个栽培稻品种中Rc基因编

码结构和氨基酸序列的差异。 

1.2.3 茶陵野生稻Rc基因功能分子标记的设计与

多态性验证 

利用SnapGene软件中MAFFT程序比对RcCL、

RcNPB、Rc9311、RcR996和Rc4628序列，分析5份材料等

位基因的序列差异，以差异序列中InDels区域(≥14 bp)

作为分子标记设计目标区段，针对该变异区段设计

特异性PCR扩增引物。以5份参考材料的基因组

DNA为模板进行PCR扩增，验证设计标记在供试材

料中的多态性。 

1.2.4 水稻DNA的提取与分子标记的PCR扩增检测 

参考车凡昊等[40]的方法，使用CTAB法提取水

稻DNA。PCR扩增反应体系为10 μL，反应液包含  

5 μL Buffer Mix(Vzyme 2×Taq Master Mix(Dye Plus))、

0.5 μL10 μmol/L正向引物 (F)、0.5 μL 10 μmol/L

反向引物(R)、1 μL DNA模板、3 μL ddH2O。扩增

程序为：95 ℃预变性5 min；95 ℃变性30 s，退火

温度以及延伸时间根据设计引物信息进行调整，扩

增35个循环后，72 ℃继续延伸7 min，降温至16 ℃

结束反应。通过琼脂糖凝胶或聚丙烯酰胺凝胶电泳

检测PCR扩增产物。 

1.2.5 分子标记的高分辨率熔解曲线分析与检测 

使用2×ChamQ SYBR qPCR Master Mix试剂盒

在X960型全自动医用PCR分析系统中进行实时荧

光定量PCR反应，反应体系20 µL，反应液包含10 µL 

SYBR Premix EX Taq Ⅱ，2 µL DNA模板，0.5 μL正

向引物(F)、0.5 μL反向引物(R)、7 µL ddH2O。反应

程序为：95 ℃预变性30 s；95 ℃变性10 s，60 ℃退

火延伸30 s，并同步采集荧光信号，反应40个循环。

熔解曲线采集程序为：95 ℃维持15 s，60 ℃恒温60 s，

最后升温至95 ℃保持15 s，分析熔解曲线的相对荧

光强度变化，并根据熔解温度判断目的片段大小差异。 

2 结果与分析 

2.1 茶陵野生稻Rc和Rd基因的变异与单倍型分析 

观察茶陵野生稻的糙米，发现种皮和胚乳均呈

棕红色，而4个栽培稻品种NPB、9311、R996、4628

的种皮和胚乳均为白色(图1)。为明确控制种皮颜色

的主效基因Rc、Rd在茶陵野生稻中等位基因的单倍

型，对茶陵野生稻和4份栽培稻品种Rc和Rd等位基因

的DNA序列进行比较分析。结果(图2)表明，RdCL与

RdNPB间的CDS序列完全一致，与Rd9311、RdR996和

Rd4628间的CDS序列仅存在3个单核苷酸多态性

(SNP)差异，其中第1外显子515 bp处的碱基G突变为

A，导致第13个氨基酸缬氨酸(V)突变为异亮氨酸(I)，

另外2个SNP为同义突变，未引起氨基酸改变。 
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(a) 种皮；(b) 胚乳 

图1 茶陵野生稻与4个栽培稻品种种皮和胚乳颜色表型 

Fig.1 Phenotype of pericarp and endosperm color in Chaling wild rice and 4 cultivars 
 

 
(a) 茶陵野生稻和4个栽培稻品种中Rd等位基因的结构；(b) 茶陵野生稻和4个栽培稻品种中Rd等位基因的编码氨基酸序列比对 

图2 茶陵野生稻和4个栽培稻品种中Rd等位基因编码结构预测与氨基酸序列比对结果 

Fig. 2 Gene-encoding structure and amino acid sequence alignment for Rd alleles in Chaling wild rice and 4 cultivars 
 

Rc等位基因RcCL、RcNPB、Rc9311、RcR996和Rc4628

序列间存在明显的差异。RcCL与4个栽培稻中RcNPB、

Rc9311、RcR996和Rc4628基因间的DNA相似度分别为

99.43%、96.98%、96.90%和96.90%(表1)。差异序

列分析结果表明，RcCL与RcNPB、Rc9311、RcR996、Rc4628 

分别存在13、22、21、22个SNP变异和7、11、10、

10个InDel变异(表1和图3)。多数变异位于基因的启

动子和内含子区域，只有2个SNP和1个InDel位于Rc

基因的外显子区域，其中，第1外显子28 bp处的碱

基T突变为A，导致第7个氨基酸组氨酸(H)突变为谷

氨酰胺(Q)；第1外显子71 bp处的碱基T突变为A，

导致第22个氨基酸半胱氨酸(C)突变为丝氨酸(S)。 

表1 茶陵野生稻与4个栽培稻品种中Rc等位基因间DNA序列的变异分析结果 

Table 1 DNA sequence variation of the Rc alleles in the Chaling wild rice and 4 cultivars 

Rc等位基因 来源材料 所在染色体 与RcCLDNA序列相似度/% SNP变异数 InDel变异数 

RcNPB NPB 7 99.43 13  7 

Rc9311 9311 7 96.98 22 11 

RcR996 R996 7 96.90 21 10 

Rc4628 4628 7 96.90 22 10 
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图3 茶陵野生稻和4个栽培稻品种中Rc等位基因DNA序列变异和单倍型分析结果 

Fig. 3 The DNA sequence variation and haplotype analysis for Rc alleles in Chaling wild rice and 4 cultivars 
 

茶陵野生稻Rc基因第6外显子区域存在一段14 bp

的插入序列(ACGCGAAAAGTCGG)，该插入序列

导致RcCL等位基因的编码区发生延伸，增加了1个外

显子，而4个栽培稻品种中RcNPB、Rc9311、RcR996和

Rc4628等位基因因缺失该14 bp片段，导致编码氨基

酸翻译提前终止(图4(a))。对5个等位基因编码的蛋

白质氨基酸序列进行比对，发现RcCL等位基因编码

的蛋白长度为666 aa，而RcNPB、Rc9311、RcR996和Rc4628

等位基因编码的蛋白仅有473 aa(图4(b))。 

 

 
(a) 茶陵野生稻和4个栽培稻品种中Rc等位基因的结构；(b) 茶陵野生稻和4个栽培稻品种中Rc等位基因的编码氨基酸序列 

图4 茶陵野生稻和4个栽培稻品种中Rc等位基因编码结构预测与氨基酸序列比对结果 

Fig. 4 Gene-encoding structure and amino acid sequence alignment for Rc alleles in Chaling wild rice and 4 cultivars 
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2.2 Rc基因功能分子标记的设计与多态性验证 

以从5个Rc等位基因(RcCL、RcNPB、Rc9311、RcR996

和Rc4628)序列中鉴定的6个InDel位点作为多态性分

子标记靶位点，设计4个分子标记Rc-1、Rc-2、Rc-3

与Rc-4(图5)，其引物信息如表2所示。  

 

 
(a) Rc-1；(b) Rc-2；(c) Rc-3；(d) Rc-4 

图5 茶陵野生稻和4个栽培稻品种的Rc基因分子标记的设计 

Fig. 5 Design of molecular markers for Rc alleles in Chaling wild rice and 4 cultivars 
 

(a) 

(b) 

(c) (d) 

Rc CL 

Rc NPB 

Rc 9311 

Rc R996 

Rc 4628 

Rc CL 

Rc NPB 

Rc 9311 

Rc R996 

Rc 4628 

Rc CL 

Rc NPB 

Rc 9311 

Rc R996 

Rc 4628 

Rc CL 

Rc NPB 

Rc 9311 

Rc R996 

Rc 4628 

Rc CL 

Rc NPB 

Rc 9311 

Rc R996 

Rc 4628 

Rc CL 

Rc NPB 

Rc 9311 

Rc R996 

Rc 4628 

Rc CL 

Rc NPB 

Rc 9311 

Rc R996 

Rc 4628 

Rc CL 

Rc NPB 

Rc 9311 

Rc R996 

Rc 4628 

Rc CL 

Rc NPB 

Rc 9311 

Rc R996 

Rc 4628 

Rc CL 

Rc NPB 

Rc 9311 

Rc R996 

Rc 4628 

–697 –622 –587 

–581 –531 

–401 –451 –526 

–276 –201 –151 

–21 –71 –146 

–16 59 109 

239 189 114 

3184 3219 3259 5154 5179 5209 

5269 5239 5214 3339 3299 3264 

 

Rc CL 

Rc NPB 

Rc 9311 

Rc R996 

Rc 4628 

Rc CL 

Rc NPB 

Rc 9311 

Rc R996 

Rc 4628 



   

   

第52卷第2期 黄希来等 茶陵野生稻种皮颜色驯化基因的分子标记辅助选择研究 7  

 

表2 Rc基因分子标记引物信息 

Table 2 Primer information for Rc functional molecular markers 

引物名称 引物序列(5'—3') 
扩增片段长度/bp 

CL NPB 9311 R996 4628 

Rc-1F GCACTATTCACGCTCAACG 
213 213 432 432 432 

Rc-1R ACCTAGTTACAACGTCGGTAG 

Rc-2F CGTGCTGACGTCGAAAACGAC 
445 443 413 413 413 

Rc-2R ACAACGACGACGATCCGCCA 

Rc-3F ACCCTTTTATGTCTGGAAGG 
150 113 129 128 128 

Rc-3R GGGCAATTAAAGGCTCTCTC 

Rc-4F GGGAGCAGAAACACCTGAA 
111  97  97  97  97 

Rc-4R CTTCTCCTCTCTTTCAGCAC 

        

对设计的分子标记进行多态性验证，结果表

明，4个分子标记的PCR扩增DNA片段大小与预期

相符。标记Rc-1、Rc-2能准确地区分RcCL与Rc9311、

RcR996、Rc4628(图6(a)、图6(b))，但是无法区分RcCL

与RcNPB。标记Rc-3、Rc-4能准确地区分RcCL与4个

栽培稻等位基因RcNPB、Rc9311、RcR996、Rc4628(图6(c)、

图6(d))。这表明4个标记均可用于Rc等位基因的分

子鉴定。 
 

 

(a) 标记Rc-1琼脂糖凝胶电泳图；(b) 标记Rc-2琼脂糖凝胶电泳图；(c) 标记Rc-3聚丙烯酰胺凝胶电泳图； 

(d) 标记Rc-4聚丙烯酰胺凝胶电泳图 

图6 Rc分子标记在茶陵野生稻和4个栽培稻品种中多态性验证结果 

Fig. 6 Validation of polymorphism of Rc molecular markers in Chaling wild rice and 4 cultivars 
 

2.3 Rc分子标记的MAS选择应用 

为进一步验证上述设计的分子标记在MAS应

用中的可行性和精准性，以茶陵野生稻/伦5S//R996

复交F2代分离群体为材料，对Rc-1、Rc-2、Rc-3与

Rc-4标记在群体中的选择效率进行分析。结果表明，

在鉴定的48个株系中，红色种皮和白色种皮株系各 

 

24个(图7(a))。分子标记基因型鉴定结果表明，标记

Rc-1扩增产物的DNA带型无法区分红色种皮和白

色种皮株系(图7(b))，而标记Rc-2、Rc-3和Rc-4的扩

增带型与相应亲本及分离群体株系种皮颜色表型

高度吻合(图7(c)～图7(e))，说明Rc-2、Rc-3和Rc-4

可用于茶陵野生稻与栽培稻杂交后代群体种皮颜

色性状的MAS选择。 
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图(a)中编号1～48为茶陵野生稻/伦5S//R996复交F2分离群体中的48个株系；图(b)～图(e)中编号1～48分别为48个株系对应的分子标记鉴定的 

电泳带型。 

(a) 茶陵野生稻/伦5S//R996复交F2代分离群体株系糙米种皮颜色表型；(b) 标记Rc-1琼脂糖凝胶电泳图；(c) 标记Rc-2琼脂糖凝胶电泳图； 

(d) 标记Rc-3聚丙烯酰胺凝胶电泳图；(e) 标记Rc-4聚丙烯酰胺凝胶电泳图 

图7 Rc分子标记在茶陵野生稻/伦5S//R996复交F2代分离群体中的MAS应用 

Fig. 7 MAS application of Rc molecular markers in the F2 segregating population from the cross of Chaling wild rice/Lun5S//R996 
 

2.4 Rc分子标记的高分辨率熔解曲线标记转化与

应用 

为实现Rc基因标记辅助选择的高效基因型鉴

定，本研究对开发的标记进行高分辨率熔解曲线

(HRM)标记转化与效能分析。结果(图8)表明，4个 

 

标记中，Rc-2、Rc-3和Rc-4标记的扩增产物熔解曲

线的峰值温度均能很好地区分茶陵野生稻和4份栽

培稻材料，但Rc-1标记的扩增产物熔解曲线的峰值

温度不能有效区分茶陵野生稻和4份栽培稻材料。

以上结果说明本研究设计的Rc-2、Rc-3和Rc-4这3个

分子标记可以转化为HRM标记，用于基因型鉴定。 
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(a) Rc-1；(b) Rc-2；(c) Rc-3；(d) Rc-4 

图8 Rc分子标记的高分辨率熔解曲线标记分析验证 

Fig. 8 Validation of high-resolution melting curve markers(HRM) derived from Rc molecular markers 
 

进一步选用区分效果较好的Rc-3和Rc-4这2个

标记对茶陵野生稻/伦5S//R996复交F2代分离群体

开展基因型鉴定。结果表明，标记Rc-3和Rc-4可以

通过HRM特征差异有效区分亲本RcCL、RcR996及分离

群体中不同种皮颜色的株系(图9和表3)，说明本研究

设计的Rc-3和Rc-4这2个标记可应用于HRM技术体

系，实现育种群体的高效基因型鉴定。 

 
 

 

(a) Rc-3；(b) Rc-4 

图9 Rc高分辨率溶解曲线标记在茶陵野生稻/伦5S//R996复交F2代分离群体中的鉴定应用 

Fig. 9 Validation and application of the HRM for the Rc marker in the F2 segregating population from the cross of Chaling wild rice/Lun5S//R996 
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表3 高分辨率熔解曲线标记在分离群体中验证的熔解温度 

Table 3 Validated annealing temperatures for HRM markers in the 

segregating population 

品种/株系 种皮表型 
Rc-3标记熔解 

温度/℃ 

Rc-4标记熔解 

温度/℃ 

CL 棕红色 78.5 83.5 

R996 白色 77.5 82.5 

株系1～24 棕红色 78.0 83.5 

株系25～48 白色 77.5 82.5 

 

3 结论与讨论 

野生稻遗传多样性丰富，蕴含大量高产、优质

和抗逆等优异性状基因[41]，是解决当前水稻品种同

质化问题、拓宽栽培稻遗传背景的重要资源。传统

杂交渗入法是挖掘和利用野生稻优异基因的重要

手段，但野生稻携带的控制落粒性、长芒、匍匐生

长和高株高等性状的非目标驯化基因存在连锁累

赘，导致改良群体分离复杂、非目标性状难以剔除、

性状稳定周期长等问题，严重限制了野生稻资源的

高效利用[42]。MAS技术在不依赖表型鉴定的情况

下，可以实现对目标性状基因快速、精准选择，已

广泛应用于作物育种[43]。近年来，大量野生稻驯化

性状和优异性状基因的成功鉴定与克隆[44]，为利用

MAS技术精准剔除野生稻与栽培稻杂交后代中的

非目标驯化性状基因提供了技术支持。 

为验证利用MAS技术精准剔除野生稻非目标

驯化性状基因的可行性，本研究对茶陵野生稻中红

色种皮基因Rc和Rd开展了MAS应用研究。已有研究

表明，红色种皮性状主要受水稻第7染色体的Rc与

第1号染色体的Rd 2个主效基因控制，其中Rc基因起

决定性作用，Rc基因突变导致红米变为白米[37]。本

研究对茶陵野生稻中Rc和Rd基因进行了克隆和序

列分析，发现茶陵野生稻中Rc基因与栽培稻中的Rc

等位基因序列差异明显，而Rd基因与栽培稻中的Rd

等位基因序列无明显差异，说明茶陵野生稻种皮颜

色性状主要受Rc基因控制。茶陵野生稻中Rc基因第

6外显子处存在1个14 bp的InDel变异，该变异导致

了RcCL基因编码结构延长，增加了1个外显子，而栽

培稻Rc等位基因则缺失了该片段，导致翻译过程提

前终止，这与SWEENEY等[45]的研究结果一致，说

明茶陵野生稻中Rc基因是控制其棕红色种皮的关

键基因。 

根据茶陵野生稻和栽培稻中Rc等位基因序列

中的InDel变异设计了4个分子标记，对茶陵野生稻

及4份栽培稻品种进行了多态性分析，结果表明4个

分子标记均可有效区分茶陵野生稻和4份栽培稻品

种的Rc等位基因。进一步利用茶陵野生稻 /伦

5S//R996复交F2代群体对4个标记在育种群体中的

选择效率进行分析，结果表明，Rc-2、Rc-3和Rc-4

标记可以有效区分该群体中的红米和白米株系，可

有效转化为HRM功能标记，适用于育种群体的基因

型鉴定，这为简化分子标记鉴定程序、提高标记基

因型鉴定效率提供了新的方法。综上，MAS技术可

以用于野生稻驯化性状基因连锁累赘的定向选择

与剔除。尤其对于野生稻松散株型、高株高、长芒

和红色种皮等需在植株生长后期通过表型观测识

别剔除的驯化性状，可以利用MAS技术对野生稻和

栽培稻杂交分离世代的种子或者幼苗进行精准基

因型鉴定和剔除。MAS辅助选择可有效解决传统育

种选择群体大、不利性状剔除周期长等问题，为野

生稻优异基因快速导入、拓宽栽培稻遗传多样性提

供了新的思路。 

本研究仅对1份野生稻的种皮颜色这一驯化性

状基因进行了MAS筛选与剔除研究，而野生稻资源

丰富，不同的野生稻因遗传背景不同，驯化性状多

样，调控驯化性状的遗传基础也存在差异。因此，

后续还需扩大野生稻资源，针对多类野生稻材料及

多种驯化性状基因开展系统的MAS筛选与剔除，以

完善野生稻利用中驯化不利性状基因的MAS辅助

选择体系。 
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