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分子标记辅助选择及其在水稻育种中应用与展望

王　麒

(黑龙江省农业科学院耕作栽培研究所 ,黑龙江哈尔滨 150086)

摘要:随着现代分子生物学的迅速发展,分子标记辅助选择技术给水稻育种提供了新的途径,加强分子标记辅助选择

技术在水稻育种上的应用研究具有重要的实践意义。综述了分子标记辅助选择的特点, 重点介绍了分子标记辅助选

择在水稻育种上的利用现状,主要包括质量性状改良 、数量性状改良 、回交育种 、基因聚合等方面的应用进展 ,同时讨

论了该技术存在的问题以及发展前景和展望。
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Abstract:With the rapid development of the modern molecular biology , the molecular marker-assisted selection(MAS)tech-

no logy provided a new method for rice breeding.To intensify the application of MAS was g reatly significant in rice breeding.

In this essay , we summarized the characteristics of molecular marker-assisted selection , focused on improving qualitative and

quantitative characters , backcross breeding and gene polymerization.At the same time, the problems and potential prospects

of molecular marker-assisted selection have also been discussed.
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　　作物育种有赖于作物的遗传变异及利用恰当的选

择方式改良作物的性状 ,以适应消费者的需要
[ 1]
。在

这一过程中 ,选择是最重要的环节之一。传统的育种
方法主要是依据作物在田间的表现进行评价和选择 ,

即通过表型间接对基因型进行选择 ,要求有丰富的育

种经验及长达数年的时间[ 2] 。另外 ,对一些数量性状

(如产量 、品质性状)的直接选择还受到许多条件的限

制 ,因此 ,如何提高选择效率 ,减少育种过程中的盲目

性成为进一步拓展品种生产力的关键[ 3] 。

分子标记辅助选择育种作为水稻分子育种的主要

应用技术之一 ,国内外对分子标记辅助选择育种做了

很多有益的尝试。其应用已开展多年 ,育成品种已开

始在生产上应用[ 4] 。在此 ,综述了分子标记辅助选择

的特点 ,重点介绍了分子标记辅助选择在水稻育种上

的利用现状 ,主要包括质量性状改良 、数量性状改良 、

回交育种 、基因聚合等方面的应用进展 ,同时讨论了该
技术存在的问题 ,并展望了其应用前景。

1　分子标记辅助选择育种的特点
分子标记辅助选择(Molecular Marker-Assisted

Selection MAS)是利用与目标性状基因紧密连锁的分

子标记进行间接选择 ,是对目标性状在DNA水平的选

择 ,不受环境影响 ,不受等位基因显隐性关系干扰 ,选

择结果可靠 ,同时又可避免等位基因间显隐性关系的

干扰 ,从而达到作物产量 、品质和抗性等综合性状的高

效改良;标记辅助育种具有标记基因型鉴定可以在低

世代和植株生长的任何阶段进行 、共显性的分子标记
允许在杂合体阶段进行鉴定隐性基因 、对目的基因的

选择不受基因表达和环境条件的影响等优点。应用标

记辅助育种 ,理论上只要回交 3代就可以选到理想的

材料。因此 ,可以加快育种速度 ,提高选择效率 ,特别

是对多基因位点控制的许多重要农艺性状的准确选择

很有利 ,同时对于开发高新产品具有重要意义。基于

传统的杂交、回交育种方法 ,结合标记筛选 ,转移有利

性状的基因并进行多个基因的聚合 ,是分子标记辅助
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选择育种的核心。

2　分子标记辅助选择在水稻育种中的
应用状况

　　分子标记辅助选择(MAS)的理论和技术已趋于成

熟 ,在提高抗病性和改良品质方面已经有不少成功的

实例。

2.1　分子标记辅助选择在质量性状或主基因控制的
数量性状改良上的应用

对于质量性状 ,标记辅助选择有两个基本方法:对

目标基因进行选择的前景选择和对基因组中除了目标

基因之外其他部分(即遗传背景)选择的背景选择。对
质量性状的选择通常是在 F2代开始的 ,在 F2群体中

MAS的效果取决于该分子标记与目标基因的重组频

率和它们之间的连锁关系 ,分子标记与目标基因的距

离越近 ,选择的可靠性越大;此外 ,应用位于目标基因
两侧两个分子标记同时对该性状进行选择可大大提高

选择效率。
李仕贵等[ 6] 应用与稻瘟病抗性基因 Pi-d 紧密连

锁的微卫星标记 RM262对含有该抗病基因的品种地

谷与感病品种江南香糯和8987的 F2群体进行MAS选

择 ,结果发现应用该标记的抗性纯合和杂合带型选择
抗性植株的准确率达98%以上。陈志伟等[ 7] 将稻瘟病

抗性基因 Pi-1导入受体亲本珍汕97B 、金山 B-1 、金山

S-1等保持系中 ,用与 Pi-1基因紧密连锁的分子标记
RM224和M RG4766同时对杂种后代 Pi-1基因进行
MAS选择的准确率高达 100%,中选单株抗病性明显
提高。Cho等[ 8]在利用与半矮秆基因Sd-1紧密连锁的

两侧标记 RG220和 RG109辅助选择时也发现 ,根据分
子标记从 F2代选择到的纯合植株在 F6代仍表现半矮

秆 ,这说明利用目的基因两侧分子标记辅助选择可以
达到很高的准确率。I oannidoua[ 9]将抗水稻黄斑病毒

的主效 QTL 转到改良品种 IR64中 ,创建近等基因系 ,

接种后 14、28 d的抗病性明显提高。刘士平等
[ 10]
通过

MAS将带有广谱性基因 Pi-1导入珍汕97B中 ,获得了
带有 Pi-1基因的17个株系。
2.2　分子标记辅助选择在数量性状改良上的应用

作物的许多重要的经济性状属于数量性状 ,受多
位点数量性状基因(Quantitative trait locus ,QTL)控
制。受环境影响大 ,对表现型进行直接选择效率不高 ,
采用标记辅助选择意义更大 ,但标记辅助选择难度亦
较大 ,但通过分子标记辅助选择可以大大提高选择的
效率已得到实践的证实。

薛庆中等
[ 11]
利用 MAS成功地选育了抗白叶枯病

的水稻恢复系 ,他们对杂交后代 243个品系进行 PCR

分子标记检测 ,从中筛选出纯合抗性系 46个 ,进一步
对这 46个纯合抗性系进行人工接种鉴定 ,结果发现 43

株为纯合抗病 ,准确率高达 93.5%以上。邓启云等[ 12] 、

杨益善等
[ 13]
报道 ,国家杂交水稻工程技术研究中心在

马来西亚普通野生稻中鉴定出两个高产 QTL y ld1.1
和 yld2.1均为具有显著增产效应的主效QTL ,并找到
与其紧密连锁的分子标记(yld1.1位于 RM9和 RM306

之间 ,y ld2.1位于 RM166和RM208之间),并成功地将
其转入优良晚稻恢复系测 64-7及中稻恢复系 9311和

明恢63中 ,育成了Q611等携带野生稻高产QTL的强

优恢复系 ,进而选配出一批具有超高产潜力的杂交水
稻新组合。王春明等[ 14] 利用 CAPS 标记进行辅助选

择 ,选出了聚合抗叶蝉基因的水稻重要中间材料。
2.3　分子标记辅助选择在水稻回交育种中的应用

为改善某品种的某一性状 ,常用的方法是以此品
种作轮回亲本 ,以具有目的性状基因的另一品系为供
体 ,经多次回交 ,最终获得的是具有轮回亲本遗传背景
但携带1 ～ 2个目标性状的新材料。利用MAS ,不论是
显性基因还是隐性基因都不再需要每隔 1 ～ 2代测交

确认目的基因是否存在 ,此外 ,利用与目的基因紧密连

锁的分子标记 ,可以直接选择在目的基因附近发生重
组的个体 ,从而避免或显著减少连锁累赘 ,达到改良受
体亲本个别性状的目的 ,因此 ,回交育种中应用 MAS ,
既可大大加快育种进程 ,也能改进育种效果。
2.3.1　分子标记辅助选择在水稻抗叶枯抗病育种中
的应用　林荔辉等[ 15] 以 Xa21为白基因的供体亲本 ,
珍汕97B为受体亲本 ,进行杂交 、回交 、自交 ,在回交过

程中利用分子标记进行选择 ,获得了 6个导入Xa21的

珍汕97B导入系。罗彦长等
[ 16]
通过回交育种途径 ,结

合分子标记辅助选择技术 ,将源于非洲的长药野生稻
对水稻白叶枯病具有广谱抗性的显性基因 Xa21 ,导入
不同的水稻品种中 ,培育出一批抗白叶枯病的优良杂
交稻恢复系 3418S 中 ,并进一步配组育成了协优 218 、
中优218等抗病杂交稻新组合 ,在生产应用中得到大

面积推广。Chen等
[ 17]
将 IRBB21的 Xa21转育到恢复

系 6078和明恢 63中 ,提高了这个品种的白叶枯病抗
性。彭应财等

[ 18]
通过分子标记选择 ,把白叶枯病抗性

基因 Xa21导入辐恢 838中 ,培育出抗白叶枯病恢复系
中恢218。

华中农业大学作物遗传改良国家重点实验室张启

发等和Cheng等[ 19]利用 MAS技术已成功地将广谱抗

白叶枯病基因 Xa-21导入优良恢复系明恢63中 ,并选

择到在 Xa-21两侧小于 1.0cM 内均发生重组的单株 ,
通过一轮回交和自交 ,获得了除 Xa-21外绝大多数位
点上为明恢63等位基因的纯合单株。由此可见 ,只要
有合适的分子标记 ,MAS确实可提高抗性选择效率和

加快抗病育种进程。
2.3.2　分子标记辅助选择在水稻品质改良育种中的
应用　水稻直链淀粉含量是水稻品质的重要指标 ,但
易受环境(主要是温度)影响 ,育种者需对杂种后代做

多年多点鉴定 ,Bergman
[ 20]
报道找到一个与直链淀粉成

分密切相关的 SSR标记 ,利用此标记在改良水稻品种
Cadet和 Jacinto 时可将育种年限从 7 ～ 10 a缩短到
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[ 21]
利用分子标记辅助选择 ,经回交转育向

常规籼稻品种特青导入来自中等直链淀粉含量优质籼

稻的Wx 基因 ,选育出保持特青主要农艺性状的 3个

优质品系 ,改良品系直链淀粉合成大幅减少 ,所配两系
杂交组合稻米的直链淀粉含量也明显降低。江良荣
等[ 22]利用优质早籼稻佳幅占作为稻米外观性状优良基

因供体亲本 ,以珍汕97B作为受体亲本 ,利用 MAS将

与外观品质性状相关的基因组目标区间 RM169-
RM516回交渗入珍汕97B的基因组中 ,用以改良其稻
米的外观品质;中选群体的粒宽和长宽比得到明显改
良 ,垩白和腹白显著减少。张士陆等[ 23]以 4种低直链

淀粉含量的籼稻品种作优质基因供体 ,对高直链淀粉
含量的三系籼稻恢复系 057进行回交改良 ,回交后代

利用分子标记选择基因型 ,培育出了一套农艺性状与
057相似且值得改良的稳定株系。李浩杰等

[ 24]
以美国

光身稻 Lemont为优质基因供体亲本 ,优良保持系冈
46B为轮回亲本 ,利用与Wx 基因紧密连锁的分子标记

484/485对冈46B/Lemont回交及其自交群体进行目标

基因型选择 ,同时进行冈 46B的背景选择 ,回交3代就

选出具有中等直链淀粉含量且综合性状与轮回亲本冈

46B相似的个体 ,从而提高育种效率。

从以上实验结果中可以看出 ,应用标记辅助选择
方法在回交育种中转移 QTL 的有利等位基因是可行

的 ,即对数量性状的改良也是有效的。
2.4　分子标记辅助选择在目的基因聚合上的应用

基因聚合(gene py ramiding)就是将分散在不同品
种中的有用基因聚合到同一个基因组中 ,基因聚合育
种就是通过传统杂交 、回交 、复交技术将有利基因聚合
到同一个基因组 ,突破了回交育种改良个别性状的局

限 ,在分离世代中通过分子标记选择含有多个目标基
因的单株 ,从中再选出农艺性状优良的单株 ,实现有利
基因的聚合 ,产生更有实用价值的育种材料。

育种家利用聚合水稻抗性基因已取得较大的育种

成效 ,育出一批水稻新品系 ,其中一些品种(组合)已通
过审定;在抗稻瘟病育种 、稻米品质改良 、高产的利用
等方面的研究也取得一定的进展。
2.4.1　抗白叶枯病基因的聚合　分子标记辅助选择

技术为抗性基因的聚合提供了强有力的工具。只要找
到与抗性基因紧密连锁的分子标记 ,育种者就可以运
用MAS的手段筛选出同时含有那些基因的单株 ,而无
需在早代进行抗病虫性接种鉴定。而且 ,育种者只需
从供试单株中提取少量DNA即可完成筛选 ,而无碍于
植株的生长发育。

Huang 等[ 25] 成功地利用 MAS 在 F4代将 4个抗

白叶枯病基因 Xa4 、Xa5 、Xa13 和 Xa21 聚合到

IRBB60品系中 ,聚合后的品系比原品系的抗谱更广 、

抗性更高。Yoshimura等
[ 26]
通过 RFLP 和 RAPD标

记将来自不同组合的 5个白叶枯病抗性基因 Xa1 、

Xa3 、Xa4 、Xa5和 Xa10聚合在一起 。徐建龙等
[ 27]
在

3个晚粳品系中聚合了抗白叶枯病基因 Xa3和 Xa5 ,
聚合后的抗性水平和抗扩展能力强于双亲。Singh

等
[ 28]
把 3个水稻白叶枯病抗性基因 Xa5 、Xa13和

Xa21进行分子标记辅助聚合 ,获得了含 2个或 3个

白叶枯病抗性基因的品系 ,该品系在自然条件下表现
出较高的抗谱 ,并把上述3个基因聚合到 PR106籼稻

品种中。Sanchez等
[ 29]
聚合 3 个抗性基因 xa、xa13 、

Xa21到 IR655982112 、IR6560024和 IR65600296中。
2.4.2　抗白叶枯病基因与其它抗性基因的聚合　何
光明等

[ 30]
通过分子标记辅助选择结合回交转育 ,首次

成功在进行了抗衰老 IP T基因 、抗白叶枯病基因 Xa23

和抗稻瘟病基因Pi-6的聚合 ,并向两系杂交稻亲本进行
转移。倪大虎等

[ 31]
将抗白叶枯病基因Xa21和抗稻瘟病

基因Pi-9(t)聚合到一起 ,获得4个含双抗基因的株系。
杨子贤等[ 32] 将抗白叶枯病基因 Xa21和抗水稻螟虫基因

Bt导入93-11 ,获得含 Xa21和Bt基因均为纯合的株系 ,
经改良的93-11及其所配的杂交种显示出良好的抗虫 、
抗病性。据郑康乐等[ 33] 报道 ,国际水稻研究所已通过分
子标记辅助选择的方法成功地获得分别聚合3个抗稻瘟

病基因和3个抗白叶枯病基因的株系。
2.4.3　抗稻瘟病基因的聚合　Hit tal-mani等[ 34] 聚合

了 3个抗稻瘟病基因 Pi-1 、Piz-5和 Pi-ta ,获得含有
Piz-5的 2个或 3个抗性基因比单独存在时抗性增强 ,
能感染单个基因的兼性生理小种不能侵染抗性基因累

加的品系 ,说明非等位基因有互补作用。Zheng等通过

MAS将稻瘟病抗性基因 Pi1 、Pi2、Pi4聚合到同一品种
中。通过标记选择 ,Narayanan等[ 36]聚合 3个主效基因

Pi-1 、Piz-5和 Xa21到 Co39 , 2个主效基因 Piz-5 和
Xa21到 IR50。陈学伟等[ 37] 通过对地谷 、BL-1 、Pi-4等
3个分别含有抗病基因 Pi-d(t)、Pi-b 、Pi-ta2的稻瘟病

抗性材料聚合杂交 ,并利用抗病基因连锁的分子标记
对杂交后代进行辅助选择 ,在聚合杂交的 F2代群体中

共获得15株聚合 3个抗病基因的单株。

3　MAS存在的问题及展望
分子标记辅助选择技术是现代生物技术在作物遗

传改良中应用的一个重要方面。中国利用 MAS在水

稻抗白叶枯病育种 、抗稻瘟病育种 、稻米品质改良等方
面虽已取得一定的进展。但 MAS在改良数量性状方

面的应用远不如最初设想的那样广泛。这主要是因为
在实际工作中还存在一些问题。

主要农艺性状基因发掘不足 ,大量的遗传信息处
于零散的状态 ,缺乏集中归纳和总结;对不同遗传背景
和环境条件下 QTL研究不够系统全面 ,不同实验者对
同一性状得出不同结论 ,不利于定位的成果转化为实
际的育种效益;现在报道的已经定位的DNA分子标记

与目的基因之间的遗传距离一般都超过 5.0 cM ,QTL

定位的准确性和精确度达不到MAS的要求;对控制同
一性状的QTL数目 、位置 、效应等的结论不同 ,基因定
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位基础研究与育种应用脱节 ,大量的基因定位工作仅
是对目标基因进行定位 ,没有进一步走向育种应用;目
前DNA分子标记的分析鉴定技术要求比较高 ,成本相
对较高。

针对 MAS存在的问题 ,在今后的研究策略上应重
视与标记辅助选择相结合。

缩短基因定位研究与育种应用的距离 ,在选择材
料上应尽量与育种直接相关 ,所构建的群体也应尽可
能既是遗传研究群体 ,又是育种群体 ,实现基因定位与
育种同步进行;寻找与目标基因紧密连锁的两侧的分
子标记 ,提高基因型与表现型的一致性;对于控制数量
性状的 QTL进行精细定位 ,充分发掘 QTL的信息 ,进
行分子标记辅助选择;将分子标记辅助选择技术与常

规育种紧密结合起来 ,利用中国传统水稻育种的丰富
经验 ,加快水稻育种进程 ,尽快产生较大的经济效益和
社会效益。

分子标记辅助选择技术将是我国农业新技术革命

中一个重要的组成部分。我们相信 ,随着水稻基因组
研究不断的迅速发展 ,目前研究的进一步深入和新的
分子生物学技术的发展应用 ,检测技术的简化和实验
成本的降低 ,更完善 、效率更高的新的分子标记辅助选
择育种技术体系将建立起来 ,分子标记辅助育种一定
会在不久的将来达到人们预期的目标 ,届时 ,分子标记
辅助选择将会在品种改良中大展宏图 ,这必将对我国
的作物改良做出革命性的贡献。
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