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　　土壤盐渍化是农业生产面临的严峻问题，近

５０％的灌溉种植耕地和全球２０％的土地都不同

程度地受到盐渍化威胁。耕地的盐渍化是抑制农

作物生长，造成农作物减产最严重的非生物胁迫

之一。据不完全统计，世界上的盐渍化土地面积

超过１０亿ｈｍ２，其中，我国的盐渍土地面积达到

了１亿ｈｍ２。而在我国的现有耕地中，至少有

８００万ｈｍ２ 的土地因为施肥和灌溉不当，增加土

壤中盐分积累，导致不同程度地降低了农作物的

产量。虽然人口增长，工业发展，使耕地面积逐渐

减少，但是盐渍化土地的改良和利用已经得到各

方面的极大重视；除了通过暗管排水处理外，耐盐

水稻品种的选育和利用将是盐渍化土地改良的一

个重要研究方向。盐渍化土地改良结合耐盐水稻

品种栽培技术，对于盐渍化土地利用和提高水稻

生物产量、增加稻农收入及提高社会效益和经济

效益将起到积极作用。传统的个体选择方法是对

符合高产育种目标的农艺性状进行直接选择，即

选择的是个体表现型而不是基因型。一般而言，

这种方法对质量性状的选择是有效的；对数量性

状的选择，由于存在一因多效、多因一效、调控基

因以及修饰基因等作用，个体的表现型与基因型

存在较大差异，因而通过田间表型性状进行个体

选择的准确性较差。而利用分子标记辅助选择技

术可弥补传统选择技术准确率低的缺点，并可加

快育种进程。该文综述了ＱＴＬ技术在水稻耐盐

育种上的应用概况。

１　数量性状基因座技术原理和方法
１．１　ＱＴＬ技术原理

分析分子标记与目标性状ＱＴＬ之间的连锁

关系实质就是分子标记ＱＴＬ的主要原理。通过

计算 ＱＴＬ与分子标记之间的交换率，来确定

ＱＴＬ的具体位置，即利用已知的分子标记来标记

未知座位的ＱＴＬ。该技术的理论根据是 Ｍｏｒｇａｎ

的连锁遗传规律；使用的工具是具有高度多态性

的分子标记；以分子标记基因型是 ＱＴＬ定位方

法为主要依据，对分离群体中的个体进行分组，
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过比较不同分子标记基因型组间目标性状的表现

型及差异显著性，来推理影响该性状的基因与分

子标记座位的连锁关系及遗传关系［１］。

１．２　ＱＴＬ技术方法

因为数量性状是连续变异的，无法确定分组，

因此ＱＴＬ定位不能利用孟德尔遗传学中的连锁

分析方法，所以必须研究发展特殊的统计分析方

法。按照个体分组依据的不同，目前已有的ＱＴＬ

定位方法可以分成两大类。一类ＱＴＬ定位方法

是以数量性状表现型为依据进行分组，称为基于

性状的分析法（ＴｒａｉｔＢａｓｅｄＡｎａｌｙｓｉｓ，ＴＢＡ）。在

一份分离群体中，选择高低两种极端表现型的个

体分成两组。假设某个标记与 ＱＴＬ有连锁，则

它的基因型分离比例在两组中都会偏离孟德尔遗

传学规律。只有检验出这种偏离，才能推知该标

记是否与ＱＴＬ连锁。ＴＢＡ中还有一种更简单的

做法，称为混合分离分析法（ＢｕｌｋｅｄＳｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ

Ａｎａｌｙｓｉｓ，ＢＳＡ），该方法是将高、低两组极端表现

型的个体的ＤＮＡ分别混合，形成两个ＤＮＡ池，

然后分析两池间的遗传多态性。在两池间表现出

差异的标记则被认为与ＱＴＬ连锁。另一类是以

标记基因型为依据进行分组，称为基于标记的分

析法（ＭａｒｋｅｒＢａｓｅｄＡｎａｌｙｓｉｓ，ＭＢＡ）。倘若某个

标记与某个（些）ＱＴＬ连锁，那么在它们的杂交后

代中，该标记与 ＱＴＬ间就会发生一定程度的分

离，于是该标记的不同基因型在数量性状的分布、

均值和方差上将存在差异。检测这些差异，就能

推知该标记是否与 ＱＴＬ连锁。但是 ＴＢＡ法只

适用于单个性状的 ＱＴＬ定位，且准确度和灵敏

度都不高。所以，ＭＢＡ法是主要方法。

２　ＱＴＬ技术在水稻研究中的进展
近年来对水稻 ＱＴＬ定位的研究发展很快，

已得到ＱＴＬ定位的性状很多，其中对抽穗期的

ＱＴＬ定位研究报道特别多，例如，谭震波等
［２］和

Ｌｕ等
［３］在窄叶青８号×京系１７的ＤＨ群体中定

位到１个位于第８染色体ＲＧ８８５ＲＺ６１７Ａ处的

抽穗期主效基因 犎犱８犪和３个微效基因犺犱１、

犺犱１０犪、犺犱１０犫。Ｙａｎｏ等
［４］利用 Ｎｉｐｐｏｎｂａｒｅ（粳）

和Ｋａｓａｌａｔｈ（籼）杂交的Ｆ２ 群体检测到２个抽穗

期主效基因（Ｈｄ２１、Ｈｄ２２）和３个抽穗期微效基

因（Ｈｄ２３、Ｈｄ２４、Ｈｄ２５），Ｈｄ２１和 Ｈｄ２２分别位

于第６染色体中部的Ｒ１６７９处和第７染色体末

端的Ｃ７２８处，Ｈｄ２３、Ｈｄ２４和 Ｈｄ２５分别位于第

６、７和８号染色体上，这５个ＱＴＬ可解释该群体

抽穗期总表型变异的８４％。Ｌｉｎ等
［５］检测到３个

效应较小的抽穗期基因，分别位于第２、３和４号

染色体上的 Ｃ５６０、Ｃ１４８８和 Ｒ２３７３标记附近。

Ｘｉａｏ等
［６］定位了５个抽穗期ＱＴＬ，其中１个为主

效基因，位于第８染色体的 ＲＺ５６２附近，另外

４个，分别位于第３、４、７和１１染色体。徐吉臣

等［７］在第７染色体检测到１个与抽穗期有关的染

色体区域。Ｓａｒｍａｒｎ等
［８］在第３和第９染色体上

分别检测到１个和２个抽穗期ＱＴＬ。

３　与耐盐相关的ＱＴＬ在水稻耐盐育种中
的应用

　　作物的抗逆性以及其它许多重要的农艺性

状，如产量性状、植株高矮、生育期长短、果实的大

小等性状，是由多个基因共同控制，性状的表现型

为连续变异，表现型与基因型之间没有明确的对

应关系，这样的性状称为数量性状。数量性状基

因座（ＱＴＬ）是控制数量性状的基因在基因组中

的位置。水稻耐盐性就是一组数量性状控制的基

因。可以利用先进的分子标记连锁分析及作图技

术，发掘、定位、克隆耐盐基因相关性状。

研究发现不同的染色体区间影响耐盐性状的

主效 ＱＴＬ不同，孙勇等
［９］发现影响耐盐相关数

量性状的２３个ＱＴＬ中有１２个与以往不同群体

中影响耐盐性状的ＱＴＬ定位在同一或者相邻的

染色体区域，其中在第２个染色体ＲＭ２４０ＲＭｌｌ２

区间检测到１个影响地上部所有４个耐盐相关性

状的主效ＱＴＬ。不同ＱＴＬ对表现型的贡献率和

解释是不同的，如汪斌等［１０］检测到１３个 ＱＴＬ，

分别位于第１、２、５、６、７和１２染色体上，对表现型

变异的总贡献率达到６０．８８％，其中位于第１条

染色体上的１个 ＱＴＬ的效应最大，可解释约

４５％的表现型变异。一个耐盐品种，如果同一耐

盐主效基因定位于不同的染色体之间，其耐盐基

因是来源于不同的亲本，龚继明等［１１］将水稻耐盐

主要基因犛狋犱定位于第１条染色体的犚犙６１２和

犆１３１之间，其加性效应来源于亲本籼稻窄叶青

８
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８号，而定位的另外７个ＱＴＬ位点耐盐基因多数

来源于亲本粳稻京系１７。影响苗期和成熟期耐

盐性的ＱＴＬ是分布在不同的染色体上，而增效

的等位基因来自不同的亲本，但是苗期和成熟期

的耐盐性存在共同的遗传基础，顾兴友等［１２］从水

稻１２条染色体上共检出１５个连锁标记，其中存

在４个影响苗期耐盐性的ＱＴＬ，分别分布在第５、

６、７和９染色体上，其增效的等位基因均来自亲

本耐盐品种Ｐｏｋｋａｌｉ，影响成熟期耐盐性的数量性

状位 点 的 有 利 基 因 来 自 于 双 亲；ＲＧ６７８ 和

ＲＺ４００ＢＲＺ７９２附近的２个数量性状位点在全生

育期均表达出较强的耐盐性，并且指出水稻苗期

和成熟期耐盐性存在共同的遗传基础。在盐胁迫

下，与幼苗存活率有关的ＱＴＬ不同，分别位于不

同的染色体上，但是与幼苗存活率有关的 ＱＴＬ

并不全是主效 ＱＴＬ，而且解释不同的表型变异，

Ｌｉｎ等
［１３］在盐胁迫下检测到与幼苗存活率有关的

３个ＱＴＬ，分别分布在第１、６和７染色体上，其中

两个为主效ＱＴＬ，即ＳＮＣ７和ＳＫＣ１，两者可分别

解释４８．５％和４０．１％的表现型变异。不同染色

体上存在不同数量的耐盐 ＱＴＬ，Ｐｒａｓａｄ等
［１４］在

第６染色体上检测到７个耐盐 ＱＴＬ。Ｚｈａｎｇ

等［１５］在水稻第７染色体上检测到１个耐盐相关

ＱＴＬ。在染色体上的位点与幼苗存活天数相关

的ＱＴＬ的表型贡献率不是很大，林鸿宣等
［１６］在

盐胁迫条件下检测到在第５染色体上的ＲＧ１３位

点存在１个与幼苗存活天数相关的ＱＴＬ，其表型

贡献率仅达到１１．６％。水稻茎秆对 Ｎａ、Ｋ吸收

量不同，就能检测到与耐盐性有关的ＱＴＬ，Ｋｏｙａ

ｍａ等
［１７］对水稻植株茎中的Ｎａ、Ｋ吸收量等５个

性状进行了ＱＴＬ分析，共检测到１１个与耐盐性

有关的ＱＴＬ。目前，利用分子标记手段在水稻染

色体上检测到的耐盐ＱＴＬ达到７０多个，其中以

第６、２号染色体上检测到的耐盐性 ＱＴＬ最多，

其次是第１、７染色体，第１０、１１染色体上最少；其

中有一部分为主效ＱＴＬ，对表型变异的贡献率最

大可达到４８．５％；指出苗期和成熟期耐盐性存在

共同的遗传基础；检测到的以与苗期耐盐相关的

ＱＴＬ 居多。高继平等
［１８］将耐盐的籼稻品种

ＮｏｎａＢｏｋｒａ与盐敏感优质粳稻栽培品种越光杂

交，对其Ｆ２ 进行处理并结合 ＮａＣｌ处理Ｆ３ 株系

幼苗，定位了３个与幼苗生存天数相关的 ＱＴＬ

和８个与Ｎａ＋、Ｋ＋浓度相关的ＱＴＬ；其中一个耐

盐ＱＴＬ就位于第１号染色体上。该耐盐 ＱＴＬ

对表型的贡献率很高，达４０％以上，是一个主效

ＱＴＬ，已被成功克隆，这是第一个被克隆的耐盐

主效ＱＴＬ。目前，水稻耐盐相关的基因还不是很

多，而分离出的基因大部分是在胁迫诱导下表达

的，随着基因的精确定位，将会有更多的与耐盐相

关的ＱＴＬ被复制。

４　结论
以前的耐盐ＱＴＬ定位群体大多不是用生产

上的主栽水稻品种作亲本培育的，由于存在复杂

的ＱＴＬ之间和 ＱＴＬ与遗传背景之间的上位性

互作，导致定位到的耐盐 ＱＴＬ无法应用于水稻

高产品系耐盐性状改良。用生产上广为种植的当

家品种构建高代回交群体并进行产量选择，对产

量选择导入系进行耐盐性鉴定和耐盐 ＱＴＬ定

位，进而培育高产耐盐的水稻新品种，将是今后盐

渍化土地水稻高产耐盐育种的发展方向。

分子标记辅助选择是现代生物技术在作物遗

传改良领域中应用的一个重要方法。实践证明，

分子标记辅助选择为传统的育种提供了一种有力

的辅助手段。松嫩平原盐渍化土地主要分布在中

国东北平原的中部和西部地区，该地区盐渍化土

地面积达３４２万ｈｍ２，占总土地面积的１／５，是世

界上苏打盐渍土集中分布区之一，也是全国北部

地区土地贫瘠化、荒漠化十分严重的地区之一。

该地区被嫩江和松花江分割成南北两部分，即吉

林省以镇赉、前郭、通榆等县市为集中的分布区，

黑龙江省以齐齐哈尔西部，杜蒙、大庆、安达、三肇

等市县为集中分布区。苏打盐碱地存在的主要问

题是水田受盐碱胁迫严重，产量低，品质不好，需

要对土壤进行改良、品种筛选或者改变栽培管理

模式。而直接改良土壤成本太高，难度大，也达不

到一劳永逸的效果。改变栽培管理模式，其技术

难度大、操作不便、推广难度大。但是，如果选育

出耐盐的优良水稻品种，那么在栽培过程中不仅

能够节约成本投入、改善品质、提高产量，而且也

容易接受。

由此可见，盐碱地限制了黑龙江水稻面积的

９
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扩大，同时也制约着寒地水稻的健康快速发展。

目前黑龙江省耐盐育种主要依靠常规育种，培育

出的品种较少，且因为品质等原因已经被淘汰。

因此，为进一步加快耐盐品种的培育，应当与

ＱＴＬ分子标记技术相结合，而ＱＴＬ分子标记辅

助技术培育耐盐品种尚属起步阶段。因此，在今

后的育种过程中应加强分子标记辅助选择技术的

应用，加快育种进程，提高育种效率，满足黑龙江

省水稻健康快速发展的需要。相信随着分子标记

技术的迅速发展及检测技术的简化和试验成本的

降低，分子标记辅助选择这一重要而有效的育种

工具将会在水稻耐盐育种研究中发挥越来越重要

的作用。
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