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摘要：为培育适合盐碱土直播的水稻新品种，本研究利用“小白粳子／空育１３１”ＲＩＬ群体（２００个株系），以及

对盐、碱胁迫条件下水稻芽期的相对根长、相对根数和相对苗高３个耐盐碱相关性状的１４２个ＳＳＲ标记遗传

连锁图谱进行 ＱＴＬ分析。结果表明：在两种胁迫条件下共检测到１１个 ＱＴＬ，与耐盐性和耐碱性相关的

ＱＴＬ分别为４个和７个，分布在第１，２，３，５和１２号染色体上，ＬＯＤ值范围为２．５８～４．７２，贡献率在７．５４％～

１５．３４％。通过比较发现，耐盐性ＱＴＬ和耐碱性 ＱＴＬ均定位于不同染色体区域，说明水稻芽期耐盐性和耐

碱性的遗传机制可能不同。在盐胁迫下，与相对根数相关的狇犛犚犚犖１２和与相对根长相关的狇犛犚犚犔１２定位

在相同区间；而在碱胁迫下，与相对苗高相关的狇犃犚犛犎１１和与相对根数相关的狇犃犚犚犖１定位在相同区间，

与相对苗高相关的狇犃犚犛犎１２和与相对根长相关的狇犃犚犚犔１定位在相同区间，与相对根数相关的狇犃犚犚犖５

和相对根长相关的狇犃犚犚犔５定位在相邻区间。这些定位在相同或相邻区间的ＱＴＬ与相对苗高、相对根数和

相对根长性状间的相关性具有高度的一致性。通过比较图谱发现，本研究中的９个 ＱＴＬ与以往不同群体中

影响耐盐、碱相关性状的ＱＴＬ定位在相邻或相同染色体区域，在碱胁迫下检测到的狇犃犚犛犎１１和狇犃犚犚犖１

在前人研究中未见报道，可能是与水稻芽期耐碱性相关的新位点。
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　　土壤盐碱化严重影响着全球的农业产量
［１］，

近年来，全球约２０％的农业用地存在不同的盐碱

化程度，并且在不断加剧［２］。土地盐碱化是影响

水稻产量的主要因素之一［３］，黑龙江省是我国水

稻种植面积最大的省份，在粮食生产中占有举足

轻重的地位，直接关系到国家粮食安全［４］，目前关

于水稻耐盐碱性的研究主要集中在苗期阶段［５６］，

盐碱土水稻直播的成苗率和最终产量也会受水稻

芽期耐盐碱性的直接影响。因此，挖掘水稻芽期

耐盐性和耐碱性的ＱＴＬ，通过分子育种手段改良

品种耐盐碱性，对提高该时期耐盐碱性及开展盐

碱土水稻直播具有重要意义。

水稻的耐盐、碱性是由多基因控制的复杂数

量性状（ＱＴＬ）
［７８］。近年来随着科学技术的发

展，在分子标记技术方面更是进步斐然，国内外研

究学者对水稻的耐盐碱性进行了大量的ＱＴＬ研

究。在水稻耐盐性方面，定位到了水稻各个生育

时期的耐盐 ＱＴＬ
［８１３］，其中郑洪亮等［５］以ＢＣ２

Ｆ２：３群体为研究材料，针对水稻芽期的相关性状

进行了ＱＴＬ定位并检测到１１个ＱＴＬ。Ｔａｋｅｈｉ

ｓａ等
［１４］针对水稻苗期的耐盐性状检测到１０个相

关的ＱＴＬ。任仲海
［１５］和黄新元等［１６］分别运用图

位克隆技术，成功发现耐盐方面的两个主效ＱＴＬ

犛犓犆１和犇犛犜。与水稻耐盐性研究相比，关于水

稻耐碱性 ＱＴＬ定位较少，邹德堂等
［１７］检测到

１６个与水稻幼苗前期根数、根长、叶绿素含量及

其碱害率相关的ＱＴＬ位点。邢军等
［１８］检测到在

碱胁迫下与水稻苗期根部 Ｎａ＋浓度相关的５个

ＱＴＬ位点。李宁等
［１９］检测到３个在碱胁迫条件

下与水稻苗期的苗高相关的 ＱＴＬ。研究结果表

明，水稻耐盐、碱性的调控基因具有很高的遗传多

样性，前人已利用不同群体对水稻的耐盐碱性相

关性状进行过 ＱＴＬ定位，但目前的研究主要集

中在水稻苗期阶段，水稻芽期阶段的研究报道较

少且主要进行相关性状的耐盐性研究，试验中对

同一材料分别进行盐、碱胁迫处理，同时进行水稻

芽期相关性状耐盐性和耐碱性的研究和比较分析

鲜见报道。根据前人的ＱＴＬ定位结果，盐、碱胁

迫条件下性状间的遗传机理存在联系但也存在差
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异［２０］，同一性状在生理方面对盐胁迫与碱胁迫的

响应存在显著差异［１７］。因此，研究水稻芽期耐

盐、碱性遗传机制具有重要意义。

本研究利用“小白粳子／空育１３１”ＲＩＬ群

体（２００个株系），以及１４２个ＳＳＲ标记的遗传连

锁图谱对盐、碱胁迫条件下水稻芽期的相对苗高、

相对根数和相对根长等３个耐盐碱相关性状进行

ＱＴＬ分析，旨在为水稻芽期耐盐、碱性遗传机制

和利用分子标记辅助育种培育适合盐碱土直播的

水稻新品种提供理论依据。

１　材料与方法
１．１　材料

试验以陆稻品种小白粳子为母本，耐盐、碱粳

稻品种空育１３１为父本配置的杂交组合并自交多

代，通过“单粒传”法得到２００个Ｆ９群体家系作为

试验材料。

１．２　方法

１．２．１　试验设计　试验于２０１８年在东北农业大

学农学院水稻育种研究所设计实施并完成，共设

置盐胁迫、碱胁迫２种处理。种子放入５０℃恒温

箱中４８ｈ，使种子打破休眠。种子冷却后，用

０．５％次氯酸钠消毒１０ｍｉｎ，接着用自来水冲洗

３次。每份材料选取１５０粒籽粒饱满的种子，平

均分成３份，置于垫有滤纸的培养皿中，加盖后放

入２６℃恒温箱中催芽，以水稻种子的芽长为种子

长度的一半作为发芽标准，处理及对照均挑选发芽

一致的水稻种子分别加入０．１５％ ＮａＣｌ１５ｍＬ、

４０ｍｍｏｌ·Ｌ１ ＮａＨＣＯ３溶液１５ｍＬ和蒸馏水１５ｍＬ，

每２ｄ更换一次溶液和蒸馏水。试验设３次重复。

１．２．２　测定项目及方法　在盐胁迫１２ｄ和碱胁

迫８ｄ后，每个株系选取长势一致的５株，用游标

卡尺测量其苗高、根数和最长根长（以下简称为根

长），进而计算出相对苗高、相对根数和相对根长，

用来评价水稻芽期的耐盐性和耐碱性。

相对苗高（％）＝（处理的平均苗高／对照的平

均苗高）×１００

相对根数（％）＝（处理的平均根数／对照的平

均根数）×１００

相对根长（％）＝（处理的平均根长／对照的平

均根长）×１００

１．２．３　数据分析　使用 Ｅｘｃｅｌ２０１６和 ＳＰＳＳ

Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ１９进行表型数据的统计分析和性状间

的相关分析。

本研究共计使用１４２个ＳＳＲ标记重新构建

遗传连锁图谱，共覆盖水稻基因组１２９０．２５ｃＭ，

标记间的平均遗传距离为９．０９ｃＭ，ＰＣＲ反应和

电泳方法参考邢军等［１８］方案。运用 Ｍａｐｃｈａｒｔ

２．２软件完成遗传连锁图谱的绘制。运用 ＱＴＬ

ＩｃｉＭａｐｐｉｎｇｖ３．３软件的完备区间作图法（ＩＣＩＭ）

进行ＱＴＬ定位，ＬＯＤ值设定为２．５
［２１］，ＱＴＬ命

名遵循 ＭｃＣｏｕｃｈ
［２２］等所提出的方法。

２　结果与分析
２．１　水稻芽期耐盐性和耐碱性相关性状的表型

分析

　　在盐、碱胁迫条件下分别对亲本及重组自交

系群体的相对苗高、相对根数和相对根长进行统

计分析，由表１可知，两种胁迫条件下的各性状在

两亲本间均表现出极显著差异。ＲＩＬ群体在２种

条件下，受盐胁迫影响的相对苗高、相对根长均高

于受碱胁迫影响的相对苗高、相对根长。另外两

种胁迫下各性状在ＲＩＬ群体中的平均值都处在

两亲本间，变异范围较广，有明显的超亲分离现

象，其中相对苗高在２种胁迫条件下变异系数均

最大，分别为７１．９０和６８．１３。数据经过正态分

布适合性检验，表明各性状基本均符合正态分布，

具有典型的数量性状遗传特征（图１）。

表１　盐、碱胁迫下水稻芽期相关性状的表型分析

处理 性状
取样时

间／ｄ

亲本 重组自交系群体

小白粳子 空育１３１ 平均数±标准差 变异范围 变异系数／％ 峰度 偏度

盐胁迫 相对苗高 １２ １８．０４ ３２．８２ ２１．９６±１５．７９ １２．９８～５９．０２ ７１．９ １．６３ ０．８２

相对根数 １２ １８．６２ ７１．４７ ４９．６８±１９．９７ １４．２９～９４．３８ ４０．２ －０．１０ －０．２１

相对根长 １２ ２８．１ ３７．０１ ３５．９３±９．２２ ２．２０～６７．７１ ２５．６６ ０．９８ ０．６３

碱胁迫 相对苗高 ８ １０．０５ ２５．８９ ２０．０４±６．８４ ８．５５～３３．８５ ６８．１３ ０．９３ ０．５５

相对根数 ８ ３３．７７ ６６．０１ ５６．６０±１９．５５ １３．１６～８６．２１ ３４．５４ ０．８６ ０．８８

相对根长 ８ ２５．３７ ３５．１３ ３３．４２±８．１１ １２．１０～５６．６８ １４．６３ ０．６２ ０．９５

　　注：表示在０．０１水平上极显著差异。
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图１　盐、碱胁迫下相对苗高、相对根数和相对

根长的分布

２．２　水稻芽期耐盐和耐碱性状的相关分析

由表２可知，在ＮａＣｌ水溶液胁迫下，相对苗

高与根数呈显著正相关，相关系数为０．１８５；相对

苗高与根长呈极显著正相关，相关系数为０．２３３；

相对根数与根长呈极显著正相关且相关系数最

大，为０．４１５。在ＮａＨＣＯ３水溶液胁迫下，相对苗

高、根数和根长３个性状间均呈极显著正相关，其

中相对苗高与根数之间的相关系数最大，为

０．４３１。盐胁迫下各性状与碱胁迫下各性状均无

显著相关性。

２．３　水稻芽期耐盐性和耐碱性ＱＴＬ分析

在盐、碱胁迫条件下对芽期相对苗高、相对根

数和相对根长相关性状进行 ＱＴＬ分析（表３，

图２）。在盐、碱两种胁迫条件下，共检测到１１个

ＱＴＬ位点，分别位于第１，２，３，５和１２号染色体

上，ＬＯＤ值为２．５８～４．７２，表型变异贡献率为

７．５４％～１５．３４％。

在盐胁迫条件下，共检测到４个与相对苗高、

相对根数、相对根长相关的 ＱＴＬ，分别在第２，３

和１２号染色体上。其中，检测到１个与相对苗高

相关的 ＱＴＬ，位于第３号染色体的 ＲＭ１２３０～

ＲＭ５２３区间。检测到１个与相对根数相关的

ＱＴＬ，位于第 １２ 号染色体上的 ＲＭ２７４６２～

ＲＭ１３０２区间。检测到２个与相对根长相关的

ＱＴＬ，分别位于第 ２ 号染色体的 ＲＭ１３４２～

ＲＭ５２５以及第１２号染色体上的 ＲＭ２７４６２～

ＲＭ１３０２区间，其中狇犛犚犚犔１２的贡献率最大，为

１１．４１％。

在碱胁迫条件下，共检测到７个与相对苗高、

相对根数、相对根长相关的 ＱＴＬ，分布在第１，２

和５号染色体上。其中，检测到２个与相对苗高

相关的ＱＴＬ，位于第１号染色体的 ＲＭ１０４８３～

ＲＭ１２５４和ＲＭ１３４９～ＲＭ４８８区间。检测到３个

与相对根数相关的ＱＴＬ，分别位于第１号染色体

的ＲＭ１０４８３～ＲＭ１２５４区间，第２号染色体上的

ＲＭ１２１１～ＲＭ２３６和第５号染色体的 ＲＭ４４０～

ＲＭ４３０区间，其中狇犃犚犚犖１的贡献率最大，为

１３．２２％。检测到２个与相对根长相关的 ＱＴＬ，

位于第１号染色体的ＲＭ１３４９～ＲＭ４８８和第５号

染色体的ＲＭ４３０～ＲＭ５８４区间。

表２　盐、碱胁迫下性状间的相关系数

处理 性状
盐胁迫 碱胁迫

相对苗高 相对根数 相对根长 相对苗高 相对根数 相对根长

盐胁迫 相对苗高 １

相对根数 ０．１８５ １

相对根长 ０．２３３ ０．４１５ １

碱胁迫 相对苗高 ０．０２２ ０．０４０ ０．１０６ １

相对根数 ０．１６８ ０．１９９ ０．００３ ０．４３１ １

相对根长 ０．１２９ ０．００１ ０．０６９ ０．３６２ ０．３１９ １

　　注：表示在０．０５水平上显著相关，表示在０．０１水平上极显著相关。

８
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图２　水稻芽期相关性状耐盐性和耐碱性的ＱＴＬ定位

　　同时在盐胁迫条件下，与相对根数相关的

狇犛犚犚犖１２和与相对根长相关的狇犛犚犚犔１２均定

位到第１２号染色体的 ＲＭ２７４６２～ＲＭ１３０２区

间；在 碱 胁 迫 条 件 下，与 相 对 苗 高 相 关 的

狇犃犚犛犎１１和与相对根数相关的狇犃犚犚犖１均定

位到第１号染色体的ＲＭ１０４８３～ＲＭ１２５４区间；

与相对苗高相关的狇犃犚犛犎１２和与相对根长相关

的狇犃犚犚犔１均定位到第１号染色体的ＲＭ１３４９～

ＲＭ４８８区间，与相对根数相关的狇犃犚犚犖５和与

相对根长相关的狇犃犚犚犔５定位到第５号染色体

的相邻区间。

９
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表３　水稻芽期耐盐性和耐碱性ＱＴＬ及遗传效应

处理 性状 数量性状位点 染色体 标记区间 ＬＯＤ值 贡献率／％ 加性效应 前人研究

盐胁迫 相对苗高 狇犛犚犛犎３ ３ ＲＭ１２３０～ＲＭ５２３ ４．１８ １０．７９ －０．１２ 孙健［３２］、邢军等［１８］、藏金萍等［３１］

相对根数 狇犛犚犚犖１２ １２ ＲＭ２７４６２～ＲＭ１３０２ ３．９４ １０．４６ ０．０９ 孙健［３２］

相对根长 狇犛犚犚犔２ ２ ＲＭ１３４２～ＲＭ５２５ ３．３０ ７．９７ －０．１１ 王志欣［１］

狇犛犚犚犔１２ １２ ＲＭ２７４６２～ＲＭ１３０２ ２．５８ １１．４１ ０．０４ 孙健［３２］

碱胁迫 相对苗高 狇犃犚犛犎１１ １ ＲＭ１０４８３～ＲＭ１２５４ ３．３６ １５．３４ －０．１１

狇犃犚犛犎１２ １ ＲＭ１３４９～ＲＭ４８８ ３．０５ ７．５４ －０．０８ 李宁等［１９］、邹德堂等［１７］

相对根数 狇犃犚犚犖１ １ ＲＭ１０４８３～ＲＭ１２５４ ４．７２ １３．２２ ０．１４

狇犃犚犚犖２ ２ ＲＭ１２１１～ＲＭ２３６ ３．３２ ８．５１ ０．１１ 梁晶龙［３３］、李宁等［１９］

狇犃犚犚犖５ ５ 　ＲＭ４４０～ＲＭ４３０ ３．２１ ９．８４ ０．０４ 梁晶龙［３３］、曲英萍［３４］

相对根长 狇犃犚犚犔１ １ ＲＭ１３４９～ＲＭ４８８ ３．２５ ９．２６ －０．０９ 李宁等［１９］、邹德堂等［１７］

狇犃犚犚犔５ ５ ＲＭ４３０～ＲＭ５８４ ３．３１ ８．２ ０．０３ 梁晶龙［３３］、曲英萍［３４］

　　注：ＱＴＬ命名中的首个大写字母Ｓ和Ａ分别代表着盐胁迫和碱胁迫。

３　讨论

３．１　水稻耐盐性和耐碱性遗传

前人研究表明，水稻的耐盐性［６］和耐碱性［１７］

均是受多基因控制的数量性状，是各种生理生化

反应的综合表现。程广有等［２３］利用模拟盐碱池

对水稻品种在分孽盛期和孕穗期进行耐盐、碱性

相关性研究，结果表明耐盐机理和耐碱机理可能

存在差异。梁银培等［２４］发现盐胁迫和碱胁迫条

件下水稻产量相关性状均受影响，但二者是性质

有所差别的两种胁迫，盐胁迫下水稻单株有效穗

数、结实率、单株穗重和千粒重的降低幅度均碱胁

迫下小于各性状的降低幅度，进而表明水稻碱害

更严重，对产量的影响更明显。另外，在碱胁迫下

水稻与自然条件下生长相比，各性状的降低幅度

均大于在盐胁迫水稻与自然条件生长相比各性状

的降低幅度，这表明水稻的耐盐性和耐碱性胁迫

机制存在差异。

本试验研究结果表明，在两种胁迫条件下各

性状所检测到的 ＱＴＬ有明显差异，同时盐胁迫

下各性状与碱胁迫下各性状均无显著相关性，且

两种胁迫下相对苗高、相对根数和相对根长性状

相关的ＱＴＬ分别被定位于染色体的不同区域，

表明水稻芽期耐盐性和耐碱性的遗传机制存在

差异。

３．２　ＱＴＬ共分布与性状相关性

根据前人的研究结果，控制相关性状的ＱＴＬ

位点，经常会被定位在相邻或相同的染色体区

域［２５２７］。在邢军等［１８］的研究中，水稻苗期盐胁迫

下根部的Ｎａ＋浓度与 Ｋ＋浓度呈极显著正相关，

且定位出与两性状相关的ＱＴＬ均在第８染色体

的ＲＭ１２３５～ＲＭ２６４区间；水稻苗期碱胁迫下根

部的Ｎａ＋浓度与Ｎａ＋／Ｋ＋呈极显著正相关，且定

位出与两性状相关的 ＱＴＬ均在第３染色体的

ＲＭ２９３～ＲＭ２３２区间内。本研究中，盐胁迫下的

相对苗高与相对根长呈极显著正相关，碱胁迫下

的相对苗高、相对根数和相对根长均呈极显著正

相关，其中相对苗高与相对根数之间的相关系

数最大，为０．４３１。另外本研究中，盐胁迫条件

下，与相对根数相关的狇犛犚犚犖１２和与相对根长

相关的狇犛犚犚犔１２ 均定位到第 １２ 号染色体的

ＲＭ２７４６２～ＲＭ１３０２；碱胁迫条件下，与相对苗

高相 关 的狇犃犚犛犎１１ 和 与 相 对 根 数 相 关 的

狇犃犚犚犖１均定位到第１号染色体的 ＲＭ１０４８３～

ＲＭ１２５４，与相对苗高相关的狇犃犚犛犎１２和与相

对根长相关的狇犃犚犚犔１均定位到第１号染色体

的 ＲＭ１３４９～ ＲＭ４８８，与 相 对 根 数 相 关 的

狇犃犚犚犖５和与相对根长相关的狇犃犚犚犔５定位到

第５号染色体的相邻区间。这些定位在相同或相

邻区间的ＱＴＬ与性状间的相关性具有高度的一

致性。这可能是因为在遗传上某些基因的紧密连

锁或一因多效的原因所造成，但还需进行深入研

究和分析。

３．３　与前人研究结果的比较分析

利用同样的ＳＳＲ标记图谱
［２７２９］，将本研究定

位到的１１个 ＱＴＬ位点与前人结果进行比较。

盐胁迫下，本文定位到的狇犛犚犛犎３分别与邢军

等［１８］定位到的影响根部Ｎａ＋含量的狇犛犚犖犆３２，

０１
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藏金萍等［３１］定位到的影响地上部 Ｎａ＋ 浓度的

狇犛犖犆３以及孙健等
［３２］定位到的影响株高的狇犚

犘犎５在相邻区间；狇犛犚犚犖１２和狇犛犚犚犔１２均与影

响分蘖数的狇犜犖３、影响水稻叶相对干重的

狇犚犔犇犠１２１ 以 及 影 响 水 稻 茎 Ｎａ＋ 含 量 的

狇犛犖犆１２
［３２］定位在相邻区间；狇犛犚犚犔２与王志欣

等［１］定位到的影响相对根长的狇犚犚犔２在相邻区

间。碱胁迫下，本文定位到的狇犃犚犛犎１２ 和

狇犃犚犚犔１均与影响水稻幼苗前期根数的狇犚犖１

１
［１７］、影响水稻幼苗存活天数的狇犛犇犛１

［１９］定位在

相邻区间；狇犃犚犚犖２与影响幼苗前期根长相对碱

害率的狇犃犚犔２１
［３３］、影响水稻地上部 Ｎａ＋浓度

的狇犛犖犆２
［１９］定位在相邻区间；狇犃犚犚犔５和狇犃犚

犚犖５均与梁晶龙
［３３］所定位到的影响幼苗前期根

长相对碱害率的狇犃犚犔５１、影响株高的狇犃犘犎５

１
［３４］在相邻区间。同时盐胁迫下，第３号染色体

上定位到的狇犛犚犛犎３与影响水稻茎鲜重的狇犛

犉犠３、影响水稻叶干重的狇犔犉犠３１以及影响水

稻茎 Ｎａ＋ 含量的狇犛犖犆３１均定位在相同区间

ＲＭ１３３２ＲＭ２３１
［３２］。本研究中，碱胁迫下检测到

的狇犃犚犛犎１１和狇犃犚犚犖１在前人研究中未见报

道，可能是与水稻芽期耐碱性相关的新位点。

４　结论
本研究共检测到与水稻芽期耐盐性和耐碱性

相关的 ＱＴＬ１１个，其中盐胁迫条件下检测到

４个ＱＴＬ位点、碱胁迫条件下检测到７个 ＱＴＬ

位点，分别分布在第１，２，３，５和１２号染色体上，

表型贡献率范围为７．５４％～１５．３４％，其中９个

ＱＴＬ与前人定位在相邻或 相 同 区 间，位 于

ＲＭ１０４８３～ＲＭ１２５４之间的狇犃犚犛犎１１和狇犃犚

犚犖１为新的ＱＴＬ位点。

水稻芽期盐胁迫下各性状与碱胁迫下各性状

均无显著相关性，且两种胁迫下相对苗高、相对根

数和相对根长性状相关的ＱＴＬ分别被定位在染

色体不同区域，说明水稻芽期耐盐性和耐碱性的

遗传机制可能不同。
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ｓｔｕｄｉｅｓ，ｔｈｅｙｍａｙｂｅｎｅｗｌｏｃｉｒｅｌａｔｅｄｔｏａｌｋａｌｉｔｏｌｅｒａｎｃｅｉｎｒｉｃｅａｔｔｈｅｂｕｄｓｔａｇｅ．

犓犲狔狑狅狉犱狊：ｒｉｃｅ；ｂｕｄｓｔａｇｅ；ｓａｌｔｔｏｌｅｒａｎｃｅ；ａｌｋａｌｉｎｅｔｏｌｅｒａｎｃｅ；ＱＴＬ
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