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摘　 要: 该研究基于 ４ 个陆稻群体及 １７２ 个水稻品种或杂交组合ꎬ构建了水稻多亲本隐性核不育轮回选择

群体 ＸＴＢＧ￣ＨＰ１ꎬ并经过 ４ 次轮回重组ꎬ采用 １６ 个表型性状对其进行了遗传多样性分析ꎮ 结果表明:(１)该
群体 １４ 个数量性状符合正态分布ꎬ各表型均存在极端性状个体ꎮ (２)数量性状变异系数范围为 ０.０８~ ０.４１ꎬ
均值为 ０.２０ꎻＳｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数范围为 ０.７２~ １.９２ꎬ均值为 １.５０ꎮ (３)群体在株型与产量构成因子

性状方面有显著的相关性ꎬ对株型的选择可以实现产量性状的改良ꎮ (４)剑叶长、每穗粒总数、千粒重、穗
长、粒长、一次枝梗数、有效穗数、剑叶宽、二次枝梗数、抽穗期 １０ 个性状可作为群体综合评价指标ꎮ (５)剑
叶长、二次枝梗数、每穗粒总数 ３ 个表型性状具有较高的遗传变异、丰富的遗传多样性及与综合得分 Ｆ 值相

关系数较高ꎮ 综合以上结果发现ꎬ后期群体进行基因挖掘、品种改良以及优良育种材料的选育可以基于剑

叶长、二次枝梗数及每穗粒总数 ３ 个表型性状ꎬ同时要充分利用群体株型与产量构成因子性状间的显著相

关性ꎮ 此外ꎬ该研究群体中极端单性状或综合得分 Ｆ 值较高的个体ꎬ可进一步用于品种选育ꎮ
关键词: 水稻ꎬ 轮回选择ꎬ 表型性状ꎬ 群体遗传多样性ꎬ 群体改良
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ｐｌａｎｔ ｔｙｐｅ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｐｌａｎｔ ｔｙｐｅ ｃｏｕｌｄ ｉｍｐｒｏｖｅ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｙｉｅｌｄ ｔｒａｉｔｓ. (４) Ｔｈｅ ｔｅｎ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｆｌａｇ ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｅｒ ｐａｎｉｃｌｅꎬ １ ０００￣Ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔꎬ ｐａｎｉｃｌｅ
ｌｅｎｇｔｈꎬ ｇｒａｉｎ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｐｒｉｍａｒｙ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒꎬ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｐａｎｉｃｌｅꎬ ｆｌａｇ ｌｅａｆ ｗｉｄｔｈꎬ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｈｅａｄ￣
ｉｎｇ ｄａｔｅ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｆｏｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ. (５) Ｔｈｅ ｆｌａｇ ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ
ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｅｒ ｐａｎｉｃｌｅ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎꎬ ｂｅｔｔｅｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｈｉｇｈ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｗｉｔｈ ｃｏｍｐｏｓｉｔｅ ｓｃｏｒｅｓ Ｆ ｖａｌｕｅ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｏｐ￣
ｕｌａｔｉｏｎ ｈａｓ ａｂｕｎｄａｎｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓ. Ｔｈｅ ｌａｔｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅ ｍｉｎｉｎｇꎬ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｏｏｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ ｖａｒｉｅ￣
ｔｉｅｓ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｃａｎ ｂｅ ｐｌａｃｅ ｅｍｐｈａｓｉｓ ｏｎ ｆｌａｇ ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒꎬ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｅｒ ｐａｎｉ￣
ｃｌｅꎬ ａｎｄ ｍａｋｅ ｔｈｅ ｂｅｓｔ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｌａｎｔ ｔｙｐｅ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｔｒａｉｔｓ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ
ｗｉｔｈ ｅｘｔｒｅｍｅ ｓｉｎｇｌｅ ｔｒａｉｔ ｏｒ ｈｉｇｈｅｒ Ｆ ｖａｌｕｅ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃａｎ ａｌｓｏ ｂｅ ｆｕｒｔｈｅｒ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｒｉｃｅꎬ ｒｅｃｕｒｒｅｎｔ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎꎬ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓꎬ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ｇｒｏｕｐ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ

　 　 水稻是世界上主要的粮食作物ꎬ全球有 ５０％
以上 的 人 以 水 稻 为 主 食ꎬ 在 全 世 界 广 泛 种 植

(Ａｎｓａｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 在水稻育种史上ꎬ水稻产量

经历了两次飞跃:一次是从 ２０ 世纪 ５０ 年代末至

７０ 年代初ꎬ以半矮化品种应用为特征的水稻绿色

革命使世界水稻增产 ２ 倍( Ｊａｉｎꎬ２０１２)ꎻ另一次是

２０ 世纪 ７０ 年代至 ８０ 年代ꎬ中国率先采用杂交水

稻育种技术ꎬ使水稻产量潜力大约提高了 ２５％
(Ｐｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎮ 此后ꎬ新型超高产水稻育种ꎬ
取得了显著进展(Ｃｈｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎻＰｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８)ꎮ 然而ꎬ近十年来ꎬ水稻产量徘徊不前ꎬ似乎

达到上限(Ａｎｓａｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 世界人口数量的

持续增长、可用耕地面积和灌溉水资源的减少以

及环境变化等都对水稻增产稳产提出了更高的要

求和挑战(Ａｎｓａｒｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１７)ꎮ 传统育种由于杂

交方式和杂交手段的限制ꎬ所以育成品种存在综

合亲本少、遗传基础狭窄等问题ꎬ而以传统育种方

法育成的不育系和恢复系本身存在上述问题ꎬ也
反过来影响育种进程( Ｌｉ ＆ Ｚｈａｎｇꎬ２０１３ꎻＭüｌｌｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 此外ꎬ由于水稻育种对相同优异骨干

亲本持续利用及品种推广的单一化ꎬ加之集中对

杂交后代的关注性状进行选择ꎬ选育过程中必然

会造成大量优良基因损失及遗传基础狭窄ꎬ进而

造成水稻单产徘徊不前和抗性的遗传脆弱性(胡

标林等ꎬ２０１２)ꎮ 水稻大部分重要农艺性状均属于

数量性状ꎬ受到多个微效基因的共同调控ꎮ 此外ꎬ
水稻众多基因间存在连锁现象ꎬ传统杂交育种方

式难以对这些基因同时进行改良ꎮ 随着水稻众多

重要功能基因的克隆和分子解析以及分子生物学

技术的应用( Ｊｉａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ水稻育种必然会

朝着高产、多抗、优质、广泛适应性的目标发展(万
建民ꎬ２００７ꎻＬｉ ＆ Ｚｈａｎｇꎬ２０１３)ꎮ 因此ꎬ对多基因、
多性状同时改良的育种方式成为水稻育种发展的

必然选择ꎮ
轮回选择基于遗传基础丰富的群体ꎬ经过多

次选择、重组、选择ꎬ可打破基因间的连锁ꎬ增加有

利基因重组机会ꎬ从而有效整合分布于不同亲本

的优异性状ꎬ在改良群体的同时保持广泛的遗传

多样性(漆映雪和邹小云ꎬ２００８)ꎬ这是一种理想的

育种方式ꎮ 轮回选择育种尤其适用于数量性状的

改良ꎬ如产量、抗性等重要农艺性状( Ｐｅｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００８)ꎮ 早在 １９１９ 年ꎬＨａｙｅｓ 等就提出了轮回选择

的概念(夏军红和郑用链ꎬ２００２)ꎮ 由于杂交方式

的限制ꎬ轮回选择最早用于异花授粉作物玉米

(Ｂｏｌａñｏｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９３)ꎮ 随着雄性不育株的发现ꎬ轮
回选择得以在自花授粉作物中应用ꎮ 目前ꎬ轮回选

择已经在自花授粉作物大豆(Ｂｒｉｍ ＆ Ｓｔｕｂｅｒꎬ１９７３ꎻ
Ｐｏｓａｄａｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)、小麦 ( Ｍａｒａｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０ꎻ
Ｒａｍｙａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)及水稻(Ｆｕｊｉｍａｋｉꎬ１９７９ꎻＦｒｏｕｉｎ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１４ꎻＧｒｅｎｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)上广泛应用ꎮ

水稻雄性不育株的发现ꎬ促进了轮回选择在

水稻上的应用(Ｇｒｅｎｉｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻＭｏｒａｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７ꎻＰａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ Ｍｏｒａｉｓ ｅｔ ａｌ.(２０１７)选取

株高和产量两个性状ꎬ从基因和表型两方面对旱

稻群体 ＣＮＡ６ 轮回选择群体 ４ 个周期的遗传变异

情况进行分析ꎬ结果表明在 ４ 个轮回选择周期中ꎬ
株高 和 产 量 性 状 都 保 持 较 好 的 遗 传 多 样 性ꎮ
Ｍｏｒａｉｓ ｅｔ ａｌ.(２０１７)选取产量、株高、开花天数 ３ 个

０６１ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



性状ꎬ通过对水稻群体进行 ３ 次轮回选择ꎬ从遗传

进程、遗传变异、优选品系潜力三方面对轮回选择

效率的研究表明ꎬ轮回选择具有促进遗传进程ꎬ维
持群体遗传多样性ꎬ提高群体对单性状、双性状及

三性状提取优势系的遗传潜力ꎬ是一种有效的育

种方式ꎮ
遗传多样性研究的方法较为完善ꎬ主要有基

于形态学的标记、细胞学的标记、生理生化标记以

及分子标记等ꎮ 表型性状是水稻育种和进行复杂

性状机理解释的重要依据ꎬ能通过最直接的外观

性状反映遗传ꎬ与微卫星标记具有很高的相似性

(齐永文ꎬ２００４)ꎮ 当研究群体较大时ꎬ表型性状研

究最为简单、经济ꎬ应用十分广泛ꎬ常用于遗传育

种工作中(胡标林等ꎬ２０１２ꎻ王海岗等ꎬ２０１６)ꎮ 李

自超等(２００１)和陈越等(２０１９)通过表型性状ꎬ对
云南水稻种质资源进行了分析ꎬ结果发现云南省

稻种资源具有丰富的遗传多样性和表型多样性ꎮ
胡标林等(２０１２)选用 １４ 个表型性状ꎬ对美国农业

部水稻核心种质表型性状遗传多样性进行了分析

和综合评价ꎮ
轮回选择是改良群体、维持群体遗传多样性

及筛选优良个体的有效育种方法ꎮ 目前ꎬ水稻轮

回选择育种方法及表型遗传多样性分析方法均较

为成熟ꎬ为水稻轮回选择群体的构建及其遗传多

样性分析提供了较好的基础ꎮ 本研究通过 １６ 个

表型性状对重组 ４ 次的水稻轮回选择群体 ＸＴＢＧ￣
ＨＰ１ 的表型遗传多样性进行分析ꎬ从而明确群体

的遗传多样性ꎬ为研究群体的进一步选育及优良

个体的筛选提供方向和指导ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

利用 ４ 个引自哥伦比亚国际农业研究中心

(ＣＴＡＴ) 含 有 隐 性 核 不 育 基 因 的 陆 稻 群 体

ＳＰＡＣＩＲ１４、ＳＰＡＣＩＲ１６、ＳＰＡＣＩＲ１７、ＳＰＡＣＩＲ１８ 中的

不育株作为母本ꎬ４ 个陆稻群体的亲本信息及来源

如表 １ 所示ꎮ １７２ 个水稻品种或杂交组合作为重

组亲本ꎬ亲本信息如表 ２ 所示ꎬ用于构建水稻多亲

本隐性核不育轮回选择群体 ＸＴＢＧ￣ＨＰ１ꎮ ４ 个陆

稻群体不育株不育性来源于 ＩＲ３６ 的 ＥＭＳ 突变体

中的隐性核不育基因 ＴＤＲ(Ｆｒｏｕｉｎꎬ２０１４)ꎮ

１.２ 研究群体构建

水稻轮回选择群体 ＸＴＢＧ￣ＨＰ１ 的构建流程与

方法如图 １ 所示ꎮ 大量种植陆稻群体ꎬ１７２ 个重组

亲本分别与陆稻群体的每 ５ 株不育株进行杂交

(亲本信息见表 ２)ꎬ共获得 ２ ８２７ 株 Ｆ１(部分亲本

只获得 １ ~ ４ 个不育单株杂交)ꎬ种植 Ｆ１并等量混

合收取 Ｆ１种子ꎬ获得 Ｓ０群体ꎬ命名为 ＸＴＢＧ￣ＨＰ１ꎮ
隔离条件下单株种植 Ｓ０ 群体 (面积大于 ２ ０００
ｍ２)ꎬ等量收取分离不育株上的重组种子ꎬ种植重

组种子获得 Ｓ１重组群体ꎬ相同方法经过 ４ 次群体

重组ꎬ得到 Ｓ４轮回重组群体ꎮ 在 Ｓ４轮回重组群体

中随机收取 ２ ０００ 株可育株种子ꎬ单粒传种植得到

Ｆ２群体ꎬ最终群体的有效数量为 １ ３９５ 株ꎬ作为本

研究材料ꎮ
１.３ 试验方法

２０１８ 年 ８ 月ꎬ在中国科学院西双版纳热带植物

园水稻育种试验基地单苗种植 Ｆ２群体ꎬ催芽育苗至

三叶一心期移栽ꎬ株行距 ２０ ｃｍ × ３０ ｃｍꎬ常规种植

管理ꎮ 参考 ＧＢ / Ｔ１９５５７. ７￣２００４ «植物新品种特异

性、一致性和稳定性测试指南－水稻»标准ꎬ对试验

群体表型性状进行调查ꎬ并记录各指标ꎮ 除了抽穗

期于抽穗时调查以外ꎬ其他性状均于成熟期调查ꎮ
总共调查 １６ 个表型性状ꎬ包括抽穗期、有效穗数、茎
粗、株高、剑叶角度、剑叶长、剑叶宽、一次枝梗数、二
次枝梗数、每穗粒总数、穗型、穗长、粒长、粒宽、粒长

宽比、千粒重ꎮ 对剑叶角度、穗型进行定级量化ꎬ剑
叶角度分为直立、中间、平展、披垂ꎬ穗型分为密集、
中间型、散开ꎬ它们都分别用数字 １、２、３、４ 来表示ꎮ
１.４ 数据分析

采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ ２０１３ 进行数据的基本整

理和分析ꎮ 对所有表型性状数据进行标准化处

理ꎬ即将各性状定义到 [０ꎬ１]闭区间ꎮ
μ(Ｘ ｉ) ＝ (Ｘ ｉ －Ｘ ｉｍｉｎ) / (Ｘ ｉｍａｘ －Ｘ ｉｍｉｎ) ( ｉ ＝ １ꎬ２ꎬ３ꎬ

􀆺􀆺ꎬ１ ３９５)ꎮ
式中: μ(Ｘ ｉ)为群体材料第 ｉ 个性状的隶属函

数值ꎻＸ ｉ 为第 ｉ 个材料某一性状的测量值ꎻＸ ｉｍａｘ、
Ｘ ｉｍｉｎ分别为群体某一性状的最大值与最小值ꎮ

标准化处理后的数据ꎬ采用 Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多
样性指数(Ｈ′)计算群体各性状的表型多样性:

Ｈ′＝∑ｎ
ｉ＝ １Ｐ ｉ ｌｎＰ ｉ( ｉ＝ １ꎬ２ꎬ３ꎬ􀆺１ ３９５)ꎮ

式中: Ｐ ｉ 为某性状第 ｉ 级别内材料份数占总

份数的百分比ꎻｌｎ 为自然对数ꎮ
用 ＳＰＳＳ ２０.０ 软件进行表型性状相关性分析、

１６１２ 期 唐如玉等: 水稻轮回选择群体 ＸＴＢＧ－ＨＰ１ 表型遗传多样性分析



表 １　 ４ 个陆稻群体的亲本信息及来源
Ｔａｂｌｅ １　 Ｐａｒｅｎｔａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ

ｔｈｅ ｆｏｕｒ ｕｐｌａｎｄ ｒｉｃｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

基础群体
Ｂａｓｉｃ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

亲本
Ｐａｒｅｎｔ

性状
Ｔｒａｉｔ

来源
Ｏｒｉｇｉｎ

ＳＰＡＣＩＲ１４ ＰＣＴ－１２ 雄性不育
Ｍａｌｅ ｓｔｅｒｉｌｅ

ＢＲ－ＩＲＧＡ ４１７ 产量
Ｙｉｅｌｄ

巴西
Ｂｒａｓｉｌ

Ｉｎｃａ 耐冷
Ｃｏｌｄ ｔｏｌｒａｎｃｅ

智利
Ｃｈｉｌｅ

ＩＲＡＴ １３ 抗稻瘟病
Ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

非洲
Áｆｒｉｃａ

Ｏｒｙｚｉｃａ ｌｌａｎｏｓ ５ 抗稻瘟病
Ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

哥伦比亚
Ｃｏｌｏｍｂｉａ

ＳＰＡＣＩＲ１６ ＰＣＴ－６ 雄性不育
Ｍａｌｅ ｓｔｅｒｉｌｅ

Ｏｒｙｚｉｃａ Ｙａｃｕ ９ 产量
Ｙｉｅｌｄ

哥伦比亚
Ｃｏｌｏｍｂｉａ

ＦＥＤＥＡＲＲＯＺ ５０ 抗白叶病毒
Ｗｈｉｔｅ ｌｅａｆ
ｖｒｉｕｓｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

哥伦比亚
Ｃｏｌｏｍｂｉａ

ＩＲＡＴ １３ 抗稻瘟病
Ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

非洲
Ａｆｒｉｃａ

Ｏｒｙｚｉｃａ ｌｌａｎｏｓ ５ 抗稻瘟病
Ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

哥伦比亚
Ｃｏｌｏｍｂｉａ

ＳＰＡＣＩＲ１７ ＰＣＴ－６ 雄性不育
Ｍａｌｅ ｓｔｅｒｉｌｅ

ＣＩＲＡＤ ４４５ 产量
Ｙｉｅｌｄ

哥伦比亚
Ｃｏｌｏｍｂｉａ

Ｉｎｃａ 耐寒
Ｃｏｌｄ ｔｏｌｒａｎｃｅ

智利
Ｃｈｉｌｅ

ＩＲＡＴ １３ 稻瘟病抗性
Ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

非洲
Ａｆｒｉｃａ

Ｏｒｙｚｉｃａ ｌｌａｎｏｓ ５ 稻瘟病抗性
Ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

哥伦比亚
Ｃｏｌｏｍｂｉａ

ＳＰＡＣＩＲ１８ ＰＣＴ－１１ 雄性不育
Ｍａｌｅ ｓｔｅｒｉｌｅ

ＣＩＲＡＤ ４００ 细粒
Ｆｉｎｅ ｇｒａｉｎ

巴西
Ｂｒａｓｉｌ

ＣＩＲＡＤ ４０３ 产量
Ｙｉｅｌｄ

巴西
Ｂｒａｓｉｌ

ＣＩＲＡＤ ４０９ 早熟
Ｐｒｅｃｏｃｉｏｕｓ

哥伦比亚
Ｃｏｌｏｍｂｉａ

ＩＲＡＴ １３ 稻瘟病抗性
Ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

非洲
Ａｆｒｉｃａ

Ｏｒｙｚｉｃａ ｌｌａｎｏｓ ５ 稻瘟病抗性
Ｂｌａｓｔ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

哥伦比亚
Ｃｏｌｏｍｂｉａ

主成分分析ꎮ 先基于主成分分析计算出各主成分

得分ꎬ再利用逐步回归分析筛选指标性状ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 表型性状分布及变异分析

２.１.１ 质量性状　 研究群体剑叶角度包括 ４ 种类型

(图 ２:Ａ)ꎬ即 ５９.２１％为直立类型、４０.００％为中间

型、０.６５％为平展型、０.１４％为披垂型ꎬ以直立和中

间类型为主ꎮ 穗型包括 ３ 种类型 (图 ２:Ｂ)ꎬ即

５.５８％为密集型、２９.１５％为中间型、６５.００％为散开

型ꎬ以散开型为主ꎮ
２.１.２ 数量性状　 由研究群体 １４ 个数量性状分布

情况(图 ３:Ａ－Ｎ)可知ꎬ１４ 个数量性状均符合正态

分布ꎮ 各表型均存在极端差异性状ꎬ表明该群体

内的个体可能进行了较充分的重组ꎮ
表型性状变异系数ꎬ可反应不同群体的均

度ꎮ 通过计算该群体 １４ 个数量性状的均值、标
准差计算出相应变异系数ꎬ由表 ３ 可知群体的变

异情况ꎮ 群体抽穗期变幅为 ４２ ~ １０９ ｄꎬ均值为

７１.５４±８.２２ꎬ变异系数为 ０.１２ꎮ 有效穗数的变幅

为 １ ~ ２２ 个ꎬ均 值 为 ６. ９８ ± ２. ８５ꎬ变 异 系 数 为

０.４１ꎮ 茎粗变幅为０.８０ ~ １６ ｍｍꎬ均值为 ５. ５１ ±
１. １８ꎬ变异系数为 ０.２２ꎮ 株高变幅为 ３４ ~ １８７
ｃｍꎬ均值为 １１３.２５±２０.９９ꎬ变异系数为 ０.１９ꎮ 剑

叶长变幅为 １１. ２０ ~ ７６. ４０ ｃｍꎬ均值为 ３４. ９７ ±
７.９２ꎬ变异系数为 ０. ２３ꎮ 剑叶宽变幅为 ０. ６０ ~
２.８０ ｃｍꎬ均值为 １. ５６ ± ０. ３０ꎬ变异系数为 ０. １９ꎮ
穗长变幅为 ８.５０ ~ ４１ ｃｍꎬ均值为 ２５.５２±３.７６ꎬ变
异系数为 ０.１５ꎮ 一次枝梗数的变幅为 １ ~ ３３ 个ꎬ
均值为 １１.７７±２.５６ꎬ变异系数为 ０.２２ꎮ 二次枝梗

数的变幅为 ５ ~ １１０ 个ꎬ均值为４４.７４±１５.１６ꎬ变异

系数为 ０.３４ꎮ 每穗粒总数的变幅为 ３４ ~ ４６２ 粒ꎬ
均值为 ２１４.９２±７１.３４ꎬ变异系数为 ０.３３ꎮ 粒长变

幅为 ７.６０ ~ １５.２２ ｍｍꎬ均值为 ９.８３±０.９１ꎬ变异系

数为 ０.０９０ꎮ 粒宽变幅为 ２.２８ ~ ４.８７ ｍｍꎬ均值为

２.９５±０.２４ꎬ变异系数为 ０.０８０ꎮ 粒长宽比变幅为

２.１９ ~ ４.８７ꎬ均值为 ３.３５±０.３９ꎬ变异系数为０.１２ꎮ
千粒重的变幅为 １３.６１ ~ ３９.４０ ｇꎬ均值为 ２５.２７±
３.５９ꎬ变异系数为 ０. １４ꎮ 群体 １４ 个数量性状的

变异系数范围为 ０.０８０ ~ ０.４１ꎬ均值为 ０.２０ꎬ说明

群体具 有 丰 富 的 遗 传 变 异ꎮ 其 中: 有 效 穗 数

(０.４１)的变异系数最大ꎻ其次分别为二次枝梗数

(０.３４) 、每穗粒总数( ０.３３) ꎻ变异系数最小的分

别为粒宽(０.０８０) 、粒长(０.０９０) ꎮ

２６１ 广　 西　 植　 物 ４０ 卷



表 ２　 轮回选择群体 ＸＴＢＧ－ＨＰ１ 亲本名称
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐａｒｅｎｔ ｎａｍｅ ｏｆ ｒｅｃｕｒｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ＸＴＢＧ－ＨＰ１

序号
Ｎｏ.

品种名
Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｎａｍｅ

序号
Ｎｏ.

品种名
Ｃｕｌｔｉｖａｒ ｎａｍｅ

１ 九优 ８２ ( Ｊｉｕｙｏｕ ８２) ８７ 广优 １３２８ (Ｇｕａｎｇｙｏｕ １３２８)

２ Ｙ５８５ / 昌恢 Ｔ １２１１ (Ｙ５８５ / ＣｈａｎｇｈｕｉＴ １２１１) ８８ 野香优 ２９９８ (Ｙｅｘｉａｎｇｙｏｕ ２９９８)

３ 镇粘优 １８２ (Ｚｈｅｎｉａｎｙｏｕ１８２) ８９ Ｃ 两优 １１７９ (Ｃｌｉａｎｇｙｏｕ １１７９)

４ 福龙两优 ２１６３ (Ｆｕｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ ２１６３) ９０ Ｙ 两优 ８００ (Ｙｌｉａｎｇｙｏｕ ８００)

５ 华珍优 ８３０５ (Ｈｕａｚｈｅｎｙｏｕ ８３０５) ９１ Ｙ５８Ｓ / Ｒ４６

６ 特优 ２８１３ (Ｔｅｙｏｕ ２８１３) ９２ 极优 ６３９ ( Ｊｉｙｏｕ ６３９)

７ 特优 ７１ (Ｔｅｙｏｕ ７１) ９３ 谷优 ２５６ (Ｇｕｙｏｕ ２５６)

８ 福龙两优 ３３８９ (Ｆｕｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ ３３８９) ９４ １８９２Ｓ / Ｒ８００

９ 欣荣 Ａ / 昌恢 ８５１ (ＸｉｎＲｏｎｇ Ａ / Ｃｈａｎｇｈｕｉ ８５１) ９５ ＸＣＸ１３０６

１０ 福龙两优 ８３６ (Ｆｕｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ ８３６) ９６ 福龙两优 ３１３１ (Ｆｕｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ ３１３１)

１１ 福龙两优 ６３８７ (Ｆｕｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ ６３８７) ９７７ 深两优 ８００ (Ｓｈｅｎｌｉａｎｇｙｏｕ ８００)

１２ Ｃ 两优 ７１ (Ｃｌｉａｎｇｙｏｕ ７１) ９８ Ｎ 两优 ５５７ (Ｎｌｉａｎｇｙｏｕ ５５７)

１３ 泰昌 Ａ / 昌恢 Ｔ １２１１ (Ｔａｉｃｈａｎｇ / ＣｈａｎｇｈｕｉＴ １２１１) ９９ 隆两优 ６ 号 (Ｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ ６)

１４ 科金优 ８７３ (Ｋｅｊｉｎｙｏｕ ８７３) １００ 新香优 １２０６ (Ｘｉｎｘｉａｎｇｙｏｕ １２０６)

１５ 云粳 ２９ 号 (ＹｕｎＧｅｎｇ ２９) １０１ 特优 ３３０１ (Ｔｅｙｏｕ ３３０１)

１６ 云粳 ３０ 号 (ＹｕｎＧｅｎｇ ３０) １０２ ＸＣＸ １３０２

１７ 云粳 ２５ 号 (ＹｕｎＧｅｎｇ ２５) １０３ 龙 Ｓ / Ｒ０７８ (ＬｏｎｇＳ / Ｒ ０７８)

１８ 云粳 ２６ 号 (ＹｕｎＧｅｎｇ ２６) １０４ 特优 ９８４６ (Ｔｅｙｏｕ ９８４６)

１９ 云粳 ３１ 号 (ＹｕｎＧｅｎｇ ３１) １０５ １８９２Ｓ / ＴＣ１８９

２０ 云粳 ３２ 号 (ＹｕｎＧｅｎｇ ３２) １０６ 隆两优 １３７７ (Ｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ １３７７)

２１ 兆西优 ７２１３ (Ｚｈａｏｘｉｙｏｕ ７２１３) １０７ 绿敏 Ｓ / ４４－２０１２ (ＬｕｍｉｎＳ / ４４－２０１２)

２２ 特优 １２０８ (ＴｅＹｏｕ １２０８) １０８ 特籼 ２５ 号 (Ｔｅｘｉａｎ ２５)

２３ Ｎ 两优 ８１４ (Ｎｌｉａｎｇｙｏｕ ８１４) １０９ 深两优 ７０７５ (Ｓｈｅｎｌｉａｎｇｙｏｕ ７０７５)

２４ 香优 ３０９３ (Ｘｉａｎｇｙｏｕ ３０９３) １１０ 特优 ５８２ (Ｃｌｉａｎｇｙｏｕ １１７９)

２５ 野香优 ６７６ (Ｙｅｘｉａｎｇｙｏｕ ６７６) １１１ 五丰优 ６１５ (Ｗｕｆｅｎｇｙｏｕ ６１５)

２６ ５８４１ Ｖｏｎａｖ ｈａｑ １１２ 隆两优 ２５３４ (Ｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ ２５３４)

２７ 华优 １１７９ (Ｈｕａｙｏｕ １１７９) １１３ 晶两优华占 ( Ｊｉｎｇｌｉａｎｇｙｏｕｈｕａｚｈａｎ １１７９)

２８ 两优 １８０ (Ｌｉａｎｇｙｏｕ １８０) １１４ １０６Ａ / ２２８

２９ ＸＣＸ１３０８ １１５ 野香优 ２９９８ (Ｙｅｘｉａｎｇｙｏｕ ２９９８)

３０ 凤 Ｓ / ＸＣ４６４ (ＦｅｎｇＳ / ＸＣ４６４ １８０) １１６ 福龙两优 １０３６ (Ｆｕｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ １０３６)

３１ 深两优 ５６７６ (Ｓｈｅｎｌｉａｎｇｙｏｕ ５６７６) １１７ 福龙两优 ９３８８ (Ｆｕｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ ９３８８)

３２ 广优 １１７９ (Ｇｕａｎｇｙｏｕ １１７９) １１８ 农丰优 ２４２ (Ｎｏｎｇｆｅｎｇｙｏｕ １１７９)

３３ Ｃ 两优 １２３１ (Ｃｌｉａｎｇｙｏｕ １２３１) １１９ １８９２５ / ６Ｃ２３３２

３４ 谷优 ３２ (Ｇｕｙｏｕ ３２) １２０ 福龙两优 ８３５ (Ｆｕｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ ８３５)

３５ 红 ３ 优 ３１７２ (Ｈｏｎｇ ３ ｙｏｕ ３１７２) １２１ 香优 １３９ (Ｘｉａｎｇｙｏｕ １３９)

３６ Ｎ 两优 ６０３ (Ｎｌｉａｎｇｙｏｕ ６０３) １２２ 五丰优 ８６０４ (Ｗｕｆｅｎｇｙｏｕ ８６０４)

３７ 隆两华华占 ５００９ (Ｌｏｎｇｌｉａｎｇｈｕａｈｕａｚｈａｎ ５００９) １２３ 特 Ａ / ＨＬ００３－１ (ＴｅＡ / ＨＬ ００３－１)

３８ １０２３ / Ｌ ２４ １２４ 宁优 １１７９ (Ｎｉｎｇｙｏｕ １１７９)

３９ 绿优 ７１８５ (Ｌｕｙｏｕ ７１８５) １２５ Ｃ 两优 ８００ (Ｃｌｉａｎｇｙｏｕ ８００)

４０ Ｙ 两优 ３０９３ (Ｙｌｉａｎｇｙｏｕ ３０９３) １２６ ＤＹＳ / Ｒ１０７８

４１ ＤＹＳ / Ｒ１１２８ １２７ 两优 ８６７６ (Ｌｉａｎｇｙｏｕ ８６７６)

４２ 徽两优 ９８５ (Ｈｕｉｌｉａｎｇｙｏｕ ９８５) １２８ ＭＳ 团 / 凤恢 ３３ (ＭＳｔｕａｎ / Ｆｅｎｇｈｕｉ ３３)

３６１２ 期 唐如玉等: 水稻轮回选择群体 ＸＴＢＧ－ＨＰ１ 表型遗传多样性分析



续表 ２
序号
Ｎｏ.

品种名
Ｓｐｅｃｉｅ ｎａｍｅ

序号
Ｎｏ.

品种名
Ｓｐｅｃｉｅ ｎａｍｅ

４３ 赣香优 ２８７０ (Ｇａｎｘｉａｎｇｙｏｕ ２８７０) １２９ 沪优 １１ (Ｈｕｙｏｕ １１)

４４ 宁优 １１７３ (Ｎｉｎｇｙｏｕ １１７３) １３０ 隆两优 ８００ (Ｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ ８００)

４５ 野香优 ８６３ (Ｙｅｘｉａｎｇｙｏｕ ８６３) １３１ 特优 ３７ (Ｔｅｙｏｕ ３７)

４６ 粤优 ３０７１ (Ｙｕｅｙｏｕ ３０７１) １３２ 聚两优 ７５１ ( Ｊｕｌｉａｎｇｙｏｕ ７５１)

４７ 丽两优 ５ 号 ( ｌｉｌｉａｎｇｙｏｕ ５) １３３ 农香优 １０１ (Ｎｏｎｇｘｉａｎｇｙｏｕ １０１)

４８ １０２Ｓ / 凤恢 ３５ (１０２Ｓ / Ｆｅｎｇｈｕｉ ３５) １３４ Ｃ 两优 ６７１ (Ｃｌｉａｎｇｙｏｕ ６７１)

４９ Ｙ 两优 ３７２ (Ｙｌｉａｎｇｙｏｕ ３７２) １３５ 天优 ３６１８ (Ｔｉａｎｙｏｕ ３６１８)

５０ 隆两优 ３３９ (Ｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ ３３９) １３６ Ｋ 优 ２８ (Ｋｙｏｕ ２８)

５１ 广优 ３１５８ (Ｇｕａｎｇｙｏｕ ３１５８) １３７ 广优 ９８５ (Ｇｕａｎｇｙｏｕ ９８５)

５２ ＸＣＸ１３０４ １３８ 庆优 ９２４ (Ｑｉｎｇｙｏｕ ９２４)

５３ Ｙ 两优 ３３ (Ｙｌｉａｎｇｙｏｕ ３３) １３９ 特优 ６４９ (Ｔｅｙｏｕ ６４９)

５４ 永丰红 ２ 号 (Ｙｏｎｇｆｅｎｇｈｏｎｇ ２) １４０ 野香优 ８６３ (Ｙｅｘｉａｎｇｙｏｕ ８６３)

５５ ＸＣＸ１３０１ １４１ 特优 ８３８ (Ｔｅｙｏｕ ８３８)

５６ 广抗优 ９８５ (Ｇｕａｎｇｋａｎｇｙｏｕ ９８５) １４２ 野香优 ３ 号 (Ｙｅｘｉａｎｇｙｏｕ ３)

５７ 中浙优 ８ 号 (Ｚｈｏｎｇｚｈｅｙｏｕ ８) １４３ 沪优 ５７８ (Ｈｕｙｏｕ ５７８)

５８ ＸＣＸ １３０３ １４４ 五优 ３０８ (Ｗｕｙｏｕ ３０８)

５９ 丰田优 １１７３ (Ｆｅｎｇｔｉａｎｙｏｕ １１７３) １４５ 美香占 (Ｍｅｉｘｉａｎｇｚｈａｎ １１７９)

６０ ＤＹＳ / 金谷 ５９ (ＤＹＳ / Ｊｉｎｇｕ ５９ ) １４６ Ｙ 两优 １１７３ (Ｙｌｉａｎｇｙｏｕ １１７３)

６１ 广优 １１３ (Ｇｕａｎｇｙｏｕ １１３) １４７ 永丰优 ２０ (Ｙｏｎｇｆｅｎｇｙｏｕ ２０)

６２ ＸＣＸ １３０９ １４８ 良丰 ３３９ (Ｌｉａｎｇｆｅｎｇ ３３９)

６３ 川优 ６６２１ (Ｃｈｕａｎｙｏｕ ６６２１) １４９ 赣香优 １３２６ (Ｇａｎｘｉａｎｇｙｏｕ １３２６)

６４ 福农 Ｉ 优 ７１８５ (ＦｕｌｏｎｇＩ 优 ７１８５) １５０ 金香糯 ( Ｊｉｎｘｉａｎｇｎｕｏ)

６５ ＸＣＸ １３０７ １５１ 金丰 １８ 号 ( Ｊｉｎｆｅｎｇ １８)

６６ 吉丰优 ８０６２ ( Ｊｉｆｅｎｇｙｏｕ ８０６２) １５２ 黄华占 (Ｈｕａｎｇｈｕａｚｈａｎ)

６７ ＸＣＸ １３０５ １５３ 粤秀占 (Ｙｕｅｘｉｕｚｈａｎ)

６８ 中浙优 １ 号 (Ｚｈｏｎｇｚｈｅｙｏｕ １) １５４ ＸＣＸ １３１０

６９ 乐源 ００１ (Ｌｅｙｕａｎ ００１) １５５ 特优 ７１１８ (Ｔｅｙｏｕ ７１１８)

７０ 广 ４Ｓ / 金谷 ５９ (Ｇｕａｎｇ ４Ｓ / Ｊｉｎｇｕ ５９) １５６ 云稻 １ 号 (Ｙｕｎｄａｏ １)

７１ 华两优 ３３８ (Ｈｕａｌｉａｎｇｙｏｕ ３３８) １５７ 深两优 ６７６ (Ｓｈｅｎｌｉａｎｇｙｏｕ ６７６)

７２ 永丰 ８ 号 (Ｙｏｎｇｆｅｎｇ ８) １５８ 广 ８ 优 ２１６８ (Ｇｕａｎｇ ８ ｙｏｕ ２１６８)

７３ 吉丰优 ８８５ ( Ｊｉｆｅｎｇｙｏｕ ８８５) １５９ 天优 ３９０ (Ｔｉａｎｙｏｕ ３９０)

７４ 特优 １２０６ (Ｔｅｙｏｕ １２０６) １６０ 福龙优 ６７６ (Ｆｕｌｏｎｇｙｏｕ ６７６)

７５ 赣香优 ８０８９ (Ｇａｎｘｉａｎｇｙｏｕ ８０８９) １６１ 五优 ６１３ (Ｗｕｙｏｕ ６１３)

７６ Ｙ 优 ９００ (Ｙｙｏｕ ９００) １６２ 桂香 ２ 号 (Ｇｕｉｘｉａｎｇ ２)

７７ 蓉 １８ / Ｒ４６ (Ｒｏｎｇ １８ / Ｒ４６) １６３ 广 ８ 优 ６７６ (Ｇｕａｎｇ ８ ｙｏｕ ６７６)

７８ 香优 ３０８６ (Ｘｉａｎｇｙｏｕ ３０８６) １６４ 吉丰优 １３２６ ( Ｊｉｆｅｎｇｙｏｕ １３２６)

７９ 永丰 ５０５ (Ｙｏｎｇｆｅｎｇ ５０５) １６５ 天优 ２１６８ (Ｔｉａｎｙｏｕ ２１６８)

８０ 天优 １１７３ (Ｔｉａｎｙｏｕ １１７３) １６６ Ｙ５８ / １５１

ｏｕ８１ 丰优 ３１５８ (Ｆｅｎｇｙｏｕ ３１５８) １６７ 野香优 ２ 号 (Ｙｅｘｉａｎｇｙｏｕ ２)

８２ ＤＹＳ / Ｒ７６ １６８ Ｙ 两 ４３９ (Ｙｌｉａｎｇ ４３９)

８３ ＤＹＳ / Ｒ１８９ １６９ Ｙ 两优 ８６５ (Ｙｌｉａｎｇｙｏｕ ８６８)

８４ 安引抗 (Ａｎｙｉｎｋａｎｇ) １７０ 特优 ４５８ (Ｔｅｙｏｕ ４５８)

８５ 福龙两优 ３５ (Ｆｕｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ ３５) １７１ 两优 ３８９ (Ｌｉａｎｇｙｏｕ ３８９)

８６ 福龙两优 ２９２９ (Ｆｕｌｏｎｇｌｉａｎｇｙｏｕ ２９２９) １７２ 红米 (Ｈｏｎｇｍｉ)
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图 １　 水稻轮回选择群体 ＸＴＢＧ－ＨＰ１ 的构建流程及方法
Ｆｉｇ. １　 Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｐｒｏｃｅｓｓ ａｎｄ ｍｅｔｈｏｄ ｏｆ ｒｉｃｅ ｒｅｃｕｒｒｅｎｔ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ＸＴＢＧ－ＨＰ１

图 ２　 质量性状分布情况
Ｆｉｇ. ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｑｕａｌｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ

２.２ 表型性状多样性指数

通过对 １６ 个性状进行标准化处理ꎬ将各表型

性状分为 １０ 个等级(图 ４)ꎮ 由图 ４ 可知ꎬ除了剑

叶角度、穗型 ２ 个定级描述的性状ꎬ以及茎粗第 ９
级、粒宽第 ８ 级以外ꎬ其他各性状在各等级上均有

分布ꎮ 抽穗期主要集中分布于 ４ ~ ６ 级ꎬ占群体

８４.９５％ꎮ 有效穗数主要集中分布于 ２ ~ ４ 级ꎬ占群

体 ７５.０５％ꎮ 茎粗主要集中分布于 ３ ~ ４ 级ꎬ占群体

８３.２３％ꎮ 株高主要集中分布于 ４ ~ ７ 级ꎬ占群体

８６.４５％ꎮ 剑叶角度主要集中分布于 １ ~ ２ 级ꎬ占群

体 ９９.２１％ꎮ 剑叶长主要集中分布于 ３ ~ ５ 级ꎬ占群

体 ７８.０６％ꎮ 剑叶宽主要集中分布于 ４ ~ ５ 级ꎬ占群

体 ６２.０１％ꎮ 穗长主要集中分布于 ５ ~ ７ 级ꎬ占群体

８１.６５％ꎮ 穗型主要集中分布于 ２ ~ ３ 级ꎬ占群体

９４.１５％ꎮ 一次枝梗数主要集中分布于 ３ ~ ５ 级ꎬ占
群体 ９７.６６％ꎮ 二次枝梗数主要集中分布于 ３ ~ ５
级ꎬ占群体 ７２.４５％ꎮ 每穗粒总数主要集中分布于

３ ~ ６ 级ꎬ占群体 ８３. ４０％ꎮ 粒长主要集中分布于

２ ~ ４ 级ꎬ占群体 ８７. ２６％ꎮ 粒宽主要集中分布于

２ ~ ４ 级ꎬ占群体 ９１.８４％ꎮ 粒长宽比主要集中分布

于 ３ ~ ６ 级ꎬ占群体 ７０.２８％ꎮ 千粒重主要集中分布

于 ４ ~ ６ 级ꎬ占群体 ７４.１９％ꎮ 为了研究各表型的遗
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表 ３　 １４ 个数量性状的变异系数
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｖａｒｉａｔｉｏｎ (ＣＶ) ｏｆ ｆｏｕｒｔｅｅｎ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ

性状
Ｔｒａｉｔ

变幅
Ｒａｎｇｅ

平均值±
标准差
Ｍｅａｎ±
Ｓｔａｎｄａｒｄ
ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

变异
系数
ＣＶ

抽穗期 (ｄ)
Ｈｅａｄｉｎｇ ｄａｙｓ (ＨＤ)

４２~１０９ ７１.５４±
８.２２

０.１２

有效穗数
Ｅｆｅｃｔｉｖｅ ｐａｎｉｃｌｅ ｎｕｍｂｅｒ
(ＥＰＮ)

１~２２ ６.９８±
２.８５

０.４１

茎粗 (ｍｍ)
Ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ ｍａｉｎ ｓｔｅｍ
(ＤＭＳ)

０.８０~１６ ５.５１±
１.１８

０.２２

株高 (ｃｍ)
Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ
(ＰＨ)

３４~１８７ １１３.２５±
２０.９９

０.１９

剑叶长 (ｃｍ)
Ｆｌａｇ ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈ
(ＦＬＬ)

１１.２０~７６.４０ ３４.９７±
７.９２

０.２３

剑叶宽 (ｃｍ)
Ｆｌａｇ ｌｅａｆ ｗｉｄｔｈ
(ＦＬＷ)

０.６０~２.８０ １.５６±
０.３０

０.１９

穗长 (ｃｍ)
Ｐａｎｉｃｌｅ ｌｅｎｇｔｈ
(ＰＬ)

８.５０~４１ ２５.５２±
３.７６

０.１５

一次枝梗数
Ｐｒｉｍａｒｙ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ
(ＰＢＮ)

１~３３ １１.７７±
２.５６

０.２２

二次枝梗数
Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ
(ＳＢＮ)

５~１１０ ４４.７４±
１５.１６

０.３４

每穗粒总数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｅｒ ｐａｎｉｃｌｅ
(ＮＰＰ)

３４~４６２ ２１４.９２±
７１.３４

０.３３

粒长 (ｍｍ)
Ｇｒａｉｎ ｌｅｎｇｔｈ
(ＧＬ)

７.６０~１５.２２ ９.８３±
０.９１

０.０９

粒宽 (ｍｍ)
Ｇｒａｉｎ ｗｉｄｔｈ
(ＧＷ)

２.２８~４.８７ ２.９５±
０.２４

０.０８

粒长宽比
Ｇｒａｉｎ ｌｅｎｇｔｈ / ｗｉｄｔｈ
(ＧＬ / Ｗ)

２.１９~４.８７ ３.３５±
０.３９

０.１２

千粒重 (ｇ)
１ ０００￣Ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔ
(１ ０００￣ＧＷ)

１３.６１~３９.４０ ２５.２７±
３.５９

０.１４

均值
Ｍｅａｎ

０.２０

传多样性和分布频率的平衡性ꎬ采用 Ｓｈａｎｎｏｎ￣
Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数计算群体各表型性状的多样性

指数ꎮ 多样性分析结果(图 ５) 表明ꎬ 各表型性状

的多样性指数分布范围为 ０. ７２ ~ １. ９２ꎬ均值为

１.５０ꎮ 其中:每穗粒总数(１.９２)的多样性指数最

高ꎻ其次为二次枝梗数(１.８５)ꎻ最低的分别为剑叶

角度(０.７２)、穗型(０.８１)两个质量性状ꎮ 数量性

状中ꎬ以茎粗(１.１９)、一次枝梗数(１.３１)的多样指

数最低ꎮ 除了茎粗(１.１９)、一次枝梗数(１.３１)、粒
宽(１.３４)几个性状的遗传多样性指数低于均值以

外ꎬ其他性状的遗传多样性指数都接近或高于均

值ꎬ这更进一步说明了该群体的表型多样性丰富ꎮ
２.３ 表型相关性分析

运用 ＳＰＳＳ 软件ꎬ对 １４ 个数量性状进行相关

性分析结果(表 ４)表明ꎬ１４ 个表型性状间存在不

同程度的相关性ꎬ且大部分为显著或极显著相关ꎮ
其中ꎬ株高与有效穗数、茎粗、剑叶长、剑叶宽、穗
长呈极显著正相关ꎬ且与穗长(０.５８)、茎粗(０.４３)
两者的相关系数较高ꎬ说明株高选育要兼顾穗长

与茎粗两种性状ꎮ 剑叶长、剑叶宽均与茎粗、穗长

呈极显著正相关ꎬ说明对剑叶长宽性状的选择可

以同时兼顾茎粗、穗长性状的选择ꎮ 穗长与有效

穗数、茎粗呈极显著正相关ꎬ说明穗长性状的改良

要兼顾有效穗数和茎粗两种性状ꎮ 二次枝梗数仅

与一次枝梗数呈极显著正相关ꎬ 且相关系数较高

(０.５５)ꎬ说明二次枝梗数的改良ꎬ只能从一次枝梗

数着手ꎮ 粒长宽比与粒长、粒宽分别呈极显著正

相关、负相关ꎬ与粒长的相关性系数高于粒宽ꎬ且
与千粒重呈负相关ꎮ 此外ꎬ千粒重与粒长(０.２７)、
粒宽(０.５２)均呈极显著正相关ꎬ且与粒宽的相关

系数大于粒长ꎬ说明选育高产品种应更加注重粒

宽ꎮ 以上相关性状中ꎬ株高、茎粗、剑叶长、剑叶宽

属于株型性状ꎬ有效穗数、千粒重等属于产量相关

性状ꎬ这表明株型性状、产量性状两类性状因子内

及相互之间具有相关性ꎮ
２.４ 表型主成分分析

主成分分析的 ＫＭＯ 值为 ０.７３ꎬ在设置特征值

为 ０.８ 时ꎬ主要包括 ７ 个主成分ꎮ 由主成分得分系

数矩阵(表 ５)可知ꎬ前 ７ 个成分的累积贡献率达

７９.３４％ꎬ第 １ 主成分的贡献率为 ２４. ４７％ꎮ 剑叶

长、二次枝梗数、每穗粒总数得分较高ꎬ表明第 １
主成分由剑叶长、二次枝梗数、每穗粒总数组成ꎮ
第 ２ 主成分的贡献率为 １３.３８％ꎬ株高和茎粗的得

分较高ꎬ说明第 ２ 主成分主要是由茎粗、株高组

成ꎮ 第 ３ 主成分的贡献率为 １０.２６％ꎬ粒宽、千粒重

得分较高ꎬ说明第 ３ 主成分主要由粒宽和千粒重

组成ꎮ 第 ４ 主成分的贡献率为 ８.７３％ꎬ粒长得分较
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图 ３　 １４ 个数量性状分布情况 (Ａ~ Ｊ)
Ｆｉｇ. ３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ １４ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ (Ａ－Ｊ)

高ꎬ说明第 ４ 主成分主要由粒长组成ꎮ 第 ５ 主成分

的贡献率为 ７.５４％ꎬ一次枝梗数的得分较高ꎬ第 ５
主成分主要由一次枝梗数组成ꎮ 第 ６ 主成分的贡

献率为 ６.８０％ꎬ抽穗期的得分较高ꎬ说明第六主成

分由抽穗期组成ꎮ 第 ７ 主成分的贡献率为 ６.１７％ꎬ
有效穗数的得分较高ꎬ说明第 ７ 主成分由有效穗
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１、２、３、４、５、６、７、８、９、１０ 分别代表性状标准化处理后的不同分级ꎮ ＨＤ. 抽穗期ꎻ ＥＰＮ. 有效穗数ꎻ ＤＭＳ. 茎粗ꎻ ＰＨ. 株高ꎻ
ＦＬＡ. 剑叶角度ꎻ ＦＬＬ. 剑叶长ꎻ ＦＬＷ. 剑叶宽ꎻ ＰＴ. 穗型ꎻ ＰＬ. 穗长ꎻ ＰＢＮ. 一次枝梗数ꎻ ＳＢＮ. 二次枝梗数ꎻ ＮＰＰ. 每穗粒总数ꎻ
ＧＬ. 粒长ꎻ ＧＷ. 粒宽ꎻ ＧＬ / Ｗ. 粒长宽比ꎻ １ ０００￣ＧＷ. 千粒重ꎮ 下同ꎮ
Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒａｄｅｓ ａｆｔｅｒ ｓｔａｎｄａｒｄｉｚａｔｉｏｎ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ ｏｆ １ꎬ ２ꎬ ３ꎬ ４ꎬ ５ꎬ ６ꎬ ７ꎬ ８ꎬ ９ ａｎｄ １０. ＨＤ. Ｈｅａｄｉｎｇ ｄａｔｅꎻ ＥＰＮ. Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｐａｎｉｃｌｅ ｎｕｍｂｅｒꎻ
ＤＭＳ. Ｄｉａｍｅｔｅｒ ｏｆ ｍａｉｎ ｓｔｅｍꎻ ＰＨ. Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔꎻ ＦＬＡ. Ｆｌａｇ ｌｅａｆ ａｎｇｌｅꎻ ＦＬＬ. Ｆｌａｇ ｌｅａｆ ｌｅｎｇｔｈꎻ ＦＬＷ. Ｆｌａｇ ｌｅａｆ ｗｉｄｔｈꎻ ＰＬ. Ｐａｎｉｃｌｅ ｌｅｎｇｔｈꎻ
ＰＢＮ. Ｐｒｉｍａｒｙ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒꎻ ＳＢＮ. Ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒꎻ ＮＰＰ. Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｅｒ ｐａｎｉｃｌｅꎻ ＧＬ. Ｇｒａｉｎ ｌｅｎｇｔｈꎻ ＧＷ. Ｇｒａｉｎ ｗｉｄｔｈꎻ
ＧＬ/ Ｗ. Ｇｒａｉｎ ｌｅｎｇｔｈ / ｗｉｄｔｈꎻ １ ０００￣ＧＷ. １ ０００￣Ｇｒａｉｎ ｗｅｉｇｈｔ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ４　 １６ 个表型性状隶属值分布
Ｆｉｇ. ４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓｕｂｏｒｄｉｎａｔｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｓｉｘｔｅｅｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ

图 ５　 １６ 个表型性状多样性指数
Ｆｉｇ. ５　 Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｓｉｘｔｅｅｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ

数组成ꎮ 主成分分析结果表明ꎬ该群体 ７ 个主成

分包含了剑叶长、二次枝梗数、每穗粒总数、株高、
茎粗、粒宽、千粒重、粒长、一次枝梗数、抽穗期、有
效穗数共 １１ 个性状因子ꎮ
２.５ 群体表型性状的综合评价

将研究群体 １３ 个表型性状的标准化值ꎬ代入

上述 ７ 个主成分ꎬ求得研究群体的 ７ 个主成分得

分ꎮ 其中ꎬ第 １ 主成分线性方程如下:
ｙ１ｊ ＝ －０.０７５Ｘ′１ｊ ＋０.００６０Ｘ′２ｊ －０.１２Ｘ′３ｊ －０.２５Ｘ′４ｊ ＋

０.６１Ｘ′５ｊ＋０.０１７Ｘ′６ｊ ＋０.０９６Ｘ′７ ｊ －０.０５５Ｘ′８ｊ ＋０.３６Ｘ′９ｊ ＋
０.３２Ｘ′１０ｊ＋０.０１５Ｘ′１１ｊ＋０.０２２Ｘ′１２ｊ－０.０５１Ｘ′１３ｊꎮ

先利用模糊隶属函数将 ７ 个主成分得分归一

化处理ꎬ再计算各主成分权重系数 ( ０. ３３、０. １７、
０.１３、０.１１、０.１０、０.０９０、０.０８０)ꎬ最后求得群体的综

合得分 Ｆ 值ꎬ进而对群体材料综合评价ꎮ 群体平

均 Ｆ 值为－０.０００ １５ꎬ其中综合得分 Ｆ 值大于均值

的占群体总量的 ４８.３０％ꎬ 群体中含有较高的优良

个体比例ꎮ
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表 ４　 １４ 个表型性状相关系数
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｖｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｆｏｕｒｔｅｅｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ

表型
Ｔｒａｉｔ

抽穗期
ＨＤ

有效穗数
ＥＰＮ

茎粗
ＤＭＳ

株高
ＰＨ

剑叶长
ＦＬＬ

剑叶宽
ＦＬＷ

穗长
ＰＬ

一次
枝梗
ＰＢＮ

二次
枝梗
ＳＢＮ

每穗
粒数
ＮＰＰ

粒长
ＧＬ

粒宽
ＧＷ

粒长
宽比
ＧＬ / Ｗ

千粒重
１ ０００￣
ＧＷ

ＨＤ １

ＥＰＮ －０.０５６∗ １

ＤＭＳ －０.００８ ０.０５９ １

ＰＨ －０.０９８∗∗ ０.１８∗∗ ０.４３∗∗ １

ＦＬＬ ０.０７９∗∗ ０.０７３∗∗ ０.２９∗∗ ０.２２∗∗ １

ＦＬＷ ０.１５∗∗ ０.００１ ０.３９∗∗ ０.２４∗∗ ０.２８∗∗ １

ＰＬ ０.０２６ ０.１５∗∗ ０.３５∗∗ ０.５８∗∗ ０.４０∗∗ ０.２６∗ １

ＰＢＮ ０.０２４ －０.０２１ －０.０４５ －０.００７ ０.０１６ －０.０２５ －０.０１４ １

ＳＢＮ －０.０２９ ０.０３７ －０.０５８ －０.０１７ ０.０５９ －０.００９ ０.０１３ ０.５５∗∗ １

ＮＰＰ ０.０１６ ０.００３ ０.０１３ ０.００２ ０.０３５ －０.００１ －０.０６９∗ －０.０２７ －０.０３４ １

ＧＬ ０.０００ －０.００４ －０.０１９ ０.００３０ －０.０２６ －０.００８ －０.００６ －０.０２７ －０.０２９ －０.１１∗ １

ＧＷ －０.０６６∗ ０.０２３ ０.０６９∗ －０.０４０ －０.０５０ －０.０４０ －０.０３０ －０.０４０ ０.０２９ ０.００９ ０.０５２ １

ＧＬ / Ｗ ０.０４４ －０.０２１ ０.０２８ －０.０２５ ０.０１５ ０.０２６ ０.０１１ ０.００２ －０.００３ －０.０９７∗∗０.７４∗∗ －０.６２∗∗ １

１ ０００－ＧＷ －０.００１ ０.０１１ －０.０６５ ０.００２ －０.１０∗∗ ０.００２ －０.０３３ －０.０４２ －０.０３３ －０.０３０ ０.２６∗∗ ０.５１∗∗ －０.１４∗∗ １

　 注: ∗表示显著相关(Ｐ<０.０５)ꎻ∗∗表示极显著相关(Ｐ<０.０１)ꎮ 下同ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ∗ ｍｅａｎｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ (Ｐ<０.０５)ꎻ ∗∗ ｍｅａｎｓ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ (Ｐ<０.０１). Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

表 ５　 １３ 个表型性状的前 ７ 个主成分的特征向量、主成分特征值、贡献率及累积贡献率
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｐｏｗｅｒ ｖｅｃｔｏｒ (ＰＶ)ꎬ ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅｓ (Ｅ)ꎬｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ (ＣＲ) ａｎｄ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｒａｔｅ (ＣＣＲ)

ｏｆ ｆｉｒｓｔ ｓｅｖｅｎ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｉｒｔｅｅｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ

性状 Ｔｒａｉｔ ＰＶ(１)ａ１ｉ ＰＶ(２)ａ２ｉ ＰＶ(３)ａ３ｉ ＰＶ(４)ａ４ｉ ＰＶ(５)ａ５ｉ ＰＶ(６)ａ６ｉ ＰＶ(７)ａ７ｉ

抽穗期 ＨＤ －０.０７５ －０.０３８ －０.０４５ ０.００３ －０.０２３ ０.９１ ０.０４２

有效穗数 ＥＰＮ －０.００６ －０.０６９ ０.０５２ －０.１１ ０.０７１ ０.０４０ ０.９３

茎粗 ＤＭＳ －０.１２ ０.４１ ０.０２１ －０.１６ ０.０３５ ０.０３６ －０.２１

株高 ＰＨ －０.２５ ０.６１ －０.０７０ ０.０７９ －０.０７２ －０.０８７ ０.０１８

剑叶长 ＦＬＬ ０.６１ －０.３３ ０.０６２ ０.２１ －０.１９ －０.０１２ ０.０３４

剑叶宽 ＦＬＷ ０.０１７ ０.０８８ ０.２１ －０.２７ ０.０７２ ０.３５ －０.１１

穗长 ＰＬ ０.０９６ ０.２９ －０.０３４ ０.１９ －０.２６ ０.０３０ ０.１５

一次枝梗数 ＰＢＮ －０.０５５ －０.１３ ０.００４ ０.１７ ０.９０ －０.０３２ ０.０８１

二次枝梗数 ＳＢＮ ０.３４ －０.０１７ －０.０９３ －０.０７３ ０.１０ －０.１１ ０.００６

每穗粒总数 ＮＰＰ ０.３２ ０.０２７ －０.０５９ －０.１０ ０.０９７ －０.０９２ －０.０１７

粒长 ＧＬ ０.０１５ ０.００１ －０.０３３ ０.７６ ０.１６ －０.０１２ －０.１１

粒宽 ＧＷ ０.０２２ －０.１２ ０.５７ －０.１６ －０.０１９ ０.０２５ ０.０２５

千粒重 １ ０００－ＧＷ －０.０５１ ０.０４７ ０.４８ ０.１６ ０.０４２ －０.０９４ ０.０５６

特征值 Ｅ ３.４４ １.７４ １.３３ １.２７ １.０７ ０.９４ ０.８９

贡献率 ＣＲ (％) ２４.４７ １３.３８ １０.２６ ８.７３ ７.５４ ６.８０ ６.１７

累积贡献 ＣＣＲ (％) ２４.４７ ３９.８５ ５０.１０ ５８.８３ ６６.３７ ７３.１７ ７９.３４

　 　 相关性分析结果(表 ６)表明ꎬＦ 值和各表型性

状均为极显著正相关ꎮ 利用综合得分 Ｆ 值和 １３
个表型性状构建最优回归方程ꎮ 利用已求得的综

合得分 Ｆ 值和表型性状构建最优回归方程ꎬ 筛选

９６１２ 期 唐如玉等: 水稻轮回选择群体 ＸＴＢＧ－ＨＰ１ 表型遗传多样性分析



表 ６　 １３个表型性状与表型综合值(Ｆ值)间的相关系数
Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ １３ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ

ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｖａｌｕｅｓ (Ｆ￣ｖａｌｕｅ)

性状
Ｔｒａｉｔ

相关系数
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

性状
Ｔｒａｉｔ

相关系数
Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

抽穗期 ＨＤ ０.２３∗∗ 一次枝梗数 ＰＢＮ ０.３３∗∗

有效穗数 ＥＰＮ ０.１９∗∗ 二次枝梗数 ＳＢＮ ０.６８∗∗

茎粗 ＤＭＳ ０.４６∗∗ 每穗粒总数 ＮＰＰ ０.７０∗∗

株高 ＰＨ ０.４５∗∗ 粒长 ＧＬ ０.２９∗∗

剑叶长 ＦＬＬ ０.７２∗∗ 粒宽 ＧＷ ０.２２∗∗

剑叶宽 ＦＬＷ ０.５０∗∗ 千粒重 １ ０００￣ＧＷ ０.３７∗∗

穗长 ＰＬ ０.６４∗∗

群体综合性状评价指标ꎮ 通过逐步回归分析构建

的最优回归方程如下:
ｙ ＝ － ４. ５６ ＋ ０. ０２１Ｘ５ ＋ ０. ００１０Ｘ１０ ＋ ０. ０２７Ｘ１３ ＋

０.０２５Ｘ７ ＋ ０. ０９３Ｘ１１ ＋ ０. ０１４Ｘ８ ＋ ０. ０２４Ｘ２ ＋ ０. １８Ｘ６ ＋
０.００６０Ｘ９＋０.００５０Ｘ１ꎮ

式中ꎬＸ５、Ｘ１０、Ｘ１３、Ｘ７、Ｘ１１、Ｘ８、Ｘ２、Ｘ６、Ｘ９、Ｘ１分

别代表剑叶长、每穗粒总数、千粒重、穗长、粒长、
一次枝梗数、有效穗数、剑叶宽、二次枝梗数、抽穗

期ꎮ 方程相关系数 ｒ 和决定系数 Ｒ２分别为 ０.９９７、
０.９９３ꎬ表明这 １１ 个自变量可以决定 Ｆ 值总变异的

９９.３０％ꎬＦ 值为９ ８２６.４６ꎬ方程极显著ꎮ 由回归方

程可知ꎬ剑叶长、每穗粒总数、千粒重、穗长、粒长、
一次枝梗数、有效穗数、剑叶宽、二次枝梗数、抽穗

期 １０ 个性状对群体表型性状多样性综合值影响

显著ꎬ可作为群体综合评价指标ꎮ

３　 讨论

遗传多样性越丰富ꎬ物种对环境变化的适应

能力越强ꎬ就作物育种而言用于改良栽培品种和

选育新品种的潜力就越大ꎮ 变异系数的大小可以

反映群体性状的遗传变异程度ꎬＳｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多
样性指数能直观表示生物群落的多样性ꎮ 变异系

数及多样性指数常用于作物种质资源(李自超等ꎬ
２００１ꎻ胡标林等ꎬ２０１２ꎻ王海岗等ꎬ２０１６)及轮回选

择群体遗传多样性分析(Ｍｏｒａｉｓ ＪＯＰ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７ꎻ
Ｍｏｒａｉｓ ＯＰ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７)ꎮ 李自超等(２００１)对云南

不同地区稻种资源的多样性研究结果表明ꎬ平均

Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 指数为 １.２０３ ６ ~ １.２７３ ５ꎮ 贺治州

等(２０１４)通过 １５ 个表型性状对热带优异种质资

源进行遗传多样性分析ꎬ数量性状变异系数范围

为 ０.０７０ ~ ０.２４ꎬ均值为 ０.１２ꎬＳｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多样

性指数范围为 ０.６０３ ~ ２.０６６ꎬ均值为 １.５７９ꎮ 本研

究中ꎬ研究群体具有较大的遗传变异(变异系数范

围为 ０.０８０ ~ ０.４１、均值为 ０.２０)ꎬ且遗传多样性丰

富(Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 指数分布范围为 ０. ７２ ~ １. ９２、
均值为 １.５０)ꎮ 这与本研究群体在构建之时ꎬ引入

了大量国内外的种质材料ꎬ亲本间遗传多样性丰

富以及轮回选择育种方式在保持群体遗传多样性

的同时ꎬ能通过基因间的重组ꎬ产生重组后代

有关ꎮ
本研究中ꎬ群体剑叶角度与穗型的 Ｓｈａｎｎｏｎ￣

Ｗｉｅｎｅｒ 指数最低ꎬ且明显低于其他数量性状ꎬ这可

能与其属于分级描述的质量性状ꎬ存在较小的变

异范围有关ꎮ 群体有效穗数、剑叶长、二次枝梗

数、每穗粒总数的变异系数、多样性指数均高于其

对应均值ꎬ表明研究群体的这四个性状具有较大

的遗传变异及丰富的遗传多样性ꎮ 抽穗期、穗长、
粒宽变异系数、多样性指数均低于其对应均值ꎬ表
明研究群体的这几个性状遗传多样性较低ꎮ

水稻表型繁多ꎬ且彼此间存在着各种关联ꎮ
轮回选择能打破不利基因间的连锁ꎬ利于群体优

良性状的重组(漆映雪和邹小云ꎬ２００８)ꎮ 这几组

表型性状的相关性ꎬ可能为之后群体性状的改良

提供依据ꎮ 本研究综合各性状相关性分析ꎬ茎粗、
株高、剑叶长、剑叶宽为水稻株型决定因素ꎬ有效

穗数、千粒重为产量决定因素ꎬ综合株型及产量性

状相关性分析表明ꎬ对株型选择可以兼顾产量相

关性状ꎮ
本研究中ꎬ表型主成分分析及综合评价结果

均表明ꎬ剑叶长、每穗粒总数、千粒重、穗长、粒长、
一次枝梗数、有效穗数、剑叶宽、二次枝梗数、抽穗

期 １０ 个性状可作为群体综合评价的指标ꎬ这些性

状可以大致分为株型及产量构成因子两类ꎮ 株型

及产量构成因子是水稻产量的重要决定因素ꎬ对
群体遗传变异、遗传多样性及综合评价主要基于

这两类性状ꎬ也与实验群体侧重于产量性状分析ꎬ
以及实验性状的选取上相一致ꎮ

本研究中ꎬ群体各表型性状均存在极端个体ꎬ
其中极端性状个体可能是经轮回重组选择后多基

因累加产生的超亲本个体ꎬ多种优良性状的聚合
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体将是育种选择的重要基础ꎮ 综合得分 Ｆ 值ꎬ能
反映相应个体 １０ 个指标性状的综合表现ꎬＦ 值越

高ꎬ综合表现越好ꎬ本研究群体中鉴定出的一些高

Ｆ 值个体ꎬ可直接用于后期品种选育ꎮ 与 Ｆ 值相关

极显著的 １３ 个表型性状中ꎬ剑叶长(０.７２)、每穗

粒总数(０.７０)、二次枝梗数(０.６８)３ 个性状相关系

数相对较高ꎬ说明这几个性状对群体评价较为重

要ꎬ在群体进一步选育及优良个体的筛选中应注

重这些性状的选择ꎮ 群体这几个性状同样具有较

高的变异系数和 Ｓｈａｎｎｏｎ￣Ｗｉｅｎｅｒ 多样性指数ꎬ这
进一步表明本研究结果具有较好的可靠性ꎮ

本研究表型性状分析表明ꎬ水稻轮回选择群

体 ＸＴＢＧ￣ＨＰ１ 具有较好的遗传多样性ꎮ 后期群体

的改良可以侧重剑叶长、二次枝梗数、有效穗数等

３ 个具有较高遗传变异、较好遗传多样性及与综合

得分 Ｆ 值相关系数较高的 ３ 个表型性状ꎮ 此外ꎬ
在群体的改良上ꎬ还要注意株型与产量构成因子

性状间的相关性ꎬ并对这一表型相关性加以利用ꎮ
各表型极端性状或综合得分 Ｆ 值较高的个体ꎬ可
用于后期基因挖掘、品种培育及筛选ꎮ 陆稻群体

及亲本ꎬ包括产量、稻瘟病抗性、抗旱、陆生适应

性、米质等多种优异农艺性状ꎮ 本研究主要侧重

于产量方面对群体表型性状遗传多样性进行了相

关分析ꎬ之后可以针对其他性状进行相关分析ꎮ
由于轮回选择每次构建的群体均为一个动态群

体ꎬ本研究说明了该轮回选择群体的遗传多样性ꎬ
之后可以对轮回选择群体重组的过程进行一个动

态分析ꎬ以便对轮回选择育种过程中群体遗传多

样性变化有更好的了解ꎮ 此外ꎬ水稻大部分农艺

性状均属于数量性状ꎬ难免受环境条件的影响ꎮ
结合 ＳＳＲ 分子标记的遗传多样性分析ꎬ可以更加

准确、全面地反应群体的遗传多样性ꎮ
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