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摘要：磷高效水稻培育是提高土壤潜在磷利用效率的一种途径，通过对云南粳稻耐低磷特性的主基因加多基因遗传分析，可以明确耐低磷特性主基因的存在、对数及遗传效应的大小，为磷高效育种提供理论依据。本试验通过云南主栽粳稻品种合系35（Oryza sativa）与耐低磷极强早旱谷（Oryza sativa）配制P1、P2、F1、F2或F3世代，在云南省农科院进行低磷胁迫试验，对耐低磷鉴定和主基因加多基因联合遗传分析，结果表明: 早旱谷的分蘖和株穗产量基因受两对主效基因+多基因相互配合遗传控制的，两对主基因间存在上位性效应，两主基因间效应差异较大。分蘖力F2主基因遗传率为58.82%~72.13%，F3主基因遗传率为45.88%~57.96%；株穗产量F2主基因遗传率60.94%~83.08 %，F3主基因遗传率为62.20%~75.80%。因此育种中应当充分重视主基因的利用，利用主基因应以第一对主基因的加性效应为主，对后代耐低磷性状的选择宜从F2代开始，杂交的后期世代也要注意耐性的选择。
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    水稻磷高效特性是受多基因控制的数量性状[1]。国内外水稻磷高效研究在QTL基因定位克隆等方面进展显著，磷高效基因Pup1被定位于第12染色体上的S14025和S13126标记3cM间，其主效基因与RG9连锁[1]。克隆了OsPTF1基因能显著增强水稻耐低磷胁迫能力[2]。但目前对植物的耐低磷能力评价还缺乏统一的指标[3]，特别是对杂交后代群体的耐低磷能力缺乏直观、简便、高效的评价方法.。许多数量性状研究发现，控制数量性状的多个基因在效应上可以是不等的，效应大的表现为主基因，效应微小的表现为多基因，表现为主基因加多基因的混合遗传模式。盖钧镒、王建康及章元明等将混合分布理论与数量遗传学有机结合起来，提出了一套完整的分析主基因与多基因的存在与效应的方法[4]。该方法目前已成功用于水稻的抗病性[5]，大豆的抗虫性[6]，和棉花纤维[7]等性状分析，所分析性状均存在主基因。而水稻耐低磷特性主基因加多基因的的遗传分析尚未有人研究。云南是中国稻种最大的遗传、生态多样性中心和优异种质富集地区[8-10]，严重缺磷酸性红壤驯化出众多的肥高效、高铁稻米品种[11]，拥有丰富的耐低磷种质资源。548份云南地方稻核心种质经低磷鉴定[12]，挖掘出早旱谷（Oryza sativa）耐低磷特性极强，而云南主栽粳稻品种合系35（Oryza sativa）耐低磷特性较弱，本研究选用合系35×早旱谷P1、F1、P2和F2或F3联合世代进行主基因加多基因的遗传分析，目的是明确耐低磷特性主基因的存在和对数及遗传效应的大小，摸清水稻耐低磷的遗传特性以便更好地利用耐低磷资源具有积极意义，并为磷高效育种提供理论依据。

我国土壤尤其南方酸性红壤，强烈的化学固定作用使其中的磷极易被转化为植物难以吸收利用的无效磷。在有效磷缺乏的情况下，水稻根系对无效磷的活化能力直接影响其生物产量[13]。水稻生物学产量中成熟籽粒质量作为一个植株整体评价的指标，可以作为理想的耐低磷性状评价的指标。分蘖力是水稻重要的栽培特性，分蘖芽在低磷胁迫条件下受到抑制，相对分蘖力作为水稻耐低磷协迫参数已精细定位并克隆了磷高效基因[2]，分蘖力和籽粒质量集成了整个植株生长发育耐低磷的过程，是综合权衡耐低磷的指数,选取这两个耐低磷指标性状进行主基因加多基因遗传分析。

1  材料与方法

合系35与早旱谷杂交，自交得F2群体。2004年在昆明省农科院试验田（18×3.5水泥池，海拔1916 m）种植Ｐ1、Ｐ2和Ｆ1、Ｆ2群体，2005种植Ｐ1、Ｐ2和Ｆ1、Ｆ2、F3群体。以昆明阿子营20多年未施化肥的酸性红壤20 cm表层土为土培介质，经云南省农业科学院土壤肥料研究所测定: 有效磷和总磷含量分别为6.26 mg·kg-1和1050 mg·kg-1，水解氮和总氮含量分别为146.99和1820 mg·kg-1，有效钾和总钾含量分别为207.15和1232 mg·kg-1，pH值为5.49。两种处理种植群体进行耐低磷鉴定(有效磷含量6.26 mg·kg-1，有效磷达40 mg·kg-1) ，不再施用其他化肥，常规管理。株行距为10 cm×15 cm, 2次重复。考察分蘖、株穗产量等性状。

548份云南稻种核心种质2003年2月25日于昆明播种，4月1日移栽，每盆4.0 kg土壤栽3苗，每个材料栽2盆，设两种处理(有效磷含量6.26 mg·kg-1，有效磷达40 mg·kg-1 )，2次重复。苗期调查最高茎蘖数（为了消除不同品种间自身的基因型差异，采用相对值）采用公式T=T0/TP(100计算相对分蘖(T)，T0代表不施磷水稻分蘖，TP 代表施磷的水稻分蘖。将植株地上部分和地下部分洗净风干后称量，获得地上干物质量、地下干物质量和总干物质量，计算质相对性状指数的平均值、标准差(SD)及变异系数(CV%)，用SPSS的LSD法检验差异显著性。
1.1  数据分析

根据植物数量性状混合模型主基因+多基因联合分析方法，对合系35与早旱谷的P1、P2和F1、F2、F3的群体农艺性状利用TurboC++语言编写IECM算法MG2.EXE程序联合分析。通过极大似然法和IECM算法对混合分布中的有关成份分布参数做出估计，然后通过遗传模型的AIC值以选最优模型，并且进行遗传模型的适合性检验。在选择遗传模型时，综合考虑极大对数似然函数值、AIC值和适合性检验，并估计主基因和多基因效应值、方差、遗传率等遗传参数。主基因遗传率：h2g=σ2mg/σ2p，多基因遗传率：h2pg=σ2pg/σ2p。

2  结果与分析

2.1  核心种质相对耐低磷性状在品种间的遗传变异

表1  核心种质相对耐低磷性状在品种间的遗传变异
Table 1  Varieties in relative traits of tolerance to low-P average 
among core collection for rice landrace
	性状
	平均
	标准差
	变异系数
	Min--max

	相对有效穗
	67.31
	23.82
	35.39
	33.33-100

	相对地上干物质量
	75.62
	24.82
	32.82
	19.23-100

	相对地下干物质量
	67.48
	33.21
	49.21
	16.12-100

	相对总干物质量
	71.88
	23.70
	32.97
	9.34-100

	相对分蘖力
	23.55
	28.22
	119.83
	0-100

	相对株穗产量
	66.42
	17.73
	26.69
	14.29-100

	相对结实率
	86.82
	19.06
	21.95
	7.93-100

	相对株高
	85.11
	10.76
	12.64
	33.20-100


表2  亲本及群体的分蘖及株穗产量统计（平均值±标准差）
Table 2  Statistic of tiller and grain yield per panicle to P tolerance of populations and parents（Mean±SD）
	农艺性状
	6.26 mg·kg-1有效磷
	
	40 mg·kg-1有效磷

	
	合系35
	早旱谷
	F1
	F2
	F3
	合系35
	早旱谷
	F1
	F2
	F3

	分蘖力
	1.44±0.55
	4.3±0.97
	2.0±0.6
	1.61±0.82
	1.49±0..88
	3.63±0.63
	7.14±1.62
	7.0±1.83
	4.6±1.97
	3.65±1.21

	株穗产量
	3.42±0.75
	11.01±1.76
	9.8±0.57
	5.70±2.8
	4.29±1.615
	11.77±2.01
	15.35±3.70
	19.9±3.85
	5.95±2.03
	6.03±0.65


方差分析表明，核心种质相对耐低磷性状均达到1%极显著水平。表1列出了548份云南地方稻核心种质的相对性状平均数、标准差、变异系数和变异幅度。（1）相对有效穗、地上干物质量、地下干物质量、总干物质量、分蘖力、株穗产量的平均值为67.31、75.62、67.48、71.88、23.55、66.42，相对结实率、株高平均值为86.82、85.11。耐低磷相对性状在品种间存在丰富的变异，变异系数为（12.64～119.83）。比较而言，相对分蘖力对低磷反应最灵敏，其变异系数（119.81）比其他的变异系数（12.64～45.82）大，相对分蘖力可作为耐低磷筛选首选指标，以上分析说明耐低磷相对性状在品种间存在丰富的变异，从核心种质中筛选适合于磷高效育种的特异种质，对这些性状进行遗传改良是可能的。

2.2  P1、P2、F1、F2或F3耐低磷特性的主基因+多基因联合遗传分析
2.2.1  亲本及其F1、F2和F3的表现

合系35×早旱谷亲本及F1及F2群体间的分蘖和株穗产量列于表2。由表2可知，在有效磷含量6.26 mg·kg-1有效磷和有效磷40 mg·kg-1环境下，合系35的分蘖为1.44(±0.55)、3.63(±0.63)，株穗产量为3.42(±0.75) g、11.77(±2.01) g；早旱谷的分蘖为4.3(±0.97)、7.14(±1.62)，株穗产量为11.01(±1.76) g、15.35(±3 70) g；早旱谷的耐低磷特性明显强于合系35。杂交组合F1的分蘖和株穗产量介于两亲本之间或偏向高值亲本，6.26 mg·kg-1有效磷株穗产量为19.9(±3.85) g超亲优势明显。由图1、2可知植株世代F2、F3群体分蘖和株穗产量其分布呈偏态分布均呈现明显的分离，说明在Ｆ2中即可进行性状选择, 通过杂交进行磷高效的高世代育种行之有效。方差分析表明差异均显著，可以进行遗传分析。

2.2.2  遗传模型

用植物数量性状混合模型主基因+多基因联合分析法对合系35×早旱谷F2群体、亲本和F1同质群体的分析结果，得1对主基因(A)，2对主基因(B)，多基因(C)，1对主基因+多基因(D)，2对主基因+多基因(E)等5类24个遗传模型的AIC值(见表3、4)。
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图1  群体F2、F3分蘖力分布图
Fig. 1  Tiller distribution of F3 and F3 populations
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图2  群体F2、F3株穗产量分布图
Fig. 2  Grain yield per panicl distribution of F3 and F3 populations
由表3知用IECM算法估计分蘖力的各遗传模型AIC值：在6.26 mg·kg-1有效磷时2个模型的AIC值较小，为C-0(多基因)，E-1(2对加-显-上位性主基因+加-显性多基因)，分别为328.141、327.968。在40 mg·kg-1有效磷时D-0(多基因)，E-1(2对加-显-上位性主基因+加-显性多基因)，AIC值分别为493.144、495.478。对2组合4模型进行适合性测验结果表明，确定组合I、II的最适合最优的遗传模型均为E-1(2对加-显-上位性主基因+加-显性多基因)。同样，由表4知，经适合性测验，株穗产量在6.26 mg·kg-1有效磷时群体最优遗传模型为E-2(2对加-显+加-显性多基因)，40 mg·kg-1有效磷时群体最优遗传模型为E-1(2对加-显-上位性主基因+加-显性多基因)。

2.2.3  遗传参数的估计

表3  用IECM算法估计分蘖力的各遗传模型的AIC值
Table 3  AIC values of tiller
	有效磷6.26 mg·kg-1 
	
	有效磷40 mg·kg-1 

	模型
	AIC值
	模型
	AIC值
	模型
	AIC值
	模型
	AIC值

	A-1
	357.321
	D-0
	331.423
	A-1
	514.570
	D-0
	493.144

	A-2
	372.119
	D-1
	344.845
	A-2
	519.710
	D-1
	507.917

	A-3
	383.068
	D-2
	342.845
	A-3
	525.095
	D-2
	521.330

	A-4
	358.948
	D-3
	342.845
	A-4
	517.024
	D-3
	521.445

	B-1
	332.481
	D-4
	342.845
	B-1
	513.798
	D-4
	505.916

	B-2
	354.805
	E-0
	332.588
	B-2
	513.182
	E-0
	500.897

	B-3
	366.615
	E-1
	327.968
	B-3
	519.538
	E-1
	495.478

	B-4
	364.615
	E-2
	340.845
	B-4
	517.558
	E-2
	503.917

	B-5
	380.993
	E-3
	336.845
	B-5
	522.705
	E-3
	515.329

	B-6
	378.993
	E-4
	334.845
	B-6
	520.705
	E-4
	513.413

	C-0
	328.141
	E-5
	340.213
	C-0
	510.228
	E-5
	545.399

	C-1
	340.844
	E-6
	334.845
	C-1
	519.443
	E-6
	513.446


表4  用IECM算法估计株穗产量的各遗传模型的AIC值
Table 4  AIC values of grain yield per panicle
	有效磷6.26 mg·kg-1 
	
	有效磷40 mg·kg-1 

	模型
	AIC值
	模型
	AIC值
	模型
	AIC值
	模型
	AIC值

	A-1
	616.424927
	D-0
	619.296936
	A-1
	780.809326
	D-0
	755.614624

	A-2
	618.629883
	D-1
	613.916016
	A-2
	780.025208
	D-1
	771.086487

	A-3
	628.633911
	D-2
	619.556519
	A-3
	781.761841
	D-2
	781.873352

	A-4
	621.918091
	D-3
	619.569885
	A-4
	781.360596
	D-3
	781.867676

	B-1
	618.106995
	D-4
	611.914978
	B-1
	766.981628
	D-4
	769.086426

	B-2
	615.810425
	E-0
	616.636108
	B-2
	779.816650
	E-0
	747.475647

	B-3
	617.497131
	E-1
	610.640442
	B-3
	779.926758
	E-1
	741.277222

	B-4
	615.500610
	E-2
	609.917053
	B-4
	777.922913
	E-2
	767.108032

	B-5
	624.752625
	E-3
	613.389893
	B-5
	780.421204
	E-3
	775.874634

	B-6
	622.752502
	E-4
	611.477356
	B-6
	778.420898
	E-4
	773.874573

	C-0
	613.363586
	E-5
	617.421753
	C-0
	758.115906
	E-5
	776. 761841

	C-1
	617.566711
	E-6
	611.570618
	C-1
	779.865479
	E-6
	773. 389894


由表5可知：控制分蘖力表达的两对主基因：在有效磷含量6.26 mg·kg-1，第一对主基因的加性(da)效应为0.512，大大高于第二对主基因的加性(db)效应(0.03)，第二对主基因的加性效应值只相当于第一对的5.8%，均为正效主基因；基因间互作效应明显，加性×加性效应(i)为0.810，显性×显性效应(l)为1.144，第一对主基因的加性效应×第二对主基因的显性互作效应(jab)为-0.498，第一对主基因的显性效应×第二对主基因的加性互作效应(jba)为-0.497；分蘖力F2主基因遗传率为58.82%，多基因遗传率为17.99%；F3主基因遗传率为45.88%，多基因遗传率为30.93%；环境对分蘖力基因的影响较大，占23.19%。有效磷含量40 mg·kg-1，第一对主基因的加性(da)效应为0.647，大大高于第二对主基因的加性(db)效应(-0.142)，第二对主基因的加性效应值只相当于第一对的21.9%；互作效应明显，加性×加性效应(i)为1.772，显性×显性效应(l)为1.972，第一对主基因的加性效应×第二对主基因的显性互作效应(jab)为0.720，第一对主基因的显性效应×第二对主基因的加性互作效应(jba)为0.647。F2主基因遗传率为72.13%，多基因遗传率11.60%；F3主基因遗传率为57.96%%，多基因遗传率为25.77%；环境遗传率为16.27%。

表5  分蘖力的遗传参数估计值
Table 5  The estimates of genetic parameters of tiller under low P
	有效磷6.26 mg·kg-1 
	
	有效磷40 mg·kg-1 

	一阶参数
	估计值
	一阶参数
	估计值
	二阶参数
	估计值
	一阶参数
	估计值
	一阶参数
	估计值
	二阶参数
	估计值

	m1
	2.409
	jab
	-0.498
	σ2ｐ
	0.656
	m1
	5.298
	jab
	0.720
	σ2ｐ
	3.862

	m2
	0.952
	jba
	-0.497
	σ2mg
	0.400
	m2
	3.359
	jba
	0.647
	σ2mg
	2.786

	m3
	1.360
	L
	1.144
	h2mg（F2）
	58.82
	m3
	1.789
	l
	1.972
	h2mg（F2）
	72.13

	m4
	2.170
	ha
	-0.811
	h2pg（F2）
	17.99
	m4
	6.565
	ha
	-3.066
	h2pg（F2）
	11.60

	da
	0.512
	hb
	-0.807
	h2mg（F3）
	45.88
	da
	0.647
	hb
	-1.699
	h2mg（F3）
	57.96

	db
	0.03
	i
	0.810
	h2pg（F3）
	30.93
	db
	-0.142
	i
	1.772
	h2pg（F3）
	25.77


注: σ2ｐ: 表型方差; σ2mg:主基因方差; σ2pg:多基因方差; σ2e:环境方差; h2mg:主基因遗传率; h2pg: 多基因遗传率
表6  株穗产量的遗传参数估计值
Table 6  The estimates of genetic parameters of grain yield per panicle under low temperature
	6.26 mg·kg-1有效磷
	
	40 mg·kg-1有效磷

	一阶参数
	估计值
	一阶参数
	估计值
	二阶参数
	估计值
	一阶参数
	估计值
	一阶参数
	估计值
	二阶参数
	估计值

	m1
	6.737
	jab
	0.739
	σ2ｐ
	7.767
	m1
	1.577
	jab
	-1.605
	σ2ｐ
	35.41

	m2
	12.747
	jba
	0.0373
	σ2mg
	4.733
	m2
	5.686
	jba
	-2.172
	σ2mg
	29.42

	m3
	2.077
	L
	1.76
	h2mg（F2）
	60.94
	m3
	18.102
	l
	3.565
	h2mg（F2）
	83.08

	m4
	7.932
	ha
	-1.602
	h2pg（F2）
	23.82
	m4
	12.84
	ha
	-4.297
	h2pg（F2）
	8.42

	da
	1.202
	hb
	-1.602
	h2mg（F3）
	62.20
	da
	6.602
	hb
	-1.606
	h2mg（F3）
	75.80

	db
	-0.037
	I
	2.304
	h2pg（F3）
	22.56
	db
	4.328
	i
	4.327
	h2pg（F3）
	15.70


由表6可知：控制株穗产量表达的两对主基因：在有效磷含量6.26 mg·kg-1，第一对主基因的加性(da)效应为1.202，高于第二对主基因的加性(db)效应(-0.037)，只相当于第一对主基因的的3.0%。互作效应明显，加性×加性效应(i)为2.304，显性×显性效应(l)为1.76，第一对主基因的加性效应×第二对主基因的显性互作效应(jab)为0.739，第一对主基因的显性效应×第二对主基因的加性互作效应(jba)为0.0373。两对主基因控制的株穗产量是不相等的。株穗产量F2基因的主基因遗传率为60.94%，F2多基因遗传率为23.82%；F3主基因遗传率为62.20%，多基因遗传率为22.56%；环境遗传率15.24%。有效磷含量40 mg·kg-1，控制株穗产量表达第一对主基因的加性(da)效应为6.602，第二对主基因的加性(db)效应(4.328)，均为正效；加性×加性效应(i)为4.327，显性×显性效应(l)为3.565，第一对主基因的加性效应×第二对主基因的显性互作效应(jab)为-1.605，第一对主基因的显性效应×第二对主基因的加性互作效应(jba)为-2.172。F2主基因遗传率为83.08%，F2多基因遗传率为8.42%，F3主基因遗传率为75.80%，多基因遗传率为15.70%；环境遗传率8.5%。

3  讨论

施磷增产显著却导致多样性丧失、磷源枯竭、环境污染、人类维营养危机、农业成本增加等系列问题[14-16]。近年来在国际上掀起了以低投入、将化肥使用保持较低的水平，保障食品安全和生态环境安全为中心的可持续农业运动，提倡推广以尽量低的化肥投入，尽量小的对环境的破坏与化肥在农业生产中的高效增产作用相结合为主要目的的“施肥制度”。但若单纯地靠拒绝使用化肥来控制其影响是不现实的。磷高效水稻兼具自然增产较高和人为施肥后（少施肥）高产高效的双重优势，是提高土壤潜在磷利用效率和保护生态环境的有效途径。磷高效育种目标是在不施或少施磷的条件下获得与施磷相差不大的高产高效品种。利用遗传育种手段培育磷高效水稻亦有成功报道。Wissuwa[17]（2001）将现代品种Nipponbare与传统品种Kasalath（耐低磷）杂交鉴定到一个QTL，回交将此QTL转移至Nipponbare，改良系磷吸收增加了170%，籽粒产量增加250%。Yi K[2]克隆OsPTF1耐低磷基因经转化验证转基因稻株的分蘖力、穗重、植株磷含量明显增强。早旱谷是从云南核心种质中挖掘的耐低磷极强的粳稻地方品种，而云南主栽粳稻品种合系35耐低磷特性较弱，应用主基因+多基因混合遗传模型对合系35×早旱谷P1、F1、P2和F2、F3联合世代分析表明：早旱谷的分蘖和株穗产量基因均受两对主基因遗传控制的，两对主基因间存在上位性效应，两对主基因间效应差异较大。控制分蘖力和株穗产量表达是主基因和多基因共同作用的结果，分蘖力F2主基因遗传率分别为58.82%~72.13%、F3主基因遗传率为45.88%~57.96%；株穗产量F2主基因遗传率60.94%~83.08%，F3主基因遗传率为62.20%~75.80%。株穗产量和分蘖力是水稻磷高效育种改良的主要目标，F2和F3世代2个性状的两对主基因遗传率均较大，亲本材料主基因的存在可为杂交育种的亲本选配和群体改良中的选择方法提供依据，该组合具有较好的利用前景，进行磷高效水稻的选育应用是可行的。

国内外学者对耐低磷遗传机制研究报道甚少。Majumder[18]认为控制低磷胁迫下对磷吸收的基因具有加显性和上位性作用，以显性效应占优势。Chaubey（1994）[19]对7个水稻亲本（4磷高效、1磷中效、2磷低效）进行双列杂交表明耐性基因型具超隐性作用，中效及敏感基因型亲本具有显性作用，水稻的耐低磷基因受加性与显性基因共同控制。前人研究均未明确报道耐低磷主基因的对数。而本实验利用主基因+多基因混合遗传模型联合分析结果表明分蘖力、株穗产量均由主基因控制，且首次发现主基因对数为2对。生产性状主基因的识别和利用，对提高遗传进展的速度具有相当大的潜力，因此育种中应当充分重视主基因的利用，对后代低磷特性的选择应从Ｆ2代开始。两种环境引起分蘖力F2主基因遗传率变幅为58.82%~72.13%；株穗产量变幅为60.94%~83.08%，表明耐低磷特性主要受基因加性效应影响较大，显性和上位性效应较小。因此育种亲本选配时，最好选择基因加性效应大或一般配合力高的亲本配制杂交组合为好，可得高水平的耐低磷特性。本实验主基因的显性效应及显性互作效应为负值，F2主基因遗传率高于F3主基因遗传率，说明Ｆ1代表现出的近似完全显性或超显性现象是由主基因的显性及显性的互作效应提供的。但由于显性及显性的互作效应还不能在生产中得到利用，随着世代的升高，基因的纯合，这种作用将逐渐消失，使得耐低磷抗性到较高的世代仍有一定程度的分离，因此本组合杂交的后期世代也要注意耐性的选择，育种应用中仍以加性效应为主。另外，在两种磷含量的土壤环境中，株穗产量最适合遗传模型并不一致，说明耐低磷性状的遗传非常复杂，受环境影响较大，即使同样的亲本，得到结果不一致，此结论还需继续深入研究。

我们下一步计划利用群体通过QTL基因定位方法找到同耐低磷基因紧密连锁的QTL主效基因，采用分子标记辅助选择的方法来提高育种效果。并且将主基因+多基因遗传模型分析法结果与其ＱＴＬ标记结果对照，以验证主效基因的遗传率大小和对数。

4  结论

（1）云南稻种核心种质耐低磷相对性状在品种间存在丰富的变异，核心种质中筛选适合于磷高效育种的特异种质，进行遗传改良是可能的。

（2）早旱谷的分蘖和株穗产量基因受两对主效基因+多基因相互配合遗传控制的，两对主基因间存在上位性效应，两主基因间效应差异较大。因此育种中应当充分重视主基因的利用，利用主基因应以第一对主基因的加性效应为主，对后代耐低磷性状的选择宜从F2代开始，杂交的后期世代也要注意耐性的选择。

（3）分蘖力F2主基因遗传率为58.82%~72.13%，F3主基因遗传率为45.88%~57.96%；株穗产量F2主基因遗传率60.94%~83.08 %，F3主基因遗传率为62.20%~75.80%。株穗产量和分蘖力是水稻磷高效育种改良的主要目标，两个性状的F2和F3世代两对主基因遗传率均较大，亲本材料主基因的存在可为杂交育种的亲本选配和群体改良中的选择方法提供依据，进行磷高效水稻的育种改良该组合具有较好的利用前景。
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Genetic analysis of tolerance to low phosphorus using major gene
plus poly-gene model in Yunnan japonica rice
DU Juan1, ZENG Yawen1, 2, YANG Shuming1, PU Xiaoying1, YANG Tao1, ZHOU Guohua1, CUI Hong1
1. Biotechnology and Genetic Resources Institute, Yunnan Academy of Agricultural Sciences, Kunming 650205, China; 
2. Agricultural Biotechnology Key Laboratory of Yunnan Province, Kunming 650223, China

Abstract: Genetic breeding of high-phosphorous in crop is an efficient way to utilize potential phosphorous in soil. Genetic analysis of tolerance to low phosphorus of using major gene plus poly-gene model in Yunnan japonica rice were identified for existence and number of major gene, which can speed up rice breeding of high-phosphorous . In the low-P tolerance experiment, P1,P2, F1, F2 and F3 5 populations hybrided from parents（Hexi35 and Zaohangu）were planted under low phosphorous of soil (6.26 mg·kg-1) and high level (40 mg·kg-1) in Yunnan Academy of Agricultural Sciences, and its low-P tolerance genetic were analyzed about gene effect using major gene plus poly-gene mixed model. The main results are as follows: the genes of low-P tolerance of tiller and grain yield per panicle was controlled by two major gene and poly-gene，there were epistasis effects and obvious differences in genetic effects between the two major genes.F2 heritability of major gene of tiller was from 80.64% to 85.55%,and F3 heritability from 45.88% to 57.96%；F2 heritability of major gene of grain yield per panicle was from 60.94% to 83.08 %，and F3 heritability from 62.20% to 75.80%. So, It is suggested that utilizing major gene and additive effects of the first major gene during which, traits of tolerance to low-P should be screened from F2 segregating generation and upper generation, played an important role in rice breeding.
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