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作物杂种优势的分子生物学研究进展
王得元　殷秋妙　李　颖　郑锦荣　黄爱兴

(广东省农业科学院蔬菜研究所 ,广州五山 510640)

　　摘　要　通过对已有资料的分析 ,从基因表达质和量的差异、基因结构的变化、遗传振动

合成学说、亲本异质性与杂种优势关系及与杂种优势有关的 QTL等方面 ,概述了应用分子

生物学技术研究作物杂种优势现象的进展 ,并对今后的研究方向提出了建议。
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杂种优势是生物界的普遍现象 ,杂种优势育种在各类作物育种中具有重要地位。但杂

种优势的遗传机理及预测方法这一世纪性的难题 ,至今尚未完全探明 [ 1, 2]。长期以来 ,由于

研究方法的限制 ,人们难以对 F1及其双亲的基因结构和表达差异进行深入研究。近年来 ,

众多植物分子生物学技术的不断建立和日臻完善为人们认识和利用杂种优势现象提供了

一个良机 ,国内外研究者应用 RFLP, RAPD和 m RNA差异显示技术在这方面已做了一

些探索性工作。本文综述了作物杂种优势遗传机理和预测方法的分子研究概况及成果 ,并

探讨了今后的研究方向和前景。

1　作物杂种优势遗传机理研究

1. 1　基因表达差异

　　程宁辉等 [ 3]应用 mRNA差异显示技术 ,对水稻杂种一代 (珍汕 97A×明恢 63)与其

亲本幼苗的基因表达差异进行了研究 ,发现亲本基因和 F1基因的表达虽基本相似 ,但仍

有差异 ,故而他们认为 F1中基因表达的差异可能决定了杂种优势的形成。 F1和亲本基因

表达差异存在着质与量的差别 ,而表达量的差别主要表现在 F1基因表达水平强或弱于父

本、母本。依表达量的差别 ,可将其分为 4类: F1基因表达水平高于双亲 ; F1基因表达水平

弱于双亲 ; F1基因表达水平接近母本而强于父本 ; F1基因表达水平接近父本而强于母本。

基因表达质上的差异可以归纳为 3种类型 ,第一类是 F1特异表达而在双亲中不表达 ;第

二类是亲本基因在 F1中沉默 ,这一类又可分为双亲基因表达而在 F1中抑制 ,和单亲基因

表达而在 F1中沉默 ;第三类是单亲基因在 F1中表达。他们在玉米的研究中也得到了类似

的结果
[4 ]
。

1. 2　基因结构变化

目前一般认为 ,杂种一代基因组中包含母本的细胞质、细胞核基因和父本的细胞核基

因。最近 Wagner等
[5 ]
、 Shen等

[6 ]
发现 ,父本的细胞质基因可能渗漏到杂种一代。RAPD通

常为显性标记 [7 ] ,理论上 ,如果母本、父本的 RAPD扩增产物中有 (或无 )某一产物时 ,杂
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种一代的扩增产物应该也有 (或无 )该特定产物。王得元
[8 ]
以辣椒亲本及其杂种一代为材

料应用 RAPD技术对其基因差异进行了研究 ,结果表明大部分引物扩增出的杂种一代的

RAPD产物和双亲或亲本之一没有明显差异 ,但引物 O PG-03扩增出双亲没有但在 F1出

现的 DNA片段 ,引物 O PK-08扩增出双亲具有但 F1中消失的 DNA片段 ,这揭示出 F1

中某些基因结构异于亲本。 事实上 ,许多应用 RAPD技术检测 F1遗传纯度的研究
[9, 10 ]
从

另一侧面也揭示了 F1基因组发生了基因变异 ,这些特异出现或特异消失的基因可能与杂

种优势的产生有关。

1. 3　遗传振动合成学说

对杂种优势现象的充分认识是探明其遗传机理的重要前提。王得元和王鸣 [11 ]认为应

从过程性观点来认识和研究杂种优势 ,并据此提出了杂种优势过程性研究的基本模型。杂

种优势的过程性是指作物的杂种优势随着性状发育时间的变化而呈现出变化的特性。 近

年来的分子生物学研究揭示出这样一个现象:同种生物的不同品种或品系中 ,同种基因的

一级结构 ,如不同番茄的 ACC合成酶基因、 PG基因 ,并不完全相同 ,而是表现出相当大

的同源性 ;其编码的蛋白质中氨基酸序列也有差异 ,但其功能相同 ,强弱存在差异。

为了充分反映和认识同一基因在同种生物不同品种中的结构和表达特点 ,王得元
[8 ]

提出了同工基因和同工蛋白质两个新概念。同工基因是指同种生物中一种基因在不同品

种中存在的多种一级结构形式 ,其同源性很高。同工蛋白质是指同工编码基因编码的蛋白

质 ,其功能相同 ,但功能大小存在差异。研究证实
[ 12, 13 ]

,基因表达的确具有过程性特点。二

倍体作物的单倍体育种和多倍体育种实践中可以发现 ,生物体内同一种基因具有多拷贝

时 ,其作用方式是累加的 ,同时其表达尚受到调控因子的影响。王得元 [8 ]以杂种优势过程

性研究的基本模型为基础 ,从基因的分子生物学 (结构、表达、作用机制 )入手 ,提出了作物

杂种优势遗传机理的遗传振动合成学说。 该学说认为 ,同工基因经转录、翻译成的同工蛋

白质的数量变化是一种振动 ,这种振动可称为遗传振动 ;将两或多个同工基因所产生的蛋

白质的振动的合成称为遗传振动合成 ; F1中来自双亲的同工基因的表达呈现出遗传振动

合成的特点 ,并且随着时间的变化而呈现出正向优势、无优势、负向优势 ,进而影响到所参

与或调控的最初代谢反应的产物 ,优势随时间的变化而变化 ;由于其他同工基因的这种类

似作用 ,以及代谢反应的逐级影响与逐级放大作用 ,加上外界环境对作物基因组的影响 ,

最终影响到生物的表型性状 ,并使其杂种优势呈现出过程性特点。

同一位点上的等位基因或有显、隐性之分 ,或无显、隐性之分 (此时其为复等位基因 ) ,

但从生物体最终遗传性状的表现上 ,可以发现 ,它们参与或控制的最初代谢反应却相同 ,

只是对其影响程度强弱上有差别。因此 ,可以认为 ,位于同一位点上的显性和隐性等位基

因或复等位基因 ,它们的一级结构相似或完全相同 ,只是由于其处于不同品种 (自交系 )

中 ,受到的基因表达调控作用有异 ,从而形成的蛋白质基因或非蛋白质基因的数量有差

别 ,最终影响到不同品种同一性状的表现。 故而 ,它们在分子遗传学中的作用机制实质上

和王得元定义的同工基因的作用方式完全相同。这样 ,显性基因、隐性基因或复等位基因

的遗传振动完全类似 ,只是振动方程中的几个参数有异而已。非等位基因实质上是不同种

类的同工基因。

显性基因、隐性基因或复等位基因 ,在 F1中的各种形式的作用及其互作 ,均表现在同
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一种同工基因所表现出的特殊合遗传振动中 ,而非等位基因间的互作则表现为 ,某种同工

基因的合遗传振动所影响的 (最初 )代谢反应 ,对另一种同工基因的合遗传振动所决定的

(最初 )代谢反应产生影响。因此 ,凡是显性学说、超显性学说能解释的杂种优势现象 ,遗传

振动合成学说均能解释。遗传振动合成学说是一个动态遗传理论 ,而显性学说、超显性学

说是一种静态遗传理论 ,只是遗传振动合成学说中的一个特例。

2　作物杂种优势预测方法研究

2. 1　亲本异质性和杂种优势关系

　　亲本间存在遗传差异是作物杂种优势产生的基础 ,因而 ,能够检测作物基因组遗传状

况的 DNA分子标记技术 ,为杂种优势的预测研究提供了一个有力的工具。分子标记已广

泛应用于玉米、水稻亲本异质性的评价 ,以及亲本异质性和杂种优势表现的相关性研究

中。

科学家们深信 ,对这种相关性的研究和应用最终必将产生一种在作物育种实践中行

之有效的、可操作性良好的杂种优势预测方法。玉米研究中 , Lee等 [14 ]和 Smith等 [15 ]发

现 ,亲本间 RFLP遗传距离和杂种优势有着强烈的正相关性 ; Godshalk等
[16 ]
和 Dudley

[17 ]

等则观测到亲本间 RFLP的遗传距离和 F1杂种产量的相关性很低。 Melchinger等
[ 18]和

Boppenmaier等
[1 9]指出 ,亲本间 RFLP的遗传距离和 F1表现的关系取决于研究中所用的

亲本来源 ,亲本来源于相同的杂种优势组 ( hetero tic g roup)时 ,相关性高 ;亲本来源于不

同的杂种优势组时 ,相关性低。水稻研究中 ,张启发等 [20, 21 ]提出了两种评价亲本异质性的

方法:一般异质性 ( general hetero zygo si ty)是指利用研究中所有分子标记而计算出的亲

本异质性 ;特殊异质性 ( specific hetero zy gosi ty )是指仅仅依据对性状有显著效应的分子

标记 (用单向方差分析法研究确定 )而分析的亲本异质性。他们发现 ,亲本间一般异质性和

F1杂种表现的相关性通常较低 ,而亲本间的特殊异质性和 F1杂种优势 (以中亲值作为评

价标准 )呈极显著正相关。 Saghai Ma roof等
[ 22]用 82个 RFLP和 26个 SSR标记对 8个水

稻亲本材料进行评价 ,发现 F1杂种分子标记的杂合性同 F1的稻谷产量和完整米产量具

有显著正相关 ,相关系数分别为 0. 79, 0. 82,同时这两个性状的杂种优势也呈显著正相

关 ,相关系数分别为 0. 47, 0. 58,这种相关应归功于组合亲本间的具有高水平的杂合性。

DNA分子标记的异质性同杂种 F1表现的相关程度及方式取决于研究中所用的遗传材

料 ,理论上 Bernardo
[23 ]对此已做出了解释 ,实践中玉米、水稻的研究也表明了这一点。

2. 2　与杂种优势有关的 QTL

de Vicente和 Tanksley
[24 ]
对利用栽培番茄材料 Vendor TM2a(作母本 ) ,和野生番茄

材料 LA716(作父本 )杂交所得到的 F1进行 RFLP研究 ,发现 F1在第一真叶出现时间

( d)、株高、发育良好的分枝数 (第一真叶出现 45 d后记载上述两个性状 ,下同 )上表现出

杂种优势 ,但没有鉴别出与这些性状表达有关的具有超显性的 RFLP标记 ; F1中没有表

现杂种优势的那些性状 ,却检测到与性状表达相关的具有显著超显性的数量性状位点

( Q TL) ; F1的株高杂种优势最强 ,然而与之相关的 Q TL没有一个表现为超显性 ; F1的干

重累积量具有杂种优势 ,并鉴定出两个与之有关的 QT L( dw1, dw 2) ,将这两个与干重累

积量有关的 Q TL回交转移进栽培番茄 ,获得了超亲个体 ,并且超亲个体的出现与这两个
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Q TL有关。 这说明 ,与性状杂种优势有关的 Q TL并不一定表现为超显性 ;分子标记可以

应用于鉴别与杂种优势有关的 QT L,并可选择性地将其转移进栽培品种中。 徐云碧和朱

立煌 [ 25 ]据此认为 ,这种标记—— Q TL连锁信息为改良现有组合的杂种优势提供了一条

新途径。

3　研究展望

3. 1　杂种优势遗传机理

　　利用分子生物学技术的一些研究
[3～ 6, 8 ]

,揭示出了许多以往鲜为人知的现象 ,给长期

没有明显进展的杂种优势机理研究带来了勃勃生机。 F1中某些基因表达方式和双亲存在

差异 ,这易于理解 ,因为双亲杂交后形成了一个新的遗传体系 ,来自双亲的基因表达自然

有所变化。 F1中某些基因的一级结构异于双亲 ;父本的细胞质基因渗漏到杂种一代 ,这些

新的研究发现有助于人们更加深一层次地理解 F1的遗传结构特性。 这更有力地说明 ,双

亲杂交后形成 F1的过程中尚存在许多遗传现象未被认识。 可以肯定的是 , F1中基因结

构、表达特性改变与杂种优势有关 ,但 F1中和双亲相同的基因与杂种优势有无关系以及

存在何种相关关系有待今后深入研究。

王得元提出的遗传振动合成学说的基础是:杂种优势现象具有的过程性特点和作物

基因的分子生物学特性 (结构、表达、作用机制 )。此学说尚待用实验进一步证实。实际上 ,

研究并证实单个基因产物的优势变化规律就等于证明了该学说 ,因为最初某一基因的产

物也可以认为是作物的一个性状。这样可以应用光子计数电子摄像机
[13 ]
对单细胞中某一

基因的表达规律进行实时检测研究 ,这方面的工作笔者正在着手进行。

3. 2　杂种优势预测方法

遗传杂合性是杂种优势的遗传基础。杂种优势的表达是与整个基因组杂合性有关 ,还

是只与部分基因组位点的杂合性有关呢? 孙其信等 [26 ]的研究指出 , QT L杂合性可以表现

杂种优势 ,而且随着 Q TL的增加 ,杂种优势有进一步提高的趋势。 这揭示出杂种优势的

表达更重要的是与控制性状的 QT L杂合性有关。

利用分子标记进行杂种优势的预测研究将是一项非常有希望的育种新方法 ,对提高

作物育种效率、加速育种进程具有重要意义。为了卓有成效地建立这项育种技术 ,作者认

为至少应进行下列研究。

1)建立与目标农艺性状基因紧密连锁的、经济有效的分子标记 ,要求鉴定出的分子标

记对目标性状的贡献率大于 90% ;

2)研究亲本某一目标性状的分子标记间的异质性 ,同 F1该性状杂种优势的相关关

系 ,确定各分子标记对杂种优势的影响程度 ;

3)研究亲本其他分子标记间的异质性同 F1该性状杂种优势的关系 ,确定其他分子标

记对该性状杂种优势的影响程度 ;

4)验证这些标记与杂种优势的相关关系 ;

5)以鉴定出的对某性状具有决定作用的分子标记来进行种质资源筛选。
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Advances in Crop Heterosis Studies

using Molecular Biology Techniques

Wang Deyuan　 Yin Qiumiao　 Li Ying　 Zheng Jinrong　 Huang Aixing

( Insti tute of Vegetable Crops , Guangdong Acad emy of Agr icul tura l S ciences ,Wushan , Guangzhou 510640)

Abstract　 Advances in crop hetero sis studies using plant mo lecula r bio logy tech-

niques w ere summarized f rom the fol lowing aspects: g enetic mechanisms included 1) dif-

ferences in the quality and quanti ty of g ene expression, 2) changes in the prima ry st ruc-

tures o f genes in F1 and 3) the resultant g enetic vibration theory; prediction method as-

pects contained 1) parent hetero zy gosi ty and F1 heterosis and 2) Q TLs associa ted w ith

hetero sis. Suggestions on the fo rthcoming studies w ere also made in the present paper.

Key words　 crop heterosis, molecular mechanisms, molecular prediction methods

·简　讯·

非 1B /1R类型 K型小麦雄性不育系的

选育方法获国家发明专利

西北农业大学农学系博士生导师何蓓如教授 1994年报申的发明专利—— 一种选育

小麦雄性不育保持系和不育系的方法 ,经过国家专利局 4年的审查 ,日前被正式授予发明

专利权。

何蓓如教授领导的课题组 ,从 1990年开始进行非 1B /1R类型 K型不育系的染色体

转移方法的研究 ,经过 4年的辛勤耕耘 ,于 1994年完成并报申专利。该方法可有目的地将

带有 K型不育基因的野生变种“斯卑尔脱小麦” 1B染色体的有关片段 ,导入任何优良小

麦基因组 ,选育非 1B /1R类型 K型不育系。课题组利用该方法把 2个 K型恢复系和 2个

1B /1R类型保持系 ,改造成非 1B /1R类型保持系并转育成不育系。试验证明:用该方法选

育的非 1B /1R类型 K型不育系不产生单倍体 ,其恢复度平均比 1B /1R类型不育系高

17. 4% .

这一发明解决了 1B /1R类型小麦多数感病、品质不佳等潜在问题 ,可追踪小麦育种

的进步 ,将任意适于作为杂交小麦母本的优良材料选育成非 1B /1R类型 K型不育系 ,打

破了 K型不育系应用中的保持系资源局限 ,有利于选育更高水平的杂交小麦组合。

(温晓平　供稿 )
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