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摘一要：以广陆矮4号(Oryza sativa ssp. indica)为母本及轮回亲本，普通野生稻（Oryza rufipogon）为父本，分单株连续回交2次，

构建BC2F2群体。首先用241对具有双亲多态性的SSR标记对BC2F1单株进行代换片段分析，在此基础上，根据BC2F1的表型选产量较优的单株

自交获得BC2F2群体，用代换片段上具有双亲杂合型基因型的24对SSR标记进行QTL定位。在所选的BC2F1单株上，共检测到分布于7条染色体

上的20个野生稻的代换片段，平均每条染色体上有2.86个；代换片段长度最小为0.55 cM，最大为33.00 cM，平均长度为12.36 cM，总覆

盖长度为247.20 cM，覆盖率为16.21%。利用BC2F2群体对14个产量相关性状进行QTL定位，共检测到控制8个性状的20个QTL。对性状表型

值起增效作用的有11个，占总检出数的55%。控制产量相关性状的QTL存在簇状分布现象，这与表型相关分析结果相符合。 
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