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中文摘要 

 

    為配合臺灣中南部輪作制度的需求，農民希望栽培具早熟特性的水稻品種， 

然而現有的地方品種大陸秈雖具有早熟特性，所收穫稻穀卻需儲藏半年以上才可

供加工利用，且國內目前無早熟秈糯品種。因此本研究之目的是將台稉糯 1 號 

品種所具有的低糊化溫度(alk)、多穎花數(SPIKE)及糯性(wx)基因利用分子標誌 

輔助回交育種的方法轉移至大陸秈品種，希望能選育早熟及適合加工用的秈糯稻

優良品系。本研究成功篩選出與 alk、SPIKE 及 wx 等三個目標基因緊密連鎖的

SSR 分子標誌，其連鎖距離分別為 0.12 cM、0.26 cM 及 3.66 cM；並由 252 組 

標誌中篩選出 49 組具多型性且易判別的 SSR 分子標誌，即每對染色體至少有 

4 個分子標誌可供遺傳背景分析使用。本研究先利用 2 個目標基因之分子標誌 

確認雜交成功的 F1植株，接著進行 87 株 BC1F1植株的前景選拔及抽穗期和株高

的外表性狀選拔，並且在 278 個 BC2F1個體進行前景選拔及抽穗期、株高、穗數

及主穗粒數等外表性狀選拔，共選獲 10 株優良 BC2F1植株並自交以產生 BC2F2

種子，這些植株除了具有三個目標基因外，尚具有與輪迴親相近的稔實率，並無

因秈稻與稉稻雜交所造成稔實率下降的問題。此外獲選植株中有 9 株與輪迴親 

遺傳背景相似度低於 85%，後續選獲品種可望以非實質衍生品種的條件申請品種

權。本研究採用新提出的回交後代重組自交系的育種方法，即僅回交兩代並配合

重要性狀外表性狀選拔超越輪迴親的品系，本研究結果初步證實此一育種方法的 

有效性。 

 

關鍵字：糯稻、成熟期、穎花數、分子輔助回交 
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Abstract 

     To fit for the rotation system in central and southern Taiwan, rice farmers prefer 

growing early maturing variety. Although there is an early maturing local variety 

available, Da-lu-xian, its grains need to be stored more than six months before 

procession. Thus, the purpose of this study was to transfer low gelatinization 

temperature (alk), high spikelet number (SPIKE), and glutinous (wx) genes from 

Taikeng Waxy No.1 variety to Da-lu-xian with marker-assisted backcross selection 

method and to select early maturing, suitable for processing, and glutinous lines of 

indica type rice. In this study, we successfully developed three SSR markers closely 

linked with target genes, alk, SPIKE and wx, respectively. Correspondingly genetic 

distances between markers and genes are 0.12 cM, 0.26 cM and 3.66 cM. We screened 

49 polymorphic markers from 252 SSR markers and at least four markers for genetic 

background analysis were distributed on each chromosome. At first, we confirmed F1 

hybrids with markers of two target genes and then performed foreground selection and 

phenotypic selection based on days to heading and plant height, for 87 BC1F1 plants. 

Then, we carried out foreground selection and phenotypic selection according to days to 

heading, plant height, spike number and grain number of principal spike, for 278 BC2F1 

plants. Eventually, we selected ten superior BC2F1 plants to produce BC2F2 seeds. 

Besides possessing three target genes, these superior plants have normal fertility rates 
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close to the recurrent parent. No decrease in fertility rate was found which often 

occurred in a cross between indica and japonica type rice. Furthermore, nine out of the 

ten selected plants had similarity less than 85% of genetic background in the recurrent 

parent providing qualification for plant variety right without the limit of essentially 

derived variety. In this study, we adopted a new breeding method of backcross 

recombinant lines. That is backcrossing twice and selecting lines superior to recurrent 

parent in terms of important traits. The effectiveness of the method has preliminarily 

proved according to the result of this study. 

 

Key word: Glutinous rice, Maturity, Spikelet number, Marker-assisted backcross 
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一、前言 

 

    水稻為禾本科稻屬植物，是世界重要作物之一，同時也是臺灣民眾的主食，

佔最大的作物栽培面積，目前臺灣主要栽培的是亞洲稻(Oryza sativa L.)的亞種─

秈稻(Indica)與稉稻(Japonica)。 

 

    在綠色革命後，臺灣的水稻產量不斷提高，但隨之而來的是生產過剩造成的

價格下跌問題，因此政府鼓勵開發多功能性的水稻品種，以另闢市場並兼顧糧食

安全問題，目前糯米價格較非糯米高，顯示糯稻育種及栽培管理仍有發展潛力。 

 

    儘管經過綠色革命，提高單位面積產量一直是水稻育種的重要目標之一， 

其中 SPIKE 基因與二次枝梗數和穎花數有關，而普遍存在於熱帶型稉稻中的等位

基因可以提升二次枝梗數及穎花數，進而增加產量，因此 SPIKE 基因在改良秈稻

產量的應用上具有潛力(Fujita et al., 2013)，而王等(2014)發現常見稉稻優良品系多

具有 SPIKE 基因。 

 

    目前彰化、雲林及臺南等地區在大蒜或甘藷等作物收成後，常種植早熟的 

地方品種大陸秈作為間作，但大陸秈為硬秈，須儲放後才可以進行加工，於是 

衍生出需要儲放空間及保存時間等問題，因此若可以將大陸秈改良成為秈糯水稻

品種，將可解決此問題，而降低糊化溫度將有利於秈糯水稻品種的加工。台稉糯

1 號是早熟的糯稻品種，具有良好的抗病性與加工品質，因此本研究以大陸秈與

台稉糯 1 號為親本進行分子標誌輔助回交育種，希望將與糯性、低糊化溫度及多

穎花數的相關等位基因導入大陸秈，以選育早熟、不同糊化溫度之高產秈糯水稻

品種。 
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二、前人研究 

 

    常用於描述水稻烹調與食味品質的性狀包含：表觀直鏈澱粉含量(apparent 

amylose content, AAC) (Juliano, 1985)、糊化溫度(gelatinization temperature, GT) 

(Little et al., 1958)、膠體軟硬度(gel consistency, GC) (Cagampang et al., 1973)與 

黏度測定資料(rapid visco analyser profile, RVA) (Bason and Blakeney, 2007)，其中

直鏈澱粉含量(amylose content, AC)與 GC 呈現負相關(Sun et al., 2005)，而黏度由

支鏈長與支鏈澱粉含量決定(Jane et al., 1999)，因此 AC 和支鏈澱粉結構是決定 

加工與食味品質的重要因子(Ong and Blanshard, 1995)。在高等植物中有兩類澱粉

合成酶，分別是澱粉粒結合合成酶(granule-bound starch synthase, GBSS)，能延長

直鏈澱粉的鏈長，另一類為可溶性澱粉合成酶(soluble starch synthase, SS)，參與 

支鏈澱粉合成(Preiss and Sivak, 1996)。 

 

    水稻根據 AAC 可分為糯性(＜2 %)、極低(2-9 %)、低(10-20 %)、中(20-25 %)

與高(＞25 %)直鏈澱粉含量(Mutters and Thompson, 2009)，其中 AC 含量高的品種

於烹煮後較乾、冷卻後較硬；而 AC 含量低的品種於烹煮後則較軟且黏(Juliano, 

1971)。然而在相同 AAC 下仍會有不同的黏度(Yan et al., 2005)，因此育種時可以

結合 AAC 與黏性等性狀，以共同評估食味品質(Caffagni et al., 2013)，水稻 AAC

與黏性受到負責調控 GBSSI 的 Wx 基因控制(Bao et al., 2002, 2004)，目前已發現

有 5 種等位基因(Sano, 1984; Wang et al., 1995; Mikami et al., 2008)，秈稻中大部份

具有 Wxa，稉稻則多具有 Wxb (Sano et al., 1986)，而當 Wx 基因無法發揮正常功能

時，水稻呈糯性(Wanchana et al., 2003)，除了糯性與黏性以外，Wx 基因亦會影響

膠體軟硬度 (Fan et al., 2005)。 

 

 



doi:10.6342/NTU201702427

3 

 

    SS 主要可以分為三大類，SSI、SSII 及 SSIII，其中 SSII 與支鏈澱粉延長 

有關，SSIIa 為第 6 條染色體的 ALK 基因產物(Umemoto et al., 2002; Gao et al., 

2003)，是影響 GT 的關鍵基因(Umemoto et al., 2004)，能降低支鏈澱粉短鏈的 

比例，當支鏈澱粉短鏈比例下降時，澱粉呈高 GT 並且較容易硬化(Umemoto et 

al., 2008)。相較於中、低 GT 的蒐集系(accessions)，高 GT 的水稻蒐集系需要更多

量水、更高溫度與更長時間烹煮(Pandey et al., 2012)。SSIIa 蛋白使秈稻與稉稻在

支鏈澱粉結構及澱粉品質上呈現明顯差別，大部分秈稻的 SSIIa 蛋白具備活性，

而大多數稉稻的 SSIIa 蛋白呈現低或無活性，當 SSIIa 蛋白失去功能時，會影響

支鏈澱粉短鏈延長而使短鏈比率增加，造成 GT 下降(Nakamura et al., 2002, 

2005)。 

 

    高產量是水稻育種的重要目標之一，水稻的產量構成要素包含單位面積植株

數、每株穗數、每穗穎花數、稔實率和榖粒重等，許多與產量相關的基因已經被

發現，其中位於第 4 條染色體的 SPIKE 基因與二次枝梗數、穎花數、葉片大小、

根系和維管束數目有關，且通過回交將稉稻的 SPIKE 等位基因導入秈稻中可提高

產量，顯示 SPIKE 基因具有提升秈稻產量的潛力(Fujita et al., 2013)。 

 

    分子標誌輔助選種(marker assisted selection, MAS)應用於水稻已有許多成功的 

例子，包括抗生物逆境選種(如抗稻熱病、抗白葉枯病、抗病毒性病害及抗褐飛蝨

等)、抗非生物性逆境選種(如耐旱、耐鹽、耐寒及耐淹水等)、稻米品質改良(如 

外觀、香氣及食味等)及其他重要農藝性狀(如株高、抽穗期、產量及其構成要素

等) (Jena and Mackill, 2008)，而分子標誌輔助回交育種(marker-assisted backcross, 

MAB)是 MAS 的應用之一，目前已成功應用於水稻耐淹水基因(Iftekharuddaula et 

al., 2011)、抗白葉枯病(Basavaraj et al., 2010)及抗褐飛蝨等性狀的改良，陳等

(2010)利用此方法改良越光品種的抽穗期以育成台南 16 號，亦為 MAB 的另一個 
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成功實例。而郭等(2014)及蔡(2015)分別利用 MAS 方法選拔雜交及回交後代的低

白堊質品系，均獲得良好結果。基於轉移目標基因與保留輪迴親優良特性的回交

育種觀念，作物分子育種家提出選育回交後代重組自交品系的育種方法(backcross 

recombinant lines, BRL)，有別於一般回交育種方法需要回交 3-4 代(輪迴親遺傳背

景達 90%以上)，此種方法僅回交 1-2 代(輪迴親遺傳背景低於 90%)，不但可縮短

育種年限，且在回交第一代(BC1)或第二代(BC2)時進行其他重要農藝性狀選拔，

利用此方法已成功選育耐淹水之水稻新品種(Iftekharuddaula et al., 2015)。 

 

三、材料與方法 

(一)試驗材料 

 

    本研究利用選育回交後代重組自交品系(BRL)的方法(Iftekharuddaula et al., 

2015)，以地方種大陸秈與台稉糯 1 號為親本雜交產生 F1後代，並回交 2 代再經

自交產生 BC2F2後代，於世代推進同時，利用分子標誌輔助前景選拔及分析遺傳

背景，並配合田間調查重要農藝性狀進行外表型選拔，如抽穗期、株高、粒數及

穗數等，以期能選育遺傳組成不局限於輪迴親(大陸秈)，且在其他重要農藝性狀

亦有改進效果的早熟高產秈糯水稻品系。 

 

    本研究的材料分別於 104 年第二期作、105 年第一期與第二期作及 106 年 

第一期作種植於臺南區農改場嘉義分場，其中 F1世代取 7 株進行回交，以生產

BC1F1世代種子，並於田間種植的 87 株 BC1F1單株中選拔 5 株繼續回交，生產

BC2F1世代種子，再於溫室種植的 278 株 BC2F1之中前景選拔 46 株，再經外表型

選拔選出其中 10 株早熟、高度適中且穗數與粒數多的單株，並由此 10 株 BC2F1

植株自交產生 BC2F2世代種子共計 8533 粒以進行單株的糯性檢測(圖一)。 
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(二)分子標誌分析 

1.DNA 萃取 

 

本研究使用兩種 DNA 萃取方法，其中兩親本與 F1世代植株的 DNA 萃取，

是分別剪取約 0.5 g 的葉片放入 2.0 mL 的離心管中，再加入 1 顆直徑 3 mm 與 4

顆直徑 1 mm 的玻璃珠，並先置於冷凍乾燥機，在溫度為-40°C；壓力為-700 hPa

條件下持續冷凍乾燥 24 小時，以強化小型玻璃珠均質機(Mini-Bead Beater-8)打碎

葉片的效果，葉片成粉末狀後，加入 CTAB 萃取液，依照 Doyle and Doyle (1990)  

 

 

圖一、本研究使用之回交重組自交系育種方法流程圖 

Fig. 1. A flow chart of BRL (backcross recombinant lines) breeding method used in this 

study  
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所改良的 CTAB 法萃取 DNA，並利用微量分光光度計(NanoDrop○R  ND-1000 

Spectrophotometer)測量 DNA 品質及濃度，需同時符合 OD260/OD230 比值於 2.1

至 2.3 間，與 OD260/OD280 比值於 1.8 以上，才保存於攝氏-20°C，供後續研究

分析使用。而 BC1F1與 BC2F1世代單株的 DNA 萃取是分別剪取約 0.5 cm 的葉片

至 96 孔盤或 8 孔的 PCR 反應管中，再加入 100 µL 的植物葉片專用快速萃取液

(QuickExtractionTM Plant DNA Extraction Solution, EPICENTRE Biotechnologies)，

同時確認葉片完全浸泡於萃取液中，並置於熱循環反應器(Gene AmpTM PCR 

System 9700)進行 65°C 持續 6 分鐘，98°C 持續 2 分鐘的程序加速反應，最後吸取

溶液使其與葉片分離，並保存於 4°C 環境供後續研究分析使用。 

 

2.引子合成 

 

    本研究使用的引子主要參考本研究室先前篩選得到在台農 67 號與台南 13 號

間具多型性的 SSR 分子標誌，根據物理圖譜位置選擇分子標誌以進行兩親本間的 

多型性篩選，並利用 Gramene 水稻資料庫的 SSR 分子標誌資源進行補充。 

 

3.PCR 及瓊脂膠電泳分析 

 

    將萃取出的 DNA 原液稀釋成濃度為 20 ng/µL 的工作液，以進行聚合酶鏈鎖

反應(polymerase chain reaction, PCR)擴增特定的 DNA 片段，其中 PCR 的反應物 

包括：DNA 工作液 2 µL、2.0 µM forward primer 1.5 µL、2.0 µM reverse primer 1.5 

µL、MixRed 5µL，共 10 µL，本研究所使用的 MixRed 為 Ampliqon 公司產品， 

其組成包括：3 mM MgCl2 PCR buffer、0.4 mM dNTP、0.2 units/µL Ampliqon Taq 

DNA polymerase 及 Inert red dye and stabilizer。 
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    PCR 反應採用熱循環反應器(Gene AmpTM PCR System 9700)進行，程式設定

如下：以 94°C 維持 5 分鐘，再進入過程為 94°C 維持 30 秒；45°C-60°C (依照各 

引子黏合溫度設定)維持 30 秒；72°C 維持 20 秒的設定，循環 32 至 34 次，最後

以 72°C 維持 10 分鐘，結束程式後將擴增的 PCR 產物保存於 4°C 以供後續電泳

分析使用。 

 

    依照 PCR 產物間的長度差距選擇使用 2.0 %、2.5 %或 3.0 % SFR (Super Fine 

Resolution, Amresco)的瓊脂膠片進行電泳分析，先將 PCR 產物 3 µL 注入浸置於

TBE 緩衝溶液的瓊脂膠片中，並以電壓 80-100 伏特通電持續 120-140 分鐘，隨後

以 10 µg/mL 溴化乙錠(ethidium bromide, EtBr)染色 5-15 分鐘，再以清水退染 10-

15 分鐘，再照射紫外光並拍照記錄電泳結果供後續分析。 

 

(三)遺傳距離估算 

 

    利用 Oryzabase 網站所提供的遺傳圖譜，估算前景選拔分子標誌與目標基因

間的距離，首先自目標基因所在的連鎖群往分子標誌的方向選取最接近連鎖群，

並將二連鎖群間的遺傳距離平均分配至每一單位的物理距離，最後以分子標誌與

目標基因的物理距離估算兩者間的遺傳距離。 

 

 (四)外表型測量 

 

    本研究之抽穗期(days to heading)計算自種子發芽至第一穗抽出期間的日數；

株高的量測為土表至全株最高穗的高度；粒數計算自單株；一次枝梗與二次枝梗

數計算自最高穗。 
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(五)遺傳組成估算 

 

    利用分子標誌基因型估算植株輪迴親的遺傳組成比例，兩分子標誌基因型 

涵蓋範圍以之間的物理位置中點為界，將輪迴親同型結合基因型的區域加權為

1，異型結合的區域加權為 0.5，加總後再除以 12 條染色體全長。 

 

(六)糯性檢測 

 

    利用支鏈澱粉與直鏈澱粉的透光程度不同，以區分糯性或非糯性米粒，不透

光的米粒為糯性米粒，剩餘不易以透光度判別的糙米，則利用碘液與澱粉複合的

呈色原理進行判別，染色後呈淡紫紅色的為糯性，呈藍黑色的為不具糯性。 
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四、結果 

(一)分子標誌篩選 

1.與 ALK、SPIKE及Wx 等三對目標基因連鎖分子標誌之篩選 

 

    本研究針對三對欲導入的目標基因，進行緊密連鎖的分子標誌篩選，即以 

兩雜交親本(大陸秈及台稉糯 1 號)為材料進行多型性分析，以利使用於雜交與 

回交後代的前景選拔。首先在 ALK 基因座上測試設計較為特殊的分子標誌， 

此設計同時利用 4 條引子進行多型性分析，並可以產生 832 bp (alk 專一條帶， 

米飯冷卻後較不易硬化)及 543 bp (ALK 專一條帶，米飯冷卻後較易硬化)的電泳 

條帶(Bao et al., 2006)，但由於結果中有較雜的電泳條帶出現而干擾判別(圖二)， 

因此測試另一與 ALK 基因緊密連鎖的 SSR 分子標誌 RGNMS2176，其結果為 

易判別的共顯性電泳條帶(圖二)；於 SPIKE 基因的測試中，使用與之緊密連鎖的

RM17483 及 RM17486 等 2 組 SSR 分子標誌進行多型性分析，結果均呈共顯性，

而其中分子標誌 RM17486 的多型性較易判別(圖二)；利用可區別 Wx 基因內不同

(CT)n 重複序列的 P484 及 P485 等 2 條引子(Ayres et al., 1997)，雖可於兩親本間 

產生多型性，但因為兩共顯性條帶過於接近不易判別(圖二)，故測試另一與 Wx

基因連鎖的 SSR 分子標誌 RM4332，其電泳結果為易判別的共顯性條帶(圖二)。

根據以上結果，篩選出 RGNMS2176、RM17486 及 RM4332 等 3 組共顯性分子 

標誌，依序可應用於 ALK、SPIKE 及 Wx 等三對目標基因在雜交及回交後代的 

前景選拔，分子標誌與基因間估算遺傳距離分別為 0.12 cM、0.26 cM 及 3.66 cM 

(圖三)，均與目標基因緊密連鎖。 
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圖二、本研究所篩選與三對目標基因緊密連鎖之分子標誌 

Fig. 2. Selected markers linked to 3 target genes 

註：P1 為台稉糯 1 號；P2 為大陸秈；1-7 為 7 株 F1世代植株 
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圖三、ALK (A)、SPIKE (B)及 Wx (C) 等三個目標基因與前景選拔分子標誌間之 

物理及遺傳距離示意圖 

Fig. 3. An illustration of distances between foreward selection markers and targeted 

genes, ALK (A), SPIKE (B) and Wx (C) 
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2.供遺傳背景分析分子標誌之篩選 

 

    為了瞭解回交育種後代的輪迴親遺傳比例，本研究首先依研究室先前所建立

的常用分子標誌資料設計 101 組 SSR 分子標誌對兩親本進行多型性分析，結果得

到 56 組具有多型性，並於其中選出均勻分布於各染色體且易判別的 30 組共顯性

分子標誌，而多型性分子標誌數目仍不足 4 個的染色體上，再利用 Gramene 水稻

資料庫設計引子進行補充，基於物理圖譜上均勻分布的原則追加 151 組 SSR 分子

標誌進行多型性檢測，合計共篩選 252 組 SSR 分子標誌，完成在 12 條染色體上

至少各有 4 個分子標誌(圖四)可供遺傳背景的評估利用。常見秈稉雜交親本間的

分子標誌多型性約為 20%，而於本研究 101 組分子標誌的測試中，12 條染色體的

多型性平均高達 55%，且最低仍有 38.5% (表一)，顯示兩親本大陸秈與台稉糯 1

號之間有較大的遺傳距離，因此在 BRL 僅回交 2 代的育種方法下更有機會選拔

出超越親本表現的後代。 

 

 

 

表一、101 組 SSR 分子標誌之多型性分析及其在水稻各染色體之分布 

Table. 1. Polymorphism analysis of 101 SSR markers distributed on each chromosome 

of rice 

 

 
Chromosome  

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 Total 

Tested  markers 6 10 6 9 6 6 11 6 12 6 10 13 101 

Polymorphic markers 5 4 4 4 4 6 5 4 5 4 6 5 56 

Polymorphism (%) 83.3 40.0 66.7 44.4 66.7 100 45.5 66.7 41.7 66.7 60.0 38.5 55.5 
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圖四、本研究進行前景選拔及背景選拔所使用之分子標誌及其物理圖譜 

Fig. 4. Physical map of foreward and background selection markers used in this study 

 

註：前景選拔之分子標誌以底線表示；篩選自研究室先前建立之多型性分子標誌      

以正體表示；篩選自 Gramene 水稻資料庫之多型性分子標誌以斜體表示 

 

c1head0.0

RM55524.2

RM49312.3

RM1105419.0

RM1165631.0

c1end43.0

Chr.1

c2head0.0
RM69381.0

RM1307612.7

RM581215.9

RM351524.0

RM1419735.4
c2end35.9

Chr.2

c3head0.0

RM23266.5

RM194018.2

RM1535221.2

RM683225.8

RM1589330.2

c3end36.4

Chr.3

c4head0.0
RM54120.7

RM165548.6

RM1682018.6

RM550330.4
RM1748631.3

c4end35.5

Chr.4

c5head0.0
RM20101.2

RM24910.8

RM1845116.4

RM1882822.6

c5end29.9

Chr.5

c6head0.0
RM43320.7

RM2766.2
RGNMS21766.7

RM2021620.6

RM34028.6

c6end31.2

Chr.6

c7head0.0

RM211074.7

RM2138410.8

RM1119.3

RM133025.7

c7end29.6

Chr.7

c8head0.0
RM12351.2

RM226878.9

RM2337924.8

RM415428.2
c8end28.4

Chr.8

c9head0.0

RM237362.4

RM237954.4

RM391210.9

RM697120.7

c9end23.0

Chr.9

c10head0.0

RM250113.5

RM28878.9

RM2554517.0

RM33322.4
c10end23.2

Chr.10

c11head0.0

RM261623.8

RM263437.7

RM2677417.3

RM592623.0

c11end29.0

Chr.11

c12head0.0

RM275042.2

RM277897.0

RM2827519.5

RM2826125.0

c12end27.5

Chr.12



doi:10.6342/NTU201702427

14 

 

(二) 雜交與回交後代之選拔 

1. 雜交產生 F1種子及其鑑定 

 

    由於兩雜交親本(大陸秈與台稉糯 1 號)的抽穗期不同，因此分批種植以進行

雜交，而後將所收穫種子種植於田間，並逢機選取 7 株幼苗的葉片進行 SSR 分子 

標誌分析，檢測其是否雜交成功，由 RM17486 及 RM4332 分析的結果顯示，7 株

受測植株均具有異型結合基因型(圖五)，表示此 7 株均為雜交成功的 F1植株，並

且進一步繼續回交大陸秈，以獲得 BC1F1種子。 

 

 

 

 

 

圖五、利用分子標誌檢測兩親本雜交所得之 F1單株 

Fig. 5. Validation of F1 hybrids with molecular markers  

 

註：P1 為台稉糯 1 號；P2 為大陸秈；1-7 為 7 株 F1世代植株 
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2.BC1F1世代植株之選拔 

 

    在田間種植的 87 株 BC1F1中，以 RGNMS2176(與 ALK 基因連鎖)、

RM17486(與 SPIKE 基因連鎖)及 RM4332(與 Wx 基因連鎖)等 3 組分子標誌進行 

前景選拔，結果顯示其中 12 株的三對目標基因之基因型均為異型結合(表二)，即

具有台稉糯 1 號的等位基因，並於其中選取株高適中且抽穗期與田間大陸秈配合

得以雜交的編號#37、#46、#82、#86 及#93 共 5 植株繼續回交大陸秈，以獲得

BC2F1種子。 

 

 

表二、以與目標性狀緊密連鎖之 3 組分子標誌分析 BC1F1世代之基因型 

Table. 2. The genotypic frequencies of 3 markers closely linked with targeted genes in 

the BC1F1 population 

  

Marker Genotype 
Total 

H B 

RGNMS2176 (ALK) H H H B H B B B 28 56 

RM17486 (SPIKE) H H B H B H B B 33 51 

RM4332 (Wx) H B H H B B H B 33 51 

n 12 2 6 10 8 9 5 32 94 158 

% 14.3 2.4 7.1 11.9 9.5 10.7 6.0 38.1 37.3 62.7 

 

註：B 表示與大陸秈基因型相同；H 表示異型結合；n 表示個數 
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3.BC2F1世代植株之選拔 

 

在溫室分別種植編號#37 後代 55 株、#46 後代 19 株、#82 後代 94 株、#86

後代 31 株與#93 後代 79 株，共計 278 BC2F1植株，並以 3 組分子標誌進行前景

選拔，結果顯示其中 46 株的三對目標基因之基因型均為異型結合(表三)，即具有

台稉糯 1 號的等位基因，並自其中選拔早熟、穗數多且株高適中的編號#37-37、

#46-01、#46-04、#82-36、#82-41、#82-60、#86-16、#93-34、#93-53 及#93-68 共

10 株(表四)進行自交以產生 BC2F2種子。以分子標誌估算 10 株 BC2F1的遺傳背景

結果中，除#46-04 的 87.4%接近理論值 87.5%外，其餘植株所具輪迴親遺傳背景

均小於 85%，其中以#93-68 的 72.9%為最低，後代將有機會以非實質衍生品種的

條件申請品種權(表五) (圖六、圖七)；此 10 株選拔後代的稔實率在 67-87%間，

而田間隨機抽樣調查三株輪迴親(大陸秈)的稔實率分別為 62 %、82 %及 84 %，可

知未有秈稻與稉稻雜交常出現的低稔實率問題，表示多數品系已經回復至與輪迴

親相近的稔實率(表五)。而 10 株選拔後代的輪迴親遺傳背景與稔實率呈顯著的負

相關(P 值=0.048)，顯示高輪迴親(大陸秈)遺傳背景之植株具有較低的稔實率，可

於後代分離族群再行驗證。  
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表三、以與目標性狀緊密連鎖之 3 組分子標誌分析 BC2F1世代之基因型 

Table. 3. The genotypic frequencies of 3 markers closely linked with targeted genes in 

the BC2F1 population 

 

Marker Genotype 
Total 

H B 

RGNMS2176 (ALK) H H H B H B B B 129 138 

RM17486 (SPIKE) H H B H B H B B 142 125 

RM4332 (Wx) H B H H B B H B 129 138 

n 46 22 31 27 30 47 25 39 400 401 

% 17.2 8.2 11.6 10.1 11.2 17.6 9.4 14.6 49.9 50.1 

 

註：B 表示與大陸秈基因型相同；H 表示異型結合；n 表示個數 

 

 

表四、獲選 10 株 BC2F1植株之抽穗期、穗高及穗數 

Table. 4. Days to heading, plant height and numbers of spikes in 10 selected plants in 

BC2F1 generation 

 

ID Days to heading (day) Plant height (cm) Number of spikes 

#37-37 78 80 8 

#46-01 78 90 10 

#46-04 85 95 10 

#82-36 78 85 8 

#82-41 85 90 13 

#82-60 78 90 8 

#86-16 85 95 9 

#93-34 78 110 7 

#93-53 85 90 9 

#93-68 85 85 8 
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表五、獲選之 10 株 BC2F1植株遺傳背景與榖粒性狀 

Table. 5. Genetic background composition and grain traits of 10 selected BC2F1 plants 

 

ID 
Genetic background of  

recurrent parent (%) 

Spikelet  

number  

Filled spikelet 

number 
Fertility (%) 

BC2F1     

#37-37 79.3 841 719 85.5 

#46-01 78.7 1199 1041 86.8 

#46-04 87.4 1173 912 77.7 

#82-36 83.5 1016 714 70.3 

#82-41 79.8 1171 868 74.1 

#82-60 83.9 1005 673 67.0 

#86-16 81.0 1128 862 76.4 

#93-34 76.3 679 566 83.4 

#93-53 76.5 1336 1029 77.0 

#93-68 72.9 1320 1149 87.0 

x̅ 79.93 1087 853 78.5 

Range 72.9-87.4 679-1336 566-1149 67.0-87.0 

     

Recurrent parent     

#1 100 1146 962 84.0 

#2 100 765 480 62.7 

#3 100 607 497 81.9 

x̅ 100 839 646 76.2 

Range  607-1146 480-962 62.7-84.0 

 

註：x̅為平均值 
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圖六、編號#46-04 之 BC2F1植株的分子標誌遺傳組成 

Fig. 6. Markers basis genetic composition of the BC2F1 plant #46-04 

 

註：   表示與大陸秈基因型相同；   表示異型結合； 

表示與台稉糯 1 號基因型相同 
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圖七、編號#93-68 之 BC2F1植株的分子標誌遺傳組成 

Fig. 7. Markers basis genetic composition of the BC2F1 plant #93-68 

 

註：   表示與大陸秈基因型相同；   表示異型結合 
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4.BC2F2世代種子之糯性檢測 

 

由於水稻種子的糯性性狀具有當代顯性的遺傳特性，因此可以透過 BC2F2 

種子的胚乳判別其基因型，在 BC2F1單株分開收穫其自交所得之 BC2F2種子中，

先將種子脫粒成為糙米，並利用支鏈澱粉與直鏈澱粉透光程度的不同，快速區分

糯性或非糯性米粒，由於糯性米粒的直鏈澱粉含量小於 2 %導致透光度較差，故

不透光的米粒為糯性米粒，但是仍有少量不易以透光度判別的糙米，則利用碘液

與澱粉複合的呈色原理進行判別，染色後呈淡紫紅色的為糯性米粒，呈藍黑色的

為非糯性米粒，呈紫黑色的可能為鏈長較長的支鏈澱粉，具有糊化溫度高的特性

(Nakamura et al., 2002, 2005)，亦可能為異型結合基因型之胚乳受 Wx 基因劑量的

影響而導致呈色不同，故均予以淘汰(圖八)。受測 BC2F2世代種子共計 8371 粒，

在檢測篩選後，具有糯性基因型的種子剩下 1863 粒，非糯性與糯性米粒之比值

為 6508：1863 = 3.49：1，有偏離孟德爾分離率的現象。因為在育苗前即已完成

篩選，而大幅節省人力及田間種植空間，受測後的種子在苗期則可進一步對 ALK

與 SPIKE 基因進行前景選拔，而可提高育種效率。 
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圖八、以透光度(A)與碘化鉀染色(B)法檢測糯性或非糯性之 BC2F2種子 

Fig. 8. Tests of glutinous or non-glutinous BC2F2 seeds with light transmittance (A) and KI staining (B) methods



doi:10.6342/NTU201702427

23 

 

5.綜合選拔效果 

     

    本研究的最終目標是選育低糊化溫度、多粒數且早熟的秈糯稻品種，經過 F1

世代之確認雜交成功種子，BC1F1世代之前景選拔及外表型選拔，及 BC2F1世代

之前景選拔、外表型選拔及遺傳背景的評估，並篩檢出具有糯性基因型之 BC2F2

種子，將於苗期選拔具有 alk 與 SPIKE 同結合基因型的單株，再依 BC2F1世代的

編號將種子分行植於田間，並選拔早熟、株高適中、多穗數及多粒數等重要農藝

性狀表現優良且穩定的後裔行，持續自交至 BC2F3並植於田間，使行內遺傳背景

趨於同質，以對產量與糊化溫度性狀進行篩選，期能達成育種目標。由於本研究

採用回交後代重組自交系(backcross recombinant lines, BRL)選拔的方法，雖然以

兩次回交達到轉移目標基因及維持輪迴親優良特性的目標，但因為與輪迴親遺傳

背景的相似度低於 85%，故若育成新品種，可以受到品種權的保護。 

 

(三) 雜交親本大陸秈品種遺傳純度之分析 

 

由於進行 SSR 分子標誌 RGNMS2176(與 ALK 基因緊密連鎖)的分析時，出現

3 種不同長度的電泳條帶(圖九)，此現象在兩純系的雜交後代中應不會出現，故而

利用此分子標誌進行輪迴親(大陸秈)的純度分析，於田間隨機取 24 株大陸秈單株

分別編號，並自葉片抽取 DNA 以進行分子標誌分析，結果發現在大陸秈品種內

有 2 種長度的電泳條帶(圖十)，表示與之連鎖的 ALK 基因在大陸秈品種內可能有

分離現象，而來自單株的大陸秈後代在株高、抽穗期等性狀變異均大，顯示大陸

秈極有可能並非純系，可能會增加雜交與回交後代的遺傳或外表型變異。 
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(四) RM17486 與枝梗數關聯性之檢定 

 

於 BC2F1世代中，針對 RGNMS2176、RM17486 與 RM4332 三對基因型依序

為 HHH 與 HBH 的植株進行主穗一次枝梗與二次枝梗數調查，並依 RM17486(與

SPIKE 基因連鎖)的基因型分成 B 組(與大陸秈相同)與 H 組(異型結合)，結果顯示

HHH 與 HBH 之一次枝梗平均值分別為 10.05 及 9.61，而二次枝梗平均值分別為

26.62 及 24.77，平均二次枝梗分別為 2.62 及 2.60 (表六)。分別對一次、二次枝梗

總數，及一次枝梗的平均二次枝梗數進行雙尾 T 檢定，檢定的 P 值依序為 0.22、

0.26 及 0.92，在 95%信心水準下均不顯著(表六)，顯示在本研究 BC2F1族群中，

SPIKE 基因的基因型間差異，對一次、二次枝梗總數與平均二次枝梗數的影響不

顯著，其原因可能為 BC2F1世代之 SPIKE 基因劑量僅有 0 與 1 的差距，而在樣本

數不夠大的條件下不足以對枝梗數造成顯著影響，可於 BC2F2世代依照基因劑量

0、1 及 2 分組，並擴大樣本數再行檢定。 

 

 

表六、BC2F1植株之不同 RM17486 分子標誌(與 SPIKE 基因連鎖)基因型之枝梗數

比較 

Fig. 6. Comparison of branch number between different genotypes of RM17486 marker 

linked with the SPIKE gene 

 

 

註：n 表示個數；H 表示異型結合；B 表示與大陸秈基因型相同 

Genotype (RM17486) n 

Number of branch Secondary  

branch no.  

per primary  

branch 

Primary  

branch 

Secondary  

branch 

H 37 10.05±1.79 26.62±5.47 2.62±0.4 

B 31 9.61±1.26 24.77±6.67 2.60±0.8 

P-value  0.26 0.22 0.92 
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圖九、以分子標誌 RGNMS2176 分析 BC1F1世代植株之部分電泳圖譜 

Fig. 9. Partial electrophoresis patterns of BC1F1 plants amplified with marker RGNMS2176 

註：P1 為台稉糯 1 號；P2 為大陸秈；1-23 為 23 株 BC2F1世代株 

 

圖十、以分子標誌 RGNMS2176 分析 24 株大陸秈之電泳圖譜 

Fig. 10. Electrophoresis patterns of 24 recurrent plants amplified with marker RGNMS2176 

註：1-24 為 24 株大陸秈植株



doi:10.6342/NTU201702427

26 

 

五、討論 

(一)分子標誌篩選 

 

    分子標誌若沒有設計在基因內，將有機率與基因間發生重組，因此前景選拔

的分子標誌若能設計於基因功能性突變序列上最為理想，如本研究之 ALK 基因 

第一個測試的 4 條引子設計，不僅設計在 ALK 基因序列內，且其中 2 條引子各別

專一性互補的 SNP GC/TT 核酸序列變異是造成基因功能產生差異的關鍵(Bao et 

al., 2006)，直接連結分子標誌與基因功能，又因為是共顯性分子標誌，可以明確

區分兩親本與異型結合的基因型。然而在本研究中大陸秈所產生的電泳圖譜具有

多條帶的混雜，可能原因為 DNA 斷裂致使不同長度的條帶出現，或者為引子的

黏合溫度設定過低使專一性降低。但由於混雜的條帶過多，且在其他分子標誌並

未發現此一現象，因此排除 DNA 斷裂的可能；曾嘗試不同引子黏合溫度與瓊脂

膠片濃度，然而最終仍無法克服多條帶混雜現象，故而改用緊密連鎖的 SSR 分子 

標誌。本研究使用於前景選拔的分子標誌均為共顯性，且與 ALK 及 SPIKE 基因

連鎖之分子標誌的遺傳距離分別為 0.12 cM 及 0.26 cM，其重組率均小於 1%，故

幾近於基因內。而與 Wx 基因連鎖之分子標誌的遺傳距離為 3.66 cM，雖稍大於前

兩者，但已能充分滿足選拔之需求，況且可輔以外表型選拔糯性之榖粒。 

      

本研究室先前使用的 101 組 SSR 分子標誌中，有 56 組在大陸秈及台稉糯 1

號間具多型性，多型性比例高達 55.5%，極為少見，且 12 條染色體中多型性最低

仍有 38.5% (表一)，相比於其他以秈稻與稉稻作為親本的報告如林孟輝等人(2007)

篩選具有多型性分子標誌佔的 26%及 Lee 等人(2016)的 16%要高出許多，而與林

崇正等人(2007)在台農 67 號與源自印度旁遮普省(Punjab)的 Basmati 370 品種間所

篩選的 56%多型性接近，表示此高度多型性的現象除了因這些分子標誌在其他的
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雜交組合已顯現較高多型性的趨勢外，亦可能顯示大陸秈與台稉糯 1 號兩雜交親

本間的遺傳距離大，而此現象是否影響雜交後代的重組或分離，尚待進一步分析

了解。 

 

(二)雜交與回交後代選拔 

 

目標基因中的 ALK 基因與 Wx 基因均位於第 6 條染色體上，遺傳距離約為

29.1 cM (Oryzabase)，因此可預期在前景選拔時能篩選到更高比率的期望植株，

試驗結果顯示，在 85 株 BC1F1植株中，12 株為欲選拔的基因型，其比率為 
12

85
 

(0.141)；在 277 株 BC2F1植株中，46 株為欲選拔的基因型，比率為 
46

277
 (0.166)，

均高於三對基因獨立分離時的選拔期望值 (
1

2
)
3

= 0.125，然而在卡方適合度檢定的

結果中 BC1F1及 BC2F1世代的 P 值依序為 0.97 和 0.34，在 95 %的信心水準下，

獲選與淘汰的植株在兩個世代均沒有偏離 1:7 的分布。雖然秈稉稻雜交後代具有

偏離孟德爾分離率的現象，可能因此降低台稉糯 1 號的等位基因頻度，進而減少

三對基因均為異型結合的機率，但是由於第 6 條染色體的偏離現象主要受雌配子

主導(Reflinur et al., 2014)，而第 4 條染色體目前尚未發現與偏離現象相關的基因

座，故於輪迴親大陸秈為母本的雜交中，後代應會依循孟德爾分離率不會偏離。

因此推測獲選與淘汰植株的比例沒有偏離 1:7 的可能原因是兩基因間遺傳距離為

29.1 cM 並非緊密連鎖，所以在樣本數不夠大的條件下，後代偏離無法達到顯著

水準，此推論之合理性可由 BC1F1及 BC2F1的 P 值隨樣本數增加而降低的趨勢而

獲得支持。 

  

在 BC1F1及 BC2F1世代分別選獲 12 株及 46 株具有三個目標基因的個體， 

可進一步進行株高及抽穗期等重要農藝性狀的選拔，經選拔後分別獲得 5 株
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BC1F1及 10 株 BC2F1植株供進一步繁殖及選拔，而不至於無可選擇之株數，使得

育種選拔策略之使用更具有彈性。 

 

 (三) 大陸秈非純系的可能影響 

 

親本大陸秈的粒數與抽穗期性狀之變異均大，可能是其並非純系，遺傳組成

仍非同質結合所致。在選拔的 10 株 BC2F1後代遺傳背景中(圖六、圖七及附圖一

至八)，分子標誌 RM22687、RM2887 及 RM26162 均出現供給親的基因型，然而

在 BC2F1世代植株不應具有供給親基因型，推測造成此結果的原因是大陸秈品種

內具有與供給親相同或接近的電泳條帶，影響基因型判讀，因此以 24 株大陸秈

分析此 3 組分子標誌的多型性，結果顯示部分大陸秈在 RM22687 與 RM26162 的

分析中，確實具有與供給親相同或接近的電泳條帶。雖然大陸秈非純系造成更大

的遺傳變異，但是也增加判別或分析來自輪迴親(大陸秈)遺傳背景的困擾。  

 

(四) 秈稉稻雜交後代稔實率問題 

 

秈稻與稉稻的雜交後代常有低稔實率的問題(Kato et al., 1930)，而本研究透過

回交方法，將三對稉稻基因導入秈稻背景中，亦可能面臨此問題，因此針對選拔

後代與兩親本的稔實率進行調查：供給親台稉糯 1 號的稔實率約為 90 % (莊商路

和郭金條，1990)；輪迴親大陸秈的株高與粒數變異大，可能造成稔實率不穩定，

故於田間隨機選取 3 株大陸秈進行調查，其稔實率分別為 62 %、82 %及 84 %；

在本研究選拔的 10 株 BC2F1植株中稔實率最高可達 87 %，最低為 67 % (表四)。

從調查的結果推論，選拔的部分後代之稔實率已經與輪迴親大陸秈相近，但由於

BC2F1植株的稔實率調查是取樣單株，其代表性仍不足，且後代仍會分離，應於
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後代品系持續追蹤稔實率的變化，而目標基因 SPIKE 具有增寬劍葉的功能(Fujita 

et al., 2013)，預期 SPIKE 基因座為大陸秈等位基因同結合時，可增加植株之供給

部(source)以提升粒數。  

 

(五) SPIKE基因對枝梗數的影響 

 

    多穎花數的 SPIKE 等位基因主要透過增加一次與二次枝梗數以提升總穎花數

(Fujita et al., 2012)，而在本研究之 BC2F1世代中具有多穎花數等位基因的植株在

一次枝梗數、二次枝梗數及一次枝梗之平均二次枝梗數等三個性狀的平均值雖均

有較多的數量(表六)，但檢定中 SPIKE 基因仍對枝梗數不具顯著影響，推測可能

原因是 SPIKE 基因具有劑量效應(Fujita et al., 2013)，而 BC2F1植株間只有 0 個或

1 個多穎花數等位基因，使得外表型差異不足以達顯著水準，此推論可於 BC2F2

世代 SPIKE 等位基因數具有 0 個、1 個或 2 個的分離族群中再行驗證。 

 

(六) 糯性偏離孟德爾分離率 

 

本研究將控制糯性的 wx 等位基因透過回交方法導入大陸秈品種，因糯性為

隱性性狀且具有當代顯性的特性，故可直接調查 BC2F1植株自交所收穫的 BC2F2

種子，在 BC2F2世代糯米比例的期望值為 
1

4
，但糯性檢測結果中 1863 粒為糯米，

6508 粒為非糯米，進行適合度檢定的 P 值小於 0.001，在 95 %的信心水準下偏離

1：3 的分布，獲選的糯米顯著低於期望值，推測可能原因是秈稻與稉稻間的生殖

障礙，造成部分染色體區域偏離孟德爾分離率，而 Wx 基因所在第 6 條染色體，

其偏離現象主要受雌配子主導(Reflinur et al., 2014)，可能因此造成 BC2F2世代的

輪迴親(大陸秈)非糯性等位基因頻度提升，進而降低糯米比例。雖然糯性種子數

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/?term=Reflinur%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=26055992
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低於理論值，但由於所繁殖種子數量充足，故所選獲的 1863 粒具糯性的種子已

足以提供後續選拔之用。 

 

(七) BRL 與品種權 

 

    在定義實質衍生品種(essentially derived variety, EDV)的要件中包含需與現有

品種的遺傳相似度高，雖然我國尚未規範遺傳相似度的門檻，但目前的共識是與

現有品種的遺傳相似度高於 90%即為實質衍生品種(行政院農委會農糧署)，而本

研究之採用 BRL 育種方法與一般回交育種不同，僅與輪迴親回交 2 代，輪迴親

的遺傳背景理論值為 87.5%，已低於 90%，又因轉移來自供給親之三對目標基因

所連帶的染色體片段，預期約有 50%後代個體與輪迴親之相似度低於 85%。在本

研究選拔的 BC2F1世代植株中，多數植株與輪迴親之相似度低於 85% (表四)，故

於未來品種育成時，有機會以非實質衍生品種條件申請品種權，有別於一般回交

育種方法，所獲得品系具有高於 90%之輪迴親遺傳背景，而需以實質衍生品種的

條件申請品種權。此外，因為選拔後代與輪迴親基因組的相似程度低，亦可增加

後代族群的遺傳變異，更有機會選拔出優於親本農藝性狀的品系。 
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六、結論 

 

    為選育適合臺灣中南部地區輪作體系的加工用之早熟秈糯稻品種，本研究 

首先篩選與 alk、SPIKE 及 wx 等三個目標基因緊密連鎖的 SSR 分子標誌及 49 組

供遺傳背景分析的 SSR 分子標誌，並以分子輔助回交育種的方法將台稉糯 1號品

種所具有的低糊化溫度、多穎花數及糯性基因轉移至大陸秈品種。透過 2 個目標

基因之分子標誌確認雜交成功的 F1植株，接著進行 87 株 BC1F1植株的前景選拔

及抽穗期和株高的外表性狀選拔，並且在 278 個 BC2F1個體進行前景選拔及抽穗

期、株高、穗數及主穗粒數等外表性狀選拔，共選獲 10 株優良 BC2F1植株自交

以產生 BC2F2種子，並於種子階段篩選糯性以節省人力及田間種植空間。獲選的

BC2F1植株除了具有三個目標基因外，尚具有與輪迴親相近的稔實率，並沒有因

秈稻與稉到雜交所造成稔實率下降的問題，而其中 9 株與輪迴親遺傳背景相似度

低於 85%，可望以非實質衍生品種的條件申請品種權。本研究採用新提出的選育

回交後代重組自交系的育種方法，即僅回交兩代並配合重要性狀外表型選拔超越

輪迴親的品系，本研究結果初步證實此育種方法的有效性。未來可於 BC2F2植株

苗期篩選 alk 與 SPIKE 同結合基因型，並依選育回交後代重組自交系的育種方法

執行目標性狀以外的性狀選拔，即對糊化溫度、產量及其他農藝性狀進行選拔，

希望能育成符合農民需求且表現穩定的高產、早熟秈糯稻品種。 
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附圖表 

 

 

附圖一、編號#37-37 之 BC2F1植株的分子標誌遺傳組成 

Fig. S1. Markers basis genetic composition of the BC2F1 plant #37-37 

 

註：   表示與大陸秈基因型相同；   表示異型結合 
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附圖二、編號#46-01 之 BC2F1植株的分子標誌遺傳組成 

Fig. S2. Markers basis genetic composition of the BC2F1 plant #46-01 

 

註：   表示與大陸秈基因型相同；   表示異型結合；      

       表示與台稉糯 1 號基因型相同 
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附圖三、編號#82-36 之 BC2F1植株的分子標誌遺傳組成 

Fig. S3. Markers basis genetic composition of the BC2F1 plant #82-36 

 

註：   表示與大陸秈基因型相同；   表示異型結合；      

       表示與台稉糯 1 號基因型相同 
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附圖四、編號#82-41 之 BC2F1植株的分子標誌遺傳組成 

Fig. S4. Markers basis genetic composition of the BC2F1 plant #82-41 

 

註：   表示與大陸秈基因型相同；   表示異型結合；      

       表示與台稉糯 1 號基因型相同 
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附圖五、編號#82-60 之 BC2F1植株的分子標誌遺傳組成 

Fig. S5. Markers basis genetic composition of the BC2F1 plant #82-60 

 

註：   表示與大陸秈基因型相同；   表示異型結合；      

       表示與台稉糯 1 號基因型相同 
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附圖六、編號#86-16 之 BC2F1植株的分子標誌遺傳組成 

Fig. S6. Markers basis genetic composition of the BC2F1 plant #86-16 

 

註：   表示與大陸秈基因型相同；   表示異型結合 
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附圖七、編號#93-34 之 BC2F1植株的分子標誌遺傳組成 

Fig. S7. Markers basis genetic composition of the BC2F1 plant #93-34 

 

註：   表示與大陸秈基因型相同；   表示異型結合 
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附圖八、編號#93-53 之 BC2F1植株的分子標誌遺傳組成 

Fig. S8. Markers basis genetic composition of the BC2F1 plant #93-53 

 

註：   表示與大陸秈基因型相同；   表示異型結合 
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附表一、BC1F1世代之 3 組前景選拔分子標誌基因型 

Table. S1. Genotypes of 3 markers for foreground selection in BC1F1 generation 

 

1 2 3 6 13 14 15 17 18 24 25 26 27 28 29 

H H H B B H B B H B B B H H B 

B H B B B H H H B B H H B H B 

B H B H H H B B B H B H B B B 

               
30 31 33 34 35 36 37 39 40 41 42 43 44 45 46 

H B B H H B H H B B B B B B H 

H H H B H B H B B H H B H H H 

B B H B H B H H B B B B H H H 

               
49 52 53 54 55 56 57 58 59 60 62 63 65 66 67 

B B B B B B B B B B B B B B B 

B B B B B B B B B B B B B B B 

B H B B B B B B B NA B B B B B 

               
68 69 70 71 73 74 75 76 78 81 82 83 84 85 86 

B B B B B B B B B H H B B H H 

B B B B B B B B B H H B B B H 

B B B B B B B B B H H B B H H 

               
87 88 89 90 91 92 93 94 95 97 99 100 101 102 103 

B B B B H B H H H B B B H B H 

H H H H B H H B H B B H B B B 

H H B B B H H B H B B H B H H 

             
104 105 106 107 109 110 111 113 114 115 

    
B H B H H B H B B H 

B B B H B H H H H B 

B H B H H B H H H H 

             
 

註 1：由上至下依序為 RGNMS2176、RM17486 與 RM4332  

註 2：B 表示與大陸秈基因型相同；H 表示異型結合；NA 表示無基因型資料 
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附表二、BC2F1世代之 3 組前景選拔分子標誌基因型 

Table. S2. Genotypes of 3 markers for foreground selection in BC2F1 generation 

 

37-1 37-2 37-3 37-4 37-5 37-6 37-7 37-8 37-9 37-10 37-11 37-12 

H B B H B B B B B H B B 

B H H H B B H H H B H B 

H B B B B H B NA B H B B 

            
37-13 37-14 37-15 37-16 37-17 37-18 37-19 37-20 37-21 37-22 37-23 37-24 

B B H H B B H B B B B B 

H B H B H H B B B B H B 

H B H H B H B B H H H B 

            
37-25 37-26 37-27 37-28 37-29 37-30 37-31 37-32 37-33 37-34 37-35 37-36 

B H H B B H H B B B B B 

H B B H B B H H B H B B 

H H B H H H H H H B H H 

            
37-37 37-38 37-39 37-40 37-41 37-42 37-43 37-44 37-45 37-46 37-47 37-48 

H B H B B H B H B H H B 

H B B B H H H H H B B B 

H H B NA H B B B B NA B NA 

            
37-49 37-50 37-51 37-52 37-53 37-57 37-59 46-1 46-2 46-3 46-4 46-5 

B H B H B B H H H B H B 

B B B H H H H H H H H B 

B B B B B B B H H B H B 

            
46-6 46-7 46-8 46-9 46-10 46-11 46-12 46-13 46-14 46-15 46-16 46-17 

B H NA H B B B B H H H B 

H B B H B H H H B B B B 

B B H B B B B B B H H B 

            
46-22 46-23 82-1 82-2 82-3 82-4 82-5 82-6 82-7 82-8 82-9 82-10 

H H B H B H B H H B H H 

H B B H H H B H B H B B 

H H H H H H B B H B H H 

            
82-11 82-12 82-13 82-14 82-15 82-16 82-17 82-18 82-19 82-20 82-21 82-22 

H B B B H B B B B B H H 

B B H H B H B B B H H H 

H H B B B H H B B H B H 
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82-23 82-24 82-25 82-26 82-27 82-28 82-29 82-30 82-31 82-32 82-33 82-34 

H H H B B H B B B H B B 

H B H H H H H B B H H B 

H H H H B H H B H B H B 

            
82-35 82-36 82-37 82-38 82-39 82-40 82-41 82-42 82-43 82-44 82-45 82-46 

B H B B B B H B B H NA B 

H H H B B H H H H B B B 

H H B B B B H B B H H H 

            
82-47 82-48 82-49 82-50 82-51 82-52 82-53 82-54 82-55 82-56 82-57 82-58 

H B B B B B B B B H B H 

H B B H B B B B B B H H 

H H B H B B H B B H B B 

            
82-59 82-60 82-61 82-62 82-63 82-64 82-65 82-66 82-67 82-68 82-69 82-70 

H H B H B  

NA 

H H B H H B 

H H H H B B B B H B B 

H H H B B B B B H B B 

            
82-71 82-72 82-73 82-74 82-75 82-76 82-77 82-78 82-79 82-80 82-81 82-82 

H H H H H B B B H H H H 

H B B H H H H B B B B H 

H H H B B B H B B B H B 

            
82-83 82-84 82-85 82-86 82-87 82-88 82-89 82-91 82-92 82-93 82-94 82-95 

B NA B H B B H H H H B B 

H B H H H B B B H H B B 

B B B B B B B B B H B H 

            
86-1 86-2 86-3 86-4 86-5 86-6 86-7 86-8 86-9 86-10 86-11 86-12 

B B H H B H B B H H B H 

H H H H H B H H B B H H 

B H H H B H B B B H B B 

            
86-13 86-14 86-15 86-16 86-17 86-18 86-19 86-20 86-21 86-22 86-23 86-24 

H H H H B B H H H H H H 

H B H H B B B H H H H H 

H H H H H H H H H B H H 
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86-25 86-26 86-27 86-28 86-29 86-30 86-31 93-1 93-2 93-3 93-4 93-5 

H H H B H B H H H B B B 

H B NA H B B H H H H H H 

B B B B H H H H B B B B 

            
93-6 93-7 93-8 93-9 93-10 93-11 93-12 93-13 93-14 93-15 93-16 93-17 

B H H H B H H B B H H H 

H B H B B H H B H B H H 

H B H B B H H B B B H H 

            
93-18 93-19 93-20 93-21 93-22 93-23 93-24 93-25 93-26 93-27 93-28 93-29 

H H B H H B H B H H B H 

H B B H B B B H B H H B 

B B H H B H B H H H B H 

            
93-30 93-31 93-32 93-33 93-34 93-35 93-36 93-37 93-38 93-39 93-40 93-41 

B H H B H H H B B B B B 

H B H B H B B B H H B H 

H H H B H H H B B B B H 

            
93-42 93-43 93-44 93-45 93-46 93-47 93-48 93-49 93-50 93-51 93-52 93-53 

H H B H B B B B H H B H 

B B H H B B B H B B H H 

B H H H H B H B B B B H 

            
93-54 93-55 93-56 93-57 93-58 93-59 93-60 93-61 93-62 93-63 93-64 93-65 

H H B B B H H B B B B B 

H B H NA B B H H H B B B 

H B B H B H H H H B B B 

            
93-66 93-67 93-68 93-69 93-70 93-71 93-74 93-75 93-76 93-77 93-78 93-79 

B B H H H H H B H B B B 

B H H H B H B H B B B H 

H B H B H B B H B B H H 

            
93-80 93-81  

B H 

H B 

B B 

   
 

註 1：由上至下依序為 RGNMS2176、RM17486 與 RM4332 

註 2：B 表示與大陸秈基因型相同；H 表示異型結合；NA 表示無基因型資料
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附表三、部分 BC2F1世代植株之一次與二次枝梗數資料 

Table. S3. Primary and secondary branches of partial plants in BC2F1 generation 

 

ID RM17486 
Primary  

branch 

Secondary 

branch 

Secondary branch no. per primary branch  

#1 #2 #3 #4 #5 #6 #7 #8 #9 #10 #11 #12 #13 x̅ 

86-3 H 9 27 3 2 3 3 4 3 4 3 2     3.00 

86-13 H 9 22 0 2 2 3 2 4 3 3 3     2.44 

86-16 H 8 16 1 0 2 2 3 3 3 2      2.00 

86-21 H 11 29 2 2 2 3 3 3 3 3 3 3 2   2.64 

86-23 H 9 23 2 2 2 3 3 3 3 3 2     2.56 

46-1 H 10 30 1 2 2 5 5 4 3 3 4 1    3.00 

46--2 H 10 19 0 1 0 3 2 2 3 3 3 2    1.90 

46-4 H 12 43 2 2 3 4 5 3 4 5 4 4 4 3  3.58 

37-37 H 11 30 1 2 3 3 3 4 4 3 3 2 2   2.73 

82--2 H 11 33 0 2 4 4 4 3 4 3 3 3 3   3.00 

82--4 H 11 36 2 2 4 5 3 4 4 3 3 3 3   3.27 

82-22 H 10 25 0 1 2 3 3 4 3 3 3 3    2.50 

82-23 H 9 27 3 3 3 3 2 3 3 4 3     3.00 

82-25 H 9 15 0 1 2 2 3 3 2 2 0     1.67 

82-28 H 9 26 3 4 3 4 4 4 3 1 0     2.89 

82-36 H 11 26 1 2 3 2 3 3 3 2 3 2 2   2.36 

82-41 H 12 33 1 3 3 3 2 3 4 3 3 3 3 2  2.75 
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ID RM17486 
Primary  

branch 

Secondary 

branch 

Secondary branch no. per primary branch  

#1 #2 #3 #4 #5 #6 #7 #8 #9 #10 #11 #12 #13 x̅ 

82-47 H 8 18 0 1 3 2 3 4 2 3      2.25 

82-59 H 13 26 0 1 1 3 2 2 3 2 3 3 2 2 2 2.00 

82-60 H 11 25 1 2 2 2 2 3 3 3 3 1 3   2.27 

82-68 H 11 22 1 1 3 3 2 2 2 2 2 2 2   2.00 

82-71 H 9 27 0 0 2 5 4 4 4 4 4     3.00 

82-93 H 9 24 3 2 3 2 4 3 2 3 2     2.67 

93-1 H 11 29 0 1 3 3 4 4 4 3 3 2 2   2.64 

93-8 H 12 29 0 2 2 3 4 2 3 3 3 3 2 2  2.42 

93-11 H 2 17 0 3 1 3 3 3 4       2.43 

93-12 H 10 29 2 3 0 3 4 4 4 3 3 3    2.90 

93-16 H 11 32 2 3 2 3 3 4 4 4 3 3 1   2.91 

93-17 H 10 24 0 1 3 3 3 3 3 3 3 2    2.40 

93-21 H 9 26 1 3 3 3 3 3 4 3 3     2.89 

93-27 H 11 29 1 2 2 2 3 4 3 3 3 3 3   2.64 

93-32 H 10 29 0 2 2 3 4 4 4 4 3 3    2.90 

93-34 H 11 30 4 0 2 4 5 4 4 2 3 2    3.00 

93-45 H 12 29 1 1 2 3 3 4 3 3 3 2 2 2  2.42 

93-53 H 11 26 0 3 2 0 4 3 4 3 3 2 2   2.36 

93-60 H 10 24 0 0 3 1 4 4 2 4 3 3    2.40 

93-68 H 10 30 1 2 3 4 3 3 3 4 4 3    3.00 
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ID RM17486 
Primary  

branch 

Secondary 

branch 

Secondary branch no. per primary branch  

#1 #2 #3 #4 #5 #6 #7 #8 #9 #10 #11 #12 #13 x̅ 

86-6 B 7 41 3 3 5 7 5 6 5 4 3     4.56 

86-10 B 11 23 3 2 1 1 2 2 3 3 2 2 2   2.09 

86-14 B 10 20 0 0 1 2 2 3 3 3 3 3    2.00 

86-19 B 9 21 0 2 3 4 4 3 2 2 1     2.33 

86-29 B 11 29 1 1 2 4 4 4 4 3 2 2 2   2.64 

46-15 B 11 24 1 2 0 1 1 4 2 3 3 4 3   2.18 

46-16 B 10 25 0 1 3 2 4 4 2 3 3 3    2.50 

46-23 B 10 19 1 0 1 3 2 2 3 3 2 2    1.90 

37--1 B 7 32 4 4 5 5 6 4 4       4.57 

37--10 B 8 24 1 4 3 4 4 3 3 2      3.00 

37-16 B 11 29 1 4 2 2 3 4 4 3 3 2 1   2.64 

37-26 B 8 24 3 2 3 3 3 4 4 2      3.00 

37-30 B 9 26 2 4 2 3 3 4 3 3 2     2.89 

82-7 B 10 31 0 1 4 3 4 4 4 4 4 3    3.10 

82-9 B 11 21 1 1 1 3 2 3 3 2 2 2 1   1.91 

82-10 B 11 23 0 1 1 3 3 3 3 3 2 2 2   2.09 

82-11 B 10 21 0 2 1 3 3 3 3 2 2 2    2.10 

82-24 B 7 26 1 4 4 5 4 4 4       3.71 

82-44 B 11 26 1 1 3 3 4 4 3 2 2 2 1   2.36 

82-56 B 10 19 0 1 3 3 3 2 2 2 2 1    1.90 
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ID RM17486 
Primary  

branch 

Secondary 

branch 

Secondary branch no. per primary branch  

#1 #2 #3 #4 #5 #6 #7 #8 #9 #10 #11 #12 #13 x̅ 

82-72 B 9 22 0 0 2 4 3 3 4 3 3     2.44 

82-73 B 8 21 2 2 3 2 4 2 3 3      2.63 

82-81 B 9 16 0 3 1 2 3 2 2 2 1     1.78 

93-26 B 10 39 5 2 2 5 4 5 4 6 3 3    3.90 

93-29 B 9 22 2 1 2 3 3 3 3 3 2     2.44 

93-31 B 11 37 4 2 3 3 4 4 4 4 3 3 3   3.36 

93-35 B 11 24 0 1 2 2 4 4 3 2 3 2 1   2.18 

93-36 B 10 32 4 3 3 3 4 4 3 3 3 2    3.20 

93-43 B 10 27 0 4 1 2 3 4 4 3 3 3    2.70 

93-59 B 9 12 0 0 2 0 1 3 2 2 2     1.33 

93-70 B 10 12 0 0 1 1 2 2 2 1 2 1    1.20 

 

註：B 表示與大陸秈背景相同；H 表示異型結合；#1-13 為由穗基部至頂端一次枝梗編號；x̅表示一次枝梗之平均二次枝梗數 

 

 




