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摇 摇 摘要:摇 为了探明粒宽基因 GW5 对水稻粒形的作用,本研究利用 DNA 序列分析技术和 PCR 技术,对已测序的

稻属野生种、水稻微核心种质以及 2007-2013 年江苏省审定的粳稻品种中 GW5 的变异类型进行了鉴定。 研究结果

表明,野生稻都含有 GW5 基因的 1212鄄bp 序列,但 DNA 序列有着明显的分化。 在水稻微核心种质的籼粳亚种中,
相对于 GW5 插入型(Ins)而言,缺失型(Del)水稻品种有着较短的粒长、较宽的粒宽、较厚的粒厚、较小的长宽比和

较重的千粒质量,并且 GW5 基因的变异对籼亚种的粒形和千粒质量的影响均达到极显著水平。 江苏省近年审定

的绝大部分粳稻品种中 GW5 基因为缺失型。 GW5 基因的 1212鄄bp Indel 变异对水稻粒形和千粒质量有着不同程度

的影响,这些研究结果对利用 GW5 的等位基因进行水稻育种有着重要的指导价值。
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Effect of 1212鄄bp Indel variation of gene GW5 on rice grain shape
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摇 摇 Abstract:摇 To explore the effect of grain width gene GW5 on rice grain shape, the analysis of genomic DNA sequence
and PCR were conducted in sequenced wild species of genus Oryza, rice mini core collection (RMCC) and certificated ja鄄
ponica varieties in Jiangsu province from 2007 to 2013. We found that GW5 involved 1212鄄bp seuqence in the wild rices.
The phylogeny demonstrated an apparent differentiation on DNA sequence of GW5 among these species. In the RMCC, rice
varieties with the Del genotype of GW5 had shorter grain length, wider grain width, thicker grain thickness, smaller ratio of
length to width and larger 1000鄄grain weight, as compared with the ones of the Ins genotype. And very significant differ鄄
ences in the grain shape and 1000鄄grain weight were found in the Indica subspecies. Subsequently, the rice of Del genotype
of GW5 was detected in the vast majority of japonica varieties certificated in Jiangsu province. There are different effects of

GW5 related 1212鄄bp Indel allelic variation on rice grain shape
and 1000鄄grain weight, which will pay the way to utilize the al鄄
lelic variations of gene GW5 in the rice yield breeding program.

Key words:摇 rice; grain shape; gene GW5; indel varia鄄
tion

摇 摇 水稻的产量和稻米品质都是受多因素控制的复

杂性状[1鄄4]。 粒形性状包括粒长、粒宽、粒厚和长宽
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比是影响水稻产量和稻米品质的重要因素之一[5鄄7]。
近年来,许多与水稻粒形相关的基因被相继克隆,如
与 粒 长 相 关 的 基 因 ( GS3[8]、 qPE9鄄1[9]、
qGL3 / GL3. 1[10鄄11]、GW7[1]、SLG7[12] 和 TGW6[13] )、与
粒宽相关的基因(GW2[14]、qSW5 / GW5[15鄄16]、GS5[17]、
GS6[18]、GW8[7])。 解析粒形性状的调控机理对提高

水稻产量、改善品质有重要的指导意义。
GW5 / qSW5 基因是控制水稻粒宽的重要基因之

一。 Shomura 等[15] 通过对日本晴 (粳稻品种) 与

Kasalath(籼稻品种)杂交的 F2和近等基因系材料的

研究发现,水稻第 5 染色体存在 1 个控制粒宽的主

效 QTL qSW5,可以通过改变籽粒外颖细胞的数量来

调节粒宽。 Weng 等[16] 以 Asominori(粳稻品种)与

IR64(籼稻品种)的重组自交系为试验材料,在第 5
染色体的相同区域也定位到 1 个控制粒宽的主效

QTL GW5,功能分析结果表明,该基因通过泛素鄄蛋
白酶体途径调节粒宽。 基因克隆的研究结果证实,
qSW5 和 GW5 中都存在 1212鄄bp Indel 变异,并与水

稻籽粒的粒宽密切相关。 DNA 序列的物理位置表

明,基因 qSW5 和 GW5 是同一个基因。 目前,该基因

对水稻粒形其他性状的影响还不清楚。
为了加强 GW5 在水稻育种工作中的应用,本研

究拟通过对 DNA 的序列进行比对,探究该基因在稻

属 AA 染色体组中的分布及其类型。 同时,结合水

稻微核心种质和近年江苏审定粳稻品种的基因型检

测结果,分析这些变异位点对水稻粒形性状的影响,
以期为提高水稻产量并改善其品质提供理论指导。

1摇 材料与方法

1. 1摇 供试材料

供试水稻材料包括从中国农业大学引进的 294
份水稻微核心种质和江苏省农业科学院引进的 65
份江苏省 2007-2013 年审定的粳稻品种[19]。 水稻

微核心种质为来自国内外不同稻作区的水稻品种,
含 96 份国外栽培品种和 198 份中国栽培品种[20],
具有丰富的遗传多样性,其感光性也存在较大的差

异。 为了确保正常抽穗,所有供试水稻品种于 2014
年 11 月在海南陵水播种和育苗,2015 年 1 月移栽

于大田,进行常规的田间管理。
1. 2摇 水稻成熟种子粒形相关性状数据的测定

参照《水稻种质资源描述规范和数据标准》的

方法[21],待水稻种子完全成熟后收获并风干,挑选

5 粒籽粒饱满的种子,用游标卡尺 (精确到 0郾 01
mm)测量其粒长、粒宽和粒厚,重复 5 次,计算平均

值。 使用电子天平测定1 000粒种子的质量,重复 3
次,计算平均值。
1. 3摇 基因 GW5 的序列比对和分析

从 Rice Genome Annotation Project 网站(http: / /
rice. plantbiology. msu. edu / )下载水稻粒形基因 GW5
的基因组 DNA 序列 DQ991205[16](来源于籼稻品种

IR24)和 AB433345[15](来源于籼稻品种 Kasalath)。
以这些序列作为种子序列,分别对 NCBI 和 Ensembl
plants 网站已测序的栽培稻和野生稻核酸序列数据

库进行检索,以获得同源的 DNA 序列。 目前为止,
Ensembl plants 网站已公布稻属不同染色体组序列

的稻种主要包括:非洲栽培稻 (O. glaberrima,AA
组)、普通野生稻(O. rufipogon,AA 组)、巴蒂野生稻

(O. barthii,AA 组)、展颖野生稻(O. glumaepatula,
AA 组)、长雄蕊野生稻(O. longistaminata,AA 组)、
南方野生稻(O. meridionalis,AA 组)、尼瓦拉野生稻

(O. nivara,AA 组)、斑点野生稻(O. punctata,BB
组)、短药野生稻(O. brachyantha,FF 组)。 借助 Bi鄄
oEdit 软件对获得的同源 DNA 序列进行比对分析。
1. 4摇 DNA 提取

收集供试材料分蘖盛期新鲜幼嫩的叶片,采用

CTAB 法[22]提取水稻基因组 DNA。
1. 5摇 PCR 扩增和检测

参照 Weng 等[16]发现的引物信息,重新合成了

鉴定 GW5 的 1212鄄bp Indel 变异的标记 Indel2F 和

Indel2R。 PCR 反应参照 Weng 等[16]的方法进行,扩
增产物经 3. 0% 的琼脂糖凝胶电泳,EB 染色,紫外

凝胶成像系统成像。
1. 6摇 数据分析

利用 Excel 和 SPSS 软件分析和处理相关数据,
利用 Mega 软件构建进化树。

2摇 结果与分析

2. 1摇 GW5 基因的序列分析

通过序列搜索,在 NCBI 网站核酸序列数据库

中找到高度同源的 4 个亚洲栽培稻(O. sativa,AA
组)基因组 DNA 序列,即来自籼稻品种 RP Bio鄄226
的 DNA 序列 CP012613,来自籼稻品种珍汕 97 的

DNA 序列 HQ658631,来自粳稻品种 02428 的 DNA
序列 HQ658633 和来源于粳稻品种日本晴的 DNA
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序列 AC093954。 另外,在 Ensembl plants 网站公布

的稻属不同染色体组核酸序列数据库中,只在非洲

栽培稻、普通野生稻、巴蒂野生稻、展颖野生稻和尼

瓦拉野生稻基因组 DNA 序列中发现与 DQ991205
序列高度同源的 DNA 片段。

将上述检索到的同源 DNA 序列进行比对(图
1), 序 列 号 AB433345、 HQ658631、 HQ658633 和

DQ991205 对应的序列仅分别显示了籼稻 Kasalath、

籼稻珍汕 97、粳稻 02428 和籼稻 IR24 的 qSW5 或

GW5 的碱基序列,说明这些栽培稻品种都包含该

1212鄄bp 的 DNA 片段。 由图 1 可知,只有序列号

AC093954 对应的的粳稻日本晴的 GW5 表现为缺失

型(Del),其他栽培稻和野生稻的 GW5 为插入型

(Ins),这表明 GW5 的 1212鄄bp 缺失型是在野生稻驯

化为栽培稻之后获得的变异类型。

图 1摇 基于基因 GW5 的基因组 DNA 序列比对结果

Fig. 1摇 Genomic DNA sequence aligment of gene GW5

2. 2摇 GW5 基因的进化树分析

Weng 等[13]的研究结果表明,GW5 的编码区长度

为 435 bp,位于 1212鄄bp 的 Indel 变异中。 为了探究

GW5 在稻属中的进化关系,将其编码区的 DNA 序列

作为种子序列,重新对 NCBI 和 Ensembl plants 的核

酸序列数据库进行检索,并对获得的同源 DNA 序列

进行进化树的构建(图2)。 由图2 可知,FF 染色体组

的短药野生稻中没有同源序列,斑点野生稻、长雄蕊

野生稻、南方野生稻与亚洲栽培稻亲缘关系较远,稻
属 AA 染色体内的 8 个种也存在不同程度的分化。

图 2摇 基于基因 GW5 编码序列构建的进化树

Fig. 2摇 Phylogeny tree based on coding sequences of gene GW5

2. 3摇 GW5 基因的 Indel 变异对水稻粒形的影响

为了解析 GW5 的 Indel 序列变异对水稻籽粒相

关性状的影响,利用 Weng 等[16]发现的分子标记 In鄄
del2F 和 Indel2R 对 294 份水稻微核心种质的基因

型进行了测定,并对不同变异类型进行 t 测验,结果

列于表 1。

表 1 显示,在水稻微核心种质的籼亚种中,GW5
缺失型(Del)和插入型( Ins)的代表性品种分别有

97 个和 61 个。 相对于插入型而言,缺失型水稻籽

粒有粒长减小、粒宽增大、粒厚增大、长宽比减小和

千粒质量增大的趋势。 t 测验结果表明,该 Indel 序
列变异对籼稻粒长、粒宽、粒厚、长宽比和千粒质量
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的影响都达到极显著水平。
在水稻微核心种质的粳亚种中,GW5 的缺失型

和插入型的代表性品种分别有 105 个和 31 个。 相对

于插入型而言,缺失型水稻籽粒同样有粒长减小、粒

宽增大、粒厚增大、长宽比减小、千粒质量增大的趋

势。 t 测验结果表明,该 Indel 序列变异对粳稻的粒长

和长宽比有极显著影响,对粒宽和粒厚有显著影响,
而对千粒质量的影响没有达到显著水平(表 1)。

表 1摇 GW5 基因的 Indel 变异位点的籽粒粒形性状及其 t 测验

Table 1摇 Grain鄄related traits and their t鄄tests of Indel variation in gene GW5

性状摇 摇 摇
水稻微核心种质鄄籼稻 水稻微核心种质鄄粳稻 江苏省审定粳稻品种

基因型 样本数
平均数依
标准误 t 测验 基因型 样本数

平均数依
标准误 t 测验 基因型 样本数

平均数依
标准误 t 测验

粒长 (mm) Del 97 8. 27依0. 08 3. 23** Del 105 7. 69依0. 08 3. 52** Del 63 7. 39依0. 04 0. 35
Ins 61 8. 71依0. 11 Ins 31 8. 29依0. 13 Ins 2 7. 48依0. 04

粒宽(mm) Del 97 3. 02依0. 03 8. 54** Del 105 3. 22依0. 03 2. 20* Del 63 3. 38依0. 02 1. 26
Ins 61 2. 65依0. 03 Ins 31 3. 06依0. 07 Ins 2 3. 25依0. 04

粒厚(mm) Del 97 2. 11依0. 01 5. 68** Del 105 2. 20依0. 02 2. 48* Del 63 2. 38依0. 01 0. 58
Ins 61 1. 99依0. 01 Ins 31 2. 12依0. 03 Ins 2 2. 35依0. 01

长宽比 Del 97 2. 77依0. 05 6. 95** Del 105 2. 42依0. 04 3. 89** Del 63 2. 19依0. 02 1. 01
Ins 61 3. 32依0. 06 Ins 31 2. 76依0. 09 Ins 2 2. 31依0. 05

千粒重(g) Del 97 24. 75依0. 36 3. 14** Del 105 25. 71依0. 39 0. 80 Del 63 27. 47依0. 24 1. 07
Ins 61 22. 94依0. 45 Ins 31 25. 09依0. 56 Ins 2 26. 03依0. 10

**表示差异达 0. 01 水平,*表示差异达 0. 05 水平。

摇 摇 从 GW5 基因型的分布频率来看,在籼亚种中,
缺失型所占比例为 61郾 39% ,而在粳亚种中,缺失型

所占比例为 77郾 21% (表 1)。 因此,不论在籼稻还

是粳稻中,育种家都加强了对基因 GW5 缺失型的利

用,粳稻中尤其明显。
2. 4摇 江苏育成品种的 GW5 基因型分析

对 2007-2013 年江苏省审定的 65 个粳稻品种

中 GW5 的 Indel 变异位点进行了基因型测定(表

1)。 在检测的 65 个粳稻品种中,GW5 的缺失型和

插入型对应的水稻品种分别为 63 个和 2 个,这表明

江苏省的水稻育种家已经充分利用了 GW5 序列变

异对水稻籽粒的影响,即在育种实践中已利用 GW5
缺失型对水稻籽粒有减小粒长、增加粒宽、增加粒

厚、减小长宽比,增加千粒质量的效应。

3摇 讨 论

稻属有 2 个栽培种,即亚洲栽培稻和非洲栽培

稻。 全球广泛栽培传播的亚洲栽培稻起源于尼瓦拉

野生稻 /普通野生稻,其驯化历史可追溯到10 000年
前[23]。 在西非主要种植的非洲栽培稻起源于巴蒂

野生稻,其驯化历史可追溯到3 000年前[24]。 Duan
等[25]通过对核基因组的转录间隔区和质基因组(叶
绿体和线粒体)相关基因的内含子序列进行分析,
将亚洲栽培稻、普通野生稻和尼瓦拉野生稻归为一

类,非洲栽培稻、巴蒂野生稻和长雄蕊野生稻归为一

类。 本研究对 GW5 基因的 435 bp 编码区序列的分

析也同样将亚洲栽培稻、尼瓦拉野生稻与非洲栽培

稻、巴蒂野生稻分别归到不同的类别,这个结果符合

稻属 2 个栽培种的起源理论。 但是,本研究将长雄

蕊野生稻、南方野生稻和斑点野生稻归为另一类,这
可能是由于分析的目标序列不同。 Zhu 等[26] 在稻

属 AA 染色体组 8 个种全基因组测序的研究中也发

现了相似的现象,表明它们与亚洲栽培稻的亲缘关

系相对较远。
籽粒是水稻经济产量形成的主要目标器官。 籽

粒的大小和形状决定了水稻光合产物转化为经济产

量的潜力,对于提高产量的构成因子———千粒质量有

着重要的作用。 qSW5 / GW5 基因克隆结果表明,该基

因所在区域 1212鄄bp 的缺失导致水稻粒宽增加,进而

提高水稻的产量。 Shomura 等[15]利用粳稻品种(日本

晴)为背景的近等基因系研究结果表明,qsw5 导致粒

宽增加 17郾 86%,千粒质量增加 12郾 89%,产量增加超

过 10%。 Weng 等[16]利用粳稻品种(Asominori)为背

景的近等基因系研究结果表明,GW5 导致粒宽增加

19郾 57%,千粒质量增加 22郾 97%。 在本研究中,水稻

微核心种质材料的结果也表明,相对于 GW5 插入型

而言, GW5 缺 失 型 导 致 籼 稻 品 种 的 粒 宽 增 加

13郾 90%,千粒质量增加 7郾 89%,导致粳稻品种的粒宽
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增加 5郾 21%,千粒质量增加 2郾 50%。 此外,本研究还

发现,基因 GW5 缺失型导致水稻粒长缩短、粒厚增

加,但在籼粳亚种中的变化幅度不同,这可能与籼粳

亚种群体含有不同的粒形相关基因有关。 在近年江

苏省审定的 65 份粳稻品种中,绝大部分品种利用了

基因 GW5 的缺失型,说明水稻育种家在实际育种过

程中,通过表型选择已经将有助于提高水稻产量的有

利基因保留下来。
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