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　 　 摘要:　 根据水稻粒长和粒质量调控基因 ＧＬＷ７ 已知功能位点的核苷酸差异设计分子标记ꎬ并对国内外搜集的
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看ꎬ籼亚种中 ＬＧＨ 和 ＳＧＨ 的比例分别为 ９５􀆰 ６５％和 ４􀆰 ３５％ꎬ而粳亚种中 ＬＧＨ 和 ＳＧＨ 比例分别为 ２５􀆰 ５０％和

７４􀆰 ５０％ꎬ２ 种等位变异的分布在籼粳亚种间存在明显差异ꎮ 粒型的测定结果表明ꎬ含不同等位变异的品种在粒长、
粒厚、长宽比和千粒质量上存在显著或极显著差异ꎬ而粒宽则没有明显差异ꎮ 进一步通过籼、粳分类分析发现ꎬ亚
种间 ２ 种等位变异对粒型的效应并不完全一致ꎬ但都具有提高籽粒质量的作用ꎮ
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　 　 水稻粒型包括粒长、粒宽和粒厚 ３ 个基本要素ꎬ
是影响产量和品质的重要农艺性状[１￣２]ꎬ因此粒型基

因的发掘和利用备受重视ꎮ 目前水稻中已经定位了

４００ 多个与粒型相关的 ＱＴＬꎬ克隆的粒型基因已经超

过 ６０ 个ꎬ其中控制粒长的主要基因有 ＧＳ３、ＧＬ３.１ /
ｑＧＬ３、ＧＬＷ７、ＯｓＬＧ３、ＴＧＷ３、ＯｓＭＡＤＳ１ 和 ＧＳ９ 等[３￣１２]ꎬ
控制粒宽的基因有 ＧＷ２、ＧＷ５ / ｑＳＷ５、ＧＳ５、ＧＷ７ 和

ＧＷ８ 等[１３￣１８]ꎬ控制粒厚的基因有 ＷＴＧ１[１９￣２０]ꎮ 从对粒

型的效应看ꎬＧＳ３、ｑＧＬ３、ＧＷ２、ｑＳＷ５ / ＧＷ５、ＧＳ９ 等基因

对粒型具有负调控效应ꎬ而 ＧＳ５、ＧＷ８、ＧＷ７、ＧＬＷ７、
ＯｓＬＧ３、ＯｓＭＡＤＳ１ 等基因则对粒型具有正调控作用ꎮ
大量的研究结果证实ꎬ通过调节籽粒性状可以增加千

粒质量ꎬ从而提高水稻产量ꎮ
ＧＬＷ７ 基因编码植物特异性转录因子 ＯｓＳＰＬ１３ꎬ

具有 ＳＰＬ 家族特有的保守结构ꎬ能调节多个重要的

生物学进程[８]ꎮ ＧＬＷ７ 基因正调控粒长、粒厚和粒

质量ꎬ而对粒宽没有明显的影响ꎮ 在 ＯｓＳＰＬ１３ 位点

５′￣ＵＴＲ 区域的一个 ６ ｂｐ 的串联重复序列 ＣＡＣＴＴＣ
重复次数的变化是影响该基因转录与表达的关键ꎮ
Ｓｉ 等[８]通过对 ４７ 个热带粳稻品种 ＯｓＳＰＬ１３ 位点的

测序分析ꎬ发现该位点可分为 ２ 种不同的变异类型ꎬ
即 ６ 个 ｂｐ 的 ＣＡＣＴＴＣ 序列重复 １ 次和 ２ 次两种类

型ꎬ而对部分籼稻品种进行分析只检测到该序列重

复 １ 次的等位型ꎮ 进一步研究发现大粒水稻的 ＯｓＳ￣
ＰＬ１３ 位点 ６ ｂｐ 序列重复 １ 次ꎬ而小粒水稻品种该

序列重复 ２ 次ꎬ根据两种基因型对应的籽粒形态特

征ꎬ分别用大粒型(ＬＧＨ)和小粒型(ＳＧＨ)表示ꎮ 通

过对基因碱基序列的进化分析和 １ ０４０ 个水稻品种

７ 号染色体遗传差异的研究ꎬ推测热带粳稻中大粒

等位型是籼稻品种渐渗而来的ꎮ 通过对野生型和突

变体的种子外稃长轴方向上细胞数目和大小分析ꎬ
发现 ＧＬＷ７ 是通过增加细胞体积而使籽粒变大的ꎮ
进一步研究证实 ＧＬＷ７ 能够与 ＤＥＰ１ 基因互作ꎬ同
时对穗长、一次枝梗数目和二次枝梗数目产生显著

影响[８]ꎮ 因此ꎬＧＬＷ７ 基因可以显著改善籽粒大小

和穗粒结构ꎬ在水稻育种中具有重要的利用价值ꎮ

分子标记辅助选择是作物育种中利用优异基因

的有效手段[２１]ꎬ通过开发粒型基因分子标记能够准

确、高效地鉴定调控作物籽粒大小的有利等位变

异[２２￣２５]ꎮ 为加快 ＧＬＷ７ 基因有利等位变异在水稻育

种中的利用ꎬ本研究根据 ＧＬＷ７ 基因已知功能位点

的核苷酸差异设计分子标记ꎬ并对国内外搜集的

３１５ 份籼、粳稻品种资源进行基因型检测ꎬ分析其不

同基因型的分布ꎬ同时ꎬ通过粒型性状的测定ꎬ分析

该基因的遗传效应ꎬ评估其在育种中的利用价值ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

试验材料为江苏省种质资源保护与利用平台保

存的 ３１５ 份国内外籼、粳稻品种ꎬ其中籼稻 １１５ 份ꎬ
粳稻 ２００ 份(表 １)ꎮ 上述材料于 ２０１７ 年种植于江

苏省农业科学院试验田ꎬ５ 月 １０ 日播种ꎬ６ 月 １０ 日

移栽ꎬ每个品种种植 ４ 行ꎬ每行 １０ 株ꎬ株距为 １３􀆰 ５
ｃｍꎬ行距为 １６􀆰 ５ ｃｍꎬ常规栽培和管理ꎮ
１.２　 水稻成熟种子粒型相关性状数据的测定

成熟后ꎬ每个品种按单株收取 ５ 个植株的种子ꎮ
每个单株随机挑选 １０ 粒饱满种子使用游标卡尺

(精度 ０􀆰 ０１ ｍｍ)测量粒长、粒宽和粒厚ꎬ用电子天

平(精度 ０􀆰 ００１ ｇ)测定单株１ ０００粒风干种子的质量

(千粒质量)ꎮ 每个性状以 ５ 株的平均值为最终的

表型值ꎮ
１.３　 ＧＬＷ７ 基因功能标记开发和引物合成

根据 Ｓｉ 等[８]的报道ꎬ从 ＮＣＢＩ(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｎｃｂｉ.
ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )下载到小粒品种 Ｄｏｎｇｊｉｎｇ(ＤＪ)和大粒

品种 ＧＰ７ ＧＬＷ７ 的 基 因 组 序 列 ＬＴ１５９８６６. １ 和

ＬＴ１５９９５５.１ꎮ 通过多序列比对分析ꎬ选取变异位点

上、下游 ２００ ｂｐ 的核苷酸序列ꎬ利用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ
５.０ 软件对 ＧＬＷ７ 基因 ５′端非翻译区(Ｕｎｔｒａｎｓｌａｔｅｄ
ｒｅｇｉｏｎꎬＵＴＲ)中－１４６~ －１３５ ｂｐ 区域 ＣＣＡＴＴＣ 串联重

复的变异位点设计引物ꎬ并由北京擎科新业生物技

术有限公司合成ꎮ
１.４　 ＤＮＡ 提取、ＰＣＲ 扩增和电泳检测

在水稻分蘖盛期ꎬ取新鲜幼嫩的叶片ꎬ采用
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ＣＴＡＢ 法提取水稻基因组 ＤＮＡ[２６]ꎬ并进行 ＰＣＲ 扩

增ꎮ １０ μｌ 的 ＰＣＲ 反应总体系包含:ｄｄＨ２Ｏ ７􀆰 ２ μｌꎬ
模板 ＤＮＡ ( ２０ ｎｇ / μｌ ) １􀆰 ０ μｌꎬ １０× Ｂｕｆｆｅｒ ( ２５􀆰 ０
ｍｍｏｌ / Ｌ)１􀆰 ０ μｌꎬｄＮＴＰ(２􀆰 ５ ｍｍｏｌ / Ｌ) ０􀆰 ２ μｌꎬ正、反
向引物 ( １０ μｍｏｌ / Ｌ) ０􀆰 ４ μｌꎬ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶 ( ２
Ｕ / μｌ)０􀆰 ２ μｌꎮ ＰＣＲ 扩增反应条件:９４ ℃ 预变性 ５
ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５７ ℃ 复性 ３０ ｓꎬ７２ ℃ 延伸 １
ｍｉｎꎬ３０ 个循环ꎻ７２ ℃ 延伸 ７ ｍｉｎꎬ４ ℃ 保持 ２ ｍｉｎꎮ
引物扩增产物在 ９％聚丙烯酰胺凝胶上电泳分离ꎬ
银染后在胶片观察灯上拍照、统计ꎮ
１.５　 数据分析

利用 Ｅｘｃｅｌ(２０１６)和 ＳＰＳＳ(２２.０)软件进行粒型

相关数据分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＧＬＷ７ 基因的碱基序列分析及功能标记开发

从 ＮＣＢＩ 网站下载小粒品种 Ｄｏｎｇｊｉｎｇ(ＤＪ)和大

粒品种 ＧＰ７ 的基因组序列 ＬＴ１５９８６６.１ (５ ８６４ ｂｐ)

和 ＬＴ１５９９５５.１(５ ８４０ ｂｐ)进行序列比对分析ꎮ 结果

表明ꎬＧＬＷ７ 基因在大粒品种中 ５′￣ＵＴＲ 区域－１４６~
－１３５ ｂｐ ＣＡＣＴＴＣ 重复 １ 次ꎬ而在小粒品种中重复 ２
次ꎬ这与已报道的结果完全一致ꎬ而该短序列串联重

复次数差异是影响 ＧＬＷ７ 基因表达水平和籽粒大小

的关键ꎮ ５′￣ＵＴＲ 区域的 ６ ｂｐ 短序列重复 １ 次ꎬ
ＧＬＷ７ 基因表达水平升高ꎬ正调控颖壳细胞体积而

使籽粒变大ꎻ而该短序列重复 ２ 次则降低了基因的

表达水平ꎬ使籽粒变小[８]ꎮ 在其转录起始位点

(ＡＴＧ)上游 ５′￣ＵＴＲ 区域串联重复序列变异的位点

附 近 分 别 设 计 上 游 引 物 ＧＬＷ７￣Ｆ ５′￣ＴＡＴＣ￣
ＣＣＴＴＴＣＡＡＣＣＴＴＴＴＣＣＡ￣３′和下游引物 ＧＬＷ７￣Ｒ ５′￣
ＧＡＣＧＡＣＧＡＧＣＴＡＧＴＧＣＴＡＣＴＧＴ￣３′ꎮ 序列比对发现

在功能位点附近大粒品种 ＧＰ７ 还存在 ５ ｂｐ 的缺失ꎬ
因而最终 ＰＣＲ 扩增产物的差异是由两个邻近位置

的插入缺失(ＩｎＤｅｌ)造成的ꎬ因而小粒品种 Ｄｏｎｇｊｉｎｇ
(ＤＪ)能扩增出 ２０１ ｂｐ 的条带ꎬ而大粒品种 ＧＰ７ 则

能扩增出 １９０ ｂｐ 的条带(图 １)ꎮ

图中阴影表示两个品种序列差异的碱基ꎬ加粗表示基因的功能位点ꎬ方框表示转录起始位点ꎬ箭头表示 ＧＬＷ７ 的引物位置ꎮ
图 １　 ＧＬＷ７ 基因在大、小粒水稻品种中的序列差异和引物位置

Ｆｉｇ.１　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｎｄ ｐｒｉｍｅｒ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｏｆ ＧＬＷ７ ｇｅｎｅ ｉｎ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｗｉｔｈ ｌａｒｇｅ ａｎｄ ｓｍａｌｌ ｇｒａｉｎ

２.２　 ＧＬＷ７ 基因功能标记验证

为验证功能标记 ＧＬＷ７￣Ｆ / ＧＬＷ７￣Ｒ 在水稻品种

中是否能进行有效扩增并区分 ＧＬＷ７ 基因的不同等

位变异ꎬ从 ３１５ 份水稻资源中随机选取籼、粳稻品种

各 ４０ 个进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ通过聚丙烯酰胺凝胶电泳

进行检测ꎮ 结果显示每个品种都能扩增出单一、清
晰的条带ꎬ没有非特异性扩增和拖尾现象ꎬ说明本研

究设计的引物特异性较好ꎬ扩增效率高ꎮ 从带型来

看ꎬ所有籼、粳稻品种都能扩增出与大、小粒品种

ＧＰ７ 和 Ｄｏｎｇｊｉｎｇ(ＤＪ)同样的 １９０ ｂｐ 或 ２０１ ｂｐ ２ 种

类型的条型ꎬ分别代表 ＧＬＷ７ 基因功能变异区域 ６
ｂｐ 短序列重复 １ 次和 ２ 次的结果(图 ２、图 ３)ꎮ 这

表明ꎬ该功能标记能够准确、有效地区分籼、粳稻品

种中 ＧＬＷ７ 基因 ２ 种等位变异ꎮ
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Ｍ:Ｍａｒｋｅｒ (５０ ｂｐ ｌａｄｄｅｒ)ꎻ１:成都矮 ８ 号ꎻ２:川新糯ꎻ３:川米 ２ 号ꎻ４:遵籼 ３ 号ꎻ５:二九南 ｌ 号ꎻ６:沙蛮 １ 号ꎻ７:南特号ꎻ８:南京 １４ꎻ９:南京 １５ꎻ
１０:密阳 ６７ꎻ１１:扬稻 ２ 号ꎻ１２:南农籼 ２ 号ꎻ１３:皖稻 ７７ꎻ１４:乌嘴川ꎻ１５:广场矮ꎻ１６:广选 ３ 号ꎻ１７:珍珠矮 １１ꎻ１８:桂农占ꎻ１９:珍珠矮ꎻ２０:广场

１３ꎻ２１:顺德塘禾ꎻ２２:四会三朝齐ꎻ２３:圭辐 ３ 号ꎻ２４:满仓 ５１５ꎻ２５:矮白秋ꎻ２６:珠六矮ꎻ２７:陆财号ꎻ２８:七桂占ꎻ２９:矮仔占ꎻ３０:通红矮ꎻ３１:珍
桂占ꎻ３２:广白矮ꎻ３３:闷加丁 ２ꎻ３４:低脚乌尖ꎻ３５:台东陆稻 ３２８ꎻ３６:密阳 ３０ꎻ３７:水原 ２５１ꎻ３８:水原 ２６４ꎻ３９:水原 ２８８ꎻ４０:ＩＲ２６ꎮ

图 ２　 功能标记对部分籼稻品种 ＧＬＷ７ 基因型的检测

Ｆｉｇ.２　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ＧＬＷ７ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｉｎ ｓｏｍｅ ｉｎｄｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｂｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍａｒｋｅｒｓ

Ｍ:Ｍａｒｋｅｒ (５０ ｂｐ ｌａｄｄｅｒ)ꎻ１:镇稻 １２ 号ꎻ２:徐稻 ４ 号ꎻ３:淮稻 ５ 号ꎻ４:徐稻 ５ 号ꎻ５:徐 ８０１７９ꎻ６:南粳 ５２ꎻ７:南粳 ２７２８ꎻ８:武运粳 ２９ 号ꎻ９:武运

粳 ３０ 号ꎻ１０:圣稻 ２０ꎻ１１:武运 ０１７５ꎻ１２:武粳 １５ 号ꎻ１３:扬辐粳 ７ 号ꎻ１４:扬粳 ８０６ꎻ１５:盐稻 ９ 号ꎻ１６:盐稻 １０ 号ꎻ１７:盐稻 １１ 号ꎻ１８:盐稻 ３８７３ꎻ
１９:盐粳 １０ 号ꎻ２０:扬育粳 ３ 号ꎻ２１:盐糯 １２ꎻ２２:常农粳 ５ 号ꎻ２３:常农粳 ７ 号ꎻ２４:华粳 ３ 号ꎻ２５:华粳 ５ 号ꎻ２６:武运粳 ７ 号ꎻ２７:华粳 ６ 号ꎻ２８:宁
粳 ４ 号ꎻ２９:中稻 １ 号ꎻ３０:泗稻 ７８５ꎻ３１:泗稻 １１ 号ꎻ３２:苏香粳 １ 号ꎻ３３:苏粳 ８ 号ꎻ３４:武育粳 ３ 号ꎻ３５:武陵粳 １ 号ꎻ３６:华瑞稻 １ 号ꎻ３７:龙粳

１８ 号ꎻ３８:龙粳 ２１ 号ꎻ３９:龙粳 ２４ 号ꎻ４０:郑稻 １８ 号ꎮ
图 ３　 功能标记对部分粳稻品种 ＧＬＷ７ 基因型的检测

Ｆｉｇ.３　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ＧＬＷ７ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｉｎ ｓｏｍｅ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｂｙ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｍａｒｋｅｒｓ

２.３　 ＧＬＷ７ 基因功能标记对不同水稻品种的基因

型鉴定

　 　 为明确 ＧＬＷ７ 基因在籼、粳稻品种中的基因型分

布以及对粒型的效应ꎮ 利用功能标记 ＧＬＷ７￣Ｆ /
ＧＬＷ７￣Ｒ继续对所有的 １１５ 份籼稻和 ２００ 份粳稻资源进

行基因型检测ꎮ 结果显示大粒基因型和小粒基因型的

品种数分别为 １６１ 份和 １５４ 份ꎻ１１５ 份籼稻品种中大粒

基因型 １１０ 份(９５􀆰 ６５％)ꎬ而 ２００ 份粳稻品种中大粒基

因型仅为 ５１ 份(２５􀆰 ５０％)ꎮ 由此可见 ＧＬＷ７ 基因等位

变异在籼稻和粳稻中的分布存在明显差异(表 １)ꎮ
　 　 为分析 ＧＬＷ７ 基因不同等位变异对粒型的影

响ꎬ我们在 ２０１７ 年对 ３１５ 份水稻品种资源进行粒型

相关性状的测定ꎮ 结果显示ꎬ含 ＧＬＷ７ 大粒等位变

异的品种在粒长、粒厚、长宽比和千粒质量上极显著

高于小粒等位变异的品种ꎬ而粒宽却极显著低于小

粒等位变异的品种(表 ２)ꎮ
　 　 由于基因 ＧＬＷ７ 大粒型等位变异在籼、粳稻中的

分布存在明显差异ꎬ为进一步明确 ＧＬＷ７ 基因不同等

位变异在水稻亚种中的效应ꎬ在籼、粳分类的基础上

根据对基因型的检测结果进行分析ꎮ 结果显示ꎬ在籼

稻中ꎬ含 ＧＬＷ７ 大粒等位变异的品种粒长、长宽比、千
粒质量极显著高于小粒等位变异品种ꎬ其粒长平均增

加 １１􀆰 ７９％ꎬ千粒质量平均增加 ７􀆰 ９６％ꎬ但二者的粒宽

和粒厚却没有显著差异(表 ３)ꎮ 而在粳稻品种中ꎬ两
种基因型品种的粒长和千粒质量存在极显著差异ꎬ在
粒厚上存在显著差异ꎬ但粒宽却没有显著差异ꎬ含
ＧＬＷ７ 大粒等位变异的粳稻品种粒长和千粒质量分别

比小粒等位变异的粳稻品种增加 ２􀆰 ２３％和 ４􀆰 ３２％(表
４)ꎮ 这也证实了 ＧＬＷ７ 基因的大粒型等位变异确实

对增加粒长、提高千粒质量具有重要的作用ꎮ
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表 １　 代表性水稻品种中 ＧＬＷ７ 基因的基因型

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｙｐｉｃａｌ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｉｎ ＧＬＷ７ ｇｅｎｅ

材料名称　 　 Ｓ Ｇ 材料名称　 　 Ｓ Ｇ 材料名称　 　 Ｓ Ｇ 材料名称　 　 Ｓ Ｇ

乌嘴川 ｉ ２ 沙蛮 １ 号 ｉ ２ 淮稻 ７ 号 ｊ １ 镇稻 １９ ｊ ２

皖稻 ７７ ｉ ２ 低脚乌尖 ｉ ２ 淮粳 １００６ ｊ ２ 大粮 ２０３ ｊ １

矮白秋 ｉ ２ 台东陆稻 ３２８ ｉ ２ 淮香粳 １５ 号 ｊ １ 临稻 １１ 号 ｊ １

福引 ３３０１ ｉ ２ 花珍稻 ｉ １ 淮优粳 ２ 号 ｊ ２ 临稻 １５ ｊ １

圭辐 ３ 号 ｉ ２ 密阳 ３０ ｉ ２ 金陵香糯 ｊ １ 临稻 １７ ｊ １

航 １ 号 ｉ １ 密阳 ６７ ｉ １ 连粳 １１１１０ ｊ １ 圣稻 １４ ｊ ２

陆财号 ｉ ２ 水原 ２５１ ｉ ２ 连粳 １１ 号 ｊ １ 圣稻 １５ ｊ １

满仓 ５１５ ｉ ２ 水原 ２６４ ｉ ２ 连粳 １２ 号 ｊ １ 圣稻 １６ ｊ １

明恢 ６３ ｉ ２ 水原 ２６８ ｉ １ 连粳 ４ 号 ｊ ２ 圣稻 １８ ｊ ２

明恢 ７０ ｉ ２ 水原 ２８８ ｉ ２ 连粳 ７ 号 ｊ １ 圣稻 １９ ｊ ２

明恢 ８６ ｉ １ ４１２２３ ｉ ２ 连粳 ９ 号 ｊ １ 圣稻 ２０ ｊ ２

珠六矮 ｉ ２ ４１５８０ ｉ ２ 南粳 ２７２８ ｊ １ 嘉 ５８ ｊ １

广场矮 ｉ ２ ４１５８３ ｉ ２ 南粳 ３３ ｊ ２ 嘉花 １ 号 ｊ １

广恢 １２８ ｉ ２ ４１５９４ ｉ ２ 南粳 ３５ ｊ ２ 苏秀 １０ 号 ｊ １

广恢 ９９８ ｉ ２ ＢＪ１ ｉ ２ 南粳 ４４ ｊ １ 苏秀 ８６７ ｊ １

广选 ３ 号 ｉ ２ Ｄｈａｌａ Ｓｈａｉｔｔａ ｉ ２ 南粳 ４５ ｊ １ 秀水 ０９ ｊ １

桂农占 ｉ ２ ＧＸ２０７２ ｉ ２ 南粳 ４６ ｊ １ 浙粳 ２２ ｊ １

顺德塘禾 ｉ ２ ＧＸ２０７５ ｉ ２ 南粳 ４９ ｊ １ 浙粳 ５９ ｊ １

四会三朝齐 ｉ ２ ＧＸ２０８４ ｉ ２ 南粳 ５０ ｊ １ 浙粳 ８８ ｊ １

珍珠矮 ｉ ２ ＧＸ２２７０ ｉ ２ 南粳 ５０５５ ｊ ２ 浙粳 ９８ ｊ １

珍珠矮 １１ ｉ ２ ＧＸ２２８８ ｉ ２ 南粳 ５１ ｊ ２ 京稻 ２ 号 ｊ １

９３１１ ｉ ２ ＧＸ２２９１ ｉ ２ 南粳 ５２ ｊ ２ 京越 １ 号 ｊ １

Ｒ８１８ ｉ ２ ＧＸ２３３０ ｉ ２ 南粳 ９１０８ ｊ １ 中丹 ２ 号 ｊ １

广抗占 ｉ ２ ＧＸ２３３１ ｉ ２ 宁稻 １ 号 ｊ ２ 中稻 １ 号 ｊ １

南京 １４ ｉ ２ ＧＸ２３６０ ｉ ２ 宁粳 １ 号 ｊ ２ 中花 １１ 号 ｊ １

南京 １５ ｉ ２ ＧＸ２３８１ ｉ ２ 宁粳 ２ 号 ｊ ２ 津川 １ 号 ｊ １

南农籼 ２ 号 ｉ ２ ＧＸ２４０３ ｉ ２ 宁粳 ３ 号 ｊ ２ 津稻 １２４４ ｊ １

宁恢 １０８ ｉ ２ ＩＲ１５４４ ｉ ２ 宁粳 ４ 号 ｊ １ 津稻 ２６３ ｊ １

宁恢 ２８８ ｉ ２ ＩＲ２６ ｉ ２ 宁粳 ４ 号 ｊ １ 津星 ４ 号 ｊ １

宁香 １Ｂ ｉ ２ ＩＲ３０ ｉ ２ 宁粳 ５ 号 ｊ ２ 津原 ４５ ｊ １

兴恢 ５２３ ｉ ２ ＩＲ３６ ｉ ２ 泗稻 １１ 号 ｊ １ 花粳 ２ 号 ｊ １

盐恢 ５５９ ｉ ２ ＩＲ８ ｉ ２ 泗稻 １２ 号 ｊ ２ 水晶 ３ 号 ｊ １

扬稻 ２ 号 ｉ ２ ＳＨＡＤＡ ＢＯＲＯ ｉ ２ 泗稻 ７８５ ｊ １ 新稻 １８ 号 ｊ １

镇恢 ０８４ ｉ ２ Ｘ０２３ ｉ ２ 苏粳 ８ 号 ｊ １ 新稻 ９０２６１ ｊ １

镇恢 ４２ ｉ ２ Ｘ０２７ ｉ ２ 苏香粳 １ 号 ｊ １ 郑稻 １８ 号 ｊ １

镇籼 ９６ ｉ ２ 圭 ６３０ ｉ ２ 武粳 １３ 号 ｊ ２ 楚粳 ２７ ｊ １

ＣＤＲ２２ ｉ ２ 龙稻 ３ 号 ｊ １ 武粳 １５ 号 ｊ １ 楚粳 ２８ ｊ １

成都矮 ８ 号 ｉ ２ 龙稻 ７ 号 ｊ １ 武陵粳 １ 号 ｊ １ 楚粳 ２９ ｊ １

成恢 １７７ ｉ ２ 龙粳 １８ 号 ｊ １ 武香粳 １４ 号 ｊ ２ 楚粳 ３１ ｊ １

成恢 ３２０３ ｉ ２ 龙粳 ２１ 号 ｊ １ 武育粳 ２０ 号 ｊ ２ 合系 ２ 号 ｊ １

１６２梁文化等:水稻 ＧＬＷ７ 基因功能标记的开发和基因效应分析



续表 １　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ １
材料名称　 　 Ｓ Ｇ 材料名称　 　 Ｓ Ｇ 材料名称　 　 Ｓ Ｇ 材料名称　 　 Ｓ Ｇ

成恢 ７２７ ｉ ２ 龙粳 ２４ 号 ｊ １ 武育粳 ３ 号 ｊ ２ 合系 ４ 号 ｊ １

川米 ２ 号 ｉ ２ 龙粳 ２５ 号 ｊ １ 武运 ０１７５ ｊ １ 毕粳 ３７ 号 ｊ １

川香 ２９Ｂ ｉ ２ 龙粳 ２６ 号 ｊ １ 武运粳 １９ 号 ｊ ２ 毕粳 ４３ 号 ｊ １

川新糯 ｉ ２ 龙粳 ２７ 号 ｊ １ 武运粳 ２１ 号 ｊ ２ 毕粳 ４４ 号 ｊ １

多系 １ 号 ｉ ２ 龙粳 ２８ 号 ｊ １ 武运粳 ２３ 号 ｊ ２ 宁粳 ６ 号 ｊ １

辐恢 ７１８ ｉ ２ 龙粳 ２９ 号 ｊ １ 武运粳 ２７ 号 ｊ ２ 宁粳 ２４ 号 ｊ ２

辐恢 ８３８ ｉ ２ 松粳 １２ ｊ １ 武运粳 ２９ 号 ｊ １ 宁粳 ４０ 号 ｊ １

乐恢 １８８ ｉ ２ 松粳 ９ 号 ｊ １ 武运粳 ３０ 号 ｊ １ 新稻 １１ 号 ｊ １

泸恢 １７ ｉ ２ 辽粳 １０ 号 ｊ １ 武运粳 ７ 号 ｊ ２ 新稻 ２７ 号 ｊ １

绵恢 ２００９ ｉ ２ 辽粳 ２９４ ｊ １ 香粳 ８３１３ ｊ ２ 新稻 ２８ 号 ｊ １

绵恢 ５０１ ｉ ２ 辽星 １５ ｊ １ 徐 ８０１７９ ｊ １ 垦育 １６ 号 ｊ １

绵恢 ７２５ ｉ ２ 辽星 ２ 号 ｊ １ 徐稻 ３ 号 ｊ １ 晋稻 ４ 号 ｊ １

内多恢 １ 号 ｉ ２ 辽星 ９ 号 ｊ １ 徐稻 ４ 号 ｊ １ 西粳 ２ 号 ｊ １

内恢 ２５３９ ｉ ２ 沈农 ２６５ ｊ １ 徐稻 ５ 号 ｊ １ 科辐粳 ７ 号 ｊ １

内恢 ９９￣１４ ｉ ２ 沈农 ９８１６ ｊ １ 徐稻 ７ 号 ｊ １ 一品 ｊ ２

内中 １５２ ｉ ２ 沈农 ９９０３ ｊ １ 盐稻 １０ 号 ｊ １ 珍富 ｊ １

蜀恢 １５８ ｉ ２ 铁粳 ７ 号 ｊ １ 盐稻 １１ 号 ｊ １ 奥羽 ３３１ ｊ １

蜀恢 ４９８ ｉ ２ 盐丰 ４７ ｊ １ 盐稻 １２ 号 ｊ ２ 滨旭 ｊ １

蜀恢 ５２７ ｉ ２ 盐粳 ３１ ｊ １ 盐稻 ３８７３ ｊ １ 福光 ｊ １

万恢 ８８ ｉ ２ 盐粳 ４５６ ｊ １ 盐稻 ９ 号 ｊ １ 关东 １９２ ｊ １

宜恢 １５７７ ｉ ２ 盐粳 ４８ 号 ｊ １ 盐丰稻 ２ 号 ｊ １ 关东 １９４ ｊ １

宜恢 ４２４５ ｉ ２ 吉粳 ８３ 号 ｊ １ 盐粳 １０ 号 ｊ １ 黄金晴 ｊ １

遵籼 ３ 号 ｉ ２ 松辽 １ 号 ｊ １ 盐粳 ９ 号 ｊ ２ 空育 １３１ ｊ １

闷加丁 ２ ｉ ２ 通院 ９ 号 ｊ １ 盐糯 １２ ｊ １ 明之星 ｊ ２

通红矮 ｉ ２ 常农粳 １ 号 ｊ ２ 扬辐粳 ７ 号 ｊ １ 农林 ２４ ｊ １

珍桂占 ｉ ２ 常农粳 ３ 号 ｊ １ 扬粳 ４２２７ ｊ ２ 农林 ８ 号 ｊ １

广白矮 ｉ ２ 常农粳 ４ 号 ｊ ２ 扬粳 ８０５ ｊ ２ 秋光 ｊ １

二九南 ｌ 号 ｉ ２ 常农粳 ５ 号 ｊ １ 扬粳 ８０６ ｊ １ 秋力 ｊ １

华 ４５１ ｉ ２ 常农粳 ７ 号 ｊ １ 扬粳 ９５３８ ｊ ２ 日本晴 ｊ １

先恢 ２０７ ｉ ２ 华粳 ３ 号 ｊ １ 扬育粳 ２ 号 ｊ ２ 日本优 ｊ ２

华占 ｉ ２ 华粳 ４ 号 ｊ ２ 扬育粳 ３ 号 ｊ １ 山彦 ｊ １

中恢 ８００６ ｉ ２ 华粳 ５ 号 ｊ １ 镇稻 １１ 号 ｊ １ 上育 ３９７ ｊ １

金 ２３Ｂ ｉ ２ 华粳 ６ 号 ｊ １ 镇稻 １２ 号 ｊ ２ 石狩 ｊ １

南特号 ｉ ２ 华瑞稻 １ 号 ｊ １ 镇稻 １３ 号 ｊ １ 藤坂 ５ 号 ｊ １

矮仔占 ｉ ２ 淮稻 １１ 号 ｊ ２ 镇稻 １４ 号 ｊ ２ 下北 ｊ １

广场 １３ ｉ ２ 淮稻 １２ 号 ｊ ２ 镇稻 １５ 号 ｊ ２ 野地黄金 ｊ １

金恢 ２ 号 ｉ ２ 淮稻 １３ 号 ｊ １ 镇稻 １６ 号 ｊ ２ 越富 ｊ １

七桂占 ｉ ２ 淮稻 １４ 号 ｊ ２ 镇稻 １７ 号 ｊ １ 越光 ｊ １

红恢 ５８９ ｉ ２ 淮稻 ５ 号 ｊ ２ 镇稻 １８ 号 ｊ ２
Ｓ:亚种属性ꎬｉ 为籼稻ꎬｊ 为粳稻ꎻＧ:ＧＬＷ７ 基因的不同等位型ꎬ１ 为 ２０１ ｂｐ 带型ꎬ２ 为 １９０ ｂｐ 带型ꎮ

２６２ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２０ 年 第 ３６ 卷 第 ２ 期



表 ２　 供试水稻品种粒型性状及 ｔ 测验

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｒａｉｎ ｓｈａｐｅ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｔ￣ｔｅｓｔ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

性状　 　 粒型 品种数
平均值±
标准差

变幅 ｔ 值

粒长(ｍｍ) ＳＧＨ １５４ ７.５０±０.４０ ６.１７~９.８５ －１４.４４∗∗

ＬＧＨ １６１ ８.９０±１.１６ ７.１０~１１.３６

粒宽(ｍｍ) ＳＧＨ １５４ ３.３８±０.１６ ２.７０~３.８１ １２.６０∗∗

ＬＧＨ １６１ ２.９８±０.３７ ２.０４~３.６０

粒厚(ｍｍ) ＳＧＨ １５４ ２.３１±０.０９ １.９２~２.５５ １０.３５∗∗

ＬＧＨ １６１ ２.１５±０.１７ １.７１~２.４７

长宽比 ＳＧＨ １５４ ２.２２±０.２２ １.８１~３.５１ －１４.１８∗∗

ＬＧＨ １６１ ３.０７±０.７２ ２.０３~５.３１

千粒质量 (ｇ) ＳＧＨ １５４ ２５.１９±１.６６ ２０.１１~２９.９３ －６.６４∗∗

ＬＧＨ １６１ ２６.７８±２.５２ ２１.６１~３５.３１

ＬＧＨ:大粒ꎻＳＧＨ:小粒ꎮ∗∗表示差异极显著(Ｐ<０.０１)ꎮ

表 ３　 供试籼稻品种的粒型性状及 ｔ 测验

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｒａｉｎ ｓｈａｐｅ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｔ￣ｔｅｓｔ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｉｎｄｉｃａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

性状　 　 粒型 品种数
平均值±
标准差 变幅 ｔ 值

粒长 (ｍｍ) ＳＧＨ ５ ８.４８±１.３２ ７.１５~９.８５ －２.４２∗

ＬＧＨ １１０ ９.４８±０.８９ ８.００~１１.３６

粒宽 (ｍｍ) ＳＧＨ ５ ２.９３±０.２３ ２.７０~３.１９ １.２８

ＬＧＨ １１０ ２.７８±０.２６ ２.０４~３.５９

粒厚 (ｍｍ) ＳＧＨ ５ ２.１０±０.１１ １.９２~２.２０ ０.８０

ＬＧＨ １１０ ２.０６±０.１１ １.７１~２.４３

长宽比 ＳＧＨ ５ ２.９３±０.６３ ２.２４~３.５１ －２.１４∗

ＬＧＨ １１０ ３.４５±０.５３ ２.３７~５.３１

千粒重 (ｇ) ＳＧＨ ５ ２４.４２±４.２２ ２０.１１~２９.９３ －２.０２∗

ＬＧＨ １１０ ２７.００±２.７３ ２１.７１~３５.３１
ＬＧＨ:大粒ꎻＳＧＨ:小粒ꎮ∗表示差异显著(Ｐ<０.０５)ꎮ

表 ４　 供试粳稻品种的粒型性状及 ｔ 测验

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｒａｉｎ ｓｈａｐｅ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｔ￣ｔｅｓｔ ｏｆ ｔｅｓｔｅｄ ｊａｐｏｎｉｃａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

性状　 　 粒型 品种数
平均值±
标准差

变幅 ｔ 值

粒长 (ｍｍ) ＳＧＨ １４９ ７.４７±０.２９ ６.７１~８.４２ －２.５０２∗∗

ＬＧＨ ５１ ７.６４±０.４６ ７.１０~９.４２

粒宽 (ｍｍ) ＳＧＨ １４９ ３.４０±０.１３ ２.９３~３.８１ －０.４７

ＬＧＨ ５１ ３.４１±０.１４ ３.０１~３.６０

粒厚 (ｍｍ) ＳＧＨ １４９ ２.３２±０.０８ ２.１０~２.５５ －２.０８１∗

ＬＧＨ ５１ ２.３５±０.１０ １.９６~２.４８

长宽比 ＳＧＨ １４９ ２.２０±０.１４ １.８１~２.６８ －１.４１９

ＬＧＨ ５１ ２.２５±０.２２ ２.０３~３.１２

千粒重 (ｇ) ＳＧＨ １４９ ２５.２２±１.５４ ２０.５９~２８.８５ －３.６６０∗∗

ＬＧＨ ５１ ２６.３１±１.９２ ２１.６１~２９.９７
ＬＧＨ:大粒ꎻＳＧＨ:小粒ꎮ∗、∗∗分别表示差异显著(Ｐ<０.０５)和极显著
(Ｐ<０.０１)ꎮ

３　 讨 论

表型选择是传统育种的主要方法ꎬ而基因型、环
境以及它们之间的互作等因素往往影响了育种家对

表型的判断ꎬ因而传统育种不仅准确性差ꎬ而且周期

较长ꎮ 分子标记辅助选择可以提高育种的效率和准

确率ꎬ在品种选育中具有重要作用[２７￣２９]ꎮ 本研究基于

基因 ＧＬＷ７ 功能位点的序列差异设计了特异性引物ꎬ
并对 ３１５ 份来自国内外水稻品种进行基因型检测ꎬ发
现该位点只有 ２ 种等位变异类型ꎬ设计的功能标记

ＧＬＷ７￣Ｆ / ＧＬＷ７￣Ｒ 能够准确、高效地区分不同品种等

位变异ꎮ 对 １１５ 份籼稻和 ２００ 份粳稻的基因型检测

结果表明ꎬＧＬＷ７ 基因大粒等位变异在籼稻中占

９５􀆰 ６５％ꎬ而在粳稻中仅占 ２５􀆰 ５０％ꎬ说明该基因的等

位变异在亚种中分布存在明显的差异ꎮ 粳稻中大粒

型的等位基因频率较低ꎬ这可能与不同地区对粳稻粒

型的选择性有关ꎬ也可能与本研究中所用的粳稻材料

多为圆粒型ꎬ而长粒型粳稻相对偏少有关ꎮ
粒型是水稻产量的重要构成因素ꎬ籽粒的大小和

形状决定了水稻经济产量的潜力ꎬ对提高千粒质量有

着重要的影响ꎮ 对 ＧＬＷ７ 基因 Ｔ￣ＤＮＡ 插入突变研究

结果表明ꎬ突变体的粒长ꎬ粒厚和粒质量均显著降

低[８]ꎮ 通过对 ３１５ 份水稻资源进行粒型性状的测定

分析ꎬ发现 ＧＬＷ７ 基因 ２ 种等位型的品种在粒长、粒
厚及千粒质量上均有极显著的差异ꎮ 基因型为小粒

型和大粒型的品种粒宽平均值分别为 ３􀆰 ３８ ｍｍ 和

２􀆰 ９８ ｍｍꎬ前者明显大于后者ꎬ进一步分析结果表明出

现这种现象的根本原因是粳稻和籼稻之间的差异造

成的ꎮ 为深入研究 ＧＬＷ７ 基因对粒型的作用效应ꎬ将
３１５ 个水稻品种按籼、粳分为 ２ 组分别进行分析ꎮ 结

果显示ꎬ籼稻中具有大粒等位变异的品种粒长和千粒

质量显著增加ꎬ而粒宽和粒厚没有明显差异ꎻ粳稻中

２ 种等位变异的品种粒长和千粒质量差异极显著ꎬ粒
厚差异显著ꎬ粒宽差异不显著ꎮ 这与之前报道的结

果[８]一致ꎮ 综上所述ꎬＧＬＷ７ 基因在籼稻和粳稻中对

粒型不同性状的效应并不完全一样ꎬ这可能是由籼稻

和粳稻中不同遗传背景差异造成的ꎬ也可能与粳稻中

其他粒型基因的相互作用相关ꎮ
利用分子标记辅助选择进行优异基因的聚合是

水稻育种的趋势[３０￣３１]ꎮ 在粒型方面ꎬ ＧＳ３、ＧＷ８ 和

ＧＷ７ 基因的聚合ꎬ能有效改良水稻的粒型ꎬ同时产

量和品质也得到显著提高[１７￣１８ꎬ３２￣３３]ꎮ 研究结果证明

ＧＬＷ７ 基因与 ＧＳ３ 基因对籽粒的调控是独立的通

３６２梁文化等:水稻 ＧＬＷ７ 基因功能标记的开发和基因效应分析



路[８]ꎬ推测聚合这 ２ 个基因可能对粒型改良有明显

的作用ꎬ因而 ＧＬＷ７ 基因在粒型基因聚合育种中具

有较大的潜力ꎮ 本研究开发的功能标记可以有效地

区分 ＧＬＷ７ 不同的等位变异ꎬ为该基因在育种中的

利用奠定了基础ꎮ
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