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摇 摇 摘要:摇 本研究以 122 个南粳 35 / N22 / /南粳 35 构建的回交重组自交系(BIL)群体为材料,通过两年重复试验,
利用 WinQTLcart2. 5 和 QTLNetwork2. 0 软件对控制水稻谷粒长宽比的数量性状基因位点(QTL)进行定位分析。 利

用 WinQTLcart2. 5 共检测到 5 个控制谷粒长宽比的 QTLs,分别位于第 1、4、5、7 和 12 染色体上,单个 QTL 对表型的

贡献率为8. 80% ~ 18郾 83% 。 利用 QTLNetwork2. 0 共检测到 4 个 QTLs,贡献率为7. 36% ~ 16郾 05% ,除 qLWR鄄1 未被

检测到外,其余 QTLs 与 WinQTLcart2. 5 检测结果吻合,除 qLWR鄄4 外,谷粒长宽比增效基因均来自长粒型水稻品种

N22;此外还检测到 3 对上位性 QTLs,贡献率为1. 12% ~ 4郾 97% 。
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摇 摇 Abstract:摇 The quantitative trait locus (QTL) controlling grain length鄄width ratio were mapped by using a backcross
inbred lines (BIL) population derived from a cross between a japonica parent Nanjing35 and an indica parent N22. Five
putative QTLs were identified on chromosomes 1, 4, 5, 7, 12 using WinQTLcart2. 5 software in two years, and the per鄄
centage of phenotypic variance explained ranged from 8. 80% to 18. 83% . Four putative QTLs were mapped on chromo鄄
somes 4, 5, 7, 12 using QTLNetwork2. 0 software, explaining 7郾 36% to 16郾 05% phenotypic variation. Except for qLWR鄄
1, the location and effect were the same to those using WinQTLcart2郾 5. Alleles of these QTLs were from long鄄grained varie鄄
ty N22 except for qLWR鄄4. Three pairs of epistatic QTLs were also detected, explaining 1郾 12% to 4郾 97% phenotypic vari鄄
ation. No significant interaction was detected between QTLs and environments.
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摇 摇 水稻是世界上最主要的粮食作物之一,全球有

超过 50% 的人口以稻米为主食,特别是亚洲地

区[1鄄2]。 水稻是中国第一大粮食作物,长期以来高产

一直作为中国水稻育种的主要目标,而忽视了稻米

品质改良,在人民生活水平日益提高的今天,劣质稻
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谷严重限制了其在国内和国际市场的竞争力。 20
世纪 80 年代中期后,中国开始重视稻米品质问题的

研究,目前已在稻米品质形成机理和优质水稻品种

选育方面取得了丰硕成果[3]。
粒型(粒长、粒宽、长宽比)是稻米外观品质的

主要衡量指标。 近年来,随着 DNA 分子标记技术的

不断发展,国内外研究者利用不同的群体定位到多

个控制稻谷粒型的 QTL,部分已被成功克隆,如控制

粒长的 GS3 和 qGL3,控制粒宽的 GW2、 GW5 和

GW8,控制籽粒大小的 GS5[4鄄5] 等,至今未见对水稻

长宽比 QTL 克隆的报道。 目前已定位到多个控制

籽粒长宽比的 QTLs,广泛分布于水稻 12 条染色体

上。 利用不同的杂交组合挖掘控制稻谷长宽比的主

效 QTLs,可为控制该性状的基因克隆及育种利用奠

定基础,本研究以短粒粳稻品种南粳 35 和长粒籼稻

N22 构建的 BIL 群体为材料,于不同年份对水稻谷

粒长宽比 QTL 进行定位,旨在挖掘表达稳定的

QTL,为进一步水稻遗传研究提供依据。

1摇 材料与方法

1. 1摇 材料

南粳 35 / N22 / /南粳 35 构建的 BIL 群体(BC1F7)
122 个家系及亲本 N22 和南粳 35。
1. 2摇 方法

1. 2. 1摇 材料的种植和性状调查摇 试验材料分别于

2009 年、2010 年正季种植于南京农业大学土桥实验

农场,每个 BIL 家系种植 2 行,每行 10 株,亲本南粳

35 和N22 各种植5 行,每行10 株,田间管理同大田生

产。 成熟期收获亲本和 BIL 各家系的种子,自然干燥

后每个家系随机选取 10 粒种子,3 次重复,用游标卡

尺测量粒长和粒宽,计算每粒种子的长宽比,以 3 次

重复的平均值代表该家系的谷粒长宽比指标。
1. 2. 2摇 QTL 作图摇 连锁图谱的绘制有 Lu 等[6]完成。
采用WinQTLcart2. 5 软件(statgen. ncsu. edu / qtlcart /
WinQTLCart. htm. )中的复合区间作图法(CIM)进行

标记与性状间的关联分析,在全基因组范围内检测谷

粒长宽比位点,及每个 QTL 可解释表型变异的百分

率。 将 Logarithm of odds(LOD)值 2郾 5 定为阈值,若
标记区间 LOD 大于 2郾 5,则以该区间 LOD 值最高处

所对应的位点为该性状的 1 个 QTL。 同时利用基于

混合线性模型的 QTLNetwork2. 0 软件进行 QTL 分

析[7],以 P=0. 005 为统计检测阈值,即当标记的 P 值

小于统计检测阈值时,认为该标记处存在 1 个与性状

有关的 QTL,最后将检测到的所有 QTL 以及它们之

间的上位性互作以及与环境的互作整合到 1 个全

QTL 模型中,用基于 Gibbs 抽样的 Bayesian 方法估计

各 QTL 的遗传效应。

2摇 结果与分析

2. 1摇 亲本南粳 35与 N22及 BIL群体的谷粒长宽比

摇 摇 亲本 N22 和南粳 35 的平均谷粒长宽比分别为

2郾 88 和 2郾 11,t 检测结果显示亲本谷粒长宽比之间

的差异达到极显著水平(P<0郾 01)。 2009 年,BIL 群

体的谷粒长宽比为1. 72 ~ 3郾 26,平均为 2郾 31;2010
年为1. 75 ~ 3郾 32,平均为 2郾 49,2010 年较 2009 年略

高,表明环境条件对谷粒长宽比有一定影响;谷粒长

宽比在两年均呈双向超亲分离,表现为近正态分布

(图 1),表明谷粒长宽比是由多基因控制的数量性

状,符合 QTL 作图的要求。

图 1摇 2009 和 2010 年南粳 35 / N22 / /南粳 35 BIL 群体谷粒长宽比分布频率

Fig. 1摇 Frequency distribution of grain length鄄width ratio in Nanjing35 / N22 / / Nanjing35 BIL population in 2009 and 2010
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2. 2摇 谷粒长宽比 QTL 定位

利用 WinQTLcart2. 5 软件在全基因组范围共检

测到 5 个控制谷粒长宽比的 QTLs。 其中 2009 年在

第 4、5、7 和 12 染色体上共检测到 4 个 QTLs,单个

QTL 的 LOD 值为2. 73 ~ 12郾 10,贡献率为8. 80% ~
18郾 83% ,除 qLWR鄄4 增加谷粒长宽比的基因来自南

粳 35 外,其余 QTLs 的增效基因均来自长粒型籼稻

品种 N22(表 1);2010 年在第 1、5、7 和 12 染色体上

共检测到 4 个 QTLs,其 LOD 值为 3. 19 ~ 8郾 61,贡献

率分别为 10. 76% ~14郾 62% ,增加谷粒长宽比的基

因均来自 N22(表 1)。 其中 qLWR鄄5、qLWR鄄7 和 qL鄄
WR鄄12 在 2 年均被检测到,遗传表达稳定,qLWR鄄5
的 LOD 和贡献率在 2 年均最大,为控制谷粒长宽比

的主效 QTL。

表 1摇 WinQTLcart2. 5 软件检测的谷粒长宽比 QTLs
Table 1摇 QTLs identified for grain length鄄width ratio by using WinQTLcart2. 5 software

年份 基因座 染色体 标记区间摇 LOD 值 加性效应1) 贡献率(% )

2009 qLWR鄄4 4 RM551 ~ RM518 2. 73 -0. 08 8. 80

qLWR鄄5 5 RM593 ~ RM598 12. 10 0. 17 18. 83

qLWR鄄7 7 RM11 ~ RM182 4. 00 0. 10 11. 19

qLWR鄄12 12 RM367 ~ RM101 3. 63 0. 09 10. 82

2010 qLWR鄄1 1 RM488 ~ RM128 3. 19 0. 11 10. 76

qLWR鄄5 5 RM413 ~ RM598 8. 61 0. 15 14. 62

qLWR鄄7 7 RM11 ~ RM505 4. 50 0. 12 11. 99

qLWR鄄12 12 RM247 ~ RM101 4. 71 0. 11 13. 24
1)正值代表增效基因来自 N22,负值代表增效基因来自南粳 35。

摇 摇 利用 QTLNetwork2. 0 软件 2 年共检测到 4 个控

制长宽比的 QTLs,分别位于第 4、5、7 和 12 染色体

上(表 2),除 qLWR鄄1 没被检测到外,其余 QTLs 与

WinQTLcart2. 5 软件检测的结果相吻合;此外在第 1
染色 体 RM488 ~ RM1297 区 间 和 第 3 染 色 体

RM545 ~ RM5480 区 间、 第 2 染 色 体 RM1234 ~
RM324 区间与第 12 染色体RM19 ~ RM6296 区间及

RM367 ~ RM491 区间检测到 3 对效应值较小的上位

性 QTLs(图 2),贡献率为 4郾 97% 、1郾 88%和 1郾 12% ,
没有检测到 QTL 与环境互作对谷粒长宽比的影响。

表 2摇 QTLNetwork2. 0 软件检测的谷粒长宽比 QTLs
Table 2摇 QTLs identified for grain length鄄width ratio by using QTLNetwork2. 0 software

年份 基因座 染色体 标记区间 P 值 加性效应1) 贡献率(% )

2009 qLWR鄄4 4 RM551 ~ RM518 0. 000 3 -0. 06 7. 36

qLWR鄄5 5 RM413 ~ RM593 0. 001 2 0. 14 16. 05

qLWR鄄7 7 RM346 ~ RM182 <0. 000 1 0. 08 12. 53

qLWR鄄12 12 RM491 ~ RM101 <0. 000 1 0. 10 9. 10

2010 qLWR鄄5 5 RM413 ~ RM593 0. 000 5 0. 12 10. 58

qLWR鄄7 7 RM346 ~ RM182 0. 000 1 0. 09 8. 48

qLWR鄄12 12 RM491 ~ RM101 <0. 000 1 0. 15 12. 65
1)正值代表增效基因来自 N22,负值代表增效基因来自南粳 35。

3摇 讨 论

水稻谷粒长宽比可以用来表示谷粒的形状,是
衡量稻谷外观品质的重要指标。 已有研究结果表明

长宽比是多基因控制的数量性状,后代表现连续变

异,易受环境条件影响[8]。 亲本的选择、作图群体

的性质和特点、作图软件是影响 QTL 定位精确性主

要因素。 鉴于前人对谷粒长宽比定位亲本选择的不

同及作图软件的单一性,本研究以籼、粳亚种进行杂

交构建的 BIL 群体为材料,采用两款主流 QTL 检测
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图 2摇 检测到的上位性 QTLs在连锁群上的分布

Fig. 2摇 The location of epistatic QTLs on linkage groups

软件对控制谷粒长宽的 QTL 进行定位有如下优点:
(1)亲本间遗传差异大,有利于挖掘较多的基因位

点;(2)BIL 群体遗传背景近于纯合,可用于性状的

重复检测;(3)采用两款不同的软件进行 QTL 检测,
定位结果可相互比较、验证。 本研究共检测到 5 个

控制谷粒长宽比的 QTLs,qLWR鄄1 和 qLWR鄄4 只在单

年检测到,易受环境条件影响;qLWR鄄5、qLWR鄄7 和

qLWR鄄12 在 2 年、2 款软件下均被检测到,具有较高

的遗传稳定性。
将本研究的结果与前人的结果进行比较,发现

qLWR鄄1 与 Aluko 等[9]定位的 lwr1 位置相同,lwr1 可

以解释 4. 0%的表型变异,而在本研究中 qLWR鄄1 对

长宽比的贡献率达到 10. 76% ,此外 Jiang 等[10]、张
光恒等[11]、张强等[12] 也在第 1 染色体上检测到控

制谷粒长宽比的 QTL,但与本研究定位的位点差异

较大;本研究中 qLWR鄄4 定位在第 4 染色体短臂末

端标记 RM551 和 RM518 之间,比较分析发现该位

点与前人定位的结果均不同,可能为 1 个新的 QTL;
第 5 染色体在相似区间 2 年间均检测到 1 个主效位

点 qLWR鄄5,该区间已定位到多个控制水稻粒型的

QTL 位点,其中包括已克隆的控制粒宽基因 GW5[13]

和控制籽粒大小的基因 GS5[14], qLWR鄄5 是否与

GW5 或 GS5 等位还需做进一步的验证;qLWR鄄7 与

严长杰等[15] 定位的 qLW鄄7 及 Shao 等[16] 定位的

GS7、赵明芳等[17]定位的 qRLW鄄7 位置相似,可能为

同一位点;qLWR鄄12 与 Li 等[18]定位的 qRLW12 位置

相似,而该位置在严长杰等[15] 定位的 qLW鄄12 上面,
在 Li 等[19] 定位的 lwr12. 1 下面。 至今未见第 7 和

12 染色体上控制粒型 QTL 克隆的报道,本研究中

qLWR鄄7 和 qLWR鄄12 表达稳定,可通过构建高代回交

群体加以分离,挖掘其中潜在的基因。
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