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摘要 以川香29B和中国香稻构建的重组自交系群体为材料,通过建立144个SSR标记连锁遗传图谱,采
用复合区间作图法对水稻外观品质和蒸煮食味品质的相关性状进行了数量性状基因定位。共检测到了45个与

水稻粒长、粒宽、长宽比、垩白率、直链淀粉含量、糊化温度相关的 QTL,分布在水稻的第1、2、3、4、6、7、9、10、12
染色体上,其中有9个QTL的效应被重复检测到。
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  水稻是我国及亚洲很多国家人民的主要粮食作

物。稻米品质性状主要分为加工品质、外观品质、蒸
煮食味品质和营养品质[1]。由于稻米品质一般为多

基因控制的数量性状,易受环境条件的影响,仅仅依

靠常规育种技术聚合多个优良数量性状基因仍有很

大难度。
随着分子标记的出现和遗传连锁图谱的构建,

数量性状基因定位研究发展迅速,复杂性状的遗传

分解已成为可能。目前,对于外观品质来说,已有很

多相关QTL被发现,并且已经克隆了主效 QTL:

GS3[2],GW2[3],GW5[4]等。垩白不仅受一些小的加

性效应基因控制,而且还受环境影响。目前关于垩

白QTL的定位已有一些报道[5-8],但定位到的有关

垩白的QTL数目还是比较有限的。对于蒸煮食味

品质来说,Wang等[9]报道Waxy 基因区域(Wx 位

点)主要控制稻米直链淀粉含量,碱消值主要受alk
位点控制,Wx 和alk基因已经被克隆[10-11]。

本研究以川香29B和中国香稻为亲本构建的

重组自交系为作图群体,利用144个SSR标记构建

分子标记遗传连锁图谱并定位外观品质和蒸煮食味

品质相关性状的QTL,以期为水稻品质遗传性状改

良提供理论依据。

1 材料与方法

1.1 材料与田间试验管理

水稻亲本材料川香29B和中国香稻杂交后利

用单粒传培育的235个F9;F10重组自交系分别于

2008、2009年种植于华中农业大学试验农场,生产

管理、籽粒收获同一般大田管理。川香29B是由四

川农科院培育而成的优良保持系,其不育系具有味

香、开花习性好和异交结实率高等特点。中国香稻

是中国水稻研究所培育而成的优质晚籼香稻品种。
1.2 样品制备

水稻种子收获后在常温下储藏3个月后进行品

质分析,脱粒后稻谷可用于粒长、粒宽、长宽比的测

量。各株系取约50g稻谷在出糙机上脱壳,将糙米

以国产JMJ-100型精米机碾米出精,在旋风式粉碎

机(LJdycorporation,Colorado,USA)上打成米粉,
过0.147mm筛后装入封口塑料袋,置于-20℃冰

箱中保存。所制得米粉主要用于直链淀粉含量、糊
化温度(用碱消值代替)的测定。
1.3 数据收集

按照中华人民共和国农业部标准米质测定方

法[12],对川香29B和中国香稻及其构建的重组自交

系的235个家系考察以下性状:粒长(GL)、粒宽
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(GW)、长宽比(LWR)、垩白率(CR)、直链淀粉含量

(AC)和碱消值(ASV)。各个性状以重复间的平均

值作为分析数据进行QTL定位。
1.4 遗传图构建和 QTL 定位

DNA抽提采用CTAB法,抽提的具体操作过

程、SSR 扩增反应体系、程序及电泳过程参照文

献[9]介 绍 的 方 法。用 Mapmaker/EXP3.0 软

件[13]进行遗传连锁图的构建。并对粒长、粒宽、长
宽比、垩白率、直链淀粉含量、糊化温度(GT)6个品

质性状进行QTL定位。采用LOD值2.00作为阈

值来判断QTL存在与否,若标记区间LOD≥2.00,
则认为该区间存在1个控制该性状的QTL,同时计

算每个QTL对各性状的贡献率和加性效应。

2 结果与分析

2.1 分子标记遗传连锁图谱构建

采用复合区间作图法构建的分子标记遗传连锁

图总共含有144个SSR标记,覆盖水稻12条染色

体。用 WinQTLCart软件对控制各性状的QTL进

行全基因组扫描分析。
2.2 亲本间性状的差异及在群体中的变异

t-测验表明,2个亲本的粒长、粒宽、长宽比、直
链淀粉含量、碱消值、垩白率在P=0.01水平上均

存在显著差异。其中,在粒宽、垩白率、直链淀粉含

量、碱消值性状方面川香29B为高值亲本。所有考

察性状在群体中表现正态分布,呈现双向超亲分离,
表现出数量性状的特征(表1)。粒长与长宽比呈极

显著正相关,粒宽与长宽比呈极显著负相关,垩白率

与直链淀粉含量呈显著负相关,与碱消值呈极显著

负相关,直链淀粉含量与碱消值呈极显著正相关

(表2)。
2.3 QTL 定位

利用复合区间作图法对水稻外观品质和蒸煮食

味品质相关性状进行了数量性状基因定位。结果表

明,共 检 测 到 了 45 个 相 关 的 QTL,分 布 在 水

稻的第1、2、3、4、6、7、9、10、12染色体上,其中有9个

表1 亲本及重组自交系的外观品质和蒸煮食味品质的描述性统计

Table1 Descriptivestatisticsofappearancequalityofriceandthecookingandeatingqualityofriceinparentsandthepopulation

性状

Traits
年份

Year
亲本Parents

川香29BChuanxiang29B 中国香稻Zhongguoxiangdao
RIL群体

RILpopulation
粒长/mm 2008 9.03±0.05 10.98±0.10 9.90±0.51
Grainlength(GL) 2009 9.46±0.13 10.55±0.10 10.10±0.39
粒宽/mm 2008 3.03±0.05 2.76±0.05 2.94±0.12
Grainwidth(GW) 2009 2.90±0.04 2.64±0.05 2.81±0.01
长宽比 2008 2.98±0.02 3.96±0.04 3.37±0.21
Lengthwidthratio(LWR) 2009 3.26±0.05 4.00±0.09 3.62±0.17
垩白率/% 2008 93.00±0.04 12.0±0.01 84.17±21.90
Whitecorerate(CR) 2009 90.75±2.22 1.50±1.29 65.80±26.63
碱消值 2008 4.75±0.29 3.58±0.21 4.08±1.42
Alkalispreadvalue(ASV) 2009 5.02±0.24 3.75±1.73 4.20±1.50
直链淀粉含量/% 2008 24.00±0.82 14.10±0.31 15.43±24.54
Amylosecontent(AC) 2009 28.20±0.08 14.80±0.10 16.48±4.99

表2 群体中外观品质和蒸煮食味品质性状间的相关系数1)

Table2 Correlationcoefficientsforappearancequalityofriceandthecookingandeatingqualityofrice

性状 Traits 年份 Year 粒长 GL 粒宽 GW 长宽比LWR 垩白率CR 直链淀粉含量 AC 糊化温度 GT
粒宽 2008 0.19
GW 2009 0.14
长宽比 2008 0.74** -0.52**

LWR 2009 0.70** -0.58**

垩白率 2008 -0.01 -0.01 0.05
CR 2009 -0.02 -0.05 0.01
直链淀粉含量 2008 -0.04 0.14 -0.13 -0.33**

AC 2009 0.01 0.12 -0.06 -0.25*

碱消值 2008 0.09 0.18 -0.05 -0.38** 0.32**

ASV 2009 -0.02 0.19 -0.16 -0.46** 0.31**

 1)*,**分别表示在P<0.05和P<0.01水平上差异显著 *,**showsignificanceatP<0.05andP<0.01,respectively.
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QTL的效应在2a内被重复检测到。表3给出了

2008年和2009年定位到的QTL。图1是2a内重

复检测到的QTL在染色体上的直观表示。
粒长(GL):2008、2009 年 共 检 测 到 了 9 个

QTL,分布在第1、2、3、4、9、10染色体上,单个QTL
的贡献率在3.0%~18.2%之间。其中在第3染色

体RM3513-RM168区间检测到了1个重复的QTL
(qGL3-1),qGL3-1的加性效应在2a中分别为

0.20、0.17,贡献率分别为14.8%、18.2%,其来自

亲本中国香稻等位基因的作用。另外,2a内还有

2个QTL定位在第3染色体上(qGL3-2,qGL3-3),
尽管两者的置信区间不重叠,但都是来自中国香稻

等 位 基 因 的 作 用,其 中 qGL3-2(RM15774-
RM6329)于2008年检测到,LOD和 R2值均较大

(7.9和15.2%)。其他的6个QTL都是微效QTL,
贡献率在3.0%~6.0%之间。

粒宽(GW):2008、2009年 共 检 测 到 了8个

QTL,分布在第6、7、9、10染色体上,单个 QTL的

贡献率在3.2%~14.0%之间。其中在第9染色体

上RM257-RM160区域检测到了1个重复的 QTL
(qGW9)。qGW9 的 加 性 效 应 在 2a内 分 别 为

-0.05、-0.03,贡献率分别为14.0%、11.8%,是
来自川香29B等位基因的作用。在第10染色体上

共定位到4个微效QTL,尽管它们的置信区间不重

叠,但均是来自川香29B等位基因的作用。另外还

有3个微效 QTL被检测到,贡献率在5.5%~
5.8%之间。

长宽比(LWR):2008年、2009年共检测到了

7个QTL,分布在第1、2、3、4、12染色体上,单个

QTL的贡献率在3.3%~15.7%之间。第4染色

体位于标记RM471-RM16653区域的qLWR4两年

重复检出,加性效应分别为0.10、0.10,贡献率分别

为9.3%、9.5%,是来自中国香稻等位基因的作用。
在第12染色体上有2个控制长宽比的 QTL(qL-
WR12-1,qLWR12-2),尽管它们的置信区间不同,
但均是来自中国香稻亲本等位基因的作用。在第3
染色体上检测到了2个效应值较大的 QTL(qL-
WR3-1,qLWR3-2),分 别 位 于 标 记 RM3513-
RM168,RM168-RM15774区域,其中qLWR3-1于

2009年检测到,其加性效应和贡献率分别为0.07
和16.3%,qLWR3-2于2008年检测到,其加性效

应和贡献率分别为0.08和15.7%。另外还有2个

微效QTL被检测到,位于第1、2染色体上,贡献率

分别为4.2%、3.3%。
垩白率(CR):2008、2009年共检测到了10个

QTL,分布在第2、4、6、7染色体上,单个QTL的贡

献率在4.0%~25.4%之间。其中在第6、7染色体

上 各 检 测 到 了 1 个 重 复 的 QTL,qCR6-4
(RM19382-RM510)和qCR7-1(RM481-RM3859)。

qCR6-4的加性效应在2a内分别为7.90、11.50,贡
献率分别为5.9%、8.6%,是来自中国香稻等位基

因的作用。qCR7-1的加性效应在2a内分别为

-7.50、-10.60,贡献率分别为8.6%、11.9%,是
来自川香29B等位基因的作用。另外2009年在第

7染色体上还定位到2个控制垩白率的QTL(qCR7-
2,qCR7-3),尽管它们的置信区间不同,但均是来自川

香29B亲本等位基因的作用。其中qCR7-2的LOD
和R2值均较大(-10.90和12.2%)。

碱消值(ASV):2008、2009年共检测到了8个

QTL,分布在第2、3、6染色体上,单个QTL的贡献

率在2.9%~33.5%之间。其中在第6染色体上检

测到 了 3 个 重 复 的 QTL。qASV6-1(RM589-
RM588),qASV6-4(RM253-RM276)和qASV6-5
(RM276-RM402)。qASV6-1的加性效应在2a内

分别 为-0.70、-0.74,贡 献 率 分 别 为14.6%、

13.4%,是 来 自 川 香 29B 等 位 基 因 的 作 用。

qASV6-4的加性效应在2a内分别为1.00、0.95,
贡献率分别为33.5%、27.0%,是来自中国香稻等

位基因的作用。qASV6-5的加性效应在2a内分别

为0.98、0.92,贡献率分别为31.57%、24.90%,是
来自中国香稻等位基因的作用。2a内还有2个

QTL定位在第6染色体上(qASV6-2,qASV6-3),
尽管两者的置信区间不重叠,但均是来自川香29B
等位基因的作用,另外还有3个与糊化温度相关的

微效QTL被检测到,贡献率在2.9%~7.3%之间。
直链淀粉含量(AC):2008、2009年共检测到了

3个QTL,分布在第1、2、6染色体上。在第6染色体

上检测到了1个重复的QTL(qAC6)。qAC6的加性

效应在2a内分别为-6.03、-6.64,贡献率分别为

71.5%、81.4%,均是来自川香29B等位基因的作用。
另外在第1、2染色体上也发现有控制直链淀粉含量

的微效QTL,贡献率分别为2.5%、3.3%,均是来自川

香29B亲本等位基因的作用。
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表3 2008年和2009年检测到的影响外观品质和蒸煮食味品质的QTLs1)

Table3 QTLsforappearancequalityofriceandthecookingandeatingqualityofricein2008and2009

性状

Trait
染色体

Chr.
QTL

区间

Interval

2008

LOD
加性效应

Add.
贡献率/%
Var.

2009

LOD
加性效应

Add.
贡献率/%
Var.

粒长 GL

1 qGL1-1 RM10105-RM3746 3.16 0.12 5.0
1 qGL1-2 RM3341-RM297 3.20 0.12 5.1
2 qGL2 RM301-RM5812 2.10 0.07 3.0
3 qGL3-11) RM3513-RM168 7.60 0.20 14.8 9.14 0.17 18.2
3 qGL3-2 RM15774-RM6329 7.90 0.20 15.2
3 qGL3-3 RM114-RM3586 3.50 0.09 5.2
4 qGL4 RM471-RM16653 2.10 0.14 6.0
9 qGL9 RM1026-RM205 2.50 -0.07 3.7
10 qGL10 RM25294-RM271 2.00 0.11 4.6

粒宽 GW

6 qGW6 RM439-RM5753 2.30 -0.03 5.8
7 qGW7-1 RM481-RM3859 3.00 0.03 5.5
7 qGW7-2 RM3859-RM418 2.20 0.02 5.7
9 qGW9 RM257-RM160 7.00 -0.05 14.0 6.10 -0.03 11.8
10 qGW10-1 RM228-RM5494 2.20 -0.02 3.6
10 qGW10-2 RM25914-RM4771 2.60 -0.02 4.3
10 qGW10-3 RM4771-RM590 2.40 -0.02 4.3
10 qGW10-4 RM590-RM6824 2.20 -0.02 3.2

长宽比LWR

1 qGLW1 RM297-RM212 2.80 0.04 4.2
2 qGLW2 RM301-RM5812 2.20 0.03 3.3
3 qLWR3-1 RM3513-RM168 8.50 0.07 16.3
3 qLWR3-2 RM168-RM15774 8.20 0.08 15.7
4 qLWR4 RM471-RM16653 2.90 0.10 9.7 3.30 0.10 9.5
12 qLWR12-1 RM27973-RM27970 2.60 0.04 4.1
12 qLWR12-2 RM28678-RM235 3.00 0.34 4.8

垩白率CR

2 qCR2 RM301-RM5812 2.70 -5.40 4.0
4 qCR4 RM261-RM16434 2.10 -5.50 4.1
6 qCR6-1 RM469-RM589 8.00 13.00 25.4
6 qCR6-2 RM589-RM588 2.90 7.30 4.6
6 qCR6-3 RM587-RM19382 2.20 7.10 4.2
6 qCR6-4 RM19382-RM510 2.80 7.90 5.9 5.70 11.50 8.6
6 qCR6-5 RM510-RM585 6.00 12.50 10.7
7 qCR7-1 RM481-RM3859 4.60 -7.50 8.6 6.30 -10.60 11.9
7 qCR7-2 RM3859-RM418 6.50 -10.90 12.2
7 qCR7-3 RM418-RM336 3.50 -7.60 6.7

碱消值 ASV

2 qASV2 RM5812-RM3630 2.20 -0.24 2.9
3 qASV3-1 RM251-RM5748 2.20 0.28 3.5
3 qASV3-2 RM5489-RM15281 2.70 0.38 7.3
6 qASV6-1 RM589-RM588 9.60 -0.70 14.6 8.30 -0.74 13.4
6 qASV6-2 RM587-RM19382 3.30 -0.59 6.5
6 qASV6-3 RM225-RM314 6.00 -0.75 14.2
6 qASV6-4 RM253-RM276 18.80 1.00 33.5 14.90 0.95 27.0
6 qASV6-5 RM276-RM402 18.70 0.98 31.5 14.10 0.92 24.9

直链淀粉
含量 AC

1 qAC1 RM580-RM7075 2.60 -0.01 2.5
2 qAC2 RM12949-RM301 2.20 -0.20 3.3
6 qAC6 RM588-RM19382 37.00 -6.03 71.5 42.40 -6.64 81.5

 1)黑体表示2008年和2009年重复检测到的 QTLThelettersinboldindicatethattherepeatedQTLsweredetectedin2008and

2009.
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图1 2a重复QTL在连锁图上的分布

Fig.1 DistributionoftherepeatedQTLsonthelinkagemap
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3 讨 论

3.1 水稻外观品质的 QTL 定位研究

稻米外观品质好坏直接关系到稻米商品性。水

稻外观品质主要包括粒长、粒宽、长宽比和垩白等性

状,这些性状的遗传和 QTL定位研究较多。综合

前人研究结果,粒长定位的主效 QTL主要在水稻

第3、7染色体上,粒宽定位的主效 QTL主要以第

2、5染色体为主,而垩白率的定位的主效QTL主要

定位于第5、6染色体,同时不同群体在不同染色体

上也分别定位了一些不同的微效 QTL[5,7,14-16]。其

中主效 QTLGS3、GW2、GW5和 GS5等 已 经 克

隆[2-4,17]。本研究也很好地验证前人的研究结果,如
在第3染色体标记RM3513-RM168区域之间重复

检测到了1个控制粒长的主效 QTLqGL3-1,在第

6染色体上Waxy 基因处也检测到1个控制垩白率

的主效QTLqCR6-4。另外,还检测到与前人报道

不一致的主效QTL,如位于第9染色体上的粒宽主

效QTLqGW9,第7染色体上的垩白率主效 QTL
qCR7-1。
3.2 水稻蒸煮与食味品质的 QTL 定位研究

稻米的蒸煮和食味品质由淀粉的理化性质决

定,很大程度上取决于直链淀粉与支链淀粉含量的

比例。而Waxy 基因和Alk 基因是影响水稻食味

和蒸煮品质的2个最重要的基因[11,18]。Wang等[9]

利用珍汕97与德陇208重组自交系群体综合研究

了稻米食味和蒸煮品质的遗传以及淀粉粘滞谱相关

性状的 QTL定位,表明米饭的蒸煮和食味品质主

要受Wx 基因和Alk 基因的共同影响,其中Wx 基

因主要影响稻米直链淀粉含量和胶稠度以及水稻淀

粉糊化相关性状,同时微效影响糊化温度,而 Alk
主要影响稻米的糊化温度和碱消值,而微效影响直

链淀粉含量以及与淀粉粘滞谱相关的性状。本研究

结果也进一步证实了前人的研究结果,定位到蒸煮

食味品质的直链淀粉含量基因qAC6位于Waxy 基

因处,而糊化温度基因qASV6-4和qASV6-5也位

于第6染色体的alk基因处。
3.3 水稻品质分子遗传改良

关于利用分子标记辅助选择改良水稻品质的研

究不多。主要的稻米品质改良主要在 Waxy 基因

和香味基因[19-20]。近几年来,一些稻米主要品质基

因的克隆,如GS3、GW2、GS5、Fgr、Alk、Wx 都已经

克隆,同时大部分与水稻品质相关的基因均已定

位[2-4,17-18,21],这些基因功能标记以及其紧密连锁的

分子标记为分子标记辅助选择改良水稻品质提供了

重要的基因和材料。本研究定位群体所用的亲本材

料是我国应用面积较大的优良三系杂交稻保持系川

香29B和优质品种中国香稻,根据本定位结果,中
国香稻提供的长粒、低垩白、Waxy 基因和Alk 基因

等均可以作为优质基因源,建立它们的分子标记辅

助选择体系改良川香29B的品质特性,这一工作正

在进行之中。
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MappingQTLsrelatedwithricequalitiesofappearance,
cookingandeatingusingarecombinantinbredlinepopulation

CHAOYuan FENGFu-chun GAOGuan-jun ZHUXue-ping HEYu-qing

NationalKeyLaboratoryofCropGeneticImprovement,

HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan430070,China

Abstract Alinkagemapconsistedof144SSR(simplesequencerepeat)markerswasconstructed
basedonarecombinantinbredline(RIL)populationofricefromthecrossbetweenChuanxiang29Band
Zhongguoxiangdao.Quantitativetraitloci(QTLs)relatedwithricequalitiesofappearance,cookingand
eatingwereanalyzed.Atotalof45QTLsforgrainlength,grainwidth,length-widthrate,chalkiness
rate,amylasecontentandalkalispreadvaluewereidentifiedandmappedontothericechromosome1,2,

3,4,6,7,9,10and12.NineQTLscanberepetivelydetectedintwoyears.TheseQTLswereusefulfor
improvingthequalityofChuanxiang29Bthroughmolecularmarker-assistedselection.

Keywords rice;recombinantinbredline(RIL);qualityofappearance;qualityofeatingandcook-
ing;quantitativetraitloci(QTL)

(责任编辑:杨锦莲)

304


