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摘  要 穗长和粒形是水稻的重要农艺性状，直接影响稻谷的产量和品质。LPBG08 是我们培育的一个长穗大粒特异种质。

本研究通过建立 LPBG08 与粳稻品种日本晴杂交的 F2群体，利用 SSR 标记，对控制穗长、粒长和粒宽的主效 QTL 进行了

检测和定位。结果在第 1 染色体上定位到 1 个粒宽 QTL (qGB1)，位于 RM259 和 RM575 之间；在第 3 染色体上定位到 1个

粒长的QTL (qGL3)和 2个穗长的QTL (qPL3-1和 qPL3-2)，分别位于RM3856和RM6329、RM6329和 SRM3-2以及RM15861

和 RM15932 之间。这些 QTL 的加性效应对表型变异的贡献率在 10.5%~18.8%之间。本研究结果为这些 QTL 的育种利用及

其精细定位和克隆提供了科学依据。 

关键词 水稻; 穗长; 粒长; 粒宽; QTL 
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Abstract Panicle length and grain shape are important agronomic traits in rice, which directly affects grain yield. LPBG08 is a 

long-panicle-big-grain special rice germplasm bred by us. In this study, we detected and mapped major QTLs underlying panicle 

length, grain length and grain breadth by constructing an F2 population of the cross between LPBG08 and a japonica rice cultivar 

Nipporbare and utilizing SSR markers. As a result, a QTL for grain breadth (qGB1) was mapped between RM259 and RM575 on 

chromosome 1; a QTL for grain length (qGL3) and two QTLs for panicle length (qPL3-1 and qPL3-2) were mapped between 

RM3856 and RM6329, RM6329 and SRM3-2, and RM15861 and RM15932 on chromosome 3, respectively. The additive effects of 

these QTLs explained 10.5%~18.8% phenotypic variance. These results will facilitate the breeding utilization and fine mapping and 

cloning of these QTLs. 
Keywords Rice (Oryza sativa L.); Panicle length; Grain length; Grain breadth; QTL 

研究背景 

水稻(Oryza sativa L.)是重要的粮食作物之一。

籽粒大小、形状和穗长是水稻的重要农艺性状，它

们直接影响稻谷的产量和品质(石春海等, 1994; 李

国鹏等, 1997; Rao et al., 1997)。利用分子标记技术，

前人对控制水稻粒形(粒长, 粒宽, 粒厚, 长宽比)、

粒重和穗长的数量性状基因座(QTL)进行了大量的

定位研究，定位了许多QTL(林鸿宣等, 1996; Wu et 

al., 1996; Xiao et al., 1996; Huang et al., 1997; 

Redona and Mackill, 1998; Tan et al., 2000; 刑永忠

等, 2001; 方萍等, 2002; 林荔辉等, 2003; Hittalmani 

et al., 2003; Rabiei et al., 2004; 马丽莲等, 2006; Fan 

et al., 2006; Wang et al., 2006; 叶少平等, 2007; Song 

et al., 2007; Ahamadi et al., 2008)。这些研究成果为

水稻分子标记辅助育种提供了理论依据。 

在QTL定位研究中，通常总希望能够尽可能将
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所有的QTL都定位出来。但在育种实践中，要同时

对许多QTL进行选择是十分困难的，缺乏可操作

性。好在已有的研究表明，每个数量性状通常都存

在几个主效QTL，它们往往能够解释大部分的遗传

变异。因此，从育种角度出发，检测和定位主效QTL

更有实际意义。而从理论上看，主效QTL不仅更容

易研究，而且可能更有助于对目标性状分子遗传机

理的理解。目前已有2个控制粒长的主效QTL (LK-4

和gl-3)和2个控制粒重的主效QTL (gw3.1和gw3.8)

被精细定位(Zhou et al., 2006; Wang et al., 2006; Li 

et al., 2004; Xie et al., 2006)；有2个控制粒长和粒重

的主效QTL (GS3和GW2)被克隆，它们分别编码一

种跨膜蛋白和RING-type E3泛素连接酶(Fan et al., 

2006; Song et al., 2007)。 

在遗传研究中，特殊的种质往往具有重要的价

值。选择极端类型的材料作为杂交亲本，更有利于

发现主效QTL。我们自1995年起引进国际水稻所新

株型水稻品系，通过杂交、复交和辐射等育种手段，

获得一批长穗大粒特异种质。这些种质对研究水稻

穗粒形态性状的遗传基础无疑是十分有用的。本研

究对一个长穗大粒特异种质LPBG08中控制穗长、

粒长和粒宽的主效QTL进行检测和定位，以期为水

稻穗粒性状的分子标记辅助育种和分子遗传研究

奠定基础。 

1结果与分析 

亲本LPBG08的穗长接近46 cm，粒长达15.0 mm，

粒宽达4.1 mm，是一个典型的长穗大粒的品系，与

另一个亲本日本晴之间存在很大的差异(图1)。F2中

3个性状皆出现广泛的分离，并存在超亲遗传的现

象，但都表现为连续变异，接近正态分布(图1)。说

明尽管两亲本间差异很大，3个性状仍表现为典型

的数量遗传。 

用1 039对SSR引物对两亲本进行检测，共筛选

到265对多态引物，比例为25.5%。用多态引物对各

对DNA池进行检测，结果位于1号染色体上的

RM572在宽粒池与窄粒池之间表现多态；位于3号

染色体上的RM448在长穗池与短穗池之间及长粒

池与短粒池之间均表现多态。故推测在这2个标记

附近分别存在控制粒宽和穗长及粒长的QTL。于是

基于所构建的局域连锁图，共定位了4个QTL(图2,  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图1 F2群体中穗长、粒长和粒宽的频率分布 

注: 箭头所指为亲本的均值; A: 穗长; B: 粒长; C:粒宽 

Figure 1 Frequency distributions of panicle length, grain length 

and grain breadth in the F2 population 

Note: Arrows indicate the mean values of the parents; A: 

Panicle length; B: Grain length; C: Grain breadth 

表1)，其中在1号染色体上定位到1个控制粒宽的

QTL (qGB1)，在3号染色体上分别定位到1个控制粒

长QTL (qGL3)和2个控制穗长的QTL (qPL3-1和

qPL3-2)。所有QTL的增效基因都来自于LPBG08，

且加性效应对表型变异的贡献率都超过10%，其中

qGL3和qPL3-1的贡献率较大。但qGL3和qPL3-1的

显性效应都不明显，说明这2个QTL主要表现为加

性作用模式。qGB1和qPL3-2则表现出明显的显性

效应，其中qGB1表现为完全显性(显性度为1.13)，

显性方向为增效；而qPL3-2表现为超显性(显性度为 
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图2 水稻1号和3号染色体局域连锁图及QTL定位结果 

Figure 2 Local linkage map and QTL mapping results on 

chromosomes 1 and 3 of rice 

2.29)，显性方向为减效。 

2讨论 

混合分离分析(bulked segregant analysis, BSA)

是一种可以在尚未构建遗传连锁图谱的情况下快

速定位目标基因的有效方法，已得到广泛的应用。

虽然BSA法最初是针对质量性状的基因定位而提

出的(Michelmore et al., 1991)，但实践证明，它也能

用于QTL定位(Tang et al., 2000)。不过，BSA法的灵

敏度较低，因此一般只能检测到效应较大的主效

QTL。根据这个特点，在本研究中，我们将BSA法

应用于水稻穗长、粒长和粒宽主效QTL的定位，证

明了其可行性。如前所述，主效QTL对育种而言更

具有应用价值。因此，从育种需要出发，利用BSA

法并结合局域遗传图谱的构建，快速检测和定位主

效QTL，不失为一项十分有价值的基础工作和一个

非常有效的研究方法。 

表1 穗长、粒长和粒重的QTL定位结果 

Table 1 Results of QTL mapping for panicle length, grain length and grain breadth 

QTL 染色体 

Chromosome 

位置 

Position 

F 值 

F value 

加性效应 

Additive effect 

R2 (%) 显性效应 

Dominance effect 

R2 (%) 

qGB1 1 RM259－RM575 7.0 0.13 10.5 0.15 7.37 

qGL3 3 RM3856－RM6329 14.5 0.78 18.8 0.13 0.28 

qPL3-1 3 RM6329－SRM3-2 13.8 1.90 17.4 0.35 0.78 

qPL3-2 3 RM15861－RM15932 14.3 0.92 13.4 -2.11 4.56 
 

有关水稻粒形、穗长的QTL定位研究已有不少

报道。在水稻第3染色体上已精细定位了2个和克隆

了1个控制粒长的主效QTL，即gl-3 (Wan et al., 

2006)、LK-4 (Zhou et al., 2006)和GS3 (Fan et al., 

2006)。从位置上看，这3个QTL与本研究定位到的

qGL3皆不等位，因此，qGL3有可能是一个新的

QTL。在1号染色体上，标记C161和R753之间及

RG810和RG331之间曾初步定位到2个控制粒宽的

QTL (Tan et al., 2000; Huang et al., 1997)，但其位置

皆与本研究定位到的qGB1不同。所以，qGB1也可

能是一个新的QTL。目前已定位了40多个控制水稻

穗长的QTL (Wu et al., 1996; Xiao et al., 1996; 林鸿

宣等, 1996; 刑永忠等, 2001; 方萍等, 2002; 叶少平

等, 2007; Hittalmani et al., 2003; Ahamadi et al., 

2008)，与本研究定位到的2个穗长QTL都不相同，

且还未见水稻穗长QTL精细定位和克隆的报道。因

此，qPL3-1和qPL3-2应该也是新的QTL。特别值

得关注的是，这2个QTL相互连锁，距离较近(图2)，

二者的加性效应对表型变异的贡献率之和达

30.84% (表1)。因此，这2个QTL在育种上具有很好

的应用潜力，而且在理论上也是值得深入研究的。

另外，qGL3和qPL3-1定位在相邻的标记区间上，

二者之间距离很近，仅为5.4 cM (图2)，在误差范

围内。因此，二者有可能是同一个QTL，它对粒长

和穗长表现出多效性。而且，它对粒长和穗长的效

应都很大，并且都表现为加性效应的模式，基本没

有显性效应(表1)。因此看来，这个QTL在育种上应

有较大的利用价值。 

3材料与方法 

3.1水稻材料、田间种植和性状调查 

供试水稻材料包括LPBG08 (偏籼型长穗大粒
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品系)、日本晴(粳稻品种)以及“日本晴×LPBG08”

的F2群体(共248株)。水稻材料种植于福建农林大学

作物科学学院莆田杂交水稻育种基地。生长期间管

理同一般大田，无病虫害发生。成熟时先测量各株

主穗长，然后按单株收获种子，测量各株的粒长和

粒宽。粒长(粒宽)的测量方法为：随机取10粒饱满

谷粒，首尾相接(肩并肩)排列，测量总长度(宽度)

并除以10，重复一次，求两次的平均值。 

3.2水稻DNA的提取和SSR标记分析 

剪取亲本及F2单株的新鲜叶片，用改进的CTAB

法 (Murray and Thompson, 1980)提取DNA。从

Gramene网站(http://www.gramene.org)获得SSR标记

引物序列，一个新开发的标记SRM3-2的序列为：F：

5'-TGATTCCTTATGAGGCGACAA-3'，R：5'-GC 

CTTTCCACGTCCTTACAA-3'，所有标记由上海生

物工程有限公司合成。采用20 L的PCR反应体系，

含20-50 ng DNA模板，10 mmol/L Tris-HCl，50 mmol/L 

KCl，0.1% Triton X-100，1.8 mmol/L MgCl2，0.1 mmol/L 

dNTP，0.2 mol/L (R+F)引物，1 U Taq酶。PCR在

PTC-100扩增仪上进行，程序为：94℃预变性4 min；

94℃ 1 min，55℃ 1 min，72℃ 1 min，30个循环；

最后72℃延伸10 min。PCR产物在6%的聚丙烯酰胺

非变性胶上进行分离，银染显带。 

3.3 QTL检测和定位 

在F2群体中选取极端长穗、极端短穗、极端长

粒、极端短粒、极端宽粒和极端窄粒的植株各10株，

分别将各类型的10株DNA等量混合，建立3对(长穗

对短穗、长粒对短粒、宽粒对窄粒) DNA池。以两

亲本为对照，用SSR标记检测各对DNA池之间的多

态性，表现多态的SSR标记即可能与相应性状的

QTL存在连锁。进一步用筛选到的多态SSR标记及

其附近的SSR标记对F2群体各单株进行基因型分

析。利用MapMaker/Exp 3.0软件构建目标区域的遗

传连锁图，用Kosambi函数把重组值转换为遗传距

离。利用所构建的遗传连锁图谱，结合性状表型数

据，应用QTLNetwork 1.0软件(Yang et al, 2008)进行

QTL定位分析，各参数均采用软件的默认设置。QTL

的命名遵循McCouch等(1997)建议的命名法。 
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