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摘　要　用A som ino riöIR 24 重组自交系 (R IL )为材料, 对控制稻米直链淀粉含量和籼粳分化度的Q TL 进行

了分析。检测到了 5 个控制直链淀粉含量的Q TL (Am 1～Am 5) ; 分别位于第 1, 7, 8, 9, 12 染色体上; 贡献率分

别为 16. 6% , 13. 2% , 17. 1% , 13. 2% , 14. 6% ; Am 1, Am 3, Am 5 的遗传正效应等位基因来源于 IR 24, Am 2,

Am 4 的遗传正效应等位基因来源于A som ino ri。同时检测到了 5 个控制籼粳分化度的Q TL ( Ij1～ Ij5) , 分别

位于第 1, 2, 11 染色体上; 贡献率分别为 21. 9% , 21. 4% , 13. 4% , 25. 0% , 14. 5% ; 其遗传正效应等位基因来

源于A som ino ri。另外通过稻米直链淀粉含量与籼粳分化度相互关系分析发现两者之间没有密切联系。

关键词　水稻; 重组自交系; 直链淀粉含量; 籼粳分化度; 数量性状位点

分类号　S5111033

Study on QTL Underly ing Con ten t of Am ylose and Ind ica-Japon ica

D ifferen tia tion Using Recom binan t Inbred L ines in R ice

W u Changm ing1, 2　Sun Chuanqing1　Chen L iang1　L i Zichao 1　W ang X iangkun1

(1 Co llege of C rop Sciences, CAU ; 2 J ilin A cadem y of A gricu ltu ral Sciences)

Abstract　Q TL (quan t ita t ive tra it loci) affect ing con ten t of am ylo se and ind ica2jap on ica

differen t ia t ion w ere analyzed u sing a recom b inan t inb red (R I) lines derived from a cro ss of

A som ino ri× IR 24 by single m arker analysis and in terval m app ing. F ive Q TL s (Am 1～Am 5)

fo r con ten t of am ylo se w ere detected and m apped on ch romo som e 1, 7, 8, 9, 12 in th is

popu la t ion. V ariances exp la ined by the Q TL w ere 16. 6% , 13. 2% , 17. 1% , 13. 2% , 14. 6%

respect ively. It w as also found that the po sit ive allele of Am 1, Am 3, Am 5 w as from the

ind ica paren t, IR 24 and Am 2, Am 4 w as from the jap on ica paren t, A som ino ri. F ive Q TL s

( Ij1～ Ij5) fo r con ten t of ind ica2jap on ica differen t ia t ion w ere detected on ch romo som e 1, 2, 11

and variances exp la ined by Ij1～ Ij5 w ere 21. 9% , 21. 4% , 13. 4% , 25. 0% , 14. 5%

respect ively. T he po sit ive allele detected w as from A som ino ri. It w as show ed that there w as

no t sign if ican t co rrela t ion betw een con ten t of am ylo se and ind ica2jap on ica differen t ia t ion.

Key words 　 rice; recom b inan t inb red lines; con ten t of am ylo se; ind ica2jap on ica

differen t ia t ion; quan t ita t ive tra it loci (Q TL )

水稻在粮食作物中占有极其重要的地位。近年来, 随着人们生活水平的提高和农产品生产

的国际竞争日益激烈, 稻米的品质问题愈来愈受重视。影响水稻品质的主要因子的遗传研究与
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基因定位己有许多报道[1 ] , 水稻直链淀粉含量是影响稻米品质的最重要因子之一, 由于其既受

胚乳本身三倍体基因型的影响, 又取决于母株的基因型[2 ]。何平等[3 ]曾就直链淀粉基因座位进

行研究找到 1 个位于第六染色体的Q TL。籼粳稻直链淀粉含量具有明显差异, 这种差异亦是

导致籼粳稻食味不同的主要原因, 但利用籼粳杂交的重组自交系 (R IL ) 研究籼粳稻分化程度

与直链淀粉含量之间的关系还未见报道。

水稻高密度分子标记图谱的发展, 为分析控制籼粳分化和直链淀粉含量的基因位点和每

个位点的遗传效应及分子标记辅助选择提供了可行性, 亦为籼粳杂交育种改良米质创造了遗

传基础。本研究用直链淀粉含量差异较大的 2 个亲本A som ino ri 和 IR 24 培育的重组自交系

(recom b inan t inb red lines, R IL )群体[4 ]为材料, 对稻米直链淀粉含量和籼粳分化度进行Q TL

分析, 为利用分子标记辅助选择技术改良籼粳杂交后代的米质提供依据。

1　材料与方法

111　试验材料

A som ino riöIR 24 的 71 个重组自交系群体和相应的R FL P 图谱资料均由日本九州大学吉

村教授提供, 于 1997 年冬～ 1998 年春种植于海南省三亚市, 田间管理采用普通的适应于当地

气候条件的措施, 成熟后收种子用于直链淀粉含量分析, 选取与籼粳分化有关的性状进行调查

用于分析籼粳分化度。

112　直链淀粉含量的测定

按照中华人民共和国国家标准 GB öT 1568321995 稻米直链淀粉含量的测定方法分析样品

的直链淀粉含量。

113　R IL 的籼粳分化度分析

用A som ino riöIR 24 的重组自交系构建了 375 个R FL P 标记的图谱, 每个R IL 的粳稻基

因组比率根据其 375 个位点上粳稻A som ino ri 等位基因占的比率求得, 用基因组比率表示其

籼粳分化度的相对值。

114　QTL 定位

采用Q gene2. 29 软件[5 ]对所有标记与稻米直链淀粉含量和籼粳分化度进行单因子方差

分析, 确定与相关性状显著相关的标记位点显著性水平 (P < 0. 01)。同时进行区间作图定位分

析, 当L OD ≥2. 0 时, 就认为该位置存在 1 个Q TL [6 ] , 并计算出其贡献。

2　结果与分析

211　表型分析

从图 1, 2 可以看出, R IL 群体的稻米直链淀粉含量和籼粳分化度值均呈正态分布, 表现为

典型的数量性状特点。
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图 1　R IL 群体的直链淀粉含量分布图 图 2　R IL 群体的籼粳分化度分布图

212　QTL s 分析

2. 2. 1　直链淀粉含量的Q TL s 分析　利用单因子方差分析及区间作图对稻米直链淀粉含量

进行Q TL 定位, 检测到 4 个Q TL 位点, 分别位于第 1, 7, 8, 9, 12 染色体上。单因子方差分析

检测出的结果与区间作图分析得出的结果相同 (表 1、图 3 )。检测到的位于第 1 染色体的Q TL

的贡献率为 16. 6% , 其遗传正效应等位基因来源于 IR 24, 加性效应为- 3. 09% , 标记位点为

XN pb93; 第 7 染色体的Q TL 的贡献率为 13. 2% , 其遗传正效应等位基因来源于A som ino ri,

加性效应为 2. 75% , 标记位点为C451; 第 8 染色体的Q TL 的贡献率为 17. 1% , 其遗传正效

应等位基因来源于 IR 24, 加性效应为- 3. 08% , 标记位点为XN pb278; 第 9 染色体的Q TL

的贡献率为 13. 2% , 其遗传正效应等位基因来源于A som ino ri, 加性效应为 2. 74% , 标记位点

为C397; 第 12 染色体的Q TL 的贡献率为 14. 6% , 其遗传正效应等位基因来源于 IR 24, 加性

效应为- 4. 09% , 标记位点为XN pb193。

表 1　稻米直链淀粉含量单因子方差分析作图检测出的Q TL s

Q TL 位点 标记区间 LOD 值
加性效应

ö%
标记

等位基因

平均数ö%
染色体 R 23

Am 1 XN pb93～C86 2. 71 3. 09 XN pb93 11. 30 1 0. 166

Am 2 C451～C1008 2. 02 - 2. 75 C451 9. 05 7 0. 132

Am 3 XN pb278～C277 2. 56 3. 08 XN pb278 11. 90 8 0. 171

Am 4 C397～XN pb8924 2. 25 - 2. 74 C397 8. 86 9 0. 132

Am 5 XN pb2424～C562B 2. 37 4. 09 XN pb193 13. 70 12 0. 146

3 R 2: 决定系数。

2. 2. 2　籼粳分化度的Q TL s 分析　利用单因子方差分析对籼粳分化度进行Q TL s 分析, 检

测到 5 个Q TL 位点, 利用区间作图对籼粳分化度进行Q TL 定位, 也检测到 5 个Q TL 位点

(LOD≥2. 0)。因此, 检测出的 5 个Q TL s 比较肯定, 分别位于第 1, 2, 11 染色体上 (表 1、图

4)。其遗传正效应等位基因来源于A som ino ri。检测到的位于第 1 染色体的 3 个Q TL ( Ij1, Ij2,
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Ij3) 的贡献率分别为 21. 9% , 21. 4% , 13. 4% ; 加性效应分别为 0. 07, 0. 07, 0106; 标记位点分

别为C466B , C178, C955; 第 2 染色体的Q TL ( Ij5) 的贡献率为 14. 5% , 加性效应为 0. 07, 标

记位点为C920; 第 11 染色体的Q TL ( Ij4)的贡献率为 25. 0% , 加性效应为0. 08, 标记位点为

C952B。5 个位点的联合贡献率达到了 96. 2% , 几乎控制了全部变异。

图 3　淀粉含量区间作图分析

2. 3　稻米直链淀粉含量与籼粳分化度的关系

对照比较被检测到的控制稻米直链淀粉含量 5 个Q TL 位点和控制籼粳分化度的 5 个

Q TL 以及Q TL 所在位点看, 只有Am 1 与 Ij1, Ij2, Ij3 同位于第一染色体上,Am 1 和 Ij1 处于

同一染色体臂上, 2 个Q TL 的标记位点相距 29. 3cM。利用 71 个R IL 的稻米直链淀粉含量和

籼粳分化度值计算出两者之间的相关系数为- 0. 043 9, 相关性不显著。
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图 4　籼粳分化度区间作图分析

表 2　籼粳分化度单因子方差分析作图检测出的Q TL s

Q TL 位点 标记区间　　 LOD 值 加性效应 标记
等位基因

平均数
染色体 R 2

Ij1 R 758～R 1485 3. 74 0. 07 C466B 0. 50 1 0. 219

Ij2 R 2653～XN pb252 3. 68 0. 07 C178 0. 49 1 0. 214

Ij3 C955 2. 22 0. 06 C955 0. 49 1 0. 134

Ij4 XN pb257～C496 4. 20 0. 08 C952B 0. 48 11 0. 250

Ij5 C920～XN pb67 2. 30 0. 05 C920 0. 51 2 0. 145

3　讨论

稻米品质是一个综合性状, 包括加工品质、外观品质、蒸煮品质和营养品质 4 个方面, 其中

稻米直链淀粉含量对稻米食味品质的影响最大。对直链淀粉含量的遗传很多研究[8～ 10 ]表明:
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非糯性品种中直链淀粉含量由一个主效基因及几个修饰基因控制[1 ] , 控制非糯性品种中直链

淀粉含量的一系列主效基因与W x 基因存在复等位关系[7 ]; W x 位点存在 2 个复等位显性位

点W x
a 和W x

b , 亚洲栽培稻中, W x
a 主要存在于籼稻中, 粳稻中主要为W x

b [11 ]。由于直链淀

粉含量的遗传基础复杂, 分析又需要一定数量的种子, 对其基因定位研究较少, 但B ligh 用微

卫星标记在 13 个水稻品种中找到了 4 个等位位点[12 ]; 何平等[3 ]用加倍单倍体 (DH ) 系定位出

2 个Q TL 位点, 分别位于第 5, 6 染色体上; 利用R IL 研究直链淀粉含量的Q TL 尚未见报道。

本研究在第 1, 7, 8, 9, 12 染色体上发现 5 个与直链淀粉含量有关的Q TL 位点, 且均为其他研

究未见报道的位点, 表明该性状受多个基因的影响。

籼粳稻的直链淀粉含量具有较明显差异, 籼粳杂交后代的米质较差一直是育种工作者关

注的难题。直链淀粉含量与籼粳分化程度的相互关系及分子遗传基础未见报道。本研究表明,

直链淀粉含量与籼粳分化度的Q TL 之间没有直接关系。笔者认为, 籼粳杂交后代直链淀粉含

量的不稳定与籼粳分化没有直接联系, 而是因其自身的遗传基础复杂所致, 在籼粳杂交育种

中完全可以选育出直链淀粉含量符合要求的优质籼型或粳型品种。
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