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利用单片段代换系定位水稻粒形 QTL 
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(华南农业大学／广东省植物分子育种重点实验室，广州 510642) 

 

摘要：【目的】水稻谷粒形状（粒长、粒宽和长宽比）是衡量稻米外观品质的重要指标之一，为更好地开展

粒形分子育种，对水稻粒形 QTL 进行分子定位。【方法】以单片段代换系（SSSL）为材料构建分离群体，利用微卫

星标记对控制水稻谷粒长和谷粒宽的 2 个粒形 QTL 进行分子定位。【结果】粒宽 QTL Gw-8 被定位于第 8 染色体长

臂末端微卫星标记 RM502 与 RM447 之间, 遗传距离均为 0.3 cM。在此基础上构建了覆盖 Gw-8 的物理图谱，RM502

与 RM447 位于同一克隆 AP005529，两者之间的物理距离为 55.0 kb。粒长 QTL gl-3 被定位于第 3染色体着丝粒附

近的微卫星标记 RM6146 和 PSM377 之间，遗传距离分别为 1.5 cM 和 11.0 cM。【结论】利用单片段代换系能准确

地定位水稻粒形 QTL，这两个粒形 QTL 的定位为其克隆及稻米外观品质的分子育种奠定了基础。 
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Mapping of the QTLs for Grain Shape Using Single Segment 
Substitution Lines in Rice 
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(Guangdong Key Laboratory of Plant Molecular Breeding / South China Agricultural University, Guangzhou 510642 ) 

 
Abstract：【Objective】Grain shape (grain length, grain width and length-width ratio) is a main index of rice appearance quality. 

For molecular breeding in rice, two QTLs controlling grain shape were mapped.【Method】The mapping populations were developed 
from the single segment substitution lines (SSSLs) in indica background of Huajingxian 74 and the two QTLs of grain shape were 
mapped using SSR markers.【Results】The grain width QTL, Gw-8, was mapped on the long arm of chromosome 8 between RM502 
and RM447 with genetic distance of 0.3 cM. RM502 and RM447 located on the same clone AP005529 and the physical distance 
between RM502 and RM447 was 55.0 kb. The grain length QTL, gl-3, was located near the centromeric region of rice chromosome 3 
between RM6146 and PSM377 with genetic distance of 1.5 cM and 11.0 cM, respectively.【Conclusion】The QTLs for grain shape in 
rice can be mapped using SSSLs. Mapping of Gw-8 and gl-3 has laid a foundation for cloning of the QTLs and molecular breeding of 
appearance quality in rice. 
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0  引言 

【本研究的重要意义】随着人们生活水平的提高

和稻米市场的开放，对米质的要求不仅要口味适合，

而且要求外形美观。稻谷粒长（grain length，GL）、

粒宽（grain width，GW）和长宽比（length-width ratio，
RLW）是衡量稻米外观品质的重要指标之一，稻谷籽

粒形状也是影响水稻产量的重要因素之一[1]。弄清粒

形性状的遗传基础对有效改良稻米外观品质具有重要

意义。【前人研究进展】多数遗传研究结果表明，谷

粒粒形受多基因控制，属数量遗传性状[1~6]。林鸿宣  
等[3]最早应用 RFLP 标记对籼稻粒形 QTL 进行了定位

分析，在特三矮 2 号/CB1128 和外引 2 号/CB1128 两

个群体中分别检测出 14 个和 13 个 QTL。随后，国内

外一些研究者利用初级作图群体（如 F2、RIL、DH 等）

对水稻粒形 QTL 进行了研究，均检测到一些与稻谷籽
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粒性状相关的 QTL，并找到一些控制粒长、粒宽或长

宽比（粒形）的主效 QTL[1, 4~19]。上述研究者使用的

作图群体大多为 F2/F3、BC1、DH 或 RIL，这些群体的

遗传背景较为复杂，对 QTL 定位有一定的影响[20]。染

色体片段代换系（chromosome segment substitution 
lines，CSSL）、导入系（introgression lines，IL）、

单片段代换系（single segment substitution lines，SSSL）
等次级作图群体是在受体亲本的遗传背景中代换某个

或某些供体亲本的染色体片段，可以消除群体内遗传

背景的干扰，将复杂性状分解为简单性状，而逐渐受

国内外研究者所关注[21~29]。Tsunematsu 等[30]利用 RIL
群体对粒长进行 QTL 鉴定，在第 3 染色体上的

C1677-R19 区段上检测到一个控制粒长的主效 QTL。
随后，Kubo 等[31]在构建染色体片段代换系（CSSL）
过程中，利用 48 株的 BC3F2群体将该隐性 QTL lk3（t）
定位于第 3 染色体上的 RFLP 标记 C1677 和 G1316 之

间。Sobrizal 和 Yoshimura[32]在培育导入系群体过程中

将 1 个控制粒长的隐性 QTL sk1（t）定位于第 2 染色

体长臂端的 RFLP 标记 C679 与 C560 之间，将另 1 个

控制粒长的显性 QTL Sk2（t）定位于第 5 染色体短臂

上的 RFLP 标记 Y1060L 与 R566 之间。【本研究切入

点】上述研究仅对几个粒形 QTL 进行了初步定位，且

采用的标记均为 RFLP 标记，不利于水稻粒形分子育

种工作的开展。本实验室以来自世界各地的具有遗传

多样性的 24 个水稻品种为供体亲本，利用微卫星标记

构建了一个以籼稻品种华粳籼 74 为遗传背景的单片

段代换系（SSSL）文库，其平均代换片段长度为 19.3 
cM，代换片段总长度为 21 674 cM，相当于水稻基因

组长度的 14 倍，覆盖整个水稻基因组[25, 27, 33]。【拟解

决的关键问题】本研究以单片段代换系（SSSL）为材

料构建分离群体，利用微卫星标记对 2 个粒形 QTL 进

行分子定位，为这两个粒形 QTL 的克隆及稻米外观品

质的分子育种奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  作图群体的构建 

本研究在以籼稻品种华粳籼 74 为受体亲本构建

单片段代换系的过程中发现两个单片段代换系的杂合

株系 W9-38-60-7 和 W12-11-22-3（BC4F2）表现为粒

形分离。其中 W9-38-60-7 只携带一个来源于供体亲本

Basmati 385 第 8 染色体的代换片段 RM80-OSR7- 
RM502- RM447，W12-11-22-3 只携带一个来源于供体

亲本 IR58025B 第 3 染色体的代换片段 PSM21-RM16- 

PSM27，其余遗传背景与华粳籼 74 一致[25, 33]。在这

两个杂合单片段代换系的自交后代中各收取 1 个杂合

单株（编号为：W9-38-60-7-7 和 W12-11-22-3-3）用

于发展定位群体。其中 W9-38-60-7-7 群体种植了 167
个单株，W12-11-22-3-3 群体种植了 194 个单株。定位

群体均种植于华南农业大学教学实验农场，常规管理。 
1.2  粒形的表型分析 

成熟期单株收获种子，稻谷粒形（粒长、粒宽和

长宽比）的测定参照 Tan 等[10]的方法进行。 
1.3  微卫星标记分析 

首先利用代换片段上已知微卫星标记对分离群体

进行检测，根据检测结果利用网上资源（http://www. 
gramene.org/）及本实验室构建的微卫星标记图谱[34]，

在该代换片段上选择微卫星标记进行多态性筛选，将

有多态性的微卫星标记用于作图群体的分析。微卫星

标记的检测按 Li 等[35]的方法进行。 
1.4  连锁分析 

利用MAPMAKER/EXP Version 3.0软件进行微卫

星标记与粒形 QTL 的连锁分析，用 Kosambi 函数将

重组值转换成遗传图距（cM）[36]。 
1.5  物理图谱的构建 

根据 Gramene 网站（http://www.gramene.org/）公

布的水稻遗传图谱和物理图谱资料确定分子标记在物

理图谱上的位置，在此基础上构建覆盖粒宽 QTL 区域

的克隆重叠群。 

2  结果与分析 

2.1  受体亲本华粳籼 74 和供体亲本的粒形 

调查了受体亲本华粳籼 74 和供体亲本 Basmati 
385 和 IR58025B 的谷粒长、谷粒宽和谷粒长宽比，结

果见表 1。从表 1 可以看出，Basmati 385 和 IR58025B
与华粳籼 74 的粒形性状均具有很大的差异，两个供体

亲本的谷粒均为细长形。 
 

表 1  作图群体中亲本的粒形表型值 

Table 1  Phenotypic values of grain shape of the parents in 
mapping populations 

性状 
Trait 

华粳籼 74 
Huajingxian74 

Basmati 385  
(W9) 

IR58025B  
(W12) 

谷粒长 
Grain length (mm) 

8.32±0.11 9.72±0.10 10.15±0.09 

谷粒宽 
Grain width (mm) 

2.51±0.01 1.94±0.05 1.92±0.05 

谷粒长宽比 
Grain length-width ratio

3.32±0.04 5.01±0.13 5.30±0.11 
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2.2  粒宽 QTL Gw-8 的定位 

2.2.1  分离群体 W9-38-60-7-7 的表型分离  调查了

W9-38-60-7-7 分离群体的 167 个单株的谷粒长、谷粒

宽及长宽比，结果见图 1。 
从图 1 可知，W9-38-60-7-7 分离群体中稻谷粒宽 

和长宽比的变异均呈明显的双峰分布，表明分离群体

中谷粒宽和长宽比是受一对基因控制的，且宽粒相对

于窄粒为显性。从图 1 还可知，分离群体中稻谷粒长

的变异呈单峰连续分布，表明谷粒长宽比的的变异主

要是由粒宽 QTL 引起的。 
 

 

 
图 1  W9-38-60-7-7 分离群体谷粒宽、谷粒长和长宽比的分

布 

Fig. 1  Distributions of the phenotypic values of grain shape in 

W9-38-60-7-7 population 

 

2.2.2  Gw-8 遗传图谱的构建  从第 8 染色体的

RM80-RM447 标记附近区域共筛选到 6 个微卫星标记

（RM80、OSR7、RM502、RM447、RM5493、RM3754）
在亲本间存在多态性，利用这些多态标记对分离群体

的 167 个单株进行标记基因型检测。由于谷粒宽和长

宽比的表型变异均呈双峰连续分布（图 1），故删除

谷粒宽为 2.33～2.51 mm 之间和长宽比为 3.30～3.60
之间处于双峰重叠部分的单株，最终以 102 个单株的

谷粒宽表型与分子标记基因型进行连锁分析，结果见

图 2。粒宽 QTL（命名为 Gw-8）被定位于第 8 染色体

近长臂端的微卫星标记 RM502 和 RM447 之间，遗传

距离均为 0.3 cM。 
2.2.3  Gw-8 物理图谱的构建  利用 http://www. 
gramene.org 网站公布的物理图谱构建了覆盖 Gw-8 区

域的物理图谱（图 3）。与 Gw-8 两端最接近的微卫星

标记 RM502 与 RM447 位于同一克隆 AP005529，其

物理距离为 55.0 kb。这为发展与粒宽 QTL Gw-8 更紧

密连锁的分子标记作进一步精细定位和基因克隆奠定

了基础。 
 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
A. Gw-8 所在的代换片段；B. Gw-8 的连锁图 
A. The substituted segment with Gw-8 locus; B. Genetic map of the Gw-8 
locus 

 

图 2  水稻谷粒宽 QTL Gw-8 在第 8染色体的连锁图 

Fig. 2  Genetic map of the Gw-8 locus for grain width on rice 

chromosome 8 

 

2.2.4  不同标记基因型的粒形表型值  根据与粒宽

QTL Gw-8 最接近的微卫星标记 RM502 的基因型

（AA、Aa、aa），把 W9-38-60-7-7 群体内的 167 个

单株分为 3 种基因型（表 2）。不同标记基因型的谷

粒宽、长宽比的平均值不同，受体亲本华粳籼 74 基因

型（AA）个体的谷粒宽最大，其长宽比最小；供体亲

本 Basmati 385 基因型（aa）个体的谷粒宽最小，其长

宽比最大；杂合基因型（Aa）单株的谷粒宽、长宽比 

CEN

  

RM 80
OSR7

RM 5493
RM 502 
Gw-8
RM 447 
RM 3754

1.8 

11.6 

1.5 
0.3 
0.3 
2.5 

距 离 
Distance (cM) 

标 记 
Marker 

A B 

1.8 

11.6 11.6 

1.5 
0.5 
0.3 
2.5 

RM80 

OSR7 

RM5493 
RM502 

Gw-8 
RM447 
Rm3754
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A. 第 8 染色体 Gw-8 区域遗传图；B. 第 8 染色体 Gw-8 区域物理图 
A. Genetic map encompassing Gw-8 region; B. Physical contigs covering 

Gw-8 

 

图 3  第 8 染色体水稻谷粒宽 QTL Gw-8 区域物理图谱与遗

传图谱的整合 

Fig. 3  Integration of the physical map and the genetic map 

covering Gw-8 locus for grain width on rice 

chromosome 8 

平均值介于前二者之间，但偏向于受体亲本基因型。3
种基因型间的谷粒宽、长宽比和谷粒长差异均显著，

表明来源于受体亲本华粳籼 74的粒宽QTL Gw-8相对

于供体亲本 Basmati 385 表现为不完全显性，且 Gw-8
对谷粒长也存在显著影响。 
2.3  粒长 QTL gl-3 的定位 

2.3.1  分离群体W12-11-22-3-3的表型分离  调查了

W12-11-22-3-3 分离群体的 194 个单株的谷粒长、谷粒

宽及长宽比，结果见图 4。W12-11-22-3-3 分离群体中

谷粒长和长宽比均呈明显的双峰分布，表明分离群体

中谷粒长和长宽比是受一对基因控制的，且长粒相对

于短粒表现为隐性。从图 4 还可知，分离群体中稻谷

粒宽的变异呈单峰连续分布，这表明谷粒长宽比的变

异主要是由粒长 QTL 引起的。 
2.3.2  gl-3 遗传图谱的构建   从第 3 染色体的

PSM21-RM16-PSM127 标记附近区域共筛选到 7 个有

多态性的微卫星标记（PSM21、PSM377、RM6146、 
 
表 2  W9-38-60-7-7 群体内 RM502 标记基因型的粒形表型值 

Table 2  Phenotypic values of grain shape in different genotypes at RM502 in W9-38-60-7-7 population 

RM502 标记基因型 1)  

Genotype of RM502 marker 

株数 

No. of plants 

谷粒宽 

Grain width (mm) 

谷粒长宽比 

Grain length-width ratio 

谷粒长 

Grain length (mm)

AA 53     2.59±0.04a2)     3.14±0.05c             8.12±0.07c 

Aa 78        2.51±0.04b     3.29±0.06b     8.26±0.09b 

aa 36        2.31±0.04c     3.67±0.06a     8.45±0.09a 
1) AA：受体亲本华粳籼 74 的基因型；aa：供体亲本 Basmati 385 的基因型；Aa：杂合基因型。2) 同列中不同字母表示在 5%水平上差异显著。 
1) AA: Genotype of Huajingxian74; aa: Genotype of Basmati 385; Aa: Heterozygous genotype. 2) Different letters in the same column indicate significant 

difference at 5% probability level  

 
RM3646、RM16、PSM127 和 RM5626），利用这些

多态标记对分离群体的 194 个单株进行标记基因型检

测。由于谷粒长和长宽比的表型变异均呈双峰连续分

布（图 4），故删除谷粒长为 8.40～9.00 mm 之间和

长宽比为 3.20～3.50 之间处于双峰重叠部分的单株，

最终以 122 个单株的谷粒长表型与分子标记基因型进

行连锁分析，结果见图 5。谷粒长 QTL（命名为 gl-3）
被定位于第 3 染色体着丝粒附近的微卫星标记

RM6146 与 PSM377 之间，遗传距离分别为 1.5 cM 和

11.0 cM。 
2.3.3  不同标记基因型的粒形表型值  根据与粒长

QTL gl-3 最接近的微卫星标记 RM6146 的基因型

（AA、Aa、aa），把 W12-11-22-3-3 群体内的 194 个

单株分为 3 种基因型（表 3）。不同标记基因型的谷

粒长、长宽比平均值不同，受体亲本华粳籼 74 基因型

（AA）个体的谷粒长和长宽比最小，供体亲本

IR58025B 基因型（aa）个体的谷粒长和长宽比最大，

而杂合基因型（Aa）个体谷粒长、长宽比的平均值介

于前二者之间，但偏向于受体亲本。3 种基因型之间

的谷粒长、长宽比和谷粒宽差异均显著，表明来源于

供体亲本 IR58025B 的粒长 QTL gl-3 相对于受体亲本

华粳籼 74 表现为不完全隐性，且 gl-3 对谷粒宽也存

在显著影响。 

3  讨论 

随着分子标记的产生和遗传图谱的发展，运用分

子标记进行 QTL 研究已有很多报道[37~39]。粒形作为衡

量稻米外观品质的主要指标之一，一直是遗传学家和

育种学家关注的对象。国内外很多研究者对粒形 QTL
进行了大量研究，控制粒长和粒宽的 QTL 分布于 12 

B 

A 

55.0 kb

AP003920 

AP005529 

AP005528

RM502 RM447 Gw-8 

0.3 cM 0.3 cM 
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图 4  W12-11-22-3-3 分离群体谷粒长、谷粒宽和长宽比的

分布 

Fig. 4  Distributions of the phenotypic values of grain shape in 

W12-11-22-3-3 population 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
A. gl-3 所在的代换片段；B. gl-3 的连锁图 
A. The substituted segment with gl-3 locus; B. Genetic map of the gl-3 

locus 
 

图 5  水稻粒长 QTL gl-3 在第 3染色体的连锁图 

Fig. 5  Genetic map of the gl-3 locus for grain length on rice 

chromosome 3 

 

条染色体上，其中第 2、3、4、7、12 染色体可能存在

控制粒长的主效 QTL；而第 2、3、4、5、7 染色体可

能存在粒宽主效 QTL；控制粒形（长宽比）的 QTL
分布于除第 11 号染色体外的其余 11 条染色体上，其

中第 2、3、5、7、9 染色体可能存在主效 QTL[1,3~19，24, 26]。

但上述研究只是将粒形 QTL 定位于染色体上的某一

区段。 
Yamamoto 等[39]利用 RFLP 标记对全基因组进行

筛选，跟踪目标片段，通过自交和回交的方法构建了

水稻抽穗天数的 NIL，并在 BC3F2对抽穗天数 QTL—
Hd1、Hd2 和 Hd3 进行了精细定位，表明利用 NIL 可 

 

表 3  W12-11-22-3-3 群体内不同 RM6146 标记基因型的粒形表型值 

Table 3  Phenotypic values of grain shape in different genotypes at RM6146 in W12-11-22-3-3 population 

RM6146 标记基因型 1)  
Genotype of RM6146 marker 

株数 
No. of plants 

谷粒长 
Grain length（mm） 

谷粒长宽比 
Grain length-width ratio 

谷粒宽 
Grain width（mm） 

AA 49            8.24±0.12 c2)               3.11±0.06 c            2.65±0.05 a 

Aa 95            8.38±0.14 b       3.17±0.07 b      2.65±0.04 a 

aa 50            9.06±0.17 a       3.50±0.06 a      2.59±0.04 b 
1) AA：受体亲本华粳籼 74 的基因型；aa：供体亲本 IR58025B 的基因型；Aa：杂合基因型。2) 同列中不同字母表示在 5%水平上差异显著。 
1) AA: Genotype of Huajingxian74; aa: Genotype of IR58025B; Aa: Heterozygous genotype. 2) Different letters in the same colmn indicate significant 

difference at 5% probability level  

 
将遗传效应表现微小的 QTL 作为单个孟德尔因子进

行遗传作图。本研究利用与受体亲本只存在一个代换

片段差异，而遗传背景与受体亲本一致的单片段代换

系[25，33] 构建分离群体，对粒宽 QTL Gw-8 和粒长 QTL 
Gl-3 进行了定位。粒宽 QTL Gw-8 被首次定位于第 8

染色体长臂端的微卫星标记 RM502 与 RM447 之间，

这两个标记位于同一克隆 AP005529 上，其物理距离

为 55.0 kb。粒长 QTL gl-3 定位于第 3 染色体着丝粒

附近的微卫星标记 RM6146 和 PSM377 标记之间，遗

传距离分别为 1.5 cM 和 11.0 cM。这为 Gw-8 和 gl-3

标 记 
Marker 

  

CEN

 
PSM21 
PSM377 

gl-3 
RM6146 
RM3646 
RM16 
PSM127 

RM5626 

3.8 

11.0 
1.5 
1.9 
1.3 
2.7 

12.3 

 
    距  离 

Distance (cM)

A B 

3.8
PSM21 
Psm337 

1.5 
1.9 
1.3 
2.7  
12.3 

PM5626 

gl-3 
RM6146 
RM3646 
RM16 
RSM127 
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的克隆及分子标记辅助粒形育种奠定了基础，并进一

步证明利用单片段代换系可将复杂性状分解为简单性

状进行遗传作图。 
Kubo 等[31]曾用 RFLP 标记将一个控制粒长的隐

性 QTL lk3(t)定位于第 3 染色体上，但其定位群体太

小，只有 48 株。本研究利用微卫星标记也将粒长 QTL 
gl-3 定位于第 3 染色体着丝粒的附近，与 lk3(t)位置相

似，这两个 QTL 是否为同一基因，有待进一步分析。 
由于粒形性状一般是用长宽比来表示的，粒形实

际上是粒长和粒宽的复合性状，因此应有可能检测到

同时影响粒长和长宽比或粒宽和长宽比的 QTL，这在

很多研究结果中得到证实[1, 3~19, 24, 26]。本研究发现两个

分离群体谷粒长宽比的变异分别主要是由粒长 QTL 
gl-3 和粒宽 QTL Gw-8 引起的，表明控制谷粒长或谷

粒宽的 QTL 同时控制谷粒长宽比即粒形。本研究将控

制谷粒长和谷粒宽的两个 QTL 分别定位于两条染色

体上，进一步证实了水稻谷粒长和谷粒宽具有不同的

遗传基础，可根据不同的育种目标对谷粒长和谷粒宽

进行独立选择，同时还可利用分子标记辅助选择技术

将这两个 QTL 聚合在一起，从而培育出粒长大而粒宽

小的长粒形品种。 

4  结论 

利用单片段代换系能准确地定位水稻粒形 QTL，
本研究定位的这2个粒形QTL为粒形基因的克隆及稻

米外观品质的分子育种奠定了基础。 
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