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7�　　水稻是我国第一大粮食作物，约有６５％人口以稻米为主

食。随着人们生活水平提高，稻米品质改良越来越受到重

视，特别是蒸煮品质的改良。而直链淀粉含量、糊化温度和

胶稠度是评价蒸煮品质的重要理化指标，决定稻米品质的优

劣 7�［１］ 7�。

7�近年来，蒸煮品质相关基因的定位与克隆已取得了一定

进展。直链淀粉含量主要受编码颗粒结合型淀粉合成酶 Ｗｘ

基因调控 7�［２-３］ 7�，其中 Ｗｘ 7�ａ 7�等位基因主要存在于籼稻品种中，

一般表现高直链淀粉含量，而 Ｗｘ 7�ｂ 7�则主要存在于粳稻品种

中，一般表现低直链淀粉含量。与此同时，大量水稻胚乳突

变体的获得，丰富和发展了直链淀粉含量的遗传控制理论及

育种利用 7�［４］ 7�；糊化温度主要受第６染色体短臂上的 ＡＬＫ基

因控制，并受微效基因的修饰 7�［３，５］ 7�，高振宇等 7�［６］ 7�采用图位克

隆法分离了水稻糊化温度基因（ＡＬＫ）；胶稠度的遗传模式较

复杂，只做了一些初步遗传研究与探索 7�［７-８］ 7�。

7�稻米蒸煮品质同时受上位性效应 7�［３］ 7�、胚乳效应、细胞质

效应及环境等因素的影响 7�［９］ 7�，控制蒸煮品质的基因数目及分

子作用机理还有待深入研究。本研究利用Ｄ５０／ＨＢ２７７衍生

的重组自交系（ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓ，ＲＩＬ）群体，构建水

稻分子遗传图谱，在杭州和海南两种不同环境条件下，在分

子水平上对蒸煮品质的３项指标进行 ＱＴＬ分析，探讨其分

子遗传机理及育种利用，以促进稻米品质改良。

7�１　材料与方法

7�１．１　供试材料

7�Ｄ５０ 7�［１０］ 7�来自美国，属于爪哇稻类型，环境条件的变化对

其稻米品质的影响较小，而 ＨＢ２７７是中熟早籼稻品系，两亲

本间蒸煮品质差异较大。亲本Ｄ５０和 ＨＢ２７７的生育期基本

一致，由它们所衍生的重组自交系群体家系间的生育期基本

保持一致，基本消除环境条件对不同株系间蒸煮品质的影

响，提高了对蒸煮品质ＱＴＬ分析的可靠性。

7�以Ｄ５０为母本、ＨＢ２７７为父本构建的由１９０个株系组成

7�的Ｆ 7�７ 7�重组自交系群体为研究对象，２００６年将亲本及１９０个

Ｆ 7�７ 7�重组自交系群体种植于中国水稻研究所富阳实验基地，苗

期单株取样，用于ＤＮＡ提取；２００７年将亲本及Ｆ 7�８ 7�重组自交

系群体种植于中国水稻研究所海南陵水实验基地。单株种

植，随机区组设计，每个株系种植３行，每行８株，株行距１８

ｃｍ×２０ｃｍ，成熟后将中间１行植株的种子全部混收。

7�收稿日期：２００８-０５-２６；修改稿收到日期：２００８-１０-２４。
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7�１．２　稻米蒸煮品质测定

7�先将种子置于室温条件下３个月，待其理化性质稳定

后，参照中华人民共和国农业部部颁标准 ＮＹ１４７-８８米质测

定方法测定直链淀粉含量、糊化温度及胶稠度等３项理化指

标。本实验用碱消值（Ａｌｋａｌｉｓｐｒｅａｄｉｎｇｖａｌｕｅ，ＡＳＶ）表示糊化

7�温度。

7�１．３　ＤＮＡ提取及ＳＳＲ分析

7�　　参照卢扬江和郑康乐 7�［１１］ 7�的方法提取亲本及每个株系的

ＤＮＡ。通过ｗｗｗ．ｇｒａｍｅｎｅ．ｏｒｇ网站查找ＳＳＲ标记信息，共

选择２６６对均匀分布于各染色体的ＳＳＲ标记用于亲本间多

态性的分析，然后选择多态性好且均匀分布于各染色体的

ＳＳＲ标记用于群体基因型分析。ＳＳＲ引物由上海生工生物

工程技术服务公司合成；扩增条件为：９４℃下２ｍｉｎ；９４℃下

４５ｓ、５５℃下４５ｓ、７２℃下１ｍｉｎ，３０个循环，最后在７２℃下延

7�伸８ｍｉｎ。ＰＣＲ产物在６％非变性聚丙烯酰胺凝胶上进行电

泳分析，方法参考施勇烽等 7�［１２］ 7�。

7�１．４　连锁图谱构建及ＱＴＬ分析

7�利用均匀分布于１２条水稻染色体且在双亲间表现出多

态性的ＳＳＲ标记，对重组自交系群体１９０个株系进行基因型

分析，通过 ＭＡＰＭＡＫＥＲ／ＥＸＰ３．０ 7�［１３］ 7�构建水稻分子连锁图

谱，用Ｋｏｓａｍｂｉ函数将重组率转化成遗传距离（ｃＭ）。应用

ＷｉｎｄｏｗｓＱＴＬＣａｒｔｏｇｒａｐｈｅｒ２．５ 7�［１４］ 7�软件，采用复合区间作图

7�法（ＣＩＭ），以 ＬＯＤ＝２．０为阈值检测稻米蒸煮品质性状

ＱＴＬ，仅当ＬＯＤ≥２．４时为显著水平，扫描区间为２ｃＭ，遗

传背景控制选择标准模型，应用正反向回归法，以 Ｐ＝０．０１

为阈值。ＱＴＬ的命名采用 ＭｃＣｏｕｃｈ等 7�［１５］ 7�提出的规则。

7�２　结果与分析

7�２．１　ＳＳＲ标记连锁图谱构建

7�参照已测序水稻品种日本晴的物理距离，选取２６６对均

匀分布于１２条染色体的ＳＳＲ标记进行亲本间多态性分析，

发现１０２对ＳＳＲ标记在双亲间表现出多态性，所占比例约为

３８％。利用 ＭＡＰＭＡＫＥＲ／ＥＸＰ３．０软件，构建了水稻分子

连锁图谱，该图谱覆盖水稻基因组遗传距离１２２６．４ｃＭ，标记

7�之间的平均距离约１２．０２ｃＭ（图１）。从实验结果可知，ＳＳＲ

标记结果稳定可靠、重复性好、特异性高。

7�２．２　ＳＳＲ标记偏态性分析

7�对整合于连锁图谱的１０２个ＳＳＲ标记进行偏分离分析，

结果如表１所示。根据χ 7�２ 7�值来判断标记在ＲＩＬ群体中是否

以１∶１比例分离（Ｐ＜０．０５），发现共有２６个ＳＳＲ标记发生

了偏分离，其中４个偏向于Ｄ５０，２２个偏向于ＨＢ２７７。除了

第１和第２染色体外，其他各染色体均发生了偏分离现象，

第４和第７染色体分别有１个和３个标记偏向于Ｄ５０，第３、

５、６、８、９、１０、１１和１２染色体分别有１、１、３、５、５、１、３和３个

标记偏向于ＨＢ２７７（表１）。

7�２．３　蒸煮品质在杭州和海南两地的表现与分布

7�如表２所示，直链淀粉含量、碱消值和胶稠度等３个性

状在杭州和海南均表现为双向超亲分离，而且呈连续分布，

显示出数量性状的遗传特征。

7�２．４　性状之间的相关性分析

7�在２００６年和２００７年两年实验中，直链淀粉含量、碱消

值分别与胶稠度表现为极显著负相关；直链淀粉含量与碱消

值仅在２００７年表现为显著正相关（表３）。

7�２．５　蒸煮品质ＱＴＬ定位分析

7�共检测到６个控制直链淀粉含量、碱消值和胶稠度且具

有显著加性效应的ＱＴＬ，分布于第２、６、７和９染色体上的４

个区间内（表４，图１）。

7�共检测到２个控制直链淀粉含量的ＱＴＬ，分布于第２和

7�第６染色体上，其中ｑＡＣ６位于第６染色体标记ＲＭ５０８和

ＲＭ５８７之间，在两年内均具有显著加性效应，且方向不变，而

7�ｑＡＣ２则位于第２染色体标记ＲＭ２６２和ＲＭ１０６之间，仅在

２００６年被检测到。ｑＡＣ６增效基因来自 Ｄ５０，在２００６年和

２００７年分别可解释表型变异的５８．３１％和７６．９４％，而ｑＡＣ２

增效基因来自ＨＢ２７７，贡献率为２．４６％。

7�共检测到１个控制碱消值的 ＱＴＬ，ｑＡＳＶ６位于第６染

色体标记ＲＭ１１１与ＲＭ３４３８之间，其增效等位基因都来自

7�表１　各染色体多态性标记及标记偏态性分布

7�Ｔａｂｌｅ１．Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｍａｒｋｅｒｓａｎｄｉｔｓｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｄｉｓｔｏｒｔｅｄｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ．

7�染色体

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�多态性标记数

7�Ｎｏ．ｏｆｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ

7�ｍａｒｋｅｒｓ

7�偏Ｄ５０标记数

7�Ｎｏ．ｏｆｍａｒｋｅｒｓ

7�ｓｋｅｗｅｄｔｏｗａｒｄＤ５０ �p

7�偏ＨＢ２７７标记数

7�Ｎｏ．ｏｆｍａｒｋｅｒｓ

7�ｓｋｅｗｅｄｔｏｗａｒｄＨＢ２７７ !|

7�染色体长度

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�ｌｅｎｇｔｈ／ｃＭ

7�１ ��7�１０ �l7�０ �/7�０  �7�１４７ #�．５

7�２ ��7�１０ �l7�０ �/7�０  �7�１４８ #�．３

7�３ ��7�１１ �l7�０ �/7�１  �7�１４８ #�．１

7�４ ��7�１１ �l7�１ �/7�０  �7�１０６ #�．４

7�５ ��7�７ �l7�０ �/7�１  �7�９５ #�．４

7�６ ��7�１０ �l7�０ �/7�３  �7�１２９ #�．２

7�７ ��7�１０ �l7�３ �/7�０  �7�９６ #�．２

7�８ ��7�６ �l7�０ �/7�５  �7�５２ #�．９

7�９ ��7�８ �l7�０ �/7�５  �7�８７ #�．１

7�１０ ��7�６ �l7�０ �/7�１  �7�８６ #�．０

7�１１ ��7�８ �l7�０ �/7�３  �7�７３ #�．５

7�１２ ��7�５ �l7�０ �/7�３  �7�５５ #�．８

7�总计Ｔｏｔａｌ 7�１０２ �l7�４ �/7�２２  �7�１２２６ #�．４

7�５９ 7�邵高能等：稻米蒸煮品质性状的ＱＴＬ定位
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7�表２　亲本和ＲＩＬ群体各性状表现

7�Ｔａｂｌｅ２．ＰｈｅｎｏｔｙｐｉｃｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅｏｆｔｈｅＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｉｔｓｐａｒｅｎｔｓ．

7�地点（年份）

7�Ｓｉｔｅ（Ｙｅａｒ）

7�性状

7�Ｔｒａｉｔ

7�亲本Ｐａｒｅｎｔ

7�Ｄ５０ �t7�ＨＢ２７７ ��

7�重组自交系群体ＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

7�平均值

7�Ｍｅａｎ

7�最大值

7�Ｍａｘｉｍｕｍ

7�最小值

7�Ｍｉｎｉｍｕｍ

7�标准差

7�ＳＤ

7�偏斜度

7�Ｓｋｅｗｎｅｓｓ

7�峰度

7�Ｋｕｒｔｏｓｉｓ

7�杭州Ｈａｎｇｚｈｏｕ（２００６） 7�直链淀粉含量ＡＣ／％ 7�２５ ��．２６ 7�１４ �w．１３ 7�２２ ��．５６ 7�３１ �m．７５ 7�９ ��．７０ 7�６ !�．９９ 7�－０ #P．２９ 7�－１ $�．４５

7�碱消值ＡＳＶ 7�６ ��．００ 7�７ �w．００ 7�４ ��．４７ 7�７ �m．００ 7�１ ��．００ 7�２ !�．０８ 7�０ #P．０５ 7�－１ $�．５５

7�胶稠度ＧＣ／ｍｍ 7�７４ ��．６７ 7�８２ �w．６７ 7�５８ ��．７９ 7�８９ �m．６７ 7�２８ ��．６７ 7�１５ !�．０７ 7�－０ #P．０２ 7�－０ $�．９８

7�海南Ｈａｉｎａｎ（２００７） 7�直链淀粉含量ＡＣ／％ 7�２５ ��．８３ 7�１３ �w．３９ 7�２０ ��．９９ 7�３１ �m．１８ 7�８ ��．８６ 7�７ !�．６２ 7�－０ #P．２４ 7�－１ $�．６５

7�碱消值ＡＳＶ 7�６ ��．００ 7�７ �w．００ 7�４ ��．７０ 7�７ �m．００ 7�１ ��．００ 7�１ !�．５９ 7�－０ #P．０５ 7�－１ $�．３３

7�胶稠度ＧＣ／ｍｍ 7�７５ ��．６７ 7�８４ �w．３３ 7�５２ ��．３７ 7�８０ �m．００ 7�２７ ��．００ 7�１４ !�．０７ 7�０ #P．１１ 7�－０ $�．９９

7�　　ＡＣ，Ａｍｙｌｏｓｅｃｏｎｔｅｎｔ；ＡＳＶ，Ａｌｋａｌｉｓｐｒｅａｄｉｎｇｖａｌｕｅ；ＧＣ，Ｇｅｌｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｙ．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｉｎｔａｂｌｅｓｂｅｌｏｗ．

7�表３　蒸煮品质性状间的相关性分析

7�Ｔａｂｌｅ３．Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｂｅｔｗｅｅｎｃｏｏｋｉｎｇｑｕａｌｉｔｙｔｒａｉｔｓ．

7�地点（年份）

7�Ｓｉｔｅ（Ｙｅａｒ）

7�性状

7�Ｔｒａｉｔ

7�杭州 Ｈａｎｇｚｈｏｕ（２００６）

7�直链淀粉含量

7�ＡＣ

7�碱消值

7�ＡＳＶ

7�胶稠度

7�ＧＣ

7�海南 Ｈａｉｎａｎ（２００７）

7�直链淀粉含量

7�ＡＣ

7�碱消值

7�ＡＳＶ

7�胶稠度

7�ＧＣ

7�杭州Ｈａｎｇｚｈｏｕ（２００６） 7�直链淀粉含量ＡＣ

7�碱消值ＡＳＶ 7�０ ��．００５４

7�胶稠度ＧＣ 7�－０ ��．５４４４ 7�＊＊ 7�－０ �Y．２７２０ 7�＊＊

7�海南Ｈａｉｎａｎ（２００７） 7�直链淀粉含量ＡＣ 7�０ ��．８７５２ 7�＊＊ 7�０ �Y．０７０９ 7�－０ �Z．５２２４ 7�＊＊

7�碱消值ＡＳＶ 7�０ ��．１２４８ 7�０ �Y．８３６９ 7�＊＊ 7�－０ �Z．２７０５ 7�＊＊ 7�０  b．１８１６ 7�＊

7�胶稠度ＧＣ 7�－０ ��．６２０６ 7�＊＊ 7�－０ �Y．１８９９ 7�＊＊ 7�０ �Z．５４１６ 7�＊＊ 7�－０  b．６７０８ 7�＊＊ 7�－０ "o．２６１０ 7�＊＊

7�　　 7�＊ 7�和 7�＊＊ 7�分别表示差异达５％和１％显著水平。
7�＊ 7�ａｎｄ 7�＊＊ 7�ｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ５％ａｎｄ１％ｌｅｖｅｌｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

7�表４　Ｄ５０／ＨＢ２７７重组自交系群体中检测到的控制蒸煮品质性状的ＱＴＬ

7�Ｔａｂｌｅ４．ＱＴＬｓｆｏｒｃｏｏｋｉｎｇｑｕａｌｉｔｙｔｒａｉｔｓｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎＤ５０／ＨＢ２７７ＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

7�性状

7�Ｔｒａｉｔ
7�ＱＴＬ　
7�区间

7�Ｉｎｔｅｒｖａｌ

7�ＬＯＤ

7�２００６ ��7�２００７ �0

7�加性效应 7�Ａ 7�１）

7�２００６  �7�２００７ !�

7�贡献率 Ｈ 7�２ 7�／％ 7�２）

7�２００６ #�7�２００７ %<

7�直链淀粉含量ＡＣ 7�ｑＡＣ２ 7�ＲＭ２６２－ＲＭ１０６ �u7�２ ��．４１ 7�－１ ��．１１３８ 7�２ #�．４６

7�ｑＡＣ６ 7�ＲＭ５０８－ＲＭ５８７ �u7�３０ ��．２５ 7�３９ ��．９２ 7�５ ��．３７７８ 7�６ !&．６９８６ 7�５８ #�．３１ 7�７６ $�．９４

7�碱消值ＡＳＶ 7�ｑＡＳＶ６ 7�ＲＭ１１１－ＲＭ３４３８ ��7�２５ ��．１９ 7�２９ ��．１４ 7�－１ ��．６８０８ 7�－１ !&．２８５３ 7�６５ #�．２０ 7�６４ $�．４１

7�胶稠度ＧＣ 7�ｑＧＣ６ 7�ＲＭ５０８－ＲＭ５８７ �u7�９ ��．３５ 7�１４ ��．０６ 7�－６ ��．６１５４ 7�－１５ !&．２８１６ 7�１９ #�．４０ 7�３０ $�．３３

7�ｑＧＣ７ 7�ＲＭ３３６－ＲＭ３５１ �u7�２ ��．４３ 7�２ ��．１７ 7�３ ��．４５９７ 7�２ !&．９３１５ 7�４ #�．８２ 7�４ $�．０５

7�ｑＧＣ９ 7�ＲＭ２５７－ＲＭ２０１ �u7�２ ��．５８ 7�３ ��．８４２６ 7�４ #�．７８

7�　　 7�１） 7�加性效应，指一个母本等位基因取代父本等位基因所产生的遗传效应；加底线表示ＬＯＤ＞２．０，但效应不显著； 7�２） 7�相应ＱＴＬ所解释的

群体表型方差的比例。
7�１） 7�Ａｄｄｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔ，ｉ．ｅ．ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｅｆｆｅｃｔｗｈｅｎａｐａｔｅｒｎａｌａｌｌｅｌｅｉｓｒｅｐｌａｃｅｄｂｙａｍａｔｅｒｎａｌａｌｌｅｌｅ；Ｕｎｄｅｒｌｉｎｅｄｎｕｍｂｅｒｓｉｎｄｉｃａｔｅｔｈａｔｔｈｅｅｆｆｅｃｔ

7�ｉｓｎｏｔｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｌｔｈｏｕｇｈＬＯＤｉｓｍｏｒｅｔｈａｎ２．０； 7�２） 7�ＴｈｅｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｖａｒｉａｔｉｏｎｅｘｐｌａｉｎｅｄｂｙｔｈｅｇｉｖｅｎＱＴＬ．

7�ＨＢ２７７，２００６年和２００７年分别可解释表型变异的６５．２０％

和６４．４１％。

7�同时检测到３个控制胶稠度的ＱＴＬ，分布于第６、７和９

染色体上，其中ｑＧＣ６在２００６年和２００７年两年都被检测到，

位于第６染色体标记ＲＭ５０８与ＲＭ５８７之间，其增效等位基

因都来自 ＨＢ２７７，在两年分别可解释表型变异的１９．４０％和

３０．３３％，而ｑＧＣ７位于标记ＲＭ３３６和ＲＭ３５１之间，２００６年

加性效应达显著水平，２００７年加性效应未达显著水平，但

ＬＯＤ＞２．０，其增效等位基因都来自Ｄ５０，在两年分别可解释

表型变异的４．８２％和４．０５％；而ｑＧＣ９仅在２００６年被检测

到，位于第９染色体标记ＲＭ２５７与ＲＭ２０１之间，其增效等

位基因来自Ｄ５０，可解释表型变异的４．７８％。

7�３　讨论

7�３．１　水稻连锁图谱构建

7�本实验以 Ｄ５０和 ＨＢ２７７为亲本，构建了包含１０２个

ＳＳＲ标记的水稻分子遗传图谱，覆盖１２条染色体１２２６．４ｃＭ

7�区域，标记之间的平均距离约１２．０２ｃＭ，基本达到ＱＴＬ初定

7�位的要求。在连锁图谱中，第３、５染色体上分别有一个区间

的遗传距离超过３０ｃＭ，分别为３２ｃＭ和５４ｃＭ（图１）。

7�偏分离现象在许多物种中都有报道，在高等植物中一般

受一类偏分离遗传因子诸如配子体基因（ｇａｍｅｔｏｐｈｙｔｉｃ

7�６９ 7�中国水稻科学（ＣｈｉｎＪＲｉｃｅＳｃｉ）　第２３卷第１期（２００９年１月）
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7�图１　Ｄ５０／ＨＢ２７７重组自交系中检测到的蒸煮品质性状ＱＴＬ

7�Ｆｉｇ．１．ＬｏｃａｔｉｏｎｓｏｆＱＴＬｓｆｏｒｃｏｏｋｉｎｇｑｕａｌｉｔｙｔｒａｉｔｓｉｎｔｈｅＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍＤ５０／ＨＢ２７７．

7�ｇｅｎｅｓ，ｇａ）、不育基因（ｓｔｅｒｉｌｉｔｙｇｅｎｅｓ）等控制 7�［１６］ 7�，这些基因

通过控制某种生理过程进行配子选择或引起雌雄配子的败

育，从而导致某些基因型配子的比例异常，进而使与该配子

连锁的某性状基因出现频率异常。在水稻杂交后代中也普

遍存在偏分离现象，在籼粳杂交后代中，一般偏向于籼稻的

配子体基因 7�［１７］ 7�。Ｄ５０为爪哇型稻，而 ＨＢ２７７属于籼稻，两

者之间的遗传背景差异较大，易发生偏分离。在实验中，有

２６个标记发生了偏分离（表１），占总标记数的２５．５％，其中

有２２个偏向于ＨＢ２７７，与Ｌｉｎ等 7�［１７］ 7�得出的结论基本一致，

同时可以发现，染色体两端较易产生偏分离现象（图１）。

7�３．２　蒸煮品质ＱＴＬ定位结果分析

7�在２００６年和２００７两年同时检测到的控制直链淀粉含

量的主效ＱＴＬ（ｑＡＣ６），位于第６染色体短臂 Ｗｘ基因区域，

表明本研究群体直链淀粉含量受 Ｗｘ基因控制，这与前人结

果一致 7�［２-３］ 7�，而ｑＡＣ２仅在２００６年被检测到，它位于编码可

溶性淀粉合成酶Ⅲ的基因附近 7�［１８］ 7�，以前未曾报道；控制糊化

温度主效ＱＴＬ（ｑＡＳＶ６）在两年里也同时被检测到，其ＬＯＤ

值的最高处与 ＡＬＫ基因的位置基本相同；控制胶稠度的主

效ＱＴＬ（ｑＧＣ６）和微效 ＱＴＬ（ｑＧＣ７）在两年均被检测到，

ｑＧＣ６位于 Ｗｘ基因的区域或其邻近区域，与Ｊｏｎａｌｉｚａ等 7�［１９］

7�得出的结论基本一致，ｑＧＣ７与Ｈｅ等 7�［２０］ 7�检测到的ＱＴＬ位置

7�基本一致，２００６年在第９染色体上还检测到１个控制胶稠度

的微效ＱＴＬ（ｑＧＣ９），以前未曾报道过，到目前为止未见关于

胶稠度基因精细定位及克隆的报道。

7�蒸煮品质还极易受不同种植地区环境条件的影响，环境

条件的不同，特别在灌浆期温度差异较大的情况下，淀粉合

成相关酶类代谢水平随之发生变化，直链淀粉含量占总淀粉

含量的比例及淀粉精细结构（链长、分子粒径、分子权重和聚

合度等）也表现出较大差异，进而影响蒸煮品质３项指标。

不同环境条件还影响 ＱＴＬ的表达效应，在杭州检测到的控

制胶稠度的主效ＱＴＬ的贡献率为１９．４０％，但在海南陵水其

7�贡献率达３０．３３％（表４）。

7�７９ 7�邵高能等：稻米蒸煮品质性状的ＱＴＬ定位
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7�３．３　蒸煮品质分子改良

7�由于蒸煮品质遗传的复杂性和多样性，育种工作具有一

定的难度。到目前为止，对直链淀粉含量进行遗传改良及分

子育种的报道较多，有学者将反义 Ｗｘ基因导入到水稻植株

中，转基因植株种子中直链淀粉含量明显下降 7�［２１］ 7�；大多数学

者认为Ｗｘ基因第１外显子上的ＣＴ重复序列与直链淀粉含

7�量存在极显著正相关，可以针对（ＣＴ） 7�ｎ 7�多态性进行有目的的

标记辅助选择 7�［２２］ 7�；Ｗａｎ等 7�［２３］ 7�认为 Ｗｘ基因上的（ＣＴ） 7�ｎ 7�多态

性和Ｇ／Ｔ单核苷酸多态性之间的不同组合可以更好地解释

直链淀粉含量。控制稻米糊化温度的基因已被克隆 7�［６］ 7�，而

Ｂａｏ等 7�［２４］ 7�认为控制糊化温度基因ＳＳⅡａ中的ＧＣ／ＴＴ核苷酸

7�多态性可以解释９０％～９４％以上的糊化温度，因而可在分子

水平上利用ＧＣ／ＴＴ的选择对糊化温度进行改良；关于胶稠

度育种改良的报道较少，Ｗａｎ等 7�［２３］ 7�认为胶稠度与 Ｗｘ基因

第１内含子上的Ｇ／Ｔ单核苷酸多态性有很大的相关性，但是

7�由于其遗传方式的复杂性，对它进行遗传改良存在较大难

度，需要进一步阐述控制该性状的基因数目及分子机理，才

能更好地为育种服务，对蒸煮品质的３项指标的协同改良更

是如此。
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