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摘 要：为了探讨半干旱条件对水稻外观品质的影响，本研究以２２４份 Ｆ６世代的 Ｚ６０１／Ｃ１４重组自交系（Ｒｅ
ｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓ简称ＲＩＬｓ群体）为试材，在节水灌溉的条件下，对稻米外观品质性状进行了相关性分析，并对
控制稻米外观品质的数量性状位点ＱＴＬ进行了分析。结果表明：垩白粒率与整精米面积（ｒ＝０．２３６）、垩白度（ｒ＝
０．６５９）呈极显著正相关，透明度与整精米的长／宽（ｒ＝－０．４８１）、整精米粒长（ｒ＝－０．１６６）呈极显著负相关，与整精
米粒宽（ｒ＝０．２８３）呈极显著正相关，带胚率与垩白度（ｒ＝－０．２６９）呈极显著负相关。共检测３４个控制外观品质性
状的ＱＴＬ，控制整精米粒长的３个、整精米粒宽８个、整精米面积３个、整精米长／宽６个、垩白粒率３个、垩白度１
个、透明度５个、带胚率５个，分布于第３、５、６、７、８、１１和１２号染色体上。
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水稻是全球近一半人口、也是我国大多数人的

主食。国内外评价稻米品质的标准主要包括加工品

质、外观品质、食味品质和营养品质等几方面［１］。其

中外观品质会影响稻谷在市场上的接受程度，因此

倍受育种者和加工企业的关注。而随着我国水资源

的日益匮乏，采用节水灌溉的比例会越来越大，同时

该种模式也会对水稻的外观品质产生很大的的影

响。另外，随着留胚米在市场上的不断推广，米胚的

保留与其它性状之间的关系及控制留胚率的分子基

础也越来越受到科研人员的重视［２－７］。

随着分子生物学的发展累积了大量的标记，通

过分子标记技术分析适当的杂交分离群体，可构建

高密度的覆盖全基因组的分子标记连锁图谱，进而

定位控制相关性状的基因，加速品种选育的进程。

常用的分子标记包括简单重复序列（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅ
ｒｅｐｅａｔ，ＳＳＲ）、序列标志位点（ｓｅｑｕｅｎｃｅｔａｇｇｅｄｓｉｔｅｓ，
ＳＴＳ）、核苷酸多态性（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，
ＳＮＰ）和序列特异性扩增区（ｓｅｑｕｅｎｃｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚｅｄａｍ
ｐｌｉｆｉｅｄｒｅｇｉｏｎ，ＳＣＡＲ）等。这些标记技术已大量用于
水稻基因定位分析［８－１２］。

胚乳中有白色（包括腹白、心白和背白）不透明

部分的米粒为垩白粒；垩白粒占试样米粒数的百分

率为垩白粒率；垩白度是稻米中垩白部位的面积占

米粒投影面积的百分比；透明度是指米粒在光透视

下的晶亮程度，是描述精米透光性的指标；带胚率是

指大米加工后，带胚米粒数与总粒数的比值。

本研究在采用节水灌溉的条件下，对外观品质

各性状的相关性进行了分析，并构建 ＳＳＲ和 ＩｎＤｅｌ
标记连锁图谱，对控制外观品质的 ＱＴＬ进行了定
位，拟为干旱地区的水稻外观品质研究提供参考依

据；同时，把留胚率研究引入外观品质的评价体系，

以弥补前人研究的空白。

１ 材料与方法

１．１ 试验材料

试验材料为 ２２４个高世代（Ｆ６）重组自交系（简
称ＲＩＬｓ群体）。其中母本为 Ｚ６０１，属于辽粳 ２９４的
高世代系选材料，食味值较高，性状稳定；父本为稳

定的常规品系 Ｃ１４，属高产类型，食味值偏低，是津
原４５／凡６的后代材料。具体性状表现如表１所示。

表１ 亲本外观品质汇总

Ｔａｂｌｅ１ Ｖａｌｕｅｓｏｆｖａｒｉｏｕｓａｐｐｅａｒａｎｃｅｔｒａｉｔｓｉｎｐａｒｅｎｔｓ

亲本

Ｐａｒｅｎｔｓ

整精米粒长

ＬＨＲ
／ｍｍ

整精米粒宽

ＷＨＲ
／ｍｍ

整精米面积

ＡＨＲ
／ｍｍ２

整精米

长／宽
ＲＨＬＷ

垩白粒率

ＰＧＷＣ
／％

垩白度

ＣＤ
透明度

ＥＴ

带胚率

ＤＭＲＥ
／％

Ｚ６０１ ４．６７ ２．６７ ９．６５ １．７５ １０．６７ １．３３ ０．６９ ８５．２２

Ｃ１４ ５．３２ ２．４９ ９．９２ ２．１６ ３０．３３ ６．２０ ０．６１ ５．４１

注：ＬＨＲ：整精米粒长；ＷＨＲ：整精米粒宽；ＡＨＲ：整精米面积；ＲＨＬＷ：整精米长／宽；ＰＧＷＣ：垩白粒率；ＣＤ：垩白度；ＥＴ：透明度；ＤＭ

ＲＥ：带胚率。下同。

Ｎｏｔｅ：ＬＨＲ：ｌｅｎｇｔｈｏｆｈｅａｄｒｉｃｅ；ＷＨＲ：ｗｉｄｔｈｏｆｈｅａｄｒｉｃｅ；ＡＨＲ：ａｒｅａｏｆｈｅａｄｒｉｃｅ；ＲＨＬＷ：ｒａｔｉｏｏｆｈｅａｄｒｉｃｅｌｅｎｇｔｈｗｉｄｔｈ；ＰＧＷＣ：ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｇｒａｉｎ

ｗｉｔｈｃｈａｌｋｉｎｅｓｓ；ＣＤ：ｃｈａｌｋｉｎｅｓｓｄｅｇｒｅｅ；ＥＴ：ｅｎｄｏｓｐｅｒｍｔｒａｎｓｐａｒｅｎｃｙ；ＤＭＲＥ：ｄｅｇｒｅｅｏｆｍｉｌｌｅｄｒｉｃｅｅｍｂｒｙｏｓ．Ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ．

１．２ 试验方法

１．２．１ 群体构建 ２００９年 ３月在海南三亚南繁基
地对Ｚ６０１／Ｃ１４进行杂交，收获 Ｆ１代，然后在天津试
验基地和海南三亚南繁基地按照单粒传法交替进行

自交组配，直至获得稳定的 Ｆ６世代，共 ２２４个株系
用于试验分析。由于两个亲本均属于粳稻，分离出

来的后代更加适应北方的生态条件，与育种现实更

为接近，因此对育种工作有更高的借鉴价值。

１．２．２ 田间试验及性状分析 ２０１２年５月，在国家
粳稻工程技术研究中心试验基地（天津经济技术开

发区第十二大街）种植 ２２４个 ＲＩＬｓ及其亲本，每个
株系种 ３行，每行 ２０个单株，３次重复。田间管理
采用节水灌溉，即只有在返青期、分蘖期、抽穗开花

期和灌浆期建立水层，其它时期保持地面湿润。水

稻成熟期，每个株系中间随机选取５株混合收种，干
燥后进行整精米粒长、整精米粒宽、整精米面积、整精

米长／宽、垩白粒率、垩白度、透明度和带胚率的测定。
采用ＪＧＪ４５糙米机（杭州钱江仪器设备公司）对

收获的稻谷试样进行处理，计算糙米率；采用

Ｐｅａｒｌｅｓｔ精米机（日本ＫＥＴＴ科学研究所，每个样品约
１０ｇ）进行糙米试样处理，计算精米率；最终采用 ＳＣ
－Ｅ型（杭州万森检测科技有限公司）种子大米外观
品质检测分析系统对整精米和小碎米进行区分，并

计算百分率。各指标以 ３次测定的平均值进行计
算。

１．２．３ 分子连锁图谱构建 ２０１２年夏天，从亲本及
各ＲＩＬ株系的一个单株上取叶片参照张凤娟等［１３］

的方法提取基因组 ＤＮＡ。ＰＣＲ采用 ２０μＬ反应体
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系：３μＬ模板ＤＮＡ（１０ｎｇ·μＬ
－１），２μＬｄＮＴＰｍｉｘ（２．５

μＭ），２μＬ１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ（含２５ｍＭＭｇ
２＋），０．２μＬ

Ｔａｑ酶 （５Ｕ·μｌ
－１），２μＬ上下游引物（２μＭ），１０．８μＬ

ｄｄＨ２Ｏ。ＰＣＲ扩增程序如下：９４℃预变性２ｍｉｎ，９４℃
３０ｓ／５８℃３０ｓ／７２℃３０ｓ扩增４０个循环，然后７２℃终
延伸１０ｍｉｎ。ＰＣＲ扩增产物进行 ３％琼脂糖凝胶电
泳以观察扩增结果。

采用均匀分布于水稻 １２条染色体上的 ６１１个
ＳＳＲ标记和１５７个 ＩｎＤｅｌ标记对亲本基因组 ＤＮＡ进
行ＰＣＲ扩增，分析亲本多态性。其中在父母本间存
在多态性的１０５个 ＳＳＲ标记和７个 ＩｎＤｅｌ标记用于
群体基因型检测。ＱＴＬ命名遵循 ＭｃＣｏｕｃｈ等［１１］的
方法。利用 ＱＴＬＩｃｉＭａｐｐｉｎｇＶ３．０软件［１２］构建遗传
连锁图谱，以ＬＯＤ（ｌｏｇｏｆｏｄｄｓ）３．０为阈值将标记划
分为不同的连锁群，并确定其在各自连锁群中的顺

序，计算每个 ＱＴＬ的加性效应，标记之间交换率用
Ｋｏｓａｍｂｉ函数转换为遗传距离，单位为厘摩（ｃＭ）。

各性状的广义遗传率：

Ｈ（％）＝１００×ＶＧ／ＶＰ
其中，ＶＧ和ＶＰ分别代表基因型方差和表型方差。
１．２．４ 数据查询与分析 根据该试验中的引物，在

ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｇｒａｍｅｎｅ．ｏｒｇ／的 Ｍａｒｋｅｒｓ和 ＢＬＡＳＴ功能
中，查找引物所在的位置，再用该网站的 ＱＴＬ功能，
查询前人对各性状的定位结果并进行对比（１ｃＭ约
为２５０ｋｂ）。

采用 ＩＢＭ．ＳＰＳＳ．Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ．ｖ１９．０．０分析各性状
间相关性。

２ 结果与分析

２．１ ＲＩＬ群体性状表现
由表２和图１可知，整精米粒长、整精米粒宽、

整精米面积、整精米长／宽、垩白粒率、垩白度、透明
度和带胚率都呈现较好的连续分布，且分布范围广

泛，表现出数量性状遗传的特点，符合 ＱＴＬ区间作
图的要求。在以上性状中，大多数性状表现为单峰

分布，峰值落在双亲之间。

表２ 亲本及ＲＩＬ群体外观品质汇总
Ｔａｂｌｅ２ ＶａｌｕｅｓｏｆｖａｒｉｏｕｓａｐｐｅａｒａｎｃｅｔｒａｉｔｓｉｎｐａｒｅｎｔｓａｎｄＲＩＬ

性状

Ｔｒａｉｔ

亲本 Ｐａｒｅｎｔｓ

Ｚ６０１ Ｃ１４

重组自交系 ＴＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

最大值 Ｍａｘ． 最小值 Ｍｉｎ． 平均值 Ｍｅａｎ 标准差 ＳＤ

整精米粒长 ＬＨＲ／ｍｍ ４．６７ ５．３２ ５．４６ ３．７１ ４．７６ ０．２２

整精米粒宽 ＷＨＲ／ｍｍ ２．６７ ２．４９ ２．９０ ２．０７ ２．６８ ０．１２

整精米面积 ＡＨＲ／ｍｍ２ ９．６５ ９．９２ １１．３０ ６．９６ ９．８７ ０．５９

整精米长／宽 ＲＨＬＷ １．７５ ２．１６ ２．１７ １．６３ １．７８ ０．１０

垩白粒率 ＰＧＷＣ／％ １０．６７ ３０．３３ ６１．００ ５．６７ ２４．１３ ８．８９

垩白度 ＣＤ １．３３ ６．２０ １１．４１ ０．９６ ４．５０ ２．２２

透明度 ＥＴ ０．６９ ０．６１ ０．８２ ０．３８ ０．７１ ０．０８

带胚率 ＤＭＲＥ／％ ８５．２２ ５．４１ ７７．７２ ３．６２ ２０．９４ １２．２９

２．２ 水稻外观品质相关性状ＱＴＬ分析
如表３和图２所示，共检测３４个控制外观品质

性状相关的ＱＴＬ，控制整精米粒长的３个、整精米粒
宽８个、整精米面积３个、整精米长／宽比６个、垩白
粒率３个、垩白度 １个、透明度 ５个和带胚率 ５个，
分布于第３、５、６、７、８、１１和１２号染色体上。

其中，有很多性状定位到的 ＱＴＬ贡献率较高。
整精米粒宽这一性状中，检测到 ８个标记，分别是
ＲＭ３５２５～ＲＭ１４３２、ＲＭ１８１６１～ＲＭ１８１２０、ＲＭ５７５４～
ＲＭ１３６９、ＲＭ５８５０～ＲＭ４９４、ＲＭ３４６～ＲＭ６３６２、ＲＭ５４２６
～ＲＭ２２１０９、ＲＭ５４７～Ａｐ００４６２３－４６和 ＢＸ０００５１０－
９１～ＲＭ１３３７，贡献率分别达到 ３６．２２％、３３．３２％、
３１．１９％、３３．４９％、３７．４３％、３４．７９％、３４．０２％和
２８．４２％；垩白粒率中检测到３个标记，其中 ＲＭ５８５０

～ＲＭ４９４、ＲＭ３３６～ＡＰ００３７４２－４８和 ＲＭ７１０２～
ＢＸ０００５１０－９１的贡献率分别达到３４．２７％、３５．１２％
和 ２１．１２％；带胚率检测到 ５个标记，ＲＭ５８５０～
ＲＭ４９４、ＡＰ００３７４２－４８～ＲＭ７４７９、ＲＭ５８９１～ＲＭ８０２０、
ＲＭ８０２０～ＲＭ７２和 ＲＭ７１０２～ＢＸ０００５１０－９１的贡献
率分别是 ３８．５６％、３２．８１％、３７．５５％、３５．０３％和
２６．４４％。

从以上分析可以看出，很多基因不仅仅对某一

个特定的性状具有较高的贡献率，而是同时对多个

性状具有较大的影响。第 ６染色体的 ＲＭ５８５０～
ＲＭ４９４对整精米粒宽、整精米长／宽、垩白粒率、透明
度和带胚率有一定的影响，贡献率分别达到了

３３．４９％、２９．３０％、３４．２７％、２２．９８％和３８．５６％；第８
染色体的 ＲＭ５４７～Ａｐ００４６２３－４６对整精米粒宽、整
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精米面积、整精米长／宽和透明度有一定的影响，贡
献率分别为 ３４．０２％、２７．２０％、３１．５０％和 １６．５８％。
第１２染色体的ＢＸ０００５１０－９１～ＲＭ１３３７对整精米粒

长、整精米粒宽、整精米面积和透明度具有一定影

响，贡献率分别达到了１６．８１％、２８．４２％、２７．４０％和
１７．１６％。

图１ 两亲本及ＲＩＬ群体外观品质性状表现
Ｆｉｇ．１ ＡｐｐｅａｒａｎｃｅｖａｌｕｅｔｒａｉｔｓｉｎｔｗｏｐａｒｅｎｔｓａｎｄＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

２．３ ＲＩＬ群体外观品质性状间相关性分析
整精米的面积与整精米的粒长、粒宽和垩白粒

率呈极显著正相关；整精米长／宽比与整精米的粒长
呈极显著正相关、与整精米的粒宽、透明度和垩白度

呈极显著负相关；整精米的粒长与整精米的粒宽呈

极显著正相关、与透明度呈极显著负相关；整精米的

粒宽与透明度、垩白度呈极显著正相关、与垩白粒率

呈显著正相关；透明度与垩白粒率呈显著负相关、与

垩白度呈极显著负相关；垩白粒率与垩白度呈极显

著正相关；垩白度与带胚率呈极显著负相关。

相关分析表明，整精米的面积与垩白粒率呈极

显著正相关，说明米粒越大，产生垩白的概率越高；
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整精米长／宽比与透明度、垩白度呈极显著负相关，
说明长粒米的透明度比较好、垩白度比较低。因此，

在育种过程中，选择米粒相对较长的株系，外观品质

较好；虽然整精米长／宽比与垩白粒率的相关性未达
到显著水平，但也呈现出负相关的关系，因此长粒米

的垩白粒率相对较低。透明度与垩白粒率、垩白度

呈现不同程度的负相关，因此垩白粒率和垩白度越

低，则大米的透明度越高、商品性越好；带胚率与各

指标关联性不大，仅与垩白度呈极显著负相关，因此

对带胚率的研究应该从种子的化学性质入手。

表３ 水稻外观品质相关性状ＱＴＬ分析结果
Ｔａｂｌｅ３ ＡｎａｌｙｓｉｓｒｅｓｕｌｔｓｏｆＱＴＬｓｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇａｐｐｅａｒａｎｃｅｔｒａｉｔｓｉｎｒｉｃｅ

性状

Ｔｒａｉｔ
位点

Ｌｏｃｉ
染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
区间

Ｉｎｔｅｒｖａｌ
ＬＯＤ值
ＬＯＤｖａｌｕｅ

贡献率／％
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅ

ＬＨＲ

ＷＨＲ

ＡＨＲ

ＲＨＬＷ

ＰＧＷＣ

ＣＤ

ＥＴ

ＤＭＲＥ

ｑＬＨＲ－６－１ ６ ＲＭ５７５４～ＲＭ１３６９ ６．３３ ２４．７５

ｑＬＨＲ－８－１ ８ ＲＭ２３２２０～ＲＭ５４７ ４．９３ １７．４１

ｑＬＨＲ－１２－１ １２ ＢＸ０００５１０－９１～ＲＭ１３３７ ４．７０ １６．８１

ｑＷＨＲ－３－１ ３ ＲＭ３５２５～ＲＭ１４３２ ７．９０ ３６．２２

ｑＷＨＲ－５－１ ５ ＲＭ１８１６１～ＲＭ１８１２０ １０．３２ ３３．３２

ｑＷＨＲ－６－１ ６ ＲＭ５７５４～ＲＭ１３６９ ８．２２ ３１．１９

ｑＷＨＲ－６－２ ６ ＲＭ５８５０～ＲＭ４９４ １０．３２ ３３．４９

ｑＷＨＲ－７－１ ７ ＲＭ３４６～ＲＭ６３６２ １０．９７ ３７．４３

ｑＷＨＲ－７－２ ７ ＲＭ５４２６～ＲＭ２２１０９ ６．６５ ３４．７９

ｑＷＨＲ－８－１ ８ ＲＭ５４７～Ａｐ００４６２３－４６ １０．７４ ３４．０２

ｑＷＨＲ－１２－１ １２ ＢＸ０００５１０－９１～ＲＭ１３３７ ９．４０ ２８．４２

ｑＡＨＲ－３－１ ３ ＲＭ３５２５～ＲＭ１４３２ ４．２９ ３２．０６

ｑＡＨＲ－８－１ ８ ＲＭ５４７～Ａｐ００４６２３－４６ ７．６３ ２７．２０

ｑＡＨＲ－１２－１ １２ ＢＸ０００５１０－９１～ＲＭ１３３７ ６．８４ ２７．４０

ｑＲＨＬＷ－３－１ ３ ＲＭ３５２５～ＲＭ１４３２ ６．７８ ３４．８８

ｑＲＨＬＷ－６－１ ６ ＲＭ５８５０～ＲＭ４９４ ８．６６ ２９．３０

ｑＲＨＬＷ－７－１ ７ ＲＭ２１０７２～ＲＭ６８８５ １４．４３ ３４．９８

ｑＲＨＬＷ－７－２ ７ ＲＭ５４２６～ＲＭ２２１０９ ８．７８ ３２．５２

ｑＲＨＬＷ－８－１ ８ ＲＭ５４７～Ａｐ００４６２３－４６ １０．９７ ３１．５０

ｑＲＨＬＷ－１２－１ １２ ＲＭ７１０２～ＢＸ０００５１０－９１ ４．３２ １７．７５

ｑＰＧＷＣ－６－１ ６ ＲＭ５８５０～ＲＭ４９４ ３．８１ ３４．２７

ｑＰＧＷＣ－７－１ ７ ＲＭ３３６～ＡＰ００３７４２－４８ ４．８９ ３５．１２

ｑＰＧＷＣ－１２－１ １２ ＲＭ７１０２～ＢＸ０００５１０－９１ ４．４１ ２１．１２

ｑＣＤ－１１－１ １１ ＲＭ２７２０４～ＲＭ３１５１ ３．１８ ６．６６

ｑＥＴ－５－１ ５ ＲＭ１８１６１～ＲＭ１８１２０ ３．１０ ２３．０７

ｑＥＴ－６－１ ６ ＲＭ５８５０～ＲＭ４９４ ３．２８ ２２．９８

ｑＥＴ－８－１ ８ ＲＭ５４７～Ａｐ００４６２３－４６ ３．３４ １６．５８

ｑＥＴ－１１－１ １１ ＲＭ２６１５１～ＲＭ１２１９ ４．５９ １９．１７

ｑＥＴ－１２－１ １２ ＢＸ０００５１０－９１～ＲＭ１３３７ ３．５７ １７．１６

ｑＤＭＲＥ－６－１ ６ ＲＭ５８５０～ＲＭ４９４ １０．６５ ３８．５６

ｑＤＭＲＥ－７－１ ７ ＡＰ００３７４２－４８～ＲＭ７４７９ ７．０５ ３２．８１

ｑＤＭＲＥ－８－１ ８ ＲＭ５８９１～ＲＭ８０２０ ７．９８ ３７．５５

ｑＤＭＲＥ－８－２ ８ ＲＭ８０２０～ＲＭ７２ ６．２１ ３５．０３

ｑＤＭＲＥ－１２－１ １２ ＲＭ７１０２～ＢＸ０００５１０－９１ ６．０９ ２６．４４
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图２ 控制水稻外观品质相关性状ＱＴＬ在水稻基因组中分布
Ｆｉｇ．２ ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆＱＴＬｓｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇａｐｐｅａｒａｎｃｅｖａｌｕｅｔｒａｉｔｓｉｎｒｉｃｅｇｅｎｏｍｅ

表４ ＲＩＬ群体外观品质性状间相关性分析
Ｔａｂｌｅ４ ＣｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｅｓｏｆａｐｐｅａｒａｎｃｅｔｒａｉｔｓｉｎＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

外观品质性状

Ａｐｐｅａｒａｎｃｅｔｒａｉｔｓ
整精米面积

ＡＨＲ
整精米长／宽
ＲＨＬＷ

整精米粒长

ＬＨＲ
整精米粒宽

ＷＨＲ
透明度

ＥＴ
垩白粒率／％
ＰＧＷＣ

垩白度

ＣＤ

整精米长／宽 ＲＨＬＷ －０．０２７

整精米粒长 ＬＨＲ ０．５８６ ０．３６９

整精米粒宽 ＷＨＲ ０．６１２ －０．６１２ ０．２５４

透明度 ＥＴ ０．０６０ －０．４８１ －０．１６６ ０．２８３

垩白粒率 ＰＧＷＣ／％ ０．２３６ －０．１０６ ０．０３４ ０．１３７ －０．１２２

垩白度 ＣＤ －０．０４８ －０．２１１ －０．０８４ ０．１６１ －０．１９７ ０．６５９

带胚率 ＤＭＲＥ ０．００７ －０．００８ －０．０２５ －０．００３ －０．１０６ －０．０９９ －０．２６９

注：表示在０．０５水平差异显著；表示在０．０１水平差异显著。

Ｎｏｔｅ： Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｔｔｈｅ０．０５ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｌｅｖｅｌ； Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｔｔｈｅ０．０１ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｌｅｖｅｌ．

３ 讨 论

垩白粒率与大米的商品性联系密切，本研究表

明垩白粒率与整精米面积、垩白度呈极显著正相关，

因此在育种过程中，不宜选择籽粒过大的品种；对透

明度的分析表明，透明度与整精米的长／宽、整精米
粒长呈极显著负相关，与整精米粒宽呈极显著正相

关，说明圆粒米的透明度更高；带胚率与多数指标没

有明显的相关性，仅仅与垩白度呈极显著负相关，因

此在育种过程中对垩白度的控制，有利于带胚率的

增加，进而增加大米的营养含量。

严长杰［１４］、林荔辉［１５］、陈冰女需等［１６］、高志强［１７］

均对粒长进行了深入的研究，本研究定位到的ｑＬＨＲ

－１２－１与严长杰［１４］检测到的ＲＭ１０１－ＲＭ２７０有重
叠之处；粒宽是个很重要的性状，与多个性状都呈显

著或极显著正相关。林荔辉［１５］、陈冰女需等［１６］检测

到了很多关于粒宽的 ＱＴＬ，但未发现与本研究重合
的位点。本研究共检测到６个控制整精米长／宽的
ＱＴＬ，分别位于３、６、７、８和１２号染色体上，其中位于
第７染色体的ＲＭ２１０７２～ＲＭ６８８５和位于第１２号染
色体的 ＲＭ７１０２～ＢＸ０００５１０－９１对整精米长／宽影
响较大，贡献率分别达到了１４．４３％和１７．７５％，其余
４个位点均是通过对整精米粒宽的影响，从而实现
对整精米长宽比的影响。控制整精米面积的３个位
点，全部对粒宽具有影响，这也在分子层面解释了粒

宽与籽粒面积呈极显著正相关的原因。由此可见，
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影响籽粒面积和长宽比的因素主要是粒宽，粒长对

这两个性状的影响较小。

Ｗａｎ等［１８］和 Ｌｉｕ等［１９］分别检测到多个控制垩
白米率和垩白度的 ＱＴＬ，表型变异贡献率均在
２３．７０％以上，Ｌｉ等［２０］利用 Ｎｉｐｐｏｎｂａｒｅ／Ｋａｓａｌａｔｈ杂交
组合所发展的 ＢＩＬ群体，也检测到 ２个控制垩白米
率和垩白度的ＱＴＬ，表型变异贡献率均在超过１０％，
但与本研究均无重合之处。本研究中共检测到５个
控制透明度的 ＱＴＬ，表型贡献率位于 １６．５％ ～
２３．１％之间，与前人无重合之处。

由于稻米保鲜的需要，在加工过程中绝大多数

的胚均被碾磨而损失掉。但随着加工及保鲜技术的

发展和人们对营养品质的要求越来越高，对胚在稻

米中的作用正在发生着改变。可以预见，稻米带胚

率的研究将逐渐增加。由于前人对稻米带胚率的研

究很少，本研究中检测到的 ５个 ＱＴＬ均未见报道，
为最新发现的控制稻米带胚率的数量性状位点。

前人的研究多为常规种植条件下的分析和研

究，而本实验是在半干旱的条件下进行的，因此更加

接近缺水地区的栽培实际，对于半干旱地区的水稻

遗传改良研究和应用具有更高的借鉴价值和指导意

义。

致谢：感谢陈温福老师和华泽田老师在试验设

计方面给予的悉心指导；感谢王芳、刘胜斌、肖艳云

等人在试验过程中提供的帮助。

参 考 文 献：

［１］ 胡桂仙，王建军，王小骊，等．稻米加工品质检测评价技术的研

究现状及展望［Ｊ］．中国农学通报，２０１０，２６（１９）：６２６５．
［２］ 杨 扬．保胚碾米机研究［Ｊ］．粮食科技与经济，２００４，（１）：４３．
［３］ 朱永义．留胚米的营养、生产及食用方法［Ｊ］．粮食与饲料工业，

２０１１，（５）：３１３２．
［４］ 全东兴，刘晓兵．胚芽米（活米）的品质分析及其应用前景［Ｊ］．

种子世界，２００１，（８）：２２．
［５］ 韩丽晔．在“营养”上做文章，胚芽米闯出大市场［Ｊ］．农产品加

工，２００８，（１）：４４．

［６］ 冯 楠，王杜春．胚芽米在黑龙江省的推广价值与推广方略

［Ｊ］．黑龙江粮食，２００６，（６）：１３１４．
［７］ 许仁溥．大米胚芽开发利用［Ｊ］．粮食与油脂，２００１，（１０）：６８．
［８］ 梅捍卫，罗利军，郭龙彪，等．水稻加工品质数量性状基因座

（ＱＴＬ）分子定位研究［Ｊ］．遗传学报，２００２，２９（９）：７９１７９７．
［９］ ＴａｎＹＦ，ｘｉｎｇＹＺ，ＬｉＪＸ，ｅｌａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｂａｓｅｓｏｆａｐｐｅａｒａｎｅｅｑｕａｌｉｔｙ

ｏｆｒｉｃｅｇｒａｉｎｓｉｎｓｈａｎｙｏｕ６３，ａｎｅｌｉｔｅｒｉｃｅｈｙｂｒｉｄ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒＡｐｐｌ

Ｇｅｎｅｔ，２０００，１０１：８２３８２９．
［１０］ ＳｅＰｔｉｎｉｎｇｓｉｈＥＭ，ＰｒａｓｅｔｉｙｏｎｏＪ，ＬｕｂｉｓＥ，ｅｔａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆ

ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉｆｏｒｙｉｅｌｄａｎｄｙｉｅｌｄｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｉｎａｄｖａｎｃｅｄ

ｂａｃｋｃｒｏｓｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍｔｈｅＯｒｙｚａｓａｔｊｖａｖａｒｉｅｔｙＩＲ６４ａｎｄ

ｔｈｅｗｉｌｄｒｅｌａｔｉｖｅＯ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒＡｐｐｌＧｅｎｅｔ，２００３，１０７：

１４１９１４３２．
［１１］ ＭｃＣｏｕｃｈＳＲ，ＣｈｏＹＧ，ＹａｎｏＭ，ｅｌａｌ．ＲｅｐｏｒｔｏｎＱＴＬｎｏｍｅｎｃｌａ

ｔｕｒｅ［Ｊ］．ＲｉｃｅＧｅｎｅｔＮｅｗｓｌ，１９９７，１４：１１１３．
［１２］ ＬａｎｄｅｒＥＳ，ＧｒｅｅｎＰ，ＡｂｒａｈａｍｓｏｎＪ，ｅｔａｌ．ＭＡＰＭＡＫＥＲ：ａｎｉｎｔｅｒ

ａｃｔｉｖｅｃｏｍｐｕｔｅｒｐａｃｋａｇｅｆｏｒｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇｐｒｉｍａｒｙｇｅｎｅｔｉｃｍａｐｓｏｆｅｘ

ｐｅｒｉｍｅｎｔａｌａｎｄｎａｔｕｒａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，１９８７，１（２）：１７４

１８１．
［１３］ 张凤娟，张满良，朱水芳．一种改进的水稻总 ＤＮＡ的快速提取

方法［Ｊ］．植物检疫，２００４，（６）：３３０３３２．
［１４］ 严长杰，梁国华，陈 峰，等．利用籼粳回交群体分析水稻粒形

性状相关 ＱＴＬ［Ｊ］．遗传学报，２００３，３０（８）：７１１７１６．
［１５］ 林荔辉，吴为人．水稻粒型和粒重的ＱＴＬ定位分析［Ｊ］．分子植

物育种，２００３，（３）：３３７３４２．
［１６］ 陈冰女需，石英尧，崔金腾，等．利用 ＢＣ２Ｆ２高代回交群体定位

水稻籽粒大小和形状 ＱＴＬ［Ｊ］．作物学报，２００８，３４（８）：１２９９

１３０７．
［１７］ 高志强．水稻遗传图谱构建及粒形和粒重 ＱＴＬ定位［Ｒ］．北

京：中国农科院，２０１１．
［１８］ ＷａｎＸＹ，ＷａｎＪＭ，ＷｅｎｇＪＦ，ｅｔａｌ．ＳｔａｂｉｌｉｔｙｏｆＱＴＬｆｏｒｒｉｃｅｇｒａｉｎ

ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｎｄｅｎｄｏｓｐｅｒｍｃｈａｌｋｉｎｅｓｓｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｃｒｏｓｓｅｉｇｈｔｅｎｖｉ

ｒｏｎｍｅｎｔｓ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒＡｐｐｌＧｅｎｅｔ，２００４，１１０：１３３４１３４６．
［１９］ ＬｉｕＸＬ，ＷａｎＸ，ＭａＸ，ｅｔａｌ．Ｄｉｓｓｅｃｔｉｎｇｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｂａｓｉｓｆｏｒｔｈｅ

ｅｆｆｅｃｔｏｆｒｉｃｅｃｈａｌｋｉｎｅｓｓ，ａｍｙｌｏｓｅｃｏｎｔｅｎｔ，ｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔ，ａｎｄｒａｐｉｄ

ｖｉｓｃｏｓｉｔｙａｎａｌｙｚｅｒｐｒｏｆｉｌｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｎｔｈｅｅａｔｉｎｇｑｕａｌｉｔｙｏｆ

ｃｏｏｋｅｄｒｉｃｅｕｓｉｎｇｔｈｅｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓｅｇｍｅｎｔｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎｌｉｎｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ａｃｒｏｓｓｅｉｇｈｔｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ，２０１１，５４：６４８０．
［２０］ ＬｉＺＦ，ＷａｎＪＭ，ＸｉａＪＦ，ｅｔａｌ．Ｍａｐｐｉｎｇｏｆｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉ

ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇｐｈｙｓｉｃｏｃｈｅｍｉｃａｌｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｏｆｒｉｃｅｇｒａｉｎｓ（Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ

Ｌ．）［Ｊ］．ＢｒｅｅｄｉｎｇＳｃｉｅｎｃｅ，２００３，５３：２０９２１５．

３２１第３期 赵 飞等：半干旱条件下粳稻米外观品质性状的ＱＴＬ分析


