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一个新的水稻矮秆突变体的遗传分析和基因定位
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　 　 摘要:新的水稻矮秆基因的发掘ꎬ对深入研究植物株高的调控途径及株型育种有非常重要的作用ꎮ 本研究报道了从日本

特早熟粳稻品种 Ｋｉｔａａｋｅ 的组织培养后代获得的一个矮秆突变体 ｄｍꎬ该突变体植株细小ꎬ紧凑ꎬ机械强度降低ꎬ结实率下降ꎬ子
粒变窄ꎬ千粒重降低等ꎮ 利用分离群体中的矮秆株ꎬ最终将目标基因定位在第 ４ 染色体长臂末端 ＩｎＤｅｌ 标记 ＥＬ￣７２ 和 Ｌ￣１ 之

间ꎬ物理距离为 １６８ ｋｂ 的区间内ꎬ该区间内无已报道的水稻矮秆基因ꎬ该基因可能是一个尚未被克隆的新的株高决定基因ꎮ
　 　 关键词:水稻ꎻ矮秆ꎻ突变体ꎻ遗传分析ꎻ基因定位
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水稻是人类赖以生存的重要粮食作物[１] ꎬ株
高是水稻重要农艺性状之一ꎮ 编码赤霉素合成氧

化酶 ＯｓＧＡ２０ｏｘ２ 的半矮秆基因 ｓｄ１ꎬ是水稻“绿色

革命”的主要基因[２￣３] ꎬ在我国ꎬ除了极少数品种含

有 ｓｄ￣ｇ、ｓｄ￣ｔ( ｔ)外[４￣５] ꎬ绝大部分的籼稻品种都含有

来自矮仔占或矮脚南特的 ｓｄ１ 基因ꎮ 发掘尽可能

多的矮秆材料并克隆相应的矮秆基因ꎬ可增加生

产上可利用矮秆基因资源的多样性[６] ꎮ 由于导致

植株矮化的基因变异多种多样ꎬ矮秆可以作为一

个起始性状ꎬ用于激素代谢[７￣８] 、蛋白质降解[９] 和

脂类代谢[１０]等理论研究ꎻ矮秆突变体还可以用于

细胞物质运输的过程研究ꎬ细胞膜与细胞壁合成

及株型形成的关系研究[１１￣１２] ꎻ甚至还可以作为一

个指示性状用于表观遗传的研究[１３] ꎮ 本文报道了

一个矮秆突变体的定位结果ꎬ由于在该定位区间

内目前尚没有矮秆基因克隆的报道ꎬ有望通过对

该突变体进行进一步的研究ꎬ克隆出一个新的矮

秆基因ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

所用的矮秆突变体 ｄｍ 来自于特早熟粳稻品种

Ｋｉｔａａｋｅ 的组织培养后代ꎬ经多年种植ꎬ矮秆表型稳

定ꎮ 抽穗期取野生型和突变体的第 ２ 节间制作石蜡
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切片[１４]ꎬ对其进行切片观察ꎮ 成熟时考察野生型及

突变体的株高、各节间长度、穗长、每穗结实数、结实

率、千粒重、粒长和粒宽等性状ꎮ
１ ２　 定位群体的构建

２００９ 年在北京昌平中国农业科学院作物科学

研究所试验基地配制突变体 ｄｍ 和培矮 ６４ 的杂交

组合ꎬ经南繁加代后ꎬＦ２群体于 ２０１０ 年种植于昌平

基地ꎬ在 ２９６ 株 Ｆ２群体中ꎬ获得隐性个体 ４５ 株ꎬ用于

初定位ꎻ２０１１ 年在海南种植 Ｆ３群体 ６０００ 株ꎬ获得隐

性个体 ６７３ 株ꎻ同年又在昌平种植 Ｆ４群体 ７０００ 株ꎬ
获得隐性个体 ３８９ 株ꎬ用于精细定位ꎮ
１ ３　 水稻基因组 ＤＮＡ 的提取、ＰＣＲ 扩增

用 ＣＴＡＢ 方法提取水稻基因组 ＤＮＡ[１５] ꎮ 用

１０ μＬ 的 ＰＣＲ 扩增体系ꎬ其中含 １０ ｎｇ ＤＮＡ 模

板ꎬ０ ００４ μｍｏｌ 引物ꎬ０ ５ ｍｍｏｌ ｄＮＴＰꎬ１ μＬ １０ ×
ｂｕｆｆｅｒ(不含 Ｍｇ２ ＋ ) ꎬ１５ ｍｍｏｌ ＭｇＣｌ２ 和 ０ ５ Ｕ Ｔａｑ
聚合酶ꎮ ＰＣＲ 反应条件是:９４ ℃ 预变性 ５ ｍｉｎꎻ
９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５８ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃ 延伸 ３０ ｓꎬ
３５ 个循环ꎬ７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎꎮ 扩增产物经 ８ ％ 非

变性聚丙烯酰胺凝胶电泳ꎬ然后用 Ｓａｎｇｕｉｎｅｔｔｉ 方
法银染显色 [１６] ꎮ
１ ４　 突变体对外源 ＧＡ３反应的测定

将野生型和突变体种子用 １ ％的次氯酸钠溶液

浸种 １ ｈꎬ用无菌水清洗 ３ 次后将种子置于黑暗条件

下 ３０ ℃培养箱生长 ２ ｄꎮ 当种子露白时用不同浓度

的赤霉素水溶液处理ꎬ生长 １５ ｄ 后测量第 ２ 叶鞘

长度ꎮ
１ ５　 分子标记的开发和目标基因定位

选取具有矮秆表型的 Ｆ２ 极端隐性个体 １０ 株ꎬ
分别提取 ＤＮＡꎬ等量混合后构建混池ꎬ用亲本(矮秆

突变体 ｄｍ 和培矮 ６４)ＤＮＡ 作对照ꎬ用实验室已有

的 ３８０ 多对 ＩｎＤｅｌ 标记筛选连锁位点ꎬ在此基础上

进行目标基因的初定位ꎮ 从网站 Ｇｒａｍｅｎｅ(ｈｔｔｐ: / /
ｗｗｗ. ｇｒａｍｅｎｅ. ｏｒｇ / Ｏｒｙｚａ＿ｓａｔｉｖａ)下载粳稻日本晴的

第 ４ 染色体初定位位置的 ＢＡＣ / ＰＡＣ 序列ꎬ与籼稻

９３１１ 进行 ＢＬＡＳＴ 序列比对ꎬ利用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５ ０
软件在 ＳＳＲ 重复次数有差异或插入 /缺失( ｉｎｓｅｒ￣
ｔｉｏｎ / ｄｅｌｅｔｉｏｎ)７ ｂｐ 以上位点处设计新的 ＳＳＲ 或 Ｉｎ￣
Ｄｅｌ 引物ꎬ由上海英俊生物技术有限公司北京分公

司合成ꎮ 筛选多态后ꎬ通过对 Ｆ３和 Ｆ４群体中的 １０６２
个极端个体进行 ＰＣＲ 扩增检测ꎬ对目标基因进行精

细定位ꎮ
１ ６　 基因预测

目标基因精细定位后ꎬ利用目标区间两端的分

子标记在 Ｇｒａｍｅｎｅ 网站上对应的物理位置对该区间

进行基因预测ꎬ分析预测基因功能ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 突变体形态特征及主要农艺性状

突变体和野生型相比ꎬ植株矮小而紧凑(图

１￣ＡꎬＢ) ꎬ穗子、叶片、种子均变小(图 １￣ＣꎬＤꎬＥ) ꎬ
机械强度降低(图 １￣Ｆ) ꎬ且矮化表型在苗期不明

显ꎬ在分蘖时期开始出现ꎮ 成熟期统计突变体和

野生型部分农艺性状发现ꎬ突变体株高只有野生

型的 ５６ ３ ％ (图 ２) ꎻ除第 ４ 节间长度稍有缩短

外ꎬ其余各节间长度均大幅缩短(图 ３ꎬ表 １) ꎻ另
外ꎬ突变体分蘖数无变化ꎬ但株高、穗长每穗结实

数、结实率、千粒重都降低且差异具有统计学意

义(图 ２) ꎮ

Ａ:苗期表型ꎻＢ:抽穗期表型ꎻＣ:穗部表型ꎻ
Ｄ:剑叶表型ꎻＥ:种子表型ꎻＦ:节间对比

Ａ ~ Ｄ、Ｆ 左为野生型ꎬ右为突变体 ｄｍꎻＥ 上为野生型ꎬ下为突变体 ｄｍ
Ａ:Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｔ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｓｔａｇｅꎬＢ:Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｔ ａｄｕｌｔ ｓｔａｇｅꎬ
Ｃ:Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｔ ｔｈｅｉｒ ｐａｎｉｃｌｅꎬＤ:Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｔ ｔｈｅｉｒ ｌｅａｆꎬ
Ｅ:Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｔ ｔｈｅｉｒ ｇｒａｉｎꎬＦ:Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｔ ｈｅｉｒ ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ

Ｆｒｏｍ Ａ ｔｏ Ｄ ａｎｄ Ｆꎬｔｈｅ ｌｅｆｔ ｉｓ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅꎬｔｈｅ ｒｉｇｈｔ ｉｓ ｄｍ ｍｕｔａｎｔꎬ
Ｆｏｒ Ｅꎬｔｈｅ ｕｐｐｅｒ ｉｓ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｏｗｅｒ ｉｓ ｄｍ ｍｕｔａｎｔ

图 １　 突变体 ｄｍ 和野生型 ＷＴ 的植株表型对比

Ｆｉｇ １　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｄｍ
ｍｕｔａｎｔ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

５４８
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表 １　 突变体 ｄｍ 与野生型的节间长度比较 (北京昌平ꎬ２０１１ 年)
Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｉｎｔｅｒｎｏｄｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｄｍ ｍｕｔａｎｔ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ (ＣｈａｎｇｐｉｎｇꎬＢｅｉｊｉｎｇꎬ２０１１)

节间 Ｉｎｔｅｒｎｏｄｅｓ
突变体

ｄｍ ｍｕｔａｎｔ
占株高百分比(％ )

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｌｅｎｇｔｈ
野生型

Ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ
占株高百分比(％ )

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｌｅｎｇｔｈ

第 １ 节间长(ｃｍ)
Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ

１４ ７０ ± ０ ８５∗∗ ３９ ９９ ２８ ５７ ± １ ６７ ４２ ６４

第 ２ 节间长(ｃｍ)
Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄ ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ

６ ７０ ± ０ ３２∗∗ １７ ７７ １６ ３０ ± １ １５ ２４ ３３

第 ３ 节间长(ｃｍ)
Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｔｈｉｒｄ ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ

４ ５０ ± ０ ４１∗∗ １１ ９４ ６ ９０ ± ０ ４７ １０ ３０

第 ４ 节间长(ｃｍ)
Ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｆｏｕｒｔｈ ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ

２ ６０ ± ０ １０ ６ ９０ ２ ７０ ± ０ ７５ ４ ０３

∗∗表示经 ｔ 分布检验ꎬ突变体 ｄｍ 和野生型的差异具有统计学意义ꎬ∗∗ Ｐ < ０ ０１ꎬ下同
∗∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｍ ｍｕｔａｎｔ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ ａｒｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌｌｙ ｓｉｇｎｉfiｃａｎｔꎬａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅ Ｓｔｕｄｅｎｔ′ｓ ｔ ｔｅｓｔꎬ
∗∗Ｐ < ０ ０１ꎬｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

图 ２　 突变体 ｄｍ 与野生型 ＷＴ 的部分农艺性状比较

Ｆｉｇ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ
ｄｍ ｍｕｔａｎｔ ａｎｄ ｗｉｄｅ ｔｙｐｅ

图 ３　 突变体 ｄｍ 和野生型 ＷＴ 的穗型和节间长度对比

Ｆｉｇ ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｐａｎｉｃｌｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ
ｉｎｔｅｒｎｏｄｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｍ ｍｕｔａｎｔ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

２ ２　 茎秆直径及组织切片观察

测量抽穗时期第 ２ 节间的直径发现ꎬ野生型平

均直径为 ３ ３５ ｍｍꎬ突变体为 １ ９４ ｍｍꎮ 对第 ２ 节

间石蜡切片的观察发现:横切时ꎬ野生型的维管束数

目为 ２４ 个(图 ４￣Ａ)ꎬ突变体仅为 １３ 个(图 ４￣Ｂ)ꎻ纵
切时ꎬ能看到突变体外层薄壁细胞长度明显缩短ꎬ单
位长度的细胞数量增加(图 ４￣Ｄ)ꎬ表明突变体的矮

化可能与维管束数目的减少和细胞体积变小有关ꎮ
２ ３　 ＧＡ３反应测定

用不同浓度赤霉素 ＧＡ３处理野生型和突变体的

幼苗 １５ｄꎬ发现处理后的野生型和突变体第 ２ 叶鞘

均有所伸长ꎬ与对照相比ꎬ低浓度下二者相对伸长比
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Ａ 和 Ｂ 为横切面ꎬＣ 和 Ｄ 为纵切面

Ｉｎ ｃｒｏｓｓ ｓｅｃｔｉｏｎ (Ａ ａｎｄ Ｂ) ｏｒ ｌｏｎｇｉｔｕｄｉｎａｌ ｓｅｃｔｉｏｎ (Ｃ ａｎｄ Ｄ)

图 ４　 突变体 ｄｍ 和野生型 ＷＴ 茎秆的石蜡切片对比图

Ｆｉｇ ４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｃｕｌｍ ｐａｒａｆｆｉｎ ｓｅｃｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｄｍ ｍｕｔａｎｔ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

率差异不大ꎬ但随浓度的升高ꎬ突变体第 ２ 叶鞘的相

对伸长比率逐渐比野生型低(图 ５)ꎬ即突变体对高

浓度的 ＧＡ３敏感性较差ꎮ
２ ４　 矮秆基因遗传分析及目标基因初步定位

矮秆突变体 ｄｍ 和培矮 ６４ 杂交后的 Ｆ１全部表

现正常株高ꎬ说明引起突变的基因为隐性基因ꎬ在所

调查的 ２９１ 株 Ｆ２群体中ꎬ矮秆 ４５ 株ꎬ株高分离比例

经过卡方测验不符合 ３ ∶ １ ( χ２ ＝ １４ １ꎬχ２
０ ０５ (１) ＝

３ ８４ꎬχ２ > ３ ８４)ꎬ群体出现了严重的偏分离ꎮ
利用突变体 ｄｍ ×培矮 ６４ Ｆ２群体的 ４５ 个极端个

体进行连锁分析ꎬ发现第 ４ 染色体上的 ＩｎＤｅｌ 标记 ｉ１３
与矮秆基因有连锁关系ꎬ在此位置附近用其他标记

图 ５　 ＧＡ３处理下突变体 ｄｍ 和野生型 ＷＴ
第 ２ 叶鞘的长度及相对伸长率比较

Ｆｉｇ ５　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｅｃｏｎｄ ｌｅａｆ ｓｈｅａｔｈｓ
ｌｅｎｇｔｈ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｕｎｄｅｒ ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

ｏｆ ＧＡ３ ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｍ ｍｕｔａｎｔ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ

对 Ｆ２ 群体隐性单株进行验证ꎬ发现 ＩｎＤｅｌ 标记

Ｓ１２￣２、Ｓ１４￣２ 和 Ｓ１４￣３ 都与矮秆基因连锁ꎬ初步

将目标基因定位在第 ４ 染色体 ＩｎＤｅｌ 标记 Ｓ１３￣２
和 Ｓ１４￣３ 之间ꎬ物理距离大约 ２ Ｍｂꎬ遗传距离大

约 １０ ｃＭꎮ
利用 Ｆ３ 和 Ｆ４ 群体ꎬ在初定位基础上ꎬ自标记

Ｓ１３￣２ 和 Ｓ１４￣３ 之间开发了 ４３ 对 ＩｎＤｅｌ 标记ꎬ其中

具有多态性的标记有 １０ 对(表 ２)ꎬ最终将基因定位

在第 ４ 染色体长臂末端 ＩｎＤｅｌ 标记 ＥＬ￣７２ 和 Ｌ￣１ 之

间ꎬ物理距离约为 １６８ ｋｂ(图 ６)ꎮ
表 ２　 用于精细定位的多态性 ＩｎＤｅｌ 引物

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎ Ｄｅｌ ｍａｒｋｅｒｓ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ｆｏｒ ｆｉｎｅ￣ｍａｐｐｉｎｇ

标记 Ｍａｒｋｅｒ 引物序列 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ(５′￣３′)
在第 ４ 染色体的位置(参考自 Ｇｒａｍｅｎｅ 网站)

Ｐｈｙｓｉｃａｌ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｎ ｃｈｒ４(Ｆｒｏｍ Ｇｒａｍｅｎｅ)
ｉ１３ Ｆ:ＧＧＡＴＴＧＣＴＴＴＴＴＧＧＣＡＡＴＴＴꎻＲ:ＴＴＡＡＣＡＡＣＴＧＧＡＧＧＧＧＧＡＡＡ ３０５２０１５７￣３０５２０３３４

Ｓ１３￣２ Ｆ:ＡＡＡＣＡＧＣＡＴＣＣＡＧＧＡＡＴＴＧＧꎻＲ:ＧＧＧＣＣＴＴＴＴＡＣＴＧＴＧＧＴＴＣＡ ３１０８９１９２￣３１０８９３７９

ＥＬ￣７ Ｆ:ＡＴＴＴＧＡＴＧＣＣＴＧＡＧＡＴＴＧꎻＲ:ＣＴＣＧＣＡＡＧＴＣＡＴＣＡＣＡＡＣ ３２４７３１７３￣３２４７３３９８

ＥＬ￣７２ Ｆ:ＴＧＣＣＡＣＣＣＡＣＴＣＣＡＣＣＡＴＣꎻＲ:ＧＧＣＧＴＴＣＧＴＴＣＴＣＡＴＴＡＣＣＧ ３２０９８５３０￣３２０９８６７９

ＥＬ￣５２ Ｆ:ＧＣＧＡＴＡＧＡＣＡＣＴＧＧＣＴＴＧＡꎻＲ:ＧＧＴＧＧＧＣＴＣＴＧＡＣＧＡＡＡＧＣＣＣＡＡＡＧ ３１９７１２８６￣３１９７１４２４

Ｌ￣１ Ｆ:ＣＧＴＣＡＴＴＴＡＡＣＧＣＣＧＴＡＧＡＧꎻＲ:ＣＡＣＧＡＣＣＧＡＣＴＡＡＡＡＧＡＡＣＡＡ ３２２６６５６１￣３２２６６７２９

Ｌ￣３３ Ｆ:ＴＴＴＴＧＴＴＣＴＣＴＴＴＣＣＡＧＧＧＴＧꎻＲ:ＡＧＴＴＣＡＡＧＴＧＣＴＣＴＴＴＴＣＣＡＴＧ ３２３９４８０９￣３２３９４９８１

Ｌ￣３６ Ｆ:ＡＴＧＴＡＴＣＴＣＣＧＴＧＣＡＴＴＧＴＡꎻＲ:ＣＡＴＡＣＧＣＣＴＣＴＣＴＣＡＡＣＴＣ ３２４１３６１１￣３２４１３７３７

Ｓ１４￣２ Ｆ:ＣＣＧＡＡＧＧＡＣＴＧＴＴＴＧＧＴＴＧＴꎻＲ:ＧＣＡＣＴＴＣＧＣＣＧＡＡＴＡＧＴＴＴＴ ３３１５３０９７￣３３１５３２６０

Ｓ１４￣３ Ｆ:ＧＡＡＡＡＡＧＣＡＴＣＣＧＧＡＴＴＧＡＡꎻＲ:ＣＧＣＣＡＡＣＴＡＡＴＣＣＣＡＡＧＣＴＡ ３３２０３３０１￣３３２０３５００
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图 ６　 目标基因在水稻第 ４ 染色体上的物理位置

Ｆｉｇ ６　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｃａｌ ｍａｐｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔａｒｇｅｔ ｌｏｃｕｓ ｏｎ ｒｉｃｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ４

２ ５　 基因预测和分析

利用 Ｇｒａｍｅｎｅ 网站分析 １６８ ｋｂ 定位区间内的

注释基因发现ꎬ该区域共有 ２９ 个开放阅读框ꎬ其中

包括 ３ 个假定蛋白、５ 个表达蛋白、２ 个转座子蛋白、
３ 个逆转座子蛋白、１６ 个功能蛋白ꎬ没有控制株高相

关的类似基因ꎬ其中基因 ＬＯＣ＿Ｏｓ０４ｇ５４３６０(ｇｌｙｃｏｓｙｌ￣
ｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅ ８ ｄｏｍａｉｎ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ ｐｒｏｔｅｉｎꎬ ｐｕｔａｔｉｖｅꎬ ｅｘ￣
ｐｒｅｓｓｅｄ)编码产物与细胞壁合成相关ꎬ但是突变体

和野生型在这个基因的 ＤＮＡ 序列上没有发现差异ꎬ
其他基因在水稻中尚没有具有矮秆表型的报道ꎮ

３　 讨论

本文报道了一个水稻矮秆突变体 ｄｍꎬ遗传分析

表明ꎬ引起该矮秆表型的基因为隐性基因ꎮ ｄｍ 突变

体各节间长度均缩短ꎬ属于 ｄｎ 型矮秆[１７]ꎮ 虽然突

变体株高降低、子粒变小ꎬ但其分蘖数不变ꎬ这与常

见的 伴 随 分 蘖 增 多 的 矮 秆 基 因 如 ＨＤＴ１[１８]、
ＨＤＴ２[１９]和 ｄ￣２７[２０] 等控制的矮秆表型不同ꎮ 有研

究表明水稻的分蘖数目与矮化呈一定正相关[２１￣２２]ꎬ
分蘖增多的突变体往往株高降低ꎬ但矮化的突变体

并不一定多分蘖ꎬ如 ｄ１[２３]、 ｓｄ１[１] 基因缺陷的突变

体ꎬ本文中的 ｄｍ 突变体与其较为相似ꎮ
Ｓ. Ｍｉｔｓｕｎａｇａ 等[２４]将矮秆水稻分为 Ｔ、Ｄ 和 Ｅ ３

种类型ꎬ其根据是第 ２ 叶鞘和种子胚乳内 α￣淀粉酶

对外源赤霉素响应的差异ꎬＴ、Ｄ 型跟 ＧＡ３ 有关ꎬＥ
型则与 ＧＡ３ 无关ꎮ Ｔ 型对 ＧＡ３ 敏感ꎬ其突变体体内

不能合成 ＧＡ３ꎬ如 ｓｄｔ３[２５]ꎻＤ 型矮化突变体为 ＧＡ３

不敏感型ꎬ造成矮化的原因是 ＧＡ３ 信号传导出现异

常ꎬ如 ｄ１[２３] 突变体ꎻＥ 型与 ＧＡ３ 无关ꎬ矮化原因可

能由其他激素代谢、信号传导异常等导致ꎬ如水稻矮

化缺少分蘖基因 ＤＬＴꎬ该基因通过参与 ＢＲ 信号传

导来控制植株的矮化及分蘖表型[２６￣２７]ꎮ 造成水稻

整体大小都“变小”的 ＸＩＡＯ 基因编码一个 ＬＲＲ 激

酶ꎬ也是通过控制 ＢＲ 信号传递及其动态平衡以及

细胞周期来实现株高及器官大小的控制[２８]ꎮ 另外ꎬ
除了通过参与 ＢＲ 信号途径外ꎬ参与独角金内酯生

物合成途径也可调控水稻株高及分蘖ꎬ如 ｄ￣２７ 基

因[２９]ꎮ 本文中的 ｄｍ 突变体在高浓度 ＧＡ３的处理下

响应能力较野生型弱ꎬ因此该基因是否涉及到赤霉

素调控机制或者属于 Ｅ 型矮化类型ꎬ有待目标基因

的克隆及进一步研究ꎮ 另外ꎬ突变体的维管束数目

减少ꎬ细胞长度变短等特征都是接下来基因克隆和

功能分析过程中的重要指示性状ꎬ有助于该基因功

能的深入理解ꎮ
利用图位克隆的方法最终将突变基因定位在水

稻第 ４ 染色体长臂末端 ＩｎＤｅｌ 标记 ＥＬ￣７２ 和 Ｌ￣１ 之

间ꎬ物理距离约为 １６８ ｋｂꎬ由于现有群体在该区间内

不再有交换单株ꎬ延缓了该基因的精细定位和图位

克隆ꎮ 分析这 １６８ ｋｂ 区间的注释基因并测序其中

一个细胞壁合成相关基因 ＬＯＣ＿Ｏｓ０４ｇ５４３６０ꎬ但结果

表明该基因没有发生突变ꎮ 目前该区间内没有报道

有其他与矮秆表型相关的基因ꎬ估计存在着一种新

的尚未被克隆的决定株高的基因ꎮ 期望通过配制新

的定位群体ꎬ获得更多用于精细定位隐性单株ꎬ最终

克隆出该基因ꎬ为阐明该突变体的矮化机制奠定

基础ꎮ
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