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　 　 摘要:淀粉的组成和结构是决定稻米品质的主要因素ꎮ 利用 １７ 个淀粉合成相关基因位点的分子标记鉴定 ６７ 个粳稻品种

的淀粉合成相关基因的籼粳来源ꎬ表明 ６７ 个品种均带粳型 Ｗｘ 基因ꎬＧＢＳＳ Ⅱ、ＳＳ Ⅱ￣２ 和 ＳＳ Ⅳ￣１ 位点没有发生重组ꎬ其他 １３
个支链淀粉合成相关基因位点有籼型等位基因的渗入ꎬ渗入频率 １􀆰 ４９％ ~ ４６􀆰 ２７％ ꎬ其中 ＳＳ Ⅰ籼型等位基因渗入到粳稻品种

中最高ꎻ逐步回归分析表明有 ７ 个基因对 １０ 个淀粉理化指标有效应ꎬ其中 Ｉｓａ 对 ＰＫＶ、ＢＤＶ、ＣＳＶ、ＳＢＶ 和 ＰｅＴ 有效应ꎬ其他基

因只对 １ ~ ４ 个性状有明显的遗传效应ꎮ 说明在支链淀粉合成相关基因位点上籼粳等位基因已经发生了明显的分化ꎬ具有不

同的遗传功能ꎬ为水稻优质品种培育提供了参考依据ꎮ
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水稻是我国重要的粮食作物之一ꎬ随着人民生

活水平的提高ꎬ人们对稻米品质的要求越来越高ꎮ
水稻胚乳中淀粉的组成和结构是决定稻米品质的主

要因素[１￣２]ꎮ 胚乳中的淀粉分为直链淀粉和支链淀

粉ꎬ其合成需要颗粒结合淀粉合成酶、可溶性淀粉合

成酶、淀粉分支酶、淀粉脱分支酶ꎬ以及葡萄糖焦磷

酸化酶的协同作用ꎮ 每种酶都具有数量不等的同工

型ꎬ且由不同座位的基因所编码ꎬ不同的同工型的作
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用部位和作用机理也不尽相同[３]ꎮ 这些特征决定

了稻米品质性状的复杂性ꎮ
水稻是一多型性作物ꎬ存在丰富的变异类型ꎬ品

质性状同样存在丰富的多样性[４]ꎮ 研究表明稻米

淀粉的理化品质与品质基因在分子水平上的变异有

关ꎮ 目前ꎬ关于 Ｗｘ 基因的调控机理及其对品质的

影响已有很多报道[５￣７]ꎮ 对于支链淀粉合成相关基

因对稻米品质的效应研究相对较少ꎮ Ｙ. Ｐ. Ｈａｎ
等[８]利用 ４０ 个糯稻品种ꎬ通过对支链淀粉合成中两

种分支酶 ＳＢＥ１ 和 ＳＢＥ３ 的基因序列分析发现ꎬ这两

种基因在籼粳品种中存在等位性变异ꎬ并证明这些

变异与糯稻淀粉的 ＲＶＡ 特征值变异有关ꎮ Ｘ. Ｙ.
Ｌｉｕ 等[９]、严长杰等[１０]、陈峰等[１１] 利用根据籼粳基

因组序列差异设计的分子标记ꎬ分析了 Ｗｘ、Ｓｂｅ１、
Ｓｂｅ３ 基因对稻米淀粉品质的效应ꎮ 吴洪恺等[１２] 研

究表明在糯稻遗传背景下ꎬ分支酶基因 Ｓｂｅ１ 和可溶

性淀粉合成酶基因 Ｓｓｓ１、ＳｓｓⅡ￣３ 和 ＳｓｓＩＩＩ￣１ 都可对

ＲＶＡ 谱特征发生显著影响ꎬ其中尤以 ＳｓｓＩＩ￣３ 的作用

最为明显ꎮ 严长杰等[１３] 利用 ＰＵＬ 基因的近等基因

系比较了近等基因系与轮回亲本的蒸煮食味品质ꎬ
发现两者在淀粉的热力学特性和淀粉粘滞性等指标

存在显著的变化ꎬ说明 ＰＵＬ 基因也是影响稻米蒸煮

品质的重要基因之一ꎮ
Ｚ. Ｘ. Ｔｉａｎ 等[１４] 通过关联分析的方法对淀粉

合成途径中的不同基因在稻米品质形成中的作用

进行了系统分析ꎬ利用候选基因关联分析法和分

子遗传学发现了 １８ 个与稻米淀粉合成相关基因

的相互作用ꎬ以及由此构成的调控稻米食用和蒸

煮品质的精细网络ꎬ发现不同淀粉合成相关基因

的遗传变异组合对稻米品质的形成具有决定性的

作用ꎮ 目前籼、粳代表品种的全基因组序列已经

测定完成ꎬ水稻主要品质基因序列也已基本清

楚[１４] ꎮ 田志喜等[１５]克隆和分析了 １６ 个不同品质

类型水稻品种的 １８ 个淀粉合成相关基因的基因

组序列ꎬ根据序列变异ꎬ设计了 １８ 个基因位点等

位基因变异的 ５１ 个特异分子标记ꎬ并利用 ６４ 个不

同类型品种分析了这些标记对复等位基因变异的

鉴别和应用潜力ꎬ这为稻米品质的分子育种提供

了可靠的依据ꎮ
在高产水稻品种培育过程中ꎬ为了进一步提高

水稻的产量ꎬ水稻育种家们除了利用亚种内的有利

等位基因以外ꎬ近年来ꎬ通过籼、粳杂交方式对亚种

间的有利等位基因的利用也取得了较大的突破ꎬ由
此也培育出了大量高产籼、粳品种ꎮ 在此过程中ꎬ

籼、粳等位基因在不同基因间是否发生了重组ꎬ以及

对品质的形成是否有重要影响ꎬ目前报道较少ꎮ 本

研究搜集了我国近年来育成的高产粳稻品种 ６７ 个ꎬ
利用根据淀粉合成相关基因位点的序列差异设计的

１７ 个分子标记ꎬ检测了 ６７ 个品种的基因型ꎬ调查了

各基因位点的等位基因来源以及对稻米理化品质性

状的影响ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 供试材料

选用生产上常用的粳稻品种 ６７ 个ꎬ在扬州大学

农学院试验农场种植ꎬ常规田间管理ꎮ 成熟期收获

各品种的种子ꎬ贮藏 １ 个月后测定其品质性状ꎮ
１􀆰 ２　 品质测定

直链淀粉含量(ＡＣꎬａｍｙｌｏｓｅ ｃｏｎｔｅｎｔ)测定按农

业部标准 ＮＹ１４７￣８８ 进行ꎮ 胶稠度(ＧＣꎬｇｅｌ ｃｏｎｓｉｓ￣
ｔｅｎｃｙ) 按照标准 ＧＢ１９５０￣１９９９ 测定ꎮ ＲＶＡ 谱采用

澳大利亚 Ｎｅｗｐｏｒｔ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ 仪器公司生产的 ３￣Ｄ 型

粘度速测仪测定ꎬ并用 ＴＣＷ( ｔｈｅｒｍａｌ ｃｙｃｌｅ ｆｏｒ ｗｉｎ￣
ｄｏｗｓ)配套软件分析ꎬ按 ＡＡＣＣ(美国谷物化学协会)
操作规程(１９９５ ６１￣０２)进行测定ꎮ ＲＶＡ 谱特征值

用最高粘度(ＰＫＶꎬｐｅａｋ ｖｉｓｃｏｓｉｔｙ)、热浆粘度(ＨＰＶꎬ
ｈｏｔ ｐａｓｔｅ ｖｉｓｃｏｓｉｔｙ)、冷胶粘度(ＣＰＶꎬｃｏｏｌ ｐａｓｔｅ ｖｉｓｃｏｓ￣
ｉｔｙ)、崩解值 ( ＢＤＶꎬｂｒｅａｋｄｏｗｎ)、消减值 ( ＳＢＶꎬ ｓｅｔ￣
ｂａｃｋ)和回复值(ＣＳＶꎬｃｏｎｓｉｓｔｅｎｃｅ)表示ꎮ 粘滞性值

用 Ｃｅｎｔｉｐｏｉｓｅ(ｃｐ)作单位表示ꎮ
１􀆰 ３　 分子标记检测

利用根据淀粉合成相关基因位点的序列差异ꎬ
设计了 １７ 个分子标记(表 １)ꎬ检测 ６７ 个品种的基

因型ꎮ 以日本晴和桂朝 ２ 号为对照ꎬ基因型与日本

晴相同的定义为粳型等位基因ꎬ与桂朝 ２ 号相同的

为籼型等位基因ꎮ
１􀆰 ４　 统计分析

次数分布采用 Ｅｘｃｅｌ 软件分析ꎮ 遗传效应分析

采用 ＳＰＳＳ 软件ꎬ运用逐步回归方法ꎬ选取 Ｆα ＝ ０􀆰 １０为

剔除标准ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 不同品种的 Ｗｘ 位点基因型分析

利用在 Ｗｘ 基因位点上设计的分子标记 ＰＣＲ￣
ＡｃｃＩ[１７]对 ６７ 个粳稻品种进行检测ꎬ结果表明所有的

供试粳稻品种均带有粳型 Ｗｘ 基因(图 １)ꎬ说明供

试的粳稻品种在 Ｗｘ 基因位点上具有相同的遗传

组成ꎮ

１５８
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表 １　 用于基因型检测的分子标记的引物序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ａｍｐｌｉｆｙ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｓｔａｒｃｈ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

引物 Ｐｒｉｍｅｒ 正向引物 Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ(５′→３′) 反向引物 Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ(５′→３′) 标记类型 Ｍａｒｋｅｒ ｔｙｐｅ

Ｗｘ ＧＣＴＴＣＡＣＴＴＣＴＣＴＧＣＴＴＧＴＧ ＡＴＧＡＴＴＴＡＡＣＧＡＧＡＧＴＴＧＡＡ ＣＡＰＳ

ＡＧＰｌａｒ￣１ ＧＣＧＴＧＡＡＣＴＧＡＡＣＡＴＣＣＡＴＣＴ ＧＧＴＴＣＡＡＧＣＣＴＴＣＡＧＧＴＣＡＧ ＣＡＰＳ

ＡＧＰｉｓｏ￣１ ＴＧＧＡＡＴＧＧＧＡＡＣＴＣＴＡＴＴＡＴＴＧＧ ＴＣＣＣＡＡＣＣＴＣＴＡＣＣＴＴＣＡＡＡＴＧ ＣＡＰＳ

ＧＢＳＳＩＩ￣１ ＴＴＧＣＴＧＣＧＡＡＴＴＡＴＣＴＧＣＧ ＡＣＣＴＣＣＴＣＣＣＡＣＴＴＣＴＴＴＧＣ ＳＴＳ

ＩＳＡ ＡＴＡＧＡＴＧＣＴＡＡＴＧＴＧＡＴＧＴＧＧＣ ＴＧＧＴＡＴＡＧＧＣＡＣＡＡＣＣＧＴＡＧＡ ＳＴＳ

ＰＵＬ￣１ ＣＣＡＣＣＡＴＴＡＡＡＧＣＡＴＣＡＴＣＡＡＣ ＡＧＴＴＧＴＴＡＴＡＴＴＴＴＡＧＧＡＴＧＧＡＴＧＧ ＳＴＳ

ＳＢＥ１ ＴＧＣＴＡＣＡＴＡＡＣＡＣＧＣＡＴＡＣＡＡＡＧＴ ＡＧＡＣＡＡＡＡＧＣＧＡＡＡＧＧＴＡＡＴＧＡＧ ＳＴＳ

Ｓｂｅ３ ＴＣＧＧＴＣＣＴＡＡＴＡＴＴＴＴＧＣＧＣＴＧ ＣＣＴＴＡＡＣＴＴＧＡＣＡＣＣＧＡＡＴＣＣＧ ＳＴＳ

Ｓｂｅ４￣２ ＣＣＡＴＣＡＣＣＴＣＡＡＡＴＡＣＡＴＣＡＣＴＣ ＡＧＡＣＴＧＧＡＡＴＧＣＣＣＣＴＴＡＧＧ ＳＴＳ

ＳＳＩ￣１ ＧＧＴＡＧＧＧＴＡＧＧＴＣＡＡＴＣＴＧＧＣ ＡＴＡＧＡＧＡＡＧＡＣＡＡＴＧＴＧＧＣＡＡＣＣ ＣＡＰＳ

ＳＳＩＩ￣１￣１ ＣＡＣＣＣＣＡＣＣＧＴＴＣＴＡＣＴＡＴＧＣ ＴＣＣＡＴＡＧＴＴＴＣＡＴＴＧＡＧＡＴＴＧＣＴＣ ＣＡＰＳ

ＳＳＩＩ￣２￣１ ＡＧＡＴＴＴＧＡＡＣＴＣＡＧＧＡＣＴＴＧＧＴＧ ＴＣＴＡＴＧＧＧＣＴＣＴＡＴＣＣＴＴＡＣＴＡＧＧ ＳＴＳ

ＳＳＩＩ￣３￣１ ＣＣＡＡＴＡＣＣＧＴＡＡＡＣＴＡＧＣＧＡＣＴＡＴＧ ＴＡＣＡＧＧＴＡＧＡＡＴＧＧＣＡＧＴＧＧＴＧ ＳＴＳ

ＳＳＩＩＩ￣１￣１ ＡＡＧＡＡＧＧＧＡＡＧＧＧＡＧＴＣＡＧＣ ＧＣＣＡＴＣＴＣＣＡＴＴＧＣＣＡＧＣ ＳＴＳ

ＳＳＩＩＩ￣２￣２ ＧＡＡＣＴＴＧＴＧＣＣＴＴＡＡＧＣＴＧＡＣＴＧ ＧＧＡＡＴＡＧＴＡＡＧＣＣＧＡＡＧＧＡＣＴＴ ＳＴＳ

ＳＳＩＶ￣１ ＴＴＣＡＣＡＴＧＡＡＧＧＴＴＴＴＴＧ ＣＡＴＴＴＴＣＣＴＣＡＧＴＡＧＴＡＡＧＣ ＳＴＳ

ＳＳＩＶ￣２￣１ ＣＴＴＣＴＧＡＴＴＧＡＴＧＧＴＴＧＧＴＴＧＣ ＧＧＡＡＧＡＡＴＡＡＴＣＴＣＴＡＣＴＡＧＧＴＧＧＣ ＣＡＰＳ

图 １　 Ｗｘ 基因位点的基因型检测(ＰＣＲ￣ＡｃｃＩ 标记)
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｇｅｎｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ Ｗｘ ｌｏｃｕｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ＰＣＲ￣ＡｃｃＩ ｍａｒｋｅｒ

进一步利用 １６ 个分子标记对 ６７ 个品种的支链

淀粉合成相关基因位点的基因型分析表明ꎬ除了在

Ｓｂｅ１、Ｓｂｅ４、ＳＳ Ⅱ￣１、ＳＳ Ⅲ￣１、ＳＳ Ⅲ￣２ 和 ＳＳ Ⅳ￣２ 基因

位点上发现有不同于日本晴和桂朝 ２ 号的新的等位

基因以外ꎬ其他所有的标记均获得了预期的扩增条

带ꎬ可以明确区分籼粳等位基因(表 ２)ꎮ
从渗入籼型等位基因数目看ꎬ台北 １６７、郑

稻 ５ 号、武粳 １３ 等 ９ 个品种全部带有粳型等位

基因ꎬ其他 ５８ 个品种都或多或少渗入了籼型等

位基因ꎬ其中最多的品种带有了 ４ 个籼型等位

基因ꎬ如宁粳 １ 号ꎬ而大部分品种带有 ２ 个籼型

等位基因(表 ２) ꎮ 从渗入的籼型等位基因类型

看ꎬ在 １６ 个基因中ꎬ有 １３ 个籼型等位基因渗入

到粳稻品种中ꎻ在 ６７ 个品种中ꎬ只有 ＧＢＳＳ Ⅱ、
ＳＳ Ⅱ ￣２ 和 ＳＳ Ⅳ ￣１ 等 ３ 个基因位点上的籼型等

位基因没有在供试的粳稻中发现ꎮ 从渗入籼型

等位基因的频率看ꎬ不同基因位点上渗入籼型

等位基因的频率存在较大的差异ꎬ变动在 １􀆰 ４９％ ~
４６􀆰 ２７％之间ꎬ其中以 ＳＳⅠ籼型等位基因渗入到粳稻

中的频率最高 ( 表 ３ ) ꎮ 该结果初步表明:在高

产粳稻品种的培育过程中ꎬ与淀粉合成相关的

基因确实已经发生了重组ꎬ而不同基因位点发

生重组频率的差异可能与该基因不同籼粳等位

基因的功能差异有关ꎮ
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　 ５ 期 陈峰等:粳稻支链淀粉合成相关基因的遗传组成及其对品质的影响

表 ２　 供试粳稻品种的籼型基因重组表

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｔａｂｌｅ ｏｆ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔａｌ ｇｅｎｅｓ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

品种

Ｖａｒｉｅｔｙ
籼型等位基因

Ｉｎｄｉｃａ ａｌｌｅｌｅ
品种

Ｖａｒｉｅｔｙ
籼型等位基因

Ｉｎｄｉｃａ ａｌｌｅｌｅ

宁粳 １ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ １ ＡＧＰｌａｒｉＳｂｅ３ ｉ　 ＳＳ Ⅰｉ　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ 镇稻 ９９ Ｚｈｅｎｄａｏ９９ ＳＳ Ⅰｉ　 　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ

豫粳 ６ 号 Ｙｕｊｉｎｇ６ ＡＧＰｉｓｏｉ 泗阳 １３８２ Ｓｉｙａｎｇ１３８２ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ

辽粳 ２８８ Ｌｉａｏｊｉｎｇ２８８ Ｉｓａｉ　 Ｓｂｅ３ ｉ　 　 Ｓｂｅ４ ｉ　 　 ＳＳ Ⅱ￣３ ｔ 武育粳 ３ 号 Ｗｕｙｕｊｉｎｇ３ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳⅢ￣２ ｉ

农育 １８９８ Ｎｏｎｇｙｕ１８９８ Ｐｕｌｉ 晚粳 ４００３ Ｗａｎｊｉｎｇ４００３ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳⅢ￣２ ｉ

武运粳 ８ 号 Ｗｕｙｕｎｊｉｎｇ８ Ｓｂｅ１ ｉ 　 ＳＳ Ⅱ￣１ ｉ 广陵香粳 Ｇｕａｎｇｌｉｎｇｘｉａｎｇｊｉｎｇ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳⅢ￣２ ｉ

盐粳 ２０４ Ｙａｎｊｉｎｇ２０４ Ｓｂｅ１ ｉ 南农 ４０３０ Ｎａｎｎｏｎｇ４０３０ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳⅢ￣２ ｉ

武 ９９￣２ Ｗｕ９９￣２ Ｓｂｅ１ ｉ ９９８￣３ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳⅢ￣２ ｉ

黄金晴 Ｈｕａｎｇｊｉｎｇｑｉｎｇ Ｓｂｅ１ ｉ 盐选粳 ９９１０ Ｙａｎｘｕａｎｊｉｎｇ９９１０ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳⅢ￣２ ｉ

盐 １４３９ Ｙａｎ１４３９ Ｓｂｅ１ ｉ 华粳 ３ 号 Ｈｕａｊｉｎｇ３ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳⅢ￣２ ｉ

盐粳 ５ 号 Ｙａｎｊｉｎｇ５ Ｓｂｅ１ ｉ 武香 ９９￣８ Ｗｕｘｉａｎｇ９９￣８ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳⅢ￣２ ｉ

盐 ９３５３８ Ｙａｎ９３５３８ Ｓｂｅ１ ｉ 武育粳 ７ 号 Ｗｕｙｕｊｉｎｇ７ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳⅢ￣２ ｉ

２７１２３ Ｓｂｅ１ ｉ 武香粳 ９ 号 Ｗｕｘｉａｎｇｊｉｎｇ９ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳⅢ￣２ ｉ

Ｔ１￣５６ Ｓｂｅ１ ｉ 武香粳 １４ Ｗｕｘｉａｎｇｊｉｎｇ１４ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳⅢ￣２ ｉ

镇稻 ９１６ Ｚｈｅｎｄａｏ９１６ Ｓｂｅ１ ｉ 武育 ２１０５ Ｗｕｙｕ２１０５ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳⅢ￣２ ｉ

镇稻 １５８ Ｚｈｅｎｄａｏ１５８ Ｓｂｅ１ ｉＳＳ ⅠｉＳＳ Ⅱ￣３ ｉＳＳ Ⅲ￣２ ｔ 徐粳 ２００ Ｘｕｊｉｎｇ２００ ＳＳ Ⅰｉ

Ｒ１０９ Ｓｂｅ１ ｉ 　 　 ＳＳ Ⅲ￣１ ｉ 南粳 ４１ Ｎａｎｊｉｎｇ４１ ＳＳ Ⅰｉ

武香 ０７５ Ｗｕｘｉａｎｇ０７５ Ｓｂｅ１ ｉ 　 　 ＳＳ Ⅲ￣１ ｃ 南粳 ３９ Ｎａｎｊｉｎｇ３９ ＳＳ Ⅰｉ

Ｍ１１４８ Ｓｂｅ１ ｉ 　 　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ 早丰 ９ 号 Ｚａｏｆｅｎｇ９ ＳＳ Ⅰｉ

扬粳 ６８７ Ｙａｎｇｊｉｎｇ６８７ Ｓｂｅ１ ｔ 　 　 ＳＳＩｉｉ 晚粳 ９７ Ｗａｎｊｉｎｇ９７ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳⅢ￣２ ｉ

扬辐粳 ４９０１ Ｙａｎｇｆｕｊｉｎｇ４９０１ Ｓｂｅ１ ｔ 武粳 １５ Ｗｕｊｉｎｇ１５ ＳＳ Ⅰｉ　 ＳＳ Ⅱ￣３ ｉ 　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ

盐 ９９１０ Ｙａｎ９９１０ Ｓｂｅ１ ｉ　 ＳＳ Ⅰｉ　 ＳＳ Ⅲ￣１ ｔ　 ＳＳ Ⅳ￣２ ｔ 徐稻 ３ 号 Ｘｕｄａｏ３ ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ

丰粳 ９８０６ Ｆｅｎｇｊｉｎｇ９８０６ Ｓｂｅ１ ｔ 　 　 Ｓｂｅ４ ｉ 盐稻 ８ 号 Ｙａｎｄａｏ８ ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ

华粳 ２ 号 Ｈｕａｊｉｎｇ２ Ｓｂｅ１ ｔ 武运粳 １１ 号 Ｗｕｙｕｎｊｉｎｇ１１ ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ

宁恢 ８ 号 Ｎｉｎｇｈｕｉ８ Ｓｂｅ３ ｉ 镇稻 ２１０　 Ｚｈｅｎｄａｏ２１０　 　 　 　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ

扬粳 ２９ Ｙａｎｇｊｉｎｇ２９ Ｓｂｅ４ ｉ　 ＳＳ Ⅰｉ　 ＳＳ Ⅱ￣１ ｉ　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ 台北 １６７　 Ｔａｉｂｅｉ１６７　 　 　 　 　

中粳 ０５ Ｚｈｏｎｇｊｉｎｇ０５ Ｓｂｅ４ ｉ　 　 　 ＳＳ Ⅰｉ　 　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ 郑稻 ５ 号 Ｚｈｅｎｇｄａｏ５

扬粳 ９５３８ Ｙａｎｇｊｉｎｇ９５３８ Ｓｂｅ４ ｉ　 　 　 ＳＳ Ⅰｉ　 　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ ９９￣２９５

Ｒ２５４ Ｓｂｅ４ ｉ 　 　 ＳＳ Ⅰｉ　 　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ 武农早 Ｗｕｎｏｎｇｚａｏ

盐稻 １２２９ Ｙａｎｄａｏ１２２９ Ｓｂｅ４ ｔ 　 　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ 连粳 ３ 号 Ｌｉａｎｊｉｎｇ３

香粳 ２０￣１８ Ｘｉａｎｇｊｉｎｇ２０￣１８ Ｓｂｅ４ ｔ 沈农 １０３３ Ｓｈｅｎｎｏｎｇ１０３３

香粳 Ｔ￣３７ ＸｉａｎｇｊｉｎｇＴ￣３７ Ｓｂｅ４ ｉ 扬辐粳 ４９２８Ｙａｎｇｆｕｊｉｎｇ４９２８

９９２９８￣２ ＳＳ Ⅰｉ　 　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ 水晶 ３ 号 Ｓｈｕｉｊｉｎｇ３

淮稻 ７ 号 Ｈｕａｉｄａｏ７ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ 武粳 １３ Ｗｕｊｉｎｇ１３

淮稻 ８ 号 Ｈｕａｉｄａｏ８ ＳＳ Ⅰｉ 　 ＳＳ Ⅲ￣２ ｉ

ｉ:籼型等位基因ꎻｊ:粳型等位基因ꎻｔ:其他等位基因ꎬ下同

ｉ:ｉｎｄｉｃａ ａｌｌｅｌｅꎬｊ:ｊａｐｏｎｉｃａ ａｌｌｅｌｅꎬｔ: ｔｈｅ ｔｈｉｒｄ ａｌｌｅｌｅꎬｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ
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表 ３　 各基因位点渗入籼型等位基因的频率

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｉｎｄｉｃａ ａｌｌｅｌｅ ｉｎ ｅａｃｈ ｑｕａｌｉｔｙ ｇｅｎｅ ｌｏｃｉ

基因位点

Ｇｅｎｅ ｌｏｃｕｓ
渗入籼型等位基因频率(％ )

Ｉｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｆｏｒ ｉｎｄｉｃａ ａｌｌｅｌｅ
基因位点

Ｇｅｎｅ ｌｏｃｕｓ
渗入籼型等位基因频率(％ )

Ｉｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｆｏｒ ｉｎｄｉｃａ ａｌｌｅｌｅ

ＡＧＰｌａｒ １􀆰 ４９ ＳＳ Ⅰ ４６􀆰 ２７

ＡＧＰｉｓｏ １􀆰 ４９ ＳＳ Ⅱ￣１ ２􀆰 ９８

ＧＢＳＳ Ⅱ ０ ＳＳ Ⅱ￣２ ０

Ｉｓａ １􀆰 ４９ ＳＳ Ⅱ￣３ ４􀆰 ４７

Ｐｕｌ １􀆰 ４９ ＳＳ Ⅲ￣１ １􀆰 ４９

Ｓｂｅ１ ２２􀆰 ３８ ＳＳ Ⅲ￣２ ４３􀆰 ２９

Ｓｂｅ３ ４􀆰 ４８ ＳＳ Ⅳ￣１ ０

Ｓｂｅ４ １１􀆰 ９４ ＳＳ Ⅳ￣２ ２􀆰 ９９

２􀆰 ２　 粳稻品种淀粉品质性状的分布

为了明确供试品种的品质差异ꎬ测定了 ６７ 个品

种的 ＡＣ、ＧＣ 和 ＲＶＡ 谱特征值ꎮ 结果发现各品质性

状在供试的 ６７ 个品种之间存在较大的变异ꎬ各品质

指标均基本成正态分布(图 ２)ꎮ 其中 ＡＣ 变动在

１２􀆰 ０％ ~２０􀆰 ０％之间ꎬ绝大部分品种(５０ 个)分布在

１５􀆰 ０％ ~１７􀆰 ０％之间ꎻ本研究中ꎬ６７ 个粳稻品种在 Ｗｘ
基因位点上都带有粳型等位基因ꎬ具有相同的遗传组

成ꎬ但是 ＡＣ 却存在较大的差异ꎬ推测与不同品种带

有的支链淀粉合成相关基因不同有关ꎮ ＧＣ 变动在

４􀆰 ０ ~１０􀆰 ０ ｃｍ 之间ꎬ有 ６１ 个品种集中分布在 ７􀆰 ０ ~
９􀆰 ０ ｃｍ 之间ꎻ其他 ＲＶＡ 特征值也存在类似的分布ꎮ

图 ２　 部分品质性状在粳稻品种中的分布

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｖｅｒａｌ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｊａｐｏｎｉｃａ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

４５８
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２􀆰 ３　 粳稻品种的支链淀粉合成相关基因遗传主效

因分析

为了进一步明确渗入籼型等位基因对淀粉品质

的影响ꎬ利用逐步回归方法分析了支链淀粉合成相

关基因对稻米淀粉各理化指标的影响ꎮ 由表 ４ 可见

ＡＧＰｉｓｏ、ＳＳ Ⅲ￣１ 和 ＳＳ Ⅲ￣２ 基因位点与 ＡＣ 的变异有

关ꎬ其中 ＡＧＰｉｓｏ 的效应较大ꎬ为 ４􀆰 ８０２ꎬＳＳ Ⅲ￣１ 和 ＳＳ
Ⅲ￣２ 的效应值分别为 １􀆰 ０８２ 和 ０􀆰 ８４８ꎬ３ 个基因一起

能解释表型变异方差的 ２５􀆰 ０％ ꎻ对于 ＧＣꎬ检测到

Ｐｕｌ 和 ＳＳⅠ２ 个基因位点ꎬ效应值分别为￣２􀆰 １１０ 和

０􀆰 ６６３ꎬ一起可解释表型变异的 ２０􀆰 ６％ ꎻ在 ＲＶＡ 各

特征值中ꎬ共检测到 ３ 个基因位点影响 ＰａＴꎬ分别是

Ｐｕｌ、ＳＳⅠ和 ＳＳⅡ￣３ 控制ꎬ效应值分别为 １３􀆰 ８３３、
－ １􀆰 ０６３ 和７􀆰 ０５８ꎬ可解释表型变异方差的 ６６􀆰 ６％ ꎻ
而其他 ＲＶＡ 指标也分别找到了影响其变异的相关

基因位点ꎬ但是基因的遗传效应都较小ꎬ可解释的遗

传变异变动在 ５􀆰 ５％ ~３１􀆰 ７％ ꎮ
对于基因位点来说ꎬ１６ 个基因中ꎬ发现有 ７ 个

基因对淀粉的理化指标有效应ꎬ其中 Ｉｓａ 对 ５ 个性

状的变异有作用ꎬ分别是 ＰＫＶ、 ＢＤＶ、ＣＳＶ、ＳＢＶ 和

ＰｅＴꎻ而其他基因位点只对 １ ~ ４ 个性状有明显的遗

传效应ꎮ 没有检测到对品质性状的变异有明显遗传

效应的基因包括:ＡＧＰｌａｒ、ＧＢＳＳⅡ、Ｓｂｅ１、Ｓｂｅ３、Ｓｂｅ４、
ＳＳⅡ￣１、ＳＳⅡ￣２、ＳＳⅣ￣１ 和 ＳＳⅣ￣２ꎮ

表 ４　 支链淀粉合成相关基因位点的遗传主效应

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｉｎ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｒｅａｌａｔｅｄ ｔｏ ｒｉｃｅ ａｍｙｌｏｐｅｃｔｉｎ

性状

Ｔｒａｉｔ
基因位点

Ｇｅｎｅ ｌｏｃｕｓ
偏回归系数 Ｂ

Ｐａｒｔｉａｌ ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ Ｂ
Ｔ 测验值

Ｔ￣ｔｅｓｔ ｖａｌｕｅ
概率

Ｐ

决定系数

Ｒ２

ＡＣ ＡＧＰｉｓｏ ４􀆰 ８０２ ３􀆰 ５４６ ０􀆰 ００１

ＳＳＩＩＩ￣１ １􀆰 ０８２ ２􀆰 ３３９ ０􀆰 ０２３

ＳＳＩＩＩ￣２ ０􀆰 ８４８ ２􀆰 ６７８ ０􀆰 ００９

０􀆰 ２５０

ＧＣ Ｐｕｌ － ２􀆰 １１０ － ２􀆰 ３４９ ０􀆰 ０２２

ＳＳＩ ０􀆰 ６６３ ３􀆰 ０３３ ０􀆰 ００３

０􀆰 ２０６

ＰＫＶ Ｉｓａ ６６３􀆰 ５６１ ３􀆰 １２１ ０􀆰 ００３ ０􀆰 １３０

ＨＰＶ ＡＧＰｉｓｏ ３６１􀆰 ６８２ ２１２０ ０􀆰 ０３８ ０􀆰 ０６５

ＢＤＶ Ｉｓａ ４７９􀆰 ６６８ ２􀆰 ３９９ ０􀆰 ０１９

ＳＳＩ － ８９􀆰 ３３２ － ２􀆰 ２２４ ０􀆰 ０３０

ＳＳＩＩ￣３ ２３６􀆰 １０３ ２􀆰 ０１９ ０􀆰 ０４８

０􀆰 ３１７

ＣＰＶ ＡＧＰｉｓｏ ３７１􀆰 ４０９ １􀆰 ９４６ ０􀆰 ０５６ ０􀆰 ０５５

ＣＳＶ ＡＧＰｉｓｏ ６２６􀆰 ７６９ ２􀆰 １８９ ０􀆰 ０３２

Ｉｓａ － ９４３􀆰 ２３１ － ３􀆰 ２９４ ０􀆰 ００２

０􀆰 １９９

ＳＢＶ Ｉｓａ － ８５８􀆰 ６００ － ４􀆰 ３４５ ０􀆰 ０００

Ｐｕｌ ４６９􀆰 ４００ ２􀆰 ３７５ ０􀆰 ０２１

０􀆰 ２８０

ＰｅＴ Ｉｓａ － ０􀆰 ５３６ － ２􀆰 ９６６ ０􀆰 ００４ ０􀆰 １１９

ＰａＴ Ｐｕｌ １３􀆰 ８３３ ８􀆰 ２２２ ０􀆰 ０００

ＳＳＩ － １􀆰 ０６３ － ２􀆰 ５８８ ０􀆰 ０１２

ＳＳＩＩ￣３ ７􀆰 ０５８ ７􀆰 １７４ ０􀆰 ０００

０􀆰 ６６６

３　 讨论

自从 ２０ 世纪水稻杂种优势以及半矮秆基因成

功应用以来ꎬ水稻产量水平得到大幅度提高ꎬ而品质

的改良却进展较慢ꎮ 熊振民等[１８] 按照国家二级优

质米标准评价了我国稻米品质ꎬ结果表明:总体上糙

米率、精米率、糊化温度和蛋白质含量等各项指标达

标率较高ꎬ而垩白米率、直链淀粉含量等指标的达标

率不到 ３０％ ꎮ 吕文彦等[１９] 认为近年来辽宁省育成

的直立穗型粳稻品种的外观品质和适口性均比较

差ꎮ 陈志德等[２０]分析了江苏省 １５ 个常规粳稻品种

的稻米品质ꎬ认为绝大多数品种的适口性不尽人意ꎮ
进一步分析现有的高产粳稻品种ꎬ不难发现ꎬ多

数品种带有籼稻血缘ꎻ近年来育成的籼稻品种有些

５５８
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也带有粳稻血缘ꎬ比如扬稻 ６ 号、明恢 ６３ 等带有粳

型 Ｗｘ 基因[１０]ꎮ 本研究利用淀粉合成相关基因位

点的 １７ 个分子标记ꎬ分析 ６７ 个粳稻品种在淀粉合

成相关基因上的籼粳等位基因来源ꎬ表明有 ９ 个品

种没有带有籼型等位基因ꎬ而其他 ５８ 个品种都或多

或少地渗入了籼型等位基因ꎬ说明控制淀粉合成的

相关基因在籼粳稻中已经发生了广泛的重组ꎮ
当然ꎬ本研究中 ６７ 个粳稻品种在淀粉合成相关

基因的遗传组成上存在明显的偏斜ꎬ对准确地分析

基因的遗传效应带来了困难ꎮ 尽管如此ꎬ利用逐步

回归方法分析籼粳等位基因的遗传效应时ꎬ发现至

少有 ７ 个基因位点对 １０ 个淀粉理化指标具有明显

的遗传效应ꎬ表明在这些基因位点上籼粳等位基因

在功能上已经发生了明显的分化ꎻ同时这些基因都

是与支链淀粉合成有关的基因ꎬ说明支链淀粉的结

构对淀粉品质存在重要影响ꎮ 需要指出的是ꎬ在本

研究中基因的效应分析结果显示对各品质性状的遗

传贡献率都比较小ꎬＲ２变动在 ５􀆰 ５％ ~ ６６􀆰 ６％之间ꎬ
暗示了还有其他遗传因素对品质性状的变异起作

用ꎬ比如基因间的互作等ꎮ 由于目前还缺乏有效的

分析基因互作的统计方法和工具ꎬ因此还有待于进

一步的研究ꎮ
而其他基因没有发现有明显的遗传差异ꎬ造成

这一现象的原因可能有以下几个方面:(１)本研究

使用的 ６７ 个品种是一个偏斜的群体ꎬ在淀粉合成相

关基因位点上ꎬ遗传组成不平衡ꎬ导致某一类基因型

品种数太少ꎬ其平均值不能真正代表其基因型值ꎮ
(２)每个基因在籼粳稻间存在多个位点的序列变

异ꎬ设计的标记只能反映某一个位点的变异ꎬ如果该

位点的变异对其遗传功能没有影响ꎬ则由此设计的

分子标记区分的两种籼粳等位基因的功能差异就不

会被检测出来ꎮ (３)淀粉的合成涉及到多个基因的

协同作用[２１]ꎬ等位基因的微小功能差异可能被掩

盖ꎬ从而无法检测到其遗传效应ꎮ
本研究结果一方面揭示了目前高产粳稻中带有

部分淀粉合成相关的籼型等位基因ꎬ另一方面也为

明确籼粳等位基因的功能提供了线索ꎮ 当然ꎬ如何

利用籼粳等位基因的组合ꎬ即如何选择合适的等位

基因培育优质的水稻品种还有待于进一步研究ꎮ 然

而ꎬ从已有的研究结果看ꎬ在粳稻品种中导入部分籼

型等位基因可能有助于品质的改良ꎮ 如著名的优质

品种武育粳 ３ 号和广陵香粳在 ＳＳⅠ和 ＳＳⅢ￣２ 基因

位点上就带有籼型等位基因ꎬ说明在粳稻中导入

ＳＳⅠ和ＳＳⅢ￣２ 基因位点上的籼型等位基因可能有

利于粳稻品质的改良ꎮ 由于淀粉合成过程受到复杂

的遗传网络调控ꎬ涉及的基因众多ꎬ其中每一个基因

都是在一定的遗传网络中发挥作用ꎬ同一基因在不

同的遗传网络背景下的遗传效应可能不同[１０￣１４]ꎮ
因此ꎬ本研究的结果需要通过构建近等基因系等方

法进行验证ꎮ
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