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　　摘要：以元江普通野生稻与优良栽培稻亲本特青配制的野生稻染色体片段代换系为材料，对水稻粒长、粒宽、粒
厚、容积、密度、粒质量进行数量性状位点（ＱＴＬ）定位。结果分别检测到１２个与粒长相关的ＱＴＬｓ，１６个与粒宽相关的
ＱＴＬｓ，９个与粒厚相关的ＱＴＬｓ，３个与密度有关的ＱＴＬｓ，１４个与籽粒容积有关的ＱＴＬｓ，１０个与粒质量相关的ＱＴＬｓ，其
中１７个ＱＴＬｓ位点被多次重复检测到。相关系数分析及ＱＴＬｓ位点分析证明，容积、粒厚对粒质量的贡献率最大，且粒
型间也有一定的相关性，尤其是粒厚与容积的相关性最大，同时也说明粒厚与容积可能有相同的遗传基础。此外，有

研究表明，野生稻逐渐进化成的栽培稻更有利于提高产量。
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　　据报道，２０３０年世界水稻总产量必须是当前产量的
１４０％才能满足人口对粮食中稻谷的需求［１］。粒质量是构成

产量的３个要素之一，对提高水稻产量具有重要意义［２－４］。

而粒质量是一个与籽粒长度、宽度、厚度有关的综合指标，因

而改良粒长、粒宽、粒厚等粒型对提高水稻产量也具有十分重

要的意义。在２０００年的国际水稻遗传大会上，学者提出了较
为权威的稻属分类系统，将水稻分为２３个种，包括２个栽培
种、２１个野生稻种［５］。目前公认的亚洲栽培稻起源于普通野

生稻，中国栽培稻通常被认为起源于中国普通野生稻［６］。

至２０１３年１２月，在水稻中共定位到１０２个影响粒长的
数量性状位点（ＱＴＬ）、７３个影响粒宽的 ＱＴＬｓ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．
Ｇｒａｍｅｎｅ．ｏｒｇ），遍布于水稻的１２条染色体上［７］。随着水稻高

通量遗传图谱的构建和全基因组序列的公布，一些水稻粒型

基因相继被精细定位和克隆。已经克隆到的与粒宽相关的基

因包括：Ｓｏｎｇ等发现的ＧＷ２［８］，Ｓｈｏｍｕｒａ等克隆的５号染色体
上的控制粒宽的主效基因 ｑＳＷ５［９］，Ｗｅｎｇ等克隆的 ＧＷ５［１０］，
Ｌｉ等克隆的位于 ＧＷ５附近的控制粒宽的微效 ＱＴＬＧＳ５［１１］，
Ｗａｎｇ等克隆的位于 ８号染色体上的控制粒宽的主效 ＱＴＬ
ＧＷ８［１２］，以及Ｆａｎ等克隆的ＧＳ３［３］，Ｑｉ等克隆的控制粒长、粒
质量的 ＧＬ３．１［１３］，Ｉｓｈｉｍａｒｕ等克隆的控制水稻粒质量的基
因ＴＧＷ６［１４］。

本研究从粒型的６个指标（粒长、粒宽、粒厚、籽粒容积、
籽粒密度、粒质量）入手，分析其各自的遗传规律，检测各自

的ＱＴＬ位点，并对彼此之间进行相关系数及直接通径系数分
析，重点分析粒长、粒宽、粒厚、籽粒容积、籽粒密度分别对粒

质量的贡献率，以期能为水稻粒型ＱＴＬ／基因克隆及水稻的高

产育种提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
供试材料为云南元江普通野生稻与优良籼稻品种特青

（ＴＱ）配制的高代回交渗入系群体，由中国农业大学孙传清博
士提供。

１．２　试验方法
１．２．１　遗传图谱构建　根据 Ｔｅｍｎｙｋｈ等发表的水稻 ＳＳＲ序
列［１５］合成引物。用在亲本间有多态性的１１２个ＳＳＲ标记，调
查上述群体１０６个系的基因型。
１．２．２　ＤＮＡ提取及 ＰＣＲ扩增　采用 ＣＴＡＢ法（略有改动）
提取水稻基因组 ＤＮＡ［１６］，具体操作步骤如下：取每个株系的
适量叶片置于液氮中快速研磨后移入１．５ｍＬ离心管中，加
７００μＬ１．５％ＣＴＡＢ，６５℃温浴３０ｍｉｎ后加６００μＬ三氯甲烷／
异戊醇（２４∶１），颠倒混匀，１２０００ｒ／ｍｉｎ离心１０ｍｉｎ；转移上
清液至另一管中，向其中加入２／３体积的预冷异丙醇，置于
－２０℃ 冰箱中３０ｍｉｎ以上，１２０００ｒ／ｍｉｎ离心１０ｍｉｎ；弃上
清，用体积分数为７０％的乙醇洗涤沉淀２次，吹干，加２００μＬ
ＴＥ缓冲液溶解，－４０℃冻存，在ＰＣＲ分析时作为模板使用。

ＰＣＲ扩增采用天根生化科技（北京）有限公司的普通Ｔａｑ
ＤＮＡ聚合酶，ＰＣＲ反应体系为：１μＬ１０×Ｔａｑｂｕｆｆｅｒ，０．１μＬ
ｄＮＴＰ（２．５ｍｍｏｌ／Ｌ），０．４μＬＰｒｉｍｅｒ（Ｆ＋Ｒ）（１０μｍｏｌ／Ｌ），
１μＬＤＮＡ，０．１μＬＴａｑ，加 ｄｄＨ２Ｏ至 １０μＬ。ＰＣＲ反应程序
为：９４℃５ｍｉｎ；９４℃３０ｓ，５３～６５℃３０ｓ，７２℃３０ｓ，３５个循
环；７２℃５ｍｉｎ，扩增产物经８％非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳
分离，继而进行银染显影并作统计分析。

１．２．３　数据测量　测定性状包括稻米的粒长、粒宽、粒厚、容
积、密度、粒质量。采用《水稻种质资源描述规范和数据标

准》鉴定群体与亲本的粒型性状。随机抽取８５株作为分析
群体，每株随机抽取成熟稻米５粒，用游标卡尺测量粒长、粒
宽、粒厚，并取其平均值。按如下公式计算每粒稻米的容积并

取其平均值：
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稻米容积＝粒长×粒宽×粒厚。
　　粒质量是利用电子天平逐个称量，并取其平均值。按如
下公式计算每粒稻米的密度并取其平均值：

稻米密度＝粒质量／每粒米容积。
　　用软件ＤＰＳ７．０计算粒长、粒宽、粒厚、容积、密度、粒质
量的相关系数与直接通径系数。

１．２．４　ＱＴＬ分析　采用ＭａｐＭａｎａｇｅｒＱＴＸｂ１７软件，以概率
值小于０．０５作为判断 ＱＴＬ存在的阈值，采用单标记分析法
进行定位分析。参考 Ｔｅｍｎｙｋｈ等报道的水稻 ＳＳＲ连锁图谱
为框架［１５］，构建连锁图谱，１１２个 ＳＳＲ标记分布于１２条染色

体上，各染色体上最多的有１３个标记，最少的有７个标记，平
均每条染色体上有９．３个标记，标记平均间距１７．８ｃＭ，基本
能满足ＱＴＬ定位的需要。

２　结果与分析

２．１　性状分析
粒长、粒宽、粒厚、容积、密度、粒质量的数据分布情况见

图１，可见６组数据均呈正态分布，说明所得数据适于进行
ＱＴＬ分析。

２．２　相关性分析
粒长、粒宽、粒厚、容积与粒质量的相关性均达到显著水

平，由大到小依次为籽粒容积、粒厚、粒宽、粒长，分别为 ０．
９１９、０．６６１、０．５３０、０．３０２。粒长、粒宽、粒厚、容积与密度之间
也有一定的相关性，除粒长与容积、密度与容积之间的相关性

不显著外，其他粒型之间均极显著相关（表１）。此外，各粒型

性状对粒质量的直接通径系数显示，粒容积对粒质量的直接

通径系数最大，为０．４１３９；粒厚次之，为０１３３３（表１）。可
以看出，容积与粒质量的相关系数以及直接通径系数均是最

大的，其次为粒厚，说明籽粒容积对粒质量的贡献率最大，粒

厚次之。

表１　群体中粒长、粒宽、粒厚、密度、容积和粒质量的相关系数、通径系数

性状 粒质量 密度 容积 粒厚 粒宽

粒长 ０．３０２（－０．０２８５） ０．３８１ ０．１４７ －０．３１５ －０．５２２

粒宽 ０．５３０（－０．０３５３） －０．４４２ ０．７０８ ０．６９８

粒厚 ０．６６１（０．１３３３） －０．３１４ ０．７８２

容积 ０．９１９（０．４１３９） －０．２１１
密度 ０．１９２（０．０１０５）

　　注：Ｒ０．０５，８６＝０．２１７；Ｒ０．０５，８６＝０．２８３；括号内为直接通径系数。

２．３　ＱＴＬ分析
２．３．１　粒长　以粒长作为检测标准，共检测到１３个与粒长
相关的ＱＴＬｓ（表２），分别位于第１、２、４、６、８、９、１２号染色体
上。其中，２号染色体上的 ＲＭ３０１、ＲＭ３４１，４号染色体上的

ＲＭ３０３，１２号染色体上的 ＲＭ２３５附近的 ＱＴＬ位点贡献率分
别为６％、５％、５％、５％，加性效应分别为 ０．０２、０．０２、０．０３、
００１，显示来源于 ＴＱ的等位基因 ＱＴＬ位点促进粒长变长。
位于 １号染色体上的 ＲＭ２１２，６号染色体上的 ＲＭ２７６、
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ＲＭ５８５５、ＲＭ５４９、ＲＭ５６４，８号染色体上的 ＲＭ３３７、ＲＭ１５２，９
号染色体上的ＲＭ１０５、ＲＭ２０５附近ＱＴＬ位点的贡献率分别为
２２％、１０％、１０％、１０％、１１％、７％、５％、９％、１０％，加性效应分
别为 －０．０３、－０．０３、－０．０３、－０．０３、－０．０４、－０．０１、
－００１、－０．０２、－０．０３，表明源于野生稻的等位基因 ＱＴＬ位
点促进粒长变长，尤其是１号染色体的 ＲＭ２１２的贡献率、加
性效应均较大，分析其为主效ＱＴＬ。

表２　粒长的ＱＴＬ定位及加性效应等结果

染色体 位点
贡献率

（％） Ｐ值 加性效应

ｃｈｒ１ ＲＭ２１２ ２２ ０．００００１ －０．０３
ｃｈｒ２ ＲＭ３０１ ６ ０．０２２３８ ０．０２
ｃｈｒ２ ＲＭ３４１ ５ ０．０４６９３ ０．０２
ｃｈｒ４ ＲＭ３０３ ５ ０．０４９９８ ０．０３
ｃｈｒ６ ＲＭ２７６ １０ ０．００４３５ －０．０３
ｃｈｒ６ ＲＭ５８５５ １０ ０．００４３５ －０．０３
ｃｈｒ６ ＲＭ５４９ １０ ０．００４３５ －０．０３
ｃｈｒ６ ＲＭ５６４ １１ ０．００２２４ －０．０４
ｃｈｒ８ ＲＭ３３７ ７ ０．０１８４７ －０．０１
ｃｈｒ８ ＲＭ１５２ ５ ０．０３５９５ －０．０１
ｃｈｒ９ ＲＭ１０５ ９ ０．００７２９ －０．０２
ｃｈｒ９ ＲＭ２０５ １０ ０．００３３２ －０．０３
ｃｈｒ１２ ＲＭ２３５ ５ ０．０４５４２ ０．０１

２．３．２　粒宽　以粒宽作为检测标准，检测到１６个与粒宽相
关的ＱＴＬｓ（表３），分别位于第１、５、７、８、９、１２号染色体上。
其中，１号染色体上的 ＲＭ１２０１、ＲＭ１１８３、ＲＭ２１２、ＲＭ６４８９，５
号染色体上的 ＲＭ４７７７、ＲＭ１０８９、ＲＭ７１１８，７号染色体上的
ＲＭ４８１、ＲＭ８２、ＲＭ８２，８号染色体上的 ＲＭ１５２、ＲＭ３３９，９号染
色体上ＲＭ２０１、ＲＭ３７８７、ＲＭ１０９９的贡献率分别为２２％、７％、
１７％、１８％、７％、１７％、１８％、５％、１１％、８％、７％、６％、２２％、
２９％、１４％，加性效应分别为 ０．０２、０．０１、０．０１、０．０２、０．０１、
００１、０．０１、０．０１、０．０１、０．０１、０．０１、０．０１、０．０１、０．０２、０．０１，表
明来源于ＴＱ的等位基因 ＱＴＬ位点促进粒变宽。１２号染色
体上的ＲＭ２３５的贡献率为８％，加性效应为－０．０１，表明来源
于野生稻的等位基因 ＱＴＬ位点促进粒变宽。其中１号染色
体的 ＲＭ１２０１、９号染色体的 ＲＭ３７８７附近 ＱＴＬ位点的贡献
率、加性效应均较大，分析其为主效ＱＴＬ。
２．３．３　粒厚　以粒厚为检测标准，共检测到９个与粒厚相关
的ＱＴＬ位点（表４），分别位于第２、３、５、７、９号染色体上。其
中，３号染色体上的 ＲＭ６６７６，５号染色体上的 ＲＭ１０８９、
ＲＭ７１１８，７号染色体上的 ＩＤ４１、ＲＭ５７１１、ＲＭ８２、ＲＭ１２５，９号
染色体上的ＲＭ３７８７的贡献率分别为１０％、１４％、１４％、７％、
１１％、１８％、１６％、７％，加性效应分别为 ０．０１、０．０１、０．０１、
００１、０．０１、０．０１、０．０１、０．０１，表明来源于ＴＱ的等位基因ＱＴＬ
位点促进粒厚增加。２号染色体上的 ＲＭ３０１附近的 ＱＴＬ位
点的贡献率为５％，加性效应为－０．０１，表明来源于野生稻的
等位基因的ＱＴＬ位点表现为促进粒变厚。可以看出，加性效
应大小均为０．０１，然而贡献率最大的为７号染色体的ＲＭ８２，
分析其为主效ＱＴＬ。
２．３．４　籽粒密度　以粒密度为检测标准，检测到３个与密度
有关的ＱＴＬｓ（表５），分别位于第７、９号染色体上。７号染色
体上的ＲＭ５３４４，９号染色体上的ＲＭ３７８７、ＲＭ１０９９附近的

表３　粒宽的ＱＴＬ定位及加性效应

染色体 位点 贡献率（％） Ｐ值 加性效应

ｃｈｒ１ ＲＭ１２０１ ２２ ０．００００１ ０．０２
ｃｈｒ１ ＲＭ１１８３ ７ ０．０１２０８ ０．０１
ｃｈｒ１ ＲＭ２１２ １７ ０．０００１１ ０．０１
ｃｈｒ１ ＲＭ６４８９ ８ ０．００８７７ ０．０２
ｃｈｒ５ ＲＭ４７７７ ７ ０．０１４６６ ０．０１
ｃｈｒ５ ＲＭ１０８９ １７ ０．００００８ ０．０１
ｃｈｒ５ ＲＭ７１１８ １８ ０．００００５ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ４８１ ５ ０．０４２１６ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ８２ １１ ０．００２０４ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ８２ ８ ０．００９０８ ０．０１
ｃｈｒ８ ＲＭ１５２ ７ ０．０１５９ ０．０１
ｃｈｒ８ ＲＭ３３９ ６ ０．０２１７３ ０．０１
ｃｈｒ９ ＲＭ２０１ ２２ ０．００００１ ０．０１
ｃｈｒ９ ＲＭ３７８７ ２９ ０．００００１ ０．０２
ｃｈｒ９ ＲＭ１０９９ １４ ０．０００５１ ０．０１
ｃｈｒ１２ ＲＭ２３５ ８ ０．００７６３ －０．０１

表４　 粒厚的ＱＴＬ定位及加性效应等结果

染色体 位点 贡献率（％） Ｐ值 加性效应

ｃｈｒ２ ＲＭ３０１ ５ ０．０３８５６ －０．０１
ｃｈｒ３ ＲＭ６６７６ １０ ０．００３３３ ０．０１
ｃｈｒ５ ＲＭ１０８９ １４ ０．０００４２ ０．０１
ｃｈｒ５ ＲＭ７１１８ １４ ０．０００３９ ０．０１
ｃｈｒ７ ＩＤ４１ ７ ０．０１３６８ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ５７１１ １１ ０．００１９５ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ８２ １８ ０．００００５ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ１２５ １６ ０．０００１４ ０．０１
ｃｈｒ９ ＲＭ３７８７ ７ ０．０１２２ ０．０１

ＱＴＬ位点的贡献率分别为 ７％、６％、５％，加性效应分别为
００２、００１、０．０１，表明来自 ＴＱ的等位基因的 ＱＴＬ表现为促
进籽粒密度变大。其中７号染色体上的ＲＭ５３４４附近ＱＴＬ位
点的贡献率和加性效应均为最大，分析其为主效ＱＴＬ。

表５　粒密度的ＱＴＬ定位及加性效应

染色体 位点 贡献率（％） Ｐ值 加性效应

ｃｈｒ７ ＲＭ５３４４ ７ ０．０１３７７ ０．０２
ｃｈｒ９ ＲＭ３７８７ ６ ０．０２６６５ ０．０１
ｃｈｒ９ ＲＭ１０９９ ５ ０．０３４３２ ０．０１

２．３．５　籽粒容积　以籽粒容积作为检测标准，共检测到１４
个与籽粒容积有关的ＱＴＬｓ（表６），分别位于第２、３、５、７号染
色体 上。２号染 色 体 上 的 ＲＭ７４５１、ＲＭ７０３３、ＲＭ５９８４、
ＲＭ２３３、ＲＭ６，３号染色体上的 ＲＭ６６７６，５号染色体上的
ＲＭ４７７７、ＲＭ１０８９、ＲＭ７１１８，７号染色体上的 ＩＤ４１、ＲＭ４８１、
ＲＭ５７１１、ＲＭ８２、ＲＭ１２５附近的ＱＴＬ位点的贡献率均为０．０１，
表明来源于ＴＱ的等位基因ＱＴＬ位点促进籽粒容积变大。其
中贡献率最大的为７号染色体上 ＲＭ８２附近的 ＱＴＬ位点，分
析其为主效ＱＴＬ。
２．３．６　粒质量　以粒质量为检测标准，共检测到１０个与粒
质量相关的 ＱＴＬｓ（表７），分别位于第２、５、７号染色体上。２
号染色体上的 ＲＭ５９８４、ＲＭ６，５号染色体上的 ＲＭ４７７７、
ＲＭ１０８９、ＲＭ７１１８，７号染色体上的ＩＤ４１、ＲＭ４８１、ＲＭ５７１１、
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表６　粒容积的ＱＴＬ定位及加性效应

染色体 位点 贡献率（％） Ｐ值 加性效应

ｃｈｒ２ ＲＭ７４５１ ５ ０．０３６９２ ０．０１
ｃｈｒ２ ＲＭ７０３３ ５ ０．０４０７９ ０．０１
ｃｈｒ２ ＲＭ５９８４ ８ ０．０１１７９ ０．０１
ｃｈｒ２ ＲＭ２３３ ５ ０．０３４７４ ０．０１
ｃｈｒ２ ＲＭ６ ５ ０．０３６５２ ０．０１
ｃｈｒ３ ＲＭ６６７６ ６ ０．０２９８５ ０．０１
ｃｈｒ５ ＲＭ４７７７ ８ ０．００７３７ ０．０１
ｃｈｒ５ ＲＭ１０８９ １８ ０．００００５ ０．０１
ｃｈｒ５ ＲＭ７１１８ １９ ０．００００５ ０．０１
ｃｈｒ７ ＩＤ４１ ８ ０．００９８７ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ４８１ １１ ０．００１８０ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ５７１１ １０ ０．００４４３ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ８２ ２１ ０．００００１ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ１２５ １８ ０．００００８ ０．０１

ＲＭ８２、ＲＭ１２５附近的ＱＴＬ位点的贡献率分别为８％、６％、６％、
１５％、１６％、６％、１１％、８％、１７％、１３％，加性效应均为０．０１，表
明来源于ＴＱ的等位基因ＱＴＬ位点促进粒质量提高。其中贡
献率最大的为７号染色体上的ＲＭ８２，分析其为主效基因。

表７　粒质量的ＱＴＬ定位及加性效应

染色体 位点 贡献率（％） Ｐ值 加性效应

ｃｈｒ２ ＲＭ５９８４ ８ ０．００９２８ ０．０１
ｃｈｒ２ ＲＭ６ ６ ０．０２９９３ ０．０１
ｃｈｒ５ ＲＭ４７７７ ６ ０．０２０２９ ０．０１
ｃｈｒ５ ＲＭ１０８９ １５ ０．０００２３ ０．０１
ｃｈｒ５ ＲＭ７１１８ １６ ０．０００２１ ０．０１
ｃｈｒ７ ＩＤ４１ ６ ０．０２０５５ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ４８１ １１ ０．００２３６ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ５７１１ ８ ０．００７７７ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ８２ １７ ０．０００１１ ０．０１
ｃｈｒ７ ＲＭ１２５ １３ ０．０００８６ ０．０１

２．３．７　重复检测到的 ＱＴＬ位点　表 ８结果表明，有多个
ＱＴＬ位点被多次检测到，被重复检测到的ＱＴＬ位点分布于第
１、２、３、５、７、８、９、１２号染色体上。５号染色体上的 ＲＭ１０８９、
ＲＭ７１１８附近的 ＱＴＬ位点，７号染色体上的 ＲＭ８２、ＲＭ１２５附
近的 ＱＴＬ位点被重复检测到 ４次，７号染色体上的 ＩＤ４１、
ＲＭ４８１、ＲＭ５７１１，９号染色体上 ＲＭ３７８７附近的 ＱＴＬ位点被
检测到３次，其余的被检测到 ２次。初步分析认为，这些
ＱＴＬｓ是稳定的ＱＴＬｓ。此外，从表８中也不难看出：籽粒容积
与粒质量的ＱＴＬ位点重叠率最高，即以粒质量为限制因素被
重复检测到的 ＱＴＬ位点在籽粒容积下全部被检测到。这一
结果与前面提到的相关系数的分析结果相呼应，籽粒容积对

粒质量的贡献最大。

３　讨论

３．１　ＱＴＬ位点分析
林鸿宣等检测到了５个控制粒长的微效 ＱＴＬｓ、９个控制

粒宽的ＱＴＬｓ［１７］。Ｒｅｄｏｎａ等定位到７个控制粒长的 ＱＴＬｓ、４
个控制粒宽的ＱＴＬｓ［１８］。邢永忠等定位到８个控制粒长、５个
控制粒宽的ＱＴＬｓ［１９］。Ｒａｂｉｅｉ等定位到５个影响粒长、７个影
响粒宽的ＱＴＬｓ［２０］。Ｇｏｖｉｎｄａｒａｊ等定位到１个控制粒长、１个
控制粒宽的ＱＴＬｓ［２１］。赵芳明等检测到２个粒长ＱＴＬｓ、２个

表８　重复检测到的ＱＴＬｓ

染色

体
粒厚 粒宽 粒长 密度 容积 粒质量

ｃｈｒ１ ＲＭ２１２ ＲＭ２１２
ｃｈｒ２ ＲＭ３０１ ＲＭ３０１
ｃｈｒ２ ＲＭ５９８４ ＲＭ５９８４
ｃｈｒ２ ＲＭ６ ＲＭ６
ｃｈｒ３ＲＭ６６７６ ＲＭ６６７６
ｃｈｒ５ＲＭ１０８９ ＲＭ１０８９ ＲＭ１０８９ ＲＭ１０８９
ｃｈｒ５ＲＭ７１１８ ＲＭ７１１８ ＲＭ７１１８ ＲＭ７１１８
ｃｈｒ５ ＲＭ４７７７ ＲＭ４７７７
ｃｈｒ７ ＩＤ４１ ＩＤ４１ ＩＤ４１
ｃｈｒ７ ＲＭ４８１ ＲＭ４８１ ＲＭ４８１
ｃｈｒ７ＲＭ５７１１ ＲＭ５７１１ ＲＭ５７１１
ｃｈｒ７ ＲＭ８２ ＲＭ８２ ＲＭ８２ ＲＭ８２
ｃｈｒ７ ＲＭ１２５ ＲＭ１２５ ＲＭ１２５ ＲＭ１２５
ｃｈｒ８ ＲＭ１５２ ＲＭ１５２
ｃｈｒ９ＲＭ３７８７ ＲＭ３７８７ ＲＭ３７８７
ｃｈｒ９ ＲＭ１０９９ ＲＭ１０９９
ｃｈｒ１２ ＲＭ２３５ ＲＭ２３５

粒宽ＱＴＬｓ［２２］。Ａｍａｒａｗａｔｈｉ等定位到３个影响粒长的ＱＴＬｓ、２
个影响粒宽的ＱＴＬｓ［２３］。Ｈｕ等定位到７个影响粒长的ＱＴＬｓ、
６个影响粒宽的ＱＴＬｓ［２４］。

在本研究中，共检测到１２个与粒长有关的 ＱＴＬｓ，其中１
号染色体的ＲＭ２１２贡献率最大，分析其为主效ＱＴＬ。检测到
１６个与粒宽相关的ＱＴＬｓ，其中１号染色体的ＲＭ１２０１、９号染
色体的 ＲＭ３７８７附近 ＱＴＬ位点的贡献率、加性效应均较大，
分析其为主效ＱＴＬ。检测到９个与粒厚相关的 ＱＴＬ位点，７
号染色体的ＲＭ８２贡献率最大，分析其为主效ＱＴＬ。检测到３
个与密度有关的 ＱＴＬｓ。检测到 １４个与籽粒容积有关的
ＱＴＬｓ，其中 ７号染色体上 ＲＭ８２附近的 ＱＴＬ位点贡献率最
大，分析其为主效 ＱＴＬ。检测到 １４个与籽粒容积有关的
ＱＴＬｓ，其中 ７号染色体上 ＲＭ８２附近 ＴＱＬ位点的贡献率较
大，分析其为主效ＱＴＬ。检测到３个与粒质量相关的ＱＴＬｓ，７
号染色体上的ＲＭ８２贡献率最大，分析其为主效ＱＴＬ。
３．２　籽粒容积对粒质量的贡献率最大，粒厚次之

王余龙等研究表明，不同比重谷粒的长、宽差异较小，厚

度、容积差异加大［２５］。在本研究中，通过对粒长、粒宽、粒厚、

籽粒容积、密度、粒质量相关系数的分析表明，除密度与粒质

量的相关系数较低外，其余４种粒型与粒质量均呈极显著正
相关。其中，籽粒容积与粒质量的相关系数与直接通径系数

均为最大，粒厚与粒质量的相关系数与直接通径系数均仅次

于籽粒容积，说明籽粒容积对粒质量的贡献率最大，而粒厚次

之。通过对重复检测到的 ＱＴＬ位点的分析，发现以籽粒容
积、粒质量分别为指标被重复检测到的概率是最大的，分别为

ＲＭ５９８４、ＲＭ６、ＲＭ１０８９、ＲＭ７１１８、ＲＭ４７７７、ＩＤ４１、ＲＭ４８１、
ＲＭ５７１１、ＲＭ８２、ＲＭ１２５，其次为粒厚，分 别为 ＲＭ１０８９、
ＲＭ７１１８、ＩＤ４１、ＲＭ５７１１、ＲＭ８２、ＲＭ１２５。该结果表明，籽粒容
积、粒厚可能与粒质量的遗传基础相近。此外，本研究检测到

的粒质量、容积、粒厚的主效ＱＴＬ均位于７号染色体的ＲＭ８２
附近，分析ＲＭ８２附近分布着与籽粒性状有关的基因簇。综
上所述，籽粒容积对粒质量的贡献率最大，粒厚次之。
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３．３　除粒质量外其他不同粒型间的相关分析与ＱＴＬ比较
大部分学者都认为，不同的粒型性状之间存在着一定的

相关关系；但也有研究者认为，粒长、粒宽没有相关性［７］。在

本研究中，粒长、粒宽、粒厚、容积、密度的主效ＱＴＬｓ分别是１
号染色体的ＲＭ２１２、１号染色体的 ＲＭ１２０１和９号染色体的
ＲＭ３７８７、７号染色体的 ＲＭ８２、７号染色体的 ＲＭ８２、７号染色
体的 ＲＭ５３４４，而且其中的 ＲＭ２１２、ＲＭ３７８７、ＲＭ８２均被重复
检测到。其中ＲＭ８２在有关粒厚、容积、粒质量的 ＱＴＬｓ里均
被重复检测到，且贡献率都是最大的，由此说明ＲＭ８２附近的
ＱＴＬ位点能够稳定遗传，且粒质量、容积、粒厚有较为相近的
遗传基础。由本研究可以看出，除容积与密度、粒长与容积之

间的相关性不显著之外，其他彼此间都呈极显著相关。其中，

粒厚与容积的相关性最大，为极显著相关。其次依次是粒宽

与容积的极显著正相关，粒宽与粒厚的极显著正相关，粒长与

粒宽的极显著负相关，粒宽与密度的极显著负相关，粒长与密

度的极显著负相关，粒长与粒厚的极显著负相关，粒厚与密度

的极显著负相关。本研究结果证明，不同粒型之间存在着相

关性，这一结论还需要通过构建不同的群体研究，得到大量的

证据来进一步验证。

３．４　野生稻进化为更有利于提高产量的栽培稻
普通野生稻演化为栽培稻的过程中，经过自然选择和人

工选择，由于不断自交，杂合度降低，纯合度提高，在某种程度

上满足了现代作物育种提高产量的要求，虽然野生稻还保持

着遗传多样性，但就产量而言是极低的［２６］。野生稻的粒型呈

现的长、细、薄等性状不利于产量提高。

在本研究中，共检测到８１个 ＱＴＬｓ位点。其中检测到的
１２个有关粒长的ＱＴＬｓ位点中有９个来源于野生稻等位基因
的ＱＴＬｓ位点促进粒变长，检测到的１６个有关粒宽的 ＱＴＬｓ
位点中只有１个来源于野生稻的等位基因的 ＱＴＬ促进粒变
宽。其余检测到的有关粒长、粒宽、粒厚、容积、密度、粒质量

的７１个ＱＴＬｓ位点均来源于栽培稻特青的等位基因的促进效
应。这说明在野生稻进化为栽培稻的过程中，一些有利于提

高产量的性状受到了人工选择。
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