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　　摘要：挖掘水稻籽粒长宽比相关的ＱＴＬ可为水稻粒型的遗传机制研究提供理论基础。以特大粒水稻 ＴＤ７０和小
粒籼稻Ｋａｓａｌａｔｈ构建的重组自交系群体为研究材料，２０１９、２０２０年连续２年考察各株系的籽粒长宽比，利用群体重测
序构建的高密度遗传图谱对控制水稻籽粒长宽比相关ＱＴＬ进行分析。结果显示，在重组自交系群体中籽粒长宽比呈
连续变异，有明显的超亲分离现象。２０１９、２０２０年２年共检测到１１个 ＱＴＬｓ，分别位于２、３、４、５、６、７、９号染色体上。
ＱＴＬ的ＬＯＤ值介于３．７４～３１．４１之间，单个ＱＴＬ可解释２．４８％～２４．６７％的表型变异，２年重复检测到的ＱＴＬ位点共
有４个。进一步分析发现，ｑＬＷＲ２－２、ｑＬＷＲ３－１、ｑＬＷＲ３－２、ｑＬＷＲ４、ｑＬＷＲ５、ｑＬＷＲ６－２及ｑＬＷＲ７共７个位点所在区间
与前人的报道相同或相似。ｑＬＷＲ２－１、ｑＬＷＲ６－１、ｑＬＷＲ９－１和ｑＬＷＲ９－２可能是新发现的ＱＴＬ位点。本研究结果可
用于下一步ＱＴＬ的克隆及分子标记辅助选择育种。
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　　水稻产量由粒质量、每穗粒数及穗数构成，籽
粒形态决定粒质量，同时还影响稻米的外观品质和

商品价值。粒型包括粒长、粒宽、粒厚和长宽

比［１－３］，是典型的多基因控制数量性状，目前通过遗

传作图、关联分析、群体测序分析等方法鉴定水稻

粒型相关的ＱＴＬ已经超过５００个，这些ＱＴＬ分布在
水稻的１２条染色体上，目前已经被克隆和功能验证
的超过 ３０个［４－５］。其中，ＧＳ３［６］、ｑＧＬ３［７］、ＧＬ７／
ＧＷ７［８－９］、ＧＬ４［１０］、ＧＬ３．３／ＴＧＷ３［１１－１２］、ＧＬＷ７［１３］、
ＧＬＡ［１４］、ＧＳ９［１５］等是调控粒长的 ＱＴＬｓ，ＧＷ２［１６］、
ＧＳＥ５／ＧＷ５／ｑＳＷ５［１７－１９］、ＧＳ５［２０］、ＧＷ８［２１］等对粒宽有
调控作用，ＴＧＷ６［２２］和 ＧＷ６ａ［２３］是千粒质量的主效
ＱＴＬｓ，ＳＲＳ５［２４］、ＧＳ２／ＧＬ２［２５－２６］是通过与其他基因互
作调控籽粒发育的。

长宽比是水稻籽粒重要的性状之一，对稻米品

质有重要的影响。目前，虽然已经对水稻粒长、粒

宽和千粒质量相关 ＱＴＬｓ展开了广泛研究，但是水

稻籽粒长宽比 ＱＴＬ仍然没有被精细定位和克隆。
遗传群体的构建对于ＱＴＬ的研究至关重要，与其他
分离群体不同，重组自交系群体中每个株系的基因

型都是纯合的，方便多年多点试验，可挖掘出更多

的遗传信息，适合进行数量性状的研究。笔者所在

实验室前期以特大粒粳稻 ＴＤ７０和小粒籼稻
Ｋａｓａｌａｔｈ为亲本构建了重组自交系群体群体，对双
亲和群体株系重测序构建了高密度遗传图谱［２７］。

在此基础上，本研究在不同年份分别考察双亲及群

体的籽粒长宽比并进行 ＱＴＬ关联分析。２０１９—
２０２０年２年的结果显示，共定位到１１个籽粒长宽
比相关的ＱＴＬｓ，为下一步籽粒长宽比基因的克隆、
研究长宽比的遗传机制以及在水稻育种中研究和

利用提供了理论依据。

１　材料与方法

１．１　供试材料
特大粒粳稻 ＴＤ７０是天鹅谷／／／９５２０／／（７２－

４９６／苏御糯）杂交后代选出的稳定品系，以 ＴＤ７０与
印度小粒籼稻品种 Ｋａｓａｌａｔｈ为亲本，杂交产生 Ｆ１
代，Ｆ１代自交获得 Ｆ２代，进一步通过单籽传法构建
ＴＤ７０／Ｋａｓａｌａｔｈ的重组自交系群体，连续自交至 Ｆ１４
代，最终获得包含 １８６个株系的重组自交系群
体［２８］。２０１９、２０２０年在江苏省农业科学院试验田
种植重组自交系群体及２个亲本，每个株系种植４
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行，每行８株，行距为２６．７ｃｍ，株距为１６．７ｃｍ，田
间管理与大田相同。

１．２　性状调查
成熟时每个小区随机选取５株混合收种，自然

晾干保存。从亲本及每个重组自交系株系中随机

挑选１０粒饱满种子，用游标卡尺（精度０．０１ｍｍ）测
量粒长、粒宽，根据粒长和粒宽计算稻谷的长宽比，

重复３次，以平均值作为性状的表型值。
１．３　ＱＴＬｓ定位

前期利用重测序技术对重组自交系群体１８６个
株系及２个亲本分别进行全基因组重测序，参考
Ｈｕａｎｇ等的方法构建高密度的 Ｂｉｎ－ｍａｐ［２９］。该图
谱包含１２３２８个 Ｂｉｎ标记，平均每条染色体上有
１０２７个，相邻 Ｂｉｎ标记间的物理距离平均为
３０．２６ｋｂ［２７］。采用软件ＩｃｉＭａｐｐｉｎｇＶｅｒ４．２．５３中的
ＩＣＩＭ－ＡＤＤ算法对２０１９、２０２０年重组自交系群体
长宽比表型分别进行 ＱＴＬ定位。作图设定 ＰＩＮ为
０．００１，步长为 １ｃＭ，ＬＯＤ阈值设定为 ３．０［３０］。以
ＬＯＤ峰值作为该 ＱＴＬ的 ＬＯＤ值，并计算每个 ＱＴＬ
对水稻籽粒长宽比的贡献率和加性效应，遵循

ＭｃＣｏｕｃｈ的方法等原则对 ＱＴＬ进行命名［３１］。采用

ＭａｐｃｈａｒｔＶ２．３２软件绘制 ＱＴＬ在染色体上的位置
分布［３２］。

２　结果与分析

２．１　亲本及重组自交系群体籽粒的长宽比
２０１９、２０２０年对亲本 ＴＤ７０、Ｋａｓａｌａｔｈ及 １８６个

重组自交系株系长宽比进行考察。结果表明，ＴＤ７０
长宽比分别为２．６３±０．１３、２．６８±１．１１，Ｋａｓａｌａｔｈ长
宽比分别为３．０７±０．２３、３．００±０．１５。对亲本籽粒
大小（图１）的２年数据进行 ｔ测验，结果显示，亲本
间长宽比均存在极显著差异（表１）。重组自交系群
体２年长宽比分别为２．３０～４．５８、２．２２～４．４３，呈
现出广泛的变异，平均值分别为 ３．１５±０．５３、
３．１２±０．５０（表１）。对长宽比的频率分布及峰值进
行分析，结果显示，２年的籽粒长宽比均呈现连续变
异的近正态分布（图２），表现出受多基因控制的数
量性状的遗传特征，２年间的变化趋势相似，且存在
超亲分离现象，符合ＱＴＬ区间作图分析的要求。

表１　亲本及重组自交系群体长宽比分析

年份 样本
长宽比

平均值 变异范围 标准差

变异系

数（％）ｔ值 Ｐ值

２０１９ ＴＤ７０ ２．６３ ２．４０～２．７７ ０．１３ ４．９４ －５．３０ ０．００

Ｋａｓａｌａｔｈ ３．０７ ２．７８～３．４４ ０．２３ ７．４９

株系 ３．１５ ２．３０～４．５８ ０．５３ １６．６０ ０．６０ ０．５２

２０２０ ＴＤ７０ ２．６８ ２．４６～２．７８ ０．１１ ４．１０ －５．２４ ０．００

Ｋａｓａｌａｔｈ ３．００ ２．８１～３．２７ ０．１５ ５．０２

株系 ３．１２ ２．２２～４．４３ ０．５０ １６．０３

２．２　籽粒长宽比ＱＴＬ定位
利用前期研究构建的高密度遗传图谱，连续２

年对亲本及１８６个重组自交系株系的籽粒长宽比数
据进行考察，采用ＱＴＬＩｃｉＭａｐｐｉｎｇＶ４．２．５３软件的

ＩＣＩＭ－ＡＤＤ算法进行 ＱＴＬ作图及分析。结果（图
３）表明，２年共检测到１１个与籽粒长宽比相关的
ＱＴＬｓ，分别位于２、３、４、５、６、７、９号染色体的不同位
置。籽粒长宽比ＱＴＬ在染色体上的分布并不均匀，
其中，２、３、６、９号染色体分别检测到２个ＱＴＬｓ；４、５、
７号染色体分别检测到 １个 ＱＴＬ。ｑＬＷＲ３－１、
ｑＬＷＲ３－２、ｑＬＷＲ５和 ｑＬＷＲ６－１等 ４个 ＱＴＬ在
２０１９、２０２０年２年均被检测到，说明这４个 ＱＴＬ受
环境影响小，遗传较稳定。

２．３　籽粒长宽比ＱＴＬ分析
对检测到的１１个 ＱＴＬｓ进一步分析，发现 ＱＴＬ

的 ＬＯＤ值最小为 ３．７４，最大为 ３１．４１，贡献率在
２４８％～２４．６７％ 之间。２年分析结果（表２）显示，
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这些 ＱＴＬ分别解释 ７４．５５％和 ７４．６９％的表型变
异。其中，ｑＬＷＲ２－２位于 ２号染色体，ＬＯＤ值为
１４．５２，贡献率为 ９．００％，定位在标记 Ｂｉｎ１５７０～
Ｂｉｎ１５７１之间；ｑＬＷＲ４位于 ４号染色体，ＬＯＤ值为
４１０可解释２．６８％的表型变异。２０１９、２０２０年２年
均检测到的ＱＴＬ有４个：ｑＬＷＲ３－１的２年贡献率
分别为 １２．２６％和 １４９９％，加性效应均为 ０．１８；
ｑＬＷＲ３－２的 ２年贡献率分别为 １３．０７％ 和
１１２６％，加性效应分别为 －０．１９和－０．１６；ｑＬＷＲ５
位于５号染色体上，贡献率最大，２年贡献率分别为
２４．６７％和２２．７０％，加性效应分别为０．２５和０．２３；
ｑＬＷＲ６－１的２年贡献率分别为４．９０％和６．９５％，
加性效应分别为 －０．１１和 －０．１２。进一步分析发

现，ＱＴＬｓ定位物理区间在１１３３２～６８０８４ｂｐ之间，
其中 ｑＬＷＲ３－１、ｑＬＷＲ３－２分别定位在 １１３３２、
３２２４９ｂｐ的 染 色 体 区 段 内；ｑＬＷＲ５定 位 在
３０８２４ｂｐ物理区间内；ｑＬＷＲ６－１被定位在
２７６９３ｂｐ的物理区间内；ｑＬＷＲ７定位于７号染色体
上 ２９２９９ｂｐ物理区间（表２）。

３　讨论与结论

水稻粒型与粒质量密切相关，且对产量和品质

均有影响［１］。在水稻长宽比相关的ＱＴＬ研究方面，
方先文等以籼稻扎西玛与优质粳稻南粳４６构建了
重组自交系群体，利用２０２对 ＳＳＲ标记进行籽粒性
状的ＱＴＬ分析，检测到６个长宽比相关的ＱＴＬ［３３］。
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表２　籽粒长宽比ＱＴＬ检测

位点 染色体 标记区间
区间

（ｂｐ）
２０１９年 ２０２０年

ＬＯＤ值 贡献率（％） 加性效应 ＬＯＤ值 贡献率（％） 加性效应

ｑＬＷＲ２－１ ２ Ｂｉｎ１５５４～Ｂｉｎ１５５５ ５５６９２ １５．１２ １２．４０ ０．１６

ｑＬＷＲ２－２ ２ Ｂｉｎ１５７０～Ｂｉｎ１５７１ ３０４９２ １４．５２ ９．００ ０．１６

ｑＬＷＲ３－１ ３ Ｂｉｎ２８１８～Ｂｉｎ２８１９ １１３３２ １８．４４ １２．２６ ０．１８ １７．３７ １４．９９ ０．１８

ｑＬＷＲ３－２ ３ Ｂｉｎ２９８６～Ｂｉｎ２９８７ ３２２４９ １９．５０ １３．０７ －０．１９ １３．８６ １１．２６ －０．１６

ｑＬＷＲ４ ４ Ｂｉｎ４１６８～Ｂｉｎ４１６９ １４４９４ ４．１０ ２．６８ －０．０８

ｑＬＷＲ５ ５ Ｂｉｎ４６５１～Ｂｉｎ４６５２ ３０８２４ ３１．４１ ２４．６７ ０．２５ ２４．４７ ２２．７０ ０．２３

ｑＬＷＲ６－１ ６ Ｂｉｎ５４９２～Ｂｉｎ５４９３ ２７６９３ ８．５１ ４．９０ －０．１１ ９．２５ ６．９５ －０．１２

ｑＬＷＲ６－２ ６ Ｂｉｎ６２８８～Ｂｉｎ６２８９ １８５８２ ３．７４ ４．３６ ０．１７

ｑＬＷＲ７ ７ Ｂｉｎ７４００～Ｂｉｎ７４０１ ２９２９９ ５．７０ ４．０６ ０．０９

ｑＬＷＲ９－１ ９ Ｂｉｎ９３３５～Ｂｉｎ９３３６ １２１７５ ３．２７ ２．３３ ０．０７

ｑＬＷＲ９－２ ９ Ｂｉｎ９３６５～Ｂｉｎ９３６６ ６８０８４ ６．４８ ３．６３ ０．１０

梁云涛等构建了 Ｆ２群体，利用１８４对 ＳＳＲ标记共
检测到 ３个粒型 ＱＴＬ，表型贡献率为 １０．５６％ ～
１４７７％，ＱＴＬ物理区间为２５４７２０～４０７６６６ｂｐ［３４］。
李金吉等利用大粒品种和东北小粒中的 Ｆ２群体的
１５６对多态 ＳＳＲ标记定位到 ５个长宽比相关的
ＱＴＬ，分别位于水稻 ２、３、５号染色体上，贡献率为
４％～１８％，其中，ｑＬ／Ｗ－２－１和 ｑＬ／Ｗ－２－２均位
于１２７４５０８ｂｐ物理区间内，ｑＬ／Ｗ－３－１定位区间
为２７０６１６５ｂｐ［３５］。前人通过构建不同的遗传群体
对粒型ＱＴＬ进行检测，但是传统的分子标记构建的
遗传图谱不够精细，因而定位到的 ＱＴＬ位点区间较
大，后续难以进行精细定位和候选基因的克隆工作。

利用２代测序技术构建高密度遗传图谱对ＱＴＬ
的定位更加精细，徐建军等利用重测序技术构建了

包含４０１个Ｂｉｎ的遗传图谱，定位到８个粒型 ＱＴＬ，
定位区间为２０００７０～５７９２９５４ｂｐ［３６］；卫纯洁等利
用该群体定位到４个水稻籽粒长宽比相关的 ＱＴＬ，
定位区间在１７８２５～９４５１６８ｂｐ之间［３７］。张健等

以特异矮杆突变体 ＣＨＡ－１为母本、以籼稻 Ｈ３３５
为父本构建了２７５个重组自交系群体，利用简化基
因组测序构建的高密度遗传图谱包含２４９８个 Ｂｉｎ
标记，利用该图谱共检测到 ２６个籽粒大小相关的
ＱＴＬ，最小定位区间为９０４１６ｂｐ［３８］。由此可见，２代
高通量测序构建的图谱确实优于传统的分子标记

图谱，这可能是重测序获得的基因组变异信息更全

面，因而图谱标记密度更大，也较均匀。笔者所在

实验室前期研究对重组自交系群体１８６个株系进行
全基因组重测序，由于是籼粳交后代基因组差异

大，因而ＳＮＰ位点较多，过滤掉低质量的位点后最

终构建的图谱包含１２３２８个Ｂｉｎ标记，相邻标记间
平均物理距离仅为３０．２６ｋｂ［２７］。本研究利用该图
谱对长宽比进行 ＱＴＬ分析，结果表明，１１个长宽比
相关的 ＱＴＬ定位区间最小为 １１３３２ｂｐ，最大为
６８０８４ｂｐ，平均为３００８３ｂｐ的定位区间较精细，有
助于后续对基因的克隆和功能分析。

本研究中ｑＬＷＲ２－２和ｑＬＷＲ７所在区间与张亚
东等对粒型ＱＴＬ定位的区间［２８，３５］相近，深入分析发

现，这２个区间内分别存在已知粒型基因 ＧＷ２和
ＧＬ７／ＧＷ７［８，９，１６］。ｑＬＷＲ３－１、ｑＬＷＲ３－２、ｑＬＷＲ５是２
年均检测到的主效ＱＴＬ位点，定位区间与前人相关
的研究结果一致，且区间内分别存在已知的粒型基

因ＧＳ３、ｑＧＬ３和ＧＷ５［２８，３８］。ｑＬＷＲ４、ｑＬＷＲ６－２分别
位于４、６号染色体上，该区间附近存在已克隆的粒
型相 关 基 因 Ｄ１１和 ＴＧＷ６［２２，３９］。ｑＬＷＲ２－１、
ｑＬＷＲ６－１、ｑＬＷＲ９－１和 ｑＬＷＲ９－２等４个 ＱＴＬ位
点所在区间未见相关报道，可能是本研究新发现的

位点，其中，ｑＬＷＲ６－１在２０１９、２０２０年２年均检测
到，说明该位点遗传较稳定，后续试验将对４个新的
位点进一步验证并深入研究。本研究通过高密度

Ｂｉｎ图谱定位到控制籽粒长宽比相关 ＱＴＬ位点，既
包含前人已经定位或克隆的粒型基因，也发现４个
新的ＱＴＬ位点，有利于下一步相关基因的深入研究
和分子标记辅助育种应用。
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［２１］ＷａｎｇＳＫ，ＷｕＫ，ＹｕａｎＱＢ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｔｒｏｌｏｆｇｒａｉｎｓｉｚｅ，ｓｈａｐｅａｎｄ

ｑｕａｌｉｔｙｂｙＯｓＳＰＬ１６ｉｎｒｉｃｅ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１２，４４（８）：

９５０－９５４．　

［２２］ＩｓｈｉｍａｒｕＫ，ＨｉｒｏｔｓｕＮ，ＭａｄｏｋａＹ，ｅｔａｌ．Ｌｏｓｓｏｆｆｕｎｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅ

ＩＡＡ－ｇｌｕｃｏｓｅｈｙｄｒｏｌａｓｅｇｅｎｅＴＧＷ６ｅｎｈａｎｃｅｓｒｉｃｅｇｒａｉｎｗｅｉｇｈｔａｎｄ

ｉｎｃｒｅａｓｅｓｙｉｅｌｄ［Ｊ］．ＮａｔｕｒｅＧｅｎｅｔｉｃｓ，２０１３，４５（６）：７０７－７１１．

［２３］ＳｏｎｇＸＪ，ＫｕｒｏｈａＴ，ＡｙａｎｏＭ，ｅｔａｌ．Ｒａｒｅａｌｌｅｌｅｏｆａｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ

ｕｎｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄｈｉｓｔｏｎｅＨ４ａｃｅｔｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅｅｎｈａｎｃｅｓｇｒａｉｎｗｅｉｇｈｔ，

ｙｉｅｌｄ，ａｎｄｐｌａｎｔｂｉｏｍａｓｓｉｎｒｉｃｅ［Ｊ］．ＰｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓｏｆｔｈｅＮａｔｉｏｎａｌ

ＡｃａｄｅｍｙｏｆＳｃｉｅｎｃｅｓｏｆｔｈｅＵｎｉｔｅｄＳｔａｔｅｓｏｆＡｍｅｒｉｃａ，２０１５，１１２

（１）：７６－８１．

［２４］ＳｅｇａｍｉＳ，ＫｏｎｏＩ，ＡｎｄｏＴ，ｅｔａｌ．Ｓｍａｌｌａｎｄｒｏｕｎｄｓｅｅｄ５ｇｅｎｅ

ｅｎｃｏｄｅｓａｌｐｈａ－ｔｕｂｕｌｉｎｒｅｇｕｌａｔｉｎｇｓｅｅｄｃｅｌｌｅｌｏｎｇａｔｉｏｎｉｎｒｉｃｅ［Ｊ］．

Ｒｉｃｅ，２０１２，５（１）：４．

［２５］ＨｕＪＡ，ＷａｎｇＹＸ，ＦａｎｇＹＸ，ｅｔａｌ．ＡｒａｒｅａｌｌｅｌｅｏｆＧＳ２ｅｎｈａｎｃｅｓ

ｇｒａｉｎｓｉｚｅａｎｄｇｒａｉｎｙｉｅｌｄｉｎｒｉｃｅ［Ｊ］．ＭｏｌｅｃｕｌａｒＰｌａｎｔ，２０１５，８

（１０）：１４５５－１４６５．

［２６］ＣｈｅＲＨ，ＴｏｎｇＨＮ，ＳｈｉＢＨ，ｅｔａｌ．Ｃｏｎｔｒｏｌｏｆｇｒａｉｎｓｉｚｅａｎｄｒｉｃｅ

ｙｉｅｌｄｂｙＧＬ２－ｍｅｄｉａｔｅｄｂｒａｓｓｉｎｏｓｔｅｒｏｉｄｒｅｓｐｏｎｓｅｓ［Ｊ］．Ｎａｔｕｒｅ

Ｐｌａｎｔｓ，２０１６，２：１５１９５．

［２７］张亚东，梁文化，赫　磊，等．水稻 ＲＩＬ群体高密度遗传图谱构

建及粒型ＱＴＬ定位［Ｊ／ＯＬ］．中国农业科学．［２０２１－０９－２１］．

ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．ｃｈｉｎａａｇｒｉｓｃｉ．ｃｏｍ／ＣＮ／ａｂｓｔｒａｃｔ／ａｂｓｔｒａｃｔ２１７２３．ｓｈｔｍｌ．

［２８］张亚东，张颖慧，董少玲，等．特大粒水稻材料粒型性状的 ＱＴＬ

检测［Ｊ］．中国水稻科学，２０１３，２７（２）：１２２－１２８．

［２９］ＨｕａｎｇＸＨ，ＦｅｎｇＱ，ＱｉａｎＱＡ，ｅｔａｌ．Ｈｉｇｈ－ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ

ｂｙｗｈｏｌｅ－ｇｅｎｏｍｅｒｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ［Ｊ］．ＧｅｎｏｍｅＲｅｓｅａｒｃｈ，２００９，１９

（６）：１０６８－１０７６．

［３０］ＭｅｎｇＬ，ＬｉＨＨ，ＺｈａｎｇＬＹ，ｅｔａｌ．ＱＴＬＩｃｉＭａｐｐｉｎｇ：Ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ

ｓｏｆｔｗａｒｅｆｏｒｇｅｎｅｔｉｃｌｉｎｋａｇｅｍａｐｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎａｎｄｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔ

ｌｏｃｕｓｍａｐｐｉｎｇｉｎｂｉｐａｒｅｎｔａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＴｈｅＣｒｏｐＪｏｕｒｎａｌ，

２０１５，３（３）：２６９－２８３．

［３１］ＭｃＣｏｕｃｈＳＲ．Ｇｅｎｅｎｏｍｅｎｃｌａｔｕｒｅｓｙｓｔｅｍｆｏｒｒｉｃｅ［Ｊ］．Ｒｉｃｅ，２００８，１

（１）：７２－８４．

［３２］ＶｏｏｒｒｉｐｓＲＥ．ＭａｐＣｈａｒｔ：Ｓｏｆｔｗａｒｅｆｏｒｔｈｅｇｒａｐｈｉｃａｌｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｏｎｏｆ

ｌｉｎｋａｇｅｍａｐｓａｎｄＱＴＬｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＨｅｒｅｄｉｔｙ，２００２，９３（１）：

７７－７８．　

［３３］方先文，张云辉，肖西林，等．基于重组自交系群体的水稻粒形

ＱＴＬ定位［Ｊ］．江苏农业学报，２０１７，３３（２）：２４１－２４７．

［３４］梁云涛，潘英华，徐志健．利用野栽分离群体定位水稻粒型相关

ＱＴＬ［Ｊ］．西南农业学报，２０１７，３０（１０）：２１６１－２１６７．

［３５］李金吉，张银霞，赵　娜，等．水稻粒形与千粒质量的ＱＴＬ分析［Ｊ］．

西北农林科技大学学报（自然科学版），２０２１，４９（２）：５４－６０．
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［３６］徐建军，赵　强，汤在祥，等．利用重测序的染色体片段代换系

群体定位水稻粒型 ＱＴＬ［Ｊ］．中国水稻科学，２０１１，２５（４）：

３６５－３６９．　

［３７］卫纯洁，陶亚军，范方军，等．利用重测序染色体片段代换系群

体定位水稻籽粒长宽比ＱＴＬ［Ｊ］．江苏农业科学，２０２０，４８（６）：

３６－４０．

［３８］张　健，杨　靖，王　豪，等．基于高密度遗传图谱定位水稻籽粒

大小相关性状ＱＴＬ［Ｊ］．中国农业科学，２０２０，５３（２）：２２５－２３８．

［３９］ＴａｎａｂｅＳ，ＡｓｈｉｋａｒｉＭ，ＦｕｊｉｏｋａＳ，ｅｔａｌ．ＡｎｏｖｅｌｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅＰ４５０ｉｓ

ｉｍｐｌｉｃａｔｅｄｉｎｂｒａｓｓｉｎｏｓｔｅｒｏｉｄｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓｖｉａｔｈｅｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆ

ａｒｉｃｅｄｗａｒｆｍｕｔａｎｔ，ｄｗａｒｆ１１，ｗｉｔｈｒｅｄｕｃｅｄｓｅｅｄｌｅｎｇｔｈ［Ｊ］．Ｔｈｅ

ＰｌａｎｔＣｅｌｌ，２００５，１７（３）：７７６－７９０．

闫学敏，吴英华，史　艳，等．胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族鉴定及生物信息学分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０２１，４９（２３）：５２－５７．

ｄｏｉ：１０．１５８８９／ｊ．ｉｓｓｎ．１００２－１３０２．２０２１．２３．００９

胡萝卜 ＹＵＣＣＡ基因家族鉴定及生物信息学分析
闫学敏，吴英华，史　艳，武　?，侯雷平，李梅兰

（山西农业大学园艺学院，山西太谷０３０８０１）

　　摘要：胡萝卜是重要的根菜类蔬菜之一，根部性状影响最终的产量和品质。ＹＵＣＣＡ基因通过介导生长素调控植
物根部发育，是生长素合成途径中的关键基因。利用生物信息学方法对胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族成员进行鉴定，对其
理化性质、染色体定位、系统进化树、蛋白质的二级和三级结构以及保守基序进行分析。结果表明，在胡萝卜的５条染
色体上共鉴定到了１４个ＹＵＣＣＡ基因家族成员，其大部分基因含有３～４个外显子；该家族编码的蛋白质为富含碱性
氨基酸的亲水性蛋白质，氨基酸数量为２９０～４２４个，其蛋白质结构主要以α－螺旋和无规则卷曲构成，通过构建系统
进化树可将其分为 ３个亚族，且亚细胞定位结果显示，ＹＵＣＣＡ基因家族蛋白质大部分被定位在细胞质中。这为
ＹＵＣＣＡ基因家族在调控胡萝卜根发育和膨大机制研究奠定了理论基础。
　　关键词：胡萝卜；生长素；ＹＵＣＣＡ基因家族；生物信息学；蛋白质结构；染色体定位
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蔬菜育种及生物技术应用研究。Ｅ－ｍａｉｌ：４６４６７９５２０＠ｑｑ．ｃｏｍ。

通信作者：李梅兰，博士，教授，主要从事蔬菜育种及生物技术应用研
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　　植物根系的生长发育存在着复杂的调控网络，
受到环境、生理、激素等多种因素的影响［１］。近年

来，植物激素作为调控生长发育的一大类物质而被

研究者广泛关注，生长素是最早发现的植物生长类

激素，其代谢调控和信号转导机制研究较为广

泛［２］。其中，ＹＵＣＣＡ基因家族已经被证明调控植物
的根系发育，在生长素生物合成的吲哚丙酮酸途径

中ＹＵＣＣＡ基因家族是重要酶之一，其基因编码黄素
单加氧酶（ｆｌａｖｉｎ－ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｍｏｎｏｏｘｙｇｅｎａｓｅ，简称
ＦＭＯｓ）［３－４］。ＹＵＣＣＡ基因首次被鉴定是在拟南芥
生长素过量的突变体研究中［５］，目前该基因家族已

经在烟草［６］、拟南芥［７］、水稻［８］、草莓［９］等作物中进

行了全基因组鉴定分析，但在胡萝卜中还未见类似

的报道。

胡萝卜（Ｄａｕｃｕｓｃａｒｏｔａｖａｒ．ｓａｔｉｖａＤＣ．）是以肉
质根为食用器官的二年生草本植物，是全球性十大

蔬菜中的一种。根是植物在进化过程中适应陆地

生活而发展起来的营养器官，胡萝卜作为重要的根

菜类蔬菜之一，研究其根部的生长发育对提高胡萝

卜的品质和产量至关重要。有研究表明，生长素在

植物根尖形成的梯度浓度调控其合成和运输，从而

影响植物的根际发育［１０］。因此，本试验利用生物信

息学方法鉴定胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族，对其理化性
质、染色体定位、系统进化树、蛋白质的二级结构和

三级结构以及保守基序进行分析，进一步为胡萝卜

ＹＵＣＣＡ基因功能验证提供一定的理论基础。

１　材料与方法

１．１　胡萝卜ＹＵＣＣＡ基因家族数据获取与鉴定
通 过 拟 南 芥 官 网 ＴＡＩＲ （ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．

ａｒａｂｉｄｏｐｓｉｓ．ｏｒｇ／）获取已报道过的 ＹＵＣＣＡ基因家族
成员的蛋白质序列，在 ＮＣＢＩ网站（ｈｔｔｐｓ：／／ｗｗｗ．
ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／）使用ＢｌａｓｔＰ检索，设置Ｅ－ｖａｌｕｅ
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