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基于关联分析的水稻剑叶宽基因定位与分析
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(黑龙江省农业科学院 科研处,黑龙江 哈尔滨１５００８６)

摘要:叶形是影响粳稻光合作用和碳水化合物积累的重要因素之一,而叶宽是决定水稻叶形的核心性状之

一.挖掘和利用新的叶宽相关基因/QTL可以进一步丰富分子育种理论,提升叶宽性状遗传改良的效率.本

研究利用２９５份粳稻品种的自然群体,于２０２０年和２０２１年对各品种的剑叶宽进行考察.结合高通量重测序

获得的７８８３９６个高质量多态性 SNP,对粳稻剑叶宽相关性状进行全基因组关联分析(GWAS),共检测到

４５个关联SNPs,分布在水稻的１２条染色体上,表型贡献率范围为８􀆰６１％~１５􀆰７６％.其中,qFL１０ 在两年间

被重复检测到,定位区间在１０．１１Mb~１０．２３Mb,此区段内包含１５个基因.
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　　长期栽培实践证明,将理想株型与杂种优势
相互结合利用是实现水稻进一步增产的重要
途径[１].水稻叶形是水稻理想株型的重要组成部
分,也是水稻产量形成的重要性状.同时,叶片形
态和分布也影响水稻光能利用效率和干物质积
累,与水稻产量紧密相关[２].叶宽是影响叶片形
态特征的主要指标之一,直接决定着水稻叶面积,
即光合面积和蒸腾面积,间接决定着水稻叶片卷
曲度和披垂度等整体叶形指标[３].尽管叶片形态
对于实现高效光合影响较大,但对于决定叶片形
态特征的遗传机制尚不明确,主要通过 QTL定
位挖掘目的基因和反向遗传学来解析叶形相关性
状形成机制.叶片尺寸主要包括叶长、叶宽、叶面
积,其中叶宽是受多基因控制的复杂性状,在水稻

１２条染色体上分布有大量与之相关的数量性状
位点(QTL).全基因组关联分析(GenomeＧWide
AssociationStudy,GWAS)以连锁不平衡为基
础,通过群体基因型数据与表型数据检测有效关
联位点,可以实现对同一复杂性状多数基因座以
及一个基因座上多个等位基因的检测[４].目前对
已克隆的定位于４号染色体上的 NAL１ 基因研
究较清楚[５],突变体表现为植株矮化、窄叶,该基
因突变影响侧叶生长.通过对NAL１ 等位基因的
研究发现,突变体中与生长素极性运输和叶片发育
相关基因表达水平发生改变,NAL１ 在维管组织中
高度表达,在细胞分裂及细胞大小调控方面起作

用,影响生长素极性运输,促进叶片横向生长[６].
NAL７编码一个黄素单加氧酶,过表达NAL７ 出现
根部的过度生长及异常形态,表明 NAL７ 参与生
长素的生物合成途径.相较于野生型,突变体

nal７ 泡状细胞面积减小,但数目增多,表现为叶
片窄化卷曲[７].OsCHR４ 影响生长素和赤霉素
相关信号通路,通过对生长素和蜡生物合成基因
表达的表观遗传调控影响叶片形态发生和角质层
蜡的形成,植株失水率降低,耐旱性增强[８],可作
为抗逆性研究的重要材料.目前宽叶相关性状研
究及定位克隆基因较少,FLW７ 基因调控水稻剑
叶宽度,使光合叶面积增大,叶片态势得到改善.
FLW７ 与粒长基因GL７/GW７ 等位,可能与籽粒
性状调控相关,发现突变体粒长增加、籽粒充实度
提高、产量得到显著增加[９].

所以,本研究通过 GWAS和高密度SNP图
谱定位叶宽可靠 QTL,可以为粳稻良好叶形、理
想株型分子育种提供重要参考.

１　材料与方法
１．１　材料

本研究采用的自然群体由２９５个粳稻品种构
成,均为国内外广泛收集的粳稻资源(附表１,详见

OSID码).群体材料来源于东北农业大学农学院,
其中,国内材料主要来自黑龙江、吉林和辽宁等地,
国外材料主要来自日本、韩国和俄罗斯等国家.
１．２　方法

１．２．１　表型测定　所有材料于２０２０－２０２１年种植
在黑龙江省哈尔滨市道外区民主乡国家现代农业科
技示范展示基地,每份材料种植８行,每行２０株,行
距、株距为３０．０cm×１３．３cm,单株插秧.所有材
料采用统一的常规水肥管理.在齐穗期选取每个
品种中间第４行,中间部位连续５株具有相同形态
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的植株作为考察对象,采用托普YMJＧD活体叶面积

测定仪测定剑叶宽(FW,cm).
１．２．２　全基因组 关 联 分 析 　使用植物基因组

DNA提取试剂盒提取自然群体叶片的总DNA,检
测合格后由北京华大公司进行建库和重测序.共

计筛选出符合标准的(最小等位基因频率≥５％,缺
失率≤２０％)７８８３９６个SNP用于后续分析,前期

已经完成了２９５份粳稻品种的群体结构分析、亲缘

关系分析和连锁不平衡分析[１０].采用TASSEL５．０
软件中的混合线性模型(MLM)进行全基因组关

联分析.与性状显著关联SNP位点的阈值定为

P＜５．４６×１０－６,该阈值由１型误差计算器 GEC
软件 计 算 得 出 (http://statgenpro．psychiatry．
hku．hk/gec/).基于LD方法进行重要关联位点

的确定:如果两个或两个以上的SNP位点位于同

一个LD区间内,则将这些SNP视为同一个 QTL,
P值最小的SNP作为leadSNP,该SNP的贡献率
作为QTL的贡献率.使用R语言中的CMplot软
件包绘制关联分析结果的曼哈顿图和 QＧQ 图.
QTL命名方式遵循 McCouch[１１]等的原则.

２　结果与分析

２．１　粳稻剑叶宽表型数据分析

２０２０－２０２１年连续两年对自然群体进行了
剑叶宽度测定,结果见表１.剑叶宽表型值在两
年间表现稳定,两年间变异系数分别为１２．９５％
和１６．８５％;说明该群体在叶宽上具有很大差
异.其峰度、偏度绝对值位于１附近,符合正态
分布,呈现典型的数量性状遗传模式,表现出主
基因或多基因控制的数量性状遗传特征,适于
进行全基因组关联分析.

表１　两年环境下自然群体的剑叶宽表型值

年份 剑叶宽/cm 变幅/cm 变异系数/％ 偏度 峰度

２０２０ １．４８±０．１９ １．００~２．４４ １２．９５ ０．９１ ３．３２

２０２１ １．３７±０．２３ ０．９４~２．８６ １６．８５ １．３７ ２．８２

２．２　粳稻剑叶宽全基因组关联分析

利用TASSEL５．０的混合线性模型(MLM),
于２０２０－２０２１年分别对２９５份粳稻品种的剑叶宽

进行全基因组关联分析检测,在P＜５．４６×１０－６的

条件下,共检测到４５个与粳稻剑叶形态相关性状

显著关联的SNPs(图１,图２).表２和表３列出了

与各个性状显著关联的峰值SNP位置信息,这些

SNP位于４４个 QTL区间内,在水稻的１２条染色

体上均有分布,解释了８．２８％~１５．７６％的表型贡

献率(R２).２０２０年检测到２７个与剑叶宽度显著

关联的 QTL,分布在除４号、９号、１１号、１２号染

色体外水稻其他８条染色体上,贡献率范围在

８􀆰６１％~１５．７６％.２０２１年检测到１８个与剑叶

宽度显著关联的 QTL分布在除３号、４号染色体

外水 稻 其 他 １０ 条 染 色 体 上.贡 献 率 范 围 在

８􀆰６９％~１２􀆰０６％,其中qFWn１１Ｇ１ 贡献率最高.

图１　２０２０年叶宽全基因组关联分析的曼哈顿图(A)和 QＧQ图(B)

图２　２０２１年叶宽全基因组关联分析的曼哈顿图(A)和 QＧQ图(B)
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表２　２０２０年自然群体剑叶宽显著关联的SNP位点

QTL 峰值SNP 染色体 位置 P 贡献率/％ 已知基因

qFWn１Ｇ２ Chr１_１８３４０８７１ １ １８３４０８７１ １．８８EＧ０６ ９．３７ OsFbox１１３[１２]

qFWn２Ｇ２ Chr２_３３３３２５７９ ２ ３３３３２５７９ ３．１８EＧ０８ １２．４５

qFWn３Ｇ１ Chr３_１８６２６ ３ １８６２６ ５．１９EＧ０７ １０．３８

qFWn３Ｇ２ Chr３_１９４４５０６ ３ １９４４５０６ １．６５EＧ０６ １１．１２

qFWn３Ｇ３ Chr３_２６０７８２３９ ３ ２６０７８２３９ ３．６９EＧ０６ ８．８８ SLR１[１３]

qFWn５Ｇ１ Chr５_２４２０４９０ ５ ２４２０４９０ １．３４EＧ０８ １３．１１ qFLWnptＧ５[１４]

qFWn６Ｇ１ Chr６_１１６７０４４ ６ １１６７０４４ ３．９５EＧ０７ １２．３４

qFWn６Ｇ２ Chr６_２９４２１９２ ６ ２９４２１９２ １．８６EＧ０７ １１．１１

qFWn６Ｇ６ Chr６_２９０３７０６２ ６ ２９０３７０６２ ３．３５EＧ０６ ８．９４ OsARF１９[１５]

qFWn７Ｇ２ Chr７_１３３９５２４８ ７ １３３９５２４８ １．７１EＧ０６ ９．４４

qFWn７Ｇ３ Chr７_２０４７５５６８ ７ ２０４７５５６８ ４．３９EＧ０８ １２．８１ FLW７[９]

qFWn７Ｇ４ Chr７_２２５５００２７ ７ ２２５５００２７ ８．２５EＧ０７ ９．９９

qFWn７Ｇ５ Chr７_２２８００９９２ ７ ２２８００９９２ １．０９EＧ０７ １１．７７

qFWn７Ｇ６ Chr７_２３１０１５６２ ７ ２３１０１５６２ ３．２０EＧ０６ ８．９８

qFWn８Ｇ１ Chr８_３２５４５７ ８ ３２５４５７ １．５４EＧ０６ ９．７６

qFWn８Ｇ２ Chr８_１５２４６９５ ８ １５２４６９５ ７．７３EＧ０７ １０．１６

qFWn８Ｇ３ Chr８_２９０６９５１ ８ ２９０６９５１ ８．８６EＧ０７ １１．９７

qFWn８Ｇ４ Chr８_３６４９９３１ ８ ３６４９９３１ ７．６７EＧ０７ １０．１０

qFWn８Ｇ６ Chr８_５１３３４３７ ８ ５１３３４３７ ２．１５EＧ０７ １０．０４ OsBAK１[１６]

qFWn８Ｇ７ Chr８_２０９２０７１８ ８ ２０９２０７１８ １．６７EＧ０６ １０．０５

qFWn８Ｇ８ Chr８_２４９８５６１７ ８ ２４９８５６１７ ４．３８EＧ０７ １０．４６ OsSPL１４[１７]

qFWn８Ｇ１０ Chr８_２６９７０７６８ ８ ２６９７０７６８ ３．３６EＧ０６ ９．０７

qFWn８Ｇ１２ Chr８_２７８２８７２６ ８ ２７８２８７２６ ４．０４EＧ０７ １０．５２

qFWn１０Ｇ２ Chr１０_４２５７１４７ １０ ４２５７１４７ １．６７EＧ０６ １０．３２

qFWn１０Ｇ３ Chr１０_５５８８２１９ １０ ５５８８２１９ ４．８２EＧ１０ １５．７６

qFWn１０Ｇ４ Chr１０_８０３２４２０ １０ ８０３２４２０ ３．３８EＧ０６ ８．９８

qFWn１０Ｇ６ Chr１０_１０２３０１００ １０ １０２３０１００ ５．２３EＧ０６ ８．６１

表３　２０２１年自然群体剑叶宽显著关联的SNP位点

QTL 峰值SNP 染色体 位置 P 贡献率/％ 已知基因

qFWn１Ｇ１ Chr１_６２９４１４６ １ ６２９４１４６ ６．９６EＧ０７ １０．１２

qFWn１Ｇ３ Chr１_３３８８３９４４ １ ３３８８３９４４ ６．２１EＧ０７ １０．２１ OsOFP２[１８]

qFWn２Ｇ１ Chr２_３０４９９１１０ ２ ３０４９９１１０ １．６０EＧ０６ ９．５０

qFWn５Ｇ２ Chr５_１７９８２７９７ ５ １７９８２７９７ ７．９３EＧ０７ １０．０３ SNFL１[１８]

qFWn６Ｇ３ Chr６_３９０７０１１ ６ ３９０７０１１ ７．３２EＧ０７ １０．０９

qFWn６Ｇ４ Chr６_９３２９２２６ ６ ９３２９２２６ ８．４３EＧ０７ １０．０２

qFWn６Ｇ５ Chr６_１００３１１６１ ６ １００３１１６１ １．６３EＧ０６ ９．４９

qFWn７Ｇ１ Chr７_５５２８０９９ ７ ５５２８０９９ ８．４８EＧ０７ ９．９８

qFWn７Ｇ３ Chr７_２０３４５１８７ ７ ２０３４５１８７ ２．５６EＧ０６ ９．２９

qFWn８Ｇ５ Chr８_４５９５７７６ ８ ４５９５７７６ ３．３６EＧ０６ １０．５４

qFWn８Ｇ６ Chr８_１９５７５９５６ ８ １９５７５９５６ ２．０７EＧ０７ １１．０４ OsCCC１[１３]

qFWn８Ｇ９ Chr８_２６０４１６４７ ８ ２６０４１６４７ ６．０４EＧ０７ １０．２３

qFWn８Ｇ１１ Chr８_２７３３８３４５ ８ ２７３３８３４５ ５．０６EＧ０６ ８．７１

qFWn９Ｇ１ Chr９_１６２７１８４６ ９ １６２７１８４６ １．２０EＧ０６ ９．７２

qFWn９Ｇ２ Chr９_１６８９０６３４ ９ １６８９０６３４ ４．８０EＧ０６ ８．６９

qFWn１０Ｇ５ Chr１０_１０１０７８３５ １０ １０１０７８３５ ４．３２EＧ０６ ８．７９

qFWn１１Ｇ１ Chr１１_２１６１７９３９ １１ ２１６１７９３９ １．５１EＧ０６ １２．０６

qFWn１２Ｇ１ Chr１２_４７８６１０ １２ ４７８６１０ ４．３０EＧ０６ ８．８２

３
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　　由表４两年的全基因组关联分析数据可知,
有２个SNP作为峰值SNP同时在两年间稳定表

达.２０２０年检测结果中位于Chr１０_１０２３０１００的

qFWn１０Ｇ６ 和 ２０２１ 年检测结果中位于 Chr１０_
１０１０７８３５的qFWn１０Ｇ５ 被检测到同时控制水稻

剑叶叶宽,是全基因组关联分析中唯一一对在两

年间重复检测到的稳定 QTL,把这个 QTL重命

名为qFL１０.qFL１０属于调控粳稻剑叶宽的稳

定表达 QTL,位置处在粳稻的第１０染色体上,由

全基因组关联分析在两年间同时检测到的稳定表

达显著关联的SNP组成.两年定位结果存在一个

重叠 的 区 间 即 第 １０ 号 染 色 体 １０．１１ Mb~
１０．２３Mb(qFWn１０Ｇ５、qFWn１０Ｇ６ 的重合区域),
所以认为qFL１０ 极有可能是控制粳稻剑叶宽度

的主效 QTL.对该区段内的基因进行统计,发现

目标区段共有１５个基因,其中包括５个功能注释

基因、４个功能未知的表达蛋白和６个反转录转

座子蛋白.

表４　共定位 QTL名称及分布

QTL名称 染色体 原 QTL 峰值SNP P 贡献率/％

qFL１０　 １０ qFWn１０Ｇ６ Chr１０_１０２３０１００ ５．２３EＧ０６ ８．６１

qFWn１０Ｇ５ Chr１０_１０１０７８３５ ４．３２EＧ０６ ８．７９

３　讨论

水稻是一种自花授粉的作物,这往往会导致

较大的LD衰减距离.全基因组关联分析的分辨

率是由所在基因组的LD水平和等位基因或单倍

型频率所决定的.如果想要减小基因组LD衰减

的距离,就需要足够多的SNP标记,与之相应的

分辨率也会升高.同时,可以通过不同群体和分

析方法结合的手段对候选基因进行综合定位、筛
选,进一步缩小选择范围,提升定位精度.

本研究通过全基因组关联分析进行粳稻剑叶

宽度基因的挖掘,在第１０号染色体１０．１１Mb~
１０．２３Mb区间得到一个两年间稳定表达的重要

QTLqFL１０.剑叶宽在两年定位结果重复性不

佳,可能是因为两年种植地块及气候条件不同所

致.一些前人研究中已经定位到的QTL或克隆出

的与叶形相关的基因位于本研究检测到的 QTL区

间内部或区间附近.例如,SLR１ 属于 GRAS基因

超家族,被检测到位于qFWn３Ｇ３ 所在区间附近.
SLR１是GA信号传导的负调控因子,即阻止 GA
信号向下传导.本研究中检测到的qFWn７Ｇ３ 与前

人研究中的剑叶宽度QTLFLW７位置重合[９].前

人研究中定 位 到 的qFLWnptＧ５ 包 含 本 研 究 的

qFWn５Ｇ１[１４].qFWn１Ｇ２区间中包含水稻FＧbox家族

基因OsFbox１１３[１３];qFWn６Ｇ６区间内含有调控水稻

叶倾角的基因OsARF１９[１５].LRR受体激酶基因

OsBAK１ 与 本 研 究 叶 宽 QTLqFWn８Ｇ６ 位 置 相

近[１６].Squamosa启动子结合蛋白 OsSPL１４被检

测到与控制粳稻剑叶宽度及剑叶面积的 QTL

qFWn８Ｇ８ 位置相近[１７].调节水稻木质素生物合成

和激素稳态的基因OsOFP２被检测到位于qFWn１Ｇ３
附近[１８].参与水稻表皮细胞,纵向叶脉发育的锌

指 蛋 白 SNFL１ 被 检 测 到 与 本 研 究 叶 宽 QTL
qFWn５Ｇ２位置相近[１９],在前人研究中这些基因均被

证实参与水稻的叶片宽度调控.Chen等[１３]利用

OsCCC１突变体和Kasalath构建F２分离群体,将候

选基因定位在８号染色体４４０kb的区域内,与本

研究中控制剑叶宽位点qFWn８Ｇ６ 位置相近,并通

过测序发现 LOC_Os０８g２３４４０基因内发生核苷

酸点突变,导致编码的氨基酸由半胱氨酸替换为

苯丙氨酸.进一步实验表明OsCCC１ 通过调控离

子 K＋/Na＋/Cl－ 平衡以维持细胞渗透势,参与细

胞伸长进程并且对水稻叶片发育发挥重要作用.
Ikeda[２０]认为SLR１基因在信号传导过程中的连续

活动促进内源拮抗的ABA水平,即促进ABA的合

成且抑制 GA的合成.Itoh[２１]研究表明 GA 的信

号传导受SLR蛋白的出现和消失控制,即 GA达

到一定浓度时,SLR蛋白消失,GA的信号得以传

导下去,但 GA 反过来刺激SLR的转录和翻译,
从而抑制 GA 的传导.Hu等[２２]对窄卷叶基因

NRL１ 进行 分 析 验 证 和 克 隆 转 化,研 究 发 现,
NRL１ 编码 OsCSLD４蛋白,３个等位基因突变体

都表现出叶宽减小和半卷叶的表型,显微镜分析

表明,与野生型相比,NRL１ 突变体具有更少的纵

脉和更小的近轴块状细胞,NRL１ 对水稻叶的形

态发生和营养发育起着关键作用.除上述水稻叶

形相关基因外,还有 一部分本研究中检测到的

QTL位于前人研究中定位到的与水稻叶形相关的

４
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QTL区间内部或附近区间.如本研究定位到的

qFWnＧ１１与Cai等[２３]利用ZYQ８/JX１７和CJ０６/TN１
杂交获得的两个水稻双单倍体(DH)群体对水稻

剑叶形态开展的 QTL定位研究中qFLr１１Ｇ１ 几

乎完全重合.
下一步将会对粳稻第１０号染色体１０．１１Mb~

１０．２３Mb区间内的基因开展单倍型分析、qRTＧPCR
分析、候选基因测序等研究,进一步筛选目的基

因,为水稻株型育种提供可靠理论依据.

４　结论

本研究采用经过重测序的２９５个粳稻品种组

建的自然群体进行多年际 GWAS分析.在２０２０
和２０２１年分别定位到qFWn１０Ｇ６、qFWn１０Ｇ５ 两

个稳 定 表 达 的 叶 宽 QTL,重 合 区 间 为 水 稻

第１０号染色体１０．１１Mb~１０．２３Mb,视为控制

水稻叶宽的主效 QTL,重命名为qFL１０,此区段

内包含１５个基因.
参考文献:
[１]　姚栋萍,刘春林,吴丹,等．水稻叶形遗传调控机理的研究进

展[J]．湖南农业科学,２０１４(５):６Ｇ９．
[２]　陈洪娟,商晨阳,黄梅艳,等．水稻叶片夹角调控机制的研究

进展[J/OL]．分子植物育种,２０２１:１Ｇ２５(２０２１Ｇ０５Ｇ１１)[２０２２Ｇ
１０Ｇ１５]．http://kns．cnki．net/kcms/detail/４６．１０６８．s．
２０２１０４２０．１０３０．００２．html．

[３]　WANGJJ,XUJ,QIANQ,etal．Developmentofriceleaves:

how histocytes modulateleafpolarityestablishment[J]．
RiceScience,２０２０,２７(６):４６８Ｇ４７９．

[４]　MACKAYI,POWELL W．Methodsforlinkagedisequilibrium
mappingincrops[J]．TrendsinPlantScience,２００７,１２(２):

５７Ｇ６３．
[５]　LANDERES,BOTSTEIN D．Mappingmendelianfactors

underlyingquantitativetraitsusingRFLPlinkagemaps[J]．
Genetics,１９８９,１２１(１):１８５Ｇ１９９．

[６]　JIANGD,FANGJJ,LOULM,etal．Characterizationofanull
allelicmutantofthericeNAL１generevealsitsroleinregulating
celldivision[J]．PLoSOne,２０１５,１０(２):e０１１８１６９．

[７]　FUJINOK,MATSUDAY,OZAWAK,etal．Narrowleaf７
controlsleafshapemediatedbyauxininrice[J]．Molecular
Genetics&Genomics,２００８,２７９:４９９Ｇ５０７．

[８]　GUO T T,WANG DF,FANGJJ．Mutationsintherice
OsCHR４gene,encodingaCHD３familychromatinremodeler,

inducenarrowandrolledleaveswithincreasedcuticularwax
[J]．InternationalJournalofMolecularSciences,２０１９,２０
(１０):２５６７．

[９]　XUJ,WANGL,WANGYX,etal．ReductionofOsFLW７
expressionenhancedleafareaandgrainproductioninrice
[J]．ScienceBulletin,２０１７,６２(２４):１６３１Ｇ１６３３．

[１０]　LIN,ZHENGHL,CUIJN,etal．GenomeＧwideassociation
studyandcandidategeneanalysisofalkalinitytolerancein

japonicaricegermplasmattheseedlingstage[J]．Rice,

２０１９,１２(１):１Ｇ１２．
[１１]　McCOUCHSR,CHENX,PANAUDO,etal．Microsatellite

markerdevelopment,mapping and applicationsin rice

geneticsandbreeding[J]．SpringerNetherlands,１９９７,３５
(１Ｇ２):８９Ｇ９９．

[１２]　WANG M,HUANG Q,LINP,etal．Theoverexpression
ofatranscriptionfactorgeneVbWRKY３２ enhancesthe
coldtoleranceinVerbenabonariensis[J]．FrontiersinPlant
Science,２０２０,１０:１７４６．

[１３]　CHEN ZC,YAMAJIN,FUJIIＧKASHINO M,etal．A
cationＧchloridecotransportergeneisrequiredforcellelongation
andosmoregulationinrice[J]．PlantPhysiology,２０１６,１７１
(１):４９４Ｇ５０７．

[１４]　MUHAMMAD F,TAGLE A G,SANTOSRE,etal．
Quantitativetraitlocimappingforleaflengthandleaf
widthinricecv．IR６４derivedlines[J]．JournalofIntegrative
PlantBiology,２０１０,５２(６):５７８Ｇ５８４．

[１５]　ZHANGS,WANG SK,XU Y X,etal．Theauxinresponse
factor,OsARF１９,controls rice leaf angles through

positivelyregulatingOsGH３Ｇ５andOsBRI１[J]．Plant,Cell
& Environment,２０１５,３８(４):６３８Ｇ６５４．

[１６]　LID,WANG L,WANG M,etal．EngineeringOsBAK１
geneasamoleculartooltoimprovericearchitecturefor
highyield[J]．PlantBiotechnologyJournal,２００９,７(８):

７９１Ｇ８０６．
[１７]　JIAOY,WANGY,XUED,etal．RegulationofOsSPL１４

byOsmiR１５６definesidealplantarchitectureinrice[J]．
NatGenet,２０１０,４２(６):５４１Ｇ５４４．

[１８]　SCHMITZAJ,BEGCYK,SARATHG,etal．RiceOvate
FamilyProtein２(OFP２)altershormonalhomeostasisand
vasculaturedevelopment[J]．PlantScience,２０１５,２４１:

１７７Ｇ１８８．
[１９]　HEPL,WANG X W,ZHANGXB,etal．Shortandnarrow

flagleaf１,a GATA zincfingerdomainＧcontainingprotein,

regulatesflagleafsizeinrice(OryzasativaL．)[J]．BMC
PlantBiology,２０１８,１８(１):２７３．

[２０]　IKEDAA．Slenderrice,aconstitutivegibberellinresponse
mutant,iscausedbyanullmutationoftheSLR１gene,an
orthologoftheheightＧregulatinggeneGAI/RGA/RHT/

D８[J]．ThePlantCellOnline,２００１,１３(５):９９９Ｇ１０１０．
[２１]　ITOHJI．Arecessiveheterochronicmutation,plastochron１,

shortensthe plastochron and elongatesthe vegetative

phaseinrice[J]．ThePlantCell,１９９８,１０(９):１５１１Ｇ１５２２．
[２２]　HUJ,ZHUL,ZENGD,etal．Identificationandcharacterization

ofnarrowandrolledleaf１,anovelgeneregulatingleaf
morphologyandplantarchitectureinrice[J]．PlantMolecular
Biology,２０１０,７３(３):２８３Ｇ２９２．

[２３]　CAIJ,ZHANGM,GUOLB,etal．QTLsforriceflagleaf
traitsindoubledhaploidpopulationsindifferentenvironments
[J]．GeneticsandMolecularResearch,２０１５,１４(２):６７８６Ｇ６７９５．

(下转第１０页)

５



　　　　　黑　龙　江　农　业　科　学 ２期

anapproachforprecisionplantbreedinginthetwentyＧfirst
century[J]．Philosophical Transactions ofthe Royal
SocietyB:BiologicalSciences,２００８,３６３:５５７Ｇ５７２．

[１１]　EVANSLT．Adaptingandimprovingcrops:theendless
task[J]．PhilosophicalTransactionsoftheRoyalSociety
B:BiologicalSciences,１９９７,３５２:９０１Ｇ９０６．

[１２]　GUPTAPK,LANGRIDGEP,MIRRR．MarkerＧassisted
wheatbreeding:presentstatusandfuture possibilities
[J]．MolecularBreeding,２０１０,２６(２):１４５Ｇ１６１．

[１３]　王亚琦,孙子淇,郑峥,等．作物分子标记辅助选择育种的

现状与展望[J]．江苏农业科学,２０１８,４６(５):６Ｇ１２．
[１４]　LÜ X B,ZHANG Y B,SONG Q J,etal．Qualitative

differencebetweenHMWＧGS５＋１０and２＋１２NILsoffour

springwheatcultivarswithhighＧqualitygeneticbackground
[J]．AgriculturalSciencesinChina,２００４,３(８):５６８Ｇ５７４．

[１５]　张延滨,孙连发,辛文利,等．主栽小麦品种中５＋１０亚基对

品质改良的影响[J]．中国农业科学,２００３,３６(３):２４２Ｇ２４７．
[１６]　张延滨,赵海滨,宋庆杰,等．龙麦２０小麦品种中７＋８∗ 亚

基和１７＋１８亚基近等基因系间的品质差异[J]．中国农业

科学,２００８,４１(５):１５３６Ｇ１５４１．
[１７]　张延滨,辛文利,张春利,等．黑龙江省超强面筋小麦的育

种策略和方法[J]．黑龙江农业科学,２００５(１):１Ｇ３．
[１８]　吕晓波,张延滨,宋庆杰,等．５＋１０亚基对超强面筋小麦

品质的影响[J]．麦类作物学报,２００４,２４(２):４５Ｇ４８．
[１９]　韩一军,姜楠．新时期中国粮食安全研究[M]．北京:中国

农业科学技术出版社,２０１７．

GeneticEffectsofGluＧA３dGeneinStrongＧGlutenSpring
WheatVarietyLongmai２６

SONG Weifu,YANG Xuefeng,ZHAO Lijuan,LIU Dongjun,SONG Qingjie,BAIGuangyu,
ZHANGChunli,XINWenli

(CropRecourseInstitute,HeilongjiangAcademyofAgriculturalSciences,Harbin１５００８６,China)

Abstract:Longmai２６isthecoreparentofstrongglutenwheatbreedinginNortheasternSpringWheatZoneof
China．Inordertofurtherimprovethequalitypotentialandbroadenthegeneticbasisofthisvariety,thenovelgene
GluＧA３dattheGluＧA３locuswastransferredintothegeneticbackgroundofLongmai２６bysixconsecutive
backcrossesusingmolecularmarkerＧassistedselection．ThegeneticeffectsofGluＧA３dwereevaluatedbyusing
BC５F１,BC６F１ populationsandLongmai２６nearlyisogeniclines(NILs)attheGluＧA３locus．Theresults
showedthatthetransferofGluＧA３dgene,underthegeneticbackgroundofstrongglutenwheatvarietyLongmai２６,
increasedthegrainprotein,drygluten,glutenindex,waterabsorption,formationtimeandstabilitytimein
３Ｇyearaverageby０．０７％,－２．１３％,１０．７３％,０．１３％,１．５７％and４􀆰９７％ (P＝０．９６)respectivelyin３Ｇyear
average．TheZelenysedimentationandthebreakdowntimeoftheFarinographin２Ｇyearaverageincreasedby
３．０５％ and１２．６５％ respectivelyin２Ｇyearaverage．Theaboveresultsshowedthatthequalitytraitsof
Longmai２６wereimprovedbytransferringGluＧA３dgene．
Keywords:strongＧglutenwheat;quality;lowmolecularweightgluteninsubunits;GluＧA３dgene
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MappingandAnalysisofRiceFlagLeafWidthGene
BasedonGWAS

WANGJiangxu
(OfficeofAcademicResearch,HeilongjiangAcademyofAgriculturalSciences,Harbin１５００８６,China)

Abstract:Leafshapeisoneoftheimportantfactorsaffectingphotosynthesisandcarbohydrateaccumulationin
rice(Oryzasativa GengGroup),whileleafwidthisoneofthecoretraitsdeterminingleafshapeinrice．
Miningandusingnewleafwidthrelatedgenes/QTLscanfurtherenrichmolecularbreedingtheoryandimprove
theeffectofgeneticimprovementofleafwidthtraits．Inthisstudy,２９５naturalpopulationsofrice(Oryza
sativaGengGroup)varietieswereusedtoinvestigatetheflagleafwidthofeachvarietyin２０２０and２０２１．
Combinedwith７８８３９６highＧqualitypolymorphicSNPsobtainedbyhighＧthroughputreＧsequence,GWASwas
performedonthecorrelationofflagleafwidthinrice．Atotalof４５associatedSNPsweredetected,distributed
on１２chromosomesofrice,andthephenotypiccontributionraterangedfrom８．６１％ to１５．７６％．Among
them,qFL１０ wasdetectedrepeatedlyintwoyears,andthelocalizationintervalwas１０􀆰１１ MbＧ１０．２３ Mb,
whichcontained１５genes．
Keywords:rice;leafshape;flagleafwidth;GWAS;mainQTLs
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