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7�摘　要：利用日本晴（粳稻）／Ｋａｓａｌａｔｈ（籼稻）／／日本晴组合衍生的９８个回交重组自交系（ＢＩＬｓ）株系和具有２４５个ＲＦＬＰ

标记的遗传图谱，在浙江和海南２个环境条件下，开展了精米赖氨酸含量的 ＱＴＬ定位。精米赖氨酸含量在浙江和海南均表

现连续变异和超亲分离。在第６染色体发现２个具有显著遗传主效应的ＱＴＬ（ｑＬＹＳ６-１和ｑＬＹＳ６-２），表型贡献率分别为

２７．０８％和４７．５６％。ｑＬＹＳ６-１还具有显著的环境互作效应。ｑＬＹＳ６-１的增效基因来自Ｋａｓａｌａｔｈ，而ｑＬＹＳ６-２的增效基因来
自日本晴。未检测到显著的上位性效应。
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7�　　世界上约有１／２的人口以稻米为主食，而赖氨酸含量是

稻米营养品质的一个重要指标 7�［１-２］ 7�。赖氨酸是合成脑神经、

生殖细胞等细胞核蛋白及血红蛋白的必要成分，在动物体内

完全不能自行合成，是最易缺乏的必需氨基酸之一，属于“第

一限制性氨基酸” 7�［３］ 7�。然而，有关稻米赖氨酸性状的遗传研

究较少 7�［２，４］ 7�，有关稻米赖氨酸性状的 ＱＴＬ定位迄今未见报

道。因此，开展稻米赖氨酸含量的ＱＴＬ定位研究，对于提高

优质稻米遗传育种水平、促进稻米营养品质的改良具有重要

意义。本研究旨在应用籼粳杂交组合（日本晴／Ｋａｓａｌａｔｈ／／日

本晴）衍生的回交重组自交系群体，对赖氨酸含量进行多环

境条件下的遗传分析和基因定位。

7�１　材料与方法

7�１．１　试验材料与设计

7�用于稻米赖氨酸含量ＱＴＬ定位的遗传群体为１个包括

９８个株系的回交重组自交系（ｂａｃｋｃｒｏｓｓｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓ，ＢＩＬｓ），

是日本晴／Ｋａｓａｌａｔｈ／／日本晴的回交组合，通过单粒传法获

得。亲本日本晴为典型的粳稻品种，为日本基因组计划

ＤＮＡ测序品种；Ｋａｓａｌａｔｈ为印度籼稻品种。亲本ＢＩＬ群体

分子图谱包括２４５个 ＲＦＬＰ标记位点，覆盖水稻基因组

１１７９．９ｃＭ，标记间平均图距为４．８ｃＭ。且标记均匀地分布

于１２条染色体上，符合ＱＴＬ区间作图的要求。分子数据由

日本农林水产省农业研究中心提供。

7�１．２　田间试验与设计

7�用于稻米赖氨酸含量ＱＴＬ定位的ＢＩＬ群体及其亲本，

于２００１年６月１０日播种于中国水稻研究所浙江富阳试验

基地，７月２日移栽，种植密度１６．７ｃｍ×２０．０ｃｍ，４行区，每

行１２株，２次重复，随机排列。２００３年在中国水稻研究所海

南陵水基地种植上述ＢＩＬ群体及其亲本，１２月４日播种，次

年１月３日移栽，４行区，２次重复，随机排列。种植方式同

２００１年富阳试验。两年的田间管理同生产大田。抽穗时分

株系记载抽穗期（５０％植株抽穗时），成熟后收获每个株系和

亲本中间１６株的种子，储藏３个月后进行稻米氨基酸含量

分析。
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7�１．３　赖氨酸含量测定

7�ＢＩＬ群体及其亲本收获后的稻谷，按农业部部颁标准

ＮＹ１４７-８８的方法碾磨后获得糙米（日本佐竹制作所Ｓａｔａｋｅ

糙米机）、精米（ＪＮＭＪ３型精米机，浙江黄岩粮油仪器厂）。利

用３０１０-０１９旋风式磨粉机（Ｕｄｙ，ＦｏｒｔＣｏｌｌｉｎｓ，Ｃｏ．，ＵＳＡ）高

速粉碎得到精米粉，过１００目筛。在扫描前，将样品在近红

外分析室内平衡２４ｈ，使样品环境条件与仪器的条件一致。

分析室的温度和湿度由空调器和除湿机调节，温度控制在２２

～２５℃。待近红外分析仪预热４０ｍｉｎ以上，计算机系统自动

7�检测仪器稳定后，进行定标样品光谱的收集。每个样品称取

３ｇ精米粉，置于３５ｍｍ石英杯中，采用美国近红外分析仪

（ＦｏｓｓｙＮＩＲＳｙｓｔｅｍｓ５０００，ＳｉｌｖｅｒＳｐｒｉｎｇ，ＭＤ，ＵＳＡ）扫描采集

7�反射光谱，每份样品重复扫描３２次，贮存于计算机中，取平

均值，并转化为ｌｏｇ（１／Ｒ），最后贮存成１个计算机文件，形成

一条谱带。根据样品光谱特征，利用已建立的氨基酸定量分

析模型分析稻米赖氨酸含量 7�［５-６］ 7�，该模型的主要参数见表１。

7�１．４　ＱＴＬ定位分析

7�采用ＱＴＬＭＡＰＰＥＲ１．６分析软件 7�［７-８］ 7�，对ＢＩＬ群体在浙

7�江和海南２个环境下的稻米赖氨酸含量数据进行 ＱＴＬ定位

检测和分析，选用ＬＯＤ≥３．０作为阈值来判断 ＱＴＬ的存在

与否。加性效应、上位性效应及其环境互作效应分析均用 Ｐ

＜０．００１为显著水平进行检验。对所检测到的ＱＴＬ，按 Ｍｃ-

Ｃｏｕｃｈ等 7�［９］ 7�描述的方法命名。

7�２　结果与分析

7�２．１　稻米赖氨酸含量的表现

7�对双亲和ＢＩＬ群体的稻米赖氨酸含量的分析表明，该性

状属于较为复杂且明显受多基因控制的数量性状（表２、图

１）。ＢＩＬ群体的双亲赖氨酸含量均为中等，两个环境下日本

晴赖氨酸含量均略高于Ｋａｓａｌａｔｈ。ＢＩＬ群体的稻米赖氨酸含

7�图１　ＢＩＬｓ群体中精米赖氨酸含量的分布

7�Ｆｉｇ．１．ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｆｏｒｌｙｓｉｎｅｃｏｎｔｅｎｔｏｆｍｉｌｌｅｄｒｉｃｅｉｎＢＩＬｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．
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7�量呈现连续变异，存在较多的超亲株系，稻米赖氨酸含量平

均值在浙江与海南两地较为接近，浙江略高于海南，但差异

不显著，且群体赖氨酸含量在两地均接近正态分布。ＢＩＬ株

系精米赖氨酸含量在浙江与海南间的相关系数为０．５９１ 7�＊＊ 7�，

呈极显著正相关。

7�２．２　稻米赖氨酸含量的ＱＴＬ定位

7�在第６染色体上检测到２个具有显著加性效应的赖氨

酸含 量 ＱＴＬ（ｑＬＹＳ６-１ 和 ｑＬＹＳ６-２），总 遗传 贡献 率为

７４．６４％，分别位于第６染色体的Ｒ１９６２－Ｃ１９１Ｂ和Ｃ１４７８－

Ｒ２１７１标记区域（表３、图２）。其中 ｑＬＹＳ６-１的贡献率为

２７．０８％，提高赖氨酸含量的增效基因来源于 Ｋａｓａｌａｔｈ，该

ＱＴＬ的环境互作效应也已达显著水平，可解释变异的

１０．１１％，表现为在浙江环境中增加赖氨酸含量，在海南环境

中则降低赖氨酸含量；ｑＬＹＳ６-２的贡献率为４７．５６％，提高赖

氨酸含量的增效基因来源于日本晴，但其环境互作效应不明

显，说明该ＱＴＬ在不同环境下所表现的遗传效应较为稳定。

本研究中未检测到显著的上位性效应。

7�３　讨论

7�迄今为止，对氨基酸性状的遗传研究相对较少，主要开

展了氨基酸的遗传效应研究。张小明等 7�［２］ 7�在开展富含氨基

酸的品质育种中，认为选用亲本至关重要，平均氨基酸总量

和必需氨基酸含量都有一定的杂种优势，但各组合间差异明

显。Ｗｕ等 7�［１０］ 7�研究了籼稻７种必需氨基酸的基因型与环境

的互作效应；Ｚｈａｎｇ等 7�［１１］ 7�开展了籼粳交组合蛋氨酸的发育

遗传研究。有关氨基酸含量的ＱＴＬ定位研究在水稻中则鲜

见报道，这可能与水稻氨基酸含量较低和分析成本较高有

关，而在大豆 7�［１２］ 7�和玉米 7�［１３］ 7�中已有氨基酸成分的 ＱＴＬ定位

分析报道。

7�本研究在水稻第６染色体上定位到２个控制赖氨酸含

量的主效应ＱＴＬ（ｑＬＹＳ６-１和ｑＬＹＳ６-２），分别可解释表型变

异的２７．０８％和４７．５６％，增效基因分别来自该ＢＩＬ群体的

双亲Ｋａｓａｌａｔｈ和日本晴，其中ｑＬＹＳ６-１位点还检测到与环境

7�的显著互作效应。研究中未检测到显著的上位性效应。由

于本试验发现的２个影响赖氨酸含量的 ＱＴＬ具有较大的贡

献率，而且在浙江和海南两个环境条件下均能检测到，其结

果为通过分子标记辅助选择聚合赖氨酸含量基因、选育高赖

氨酸品种提供了良好的遗传信息，为进一步开展稻米赖氨酸

7�图２　第６染色体上赖氨酸含量ＱＴＬ定位结果

7�Ｆｉｇ．２ ＭａｉｎｅｆｆｅｃｔＱＴＬｓｆｏｒｒｉｃｅｌｙｓｉｎｅｃｏｎｔｅｎｔｄｅｔｅｃｔｅｄｏｎ

ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ６．

7�含量的精细定位和图位克隆奠定了基础。

7�２个赖氨酸含量主效应ＱＴＬ分别位于控制直链淀粉含

量和胶稠度主效应ＱＴＬ的Ｒ１９６２－Ｃ１９１Ｂ区间和控制碱消

值主效应ＱＴＬ的Ｃ１４７８－Ｒ２１７１标记区间 7�［１４］ 7�，说明赖氨酸

含量与蒸煮品质关系密切。这些区间在今后的研究中值得

重视，同时也反映出稻米蒸煮品质和营养品质改良的复杂

性。而相关分析则表明 7�［１４］ 7�，赖氨酸含量与稻米蒸煮品质性

状直链淀粉含量、胶稠度和碱消值相关不显著。两者结果似

乎不一致。分析赖氨酸含量 ＱＴＬ的定位结果，发现定位到

的 ２ 个 主 效 应 ＱＴＬ 的 贡 献 率 均 较 大，且 位 于 同 一

条 染色体上，２个主效应ＱＴＬ在染色体上的遗传距离约为

7�表３　日本晴／Ｋａｓａｌａｔｈ／／日本晴的ＢＩＬ群体赖氨酸含量的ＱＴＬ加性效应

7�Ｔａｂｌｅ３．ＱＴＬｓｓｈｏｗｉｎｇｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｄｄｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔｓｆｏｒｇｒａｉｎｌｙｓｉｎｅｃｏｎｔｅｎｔｉｎＮｉｐｐｏｎｂａｒｅ／Ｋａｓａｌａｔｈ／／ＮｉｐｐｏｎｂａｒｅＢＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

7�基因座位

7�ＱＴＬ

7�染色体

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�区间

7�Ｉｎｔｅｒｖａｌ

7�ＬＯＤ值

7�ＬＯＤｓｃｏｒｅ
7�Ａ 7�ｉ
7�Ｈ 7�Ａ
7�ｉ

7�２

7�／％
7�ＡＥ 7�１ 7�ＡＥ 7�２
7�Ｈ 7�ＡＥ
7�ｈｉ

7�２

7�／％
7�ｑＬＹＳ６-１ 7�６ ��7�Ｒ１９６２－Ｃ１９１Ｂ 7�１９ ��．５３ 7�－０ ��．２０６ 7�２７ ��．０８ 7�０  �．０８９ 7�－０ "�．０８９ 7�１０ $�．１１

7�ｑＬＹＳ６-２ 7�６ ��7�Ｃ１４７８－Ｒ２１７１ ��7�２６ ��．７５ 7�０ ��．２７３ 7�４７ ��．５６

7�　　Ａ 7�ｉ 7�为ＱＴＬ的加性效应，正值表示日本晴的等位基因具有增效作用，负值表示Ｋａｓａｌａｔｈ的等位基因具有增效作用；Ｈ 7�Ａ 7�ｉ

7�２ 7�为ＱＴＬ加性效应

7�的表型贡献率；ＡＥ 7�１ 7�为加性×环境１（浙江）互作效应，ＡＥ 7�２ 7�为加性×环境２（海南）互作效应；Ｈ 7�ＡＥ
7�ｈｉ

7�２ 7�为ＱＴＬ加性×环境互作效应的表型贡献

率。

7�Ａ 7�ｉ 7�，Ｔｈｅａｄｄｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔ：ＰｏｓｉｔｉｖｅｖａｌｕｅｓｉｎｄｉｃａｔｅｔｈａｔｔｈｅｐｏｓｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔｉｓｆｒｏｍｔｈｅｐａｒｅｎｔＮｉｐｐｏｎｂａｒｅ，ｗｈｅｒｅａｓｔｈｅｎｅｇａｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔｉｓｆｒｏｍ

7�Ｋａｓａｌａｔｈ；Ｈ 7�Ａ 7�ｉ

7�２ 7�，ＴｈｅｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｔｈｅａｄｄｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔｆｒｏｍＱＴＬ；ＡＥ 7�１ 7�ａｎｄＡＥ 7�２ 7�，Ｔｈｅａｄｄｉｔｉｖｅ×ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｅｆｆｅｃｔｓｉｎｅｎｖｉｒｏｎ-

ｍｅｎｔ１（ＺｈｅｊｉａｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ）ａｎｄｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ２（ＨａｉｎａｎＰｒｏｖｉｎｃｅ），ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ；Ｈ 7�ＡＥ
7�ｈｉ

7�２ 7�，Ｔｈｅｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆｔｈｅａｄｄｉｔｉｖｅ×ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｉｎｔｅｒａｃ-

ｔｉｏｎｅｆｆｅｃｔｆｒｏｍＱＴＬ．
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7�２３ｃＭ，存在一定遗传连锁，而２个主效应ＱＴＬ位点的增效

基因分别来源于不同亲本，这从遗传上解释了造成以上差异

的原因，这也提示我们不能以简单的相关分析结果来完全解

释遗传现象和揭示遗传差异。
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