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Abstract:ThepalegreenleafmutantHM１３３wasidentifiedfromanEMSＧinducedIR６４mutantbank．Thecontentsof
photosyntheticpigmentsincludingchlorophyllandcarotenoidofHM１３３ werereducedsignificantlyat６weeksand１５
weeksaftersowingwhencomparedwithIR６４．ThenetphotosyntheticrateofHM１３３wasconsiderablylowerthanthat
ofthewildＧtypeIR６４atheadingstagewhilethestomatalconductancewasapparentlyincreased．Theagronomictraits
includingplantheight,numberoffilledgrainperpanicleandseedＧsettingratedecreasedsignificantlyinthemutant
comparedwiththewildＧtype．Inaddition,themutantexhibitedalessnumberofgrana,irregulararrangementof
thylakoidlayerinthechloroplastatthetilleringstage．Geneticand mappinganalysisshowedthatthepalegreen
phenotypewascontrolledbyasinglerecessivegenelocatedinthelongarmofchromosome３betweenSSR markers
RM１４３andRM３６８４．Theintervalcontainsan ORFOsChlD encoding magnesiumＧchelataseDsubunit．Sequence
analysisrevealedthatthemutantallelecarriedanucleotidesubstitutionfrom GtoAinthetenthexonofOsChlD,
whichledtothesubstitutionofglutamicacidforarginineacid．Therefore,itisdeducedthatOsChlDisthecandidate
genecontrollingthepalegreenleafphenotypeofHM１３３．
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摘　要:EMS诱导籼稻品种IR６４获得淡绿叶突变体 HM１３３.与野生型IR６４相比,HM１３３ 播种后的第６周和第１５周的
光合色素含量以及抽穗期的净光合速率显著降低,气孔导度则明显上升;此外,突变体株高、每穗实粒数和结实率等农艺性
状也较野生型显著下降.叶绿体超微结构分析表明,分蘖期 HM１３３ 类囊体基粒片层形状不规则,堆叠凌乱、排列疏松.遗
传分析表明 HM１３３ 淡绿叶性状受单隐性核基因控制.通过分子标记将该基因定位于第３染色体长臂 RM１４３和 RM３６８４
之间.该区间内包含编码镁螯合酶 D亚基的基因OsCHLD.序列分析表明 HM１３３ 中该基因第１０外显子上有一个从 G突
变为 A的单碱基变异,导致编码的氨基酸由精氨酸变成谷氨酸,推测OsCHLD 基因即为控制HM１３３ 淡绿叶表型的候选基
因.
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　　叶片是植物进行光合作用的主要场所.叶绿体

是进行光合作用的重要细胞器,叶绿体发育异常、光
合色素含量改变以及光合作用复合体的稳定性等都

会影响影响植物的光合作用效率.常见的叶色变异

大多与光合色素合成与降解,叶绿体的结构、组成和

生理状态异常有关,通常会导致叶片出现白化、黄

化、淡绿、黄绿和条纹等突变表型.在水稻[１,２]、玉
米[３,４]、大麦[５]、拟南芥[６]和油菜[７]等植物中均有叶

色突变体的报道.
目前水稻中已经鉴定了大量的叶色突变体(htＧ

tp://www．shigen．nig．ac．jp/rice/oryzabase/),分别

涉及叶绿素代谢、光敏色素代谢以及叶绿体发育异
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常.其中,影响叶绿素生物合成途径相关基因的突

变是研究报道最为深入的一类.对拟南芥的研究发

现叶绿素生物合成途径共包括１５步反应,涉及１５
种酶,并分离了２７个编码这些酶的基因[８].水稻中

目前也已克隆多个叶绿素合成途径中相关酶的基

因,如 OsCHLH、OsCHLD、OsCHLI、DVR、

CAO１、CAO２、YGL１ 和PORB [２,９Ｇ１４].另外,四吡

咯代谢分支途径即光敏色素合成途径中相关基因的

突变也能造成叶色突变,例如水稻亚铁血红素加氧

酶基因的变异能反馈作用于叶绿素合成途径,从而

使叶绿素的合成发生异常[１５,１６].除了约１００个叶

绿体基因组自身编码的蛋白外,叶绿体中含有大约

３０００个由核基因编码的蛋白,相关蛋白的突变会影

响叶绿体的正常发育,导致叶色变异、植株发育迟缓

等症状,如编码类囊体结合蛋白基因ZN 突变可导

致水稻产生斑马叶表型[１７],编码 PPR 蛋白的基因

YSA 的突变致使水稻产生白化表型[１８],编码叶绿体

SRP４３蛋白[１９]和SRP５４蛋白[２０]基因的变异均导致

水稻叶色变成淡绿色.
本研究利用籼稻IR６４经 EMS诱导后筛选获

得一份叶色突变体 HM１３３,对其开展表型性状、生
理特性等方面的研究,同时对突变基因开展了遗传

分析和基因定位,结合测序分析结果推测水稻镁螯

合酶D亚基基因(OsCHLD)是控制 HM１３３ 淡绿

叶性状的候选基因.

１　 材料与方法

１．１　供试材料

本研究采用的淡绿叶突变体 HM１３３ 是由籼稻

品种IR６４经过 EMS诱变得到.经过连续多代自

交,该叶色突变性状无论种植于海南陵水或浙江富

阳,在温室条件或大田环境下均能稳定遗传.２０１５
年将该突变体种植于中国水稻研究所富阳实验基

地,在成熟期随机选取野生型和突变体各３株考查

株高、穗长、有效穗数、结实率和千粒重等农艺性状,
取平均值进行分析.

１．２　群体构建及遗传分析

以突变体 HM１３３ 为母本,分别与正常叶色品

种IR２４和热研１号配制杂交组合,观察 F１的表型

并收获F１单株种子,观察并统计 HM１３３/IR２４的

F２群体中正常叶和淡绿叶水稻的株数,用于遗传分

析.HM１３３/热研１号的 F２群体中淡绿叶表型单

株用于DNA提取和基因定位.

１．３　光合色素含量和光合参数测定

播种后第６周和第１５周分别取野生型和突变

体HM１３３ 倒２叶样品,称取约０．３g,剪成０．３~０．５
cm 长度的片段,在常温黑暗条件下用９５％乙醇浸

提４８h,然后用PerkinElmer分光光度计分别测定

在４７０nm、６４９nm 和６６５nm 三个波长处的光吸收

值.播种后第６周和第１５周各取３株设定生物学

重复,参照 Arnon和 Wellburn等[２１,２２]的方法计算

叶绿素和类胡萝卜素的含量.
于水稻抽穗期利用便携式光合测定仪 LIＧ６４００

(LIＧCOR,USA)在晴好天气上午９:００Ｇ１１:００,田间

测定野生型和突变体 HM１３３ 剑叶光合作用指标,
光合参数设定参照 Huang等[２３]的方法.每株重复

３次测定,取平均值.

１．４　叶绿体超微结构观察

选取野生型和突变体 HM１３３分蘖期倒２叶叶

片切成１mm 片段,在２．５％ 戊二醛溶液中抽真空

固定.参照Lv等[１９]的方法进行样品制备,于浙江

大学农 业 与 生 物 技 术 学 院 用 TecnaiG２ F２０SＧ
TWIN型透射电子显微镜(FEI,USA)观察叶绿体

超微结构.

１．５　基因定位

采用简易法提取亲本和单株 DNA[２４],分别取

HM１３３/热研１号 F２群体正常叶和淡绿色叶单株

各１０株,以等量叶片构建野生型 DNA 池和突变体

DNA池.利用水稻１２条染色体上１７２对SSR标

记,对亲本 HM１３３ 和热研１号间进行多态性标记

筛选,再将筛选到的标记用于野生型池和突变体池

间的多态性分析,找到两池间有多态的标记,用于

F２群体中淡绿叶单株的基因型分析,初步确定突变

基因的位置.从 Gramene数据库 (http://www．
gramene．org/)下载SSR 标记引物序列,由上海生

工生物工程有限公司进行合成.参照 Shi等[２５]的

方法进行PCR和产物检测.

１．６　候选基因OsChlD 的测序和验证

利用水稻基因组信息注释系统(http://rice．
plantbiology．msu．edu),查询目标区间内的基因.
根据OsChlD 基因的cDNA 序列设计引物(正向引

物５′ＧTCTCTCCCTCCCCTCCCATGＧ３′,反向引物

５′ＧGCTCTCCAGGATCACGAACTCTＧ３′),并 对

HM１３３、IR６４和IR２４进行PCR,由铂尚生物技术

(上海)有限公司进行测序.
根据测序结果的比对,找到突变位点,在突变位
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表１　实时定量PCR引物

Table１．PrimersusedinrealＧtimePCR．

基因

Gene

正向引物(５′Ｇ３′)

Forwardprimer(５′Ｇ３′)

反向引物(５′Ｇ３′)

Reverseprimer(５′Ｇ３′)

OsChlD GGAAAGAGAGGGCATTAG CAATACGATCAAGTAAGTGTT

OsChlI AGTAACCTTGGTGCTGTG AATCCATCAACATTCAACTCTG

OsChlH CTATACATTCGCCACACT TATCACACAACTCCCAAG

HEMA１ CGCTATTTCTGATGCTATGGGT TCTTGGGTGATGATTGTTTGG

PORA TGTACTGGAGCTGGAACAACAA GAGCACAGCAAAATCCTAGACG

CAO１ GATCCATACCCGATCGACAT CGAGAGACATCCGGTAGAGC

Cab１R AGATGGGTTTAGTGCGACGAG TTTGGGATCGAGGGAGTATTT

Cab２R TGTTCTCCATGTTCGGCTTCT GCTACGGTCCCCACTTCACT

psaA GCGAGCAAATAAAACACCTTTC GTACCAGCTTAACGTGGGGAG

psbA CCCTCATTAGCAGATTCGTTTT ATGATTGTATTCCAGGCAGAGC

rbcL CTTGGCAGCATTCCGAGTAA ACAACGGGCTCGATGTGATA

rbcS TCCGCTGAGTTTTGGCTATTT GGACTTGAGCCCTGGAAGG

YGL１ CAGTCTCCAATGGCCACCT TGCTTTCATCAGTGGCTGG

SPP CGGAGAGGAAACATAATGAC ATAGGCATTTGTCTTTGTCTC

PPR１ CTAAGACCGAATGACAAATGC GCACTGCCAACAAGAATACC

DVR CGAGCCCAGGTTCATCAAGGTGC CCTCCCGATCTTGCCGAACTCC

Ubiquitin GCTCCGTGGCGGTATCAT CGGCAGTTGACAGCCCTAG

点附近根据OsChlD 基因组序列设计引物(正向引

物 ５′ＧTGCTTGGCACCTTTATCACAＧ３′,反 向 引

物 ５′ＧGCCATTCTTTTGGCTCTCATＧ３′), 对

HM１３３、IR２４及其F２单株进行DNA扩增,扩增产

物用限制性内切酶TaqⅠ进行酶切验证.

１．７　RNA提取和RTＧPCR
采用 Trizol法 提 取 IR６４ 与 淡 绿 叶 突 变 体

HM１３３ 分蘖期倒２叶的总 RNA,利用 ReverTra
AceqPCRRTMasterMixwithgDNARemover试

剂盒(TOYOBO,日本)将 RNA 反转录为cDNA.
采用 SYBR􀆿 PremixExTaqTM Ⅱ (TliRNaseH
Plus)试 剂 盒 (TaKaRa,日 本)和 ThermalCycle
Dice􀆿RealTimeSystem(TaKaRa,日本)进行实时

定量PCR,分析叶绿素合成与代谢途径中相关基因

的表达情况.以水稻Ubiquitin 为内参基因,相关

基因的特异性引物见表１.

２　结果与分析

２．１　HM１３３的表型及主要农艺性状

突变体 HM１３３ 叶色在苗期、分蘖期均表现为

淡绿色(图 １),该表型伴随整个生育期.突变体

HM１３３ 的主要农艺性状如有效穗数、穗长和千粒

重与野生型相比未发生明显变化,但结实率、株高和

每穗实粒数均显著低于野生型(表２).

A—野生型IR６４和突变体 HM１３３ 幼苗表型;B—野生型IR６４和突

变体 HM１３３ 分蘖期的表型.

A,PhenotypeofthewidetypeIR６４andthemutantHM１３３atthe

seedlingstage;B,PhenotypeofthewidetypeIR６４andthemutant

HM１３３atthetilleringstage．
图１　野生型IR６４和突变体HM１３３ 的不同时期植株表型

Fig．１．PhenotypeofthewideＧtypeIR６４andthemutantHM１３３atdifＧ

ferentgrowthstages．

２．２　HM１３３的光合色素含量和光合参数

在播种后第６周和第１５周分别测定了突变体

和野生型叶绿素和类胡萝卜素含量.第６周和第

５０６施勇烽等:水稻淡绿叶突变体 HM１３３的遗传分析与基因定位



表２　野生型IR６４和突变体HM１３３ 的主要农艺性状

Table２．AgronomictraitsofthewildＧtypeIR６４andmutantHM１３３．

材料

Material

株高

Plantheight
/cm

有效穗数

No．ofproductive

panicles

穗长

Paniclelength
/cm

每穗实粒数

Numberoffilled

grainsperpanicle

结实率

SeedＧsetting

rate/％

千粒重

１０００Ｇgrain

weight/g
IR６４ １１３．０±１．７ １４．０±１．０ ２５．０±１．４ ８１．２±７．１ ７４．６±１．６ ２７．５２±０．３８
HM１３３ １０８．７±０．６∗ １２．７±２．１ ２４．９±０．３ ６２．９±７．３∗ ６８．８±２．１∗ ２８．３５±０．３５

　　∗HM１３３ 与IR６４在０．０５水平上差异显著.
∗ SignificantdifferencebetweenIR６４andHM１３３at０．０５level．

表３　不同生长时期HM１３３ 与IR６４叶片光合色素含量的比较

Table３．ComparisonofphotosyntheticpigmentcontentsbetweenHM１３３andIR６４atdifferentgrowthstages． mg/g

取样时间

Samplingtime

材料

Material

叶绿素a

Chlorophyll

acontent

叶绿素b

Chlorophyll

bcontent

总叶绿素

Totalchlorophyll

content

类胡萝卜素

Carotenoid

content
播种后６周６weeksaftersowing IR６４ ３．７６±０．５７ １．００±０．１４ ４．７８±０．６７ ０．８５±０．１９

HM１３３ ２．１１±０．０６∗∗ ０．４６±０．０４∗∗ ２．５８±０．０３∗∗ ０．５２±０．１０∗

播种后１５周１５weeksaftersowing IR６４ ２．８６±０．２９ ０．８８±０．１３ ３．７７±０．４２ ０．６３±０．０４
HM１３３ １．５４±０．０８∗∗ ０．４２±０．０３∗∗ １．９７±０．１２∗∗ ０．３３±０．０１∗∗

　　∗HM１３３ 与IR６４在０．０５水平上差异显著;∗∗ HM１３３ 与IR６４在０．０１水平上差异显著.
∗ SignificantdifferencebetweenIR６４andHM１３３at０．０５level;∗∗ SignificantdifferencebetweenIR６４andHM１３３at０．０１level．

表４　抽穗期野生型IR６４和突变体HM１３３ 的剑叶光合特性

Table４．PhotosyntheticparametersofflagleafofIR６４andHM１３３attheheadingstage．

材料

Material

净光合速率

Pn/(μmol􀅰m－２s－１)

气孔导度

GS/(mol􀅰m－２s－１)

胞间CO２浓度

Ci/(μmol􀅰mol－１)

蒸腾速率

Tr/(mmol􀅰m－２s－１)
IR６４ １４．４５±１．７８ ０．５７±０．１３ ３０９．１３±７．３０ ４．１２±０．６４

HM１３３ １２．７４±１．３８∗ ０．７３±０．０９∗ ３１３．７５±６．４１ ４．２６±０．２５

　　∗HM１３３ 与IR６４在０．０５水平上差异显著.
∗ DifferencebetweenIR６４andHM１３３ wassignificantat０．０５level．

１５周时突变体的总叶绿素含量与野生型相比分别

下降 了 ４６．０％ 和 ４７．７％,胡 萝 卜 素 含 量 下 降 了

３８􀆰８％和４７．６％,两个时期 HM１３３ 的总叶绿素含

量、叶绿素a和叶绿素b含量与野生型相比均存在

极显著差异(表３).
为分析突变体光合色素含量的降低对光合作用

的影响,抽穗期对IR６４和 HM１３３ 的光合参数进行

测定,发现突变体的净光合速率降低了１１．８％,气
孔导度上升了２６．３％,而胞间CO２浓度和蒸腾速率

没有显著差异(表４).

２．３　叶绿体超微结构观察

分蘖期分别对野生型和淡绿叶突变体 HM１３３
叶片进行叶绿体结构的电镜观察.结果显示野生型

IR６４的叶绿体基质浓密、基粒片层堆叠较厚、排列

紧密(图２ＧA、B),而 HM１３３ 的基粒数量明显减少,
基粒片层形状不规则,片层堆叠较少、排列疏松(图

２ＧC、D).结果表明 HM１３３ 叶绿体的发育受到了

严重影响.

２．４　HM１３３的遗传分析

以 HM１３３ 为 母 本,IR２４ 为 父 本 构 建 了

HM１３３/IR２４群体进行遗传分析,考查 F１植株和

F２群体的叶片性状.F１植株表现为正常叶色,F２群

体共２３８２株,其中１７８７株表现为正常绿叶表型,

５９５株表现为淡绿叶表型,分离比符合３∶１(χ２＜
χ２

０．０５＝３．８４).遗传分析结果表明 HM１３３ 淡绿叶性

状受单 隐 性 核 基 因 控 制,将 该 基 因 暂 时 命 名 为

pglHM１３３.

２．５　pglHM１３３基因定位及其候选基因预测

HM１３３/热研１号的F２群体中８５株淡绿叶单

株作为定位群体,并采用分池法构建了淡绿叶和正

常叶色DNA池各１个.选用分布于１２条染色体

上 的１７２对SSR标记,对HM１３３和热研１号进行
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A和B－野生型IR６４;C和 D－突变体 HM１３３.S－淀粉粒;C－叶绿体;G－基粒;SL－基质片层;OG－嗜饿颗粒.

AandB,IR６４;CandD,HM１３３．S,Starchgranule;C,Chloroplast;G,Granum;SL,Stromalamella;OG,Osmiophilicgranule．
图２　野生型IR６４和突变体HM１３３ 的叶绿体超微结构

Fig．２．ChloroplastultrastructureofIR６４andHM１３３．

多态性标记的筛选,获得的１２８对多态性标记用于

淡绿叶与正常绿叶DNA池的多态性分析,其中第３
条染色体上RM５２０、RM８５和RM１４３表现DNA池

的多态.进一步用这３个标记分析F２群体的８５株

淡绿叶单株,分别检测到２０株、２８株和４株重组个

体,其中 RM１４３与标记基因紧密连锁.为更准确

定位该基因,根据已经公布的SSR 引物在 RM１４３
附 近 找 到 RM１６１０８、RM１６１０３、RM１６０９７ 和

RM３６８４在亲本间有多态的标记,进一步分析发现

仅标记RM３６８４检测到１０株重组个体,其他３个标

记均无交换发生,最终将该基因定位于第３染色体

的长臂RM３６８４和RM１４３之间,物理距离约为３．１
Mb(图３ＧA).

通过水稻基因组信息注释系统(http://rice．
plantbiology．msu．edu/)查询pglHM１３３ 目标区间内

有超过２００ 个候选基因,区间中包含已被 Zhang
等[１０]注 释 为 OsChlD 基 因 (登 录 号 为 LOC_

Os０３g５９６４０).OsChlD 编码镁螯合酶 D 亚基,参

与叶绿素合成过程,对叶绿体发育具有重要作用.
序列分析表明,IR６４与IR２４的OsChlD 基因cDＧ
NA序列一致,而突变体 HM１３３ 的第１０外显子上

存在一个单碱基突变,由 G突变为 A(图３ＧB),对应

的氨基酸由精氨酸变为谷氨酸.该位点突变影响了

限制 性 内 切 酶 TaqⅠ 的 特 异 性 识 别,用 IR２４/

HM１３３ 的亲本、F１和F２群体进行验证,通过 DNA
扩增获得包含突变位点约１９３bp大小片段,用Taq
Ⅰ酶切后发现 F２中淡绿叶单株和 HM１３３ 的扩增

片段不能被Taq Ⅰ酶切,而IR２４能被TaqⅠ完全

酶切,F１则被部分酶切,F２中正常叶单株有部分酶

切和完全酶切两种情况(图３ＧC).这一结果表明突

变体 HM１３３ 的淡绿叶表型可能是由OsChlD 基因

的单碱基替换导致.

２．６　叶绿素合成和叶绿体发育相关基因的表达

利用实时荧光定量 PCR 比较 HM１３３ 及其野

生型IR６４中OsChlD 基因和其他叶绿素合成、叶绿

体发育相关基因的表达情况.结果表明,与野生型
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A－pglHM１３３初步定位;B－候选基因OsChlD 序列分析．灰色部分表示 HM１３３ 的１５４１位碱基 G突变为 A;C－IR２４/HM１３３F２群体的Taq
Ⅰ酶切验证．M－分子量标记;１－IR２４;２－HM１３３;３－F１;４~９－F２中淡绿叶单株;１０~２５－F２群体中正常叶单株.

A,PrimarymappingofyglHM１３３onchromosome３;B,SequenceanalysisofthecandidategeneOsChlD．Thegraylettersindicatesinglebase

substitutionfrom GtoAatposition１５４１;C,MutationbaseofOsChlD confirmedwithTaqIrestrictionenzymedigestion．M,Molecular

marker;１,IR２４;２,HM１３３;３,F１;４－９,PalegreenplantofF２;１０－２５,NormalplantofF２．

图３　pglHM１３３定位及候选基因预测

Fig．３．　LocationofpglHM１３３andcandidategeneprediction．

图４　RTＧPCR分析野生型IR６４与HM１３３ 中叶绿素合成、叶绿体发育相关基因的表达

Fig．４．ExpressionofgenesassociatedwithchlorophyllbiosynthesisandchloroplastdevelopmentinIR６４andHM１３３byrealＧtimePCR．

相比,突变体中编码镁螯合酶亚基的OsChlD、OsＧ
ChlI和OsChlH 的表达量明显下降,叶绿素合成相

关基因 HEMA１(谷氨酰tＧRNA还原酶)、YGL１(叶
绿素合成酶)、DVR(联乙烯还原酶)和CAO１(叶绿

素酸酯氧化酶)的表达量也显著下降;叶绿体发育相

关的psbA (D１蛋白)、psaA(光合系统Ⅰ叶绿素脱

辅基蛋白)、rbcL(RUBP羧化酶大亚基)、SPP(基
质加工肽酶)表达显著下调,而Cab１R 和Cab２R(捕
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光叶绿素a/b结合蛋白)表达量显著上升;PORA
(原叶绿素酸酯氧化还原酶)、rbcS(RUBP羧化酶小

亚基)、PPR１(三角状五肽重复蛋白)的表达并没有

显著变化(图４).上述结果表明,OsChlD 的变异导

致与叶绿素合成以及叶绿体发育相关的众多基因的

表达发生明显改变.

３　讨论

植物中叶绿素的累积使叶片呈现绿色,叶绿素

的生物合成需要包括镁螯合酶在内的１５种酶的参

与.镁螯合酶是由D、I和 H 三亚基组成的复合体,
四吡咯化合物原卟啉Ⅸ在镁螯合酶催化下与镁离子

螯合形成镁原卟啉Ⅸ[２６].植物叶色突变体中已鉴

定 了 一 些 镁 螯 合 酶 的 突 变 体,大 麦 的 突 变 体

xanthaＧg４４和xanthaＧg４５是由于编码镁螯合酶 D亚

基突变造成叶绿素合成受阻,分别产生黄叶和黄绿

叶表型[５],拟南芥 TＧDNA 插入突变体AtchlDＧKO
存在白化致死表型,水稻中突变体ChlorinaＧ１ 和

ygl７ 在D亚基基因的不同位点发生突变,ygl７ 在

整个生育期均表现为黄绿叶,ChlorinaＧ１ 仅幼苗期

的前２~３周出现黄绿叶表型[１０,１３].玉米镁螯合酶

I亚基突变体Oy１ 为半显性突变体,表现为黄化致

死[４],水稻和拟南芥的I亚基突变体则均表现为黄

绿叶[６,１０].拟南芥和水稻镁螯合酶 H 亚基的突变

体分别产生浅绿和黄绿叶表型[２,６].
本研究中的淡绿叶突变体 HM１３３ 是 EMS诱

变籼稻IR６４获得,其叶绿素含量明显低于野生型

IR６４,灌浆期净光合速率明显下降,类囊体发育异

常,遗传分析表明 HM１３３ 淡绿叶性状受单隐性核

基因控制.通过分子标记将pglHM１３３基因定位于第

３染色体长臂RM１４３和RM３６８４之间,区间内包含

编码镁螯合酶 D亚基基因OsChlD,序列分析发现

HM１３３ 中OsChlD 基因第１０外显子上存在 G 突

变为 A的单碱基变异,与已报道了另４个OsChlD
等位基因Chl１[１０]、ygl９８[２７]、ygl３[２８]和ygl７[１３]突

变位点均不同,是一个新的OsChlD 等位基因.这

５个OsChlD 突变体的表型不完全相同,可能由于

不同的突变蛋白引起,也可能是受到遗传背景的影

响.ygl７ 在日本晴背景下产生黄化叶,而在８１０S
背景下则表现为黄绿叶[１３],表明OsChlD 控制叶色

表型的机理非常复杂,受到遗传背景的影响.Deng
等[１３]研 究 表 明,ygl７ 在 ８１０S 遗 传 背 景 下,OsＧ
ChlD、OsChlI和OsChlH 的表达显著上升,在日本

晴背景下的ygl７ＧNIL则与野生型的表达基本相同.
本研究发现突变体中OsChlD、OsChlI 和OsChlH
的表达量较野生型显著下降,该结果与 Deng等[１３]

的结果不同,可能与遗传背景的差异有关,也可能是

突变位点的不同引起的.突变体 HM１３３ 中核基因

编码的 HEMA１、YGL１、DVR、CAO１ 和叶绿体编

码基因PsaA、PsbA、rbcL 的表达量呈显著下降,而
核基因编码的Cab１R 和Cab２R 的表达呈显著上

升,表明OsChlD 基因突变同样影响了其他叶绿素

合成酶基因和叶绿体发育相关基因的表达.Deng
等[１３]研究发现OsChlD 突变蛋白ygl７,能行使部分

OsChlD 功能,能促进光合作用和光能的高效利用,
结实率等性状与野生型无明显差异.而本研究中突

变体的净光合速率显著降低,株高、结实率和每穗实

粒数也显著低于野生型,可能是由于OsChlD 突变

位点不同造成相应突变蛋白功能差异.另外,豌豆

中ChlD 亚基基因沉默植株中发现活性氧物质的积

累[２９],水稻中D亚基突变体是否存在同样的现象仍

有待进一步研究.
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