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Abstract: The genetic dissection and breeding of rice grain shape has always been an important subject in rice genetics. 

The long-grain shape has been a new favored quality trait in the breeding of japonica rice in recent years. While 

summarizing the genetic research progress in grain length-related traits and the corresponding gene function, we also 

systematically introduced the breeding course and selection strategy of long-grain japonica rice. Meanwhile, the agronomic 

and quality traits of long grain japonica varieties, represented by Jiahe 218, were compared with those of typical japonica 

rice varieties. Based on the successful breeding of long-grain japonica rice with high quality and high yield, we put forward 

the breeding strategy that combines grain shape selection, plant architecture optimization with yield and quality. 
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摘  要：水稻粒形遗传机制和粒形育种一直是水稻品质和产量研究的重要领域。在粳稻品种选育中，对长粒形遗

传种质的选择，已经成为近年来一种新的育种趋势。我们在总结粒长及其相关性状的遗传研究进展和已知粒长相

关基因功能的基础上，系统地介绍了南方稻区长粒粳稻的育种历程及其选育策略。同时，对以品种嘉禾 218 为代

表的南方长粒晚粳稻系列品种农艺性状和品质特性进行了比较，在阐明长粒粳稻优质、高产的品种特点的同时，

提出长粒晚粳育种中选择粒形、兼顾株型、保产提质的选育思路。 
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我国的水稻品种属于亚洲栽培稻，它有两个亚

种，即我们通常说的粳稻和籼稻。粳稻和籼稻最为

显著的外观区别在于其谷粒的长度，籼稻谷粒一般

较长，而粳稻谷粒则相反。近年来，由于受到国内

一些著名品牌和国际市场泰国香米的影响，粳稻品

种在选育过程中有长粒化的趋势[1]。通常以整精米

的长宽比来衡量粒型的长短，依据国际水稻研究所

的标准，长宽比大于 3.0 者即为细长型，长宽比小

于 2.0 即为粗短型，长宽比在 2.0~3.0 则为中间型。

我国优质籼米的新标准是长宽比大于 2.8。粳稻长

宽比一般为 1.5~2.0；长宽比大于 2.5，整精米粒长

≥6.5 mm 者是长粒粳稻。通常，随着粒长的增加，

糙米率、整精米率等加工碾磨品质会随之降低。 

水稻的粒形性状与产量和品质密切相关，主要

包括粒长、粒宽、粒厚、长宽比和长厚比等方面[2-3]。

粒长不仅决定稻米的外观和碾磨品质，而且对水稻

的千粒重也有影响[4,5]，因此阐明水稻粒形的遗传与

发育机理，并应用于育种实践，有助于水稻单产的

提高和稻米品质的改良。水稻籽粒形成经历两个主

要的生物学过程，即早期通过细胞分裂增加细胞数
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目，后期通过细胞膨大增加细胞的体积，胚乳细胞

的数目和体积最终决定了籽粒的大小。许多学者对

水稻粒型遗传进行了大量研究，现分述如下。 

1  粒形遗传 

1.1  粒长的遗传 

对粒长的遗传众说纷纭，至今仍有不同的研究

表明粒长受单基因、双基因、多基因、主基因和微

效基因共同控制。但是近年来，研究人员普遍认为

水稻粒长以多基因控制为主[6]。Mckeniz 等[7]的研究

也认为粒长受多对基因共同调控。 

粒长的遗传往往具有加性效应，并且在一些研

究中也检测到了显性效应，但是粒长的上位效应和

细胞质影响却鲜有报道，可能存在核质互作效应[8]。

其实早在 1942 年，赵连芳就对粒长进行了遗传分

析，通过平均粒长 4.13 mm 的水稻品种 4957 与平

均粒长 8.81 mm 的品种 4269 进行杂交，他发现 F1

的平均粒长为 5.33 mm，属于中间型，且在 F2 粒长

出现了分离(4.7~9.7 mm)。石春海等[9]利用 5 个细长

粒品种和 8 个短粒品种作为材料，以短粒品种作为

母本、细长粒品种作为父本，进行 8×5 不完全双列

杂交，采用数量性状加性-显性的遗传模型对早籼谷

粒性状进行了分析，发现粒长是以加性效应为主，

其中近 20 个组合的粒长加性效应值比率为

50.6%~98.4%，认为杂交后代中选用谷粒长的单株

进行育种的方法是有效的。林鸿宣等 [10]利用

CB1128 作共同父本，分别与特三矮 2 号和外引 2

号两个母本形成的群体(群体Ⅰ、群体Ⅱ)，构建了

RFLP 图谱，并应用方差分析和区间作图法，在两

个群体中均定位到 5 个控制粒长的 QTL。群体Ⅰ的

5 个 QTL 中，单个 QTL 的贡献率比较低，总体对

粒长的贡献率为 49.2%；群体Ⅱ中的 5 个 QTL 对粒

长的总贡献率高达 62.2%，可以看出其加性效应明

显大于群体Ⅰ。粒长的遗传还兼有不完全显性作用，

并且一般认为显性作用在不同的品种中表现不同：

长粒、中粒、短粒、极短粒显性作用依次减弱，但

是也存在长粒隐性和短粒显性的现象[11]。 

1.2  粒宽的遗传 

研究表明，粒宽的遗传是由多基因的加性和显

性效应共同控制，并且显性方向随着不同的组合而

不同[12]。但也有部分研究显示某些品种的粒宽由主

效基因或单基因控制[10]。此外，还有研究发现粒宽

受母性影响[13]。Mckenize 等[7]的研究表明粒宽由

3~7 个基因所控制。石春海等[14]的研究表明，在 17

个不同的配组中，以加性效应为主的组合占总遗传

效应值达到显著或极显著水平的 94.12%，表明粒宽

的遗传是以加性效应为主的；但在中 156 与浙珍 2

号的杂交配组中，加性效应不显著，而是显性效应

占主导地位。 

1.3  谷粒长宽比的遗传 

谷粒的长宽比是粒长和粒宽的复合特征，由多

基因的加性或显性效应所控制[13, 15]。谷粒长宽比的

遗传中，加性效应和非加性效应表现均为显著，但

主要为加性效应。石春海等[9]在早籼稻谷粒性状的

遗传研究中发现，粒长和粒宽对谷粒长宽比均有影

响，在遗传效应达显著或极显著水平的 19 个杂交

组合中，浙农 921/湘早籼 3 号等 18 个组合以加性

效应为主，其加性效应值比率达到了 51.6%~99.8%；

该研究还表明显性效应对加性效应有影响，显性效

应负值显著，会降低杂种后代中加性效应在粒长性

状上的表现。符福鸿等[16]对三系杂交稻的谷粒性状

进行了遗传分析，发现 F1 的谷粒长宽比主要受不育

系(母本)的影响，父本的影响很小。 

1.4  已克隆的粒长相关基因 

目前，与水稻籽粒粒长相关的基因或者 QTL

被克隆的已有不少，包括 SMOS1, IPA1, GS3, TGW, 

PGL1, PGL2, AGP, qSW5, GL7, GLW7, GS2 等。水稻

中SMOS1基因编码一个含AP2结构域的转录因子，

通过增加细胞数目同时降低细胞大小来调控籽粒

的大小[17]。SPL(SOUAMOSA PROMOTER BINDING 

PROTEIN-LIKE)是水稻中一类重要的转录因子，在

调控粒型和株型方面发挥着重要功能。IPA1 基因编

码 OsSPL14，该基因具有一因多效性，获得功能的

突变体不但在株型上有较大改良，在粒型和千粒重

等性状上也有所改观[18]。GS3 是控制粒长的主效

QTL，位于第 3 染色体的着丝粒区域[19]。该基因编

码一个跨膜蛋白，由 4 个结构域组成：一个植物特

有的器官大小调节因子(OSR)、一个跨膜蛋白、一

个富含半胱氨酸的肿瘤坏死因子受体/神经生长因

子受体(TNFR/NGFR)和 C 端的 C 型血管性血友病

因子(VWFC)。在 OSR 结构域中缺失的突变体中，

籽粒会变长，可见其具有负调控粒长的功能，C 端

的 TNFR/NGFR 结构域的功能缺失引起粒长变短，
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可见其具有正调节粒长的功能。该基因功能的丧失

将导致籽粒变长，而它的过表达植株会出现籽粒变

小、株高矮化和生长发育受限等一系列生理变化。

GS3 具有一因多效的作用，它不仅是一个粒形基因，

同时也控制了植物生长发育进程中的一系列生理

生化过程[20]。TGW6 编码 IAA 葡萄糖水解酶，通过

影响 IAA 的供应调控籽粒细胞数量及籽粒长度[21]。

PGL1, PGL2 作为粒长的正调控因子，过表达 PGL1, 

PGL2 均可使水稻粒长变长。而 PGL1 的负调控因

子 APG 缺失后也会出现类似粒长变长的表型[22,23]。

GL7 基因编码一个与拟南芥 LONGIFOLIA 同源的

蛋白，该蛋白调控着纵向细胞的伸长，该基因的拷

贝数或等位基因越多导致 GL7 基因表达量上升，进

而引起粒长增加[24]。GLW7 编码一个高等植物特有

的 SPL 转录因子 OsSPL13，它主要通过增加细胞的

大小来调控粒长[25-27]。主效 QTL GS2 编码水稻生长

调控因子 OsGRF4，该基因表达量上升，会促进细

胞分裂和生长，从而增加穗长和籽粒大小[28]。 

目前已经克隆的显著影响粒宽的基因有 6 个，

即 GW2, GW5, GS5, GW8, GS6 和 GW7。GW2 编码

E3 泛素连接酶，通过蛋白酶体的降解作用负调控水

稻籽粒的宽度和粒重[29]。GW5 编码一个小的核定位

蛋白，与糖原合成激酶 GSK2 直接互作，抑制其激

酶活性，通过参与 BR 信号调节粒宽和粒重[30,31]。

GW8/OsSPL16 属于 SBP 型转录因子，高表达 GW8

可以促进细胞分裂进而增加粒宽和水稻产量。进一

步研究发现 GW8 与 GW7(编码 TONNEAU1 招募基

序蛋白)启动子直接互作并抑制 GW7 的表达，阻止

籽粒纵向伸长，增加籽粒的宽度[32,33]。GS6 编码一

个 GRAS 家族蛋白。GS6 在 ATG 后 348 bp 的翻译

提前终止可以显著增加水稻的粒宽和粒重，而且提

前终止的等位基因在粳稻中被强烈选择，90 个不同

的水稻品种中，95%的粳稻 GS6 翻译提前终止，产

生宽粒表型[34]。qSW5 与 GW2 的功能类似，通过增

加水稻籽粒的外颖壳的细胞数目使籽粒变宽[35]。

qSW5 在水稻的第 5 染色体上，编码一个新的富含

精氨酸结构域的蛋白，直接与多聚泛素互相作用，

定位在细胞核中。在第 5 染色体上还有另一个控制

水稻粒宽的基因 GS5，与 qSW5 相邻，作为一个粒

宽正调控因子，水稻粒宽随着 GS5 表达量的升高而

变得更宽，GS5 编码丝氨酸羧肽酶，其对籽粒的灌

浆和粒重也有一定的影响[36]。 

2  粳稻长粒型育种改良与应用 

一般来讲，粳稻的蒸煮食味品质要优于籼稻，

而在粒型上，籼稻比粳稻要长，外观品质更佳，市

场竞争力强，但谷粒过长，其糙米率、精米率和整

精米率又会下降，而且谷粒长与谷粒宽、谷粒厚负

相关[37]。因此，在品种培育与改良过程中，如何协

调粳稻粒型与品质间的矛盾，即在粳稻消费区保证

粳稻蒸煮食味品质特征的同时，增长其粒型性状，

减少垩白率进而提高其外观品质，同时提升加工碾

磨品质，确实是水稻育种上一个重要课题。 

近年来，嘉兴市农业科学研究院、中国水稻研

究所等单位合作选育的嘉禾系列品种较好地解决

了这个问题。嘉禾系列的品种属于粳型，蒸煮食味

品质优异，同时其外观品质基本也达到了优质籼稻

的标准。嘉禾系列品种中最为突出的是嘉禾 218 和

嘉禾 212，其遗传背景来源于热带粳稻，经过与温

带粳稻不断回交所得。其粒长约 7.0 mm，长宽比高

达 3.0，整精米率接近 60%。以籼稻一级稻米 6.5 mm

和 2.8 的粒长和长宽比为标准，嘉禾 218 的这两个

性状显著优于籼稻一级稻米。对嘉禾212和嘉禾218

的长粒形基因定位结果显示，在其 GS3 基因上发生

了与目前中国大面积生产的长粒籼型一样的突变，

突变位点一致，且都是 C-A 突变(图 1) 

在品质方面，嘉禾 218 的米质也达到部颁粳稻

一级，米粒晶莹透明，商品性出众，蒸煮米饭食味

优良，松软适口。值得一提的是，嘉禾 218 解决了

粒长与整精米率(加工碾磨品质)的矛盾，在保证粒

长的同时，整精米率也没有明显下降。而且在透明

度、垩白率、垩白度等外观品质方面，胶稠度、直

链淀粉含量、蛋白质含量等蒸煮品质方面，都达到

了部颁粳稻一级或二级(表 1)。因此，被誉为粳稻中

的“泰国香米”，产品屡获浙江省农业博览会金奖、

中国优质稻米博览会金奖。尤其是 2011 年，首次

参赛的清溪牌清溪香米，以总分第三，荣获第十届

中国优质稻米博览会金奖，进入国内高端大米前列，

提升了浙江产地大米在高端市场的竞争力。在浙江

省、上海市、安徽省等“长三角”地带，推广面积

逐年增大，也产生了较好的社会经济效益。 

嘉禾系列品种不但在品质上极为出色，在产量

上也有不俗的表现，嘉禾 218 在 2013－2017 年度

列入浙江省晚稻主导品种。在用嘉禾 218 同时作为



668                                                                   中国水稻科学(Chin J Rice Sci) 第 31卷第 5期(2017年 9月) 

 

母本的两个杂交组合中，遗传背景一致的情况下，

同时选育长粒(嘉禾 291)和圆粒(嘉禾 288)的品系，

对两个不同的品系各方面的参数进行检测后发现，

长粒的后代株系，不仅在长宽比等多个品质参数上

取得优势(表 1)，而且在产量上也表现出色(表 2)。 

3  总结与展望 

未来的粳稻育种需要着重改良粒型，充分利用

已克隆的粒长相关基因，展开分子辅助育种。通过

检测，嘉禾系列的品种中均带有 gs3、dep1 等影响

粒型的基因[38]，所以在亲本选育中，要充分考虑选

用特定粒型的不育系配组，同时兼顾株型，以保证

其丰产性。从嘉禾 218 的田间长势来看，其叶片偏

籼型，分蘖角度、粒型等也偏籼型(图 1)，嘉禾 218

品种开创了长粒晚粳育种种质创新的新领域。 

种质资源创新、优异基因聚合是今后水稻育种

的总体趋势，如嘉丰优 2 号(浙审稻 2017012)，其不

育系为带有 gs3、dep1 的长粒晚粳嘉禾 212A，恢复

系带有理想株型 IPA1-2。2015 年试验平均产量为

图 1  长粒粳稻不育系嘉禾 212A GS3 基因突变位点鉴定 

Fig. 1. GS3 gene mutational site identification in CMS-Jiahe 212. 

A－长粒不育系嘉禾 212A、杂交种嘉禾优 7245 及恢复系中恢 7245 的抽穗期的植株特征；B－嘉禾 212 不育系、杂交种嘉禾优 7245 及恢复

系中恢 7245 粒形特征；C－嘉禾 212 不育系与其恢复系中恢 7245、杂交种嘉禾优 7245 以及日本晴在 GS3 基因上突变位点的比较。 

A, Phenotypic characteristic of cytoplasmic male sterile line Jiahe 212(CMS-Jiahe 212), Jiaheyou 7245 and its restorer line Zhonghui 7245 at the

heading stage; B, Grain shape characteristic of CMS-Jiahe 212, Jiaheyou 7245 and its restorer line Zhonghui 7245; C, Comparison of the mutational

site in GS3 gene among CMS-Jiahe 212, Jiaheyou 7245, Zhonghui 7245 and Nipponbare.  
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659.4 kg/667 m2, 比对照两优培九增产 14.7%，达极

显著水平；2016年试验平均产量为687.5 kg/667 m2，

比对照两优培九增产 18.7%，达极显著水平。两年

省区试平均产量为 673.5 kg/667 m2，比对照两优培

九增产 16.7%。两年平均全生育期 144.2 d，比对照

两优培九长 7.0 d。该组合有效穗数为 11.5万/667 m2，

株高 126.9 cm，每穗总粒数 273.3 粒，实粒数 215.5

粒，结实率 78.8%，千粒重 25.7 g。经浙江省农业

科学院植物保护与微生物研究所 2015－2016 年抗

性鉴定，平均叶瘟 3.2 级，穗瘟 1.5 级，穗瘟损失

率 1 级，综合指数为 2.1；白叶枯病 5.4 级；褐稻虱

8 级。经中华人民共和国农业部稻米及制品质量监

督检测中心 2015－2016 年检测，平均整精米率

64.1%，长宽比 2.7，垩白粒率 9%，垩白度 0.8%，

透明度 2 级，胶稠度 78 mm，直链淀粉含量 15.1%，

米质各项指标达到中华人民共和国农业部优质粳

稻谷二级标准。 

另外，我们利用 ZH559/嘉禾 218 新育成长粒晚 

表 1  部分嘉禾系列品种的品质性状 

Table 1. Quality characters of some Jiahe series cultivars. 

品种 

Cultivar 

糙米率 

Brown rice rate 

/% 

精米率 

Milled rice rate 

/% 

整精米率 

Head milled rice 

rate/% 

粒长 

Grain length 

/mm 

长宽比 

Length-width 

ratio 

垩白粒率 

Chalky rice rate 

/% 

嘉禾 218 Jiahe 218 84.7 77.8 58.2 7.0 3.0 6 

嘉禾 288 Jiahe 288 84.5 75.6 70.8 5.4 1.8 54 

嘉禾 291 Jiahe 291 85.0 77.5 70.3 6.6 2.4 12 

秀水 63 Xiushui 63 83.4 74.9 71.3 4.9 1.7 20 

粳稻一级 J1 ≥84.0 ≥77.0 ≥72.0 - - ≤10 

籼稻一级 I1 ≥81.0 ≥73.0 ≥50.0 ≥6.6 ≥2.8 ≤10 

品种 

Cultivar 

垩白度 

Chalkiness  

degree 

透明度 

Transparency 

碱消值 

Alkali spreading 

value 

胶稠度 

Gel 

consistency/mm 

直链淀粉含量 

Amylose content 

/% 

蛋白质含量 

Protein content 

/% 

嘉禾 218 Jiahe 218 0.6 1 7.0 74 16.6 9.3 

嘉禾 288 Jiahe 288 7.9 2 7.0 74 14.7 9.8 

嘉禾 291 Jiahe 291 1.5 1 7.0 81 16.5 10.2 

秀水 63 Xiushui 63 4.0 2 7.0 72 15.2 8.9 

粳稻一级 J1 ≤1.0 1 ≥7.0 ≥80 15.0~18.0 ≥9.0 

籼稻一级 I1 ≤2.0 1 ≥6.0 ≥70 17.0~22.0 ≥10.0 

粳稻一级表示农业部优质粳稻谷一级标准；籼稻一级表示农业部优质籼稻谷一级标准。 

J1, The primary standard of japonica rice of the Ministry of Agriculture, P. R. China; M1, The primary standard of indica rice of the Ministry of 

Agriculture, P. R. China. 

表 2  2016 年常规晚稻品比试验产量及经济性状 

Table 2. Quality and economical characters of Jiahe 291 and Jiahe 288 compared with conventional late rice in 2016. 

品种 

Cultivar 

株高 

Plant height 

/cm 

穗长 

Panicle length 

/cm 

单株穗数 

No. of panicles 

per plant 

每穗总粒数  

No. of grains per 

panicle 

实粒数 

No. of filled grains 

per panicle 

嘉禾 291 Jiahe 291 97.8 16.9 21.5 103.1 93.9 

嘉禾 288 Jiahe 288 95.6 15.5 20.8 131.5 112.7 

秀水 134 Xiushui 134(CK) 90.8 14.8 21.2 128.9 109.9 

品种 

Cultivar 

结实率 

Seed-setting rate/% 

千粒重 

1000-grain rate/g 

    实产 

   Yield/(kg∙667 m-2) 

产量增减 

Compared to CK/% 

嘉禾 291 Jiahe 291 91.1 33.8    667.2 12.2 

嘉禾 288 Jiahe 288 85.7 27.6    635.5  6.9 

秀水 134 Xiushui 134(CK) 85.2 26.7    594.4   
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粳品种中嘉 8 号(浙审稻 2017008)，2014 年浙江省

单季晚粳稻区域试验平均产量为 632.3 kg/667 m2，

比对照秀水 134 增产 4.7%；2015 年试验平均产量

为 637.7 kg/667 m2，列区试组产量第 1 位，比对照

秀水 134 增产 7.6%，达极显著水平。两年省区试平

均产量为 635.0 kg/667 m2，比对照秀水 134 增产

6.1%。该组合作单晚种植株高 105.0 cm，两年平均

全生育期 162.1 d，比对照秀水 134 长 0.9 d。有效

穗数为 23.0 万/667 m2，株高 106.7 cm，每穗总粒数

143.4，每穗实粒数 123.7，结实率 86.3%，千粒重

29.7 g。经中华人民共和国农业部稻米及制品质量

监督检测中心 2014 年检测，平均整精米率为 64.0%，

长宽比 2.4，垩白粒率 26%，垩白度 3.8%，透明度

1 级，胶稠度 72 mm，直链淀粉含量 16.0%。中抗

稻瘟病、褐稻虱，抗条纹叶枯病和抗稻曲病。 

从嘉禾 218 到中嘉 8 号，在长粒粳稻育种过程

中，我们实践着选择粒形、兼顾株型、保产提质的

选育思路，培育出一系列品质与产量协同提高的水

稻新品种。最初我们以半矮生型晚粳稻为受体，与

热带长粒粳稻杂交，经适当回交，在后代中选择细

韧秆稻株，保持其多蘖优势；筛选供体亲本中长穗

特性，为保持适宜的着粒密度提供保障；在米质优

良的基础上，选择较大千粒重且粒形长的品系，这

样有利于产量的提升和品质保证。长粒粳稻品种不

仅作为常规晚粳稻，实现了优质与产量的协同提升，

转育为不育系后，也同样在杂交水稻组合中，成功

培育了能兼顾高产、优质的新品种(如嘉丰优2号)。 

在未来的长粒型粳稻育种中，我们不仅可以充

分利用 GS3、GL7 等控制粒长的基因，同时还可以

结合分子辅助手段，聚合多个产量优势基因的后代

品系，培育更多高产优质的水稻新品种。我们的育

种实践也充分证明，改良籽粒的长度后，在保证产

量的同时，品质也可以得到提升。在以后的粳稻育

种中，需要发掘更多的优异基因资源，改良粳稻穗

型、叶角等涉及受光姿态的性状，最终将籼、粳各

自良好的性状完美结合。 
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