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籼稻稻米碾磨与外观品质性状的 QTL 定位 

梅德勇, 朱玉君, 樊叶杨 

中国水稻研究所, 国家水稻改良中心/水稻生物学国家重点实验室, 杭州 310006 

摘要: 文章利用籼籼交组合特青/IRBB 衍生的重组自交系群体, 在 2 个环境下对稻米碾磨品质和外观品质进行

QTL 定位。共计检测到控制稻米碾磨品质的 QTL 12 个和控制外观品质的 QTL 18 个, 包括糙米率 8 个、精米

率 2 个、整精米率 2 个、粒长 7 个、粒宽 5 个和长宽比 6 个, 这些 QTL 分布于除第 4 和 12 染色体外的其他 10

条染色体上。其中, 第 3 染色体涵盖粒形基因 GS3 的区域对粒长、长宽比、糙米率和整精米率具有较大效应, 其

献率分别为 56.71%、42.23%、10.05%和 4.91%; 第 5 染色体涵盖粒宽基因 GW5 的区域对粒宽、长宽比、糙米

率和精米率具有较大效应, 表型变异贡献率分别为 59.51%、36.68%、19.51%和 4.56%。此外, 第 6 染色体涵盖

直链淀粉含量基因 Wx 的区域对糙米率和精米率具有较小效应。GS3 和 GW5 对糙米率和粒形具有重要作用。 
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Mapping QTL for rice milling and appearance quality traits in in-
dica rice 

MEI De-Yong, ZHU Yu-Jun, FAN Ye-Yang 
Chinese National Center for Rice Improvement/State Key Laboratory of Rice Biology, China National Rice Research Institute, Hangzhou 
310006, China 

Abstract:  Quantitative trait loci (QTL) controlling six milling and appearance quality traits were analyzed over 2 years 
using recombinant inbred lines derived from two indica rice Teqing and IRBB. A total of 30 QTL for these traits were de-
tected, of which eight were for brown rice rate (BRR), two for milled rice recovery (MRR), two for head rice recovery 
(HRR), seven for grain length (GL), five for grain width (GW), and six for length/width ratio (LWR). The QTL were dis-
tributed on all chromosomes except for chromosomes 4 and 12. A QTL cluster with major effects on GL, LWR, BRR, and 
HRR was located in the RM15139-RM15303 interval on chromosome 3, which includes the GS3 gene for grain size. The 
phenotypic variances explained by the QTL were 59.51%, 36.68%, 19.51%, and 4.56%, respectively. QTL affecting GW, 
LWR, BRR, and MRR were clustered in the RM437-RM18038 region of chromosome 5,which covers the GW5 gene for 
grain width, and contributed 59.51%, 36.68%, 19.51%, and 4.56% to the total variance. QTL with minor effects on BRR 
and MRR were mapped to the RM190-RM587 interval covering the Wx gene for amylase content on chromosome 6. These 
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results suggest that GS3 and GW5 may play a major roles in the genetic control of BRR and grain shape. 

Keywords: milling quality; grain shape; quantitative trait locus; indica rice 

水稻碾磨品质和外观品质一直受到人们的广泛

重视, 其优劣直接影响稻米在市场上的商品价值。
稻米碾磨品质包括糙米率、精米率和整精米率 3 个
衡量指标。粒长、粒宽和长宽比是粒形的 3 个主要
评价指标, 也是稻米外观品质的重要内容。稻米碾
磨品质, 尤其是整精米率, 与粒形等因素密切相关。
一般而言, 谷粒中等长、较细而无腹白的整精米率较
高, 谷粒长而粗、腹白大的米粒在加工时易破碎 [1,2]。

遗传相关性分析表明, 糙米率、精米率和整精米率
与粒长、长宽比呈显著或极显著负相关, 与粒宽呈
显著或极显著正相关[3~5]。 

前人利用亚种内、亚种间和种间各种组合衍生

的群体, 对控制碾磨品质和粒形的QTL开展了分子
定位研究, 主要包括：籼籼交组合珍汕 97/明恢 63[6,7], 
粳粳交组合Cypress/Panda[8]和 IRAT109/越富 [9], 籼
粳交组合Asominori/IR24[10~12]、珍汕 97/武育粳 2[13]、

Nipponbare/Kasalath[14,15]、川 7/南洋占 [16]、特青

/Lemont[17,18]和测 258/IR75862[19], 以及种间杂交栽
培稻 (Oryza sativa)与非洲稻 (O. glaberrima, IRGC 
103544)和普通野生稻 (O. rufipogon) 等衍生的群  
体[20~23]。定位结果表明, 控制稻米碾磨品质和粒形
QTL分布于水稻 12 条染色体。其中, 糙米率QTL在
第 3和 4染色体上检测到较多, 精米率QTL主要分布
于第 5、6和 10染色体, 整精米率QTL在第 1、5和
6号染色体上检测到较多, 而粒形QTL, 除位于已克
隆的GS3[24]和GW5[25]基因区域外, 则在第 1 和 2 染
色体检测到的较多[26]。部分研究还将碾磨品质和粒

形QTL定位于相同的染色体区间。如, 上述籼籼交组
合和 6 套籼粳交组合衍生的群体[6,7,10~19]中, 均检测
到控制碾磨品质和粒形的QTL成簇分布, 主要分布
于第 1染色体短臂、第 3染色体涵盖GS3基因区域、
第 4染色体长臂、第 5染色体涵盖GW5基因区域、
第 6染色体短臂和第 7染色体长臂近末端区域。 

稻米碾磨品质还易受到环境因素的影响, 其中, 
温度和光照是影响稻米碾磨品质最为显著的气候因

子, 敏感期是抽穗至灌浆结实期[27,28]。在前人研究中, 

某些染色体区域同时对碾磨品质和抽穗期兼具显著

作用, 有可能是抽穗期基因/QTL引起的多效性。如, 
Zheng等 [17]将控制糙米率和抽穗期QTL定位于第 5
染色体RM509-RM163区间, 将精米率和抽穗期QTL
定位于第 6染色体OSR19–RM253区间。因此, 如能
减少抽穗期的变异, 尽量保证所有株系在相同的气
候环境下抽穗灌浆, 则有利于排除抽穗期QTL的干
扰, 提高碾磨品质QTL检测的效率。 

本研究选用抽穗期变异较小的籼籼组合特青

/IRBB 发展的重组自交系(RIL)群体, 定位控制籼稻
碾磨品质和粒形性状的 QTL, 分析稻米碾磨品质和
粒形的遗传关系。 

1  材料和方法 

1.1  水稻材料 

水稻材料为特青/IRBB重组自交系群体 [29]及其

亲本, 其中, 母本特青是广东省农业科学院水稻研
究所培育的高产水稻品种和恢复系, 父本IRBB品系
是国际水稻研究所培育的以IR24为背景、携带不同
抗白叶枯病基因的近等基因系 , 包括 IRBB50、
IRBB51、 IRBB52、 IRBB54、 IRBB55 和 IRBB59, 
IRBB50携带抗白叶枯病基因Xa4和xa5, IRBB51携
带抗白叶枯病基因Xa4 和xa13, IRBB52 携带抗白叶
枯病基因Xa4和Xa21, IRBB54携带抗白叶枯病基因
xa5 和Xa21, IRBB55 携带抗白叶枯病基因xa13 和
Xa21, IRBB59 携带抗白叶枯病基因xa5、xa13 和
Xa21[30]。在 204个RILs中, 122个来源于特青/IRBB52, 
77 个来源于特青/IRBB59, 其余 5 个来源于特青与
其他IRBB品系配置的组合。 

1.2  田间试验和性状考查 

分别于 2008 和 2009 年夏, 在浙江富阳中国水
稻研究所试验基地种植 204 个重组自交系群体和亲
本株系, 每个株系种一行, 每行 12 个单株, 正常的
田间管理。水稻成熟期, 每个株系中间 10株中随机
选取 5 株混合收种, 干燥后, 选取颗粒饱满的谷粒
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室温贮藏 3 个月以上, 用于测定稻米糙米率、精米
率、整精米率、粒长、粒宽和长宽比。 

稻米碾磨品质和粒形的测定方法参照中华人民

共和国农业部部颁标准米质测定方法GB 5495[31]执

行。具体步骤：称取含水量为 13±1%谷粒 130 g, 实
验室用谷物脱壳机(中国水稻研究所, 中国, 杭州)脱
壳 2 次, 称量糙米和谷粒的重量, 精确到 0.1 g。糙
米率的计算公式为： 

糙米率(%)={糙米重(g)/[试样谷重(g)−未脱壳谷
重(g)]}×100 

取两次测定的平均值作为计算数据; 称取 100 g
糙米, 精确到 0.1 g, 放入精米机碾米室内, 调节碾
米时间, 使碾米精度达国家标准一等米水平, 精米
率的计算公式为： 

精米率(%)=[精米重(g)/糙米重(g)]×糙米率 
取两次测定的平均值作为计算数据; 利用整米

分离机, 从上述精米样品中人工分离出整精米, 称
重, 精确至 0.1 g。整精米率的计算公式为： 

整精米率(%)=[整精米重(g)/糙米重(g)]×糙米率 
取两次测定的平均值作为计算数据。 
粒形测定方法：从整精米样品中随机取出整精

米 10 粒, 在谷物轮廓仪上读出米粒的长度和宽度,
以毫米为单位, 读数精确至 0.1 mm。精米的长度系
指整精米两端间的最大距离; 宽度系指米粒最宽处
的距离。求出长度和宽度的平均值, 长宽比的计算
公式为： 

长宽比=米粒平均长度(mm)/米粒平均宽度(mm) 
取两次测定的平均值作为计算数据。 

1.3  分子连锁图谱构建和数据分析 

在 2008年夏, 从每个株系的一个单株上取叶片
提取总DNA。共计 869个DNA标记用于亲本之间多
态性筛选, 其中, 124个SSR标记、2个STS标记和 1
个基因标记用于群体基因型检测。利用Mapmaker/ Exp 
3.0 软件[32]构建遗传连锁图谱, 以LOD 3.0 为阈值
将标记划分为不同的连锁群, 并确定其在各自连锁
群中的顺序 , 标记之间交换率用Kosambi函数转换
为遗传距离, 单位为厘摩(cM)。 

按公式：H(%) = 100×VG /VP, 计算各个性状的
广义遗传率, 其中, VG 和VP 分别代表基因型方差
和表型方差; 将在 2008 和 2009 年得到的碾磨品质

和粒形数据视为在两个不同环境条件下得到的实验

结果, 利用QTLNetwork 2.0 软件 [33]检测主效QTL, 
模拟计算 1 000次, 以P≤0.01作为判断QTL存在与
否的阈值。QTL遵循McCouch和CGSNL [34]建议的规

则命名。 

2  结果与分析 

2.1  亲本及群体性状表现 

在 2008 年和 2009 年, 母本特青的 3 个碾磨品
质均高于父本 IRBB, 其中, 糙米率和精米率在亲本
间差异较小 , 整精米率在亲本间差异相对较大(表
1)。除粒宽外, 粒长和长宽比均是父本高于母本, 且
差异较大。2个环境下, 群体的所有性状均出现超亲
分离, 特别是整精米率的变幅较大。除了精米率和
整精米率遗传率较低外, 糙米率和 3 个粒形性状的
遗传率较高, 分别达到 56.71%、70.83%、70.46%以
及 82.60%。表明糙米率和粒形性状主要受遗传因素
控制, 而精米率和整精米率则受环境影响较大。 

2.2  群体性状之间相关性 

3 个碾磨品质之间的相关表现在 2 个环境下基
本相似, 糙米率与精米率以及精米率与整精米率呈
极显著正相关, 但整精米率与糙米率仅在 2008年呈
显著负相关(表 2)。3 个粒形性状之间的相关表现高
度一致, 粒长与长宽比呈极显著正相关, 粒宽与长
宽比以及粒长与粒宽呈极显著负相关。 

比较碾磨品质和粒形性状之间的相关性, 发现
糙米率与粒长和粒宽以及精米率与粒宽在 2 个环境
下均呈极显著正相关, 整精米率与长宽比均呈极显
著负相关, 整精米率与粒长呈显著和极显著负相关, 
而精米率与长宽比以及整精米率与粒宽仅在 2009
年呈极显著负相关。 

2.3  分子遗传图谱 

本研究中所构建的遗传图谱包含 1 个抗白叶枯
病基因 Xa13 标记、2 个 STS 标记和 124 个 SSR 标
记共计 127个分子标记, 总遗传图距为 1 197.7 cM , 
平均两个标记之间的遗传距离为 10.6 cM。其中, 第
1 和 4 染色体被分为两个连锁群。标记之间的顺序与
gramene 网站(http://www.gramene.org) IRGSP(2005)  
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表 1  亲本及群体碾磨品质和粒形性状表现 

亲本 特青/IRBB重组自交系群体 
性状 年份 

特青 IRBB 范围 平均值 标准误 偏斜度 峰度 遗传率(%)
 

糙米率 2008 82.0 79.3 78.2~83.3 80.70 0.99 −0.21 −0.37  

 2009 82.2 79.0 77.0~83.1 80.77 1.09 −0.58 0.45 56.71 

精米率 2008 74.6 71.7 66.4~73.8 70.64 1.38 −0.50 0.29  

 2009 73.2 70.8 68.7~75.1 72.84 1.20 −0.50 −0.03 7.34 

整精米率 2008 65.3 55.0 22.1~70.1 50.70 9.88 −0.48 −0.37  

 2009 51.3 45.2 30.1~73.1 64.62 6.23 −1.68 4.89 6.13 

粒长 2008 5.9 7.1 5.5~7.6 6.38 0.50 0.21 −1.16  

 2009 5.3 6.5 5.2~7.0 5.91 0.46 0.25 −1.17 70.83 

粒宽 2008 2.8 2.5 2.2~3.0 2.56 0.19 0.48 −0.79  

 2009 2.7 2.2 2.1~2.9 2.47 0.18 0.37 −0.67 70.46 

长宽比 2008 2.1 2.9 2.0~3.2 2.52 0.31 0.19 −0.78  

 2009 2.0 3.0 1.8~3.0 2.41 0.28 0.20 −0.65 82.60 

 
表 2  特青/IRBB RIL 群体碾磨品质与粒形在 2008 年和 2009 年的相关系数 

 糙米率 精米率 整精米率 粒长 粒宽 长宽比 

糙米率  0.549** −0.158* 0.290** 0.392** −0.033 

精米率 0.566**  0.227** −0.088 0.232** −0.184** 

整精米率 0.012 0.254**  −0.137* −0.226** 0.058 

粒长 0.205** 0.022 −0.345**  −0.290** 0.822** 

粒宽 0.412** 0.250** 0.129 −0.246**  −0.770** 

长宽比 −0.093 −0.126 −0.305** 0.818** −0.746**  

注：**：显著性水平 0.01, *：显著性水平 0.05; 左下角和右上角分别是 2008和 2009年群体性状之间相关系数。 
 

所公布的标记顺序相一致。 

2.4  碾磨品质 QTL的定位 

共检测到控制稻米碾磨品质的QTL 12个, 包括
糙米率 8 个、精米率 2 个和整精米率 2 个, 分布于
水稻第 2、3、5、6、7、8、10 染色体上(表 3 和图
1)。其中位于第 5 染色体短臂 RM437-RM18038 区
域和第 3 染色体短臂 RM15139-RM15303 区域的 2
个 QTL 对糙米率的贡献率最大, 分别为 19.51%和
10.05%, 其增效等位基因分别来自特青和 IRBB。 
其余 6个糙米率 QTL的效应较小, 贡献率在 0.58%~ 
6.49%之间。第 5染色体短臂 RM437-RM18038区域
还同时对精米率和整精米率具有效应, 贡献率分别
为 4.56%和 0.94%, 其增效等位基因分别来自特青和
IRBB。第 3染色体短臂 RM15139-RM15303区域还
同时对整精米率具有效应, 贡献率为 4.91%, 增效
等位基因来自特青。另一个精米率 QTL位于第 6染
色体短臂 RM190-RM587区域, 贡献率为 2.71%, 它

同时对糙米率具有效应, 增效等位基因均来自特青。 

2.5  粒形 QTL的定位 

共计检测到控制粒形的 QTL 18个, 包括粒长 7
个、粒宽 5 个和长宽比 6 个, 分布于水稻除第 4 和
12染色体外的其他 10条染色体上(表 3和图 1)。其
中, 第 3染色体短臂RM15139-RM15303区域对粒长
和长宽比具有较大效应, 其贡献率分别达到 56.71%
和 42.23%, 增效等位基因均来自 IRBB; 第 5染色体
短臂 RM437-RM18038 区域对粒宽和长宽比具有较
大效应, 其贡献率分别达到 59.51%和 36.68%, 增效
等位基因分别来自特青和 IRBB。除此之外, 其他控
制粒长、粒宽和长宽比的 QTL的贡献率则相对较小, 
均小于 6%。其中, 第 2 染色体 RM71-RM327 区域
同时对粒长和长宽比具有微效, 增效等位基因均来
自 IRBB, 第 6染色体 RM469-RM589区域同时对粒
宽和长宽比具有微效, 增效等位基因分别来自特青
和 IRBB。 
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表 3  控制稻米碾磨品质和粒形的主效 QTL 

性状1) QTL2) 染色体 区间 加性效应3) P R2(%)4)

BRR qBRR2 2 RM263-RM6 0.164 0.0001 0.58 

 qBRR3.1 3 RM15139-RM15303 0.439 <0.0001 10.05 

 qBRR3.2 3 RM16048-RM16184 0.258 <0.0001 1.31 

 qBRR5 5 RM437-RM18038 −0.549 <0.0001 19.51 

 qBRR6 6 RM190-RM587 −0.298 <0.0001 6.49 

 qBRR7 7 RM70-RM18 0.222 <0.0001 2.79 

 qBRR8 8 RM547-RM22755 −0.213 <0.0001 2.54 

 qBRR10 10 RM6100-RM3773 −0.320 <0.0001 4.81 

MRR qMRR5 5 RM437-RM18038 −0.427 <0.0001 4.56 

 qMRR6 6 RM190-RM587 −0.270 <0.0001 2.71 

HRR qHRR3 3 RM15303-RM16 −2.591 <0.0001 4.91 

 qHRR5 5 RM592-RM437 1.193 0.0031 0.94 

GL qGL1 1 RM12178-RM12210 0.052 <0.0001 3.49 

 qGL2 2 RM71-RM327 0.060 <0.0001 0.49 

 qGL3 3 RM15139-RM15303 0.427 <0.0001 56.71 

 qGL5.1 5 RM437-RM18038 0.099 <0.0001 5.05 

 qGL5.2 5 RM146-RM164 0.039 0.0002 1.07 

 qGL7 7 RM214-RM11 0.057 <0.0001 0.95 

 qGL9 9 RM242-RM107 −0.081 <0.0001 4.89 

GW qGW2 2 RM13576-RM263 0.026 <0.0001 0.93 

 qGW3 3 RM232-RM15139 −0.040 <0.0001 4.37 

 qGW5 5 RM437-RM18038 −0.158 <0.0001 59.51 

 qGW6 6 RM469-RM589 −0.037 <0.0001 2.60 

 qGW8 8 RM5647-RM25 −0.028 <0.0001 0.96 

LWR qLWR2 2 RM71-RM327 0.018 0.0035 0.11 

 qLWR3 3 RM15139-RM15303 0.204 <0.0001 42.23 

 qLWR5 5 RM437-RM18038 0.196 <0.0001 36.68 

 qLWR6 6 RM469-RM589 0.028 <0.0001 0.25 

 qLWR7 7 RM5672-RM3859 0.025 <0.0001 0.57 

 qLWR11 11 RM287-PTA248 −0.035 <0.0001 1.34 

注：1) BRR：糙米率; MRR：精米率; HRR：整精米率; GL：粒长; GW：粒宽; LWR：长宽比; 2) QTL命名遵照McCouch和CGSNL 
(2008)建议的规则命名; 3) 加性效应是指母本等位基因被父本等位基因取代所产生的效应; 4) 某一QTL所能解释的表型变异占群体表型
总变异的比例。 
 

3  讨 论 

本研究检测到 2 个对稻米碾磨品质和粒形遗传
均起重要作用的染色体区域, 它们分别是第 3 染色
体短臂 RM15139-RM15303 区域和第 5 染色体短臂
RM437-RM18038区域。第 3染色体区域内分别检测
到控制糙米率、整精米率、粒长、粒宽和长宽比的

QTL, 其中, 糙米率、粒长和长宽比 QTL 的效应较
大, 贡献率分别为 10.05%、56.71%和 42.23%, 其增
效等位基因均来自于 IRBB。第 5染色体区域内检测 

到控制所有 6个性状的QTL, 其中, 糙米率、粒宽和
长宽比QTL的效应较大 , 贡献率分别为 19.51%、
59.51%和 36.68%, 前两者增效等位基因来自特青, 后
者等效等位基因来自IRBB。前人也在这两个区域检
测到控制稻米碾磨品质和粒形的QTL[6,7,10~12,16~18,20]。

根据日本晴基因组位置比对发现, 已克隆的粒形基
因GS3 和粒宽基因GW5 坐落于这两个区域内, 因此, 
本研究在这两个区域同时检测到粒形和碾磨品质

QTL, 很可能是GS3和GW5的一因多效性。 
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图 1  控制稻米碾磨品质和粒形 QTL在水稻基因组中的分布 
 

第 6 染色体短臂RM190-RM587 区域检测到控
制糙米率和精米率QTL, 在其相邻的RM469-RM589
区域则检测到粒宽和长宽比QTL, 除长宽比外 , 其
余增效等位基因均来自特青。该区域涵盖直链淀粉

含量基因Wx [35], 前人在该区间也多次检测到稻米
碾磨品质QTL[8,9,17,20,36], 但Wx和碾磨品质的关系尚
待进一步研究。 

在第 2 染色体长臂RM263-RM6 区域检测到糙
米率QTL, 在其上部相邻区域亦检测到粒宽QTL, 
增效等位基因均来自于IRBB, 但其效应较小。梅捍
卫等 [18]和Septiningsih等 [22]在该区域均检测到控制

整精米率的QTL, 胡霞等[19]在该区域检测到控制整

精米率和粒宽的QTL, Lou等[16]在该区域检测到控制

粒宽的QTL, 因此, 该区域可能存在控制稻米碾磨品
质和粒宽的QTL, 但尚不明确是否为同一个基因。 

第 7染色体长臂RM70-RM18、第 8染色体短臂
RM547-RM22755 和第 10 染色体长臂 RM6100- 
RM3773 区域均检测到糙米率QTL, 贡献率在 2.54%~ 
4.81%之间 , 前者增效等位基因来自IRBB, 后两者
增效等位基因则来自特青。前人的研究中亦有这些

区间内稻米碾磨品质QTL定位的报道 [10,11,13,14,17,18,20]。

除第 8染色体相邻区域定位到一个粒宽QTL外, 这 3
个区间均未检测到粒形QTL, 表明这 3 个QTL仅对
碾磨品质具有效应, 而对粒形无影响。 

第 3 染色体长臂近末端 RM16048-RM16184 区
域检测到 1个糙米率 QTL, 增效等位基因来自 IRBB, 

而该区间尚未见前人关于稻米碾磨品质QTL的报道, 
表明该 QTL可能是一个新的座位。 

本研究所应用的特青 /IRBB RIL群体 , 抽穗期
变异较小, 2008年和 2009年的变异幅度仅为 81∼94
和 78∼89[29] , 有效地减小了抽穗期变异对碾磨品质
和粒形QTL定位的影响, 使主效QTL效应的估算更
为精确和可靠 , 同时还有利于检测到效应较小的
QTL。结果显示, GS3和GW5是粒形和糙米率最主要
的遗传控制因子, 能够解释粒长、粒宽、长宽比和
糙米率等变异的 56.71%、59.51%、78.91%和 29.56%。
此外, 还检测到较多效应较小的QTL,包括一个新的
控制糙米率的QTL, 说明QTL检测的效率确实得到
了提高。 

在本研究中, 精米率和整精米率的遗传率不高, 
也仅各定位到 2 个效应较小的主效 QTL, 说明其确
实易受环境影响。但本研究并没有检测到显著的加

性-环境互作, 可能是由于本研究的两年试验仅在单
点实施, 而且这两年的气候条件相似, 可进行多点
多年试验, 以进一步剖析其遗传基础。 
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