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Abstract:AsemiＧdominantdwarfricemutant(termedasSiＧdd１)wasobtainedfromjaponicaricevarietyNipponbare
bytissueculturemutagenesis．MorphologicalanalysisshowedthatSiＧdd１(AA)andSiＧdd１(Aa)exhibitedshorter
plantheight,decreasedseedＧsettingrate,delayedheading,increasednumberofprimaryrachisbranchandsecondary
rachisbranchcomparedtothewildtype(WT,Nipponbare)．PhysiologicaltestresultsshowedSiＧdd１hadsimilarreＧ
sponseto２４ＧEpibrassinosteroidtotheWT,whileitwasinsensitivetoGibberellinat１０Ｇ４μmol/L．Moreover,Western
blotresultsalsoconfirmedGID２expressionlevelinSiＧdd１differedgreatlyfrom WT．Thecytologicalanalysisshowed
thatSiＧdd１hadsmallerstomasintheleafmidrib,increasedmesophyllcellsandstemvascularbundlescomparedto
WT．GeneticanalysisandmapＧbasedcloneshowedthattheSiＧdd１iscontrolledbyasinglesemiＧdominantgene,and
locatesina２４４kbregiononchromosome６．
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摘　要:以粳稻品种日本晴在组织培养过程中分离出来的一个半显性矮秆突变体SiＧdd１ 为研究对象,通过形态学分析,发
现与野生型日本晴相比,矮秆SiＧdd１(AA)和半矮秆SiＧdd１(Aa)植株的株高降低.结实率下降,生育期延长,一次枝梗和二
次枝梗增加.激素处理结果表明突变体SiＧdd１(AA)与野生型对油菜素内酯反应基本相同,而在高浓度赤霉素处理下,突变
体SiＧdd１(AA)表现为一定程度上的钝感.Westernblot对 GID２表达量分析也确定这一结果.组织切片实验表明,突变体
SiＧdd１(AA)相对于野生型叶片主脉气孔变小,叶肉细胞增多,茎维管束数目增加.遗传分析结果表明该突变体基因受一对
核基因控制.进一步利用分子标记将该基因定位在水稻第６染色体约２４４kb区间内,目前该区段并未发现已报道的矮秆相
关基因.
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　　株高是作物的重要农艺性状之一,与作物抗倒

伏、产量等性状密切相关.绿色革命是植株半矮化

成功利用的典范.目前在水稻育种中广泛利用的

sd１[１]编码一个缺陷的 GA２０氧化酶,该酶突变后植

株内源赤霉素含量降低,导致了植株半矮化,通过抗

倒伏提高了产量.迄今为止在水稻、小麦、玉米等农

作物中发现了很多矮秆突变体,虽然大多数矮秆突

变体无法直接应用到育种中,但是人们通过研究矮

秆材料,对水稻矮秆的理化机制有了新的认识.
水稻矮秆突变体的类型非常丰富,迄今为止已

经发现了很多矮秆基因,其中大多和激素如赤霉素、
油菜素内酯、独脚金内酯等相关.例如 D１、SD１、

SUI３、SUI１、DGL１、DBS１、D１８、OsCPS１、GID２、

GID１、OsGA２０OX１、SLR１、D３５等属于与赤霉素
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途径相关的矮秆突变体[１Ｇ１１];基因 D１、D６１、DＧ２、

SDG７２５、BRD２、TUD１、BRD１、D１１、OsBZR１ 等

参与油菜素内酯的合成与信号传递[１２Ｇ２０];基因D３、

D１０、DＧ１４、HTD１、D５３、DＧ２７、FC１ 等参与独脚

金内酯的合成与信号传递[２１Ｇ２７];而基因OsGH３Ｇ２、
TDD１ 等属于生长素途径的突变体[２８Ｇ２９].此外也

发现了一些与激素不相关的矮秆基因,例如与细胞

壁合成相关的矮秆基因D５０、OsNST１、OsCD１,突
变后都会导致植物矮化或半矮化[３０Ｇ３２].这些现象说

明了水稻的株高受到很多因素的影响,因此,通过研

究水稻矮秆突变体有助于人们更好地了解植株的生

长发育和形态建成.
本研究利用在日本晴组织培养过程中得到的一

个稳定遗传的半显性矮秆突变体(semiＧdominant
dwarf１,SiＧdd１),对该突变体的形态学特征、对激

素的反应以及细胞形态进行了分析,同时对突变基

因进行了遗传分析和精细定位,从而为SiＧDD１ 基

因的进一步克隆与功能研究奠定了基础.

１　材料与方法

１．１　实验材料

本研究选用的突变体是粳稻品种日本晴在组织

培养过程中分离出来的一个半显性矮秆突变体SiＧ
dd１.收获突变体种子,持续多代自交种植,确定该

突变体能够稳定遗传,分别收获矮秆突变体和半矮

秆突变体.矮秆突变体是纯合体,结实率低,产生的

后代为完全显性矮秆;半矮秆突变体是杂合体,结实

率正常,后代可分离.所有材料均于正季种植于中

国水稻研究所富阳实验基地,种植与管理方法同大

田生产.在半矮秆突变体产生的分离群体中随机选

取野生型(WT)、半矮秆(SiＧdd１,Aa)和矮秆(SiＧ
dd１,AA)各１５株,调查株高、结实率、分蘖数、一次

枝梗数、二次枝梗数等农艺性状.每次实验重复３
次,取平均值.

１．２　遗传分析和基因定位群体的构建

在富阳正季用SiＧdd１(AA)分别与籼稻品种

９３１１、南京６号(NJ０６)正反交,同年冬天在海南种

植F１,收获F２种子,次年在富阳种植F２群体.在F２

群体中,分别调查显性矮秆、半显性矮秆和野生型植

株的数目,同时用半显性矮秆植株(SiＧdd１,Aa)与

９３１１、南京６号正反交,在F１中调查显性矮秆、半显

性矮秆和野生型植株的数目.利用SAS软件进行

相关数据的分析,收取F２群体中高秆和显性矮秆全

部叶片,提取DNA用于分子标记分析.

１．３　赤霉素和油菜素内酯处理

收获显性矮秆SiＧdd１(AA)和野生型植株的种

子,用湿润的毛巾包好放到３７℃培养箱暗培养１~２
d.露白后,选取长势一致的SiＧdd１(AA)和野生

型的种子均匀播种于沙土中(不添加激素),待水稻

幼苗长至３叶期时,分别选取长势一致的水稻用于

水培实验.水培营养液中加入不同浓度的 GA３(最
终浓度分别为０μmol/L、１×１０－８μmol/L、１×１０－７

μmol/L、１×１０－６μmol/L、１×１０－５μmol/L、１×１０－４

μmol/L),以加入等量蒸馏水作对照,调 pH 值至

５􀆰０,每隔３d换一次培养液,并用同样方法添加不

同浓度的 GA３,依次处理１０d后,测量不同浓度处

理后的水稻株高.另随机挑选显性矮秆 SiＧdd１
(AA)和野生型植株的种子,催芽后播种于沙土中,
一周后用不同浓度的油菜素内酯(最终浓度分别为

０μmol/L 、１×１０－７μmol/L、１×１０－６μmol/L、１×
１０－５μmol/L)点于第１叶叶夹角处,一周后观察第１
叶叶夹角变化情况.

１．４　GA处理后GID２的蛋白表达分析

为了进一步探究该突变体在 GA信号传导途径

中是否起到作用,我们选取了 GA 信号传导途径中

的一个相关蛋白 GID２作为研究对象,探究 GA 处

理后 GID２的表达量是否发生变化.对不同浓度

GA３处理过后的 WT 和SiＧdd１(AA)分别取样,并
提取蛋白,分别选取０mol/L、１×１０－６ mol/L、１×
１０－４ mol/LGA３处理后的 WT 和SiＧdd１(AA)进
行 Westernblot分析,方法见文献[３４].

１．５　石蜡切片分析观察

在分蘖盛期选取新鲜、生长正常且有代表性的

矮秆SiＧdd１(AA)和野生型植株的剑叶以及倒２节

间,用锋利的刀片用力均匀地切割材料,避免组织破

裂,分别将水稻的叶和茎切割成３mm 左右大小.
将切下来的材料立刻置于 FAA 固定液中(７０％酒

精∶冰醋酸∶３６％甲醛的体积比为１８∶１∶１)固
定,此后石蜡切片具体操作方法见文献[３５].

１．６　SiＧDD１基因的精细定位

利用本实验室保存的均匀分布于水稻１２条染

色体的SSR引物对突变体SiＧdd１ 与９３１１、NJ０６进

行多 态 性 筛 选,分 别 挑 选 SiＧdd１/９３１１、SiＧdd１/

NJ０６的F２植株中的高秆和矮秆叶片,提取 DNA对

SiＧDD１ 展 开 定 位 研 究.首 先 用 ２１ 个 SiＧdd１/
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NJ０６中 F２高秆单株进行连锁分析,初步确定目标

基因所在的染色体位置.进一步在连锁标记附近开

发标记,以２０００个高秆和１２００个矮秆材料进行精

细定 位.基 因 组 DNA 采 取 CTAB 法 提 取[３３].

PCR体系如下:模板 DNA１μL,正反向引物(１０

μmol/L)０．５μL,dNTPs(１０μmol/L)０．１μL,１０×
PCR缓冲液１μL,Taq 酶０．２μL,加ddH２O 补足

１０μL.PCR扩增程序如下:９４℃下预变性２min;

９４℃下３０s,５６℃下３０s(复性温度根据引物 Tm值

作相应调整),７２℃下３０s,进行３５次循环;７２℃下

延伸１０min.PCR 产物使用相应浓度的琼脂糖凝

胶电泳进行检测.

２　结果与分析

２．１　突变体SiＧdd１的表型分析

在大田条件下,本研究中的半矮秆和矮秆材料

在３叶期前与野生型并无太大差别.此后,株高差

距开始显现,至抽穗后,差距达到最大.选取抽穗之

后的野生型、SiＧdd１(Aa)和SiＧdd１(AA)植株进行

表型观察.相比野生型(WT),SiＧdd１(Aa)和SiＧ
dd１(AA)基因型的植株株高都有所降低,其中SiＧ
dd１(Aa)材料株高相对于野生型下降２０cm,而SiＧ
dd１(AA)材料株高明显变矮,株高平均为４０cm,约
为野生型的一半(图１ＧA、C、D,表１),SiＧdd１(Aa)

和SiＧdd１(AA)都呈现包穗表型(图１ＧA).此外,
突变体生育期延长,其中SiＧdd１(Aa)生育期比野生

型长５d左右,SiＧdd１(AA)生育期比野生型长１５
~２０d.３种表型植株分蘖数并无明显差异,但是

突变体穗颈节明显缩短,穗粒明显变密(图１ＧB),并
伴随包穗的表型.野生型、SiＧdd１(Aa)和SiＧdd１
(AA)的一次枝梗数、二次枝梗数依次升高,结实率

依次下降,SiＧdd１(AA)下降尤为明显(表１).因

此,该基因的突变除了影响株高外,对穗部产量性状

也产生了很大的影响.值得一提的是,SiＧdd１(Aa)
虽然结实率有所下降,但其总粒数有所增加,而且由

于它为半矮秆,因此可能具有一定的育种价值.

２．２　突变体的遗传分析

SiＧdd１(Aa)F２群体植株的株高统计分析结果

表明,其后代分离比 WT∶SiＧdd１(Aa)∶SiＧdd１
(AA)呈现出１∶２∶１的分离比.用SiＧdd１(AA)
与９３１１、NJ０６分别进行正反交后发现 F１代都呈现

出半矮秆表型(表２).F２群体中植株株高仍呈现出

１∶２∶１的分离比;此外,用SiＧdd１(Aa)作为母本

与９３１１、NJ０６杂交,F１群体并无SiＧdd１(AA)的出

现,只出现高秆和半矮秆,且比例呈１∶１(表３).因

此,本研究中的突变性状是由半显性、单基因控制的

质量性状,且无胞质效应.

A－整株表型;B－穗表型;C－茎节间长;D－各节间对比.从左至右依次为野生型、中间型和突变型.

A,Wholeplant;B,Panicle;C,Internode;D,Comparisonofeveryinternode．Fromlefttoright,wildtype,SiＧdd１(Aa)andSiＧdd１(AA)in

turn．
图１　SiＧdd１ 突变体成熟期表型

Fig．１．PhenotypesofSiＧdd１atmaturationstage．
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表１　野生型,SiＧdd１(Aa)和SiＧdd１(AA)分蘖、株高及穗部性状比较

Table１．Comparisonoftiller,plantheightandpanicletraitsamongwildtype,SiＧdd１(Aa)andSiＧdd１(AA)．

材料

Material

株高

Plantheight
/cm

分蘖数

Tiller

number

一次枝梗

Numberofprimary

rachisbranches

二次枝梗

Numberofsecondary

rachisbranches

结实率

SeedＧsetting

rate/％

总粒数

Totalgrain

number
野生型 WT ８３．８a １８．７ ８．０ ９．０a ８８．８a ７２．７a
半矮秆SiＧdd１(Aa) ６０．６b １６．７ ８．０ １６．３b ６１．３b ９０．７b
矮秆SiＧdd１(AA) ４３．７c １６．３ ９．６ １６．３b １．１c ９７．３b

　　采用 Duncan新复极差法进行多重比较,不同字母表示处理间差异显著(P＜０．０５).下同.

SignificanceanalysisofthedataareaccomplishedbytheDuncan’smultiplerangeＧtest,andvaluesfollowedbydifferentlettersare

significantlydifferentat０．０５level．Thesameasbelow．

表２　SiＧdd１(AA)与NJ０６、９３１１组合F２的遗传分析

Table２．GeneticeanalysisofF２populationofSiＧdd１(AA)/NJ０６(９３１１)．

组合

Cross
F１

F２

总株数

Totalofplants

正常高秆

Normalplants

半矮秆

SemiＧdwarf

矮秆

Dwarf

χ２(１∶２∶１)

SiＧdd１(AA)/９３１１ 半矮秆 SemiＧdwarf １８４ ４８ ９４ ４２ ０．４７８
SiＧdd１(AA)/NJ０６ 半矮秆 SemiＧdwarf ２４３ ６２ １２２ ５９ ０．０７８
NJ０６/SiＧdd１(AA) 半矮秆 SemiＧdwarf １９３ ４７ １００ ４６ ０．２６４
９３１１/SiＧdd１(AA) 半矮秆 SemiＧdwarf ２９０ ７２ １５０ ６８ ０．４５５

表３　杂合SiＧdd１(Aa)与NJ０６、９３１１组合F１遗传分析

Table３．GeneticeanalysisofF１populationofSiＧdd１(Aa)/NJ０６andSiＧdd１(Aa)/９３１１．

组合

Cross

野生型

Wildtype

半矮秆

SemiＧdwarf

总株数

Total
χ２(１∶１)

SiＧdd１(Aa)/９３１１ ５４ ４８ １０２ ０．３５３
SiＧdd１(Aa)/NJ０６ ５９ ５４ １１３ ０．２２０
９３１１/SiＧdd１(Aa) ５２ ４５ ９７ ０．５０５
NJ０６/SiＧdd１(Aa) ５２ ４８ １００ ０．１６０

２．３　目的基因的精细定位

我们对SiＧdd１ 与９３１１、NJ０６两个籼稻品种杂

交的４组F２群体表型进行了观察记录以及分析,最
终选用这４个 F２群体中表现稳定的高秆和矮秆用

于后续的图位克隆.我们所用的标记引物是本试验

室现有的均匀分布于水稻１２条染色体上的SSR引

物,共计 ２１６ 对.对 矮 秆、高 秆、F１ 以 及 F２ 混 池

DNA进行连锁筛选(由于F２代呈１∶２∶１比例分

布,因此,我们选取 F２中显性矮秆和野生型高秆作

为定位群体取样).在以SiＧdd１(AA)/NJ０６显性

矮秆表型的F２混池进行初定位时发现,在第６染色

体的引物标记 M１、M２以及 M３处(表４),F１电泳呈

现双带,而混池偏扩增于SiＧdd１(AA)的带型;以高

秆表型的F２混池进行初定位时发现,在同样的引物

标记处,F１电泳条带呈现双带,而混池偏扩增于野生

型带型.利用这３对引物对SiＧdd１(AA)/９３１１中

F２突变体表型群体的９３个高秆单株进行检测,进一

步确认了该突变基因位于第６染色体的引物标记

M２和 M３之间.
为进一步对突变体基因进行精细定位,我们扩

大了F２群体的数量,并且继续在F２代植株中选取高

秆和矮秆作为定位群体.根据 NCBI(http://www．
ncbi．nlm．nih．gov/)、RGP(http://rice．plantbiology．
msu．edu/index．shtml)和 Gramene(http://www．
gramene．org/)数据库公布的９３１１序列和日本晴序

列第６染色体上的序列开发出若干位于 M２和 M３
之间的多态性标记(表５).以初定位结果为基础,
筛选了以SiＧdd１(AA)和９３１１为双亲的F２分离群

体中高秆和矮秆个体用于基因的精细定位和物理作

图.最终将基因SiＧDD１ 定位在标记 P３和 P４之

间,物理距离约为２４４kb(图２).此区间内未发现

已报道的矮秆相关基因.
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表４　SiＧDD１ 基因初定位的标记

Table４．MakersforprimarymappingofSiＧDD１．

引物名称

Primername

引物序列(５′Ｇ３′)　

Forwardprimer(５′Ｇ３′)　

引物序列(５′Ｇ３′)　

Reverseprimer(５′Ｇ３′)　
M１ CAGTCTTGCTCCGTTTGTTG CTGTGACTGACTTGGTCATAGG
M２ ATCGCAGCAATGCCTCGTG TGCGTTTGTGTTTGGCTCG
M３ CTCAACGTTGACACCTCGTG TCCTCCATCGAGCAGTATCA

表５　SiＧDD１ 基因精细定位的部分标记

Table５．MakersforfinemappingofSiＧDD１．

引物名称

Primername

引物序列(５′Ｇ３′)　

Forwardprimer(５′Ｇ３′)　

引物序列(５′Ｇ３′)　

Reverseprimer(５′Ｇ３′)　
P１ GGTCGCAGCTTGAATTAATGA GCAATCTCATTTGTTGAGAACC
P２ TGATGTTTGGCACATACTTGC GCAAACTTTCTGATAAGGAATAG
P３ CTCCAAAGCTGACAATGGTG TGAGAAGGAGTAGGAAGCATAACA
P４ GGTACTAACCATGTGATTGAG CACCTGAATTACCGTATATG
P５ CGTAGGAGTCGACGCTGTC CCCAATCCGCTGTGGTTTT
P６ GCAGGTTGTAATGGAGGTGAA CGGCGAGCCATATTGTTTAT

２．４　激素处理结果

水稻植株变矮很多都是由于激素合成或信号传

导出现问题,为了验证该突变体是否也是由于体内

某类激素反应异常所致,我们选取了赤霉素和油菜

素内酯两种激素作为研究对象,来探究该突变体是

否和这两种激素相关.激素处理结果表明不同浓度

GA３处理 WT 和SiＧdd１(AA)后,WT 和SiＧdd１
(AA)的株高都呈现逐日增高的趋势,而当 GA３浓

度增加到１×１０－４ mol/L后,WT 和SiＧdd１(AA)

则出现一定程度的生长抑制,说明突变体与野生型

在一定浓度的外源赤霉素处理条件下,两者对赤霉

素的反应是基本相同的.值得指出的是,当 GA３浓

度增加到１×１０－４ mol/L后,突变体受抑制程度相

比野生型小(图３ＧA、B),暗示在高浓度下,突变体对

赤霉素表现为钝感.用 BR 处理后发现不同浓度

BR处理 WT和SiＧdd１(AA),无论是 WT还是SiＧ
dd１(AA)除了叶夹角都随BR浓度增加而增加,而
且增幅一致,说明了该基因对BR反应与野生型类

A－SiＧDD１ 与标记 M２和 M３连锁;B－利用４５００个分离单株将SiＧDD１ 定位到２４４kb区段内.

A,SiＧDD１ waslinkagedwithM２andM３;B,SiＧDD１ wasmappedto２４４kbgenomeregionbasedon４５００separatedplants．
图２　SiＧDD１ 的精细定位

Fig．２．FinemappingofSiＧDD１．
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A－不同浓度赤霉素(GA)处理后表型;B－不同浓度 GA处理后株高;C－不同浓度油菜素内酯(BR)处理后叶夹角.

WT,Wildtype;GA,Gibberellicacid;BR,Brassinolide．A,PlantphenotypeafterGAtreatmentatdifferentconcentrations;B,PlantheightafＧ

terGAtreatmentatdifferentconcentrations;C,LeafangleafterBRtreatmentatdifferentconcentrations．
图３　SiＧdd１ 突变体的GA,BR激素处理结果

Fig．３．SiＧdd１exposedtoGAandBR．

似.此外,我们在对该突变体形态分析时发现,该突

变体突变类型与已经发现的BR类型突变体大不相

同,节间突变属于sh类型,而不是dm 这种典型的

BR类突变体,因此,我们基本排除该突变体是 BR
类突变体(图１ＧD,图３ＧC).

２．５　GID２蛋白表达量分析

为了进一步探究该突变体在 GA信号传导途径

中是否起作用,我们选取了 GA 信号传导途径中的

一个相关蛋白 GID２作为研究对象,探究 GA 处理

后 GID２的表达量是否发生变化.对不同浓度 GA３

处理过后的野生型(WT)和SiＧdd１(AA)分别取样,
并提取蛋白,分别选取０mol/L、１×１０－４ mol/L、

１×１０－６mol/L GA处理后的WT和SiＧdd１(AA)

图４　GID２蛋白表达量分析

Fig．４．ExpressionanalysisofGID２．

进行 Westernblot分析,结果表明,WT 和SiＧdd１
(AA)中 GID２蛋白表达量在０mol/L和１×１０－６

mol/LGA处理下并无太大差异,而随着 GA 浓度

升高,GID２蛋白在野生型中的表达量比突变体中

少,说明相对于野生型该突变体在高浓度条件下对

GA３反应钝感(图４).

２．６　组织切片的观察结果

为了探究突变体矮化的生理特征,我们分别选

取了野生型、SiＧdd１(Aa)和SiＧdd１(AA)植株的剑

叶和倒２节间作为研究对象进行细胞学观察.对剑

叶的观察发现,突变体SiＧdd１(Aa)和SiＧdd１(AA)
主叶脉气腔和薄壁细胞等部位与野生型相比有差

异.其中SiＧdd１(Aa)和SiＧdd１(AA)中脉气腔相

比野生型变小;但是两气腔之间的薄壁细胞明显变

大,最终导致总面积增加,而其两侧的薄壁细胞并未

出现明显变化(图５ＧA~C).茎纵切分析表明SiＧ
dd１(Aa)和 WT 的细胞都呈规则形状(矩形),而

SiＧdd１(AA)的细胞呈不规则排列,在单位面积下,

WT、SiＧdd１(Aa)、SiＧdd１(AA)的细胞数目依次增

多 ,细胞大小依次变小,但是变化并不明显.根据

７５１崔永涛等:水稻半显性矮秆基因SiＧdd１ 的表型分析和精细定位



A,B,C－野生型(WT),SiＧdd１(Aa)和SiＧdd１(AA)叶主脉横切;D,E,F－ 野生型,SiＧdd１(Aa)和SiＧdd１(AA)倒２节间纵切;G,H,I－ 野

生型,SiＧdd１(Aa)和SiＧdd１(AA)倒２节间横切;J,K－维管束(１/４)和茎纵切细胞数统计.

A,B,C,CrosssectionsofleafmainveinofWT,SiＧdd１(Aa)andSiＧdd１(AA);D,E,F,Longitudinalsectionofthesecondinternodefromthe

topofWT,SiＧdd１(Aa)andSiＧdd１(AA);G,H,I,CrosssectionsofthesecondinternodefromthetopofWT,SiＧdd１(Aa)andSiＧdd１(AA)．

J,K,Numbersofvascularbundlesandlongitudinalstemcells．
图５　野生型,SiＧdd１(Aa)和SiＧdd１(AA)茎和叶的显微结构比较

Fig．５．ComparisonofmicroscopicstructureamongWT,SiＧdd１(Aa)andSiＧdd１(AA)．

WT、SiＧdd１(Aa)、SiＧdd１(AA)倒２节间长度(图

１ＧD)推测,虽然突变体单位面积细胞数目增多,而
整个倒２节间细胞数目却明显变少,因此,我们推测

是细胞数目减少导致突变体的茎秆变矮(图５ＧD~
F).茎的横切面结构一般由薄壁细胞和维管束组

成,维管束均匀分布于薄壁细胞之间.对倒２节间

的观察表明,在SiＧdd１(Aa)和SiＧdd１(AA)的外层

薄壁细胞层数明显比 WT 多;且维管束数目相比

WT也有所增加(图５ＧG~I).

３　讨论

迄今为止,发现的矮秆突变体大部分和激素直

接相关,例如赤霉素、油菜素内酯、独脚金内酯等,但

也有与激素不直接相关的矮秆突变体,如细胞壁合

成相关突变体D５０、OsNST１、OsCD１[３０Ｇ３２].外源施

用激素处理敏感的突变体一般属于激素合成突变

体,不敏感的属于激素信号突变体.本研究中,激素

处理和蛋白分析结果表明,半显性矮秆突变体可能

不属于赤霉素或油菜素内酯相关途径突变体,这为

矮秆资源又提供了一份宝贵的材料.我们对半显性

矮秆突变体进行遗传分析和分子标记定位,把该矮

秆基因定位在第６染色体短臂上的分子标记P３和

P４之间,物理距离约为２４４kb,该区段尚未有矮秆

基因的报道.
本研究中,突变体和野生型对比,两者地上节间

数相同,除倒１节间缩短比例较小外,其余节间缩短
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的比例都很大,属于典型的sh突变类型.根据石蜡

切片观察结果来看,相对于野生型,突变体倒２节细

胞数目变少,说明了突变体变矮可能是由细胞数目

变少导致,在突变体生长过程中细胞分裂速度受到

了一定程度的抑制.
株高是作物重要的农艺性状之一,与作物的产

量、抗倒伏、光合效率等密切相关.因此,株高一直

受到育种家的重视,水稻第一次绿色革命就是水稻

矮化运用的典范,水稻半矮化协调了较高的水肥条

件与易倒伏之间的矛盾,从而提高了收获指数.然

而,目前鉴定的大部分矮秆基因除了植株矮化外,都
会伴随一些不良性状,很难在生产上广泛应用.如

小粒矮秆基因d１[１１]、矮秆包穗基因eui２ 等[３６Ｇ３７].
本研究中虽然显性突变体伴随着很多不良性状,如
生育期延长,着粒密度变密,结实率严重下降等,但
其半矮秆突变体除株高降低外,其茎秆比野生型粗

壮,且结实率下降不明显,可以提高种植密度从而解

决结实率问题.因此可以考虑将该半显性矮秆材料

转化为不育系,或许可以扩大恢复系选择范围,提高

配组效率,获得更多优良杂交组合.当然在育种实

践中,该基因是否能够为生产提供效益还需要进一

步研究.
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