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水稻粒形性状的遗传及相关基因定位与克隆研究进展 
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摘要: 作物育种的首要目标是提高产量。水稻粒形是与水稻产量性状直接相关, 与品质性状存在着密切关系的

数量性状, 其评价指标主要是粒长、粒宽、粒厚、长/宽和长/厚。近年来, 水稻粒形的数量遗传研究取得了重要

进展, 并成功定位克隆了一批控制水稻粒形的基因。文章综述了水稻粒形的经典遗传研究、QTL 定位、粒形基

因的克隆和功能分析以及在水稻超高产育种中的利用。 
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Abstract: Increase of crop production is the primary goal of crop breeding. Rice grain shape is a quantitative trait that is 
directly related to yield traits and has a close relationship with quality traits. The evaluation of grain shape is mainly grain 
length, grain width, grain thickness, length/width, and length/thickness. In recent years, the quantitative genetic research on 
rice grain shape has made a significant progress and a number of important genes associated with rice grain shape have been 
cloned. This paper reviews the classic genetic analysis on rice grain traits, QTL mapping, grain shape gene cloning and 
functional analysis, and their application in rice breeding for super high yield. 
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水稻是重要的粮食作物, 世界上有 100 多个国
家种植水稻[1], 世界 50%以上的人口以水稻为主食[2], 
水稻提供了世界人口约 21%、东南亚国家约 76%的
能量摄入需求[3]。中国是一个水稻生产和消费大国, 
据 FAO(Food and Agriculture Organization of the 
United Nations)在 2003至 2005年间对中国饮食结构

的统计, 中国人的谷物摄取量为每人每天 436 克, 
其中水稻占 49.5%(http://faostat.fao.org/)。到 2030年, 
中国人口将达到 16 亿, 粮食需求总量将从 2010 年
的 5.8 亿吨增至 7.4 亿吨才能满足需要[4], 这说明水
稻对保障我国粮食安全具有重要作用。20 世纪 50
年代以来, 通过矮化育种和杂种优势利用, 实现了
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水稻产量的两次飞跃[5, 6], 但近 20 年来, 水稻单产
徘徊不前 [7], 如何在水稻种植面积基本保持稳定或
略有下降的情况下增加水稻产量, 保障我国粮食安
全, 是当前面临的一个新课题。水稻粒形性状是与
产量性状直接相关的重要农艺性状之一, 阐明水稻
粒形的遗传与发育机理并将之应用于育种是提高水

稻单产的一个重要手段[8]。同时, 由于粒形性状与水
稻的外观品质、加工品质、蒸煮和食味品质等都存

在着密切的关系 [9], 因而 , 水稻的粒形性状不仅影
响稻谷产量, 而且影响稻米的品质, 并对水稻的产
量形成及品质形成都具有重要作用。本文从水稻粒

形性状的经典遗传、重要粒形相关性状的QTL定位
和基因克隆等方面, 综述了前人在水稻粒形相关性
状方面的研究成果, 以期为水稻粒形相关基因在水
稻超高产育种中的利用提供指导。 

1  水稻粒形相关性状的经典遗传研究进展 

水稻的粒形是水稻重要的产量和品质相关性状, 
水稻颖花中的子房壁发育成颖果的果皮, 胚珠中的
珠被珠心发育成种皮。胚囊中两个极核与花粉中的

精核通过双受精发育成三倍体胚乳、珠孔口处的卵

核与花粉中的另一精核通过单受精发育成二倍体胚, 
但成熟颖果(谷粒)的颖壳、果皮和种皮则是来自二倍
体的母体植株。由于二倍体胚、三倍体胚乳均为子

代组织, 其营养需要由二倍体母体植株提供, 所以
成熟谷粒的外观品质性状会同时受到胚乳、母体植

株和细胞质等不同遗传体系的控制[10]。 

1.1  水稻粒形性状的遗传与相关性研究 

水稻的粒形性状主要包括粒长、粒宽、粒厚、

长/宽和长/厚等[11]。许多实验表明粒长的遗传是单基

因、双基因、多基因或微效多基因控制, 但国内外
的学者更多认为粒长以多基因控制为主[12], 并兼有
不完全显性作用, 其显性作用因品种而异, 一般认
为显性作用长＞中＞短＞极短, 但也存在短粒显性
和长粒隐性 [13], 例如Mi3(t)基因控制水稻籽粒长度, 
小粒对大粒完全显性[14]。粒宽和粒厚多为正态分布, 
说明该性状受多基因控制, 但也有受主效基因或单
基因控制的, 如GW5[15]和qSW5[16], 而且粒宽和粒厚
的显性方向因组合而异, 郭益全等[17]经回归分析和

亲本显性次序分析后认为粒长和长 /宽为单方向显

性, 而粒宽则表现为双方向显性。粒重是构成产量
性状的重要因素之一, 它是粒长、粒宽和粒厚的综
合指标 [18], 人们一般认为粒重受多基因控制, 基本
呈正态分布[19]。所以谷粒的粒长、粒宽、粒厚、长/
宽和粒重都属于多基因控制的数量性状[20], 同时不
同性状间存在着相关性。莫惠栋[13]认为粒宽和粒厚

与粒重成正相关, 长宽比与粒重呈负相关, 粒长与
粒重之间既可正相关, 亦可表现负相关。石春海等[21]

研究了粒形及产量性状的加性相关和显性相关, 结
果发现农艺性状间的加性相关比显性相关重要, 粒
形性状间的遗传相关以加性相关为主, 只有粒宽和
长宽比性状间同时存在显著的加性相关和显性相关, 
而且多数粒形性状与每穗粒数、结实率、粒重的加

性相关要大于其他性状。 

1.2  水稻粒形性状的遗传效应研究 

在对控制水稻粒形性状的各种遗传效应的分析

中发现, 糙米长、长/宽和长/厚等性状以母体遗传率
为主, 糙米宽和糙米厚则以胚乳直接遗传率为主[21]。

祈祖白等[22]利用籼稻品种研究籽粒外观品质, 认为
米粒的形态特征可能是由植株的基因控制, 细胞质
基因的作用很小; 而易小平等[23]利用 6 个同核异质
雄性不育系研究发现稻米外观品质等性状均受到不

育系细胞质类型的影响。水稻粒形狭义遗传率最高

的是粒长 (95.3%~97.5%), 其次是粒宽 (约 94.5%), 
最低是粒厚(78.3%)[13]。对于粒形性状的加性和显性

效应, 符福鸿等[24]的研究结果认为谷粒长、宽、长/
宽和千粒重等 4 个性状均为加性基因效应起主导作
用。石春海等[25]对控制籼稻稻米形状表现的环境互

作效应进行了分析, 结果发现糙米长、糙米长/宽和
糙米长/厚主要受制于遗传主效应, 糙米宽和糙米厚
的表现则主要受到环境互作效应的影响, 所以粒长
的表现更多的是受遗传控制, 环境影响很小, 而粒
宽和粒厚的表形存在明显的基因型与环境互作效应, 
与灌浆充实期的环境条件关系密切。  

以上有关水稻谷粒外观品质性状的遗传效应研

究都是基于成熟的谷粒, 并不能反映粒形性状在不
同发育阶段或时间段内净遗传效应的大小和变化 , 
而这些遗传效应分析是研究基因的时空表达调控所

需要的, 朱军[26]提出了可以估算数量性状在不同发

育时期的条件遗传方差分量和净遗传效应值的遗传
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模型和统计分析方法。石春海等[27]对籼稻稻米的粒

长和粒宽发育遗传进行了深入研究, 非条件的遗传
方差分析表明水稻的糙米长和糙米宽性状在不同灌

浆期会同时受到三倍体胚乳核基因、细胞质基因和

二倍体母体植株核基因控制, 而且在不同灌浆期控
制粒长的母体遗传效应能占遗传总效应的 50%以上, 
而细胞质遗传效应只占到遗传总效应的 10%左右, 
说明母体效应是控制粒长的主效应, 而细胞质效应
对糙米粒长的影响也比较重要, 并且基因的加性方
差占总遗传方差的 70.2%~77.8%, 这些结果和前面
的粒形遗传分析结果是一致的。对糙米粒长性状的

条件方差分析结果表明在水稻不同灌浆期的胚乳核

基因、细胞质基因和母体植株核基因都有新的遗传

效应表达, 在开花后 8~14天灌浆期时基因新表达产
生的净遗传效应对控制粒长很重要, 而开花后 8~14
天或 15~21 天这两个时期中三倍体胚乳核基因新表
达的遗传效应要比母体植株核基因的表达效应对粒

形发育影响更重要。糙米粒宽性状的非条件遗传方

差分析表明, 虽然开花后 7 天糙米宽度主要受制于
胚乳遗传效应(42.56%), 在第 14、21、28 天时的母
体遗传效应 (45.57%~71.51%)则要大于其他遗传效
应, 而在整个灌浆期, 细胞质效应对糙米宽的影响
(18.46%~29.01%)要比细胞质对糙米长的影响更重
要。石春海等[28]对籼稻 4 个发育时期的精米重量性
状也进行了发育遗传研究, 研究结果再次验证了三
倍体胚乳、二倍体母体植株和细胞质效应对精米重

量的控制作用, 而且胚乳、细胞质和母体植株中控
制精米重量性状表现的基因以稻米发育前期表达为

主, 其中开花后第 8~14天是控制精米重量性状的基
因表达最为活跃的时期。这说明控制稻米粒形的基

因和控制稻米粒重的基因在稻米发育早期的表达很

重要, 它们可能属于不同基因对稻米发育进行控制, 
或属于同一基因而具有一因多效, 同时影响粒形和
粒重。 

2  水稻粒形相关性状 QTL的定位 

经典遗传分析结果表明水稻的许多重要农艺性

状属于数量性状, 例如产量性状、品质性状、对病
虫害的水平抗性和对不良环境因子的耐性等[29~31]。

对于数量性状的研究必须用有别于质量性状的研究

方法, 将控制数量性状的位点分解成单个QTL(基因)
进行研究, 在构建遗传分离群体和遗传图谱的基础
上进行QTL初定位, 再用高代回交群体或NIL-QTL
开展精细定位[32, 33]。1994年首次发表水稻产量性状
的QTL定位研究结果[34], 至今已经定位到上千的水
稻数量性状位点 , 根据Gramene QTL (http://www. 
gramene.org/qtl/)收录的从 1994 年到 2006 年 6 月的
水稻QTL定位信息, 整理分析了有关水稻粒形定位
结果。在Gramene的 QTL定位结果数据库中共收录
栽培稻QTL定位数据 8 646条, 其中产量相关性状的
QTL最多, 为 2 060 个; 控制水稻粒形性状的QTL为
219 个, 已经定位到的控制水稻粒形相关性状QTLs
见表 1。根据Gramene QTL提供的粒形QTL信息中的
作图群体信息发现, 水稻粒形QTL定位结果主要来
自 Zhan97/Ming63[35,36] 、 Asominori/IR24[37] 、

V20A/glab[38]、Nipponbare/Kasalath (http://rgp.dna.affrc. 
go.jp/)、Rei/Yamd [39]、Caiapo/IRGC103544[40]、IR64/  
Azu [41]、Lab/Bla [42]、W1944/Peik [43], 而有关水稻粒形
的长、宽QTL定位结果主要来自前面 4个群体, 例如
GS3 供体亲本是明恢 63、GW2 供体亲本是WY3、
GW5 供体亲本是Asominori、qSW5 的供体亲本是
Kasalath (http://www.ricedata.cn/gene/gene_tgw.htm)。 

 

表 1  水稻不同粒形性状 QTL 定位的染色体分布表 

粒形性状 Chr.1 Chr.2 Chr.3 Chr.4 Chr.5 Chr.6 Chr.7 Chr.8 Chr.9 Chr.10 Chr.11 Chr.12

种子粒长 4 1 9 3 0 2 1 0 2 2 2 0 

种子粒宽 4 3 6 1 5 3 1 2 1 2 3 0 

种子粒厚 0 1 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 

种子粒形 0 0 2 0 2 0 0 0 0 0 0 0 

种子 L/W 1 1 4 1 0 1 1 0 0 0 0 0 
糙米粒长 9 9 15 5 2 4 2 0 0 1 1 1 
糙米粒宽 4 2 1 0 17 4 1 1 0 1 3 1 
糙米重 3 0 4 0 5 1 3 1 1 0 4 0 
糙米 L/W 4 1 14 1 16 1 0 0 0 0 0 3 
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注: Chr.: chromosome ; L/W: length/width。 

从表 1可见, 在第 1、第 2、第 3及第 5染色体
上定位到的水稻粒形QTL数较多, 分别为 29、18、
55 和 48 个, 其中第 3 染色体定位到的控制粒长和长/
宽的QTL数较多, 第 5 染色体定位到控制粒宽和长/
宽的QTL数较多。根据定位结果推测, 第 3染色体和
第 5 染色体可能是水稻粒形相关基因分布的热点区
域, 目前已在这两条染色体上成功克隆了控制水稻
粒重的基因GS3[44]、GW5[15]和qSW5[16]。另还可见, 9
个粒形性状中, 粒长、粒宽性状定位结果最多, 而有
关粒厚、粒形定位结果很少, 由于粒长和粒宽是长/
宽的相关性状, 所以长/宽性状的定位也是可以的。 

水稻粒形性状的QTL定位结果表明, 同一性状
能定位到不同的染色体上(表 1), 而在同一染色体同
一区域也可能定位到不同粒形性状的QTL。例如在
第 5染色体, Asominori/IR24[37]群体的 8.4~31.4 cM区
间 , Nipponbare/Kasalath (RGP 2000)群体的 12~19 
cM区间, Zhan97/Ming63[36]群体的 30.2~66 cM区间都
分别存在粒宽和长/宽效应位点, Nipponbare/Kasalath 
(RGP 2000)群体在 70.5~74.2 cM区间存在谷粒长、谷
粒长 /宽的效应位点 , 而Zhan97/Ming63[35]群体在

16.1~49.2 cM区间存在粒宽、粒形、谷粒宽、谷粒长/
宽和谷粒重的效应位点; 在第 3染色体, V20A/glab[38]

群体的 31.2~76.9 cM区间, Asominori/IR24 [37]群体的

63.4~81.5 cM区间, IR64/Azu[41]群体在 141.4 cM位置, 
都分别存在谷粒长、谷粒长/宽的效应位点; Nippon-
bare/Kasalath (RGP 2000)群体在 85.2~87.4 cM区间, 
W1944/Peik[43]群体在 126 cM位置, 分别都存在谷粒
宽、谷粒长/宽的效应位点, 而Zhan97/Ming63[35]群体

在 77.7~88.1 cM区间同时存在谷粒长、谷粒长/宽、
粒长、粒形的效应位点。 

QTL定位频率较高的染色体或染色体区域, 往
往反应出在不同的遗传背景和条件下不同性状的强

表达 , 而对于某性状的QTL定位 , 往往在高频区域
(QTL热点区域 )定位到该性状QTL的可能性大 [45], 
例如第 3 染色体的着丝粒附近, 已经有很多粒形相
关QTL的定位结果。水稻的全基因组测序分析结果
也表明, 基因在染色体上并非随机排列, 而是存在
基因的富集和匮乏区域[46], 如果对生物体的不同性
状QTL簇的存在形式以及某一基因的一因多效机理
有深入了解, 这对于分子标记辅助选择或多性状的
同步改良将提供很好的途径, 特别是能打破不利农
艺性状的连锁, 例如籼稻粒形改良, 增加粒长粒厚
而减少粒宽, 从而在提高粒重的同时能减少对稻米
品质的影响。 

3  水稻重要粒形基因的克隆和功能分析  

水稻重要产量相关性状基因的定位、克隆和功

能分析, 有助于水稻产量性状的分子遗传改良, 提
高水稻单产。2006~2008年, 国内外科学家纷纷克隆
了控制水稻粒形的基因GS3[44]、GW2[47]、GW5[15]、

qSW5[16], 同时也定位克隆出许多重要的产量性状相
关基因(表 2)。 

水稻重要粒形基因的克隆主要还是采用图位克

隆的方法, 即通过构建暂时性群体(F2)或永久性群
体(RIL), 在绘制遗传图谱的基础上进行粒形性状的
QTL初定位, 发现具有较大效应值的QTL, 并针对
目标区间构建高代回交群体, 并从中筛选背景为显 

 

表 2  已经克隆的水稻重要粒形基因和部分产量相关基因 

基因符号 基因中文名称(或性状功能) 染色体 文献 

GW5 粒宽和粒重主效控制基因 5 [15]

qSW5 粒宽基因 5 [16]

GS3 粒长粒重主效控制基因 3 [44]

GW2 粒宽和粒重主效控制基因 2 [47]

GIF1 籽粒充实度基因 4 [48]

Ghd7 每穗实粒数、株高和抽穗期多效控制基因 7 [49]

Gn1a 每穗实粒数基因 1 [50]

DEP1 直立型密穗基因 9 [51]

IPA1 理想株型(少分蘖, 抗倒伏, 增加谷粒产量) 8 [52]
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WFP 增加稻穗一次枝梗数和谷粒产量 8 [53]

性亲本而在目标区间为杂合的单株通过自交成为近

等基因系; 再通过QTL方法将目标区间的遗传距离
缩减到更小[32], 这可以防止由于遗传背景的不纯对
目标区间QTL定位的影响; 最后发展新的标记和选
取极端表型的隐性单株进行重组交换单株的筛选 , 
将目标基因定位的距离缩小到 100 kb以内。 

GS3[44]是一个控制粒长和粒重的主效基因, 在
利用珍汕 97/明恢 63 的F2:3和RIL群体进行水稻产量
性状的QTL定位研究时, 发现在第 3 染色体上存在
一个控制粒形性状, 并且效应较大的QTL[35, 54]。Fan
等 [44]通过构建高代回交群体BC3F1, 并从中挑选目
标区间杂合 , 而背景为明恢 63 的单株发展BC3F2 

(GS3-NIL)群体进行该QTL的精细定位, 并从中筛选
隐性表型单株进行重组筛选, 使GS3 定位在 7.9 kb
范围。GS3基因编码 232个氨基酸, 对GS3的蛋白序
列进行预测和分析, 发现其具有 4 个已知功能的区
域和结构域, 其中最重要的结构域是第 97~117位氨
基酸构成的跨膜区, 以及C端类似于VWFC模体的半
胱氨酸富集区。GS3 基因导致粒长变化的突变位点是
在第二个外显子中发生C-A单碱基突变(SNP),使半胱
氨酸密码子(TGC)变成终止密码子(TGA), 导致在长
粒品种中发生GS3 翻译蛋白C端 178 个氨基酸的断
开而提前翻译终止。根据GS3 的表达时期和表达组
织, 推测GS3 通过控制胚珠的发育来调控种子大小
[55, 56], 而且Takano-Kai等[55]研究发现GS3 的突变型
和野生型在mRNA转录水平上是相似的 , 所以GS3
对粒形的影响在于蛋白翻译水平, 即蛋白功能的失
活, 其失活原因主要在于GS3 编码蛋白的VWFC模
体, 因为GS3 编码跨膜蛋白, 并含有VWFC模体, 其
翻译过程中由于产生终止密码子的无义突变, 导致多
肽链合成的提前终止, 而这种提前终止造成功能蛋白
的VWFC模体的缺失, 而这种VWFC模体缺失导致膜
蛋白功能失活, 因为有研究证明VWFC结构域在蛋白
与蛋白的相互作用过程中起到重要的作用[57, 58], 例如
VWFC模体接合TGF-β家族成员[59], 所以推测VWFC
的功能在于通过扰乱TGF-β超家族成员的受体位点来
调节生长因子的信号通路[60]。 

GW2[47]是一个控制粒宽和粒重的主效基因 , 
Song等[47]利用WY3/FAZ1 杂交产生的F2分离后代进

行了QTL初定位, 主要利用了高代回交群体和筛选

高代回交分离群体中的隐性单株, GW2被定位在 8.2 
kb范围。Song等[47]研究发现GW2基因编码蛋白是含
有 425 个氨基酸残基的多肽, 含有与锌指蛋白相似
的蛋白序列, 而且在第四外显子中发生单碱基的缺
失, 产生转录终止密码, 导致 310个蛋白残基的断开, 
只能转录翻译出含有 115个残基的多肽。GW2在水稻
苗的茎、根、花序分生组织、幼穗、叶和颖花以及

受精 4 天的胚乳中组织性表达, 这不同于GS3 的组
织特异性表达, 并且GW2 mRNA的表达在FAZ1 和
NIL(GW2)间没有差异, 即转录水平上和GS3 又是相
同的, 所以GW2 和GS3 对粒形的影响在于功能蛋白
的无义突变造成蛋白功能层面上的差异。用受精前

的颖花和成熟谷粒进行切片观察发现NIL(GW2)的
宽度增加在于颖花内外稃组织细胞数量的增加, 而
非细胞大小的变化, 说明GW2可能参与了细胞分化, 
而NIL(GW2)胚乳大小差异在于细胞大小差异, 而非
细胞数量, 说明GW2可能也参与了细胞伸长[47]。 

qSW5、GW5是控制粒宽的主效基因, Shomra等[16]

利用Nipponbare/Kasalath杂交自交产生的F2分离后

代进行QTL初定位时发现qSW5 位点, 而GW5[15]的

初定位用到了CSSL和RIL群体, 其好处是可以对定
位到的结果进行多年多点分析, 从而找到效应值很
大又同时稳定(不受环境影响)可靠的QTL, GW5 被
定位在 21 kb范围, qSW5被定位在 2.2 kb范围。虽然
这两个基因由不同的研究人员利用不同的供体亲本

(Kasalath和IR24)定位, 但两基因实属同一基因, 并
在目标区间含有 1 212 bp的大片段缺失。Weng等[15]

对GW5 的核酸序列进行蛋白结构预测发现其具有一
个核定位信号和一个精氨酸富集结构域, 并对GW5
的序列分析表明其编码一种新的蛋白, 与任何已知
功能的蛋白都不具有同源性, 而且酵母双杂交实验
发现GW5 与多聚遍在蛋白发生相互作用, 从而认为
GW5 调控水稻种子粒形是参与了泛素蛋白酶体途
径。Shomura等[16]对qSW5 的组织切片观察发现, 粒
宽的增大主要原因在于外稃大小的差异, 外稃增大
在于上表皮细胞数量增加。 

4  水稻粒形性状在超高产育种中的应用研
究与展望 

     我国水稻单产水平在经历了矮化育种和杂交
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稻育种这两次大的飞跃后, 长期停滞不前, 为了打
破这种局面, 实现水稻单产水平的第三次飞跃, 20 世
纪 80 年代, 日本、韩国、IRRI(International Rice Re-
search Institute)、中国相继提出并开展了理想株型与杂
种优势利用相结合的“水稻超高产育种研究”[7, 61, 62]。

作物育种的实践表明, 突破性成就都依赖于特异种
质的发现及育种材料的构建 [63], 例如水稻矮秆基
因、水稻野败胞质以及光温敏特性材料的发掘利用, 
使水稻产量都有了大幅度提高。水稻粒形是影响水

稻粒重(千粒重)的重要产量相关性状, 现在已克隆
了一批控制水稻粒形的重要基因[15, 16, 44, 47]以及与产

量性状相关的基因(表 2), 这不仅有助于揭示水稻产
量性状复杂的遗传机制, 而且为水稻的分子标记辅
助选择提供了理论依据和技术基础。 

Fan等[64]对 170 份水稻初级核心种质材料[65]和

10份国外水稻品种进行研究发现GS3第 2个外显子
中C-A单碱基突变(SNP)与粒长性状高度关联, 由此
开发出 1 个功能性标记SF28, 可以应用于分子标记
辅助选择GS3 基因, 以改良稻米外观和产量。Song
等[47]对GW2做了育种应用的产量品质两方面的深入
研究, 结果发现NIL(GW2)相比丰矮占 1(FAZ1), 虽然
主穗粒数减少 29.9%, 但单株谷粒产量提高 19.7%, 
并且来自WY3的GW2等位基因并不会影响FAZ1的
株叶形态、籽粒灌浆以及稻米的蒸煮和食用品质。

Jiao等[52]最近克隆了一个具有一因多效的IPA1 基因, 
其表达能减少分蘖, 增强植株抗倒伏能力以及增加
谷物产量, 从而具有塑造理想株型和提高产量的育
种潜力。Ashikari等 [50, 66, 67]通过发展遗传背景为

Koshihikari, 而含有来自Habataki的控制谷粒数的等
位基因Gn1 和控制株高的等位基因Sd1 的NIL-Gn1
和NIL-Sd1, 利用杂交和筛选获得NIL-Gn1- Sd1,该株
系相比Koshihikari能增加 26%的谷粒产量, 而使株
高降低 18%。Miura等[53]利用Nipponbare和ST-12 杂
交分离群体在第 1染色体上找到控制穗粒数Gn1a[50]

和在第 8 染色体上找到控制一次枝梗数的WFP, 通
过在BC2F2群体中筛选到含有Gn1a和WFP两基因的
4 种不同组合株系, 比较不同株系间每穗一次枝梗
数和每穗粒数, 发现来自ST-12 的Gn1a和WFP两基
因的聚合能增加 40%～50%的穗粒数, 从而提高水稻
产量。 

虽然现在国内外科学家已成功克隆到控制水稻

粒形的重要基因[15, 16, 44, 47], 以及与粒形性状相关的
基因(表 2), 从而知道控制水稻粒形的分子调控的可
能途径和机理, 例如某些跨膜蛋白能参与对生长因
子信号通路的调节控制来抑制器官正常生长发育 , 
或具有蛋白降解功能的泛素蛋白酶体途径可以通过

降解控制粒形的相关蛋白而实现对粒形的影响, 这
些功能的行使都基于编码功能蛋白的基因核酸序列

发生单碱基缺失、替换或大片段缺失, 从而使功能
蛋白失活, 使水稻谷粒变长(变宽), 从而增加粒重, 
但这些研究结果除了对控制水稻粒形的分子机理有

所启示外, 其实际育种应用还比较难, 例如有些基
因资源可能来源于籼稻和粳稻分化前的自然选择或

籼粳分化后的人为选择, 以及某些基因功能的行使
需要不同遗传背景下的特异遗传因子[55, 64], 以及如
何克服水稻粒形变大增加粒重所带来的稻米品质下

降问题, 以及水稻超高产育种中即要求谷物产量高
又要求其具有理想株型。所以水稻重要农艺性状的

遗传改良, 除了利用单一基因进行遗传改良外, 挖
掘具有一因多效的关键基因资源或采用基因聚合的途

径能更快和更有效的培育理想的超高产水稻品种。 
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