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水稻空间诱变矮轩新种质 CHA 一 1 的

遗传分析及基因定位

李惠珠\王 慧\郭 涛，刘永柱，张建国，陈志强
(华南农业大学植物航天育种研究中心，广东广州 510642)

摘要:经空间诱变获得 1 个稳定遗传的水稻矮秤突变体 CHA - 1 ，对该突变体进行了株高遗传分析.结果表明，

CHA-1 的新矮生基因(暂命名为 h) 为 1 对隐性主效基因，与 sd -1 基因之间存在互补作用，并且表现为一定程度

的连锁关系，2 对矮生基因共同控制着 CHA-1 的株高性状.利用 SSR 分子标记将 CHA 斗的新矮生基因 h 定位在

水稻第 1 染色体的长臂上，与标记 RM302 遗传距离为 5. 1 cM. 
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Genetic Analysis and Gene Mapping of a New Dwarf Rice 
CHA -1 Induced by Space Mutation 
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Abstract: A special dwarf mutant rice CHA -1 , obtained by space mutation , was a stabile and inherited 

rice material. Genetic analysis of the height showed 由at the new mutant gene h( named as h temporarily) 

from CHA-l was a major recessive gene which linked with sd-l in a certain extent. The two genes had 

complementaIγinteraction and controlled the dwarf trait of CHA-l together; The dwarf gene h was located 

on chromosome 1 linked with SSR marker RM302 and the genetic distance was 5. 1 cM. 
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20 世纪 50 -60 年代矮轩水稻的培育成功，引发

了全球水稻生产上的第 1 次绿色革命，给水稻生产

带来了突破性飞跃[M]. 但目前水稻矮化育种中所利

用的几个矮源携带的矮轩基因主要都是半矮轩基因

sd -1 或其等位基因. 1987 年，卢永根等[4] 较系统地
研究了我国轴稻矮脚南特、矮仔占、低脚乌尖和广场

矮的矮生性遗传，结果认为这四大矮源的矮生性属

简单遗传，受 1 对隐性主基因 sd -1 控制，同时也存

在一些修饰基因.这种狭窄的遗传背景和单一基因

的广泛利用潜藏着一定的遗传脆弱性，同时也可能

是制约水稻产量潜力进一步提高的原因之一.因此，

继续发掘、鉴定新的具有育种利用价值的矮生基因，

收稿日期 :2∞8-ω-20

研究水稻的矮生性状，将有助于增加矮源利用的多

样性，为水稻育种实现新的产量突破创造条件.利用

传统育种方法获得水稻新矮源的报道已有不少[13] ，

而利用空间诱变的途径获得水稻新矮源的研究还不

多.在通过空间诱变途径创造矮秤突变体研究方面，

1996 年浙江省农科院原子能应用研究所利用返回式

卫星搭载特早熟晚梗品种丙 95 -503 ，在诱变后代中

鉴定出 1 个株高仅 56 cm 左右的多穗矮轩突变体

R955 ，在水稻矮化育种上可能具有一定的应用价

值[5]. 为探索空间条件对水稻干种子的诱变作用，

徐建龙等问]1999 年对晚香糯 ZR9 纯系的单株种子

经高空气球和返回式卫星搭载处理后在地面种植，
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筛选出已稳定遗传的矮轩、早熟糯稻突变系航育 1

号和矮轩、中熟梗稻突变系香梗 10 号，并对其进行

了遗传学和分子生物学分析研究，结果表明这 2 个

突变系的矮生性均受 l 对矮轩基因 sdl 控制.实践

证明，利用水稻空间诱变育种技术获得新基因源和

创造新种质的方法是切实可行的.

本文所研究的材料是由柏稻品种特华占经高空

气球搭载后在地面种植诱变后代的过程中选育出来

的能稳定遗传的特异矮轩突变体 CHA -1.前期研

究表明 CHA -1 具有与 sdl 不等位的矮轩基因[可].

为弄清 CHA -1 矮生基因的遗传规律，本文利用

CHA-l 与高轩材料惠阳珍珠早进行杂交，对其 F2
代分离群体进行株高遗传分析，进一步确定控制

CHA-l 矮生性的基因对数及与 sdl 基因之间的关

系.并在此基础上，将 CHA -1 与 02428 进行杂交，

以其巳代植株作为定位群体，对 CHA -1 的矮生基

因进行初步定位，为最终的精细定位和分离克隆奠

定基础.

1 材料与方法

1. 1 试验材料

空间诱变矮轩突变体 CHA -1 (柏稻) ，该矮秤

突变体株高在 50 -65 cm，茎轩直立、叶片挺直、分囊

力较强、天然异交率偏高、谷粒长宽比大、外观品质

好.形态学和细胞学的观察结果表明，该矮轩突变体

属于 dn 型的水稻矮轩突变体，其节间缩短是由节间

细胞数目减少所致(图 1) . 

d 
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图 l 矮秤突变体 CHA-l 特华占与特华占

Fig. 1 Dwart mutant rice CHA - 1 and original variety Tehua­
zhan 

惠阳珍珠早(高轩携带 Sdl 基因，柏稻品种) ; 

02428 (携带有半矮轩基因 sdl ，梗稻品种) . 

1. 2 遗传分析
以 CHA 一 l 为母本与惠阳珍珠早配制杂交组

合，获得杂交种子. 2007 年早造种植亲本和 F1 代植
株，严格去掉假杂种，收获 FJ 植株所结的种子. 2007 

年晚造种植亲本及 F2 代植株.
成熟期分别调查亲本、F1 代和巳代群体各个单

株的株高(株高的标准为植株基部至最高穗顶端谷

粒的长度 ) .亲本和 F1 代的株高以调查数据的平均
值进行分析，测量 F2 代每个单株的株高.将测得的
F2 世代株高数据进行分组整理，作株高次数分布柱
状图，其中组数和组距根据样本的大小和数据的极

差确定，然后以波谷处的株高值划分高手干和矮轩，并

统计高手干和矮轩两类群的个数，计算它们的分离比

例并进行卡平方测验.

1. 3 水稻 DNA 的提取、PCR 扩增和电泳检测

配制 CHA -1 与 02428 的杂交组合，以其杂种

F2 代群体(共 4000 余株)作为基因定位群体.在孕

穗期分单株收取作图群体中的全部矮轩植株、部分

高轩植株和两亲本植株的叶片，共收获了 563 株矮

秤植株和 40 株高轩植株的叶片.

水稻 DNA 的提取方法参考 McCouch 等[9] 的方

法，稍加修改.

PCR 所用引物的序列均来自于 http://www.

gramene. org/ db/ cmap，主要由上海生工合成，共 227

对，均匀地分布于水稻的 12 条染色体上. PCR 的反应

体系为: 1 x PCR Buffer (含有1. 5 X 10-3 moVL 

MgC12 ) ; 1 U 的 DNA 聚合酶; 1 x 1O-4 moVL dNTPs;2 

X 1O- 7moVL 的引物;20~50 吨的模板 DNA;灭菌双

蒸水补至 25μL.反应程序为:94 ℃预变性 5 min , 

(94 "c变性1 min ,55 "c退火 1 min ,72 "c延伸 1 min) 

35 个循环， 72 "c再延伸 5 min. 扩增产物取出后于

4 "C保存备用.

电泳和银染程序[ml:PCR 扩增产物在 6 g/L 的

聚丙稀眈胶凝胶中电泳后，在蒸馆水中洗胶 2 次，每

次 1 min ，再用 1 g/L AgN03 溶液染色 10 min ，蒸馆水

中同样洗胶 2 次，然后用显影液(3.75 g NaOH 、0.05

g 四棚酸纳、1 mL 甲醒，加去离子水定容至 250 mL) 

摇动显影后观察分析.

1. 4 矮轩基因的初步定位

近等基因池的构建:从 F2 代定位群体中随机选
取 10 个高轩植株的 DNA 各 50μL，混合成高手干基因

池;同样选取 10 株矮轩植株的 DNA 各50μL 混合成

矮秤基因池.

差异标记筛选与连锁分析:首先用分离群体分

析法，即用 227 对水稻微卫星标记对此组合的两亲

本进行多态性筛选，然后用在两亲本间表现多态性
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(暂命名为的，而且该矮生基因与 sdl 不等位.在它

们的巳代群体中，株高出现分离，呈连续的双峰分

布，完全符合 1 对主效株高基因控制的 3: 1 的分离

模式，说明了 CHA -1 与特华占或矮脚南特之间只

存在 1 个株高基因的差异，由此推断 CHA -1 可能

也携带有 sdl 基因.

根据以上推断，CHA -1 与携带有 sdl 基因的高

轩品种杂交，其 F2 代理论上会呈现出 3 种分离模

式:(1)假如新的矮生基因 h 与 sdl 位于同一染色体

上，两者之间没有互作，并且不发生交换，此时巳代

群体高矮植株应表现为 3: 1 的分离模式; (2) 假如新

的矮生基因 h 独立于 sdl 遗传，两者共同控制着 CHA

-1 的株高表现，此时巳代群体的株高分离情况应为

高株:半矮株:矮株为 9: 6: 1 ; (3 )假如新的矮生基因 h

与 sdl 连锁，并且两者存在着互补作用，共同控制着

CHA-l 的株高表现，任何 1 对基因纯合都将导致

CHA 斗的株高变矮，这样巳代群体的株高分离比例

将会介于 3: 1 与 9: 7 ( 1. 29: 1 )之间.本研究的株高遗

传分析结果高矮株比例1. 58: 1 介于 3: 1 与 9:7 之间，

符合上述的第 3 种情况，因此可以推测 CHA -1 空间

诱变产生的新矮生基因 h 与 sdl 基因之间存在互补作

用，并且表现为一定程度的连锁关系，所以 CHA-l 的

株高基因型应为 hhsdlsd1.

2.2 候选标记的筛选与连锁分析
选用 227 对均匀分布于水稻染色体上的 SSR 引

物对亲本 CHA-l 和 02428 进行多态性筛选，结果发

现在 199 对有效扩增的引物中，有 125 对在 CHA -1 

与 02428 中存在多态性.用这 125 对有多态性的引物

分别扩增高、矮基因池(以亲本作为对照) ，发现位于

第 1 染色体长臂上的标记 RM3但在高矮基因池及两

亲本中皆表现出多态性，说明该标记有可能与矮轩基

因 h 连锁.为了确证 h 与 RM302 和 RM168 的连锁关

系，利用标记 RM302 对从(CHA -1102428) F2 代群体
中随机选出来的 30 株矮轩植株进行小群体分析，发现

标记 RM302 与矮轩基因 h 有连锁关系. RM302 在 30

个矮株中有 3 个的 PCR 扩增带型表现为杂合带型，其

余的与 CHA-l 的带型相同(图 3) . 

2.3 基因的初步定位

根据以上分析结果，进一步用标记 RM302 扩增

巳代群体的单株，共检测了 563 个矮株个体，在 563

个矮株中，RM302 筛选到 5 个与父本 02428 带型一

致的矮株，48 个兼具有母本 CHA -1 和父本 02428

的带型的矮株，其余矮株的带型都与母本 CHA -1 

的一致(图 3) . 

用 MAPMARKER3. 0 软件对标记数据进行连锁

分析，用 Kosambi 函数将重组率转化为遗传距离

(cM). CHA-l 的新矮生基因 h 与标记 RM302 ，遗

传距离为 5. 1 cM. 

的微卫星引物筛选两基因池，寻找与矮轩基因连锁

的候选标记.再用隐性群体分析法，即用在亲本间和

两池间表现多态性的 SSR 标记分析 F2 代中的全部
矮轩单株.

数据分析用 MAPMARKER3. 0 软件对 F2 代分离
群体中株高性状和分子标记的分离数据进行连锁分

析，利用 Kosambi 函数将重组值转化为遗传图距

( Centimorgan , cM) ，构建出目标基因的分子连锁图.

2.1 CHA 斗的株高遗传分析

CHA-l 与高秤品种惠阳珍珠早杂交，其 F1 代

植株的株高平均为 139.83 cm，都表现为高轩类型，

且都超过双亲，说明控制 CHA -1 矮生性状的基因

为隐性主效基因.

而 F2 代群体的株高出现明显的高矮分离，株高
分布呈连续的双峰分布，表现出主效基因的分离模

式(图 2) .根据图中波谷处的株高，可将群体分为高

秤和矮轩 2 种类型，由此算得高轩共 617 株，矮轩共

391 株，高矮植株的分离比例为1. 58: 1.卡平方测验

表明，该比例既不符合 3: 1 的分离模式，又不符合 9

:7 或 15:1 的分离模式(表 1) . 

• 

。寸、。∞ o N "<t、。∞ o N 啡、。∞ o N 
....;.. N M V)、.0 r-∞卧【 N r')寸的 F ∞

。4cL A 斗牛。4A A 7 工 7 工 7 工工
<:"'1 M ~ v)唱 òõ 0\寸 w ∞ 07zw 

r、4 嗖司r .，、 -.0 - -<- - - -
株高/cm

结果与分析

100 

主 60

5毫 40

20 

80 

2 

图 2 (CHA- lI惠阳珍珠早) F2 代株高频次分布图
Fig.2 Fr呵uencies distributed histogram of plant height in F 2 阴阳'

lation from the cross of CHA - 1 and HuiyangzhenzhllZ80 

表 1 (CHA -11惠阳珍珠旱) F2 代株高分离川
Tab. 1 Segregate pattern of F 2 population from the cross of 

CHA -1 and HuiyangzhenzbllZ30 

χχ 
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比例

理论株数
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理论株数
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实际

株数
类型

高轩 617 
矮秤 391 
总株数1008

1) ~. 01 = 6. 63 ，剖面 =3.84 ，，， = 1 

前期的研究[7] 用 CHA-l 与特华占及矮脚南特

(都携带有 sdl 基因)杂交， F1 代都表现为高秤，株高

超过双亲，表明 CHA -1 含有非 sdl 的新矮生基因
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1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 P, P, 

Pl 为矮轩突变体 CHA-l ;P2 为父本 02428; 1 -24 为 F2 代群体中的矮轩个体

图 3 SSR 标记 RM302 部分矮株个体的电泳检测结果

Fig. 3 Amplification results of SSR marker RM302 in some dwarf plants 

3 讨论

要明确一个突变性状是否由新基因引起的，首先

要对该性状进行基本的遗传分析，然后与已发表的具

有控制该性状基因的种质进行等位性测验，研究其与

已有的控制该性状基因的等位性关系，初步推断该突

变基因是否为新发现的基因.然后再通过基因定位，

明确该基因在染色体上的位置，对照目前在水稻染色

体上已经被分子标记定位出来的具有相关性状的基

因，从而确定该突变基因是否为新发现的基因.

在前期研究中， CHA-l 与特华占和矮脚南特

(都携带有 sdl 基因)杂交后代的遗传分析表明，

CHA-l 除了携带 sdl 基因外，还通过空间诱变产生

了新的非 sdl 的矮秤基因 h. 利用 SSR 标记对新发

现的 CHA-l 的矮生基因 h 进行初步定位，将该矮

生基因定位于第 1 染色体长臂上，与标记 RM302 遗

传距离为 5. 1 cM. 由此可以确定 CHA -1 的矮轩基

因 h 与目前育种和生产上普遍利用的半矮基因 sdl

不等位.目前，在水稻第 1 染体色上已经被分子标记

定位的水稻矮轩和半矮轩基因还有 d2 、 d18 (d25) 、

dlO (dl5 、d16) 、 d61 ， 其中 d2 、 d18 (d25) 为畸形矮生

基因 ， d2 与分子标记 Npb359 连锁，遗传距离为 15.6

cM[川 ， d18 (d25) 与分子标记 Npb96 连锁，遗传距离
为 4. 1 CM[12] ;dlO( d15 、 d16) 为多冀矮生基因，位于
第 1 染色体短臂上，与分子标记 RG462 连锁[臼];而1

已被克隆，该基因位于第 1 染色体长臂上，与 RFLP
标记 C1370 紧密连锁[M]. 通过对比水稻第 1 染体色

上已经被分子标记定位的矮生基因，发现本研究中
CHA -1 经空间诱变产生的矮轩基因 h 与上述第 1

染色体上的矮轩和半矮轩基因都不等位，因此可以

认为突变基因 h 是一个新的矮轩基因.通过对该基

因的获得，丰富了水稻的矮秤基因资源.本研究的初

步定位结果，也为该基因的进一步定位打下了良好

的基础.
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