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摘 要：水稻是我国最重要的粮食作物之一，株高和粒型是决定水稻产量的重要因素。通过挖掘水稻株高和粒型调控基

因，阐明株高和粒型的调控机制对提高水稻产量的重要意义。在水稻品种吉大 718的 EMS诱变突变体后代中，筛选出一

株矮秆小粒突变体，命名为 dwarf and small grain-JD718（dsg-j）。与野生型吉大 718相比，突变体株高变矮，籽粒变小，千

粒重下降。通过茎秆第一节间切片观察证实，突变体矮化表型是由细胞变小所致。遗传分析表明，突变体的表型由隐性

单基因控制。进一步利用 BSA-Seq分析技术将突变体 dsg-j基因初步定位在第 7染色体。本研究为 dsg-j基因的克隆及

功能分析奠定了基础，为进一步揭示株高和粒型调控的分子机制提供线索。
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Identification and Gene Mapping of the Dwarf Small-Grain Mutant dsg-j in
Rice
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Abstract：Rice is one of the most important cereal crops in China. Plant height and grain type are crucial factors de‐
termining rice yield. Exploring the genes regulating plant height and grain type is of great significance for improving
rice productivity. In this study, a dwarf and small grain mutant was screened from the progeny of EMS-induced mu‐
tations in the rice variety Jida 718, and it was named dwarf and small grain-JD718 (dsg-j). Compared to the wild-
type, the mutant exhibited reduced plant height, smaller grains, and decreased thousand-grain weight. Observation
of stem internode sections confirmed that the dwarf phenotype was caused by decreased cell size in the mutant. Ge‐
netic analysis revealed that the mutant phenotype was controlled by a single recessive gene. Further analysis using
BSA-Seq technique preliminarily mapped the dsg-j gene to the seventh chromosome. This study laid the foundation
for cloning and functional analysis of the dsg-j gene, providing clues for further elucidation of the molecular mecha‐
nisms underlying plant height and grain type regulation.
Key words：Rice; Height; Grain shape; Mutants; BSA-Seq

水稻是我国主要的粮食作物之一，对保障国

家粮食安全起到重要作用 [1-3]。基于我国人多地

少的基本国情，提高单产是水稻遗传育种研究中

一个迫切需要解决的问题。株高是决定水稻产量
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的重要因素。20世纪中叶，南方籼稻矮化育种对

水稻产量提升做出了重要贡献，被称为水稻育种

的“绿色革命”。半矮秆基因 sd-1的广泛应用，

有效降低了水稻的株高，育成了一大批综合性状

良好的水稻品种，这些品种不仅耐肥抗倒，产量

也有显著提升，平均产量较高秆品种提高 20%~
30%[4]。水稻株高的遗传机制复杂，由主效基因控

制，同时也受到微效修饰基因、调节基因的影

响 [5]。水稻的株高与植物激素密切相关，在已克

隆的株高基因中，与赤霉素有关的有 sd1[6]、
EUI1[7]、OsRPH1[8]、SGL[9]等，与油菜素内酯有关的有

OsBZR1[10]、OsGSK1[11]、OsWRKY53[12]、DLT[13]等，与生

东北农业科学 2024，49（2）：11-16
Journal of Northeast Agricultural Sciences DOI: 10.16423/j.cnki.1003-8701.2024.02.003

金久岩等：水稻矮秆小粒突变体 dsg-j的鉴定
及基因定位



12 东 北 农 业 科 学 49卷

长素有关的有 OsGH3.8[14]、OsSPL7[14-15]、qTGW3[16]等。

这些基因直接参与或调控植物激素的合成与信号

转导，进而影响水稻的株高。

尽管目前已经克隆了多个与水稻株高相关的

基因，但多数基因在导致株高变矮的同时会出现

籽粒变小、植株整体发育异常等不良性状，限制

了其在育种中的应用。迄今为止，生产上利用的

控制株高的基因几乎全是半矮秆基因 sd-1，而单

一基因的长期应用势必诱发遗传脆弱性。因此，

发掘、鉴定更多的控制水稻株高的基因，并进行基

因定位、克隆及作用机理研究，对水稻株高基因资

源的丰富和理想株型的构建具有重要的理论意义

和应用价值。水稻品种吉大 718经EMS诱变后，出

现一个矮秆小粒突变体，连续种植该突变体，考察

其株高、粒型及其他相关农艺性状，矮秆小粒性状

可稳定遗传，且表型稳定一致，命名该突变体为

dwarf and small grain-JD718（dsg-j）。展开对 dsg-j
基因的定位研究，丰富了水稻株高的调控网络。

1 材料与方法

1.1 试验材料

突变体材料是由水稻品种吉大 718经甲基磺酸

乙酯（EMS）化学诱变处理后，筛选得到的一个水稻

矮秆小粒突变体，连续多代自交后稳定遗传，命名为

dwarf and small grain-JD718（dsg-j）。吉大 718（WT）
由吉林大学植物科学学院培育，2013年通过国家水

稻品种区域试验，审定编号为：国审稻2013043。
1.2 农艺性状调查

在吉林省长春市吉林大学农业实验基地种植

突变体 dsg-j和吉大 718。按小区种植，每个小区

种植 10行，行距 30 cm，株距 20 cm。对于所有种

植区域实施相同水平的田间管理。在水稻整个生

长期进行详细的农艺性状观察，并做好记录。

茎秆节间长度和株高的测定：2022年，将吉

大 718和突变体 dsg-j同时种植于吉林大学农业

实验基地，齐穗后测量茎秆节间长度和株高，分

别测量 20株和 10株，取平均值。

籽粒性状测定：籽粒成熟后，取吉大 718和突

变体 dsg-j稻谷各 20粒，利用游标卡尺测量粒长、

粒宽、粒厚；利用数粒仪分别取 1 000粒吉大 718
和突变体 dsg-j籽粒称重，取平均值记作千粒重。

穗部性状考察：取吉大 718和突变体 dsg-j的
稻穗各 10个，测量穗长。

1.3 茎秆节间的细胞学观察

在始穗期（5%出穗），取吉大 718和 dsg-j第一

节间，用 FAA固定液进行固定，制成石蜡切片，观

察细胞长度、宽度和体积。石蜡切片的具体制作

参考Wu等 [9] 的方法。

1.4 群体构建及遗传分析

将突变体 dsg-j作为母本，与吉大 718进行杂

交获得 F1，自交后得到 F2分离群体，统计 F2分离群

体中个体的表型及分离比，用 Excel 2016进行连

续性矫正下的卡方检验。

1.5 BSA分析

从 dsg-j/吉大 718的 F2分离群体中，筛选出极

端株高个体（野生型表型和突变体表型）各 30个
单株，通过 CTAB法提取每个单株的 DNA，做好分

类和编号，然后再利用 NanoDrop 2000（cThermo
Scientific）仪器检测 DNA浓度和质量，符合标准

后，将其等量混合，构建极端混池W-pool（野生型

表型）和M-pool（突变体表型）。利用野生型吉大

718、突变体 dsg-j及极端混池（W-pool和 M-pool）
进行重测序。BSA文库构建测序和数据处理均委

托北京百迈客生物科技有限公司完成。

2 结果与分析

2.1 突变体 dsg-j的表型鉴定

粳稻品种吉大 718经 EMS诱变后获得突变体

dsg-j。与野生型相比，突变体 dsg-j株高变矮、籽

粒变小。抽穗后，吉大 718株高为 109.15 cm，而
突变体 dsg-j株高仅为 69.39 cm，降低了 36.43%
（图 1A、表 1）。取突变体和野生型的主穗茎秆，

调查节间数目，并测量各个节间长度。结果发

现，突变体和野生型具有相同的茎秆节间数，但

突变体各节间长度均较野生型有不同程度的缩

短，其中，第一节的节间长度缩短最为明显（图

1B、图 1C）。
在籽粒性状上，突变体和野生型也存在较大

差异。突变体的谷粒长度和宽度较野生型均有极

显著降低，成熟吉大 718的谷粒平均粒长和粒宽

分别为 6.30 mm和 3.24 mm，而突变体的平均粒

长和粒宽分别为 5.66 mm和 3.00 mm；突变体和

野生型的平均粒厚分别为 2.16 mm和 2.24 mm，
两者也存在显著差异（图 1D、图 1E、表 1）。籽粒

形态上的差异导致突变体 dsg-j的千粒重显著低

于吉大 718（表 1）。
此外，突变体的穗部性状也发生了变化。相

较野生型，突变体 dsg-j的穗型并没有明显变化，

但穗长却极显著缩短（图 1B、表 1），有效穗数也显

著减少（表 1）。
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2.2 突变体 dsg-j茎节细胞学观察

为了探明突变体植株变矮的细胞学基础，取

野生型和突变体的茎秆第一节间，利用石蜡切片

对其横、纵切面进行观察。结果显示，突变体茎

秆厚度明显小于野生型，细胞也明显变小（图 2）。
通过测量发现，突变体细胞宽度、长度及面积均

显著小于野生型，说明植物细胞伸展受到抑制是导

致突变体出现植株变矮、籽粒变小的主要因素。

2.3 突变体 dsg-j的遗传分析

以突变体 dsg-j作为母本，以吉大 718为父本，

杂交获得 F1，自交后获得 F2分离群体，利用 F2变异

群体进行遗传分析和基因定位研究。通过表型调

查发现，在随机选取的 200个 F2单株中，表型正常

的单株为 160个，矮秆表型的植株数量为 40个。

通过卡方检验，野生型和突变体的卡方值为 2.41
（表 2），小于 3.84，分离比符合 3∶1，说明突变体表

型由隐性单基因控制。

2.4 突变体 dsg-j的基因定位

通过高通量测序对亲本和极端混池共 4个样

品进行分析，共获得数据量为 53.17 Gbp，Q30达到

94.55。测序平均覆盖深度为 32.00 X，基因组覆盖

度达到 98.00%。吉大 718和突变体之间共获得

53 542个 SNP（其中非同义突变的 SNP 948个）；混

池之间获得 421 027个 SNP，其中非同义突变的

SNP共 9 039个。另外，两个亲本及混池之间分别

存在 14 055和 84 543个 Small InDel（图 3）。

表 1 吉大 718与突变体 dsg-j主要农艺性状比较

性状

株高/cm
穗长/cm

有效穗数/个
千粒重/g
粒长/mm
粒宽/mm
粒厚/mm

注：“*”表示差异显著（P<0.05），“**”表示差异极显著（P<0.01）

突变体（dsg-j）

67.40±1.30
16.90±0.34
8.60±0.50
20.88±0.26
5.66±0.13
3.00±0.17
2.16±0.09

吉大718（WT）
109.15±1.15
22.25±0.33
26.40±2.14
22.03±0.17
6.30±0.14
3.22±0.09
2.24±0.05

比WT增减/%
-38.25%**
-24.04%**
-67.42%**
-5.22%*
-10.16%**
-6.83%**
-8.04%*

注：A为抽穗后，吉大 718和 dsg-j的植株表现，比例尺为 10 cm；B为吉大 718和 dsg-j各节间和稻穗表现，比例尺为 5 cm；C为吉大 718
和 dsg-j各节间和稻穗的统计数据比较；D为吉大 718和 dsg-j的籽粒，比例尺为 1 cm；E为吉大 718和 dsg-j籽粒特征比较。“*”表示在

0.05水平上差异显著，“**”表示在 0.01水平上差异显著，下同

图 1 吉大 718和 dsg-j的表型比较
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表 2 突变体 dsg-j表型遗传分析

杂交组合

dsg-j/WT
正常个体数

160
矮秆个体数

40
期望比

3∶1
卡方值χ2(3:1)

2.41
P0.05
3.84

 

 

图 3 样品间 SNP（左）和 Small InDel(右)的统计 Venn图

通过 ED算法和 SNP-index方法对检测到的

SNP进行关联性分析。根据 ED算法关联阈值判

定，共得到 5个与籽粒大小关联的染色体区域，分

别位于 4、6、7号染色体上（图 4）；根据 SNP-index
方法关联阈值判定，利用拟合后 ΔSNP-index的 99
百分位数（即 0.57），共得到 3个与籽粒大小相关

联的染色体区域，都位于 7号染色体上，区间大小

分别为 2.54 Mb、0.31 Mb和 0.85 Mb（图 5）。
通过两种方法的分析结果，并对二者取交集

获得候选区域，将目标基因限定在水稻第 7染色

体上，包含 400个基因（表 3）。

注：A为吉大 718和 dsg-j第一节间横切面比较，比例尺为 20µm；B为吉大 718和 dsg-j第一节间纵切面比较，比例尺为 10µm；C为吉大

718和 dsg-j第一节间细胞宽度比较；D为吉大 718和 dsg-j第一节间细胞长度比较；E为吉大 718和 dsg-j第一节间细胞面积比较

图 2 吉大 718和 dsg-j第一节间的细胞学观察
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注：ΔSNP-index值的分布图，其中虚线代表 99百分位数的阈值线

图 5 SNP-index 关联值在染色体上的分布

3 讨论与结论

株高和粒型是水稻产量的重要决定因素，解

析株高和粒型的形成机制对提高水稻产量具有重

要的理论指导意义。本研究通过 EMS诱变获得

了一个水稻矮秆小粒突变体 dsg-j，其株高变矮、

籽粒变小。多数研究认为，矮秆基因通过缩短节

间长度或减少细胞个数，从而导致水稻植株形态

表 3 候选区域信息统计

染色体

Chr7
Chr7
Chr7
Total

关联区域

起始位置

1 120 000
3 870 000
4 230 000

-

关联区域

终止位置

3 660 000
4 180 000
5 080 000

-

区间大小

/Mb
2.54
0.31
0.85
-

基因数量

272
39
89
400

 

 图 4 ED关联值在染色体上的分布
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学或细胞学的变化，进而造成植株矮化。目前，

已发现的矮秆基因多数是通过调控相关激素的合

成量从而造成植株高度及其他表型变化，其中，

对植物株高影响最大的两类激素是赤霉素和油菜

素内酯，但也发现一些植物矮化突变与生长素、

独脚金内酯、细胞分裂素、细胞色素 P450介导脂

信号有关。本研究发现突变体 dsg-j各个节间长

度较野生型均显著降低，对茎秆第一节间的石蜡

切片观察发现突变体的细胞长度、宽度及大小均

显著小于野生型，这说明 DSG-J突变后，细胞的伸

展会受到抑制，导致细胞体积变小，而突变体株

高变矮及籽粒变小的表型极有可能是细胞伸展受

到抑制导致的。但突变体的矮化是否和某种植物

激素有关还需要进一步研究。

变异群体的表型卡方检验结果表明，dsg-j的
突变表型受隐性单基因控制。通过 Mutmap方法

将目标基因定位在水稻第 7染色体上，包含 400个
基因，其中包括已报道的矮秆基因 d6/OSH15、Os⁃
EIN2、OsGA20ox3。OSH15敲除突变体的落粒性降

低、矮秆、节间的木质素含量较高 [17]。OSEIN2反
义表达转基因株系表型发育迟缓，茎伸长受到抑

制 [18]。OsGA20ox3 的 RNAi植株表现出半矮秆表

型，对稻瘟病菌和白叶枯病菌抗性增强 [19]。但通

过测序，这 3个基因的序列在突变体和野生型之

间并无差异，说明 dsg-j可能是一个控制水稻株高

和粒型的新基因。但目前的定位区间仍比较大，

需要进一步对目标基因进行精细定位和克隆。
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