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一个水稻显性短根突变体的遗传分析和基因定位 
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摘要: 研究所用的水稻短根突变材料 ksr3是从甲基磺酸乙酯诱变的籼稻品种 Kasalath突变体库
中筛选获得. 该突变体在苗期表现为主根、侧根和不定根明显变短且扭曲, 根毛异常浓密, 长度
明显增加, 成熟期植株明显矮化. 遗传分析表明该短根突变性状受一对显性基因控制. 用突变体
ksr3和 Nipponbare杂交构建的 F2群体进行基因定位, 将该基因定位于第 7染色体上, 与 STS标
记 S3569和 S5817连锁, 在 2个标记间发展 4个新的 STS标记, 最终将 KSR3定位在 S3702和
S4046之间的 312 kb范围内.  
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水资源的短缺使得提高水稻的抗旱性乃至旱

作成为水稻栽培和育种发展的一个重要方向, 根
系作为吸收土壤中水分的主要器官, 其性状和构
型与抗旱性密切相关[1-2]. Champoux 等[3]首次利用

分子标记进行了水稻根系性状与抗旱性的 QTL 研
究, 发现 14 个抗旱性 QTL 中就有 12 个与根系性
状相关, 随后更多的 QTL 研究也发现水稻抗旱性
与根系性状相关[4-6]. 最近通过 QTL 定位, 图位克
隆到了能提高水稻抗旱性的深根基因 DRO1, 这是
个与根系构型和长度相关的基因[7]. 越来越多的证
据表明水稻根系性状与产量相关[8-10], 张耗等[11]发

现根长和根干重等 6个根系性状与产量呈极显著线
性正相关, 梁永书等[12]发现根长和根干重等6个根
系性状与株高和单株产量等 6个地上部性状呈正相
关, 并且认为根长是根系中最重要的性状.  
基于对水稻根系重要性的认识, 有研究通过

对根系突变体和 QTL 等材料进行了根系性状基因
的定位和克隆, 探讨根系生长发育、抗旱和产量等
相关性的分子机理[13], 但对生长发育的调控网络
和分子机理的解析有待更多根系基因被克隆和研

究. 笔者从 EMS 诱变的 Kasalath 突变体库中筛选
得到 1个短根突变体 ksr3, 对 KSR3进行基因定位.  

1 材料与方法 

1.1  水稻材料 
水稻短根突变体 ksr3(kasalath short root 3)由

浙江大学植物生理学与生物化学国家重点实验室

提供, 其短根性状能够稳定遗传. 将 ksr3分别与籼
稻品种 Kasalath和粳稻品种 Nipponbare杂交, F1自

交获得 F2群体, 分别用于遗传分析和基因定位.  
1.2  突变体的表型分析 
将突变体 ksr3 和野生型 Kasalath 用 0.6%稀

HNO3 破休眠处理 16 h, 37℃暗处理催芽约 1.5 d, 
将露白种子播于漂浮在水稻营养液[13](pH=5.0)中
的尼龙网纱上. 水培 7 d 后, 随机抽取突变体 ksr3
和野生型 Kasalath 各 15 株, 统计植株的株高、主
根长度、不定根长度和不定根数目; 用照相机摄取
整株照和根部照; 用Leica M205C对水稻根部进行
观察, 统计侧根和根毛长度.  
1.3  遗传分析 

将 ksr3与 Kasalath杂交获得的 F2种子在水稻

营养液中培养 7 d 后, 统计野生型和突变体表型植
株的数量, 进行 2χ 检验, 按孟德尔遗传规律分析该
短根突变表型是否由单基因控制.  
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1.4  DNA提取 
采集 Kasalath、Nipponbare、F1和 F2分离群体

叶片, TPS法提取 DNA用于 PCR反应和检测[14].  
1.5  突变基因的定位分析 

在已公布的SSR序列(http: //www.gramene.org/ 
microsat/ssr.html)中, 选取均匀分布在 12 条染色体
上对 Kasalath 和 Nipponbare 有多态性的引物进行
粗定位. 比较 Nipponbare 和 9311 的核酸序列, 在
有差异之处设计 STS 标记, 筛选有多态性的 STS
标记对 KSR3进行精细定位.  

2 结果与分析 

2.1  突变体的表型分析 
将突变体 ksr3 和野生型 Kasalath 在水稻营养

液中培养 7 d 后观察表型, 发现突变体根部性状较

野生型, 主根、侧根和不定根都明显变短, 其中, 
主根和不定根长度分别约为野生型的 15.71%和
22.35%, 侧根的平均长度仅为野生型的 43.10%. 
在体视镜下观察发现, 突变体的侧根比野生型粗
壮, 并伴有扭曲, 且突变体的根毛数量明显增加, 
变得十分浓密, 长度是野生型的 2倍左右. 此外, 突
变体成熟期植株明显矮化(图 1、表 1).  
2.2  突变体的遗传分析 

将水稻短根突变体 ksr3与Kasalath杂交, 其 F1

个体均表现为短根, 说明该短根突变性状受显性 

表 1  野生型和突变体 ksr3生长 7 d的植株表型比较 

性状 WT ksr3 野生型增减/%

株高/cm 14.4±0.41 10.1±0.64 -29.86 4) 

主根/cm 14.0±0.22 2.2±0.13 -84.29 5) 

不定根 1)/cm 3.6±0.44 0.8±0.09 -77.65 5) 

不定根数/个 3.1±0.22 3.3±0.46 6.45 

侧根 2)/cm 5.8±0.60 2.5±0.14 -56.90 5) 

侧根数/个 177.4±10.95 33.7±3.95 -81.00 5) 

根毛 3)/μm 426.5±7.18 867.8±9.85 -03.47 5) 

注: 1) 3根最长不定根的平均值; 2)最长 20根侧根的平均长度; 3) 
最长 20根根毛的平均长度, 距根茎结合部 2~3 cm处; 4)在 0.01
水平上差异显著; 5)在 0.05水平上差异显著. 

核基因控制. 400 个 F2单株间根长出现分离, 经卡
方检测, 长根与短根株数符合 1:3的分离比例( 2χ =  

2
0.051.92 3.84χ< = ) (表 2). 因此, 该短根性状是由 1

对显性基因控制.  

表 2  短根突变体 ksr3的遗传分析 

F2群体 
杂交组合 F1表型

正常型株数 短根株数 总株数
χ2

ksr3/Kasalath 短根 88 312 400 1.92

2.3  突变基因 KSR3的分子定位  
以突变体 ksr3与 Nipponbare杂交的 F2群体作

为定位群体, 并从其分离群体中随机选取 30 株长
根植株分别抽提 DNA, 然后取等量 DNA混合, 构
建为突变池. 以突变池作为模板, 两亲本(Kasalath

(a)和(b)为野生型WT(左)和突变体 ksr3(右)生长 7 d的表型(Bars=2 cm); (c)为野生型WT(右)和突变体 ksr3(左)的成熟期表型
(Bars=20 cm); (d)和(e)为野生型主根的体视镜照(Bars=1 mm); (f)和(g)为突变体 ksr3主根的体视镜照(Bars=1 mm). 

图 1  水稻野生型和突变体 ksr3的表型 

(a) (b) (d) 
 

(e) 
 

(c) 
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和 Nipponbare)和 F1的 DNA为对照, 在 12条染色
体上均匀分布的具有多态性 SSR 标记以及根据
Nipponbare 和 9311 的基因组序列差异自行设计的
STS标记上进行扩增. 最后发现 STS标记 S3569和
S5817 突变池 DNA 的 PCR 产物偏向 Nipponbare
带型. 因此, 将KSR3粗定位在 S3569和 S5817间. , 
进一步扩大 F2群体, 得到具有长根表型的 F2单株

3 747株. 与此同时, 在 S3569和 S5817间发展了 4
个在两亲本间具多态性的 STS 分子标记(表 3). 通
过精细定位, 最终将 KSR3 定位在 S3702 和 S4046
之间, 2个标记间的物理距离约 312 kb.  

 
图 2  KSR3在第 7染色体上的分子定位 

3 讨论与结论 

水稻是我国最重要的粮食作物之一, 通过对
水稻品种的地上部改良, 特别是在矮秆基因的利
用和杂交水稻育成方面的研究, 使我国水稻产量
取得了两次巨大飞跃, 但对于地下部水稻根系的
研究相对较少. 根系长度是根构型的最重要指标
之一, 可对许多重要性状如养分吸收、抗倒伏性、
抗旱性和产量等产生影响[12]. 水稻根系的长度受
生长素[15-17]和细胞分裂素[18]等激素调控, 并与细
胞代谢中糖代谢、细胞壁多糖和纤维素合成[19-21]、

离子的吸收[22]等相关. 但对根系伸长的分子机理
的了解较为零碎, 整个调控途径仍不清楚, 需要筛

选更多的突变体和研究更多的突变基因来帮助阐

明根系伸长的分子机理.  
本研究中 KSR3是 1个多效基因, 突变体 ksr3

的主根、侧根和不定根长明显变短, 但其根毛长度
却比野生型长, 密度也增加, 同时侧根变得粗壮; 
成熟期植株明显矮化. 遗传分析结果显示, 该基因
受 1 对显性的核基因控制. 利用分子标记对 KSR3
进行定位, 最终将其定位在第 7染色体上 STS标记
S3702和 S4046之间的 312 kb范围内, 与已报道的
水稻根系基因所在的染色体位置均不同, 因此推
测 KSR3 是一个新的控制水稻根系发育的基因, 为
接下来的基因克隆、功能研究和阐明水稻根系发育

的分子遗传机理奠定了基础.  
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Genetic Analysis Based Gene Mapping of a Dominant Short-Root Mutant in Rice 
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Abstract: A leaky rice mutant is singled out from an ethylmethane sulfonate (EMS)-mutagenized rice library 
based on its short root phenotype. The primary root, lateral root and crown root of ksr3 are found to be shorter in 
length, and accompanied with distortion. Opposite to what is expected, the root hairs of the mutant are thicker 
and longer. The plants are shorter than the wild type. The genetic analysis indicates that the mutation is 
controlled by a single dominant nuclear gene. To map KSR3, an F2 population is formed by crossing the mutant 
ksr3 with Nipponbare wild type. Using the published SSR markers and newly designed STS markers, KSR3 is 
first mapped between the microsatellite markers S3569 and S5817 on chromosome 7. Then, four new 
polymorphic sequence-tagged site markers are developed in the region. KSR3 is finally mapped between markers 
S3702 and S4046 with a physical distance of 312 kb. The finding is expected to help in cloning, functional study 
and breeding applications. 
Key words: rice (Oryza sativa L.); root gene; genetic analysis; gene mapping 
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