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摘要　水稻是我国最主要的粮食作物之一,高产优质不仅是水稻基础研究的重点,更是水稻育种应用的主

要方向.稻米品质主要包含加工碾磨品质、外观品质、蒸煮食味品质和营养品质,是受遗传与环境因素共同影响

的复杂性状.本文对稻米品质性状的分类、影响因素、遗传研究进展和稻米品质育种改良现状进行了综述,并对

稻米品质研究进行总结和展望,以期为稻米品质遗传改良以及优质稻品种培育提供指导.
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　　水稻作为我国超过６０％人口的主要能量来源,
在保障我国粮食安全和促进农业发展上占据着重要

地位.自新中国成立以来,我国水稻在经历了半矮

秆化、杂种优势的利用以及绿色超级稻的培育后,产
量达到了质的飞跃.随着社会的发展,我国已经基

本实现从“吃不饱”到“吃得饱”再到以“吃得好”为目

标的重大转变.２０１９年,指导“三农”工作的中央一

号文件明确指出要深入推进优质粮食工程,要推进

农业由增产转向为提质.因此,研究和改良稻米的

品质具有十分重要的意义.
稻米品质是由遗传与环境因素共同影响的复杂

性状,它不仅是决定稻米是否好吃的关键,也是决定

消费者喜爱度以及稻米市场价格的重要因素[１].此

外,随着人们健康意识的提高,具有保健作用的糙米

以及有色米越来越受欢迎[２Ｇ３].从消费者的角度看,
优质稻米是指好看、好吃且营养健康的稻米;而从育

种家的角度来看,优质稻则需符合我国优质稻米国

家标准(下文简称国标).国标经过多次修改,所包

含的指标要求也逐渐提高(表１).国标要求的提高,
一方面促进了科学家进行稻米品质相关的研究,另一

方面也加快了优质稻培育的速度.截至目前,已有大

批品质相关基因被克隆,稻米品质的影响因素也得到

了一定解析,优质稻的培育也取得了显著的成果[４Ｇ５].

本文对稻米品质性状的分类和影响因素进行了

简要的介绍,重点介绍了稻米品质性状的遗传研究

进展,分析了我国优质稻米研究的现状,并探讨了分

子育种和基因编辑育种在稻米品质改良上的应用现

状以及前景,以期为稻米品质的深入研究和稻米品

质的遗传改良提供一定的思路和借鉴价值.

1　稻米品质性状分类与影响因素

1.1　稻米品质性状的分类

稻米从种植到最终食用涉及多个过程,其生产、
加工、烹饪以及最终食用都与稻米的品质密切相关.
为了便于研究,通常将稻米品质划分为加工碾磨品

质、外观品质、感官食味品质和营养健康品质[６].
加工碾磨品质不仅是稻米生产上最重视的品

质,还是优质稻谷评价的重要性状(表１),一般包含

３个指标:糙米率、精米率和整精米率.糙米率也称

为出糙率,是指净稻谷脱壳后糙米占试样质量的百

分比.精米率是指糙米加工碾磨成一定精度的大米

占供试稻谷质量的百分比,整精米率则是指精米长

度达到完整米粒平均长度２/３的精米质量占供试稻

谷质量的百分比.
外观品质是最直观的品质性状,消费者肉眼就

能进行分辨,主要包括稻米粒形、垩白和透明度,其
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中粒形和垩白是最重要的外观品质性状(图１A、

B).粒形是指稻米的粒长、粒宽、粒厚和长宽比;垩
白是指稻米中白色不透光部分,可以根据垩白的部

位将垩白分为腹白、心白和背白(图１B),生产上会

根据垩白占的比率和垩白在米粒中的面积大小,即
垩白率和垩白度表征垩白情况(表１).

稻米的感官食味品质是稻米作为食品最重要的

品质性状,主要是指稻米蒸煮品质以及米饭的外观、
香味、口感等,通常用直链淀粉含量、糊化温度(geＧ

latinizationtemperature,GT)(碱消值,alkalidigesＧ
tionvalue)、胶稠度、黏度特性和食味值来表征.稻

米的直链淀粉含量(amylosecontent,AC)一般在

０~３０％.糊化温度是指稻米中淀粉遇水完成糊化

变成半透明胶状所需的温度,或者是淀粉晶体丧失

双折射性时的温度.胶稠度(gelconsistency,GC)
是指稻米糊化冷却后于水平放置的试管中延伸的凝

胶长度.黏度特性是指米饭蒸煮过程的黏度变化,利
用快速黏度分析仪(rapidviscosityanalyzer,RVA)

　A:糙米的外观品质;B:精米垩白表型,左为无垩白,中间为心白,右为腹白;C:精米粉的RVA曲线;D:栽培稻Wx 的不同等位型与对应表

型.A:Theappearanceofbrownrice;B:Thechalkyphenotypeofmilledrice,grainsintheleftcirclerepresentthegrainswithoutchalk,

grainsinthemiddlecirclerepresentwhitecore,thegrainsintherightcirclerepresentwhitebelly;C:TheRVAplotofmilledricepowder;

D:ThedifferentWxallelesincultivatedriceandthecorrespondingphenotype．PKV:Peakviscosity;HPV:Hotviscosity;CPV:ColdviscosiＧ

ty;BDV:Breakdownviscosity;SBV:Setbackviscosity;CSV:Consistenceviscosity;AAC:Apparentamylosecontent;GC:Gelconsistency．

图１　稻米外观品质、RVA曲线及 Wx的自然变异

Fig．１　Theappearancequality,RVAplotofriceandthenaturalvariationofWx

分析并绘制黏度曲线(图１C).食味值是品尝人员

对米饭的气味、外观结构、适口性、滋味和冷饭质地

的综合评分.
稻米的营养健康品质是稻米营养品质的扩展,

既包含稻米中的有益营养元素,也包含对稻米中有

害健康物质的限制.稻米中有益健康的成分主要有

蛋白质、氨基酸、维生素、矿物质和花青素等[２,７],有
害物质则主要是重金属和农药残留等.

９４
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1.2　影响稻米品质的因素

稻米品质主要是由环境、基因以及基因与环境

互作共同决定的,且不同的品质性状受这３个因素

的影响并不相同.

１)环境因素.水稻的种植条件、化肥施用、灌溉

情况、光照、温度和病虫害等因素,均能影响稻米品

质[８].研究表明肥料的种类(有机肥和氮肥)、肥料

用量以及施加时期均能影响稻米的品质,施用氮肥

可以在一定程度上改善稻米的加工品质和外观品

质,但具体情况也会随水稻品种和环境条件而有所

差异[９Ｇ１０].高温会降低外观品质,增加稻米的垩白

率和垩白度[１１Ｇ１２].灌溉方法不仅会影响稻米氮素的

吸收利用,还会对稻米的外观品质、加工碾磨品质以

及食味品质造成不同程度的影响[１３].此外,CO２浓

度、病虫害、杂草、盐胁迫、重金属等也对稻米品质产

生较大影响[１１,１４].

２)遗传因素.在品种和环境一定的情况下,遗
传因素就会成为影响稻米品质的主要原因,且不同

品质性状受到的遗传因素影响并不相同[１５].蛋白

质、精米率和整精米率的遗传力不高,容易受到环境

的影响[１６].Zhang等[１７]认为胶稠度常表现为数量

性状,是受多基因共同控制的,而糊化温度和直链淀

粉含量则是由一个主效基因和多个微效基因控制.
目前已经定位并克隆了包含影响稻米感官食味品质

的主效基因 Wx、控制稻米外观品质性状的GS３、

GW５以及控制蛋白质含量的OsAAP６和OsGluA２
等大量品质相关基因.这些基因的克隆及其功能研

究有利于稻米品质的分子遗传改良.

2　稻米感官食味品质的遗传基础

稻米的感官食味品质是与米饭“是否好吃”密切

相关的重要品质性状,已有研究表明,Wx 是影响该

性状的最主效基因.
2.1　 Wx 是影响稻米直链淀粉含量的主效基因

早在２０世纪初,科学家就发现一个决定稻米糯

与非糯的Wx 连锁群,之后科学家们克隆了Wx 基

因,并发现该基因功能缺失会形成糯米.Wx 编码

一个颗粒结合型淀粉合成酶(granuleＧboundstarch
synthaseI,GBSSI),直接影响稻米中直链淀粉的合

成,且Wx 的表达量和成熟 mRNA的含量与稻米直

链淀粉含量显著正相关[１８Ｇ１９].后续研究发现Wx 具

有多种自然变异,这些变异形成不同功能等位型,并
导致不同的直链淀粉含量.位于Wx 基因５′UTR

上 G＞T 的 变 异,会 使 成 熟 胚 乳 中 Wx 的 成 熟

mRNA含量降低,并使稻米中直链淀粉含量从２４％
降低到１８％左右[２０].Wx 基因所在区段的重组率

大约是基因组平均重组率的１０倍,表明Wx 基因更

容易发生基因重组[２１].Mikami等[２２]发现籼稻中

存在Wxa、Wxin、Wxb和Wxop 等多种等位型,不同

等位型对应不同的直链淀粉含量,其中Wxop是一种

有垩白但直链淀粉含量偏低的等位型,该等位型的

GBSS酶活大约降低了一半,然而其在５′UTR上是

高直链淀粉的 G等位型.Zhang等[２３]发现Wxlv是

Wx 的祖先等位型,该等位型对应最高的直链淀粉

含量.Wxla/Wxmv是新发现的一种低直链淀粉含

量且外观是透明的优质等位型,可以用来改良稻米

的品质[２４Ｇ２５].迄今为止,已经发现了至少８种Wx
等位型,不同等位型材料对应不同的直链淀粉含量

(图１D).
2.2　 Wx 同时影响稻米的胶稠度、RVA 和食味

胶稠度、RVA和食味值都是影响稻米感官食味

品质的重要性状,研究发现Wx 对这些性状也有影

响[２６].Tian等[２７]和 Ge等[２８]同时发现,Wx 除了影

响稻米的 AC,还是影响 GC的主效基因,同时还会

影响米饭的吸水性、延伸性和膨胀度,这一结果被

Qiu等[２９]通过３０００核心种质关联分析和转基因验

证予以证实.Wang等[３０]通过对由珍汕９７和德隆

２０８构建的重组自交系的２７个品质性状进行 QTL
定位,在Wx 位置定位到了影响 AC、GC和 RVA 的

主效QTL簇,同时微效影响 GT等相关性状.进一

步研究发现,位于第１０外显子上C＞T的变异被发

现是影响稻米GC和RVA 的主要功能变异位点[３１].

Zhou等[２５]通过对多样性栽培稻的感官食味品质进行

QTL定位,发现Wx 不仅影响 AC、GC和RVA,同时

还影响稻米的食味.因此,Wx 具有一因多效性,是
影响稻米感官食味品质的主效基因(图１D).
2.3　稻米糊化温度和香味的主效基因

稻米的糊化温度是评价稻米蒸煮食味品质的重

要指标,一般由碱消值表示,研究发现ALK 是影响

稻米糊化温度的主效基因.ALK 基因编码１个可

溶性淀粉合酶(starchsynthaseIIa,SSIIa),包含８
个外显子,其中位于第８外显子上 G＞A 和 GC＞
TT这２种变异是该基因的功能变异.这２种变异

会引起氨基酸的改变,并改变产物的酶活,进一步影

响中等长度支链淀粉的合成,改变晶体层结构,最终

引起糊化温度发生改变[３２Ｇ３３].此外,研究发现,同时

０５
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抑制ALK(OsSSIIa)和OsSSⅢa 会使稻米出现粉

质胚乳、直链淀粉含量增加、糊化温度升高和黏度减

小的现象,同时降低了聚合度５~６的短支链淀粉并

增加了聚合度７~１１的中长型支链淀粉含量[３４].
米饭的香味主要来源于芳香族化合物２Ｇ乙酰Ｇ

１Ｇ吡咯啉,简称２ＧAP,研究发现该物质主要由１个

隐性 QTL位点fragrance调控,简称fgr,后续基

因克隆发现OsBADH２为fgr的功能基因,编码甜

菜醛脱氢酶,它可以消耗２ＧAP的前体物质４Ｇ氨基

丁醛(ABＧald)从而抑制２ＧAP的合成,位于该基因

第２和第７外显子的缺失会形成有香味的２种等位

型badh２ＧE２和badh２ＧE７[３５Ｇ３６].此外,Lin等[３７]发

现１个新的香味突变体SA０４２０,并预测了其候选

基因OsGAPDHB.

3　稻米其他品质性状的遗传基础

目前学者已经对水稻不同品质性状进行了大量

的研究,定位到了很多 QTL并克隆了一批影响稻

米品质的主效基因,如 GS３、GW５、Chalk５、Wx、

ALK 和OsAAP６等,并对稻米品质形成的分子调

控机制进行了一定的解析(表２).
3.1　 GS3 和 GW5 是影响稻米粒形的主效基因

　　稻米的外观品质是最直观的品质性状,也是研

究最为深入的品质性状[３８].目前已经报道和克隆

的粒形和垩白基因已有上百个,遍布水稻１２条染色

体,其中GS３、GW５以及Chalk５分别是影响稻米

粒长、粒宽以及垩白率变异的最主效基因[３９].GS３
基因编码１个 G 蛋白γ亚基,负调控水稻的粒长,
起源于温带粳稻的位于第２外显子C＞T的无义突

变是GS３最主要的功能变异,该变异会增加粒长,
并且在热带粳稻和籼稻中受到了选择[４０Ｇ４１].GS３
参与 G蛋白途径调控水稻粒长,GS３蛋白通过与另

外２个γ亚基DEP１和GGC２竞争性结合G蛋白β
亚基,抑制了DEP１和GGC２的功能,从而负调控水

稻的粒长[４１].GW５编码１个钙调素结合蛋白的基

因,负调控水稻的粒宽[４２Ｇ４３].GW５启动子的变异是

引起GW５功能以及水稻粒宽变异的主要原因,大
多数粳稻因启动子１２１２bp的缺失而表现为宽粒

表型,部分籼稻因启动子区域９５７bp的缺失而表现

为宽粒.进一步研究发现,GW５是通过油菜素内酯

信号途径调控水稻粒宽,它通过抑制该途径中关键

负调控因子 GSK２的激酶活性,使细胞核中未磷酸

化的 OsBZR１和 DLT 蛋白得到积累,调控油菜素

内酯响应基因表达水平和生长响应.此外,从自然

变异及突变体中还克隆了大批粒形相关基因,如

GL２、GW２、GL３．１、GL３．３、GS５、GS６、TGW６、

GL７、GW８、BG１、SRS３、D２等,这些基因大多通过

激素途径、G蛋白途径、蛋白酶体降解等途径来调控

水稻粒形[４４Ｇ６３](表２).
3.2　垩白的遗传研究进展

稻米的垩白是由淀粉颗粒的疏松和不规则排布

引起,表现为胚乳不透明的表型.关于稻米垩白的

遗传基础,学者做了大量研究,并定位了一大批垩白

相关的 QTL,这些 QTL基本遍布水稻１２条染色

体[６４Ｇ６９].Yun等[６６]对１个籼粳交群体的垩白性状

进行了连续２a的考察,共检测到１０个与垩白率相

关的 QTL,包含５个影响腹白率的 QTL和５个影

响心白率的 QTL,其中影响腹白率的qWBR２、qWＧ
BR５、qWBR６ 和 qWBR８ 以 及 影 响 心 白 率 的

qWCR１和qWCR４被重复检测到.Gao等[６７]利用

培矮６４S和９３１１构建的重组自交系进行垩白相关

性状的 QTL定位,一共检测到位于第１、４、６、７、９
和１２号染色体上的１９个相关 QTL,对影响垩白度

的qACE９进行精细定位,并最终预测１个候选基

因OsAPS１,该基因与淀粉合成相关,双亲在该基因

的２个SNP变异会导致氨基酸的变异,并引起直链

淀粉含量的差异.Wu等[６９]对前期珍汕９７和德隆

２０８的重组自交系鉴定的心白位点qWCR７进行精

细定位,将之定位在６５kb的区段内,并预测了候选

基因,此外qWCR７还能影响稻米中淀粉和储藏蛋

白的含量.

Chalk５是影响栽培稻垩白率变异的主效基因,
该 基 因 编 码 １ 个 液 泡 H＋Ｇ焦 磷 酸 转 移 酶 (VＧ
PPase),在胚乳中特异性表达,正调控稻米的腹白

率;位于该基因启动子的２个SNP变异导致该基因

表达量下降,垩白率降低,而且这２个SNP变异是

籼稻腹白率遗传多样性的一个重要原因;Chalk５通

过调节种子内膜系统的pH 值来影响蛋白体的形

成,并影响胚乳中储藏物质的空间结构最终导致垩

白的形成[７０].粉质胚乳突变体从胚乳透明度以及

淀粉颗粒性状和排列来看,与垩白十分相似,可以算

是垩白的极端情况.目前克隆了十几个与粉质胚乳

相关的基因,如flo２、flo５、flo８、flo１０ 和flo１１
等,这 些 基 因 大 多 与 淀 粉 合 成 和 能 量 代 谢 等 相

关[７１Ｇ７８].Lou等[７７]鉴定到 一 个 粉 质 胚 乳 突 变 体

flo１９,该突变体是由于编码二类草酰乙酸转氨酶的

１５
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基因发生突变而产生的,该突变会影响水稻正常的

碳氮代谢并影响水稻的生长.gwc１是１个垩白率

和垩白度增加、糙米率和整精米率都降低的突变体,
该突变体是由位于第８号染色体上的WTG１发生

突变形成,该基因是通过影响蔗糖代谢以及淀粉合

成相关途径来影响稻米的外观品质[７８].
3.3　营养健康品质的调控基因

蛋白质、氨基酸、脂质和花青素等是影响稻米营

养健康品质的主要营养物质.蛋白质是稻米中仅次

于淀粉的第二大储藏物质,可以分为清蛋白、球蛋

白、醇溶蛋白和谷蛋白４种储藏蛋白.Chen等[８１]

通过对５２７份多样性栽培稻４种储藏蛋白的全基因

组关联分析,鉴定到了许多已知和未知的 QTL,并
分析了蛋白相关基因OsAAT２、RA１７、RM１、RP６
和已克隆淀粉代谢相关基因AGPS２a、ISA２、PUL
的自然变异 对 各 种 储 藏 蛋 白 含 量 的 影 响.Peng
等[８２]克 隆 了 首 个 调 控 稻 米 储 藏 蛋 白 的 基 因

OsAAP６,该基因编码１个氨基酸转移酶,正调控稻

米中４ 种储藏蛋白含量,负调控食味相关性状.

Yang等[８３]克隆了OsGluA２,该基因编码二型谷蛋

白前体,也是４种储藏蛋白的正调控因子.位于该

基因启动子上的变异会影响其表达量,从而影响蛋

白质的含量,并且该变异存在籼粳差异.此外,从突

变体克隆的GPA１、GPA３和GOT１B 等基因,主要

通过蛋白合成、加工和运输等方面,来影响稻米中蛋

白质的含量[８４Ｇ８６].
稻米中的脂质主要为棕榈酸、油酸和亚油酸,主

要存在于稻谷的胚和糊粉层中.学者利用不同群体

和不同方法,对稻米中油脂组分和含量进行 QTL定

位和分析,分别在第１、２和第５号染色上定位到与

稻米脂肪含量相关的 QTL[８７Ｇ８８],此外还发现 OsＧ
FAD２和OsFAD３可以分别调控稻米中亚油酸和

亚麻酸的含量[８９Ｇ９０].Zhou等[９１]通过对５３３份多样

性栽培稻的全基因组关联分析和３个重组自交群体

的连锁分析,鉴定到９９个脂肪酸组分和浓度相关的

QTL,并发现PAL６、LIN６、MYR２和FAE６分别

是调控稻米中软脂酸、油酸、豆蔻酸(C１４:０)和长链

脂肪酸组分的主效基因.
抗性淀粉具有降低血糖的作用,在稻米中与直

链淀粉的含量正相关.Zhou等[９２]发现SSⅢa 的突

变体中直链淀粉含量和抗性淀粉含量显著提高,尤
其是在强功能的Wx 基因背景下,抗性淀粉含量能

达到６％.Bao等[９３]通过对稻米抗性淀粉含量的全

基 因 组 关 联 分 析,发 现 Wx、SS Ⅱa、ISA１ 和

AGPS１４个淀粉合成途径相关基因共同影响抗性淀

粉的自然变异.
花青素和原花青素作为水溶性色素,具有很强

的抗氧化活性[９４].水稻中,原花青素和花青素分别

存在于红米和黑米的果皮中.红米的果皮颜色由水

稻第７染色体的Rc基因和第１染色体的Rd 基因

共同调控,Rc和Rd 分别编码１个bHLH 型转录因

子和１个黄烷酮醇还原酶.位于Rc第６外显子上

１个１４bp的缺失或者 GＧA 的变异均会使造成Rc
的功能缺失,只有Rc 和Rd 同时有功能,才能表现

为红米表型,Rd 有功能而Rc缺失功能的时候会形

成白米,而Rc 有功能、Rd 功能缺失就会形成浅棕

米[９５].黑米的形成受３个基因的调控,分别为KaＧ
la１、Kala３和Kala４,其中Kala１即Rd 基因,KaＧ
la３为 １ 个 R２R３ＧMyb 转录因子,Kala４ 为 １ 个

bHLH 转录因子,只有这３个基因都有功能才能形

成黑米.值得注意的是 Kala４为１个功能获得型

的突变,位于其启动子区域大片段的插入会引起该

基因表达量的上升,从而形成黑米[９６Ｇ９７].
3.4　加工碾磨品质的遗传基础

不同水稻品种的加工品质差异显著,通过对稻

米加工品质的遗传研究,学者们定位到了一些糙米

率、精米率和整精米率的 QTL,但尚未克隆到直接

影响加工品质的基因[９８Ｇ９９].Ren等[９９]利用籼稻台

中１号和粳稻春江６号构建的 DH 群体在第１０染

色体定位到１个控制糙米率(brownricerate,BRR)
的主效 QTL,命名为qBRRＧ１０,该 QTL能够解释

２３．１％的表型变异,来源于春江６的等位基因能够

增加 约 ７％ 的 糙 米 率.通 过 细 胞 学 分 析 发 现,

qBRRＧ１０通过降低颖壳细胞的大小从而降低颖壳

的厚度,最终导致稻谷中颖壳的比重减小,从而提高

糙米的相对产量.许多影响稻米精米率和整精米率

的 QTL都是与已克隆的粒型垩白基因共定位,

Chalk５基因表达量的提高增加了稻米的腹白率,也
导致了整精米率的下降[９０].稻米上的裂缝会直接

导致精米率和整精米率下降.Pinson等[１００]利用高

裂缝抗性的栽培稻 Cypress和低抗性材料 Lagrue
构建的重组自交系群体定位了３个裂缝抗性 QTL,
命名为qFIS１Ｇ１、qFIS１Ｇ２和qFIS８,其中来源于

Cypress的qFIS１Ｇ２位点能够降低１２％的裂缝率,

Sater等[１０１]进 一 步 将 其 定 位 到 标 记 RM１３６１ 和

RM３４８２之间,约６４０kb区间.
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4　稻米品质的遗传改良

在２０世纪和２１世纪初,增产一直是水稻生产

的主要目标,经过绿色革命和杂交稻育种,我国水稻

产量稳步提升,但是稻米品质却普遍偏差[１０２].随着

人们生活水平以及对物质生活需求的提高,人们对

稻米品质的要求也日益增加,优质稻米培育也变得

愈发重要.经过科学家的不断努力,稻米品质相关

的遗传基础得到了一定的解析,分子标记辅助选择

技术以及转基因技术在育种上的应用,加速了水稻

品质的遗传改良,我国的优质稻谷达标率也逐年上

升(图２).

　NAV:国审品种 Nationalauditvariety;CX:常规籼稻 Conventionalxian;CG:常规粳稻 Conventionalgeng;HX:杂交籼稻 Hybrid

xian;HG:杂交粳稻 Hybridgeng;PAV:省审品种 Provincialauditvariety;CV:常规稻 Conventionalvariety;HV:杂交稻 Hybridvariety．

图２　我国２０１１－２０１９年水稻审定的品种数及优质率情况

Fig．２　CertificatedricevarietynumberandhighＧqualityＧvarietyratein２０１１－２０１９duringChina
4.1　优质稻培育现状

我国稻米品质的总体特征是粳稻品质优于籼

稻,常规稻的品质优于杂交稻[１０３].近１０年来,我国

培育的优质稻品种逐渐增多,一级优质稻品种也有

所增加(２０１９年１３个达到一级优质稻谷标准,２０１３
年为７个),籼稻和杂交稻的品质改良也有了很大进

步(图２)[１０４Ｇ１０７].不同地区材料的品质达标率也有

较大差异,东北地区的稻米品种优质率相对最高,其
次是两广地区和江淮地区[１０６].黑龙江地区主要推

广的是粳稻品种,由黑龙江从日本引进并改良的空

育１３１是品质佳且种植面积最广的品种之一.江淮

地区也以粳稻更受欢迎,南粳系列的粳稻是江苏地

区大面积推广的优质稻,如南粳４６和南粳５０５５等.
广东、广西主要种植籼稻,黄华占是由广东省农业科

学院水稻研究所培育的米质达到国标一级的绿色超

级稻常规籼稻品种,是我国审定次数最多且适种范

围最广的优质稻品种,同时还是陕西、重庆和湖北的

省区试对照品种.
4.2　分子标记辅助育种

分子标记辅助选择育种(molecularmarkerasＧ
sistedselection,MAS)是利用与基因紧密连锁的分

子标记来选择对应性状的方法,相比于传统回交育

种,该方法从基因层面实现性状的选择,具有效率

高、时间短、选择更精准的特点,目前该方法已经被

广 泛 地 运 用 在 水 稻 产 量、抗 病 以 及 品 质 改 良

上[４Ｇ５,１０８Ｇ１１４].Jin等[１０８]利用分子标记辅助选择的方

法,在ⅡＧ３２B中对 Wx、SSⅡa 和fgr 基因进行选

择,最终选育出了有香味且低直链淀粉和低糊化温

度的ⅡＧ３２B品质改良材料.Ni等[１１３]通过分子标

记辅助选择的办法,将高产品种协优５７的Wxa基

因替换成 Wxb,使其蒸煮食味品质得到了改善.

Liu等[１１４]通过聚合选择Pi１、Xa２３和Wx,最终培

育出抗稻瘟病和白叶枯并且为软米的三级优质稻的

新恢复系粤恢８８.Wang等[４９]通过该方法将GL７
和gs３导入到籼稻不育系粤丰中,极大地改善了该

品种的外观品质并提高了产量.Wang等[５０]通过聚

合gs３和GW７,培育出了高产且品质改良的籼稻杂

交材料,如泰丰优５５和泰丰优２０８.
4.3　转基因育种

转基因育种是通过导入外源片段来改变水稻本

身基因的表达或者基因的功能,从而改变水稻的表

型.各国科学家通过转基因育种的方法对稻米品质

进行了改良,如富含维生素 A 的黄金大米[１１５]和富

含花青素并且胚乳也是黑色的紫晶米[１１６].近几

年,基因编辑技术得到了飞速的发展,目前已经广泛

运用在植物遗传和育种研究中[１１７].Tang等[１１８]敲

除华占和隆科６８５S中的OsNramp５基因,并进一

步对敲除成功的材料进行杂交,最终获取了没有差

异产量的低镉含量且不含转基因片段的杂交材料.

Zhou等[１１９]通过 CRISPR/Cas９ 的方法,对 GS３、

GW２和Gn１a 进行基因编辑,三基因敲除材料的粒

长、粒宽和穗粒数都有增加.Abe等[１２０]通过敲除
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OsFAD２基因,获 得 了 高 油 酸 低 亚 油 酸 的 材 料.

Zeng等[１２１]通过对泰丰B中Wx 基因的５′UTR区上

的顺式作用元件进行编辑,成功获得了产量没有变

化但直链淀粉含量显著降低且不是糯米的材料,并
且这些材料的品质性状与优质稻黄华占很相似.

Huang等[１２２]利用相同的方法对日本晴的Wx 基因

启动子上的 TATA框附近进行基因编辑,也获得了

直链淀粉降低、蒸煮特性与 Wxmp 等位型材料相似

的优 质 突 变 材 料.Huang 等[１２３]利 用 CRISPR/

Cas９的方法对淀粉合成基因 Wx 和SSⅡa进行编

辑,获得了蒸煮食味品质改良的材料.Guo等[１２４]

对低谷 蛋 白 材 料 LGCＧ１ 中 的 淀 粉 分 支 酶 基 因

SBEⅡb进行编辑,获得了利于肾脏疾病患者食用

的高抗性淀粉水稻材料.Hui等[１２５]利用CRISPR/

Cas９的方法对籼稻材料黄华占的香味基因 OsＧ
BADH２进行编辑,并将有香味的黄华占转基因材

料与不育系桃农１A 杂交,最后得到了一个有香味

的三系杂交稻BＧ桃优香占,该三系杂交稻相对于野

生型桃优香占其香味和胶稠度都有提升.

5　展　望

水稻是我国主要的粮食作物,保证稻米的产量

和改良稻米的品质,是保证我国粮食安全和满足人

民日益增长的物质需求的主要办法.目前,我们对

稻米的需求就是好看好吃且营养健康,因此培育晶

莹有光泽、口感鲜香软糯并且富含营养的稻米品种

具有重要意义.此外,除了做成米饭,大米还能以不

同的方式来食用,如炒饭、年糕、煮等.通常,中等偏

低直链淀粉含量的大米品种煮成米饭和粥,会更加

软糯,适口性更好;高直链淀粉含量的大米口感偏硬

且不粘连,适宜做成炒饭和米粉;直链淀粉低于２％
的糯米可以用来做年糕或者米酒;有颜色的大米如

黑米或者红米,则可以糙米的形式食用,具有更加丰

富的营养价值.
在我国,国家优质稻谷标准是评价稻米品质的

唯一指标,但除了部分指标可以准确地测定外,食味

值这个十分重要的指标在测定时却会有很大偏差.
目前是根据人为品尝来打分,但不同品尝人会有不

同的喜好,难免会出现打分不准确的情况.因此,急
需建立更准确的品质分析方法,如日本大多数采用

机器对大米的粒形、整精米率、垩白度和食味值等指

标进行测定,不仅可以更好地屏蔽人为操作带来的

误差,还可以加快稻米品质的评定进程.

整精米率和垩白度是影响稻米优质的关键指

标,其遗传和调控机制尚不清楚,因此,进一步解析

稻米垩白度和整精米率的遗传和调控网络,是当下

稻米品质研究的重要方向.此外,由于杂交稻利用

F１的杂种优势,F１植株的种子形成 F２分离群体,而
双亲在品质相关性状的差异会发生分离,这也是杂

交水稻品质相对较差的原因之一.所以,对杂交水

稻品质的遗传改良需要同时对双亲进行改良,达到

二者品质基因型等位以提高品质的改良效果.此

外,高产和优质常常会表现出矛盾,如大粒品种垩白

度高等.因此,改良品质需平衡其与产量的关系,同
时大力挖掘优质高产协同相关基因与资源,将分子

育种与常规育种相结合,也是将来水稻品质遗传改

良的重点研究方向.
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Progressongeneticstudyandmolecularbreedingofricequality

XIADuo,ZHOU Hao,HEYuqing
NationalKeyLaboratoryofCropGeneticImprovement/HubeiHongshanLaboratory/

CollegeofLifeScienceandTechnology,HuazhongAgriculturalUniversity,Wuhan４３００７０,China

Abstract　RiceisoneofthestaplefoodcropsinChina．Highyieldwithgoodqualityisnotonlythe
focusofricebasicstudies,butalsothemaingoalofricebreeding．Ricequalitiesmainlyincludemilling
quality,appearancequality,sensoryquality,andnutritionalquality,whicharecomplextraitsaffectedby
bothgeneticandenvironmentalfactors．ThisarticlesystematicallyreviewstheclassificationofricequaliＧ
tytraits,influencingfactors,theprogressofthegeneticbasisandmolecularimprovementofricequality．
Theprospectsofstudyingricequalityarediscussed．SensorytraitcontrolledbythemajorgeneWxisa
keyqualitythatdetermineswhetherriceisdeliciousornot．Wx,encodingagranularＧboundstarchsynＧ
thase,isthemajorgenethataffectstheamylosecontent,gelconsistency,RVAandtasteofrice．Variation
onWxleadstothedifferenceofamylosecontentrangingfrom０Ｇ３０％,thedifferentgelconsistencyand
tastescore．ALKresponsibleforgelatinizationtemperatureandfgrforfragranceofriceaffectricesenＧ
soryqualityaswell．GS３,GW５andChalk５arethemajorgenesresponsibleforthediversityofthemajor
componentsofriceappearancequalityincludinggrainlength,grainwidthandgrainchalkinessofrice．
MolecularmarkerＧassistedselectionandgenomeeditingoftheseimportantricequalitygeneshaveaＧ
chievedgreatprogresses．Yet,thegeneticbasisofriceoverallqualityisstillrarelyunderstood．Thequality
ofmostcommercialricevarietiesinChinaisstillnotgood．Morestudiesarestillneededtofullyuncover
thegeneticbasisofricequalityandtoimprovethequalityofelitericevarieties．Itwillprovideguidance
forthegeneticimprovementofricequalityandthebreedingofricevarietieswithhighＧquality．

Keywords　rice;appearancequality;millingquality;nutritionalquality;sensoryquality;genetic
improvement;molecularbreeding;highＧqualityrice
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