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Abstract 
Seed shattering is one of the important biological traits in rice. To reveal the genetic character of 
the seed shattering in Japonic rice, a cross between C418 (japonica cv., nonshattering) and Chun-
jiang100 (japonica cv., shattering) was made. Seed shattering of F1, F2 progenies derived from re-
ciprocal crosses between C418 and Chunjiang100 and their parents were recorded. The results 
revealed that there was only one dominant gene locus involved in the control of the seed shatter-
ing in this cross. The nonshattering gene carryied by C418 was temporarily designated Sh-t, and 
the shattering genes carryied by Chunjiang100 was temporarily designated sh-t, respectively. 
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摘  要 

落粒性是水稻的重要生物学性状之一，对于提高产量降低损失具有重要意义，为了阐明水稻落粒性机理，

本文研究了难落粒粳稻品种C418与易落粒粳稻品种春江100及其杂种后代F1、F2落粒性的遗传变异特点。

结果表明：1) C418的难落粒与春江100的易落粒表现差异受一对细胞核基因控制，无细胞质效应；2) 
C418为难落粒显性基因携带品种，文章将该基因命名为Sh-t，春江100为易落粒隐性基因携带品种，文

章将该基因命名为sh-t。 
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1. 引言 

在稻属中，粳稻难以脱粒，籼稻居中，野生稻易于落粒。就水稻生产而言，太易脱粒或太难脱粒都

是不利性状。因此，在育种上选育落粒性适中的水稻品种类型具有重要意义[1]。 

关于水稻落粒性的遗传，存在不同遗传机制。 
日本学者报道认为落粒性受一对隐性基因 sh 支配。美国学者的研究认为落粒性是显性，并发现落粒

性抑制基因，杂种 F2 表现 13:3 分离，印度学者用野生稻与栽培稻杂交，发现落粒性为显性，并出现 15:1
分离的分离比例。斯里兰卡研究者报道认为落粒性的变异受多基于控制，表现出变异的连续性[2]。熊振

民分别根据籼稻难落粒突变体进行遗传分析，得出与印度研究者相似的结论[3]，朱立宏研究认为落粒性

是基因互作的结果，不能稳定遗传[4]，Oba 等研究认为落粒性由单基因控制，与矮秆基因 sd-1 存在连锁

关系[5]。黄艳兰等考察栽培稻与中国疣粒野生稻种间杂种的落粒性，发现其与疣粒野生稻相同[6]，黄利

兴等研究认为，杂交稻的落粒性由其双亲共同决定，落粒为显性[7]，李仕贵等分析水稻籼粳杂交落粒性

的遗传，认为难落粒对易落粒为显性，易落粒植株受两对隐性基因控制，他们利用 DH 系所构建的分子

图谱将这两对落粒性基因定位于第一染色体上[8]，Fukuta 利用 7 个 RFLP 标记将控制来源于南京 11 的难

落粒性突变体 SR-1 的难落粒基因定位于第一染色体上，认为该基因的表达还会受另外两个基因的修饰[9]。
Yano 等克隆了位于水稻基因组的 1 号染色体上水稻落粒性主效 QTL qSH1，发现 qSH1 5′调控区的一个

单核苷酸变异，阻断了小穗柄部脱离层的正常形成，从而使水稻植株上的成熟种子不再轻易脱落。在水

稻的驯化过程中，尤其是在粳型水稻的驯化过程中，不落粒变异的出现为人工选择的提供了素材[10]。
Sang 课题组利用图位克隆方法，成功克隆了位于水稻基因组 4 号染色体上的水稻落粒性基因 sh4 [11]。 

2001 年冬季，我们在海南的杂交稻恢复系的选种圃中，发现杂交组合(C418/春江 100)F2 群体中的植

株个体，其落粒性表现要么与母本 C418 相同，要么与父本春江 100 表现相同，没有中间变异类型。受此

启发，我们开展了本项研究。 

2. 材料与方法 

2.1. 杂交组合配制，试验设置及田间种植 

2002 年正季，我们以 C418 与春江 100 为父、母本，进行正、反杂交，配制杂种 F1 种子。当年冬季，

携 F1 种子到海南繁殖 F2 种子。 
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2003 年正季，于合肥种植 C418：189 株，春江 100：110 株，正交(C418/春江 100) F1：51 株，反交(春
江 100/C418) F1：153 株，正交(C418/春江 100) F2 7 个株系：681 株，反交(春江 100/C418) F2 29 个株系：

2694 株。 
以上材料于 5 月 12 日播种，6 月 12 日移栽本田。田间顺序排列，不设重复。单株栽插，行株距 13.3 

cm × 16.7 cm。田间管理按生产上丰产田块进行。 

2.2. 落粒性测量方法 

本文所调查的落粒性，属于主基因控制的质量性状，不仅亲本材料，就连杂种材料的落粒性都可以

被明确地加以区分，而无中间类型出现。因此，本文参考应存山，李仕贵等所提出的方法[8] [12]，分别

采用握、拉两种方法，对本项研究材料的落粒性进行测量评定。 

2.2.1. 握法  
参照生产上场地碾压脱粒方式，及应存山介绍的方法，并作改进[12]，即用手紧握稻穗中上部，握捻

3 次后，观察落粒情况。每穗落粒 0~10 粒者，记为难落；每穗落粒 10~20 粒者，记为中等；每穗落粒超

过其所握粒数 60%者，记为容易。 

2.2.2. 拉法 
参照生产上机械脱粒方式，用手紧握稻穗中部，用力往后拉，根据用力大小判定难、中、易。 
以上试验材料的落粒性测定，于植株的完熟期进行。C418 由于与春江 100 的播种–始穗历期、株高、

株叶形态等农艺性状基本相近，其 F2 群体中各单株性状分离不大，成熟期基本上完全一致。测量时，单

株测两穗，如结果相差甚远，则再测第三穗，以结果一致的两次平均结果为准。 
以上所有材料的落粒性测定工作均由作者一人操作，以便掌握统一标准。 

2.3. 统计分析方法  

由于正、反交 F2 世代材料不同单株的落粒性可明确分为难易两类。因此，将所测得的 F2 世代材料落

粒性资料进行整理分组，参考 P1、P2 资料，以确定偏父本与偏母本的植株个数，直接进行 Χ2 拟合检验

[13]-[17]。 

3. 结果与分析 

3.1. 亲本的落粒性表现 

试验共测定 C418 计 189 株。两种方法检测结果完全一致，全部表现为难落粒，完全不出现落粒现象，

也无中间类型出现。 
试验共测定春江 100 计 110 株。两种方法检测结果完全一致，全部表现为易落粒，也无中间类型出

现。 

3.2. 杂种 F1的落粒性表现 

试验共测定正交 F1 (C418/春江 100) 51 株。 
拉法检测结果全部表现为难落粒，完全不出现落粒现象，也无中间类型出现，与其母本 C418 检测结

果完全一致。 
握法的检测结果表明，大部分植株和其母本 C418 检测结果一致，表现为难落粒，不出现落粒现象，

也无中间类型出现。但有部分植株有极少量的落粒现象，一般不超过 5 粒，按检测标准仍然属于难落粒

类型。 
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试验共测定反交 F1 (春江 100/C418) 153 株。 
其拉法检测结果及握法的检结果与正交 F1 (C418/春江 100)结果相同。 
以上结果表明，无论是正交还是反交组合，其落粒性表现均与 C418 相同，这一结果说明落粒性表现

不受细胞质影响，为细胞核基因控制。难落粒为显性，易落粒为隐性，其载体品种分别为 C418 和春江

100。 
本试验在利用握法对正交反交 F1 植株的落粒性进行鉴定时，部分植株有少量落粒现象的结果表明，

杂种 F1 植株落粒性的表达还受遗传背景的微小影响，或者说，有微效修饰基因的作用参乎其间。 

3.3. F2群体落粒性变异特点 

3.3.1. 正交 F2群体落粒性变异特点  
试验中，正交(C418/春江 100) F2 共种植 10 个株系，排除伪杂种株系 3 个，实际有效株系 7 个，计

681 株。无论握法，还是拉法，其鉴定结果中的中等落粒性与双亲相比，明显偏向于亲本 C418，因此，

本文在对这些结果数据进行归组整理，进行 Χ2 拟合检验时，都将其归入偏向亲本 C418 的那一类。 
握法结果，难落粒植株 505 株，易落粒植株 176 株，难落粒植株与易落粒植株数量之比等于 2.8693，

接近于 3:1，其 X2
C 为 0.2138，远较 X2

(0.05,1) = 3.84 为小。 
拉法结果，难落粒植株 507 株，易落粒植株 173 株，难落粒植株与易落粒植株数量之比等于 2.9364，

接近于 3:1，其 X2
C 为 0.0497，远较 X2

(0.05,1) = 3.84 为小。 
我们按一对等位基因的分离模式对其遗传方式进行 3:1 X2 拟合检验。其结果与一对基因完全符合。 

3.3.2. 反交 F2群体落粒性变异特点  
试验中，反交(春江 100/C418) F2 29 个株系：2694 株。本文在处理反交(春江 100/C418) F2 株系中的

中等落粒性数据中，采取了与正交组合(C418/春江 100) F2 数据相同策略. 在对这些结果数据进行归组整

理，进行 Χ2 拟合检验时，也将其归入偏向亲本 C418 的那一类。 
握法结果，难落粒植株 2015 株，易落粒植株 679 株，难落粒植株与易落粒植株数量之比等于 2.9676，

接近于 3:1，其 X2
C 为 0.0495，远较 X2

(0.05，1) = 3.84 为小。 
拉法结果，难落粒植株 2046 株，易落粒植株 648 株，难落粒植株与易落粒植株数量之比等于 3.1574

接近于 3:1，其 X2
C 为 1.2373，远较 X2

(0.05，1) = 3.84 为小。 
我们按一对等位基因的分离模式对其遗传方式进行 3:1 X2 拟合检验。其结果与一对基因完全符合。 

3.3.3. 整个 F2群体落粒性变异特点 
将正、反杂交 F2 落粒性的全部数据进行综合处理的结果如下。 
握法结果，难落粒植株 2520 株，易落粒植株 855 株，难落粒植株与易落粒植株数量之比等于 2.9470，

接近于 3:1，其 X2
C 为 0.1818，远较 X2

(0.05,1) = 3.84 为小。 
拉法结果，难落粒植株 2554 株，易落粒植株 821 株，难落粒植株与易落粒植株数量之比等于 3.1111，

接近于 3:1，其 X2
C 为 0.7841，远较 X2

(0.05,1) = 3.84 为小。 
我们按一对等位基因的分离模式对其遗传方式进行 3:1 X2 拟合检验。其结果与一对基因完全符合。 

3.4. 两种落粒性检测结果的一致性 

在本试验中，无论握法，还是拉法，其落粒性的鉴定结果在 P1，P2，和正反交 F1 群体中完全一致。

不一致的情况仅出现在正反交 F2 群体材料中，也即仅在遗传上分离的世代材料中出现。 
正交(C418/春江 100) F2 群体计 681 株中，不一致的情况仅出现 2 株次。反交(春江 100/C418) F2 群体

计 2694 株中，不一致的情况仅出现 75 株次。且不一致的情况仅出现在易落粒与中等落粒，及中等落粒
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与难落粒之间，而从未出现过一种方法的鉴定结果为易落粒，而另一种方法的鉴定结果为难落粒的情形，

或者相反的情形。 
以上的试验结果可以说明以下方面的问题。 
1) 这两种方法鉴定的是植株落粒性相关或相似的方面。所以，其鉴定结果的相似性则是不言自明之

理。试想一下，如果一株稻穗其很容易被握落，那么它容易被拉落应该也是很自然的事，反之也然。 
2) 就实际鉴定结果的可靠性而言，本文所称的拉法，其鉴定结果的波动性较小。从另外的一种意义

上来说，这种方法的灵敏度还是相对高些。 
3) 因为本文所调查的落粒性，属于主基因控制的质量性状，无论采用握法还是拉法，其鉴定结果都

应该是可靠的。 

4. 讨论 

4.1. 对落粒性遗传机制多样性的思考 

综述国内外对水稻落粒遗传的研究结果，发现水稻落粒性的遗传存在不同机制。深究其中的原因，

可能与各研究者所使用的研究材料的遗传背景差别有关[1]-[9]。作为质量性状进行研究尚且如此，如将其

作为 QTL 或更精确的目标进行研究，不同研究者所定位 QTL 位点重演性状况，则可想而知[8] [15]。如

果这一趋势持续存在，势必对水稻落粒性的深入研究产生不利影响。有鉴于此，我们认为选育近等基因

系，消除亲本材料复杂的遗传背景差异对形状的发育表达所产生的干扰，可能会有助于提高水稻落粒性

研究的试验的精确度与精确度[18]-[20]。 

4.2. 进一步研究设想 

1) 本文所报道的易落粒基因 sh-t 与其他研究者报道的落粒基因是否属于同一基因，其遗传等位性有

待于进一步检测。 
2) 利用 C418 和春江 100 作为轮回亲本，与其杂种后代中的易落粒及难落粒单株进行连续回交，选

育相应的近等基因系材料。在此基础之上，再进一步开展水稻落粒基因的标记、定位与克隆方面研究。 
3) 对水稻谷粒的小穗梗，副护颖甚至护颖的细微结构进行研究，探明水稻落粒性的遗传的，生化的，

结构的，力学方面的相关特点。 

5. 结论 

本文通过对难落粒的粳稻品种 C418 与容易落粒的粳稻品种春江 100 及其杂种后代 F1、F2 落粒性的

研究，得出结论如下：1) C418 的难落粒性与春江 100 的易落粒性表现差异受一对细胞核基因控制，而与

父母本的细胞质效应无关；2) C418 为难落粒显性基因携带品种，我们将难落粒的显性基因暂时命名为

Sh-t，春江 100 为易落粒隐性基因携带品种，我们将其相对应的易落粒等位隐性基因暂时命名为 sh-t。 
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