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水稻颖壳发育基因 AGL1 的图位克隆与功能分析 
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Abstract：【Objective】Rice lemma and palea development directly affects grain shape, pollination efficiency, yield and 
quality. This study identified mutants related to rice glume development, mapped and cloned the causal genes, and 
elucidated the molecular mechanisms by which the target genes regulate glume development, providing theoretical 
references for rice molecular breeding. 【Methods】The agl1 mutant was obtained by EMS mutagenesis of japonica cultivar 
SN9816. Paraffin sectioning and scanning electron microscopy were used to observe the morphology of glumes and floral 
organs; pollen viability was assessed by I₂-KI staining. Map-based cloning delimited AGL1, candidate genes were 
sequenced, and conservation and diversity of the target gene were analyzed. A Foss grain analyzer was used to measure 
brown-rice quality parameters.【Results】Compared with the wild-type SN9816, agl1 showed more strongly curved lemmas 
with unchanged longitudinal length, inwardly sunken paleae, and significantly narrowed lemma and palea; the lemma 
almost completely enclosed the palea. agl1 displayed abnormal lodicules, enlarged pistils and disordered stamens. Pollen 
activity and seed-setting rate were reduced. AGL1 was fine-mapped to a 68.7-kb interval between Indel4 and Indel5 on 
chromosome 2. Sequencing seven ORFs in this region revealed a single-nucleotide mutation in LOC_Os02g56610, which 
encodes a DUF640-domain protein. The DUF640 family in rice harbors a conserved ALOG domain and diverse regulatory 
elements, suggesting roles in both floral morphogenesis and grain quality. Quality analysis showed increased brown-rice 
protein and free fatty acid content but decreased amylose and total starch content, leading to poorer eating quality. 
【Conclusion】The AGL1 gene functions as a pivotal regulator of rice lemma and palea development and grain quality; its 
loss-of-function disrupts hull morphogenesis, compromises pollen viability, and likely perturbs the grain-filling process, 
resulting in the concomitant deterioration of both yield and grain quality. 
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摘  要：【目的】水稻颖壳发育直接影响籽粒形态、授粉效率、产量与品质。本研究通过鉴定水稻颖壳发育相关突

变体，对突变性状基因进行定位克隆，阐明目标基因调控颖壳发育的分子调控机理，可为水稻分子育种提供理论

参考。【方法】利用 EMS 诱变粳稻品种 SN9816 获得 agl1 突变体。通过石蜡切片、扫描电镜观察颖壳及花器官形

态结构，碘-碘化钾染色法测定花粉活力。利用图位克隆技术对 AGL1 进行定位，对候选基因测序，同时分析目标

基因的保守性和多样性。采用 Foss 谷物分析仪测定糙米品质参数。【结果】与野生型 SN9816 相比，突变体 agl1
的外稃弯曲程度更大，纵向长度没有变化，内稃向内凹陷，内、外稃宽度明显缩小，外稃极大程度包裹住内稃。

突变体 agl1 的浆片形态异常，雌蕊增大，雄蕊排列紊乱；通过测定花粉活性发现，agl1 的花粉活性降低，导致结

实率下降。利用图位克隆的方法将 AGL1 定位在 2 号染色体标记 Indel4 与 Indel5 之间，物理距离为 68.7 kb。对区

间内的 7 个 ORF (open reading frames)测序，发现 LOC_Os02g56610 在突变体中发生一个单碱基突变，该基因编

码一个 DUF640 结构域蛋白。DUF640 家族在水稻中具有保守的 ALOG 结构域和多样的表达调控元件，其突变可
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能不仅调控花器官形态建成，在稻米品质中还具有重要作用。米质测定结果表明，糙米蛋白质与游离脂肪酸含量

升高，直链淀粉与总淀粉含量降低，导致食味品质下降。【结论】AGL1 基因是调控水稻颖壳发育和米质的关键因

子，其功能缺失影响了稃壳形态建成，降低花粉活力，并可能干扰了籽粒灌浆过程，导致产量与品质双双劣变。 
关键词：水稻畸形颖壳；籽粒形态；花粉活性；图位克隆；食味品质；DUF640 家族 

水稻(Oryza sativa L.)作为世界上最重要的粮食

作物之一，其产量和品质直接关系到全球粮食安

全。水稻的花和穗发育是决定其产量和品质的关键

因素，禾本科植物花的结构单位是小穗和小花。在

水稻中，小花具有独特的花器官，包括颖片、稃片

和稃壳，以及雄蕊和雌蕊。深入研究其分子机制对

于提高水稻产量和改良品质具有重要意义。分子遗

传学和形态学研究表明，稃壳和雄蕊是与双子叶植

物花瓣和雄蕊同源的器官。基于对双子叶植物(如拟

南芥)花同源突变体的遗传和分子研究，科学家提出

了 ABC 模型和修订的 ABCDE 模型，以解释花器

官特异性的分子机制，A、B、C、D 和 E 类基因协

同调控五轮花器官发育。ABCDE 模型在很大程度

上也适用于水稻。水稻基因组包含四个 A 类基因、

三个 B 类基因、两个 C 类基因、两个 D 类基因

和至少五个 E 类基因，其中一些基因与拟南芥的 
ABCDE 同源基因具有保守功能，例如 A 类基因 
OsMADS14、 OsMADS15 和 OsMADS18，B 类基因 
OsMADS16、OsMADS2 和 OsMADS4，C 类基因 
OsMADS3 和 OsMADS58，D 类基因 OsMADS13 和

OsMADS21，以及 E 类基因 OsMADS1、OsMADS7、
OsMADS8 和 OsMADS34。B 类基因主要与雄蕊发

育及外稃的形成有关，并且在单子叶和双子叶植物

中都是保守的[1-6]。由此可知，花器官的特异性可通

过 ABCDE 模型以及这五组基因的表达模式和它们

编码蛋白的复杂相互作用来解释，这些决定了花器

官的形态结构和空间排列模式[7-9]。 
近年来，随着分子生物学技术的不断发展，越

来越多的基因被鉴定和克隆，这些基因在水稻花和

穗发育中发挥着重要作用。例如 DDF1 (DWARF 
AND DEFORMED FLOWER 1)基因编码一个 F-box
蛋白，其在水稻的营养生长和生殖生长中具有重要

功能。DDF1 通过正向调控 B 类基因 OsMADS4 和

OsMADS16 的表达，以及负向调控雌蕊特化基因

DL(DROOPINGLEAF)的表达，来影响水稻花器官

的类型特化和数量。除此之外，一些调控拟南芥中

ABC 基因表达的基因也被鉴定出来，包括 UFO 
(Unusual Floral Organs)和 ASK1(Skp1-like 1)。UFO
编码一个 F-box 蛋白，主要调控 B 类基因[10-13]。

UFO 功能丧失会导致第二和第三轮花器官的同源

异形转化，而对第一和第四轮的影响不大[14-15]。

ASK1 在花器官规格方面与 UFO 表现出类似的效

果。这两个基因编码的蛋白质相互作用，共同调控

第二和第三轮的花器官身份。除了 ABCDE 模型外，

转录因子等也能调控花器官结构，例如 MFS2 
(MULTI FLORET SPIKELET2)基因编码一个 MYB
转录因子，在 mfs2 突变体中，稃壳(palea)的结构特

异性受到严重干扰，表现为退化或转化为类似颖壳

(lemma)的器官，同时，所有花器官的数量均在不同

程度上有所增加。由于花器官数量的增加以及额外

形成的外稃样器官及内稃边缘区发育，部分 mfs2 小

穗产生两朵小花。这些缺陷表明，MFS2 突变导致

了稃壳结构的异常和小穗分生组织的部分丧失。

MFS2 作为一个转录抑制子，通过 C 端 EAR 
(Ethylene-Responsive Element Binding Factor-
Associated Amphiphilic Repression)基序与水稻 TPL 
(TOPLESS)/TPR (TOPLESS-related proteins)共抑制

子结合形成抑制复合体，在调控水稻花器官结构和

小穗分生组织确定性方面发挥重要作用。尽管目前

已鉴定出许多与水稻花和穗发育相关的基因，但其

调控网络和分子机制仍需进一步探索[16-17]。 
尽管已有研究揭示了 OsMADS1 等 ABCDE 模

型核心因子在花器官身份决定中的作用，但颖壳形

态建成与籽粒灌浆、品质形成之间的协同调控机制

仍不清晰。本研究在 SN9816 突变体库中获得了一

个稳定遗传的畸形颖壳突变体 agl1。其功能缺失引

起颖壳结构缺陷与花粉活力下降，最终造成产量与

品质同时劣变。通过图位克隆鉴定到一个编码

DUF640 结构域蛋白的基因 AGL1。生物信息学分析

结果进一步显示，DUF640 家族可能不仅调控花器

官形态建成，在稻米品质中还具有重要作用。该结

果明确了 AGL1 作为颖壳发育和稻米品质关键调控

因子的生物学功能，可为高产优质水稻的分子设计

提供新的理论靶点。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 
利用甲基磺酸乙酯(ethylmethylsulfone，EMS)

诱变粳稻品种 SN9816(SN9816)得到水稻畸形颖壳
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突变体 agl1。利用突变体 agl1 与籼稻 IR36 进行杂

交，构建 F2 代分离群体，材料种植于沈阳农业大学

卡力玛实验站。 
1.2  石蜡切片 

将水稻颖壳在 FAA(50%乙醇，5%冰醋酸，5%
甲醛)中于 4°C 固定过夜，并在梯度酒精溶液中脱

水。用二甲苯固定后，样品包埋在石蜡包埋剂

(Sigma-Aldrich)中，并用旋转切片机(Leica)切成 8 
μm 厚的切片。将制备好的组织切片染色，并在光学

显微镜(Leica)下观察[18]。 
1.3  扫描电子显微镜 

在开花期，分别选取突变体和野生型长势均匀

的单株，将颖壳中的浆片放入固定液(固定液为

70%FAA 固定液，需添加少量甘油)中固定，利用扫

描电子显微镜进行观察[19-20]。 
1.4  花粉活力测定 

本研究采用碘-碘化钾法[21-22]观察并记录单位

视野下的染色率，根据染色情况算出花粉活力率。

花粉活力分析参照冯九焕的方法[23]。 
1.5  产量及品质性状测定 

成熟期按照平均有效穗数每个材料取 12 穴考

种，计算结实率和千粒重。 
收获剩余植株，脱粒后自然风干 3 个月，待含

水量稳定后稻谷去壳，利用 Foss 谷物品质测定仪测

定糙米的品质性状，3 次重复。 
1.6  基因定位 

根据 BSA 基因定位方法，在 F2 群体中选取正

常颖壳和畸形颖壳各 15 株分别构建混池，选用均

匀分布在 12 条染色体上的 232 对(包含 SSR、Indel)
引物进行多态性筛选，找到与目的基因紧密连锁的

标记后，利用 F2 群体进行基因定位。 
1.7  家族基因分析 

为鉴定水稻基因组中的 DUF640 家族基因，利

用 EnsemblPlants 数据库(https://plants.ensembl.org/ 
index.html)下载水稻 DUF640 家族基因的基因组序

列、蛋白质序列和 CDS 序列。利用 NCBI (https:// 
www.ncbi.nlm.nih.gov)、InterPro(https://www.ebi.ac. 
uk/interpro)数据库进行同源蛋白鉴定、进化及结构

域分析。利用 MEME (http://meme-suite.org)数据库

分析水稻 DUF640 蛋白的保守基序。提取水稻

DUF640 家族基因起始密码子(ATG)上游 2000 bp 
的启动子序列，通过 PlantCARE(https:// bioinformat 
ics.psb.ugent.be/webtools/plantcare/html)数据库预测

顺式作用元件。通过 TBtools 软件鉴定分析水稻

DUF 家族基因成员。 

1.8  数据分析 
利用软件 Excel 2010 对以上测定的数据进行

处理；运用 SPSS(Version 20.0 for Windows)进行统

计检验分析，P<0.05 时记为显著，P<0.01 时记为极

显著。 

2  结果与分析 

2.1  agl1 突变体表型分析 
与野生型 SN9816 相比，agl1 突变体在营养生

长阶段差异不显著，进入生殖生长后表现为植株略

矮、穗长缩短和颖壳结构异常(图 1-A~C)。agl1 突

变体的颖壳外稃呈镰刀状外弯，内稃退化并向内凹

陷(图 1-D~E)。成熟期突变体籽粒表面常呈开放状，

颖壳不能有效包裹籽粒，导致颖壳无法正常闭合。

剥除颖壳后，突变体籽粒明显小于野生型，形态趋

于椭圆且不规则(图 1-F~I)。 
突变体粒宽、粒厚和千粒重分别减少 25.7%、

27.1%和 55.7%，结实率下降至 22.92%，每穴产量

降低 74.8%(图 2)。 
2.2  颖壳与花器官组织学观察 

石蜡切片结果显示，agl1 外稃纤维厚壁细胞层

数显著增加，内稃细胞排列紊乱且厚度减小；雌蕊

体积增大，雄蕊数目正常但排列无序(图 3)。扫描电

镜观察发现，与野生型相比，突变体浆片基部较窄，

形态异常(图 4)。 
2.3  花粉活力与授粉效率 

野生型的花粉饱满、染色率高，活性达 96.4%，

突变体花粉染色率降至 88.5 %，且花粉粒皱缩、着

色不均(图 5)。结合颖壳张角减小与花药外露度降

低，推断花粉活力下降与颖壳机械障碍共同导致授

粉效率低下，进而引起结实率急剧下降。 
2.4  基因定位与克隆 

采用混合群体分离分析法，从 F₂群体中分别选

取 15 株表型一致的畸形颖壳突变体与 15 株野生型

个体，构建两个 DNA 混池。利用覆盖水稻 12 条染

色体的 232 对 SSR 与 Indel 标记进行多态性筛选，

发现位于 2 号染色体的标记 B1 与 B2 在两个混池

间表现出显著差异，初步锁定目标区段。进一步以

400 个 F₂突变单株为材料，在上述区间内加密分子

标记，最终将基因精细定位于 Indel4 与 Indel5 之间

约 68.7 kb 的物理区间内(图 6)。该区间共包含 7 个

预测基因，对这些预测基因进行测序分析，发现

LOC_Os02g56610 外显子存在一处 C→T 的单碱基

替换，导致甘氨酸(Gly)突变为谷氨酸(Glu)。其他预 
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A: 抽穗期的植株表型; B: 抽穗期穗部表型; C: 成熟期穗部表型; D 和 E: 抽穗期颖壳; F 和 G: 成熟期籽粒; H 和 I: 成熟期糙米; le: 外稃; pa: 内稃。 
A, Plant phenotype at the heading stage; B, Panicle phenotype during heading stage; C, Phenotype of the mature panicle; D and E, Glumes at heading stage; F 
and G, Mature grains; H and I, Mature brown rice; le, Lemma; pa, Palea. 

图 1  SN9816 和 agl1 突变体的表型和粒型 
Fig. 1. Phenotype and grain type of SN9816 and agl1 
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图 2  SN9816 与突变体 agl1 的穗部性状 
Fig. 2. Panicle traits of SN9816 and mutant agl1 
 



冯莆淋等：水稻颖壳发育基因 AGL1的图位克隆与功能分析                                                                   611 

测基因测序结果显示突变体和野生型之间均无碱

基差异。通过分析该基因发现，该位点位于 
DUF640 结构域的保守区域，提示该突变可能影响

蛋白功能或稳定性。 

2.5  DUF640 家族基因分析 
为系统鉴定并解析水稻中 DUF640 家族基因的

特征，利用 BLAST 和 HMMER 工具，在 Ensembl 
Plants 数据库中以水稻、拟南芥、玉米、小麦、高

图 3  SN9816(A、C)与突变体 agl1(B、D)的石蜡切片观察 
Fig. 3. Paraffin section observation of SN9816(A、C) and mutant agl1(B、D)  
 

图 4  SN9816(A)与突变体 agl1(B)的扫描电子显微镜观察 
Fig. 4. Scanning electron microscopic observation of SN9816(A) and mutant agl1(B) 
 

图 5  野生型 SN9816(A)和突变体 agl1(B)的花粉活力 
Fig. 5. Pollen viability of wild type SN9816(A) and mutant agl1(B) 
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粱、大豆、花生、向日葵、棉花、大麦、烟草等 11
个物种为参考，共鉴定出 65 个 DUF640 同源蛋白。

进一步聚焦水稻基因组，共鉴定出 10 个 DUF640 家

族成员，分别命名为 AGL1、G1、G1L1、G1L2、G1L3、
G1L4、G1L5、G1L7、G1L8、G1L9(图 7)。 

水稻 DUF640 家族可分为两个主要分支(图 8-

图 6  水稻 AGL1 基因的定位和克隆 
Fig. 6. Localization and cloning of the AGL1 gene in rice 
 

图 7  DUF640 不同物种间系统进化树 
Fig. 7. Phylogenetic tree among different species of DUF640 
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A)。其中AGL1与Os07g0139300(G1)、Os02g0166800  
(G1L1) 、 Os06g0672400(G1L2) 、 Os02g0623400  
(G1L3) 、 Os04g0516200(G1L4) 、 Os10g0478000 
(G1L5)聚类于同一分支，表明其进化关系较近；而

Os01g0828900(G1L7) 、 Os05g0472000(G1L8) 、

Os05g0347400(G1L9)则形成另一个独立分支，提示

其可能具有功能分化。保守基序(motif)分析显示，

10 个 DUF640 蛋白均含有保守的 ALOG 结构域

(Pfam: PF04858)，且基序排列顺序一致，表明该结

构域在功能上的高度保守性(图 8-B)。结构域分析进

一步证实，所有成员均仅包含一个 ALOG_dom 
superfamily 结构域，未发现其他已知功能域(图 8-
C)，暗示其可能通过蛋白-蛋白互作发挥调控作用。

启动子顺式作用元件预测结果显示，DUF640 家族

基因启动子区域富含与植物激素响应(如 ABRE、
AuxRE)、光响应(如 G-box、GT1-motif)、胁迫响应

A: DUF640 水稻系统进化树; B: DUF640 的保守基序; C: DUF640 的保守结构域; D: DUF640 启动子顺式作用元件; E: DUF640 的基因结构。 
A, Rice phylogenetic tree of DUF640; B, DUF640 conservative motif; C, Conservative domain of DUF640; D, Starter cis-acting element of DUF640; E, DUF640 
gene structure. 

图 8  水稻 DUF640 家族基因及编码蛋白的系统发育与结构分析 
Fig. 8. Phylogenetic and structural analysis of the DUF640 family genes and encoded proteins in rice 
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(如 TC-rich repeats、MYB 结合位点)等相关的调控

元件(图 8-D)。已知赤霉素响应顺式作用元件、分生

组织表达相关顺式调控元件和光响应型 MYB 结合

位点等参与粒型形成；种子特异性调控顺式作用元

件、脱落酸响应顺式作用元件以及茉莉酸甲酯

(MeJA)响应顺式调控元件等调控籽粒成熟、脱水及

贮藏物质(淀粉、蛋白)积累，是品质形成关键开关。

这表明 DUF640 家族可能参与调控水稻粒型和品质

形成过程。基因结构分析显示，除 G1L1 外，其余

9 个成员均仅包含一段连续的 CDS 序列，无内含子

(图 8-E)，这种结构特征有利于简化其表达调控机

制。综上，DUF640 家族在水稻中具有保守的 ALOG
结构域和多样的表达调控元件，AGL1 作为其中的

关键成员，其突变可能不仅调控花器官形态建成，

在稻米品质中还具有重要作用。 
2.6  籽粒品质分析 

突变体糙米蛋白质含量和游离脂肪酸含量显

著升高，而直链淀粉及总淀粉含量显著下降(图 9)。
依据优质稻米评价标准，上述变化将导致米饭硬度

增加、黏度降低、食味值下降。因此，AGL1 突变不

仅降低产量，亦对稻米品质造成负面影响。 

3  讨论 

颖壳作为花器官的最外层结构，不仅在籽粒灌

浆过程中起到保护作用，还通过调控颖壳与籽粒的

贴合程度影响籽粒大小、饱满度和商品性[24]。颖壳

发育异常在水稻中广泛存在，严重影响种子质量与

产量[25]。水稻畸形颖壳的形成是其花器官发育程序

紊乱的最终表现，其成因可系统地归纳为遗传、分

子调控及环境互作三大层面。在遗传层面上，多个

关键基因的功能缺失或突变是直接诱因。例如，编

码转录因子基因的突变会破坏外稃和内稃的边界

确定与细胞特性，导致器官融合、萎缩或同源异型

转化。在分子调控层面，植物激素的动态平衡至关

重要[26]。生长素极性运输建立的浓度梯度决定了颖

壳细胞的命运和器官的轴向发育，而赤霉素则调控

细胞伸长和分裂。任何干扰这些激素合成、信号转

导或分布的过程均可能导致形态发生错误，出现扭

曲、不对称或退化的颖壳[27]。此外，环境胁迫是不

可忽视的诱发因素。孕穗期遭遇低温、高温或水分

胁迫可干扰激素稳态并诱发氧化应激，破坏细胞分
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图 9  野生型 SN9816 和突变体 agl1 糙米的谷物分析比较 
Fig. 9. Analysis and comparison of brown rice between wild type SN9816 and mutant agl1 
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裂和扩展过程，放大遗传背景中的微弱缺陷，最终

导致颖壳畸形。因此，水稻颖壳的正常发育依赖于

精确的遗传程序、严谨的分子调控与稳定的环境条

件三者之间的协调，任一环节的异常都可能触发发

育缺陷。 
在水稻花器官的分子机制研究中，ABCDE 模

型为理解稃壳和雄蕊等花器官的命运提供了理论

框架，诸如 OsMADS1、OsMADS2、OsMADS4、
OsMADS16 等经典基因均被证实调控稃壳和雄蕊

的结构与功能[28-29]。其中 SG2(Split Glume 2)编码的

OsMADS1 由 8 个外显子和 7 个内含子组成，属于

植物 MIKC 型 MADS-box 基因，具有 E 类基因的

功能，与水稻花器官发育和稻米品质的形成密切相

关，主要参与调控水稻颖花内稃和外稃等花器官特

异性细胞类型的分化以及籽粒中淀粉和蛋白质的

合成。除了 ABCDE 模型外，转录因子等也能调控

花器官结构。已知 MFS2 编码的 MYB 转录因子通

过 C 端 EAR 基序与水稻 TPL/TPR 共抑制子结合形

成抑制复合体，抑制下游基因如 SNB (SUPERNU 
MERARY BRACT)、OsIDS1(OsIDS1)的表达，从而调

控稃壳特化和小穗分生组织命运，其突变体表现出

稃壳结构异常甚至退化为颖壳样器官[17]。植物激素

对水稻颖壳发育也有一定影响，潘孝武等[30]从籼稻

品种湘早籼 6 号突变体库中筛选出一个裂颖突变体

sh1(split husk 1)，该基因编码丙二烯氧化合酶。SH1
突变导致花器官中的 JA(jasmonic acid)含量显著下

降，影响茉莉酸的合成和信号转导，从而调控水稻

闭颖。这些突变体不仅揭示了颖壳发育的关键调控

节点，也为解析其分子机制提供了重要线索。值得

注意的是，不同突变体间表型差异显著，提示颖壳

形态建成可能涉及多条调控通路及基因间的冗余

与互作[31]。尽管已有研究在拟南芥等模式植物中对

花器官发育机制进行了系统解析，但水稻作为单子

叶植物，其颖壳结构复杂、发育阶段特殊，相关调

控网络仍不完善。因此，挖掘新的颖壳发育相关突

变体、鉴定关键调控基因并解析其功能，对于深入

理解水稻花器官发育机制、提高籽粒产量和品质具

有重要意义[32-33]。 
本研究在 EMS 诱变粳稻品种 SN9816 得到的突

变体库中鉴定并分离出一个遗传稳定的畸形颖壳突

变体 agl1，该突变体浆片基部较窄，形态异常，花粉

活力下降，籽粒结实率和千粒重显著降低。浆片是控

制水稻开放和闭合最关键的器官，颖花的开合依赖

于浆片的水分调控。浆片吸水后体积增大，推动外稃

外展、内稃内压，使两者嵌合结构松脱，颖壳随之张

开；此时雄蕊迅速伸长，花药外露并裂开释放花粉，

完成授粉过程[34]。而 OsMADS2 基因突变导致水稻

浆片近轴端细胞转化为外稃边缘组织，远轴端过度

生长并木质化，失去原有肉质感与杯状结构，最终造

成颖壳无法开闭[4]。由此推断，AGL1 基因突变导致

的浆片形态异常使其无法正常肿胀和收缩，进而导

致颖壳张角减小，花药外露度降低无法伸出进行授

粉。颖壳开闭障碍与花粉活力下降共同导致授粉效

率低下，进而引起籽粒结实率降低。 
AGL1 编码 DUF640 家族蛋白，该家族成员普

遍具有较为保守的 ALOG 结构域，表明其可能具有

相对保守的生物学功能。启动子顺式元件分析显

示，不同成员启动子区域顺式作用元件组成存在差

异，说明其在发育过程中的调控方式可能具有一定

的功能分化。结合 agl1 突变体表现出的颖壳形态异

常、花粉活力下降以及籽粒产量和品质劣变等表

型，推测 AGL1 不仅参与水稻花器官形态建成，还

可能通过影响颖壳发育及后续籽粒形成过程，对产

量和品质产生协同效应。 
DUF640 是一类编码未知功能结构域的蛋白家

族，近年来在植物发育调控中被发现具有重要功

能。已有研究表明，DUF640 类基因广泛参与调控

植物器官的形态建成、细胞分裂与扩展、花器官发

育及籽粒大小等关键农艺性状，但其分子机制尚不

完全明确。迄今，已鉴定出多个 DUF640 类基因参

与调控花器官发育及籽粒大小基因，如 OsAFD1、
OsBSG1、OsTH1 等[7, 35]。前人研究显示，Ren 等[7]

通过 EMS 诱变中花 11 最终得到 afd1(abnormal 
flower and dwarf1)突变体，OsAFD1 调控与细胞增

殖和扩展相关的基因表达，并通过调节颖壳中的细

胞大小和数量来控制籽粒的大小和重量；Yan 等[35]

通过 60Co γ 射线处理浙粳 22 的 M2 群体得到

bsg1(beak-shaped grain 1)突变体，bsg1 突变体通过

调控细胞周期相关基因和 MADS-box 花器官身份

基因影响颖壳细胞分裂与扩展，进而控制籽粒形态

与产量，但其是否影响稻米品质仍未知。本研究中，

AGL1 是 OsAFD1 的等位基因，突变体 agl1 不仅调

控籽粒的大小和重量，还影响了稻米的品质，研究

结果不仅深化了对 AGL1 功能多样性的理解，也进

一步丰富了水稻分子育种的理论依据。 
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