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云南稻微核心种质及其回交高代糙米 
功能成分含量的遗传变异 
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摘 要：测定了作为供体的 95份云南稻微核心种质、籼稻轮回亲本滇屯 502、粳稻轮回亲本合系 35及其籼籼交
和粳粳交的 95份回交高代糙米的总黄酮、γ–氨基丁酸和抗性淀粉含量，并进行遗传变异分析。结果表明：1)供体
及其回交高代糙米的 3种功能成分含量变幅和变异系数均较大，大小依次为抗性淀粉、γ–氨基丁酸、总黄酮；
2)受体糙米的功能成分含量较低，回交高代 3种功能成分含量比受体有提高，供体糙米总黄酮含量极显著高于回
交高代，粳稻糙米回交高代的γ–氨基丁酸含量大于其对应的供体，供体与对应的回交高代糙米抗性淀粉含量均呈
双峰分布且遗传稳定，说明抗性淀粉含量主要受基因型控制。 
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Abstract: Ninety-five assessions from the mini core collection of Yunnan rice and their advanced backcross lines, which 
were obtained using the 95 accessions as donor, the Diantun 502 as the recurrent parent of Indica rice and the Hexi35 as 
the recurrent parent of japonica rice, were tested for their genetic variation, and the content of 3 functional components, 
namely, total flavonoids (TF), γ-aminobutyric acid (GABA) and resistant starch (RS) in the brown rice were determined. 
The results show that (1) there are significant difference in the variation coefficients and the ranges of FL, GABA and RS 
contents, with RS showing the highest variation coefficients followed by GABA and TF. (2) the contents of 3 functional 
components in brown rice of the acceptor are low, which were increased in the corresponding advanced backcross lines, 
the content of total flavonoids in brown rice of the donor were significantly higher than those of the advanced backcross 
lines, the content of GABA in brown rice of japonica advanced backcross lines was higher than those of the 
corresponding donor.The content of RS in brown rice of the donor and its advanced backcross lines are bimodally 
distributed, with low genetic variation, indicating the the content of RS is controlled by genotype. 

Key words: rice; mini core collection; advanced backcross lines; total flavonoids; γ-aminobutyric acid; resistant starch; 
genetic variation; Yunnan 
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富含总黄酮、γ–氨基丁酸和抗性淀粉等生理活
性物质的功能食品对预防糖尿病、高血压、胃肠道

病、高血脂和肥胖等多种慢性疾病功效显著[1–2]。糙

米中总黄酮、γ–氨基丁酸和抗性淀粉功能成分的提
高将对人类营养和健康的改善产生巨大影响。生物

强化途径提高糙米中功能成分含量[3]，培育功能稻品

种是当前水稻育种的主要目标之一，因此，明确糙

米功能成分含量的遗传变异规律，对于功能稻育种

具有重要的指导意义。谢勇武等[4]用粳稻 02428突变
体的 RIL群体 336个 F9家系，揭示了糙米中总黄酮

和生物碱含量的变异及其与主要农艺性状的相关

性；孙丹等[5]对以功米 3 号与滇屯 502 杂交的 219
个 F3株系糙米与精米中总黄酮和γ–氨基丁酸(GABA)
含量进行了遗传变异及其相关性分析。 

云南是世界稻种最大的遗传生态多样性中心

之一[6]，是功能稻米品种资源的富集区[7]，微核心

种质是在核心种质的基础上进一步压缩而更有代

表性的样本，可用较小成本更有效地对种质资源进

行利用，笔者以云南稻微核心种质及其回交高代为

材料，对糙米总黄酮、γ–氨基丁酸和抗性淀粉含量
的遗传变异进行了分析，旨在为功能稻的遗传育种

及其产业化提供参考。 

1 材料与方法 

1.1 材 料 

从 548 份云南稻核心种质[10]中选出 95 份微核
心种质作为供体，其中籼稻 47份，粳稻 48份。以
籼稻滇屯 502 和粳稻合系 35 为轮回亲本，分别按
籼籼交、粳粳交配制，获得一一对应的回交高代 95

份(BC5F4)。所有供试材料于 2011年 3—9月在籼粳
交错区的玉溪市研和镇种植收获，用糙米机将稻谷

脱壳成糙米，再用打粉机将糙米粉碎作样品，检测

其功能成分。 

1.2 糙米功能成分含量的测定 

参照文献[8]方法测定糙米总黄酮含量；采用文
献[9]方法测定糙米抗性淀粉含量；按文献[10]方法测
定糙米 γ–氨基丁酸含量。重复 3次，结果取平均值。 

1.3 数据处理 

糙米总黄酮、γ–氨基丁酸和抗性淀粉含量的变
异及遗传差异，采用 SPSS17.0 统计分析，亲本及
回交高代糙米功能成分含量频数的分布按(最大值–
最小值)/N为分布间距，并统计各分布间距的频数，
用 Excel作图。 

2 结果与分析 

2.1 云南稻微核心种质及其回交高代糙米功能成

分含量变异 

由表 1可知，云南稻微核心种质供体及回交高
代糙米总黄酮、γ–氨基丁酸和抗性淀粉含量的变幅
和变异系数均较大，抗性淀粉含量变异系数最大，

总黄酮含量变异系数最小，其中粳稻回交高代糙米

的抗性淀粉含量变异系数高达 59.2%，表明水稻 3
种功能成分含量存在明显的基因型差异。从表 1还
可以看出，籼稻糙米总黄酮和 γ–氨基丁酸含量的变
异系数大于粳稻，供体大于回交高代，但糙米抗性

淀粉含量的变异系数变化则相反。 

表 1  不同类型水稻功能成分含量的变幅和变异系数 

Table 1  The ranges and coefficient of variation of functional component contents in different rice types 

材料 类型 总黄酮含量/ 
(mg·(100 g) –1) 

变异系数/% γ–氨基丁酸含量/ 
(mg·(100 g) –1) 

变异系数/%
抗性淀粉 
含量/% 

变异系数/%

供体 籼稻 56.18～256.15 36.30 6.50～27.57 41.24 0.84～4.54 44.94 
 粳稻 75.75～284.51 35.17 1.58～22.05 41.00 0.76～4.54 49.90 
受体 滇屯 502 35.36  5.75  0.51  
 合系 35 48.75  3.29  0.94  
回交高代 籼稻 46.13～129.80 25.00 3.89～16.52 26.80 0.5～3.87 55.10 
 粳稻 49.00～96.72 18.03 7.05～18.51 19.30 0.34～4.63 59.20 

 

2.2 云南稻微核心种质及其回交高代糙米功能成

分含量的频数分布 

由图 1 和图 2 可知，籼稻和粳稻供体糙米总黄

酮含量的频数分布都呈近似正态分布，籼稻供体糙

米总黄酮含量在 102～132 mg/(100 g)的频数最多，出

现 1个波峰，其间频数的频率为 54.2%；粳稻供体糙
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米总黄酮含量频数分布的波峰在 97～127 mg/(100 g)，

其间频数的频率为 47.9%。籼稻回交高代糙米总黄

酮含量频数分布呈现双峰分布，在 57 mg/(100 g)和

72～87 mg/(100 g)之间各出现 1个峰，其间频数的

频率分别为 55.3%、22.9%；粳稻回交高代糙米总黄

酮含量频数分布则呈现类似偏态的单峰分布，在

67～82 mg/(100 g)出现 1个高峰，其间频数的频率

为 43.8%。 
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图 1 籼稻供体及其回交高代总黄酮含量频数分布 
Fig.1 Distribution of total flavonoid content of indica donor 

and their advanced backcross lines 
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总黄酮含量/(mg·(100 g)–1) 

图 2 粳稻受体及其回交高代总黄酮含量频数分布 
Fig.2  Distribution of total flavonoid content of japonica 

donor and their advanced backcross lines 

从图 3和图 4可知，籼稻和粳稻回交高代糙米

γ–氨基丁酸含量的频数分布都呈近似正态分布，籼

稻回交高代在 7.68～9.63 mg/(100 g)出现 1个峰，

其间频数的频率为 41.7%，粳稻回交高代在 9.19～

13.25 mg/(100 g)出现 1 个峰，其间频数的频率为

72.9%。籼稻供体的 γ–氨基丁酸含量频数分布呈类

似偏态的单峰分布，在 7.68～9.73 mg/(100 g)出现 1

个峰，其间频数的频率为 41.7%；粳稻供体糙米的

γ–氨基丁酸含量频数分布呈现双峰分布，在 7.16～

11.22 mg/(100 g)和17.31～19.34 mg/(100 g)各出现1

个峰，其间频数的频率分别为 54.2%和 14.6%。 

0

5

10

15

20

25

5.63 7.68 9.73 11.78 13.83 15.88 17.93 19.98 22.03

供体

回交高代

 
γ–氨基丁酸含量/(mg·(100 g)–1) 

图 3 籼稻供体及其回交高代 γ-氨基丁酸含量频数分布 
Fig.3 Distribution of total GABA content of indica donor 

and their advanced backcross lines 
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图 4 粳稻受体及其回交高代 γ-氨基丁酸含量频数分布 
Fig.4 Distribution of GABA content of japonica donor and 

their advanced backcross lines 

从图 5 和图 6 可知，籼稻和粳稻供体及其回交
高代糙米抗性淀粉含量频数的分布都呈现双峰分

布，籼稻供体在 1.42%～1.86%和 3.18%～3.62%各出
现 1个峰，其间频数的频率分别为 20.8%和 12.5%；
籼稻回交高代在 0.98%～1.42%和 3.18%～3.62%各
出现1个峰，其间频数的频率分别为20.8%和12.5%。
粳稻供体和回交高代的 2个峰都是在 0.98%～1.43%
和 2.33%～2.78%，供体第 1峰和第 2峰之间频数的
频率分别为 27.1%和 20.8%；回交高代第 1峰和第 2
峰之间频数的频率分别为 29.2%和 20.8%。 
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图 5 籼稻供体及其回交高代抗性淀粉含量频数分布 
Fig.5 Distribution of total RS content of indica donor and 

their advanced backcross lines 
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图 6 粳稻受体及其回交高代抗性淀粉含量频数分布 
Fig.6 Distribution of RS content of japonica donor and their 

advanced backcross lines 

2.3 云南稻微核心种质及其回交高代糙米功能成

分含量差异 

从表 2可知，回交高代比受体糙米的 3种功能
成分含量均有明显的提高；粳稻糙米总黄酮含量比

籼稻高；籼稻供体糙米的 γ–氨基丁酸、抗性淀粉含
量要比粳稻高，但在回交高代中，结果相反。与供

体相比，除 γ–氨基丁酸外，回交高代糙米总黄酮和
抗性淀粉含量均呈极显著或显著下降的趋势，表明

回交高代总黄酮含量受轮回亲本的影响很大，粳稻 

表 2 亲本与回交高代功能成分的含量 

Table 2  Comparison of functional component contents of the parents and their advanced backcross lines 

总黄酮含量/ (mg·(100 g)–1) γ–氨基丁酸含量/ (mg·(100 g)–1) 抗性淀粉含量/% 
类型 比较组 

均值 T值 均值 T值 均值 T值 

籼稻 供体/回交高代 132.96/65.58 11.698** 11.31/10.37 0.976 2.33/1.88 2.087* 

粳稻 供体/回交高代 137.45/73.19 8.884** 11.23/11.62 0.532 2.19/1.95 1.004 

供体 籼稻/粳稻 132.96/137.45 0.518 11.31/11.23 0.106 2.33/2.19 0.647 

回交高代 籼稻/粳稻 65.58/73.19 2.324* 10.37/11.62 2.43* 1.88/1.95 0.335 

受体 滇屯 502/合系 35 35.36/48.75 – 5.75/3.29 – 0.51/0.94 – 
 

回交高代抗性淀粉和 γ–氨基丁酸含量比籼稻回交
高代容易提高。 

3 讨 论 

水稻基因型间功能成分含量存在显著差异。本

试验微核心种质中有 27 份有色米，回交高代中 2
份有色米；供体糙米总黄酮含量极显著高于回交高

代。曾亚文等[7]的研究指出，云南稻核心种质糙米

中红米和紫米的总黄酮和抗性淀粉含量极显著高

于白米，因此微核心种质中 27 份有色米，培育 2
份有色米回交高代，是微核心种质糙米总黄酮含量

极显著高于回交高代的原因。另外，供体及回交高

代糙米的总黄酮、GABA、抗性淀粉含量均存在丰
富的变异，说明从中筛选出糙米功能成分含量高的

品系是可行的。孙丹等对功米 3号和滇屯 502及其
219个 F3株系的研究表明，糙米总黄酮含量的平均

值为 130.15 mg/(100 g)，其变异系数为 18.83%，糙
米 GABA含量的平均值为 6.91 mg/(100 g)，其变异
系数为 44.28%，抗性淀粉含量的平均值为 2.86%,
变异系数为 55.24%。谢勇武等对粳稻 02428突变体
的 RIL群体 336个 F9家系分析表明，糙米总黄酮含

量的平均值为 69.8 mg/(100 g)，其变异系数为

22.67%。杨武振等[11]对水稻 02428 与合系 35 杂交
培育的 222个 RIL研究可知，糙米总黄酮含量的平
均值为 58.15 mg/(100 g)，变异系数为 25.23%。本
研究结果表明，供体及回交高代糙米 3种功能成分
含量变异系数大小依次为抗性淀粉、γ–氨基丁酸、
总黄酮，其中 95 份供体糙米总黄酮含量及其变异
系数大于上述研究结果，这可能与试验所用材料不

同有关。 
糙米γ–氨基丁酸含量受生态条件影响较大，

总黄酮为基因型与环境互作的共同调节且受多基

因控制的数量遗传，抗性淀粉含量主要受基因型

控制[11–12]。逆境条件下增加植物体内功能成分；干

旱、低温等胁迫时，植物体内GABA合成和积累会
增加[13]；高温和增加光照以及紫外光辐射有利于总

黄酮的合成[14–15]；小麦籽粒高抗性淀粉含量由多隐

性基因控制，显性作用大于加性效应，符合加性–
显性模型[16]。本研究结果表明，回交高代糙米总黄

酮含量极显著低于供体亲本，这可能是受细胞质遗

传影响较大和回交高代培育中色素基因丢失造成，

这与孙明茂等[17]和孙玲等[18]的研究报道相符。粳稻

回交高代糙米GABA含量整体略大于其对应的供
体，这是因为粳稻逆境胁迫下增加了回交高代糙米

频
数
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GABA累积，有利于高GABA功能稻新品种培育。
亲本与对应的回交高代糙米抗性淀粉含量均呈双

峰分布且遗传稳定，说明抗性淀粉含量主要受基因

型控制。 
种质资源是作物基因发掘、遗传改良及新品种

培育的重要基础[19–20]。微核心种质可以通过比较测

序进行关联分析，通过大规模的高世代回交，真正

实现基因高通量挖掘[21]。云南稻微核心种质及其回

交高代糙米功能成分的遗传变异大，选拔出供体亲

本及其对应回交高代糙米总黄酮、γ–氨基丁酸和抗
性淀粉含量分别都较高的共 12 对优良品系，这可
看作是糙米功能成分的近等基因系材料，近等性的

高低还有待于进一步评价。笔者正对微核心种质及

其对应的回交高代材料进行 SSR 标记全基因组扫
描，从分子水平筛选近等性较好的近等基因系材料

并进行关联分析作图，定位出总黄酮、GABA、抗
性淀粉含量的基因位点，为分子标记辅助选择打下

基础。 
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