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以稉稻重組自交系族群定位劍葉形態之 
數量性狀基因座 1 

簡禎佑 2、楊志維 2、林順福 3 

摘  要 

本試驗為瞭解稉稻劍葉的控制基因位置與其遺傳效應，以 144個稉稻（越光/臺農

67號）重組自交系為材料調查劍葉長、寬及面積，另於生育適期評估抽穗期、株高及

分蘗數等性狀。結合 115個 SSR分子標誌的分析結果，共可定位測得 10個數量性狀

基因座（QTL）。影響劍葉長表現之 qFLL-3 及 qFLL-10，其概度對數值（LOD）為

3.4及 4.7，對試驗族群的外表型變異解釋量（PVE）各為 8.6%及 15.6%，以 qFLL-10

的效應較大；控制劍葉寬表現的 2 個 QTL（qFLW-3 及 qFLW-8），LOD 值為 5.3 及

3.4，對劍葉寬度的變異解釋率為 24.5%及 11.1%，以 qFLW-3的表現效應較為顯著；

而與劍葉面積表現相關者僅可測得 1 個 QTL（qFLA-10），LOD 及 PVE 各為 5.9 及

18.3%。其他關於抽穗期及株高表現，經分析後可測得 3個（qHD-6、qHD-8及 qHD-10）

及 2 個 QTL（qPH-3 及 qPH-10）。此外，本試驗又調查各行系的稻穀產量，分析其

與劍葉性狀的相關性，結果顯示劍葉寬及劍葉面積與產量呈顯著正相關。因此，如欲

提高光合作用供源，改善劍葉長、寬及面積等性狀，可以第 3條染色體上 qFLW-3附

近的 RM6736，與位於第 10條染色體上 qFLL-10及 qFLA-10附近的 RM5304~RM6704

區間，作為輔助選拔使用。 
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前  言 

許多研究指出稻穀產量受到供源與積儲分配的影響（Cui et al., 2003），同化物源

自於水稻葉片行使光合作用而得，尤以最上位 3葉提供穀粒主要的碳水化合物來源，

其中劍葉更提供 40~60%的同化物（Foyer, 1987; Gladun and Karpov, 1993a, 1993b; 

Hirota et al., 1990; Kholupenco et al., 1996; Tomoshiro et al., 1983）。因此，優良的劍葉

形態，預期可提高光合作用效率及增加地上部生質量，更進而增加稻穀產量（Ashraf et 

al., 1994）。然而，葉片的形態（長短、寬窄等）為連續性的數量性狀分布，除受到

品種自身的遺傳表現外，也極易受到環境影響，因此，欲瞭解其遺傳控制實不易達成，

而利用數量性狀基因座定位似為一可行的方法。例如：Li等（1998）以秈稉稻品種雜

交（Lemont/ Teqing）之 F2:4族群為材料，調查水稻上位 2葉形態及產量構成要素等性

狀，發現在第 3、7、9條及第 3、4、8條染色體特定位置處，為控制葉片長度及寬度

的遺傳因子，且由路徑分析法得知，劍葉面積大小可解釋單穗粒重 50%的變異量。 

藉由分子標誌可初步測得基因位置，如進一步以更大量族群，或改以其他鄰近分

子標誌分析，可更確認基因詳細位置或將其選殖定序。在 Jiang等人（2010）的試驗，

先以（SN265/LTH）組合之 F2族群定位得到 3個與劍葉長度表現相關的 QTL （qFLL3、

qFLL6與 qFLL9），其中以 qFLL9對該族群劍葉長度變異解釋量最高（PVE=42.9%），

因此，該試驗又進一步取 889個單株在 qFLL9附近進行細定位，最後可精確得知該數

量基因位於第 9條染色體上分子標誌 RM24423~RM24434的區間，再依據水稻序列資

料庫進一步分析，已可將該控制劍葉長度的主效基因縮小至 198 kb片段，可再由其中

的 17個候選基因確認；另 Chen等（2012）以（D50/HB277）之 F7 RILs分析，得到

5 個可控制劍葉寬度表現的 QTL，其中 qFLW4 可解釋 20%的族群變異量，續而進行

細定位至 RM17483~RM17486區間（約 74.8 kb），推測位於其中的 NAL1為該 qFLW4

基因。 

本試驗為瞭解在稉稻背景下，劍葉長、劍葉寬與劍葉面積的遺傳表現行為，以及

劍葉性狀與稻穀產量的相關性，以（越光/臺農 67號）所得之重組自交系為材料，於

桃園市新屋區本場試驗圃進行調查，其餘性狀如抽穗期、株高及分蘗數等亦一併分析。 
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材料與方法 

一、試驗材料建立與特性調查 

本試驗材料以兩個稉稻優良品種作為親本，母本為日本良質米品種「越光」

（Koshihikari），父本為臺灣穩定豐產品種「臺農 67號」（TNG67），2008年雜交，

自 F3至 F5皆以 F2衍生行系編號收穫，再於 2012年一期作各別 F2:6行系中逢機選取一

株掛牌，剪取葉片以抽取 DNA，至收穫適期割取該株稻穗即為 F6:7種子。此族群經世

代自交繁殖，各別單株基因型呈現高度同質結合態，此後代品系可稱為「重組自交系」

（recombinant inbred lines, RILs）。 

本試驗於 2012年二期作在本場試驗田進行，共植 144個 F6:7 RILs，各行系種植 3

行，每行 20株，行株距 30 × 15 cm，依序排列以單本植進行，並種植兩親本（越光與

臺農 67 號）作為對照。各行系調查劍葉長、劍葉寬、劍葉面積、抽穗期、株高及分

蘗數等，各性狀之調查標準如下，劍葉長（FLL）與劍葉寬（FLW）：稻株於糊黃熟

期選取 5株、每株 3片健康劍葉葉片，測量後平均；劍葉面積（FLA）：參考 Yue等

（2006）與 Li等（1998）的估算方式，以劍葉長與劍葉寬相乘而得；抽穗期（HD）：

以各行系內整體抽穗程度達 50%時，記錄為抽穗日期，與插秧日相距日數為抽穗期；

株高（PH）與分蘗數（NT）：於各行系糊黃熟期調查 10株，平均後即代表之。 

二、各行系基因型分析及植株形態性狀數量基因座定位 

將田間剪取之 144個 F6單株與兩親本的葉片抽取 DNA後，以 115個 SSR分子標

誌（marker）（郭等，2014；GRAMENE, 2015；McCouch et al., 2002；Orjuela et al., 2010），

進行基因型分析，與越光相同之同質結合基因型者設為 A，與臺農 67 號相同之同質

結合基因型者設為 B，異質結合基因型者定為 H，再以MAPMAKER 3.0軟體（Lincoln 

et al. 1993）進行連鎖群分群，設定概度對數值（Likelihood ratio of odds，LOD）為 3.0

及最大遺傳距離 40 cM（centi-Morgan）的條件，可得到群聚各別連鎖群的分子標誌，

再行排列以得到與水稻 12條染色體相對應的連鎖群及分子標誌間距。 

復將 144個重組自交系的劍葉長、劍葉寬、劍葉面積、抽穗期、株高及分蘗數等

性狀資料，依Windows QTL Cartographer軟體（WinQTLCart, Wang et al., 2012）格式

匯入，以多重區間定位法（composite interval mapping，CIM）進行分析，各性狀資料

以“permutation”指令進行重排檢驗 1000次，可得到各性狀之概度對數門檻值，各染色



 以稉稻重組自交系族群定位劍葉形態之數量性狀基因座 （17） 

體上偵測各別性狀高於此 LOD者，即視為該區間可測得控制性狀的 QTL，且以區間

內 LOD 最大值定為 QTL 位置。此外，尚可由分析結果得知各別 QTL 對外表型的變

異解釋量（phenotypic variance explained，PVE）與累加性效應（additive effect，Add.）

等相關資訊。最後再以 QTL繪圖軟體MapChart 2.2（Voorrips, 2002）標繪各別 QTL

區間於染色體位置。 

結  果 

一、稉稻重組自交系植株形態性狀之表現情形 

本試驗於兩親本與各行系之生育適期調查劍葉長、劍葉寬、劍葉面積、抽穗期、

株高及分蘗數等性狀，分布情形如表 1及圖 1所示。比較兩親本的劍葉長與劍葉寬，

皆以臺農 67號（32.4 cm/15.55 mm）大於越光（28.2 cm/10.99 mm），所有 144個重

組自交系的劍葉長介於 22.2~40.2 cm，平均 32.5 cm，劍葉寬則在 11.98~17.91 mm之

間，平均 14.79 mm；推估所得劍葉面積亦以臺農 67號 45.4 cm2大於越光 32.1 cm2，

整體 RILs劍葉面積在 26.9~66.9 cm2的範圍，平均值 48.4 cm2。 
 

表 1. 稉稻重組自交系族群劍葉長、劍葉寬、劍葉面積、抽穗期、株高及分蘗數之

表現 

Table 1. Flag leaf length, flag leaf width, flag leaf area, heading date, plant height, and tiller 

numbers in 144 japonica type rice RILs and their parents. 

Trait z 
Parental  mean  F6:7 recombinant inbred lines 

Koshihikari TNG67  Skewness Kurtosis Range Mean 

FLL 28.2 32.4  -0.4086 -0.4891 22.2~40.2 32.5 ± 4.1 

FLW 10.99 15.55  -0.0152 -0.1052 11.98~17.91 14.79 ± 1.17 

FLA 32.1 45.4  -0.2966 -0.4625 26.9~66.9 48.4 ± 8.2 

HD 48.0 88.0  -0.1835 -0.5915 47.0~90.0 69.1 ± 9.7 

PH 87.2 99.8  -0.7034 0.6605 72.6~113.5 98.2 ± 8.0 

TN 15.4 11.1  1.0062 1.5256 9.8~27.4 15.1 ± 3.2 

z FLL: flag leaf length (cm); FLW: flag leaf width (mm); FLA: flag leaf area (cm2); HD: heading 

date (days); PH: plant height (cm); TN: tiller numbers. 
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另調查兩親本及各行系的抽穗時間，與插秧時間的相距日數作為抽穗期，越光抽

穗期 48日，臺農 67號 88日，可知越光的抽穗時間較臺農 67號早 40日，而所有 RILs

抽穗期自 47日起至 90日止，整體族群平均 69.1日；兩親本的株高各為 87.2及 99.8 cm，

而族群內株高最高行系 113.5 cm，最矮 72.6 cm，平均 98.2 cm；各別單株平均分蘗數，

以越光（15.4穗）高於臺農 67號（11.1穗），後裔族群則介於 9.8~27.4穗，平均 15.1

穗。 

 

圖 1. 稉稻重組自交系族群劍葉長、劍葉寬、劍葉面積、抽穗期、株高及分蘗數之分布

情形 

Fig. 1. Phenotypic distributions of flag leaf length, flag leaf width, flag leaf area, heading 

date, plant height, and tiller numbers for 144 RILs of japonica type rice 
z K:越光（Koshihikari）; T:臺農 67號（TNG67）; M:族群平均值（RILs mean） 
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二、稉稻重組自交系連鎖群建立與植株形態性狀數量基因座定位 

本試驗以 115個 SSR分子標誌進行分析，經軟體“MAPMAKER 3.0”分群後可得

到與水稻 12條染色體相對應的連鎖群，總計長度為 1,955.7 cM，其中以對應第 2條染

色體的連鎖群最長（239.0 cM），對應第 10條染色體的連鎖群最短（123.6 cM），分

子標誌間的平均距離為 17.0 cM。 

上述各行系所調查的性狀資料，結合 115個 SSR分子標誌之基因型分析結果，進

行數量性狀基因座定位（QTL mapping），LOD可作為衡量染色體上各位點出現 QTL

的機率，各性狀經重新排列 1000次後，可得到 95%信心水準下的 LOD門檻值（如表

2），當WinQTLCart軟體分析染色體中各片段區間，倘大於此門檻值時，可視為定位

得到影響該性狀表現的數量性狀基因區域，其中又以 LOD最大值發生處定為各 QTL

的位置。由分析結果可知，本試驗共可得到 10 個 QTL（表 2），其相對位置如圖 2

所示。 

重排檢驗可得劍葉長、劍葉寬、劍葉面積、抽穗期、株高及分蘗數的 LOD 門檻

值各為 3.05、2.89、3.50、3.18、3.57及 2.93。分析結果顯示，大於劍葉長度 LOD門

檻值可測得 2個 QTL，為位於第 3條染色體 202.0 cM的 qFLL-3及位於第 10條染色

體 79.0 cM的 qFLL-10，與此 2個 QTL最鄰近的分子標誌為 RM1038及 RM5304，二

者 LOD峰值為 3.4及 4.7，對此試驗族群的劍葉長度變異解釋量各為 8.6%及 15.6%，

其中以 qFLL-10 影響力較大，而 2 個 QTL 的累加性效應則各為 1.27 與-1.70，可知

qFLL-3源自越光的對偶基因可使劍葉增長 1.27 cm，而 qFLL-10源自越光的對偶基因

則使劍葉減短 1.70 cm。與劍葉寬度表現相關的 QTL有 qFLW-3及 qFLW-8，分別位於

第 3條及第 8條染色體上 167.5及 39.9 cM位置處，LOD峰值為 5.3及 3.4，各別對劍

葉寬度變異解釋量為 24.5%及 11.1%，另由累加性效應可知 qFLW-3 源自越光的對偶

基因使劍葉縮窄 0.59 mm，而 qFLW-8源自越光者則使劍葉增寬 0.40 mm，以前者的

影響力較大。估算本族群各行系劍葉面積大於 LOD門檻值僅得到 1個 QTL，即位於

第 10條染色體 RM6704附近 90.4 cM處的 qFLA-10，LOD峰值為 5.9，此對偶基因對

試驗族群的劍葉面積可達 18.3%的變異解釋量，且具有 qFLA-10來自越光對偶基因的

品系將使其劍葉面積減少 4.22 cm2。因此，如欲提高本試驗材料光合作用供源，改善

劍葉長、寬及面積等性狀，可以第 3條染色體上 qFLW-3附近的 RM6736，與位於第

10條染色體上 qFLL-10及 qFLA-10附近的 RM5304~RM6704區間，作為後續輔助選

拔使用。 
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影響抽穗期表現者，經定位分析可得到 3個 QTL，分別是位於第 6條染色體上分

子標誌 RM6395~P17G10-24 區間內 121.6 cM 的 qHD-6，第 8 條染色體上 RM7057~ 

RM22687區間內50.6 cM的qHD-8，及第10條染色體RM5304~ RM6704區間內86.0cM

的 qHD-10，三者 LOD峰值介於 3.3~18.6，對整體族群抽穗期的變異解釋量在 7.3~51.3%

之間，這 3個源自越光的對偶基因皆使抽穗期提早 2.66~7.30日，其中以 qHD-10的影

響力最顯著。關於株高表現則可測到 2 個 QTL（qPH-3 及 qPH-10），分別位於第 3

條染色體 196.2 cM與第 10條染色體 87.0 cM處，與其最鄰近的分子標誌為 RM143與

RM6704，二者 LOD與 PVE值各為 4.6/12.8%及 9.6/31.7%，可知 qPH-10影響效應較

大，但二者作用方向相反，qPH-3源自越光的對偶基因使株高增加 2.88 cm，而 qPH-10

源自越光者則使株高減少 5.17 cm。分蘗數的 LOD門檻值為 2.93，經定位分析未能得

到高於此門檻值的 QTL。 
 

表 2. 稉稻重組自交系劍葉長、劍葉寬、劍葉面積、抽穗期及株高之數量性狀基因座

定位、累加性效應及對其外表型變異解釋率。 

Table 2. The QTL positions, additive effects and phenotypic variance explained (%) for 

flag leaf length, flag leaf width, flag leaf area, heading date, and plant height in 

144 RILs of japonica type rice. 

Trait z QTL Chr. y 
Position

(cM) 
Marker interval LOD Add. 

PVE 
(%) 

FLL 
(LOD 0.95=3.05) 

qFLL-3 3 202.0 RM1038 3.4 1.27 8.6 

qFLL-10 10 79.0 RM5304~RM6704 4.7 -1.70 15.6 

FLW 
(LOD 0.95=2.89) 

qFLW-3 3 167.5 RM6736~RM2593 5.3 -0.59 24.5 

qFLW-8 8 39.9 SLS182~RM7057 3.4 0.40 11.1 

FLA 
(LOD 0.95=3.50) 

qFLA-10 10 90.4 RM6704 5.9 -4.22 18.3 

HD 
(LOD 0.95=3.18) 

qHD-6 6 121.6 RM6395~P17G10-24 3.7 -2.94 9.0 

qHD-8 8 50.6 RM7057~RM22687 3.3 -2.66 7.3 

qHD-10 10 86.0 RM5304~RM6704 18.6 -7.30 51.3 

PH 
(LOD 0.95=3.57) 

qPH-3 3 196.2 RM2593~RM143 4.6 2.88 12.8 

qPH-10 10 87.0 RM5304~RM6704 9.6 -5.17 31.7 

z Trait symbols refer to table 1;  
y Chr., refers to Chromosome. LOD, refers to Maximum likely hood ratio of odds. Add., refers to additive 

effect. PVE, refers to phenotypic variance explained by each QTL. 
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圖 2. 稉稻重組自交系植株形態性狀基因定位 

Fig. 2. Chromosomal locations of QTLs associated with morphological traits were detected 

by 144 RILs of japonica type rice. 
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三、劍葉形態及其他性狀與稻穀產量相關性 

另為進一步瞭解劍葉長、劍葉寬及劍葉面積與稻穀產量的相關性，各行系於收穫

適期割取 30 株稻株，並推算每公頃產量，各性狀之相關性如表 3 所示。劍葉相關性

狀中，劍葉長、劍葉寬及與劍葉面積三者之間呈現顯著正相關（r =0.367、0.902 及

0.729），然將此三性狀與稻穀產量相比較，僅劍葉寬及劍葉面積與之達到顯著正相關

（r =0.179及 0.172），劍葉長與產量僅呈現正相關但未達顯著水準。因此，欲提高本

族群稻穀產量，可由增加劍葉面積出發，在育種階段選拔劍葉較寬的行系作為依據。

其他抽穗期、株高及分蘗數等三性狀與產量的相關性則皆未達顯著水準；抽穗期與劍

葉長、劍葉寬、劍葉面積、株高及分蘗數皆呈現顯著正相關，意謂越晚抽穗的行系劍

葉較長或較寬、劍葉面積較大、株高較高及分蘗數較多。 
 

表 3. 稻穀產量、劍葉性狀、抽穗期、株高及分蘗數之間的相關性。 

Table3. Correlation coefficients between grain yield, flag leaf characteristics, heading date, 

plant height, and tiller numbers. 

Trait z GY y FLL FLW FLA HD PH 

FLL 0.128      

FLW 0.179* 0.367*     

FLA 0.172* 0.902* 0.729*    

HD -0.139 0.499* 0.216* 0.465*   

PH 0.062 0.678* 0.253* 0.608* 0.675*  

TN -0.141 -0.055 -0.087 -0.073 0.260* -0.005 
z Trait symbols refer to table 1; 
y GY, refers to grain yield; 

* represent the significance levels of correlation coefficients at p < 0.05. 

討  論 

重組自交系為兩親本雜交後，於分離後裔保留適當族群大小，連續自交使單一對

偶基因逐漸呈現較高比例的同質結合型，此同質結合可為顯性或隱性的基因型，對單

一個體或行系而言，此為許多對偶基因的高比率同質基因型組合，因此，繁衍至高世
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代時已較少異質結合基因型造成分離；對整體族群而言，在族群具相當代表性且未被

環境或人為選汰下，亦可由對偶基因間的頻度表現，呈現基因間的互作或競爭關係。

因此，利用同批高度同結合型的重組自交系或雙單倍體族群，可重複在不同季節、地

點進行族群定位比較，或分析基因與環境間的交互作用。例如：Kobayashi等（2003）

以秈稉稻雜交組合（Milyang 23 x Akihikari）所建立的重組自交系族群，在日本與菲

律賓兩地進行劍葉長、寬的性狀調查及 QTL定位，結果可得共 9個染色體片段區間，

在兩地多年期間皆能穩定控制劍葉長、寬表現的對偶基因，尤以位於第 4 條染色體

RFLP marker-XNpb235附近，偵測可對劍葉長與劍葉寬表現有較大影響者；而中國學

者 Yan等人（1999）利用（IR64 x Azucena）雙單倍體族群的研究，結果亦得到在第

4 條染色體 RG163~RZ590 區間，有影響劍葉長及劍葉寬表現的遺傳控制因子，可在

杭州及海南兩地穩定表現。 

另由 Yue等人（2006）調查 180個秈稉雜交（Zhenshan 97/IRAT109）之重組自

交系劍葉形態與產量的關係，在 2003及 2004年皆可測得位於第 4條染色體 RM255~ 

RM349 區間內，有 3 個各別控制劍葉長、劍葉寬及劍葉面積的 QTL，而此三性狀與

產量也呈現顯著正相關（r =0.26~0.43）。本試驗結果僅得知劍葉寬度及劍葉面積與稻

穀產量有顯著正相關，且相關係數低於上述試驗結果，而本試驗所定位得到控制劍葉

形態表現的 QTL位置與上述所得亦不相同。因此可知，以不同試驗族群為分析對象，

所測得控制各別性狀的基因未必相同，其原因在於不同試驗材料對於同一性狀，本身

即由不同的對偶基因控制，即便如 Farooq等（2010）以 IR64為輪迴親背景，與不同

品系雜交所建立的數個漸滲雜交族群，分析劍葉長寬與第 2葉長寬性狀的相關 QTL，

結果在不同供給親來源測得控制同一性狀的位置也不同；而縱使兩親本在特定染色體

區間皆具有可控制某一性狀的對偶基因，但在定位分析（QTL mapping）所採用的基

因型乃親本間具差異部分（多型性，polymorphism），因此，該相同對偶基因鄰近的

分子標誌也可能因不具多型性而無法被測得。所以欲利用已知對偶基因位置，並藉之

利用鄰近分子標誌輔助選拔所需性狀，僅可就前人研究所用的種原、或由其衍生之族

系、或由譜系推測極為相近遺傳背景的材料，經確認後方可擴大應用。 

關於水稻抽穗期的研究，Lin等（2003）分析 Nipponbare與 Kasalath的回交族群，

定位得到 Hd4及 Hd5共 2個 QTL，然經比對 Gramene國際資料庫（GRAMENE, 2015）

資訊，本研究所測得之 qHD-8 與 Hd5 雖同在第 8 條染色體上，但位置不同，可知非

為同一控制基因；而同一研究團隊在稍早也發現 Hd-3 座落於第 6 條染色體上
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（Yamamoto et al., 1998），與本試驗所測得之 qHD-6位置相近，可能為同一基因座之

對偶基因，可進一步藉與 Hd-3緊密連鎖的分子標誌證實之。另本試驗分析所得 10個

QTL中，以 qHD-10效應最為顯著，可解釋 51.3%的族群抽穗期變異量，再查詢Gramene

資料庫及比對相關文獻（Doi et al., 2004; GRAMENE, 2015），qHD-10應為 Ehd1基因。

Ehd1（Early heading date 1）基因在短日照條件下促進提早開花，但在長日照條件下

則無影響（Doi et al., 2004）；然而，在另一個對水稻光週期敏感的基因－Hd1（Heading 

date 1），則使稻株在短日條件下促進開花，但在長日條件卻造成抽穗延後（Yano et al., 

2000）；上述 Ehd1及 Hd1又共同調控下游 Hd3a的合成開花素的作用，造成抽穗期不

同的變異（Kojima et al., 2002; Takahashi et al., 2009）。陳等（2010）將臺農 67號不

具功能的 hd1、ehd1，及可延長營養生長期的 Hd6等三個基因回交導入越光背景，所

育成的「臺南 16 號」品種，不論在臺灣的第一期或第二期作栽培，確實皆使抽穗期

延後，使之對光週期敏感性消褪，以適應本地環境種植。 

由諸多研究中可知，營養生長期較短或抽穗期提早的品種，其地上部生質量或穗

的部分性狀亦受影響，造成產量減低的結果，甚至是控制抽穗期的遺傳因子，本身亦

具有多效性作用（Cai et al., 2012; Xue et al., 2008; Yan et al., 2011）。例如在 Cai等

（2012）的研究中，qHY-8除了有延長抽穗期的作用外，其他對於株高、穗長及每穗

粒數等產量構成要素之性狀均有增進的效果；Ghd7（Xue et al., 2008）及 Ghd8（Yan et 

al., 2011）亦同時控制產量、株高與抽穗期等性狀表現。而本試驗影響 5個性狀的 10

個 QTL中，以位於第 10條染色體上 RM5304~RM6704 附近的 qFLL-10、qFLA-10、

qHD-10與 qPH-10，對劍葉形態及抽穗期與株高表現等性狀有較明顯且多重的控制作

用（圖 2），是否如上述為單一基因具有多效性作用，或為多個對偶基因群集在染色

體上鄰近片段，需仰賴更密集的分子標誌導入解析。 
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QTL Mapping for Flag Leaf Characters by Japonica 

Rice Recombinant Inbred Lines 1
 

Jen-You Jian 2, Zhi-Wei Yang 2, and Shun-Fu Lin 3 

Abstract 

To understand the locations and genetic control effects about flag leaf in rice, 144 

recombinant inbred lines derived from japonica rice cross (Koshihikari / Tainung 67) were 

used to measure flag length, flag width and flag area. Heading date, plant height and tiller 

numbers of each lines were also investigated in proper growth stage. Combined with 115 

SSR markers, totally 10 quantitative trait loci (QTL) were mapped. The likelihood ratio of 

odds (LOD) of two QTL (qFLL-3 and qFLL-10) which affected flag leaf length were 3.4 

and 4.7, respectively. The phenotypic variance explained (PVE) were 8.2% and 15.6% 

corresponding to qFLL-3 and qFLA-10, respectively. qFLL-10 had the greatest influence. 

The LOD and PVE among two QTL(qFLW-3 and qFLW-8)which controlled flag leaf width 

were 5.3 / 3.4 and 24.5% / 11.1%, respectively. qFLW-3 showed the most significant effect. 

Only one QTL were detected to associate with flag leaf area, which LOD / PVE value was 

5.9 / 18.3% corresponding qFLA-10. This trial had also detected three (qHD-6, qHD-8 and 

qHD-10) and two (qPH-3 and qPH-10) QTL which responded for controlling heading date 

and plant height. In addition, grain yield of each line was also investigated and it showed 

significantly positive correlation with flag leaf width and flag leaf area. In order to increase 

photosynthesis source by improving flag leaf length, flag leaf width and flag leaf area, 

RM6736 nearby qFLW-3 on chromosomes No. 3 and interval between RM5304 and 

RM6704 nearby qFLL-10 and qFLA-10 on chromosomes No.10, could be further utilized 

for selection. 

Key words: recombinant inbred line (RIL), quantitative trait loci (QTL), flag leaf characters 

 
1. Contribution No.474 from Taoyuan DARES, COA. 
2. Associate Researcher, and Associate Researcher, repectively, Taoyuan DARES, COA. 
3. Associate Professor (Corresponding author, shunfu@ntu.edu.tw), Department of agronomy, NTU.  



<<
  /ASCII85EncodePages false
  /AllowTransparency false
  /AutoPositionEPSFiles true
  /AutoRotatePages /None
  /Binding /Left
  /CalGrayProfile (Dot Gain 20%)
  /CalRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CalCMYKProfile (U.S. Web Coated \050SWOP\051 v2)
  /sRGBProfile (sRGB IEC61966-2.1)
  /CannotEmbedFontPolicy /Error
  /CompatibilityLevel 1.4
  /CompressObjects /Tags
  /CompressPages true
  /ConvertImagesToIndexed true
  /PassThroughJPEGImages true
  /CreateJobTicket false
  /DefaultRenderingIntent /Default
  /DetectBlends true
  /DetectCurves 0.0000
  /ColorConversionStrategy /CMYK
  /DoThumbnails false
  /EmbedAllFonts true
  /EmbedOpenType false
  /ParseICCProfilesInComments true
  /EmbedJobOptions true
  /DSCReportingLevel 0
  /EmitDSCWarnings false
  /EndPage -1
  /ImageMemory 1048576
  /LockDistillerParams false
  /MaxSubsetPct 100
  /Optimize true
  /OPM 1
  /ParseDSCComments true
  /ParseDSCCommentsForDocInfo true
  /PreserveCopyPage true
  /PreserveDICMYKValues true
  /PreserveEPSInfo true
  /PreserveFlatness true
  /PreserveHalftoneInfo false
  /PreserveOPIComments true
  /PreserveOverprintSettings true
  /StartPage 1
  /SubsetFonts true
  /TransferFunctionInfo /Apply
  /UCRandBGInfo /Preserve
  /UsePrologue false
  /ColorSettingsFile ()
  /AlwaysEmbed [ true
  ]
  /NeverEmbed [ true
  ]
  /AntiAliasColorImages false
  /CropColorImages true
  /ColorImageMinResolution 300
  /ColorImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleColorImages true
  /ColorImageDownsampleType /Bicubic
  /ColorImageResolution 300
  /ColorImageDepth -1
  /ColorImageMinDownsampleDepth 1
  /ColorImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeColorImages true
  /ColorImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterColorImages true
  /ColorImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /ColorACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /ColorImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000ColorACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000ColorImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasGrayImages false
  /CropGrayImages true
  /GrayImageMinResolution 300
  /GrayImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleGrayImages true
  /GrayImageDownsampleType /Bicubic
  /GrayImageResolution 300
  /GrayImageDepth -1
  /GrayImageMinDownsampleDepth 2
  /GrayImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeGrayImages true
  /GrayImageFilter /DCTEncode
  /AutoFilterGrayImages true
  /GrayImageAutoFilterStrategy /JPEG
  /GrayACSImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /GrayImageDict <<
    /QFactor 0.15
    /HSamples [1 1 1 1] /VSamples [1 1 1 1]
  >>
  /JPEG2000GrayACSImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /JPEG2000GrayImageDict <<
    /TileWidth 256
    /TileHeight 256
    /Quality 30
  >>
  /AntiAliasMonoImages false
  /CropMonoImages true
  /MonoImageMinResolution 1200
  /MonoImageMinResolutionPolicy /OK
  /DownsampleMonoImages true
  /MonoImageDownsampleType /Bicubic
  /MonoImageResolution 1200
  /MonoImageDepth -1
  /MonoImageDownsampleThreshold 1.50000
  /EncodeMonoImages true
  /MonoImageFilter /CCITTFaxEncode
  /MonoImageDict <<
    /K -1
  >>
  /AllowPSXObjects false
  /CheckCompliance [
    /None
  ]
  /PDFX1aCheck false
  /PDFX3Check false
  /PDFXCompliantPDFOnly false
  /PDFXNoTrimBoxError true
  /PDFXTrimBoxToMediaBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXSetBleedBoxToMediaBox true
  /PDFXBleedBoxToTrimBoxOffset [
    0.00000
    0.00000
    0.00000
    0.00000
  ]
  /PDFXOutputIntentProfile ()
  /PDFXOutputConditionIdentifier ()
  /PDFXOutputCondition ()
  /PDFXRegistryName ()
  /PDFXTrapped /False

  /CreateJDFFile false
  /Description <<

    /BGR <>
    /CHS <FEFF4f7f75288fd94e9b8bbe5b9a521b5efa7684002000410064006f006200650020005000440046002065876863900275284e8e9ad88d2891cf76845370524d53705237300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c676562535f00521b5efa768400200050004400460020658768633002>
    /CHT <FEFF4f7f752890194e9b8a2d7f6e5efa7acb7684002000410064006f006200650020005000440046002065874ef69069752865bc9ad854c18cea76845370524d5370523786557406300260a853ef4ee54f7f75280020004100630072006f0062006100740020548c002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee553ca66f49ad87248672c4f86958b555f5df25efa7acb76840020005000440046002065874ef63002>
    /CZE <>
    /DAN <>
    /DEU <>
    /ESP <>
    /ETI <>
    /FRA <>
    /GRE <>

    /HRV (Za stvaranje Adobe PDF dokumenata najpogodnijih za visokokvalitetni ispis prije tiskanja koristite ove postavke.  Stvoreni PDF dokumenti mogu se otvoriti Acrobat i Adobe Reader 5.0 i kasnijim verzijama.)
    /HUN <>
    /ITA <>
    /JPN <FEFF9ad854c18cea306a30d730ea30d730ec30b951fa529b7528002000410064006f0062006500200050004400460020658766f8306e4f5c6210306b4f7f75283057307e305930023053306e8a2d5b9a30674f5c62103055308c305f0020005000440046002030d530a130a430eb306f3001004100630072006f0062006100740020304a30883073002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e003000204ee5964d3067958b304f30533068304c3067304d307e305930023053306e8a2d5b9a306b306f30d530a930f330c8306e57cb30818fbc307f304c5fc59808306730593002>
    /KOR <FEFFc7740020c124c815c7440020c0acc6a9d558c5ec0020ace0d488c9c80020c2dcd5d80020c778c1c4c5d00020ac00c7a50020c801d569d55c002000410064006f0062006500200050004400460020bb38c11cb97c0020c791c131d569b2c8b2e4002e0020c774b807ac8c0020c791c131b41c00200050004400460020bb38c11cb2940020004100630072006f0062006100740020bc0f002000410064006f00620065002000520065006100640065007200200035002e00300020c774c0c1c5d0c11c0020c5f40020c2180020c788c2b5b2c8b2e4002e>
    /LTH <>
    /LVI <>
    /NLD (Gebruik deze instellingen om Adobe PDF-documenten te maken die zijn geoptimaliseerd voor prepress-afdrukken van hoge kwaliteit. De gemaakte PDF-documenten kunnen worden geopend met Acrobat en Adobe Reader 5.0 en hoger.)
    /NOR <>
    /POL <>
    /PTB <>
    /RUM <>
    /RUS <>
    /SKY <>
    /SLV <>
    /SUO <>
    /SVE <>
    /TUR <>
    /UKR <>
    /ENU (Use these settings to create Adobe PDF documents best suited for high-quality prepress printing.  Created PDF documents can be opened with Acrobat and Adobe Reader 5.0 and later.)
  >>
  /Namespace [
    (Adobe)
    (Common)
    (1.0)
  ]
  /OtherNamespaces [
    <<
      /AsReaderSpreads false
      /CropImagesToFrames true
      /ErrorControl /WarnAndContinue
      /FlattenerIgnoreSpreadOverrides false
      /IncludeGuidesGrids false
      /IncludeNonPrinting false
      /IncludeSlug false
      /Namespace [
        (Adobe)
        (InDesign)
        (4.0)
      ]
      /OmitPlacedBitmaps false
      /OmitPlacedEPS false
      /OmitPlacedPDF false
      /SimulateOverprint /Legacy
    >>
    <<
      /AddBleedMarks false
      /AddColorBars false
      /AddCropMarks false
      /AddPageInfo false
      /AddRegMarks false
      /ConvertColors /ConvertToCMYK
      /DestinationProfileName ()
      /DestinationProfileSelector /DocumentCMYK
      /Downsample16BitImages true
      /FlattenerPreset <<
        /PresetSelector /MediumResolution
      >>
      /FormElements false
      /GenerateStructure false
      /IncludeBookmarks false
      /IncludeHyperlinks false
      /IncludeInteractive false
      /IncludeLayers false
      /IncludeProfiles false
      /MultimediaHandling /UseObjectSettings
      /Namespace [
        (Adobe)
        (CreativeSuite)
        (2.0)
      ]
      /PDFXOutputIntentProfileSelector /DocumentCMYK
      /PreserveEditing true
      /UntaggedCMYKHandling /LeaveUntagged
      /UntaggedRGBHandling /UseDocumentProfile
      /UseDocumentBleed false
    >>
  ]
>> setdistillerparams
<<
  /HWResolution [2400 2400]
  /PageSize [612.000 792.000]
>> setpagedevice


