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第一部分：研究背景 



     万建民实验室通过Asominori与CSSL28构建F2分离群
体，图位克隆方法分离该QTL，利用染色体片段置换

系材料精细定位了多环境、多遗传背景稳定表达并控
制粒宽、粒重基因GW5 

      谷粒重量是构成水稻产量的三要素之一，它是籽粒
库容（长、宽、厚）及籽粒充实度的综合指标，一般
以千粒重表示。在水稻育种中，提高籽粒重量是一条
有效的增产途径。  

     形态学研究表明：GW5能增加颖壳外围薄壁细胞数

目，进而提高库容及同化产物运输能力，导致水稻粒
宽差异。对于高产与品质育种具有重要的指导意义 



置换系与背景亲本间粒宽差异显著 



颖壳外围薄壁细胞数目差异分析 



颖壳果柄的维管束横切比较 

Asominori（宽） CSSL28（窄） 



第二部分：已有实验数据 
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粒宽基因GW5的精细定位  

Ca-binding protein unknown protein Unknown protein 



Shomura,et al,  

Nature genetics, 

2008,40: 1023-1028 

Mapping and  

cloning of  qSW5 



Mapping and cloning of qSW5 
 

(a) Genetic map for mapping of qSW5, made with 4,501 segregating 
plants. Numbers indicate recombination events between DNA 
markers indicated in the figure.  

(b) Kasalath physical genomic map corresponding to the genetic map 
in a, with DNA marker positions. qSW5 FNP was delimited to a 
2,263-bp region.  

(c) Four Kasalath genome fragments used for the complementation 
test. 

(d) Predicted ORFs in the qSW5 candidate regions. Of the three ORFs, 
two contained no intron but were long ORFs in the opposite 
orientation in the same region. ORF1 is the qSW5 gene product 
candidate based on the expression analysis (Supplementary Fig. 3). 

(e) Polymorphisms between Kasalath and Nipponbare in the candidate 
region. A major difference was a 1,212-bp deletion. 



qSW5 expression analysis and 

identification of qSW5 transcripts  

 
(a) ORF1 and 2 were expressed only in 

NIL(qSW5) samples positive for reverse 

transcriptase.  

(b) Confirmation of direction of qSW5 

transcription. ORF1 and ORF2 were predicted 

in opposite directions from the same genomic 

region (c) ORF1 mRNA expression by Taq-

man quantitative RT-PCR.  

(d) Schematic positions of primers for RT-PCR.  

(e) Results of RT-PCR for ORF1.  

      Top: Genome control to confirm amplification 

under the same PCR conditions. 

      Middle: RT-PCR followed by Southern blot 

analysis.  

      Bottom: RT-PCR followed by Southern blot 

analysis.  

(f) cDNA sequence amplified by RT-PCR. cDNA 

was amplified by using primers L03 and U2, 

not primers L04 and U2. Predicted amino acid 

sequences of ORF1 



 小结 

通过已发表实验室数据，对GW5(qSW5)我们可以得到如下结论： 

 

1、功能互补实验中，只有11.2K一条片段能够恢复功能，可确定
该控制粒宽的基因存在于此11.2K片段中，但已发表的预测基因
GW5(qSW5)均不完整。 
 
2、转录分析、RNAi实验及籼粳间序列比较可确定该控制粒宽的
基因包含籼粳间缺失的1.2K序列。 
 
3、该控制粒宽的基因转录方向与GW5（qSW5）一致。 
 
4、qSW5预测区域上游可能存在长的内含子 
 
5、qSW5预测区域上游可能存在一个或多个与该基因共同作用的
基因 



第三部分：生物信息分析 



Dottup 分析重复序列 



BLST 分析同源序列 



BLSTx  

分析同源序列 

 



基因预测 

 

根据实验结论，
预测的基因中，
仅有此预测基因
3与根据实验所

做猜测想符合，
在qSW5预测区域

上游存在一长的
内含子（1.8K） 

另外预测基因2

可能为上游共同
作用的基因。 





>/tmp/11_14_11-

08:26:01.fasta|GENSCAN_predicted_peptide_3|233_aa 

MHRGRRGGDKLWPWTKDELPHRTGAAERRRGGGDRGEG

KSCGQRRSRHTTASEAGRGRHLDTASDEEGAANGGRWKQE

RQTTGDRRRGWKERCASEQAQASCMSGRRRTNGRWGRERR

RGREQAEEDGAVPGEGVGRRRSGAGEGVDRRRSGAISDRRR

GWQEELHERAVQPATWRAGRGGGTGAGGGSRRRRTERHR

GREQEEEEGRTPWEGADGGGGTGGQWRSRAGGRRS 

预测基因3及其氨基酸序列 



预测基因3氨基酸序列BLST 

 ORYSI_QSW5_protein

 QSW5_OS_Oryza_sativa_subsp._indica

 QSW5_OS_Oryza_sativa

 AURAN_Expressed_protein_(Fragment)

 MICSR_Set_domain_protein

 ORYSJ_Putative_uncharacterized_protein





已获得CDS区域
六种读码框 



小结 

1、11.2K功能互补序列不含重复序列。 

2、根据实验数据推测的第一种情况，即含长内含子的预测基
因3序列分析显示，与其它物种蛋白同源性极低，无法建立
进化树，与表型不能对应，可能不存在这种情况，也可能
预测错误，仍需实验验证。首先要通过RACE拿到全长
CDNA，然后做表达分析，也可做western验证六种读码框。 

3、推测该11.2K区域很可能存在两个基因共同起作用，其中一
个在籼粳间差异的1.2K, 另一个在上游，需要进行表达验证。 
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               敬请指导！ 


