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摘要  水稻(Oryza sativa)籽粒大小是影响其产量的关键农艺性状, 克隆并研究水稻籽粒大小相关基因对于提高水稻产量

具有重要意义。为深入探究水稻籽粒大小的调控机制, 通过EMS诱变品种宽叶粳(KYJ), 分离了一系列水稻籽粒大小改变的

突变体, 其中smg12表现为籽粒变小, 株高变矮, 一级枝梗数和二级枝梗数减少。遗传分析表明, 该小粒突变体受隐性单基

因控制。细胞学分析显示, 该突变体颖壳纵向细胞长度显著变短, 表明SMG12主要影响细胞扩展。利用Mutmap方法对候

选基因进行克隆, 筛选出SMG12的候选基因OsBRI1, 该基因编码油菜素内酯受体激酶。OsBRI1外显子上的第2 074个碱基

发生了由C到T的置换, 产生非同义突变, 使得该位置编码的脯氨酸变为丝氨酸, 从而影响OsBRI1的功能。综上, 该研究鉴

定了OsBRI1基因的1个新等位变异, 揭示了油菜素内酯途径调控水稻籽粒大小的细胞和分子基础。 
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水稻(Oryza sativa)作为最重要的谷物粮食之一, 

是全世界超过一半人口的主要食物来源。然而, 现阶

段人口和粮食需求不断增加, 使农业面临巨大挑战 , 

且随着可利用土地面积和自然资源逐渐减少, 需要提

高作物的生产效率, 其中增加单位面积产量尤为重要

(Li et al., 2018)。高等植物的种子由胚、胚乳和种皮三

部分组成, 它们分别由受精卵、受精卵中心细胞和母

体细胞发育而来, 共同协调控制种子大小。水稻胚乳占

据成熟种子大部分空间, 主要成分为淀粉, 是人类的

主要食物来源, 也是决定粮食重量的直接因素(James 

et al., 2003; Zhou et al., 2013)。影响水稻产量的主

要因素是单位面积有效穗数、每穗粒数、千粒重和灌

浆速率(Sakamoto and Matsuoka, 2008; Xing and 

Zhang, 2010)。粒重受水稻籽粒宽度、长度和粒厚协

调控制, 说明水稻籽粒大小与产量息息相关。在单子叶

植物水稻中, 籽粒长在颖壳内且籽粒大小受颖壳限制

(Song et al., 2007; Shomura et al., 2008)。籽粒大小

受颖壳细胞数目和细胞大小调控, 细胞数目主要通过

细胞增殖改变, 细胞大小受细胞扩展影响。近年来, 与

水稻籽粒大小相关的基因逐渐被克隆, 其中一些基因

对于提高水稻产量具有重要意义(宫李辉等, 2011)。 

目前的研究已经揭示了多条调控水稻籽粒大小

的信号途径, 包括泛素蛋白酶体途径、G蛋白信号途

径、丝裂原活化蛋白激酶(mitogen-activated protein 

kinase, MAPK)途径、转录调控因子及植物激素等

(Zuo and Li, 2014; Li et al., 2019)。控制粒宽和粒重

的基因GW2编码1个E3泛素连接酶, 负向调控细胞

分裂。GW2功能的丧失导致颖壳细胞数目增加, 产生

更大更宽的颖壳并加快灌浆速率, 从而使籽粒更宽更

重, 产量更高(Song et al., 2007)。GS3编码异源三聚

体G蛋白的Gγ亚基, 是植物籽粒大小和器官大小的

负调控因子。野生型等位基因对应中等大小籽粒, N
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端OSR (organ size regulation)结构域功能缺失突变

体籽粒变长, 而C端的TNFR (tumor necrosis factor 

receptor)/NGFR (nerve growth factor receptor)和

VWFC (von Willebrand factor type C)结构域对OSR

结构域的功能有抑制作用, C端结构域功能缺失则会

产生非常短的籽粒(Fan et al., 2006; Mao et al., 

2010)。丝裂原活化蛋白激酶信号通路在真核生物中

的作用非常保守, 且与植物生长发育以及防御反应的

多个过程相关(Meng and Zhang, 2013)。MAPK途径

组成包括MAPK激酶激酶(MKKK)、MAPK激酶(MKK)

和MAPK, 这3种激酶依次激活控制下游基因的表达, 

调控植物生长发育。水稻OsMKKK10、OsMKK4和

OsMAPK6作为1个级联信号通路促进细胞增殖, 从

而正向调控水稻籽粒大小和粒重(Xu et al., 2018b)。

其功能缺失突变体osmkkk10、osmkk4和osmapk6由

于颖壳细胞增殖过程受到限制, 导致籽粒变小(Liu et 

al., 2015b; Xu et al., 2018a, 2018b)。OsSPL16编码

1种细胞增殖的正调控蛋白, 过表达该基因会促进细

胞分裂和灌浆, 使水稻籽粒变宽, 产量增加(Wang et 

al., 2012)。水稻中重要的数量位点GLW7编码植物特

异性转录因子OsSPL13, 通过正向调控颖壳细胞大

小提高籽粒长度和产量(Si et al., 2016)。植物激素对

种子发育有重要作用并直接影响籽粒大小。BG1是正

向调控籽粒大小的膜蛋白, 有研究显示BG1能够响应

生长素变化, 且与生长素转运过程相关, 表明其可能

通过生长素信号来调控籽粒生长。BG1的激活促进细

胞扩展, 从而增加籽粒大小和粒重, 而BG1的表达被

抑制时会形成小的籽粒(Liu et al., 2015a)。近年来, 

油菜素内酯对种子发育的调控机制已经在水稻、拟南

芥(Arabidopsis thaliana)及其它植物中进行了深入研

究。油菜素内酯对株高、叶夹角、分蘖数、籽粒大小

和产量都有不同程度的影响(Morinaka et al., 2006)。

水稻中油菜素内酯受体基因D61的突变和油菜素内

酯信号的负调控基因GSK2的过表达植株都会产生更

小的籽粒(Tanabe et al., 2005; Tong et al., 2012)。

BU1编码1个具有螺旋-环-螺旋结构的转录因子, 作

为响应油菜素内酯信号的正调控因子作用于D61基

因的下游 , BU1基因过表达导致水稻籽粒变大

(Tanaka et al., 2009)。上述结果表明, 籽粒大小调控

是非常复杂的过程, 涉及多种信号转导以及生化代谢

途径。 

为深入研究水稻籽粒大小的调控机制, 我们在品

种宽叶粳(KYJ)背景下筛选到1个小粒突变体smg12。

利用Mutmap方法对smg12的候选基因进行克隆(Abe 

et al., 2012; Takagi et al., 2015), 鉴定到候选基因为

OsBRI1。 

1  材料与方法 

1.1  材料  

以水稻宽叶粳(Oryza sativa L. subsp. japonica) KYJ

为原始材料, 经过甲基磺酸乙酯(ethyl-methanesul-

phonate, EMS)诱变后获得一系列水稻籽粒大小改变

的突变体。其中小粒突变体smg12表现为籽粒变小, 

株高变矮, 一级枝梗数和二级枝梗数减少(图1A, B)。

本研究所用水稻材料均种植于海南陵水农场和浙江

省富阳市中国水稻研究所试验基地。 

1.2  方法 

1.2.1  表型和基本农艺性状调查 

在水稻成熟期选取野生型和突变体植株各24株, 测量

株高并统计其主穗一级枝梗数和二级枝梗数。取主穗

上相同位置饱满均匀的种子60粒, 使用万深SC-G型

自动考种分析仪(杭州万深检测科技有限公司)测量其

长和宽。选取成熟期饱满均匀的野生型和小粒突变体

种子各1 000粒, 均取10组重复, 称量并统计其千粒

重。上述统计数据均进行t检验。 

 

1.2.2  遗传分析 

将突变体smg12与野生型KYJ杂交, 获得F1群体。F1

自交构建F2分离群体。抽穗期以后观察F2代分离群体

植株的籽粒大小变化情况, 统计野生型表型和小粒表

型的植株数目, 并进行卡方检验。 

 

1.2.3  扫描电镜观察 

收集成熟期种子, 分别选取野生型和小粒突变体主穗

相同位置饱满均匀的种子各12粒。将样品置于65°C

烘箱中干燥2天, 以去除种子中多余的水分。然后进

行粘台, 镀膜, 在冷冻扫描电镜(HITACHI S-3000N, 

日本; Quorum PP3000T, 英国)下观察, 并选取合适

的角度和放大倍数进行观察和拍照。最后, 统计野生

型和小粒突变体籽粒颖壳的横向与纵向细胞数目以
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及大小, 并进行t检验。 

 

1.2.4  使用Mutmap方法筛选候选基因  

本研究采用Mutmap方法对候选基因进行克隆(Abe et 

al., 2012; Takagi et al., 2015)。将小粒突变体smg12

与野生型KYJ杂交获得F1, F1自交获得F2分离群体。

在抽穗期以后取50株小粒矮秆表型植株的叶片, 等

重量叶片混合后提取DNA并进行全基因组重测序 , 

并以F2代中与野生型表型相似的50株植株作为对照

进行基因组重测序, 然后进行SNP分析。 

 

1.2.5  候选基因的鉴定 

利用网站(http://helix.wustl.edu/dcaps/dcaps.html)设

计合适的dCAPS (derived Cleaved Amplified Poly-

morphism Sequences)标记, 在网站中导入野生型和

突变体序列, 分析突变位点, 找到合适的酶切位点和

限制性内切酶, 然后设计合适的上下游引物, 扩增目

的片段。该dCAPS标记(表1)可用于突变位点的验证

以及目的基因的连锁分析。 

2  结果与讨论 

2.1  突变体smg12的形态 

取成熟期的水稻种子, 对野生型和突变体smg12的基

本表型进行测量统计(图1A–H)。结果表明, 与野生型

KYJ相比, 突变体smg12的籽粒宽度无显著变化(突变

体和野生型的籽粒宽度均为0.33 cm) (图1C)。突变体

smg12的籽粒平均长度为0.62 cm, 野生型KYJ的平  
 

 
 

图1  水稻突变体smg12的表型分析 

(A) KYJ (野生型)和smg12突变体表型(Bar=10 cm); (B) KYJ和smg12的籽粒(Bars=1 cm); (C) 粒宽; (D) 粒长; (E) 一级枝梗数; (F) 

二级枝梗数; (G) 株高; (H) 千粒重。显著性分析采用t检验, * 表示差异显著(P<0.05), ** 表示差异极显著(P<0.01)。 
 

Figure 1  Analysis of rice smg12 mutant phenotypes 
(A) KYJ (wild type) and smg12 mutant phenotype (Bar=10 cm); (B) Grains of KYJ and smg12 (Bars=1 cm); (C) Grain width; (D) 
Grain length; (E) Number of primary branches; (F) Number of secondary branches; (G) Plant height; (H) Thousand seed weight. 
Significance is determined using t-test, * indicates significant differences at P<0.05, ** indicates significant differences at P<0.01. 
 

表1  用于dCAPS分析的引物和酶 

Table 1  Primer and enzyme for dCAPS analysis 

Primer name Primer sequence (5'→3') DNA fragment length (bp) Enzyme 

CTTTCTCGGCACTTTCCTTG 
smg12-1 

CTATGGTCACATGGTGGCGGTG 
154 HphI 

© 植物学报  Chinese Bulletin of Botany



282  植物学报  55(3)  2020   

 

均籽粒长度为0.69 cm, 即突变体的籽粒长度是野生型

的89.9% (P<0.01) (图1D)。突变体籽粒表现为扁圆形。 

除了籽粒大小差异, 突变体smg12和野生型KYJ

的其它农艺性状也有显著差异。突变体的一级枝梗数

和二级枝梗数分别为5和21, 而野生型的一级枝梗数

和二级枝梗数分别为6和25, 即突变体smg12的一级

枝梗数和二级枝梗数分别只有野生型的83%和84% 

(图1E, F)。突变体smg12平均株高为51.6 cm, 而野

生型的平均株高为71.6 cm, 突变体株高为野生型的

72%, 且差异极显著(图1G)。相较于野生型KYJ, 突

变体smg12的千粒重极显著性降低, 仅为野生型的

82% (图1H)。 

2.2  SMG12对细胞大小的影响 

在水稻中, 颖壳大小通常决定籽粒大小, 而颖壳的大

小由颖壳细胞大小和细胞数目协调控制。我们利用扫

描电镜观察并统计了野生型KYJ和突变体smg12的颖

壳细胞大小和数目。结果显示, 突变体smg12与野生

型KYJ颖壳的纵向和横向细胞数目无显著差异(图2A, 

B), 但突变体纵向细胞长度极显著低于野生型(图2C)。

突变体smg12的单个细胞长度为野生型的88.7%, 但

横向细胞宽度与野生型无显著差异(图2D)。由此表明, 

突变体smg12籽粒变短与颖壳细胞变小有直接关系, 

SMG12主要通过控制颖壳细胞的大小影响籽粒大小

(图2E)。 

2.3  突变体smg12的遗传特性 

为了探究smg12的遗传特性, 我们将smg12与野生型

KYJ杂交, 考察F1代籽粒大小, 结果表明F1代均表现

为野生型表型。F1自交构建F2代分离群体, F2代表型发

生分离。待种子成熟后, 考察F2分离群体中籽粒大小的

变化情况, 并统计野生型KYJ大粒单株数和smg12小

粒单株数。结果显示, F2群体中大粒植株和小粒植株数

目的比例接近3:1。卡方适合度检验(χ2
0.05,1=3.84)进一

步表明, smg12的表型由单一隐性基因控制(表2)。 

2.4  突变体smg12候选基因的克隆 

我们利用Mutmap方法对突变体候选基因进行克隆

(Abe et al., 2012; Takagi et al., 2015)。将野生型KYJ

与突变体smg12杂交获得F1代, F1自交得F2代, 从F2

群体中挑取50株小粒矮秆表型植株进行等量混池测

序, 并且以F2代中与野生型表型相似的50株植株作

为对照进行基因组重测序, 然后进行SNP分析。结果

显示, 在smg12突变体中共检测到7 761个混池特异 
 

 
 

图2  SMG12调控水稻颖壳细胞大小 

(A) 颖壳纵向细胞数目; (B) 颖壳横向细胞数目; (C) 颖壳单个

细胞纵向长度; (D) 颖壳单个细胞横向宽度; (E) 细胞学分析图

(Bars=0.1 mm)。** 表示突变体与野生型之间差异极显著(P< 

0.01)。 

 
Figure 2  SMG12 regulates cell size in grain hulls of rice 
(A) Outer epidermal cell number in the grain-length direction 
of the glume; (B) Outer epidermal cell number in the 
grain-width direction of the glume; (C) The longitudinal length 
of a single cell in the glume; (D) Transverse width of a single 
cell in the glume; (E) Cytological analysis diagram (Bars= 
0.1 mm). ** indicates extremely significant difference be-
tween the mutant and the wild type (P<0.01). 

 

表2  水稻突变体smg12的遗传分析 

Table 2  Genetic analysis of the rice mutant smg12 

F2 generation  Hybrid  
combinations 

Phenotype of 
F1 Wild-phenotypic plant number Mutant-phenotypic plant number Total number 

χ2
3:1 

smg12/KYJ Wild type 168 52 220 0.151 
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SNP, 其中SNP_index等于1的有12个(表3)。并且只

有基因LOC_Os01g52050中的碱基突变造成氨基酸

突变 , 影响蛋白质编码。因此 , 基因LOC_Os01g-

52050为最佳候选基因。为了进一步验证smg12突变

体的候选突变位点, 我们根据LOC_Os01g52050中

的突变碱基设计dCAPS标记(表1)。利用该分子标记

鉴定野生型KYJ和突变体smg12。结果显示, smg12

能被相应内切酶正确切割而野生型KYJ不能被切开, 

且F2代群体中表型和基因型连锁, 与预期结果相同

(图3A, B)。因此, 上述结果表明, smg12中确实存在

C-T的突变。 

在国家水稻数据中心网站(http://www.ricedata. 

cn/)上进行搜索, 发现该基因为OsBRI1, 编码油菜素

内酯受体激酶, 包含跨膜结构域、亮氨酸富集结构域

和蛋白激酶结构域。OsBRI1外显子上第2 074个碱基

处发生了由C到T的置换 , 产生非同义突变 , 导致

CDS在翻译过程中第692个氨基酸由脯氨酸(Pro)变

为丝氨酸(Ser) (图3C, D)。因此, LOC_Os01g52050

可能为smg12突变体的候选基因。 

2.5  讨论 

水稻是主要的谷物粮食作物, 提高水稻产量是育种学

家的重要研究目标。水稻产量很大程度上与籽粒大小

相关, 因此水稻籽粒大小相关基因的克隆和研究对于

提高水稻产量具有积极意义(Miura et al., 2011)。然

而, 水稻籽粒大小调控是个非常复杂的过程, 受多种

因素影响。为深入研究水稻籽粒大小调控机制, 本研

究通过EMS诱变品种KYJ筛选得到1个小粒突变体

smg12, 利用Mutmap方法鉴定出小粒突变体smg12

的候选基因可能为OsBRI1。 

OsBRI1编码1个由1 211个氨基酸残基组成的油

菜素内酯受体激酶, 包含跨膜结构域、亮氨酸富集结

构域和蛋白激酶结构域, 是拟南芥BRI1基因的直系

同源基因。油菜素内酯在植物种子萌发、株高增加和

生长发育等过程中都有重要作用(Zhang et al., 2014)。 

水稻突变体d11株高变矮, 叶片直立, 籽粒变短

但宽度无变化。研究发现D11基因编码1种新的细胞

色素P450, 与油菜素内酯生物合成相关的几种酶的

编码基因同源性很高, 且施加油菜素内酯能够恢复

d11突变体的表型, 表明D11对于油菜素内酯的合成

至关重要, 且油菜素内酯影响水稻籽粒大小(Tanabe 

et al., 2005)。在突变体d54中, OsBRI1编码区第

2 500个碱基发生了由A到T的突变, 导致激酶结构域

上该位置编码的异亮氨酸变为脯氨酸, 且OsBRI1激

酶结构域上该位置编码的异亮氨酸作用非常保守, 因

此这一突变使OsBRI1激酶活性急剧下降。突变体表

现出植株半矮化和叶片直立的表型, 一级枝梗数和二

级枝梗数减少, 且籽粒纵向长度缩短, 变得更圆更小 
 

表3  smg12突变体的候选SNPs分析 

Table 3  Analysis of the candidate SNPs for the smg12 mutant 

Chromosomal 
position 

Physical 
location (bp) 

Genotype 
(KYJ/smg12) 

Gene location Gene locus name
Frequency of 
sequencing 

(KYJ/smg12) 

Mutation 
type 

Chr. 1 15686971 G/A Upstream of the gene LOC_Os01g28040 0/6 / 

Chr. 1 27750517 G/A In the gene compartment LOC_Os01g48420;
LOC_Os01g48430

0/12 / 

Chr. 1 28534819 G/A Upstream and downstream 
of the gene 

LOC_Os01g49630;
LOC_Os01g49614

0/14 / 

Chr. 1 29397508 G/A In the gene compartment LOC_Os01g51140;
LOC_Os01g51154

0/12 / 

Chr. 1 29788896 G/A Upstream of the gene LOC_Os01g51810 0/17 / 

Chr. 1 29929259 G/A Exon LOC_Os01g52050 0/19 Changes in 
amino acids

Chr. 1 33892012 T/A Upstream of the gene LOC_Os01g58620 0/1 / 

Chr. 1 39503252 G/A Downstream of the gene LOC_Os01g67980 0/11 / 

Chr. 1 30392222 G/A Upstream of the gene LOC_Os01g52840;
LOC_Os01g52851

0/5 / 

Chr. 1 33745383 G/A Intron LOC_Os01g58400 0/8 / 

Chr. 3 19627588 C/A Upstream of the gene LOC_Os03g35390 0/6 / 

Chr. 6 17710551 G/A Intron LOC_Os06g30610 0/8 / 
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图3  候选基因的鉴定 

(A) smg12突变的dCAPS标记验证; (B) 候选基因LOC_Os01g52050的群体连锁分析; (C) LOC_Os01g52050的基因结构图, 开放

的方框表示基因5'和3'端的未翻译区 , 封闭的方框表示编码区 , 且图中标注起始密码子 (ATG)和终止密码子 (TAG)以及

LOC_Os01g52050中的突变位点(C/T); (D) LOC_Os01g52050的蛋白结构域。P/S表示LOC_Os01g52050编码蛋白结构域中的突

变位点。 
 

Figure 3  Identification of candidate genes 

(A) The dCAPS marker was developed to detect the smg12 mutation; (B) Population linkage analysis of the candidate gene 

LOC_Os01g52050; (C) The LOC_Os01g52050 gene structure, open boxes show the 5' and 3' untranslated regions, the closed 

box shows the coding sequence, and the start codon (ATG), the stop codon (TAG) and the LOC_Os01g52050 mutation site 

(C/T) are indicated; (D) Schematic of the LOC_Os01g52050 protein. P/S indicated the LOC_Os01g52050 mutation site. 
 

(Zhao et al., 2013)。激酶结构域的突变使水稻产生株

高变矮及籽粒变小等一系列异常表型, 说明OsBRI1

的激酶活性对于油菜素内酯维持植株正常生长发育

至关重要。 

smg12突变体OsBRI1外显子上的第2 074个碱

基处发生了由C到T的置换, 产生非同义突变, 导致

OsBRI1跨膜结构域上该位置编码的脯氨酸(Pro)变为

丝氨酸(Ser)。通过比较OsBRI1在水稻和拟南芥中同

源基因的氨基酸序列, 发现OsBRI1编码区第692位

的脯氨酸在各同源基因中非常保守。而这个脯氨酸的

突变使得跨膜结构域蛋白编码异常, 可能会影响油菜

素内酯激酶活性。smg12突变体表现为株高变矮、一

级枝梗数和二级枝梗数减少, 叶片直立、籽粒变短但

宽度无变化, 表型类似于突变体d11和d54。因此, 推

测跨膜结构域对于OsBRI1行使功能非常重要, 且油

菜素内酯能够调控水稻籽粒的大小。 

油菜素内酯影响植株生长 (侯雷平和李梅兰 , 

2001)。之前报道过OsBRI1的多个等位突变体, 其中

仅编码的氨基酸发生改变的弱等位突变体表型变化

比较微弱, 使得水稻株高变矮和籽粒变小, 其突变体

表型与smg12类似(Nakamura et al., 2006)。但另外

一些由于重要氨基酸改变或者编码提前终止将会导

致表型严重受损甚至不育。突变体d61-4在OsBRI1的

第847个氨基酸处由谷氨酸变为终止密码子, 造成编

码提前终止, 使其缺失了几乎所有蛋白激酶结构域, 

表现为植株明显矮化、叶片严重扭曲(Nakamura et 

al., 2006)。因此smg12可能是OsBRI1的一个新的弱

等位突变。此外, OsBRI1调控种子大小的细胞学基础

并不清楚, 本研究表明其通过调控细胞大小从而决定

种子大小。 

综上, 本研究筛选到1个新的弱等位突变体。进

一步推测跨膜结构域对于OsBRI1发挥作用很重要, 

且油菜素内酯对于植株正常生长发育以及水稻籽粒

大小调控有重要作用。研究结果对于丰富水稻籽粒大

小的调控网络和种质资源具有积极意义, 后续可通过

调控油菜素内酯生物合成和信号转导过程改变水稻
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株型以及籽粒大小提高水稻产量。该研究验证了利用

Mutmap方法克隆水稻籽粒大小相关基因的有效性。

同时, 研究明确了OsBRI1通过调控细胞大小从而决

定种子大小的细胞学基础。在后续研究中, 我们将进

一步构建基因互补载体, 对突变体smg12进行转化, 

以验证候选基因的正确性, 并探索跨膜结构域对油菜

素内酯激酶活性的影响, 以及OsBRI1调控水稻籽粒

大小变化的遗传和分子机制。 
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Identification of a New OsBRI1 Weak Allele and Analysis of its 
Function in Grain Size Control 
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Developmental Biology, Chinese Academy of Sciences, Beijing 100101, China; 3University of Chinese  

Academy of Sciences, Beijing 100039, China 

Abstract  Rice (Oryza sativa) grain size and grain weight are key agronomic traits that affect rice yield. Cloning and 

study of grain size genes are helpful to increase rice production. In order to further understand the mechanism of rice 

grain size control, a set of mutants with altered grain size from an EMS-treated elite japonica cultivar KYJ (Kuanyejing) 

were isolated. smg12 exhibits small grains, short plants, and reduced number of primary branches and secondary 

branches. Genetic analyses show that the smg12 mutant phenotypes are controlled by a single recessive gene. Our cel-

luar analyses show that the small grain size phenotype of smg12 is caused by the decrease in cell size of glumes, indi-

cating that SMG12 affects cell expansion. By using the Mutmap method, we reveal that the candidate gene for SMG12 is 

OsBRI1, which encodes a brassinolide receptor kinase. The smg12 mutant causes a substitution of the 2 074th base (C to 

T) in OsBRI1, which results in an amino acid change (proline to serine). Therefore, this study identified a new mutant 

allele of OsBRI1 and provides a cellular and molecular basis for BR-mediated grain size control in rice. 

Key words  rice, grain size, cell expansion, Mutmap, OsBRI1 
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