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摘要  水稻(Oryza sativa)是我国最重要的粮食作物之一, 在保障国家持续的粮食供给中扮演着重要角色。根系作为水稻生

长发育必不可少的器官, 间接地决定着水稻地上部产量、品质、抗逆及广适性等诸多农艺性状的表现。近年来, 随着水稻

根系法的不断改进和图位克隆技术的完善及广泛应用, 水稻根系研究也取得了较大进展, 并已成功定位、分离、克隆了一

些控制水稻根系的相关基因。该文从水稻根系法、相关性、基因定位、克隆及功能解析等层面综述了国内外水稻根系的研

究进展, 并阐述了水稻根系研究存在的问题和今后研究的重点。 
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中国是世界上最大的稻米生产与消费国, 不断增

加的人口数量使对稻米的需求与日俱增, 千方百计地

提高水稻(Oryza sativa)单产和总产, 对保障国家粮

食供给、促进社会稳定和谐具有十分重要的战略意

义。20世纪50年代的水稻高秆变矮秆育种、70年代

的水稻杂种优势利用育种以及1996年由农业部发起

的超级稻育种计划为提高水稻产量作出了重大贡献

(程式华, 2010)。这些育种计划的具体策略主要是根

据水稻地上部众多重要农艺性状, 如产量、品质、抗

逆及广适性等的遗传表现来选配优良亲本, 配制强优

势杂交组合来提高水稻的产量(朱德峰, 1996; 程式

华, 2010)。然而, 在数以百计的水稻农艺性状中, 根
系承载着众多生理生化功能, 如吸收水肥、 固定植株

和合成运输物质等, 同时根系与众多地上部农艺性状

的遗传表现息息相关(Liang et al., 2011)。但水稻根

系因不能被人们直接收获食用故根系性状不被重视, 
人们对水稻根系性状的认识深度与广度远不及对于

地上部产量与品质性状, 其基础理论与应用研究严重

滞后, 根系杂种优势的利用研究尚处于探索阶段。如

何从根系着手打破当前水稻单产徘徊不前的局面, 或
许将成为21世纪超级稻育种计划的新课题。 

近年来, 随着水稻全基因组测序计划的成功实施

(Yu et al., 2002), 基因图位克隆技术的完善与广泛

应用(Coulson et al., 1986; Tanksley et al., 1995), 生
物信息学软件的不断研发(Lincoln et al., 1992; Wang 
et al., 2006; Yang et al., 2009), 农杆菌介导的水稻转

基因技术体系的成功搭建(Chan et al., 1993; Hiei et 
al., 1994; 李双成等, 2005), 水稻根系研究法的不断

改进(宋祥甫, 2001; 顾东祥等, 2010;  张建锋等, 
2012), 这些技术的不断发展必将推动水稻根系研究

进程。迄今为止, 国内外科学家成功分离和克隆了一

系列水稻根系性状相关基因(QTLs), 诸如ARL1 (Liu 
et al., 2005)、WOX11 (Zhao et al., 2009)、qRL7 
(Liang et al., 2013)和DEP1 (Huang et al., 2009; Sun 
et al., 2014)等。因此, 借助现代分子生物学的理论与

技术体系开展水稻根系性状相关基因的定位、分离和

克隆研究, 筛选优异的根系基因资源, 逐步实现水稻

根系基因设计育种, 提高水稻育种效率指日可待。为

此, 本文将结合水稻根系育种提高水稻单产和总产的

总体目标, 重点介绍国内外水稻根系法、相关性、基

因定位和克隆等方面的研究进展, 以期为水稻根系遗

传基础理论和育种应用研究提供参考。 

1  水稻根系研究方法 

水稻根系研究始于1923年, 美国植物生态学家Weaver

·专题论坛· 
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首次使用挖掘法开展水稻根系研究, 开创了水稻根系

研究的先河。纵观国内外水稻根系法研究的发展历程, 
总体上可将水稻根系法归纳为两大类, 即机械挖掘法

和非挖掘法。机械挖掘法包括原状土柱法 (伯姆 , 
1985)、网袋法(Lehman and Engelke, 1991)、简易

根箱法(Turman et al., 1995)、塑料管土柱法(Kristian, 
1998)。该方法的优点在于可获得保持原有土壤生长

形态的根系, 可准确可靠地展现水稻根系在土壤中的

自然分布情况, 帮助人们客观真实地了解根系在土壤

中的生长特征。非挖掘法包括同位素示踪法(王福钧, 
1993; 陈子元, 1997)、雾培法(刘士哲, 2001)、桶(盆)
钵栽培法(廖兴其, 1995)、砂培法(刘士哲, 2001)和水

面无土栽培法 (宋祥甫 , 2001; 吴伟明和程式华 , 
2005)。非挖掘法的优点是在不损伤根系的前提下可

获得完整的水稻根系, 便于准确测量根系性状的表现

值, 为根系定量研究提供了方便, 弥补了机械挖掘法

损伤根系的不足。在水稻根系研究计划实施过程中可

根据不同研究目标兼顾机械挖掘法和非挖掘法的优

缺点来选用具体研究方法。近年来, 水稻水面无土栽

培法、根系 (WinRHIZO LA6400XL)扫描以及根系

(WinRHIZO Reg 2009 C)分析软件的成功开发与广

泛应用将根系研究推向了新阶段(顾东祥等, 2010; 
张建锋等, 2012)。该方法在不断创新利用中可较准

确地测定过去用常规方法难以测定的根系性状值, 
如总根长、根表面积和根直径等。综上所述, 水稻根

系研究方法经过近100年的发展, 经历了从最初的简

单粗放研究到当前复杂根系性状的精准测定研究的

发展历程, 极大地丰富和拓展了根系研究的广度和

深度, 这将为水稻优异根系资源的筛选、鉴定、根系

基因定位、克隆及根系分子设计育种提供准确的表型

数据, 必将加速水稻根系基础理论与应用研究进程。 

2  水稻根系性状与其它性状的相关性 

纵观国内外学者围绕水稻根系性状的相关性研究报

道, 发现迄今为止, 这些研究大多选用有代表性的栽

培水稻品种为材料, 开展水稻根系性状间以及根系与

其地上部农艺性状的相关性研究。但选用水稻遗传群

体 (RIL或DH)在成株期(抽穗期)开展根系性状与地

上农艺性状的相关性研究报道较少, 特别是成株期水

稻根系性状间相关性的研究报道更少。凌启鸿和凌励

(1984)研究证实了水稻生育中、后期的上、下层根系

性状分别与对层穗数、穗颖花数及光合产物等性状有

一定程度的相关性。Morita等(1986)研究发现, 水稻

根系性状与地上部产量性状间存在显著相关。陆定志

(1987)证实了杂交稻汕优6号在抽穗期和乳熟期其根

系伤流强度与叶片老化指数呈极显著正相关, 与颖花

数、结实率和千粒重呈不同程度的正相关。石庆华等

(1997)研究了12个不同穗型水稻品种的根系形态特

征与地上部农艺性状的相关性, 并证实了根数、根重

和根直径等性状分别与地上部产量性状存在显著相

关。朱德峰等(2001)在水稻穗分化期和开花期选用切

根法研究切根对杂交稻组合65002与汕优63的生长

和产量及构成因子的影响, 证实了切根对大穗型品种

籽粒产量影响大于小穗型品种, 穗分化期切根的影响

大于开花期。钟旭华和黄农荣(2005)选用不同垩白的

籼稻品种为材料开展结实期根系活性与垩白的关联

性研究, 证实了结实期根系活性与垩白米率、垩白度

呈负相关, 库容根活量直接影响垩白, 而垩白受根系

α-萘胺氧化力和颖花根活力的影响较小。何强等

(2006)选用砂培法研究了10个杂交稻组合苗期发根

性状与生育后期根系生理指标(SOD和TTC)与穗部性

状的关系, 证实了苗期发根数、发根鲜重和发根力与

孕穗期根系TTC还原力和结实率呈极显著正相关, 发
根数还与乳熟期SOD活性呈极显著正相关, 与齐穗

期TTC还原力呈显著负相关; 发根鲜重和发根干重分

别与穗部性状密切相关。Kanbar等(2009)研究发现不

同水环境下根长和根数均影响水稻的产量性状。梁永

书等(2011)研究了超级稻协优9308衍生群体成株期

(抽穗期)的根系相关性, 证实了根系性状, 如根长、

总根长、根干重等多类性状间存在显著相关, 同时也

证实了根系性状分别与地上部农艺性状(如株高、穗数

和单株产量等)存在显著相关。总之, 水稻根系性状的

相关性研究目标不能仅停留在根系性状与其地上部农

艺性状间的表观认识, 其深层次意义在于通过性状

间表现相关性研究, 实现分析其内在基因间联动性

的总目标, 拓展水稻根系性状相关性研究的内涵和

外延。 

3  水稻根系性状的QTL 

经典遗传分析表明, 绝大部分水稻根系性状属于多基
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因控制的数量性状(quantitative trait loci, QTL), 数量

性状基因研究法区别于质量性状基因之处在于将多

个数量性状基因位点解析为单个孟德尔遗传因子。具

体实施步骤为: 首先构建水稻遗传群体和分子遗传图

谱, 开展QTL初定位; 其次借助初定位结果标记信息, 
构建高世代回交群体, 并在目标区间构建高饱和度的

遗传物理图谱 , 开展QTL精细定位 ; 最终克隆QTL 
(Yu et al., 2002; Xue et al., 2008)。自从Champoux
等(1995)首次发表水稻根系性状的QTL定位研究以

来 , 目前已定位了数百个根系性状相关QTLs, 从
1995–2004 年 仅 Gramene QTLs (www.gramene. 
org)收录的QTLs信息多达732条, 覆盖水稻全基因组

12条染色体 , 这些QTLs主要来自水稻 IRRI Mor/ 
CO39 (Champoux et al., 1995)、IRRI Pal/IR42 (Tao 
et al., 1999)、IRRI IR64/Azu (Hemamalini et al., 
2000)、TTU IR58821/IR52561 (Ali et al., 2000)、
Aberdeen Bala/Azu (Price, 2000)、CTIRCT9993/ 
IR6226 (Zhang et al., 2001)、IGCN ZYQ18/JX17 
(Xu et al., 2002)、CNHZAU Zh97/Ming63 (Cui et al., 
2002)、CNZU IR1552/Azu (Zheng et al., 2003)、CN- 
HZAU Zh97B/Mil46 (Yan et al., 2003)、IRRI IR64/ 
Orufi (Nguygen et al., 2003)及JUT Akihi/IRAT109 
(Horii et al., 2006)等遗传群体。总结归纳现有水稻根

系QTL定位研究成果, 不难发现, 选用当前农业生产

上主推的杂交稻, 尤其是选用超级稻骨干亲本为研究

材料构建遗传群体来开展根系QTL定位的研究报道

较少。从生育期来看, 水稻苗期根系性状的QTL定位

研究报道较多, 水稻成株期(如分蘖中后期、抽穗期和

齐穗期等重要生殖生长后期)完整根系性状的QTL研
究报道较少。 

由表1可见, 按照水稻根系QTL染色体分布划分, 
定位在第1、2和9号染色体上的根系QTL数目较多, 
分别有105、116和74个, 第10号染色体最少, 仅为16
个。根据定位结果进行统计分析, 第1和2号染色体为

根系QTLs分布的热点区域。按照根系性状划分, 根干

重、根厚和根长3类性状的QTL定位数目最多, 分别有

125、114和96个, 对这些根系性状考查容易, 可简单

快捷地获得表型数据, 因此报道较多。根分枝QTLs
报道较少, 仅为3个。目前, 水稻根直径、根表面积和

根尖数等性状表现值考查难度较大, 尚未见相关QTL
的研究报道。 

从水稻根系性状QTL定位结果来看, 相同性状能

定位在水稻的不同染色体上(表1), 而在同一染色体

相同标记区间同样可能检测到不同类型的根系QTL。
因此, 根系QTL同样存在热点区域分布特征, 即一因

多效QTL (Kong et al., 2006)。如在水稻第1号染色体

上, Aberdeen Bala/Azu (Price, 2000)群体的C86– 
C949 (37 713 253–39 813 293 bp)标记区间202.6– 
221.9 cM遗传图距范围内重复检测到控制根干重、根

数和根厚3类性状的QTLs。又如在水稻第2号染色体

上, Cornell IR64/Azu (Hemamalini et al., 2000)群体

在RG171–RG157 (17 484 665–19 865 083 bp)标记

区间重复检测到控制根长、根干重和根冠比3类性状

QTLs。Liang等(2012, 2013)在超级稻协优9308衍生

群体第7号染色体短臂上RM180–RM5436 (5 735 196– 
9 074 712 bp)区间重复检测到控制成株期(抽穗期)根
长、总根长、根重、株高、穗数和单株产量等诸多性

状的QTLs。在水稻不同遗传群体的相同标记区间重

复检测到不同类性状QTLs反映出该QTLs稳定遗传

且具有一因多效性。已有Ghd7基因的成功分离和克

隆证明了一因多效基因存在的真实性 (Yu et al., 
2002; Xue et al., 2008; 谈聪等, 2012)。因此, 对于

控制多类性状的QTLs能在相同标记区间高频重复检

测到, 在开展分子标记辅助选择时可通过一个性状的

选择, 同步选择多类性状, 同样可以通过一个基因的

遗传改良同步改良多个农艺性状, 达到事半功倍的效

果。这必将加速重要农艺性状基因定位、克隆及分子

标记辅助育种的研究进程。 

4  水稻根系性状相关基因的克隆和功能

分析 

目前, 国内外科学家大多采用图位克隆技术对水稻基

因进行定位、分离和克隆(姜树坤等, 2008), 借助国际

水稻全基因组测序计划研究成果(Yu et al., 2002), 
通过构建临时性水稻遗传群体(F2)或永久性遗传群体

(RIL或DH), 绘制水稻全基因组遗传图谱开展水稻根

系QTL初步定位研究。在初步定位结果的基础上选择

遗传效应值较大的主效QTLs, 针对目标区间染色体

片段构建高世代回交群体, 开展QTL精细定位(物理

距离小于40 kb, 目标区间预测基因5个左右), 获得

目标基因紧密连锁的分子标记。借助水稻基因注释信 



  梁永书等: 水稻根系研究进展  101 

 

表1  水稻根系形态性状QTLs在染色体上的分布 
Table 1  Distribution of QTLs associated with root morphological traits of rice on the whole genome 

 

 
息网站(www.gramene.org)和http://rice.plantbiol- 
ogy.msu.edu获取目标候选基因序列信息, 设计引物

和PCR扩增候选基因全长(complete genomic se-
quence或CDS), 测序比较分析候选基因的碱基突变

位点 ,  通过遗传互补实验确立候选基因的功能。

2002–2014年, 国内外水稻分子生物学家分别克隆了

控制水稻短根基因FPF1 (Yao et al., 2004)、不定根

形成基因ARL1 (Liu et al., 2005)和根冠形成基因

WOX11 (Zhao et al., 2009)等多个根系性状相关的

基因(表2)。IRT1 (Naimatullah et al., 2002)是一个控

制水稻根系铁吸收转运的基因, 过量表达该基因能增

强水稻根系吸收土壤中Fe2+的能力, 该基因cDNA序
列全长1 395 bp, 编码374个氨基酸。Rrl3 (Inukai et 
al., 2003)是一个控制机械刺激响应基因, 调控水稻

根分生区的细胞生长分化进程。Srt5 (Yao et al., 
2004)是一个控制水稻苗期短根的基因, 该基因受外

源性蔗糖、葡萄糖和果糖等正向调控, 促进根系生长。

OsPTF1 (Yi et al., 2005)是一个控制磷饥饿的转录因

子, 过量表达该转录因子能提高转基因水稻植株忍受

磷饥饿的能力 ,  突变体磷含量比野生型高30%。

SKC1 (Ren et al., 2005)是一个编码HKT转运蛋白成

员的基因, 在木质部维管束周围薄壁组织细胞中表

达 ,  Na +选择性转运蛋白 ,  在盐胁迫下调节体内

K+/Na+平衡。OsGNA1 (Jiang et al., 2005)是一个编

码葡糖胺-6-磷酸乙酰转移酶的基因, 携带该基因的

水稻苗期根系在25°C下不生长, 但在32°C条件下恢

复生长; 该基因编码165个氨基酸, 2个(AT)重复基元

分别在101–125和145–154氨基酸之间。ARL1 (Liu et 
al., 2005)是一个控制不定根系形成、响应生长素和乙

烯调控的基因。ARL1基因突变位点发生在第2个外显

子内+421–+440 bp区段, 有20 bp碱基序列发生缺

失, 与野生型相比, 仅编码155个氨基酸, 有104个氨

基酸提前终止而未成功编码氨基酸。LsiL (Ma et al., 
2006)是一个控制水稻硅吸收及转运的基因, 缺失该

基因后水稻根系硅储运量降低; 该基因碱基序列全长

1 409 bp, 编码298个氨基酸, 突变位点发生在外显

子132 bp处, 由野生型丙氨酸编码成突变型的苏氨

酸。WOX11 (Zhao et al., 2009)是一个控制根冠发育 

根系性状 Chr.1 Chr.2 Chr.3 Chr.4 Chr.5 Chr.6 Chr.7 Chr.8 Chr.9 Chr.10 Chr.11 Chr.12 Total

根干重 15 12 13 10 12 11 7 5 12 0 18 10 125 
根厚 14 21 8 14 9 6 4 11 14 2 8 3 114 
根长 14 16 7 7 7 6 8 4 16 5 4 2 96 
根数 17 10 9 6 4 7 9 4 4 4 5 2 81 
总根重 7 10 2 3 6 3 8 1 10 0 2 0 52 
根冠比 8 2 4 4 2 3 2 4 8 1 2 1 41 
根穿透力 0 8 5 5 1 1 1 1 0 1 2 2 27 
根穿透指数 0 8 5 5 1 1 1 1 0 1 2 2 27 
根干重与分蘖数比 3 3 2 1 0 1 3 2 2 0 0 2 19 
深层根冠比 3 6 1 2 1 0 1 0 1 0 3 0 18 
根深度 2 3 0 4 2 0 1 0 2 0 2 1 17 
根穿透率 0 4 4 0 2 0 0 0 0 1 2 0 13 
根体积 0 4 3 0 4 0 2 0 0 0 0 0 13 
根系活力 0 1 3 0 2 1 0 2 1 1 1 0 12 
根拉力 0 2 4 2 2 0 0 0 0 0 2 0 12 
根分枝 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 3 
根吸收铁 11 1 1 0 0 5 5 1 2 0 3 1 30 
根吸收锌 5 4 1 2 0 0 3 0 0 0 0 5 20 
根吸收铝 5 1 0 0 0 1 0 0 2 0 0 2 11 
根吸收锰 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 
合计 105 116 72 65 55 47 56 36 74 16 57 33 732 
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表2  已经克隆的部分水稻根系性状相关基因 
Table 2  Partial cloned genes associated with rice root traits 

基因 基因功能 染色体分布 参考文献 

IRT1 吸收Fe2+ Chr.3 Naimatullah et al., 2002 

Rrl3 根尖分生区 Chr.3 Inukai et al., 2003 

Srt5 短根 Chr.5 Yao et al., 2004 

OsPTF1 吸收磷元素 Chr.6 Yi et al., 2005 

SKC1 吸收Na+/K+ Chr.1 Ren et al., 2005 

ARL1 不定根形成 Chr.3 Liu et al., 2005 

OsGNA1 短根 Chr.9 Jiang et al., 2005 

Lsi1 吸收硅离子 Chr.2 Ma et al., 2006 

WOX11 冠根 Chr.3 Zhao et al., 2009 

DEP1 吸收氮/直立型密穗 Chr.9 Huang et al., 2009; Sun et al., 2014 

 

 
的基因, 过量表达该基因会加速根冠细胞分化, 导致

水稻外层干节点的早期根冠生长和根冠生产, 影响水

稻生长素和细胞分裂素信号转导。DEP1 (Huang et 
al., 2009)是一个控制水稻穗粒数的基因, 该基因提

高了分生组织的活动, 导致花序节间长度减少。其突

变基因发生在LOC_Os09g26999外显子5中, 637 bp
碱基序列被12 bp序列所替代, 导致编码提前终止; C
末端230个氨基酸残基缺失, 经转录翻译成磷脂酰乙

醇胺结合蛋白。Sun等(2014)研究证实携带有DEP1
基因的水稻植株耐高氮营养生长, 氮吸收和同化效率

较高。该基因同时还控制水稻地上部的产量性状, 扮
演着双重角色, 属于一因多效基因克隆研究的成功典

范。归纳总结前人的研究报道不难发现, 前人对根系

性状的基因克隆研究大多停留在根系层面, 忽视了根

系性状相关基因是否影响地上部农艺性状。因此, 要
将根系性状相关基因的定位、分离和克隆研究成果整

合到地上部农艺性状, 如产量、品质和抗性研究计划

中, 才能更好地将根系性状相关基因克隆研究成果应

用于未来超级稻育种计划中。 

5  研究展望 

5.1  加强超级稻骨干亲本成株期根系基础性研究 

近年来, 国内外学者在实施水稻根系性状相关基因的

定位、分离和克隆计划时通常选用苗期根系突变体为

材料, 水稻苗期根系性状不能很好地表征水稻成株期

根系的性状特征。因此, 选用水稻突变体材料苗期根

系性状进行基因克隆的研究成果难以服务于当前的

超级稻育种计划, 难以将现有研究成果整合到超级稻

分子育种研究计划, 加之人们对水稻成株期(抽穗期)
根系形态性状的遗传特征知之甚少, 尤其是对超级稻

骨干亲本成株期根系性状的遗传规律认识不够深入, 
制约了超级稻根系育种项目的顺利实施。当前, 超级

稻育种在保障国家粮食安全中作用重大, 但对超级稻

骨干亲本成株期根系的遗传研究相对滞后, 成株期根

系的遗传表现最能表征水稻根系性状的特征特性。国

家农业行业科研专项资金和国家水稻产业技术体系

均把超级稻育种列为解决国家粮食可持续供给的首

要举措。目前超级稻育种的核心仍然是根据地上部重

要农艺性状的遗传表现来筛选优质亲本系、配制强优

势杂交组合, 从而实现高产、优质、多抗和广适等众

多优良性状集聚于同一品种的育种策略(邹江石和吕

川根, 2005; 冯荣坤, 2006; 程式华, 2010)。然而, 在
超级稻育种实践中, 人们往往忽视了其骨干亲本成株

期根系性状的遗传基础性理论研究。因此, 在今后的

水稻根系研究计划中, 应加强超级稻骨干亲本成株期

根系基础性理论研究, 其具体举措就是加强超级稻骨

干亲本资源整合和加速遗传群体构建, 运用图位克隆

技术挖掘控制超级稻骨干亲本成株期根系性状的新

基因, 最终阐明超级稻骨干亲本根系性状与其产量性

状形成的关系, 尤其是强优势杂交组合的根系特征特

性, 如根系性状分别与水肥吸收、产量、品质、耐逆
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性等众多性状间的相关性。 

5.2  加强根系与地上部农艺性状间基因水平的联

动性研究 

近年来, 国内外学者研究证实了水稻地上部农艺性状

与根系性状间存在不同程度的相关性 (石庆华等

1997; Liang et al., 2011), 水稻农艺性状的外在表型

间存在相关性, 其内在遗传基因间同样存在着联动

性, 即农艺性状表型相关, 其基因型亦相关。如Ghd7
基因不仅控制水稻的株高、抽穗期、产量、剑叶长度

和叶面积等, 而且这些性状外在遗传表型间同样存在

显著相关性, 其内在的基因间完全相关——Ghd7为
一因多效基因(Yu et al., 2002; Xue et al., 2008; 谈
聪等, 2012)。同样, DEP1基因不仅控制水稻直立穗密

度性状 , 而且还控制水稻根系氮元素的吸收同化

(Huang et al., 2009; Sun et al., 2014)。Liang等
(2012, 2013)研究证实水稻根系性状分别与地上部农

艺性状, 如生育期、株高和产量等众多性状间存在相

关性, 其基因重复定位在相同染色体的同一标记区

间。这些成功的研究实例证实了水稻根系性状与地上

部农艺性状间不仅在表型上存在联动关系, 而且在基

因型水平上也存在联动性。因此, 在今后水稻研究计

划实施过程中, 我们有望将现有水稻基因组学研究的

成果整合到水稻根系育种研究计划中, 从而加速水稻

根系超级稻育种研究进程。目前, 仅Gramene QTL 
(www.gramene.org)网站上有关水稻农艺性状的QTLs
就有8 646条信息, 这些QTLs绝大部分控制水稻地上

部农艺性状, 且大多数已报道的QTLs处于初步定位阶

段, 尚未完成精细定位, 难以获得其功能验证结果。当

前, 我们对这些初定位QTLs的详细信息知之甚少, 是
否真实存在同时控制根系性状和地上部农艺性状的联

动性QTLs仍不清楚。因此, 在今后的水稻根系研究计

划中必须加大水稻地上部农艺性状与根系性状基因间

联动性研究的投入。只有充分理解水稻根系性状与地上

部农艺性状间的联动性, 方可将现有水稻基因组学研

究的成果整合到根系育种计划中, 实现控制水稻根系

性状与地上部农艺性状在基因水平上的有机统一, 才
能发挥根系研究在未来超级稻育种中的重要作用。 
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Abstract  Rice is one of the most important staple food crops in the world and occupies an important position in main-
taining sustainable food supply in China. Root is an indispensable organ of rice plants and has a direct impact on many 
important traits aboveground, including grain yield and quality, stress tolerance and adaptation to change environmental 
conditions. In recent years, with the development and wide application of new research tools and map-based cloning 
techniques, progress has been made in understanding the root system of rice and the identification and functional char-
acterization of genes or ones that control it. In this paper, we summarize some recent advances in root research metho- 
dology, understanding the association of traits of roots and aboveground organs as well as quantitative trait loci analyses 
or map-based cloning of genes associated with root traits. We also briefly discuss some challenges and future directions 
in rice root research. 
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