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Abstract:【Objective】 Flowering time asynchrony is one of the main factors limiting seed production of hybrid rice 

between male and female parents, and some studies have shown that flowering time is related to grain shape. Loss of 

function mutant of GS3 was used to study the difference of flowering time in this study so as to elucidate the impact of 

grain shape on flowering time. 【Method】 CRISPR/Cas9-mediated editing of GS3 to achieve 13 pairs of near-isogenic 

line japonica varieties. Then the flowering time was investigated with visual methods. 【Result】 T1 individuals derived 

from T0 generation were genotyped.  The sequencing results show that some bases were mutated with single base 

insertion, including Changbai 25, Jijing 102, Zhejing 88, Wuyunjing 27, J42 and others with bases deletion, including 

Kenjiandao 6, Kongyu 131, Zhejing 22, Yangjing 4227, Nanjing 9108, J5933, J6167, J5938. For the grain shape of T1, 

the gs3 mutants conferred longer grain length compared to the wild type, and the gs3 mutants of Jijing 102, Kongyu 131, 

Zhejing 88, Wuyunjing 27 and Yangjing 4227 were significantly earlier in flowering time than those of the wild type.  

The others were also earlier, but not significant.【Conclusion】 Long-grain japonica rice has an earlier flowering time 

than short-grain japonica rice, which could provide references to study the grain-type breeding of japonica rice, and it 

would accelerate the breeding process of long-grain japonica parents and promote the development of hybrid japonica 

rice.   
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摘  要：【目的】花时不遇是影响杂交水稻制种产量的直接因素之一，已有研究表明水稻粒型差异对花时有影响。

本研究采用 GS3 功能缺失突变来研究粳稻花时差异，以期为粒型影响花时提供佐证。【方法】利用 CRISPR/Cas9

技术来定向编辑控制粒长基因 GS3，获得 13 对粒型差异的近等基因系粳稻，小区种植，采用目测法来调查花时。

【结果】获得转基因 T0 植株并对其 T1 植株测序分析，发现长白 25、吉粳 102、浙粳 88、武运粳 27 和 J42 均发生

单碱基插入移码突变，垦鉴稻 6 号、空育 131、浙粳 22、扬粳 4227、南粳 9108、J5933、J6167 和 J5938 均发生

部分碱基缺失突变。对 T1 植株粒型考查表明，gs3 突变体的粒长均显著长于野生型。对稳定的后代花时统计分析

发现，粒型变长的突变体均比野生型花时有所提前，且吉粳 102、空育 131、浙粳 88、武运粳 27、扬粳 4227 这 5

个材料的 gs3 突变体花时均显著早于野生型，其余材料开花也提早，但不显著。【结论】长粒型粳稻 GS3 突变体

的花时早于短粒粳稻野生型，这一研究可为粳稻粒型育种提供参考，加速长粒粳稻亲本选育，有望推动杂交粳稻

发展。 
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我国水稻的种植面积约 3067 万 hm
2，其中粳

稻种植面积约占 21.7%，而杂交粳稻的种植面积仅

占粳稻播种面积的 5%
[1-3]，相比杂交籼稻而言，杂

交粳稻的发展相对缓慢，应用十分有限，其中制种

产量低是影响杂交粳稻发展的主要因素之一[4-5]。粳

稻开花习性差是制约制种产量的主要因素，主要表
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现在开花不集中且分散，高峰期不明显[6]。 

对于杂交水稻育种而言，不育系柱头外露是一

个优良性状，柱头外露有利于水稻异花授粉，从而

提高异交结实率。研究表明，粳稻的柱头一般不外

露或者外露率很低[7]，选育柱头外露率高的粳稻材

料相对较难。除了选择柱头外露率高的材料外，田

大成等[8]认为花时不遇对粳稻异交结实特性影响较

大。造成这一差异的因素主要有 3 种，即花器官特

性、品种类型间差异、谷粒的长宽比[9]。近年来，

随着杂交水稻亲本开花习性研究的不断深入[10]，同

一亚种(籼稻或粳稻)水稻，其开花习性也存在差异。

谷粒越长，开花越早；谷粒越圆，开花越迟[11-13]，

而这在粳稻品种中尤为突出，但对这一现象目前还

缺乏系统深入研究，其分子调控机制还不十分清楚。

由于谷粒长度和长宽比具有稳定的遗传特性，因此，

粒型可作为现今选育早花时不育系的一种参考[14]，

可望通过改变谷粒的长度和长宽比来调整水稻开

花早晚的问题。 

GS3 是第一个被克隆调控粒型的基因，主要调

控水稻粒长和粒重的主效 QTL。当其 N 端调控器官

大小的结构域(OSR)发生功能缺失突变后，会导致

水 稻 籽 粒 变 长 [15-17] 。 CRISPR/Cas9(Clustered 

Regularly Interspaced Short Palindromic Repeats/ 

CRISPR-associated Protein 9)
[18-20]是近几年来发展

起来的一种对基因进行编辑的技术，该技术操作简

便，效率高，安全可靠且成本较低[21-23]。研究者利

用 CRISPR/Cas9 技术对拟南芥、水稻等植物进行了

基因编辑[24-26]。Shan 等[27]利用 CRISPR/Cas9 技术

对水稻基因 OsPDS-P1 和 OsBADH2 实现编辑，该

技术在水稻基因编辑中开创了先例，与此同时，基

因编辑技术也给花时研究提供了一种新的技术途

径与方法。 

本研究主要利用 CRISPR/Cas9 技术对控制粒

长主效基因 GS3 进行编辑，通过改善水稻粒长及长

宽比来探究花时差异，进而为粳稻育种研究提供理

论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

13对近等基因系材料，来自长白25、吉粳102、

空育 131、垦鉴稻 6 号、浙粳 22、浙粳 88、武运粳

27、扬粳 4227、南粳 9108、J5933、J6167、J5938、

J42 及它们的 GS3 基因编辑突变体。T1 植株 2016

年冬季种植于中国水稻研究所海南陵水转基因试

验基地，进行阳性株鉴定、基因型检测和粒型等性

状的调查；T2 植株夏季种植于中国水稻研究所富阳

转基因试验基地，2017 年 5 月 22 日、6 月 5 日、6

月 20 日分 3 期播种，温室内于 7 月 22 日播种，调

查开花。 

1.2  靶位点的选择及验证 

根据 CRISPR/Cas9 系统识别前间区序列邻近

基序(Protospacer Adjacent Motif, PAM)，在上游约

20 个核苷酸序列处设计靶位点序列 AGTGACATG 

GCAATGGCGG，并添加接头引物 GS3-CAS9，靶

位点的特异性通过 Cas-OFFinder (http://www. 

rgenome.net/cas-offinder/) 分 析 和 水 稻 基 因 组

BLAST 分析验证，最终将靶序列选在 GS3 第 1 外

显子上(图 1)。 

1.3  CRISPR/Cas9 表达载体的构建及基因编辑 

本研究所用中间载体 SK-gRNA 和表达载体

PC1300-Cas9 由中国水稻研究所基因资源挖掘课题

组提供。利用试剂盒快速把 sgRNA 靶位点序列插

入中间载体 SK-gRNA 中，然后将含有靶位点的序

列用酶 AarⅠ(Ferment 公司产品)切割下来，最后再

用 T4(NEB 公 司 ) 连 接 酶 连 接 至 最 终 载 体

PC1300-Cas9上。用载体引物T3及引物GS3-CAS9R

对构建的最终载体测序分析(测序由杭州擎科梓熙

生物技术有限公司完成)，验证质粒构建正确。后期

送公司完成转农杆菌转化水稻愈伤，并获得 T0代转

基因植株。 

1.4  引物 

本研究所用的引物见表 1，引物由杭州擎科梓

熙生物技术有限公司合成。 

1.5  T0 代阳性株及基因型的检测 

用 CTAB 法[28]提取转基因 T0 代植株叶片 DNA，

放置在－20℃冰箱中保存。分别用设计的潮霉素引

红色字母表示起始密码子，蓝色字母表示 PAM 序列。线条表示内

含子，黑盒子代表外显子。 

The red letters are the initiation codon, the blue letters the protospacer 

adjacent motif (PAM) sequences. The line represents the intron, black 

boxes the exons. 

图 1  GS3 基因结构与 CRISPR/Cas9 编辑靶位点信息 

Fig. 1. Schematic diagram of the gene GS3 and the 

targeted site. 
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物 HygF/R 和载体引物 CAS9F/R 扩增，然后将提取

的 DNA 进行 PCR 扩增实验，PCR 体系如下：2×Taq
 

Master Mix 7.5 μL，前后引物(10 μmol/L)各 0.5 μL，

DNA 1 μL，ddH2O 5.5 μL。PCR 程序如下：94℃下

90 s；94℃下 30 s；57℃下 30 s；72℃下 30 s；72℃

下 5 min；10℃下 5 min。PCR 产物用 2%琼脂糖凝

胶进行电泳，电泳结束后用 EB 溶液染色并拍照。

能跑出条带的说明是阳性植株，然后进行基因型的

检测。  

1.6  靶位点的检测 

为了检测靶位点的突变类型，我们设计引物

GS3-F/G 来扩增 T0 代阳性株的目的片段，将含有目

的片段的样品送测序公司测序分析。纯合体出现单

峰，杂合体出现双峰，对于杂合株可用在线软件工

具 DSDecode(http://dsdecode.scgene.com/)进行峰图

分析，以获得杂合突变信息[29-30]。 

1.7  突变体表型分析 

在抽穗期选取同一背景下野生型和突变体植

株各 6 株，分别观察记录抽穗日期，取其平均值。

同时在成熟期测量其株高，并选取所选每个单株的

主穗，考查植株粒型。将种子烘干，每个单株随机

选择 50 粒饱满的种子测量粒长、粒宽及长宽比。

获得的数据用 Microsoft Excel 2010 进行统计分析。 

1.8  花时调查 

采用目测法[31]调查水稻花时。分别进行田间和

温室试验。田间每份材料种植 6 株，作为一个小区，

每期每株调查 7 d 的花时，取每份材料花时的平均

值。温室的光温参数如下：7:30－19:30, 30℃, 相对

湿度为 75%；19:31－次日 7:30, 24℃, 相对湿度为

85%。温室内，每份材料种植 3 株，每株调查 5 d

的花时，取平均值。花时统计以午夜 0 点为基准，

用分钟来表示。 

2  结果与分析 

2.1  CRISPR/Cas9 表达载体的构建 

已知 GS3 基因是调控粒长的主效基因，通过对

该基因的序列分析发现，该基因由 5 个外显子组成，

编码一个由 232 个氨基酸组成的跨膜蛋白，而该基

因编码的蛋白对粒型起负调控作用。在第 1 外显子

上选取一条长度为 20 bp 特异性较好的靶位点序列，

并将其构建到中间载体上后再连接到表达载体中，

用于开展转基因实验(图 2)。 

2.2  获取转基因阳性植株 

将带有靶位点的表达载体通过农杆菌转化到受

体材料内并获得转基因 T0植株，然后通过载体引物

CAS9 来鉴定载体是否成功整合到植株体的基因组

内。分别获得长白 25、吉粳 102、空育 131、垦鉴

稻 6 号、浙粳 22、浙粳 88、武运粳 27、扬粳 4227、

南粳 9108、J5933、J6167、J5938 和 J42 转基因阳

性株苗 32、38、42、45、40、55、40、33、56、33、

38、39、45 株。将这 13 份突变材料分别种植于海

表 1  本研究所用引物 

Table 1. Primers used in this research. 

引物名称 

Primer name 

引物序列 

Sequence (5′-3′) 

GS3-CAS9F GGCAGTGACATGGCAATGGCGG 

GS3-CAS9R AAACCCGCCATTGCCATGTCAC 

T3 ATTAACCCTCACTAAAGGGA 

CAS9F ACCAGACACGAGACGACTAA 

CAS9R ATCGGTGCGGGCCTCTTC 

Hyg-F GCTGTTATGCGGCCATTGTC  

Hyg-R GACGTCTGTCGAGAAGTTTC 

GS3-F CTATACATAGCTGCTGCACCGTCT 

GS3-R CAATCACGTACTCATCATGGCAGCA 

  

 

HPT－潮霉素磷酸转移酶基因；LB－左边界；RB－右边界；Cas9 蛋白的启动子是 35S；GS3 的 sgRNA 的启动子为 U3。 

HPT, Hygromycin Phosphotransferase gene; LB, Left border. RB, Right border; The Cas9 cassette is driven by the 35S promoter, while the GS3 

sgRNA is controlled by the U3 promoter. 

图 2  GS3 靶位点表达载体结构 

Fig. 2. Schematic diagram illustrating the structure of CRISPR/Cas9-expressing vector targeting with GS3. 
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南获得 T1植株。 

2.3  基因型检测   

为了进一步了解这 13 份突变体材料的基因型，

提取 T1 阳性植株 DNA，并用引物 GS3 测序分析。

每份材料均选取发生纯合突变的序列进行测序分

析，结果表明，长白 25、吉粳 102、浙粳 88、武运

粳 27 和 J42 均在 GS3 第 1 外显子 ATG 下游 8 bp

处发生单碱基(T、G)插入突变，而垦鉴稻 6 号、空

育 131、浙粳 22、扬粳 4227、南粳 9108、J5933、

J6167 和 J5938 发生部分碱基缺失突变(图 3)。 

2.4  T1 植株性状考查分析 

对 T1 植株后代纯合的植株进行粒型考种分析

和农艺性状考查。结果表明，13 份 gs3 突变体粒型

均比野生型显著增长，长宽比也显著增长(图 4)。其

中长白 25、垦鉴稻 6 号、吉粳 102、空育 131、浙

粳 88、武运粳 27、扬粳 4227、J6167、J42 等 9 份

材料的 gs3 突变体的粒长较野生型植株增加

0.22~0.94 mm，且达极显著水平，而浙粳 22、南粳

9108、J5933、J5938 等 4 份材料的 gs3 突变体粒长 

较野生型植株增加 0.01~0.26 mm，达显著水平。同

时 13 份 gs3 突变体的株高均比其野生型低，且长白

25、垦鉴稻 6 号、吉粳 102、空育 131、浙粳 22、

浙粳 88、武运粳 27、扬粳 4227、J6167、J5938、J42

等 11 份材料表现出显著差异(0.05 水平)。所有材料

在播始历期上无明显差异(表 3)。 

2.5  花时差异分析 

选取同一背景条件下的 13 对材料，选取后代

纯合突变植株进行田间花时调查统计，结果表明突

变体的花时早于野生型花时。进一步分析发现，吉

粳 102、武运粳 27、空育 131 和浙粳 88 的 gs3 突变

体花时均比野生型的花时早 10~15 min，吉粳 102

和浙粳 88 的 gs3 突变体在花时上表现出显著差异，

而空育 131 和武运粳 27 在花时上表现出极显著差

异(表 3，图 5-A)。在温室内进一步对花时观察发现，

长白 25、空育 131、浙粳 88、武运粳 27 和扬粳 4227

野生型的花时均比突变体的花时晚大约 17 min(图

5-B)，最终统计结果表明，长白 25、空育 131、浙

粳 88 和武运粳 27 的花时均表现出极显著差异，而

且扬粳 4227 的花时也表现出显著差异。因此，通

过以上数据的分析发现，温室内的花时差异均比田

间的花时差异大，且扬粳 4227 的观察结果进一步

显示环境因素对水稻花时的影响，尽管环境因素对

花时存在影响，但综上调查结果表明粳稻粒型对水

稻花时存在影响，即长粒型的粳稻开花较早。 

靶序列为红色部分，PAM 序列用蓝色部分，碱基插入的用蓝色小写字母表示，缺碱基的用蓝色连字表示。WT－野生型；CB25－长白 25； 

KJD6－垦鉴稻 6 号；JJ102－吉粳 102；KY131－空育 131；ZJ22－浙粳 22；NJ9108－南粳 9108；ZJ88－浙粳 88；WYJ27－武运粳 27；YJ4227

－扬粳 4227。图 4 和表 3 中的品种代号与该图相同。 

The targeted sequence is highlighted in red and PAM sequence in blue. Mutations with 1 bp insertion are represented by blue lowercase letters. The 

deleted sequences are shown by blue hyphens. WT, Wild type; CB25, Changbai 25; KJD6, Kenjiandao 6; JJ102, Jijing 102; KY131, Kongyu 131; 

ZJ22, Zhejing 22; NJ9108, Nanjing 9108; ZJ88, Zhejing 88; WYJ27, Wuyunjing 27; YJ4227, Yangjing 4227; The same as that in Fig. 4 and Table 3. 

图 3  13 个粳稻品种 T1代突变类型分析 

Fig. 3. Mutation types at GS3 loci of thirteen japonica varieties in T1 generation. 
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图 4  T1植株 13 份材料及其突变体粒型性状 

Fig. 4. Grain shape of the thirteen materials and their T1 mutants. 

表 3  T1植株 13 份材料及其突变体的农艺性状 

Table 3. Agronomic traits of the materials and their T1 mutants. 

材料 

Materials 

粒长 

Grain length/mm 

粒宽 

Grain width/mm 

长宽比 

Length/Width radio 

株高 

Plant height/cm 

花时 

Flower time/min 

播始历期 

sowing to heading/d 

WT-CB25 6.64±0.04 3.00±0.06 2.23±0.06 83.08±0.71 558.00±3.52 77.75±1.26 

gs3-CB25 7.47±0.07** 2.90±0.02 2.58±0.03** 81.69±0.84* 553.00±4.29 77.25±0.96 

WT-KJD6 6.40±0.02 3.07±0.02 2.10±0.01 61.84±1.52 541.00±3.41 68.00±0.82 

gs3-KJD6 7.11±0.06** 3.09±0.04 2.33±0.03** 58.40±1.32** 538.00±4.77 68.25±0.96 

WT-JJ102 6.36±0.02 2.74±0.02 2.25±0.02 67.80±0.12 555.67±6.28 69.00±0.82 

gs3-JJ102 7.04±0.09** 2.75±0.03 2.65±0.06** 67.58±0.08* 544.50±6.44* 69.75±1.26 

WT-KY131 6.48±0.09 3.06±0.02 2.13±0.03 68.62±0.77 545.00±5.93 69.33±0.58 

gs3-KY131 7.36±0.06** 3.09±0.03 2.41±0.02** 66.52±1.20* 531.67±4.84** 69.67±0.58 

WT-ZJ22 6.73±0.05 2.99±0.02 2.34±0.03 69.54±1.03 721.00±6.20 86.33±0.58 

gs3-ZJ22 6.99±0.06** 2.97±0.02 2.41±0.04* 64.48±0.86** 718.00±6.99 85.33±0.58 

WT-NJ9108 6.00±0.02 3.02±0.06 2.05±0.02 45.94±0.71 571.17±6.43 80.67±0.58 

gs3-NJ9108 6.27±0.02** 3.06±0.03 2.13±0.02** 44.78±0.64* 566.00±6.90 79.67±0.58 

WT-ZJ88 6.10±0.05 2.88±0.08 2.24±0.07 62.40±0.77 629.00±5.97 76.67±0.58 

gs3-ZJ88 6.33±0.05** 2.84±0.06 2.47±0.03** 54.42±0.81** 620.00±6.03* 77.33±0.50 

WT-WYJ27 6.57±0.03 3.02±0.04 2.24±0.04 65.36±0.84 571.67±5.32 76.00±1.00 

gs3-WYJ27 6.87±0.03** 3.04±0.02 2.35±0.02** 58.20±0.70** 556.50±2.43** 76.33±0.58 

WT-YJ4227 6.13±0.02 3.06±0.01 2.13±0.03 58.28±0.40 560.00±6.54 76.67±0.58 

gs3-YJ4227 6.39±0.09** 3.10±0.01 2.25±0.05** 57.52±0.43* 555.00±6.15 77.67±0.58 

WT-J5933 8.68±0.02 2.48±0.02 3.67±0.02 80.66±0.48 567.67±5.54 83.33±0.50 

gs3-J5933 8.88±0.03** 2.48±0.01 3.86±0.02** 80.54±0.15 562.80±4.76 82.67±0.58 

WT-J6167 7.37±0.02 2.38±0.01 3.12±0.03 78.50±0.37 537.00±5.22 88.33±0.58 

gs3-J6167 7.57±0.03** 2.36±0.02 3.23±0.02** 76.16±0.52** 535.00±6.13 88.67±0.58 

WT-J5938 9.59±0.01 2.46±0.02 3.85±0.01 87.22±0.51 555.67±3.50 92.00±1.00 

gs3-J5938 9.64±0.02** 2.48±0.02 3.96±0.02** 85.82±0.77** 551.83±6.37 91.33±0.58 

WT-J42 7.46±0.02 2.66±0.04 2.89±0.02 88.38±0.64 518.00±3.46 83.33±0.58 

gs3-J42 7.82±0.02** 2.60±0.05 2.91±0.01** 86.96±0.56** 518.33±3.67 82.67±0.58 

*和**分别表示野生型与突变体在 0.05，0.01 水平上显著差异。 

*,** Significant difference between WT and mutant at 0.05, 0.01 level, respectively. 
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3  讨论 

我国杂交水稻自 1973 年利用野败胞质实现三

系配套以来，已取得举世瞩目的成就，几十年来，

科技人员主要通过提高柱头外露率等方法来提高

异交结实率，进而提高杂交水稻制种产量。但水稻

花时差异的不同也会对异交结实率产生一定的影

响[32]。因此，改善水稻花时已成为育种家们不断追

求的目标，现今对早花时材料的发掘和利用，可以

有效解决杂交水稻制种中花时不遇的问题。水稻花

时是一个非常复杂的调控过程，不仅受基因网络的

调控，还受外部环境的影响，二者共同作用所产生

的多种信息汇集在一起从而精准的调控水稻的花

时[33]。然而我们在育种过程中发现，长粒的粳稻比

短粒粳稻花时相对较早且较集中。为此，我们通过

基因编辑技术在粳稻中构建了 GS3 近等基因系，进

行粳稻粒型与花时的关系研究。 

本研究利用 CRISPR/Cas9 技术对控制粒长主

效基因 GS3 进行编辑，获得了粒长较长的 gs3 突变

体。通过田间和温室对水稻花时的统计调查发现，

田间观察结果显示吉粳 102、空育 131、浙粳 88 和

武运粳 27 的野生型和突变体在花时上能够表现出

显著的差异，而在温室内调查发现除了以上 4 份材

料在花时上表现出显著差异外，扬粳 4227 也表现

出显著差异水平，说明环境对水稻花时是有影响的。

花时存在差异的植株，它们在株高上也存在差异，

通过对 GS3 基因的研究发现，该基因对株高性状也

存在影响，而高超明等[34]研究发现田间温度和湿度

离地表距离不同而存在差异，这一现象说明控制粒

长的基因可能通过改变株高差异来间接影响花时。

然而一些研究学者认为引起花时差异的原因可能

因为材料本身遗传背景的不同[35]，传统的籼稻粒长

较传统的粳稻长，且籼亚种材料开花较粳稻要早。

除此之外也有研究表明水稻分蘖角度的不同也会

影响稻穗周围的温度和湿度[36]，水稻抽穗期温湿度

的不同会对花时产生影响[37]，但这些影响是否与粒

型差异有关目前还尚未报道。 

13 份 GS3 突变体的粒型虽然比野生型显著增

长，但增加的粒长仅有 0.52 mm 左右。而国际标准

中长、中、短粒的标准分别为：6.50－7.5 mm、5.51

－6.49 mm、<5.5 mm
[38]。也就是说，GS3 基因编辑

材料的粒长虽然显著增加，但未达到从短粒到中粒

长粒的变化。这也许是造成本研究探究的粒型对开

花的影响结果不是很理想的原因。我们利用创制的

长粒粳稻(≥6.5 mm)与传统团粒粳稻进行了田间观

察对比[39-40]，发现花时差异可以达到半小时以上，

而且开花高峰明显集中，在杭州 8 月下旬，长粒粳

稻花时主要集中在 10:30－12:00，其开花高峰主要

集中在 11:00－11:30，团粒粳稻花时主要集中在

11:00－13:00，其开花高峰不明显[41]，另外，本研

究中由于所选的转基因受体材料部分是长粒型粳

A－田间试验。B－温室调查。JJ102-吉粳 102；KY131－空育 131；ZJ88－浙粳 88；WYJ27－武运粳 27；YJ4227－扬粳 4227；WT－野生型。*表示

差异达 0.05 显著水平; 
**表示差异达 0.01 显著水平。 

A, In the fields. B, In greenhouse. JJ102, Jijing102; KY131, Kongyu 131; ZJ88, Zhejing 88; WYJ27, Wuyunjing 27; YJ4227, Yangjing 4227; WT, Wild type. 

*, Significant difference at 0.05 level. **, Significant difference at 0.01 level. 

图 5  5 份材料及其突变体的花时 

Fig. 5. Flowering time of five materials and their mutants. 
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稻(≥6.5 mm)，已比传统的粳稻增加 1~2 mm，可以

看出通过 GS3 基因编辑后的长粒粳稻，有些材料粒

型增加并不是很明显，或许这可以解释为什么 13

对材料中只有 5 对材料在花时上表现出差异。选取

调控粒型的其他基因对试验材料进行基因编辑或

对 13 份 gs3 突变体材料进行再编辑，或许会获得粒

长增加比率更大的粒型结果，这对于我们探究粒型

对花时关系的研究可能会更有说服力，也有望深入

研究粒型调控开花习性的分子机理。除此之外，粒

型大小改变也可能会对花器官和浆片的发育产生

影响，这些变化都可能影响水稻的花时，当花器官

发育不健全时，主要表现在花丝发育不正常，弹力

不足，最终导致花丝不能正常伸出进而影响水稻开

花[42]。近几年，随着分子信息学的快速发展，已有

研究表明浆片吸水膨大响应内外源信号来调控内

外稃分离，使得内稃向内挤压，最后内外稃分开，

花丝伸出，水稻开花[43-45]。此外，已有研究报道水

稻不育系的开花相对分散，不集中[46]，或许这可以

为减少制种双亲花时差异提供新思路，可以通过编

辑早开花材料的育性基因来延迟花时，为制种双亲

花时相遇提供机遇。但目前对于水稻花时的调控机

制还不十分清楚，对花时基因发掘和研究可望为花

时改良提供理论参考。笔者相信，随着生物信息学

的发展，可以进一步了解水稻花时的分子调控网络

机制，选育花时较好的粳稻亲本，推动杂交粳稻发

展。 
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