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摘 要：【目的】香味是水稻重要的品质性状之一，直接影响消费者对稻米蒸煮食味的感官评价。香稻资

源的筛选和香味基因的鉴定与利用对香稻遗传育种以及香稻产业发展具有一定的实践意义。Badh2 是目前已被

克隆的控制水稻香味的主效基因，明确该基因不同突变类型在南方地区香稻主栽品种中的分布与利用程度，可

更好地服务于南方稻区的香稻育种研究。【方法】利用香味基因 Badh2 的 KASP 功能性分子标记，对 30 份南方

香稻主栽品种 Badh2 进行基因分型分析，并采用咀嚼法、KOH 浸泡法、HS-SPME/GC-MS 联用技术对以上香稻

品种进行香味表型鉴定，同时对主栽香稻品种的香源亲本进行溯源分析。【结果】KASP 分子标记可准确地对香

味基因 Badh2 进行基因分型，南方稻区种植推广的 30 份香稻品种 Badh2 等位变异基因分型结果均为 Badh2-E7

型突变，并且利用多种香味检测方法鉴定以上香稻均具有香味。对香稻品种的香源亲本溯源分析发现，南方稻

区香稻品种香源亲本来源比较单一，主要是包括象牙香占、Basmati 370 等，其中以象牙香占为香源亲本占比约

30%，以 Basmati 370 为香源亲本占比约 13%。【结论】通过 KASP 基因分型技术可实现对香稻进行大批量快速

鉴定，本研究中所涉及的南方主栽香稻品种的 Badh2 等位基因型均为 Badh2-E7 型，香味基因基因型背景较为单

一，可能与香源亲本来源单一有关。未来在南方稻区的香稻育种中，可以适当引入新的香味基因，丰富香味基

因的遗传背景，培育更多香味类型的香稻品种。
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Abstract: 【Objective】Aroma is one of the important quality traits of rice, which directly affects consumers’ 

evaluation on cooking and eating quality of rice. The selection of aromatic rice resources and the identification and utilization 

of aroma genes has practical significance for the genetic breeding and the development of aromatic rice. The aroma gene, 

Badh2, is a major gene that has been cloned to control the aroma of rice. Clarifying the distribution and utilization frequency 
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【 研 究 意 义】 水 稻（Oryza sativa L.） 是 世

界三大粮食作物之一，亚洲水稻产量占世界总产

量的 90%，而我国作为水稻的起源地和最大生

产国，其产量占世界总产量的 37%［1］。随着经

济的快速发展和生活水平的提高，人们对水稻品

种的要求也越来越高。优良的水稻品种不仅要求

高产，而且要有外观好看、口感和食味适口等特

点［2］。水稻香味是水稻重要的品质性状之一［3］，

直接影响人们对稻米的感官评价。南方稻区是我

国重要的水稻主产区域之一［4］，水稻种植以籼稻

为主，优质稻育种在全国处于领先地位［5］。在

国际市场上，香米的价格是普通非香稻米价格的

2~3 倍。香味性状是优质稻育种中的重要目标性

状，更是被列为广东丝苗米品种的一项硬性评价

指标，这也为南方稻区优质香稻的选育提出了更

高要求。培育符合市场需求的优质香稻品种，可

有效提升优质特色水稻产业的生产效益。【前人

研究进展】香稻是栽培稻中除了根部以外，茎、

叶、花及稻谷均有香味的自然群体，稻米产生香

味的物质成分相当复杂［6］。随着气相色谱技术和

质谱技术的发展及其在香稻物质成分检测中的普

遍应用，已经在香稻品种中检测到 500 多种挥发

性芳香化合物［7］。目前，多数研究认为，2- 乙

酰 基 -1- 吡 咯 啉（2-acetyl-1-pyrroline，2-AP）

是稻米产生香味的主要化合物［8］，并且香稻米

中的 2-AP 含量是非香普通稻米的 10 倍［9］。已

有研究表明，水稻香味的产生是由第 8 号染色体

上编码甜菜碱醛脱氢酶（BADH）的 Badh2 基因

突变导致。当 Badh2 基因在编码区或者调控区域

发生突变，BADH 酶活性丧失，导致 γ- 氨基丁醛

积累，进而使 γ- 氨基丁醛转化为 1- 吡咯啉，最

终合成并积累大量的 2-AP，从而使水稻产生香

味［10］。Badh2 基因序列全长 6 264 bp，CDS 全长

1 512 bp，包含 15 个外显子和 14 个内含子，编码

503 个氨基酸［11］。该基因的突变或敲除可导致

BADH2 蛋白功能缺失，也会引发 Badh2 的新等

位变异产生［12］。研究发现，Badh2 基因上至少

有 27 个单倍型［13］，超过 12 个等位基因已被鉴

定出来，以小片段序列插入或删除（Indel）和单

核苷酸变异（SNP）为主［14］。传统的水稻香味性

状的鉴定方法主要有热水法、咀嚼法等，这些方

法主观影响大、重复性差、效率低［3］。与传统的

方法相比，分子标记鉴定技术具有操作简单、特

异性高、稳定性强、分析结果可靠等优点，近年

来得到了更多的关注及应用［15］。研究者们针对 
Badh2 功能性等位基因变异位点设计了一系列特

异引物用于香味基因的筛选［16］，利用与 Badh2 

基因紧密连锁的分子标记能够区分香稻和非香水

稻［17］。【本研究切入点】香稻种质资源鉴定的

方法复杂且准确性较低，将分子标记应用到香稻

种质资源鉴定过程中至关重要，目前已发现了 20

多种 Badh2 的等位基因型，但对不同基因型在

南方稻区香稻育种中的真正应用情况仍缺乏较全

面的了解，分析育种实践中香稻品种的香味基因
Badh2 等位基因型的分布与利用频率，可以更好

地服务于香稻选育实践。本研究收集南方稻区种

of different alleles of Badh2 in  main aromatic rice varieties planted in South China will better serve the breeding practice of 

aromatic rice in this area.【Method】Genotypic analysis was conducted on Badh2 in 30 rice cultivars collected from different 

areas in South China with the KASP functional molecular marker. The aroma of all the cultivars were tested with different 

evaluation methods including chewing method, KOH soaking method and HS-SPME/GC-MS. Meanwhile, the aroma ancestries 

of the above aromatic rice cultivars were traced, and their genetic backgrounds of aroma origins were analysed.【Result】KASP 

molecular markers could accurately genotype the aroma gene Badh2. The Badh2 allele variations of 30 aromatic rice varieties 

planted in South China were all Badh2-E7 type. The results of the aroma test showed that all Badh2-E7 type varieties possessed 

aroma. The aroma source parent tracing analysis of the aromatic rice varieties revealed that the aroma source parents of aromatic 

rice varieties were relatively simple and mainly included Xiangyaxiangzhan, Basmati 370, and etc. Xiangyaxiangzhan accounted 

for about 30% of the aroma source parents, and Basmati 370 accounted for about 13% of the aroma source parents. 【Conclusion】

Large scale and rapid identification of aromatic rice can be achieved through KASP genotyping technology. The Badh2 alleles 

of 30 aromatic rice varieties collected in South China are all the genotype of Badh2-E7, and the simplicity of the genetic 

background of the aroma gene may result from the single source of the aroma parent. In future aromatic rice breeding, new aroma 

genes can be introduced to enrich the genetic background of rice aroma.

Key words: aromatic rice; Badh2; KASP molecular marker; genotyping; aroma source parent; southern rice area 
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植的香稻品种共 30 份，分析其 Badh2 基因突变

类型的分布，同时对其进行香味性状定性鉴定，

为未来香稻种质资源的利用和育种实践提供依据

和参考。【拟解决的关键问题】利用 KASP 新型

分子标记技术对南方稻区香稻主栽品种的香味基

因 Badh2 进行基因分型，了解目前南方香稻品种

香味基因 Badh2 的遗传背景，为分子标记辅助选

择优质香稻新品种的选育提供理论基础依据。

1 材料与方法

1.1 试验材料

以南方稻区 30 份香稻主栽品种、20 份非香

稻品种为试验材料，于 2021 年 7 月种植在华南

农业大学国家航天育种工程技术研究中心实验基

地，由农场管理人员种植并管理。在水稻生长旺

盛期剪取水稻倒二叶置于 -20 ℃保存，在成熟期

收获稻谷并置于 -80 ℃保存。

1.2 试验方法

1.2.1 KOH 浸泡法鉴定水稻香味 将稻谷用砻谷

机磨成糙米，取 2 g 糙米置于容量为 15 mL 顶空

瓶中，加入 10 mL 1.7% KOH 溶液加盖密封，放

于 50 ℃烘箱中 10~15 min，之后开盖闻其气味，

有香味记为“1”，无香味则记为“0”。注意打

开盖子时要立即闻其香味有无，否则香味物质会

很快挥发，影响试验结果。

1.2.2 咀嚼法 随机选取 3~10 粒精米，放入口

中咀嚼，通过将气体吸入鼻腔中，有明显的刺激

性香味记为有香，咀嚼后判定香味有无，重复验

证 3 次，以防出错。

1.2.3 2-AP 定量检测 2-AP 萃取的方法通过顶

空固相微萃取方法（HS-SPME）结合 GC-MS 检

测技术提取并检测水稻中香味物质 2-AP，具体步

骤参照刘洪等［18］的检测方法。

1.2.4 水稻全基因 DNA 提取 采用 CTAB 法提取

水稻叶片全基因组 DNA，利用 NANODROP1000

紫外分光光度计检测 DNA 浓度，确保所提 DNA

质量好且浓度高，之后放于冰箱 -20 ℃保存备用。

1.2.5 KASP 基因分型 KASP 引物共 3 条，其中

2 条为与等位基因特异性结合的带有 FAM 或 HEX 

荧光标记的正反向引物、1 条为通用引物。引物

设计参照陈思平［19］，序列信息如表 1 所示，由

生工生物工程有限公司合成。

表 1 KASP 分子标记引物序列
Table 1 KASP molecular marker primer sequence

引物名称
Primer name

染色体
Chromosome

位置
Location

等位基因
Allele

序列
Sequence (5'-3')

Badh2-E7 8 20382857 AAAAGATTATGGC TAACCATAGGAGCAGCTGAAG

TATAT ACCTTAACCATAGGAGCAGCTGAAA

TGCATTTACTGGGAGTTATGAAACTGGTA

1.2.6 序列验证 水稻材料 Badh2-E7 突变位点

测序验证，Badh2 引物序列参照 Shi 等［20］报道的

Badh2-P6 引物序列，扩增引物由生工生物工程有

限公司合成。测序结果由北京擎科生物科技有限

公司提供。以野生型非香稻日本晴 OsBadh2 的基

因序列（来源于国家水稻数据中心，www.ricedata.

com）为参考，利用 Snap Gene 软件对测序结果进

行序列比对分析。

2 结果与分析

2.1 Badh2-E7 等位基因型分型结果

利用 KASP 分子标记技术进行香稻品种与

非香稻对照材料进行基因分型，结果（图 1）发

现，所有测试样品被分成 2 类，30 份香稻资源均

红色为 Badh2-E7 类型；蓝色为非 Badh2-E7 类型；黑色为空白对照
Red represents the Badh2-E7 type; Blue represents non Badh2-E7 type; 

Black represents blank control

图 1 Badh2 基因分型检测结果
Fig. 1 Genotyping results of Badh2
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为 Badh2-E7 突变类型（红色线框内红点为携带

Badh2-E7 基因型的材料），即 Badh2 基因在第 7

外显子上存在 8 个碱基的缺失和 3 个碱基多态性，

且这 30 份种质中包含已知 Badh2-E7 基因型材料

玉针香；20 份非香稻对照材料均为非 Badh2-E7
基因型（蓝色线框内蓝点代表该材料）。

2.2 携带 Badh2-E7 基因型的水稻品种香味性状

鉴定

利用 KOH 浸泡法和咀嚼法对 KASP 分子标记

鉴定为携带 Badh2-E7 基因型的 30 份水稻品种进

行水稻香味性状定性鉴定，结果（表 2）表明 30

份水稻种质均具有香味。

表 2 携带 Badh2-E7 基因型品种信息和香味性状鉴定结果
Table 2 Information of varieties with genotype Badh2-E7 and identification results of aroma traits 

品种名称
Variety name

基因分型
Genotyping

KOH 浸泡法
KOH soaking method

咀嚼法
Chewing method

省品种审定编号
Provincial approval code

国家或地区
Country or region

美香占 2 号 Meixiangzhan 2 E7 香 香 粤审稻 2006009 号 中国广东

增科新选丝苗 1 号
Zengkexinxuansimiao 1

E7 香 香 粤审稻 20210071 号 中国广东

象牙香占 Xiangyaxiangzhan E7 香 香 粤审稻 2006044 号 中国广东

19 香 19 Xiang E7 香 香 粤审稻 20200065 号 中国广东

巴太香占 Bataixiangzhan E7 香 香 粤审稻 2005001 号 中国广东

美巴香占 Meibaxiangzhan E7 香 香 粤审稻 20200064 号 中国广东

粤香 430 Yuexiang 430 E7 香 香 粤审稻 20200063 号 中国广东

香秀占 Xiangxiuzhan E7 香 香 粤审稻 20210073 号 中国广东

象竹香丝苗
Xiangzhuxiangsimiao

E7 香 香 粤审稻 20210036 号 中国广东

台香 812 Taixiang 812 E7 香 香 粤审稻 20210033 号 中国广东

聚香丝苗 Juxiangsimiao E7 香 香 粤审稻 20210030 号 中国广东

南晶香占 Nanjinxiangzhan E7 香 香 粤审稻 20200071 号 中国广东

青香优 033 Qingxiangyou 033 E7 香 香 川审稻 20222025 号 中国广东

二广香占 3 号
Erguangxiangzhan 3

E7 香 香 粤审稻 20200069 号 中国广东

莉香占 Lixiangzhan E7 香 香 粤审稻 20200066 号 中国广东

金航油占 Jinhangyouzhan E7 香 香 粤审稻 2014028 号 中国广东

华航香银针
Huahangxiangyinzhen

E7 香 香 粤审稻 20220081 号 中国广东

粤良珍禾 Yueliangzhenhe E7 香 香 赣审稻 20200039 号 中国广东

农香 42 Nongxiang 42 E7 香 香 湘审稻 20200011 号 中国湖南

农香 32 Nnongxiang 32 E7 香 香 湘审稻 2015009 号 中国湖南

玉针香 Yuzhenxiang E7 香 香 湘审稻 2009038 号 中国湖南

佳福香占 Jiafuxiangzhan E7 香 香 闽审稻 20200044 号 中国福建

福香占 Fuxiangzhan E7 香 香 闽审稻 20200011 号 中国福建

桂香 18 Guixiang 18 E7 香 香 桂审稻 2020183 号 中国广西

中广香 1 号
Zhongguangxiang 1

E7 香 香 桂审稻 2010025 号 中国广西

百香 139 Baixiang 139 E7 香 香 桂审稻 2007041 号 中国广西

赣香占 1 号 Ganxiangzhan 1 E7 香 香 赣审稻 20190061 号 中国江西

九香粘 Jiuxiangzhan E7 香 香 赣审稻 2016001 号 中国江西

鹅湖香稻（赣晚籼 40 号）
Erhuxiangdao (Ganwanxian 40)

E7 香 香 赣审稻 2015048 号 中国江西

Basmati 370 E7 香 香 - 巴基斯坦

  注：引进国外品种用“-”表示
  Note: The introduction of foreign varieties is represented by “-”.
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2.3 2-AP 定量检测结果

为进一步验证香稻中具体 2-AP 的含量，选取

香稻品种美香占 2 号、玉针香、Basmati 370 进行

香味物质 2-AP 定量检测，结果分别含有 2-AP 

130、156、144 μg/kg。

2.4 基因分型结果验证

随 机 抽 取 19 份 Badh2-E7 基 因 型 的 种 质 资

源和 2 份非香对照材料日本晴和华航 48 号，扩

增 Badh2 第 7 外显子序列进行 Sanger 测序。测序

比对结果（图 2）显示，19 香、巴太香占、百香

139、鹅湖香稻（赣晚籼 40 号）、福香占、赣香

占 1 号、佳福香占、金航油占、九香粘、聚香丝

苗、莉香占、美香占、农香 32、香秀占、象牙香

占、象竹香丝苗、玉针香、粤良珍禾、增科新选

丝苗 1 号的测序结果与 KASP 分型结果一致，表

明 KASP 基因分型结果的准确率达 100%。

2.5 香源亲本系谱分析

为更好地利用这些香稻种质资源，本研究对

所收集的南方稻区香稻主栽品种的原始香源亲本

进行溯源分析。根据国家水稻数据中心（https://

www.ricedata.cn/）提供的品种谱系信息，分析其

香源亲本来源和背景，并统计原始香源亲本的在

香稻育种中的利用频次，最终发现所鉴定香稻材

料 中， 除 Basmati 370、 赣 香 占 1 号 外， 其 他 品

种均在数据库中成功溯源。分析结果（表 3）显

示，现象牙香占、Basmati 370、粤香占、农香 16

表 3 香源亲本利用频次统计
Table 3 Utilization frequency of aroma source parents

香源亲本

Aroma source parent 
携带 Badh2-E7 基因型水稻品种

Rice varieties with Badh2-E7 genotype
利用频次

Utilization frequency

象牙香占 Xiangyaxiangzhan 莉香占、南晶香占、香秀占、台香 812、象竹香丝苗、粤良珍禾、19 香、佳福香占 8

Basmati 370 美巴香占、巴太香占、增科新选丝苗 1 号、中广香 1 号 4

农香 16 Nongxiang 16 玉针香、农香 32、农香 42 3

粤香占 Yuexiangzhan 福香占、二广香占 3 号、粤香 430 3

美香占 2 号 Meixiangzhan 2 九香粘、桂香 18 2

九七香占 Jiuqixiangzhan 聚香丝苗 1

玉香油占 Yuxiangyouzhan 金航油占 1

“过冬青” Guodongqing 鹅湖香稻（赣晚籼 40 号） 1

青香 A Qingxiang A 青香优 033 1

早香 18 Zaoxiang 18 百香 139 1

航香银针米 Hangxiangyinzhenmi 华航香银针 1

图 2 Badh2-E7 目标片段测序验证结果
Fig. 2 Sequencing verification result of target fragment Badh2-E7
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等作为香源亲本利用度较高。其中象牙香占被作

为香源亲本利用频次最高，本研究中约 30% 的

香稻品种以象牙香占为香源亲本；13% 的品种

以 Basmati 370 为香源亲本；以农香 16、粤香占

为香源亲本的品种均占 10%；其他香源亲本占比

约 37%。

3 讨论 

目前，香稻的鉴定方法主要包括定性和定量

检测 2 种方法。其中，定性检测可以通过咀嚼或

KOH 浸泡后进行香味鉴定，而定量检测法则包括

气相色谱 - 质谱（GC-MS）、气相色谱 - 嗅觉测

定（GC-O）和电子鼻（E-nose）等。定性检测

法在大批量样品检测中容易对气味敏感性降低而

产生误判，导致香稻材料丢失，定量检测法利用

GC-MS 大型仪器检测样品昂贵［21］。随着测序技

术的发展，分子标记技术越来越广泛地被应用到

作物育种实践中，随着大量与水稻产量、抗病、

品质相关的功能基因的成功克隆，分子标记在作

物改良和种质资源筛选过程中发挥的作用也愈来

愈明显［22］。KASP 作为第三代单苷酸多态性（SNP）

分子标记，是基于测序技术的高通量标记，由于

其具有数量巨大、基因组分布广泛、遗传稳定等

特点，近年来在大规模基因分型与种质资源鉴定

筛选中发挥着越来越重要的作用［23］。本研究利

用 KASP 功能性分子标记基因分型技术对南方稻

区 30 份香稻推广种质资源进行香味基因 Badh2
的基因型分析，检测快速，且结果准确性可达到

100%。香味表型检测结果也验证了该标记与香味

表型间的高度一致，这也表明 KASP 分子标记可

以高效且准确地应用到香稻 Badh2-E7 基因分型

和种质筛选中。随着分子生物学的迅速发展，在

不久的将来会有越来越多高效、便捷的分子标记

应用在香稻种质资源的筛选和育种上。

在香稻种质资源筛选的过程中，具有不同
Badh2 突变类型的材料被陆续发现，丰富了香稻

种质资源的遗传背景。南方稻区作为在水稻重要

产区，香稻品种培育过程中香型育种亲本的选择

依据及其香味基因 Badh2 的背景等仍缺乏较全

面的研究。本研究中所搜集的香稻品种所携带的
Badh2 基因型均为 Badh2-E7 类型，香味基因背景

较为单一。目前，在水稻材料中已经鉴定出其他

多种 Badh2 等位基因型，例如南方稻区中江苏省

的“南粳”系列、“武运粳”系列等位基因型为
Badh2-E2.1（第二外显子缺失 7 bp），“香粳糯”

系列等位基因型为 Badh2-E2.2（第二外显子缺失

75 bp）；浙江和广西地区的“香糯稻”等位基因

型为 Badh2-E4-5（第 4、5 外显子 806 bp 缺失）；

福建省的“一支香”等位基因型为 Badh2-E10.4（第

10 号外显子 G/A 突变）；中国台湾的台农 72 号、

香宝 1 号等位基因型为 Badh2-E13.2（第 13 号外

显子 C/T 突变）等［14］，但是这些等位基因型在

南方稻区香稻育种中利用频率不高。在香稻栽培

过程中，香稻多数存在生长周期长、光周期敏感，

产量低易倒伏等问题，导致香稻的推广生产面积

较低，目前香稻面临着既要保证产量的同时又要

保证稻米品质的挑战，这就更加需要大量的高产

质优的种质资源作为杂交育种的亲本来源，提供

丰富的香稻亲本资源，为育成优良香稻品种提供

可能性。通过对本研究中香稻主栽香稻品种的亲

本溯源，我们发现这些香稻品种的香源亲本较为

单一，主要以象牙香占、Basmati 370 等为香源亲

本杂交选育而来。因此，香源亲本的单一性也在

一定程度上导致南方稻区大部分香稻品种的香源

基因遗传背景狭窄。中国是亚洲栽培稻多样性中

心之一，水稻的遗传资源具有品种多样性、丰富

度高和类型复杂等特点，香稻种质资源也非常丰

富并且分布广泛［24-25］。在香稻育种中可供利用

的香稻种质资源有限，大量有价值的等位基因变

异未被我们挖掘，在遗传育种中未被充分应用［26］。

香稻遗传育种不仅需要精准且高效的香味性状鉴

定技术，也更加需要来源广泛的香稻种质资源。

在未来香稻育种实践中，可以考虑引入更多的优

质香源亲本，丰富香稻品种材料的遗传背景，并

结合分子标记辅助选择育种等新育种策略和方

法，提高香稻筛选与鉴定效率，加快香稻新品种

培育工作。

4 结论

本研究利用 KASP 分子标记分析了 30 份南方

稻区香稻主栽品种香味基因 Badh2 的基因型，并

结合香味表型检测结果及基因测序技术，验证了

KASP 分子标记可高效且准确地进行香稻 Badh2
基因分型和香稻种质筛选；同时，本研究发现 30

份香稻品种的香味基因 Badh2 均为 Badh2-E7 型，

香稻资源的遗传背景较为单一，在未来香稻育种
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实践中应加大对其他香味基因类型的香稻种质资

源的挖掘与利用，适当引入新的香味基因，以丰

富香稻育种的遗传背景，培育更多香味类型的香

稻品种。
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