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摘要:以提高作物产量为目的的高光效研究已成为作物育种学和栽培学共同关注的热点问题.
 

针对寡日照限制我

国特别是西南地区水稻产量提升这一问题,
 

以前期研究获得的嘌呤合成途径基因(VAL1)水稻植株(VAL1-OE)为

材料,
 

从确定光能利用效率提升的限制因子入手,
 

利用其光合色素质量分数和光合速率均显著提高这一特点,
 

开展

水稻光合调控生理机制研究.
 

结果表明:
 

VAL1-OE水稻叶片叶绿体发育和光合相关基因,
 

如捕光复合体II叶绿素

a/b结合蛋白基因(LhcpII),
 

编码PS
 

I
 

P700叶绿素a脱辅基蛋白A1基因(psaA),
 

PS
 

II
 

D1蛋白基因(psbA),
 

细

胞色素f脱辅基蛋白基因(petA),
 

细胞色素b6-f复合体小亚基基因(petG),
 

核酮糖-1,
 

5-二磷酸羧化酶/加氧酶大

亚基基因(rbcL),
 

核酮糖-1,
 

5-二磷酸羧化酶/加氧酶小亚基基因(RbcS)和叶绿体ATP合成酶α亚基基因(atpA),
 

这些编码基因转录水平均显著上调.
 

此外,
 

VAL1-OE水稻叶片比叶质量、
 

光合色素质量分数显著增高.
 

在低光和

高光条件下,
 

电 子 传 递 速 率(ETR)、
 

净 光 合 速 率(A)和 光 能 利 用 效 率(LUE)均 显 著 高 于 野 生 型 水 稻 叶 片,
 

但

VAL1-OE水稻单株面积较低,
 

干物质累积和产量未显著增加.
 

研究结果显示:
 

超表达VAL1 水稻优化叶片光能吸

收、
 

电子传递和碳同化是提高光合作用和光能利用效率的关键.
 

光合面积较小成为制约VAL1 超表达水稻获得更

多干物质累积和产量的主要因素.
 

以VAL1 超表达水稻为基础,
 

在实现高光合能力的同时,
 

培育高叶面积表型材

料,
 

提高光合作用面积是进一步提高该水稻材料干物质累积量和产量的突破口.
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Abstract:
 

The
 

study
 

of
 

high
 

light
 

efficiency
 

for
 

the
 

purpose
 

of
 

improving
 

crop
 

yield
 

has
 

become
 

a
 

hot
 

issue
 

of
 

common
 

concern
 

in
 

crop
 

breeding
 

and
 

cultivation.
 

Aiming
 

at
 

the
 

problem
 

of
 

rice
 

yield
 

improvement
 

in
 

China,
 

especially
 

in
 

southwest
 

China,
 

this
 

project
 

uses
 

the
 

chloroplast
 

gene
 

(VAL1)
 

overexpression
 

rice
 

plant
 

(VAL1-OE)
 

obtained
 

in
 

the
 

previous
 

study
 

as
 

the
 

material,
 

starts
 

from
 

determining
 

the
 

restriction
 

factor
 

of
 

light
 

energy
 

utilization
 

efficiency,
 

and
 

uses
 

the
 

characteristics
 

of
 

significantly
 

increased
 

photosyn-

thetic
 

pigment
 

content
 

and
 

photosynthetic
 

rate
 

to
 

study
 

the
 

physiological
 

mechanism
 

of
 

rice
 

photosynthetic
 

regulation.
 

The
 

experimental
 

results
 

showed
 

that
 

leaf
 

chloroplast
 

development
 

and
 

photosynthesis-related
 

genes
 

of
 

VAL1-OE
 

rice,
 

such
 

as
 

the
 

light-harvesting
 

chlorophyll
 

a/b
 

binding
 

protein
 

of
 

PSII
 

gene
 

(Lhc-

pII),
 

P700
 

chlorophyll
 

a
 

A1
 

decoprotein
 

gene
 

(psaA),
 

PS
 

II
 

D1
 

protein
 

gene
 

(psbA),
 

cytochrome
 

f
 

gene
 

(petA),
 

cytochrome
 

b6-f
 

complex
 

subunit
 

gene
 

(petG),
 

riboketo-1,
 

5-diphosphate
 

carboxylase/Oxygen-

ase
 

large
 

subunit
 

gene
 

(rbcL),
 

ribotose-1,
 

5-diphosphate
 

carboxylase/oxygenase
 

small
 

subunit
 

gene
 

(RbcS),
 

and
 

chloroplast
 

ATP
 

synthetase
 

α
 

subunit
 

gene,
 

their
 

transcription
 

levels
 

were
 

significantly
 

up-

regulated.
 

In
 

addition,
 

the
 

leaf
 

mass
 

per
 

unit
 

area
 

and
 

the
 

photosynthetic
 

pigment
 

content
 

of
 

VAL1-OE
 

rice
 

leaves
 

were
 

significantly
 

increased.
 

Under
 

both
 

low
 

and
 

high
 

light
 

conditions,
 

the
 

electron
 

transfer
 

rate
 

(ETR),
 

net
 

photosynthetic
 

rate
 

(A)
 

and
 

light
 

energy
 

utilization
 

efficiency
 

(LUE)
 

were
 

significantly
 

higher
 

than
 

those
 

of
 

wild-type
 

rice.
 

However,
 

the
 

total
 

leave
 

area
 

per
 

plant
 

of
 

VAL1-OE
 

rice
 

is
 

low.
 

The
 

dry
 

matter
 

accumulation
 

and
 

yield
 

of
 

VAL1-OE
 

rice
 

were
 

not
 

increased
 

significantly.
 

The
 

results
 

show
 

that
 

the
 

optimization
 

of
 

leaf
 

light
 

energy
 

absorption,
 

electron
 

transport
 

and
 

carbon
 

assimilation
 

in
 

VAL1
 

over-

expression
 

rice
 

is
 

the
 

key
 

to
 

improve
 

photosynthesis
 

and
 

light
 

energy
 

use
 

efficiency.
 

The
 

small
 

photosyn-

thetic
 

area
 

has
 

become
 

the
 

main
 

factor
 

restricting
 

the
 

accumulation
 

of
 

more
 

dry
 

matter
 

and
 

higher
 

yield
 

of
 

VAL1
 

overexpression
 

rice.
 

Based
 

on
 

VAL1
 

overexpression
 

rice,
 

while
 

achieving
 

high
 

photosynthetic
 

capac-

ity,
 

selecting
 

the
 

phenotypic
 

materials
 

with
 

high
 

leaf
 

area
 

to
 

increase
 

the
 

photosynthetic
 

area
 

is
 

a
 

break-

through
 

to
 

further
 

improve
 

the
 

dry
 

matter
 

accumulation
 

and
 

yield
 

of
 

this
 

rice
 

material.
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words:
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photosynthesis;
 

physiological
 

reg-

ulation

光合作用是产量形成的基础,
 

从能量转化角度讲,
 

影响水稻产量潜力的主要因素包括:
 

光吸收量、
 

光

能利用效率和收获指数[1],
 

而当前水稻收获指数已接近理论上限[2],
 

难以依靠优化收获指数来大幅提高水

稻的产量.
 

因此,
 

提高光合适应能力,
 

促进生育前期获得较高光合物质基础,
 

在维持较高收获指数基础上

进一步提高光能利用效率以形成较高的生物量是实现水稻高产的重要途径[3-5].
西南地区是我国重要的水稻栽培区,

 

但生育前期长期的阴雨寡日照、
 

自然光照弱等客观因素致使冠

层内叶片光合速率低,
 

难以在生育前期获得较好的光合物质基础.
 

提高低光光适应能力进而提升低光光

能利用效率成为该区域水稻光合适应性研究的重要目标.
 

水稻低光光能利用效率具有高度遗传特性,
 

是

影响水稻生物量形成的关键因素之一,
 

且育成水稻品种之间低光光能利用效率存在很大变异,
 

尚未在人

工驯化过程中受到强烈选择[6].
 

因此,
 

低光光适应能力强的基因及资源材料挖掘成为进一步提高水稻产

量的重要研究方向.
光合有效辐射(PPFD)不仅影响植物叶片的形态学特征变化(如光合色素质量分数)[7-8],

 

还会对叶片

的光合生理特征(如光合电子传递效率、
 

光合碳同化效率)产生显著的调节作用[9-10].
 

这些生理特征均会

影响叶片的光合能力和光能利用效率.
 

除单叶水平光合效率外,
 

保持合理的单株叶片面积也是提高作物

群体光合和光能利用效率的重要基础,
 

适宜的单株叶片面积可以显著改善群体光合物质的产出,
 

进而促
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进作物产量的形成[11].
前期研究发现,

 

嘌呤合成途径基因(Virescent-Albino
 

Leaf
 

1,
 

VAL1)编码蛋白VAL1,
 

是嘌呤生物合

成途径中的关键基因,
 

参与调节水稻叶片发育过程中的叶绿体发育、
 

叶绿素代谢和细胞分裂.
 

通过将

VAL1 在野生型材料中超表达,
 

获得了光合速率显著提高且表型稳定的水稻株系(VAL1-OE)[12].
 

本研究

测定结果显示,
 

VAL1-OE水稻具备同时适应低光和高光环境的典型生理特性,
 

这表明VAL1-OE水稻同时

拥有高效利用低光和高光的能力.
 

在自然界中,
 

很少发现同时具备适应低光和高光能力的天然植物[13],
 

这

一特性使VAL1-OE水稻成为开展光合适应性研究的优势材料.
 

本文拟通过研究VAL1-OE与野生型材料

在光合色素合成、
 

光能吸收及光合碳同化效率等生理途径的差异,
 

揭示VAL1-OE水稻增强光合适应能力

及提高光合碳同化速率的调控机制,
 

为挖掘寡日照地区水稻增产潜力,
 

筛选光照广适稻种资源提供参考.

1 材料和方法

1.1 试验概况

试验于2020年4月至8月在西南大学水稻研究所歇马(北纬N29°46'4.20″,
 

东经E106°21'53.07″)试验

基地进行.
 

试验选用缙恢10号野生型(WT)和VAL1 超表达水稻(VAL1-OE)为试验材料,
 

在抽穗期进行

株型特征、
 

叶片表型、
 

光合作用及光能利用效率的测定与分析.
 

试验选取2个水稻材料,
 

于4月育秧,
 

5月

6日移至田间插秧,
 

栽插规格为株行距16.67
 

cm×26.66
 

cm,
 

每个试验小区10行×10列,
 

共100株,
 

管理

措施同大田.
 

试验区3
 

m高处运用防鸟网完全覆盖,
 

以防止鸟类采食影响试验结果.
1.2 样品采集及处理

大田试验中,
 

选择分蘖期水稻分别进行光合测定、
 

色素质量分数测定和干物质分配测定.
水稻成熟后单独收种考种,

 

水稻考种包括穗长、
 

穗实粒数、
 

穗空壳数等基本产量构成指标.

1.3 测定项目及方法

1.3.1 株型指标测定

在抽穗期对水稻进行取样,
 

每个试验小区取代表性植株3株,
 

洗净根部泥土,
 

然后测量相关指标.
 

测

量指标包括株高、
 

分孽数量、
 

比叶质量(LMA)、
 

单株叶面积(S)、
 

叶片干质量(W)以及叶绿素质量分数,
 

其

中,
 

单株叶面积(S)计算公式为

S=W/LMA
1.3.2 叶绿素质量分数的测定

光合色素质量分数测定方法:
 

用切割法切下部分叶片(用游标卡尺量叶片的长度并计算面积),
 

然后加

入10
 

mL叶绿素提取液,
 

黑暗环境浸提48
 

h,
 

每隔12
 

h混匀1次,
 

最后用紫外分光光度测量吸光度.
 

测定

时提前20
 

min将紫外分光光度预热,
 

待预热结束后,
 

以空白的叶绿素提取液作为对照,
 

分别在645
 

nm,
 

663
 

nm两个波长下测定提取液的吸光值(OD)[14].
Chla

 =
 

12.2OD663-2.81
 

OD645

Chlb
 =

 

20.13
 

OD645-5.03
 

OD663

Chl(a+b)=17.32
 

OD645+7.18
 

OD663

OD645,
 

OD663 分别表示在波长645
 

nm,
 

663
 

nm下测得的吸光值,
 

Chla,
 

Chlb,
 

Chl(a+b)分别表示叶绿素a,
 

叶绿素b和总叶绿素的浓度.
单位面积叶绿素质量分数(Cc,

 

mg/m2)

Cc =
 

C×V×10/S
式中,

 

C 为相应叶绿素的浓度(mg/mL),
 

V 为提取液体积(mL),
 

S 为测试样品的面积(m2).
1.3.3 比叶质量的测定

用切割法切下部分叶片(用游标卡尺量叶片的长度并计算面积),
 

先在烘箱中105
 

℃杀青30
 

min,
 

再在
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65
 

℃烘至恒质量,
 

最后用百分之一天平称质量.
1.3.4 光响应曲线(A-PPFD)的测定

水稻叶片A-PPFD的测定运用GFS-3000和双通道荧光仪(Chlorophyll
 

Fluorescence
 

&
 

P700
 

Measur-
ing

 

System,
 

DUAL-PAM-100,
 

Walz,
 

Germany)联用系统进行测定.
选取冠层上部倒1叶片为测试样本,

 

样本叶片进行暗适应30
 

min后进行测定.
 

测定时,
 

温度为27
 

℃,
 

相对湿度为70%,
 

CO2 浓度为400
 

μmol/mol,
 

流速为400
 

μmol/s,
 

光合有效辐射梯度设置为1
 

895,1
 

523,

1
 

218,980,621,390,221,116,85,55,30,17,7和0
 

μmol/(m2·s).
 

选取1
 

523,
 

980和390
 

μmol/(m2·s)
 

3个光强的点进行比较.
在测定A-PPFD时,

 

叶绿素荧光和P700进行同步测定,
 

光系统I和光系统II的电子传递速率ETR
 

I
和ETR

 

II分别由试验仪器直接测定.
1.3.5 干物质、

 

产量及其构成因素的测定

干物质的测定:
 

将水稻各器官分别装于纸质信封,
 

置于烘箱中105
 

℃杀青30
 

min,
 

然后在65
 

℃烘干至

恒质量后,
 

用百分之一天平称质量.
产量及其构成因素的测定:

 

水稻成熟前,
 

调查每个小区的单株有效分蘖数,
 

每个小区取10株进行考

种,
 

考种指标包括穗长、
 

一次枝梗、
 

二次枝梗、
 

每穗实粒数和瘪粒数,
 

计算结实率和单株产量.
1.4 数据分析

采用 Microsoft
 

Excel
 

2010软件处理数据和作图,
 

用SPSS
 

21.0软件进行统计分析.
 

同一试验参数不

同处理间均进行差异显著性分析,
 

p<0.05为差异有统计学意义.
 

文章中图、
 

表数据均以x±s表示.

2 结果与分析

2.1 基因表达和植型表型分析

通过将VAL1 基因在野生型材料缙恢10号(WT)中进行超表达获得了表型稳定的水稻株系VAL1-OE
(图1a),

 

在分蘖期对野生型和VAL1-OE水稻叶片叶绿体发育和光合相关基因进行了qRT-PCR测定分析

(图1b).
 

试验结果表明,
 

在光能吸收方面,
 

VAL1-OE水稻叶片中编码捕光复合体II叶绿素a/b结合蛋白

基因(LhcpII)的转录水平较野生型提高了75%;
 

在电子传递方面,
 

VAL1-OE水稻叶片中编码PS
 

I
 

P700
叶绿素a脱辅基蛋白A1基因(psaA),

 

PS
 

II
 

D1蛋白基因(psbA),
 

细胞色素f脱辅基蛋白基因(petA)和细

胞色素b6-f复合体小亚基基因(petG)的转录水平分别较野生型提高228%,
 

355%,
 

151%和258%;
 

在光合

羧化固定方面,
 

VAL1-OE水稻叶片中编码核酮糖-1,
 

5-二磷酸羧化酶/加氧酶大亚基基因(rbcL)、
 

核酮糖-
1,

 

5-二磷酸羧化酶/加氧酶小亚基基因(RbcS)和叶绿体ATP合成酶α亚基基因(atpA)的转录水平分别较

野生型提高了370%,
 

131%和375%.
 

由此可知,
 

VAL1-OE水稻叶片中调控光吸收、
 

传递与转化过程主要

基因的表达均显著上调(p<0.01).
具有良好的株型特征是作物实现高光效的重要前提,

 

分别对野生型(WT)和VAL1-OE水稻材料的株

高、
 

分蘖数量、
 

比叶质量和单株叶面积等性状进行了差异显著性分析(图2).
 

结果表明:
 

VAL1-OE水稻材

料的比叶质量(LMA)显著高于野生型,
 

较野生型提高了36.95%(p<0.01,
 

图2c);
 

VAL1-OE水稻材料的

株高、
 

分蘖数量和单株叶面积显著低于野生型(p<0.05),
 

较野生型分别降低了6.75%(图2a),
 

14.29%
(图2b),

 

和31.13%(图2d).
2.2 光合表型分析

VAL1 超表达材料(VAL1-OE)与野生型(WT)之间的色素质量分数差异存在统计学意义(图3).
 

试

验结果表明,
 

VAL1-OE水稻材料单位面积叶绿素a,
 

叶绿素b和叶绿素(a+b)质量分数均显著高于野生

型(p<0.05),
 

分别较野生型提高了20.36%,
 

8.09%和17.86%.
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*表示p<0.05,
 

**表示p<0.01,
 

差异有统计学意义.

图1 相关基因差异表达分析

*表示p<0.05,
 

**表示p<0.01,
 

差异有统计学意义.

图2 株型表型差异分析

*表示p<0.05,
 

**表示p<0.01,
 

差异有统计学意义.

图3 光合色素质量分数差异分析

电子传递是光合作用进程中的重要环节,
 

光合电子传

递速率的不同也可能会对最终的光合值以及产量产生影

响.
 

为探究VAL1-OE水稻材料与野生型(WT)之间光合电

子传递的差异,
 

分别在390,
 

980和1
 

523
 

μmol/(m2·s)

的光照强度下对野生型和VAL1-OE水稻材料的光系统

II和光系统I电子传递效率进行差异显著性分析.
 

试验

结果表明,
 

在不同光照强度下,
 

VAL1-OE水稻材料光系

统II和光系统I电子传递效率均显著高于野生型(图4).
 

VAL1-OE水稻材料在390,
 

980和1
 

523
 

μmol/(m2·s)

的光照强度下光系统II电子传递效率分别较野生型提高

了18.06%,
 

30.76%和33.09%(p<0.05,
 

图4a);
 

光系

统I电 子 传 递 效 率 分 别 较 野 生 型 提 高 了 16.14%,
 

26.58%和30.28%(p<0.05,
 

图4b).
光合碳同化是植物干物质累积的基础,

 

对植物生长发育具有重要的调控作用.
 

VAL1-OE水稻材料与野生

型(WT)在不同光强下的光合碳同化效率差异有统计学意义.
 

试验结果表明,
 

在不同光照强度下,
 

VAL1-OE
水稻材料的净光合速率均显著高于野生型(p<0.01).

 

在390,
 

980和1
 

523
 

μmol/(m2·s)的光照强度下分

别提高了82.47%,
 

100.43%和97.01%(图5).
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*表示p<0.05,
 

**表示p<0.01,
 

差异有统计学意义.

图4 光合电子传递差异分析

2.3 光能利用效率和物质累积及产量构成分析

VAL1-OE水稻材料与野生型(WT)在不同光强下光能利用效率差异有统计学意义(图6).
 

数据结果

表明,
 

在不同光照强度下,
 

VAL1-OE水稻材料的光能利用效率均显著高于野生型(p<0.01),
 

在390,
 

980和1
 

523
 

μmol/(m2·s)的光照强度下的光能利用效率分别较野生型提高了82.47%,
 

100.43%
和97.01%.

 

VAL1-OE水稻材料与野生型的考种数据结果表明,
 

VAL1-OE水稻材料的抽穗期干物质

量、
 

穗长、
 

实粒数、
 

瘪粒数、
 

穗数、
 

千粒质量和总产量与野生型差异无统计学意义(表1).

*表示p<0.05,
 

**表示p<0.01,
 

差异有统计学意义.

图5 不同光强下光合碳同化效率差异分析

*表示p<0.05,
 

**表示p<0.01,
 

差异有统计学意义.

图6 不同光强下光能利用效率(LUE)差异分析

表1 物质累积和产量构成因素

材料
抽穗期

干物质量/g
穗长/cm 实粒数/粒 瘪粒数/粒 穗数/个 千粒质量/g 总产量/g

WT 44.1±3.72a 24.29±1.20a 125.56±29.38a 19.33±5.00a 12.00±1.73a 282.4±4.48a 957.45±174.44a

VAL1-OE 45.42±6.97a 26.57±1.87a 126.11±26.94a 25.89±7.72a 11.67±2.31a 274.4±6.63a 908.38±28.95a

  注:
 

表中同一列数据小写字母相同表示p<0.05,
 

差异无统计学意义.
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3 讨论

3.1 超表达VAL1水稻优化叶片光能吸收、
 

电子传递和碳同化是提高光合作用和光能利用效率的关键

光吸收能力的提高是优化光合作用的前提.
 

叶绿素a/b结合蛋白围绕光系统II(PS
 

II)的反应中心作为

主要的外部天线[15],
 

能把接受的光能量快速传导至反应中心,
 

参与光能转化与传递,
 

以及对各种环境的适

应等过程,
 

对植物的光合作用起到关键作用[16].
 

研究表明,
 

在VAL1-OE超表达水稻叶片中,
 

捕光复合体

II叶绿素a/b结合蛋白基因(LhcpII),
 

编码PS
 

I
 

P700叶绿素a脱辅基蛋白A1基因(psaA),
 

PS
 

II
 

D1蛋

白基因(psbA),
 

细胞色素f脱辅基蛋白基因(petA)和细胞色素b6-f复合体小亚基基因(petG)的转录水平

均显著提高(图1),
 

这些基因转录水平的提高有利于提升水稻叶片叶绿素a和叶绿素b的质量分数(图3),
 

使其在低光条件下能捕获更多的光能,
 

促进光能的转化和传递(图4),
 

进而提高净光合速率和光能利用效

率(图5,
 

图6).
通常情况下,

 

比叶质量较大的叶片也会具有较大的光合潜力.
 

研究结果表明,
 

VAL1-OE超表达水稻叶

片比叶质量显著高于野生型(图2).
 

这有利于使叶片在单位面积上获得更多的氮素分配和光合蛋白的分布,
 

进而提高VAL1-OE超表达水稻叶片在强光下的电子传递效率(图4)、
 

光合碳同化效率(图5)和光能利用效

率(图6).
 

研究结果还表明,
 

在强光条件下,
 

VAL1-OE超表达水稻叶片ETR
 

I 显著高于ETR
 

II(图4),
 

这主要是因为强光下水稻通过PS
 

I的电子传递速率显著增强,
 

进而导致叶片环式电子传递显著提高,
 

而环

式电子传递增强有利于高光强下实现对光合机构的保护作用[17].
 

综上可知,
 

VAL1-OE超表达水稻叶片关

键光合酶编码基因转录水平的上调,
 

显著提高了光合捕光复合蛋白的质量分数,
 

促使无论是低光还是高光

条件下,
 

VAL1-OE超表达水稻叶片较野生型均具有显著的光合能力和光能利用效率.
3.2 在高光合基础上培育高叶面积表型材料,

 

进一步提高光合作用面积是高光效水稻育种的突破口

具有良好的株型特征是作物实现高光效的基础.
 

张耀文等[18]在研究作物的高光效试验中认为,
 

叶面积

系数较大,
 

株型紧凑且适于密植,
 

茎秆粗壮抗倒伏能力强,
 

冠层结构较良好,
 

群体内光照分布合理、
 

群体光

合速率较高.
 

本研究结果表明,
 

在抽穗期时VAL1-OE超表达水稻与野生型干物质累积量之间差异无统计

学意义(表1),
 

但株高和分蘖数量显著低于野生型(图2).
 

这可能是因为VAL1-OE超表达水稻叶片具有较

强的光合能力,
 

较多的干物质累积分配到各个分蘖当中,
 

单分蘖获得了更多的干物质分配,
 

致使其干物质

总量未出现较大差异.
 

此外,
 

在收获期时,
 

VAL1-OE超表达水稻与野生型实际收获植株的分蘖数量差异无

统计学意义,
 

可能是由于进入抽穗期后,
 

VAL1-OE超表达水稻重新获得一些新的有效分蘖增加了最终的

有效穗数.
提高作物光能物质生产能力的途径有3个:

 

提高光合能力、
 

增大光合面积和延长光合作用的时间.
 

在

本研究中,
 

虽然VAL1-OE超表达水稻具有显著高的叶绿素质量分数、
 

比叶质量和净光合速率(图2,
 

图3,
 

图5),
 

但VAL1-OE超表达水稻单株面积显著低于野生型(图2).
 

光合面积较小成为制约VAL1-OE超表

达水稻获得更多干物质累积和产量的主要因素.
 

以VAL1-OE超表达水稻为基础,
 

在实现高光合能力的同

时,
 

培育高叶面积表型材料,
 

提高光合作用面积是未来产量进一步提升的突破口.

4 结论

超表达VAL1-OE水稻优化叶片光能吸收、
 

电子传递和碳同化是提高光合作用和光能利用效率的关

键.
 

VAL1-OE超表达水稻叶片关键光合酶编码基因转录水平的上调,
 

显著提高了光合捕光复合蛋白的质

量分数,
 

促使无论是低光还是高光条件下,
 

VAL1-OE超表达水稻叶片较野生型均具有显著增强的电子传

递速率和净光合速率,
 

致使其光能利用效率显著提高.
 

与此同时,
 

光合面积较小成为制约VAL1-OE超表

达水稻获得更多干物质累积和产量的主要因素.
 

以VAL1-OE超表达水稻为基础,
 

在实现高光合能力的同

时,
 

培育高叶面积表型材料,
 

提高光合作用面积是进一步提高该水稻材料干物质累积量和产量的关键.
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