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摘要：赖氨酸被认为是稻米中的第一限制性必需氨基酸，提高谷物中赖氨酸含量

一直是禾谷类作物营养品质改良的重要目标之一。本研究采集江苏地区 3个不同

试验田的 10种稻米样品，以粳稻品种武香粳 9号作为野生型亲本，对水稻胚乳中

赖氨酸代谢途径进行改造，对培育出的多份高赖氨酸基因修饰稻米新种质进行赖

氨酸、总蛋白、总糖、总脂肪、总水分主要营养成分含量测定，建立了多种高赖

氨酸基因修饰稻米主要营养成分含量数据集。数据采集和处理过程严格遵循测量

仪器数据质量控制和规范的要求。通过本数据集的建立，可系统展示多种高赖氨

酸基因修饰稻米主要营养成分含量情况，了解不同类型高赖氨酸基因修饰稻米的

主要营养成分的差异性；为其赖氨酸代谢改变后，是否会对稻米品质等产生影响，

以及对探究其影响因素提供科学依据，为高赖氨酸稻米的品质评价及调控提供数

据参考。
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数据库（集）基本信息简介

数据库（集）名称 9种赖氨酸基因修饰稻米品系主要营养成分数据集

数据通信作者 刘艳（liuyan09@caas.cn），陈志军（chenzhijun@caas.cn）

数据作者 刘艳，陈志军

数据时间范围 2020年

地理区域 江苏

数据量 1.5 MB

数据格式 *.xlsx，*.jpg

数据服务系统网址 https://doi.org/10.57760/sciencedb.agriculture.00150

基金项目
国家重点研发计划（2023YFD1600302）；中央级公益性科研院所

基本科研业务费专项（Y2024JC07）。

数据库（集）组成

数据集由2部分数据组成。其一是样品信息和主要营养成分含量数

据，包括野生型及9个高赖氨酸基因修饰稻米新种质共10种类型，

90份稻米样品，以及主要营养成分（赖氨酸、总蛋白、总糖、总脂

肪、总水分）含量，为xlsx格式；其二是样品图片，包含10种类型

稻米样品图片，为jpg格式。

http://dx.doi.org/10.57760/sciencedb.agriculture.00115
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引 言

赖氨酸属必需氨基酸，在人体和动物中不能合成，只能从食物中获取。赖氨酸是禾谷类作物中

第一限制性氨基酸[1-2]，其含量较低会引起其他氨基酸的吸收受阻，从而影响稻米蛋白质的有效利用，

造成食物营养组分和膳食结构的不平衡[3-7]。因此，提高谷物中赖氨酸含量一直是禾谷类作物营养品

质改良的重要目标之一。

目前，大量研究已经在拟南芥、稻米、玉米中通过提高氨基酸的合成效率，防止氨基酸分解代

谢等方式以提高赖氨酸的含量，并取得了显著成效[8-12]。扬州大学通过对稻米胚乳中赖氨酸代谢途径

的改造，培育了多种高赖氨酸含量基因修饰稻米新种质。但对这些高赖氨酸基因修饰稻米新种质中

赖氨酸代谢改变后，是否会对稻米其他主要营养品质产生影响，鲜有研究。

稻米中各个营养物质组成及其相对含量的高低对稻米品质具有一定程度的影响[13-14]。本数据集

对扬州大学江苏地区 3 个不同试验点的 9种高赖氨酸基因修饰稻米及野生型品种中的主要营养成分

含量进行定量，体现出样本中主要营养成分含量情况。以此为基础建立的高赖氨酸基因修饰稻米主

要营养成分含量数据集，为挖掘不同类型高赖氨酸基因修饰稻米的差异性提供科学依据，为高赖氨

酸稻米的品质评价及调控提供数据参考。

1 数据采集和处理方法

1.1 样本背景、采集及保存

1.1.1 样本背景

选取粳稻品种武香粳 9号作为野生型亲本（转化供体）。通过对稻米胚乳中赖氨酸代谢途径的

改造（图 1为相关基因修饰载体构建示意图），反馈抑制不敏感或低敏感的相关基因，提高氨基酸

的合成效率、防止氨基酸分解代谢等，产生基因修饰稻米品系，培育出多份高赖氨酸基因修饰稻米

新种质。其中包含外源基因的基因修饰品系 2个：35R-17和 GR-14；稻米内源基因的基因修饰品系

7个：35A2D1L-10，-21，-32；GA2D1L-4，-12，-23；Ri-17。

图 1 载体构建图

Figure 1 Vector construction diagram
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1.1.2 样本采集及保存

野生型稻米样品及高赖氨酸基因修饰稻米样品均采自江苏 3个不同试验田，按照标准栽培流程，

在水稻正季种植所选样品，每个试验点每个类型设 3个重复，随机区组，每个重复每个系至少种植

30株；成熟后取中间株系收获种子。每个实验点每个类型采集 3份混合样品作为生物学重复。共采

集 90份样品。立即置于液氮中，-80℃保存用于相关成分检测。

1.2 主要营养成分含量检测

称取 30 mg样品，总蛋白、总糖、总脂肪、总水分分别依据标准《食品安全国家标准 食品中蛋

白质的测定国家》（GB 5009.5-2016）、《食品安全国家标准 食品中还原糖的测定》（GB 5009.7-2016）、

《食品安全国家标准 食品中脂肪的测定》（GB 5009.6-2016）、《食品安全国家标准 食品中水分

的测定》（GB 5009.3-2016）进行测定[15-18]。详细方法步骤按照标准文本执行。其中野生型作为对照。

对所获得的90份样本中的赖氨酸、总蛋白、总糖、总脂肪、总水分主要营养成分进行3组平行测

定，分别将野生型（武香粳9号）、内源基因1（35A2D1L-10，-21，-32）、内源基因2（GA2D1L-4，

-12，-23）、内源基因3（Ri-17）、外源基因1（GR-14）、外源基因2（35R-17）共10种类型样本的

检测结果分类整理，将每类9个混合样本的每项检测结果分别取平均值，作为该样本的最终结果。所

得数据运用Excel、Simca-p等进行汇总分析。

2 数据样本描述

本数据集由 2部分组成，其一是野生型及 9种高赖氨酸基因修饰稻米样品信息和主要营养成分

含量数据，见表 1，为 xlsx 格式；其二是野生型和 9种高赖氨酸基因修饰稻米样品图片，见图 2，为

jpg格式。

表1 野生型与高赖氨酸基因修饰稻米主要营养成分含量数据

Table1 Main nutritional composition data of wild-type and high-lysine gene-modified rice

类型
基因修饰品系

/WT
总蛋白

（mg/g）
总糖（%）

总脂肪

（mg/mg）
总水分

（mg/mg）
赖氨酸

（ng/mg）
野生型（武香

粳 9号）
WT 126.37 73.26 0.017 0.16 41.91

内源基因 1
35A2D1L-10 140.39 73.53 0.017 0.16 218.45
35A2D1L-21 131.26 73.30 0.015 0.15 185.83
35A2D1L-32 113.78 74.49 0.016 0.15 246.77

内源基因 2
GA2D1L-4 127.57 74.58 0.016 0.17 15.43
GA2D1L-12 111.58 74.36 0.016 0.16 15.37
GA2D1L-23 115.30 74.69 0.015 0.16 16.10

内源基因 3 Ri-17 107.72 71.38 0.016 0.17 160.60
外源基因 1 GR-14 112.54 73.06 0.014 0.15 129.70
外源基因 2 35R-17 127.21 73.02 0.016 0.16 736.60

本数据集设有野生型品种作为实验对照，检测结果显示，江苏省 9种高赖氨酸基因修饰稻米赖

氨酸含量与野生型相差明显；但总蛋白、糖类、总脂肪、总水分 4种营养成分含量与野生型之间均

无显著差异。其中蛋白含量在 107.72-140.39 mg/g 之间，总糖含量在 71.38%–74.69%之间，总脂肪
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含量在 0.014-0.017 mg/mg 之间，总水分含量在 0.15-0.17 mg/mg 之间。有可能培育出的这些高赖氨

酸基因修饰稻米中赖氨酸代谢改变后，对其稻米的总蛋白、总糖、总脂肪、总水分 4种营养成分的

总含量影响不大，对其每类营养成分中组分含量是否有影响，以及影响的程度，还需要进一步验证

探究。

图 2 野生型与 9种高赖氨酸基因修饰稻米样品图片

Figure2 Images of one wild type and 9 high-lysine gene-modified rice samples

3 数据质量控制和评估

确保数据质量和可靠性，所有样品均由专业人员采集，样品采集后快递至实验室检测（置于−80℃

环境下直至检测），保证样品的可靠性。测定过程严格按照方法要求进行实验操作，进行 3次平行

测定，由同一实验员对同一实验项目连续进行 3 次平行测定。考察实验数据稳定性，若 3组数据结

果差异较大，则重新测定。在独立条件下获取的 3 次平行测定结果的绝对差值不得超过算术平均值

的 10%。

确保样品的随机性和代表性，样品采自 3个不同试验点，且设有野生型对照，每个试验点每个

类型设 3个重复，随机区组，每个重复每个系至少种植 30株；每个类型样品取自 3个试验点的 3个

重复，进行检测，取其 9个样品检测结果的平均值作为该样本的最终结果。

4 数据价值

本研究公开发表了江苏地区通过对稻米胚乳中赖氨酸代谢途径的改造，培育出的 9种高赖氨酸

基因修饰稻米新种质及野生型稻米品种的主要营养成分含量数据。通过建立多种高赖氨酸稻米主要

营养成分含量数据集，可系统地展示其主要营养成分的情况，寻求不同类型高赖氨酸基因修饰稻米

的差异性，为其赖氨酸代谢改变后，是否会对稻米品质等产生影响，以及对探究其影响因素提供了
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科学依据，为高赖氨酸稻米的品质评价及调控提供数据参考。

5 数据使用方法和建议

本数据集为江苏地区 9 种高赖氨酸基因修饰稻米及野生型稻米品种主要营养成分含量数据集，

因此使用时应考虑品种差异。本数据集真实、客观地描述了江苏高赖氨酸基因修饰稻米的主要营养

成分含量。本数据集可使用 spss、Simca-p+等数据处理软件进行计算处理等操作。
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Abstract: Lysine is considered as the first limiting essential amino acid in rice, and increasing its content

in grains has long been an important goal in improving the nutritional quality of cereal crops. This study

collected ten rice samples from three different experimental fields in Jiangsu Province. Using the japonica

rice variety Wuxiangjing 9 as the wild-type parent, the lysine metabolism pathway in the rice endosperm

was modified. Multiple new high lysine gene-modified rice germplasms were cultivated, and their

nutritional components (including lysine, total protein, total sugar, total fat, and total water) was analyzed

and determined. Based on this, a dataset of main nutritional components in 9 lysine gene-modified rice
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varieties was established. The data collection and processing strictly followed quality control and standards

of measurement instrument regulations. The dataset systematically presents the key nutritional components

of various types of high lysine gene-modified rice varieties. Additionally, it provides a scientific basis for

assessing whether modifications in lysine metabolism affect rice quality and explores potential influencing

factors, and to offer data reference for the quality evaluation and regulation of high lysine rice.

Keywords: high lysine rice; nutritional component

Dataset profile

Title A dataset of main nutritional components in 9 lysine gene-modified rice varieties

Data corresponding author LIU Yan（liuyan09@caas.cn）, CHEN Zhijun（chenzhijun@caas.cn）

Data authors LIU Yan, CHEN Zhijun

Time range 2020

Geographical scope Jiangsu, China

Data volume 1.5MB

Data format *.xlsx，*.jpg

Data service system <https://doi.org/10.57760/sciencedb.agriculture.00150>

Source(s) of funding
National Key Research and Development Program of China (No. 2023YFD1600302);

Central Public-interest Scientific Institution Basal Research Fund (No. Y2024JC07).

Dataset composition

The dataset consists of two parts. One contains the sample information and main

nutritional component data, including 10 types (one wild type and 9 high lysine

gene-modified rice varieties), 90 rice samples, and the components of main nutrients

(lysine, total protein, total sugar, total fat, total moisture), in “.xlsx” format; The other

contains sample images, including 10 types of rice sample images in “.jpg” format.
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