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ＳＳＲ引物，分析其核基因组的遗传多样性和亲缘关系。在１５份材料间共检测到６３个等位基因，多态性位点百分率为
４０．４８％，平均每个位点的等位基因数为１．５个，平均基因多样性为０．１８。４套同核异质不育系的平均相同位点为５４．５个，
占总等位基因数的８６．５１％，差异位点为８．５个，占１３．４９％。同核异质的不育系与保持系间具有平均７７．７８％的相同位点和

7�２２．２２％的差异位点。同质异核不育系中则具有平均５３．９７％的相同位点和４６．０３％的差异位点。同时，获得了一些不育系
和保持系的指纹图谱。根据不育系和保持系聚类分析图，在遗传距离为０．２２处划分为３群，第１群包括华农Ａ和华育Ａ不

7�育系及其保持系共８份材料，第２群包括 Ｎ９Ａ、Ｎ１０Ａ和Ｎ１１Ａ等３份科珍２Ａ材料，第３群包括Ｎ１２Ａ、Ｎ１３Ａ、Ｎ１４Ａ和Ｎ１２-
7�１６Ｂ等４份珍汕９７Ａ同核异质系。同一套同核异质系基本上都优先聚类在一起，与其选育系谱一致。
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7�　　 三系杂交水稻杂种优势利用的关键在于亲本

的选育，突破性亲本尤其是不育系的育成起着关键

作用。在我国，由野败胞质不育系所配组合一直是

生产上的主栽品种。据１９９６－１９９８年的统计，野败

胞质所配的组合分别占杂交水稻总面积的６９．０％、

６４．７％和５７．８％ 7�［１］ 7�。这种细胞质单一化的倾向很

可能导致遗传上的脆弱性。因此，从各种稻种资源

中寻找并利用优良的新型胞质不育系是一个重要研

究课题。蔡善信 7�［２-３］ 7�经过多代回交选育，育成了多

套核背景相同而胞质不同（包括夜公、野败及饶平野

稻胞质）的同核异质不育系，进行细胞质效应的研

究，并育成细胞质源于华南晚籼农家品种夜公的一

系列Ｙ型不育系 7�［４］ 7�。其中的 Ｙ华农 Ａ 于１９９７年

通过广东省成果鉴定，２０００年获得国家植物新品种

权 7�［５］ 7�。至２００６年４月，已由Ｙ华农Ａ选配出１９个

7�新组合、３０次通过省级以上品种审定，展示了这一

新型不育系的巨大育种价值。

7�目前 已对 水 稻 同 核 异 质 不 育 系 的 不 育 特

性 7�［６-７］ 7�、农艺性状 7�［８］ 7�、细胞质效应 7�［３，９］ 7�、对稻瘟病和

白背飞虱的抗性 7�［１０-１１］ 7�等进行了研究，但对其核基因

组的差异性研究鲜有报道。ＳＳＲ（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅ

ｒｅｐｅａｔｓ）标记是近年发展起来的分子标记，具有可

7�收稿日期：２００６-０８-１５；修改稿收到日期：２００６-１０-３０。
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7�靠性强、重复性高且品种间多态性丰富等优点，已广

泛应用于连锁图谱的构建、基因定位、遗传关系分析

和品种鉴定等领域。同时，由于ＳＳＲ标记属共显性

标记，在杂交水稻及其亲本的鉴定方面具有明显优

势 7�［１２］ 7�。本研究从多套同核异质不育系中，选择４套

7�水稻同核异质不育系（华农 Ａ、华育 Ａ、科珍２Ａ 和

珍汕９７Ａ）及其保持系作为研究材料，分析它们核基

7�因组的ＳＳＲ标记基因型差异和彼此间的亲缘关系，

并对新质源 Ｙ型不育系与其他不育系进行对比研

究，明确其核基因背景，为进一步分析其细胞质不育

基因打下基础。

7�１　材料与方法

7�１．１　材料

7�试验所用的材料如表１所示，包括以夜公、野

败、饶平野稻为细胞质供体育成的华农 Ａ、华育 Ａ、

科珍２Ａ和珍汕９７Ａ等４套同核异质不育系，以及

其中相应的３个保持系。同一套不育系和保持系均

具有相同的核基因背景，但细胞质各不相同。

7�１．２　ＤＮＡ的提取

7�ＤＮＡ提取按简易ＳＤＳ抽提法 7�［１３］ 7�，稍加修改。

7�１．３　ＰＣＲ反应

7�２０μＬ的反应体系中包括：３μＬ引物，１０×ＰＣＲ

7�ｂｕｆｆｅｒ（含 １５ ｍｍｏｌ／Ｌ ＭｇＣｌ 7�２ 7�）２μＬ，ｄＮＴＰｓ（１０

ｍｍｏｌ／Ｌ）０．３μＬ，５０～１００ｎｇ模板 ＤＮＡ，１Ｕ Ｔａｑ

酶。反应程序为：９４℃下预变性５ｍｉｎ，循环（９４℃

下１ｍｉｎ，５５℃下１ｍｉｎ，７２℃下１ｍｉｎ）３５次，最后

７２℃下延伸５ｍｉｎ。扩增产物用６％变性聚丙烯酰

胺凝胶电泳。

7�１．４　统计分析

7�以 Ｍａｒｋｅｒ为对照，在凝胶中由下至上依次读

取ＳＳＲ标记的主带，位置不同的主带视作不同的等

位基因，根据某一等位基因的有无分别赋值为１和

０。根据Ｔｒｅｅｃｏｎ软件（Ｖｅｒｓｉｏｎ１．３ｂ） 7�［１４］ 7�对ＳＳＲ标

7�记数据进行遗传距离的估算，遗传距离（Ｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｓｔａｎｃｅ，ＧＤ）按公式 ＧＤ＝１－ＧＳ计算，遗传相似

系数（Ｇｅｎｅｔｉｃｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ，ＧＳ）按公式 ＧＳ＝２Ｎ 7�ｉｊ 7�／

（Ｎ 7�ｉ 7�＋Ｎ 7�ｊ 7�）计算，其中 Ｎ 7�ｉｊ 7�表示基因型间共有条带数

目，Ｎ 7�ｉ 7�和 Ｎ 7�ｊ 7�表示两基因型各自的条带数目；利用

7�ＵＰＧＭＡ方法进行聚类分析。多态性位点百分率等

遗传多样性指标根据Ｓｕｎ等 7�［１５］ 7�进行计算。

7�２　结果与分析

7�２．１　ＳＳＲ标记的遗传多样性

7�随机选择分布于水稻１２条染色体上的４２对

ＳＳＲ引物（表２），在１５份材料间共检测出６３个等

位基因，多态性位点百分率为４０．４８％，平均每个位

点的等位基因数为１．５个，多态性位点的平均等位

基因数为２．２４个，等位基因有效数目平均数为

１．３７个，平均基因多样性为０．１８。表明这４套水稻

同核异质系具有较低的遗传多样性。在所用的４２

对引物中，多态性信息含量（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｄｅｘｏｆ

ｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）以引物ＲＭ４１５为最高，达０．６２，其次

为ＲＭ１、ＲＭ５１５、ＲＭ１８９、ＲＭ４１０和ＲＭ２７，其ＰＩＣ值

7�表１　试验所用的水稻不育系和保持系

7�Ｔａｂｌｅ１．Ｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅｓａｎｄｍａｉｎｔａｉｎｅｒｌｉｎｅｓｕｓｅｄｉｎｔｈｅｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ．

7�编号

7�Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

7�不育系／保持系名称　　

7�Ｎａｍｅｏｆｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅ　　

7�ｏｒｍａｉｎｔａｉｎｅｒｌｉｎｅ　　

7�品种代号　　　

7�Ｓｙｍｂｏｌｏｆｌｉｎｅ　　　

7�细胞质类型

7�Ｃｙｔｏｐｌａｓｍｔｙｐｅ

7�世代

7�Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

7�１ ��7�华农ＡＨｕａｎｏｎｇＡ 7�Ｎ３Ａ 7�夜公 Ｙｅｇｏｎｇ 7�ＢＣ 7�１８

7�２ ��7�华农ＡＨｕａｎｏｎｇＡ 7�Ｎ４Ａ 7�野败 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅ 7�ＢＣ 7�１８

7�３ ��7�华农ＡＨｕａｎｏｎｇＡ 7�Ｎ５Ａ 7�饶平野稻 Ｒａｏｐｉｎｇｗｉｌｄｒｉｃｅ 7�ＢＣ 7�１８

7�１３ ��7�华农ＢＨｕａｎｏｎｇＢ 7�Ｎ３-５Ｂ
7�４ ��7�华育ＡＨｕａｙｕＡ 7�Ｎ６Ａ 7�夜公 Ｙｅｇｏｎｇ 7�ＢＣ 7�１７

7�５ ��7�华育ＡＨｕａｙｕＡ 7�Ｎ７Ａ 7�野败 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅ 7�ＢＣ 7�１７

7�６ ��7�华育ＡＨｕａｙｕＡ 7�Ｎ８Ａ 7�饶平野稻 Ｒａｏｐｉｎｇｗｉｌｄｒｉｃｅ 7�ＢＣ 7�１７

7�１４ ��7�华育ＢＨｕａｙｕＢ 7�Ｎ６-８Ｂ
7�７ ��7�科珍２ＡＫｅｚｈｅｎ２Ａ 7�Ｎ９Ａ 7�夜公 Ｙｅｇｏｎｇ 7�ＢＣ 7�１９

7�８ ��7�科珍２ＡＫｅｚｈｅｎ２Ａ 7�Ｎ１０Ａ 7�野败 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅ 7�ＢＣ 7�３３

7�９ ��7�科珍２ＡＫｅｚｈｅｎ２Ａ 7�Ｎ１１Ａ 7�饶平野稻 Ｒａｏｐｉｎｇｗｉｌｄｒｉｃｅ 7�ＢＣ 7�１９

7�１０ ��7�珍汕９７ＡＺｈｅｎｓｈａｎ９７Ａ 7�Ｎ１２Ａ 7�夜公 Ｙｅｇｏｎｇ 7�ＢＣ 7�９

7�１１ ��7�珍汕９７ＡＺｈｅｎｓｈａｎ９７Ａ 7�Ｎ１３Ａ 7�野败 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅ 7�ＢＣ 7�３２

7�１２ ��7�珍汕９７ＡＺｈｅｎｓｈａｎ９７Ａ 7�Ｎ１４Ａ 7�饶平野稻 Ｒａｏｐｉｎｇｗｉｌｄｒｉｃｅ 7�ＢＣ 7�３０

7�１５ ��7�珍汕９７ＢＺｈｅｎｓｈａｎ９７Ｂ 7�Ｎ１２-１６Ｂ

7�８１１ 7�中国水稻科学（ＣｈｉｎｅｓｅＪＲｉｃｅＳｃｉ）　第２１卷第２期（２００７年３月）
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7�表２　所用引物及其在染色体上的位置和产生的等位基因数

7�Ｔａｂｌｅ２．Ｐｒｉｍｅｒｓ，ｔｈｅｉｒｐｏｓｉｔｉｏｎｓｏｎｔｈｅｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅａｎｄａｌｌｅｌｅｓｇｅｎｅｒａｔｅｄ．

7�引物名称

7�Ｐｒｉｍｅｒ

7�染色体

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�遗传距离

7�Ｇｅｎｅｔｉｃ

7�ｄｉｓｔａｎｃｅ／ｃＭ

7�等位基因数

7�Ｎｏ．ｏｆ

7�ａｌｌｅｌｅｓ

7�多态性

7�信息含量

7�ＰＩＣ 7�１）

7�引物名称

7�Ｐｒｉｍｅｒ

7�染色体

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�遗传距离

7�Ｇｅｎｅｔｉｃ

7�ｄｉｓｔａｎｃｅ／ｃＭ

7�等位基因数

7�Ｎｏ．ｏｆ

7�ａｌｌｅｌｅｓ

7�多态性

7�信息含量

7�ＰＩＣ 7�１）

7�ＲＭ４９９ 7�１ �u7�０ �8．０ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ５１０ 7�６ ��7�２０  �．８ 7�２ "�7�０ $�．４８

7�ＲＭ１ 7�１ �u7�２９ �8．７ 7�３ �M7�０ ��．５９ 7�ＲＭ５４１ 7�６ ��7�７５  �．５ 7�１ "�7�０ $�．００

7�ＲＭ４８３ 7�１ �u7�５８ �8．９ 7�２ �M7�０ ��．４８ 7�ＲＭ４５４ 7�６ ��7�９９  �．３ 7�１ "�7�０ $�．００

7�ＲＭ１２９ 7�１ �u7�７８ �8．４ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ４１２ 7�６ ��7�１４２  �．０ 7�１ "�7�０ $�．００

7�ＲＭ４２３ 7�２ �u7�２８ �8．７ 7�２ �M7�０ ��．４８ 7�ＲＭ４３６ 7�７ ��7�０  �．０ 7�１ "�7�０ $�．００

7�ＲＭ２７ 7�２ �u7�６６ �8．０ 7�２ �M7�０ ��．５０ 7�ＲＭ４５５ 7�７ ��7�６５  �．７ 7�２ "�7�０ $�．４９

7�ＲＭ５２６ 7�２ �u7�１３６ �8．０ 7�２ �M7�０ ��．０９ 7�ＲＭ４２９ 7�７ ��7�９６  �．９ 7�２ "�7�０ $�．３２

7�ＲＭ１３８ 7�２ �u7�１９６ �8．８ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ５０６ 7�８ ��7�０  �．０ 7�１ "�7�０ $�．００

7�ＲＭ５２３ 7�３ �u7�１１ �8．０ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ４０７ 7�８ ��7�５  �．７ 7�２ "�7�０ $�．３２

7�ＲＭ５１７ 7�３ �u7�４２ �8．９ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ５１５ 7�８ ��7�８０  �．６ 7�３ "�7�０ $�．５６

7�ＲＭ４１１ 7�３ �u7�１２８ �8．０ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ４５８ 7�８ ��7�１２４  �．６ 7�１ "�7�０ $�．００

7�ＲＭ５２０ 7�３ �u7�１９１ �8．０ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ４６４ 7�９ ��7�３  �．３ 7�２ "�7�０ $�．３６

7�ＲＭ４１７ 7�４ �u7�５６ �8．２ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ４１０ 7�９ ��7�６４  �．４ 7�２ "�7�０ $�．５０

7�ＲＭ１１９ 7�４ �u7�７６ �8．１ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ１８９ 7�９ ��7�９０  �．７ 7�３ "�7�０ $�．５６

7�ＲＭ４７０ 7�４ �u7�１１６ �8．０ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ４７４ 7�１０ ��7�０  �．０ 7�２ "�7�０ $�．４１

7�ＲＭ１２７ 7�４ �u7�１５０ �8．１ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ４８４ 7�１０ ��7�９７  �．３ 7�２ "�7�０ $�．４６

7�ＲＭ５０９ 7�５ �u7�６５ �8．８ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ４４１ 7�１１ ��7�４３  �．９ 7�１ "�7�０ $�．００

7�ＲＭ３１ 7�５ �u7�１１８ �8．８ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ４５７ 7�１１ ��7�８３  �．０ 7�１ "�7�０ $�．００

7�ＲＭ５３８ 7�５ �u7�１３３ �8．０ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ４１５ 7�１２ ��7�０  �．０ 7�３ "�7�０ $�．６２

7�ＲＭ４３５ 7�６ �u7�２ �8．２ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ４５３ 7�１２ ��7�２８  �．２ 7�２ "�7�０ $�．４８

7�ＲＭ４６９ 7�６ �u7�２ �8．２ 7�１ �M7�０ ��．００ 7�ＲＭ４６３ 7�１２ ��7�７５  �．５ 7�１ "�7�０ $�．００

7�　　 7�１） 7�ＰＩＣ，Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｄｅｘｏｆｃｏｎｔｅｎｔ．

7�表３　试验材料的特异性ＳＳＲ指纹

7�Ｔａｂｌｅ３．ＳＳＲｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｓｏｆｔｈｅｔｅｓｔｅｄｌｉｎｅｓ．

7�材料名称

7�Ｎａｍｅ

7�特征性ＳＳＲ谱带

7�ＣｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃＳＳＲｂａｎｄｓ

7�Ｎ６Ａ 7�ＲＭ５２６的谱带１ �j

7�Ｎ１２Ａ和Ｎ１２-１６Ｂ 7�ＲＭ５１５的谱带１和ＲＭ４２３的谱带２  )

7�Ｎ９Ａ、Ｎ１０Ａ和 Ｎ１１Ａ 7�ＲＭ４０７或ＲＭ１８９的谱带３、ＲＭ１的谱带３和ＲＭ４１５的谱带３ #�

7�Ｎ１２Ａ、Ｎ１３Ａ和Ｎ１４Ａ 7�ＲＭ１８９的谱带２、ＲＭ４２９或ＲＭ５１５的谱带１和ＲＭ４２３的谱带２ $�

7�均在０．５以上，表明这些引物对本试验材料具有较

好的分辨力。共有２５对引物由于在１５份材料中分

别只有１个等位基因，其ＰＩＣ值均为０。

7�２．２　４套不育系和保持系的ＳＳＲ指纹图谱

7�一些特征性的带型可作为鉴定这批试验材料的

指纹图谱。如表３所示，ＲＭ５２６的谱带１是 Ｎ６Ａ

的特征性谱带。ＲＭ５１５的谱带１是 Ｎ１２Ａ和 Ｎ１２-

１６Ｂ的共有谱带，再通过ＲＭ４２３的谱带２的有无可

将两者区分开来。ＲＭ４０７或 ＲＭ１８９的谱带３是

Ｎ９Ａ、Ｎ１０Ａ 和 Ｎ１１Ａ 这一套同核异质不育系的特

征性谱带，再通过 ＲＭ１的谱带３（Ｎ９Ａ 有带）和

ＲＭ４１５的谱带３（Ｎ１０Ａ有带）可将三者区分开来。

同样地，ＲＭ１８９的谱带２是 Ｎ１２Ａ、Ｎ１３Ａ 和 Ｎ１４Ａ

这一套 同核异质不育系的特征性谱 带，再根据

ＲＭ４２３的谱带２（Ｎ１４Ａ有带）和ＲＭ５１５或ＲＭ４２９

的谱带１的有无可将三者区分开来（其指纹图谱参

见：ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｒｉｃｅｓｃｉ．ｃｎ）。

7�２．３　核基因组差异性比较

7�如表４所示，４套同核异质不育系间的平均相

同位点为５４．５个，占８６．５１％，差异位点为８．５个，

占１３．４９％，说明回交取得了较明显的效果。核基

因组差异最大的是珍汕９７Ａ，差异位点百分率达到

了２０．６３％；最小的为华农Ａ和华育 Ａ，同一套内各

7�不育系间的相同位点达到９０．４８％。同核异质的不

育系与保持系间的平均相同位点为４９．３个，占

７７．７８％，差异位点１３．７个，占２２．２２％。与同核异

质的不育系相比，虽然均是同核异质，保持系与其

同核异质不育系间的差异位点多８．７３个百分点。同

7�９１１ 7�李金泉等：水稻同核异质不育系及其保持系核基因组的ＳＳＲ分析
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7�表４　４套同核异质水稻核基因组差异性比较

7�Ｔａｂｌｅ４．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓｏｆｔｈｅｎｕｃｌｅａｒｇｅｎｏｍｅｉｎｔｈｅｆｏｕｒｓｅｔｓｏｆｉｓｏｎｕｃｌｅａｒａｌｌｏｐｌａｓｍｉｃｒｉｃｅ．

7�比较项目

7�Ｉｔｅｍ

7�相同位点数

7�Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

7�ｉｄｅｎｔｉｃａｌｌｏｃｉ

7�百分比

7�Ｐｅｒｃｅｎｔ／％

7�差异位点数

7�Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

7�ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｌｏｃｉ

7�百分比

7�Ｐｅｒｃｅｎｔ／％

7�同核异质不育系间 7�１） 7�Ａｍｏｎｇｔｈｅｉｓｏｎｕｃｌｅａｒａｌｌｏｐｌａｓｍｉｃｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅｓ 7�１）

7�　华农ＡＨｕａｎｏｎｇＡ 7�５７ ��7�９０ ��．４８ 7�６ "n7�９ $�．５２

7�　华育Ａ　ＨｕａｙｕＡ 7�５７ ��7�９０ ��．４８ 7�６ "n7�９ $�．５２

7�　科珍２Ａ　Ｋｅｚｈｅｎ２Ａ 7�５４ ��7�８５ ��．７１ 7�９ "n7�１４ $�．２９

7�　珍汕９７Ａ　Ｚｈｅｎｓｈａｎ９７Ａ 7�５０ ��7�７９ ��．３７ 7�１３ "n7�２０ $�．６３

7�　平均 　Ａｖｅｒａｇｅ 7�５４ ��．５ 7�８６ ��．５１ 7�８ "n．５ 7�１３ $�．４９

7�同核异质不育系与保持系间Ｂｅｔｗｅｅｎｉｓｏｎｕｃｌｅａｒａｌｌｏｐｌａｓｍｉｃｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅｓａｎｄｔｈｅｉｒｍａｉｎｔａｉｎｅｒｌｉｎｅｓ

7�　华农Ａ与华农Ｂ　ＨｕａｎｏｎｇＡａｎｄＨｕａｎｏｎｇＢ 7�４８ ��7�７６ ��．１９ 7�１５ "�7�２３ $�．８１

7�　华育Ａ与华育Ｂ　ＨｕａｙｕＡａｎｄＨｕａｙｕＢ 7�５５ ��7�８７ ��．３０ 7�８ "�7�１２ $�．７０

7�　珍汕９７Ａ与珍汕９７Ｂ　Ｚｈｅｎｓｈａｎ９７ＡａｎｄＺｈｅｎｓｈａｎ９７Ｂ 7�４５ ��7�７１ ��．４３ 7�１８ "�7�２８ $�．５７

7�　平均　Ａｖｅｒａｇｅ 7�４９ ��．３ 7�７７ ��．７８ 7�１３ "�．７ 7�２２ $�．２２

7�同质异核不育系间 7�２） 7�Ａｍｏｎｇｔｈｅｈｏｍｏｇｅｎｏｕｓａｌｌｏｎｕｃｌｅｕｓｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅｓ 7�２）

7�　Ｙ型细胞质不育系 　Ｙｔｙｐｅｏｆｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅｓ 7�３５ ��7�５５ ��．５６ 7�２８ "�7�４４ $�．４４

7�　ＷＡ型细胞质不育系　ＷＡｔｙｐｅｏｆｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅｓ 7�３６ ��7�５７ ��．１４ 7�２７ "�7�４２ $�．８６

7�　ＣＷ型细胞质不育系　ＣＷｔｙｐｅｏｆｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅｓ 7�３２ ��7�５０ ��．７９ 7�３１ "�7�４９ $�．２１

7�　平均　Ａｖｅｒａｇｅ 7�３４ ��．３ 7�５３ ��．９７ 7�２８ "�．７ 7�４６ $�．０３

7�　　 7�１） 7�华农Ａ包括Ｎ３Ａ、Ｎ４Ａ和Ｎ５Ａ；华育Ａ包括Ｎ６Ａ、Ｎ７Ａ和Ｎ８Ａ；科珍２Ａ包括Ｎ９Ａ、Ｎ１０Ａ和 Ｎ１１Ａ；珍汕９７Ａ包括Ｎ１２Ａ、Ｎ１３Ａ和

Ｎ１４Ａ，每一套不育系具有相同的核基因组和不同的细胞质。
7�２） 7�Ｙ型细胞质不育系包括Ｎ３Ａ、Ｎ６Ａ、Ｎ９Ａ和Ｎ１２Ａ，具有夜公的不育细胞质；ＷＡ型细胞质不育系包括Ｎ４Ａ、Ｎ７Ａ、Ｎ１０Ａ和Ｎ１３Ａ，具有

7�野败型不育细胞质；ＣＷ型细胞质不育系包括Ｎ５Ａ、Ｎ８Ａ、Ｎ１１Ａ和Ｎ１４Ａ，具有饶平野稻的不育细胞质。
7�１） 7�ＨｕａｎｏｎｇＡｉｎｃｌｕｄｅｓＮ３Ａ，Ｎ４ＡａｎｄＮ５Ａ；ＨｕａｙｕＡｉｎｃｌｕｄｅｓＮ６Ａ，Ｎ７ＡａｎｄＮ８Ａ；Ｋｅｚｈｅｎ２ＡｉｎｃｌｕｄｅｓＮ９Ａ，Ｎ１０ＡａｎｄＮ１１Ａ；

7�Ｚｈｅｎｓｈａｎ９７ＡｉｎｃｌｕｄｅｓＮ１２Ａ，Ｎ１３ＡａｎｄＮ１４Ａ．Ｅａｃｈｓｅｔｏｆｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅｓｈａｒｅｓｔｈｅｓａｍｅｎｕｃｌｅａｒｇｅｎｏｍｅａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｙｔｏｐｌａｓｍ．
7�２） 7�ＹｔｙｐｅｏｆｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅｓｗｉｔｈＹｅｇｏｎｇｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｎｃｌｕｄｅｓＮ３Ａ，Ｎ６Ａ，Ｎ９ＡａｎｄＮ１２Ａ；ＷＡｔｙｐｅｏｆｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃｍａｌｅｓｔｅｒ-

ｉｌｅｌｉｎｅｓｗｉｔｈｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｎｃｌｕｄｅｓＮ４Ａ，Ｎ７Ａ，Ｎ１０ＡａｎｄＮ１３Ａ；ＣＷｔｙｐｅｏｆｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｃｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅｓｗｉｔｈＲａｏｐｉｎｇｗｉｌｄｒｉｃｅ

7�ｃｙｔｏｐｌａｓｍｉｎｃｌｕｄｅｓＮ５Ａ，Ｎ８Ａ，Ｎ１１ＡａｎｄＮ１４Ａ．

7�质异核不育系中，平均相同位点数为３４．３个，占

５３．９７％，变幅为５０．７９％～５７．１４％，差异位点数为

２８．７个，占４６．０３％，变幅为４２．８６％～４９．２１％。

从上述结果可以看出，同核异质不育系间相同的位

点最多，材料间的差异最小，其次是同核异质不育系

与其保持系，最少相同位点的是同质异核不育系，材

料间的差异最大。

7�２．４　４套不育系和保持系的遗传关系分析

7�图１是应用４２对ＳＳＲ引物对４套水稻不育系

与保持系的聚类分析结果。可以看出，在遗传距离

为０．２２处可以将它们分成３群，第１群包括华农Ａ

7�和华育Ａ不育系及其保持系共８份材料，说明这两

套材料间 的亲缘关 系最近。第 ２ 群包括 Ｎ９Ａ、

Ｎ１０Ａ和Ｎ１１Ａ等３份科珍２Ａ材料。第３群包括

Ｎ１２Ａ、Ｎ１３Ａ、Ｎ１４Ａ 和 Ｎ１２-１６Ｂ等４份珍汕９７Ａ

同核异质系。除Ｎ５Ａ外，同一套同核异质系基本上

7�都优先聚类在一起，说明这些材料彼此的遗传关系

较近，核遗传背景接近。

7�３　讨论

7�通过应用随机分布于水稻１２条染色体上的４２

对ＳＳＲ引物对１５份同核异质不育系和保持系的核

基因组遗传多样性进行了检测，共扩增到６３个等位

基因，多态性位点百分率为４０．４８％，平均每个位点

的等位基因数为１．５个，平均基因多样性为０．１８。

已有的研究报道，每个ＳＳＲ标记在栽培稻和野生稻

中检测到６．８个等位基因 7�［１６］ 7�，平均每个ＲＦＬＰ探针

7�在栽培稻中检测到２．３４个等位基因 7�［１５］ 7�，平均每个

同工酶位点在栽培稻中检测到３．６个等位基因 7�［１７］ 7�。

7�与此相比，本试验平均每个位点检测到的等位基因

数偏少。朱作峰等 7�［１８］ 7�用ＳＳＲ标记比较了亚洲栽培

稻和普通野生稻的遗传多样性，发现栽培稻和普通

野生稻的平均基因多样性分别为０．６７和０．９０。汤

圣祥等 7�［１９］ 7�对４４０８份中国栽培稻种资源１２个位点

的同工酶分析表明其平均基因多样性为０．０１２～

０．５４７。可以看出，本试验材料具有较低的遗传多样
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系，并注意选育核基因组遗传多样性广泛的不育系，

仍是当前三系杂交水稻选育的重要任务。
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