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7�摘　要：采用４０个ＳＳＲ标记，比较分析了１５１份２０世纪５０年代（７８份）和近１０年（７３份）我国常规稻主栽品种的遗传
差异，发现有３９个标记具有多态性，多态性位点共检测到２１３个等位基因，每个位点２～１１个，平均５．５个；平均Ｎｅｉ基因多
样性指数 7�（Ｈｅ） 7�为０．６４９，范围在０．３０９（ＲＭ１７４）～０．８６９（ＲＭ４１８）。籼粳亚种间ＳＳＲ多样性差异明显，籼稻平均等位基因数

7�（Ｎａ） 7�和Ｎｅｉ基因多样性指数（ 7�Ｎａ 7�＝４．４， 7�Ｈｅ 7�＝０．４５８）均高于粳稻品种（ 7�Ｎａ 7�＝４．０， 7�Ｈｅ 7�＝０．３９５）。比较了７８份２０世纪
５０年代与７３份近１０年水稻主栽品种的遗传多样性，籼、粳亚种表现出相近的变化趋势，即Ｎｅｉ多样性指数和等位基因数２０
世纪５０年代主栽品种高于近１０年的。虽然Ｎｅｉ基因多样性指数的变化并不显著（籼稻： 7�ｚ 7�＝１．４７１， 7�Ｐ 7�＝０．１４１；粳稻： 7�ｚ 7�＝
１．９３２， 7�Ｐ 7�＝０．０５３），但等位基因数目的变化达到显著水平（籼稻： 7�ｚ 7�＝２．６７７， 7�Ｐ 7�＝０．００７；粳稻： 7�ｚ 7�＝３．４４１， 7�Ｐ 7�＝０．００１）。分

7�子方差分析（ＡＭＯＶＡ）表明，遗传变异绝大部分存在于两时期内，尽管时期间平均贡献的遗传变异仅占１．９％，但仍然达到
５％的显著水平；籼、粳亚种两时期间平均贡献的遗传变异高于整个分析样本，分别为５．０％和８．２％；籼、粳亚种不同位点的
遗传分化程度也各不相同，籼稻和粳稻品种分别有１３个（占３３．３％）和１１个（占２８．２％）ＳＳＲ位点的等位基因在两时期间差
异显著，而其余位点的遗传变异则是因时期内品种间的差异引起的。研究表明近１０年我国常规稻主栽品种丢失了一部分
等位基因，水稻育种仍应加强更广泛的种质亲本的选择。
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7�　　通常认为，作物育种在提高产量、满足人们各种

需求的同时，降低了遗传多样性，使作物对逆境的遗

传脆弱性增加 7�［１-２］ 7�。这在对欧洲面包小麦 7�［３-４］ 7�、加拿

大燕麦 7�［５］ 7�和法国玉米 7�［６］ 7�等农作物品种的 ＤＮＡ遗

传多样性比较研究中得到证实。但也有学者认为，

由于育种技术的进步以及种质交换的频繁，育种家

可采用的育种亲本范围大大增加，现代选育品种的

遗传基础有所扩大。这同样在对春小麦 7�［７］ 7�、硬粒小

麦 7�［８］ 7�、英国冬小麦 7�［９］ 7�、阿根廷小麦 7�［１０］ 7�以及欧洲大

麦 7�［１１-１２］ 7�等品种的研究中得到分子生物学证据。Ｆｕ

等 7�［５］ 7�推测，这些研究的差异可能是由于取样规模以

及标记类型的不同造成的。

7�水稻是我国第一大粮食作物，全国约６０％人口

7�收稿日期：２００６-０９-１５；修改稿收到日期：２００６-１１-１９。

7�基金项目：国家９７３计划资助项目（２００４ＣＢ１１７２０１）；科技部国

家科技基础条件平台建设专项资助项目；农业部农作物种质资源保

护专项资助项目；浙江省重点科研国际合作项目（２００６Ｃ２４０１２）。

7�第一作者简介：华　蕾（１９８３－），女，硕士研究生。
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7�以大米为主食。我国近代有计划、有目的地进行水

稻良种选育始于１９１９年。经过８０多年的育种实

践，培育了５０００多份水稻新品种并得到生产应用，

但迄今对这些品种系统的ＤＮＡ多样性比较研究较

为缺乏。庄杰云等 7�［１３］ 7�应用５０个ＲＦＬＰ标记，分析

了２５份籼稻品种和主要亲本的遗传多样性，认为现

有品种遗传基础十分狭窄。杨官品等 7�［１４］ 7�通过对

２３８份水稻品种的ＳＳＲ分析，认为现代水稻品种的

遗传多样性并不比地方种低。最近，齐永文等 7�［１５］ 7�的

7�研究证实我国水稻品种自２０世纪５０年代以来遗传

多样性有下降的趋势，但自８０年代始，遗传基础又

有所扩大。本研究中，我们选用１５１份２０世纪５０

年代和近１０年（１９９５－２００４年）我国水稻生产上的

常规稻主栽品种（年种植面积６．６７万ｈｍ 7�２ 7�以上品

种１１８个，占７８．１％），采用４０个ＳＳＲ标记，比较分

7�析当前常规稻主栽品种与２０世纪５０年代品种的遗

传差异，从而为水稻育种亲本的选择提供科学依据。

7�１　材料和方法

7�１．１　材料

7�选用２０世纪５０年代和近１０年（１９９５－２００４

年）我国生产上应用的常规稻主栽品种１５１份，两个

时期的取样数相近，分别为７８和７３份，其中籼稻

７９份，粳稻７２份，多数品种在生产上曾推广６．６７

万ｈｍ 7�２ 7�（１００万亩）以上（见在线辅助性材料表１，

7�ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｒｉｃｅｓｃｉ．ｃｎ）。所有试验材料来自于中

国水稻研究所国家水稻种质中期库。

7�１．２　ＤＮＡ提取和ＳＳＲ分析

7�取新鲜嫩叶顶部１～２ｃｍ，加液氮研磨，参考

ＤＮＡ微量提取法提取、纯化核基因组ＤＮＡ 7�［１６］ 7�。

7�在每１条染色体上选取２～４对共４０对水稻

ＳＳＲ引物（表１）（上海生工产品）进行ＳＳＲ分析。

ＰＣＲ反应体系为１０μＬ，含１０×ｂｕｆｆｅｒ２．０μＬ，２

ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰｓ１．０μＬ，２５ｍｍｏｌ／Ｌ ＭｇＣｌ 7�２ 7�１．０

μＬ，１０μｍｏｌ／Ｌ正、反向ＳＳＲ引物各０．６μＬ，Ｔａｑ

聚合酶（５Ｕ／μＬ）０．１μＬ，２０ｎｇ模板ＤＮＡ。应用

ＭＪＲｅｓｅａｒｃｈ公司ＰＴＣ-１００９６ｖ进行扩增，反应程

序为：９４℃下模板预变性５ｍｉｎ后，９４℃下模板

ＤＮＡ变性１ｍｉｎ，５５℃下引物与模板靶位点结合１

ｍｉｎ（ＲＭ１６１和ＲＭ１６２退火温度为６１℃；ＲＭ１６９、

ＲＭ１７４和ＲＭ１７８退火温度为６７℃），７２℃下延伸２

ｍｉｎ，３５个循环，最后７２℃下延伸５ｍｉｎ。扩增产物

在６％非变性聚丙烯酰胺凝胶中恒压电泳，银染检

测 7�［１７］ 7�。

7�１．３　数据分析

7�每１对ＳＳＲ引物检测１个位点，每１条多态性

带为１个等位基因，参照ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｇｒａｍｅｎｅ．

ｏｒｇ／提供的ＳＳＲ信息进行记录。ＳＳＲ数据应用

ＰＯＰＧＥＮＥｖ１．３１统计软件 7�［１８］ 7�计算等位基因数

（Ｎａ）和 Ｎｅｉ基因多样性指数（Ｈｅ） 7�［１９］ 7�，采用

7�Ｗｉｌｃｏｘｏｎ成对测验（ＷｉｌｃｏｘｏｎＭａｔｃｈｅｄＰａｉｒｓＴｅｓｔ）

对 Ｎａ和Ｈｅ在两个时期间的变化进行显著性检验。

7�基于每１位点等位基因的差异，采用ＡＲＬＥＱＵＩＮ

ｖｅｒ３．０ 软 件 7�［２０］ 7�中 的 ＡＭＯＶＡ（Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆ

7�ＭｏｌｅｃｕｌａｒＶａｒｉａｎｃｅ）程序计算 Ｆ统计量（Ｆ-ｓｔａｔｉｓ-

ｔｉｃｓ，Ｆｓｔ），以分析不同时期水稻主栽品种和各位点

的遗传分化。

7�２　结果与分析

7�２．１　ＳＳＲ多样性

7�在分析１５１份２０世纪５０年代和近１０年间我

国水稻主栽品种时，４０对ＳＳＲ引物中只有ＲＭ４７９

为单态位点，扩增出片段大小为２５３ｂｐ左右的１个

等位基因，其余３９个位点则均具有多态性，多态性

位点百分率为９７．５％（表１）。因此，本研究采用具

多态性的３９个ＳＳＲ引物进行进一步的遗传多样性

比较分析。

7�如表１所示，３９对具多态性位点的ＳＳＲ引物在

7�１５１份中国水稻主栽品种中共扩增出２１３个等位基

因，分子量变异范围约在９５～３２０ｂｐ。品种间不同

位点等位基因数目不等，范围为２～１１个，平均５．５

个，其中稀有类型等位基因６２个（基因频率低于

５％，占全部等位基因数的２９．１％）。平均Ｎｅｉ基因

多样性指数为０．６４９，变幅为０．３０９（ＲＭ１７４）～

０．８６９（ＲＭ４１８）。由于Ｎｅｉ基因多样性指数是等位

基因数和频率的函数 7�［１９］ 7�，因此具有较高基因多样性

7�指数值的ＳＳＲ标记（如ＲＭ４１８）具有较高的检测效

率。

7�ＳＳＲ多样性在籼粳亚种间差异明显（表１）。在

７９份籼稻品种中，共检测到１７３个等位基因，占等

位基因总数的８１．２％，不同位点等位基因数为１～

９，平均４．４个，其中稀有类型等位基因４８个；平均

Ｎｅｉ基因多样性指数为０．４５８，不同位点在０～

０．８４８。粳稻品种ＳＳＲ多样性低于籼稻品种，在７２

个粳稻品种中，等位基因数较籼稻低９．８％，为１５６

个，占总数的７３．２％，不同位点的等位基因数为２～

８，平均４．０，其中稀有类型等位基因６０个，高于籼

稻品种 ；平均Ｎｅｉ基因 多 样性 指 数较 籼稻 低

7�１５１ 7�华　蕾等：我国水稻主栽品种ＳＳＲ多样性的比较分析
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7�表１　４０对ＳＳＲ引物的染色体位置以及在１５１份中国水稻主栽品种中的遗传多样性信息

7�Ｔａｂｌｅ１ Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｌｏｃａｔｉｏｎ，ｎｕｍｂｅｒｏｆｒａｒｅａｌｌｅｌｅｓ，ｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ，ａｎｄＮｅｉ′ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ（Ｈｅ）ａｔｔｈｅ４０ＳＳＲｌｏｃｉｉｎ１５１Ｃｈｉｎｅｓｅ

7�ｍａｊｏｒｒｉｃｅｖａｒｉｅｔｉｅｓ．

7�位点

7�Ｌｏｃｕｓ

7�染色体

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�稀有等位基因数

7�Ｎｕｍｂｅｒｏｆｒａｒｅａｌｌｅｌｅｓ

7�籼稻

7�ｉｎｄｉｃａ

7�粳稻

7�ｊａｐｏｎｉｃａ

7�总体

7�Ｔｏｔａｌ

7�等位基因数

7�Ｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ 7�（Ｎａ）

7�籼稻

7�ｉｎｄｉｃａ

7�粳稻

7�ｊａｐｏｎｉｃａ

7�总体

7�Ｔｏｔａｌ

7�Ｎｅｉ基因多样性指数

7�Ｎｅｉ′ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ（ 7�Ｈｅ 7�）

7�籼稻

7�ｉｎｄｉｃａ

7�粳稻

7�ｊａｐｏｎｉｃａ

7�总体

7�Ｔｏｔａｌ

7�ＲＭ１２８ ��7�１ ��7�４ ��7�３ �$7�４ ��7�６ ��7�４ �D7�７ ��7�０ !d．５７１ 7�０ #�．０８１ 7�０ $�．６５５

7�ＲＭ２６５ ��7�１ ��7�０ ��7�１ �$7�０ ��7�３ ��7�４ �D7�４ ��7�０ !d．５３２ 7�０ #�．５９８ 7�０ $�．７１５

7�ＲＭ１７４ ��7�２ ��7�１ ��7�１ �$7�０ ��7�３ ��7�３ �D7�３ ��7�０ !d．３６６ 7�０ #�．２２４ 7�０ $�．３０９

7�ＲＭ２１１ ��7�２ ��7�２ ��7�２ �$7�２ ��7�５ ��7�３ �D7�５ ��7�０ !d．３６５ 7�０ #�．０８１ 7�０ $�．５６９

7�ＲＭ２２１ ��7�２ ��7�０ ��7�１ �$7�０ ��7�２ ��7�２ �D7�３ ��7�０ !d．２９２ 7�０ #�．０８０ 7�０ $�．５８０

7�ＲＭ３４１ ��7�２ ��7�６ ��7�３ �$7�４ ��7�９ ��7�６ �D7�９ ��7�０ !d．５７５ 7�０ #�．５５３ 7�０ $�．７５７

7�ＲＭ１３５ ��7�３ ��7�１ ��7�２ �$7�２ ��7�２ ��7�５ �D7�６ ��7�０ !d．０４９ 7�０ #�．６７４ 7�０ $�．６５９

7�ＲＭ２３１ ��7�３ ��7�０ ��7�１ �$7�０ ��7�６ ��7�４ �D7�６ ��7�０ !d．７０１ 7�０ #�．６００ 7�０ $�．７８５

7�ＲＭ２５１ ��7�３ ��7�２ ��7�３ �$7�４ ��7�５ ��7�５ �D7�７ ��7�０ !d．５４４ 7�０ #�．４４８ 7�０ $�．７１２

7�ＲＭ２９３ ��7�３ ��7�０ ��7�１ �$7�０ ��7�２ ��7�３ �D7�３ ��7�０ !d．１６２ 7�０ #�．３４０ 7�０ $�．５７３

7�ＲＭ１４２ ��7�４ ��7�１ ��7�１ �$7�０ ��7�２ ��7�２ �D7�２ ��7�０ !d．０２５ 7�０ #�．０５４ 7�０ $�．４９８

7�ＲＭ２６１ ��7�４ ��7�１ ��7�３ �$7�１ ��7�５ ��7�５ �D7�５ ��7�０ !d．６６４ 7�０ #�．２５３ 7�０ $�．７１１

7�ＲＭ３１７ ��7�４ ��7�１ ��7�１ �$7�３ ��7�５ ��7�２ �D7�６ ��7�０ !d．６０３ 7�０ #�．０２７ 7�０ $�．６６６

7�ＲＭ３３５ ��7�４ ��7�１ ��7�４ �$7�５ ��7�８ ��7�８ �D7�１０ ��7�０ !d．６８３ 7�０ #�．５４５ 7�０ $�．７９３

7�ＲＭ１５９ ��7�５ ��7�２ ��7�２ �$7�２ ��7�５ ��7�６ �D7�７ ��7�０ !d．６３１ 7�０ #�．６９８ 7�０ $�．７９５

7�ＲＭ１６１ ��7�５ ��7�０ ��7�２ �$7�１ ��7�２ ��7�４ �D7�５ ��7�０ !d．２４０ 7�０ #�．３４８ 7�０ $�．６３２

7�ＲＭ１６９ ��7�５ ��7�２ ��7�２ �$7�２ ��7�８ ��7�４ �D7�８ ��7�０ !d．８０７ 7�０ #�．４６２ 7�０ $�．７９０

7�ＲＭ１７８ ��7�５ ��7�１ ��7�１ �$7�１ ��7�３ ��7�２ �D7�３ ��7�０ !d．１８４ 7�０ #�．０２７ 7�０ $�．５０６

7�ＲＭ１６２ ��7�６ ��7�０ ��7�２ �$7�１ ��7�１ ��7�６ �D7�６ ��7�０ !d．０００ 7�０ #�．７３８ 7�０ $�．６６０

7�ＲＭ１９０ ��7�６ ��7�４ ��7�１ �$7�３ ��7�７ ��7�４ �D7�７ ��7�０ !d．４９８ 7�０ #�．６０８ 7�０ $�．７２１

7�ＲＭ２５３ ��7�６ ��7�３ ��7�２ �$7�３ ��7�８ ��7�５ �D7�８ ��7�０ !d．７１２ 7�０ #�．５９４ 7�０ $�．７６３

7�ＲＭ１２５ ��7�７ ��7�０ ��7�０ �$7�１ ��7�１ ��7�２ �D7�３ ��7�０ !d．０００ 7�０ #�．１５３ 7�０ $�．５３４

7�ＲＭ４１８ ��7�７ ��7�１ ��7�１ �$7�２ ��7�８ ��7�６ �D7�９ ��7�０ !d．８４８ 7�０ #�．７８６ 7�０ $�．８６９

7�ＲＭ４２７ ��7�７ ��7�０ ��7�１ �$7�０ ��7�２ ��7�２ �D7�２ ��7�０ !d．１１９ 7�０ #�．０５４ 7�０ $�．５００

7�ＲＭ４７８ ��7�７ ��7�０ ��7�１ �$7�０ ��7�４ ��7�３ �D7�４ ��7�０ !d．４９７ 7�０ #�．１５６ 7�０ $�．６２４

7�ＲＭ１５２ ��7�８ ��7�１ ��7�２ �$7�３ ��7�４ ��7�４ �D7�６ ��7�０ !d．６７２ 7�０ #�．５１３ 7�０ $�．６４１

7�ＲＭ２３０ ��7�８ ��7�２ ��7�１ �$7�３ ��7�６ ��7�５ �D7�７ ��7�０ !d．６７０ 7�０ #�．６８３ 7�０ $�．６９４

7�ＲＭ２１５ ��7�９ ��7�１ ��7�１ �$7�２ ��7�４ ��7�５ �D7�５ ��7�０ !d．５５３ 7�０ #�．５６１ 7�０ $�．７１７

7�ＲＭ２８５ ��7�９ ��7�３ ��7�０ �$7�２ ��7�５ ��7�４ �D7�６ ��7�０ !d．１８９ 7�０ #�．７２１ 7�０ $�．５９３

7�ＲＭ２８８ ��7�９ ��7�０ ��7�２ �$7�２ ��7�２ ��7�３ �D7�４ ��7�０ !d．０９６ 7�０ #�．０８１ 7�０ $�．５３０

7�ＲＭ１４７ ��7�１０ ��7�０ ��7�１ �$7�０ ��7�２ ��7�２ �D7�２ ��7�０ !d．２９２ 7�０ #�．０５４ 7�０ $�．４９４

7�ＲＭ２２２ ��7�１０ ��7�１ ��7�０ �$7�２ ��7�５ ��7�５ �D7�６ ��7�０ !d．６４８ 7�０ #�．６８３ 7�０ $�．６９６

7�ＲＭ２６９ 7�１０ ��7�０ ��7�２ �$7�０ ��7�５ ��7�３ �D7�５ ��7�０ !d．７７８ 7�０ #�．１０７ 7�０ $�．６４１

7�ＲＭ３１１ ��7�１０ ��7�１ ��7�１ �$7�１ ��7�４ ��7�３ �D7�６ ��7�０ !d．６３３ 7�０ #�．４８８ 7�０ $�．７７６

7�ＲＭ２１ ��7�１１ ��7�３ ��7�４ �$7�３ ��7�９ ��7�８ �D7�１１ ��7�０ !d．８４４ 7�０ #�．７４７ 7�０ $�．８５５

7�ＲＭ３３２ ��7�１１ ��7�１ ��7�０ �$7�１ ��7�５ ��7�３ �D7�５ ��7�０ !d．６５１ 7�０ #�．５９６ 7�０ $�．６９９

7�ＲＭ４７９ ��7�１１ ��7�０ ��7�０ �$7�０ ��7�１ ��7�１ �D7�１ ��7�０ !d．０００ 7�０ #�．０００ 7�０ $�．０００

7�ＲＭ１０１ ��7�１２ ��7�１ ��7�３ �$7�１ ��7�５ ��7�７ �D7�７ ��7�０ !d．５１７ 7�０ #�．７５５ 7�０ $�．７１２

7�ＲＭ２７７ ��7�１２ ��7�１ ��7�１ �$7�１ ��7�３ ��7�２ �D7�３ ��7�０ !d．１８６ 7�０ #�．０５４ 7�０ $�．５３７

7�ＲＭ４６３ ��7�１２ ��7�０ ��7�０ �$7�０ ��7�２ ��7�２ �D7�２ ��7�０ !d．４５０ 7�０ #�．１７６ 7�０ $�．３４９

7�１３．８％，为０．３９５，不同位点在０．０２７～０．７８６。

7�通过分析每１个ＳＳＲ位点各等位基因在籼粳

亚种间的分布频率，发现在３９个ＳＳＲ标记中，有１８

7�个 ＳＳＲ 位点（ＲＭ１２８、ＲＭ２２１、ＲＭ３４１、ＲＭ１３５、

ＲＭ２５１、ＲＭ２９３、ＲＭ１４２、ＲＭ３１７、ＲＭ３３５、ＲＭ１６１、

ＲＭ１７８、ＲＭ１６２、ＲＭ１２５、ＲＭ４２７、ＲＭ２８８、ＲＭ１４７、

ＲＭ３１１和ＲＭ２７７）表现出很强的籼粳特异性（数据

未显示），但它们是否可以作为籼粳判断的依据，有

待进一步的试验验证。

7�２．２　不同时期的遗传多样性

7�我国２０世纪５０年代和近１０年两个时期水稻

主栽品种均具有较高的遗传多样性，每１个ＳＳＲ位

7�２５１ 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　不同时期水稻主栽品种３９个ＳＳＲ位点的平均等位基因数（Ｎａ）和Ｎｅｉ基因多样性指数（Ｈｅ）

7�Ｔａｂｌｅ２．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｍｅａｎｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓｐｅｒｌｏｃｕｓ（Ｎａ）ａｎｄａｖｅｒａｇｅＮｅｉ′ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｈｅ）ｂｅｔｗｅｅｎｔｗｏｒｉｃｅｐｌａｎｔｉｎｇｐｅｒｉｏｄｓ．

7�时期与样本集

7�Ｐｅｒｉｏｄａｎｄ

7�ｓｕｂｓｅｔ

7�样本数

7�Ｎｏ．ｏｆ

7�ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

7�等位基因数

7�Ｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ 7�（Ｎａ）

7�平均数

7�Ｍｅａｎ±ＳＤ

7�最小值

7�Ｍｉｎｉｍｕｍ

7�ｖａｌｕｅ

7�最大值

7�Ｍａｘｉｍｕｍ

7�ｖａｌｕｅ

7�Ｎｅｉ基因多样性指数

7�Ｎｅｉ′ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ（Ｈｅ）

7�平均数

7�Ｍｅａｎ±ＳＤ

7�最小值

7�Ｍｉｎｉｍｕｍ

7�ｖａｌｕｅ

7�最大值

7�Ｍａｘｉｍｕｍ

7�ｖａｌｕｅ

7�２０世纪５０年代１９５０ｓ
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7�表３　不同时期间的分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）
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7�点变异也十分丰富（表２）。２０世纪５０年代的７８份

主栽品种平均等位基因数（Ｎａ）和Ｎｅｉ基因多样性

指数（Ｈｅ）分别为５．２和０．６４６，稍高于近１０年的

７３份主栽品种（Ｎａ＝４．８，Ｈｅ＝０．６３０）；Ｗｉｌｃｏｘｏｎ

成对测验表明，Ｎａ的变化达到显著水平，而 Ｈｅ的

变化不显著（Ｎａ：ｚ＝２．２５９，Ｐ＝０．０２４；Ｈｅ：ｚ＝

１．８２８，Ｐ＝０．０６８）。籼、粳亚种内 Ｎａ和 Ｈｅ的变化

与整个分析样本相同：近１０年的品种低于２０世纪

５０年代的；Ｎａ的变化达到显著水平（籼稻：ｚ＝

２．６７７，Ｐ＝０．００７；粳稻：ｚ＝３．４４１，Ｐ＝０．００１），而

Ｈｅ的变化不显著（籼稻：ｚ＝１．４７１，Ｐ＝０．１４１；粳

稻：ｚ＝１．９３２，Ｐ＝０．０５３）。Ｎａ和 Ｈｅ的差异可能

与稀有类型基因有关。

7�２．３　时期间的遗传分化

7�ＡＭＯＶＡ分析表明，ＳＳＲ遗传变异绝大部分存

在于时期内，尽管时期间平均贡献的遗传变异仅占

１．９％，但仍然达到５％的显著水平（表３）。从表３

可以发现，籼、粳亚种两时期间的遗传分化均达到极

显著水平（Ｐ＜０．００１），平均贡献的遗传变异高于

整个分析样本，分别为５．０％和８．２％。籼、粳亚种

不同位点的遗传分化程度也各不相同。籼稻品种

３９个ＳＳＲ位点中有１３个位点（ＲＭ２１、ＲＭ１２８、

ＲＭ１４７、ＲＭ１６９、ＲＭ１９０、ＲＭ２２１、ＲＭ２３１、ＲＭ２５１、

ＲＭ２５３、ＲＭ３１７、ＲＭ３４１、ＲＭ４１８和 ＲＭ４７８）的等

位基因在两时期间差异显著，占３３．３％，其中

ＲＭ２２１在两时期间分化程度最高，占总变异的

３７．８％；粳稻品种两时期间具显著差异的ＳＳＲ位点

数略 低 于籼 稻 品 种，ＲＭ１０１、ＲＭ１３５、ＲＭ１５２、

ＲＭ１５９、ＲＭ１６９、ＲＭ１９０、ＲＭ２５１、ＲＭ２５３、ＲＭ３１１、

ＲＭ４１８和ＲＭ４７８共１１个ＳＳＲ位点（占２８．２％）在

7�两时期间差异显著，其中ＲＭ１５２分化程度最高，

５５．８％的遗传变异是由两时期间的差异造成的（数

据未显示）。

7�３　讨论

7�与等位酶 7�［２１］ 7�相比，ＳＳＲ具有更丰富的多态性。

本研究中，１５１份中国常规稻主栽品种反映出较高

的ＳＳＲ多样性，４０个ＳＳＲ位点中有３９个位点具有

7�３５１ 7�华　蕾等：我国水稻主栽品种ＳＳＲ多样性的比较分析



7�7�7�

多态性，平均每一多态性位点检测到５．５个等位基

因，明显高于我国主要杂交稻亲本 7�［２２-２３］ 7�以及部分云

南地方稻资源 7�［２４］ 7�。但与中国水稻选育品种核心种

质相比，平均等位基因数低５６．３％ 7�［１５］ 7�；粳稻品种的

多样性也明显低于刘炜等 7�［２５］ 7�对国内外１１个生态类

7�型７２份粳稻品种的研究结果。这可能与研究材料

以及ＳＳＲ标记的差异有关。另外，我们发现有较大

比例的ＳＳＲ标记（４５％）具有籼粳特异性，这与较早

的研究结果相近 7�［２３，２６-２７］ 7�。因此，ＳＳＲ标记结合农

艺性状，可以很好地鉴别籼、粳亚种。

7�齐永文等 7�［１５］ 7�通过对２５７份我国２０世纪５０～

９０年代主要水稻品种的ＳＳＲ和形态性状分析，认

为多样性指数自２０世纪５０年代至８０年代有下降

趋势，９０年代则显著增加；等位基因和表型数５０年

代较低而９０年代最高。在本研究中，籼、粳稻都表

现出相近的趋势，即Ｎｅｉ多样性指数和等位基因数

２０世纪５０年代主栽品种高于近１０年的，虽然Ｎｅｉ

基因多样性指数变化不显著，但等位基因数目的变

化达到显著水平，表明近１０年我国常规稻主栽品种

丢失了一部分等位基因，水稻育种仍应加强异源优

异种质亲本的选择。本研究结果与前者的差异除选

用材料这一因素外，可能与取样规模也有较大关系。

7�本研究ＡＭＯＶＡ分析结果表明，尽管两时期间

遗传变异极小（仅１．９％），但遗传分化仍然达到显

著水平，这支持了等位基因数目和Ｎｅｉ基因多样性

指数的比较研究。同时，ＡＭＯＶＡ还为分析不同时

期各ＳＳＲ位点的变化提供了很好的手段。因此，结

合ＡＭＯＶＡ和各种遗传多样性参数分析，可以更好

地评价不同类群水稻遗传多样性的变化。
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