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7�摘　要：选用平均分布于水稻基因组的３０对ＳＳＲ引物，对ＡＡ染色体组８个野生稻种共４２份材料的遗传多样性及遗

传关系进行了研究。结果显示，本试验选取的３０个ＳＳＲ标记均具有多态性，多态性位点百分率为１００％。３０个多态性位点
共扩增出的等位基因数为２２４，每个位点可扩增出３～１０个等位基因，平均７．４７个；等位基因有效数（Ａｅ）变幅为１．２５～
８．９１，平均５．４５。多样性指数中，Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｉ）为０．４５４～２．３８６，平均１．８２６；而Ｎｅｉ基因多样性指数变幅为０．１９９

7�～ 7�０．８８８，平均０．７７４。系统聚类和带型分析结果表明，亚洲栽培稻（Ｏｒｙｚａｓａｔｉｖａ）与普通野生稻（Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ）的亲缘关
系最近，非洲栽培稻（Ｏ．ｇｌａｂｅｒｒｉｍａ）则与巴蒂野生稻（Ｏ．ｂａｒｔｈｉｉ）关系最为密切，杂草稻（Ｏ．ｓｐｏｎｔａｎｅａ）与普通野生稻（Ｏ．

7�ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ）、亚洲栽培稻（Ｏ．ｓａｔｉｖａ）之间有较近的亲缘关系，而展颖野生稻（Ｏ．ｇｌｕｍａｅｐａｔｕｌａ）、长雄蕊野生稻（Ｏ．ｌｏｎｇｉｓ-
ｔａｍｉｎａｔａ）与 ＡＡ组其他稻种之间的亲缘关系较远。
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7�　　水稻（ＯｒｙｚａｓａｔｉｖａＬ．）是世界主要粮食作物和

7�最古老的作物之一，全球１／２以上人口以稻米作为

主食 7�［１］ 7�。近年来，由于改良品种的广泛应用和育种

者对亲本选择的偏好，造成水稻遗传基础狭窄和遗

传脆弱性问题日渐突出。据估计，从野生稻中发掘

抗病虫基因的几率约为栽培稻的５０倍，而且野生稻

可能是某种病虫害的惟一抗源 7�［２］ 7�。因此，发掘利用

野生稻有利基因，拓宽栽培稻遗传基础，已引起水稻

育种家的普遍关注。研究表明，稻属种间形态性状

和基因型高度分化为１０种染色体组型，即ＡＡ、ＢＢ、

7�ＣＣ、ＢＢＣＣ、ＣＣＤＤ、ＥＥ、ＦＦ、ＧＧ、 ＨＨＪＪ 和

7�ＨＨＫＫ 7�［３-５］ 7�，其中亚洲栽培稻（Ｏ．ｓａｔｉｖａＬ．）、非洲

栽培稻（Ｏ．ｇｌａｂｅｒｒｉｍａＳｔｅｕｄ．）、巴蒂野生稻（Ｏ．

ｂａｒｔｈｉｉＡ．Ｃｈｅｖ．）、展颖野生稻（Ｏ．ｇｌｕｍａｅｐａｔｕｌａ

Ｓｔｅｕｄ．）、长雄蕊野生稻（Ｏ．ｌｏｎｇｉｓｔａｍｉｎａｔａＣｈｅｖ．

ｅｔＲｏｅｈｒ．）、南方野生稻（Ｏ．ｍｅｒｉｄｉｏｎａｌｉｓＮｇ．）、一

年生野生稻（Ｏ．ｎｉｖａｒａＳｈａｒｍａｅｔＳｈａｓｔｒｙ）、普通野

7�生稻（Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎＧｒｉｆｆ．）和一年生杂草稻（Ｏ．

ｓｐｏｎｔａｎｅａ）同属分布甚广的稻属 ＡＡ 染色体组，其

中两个栽培种间亲缘关系较近。

7�目前，国 内 外 许 多 学 者 已 用 等 位 酶 7�［６］ 7�、

ＲＦＬＰ 7�［７］ 7�、ＲＡＰＤ 7�［８-９］ 7�、ＡＦＬＰ 7�［１０］ 7�、ＳＳＲ 7�［９］ 7�和ＩＳＳＲ 7�［１１］

7�等标记研究稻属尤其是普通野生稻和栽培稻间多样
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7�性及其演化关系，取得了明显进展，但对其ＡＡ染色

7�体组种间多样性及其与典型栽培稻间的系统报道甚

少，普通野生稻（Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ）、尼瓦拉野生稻（Ｏ．

ｎｉｖａｒａ）和一年生杂草稻（Ｏ．ｓｐｏｎｔａｎｅａ）间的遗传

关系仍存在争议 7�［３，５］ 7�。因此，本研究选用均匀分布

于水稻１２条染色体上多态性较好的３０对ＳＳＲ引

物，研究来自不同国家和地区的稻属 ＡＡ染色体组

８个种（类型）４２份材料的遗传多样性及其亲缘关

系。这不仅有利于提高稻属ＡＡ染色体组优异基因

7�的利用效率，也为资源鉴定、保护和育种利用提供理

论依据。

7�１　材料与方法

7�１．１　供试材料

7�选取稻属ＡＡ染色体组代表性强的８个种（类

型）共４２份材料（表１），其中亚洲栽培稻籼、粳亚种

各５个品种；非洲栽培稻、巴蒂野生稻、展颖野生稻、

长雄蕊野生稻、一年生野生稻、一年生杂草稻和部分

普通野生稻来自国际水稻研究所，其余材料由中国

水稻研究所种质库提供。

7�表１　试验材料

7�Ｔａｂｌｅ１．Ｌｉｓｔｏｆｒｉｃｅｍａｔｅｒｉａｌｓｔｅｓｔｅｄ．

7�样品名称

7�Ｓａｍｐｌｅ

7�种

7�Ｓｐｅｃｉｅｓ

7�原产地

7�Ｏｒｉｇｉｎ
7�Ｔｏｂ１５１３２ �*7�巴蒂野生稻 Ｏ．ｂａｒｔｈｉｉ 7�非洲 Ａｆｒｉｃａ
7�ＩＲＧＣ１０１１９６ �p7�巴蒂野生稻 Ｏ．ｂａｒｔｈｉｉ 7�喀麦隆Ｃａｍｅｒｏｏｎ

7�Ａｃｃ．１０１２４２ �V7�巴蒂野生稻 Ｏ．ｂａｒｔｈｉｉ 7�非洲 Ａｆｒｉｃａ
7�ＩＲＧＣ１０３５２５ �p7�非洲栽培稻 Ｏ．ｇｌａｂｅｒｒｉｍａ 7�马里 Ｍａｌｉ
7�ＢＡＲＴＡＴＡＺＯ 7�非洲栽培稻 Ｏ．ｇｌａｂｅｒｒｉｍａ 7�尼日利亚Ｎｉｇｅｒｉａ
7�ＩＲＧＣ１０２２５１ �p7�非洲栽培稻 Ｏ．ｇｌａｂｅｒｒｉｍａ 7�利比亚Ｌｉｂｙａ
7�ＴＯＧ７２３５ ��7�非洲栽培稻 Ｏ．ｇｌａｂｅｒｒｉｍａ 7�马里 Ｍａｌｉ
7�ＩＲＧＣ１０３８１０ �p7�展颖野生稻 Ｏ．ｇｌａｂｅｒｒｉｍａ 7�委内瑞拉Ｖｅｎｅｚｕｅｌａ

7�ＩＲＧＣ１０４９７７ �p7�长雄蕊野生稻 Ｏ．ｌｏｎｇｉｓｔａｍｉｎａｔａ 7�肯尼亚Ｋｅｎｙａ
7�ＩＲＧＣ１０４０７５ �p7�长雄蕊野生稻 Ｏ．ｌｏｎｇｉｓｔａｍｉｎａｔａ 7�尼日利亚Ｎｉｇｅｒｉａ
7�陆财号Ｌｕｃａｉｈａｏ 7�亚洲栽培稻籼亚种 Ｏ．ｓａｔｉｖａｓｐｐ．ｉｎｄｉｃａ 7�中国福建Ｆｕｊｉａｎ，Ｃｈｉｎａ
7�田基度Ｔｉａｎｊｉｄｕ 7�亚洲栽培稻籼亚种 Ｏ．ｓａｔｉｖａｓｐｐ．ｉｎｄｉｃａ 7�中国广西Ｇｕａｎｇｘｉ，Ｃｈｉｎａ
7�莲塘早４号Ｌｉａｎｔａｎｇｚａｏ４ �C7�亚洲栽培稻籼亚种 Ｏ．ｓａｔｉｖａｓｐｐ．ｉｎｄｉｃａ 7�中国江西Ｊｉａｎｇｘｉ，Ｃｈｉｎａ

7�Ｃｉｓａｄａｎｅ 7�亚洲栽培稻籼亚种 Ｏ．ｓａｔｉｖａｓｐｐ．ｉｎｄｉｃａ 7�印度尼西亚Ｉｎｄｏｎｅｓｉａ
7�ＳＷＡＲＮＡＬＡＴＡ 7�亚洲栽培稻籼亚种 Ｏ．ｓａｔｉｖａｓｐｐ．ｉｎｄｉｃａ 7�孟加拉Ｂｅｎｇａｌ
7�三粒寸Ｓａｎｌｉｃｕｎ 7�亚洲栽培稻粳亚种 Ｏ．ｓａｔｉｖａｓｐｐ．ｊａｐｏｎｉｃａ 7�中国陕西Ｓｈａａｎｘｉ，Ｃｈｉｎａ
7�三蒡七十箩Ｓａｎｂａｎｇｑｉｓｈｉｌｕｏ 7�亚洲栽培稻粳亚种 Ｏ．ｓａｔｉｖａｓｐｐ．ｊａｐｏｎｉｃａ 7�中国云南Ｙｕｎｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
7�青稻Ｑｉｎｇｄａｏ 7�亚洲栽培稻粳亚种 Ｏ．ｓａｔｉｖａｓｐｐ．ｊａｐｏｎｉｃａ 7�中国浙江Ｚｈｅｊｉａｎｇ，Ｃｈｉｎａ

7�ＳＡＢＡＮＡ６ �O7�亚洲栽培稻粳亚种 Ｏ．ｓａｔｉｖａｓｐｐ．ｊａｐｏｎｉｃａ 7�哥伦比亚Ｃｏｌｕｍｂｉａ
7�ＭＯＮＥＡ 7�亚洲栽培稻粳亚种 Ｏ．ｓａｔｉｖａｓｐｐ．ｊａｐｏｎｉｃａ 7�印度尼西亚Ｉｎｄｏｎｅｓｉａ
7�ＣＮＷ１６３ ��7�一年生野生稻 Ｏ．ｎｉｖａｒａ 7�柬埔寨Ｃａｍｂｏｄｉａ
7�ＣＮＷ１６４ ��7�一年生野生稻 Ｏ．ｎｉｖａｒａ 7�柬埔寨Ｃａｍｂｏｄｉａ
7�ＣＮＷ１７６ ��7�一年生野生稻 Ｏ．ｎｉｖａｒａ 7�泰国Ｔｈａｉｌａｎｄ

7�ＣＮＷ１７７ ��7�一年生野生稻 Ｏ．ｎｉｖａｒａ 7�泰国Ｔｈａｉｌａｎｄ
7�ＩＲＧＣ１０６１１３ �p7�一年生野生稻 Ｏ．ｎｉｖａｒａ 7�印度Ｉｎｄｉａ
7�ＩＲＧＣ１０６１１１ �p7�一年生野生稻 Ｏ．ｎｉｖａｒａ 7�印度Ｉｎｄｉａ
7�ＦＪ-１ �M7�普通野生稻 Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�中国福建Ｆｕｊｉａｎ，Ｃｈｉｎａ
7�Ｒ１-１ �[7�普通野生稻 Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�中国广东Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ，Ｃｈｉｎａ
7�ＧＸ-３０００ ��7�普通野生稻 Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�中国广西Ｇｕａｎｇｘｉ，Ｃｈｉｎａ

7�ＹＤ６-１９２ ��7�普通野生稻 Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�中国湖南 Ｈｕｎａｎ，Ｃｈｉｎａ
7�Ｄ１-１ �Z7�普通野生稻 Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�中国江西Ｊｉａｎｇｘｉ，Ｃｈｉｎａ
7�ＣＮＷ２４２ ��7�普通野生稻 Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�菲律宾Ｐｈｉｌｉｐｐｉｎｅ
7�ＣＮＷ２２２ ��7�普通野生稻 Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�柬埔寨Ｃａｍｂｏｄｉａ
7�ＣＮＷ２１７ ��7�普通野生稻 Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�马来西亚 Ｍａｌａｙｓｉａ
7�ＣＮＷ２２９ ��7�普通野生稻 Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�孟加拉Ｂｅｎｇａｌ

7�ＣＮＷ２３１ ��7�普通野生稻 Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�印度尼西亚Ｉｎｄｏｎｅｓｉａ
7�ＣＮＷ１４９ ��7�一年生杂草稻 Ｏ．ｓｐｏｎｔａｎｅａ 7�孟加拉Ｂｅｎｇａｌ
7�ＣＮＷ１５０ ��7�一年生杂草稻 Ｏ．ｓｐｏｎｔａｎｅａ 7�孟加拉Ｂｅｎｇａｌ
7�ＣＮＷ１４８ ��7�一年生杂草稻 Ｏ．ｓｐｏｎｔａｎｅａ 7�泰国Ｔｈａｉｌａｎｄ
7�ＣＮＷ１４６ ��7�一年生杂草稻 Ｏ．ｓｐｏｎｔａｎｅａ 7�泰国Ｔｈａｉｌａｎｄ

7�ＣＮＷ１５１ ��7�一年生杂草稻 Ｏ．ｓｐｏｎｔａｎｅａ 7�印度Ｉｎｄｉａ
7�ＣＮＷ１９４ ��7�一年生杂草稻 Ｏ．ｓｐｏｎｔａｎｅａ 7�印度Ｉｎｄｉａ

7�０９５ 7�中国水稻科学（ＣｈｉｎｅｓｅＪＲｉｃｅＳｃｉ）　第２０卷第６期（２００６年１１月）



7�7�7�

7�１．２　核基因组ＤＮＡ的提取

7�在分蘖盛 期取幼叶顶 部约 ２ｃｍ，按 郑康乐

等 7�［１２］ 7�的 ＤＮＡ 微量提取法进行 ＤＮＡ 的提取和纯

化。

7�１．３　ＳＳＲ引物及ＰＣＲ扩增

7�选取均匀分布于１２条染色体上多态性较好的

３０对引物进行ＳＳＲ分析。所有引物由上海生工生

物工程技术服务有限公司合成，具体引物及所属染

色体列于表２。

7�采用 ＭＪＲｅｓｅａｒｃｈ公司的 ＰＴＣ-２００扩增仪进

行ＰＣＲ扩增。采用１０μＬ反应体系，包括：４．１μＬ

ｄｄＨ 7�２ 7�Ｏ，１μＬ１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ，０．８μＬ ＭｇＣｌ 7�２ 7�（２５

ｍｍｏｌ／Ｌ），１μＬｄＮＴＰｓ（２．０ｍｍｏｌ／Ｌ），１μＬ 引

物（３３μｇ／ｍＬ），０．１μＬＴａｑ酶（５Ｕ／μＬ），１μＬ

ＤＮＡ模板（３０～５０ｎｇ／μＬ）。反应程序为：９４℃下

预变性１ｍｉｎ，９４℃下４５ｓ，５５℃下４５ｓ（退火温度

随引物而变），７２℃下１ｍｉｎ，３０个循环，最后７２℃

下延伸８ｍｉｎ，１０℃保温。

7�扩增产物在２．５％的 Ｍｅｔａｐｈｏｒ琼脂糖凝胶上

电泳分离，用溴化乙锭（ＥＢ）染色检测。若同一引物

在不同的材料上呈现出两个或两个以上迁移率不同

的带，视为具有多态性，该引物则为多态性引物。

7�１．４　统计分析

7�ＳＳＲ是共显性标记，同一引物扩增产物中电泳

迁移率一致的条带被认为具有同源性。每个ＳＳＲ

引物作为一个位点，视每一扩增条带为一个性状，有

此带记为１，没有的记为０。按照带的有无构建多态

性条带个数和材料之间的二进制矩阵，将１／０形式

进行数据转换。应用ＰＯＰＧＥＮＥ３２统计软件 7�［１３］ 7�，

计算多态性位点百分率（Ｐ）、等位基因观察数（Ａ）、

7�表２　不同ＳＳＲ位点的相关遗传参数

7�Ｔａｂｌｅ２．ＧｅｎｅｔｉｃｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔＳＳＲｌｏｃｉｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ．

7�位点

7�Ｌｏｃｕｓ

7�染色体

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ 7�１）

7�等位基因数

7�Ａｌｌｅｌｅｎｕｍｂｅｒ 7�（Ａ）

7�等位基因有效数

7�Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅａｌｌｅｌｅｎｕｍｂｅｒ 7�（Ａｅ）

7�Ｎｅｉ基因多样性指数

7�Ｎｅｉ′ｓｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ 7�（Ｈｅ）

7�Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数

7�Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓｉｎｄｅｘ 7�（Ｉ）

7�ＲＭ１ �a7�１Ｓ 7�８ ��7�３ ��．２５ 7�０ ��．６９３ 7�１ #�．５５７

7�ＲＭ２４６ ��7�１Ｌ 7�８ ��7�５ ��．５１ 7�０ ��．８１９ 7�１ #�．９０２

7�ＲＭ７１ ��7�２Ｓ 7�９ ��7�６ ��．７５ 7�０ ��．８５２ 7�２ #�．１３４

7�ＲＭ２５０ ��7�２Ｌ 7�７ ��7�３ ��．６６ 7�０ ��．７２７ 7�１ #�．５８２

7�ＲＭ２２ ��7�３Ｓ 7�８ ��7�５ ��．４７ 7�０ ��．８１７ 7�１ #�．９６７

7�ＲＭ１６ ��7�３Ｌ 7�７ ��7�４ ��．２７ 7�０ ��．７６６ 7�１ #�．７４０

7�ＲＭ２７３ ��7�４Ｓ 7�７ ��7�１ ��．６８ 7�０ ��．４０４ 7�０ #�．９０５

7�ＲＭ２４９ ��7�５Ｓ 7�７ ��7�６ ��．３０ 7�０ ��．８４１ 7�２ #�．１０４

7�ＲＭ１３ ��7�５Ｌ 7�１０ ��7�８ ��．５９ 7�０ ��．８８４ 7�２ #�．３２７

7�ＲＭ２２５ ��7�６Ｓ 7�７ ��7�４ ��．３４ 7�０ ��．７７０ 7�１ #�．６９３

7�ＲＭ３４３ ��7�６Ｌ 7�３ ��7�２ ��．２６ 7�０ ��．５５７ 7�０ #�．９３８

7�ＲＭ３０ ��7�６Ｌ 7�７ ��7�５ ��．２５ 7�０ ��．８１０ 7�１ #�．９４８

7�ＲＭ７０ ��7�７Ｓ 7�７ ��7�６ ��．３５ 7�０ ��．８４２ 7�１ #�．９５３

7�ＲＭ８２ ��7�７Ｓ 7�７ ��7�５ ��．６９ 7�０ ��．８２４ 7�１ #�．９６６

7�ＲＭ１９２ ��7�７Ｌ 7�４ ��7�１ ��．２５ 7�０ ��．１９９ 7�０ #�．４５４

7�ＲＭ１０ ��7�７Ｌ 7�６ ��7�３ ��．２６ 7�０ ��．６９３ 7�１ #�．３４８

7�ＲＭ２５ ��7�８Ｓ 7�７ ��7�６ ��．５６ 7�０ ��．８４８ 7�２ #�．０９８

7�ＲＭ１４９ ��7�８Ｌ 7�９ ��7�８ ��．５６ 7�０ ��．８８３ 7�２ #�．２９５

7�ＲＭ２６４ ��7�８Ｌ 7�９ ��7�７ ��．０７ 7�０ ��．８５９ 7�２ #�．１３７

7�ＲＭ２１９ ��7�９Ｓ 7�８ ��7�５ ��．５５ 7�０ ��．８２０ 7�１ #�．９０５

7�ＲＭ２０１ ��7�９Ｌ 7�１０ ��7�７ ��．５２ 7�０ ��．８６７ 7�２ #�．２２１

7�ＲＭ２０５ ��7�９Ｌ 7�１０ ��7�７ ��．２４ 7�０ ��．８６２ 7�２ #�．２６４

7�ＲＭ２２８ ��7�１０Ｓ 7�６ ��7�５ ��．２２ 7�０ ��．８０８ 7�１ #�．８０３

7�ＲＭ２１６ ��7�１０Ｓ 7�８ ��7�４ ��．３１ 7�０ ��．７６８ 7�１ #�．７７３

7�ＲＭ２４４ ��7�１０Ｌ 7�７ ��7�４ ��．９８ 7�０ ��．７９９ 7�１ #�．７８２

7�ＲＭ２０６ ��7�１１Ｓ 7�８ ��7�５ ��．８３ 7�０ ��．８２８ 7�１ #�．８５７

7�ＲＭ１６７ ��7�１１Ｌ 7�７ ��7�８ ��．９１ 7�０ ��．８８８ 7�２ #�．３８６

7�ＲＭ２１ ��7�１１Ｌ 7�８ ��7�６ ��．９０ 7�０ ��．８５５ 7�２ #�．０３０

7�ＲＭ１７ ��7�１２Ｓ 7�６ ��7�４ ��．６４ 7�０ ��．７８５ 7�１ #�．６１１

7�ＲＭ１９ ��7�１２Ｌ 7�９ ��7�６ ��．３０ 7�０ ��．８４１ 7�２ #�．１０４

7�Ｍｅａｎ 7�７ ��．４７ 7�５ ��．４５ 7�０ ��．７７４ 7�１ #�．８２６

7�　　Ｓ，Ｓｈｏｒｔａｒｍｏｆｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ；Ｌ，Ｌｏｎｇａｒｍｏｆｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ．
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7�图１　引物 ＲＭ１３在部分供试材料中的扩增结果

7�Ｆｉｇ．１．ＡｍｐｌｉｆｉｅｄｐｒｏｄｕｃｔｓｏｆＲＭ１３ｉｎｓｏｍｅｒｉｃｅｍａｔｅｒｉａｌｓｔｅｓｔｅｄ．

7�等位基因有效数（Ａｅ）、Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｉ）、Ｎｅｉ

7�基因多样性指数（Ｈｅ）及 Ｎｅｉ遗传距离 7�［１４］ 7�。根据

Ｎｅｉ遗传距离采用Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａ６．０统计软件，按非加

权配对算术平均法（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄ

ｗｉｔｈａｒｉｔｈｍｅｔｉｃａｖｅｒａｇｉｎｇ，ＵＰＧＭＡ）进行聚类，分

析个体间及种间的遗传关系。

7�２　结果与分析

7�２．１　稻属ＡＡ染色体组的ＳＳＲ多态性

7�选用的３０对ＳＳＲ引物，在稻属 ＡＡ染色体组

４２份材料中均检测出多态性（图１），多态性位点百

分率（Ｐ）为１００％。３０对引物在４２份材料中共检

测到２２４个等位基因，变幅为３～１０ 个，平均为

７．４７个；平均等位基因有效数（Ａｅ）为５．４５个。Ｎｅｉ

基因多样性指数（Ｈｅ）和Ｓｈａｎｎｏｎ多样性指数（Ｉ）都

以引物 ＲＭ１６７最大（分别为０．８８８ 和 ２．３８６）、

ＲＭ１９２最小（分别为０．１９９为０．４５４），即 ＲＭ１６７

具较高的多态性检测效率。

7�２．２　栽培种与野生种的差异

7�在稻属 ＡＡ 组４２份材料中，亚洲栽培稻（Ｏ．

ｓａｔｉｖａ）与一年生野生稻（Ｏ．ｎｉｖａｒａ）、普通野生稻

（Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ）和一年生杂草稻（Ｏ．ｓｐｏｎｔａｎｅａ）在

所用的３０对引物中相同带型居多，尤其是与普通野

生稻的共同带型高达７对，占总标记的２３．４％，提

供了亚洲栽培稻源于普通野生稻的又一证据；非洲

栽培稻（Ｏ．ｇｌａｂｅｒｒｉｍａ）则与原产非洲的巴蒂野生

稻（Ｏ．ｂａｒｔｈｉｉ）和长雄蕊野生稻（Ｏ．ｌｏｎｇｉｓｔａｍｉｎａ-

ｔａ）具有较多的共同带，其中，与巴蒂野生稻有共同

带型的标记数为１１对，与长雄蕊野生稻具有共同带

型的标记数为４对，这显示巴蒂野生稻是非洲栽培

稻的祖先种。３０对ＳＳＲ引物中，ＲＭ２２５、ＲＭ２２８和

7�ＲＭ１３标记在非洲类群（非洲栽培稻、巴蒂野生稻和

长雄蕊野生稻）间具有较一致的等位基因；ＲＭ２４６、

ＲＭ７１、ＲＭ１６、ＲＭ１３、ＲＭ２０１、ＲＭ２４４、ＲＭ１９、

ＲＭ３０、ＲＭ１０、ＲＭ２１、ＲＭ２２、ＲＭ２２５、ＲＭ２５０ 和

ＲＭ７０标记则在亚洲类群（亚洲栽培稻、一年生野生

稻、普通野生稻、一年生杂草稻）间具有较多的相同

等位基因；ＲＭ１和ＲＭ７０标记在南美类群间等位基

因较一致。这表明了稻属 ＡＡ 染色体组８个种（类

型）间存在ＳＳＲ标记的地理特异性差异。

7�对稻属 ＡＡ 染色体组８个种（类型）４２份试验

材料用３０对ＳＳＲ引物分析，计算 Ｎｅｉ遗传距离并

作ＵＰＧＭＡ聚类（图２）。以遗传距离１．２为阈值时

7�分成三大类：第一类为非洲类群，共７份，其中３份

巴蒂野生稻、２份非洲栽培稻和２份长雄蕊野生稻，

均原产于非洲。第二类为亚洲类群，共３４份，其中

３２份为原产亚洲的亚洲栽培稻、一年生野生稻、普

通野生稻和一年生杂草稻，２份为非洲栽培稻。我

们发现这２份非洲栽培稻不仅含有仅存在于亚洲栽

培稻ＲＭ１６、ＲＭ３４３和 ＲＭ２０等标记的等位基因，

还检测到ＲＭ２１的非洲栽培稻特异性等位基因，这

可能与亚洲栽培稻西非种植与非洲栽培稻间基因交

流有关。第三类为南美类群，仅１份，独立于非洲和

亚洲类群，为原产委内瑞拉的展颖野生稻。表３显

示，亚 洲 栽 培 稻 与 普 通 野 生 稻 遗 传 距 离 最 小

（０．５０８７），而非洲栽培稻则与巴蒂野生稻亲缘最近

（Ｎｅｉ遗传距离０．６１６１），再次证实了普通野生稻和

巴蒂野生稻分别是亚洲栽培稻和非洲栽培稻的祖先

种。

7�２．３　一年生杂草稻与稻属ＡＡ染色体组种间的关

系

7�一年生杂草稻（Ｏ．ｓｐｏｎｔａｎｅ）最早指一年生草

本野生种 7�［１５］ 7�。图２揭示了一年生杂草稻与稻属

ＡＡ染色体组种间的系统关系。当遗传距离为１．０

时可分为１１类，其中６份一年生杂草稻（Ｏ．ｓｐｏｎｔａ-

ｎｅａ）有５份（ＣＮＷ１４８、１４９、１５０、１５１、１９４）与２份非
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7�表３　不同种间的遗传距离矩阵

7�Ｔａｂｌｅ３．Ｎｅｉ’ｓｕｎｂｉａｓｅｄｍｅａｓｕｒｅｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｂｅｔｗｅｅｎｔｈｅｅｉｇｈｔｒｉｃｅｓｐｅｃｉｅｓ．

7�种（类型）
7�Ｓｐｅｃｉｅｓ
7�巴蒂野生稻
7�Ｏ．ｂａｒｔｈｉｉ
7�非洲栽培稻
7�Ｏ．ｇｌａｂｅｒｒｉｍａ
7�展颖野生稻
7�Ｏ．ｇｌｕｍａｅｐａｔｕｌａ
7�长雄蕊野生稻
7�Ｏ．ｌｏｎｇｉｓｔａｍｉｎａｔａ
7�亚洲栽培稻
7�Ｏ．ｓａｔｉｖａ
7�一年生杂草稻
7�Ｏ．ｓｐｏｎｔａｎｅａ
7�普通野生稻
7�Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ
7�一年生野生稻
7�Ｏ．ｎｉｖａｒａ

7�Ｏ．ｂａｒｔｈｉｉ 7�０ ��．００００

7�Ｏ．ｇｌａｂｅｒｒｉｍａ 7�０ ��．６１６１ 7�０ ��．００００

7�Ｏ．ｇｌｕｍａｅｐａｔｕｌａ 7�１ ��．４４８０ 7�１ ��．１００３ 7�０ ��．００００

7�Ｏ．ｌｏｎｇｉｓｔａｍｉｎａｔａ 7�１ ��．１４８９ 7�１ ��．１７１６ 7�１ ��．３４８１ 7�０ �Z．００００

7�Ｏ．ｓａｔｉｖａ 7�１ ��．１２５１ 7�０ ��．８５７３ 7�１ ��．１５５４ 7�１ �Z．５１１９ 7�０ ��．００００

7�Ｏ．ｓｐｏｎｔａｎｅａ 7�１ ��．２１５９ 7�１ ��．０２３８ 7�１ ��．４９４４ 7�１ �Z．５５６０ 7�０ ��．５１４２ 7�０  �．００００

7�Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�０ ��．９４７６ 7�０ ��．７７２５ 7�１ ��．１５４９ 7�１ �Z．０３８８ 7�０ ��．５０８７ 7�０  �．６７３４ 7�０ "�．００００

7�Ｏ．ｎｉｖａｒａ 7�１ ��．０９６９ 7�０ ��．８４６５ 7�１ ��．１０２３ 7�１ �Z．２５４１ 7�０ ��．６８９３ 7�０  �．７４３７ 7�０ "�．５２２０ 7�０ $�．００００

7�别是ＡＡ染色体组栽培稻和野生稻之间以及普通野

7�生稻、一年生野生稻和一年生杂草稻之间的亲缘关

系。大量研究显示亚洲栽培稻与多年生普通野生稻

的亲缘关系最近，而非洲栽培稻则与巴蒂野生稻关

系最密切，普通野生稻和巴蒂野生稻分别被认为是

亚洲栽培稻和非洲栽培稻的野生祖先种 7�［４，６-１１，２０］ 7�，

我们的研究结果也证实了这一结论。由于亚洲栽培

稻、普通野生稻与一年生野生稻间亲缘相近，几乎不

存在生殖隔离，卢宝荣等 7�［３］ 7�曾建议将该三个种合并

为一个种。在我们的结果中，亚洲栽培稻、普通野生

稻与一年生野生稻三者间具有很近的遗传距离（表

３），但是否可以作为一个种处理还有待深入研究。

7�由于展颖野生稻与普通野生稻在形态上差异明

显、种间杂种结实率仅为０％～２５％ 7�［２１］ 7�以及存在地

理隔离，Ｍｏｒｉｓｈｉｍａ 7�［２２］ 7�和 Ｃｈａｎｇ 7�［２３］ 7�将展颖野生稻

定 为 独 立 的 种；而 Ｔａｔｅｏｋａ 7�［２４］ 7�、Ｓｅｃｏｎｄ 7�［６］ 7�、

Ｖａｕｇｈａｎ 7�［２］ 7�则认为展颖野生稻是普通野生稻引入南

美的类型，可与普通野生稻合并为一个种。在我们

的研究中，展颖野生稻与 ＡＡ 染色体组内其他种的

遗传距离较大，聚类独立，是一个独立的种。Ｇｅ

等 7�［４］ 7�发现展颖野生稻与非洲类群亲缘较近。但在

我们的结果中，展颖野生稻与亚洲类群的距离并不

比非洲类群的大（表３），这可能与研究方法和材料

的差异有关。

7�长雄蕊野生稻具有较强的生殖隔离，与其他近

缘种杂交相对较难。ＲＦＬＰ结果表明，长雄蕊野生

稻是较早从 Ｏ．ｓａｔｉｖａ群的共同祖先中分化出来的

一个原始种 7�［７］ 7�。过氧化氢酶基因内含子的比较研

究也证实了ＡＡ染色体组稻种均分化自长雄蕊野生

7�稻的祖先 7�［２５］ 7�。我们的研究结果也支持长雄蕊野生

稻较为原始这一观点。

7�虽然研究材料的来源不同，许聪等 7�［２６］ 7�认为 Ｏ．

ｓｐｏｎｔａｎｅａ是普通野生稻和亚洲栽培稻经过自然选

择和人为干预产生的兼有两者特性的类型，这与本

研究结果相近，即一年生杂草稻是栽培稻、野生稻

（包括普通野生稻和一年生野生稻）之间渐渗杂交后

代在田间形成的杂草类型 7�［１６-１７］ 7�，在亲缘上则更接近

于亚洲栽培稻种。

7�　　谢辞：本文承蒙汤圣祥研究员修改指正，特此感

谢。
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7�《北方水稻》征订启事

7�《北方水稻》（原名《垦殖与稻作》）是由辽宁省农垦局主管、辽宁省盐碱地利用研究所主办的综合反映我国水稻产

业发展的专业技术性期刊。辟有稻业论坛、专题研讨、研究报告、应用技术、稻·漫谈、分析预测、新品推介、国外水稻、

点子吧等栏目。集前瞻性、导向性、知识性于一体，是水稻科研人员，院校师生，水稻生产、加工、销售、经营、管理等部

门人员及水稻种田大户等的良师益友。

7�《北方水稻》为双月刊，国内外公开发行。刊号：ＣＮ２１-１５３０／Ｓ、ＩＳＳＮ１６７３-６７３７。单月２５日出版，大１６开本，内文

８０页，彩色四封带彩插。每期定价６元，全年３６元。邮发代号：８-１９７，请到当地邮政局（所）订阅，也可直接汇款到编

辑部订阅。欢迎投稿，刊登广告。

7�通讯地址：辽宁省盘锦市兴隆台区惠宾街１０１号《北方水稻》杂志社，邮编：１２４０１０。

7�电话：０４２７-２８３８６０９，３２００３６５；联系人：宋双，刘研；Ｅ-ｍａｉｌ：ＫＺＤＺ＠ｃｈｉｎａｊｏｕｒｎａｌ．ｎｅｔ．ｃｎ。

7�欢迎订阅２００７年《山东农业科学》

7�《山东农业科学》是山东省农业科学院、山东省农学会、山东农业大学共同主办的综合性农业科技期刊，创刊于

１９６３年１０月。坚持提高与普及兼顾，学术与实用并举的办刊方针。办刊宗旨是报道农业科技成果，传播农业科学技

术，促进农业科技交流，推动农业科技进步。除辟有遗传育种、生物技术、栽培生理、植物保护、土壤肥料、新品种新技

术、畜牧兽医等固定栏目外，还不定期设农业科技论坛、超级麦论坛、农业信息技术、国外农业科技、文献综述等栏目，

及时报道农业科研的新成果、新进展、新方法和新技术。主要读者对象是农业科研人员、农业院校师生、农业管理干

部、农技推广人员、农村科技示范户等。

7�《山东农业科学》为山东省十佳期刊、华东地区最佳期刊、中国期刊方阵双百期刊、中国农学会优秀期刊、第二届和

第三届国家期刊奖百种重点期刊。该刊为双月刊，大１６开本，１２８页，每期定价１０元，全年定价６０元，国内外公开发

行，邮发代号２４-２，各地邮局及编辑部均可订阅。欢迎订阅，欢迎投稿。
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7�５９５ 7�杨致荣等：稻属 ＡＡ染色体组８个种间ＳＳＲ多样性与亲缘关系




