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7�　　稻属是一个与人类生活密切相关的植物类群，

其种间形态特征和基因型高度分化为１０个染色体

组型，即 ＡＡ、ＢＢ、ＣＣ、ＢＢＣＣ、ＣＣＤＤ、ＥＥ、ＦＦ、ＧＧ、

ＨＨＪＪ和 ＨＨＫＫ 7�［１-２］ 7�。ＡＡ基因组是稻属中最大的

一个基因组，包括亚洲栽培稻（ＯｒｙｚａｓａｔｉｖａＬ．）、非

7�洲栽培稻（Ｏ．ｇｌａｂｅｒｒｉｍａＳｔｅｕｄ．）、普通野生稻（Ｏ．

ｒｕｆｉｐｏｇｏｎＧｒｉｆｆ．）、尼瓦拉野生稻（Ｏ．ｎｉｖａｒａＳｈａｒ-

ｍａｅｔＳｈａｓｔｒｙ．）、南 方 野 生 稻（Ｏ．ｍｅｒｉｄｉｏｎａｌｉｓ

Ｎｇ．）、巴 蒂野生稻（Ｏ．ｂｒｅｖｉｌｉｇｕｌａｔａＡ．Ｃｈｅｖｅｔ

Ｒｏｅｈｒｉ．）、展颖野生稻（Ｏ．ｇｌｕｍａｅｐａｔｕｌａＳｔｅｕｄ．）和

长雄 蕊野生 稻（Ｏ．ｌｏｎｇｉｓｔａｍｉｎａｔａＣｈｅｖｅｔＲｏｅ-

ｈｒ．），占整个稻属的１／３以上，分布相当广泛，基因

组内各种间亲缘关系很近 7�［３-４］ 7�。

7�东南亚及南亚地区是亚洲栽培稻起源地之一，

ＡＡ组稻种资源十分丰富 7�［５］ 7�。该区域ＡＡ组稻种包

括亚洲栽培稻、普通野生稻、尼瓦拉野生稻和杂草型

野生稻（ｆａｔｕａｏｒｓｐｏｎｔａｎｅａｒｉｃｅ），其中，杂草型野

生稻通常被认为是当地栽培稻与邻近普通野生稻或

尼瓦拉野生稻天然杂交的后代 7�［６-９］ 7�。作为亚洲栽培

稻一级基因源（ｐｒｉｍａｒｙｇｅｎｅｐｏｏｌ），东南亚及南亚

地区ＡＡ基因组稻种资源对水稻育种具有重要意

义，其蕴含的优异基因有的可能是某种病虫害的唯

一抗源。２０世纪７０年代从印度北方邦的尼瓦拉野

生稻的一个编号材料中发现了高抗草丛矮缩病的基

因 Ｇｓ 7�［１０］ 7�，它被成功地转入到 ＩＲ２６、ＩＲ３６、ＩＲ６４、

ＩＲ７２等热带栽培稻中，并被热带和亚热带稻作国家
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7�广泛应用 7�［１１-１２］ 7�。该抗草丛矮病毒基因 Ｇｓ至今未在

栽培稻中发现，是唯一从野生稻中发现的抗草丛矮

缩病基 因。目前，虽 然 对印 度 7�［１３］ 7�、孟 加 拉和 不

丹 7�［１４］ 7�、越南 7�［１５］ 7�及老挝 7�［１６］ 7�等东南亚和南亚地区稻

属ＡＡ组种间 ＤＮＡ 多样性和遗传结构进行了研

究，并对物种保护利用起了一定的作用，但针对东南

亚及南亚地区１２个国家稻属 ＡＡ 基因组的遗传多

样性缺乏系统研究报道。本研究以微卫星（ＳＳＲ）标

记揭示１２个国家普通野生稻、尼瓦拉野生稻、杂草

型野生稻和亚洲栽培稻共４２８份稻属ＡＡ组稻种资

7�源的遗传多样性及其地理差异。这不仅对掌握东南

亚及南亚地区４类ＡＡ组稻种遗传亲缘关系有一定

7�的科学价值，同时对拓宽水稻育种遗传基础具有较

高的实用价值。

7�１　材料与方法

7�１．１　试验材料

7�试验材料包括原产于东南亚（柬埔寨、印度尼西

亚、老挝、马来西亚、缅甸、菲律宾、泰国、越南）和南

亚（孟加拉国、印度、尼泊尔、斯里兰卡）地区稻属

ＡＡ组４个种（类型）共４２８份材料，原产地及份数

分布详见表１。其中，普通野生稻４５份、尼瓦拉野

生稻５０份、杂草型野生稻１７份、亚洲栽培稻３１６

份。普通野生稻、尼瓦拉野生稻和杂草型野生稻来

自国际水稻研究所种质中心，亚洲栽培稻来自中国

水稻研究所国家水稻种质中期库。

7�１．２　核基因组ＤＮＡ的提取和ＳＳＲ分析

7�分蘖期取新鲜嫩叶顶部１～２ｃｍ，加液氮研磨，

参考郑康乐等 7�［１７］ 7�的ＤＮＡ微量提取法，进行核基因

组ＤＮＡ的提取与纯化。

7�在水稻每１条染色体的长臂（Ｌ）和短臂（Ｓ）上

各取１～２对共３６对ＳＳＲ（表５）引物（上海生工生

物工程有限公司合成）进行ＳＳＲ分析。ＰＣＲ的反应

7�体积为 １０μＬ，包括 １０×ｂｕｆｆｅｒ１．０μＬ（含 ２５

ｍｍｏｌ／Ｌ ＭｇＣｌ 7�２ 7�），２ｍｍｏｌ／ＬｄＮＴＰｓ１．０μＬ，１０

μｍｏｌ／Ｌ正、反ＳＳＲ引物各１．０μＬ，ｄｄＨ 7�２ 7�Ｏ４．６μＬ，

7�Ｔａｑ聚合酶（５Ｕ／μＬ）０．４μＬ，模板ＤＮＡ１．０μＬ（３０

7�～５０ｎｇ）。应用 ＭＪＲｅｓｅａｒｃｈ公司ＰＴＣ-１００９６ｖ进

7�行扩增，反应程序为：９４℃下预变性５ｍｉｎ后，９４℃

下变性４５ｓ，５５℃下引物与模板靶位点结合４５ｓ

（ＲＭ１３５ 和 ＲＭ１６１ 退 火 温 度为 ６１℃，ＲＭ１４２、

ＲＭ１４７、ＲＭ１７４和ＲＭ３３２退火温度为６７℃），７２℃

下延伸１ｍｉｎ，３０个循环；最后７２℃下延伸８ｍｉｎ。

扩增产物在６％非变性聚丙烯酰胺凝胶中恒压电泳

（８Ｖ／ｃｍ），银染 7�［１８］ 7�检测。

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

条带视为１个等位基因，参照提供的ＳＳＲ信息进行

记录。用ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒｖｅｒ３．２５软件 7�［１９］ 7�计算遗传

多样性参数，包括多态性位点百分率（Ｐ）、等位基因

数（Ｎａ）及 Ｎｅｉ基因多 样性指数（Ｈｅ） 7�［２０］ 7�；采用

7�Ｗｉｌｃｏｘｏｎ成对测验（Ｗｉｌｃｏｘｏｎｍａｔｃｈｅｄｐａｉｒｓｔｅｓｔ）

法 7�［２１］ 7�检验种间（类型）Ｎａ和 Ｈｅ的显著性；应用

7�ＰＯＰＧＥＮＥｖ１．３１统计软件 7�［２２］ 7�计算 Ｆ统计量（Ｆ-

7�ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ，Ｆｓｔ），分析种间（类型）的遗传分化。

7�２　结果与分析

7�２．１　ＳＳＲ多态性

7�４２８份东南亚及南亚稻属 ＡＡ组中，３６对ＳＳＲ

引物均显示出多态性，多态性位点百分率为１００％，

7�表１　原产１２个国家的亚洲栽培稻及野生稻材料

7�Ｔａｂｌｅ１．Ａｓｉａｎｃｕｌｔｉｖａｔｅｄｒｉｃｅａｎｄｗｉｌｄｒｉｃｅｍａｔｅｒｉａｌｓｆｒｏｍ１２ｃｏｕｎｔｒｉｅｓｔｅｓｔｅｄｉｎｔｈｉｓｓｔｕｄｙ．

7�原产国

7�Ｏｒｉｇｉｎｃｏｕｎｔｒｙ

7�普通野生稻

7�Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ

7�尼瓦拉野生稻

7�Ｏ．ｎｉｖａｒａ

7�杂草型野生稻

7�ｓｐｏｎｔａｎｅａｒｉｃｅ

7�亚洲栽培稻

7�Ｏ．ｓａｔｉｖａ

7�合计

7�Ｔｏｔａｌ
7�柬埔寨Ｃａｍｂｏｄｉａ 7�８ ��7�２４ ��7�１ ��7�２６ !�7�５９ $o

7�印度尼西亚Ｉｎｄｏｎｅｓｉａ 7�３ ��7�２ ��7�３ ��7�３５ !�7�４３ $o
7�老挝Ｌａｏｓ 7�２ ��7�－ 7�－ 7�２０ !�7�２２ $o
7�马来西亚 Ｍａｌａｙｓｉａ 7�６ ��7�－ 7�－ 7�２１ !�7�２７ $o
7�缅甸 Ｍｙａｎｍａｒ 7�４ ��7�－ 7�－ 7�１２ !�7�１６ $o
7�菲律宾 Ｐｈｉｌｉｐｐｉｎｅｓ 7�２ ��7�－ 7�－ 7�３０ !�7�３２ $o

7�泰国 Ｔｈａｉｌａｎｄ 7�８ ��7�８ ��7�４ ��7�２３ !�7�４３ $o
7�越南 Ｖｉｅｔｎａｍ 7�－ 7�－ 7�－ 7�４０ !�7�４０ $o
7�孟加拉国Ｂａｎｇｌａｄｅｓｈ 7�２ ��7�－ 7�５ ��7�２６ !�7�３３ $o
7�印度Ｉｎｄｉａ 7�５ ��7�１６ ��7�４ ��7�３９ !�7�６４ $o
7�尼泊尔 Ｎｅｐａｌ 7�３ ��7�－ 7�－ 7�２０ !�7�２３ $o
7�斯里兰卡ＳｒｉＬａｎｋａ 7�２ ��7�－ 7�－ 7�２４ !�7�２６ $o

7�合计 Ｔｏｔａｌ 7�４５ ��7�５０ ��7�１７ ��7�３１６ !�7�４２８ $o

7�０５２ 7�中国水稻科学（ＣｈｉｎｅｓｅＪＲｉｃｅＳｃｉ）　第２２卷第３期（２００８年５月）
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7�共检测到３１１个等位基因，其中频率＜５％的稀有等

位基因达１６３个，占全部等位基因数的５２．４％；每

个ＳＳＲ位点等位基因平均８．６个，变幅３～１７个；

Ｎｅｉ基因多样性指数（Ｈｅ）为０．６５０，变幅０．３３７

（ＲＭ４５５）～０．８６５（ＲＭ１６９），ＲＭ１６９因多样性指数

较高而检测效率也高。分析发现种间（类型）材料间

等位基因类型ＳＳＲ共同位点较多，尤其是亚洲栽培

稻与尼瓦拉野生稻间共同位点高达８个，占总位点

数的２２．２％。

7�２．２　种（类型）内遗传变异

7�表２显示，东南亚ＡＡ组稻种资源ＳＳＲ多样性

大于南亚，而种（类型）间又以普通野生稻的遗传多

样性最丰富（Ｈｅ＝０．６８４，Ｎａ＝２４９），其次为杂草

7�型野生稻（Ｈｅ＝ ０．６２８），亚洲栽培稻最低（Ｈｅ＝

０．６０４）。地区内，同样以普通野生稻的 Ｎｅｉ基因多

样性指数最高（东南亚：Ｈｅ＝ ０．６７５；南亚：Ｈｅ＝

０．６４０），而 尼瓦 拉 野生 稻 最低（东 南亚：Ｈｅ ＝

０．５８８；南亚：Ｈｅ＝０．４７９）。

7�２．３　种（类型）间遗传分化

7�稻属ＡＡ组种（类型）间的等位基因数和 Ｎｅｉ′ｓ

基因多样性指数进行 Ｗｉｌｃｏｘｏｎ成对测验（表３），结

果显示各位点等位基因数仅普通野生稻与杂草型野

生稻间没有达到显著水平（Ｐ＝０．４９６），其余３种

（类型）间达显著水平；Ｎｅｉ基因多样性指数除普通

野生稻与３个稻种（类型）间达显著水平外，其他３

种（类型）间均没有达到显著水平。等位基因数和

Ｎｅｉ基因多样性指数测验结果的不一致，可能与 ＡＡ

7�组不同种（类型）间稀有等位基因的数量和频率的差

异有关。杂草型野生稻稀有等位基因的数量（７个）

仅为普通野生稻（９０个）的７．８％、尼瓦拉野生稻（５６

个）的１２．５％、亚洲栽培稻（１０１个）的６．９％。

7�东南亚与南亚ＡＡ组稻种间分化程度相对较高

7�（Ｆｓｔ＝０．０７５），种（类型）间以尼瓦拉野生稻与亚洲

7�栽培稻间最高（Ｆｓｔ＝０．０６４），普通野生稻与尼瓦拉

7�野生稻间最低（Ｆｓｔ＝０．０３８）。种（类型）内则以尼

瓦拉野生稻最高（Ｆｓｔ＝０．１３６）。ＡＡ基因组种（类

型）间、东南亚与南亚间的遗传分化（表４）表明，东

南亚种（类型）间的分化系数（Ｆｓｔ＝０．１１０）略低于

南亚（Ｆｓｔ＝０．１３５）；东南亚以尼瓦拉野生稻与杂草

7�型野生稻间的遗传分化最高（Ｆｓｔ＝０．０８８），南亚则

7�表２　东南亚及南亚稻属ＡＡ组４个种（类型）间的ＳＳＲ多样性

7�Ｔａｂｌｅ２ Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ（Ｎａ）ａｎｄＮｅｉ′ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（Ｈｅ）ｆｏｒｆｏｕｒｓｐｅｃｉｅｓ（ｔｙｐｅｓ）ｏｆｔｈｅＡＡｇｅｎｏｍｅＯｒｙｚａｓｐｅｃｉｅｓ．

7�种（类型）

7�Ｓｐｅｃｉｅｓ（Ｔｙｐｅ）

7�地区

7�Ｒｅｇｉｏｎ

7�等位基因数

7�Ｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ（Ｎａ）

7�Ｎｅｉ基因多样性指数

7�Ｎｅｉ′ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ（Ｈｅ）

7�普通野生稻 7�Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�南亚ＳｏｕｔｈＡｓｉａ 7�１７７ ��7�０ #�．６４０

7�东南亚ＳｏｕｔｈｅａｓｔＡｓｉａ 7�２２９ ��7�０ #�．６７５

7�总体Ｔｏｔａｌ 7�２４９ ��7�０ #�．６８４

7�尼瓦拉野生稻 7�Ｏ．ｎｉｖａｒａ 7�南亚ＳｏｕｔｈＡｓｉａ 7�１３２ ��7�０ #�．４７９

7�东南亚ＳｏｕｔｈｅａｓｔＡｓｉａ 7�１７９ ��7�０ #�．５８８

7�总体Ｔｏｔａｌ 7�２０９ ��7�０ #�．６２６

7�杂草型野生稻 7�ｓｐｏｎｔａｎｅａ 7�ｒｉｃｅ 7�南亚ＳｏｕｔｈＡｓｉａ 7�１１８ ��7�０ #�．５０８

7�东南亚ＳｏｕｔｈｅａｓｔＡｓｉａ 7�１３０ ��7�０ #�．６０５

7�总体Ｔｏｔａｌ 7�１７２ ��7�０ #�．６２８

7�亚洲栽培稻 7�Ｏ．ｓａｔｉｖａ 7�南亚ＳｏｕｔｈＡｓｉａ 7�２１４ ��7�０ #�．５８３

7�东南亚ＳｏｕｔｈｅａｓｔＡｓｉａ 7�２１５ ��7�０ #�．５９０

7�总体Ｔｏｔａｌ 7�２３９ ��7�０ #�．６０４

7�表３　ＡＡ基因组种（类型）间位点等位基因数和Ｎｅｉ基因多样性指数（Ｈｅ）的秩和检验

7�Ｔａｂｌｅ３ ＷｉｌｃｏｘｏｎｍａｔｃｈｅｄｐａｉｒｓｔｅｓｔｂｏｔｈｉｎｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓａｎｄＮｅｉ′ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ（Ｈｅ）ａｍｏｎｇｔｈｅＡＡｇｅｎｏｍｅＯｒｙｚａｓｐｅｃｉｅｓ．

7�类型

7�Ｓｐｅｃｉｅｓ（Ｔｙｐｅ）

7�普通野生稻

7�Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ

7�尼瓦拉野生稻

7�Ｏ．ｎｉｖａｒａ

7�杂草型野生稻

7�ｓｐｏｎｔａｎｅａｒｉｃｅ

7�亚洲栽培稻

7�Ｏ．ｓａｔｉｖａ

7�普通野生稻 7�Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�－ 7�０ ��．００１ 7�０  0．４９６ 7�０ #�．０００

7�尼瓦拉野生稻 7�Ｏ．ｎｉｖａｒａ 7�０ �$．００２ 7�－ 7�０  0．００５ 7�０ #�．０１８

7�杂草型野生稻 7�ｓｐｏｎｔａｎｅａ 7�ｒｉｃｅ 7�０ �$．０１４ 7�０ ��．５８２ 7�－ 7�０ #�．０００

7�亚洲栽培稻 7�Ｏ．ｓａｔｉｖａ 7�０ �$．００７ 7�０ ��．４３２ 7�０  0．２７８ 7�－

7�　　对角线上部为各种（类型）间等位基因数成对测验的 Ｐ值；对角线下部为Ｎｅｉ基因多样性指数成对测验的Ｐ值。

7�ＴｈｅａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌｉｓｔｈｅｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｖａｌｕｅｓｂａｓｅｄｏｎＷｉｌｃｏｘｏｎｍａｔｃｈｅｄｐａｉｒｓｔｅｓｔｏｆｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓａｎｄｔｈｅｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌｉｓｔｈｅ

ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙｖａｌｕｅｓｂａｓｅｄｏｎＷｉｌｃｏｘｏｎｍａｔｃｈｅｄｐａｉｒｓｔｅｓｔｏｆＮｅｉ′ｓｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ（Ｈｅ）．

7�１５２ 7�吕建珍等：东南亚与南亚稻属 ＡＡ基因组种间的遗传多样性差异
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7�表４　东南亚及南亚 ＡＡ组稻种遗传分化

7�Ｔａｂｌｅ４．Ｔｈｅｒａｔｉｏｏｆｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓｏｆｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｉｅｓ（Ｆｓｔ）ａｍｏｎｇｔｈｅＡＡｇｅｎｏｍｅＯｒｙｚａｓｐｅｃｉｅｓ．

7�类型

7�Ｓｐｅｃｉｅｓ（Ｔｙｐｅ）

7�普通野生稻

7�Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ

7�尼瓦拉野生稻

7�Ｏ．ｎｉｖａｒａ

7�杂草型野生稻

7�ｓｐｏｎｔａｎｅａｒｉｃｅ

7�亚洲栽培稻

7�Ｏ．ｓａｔｉｖａ

7�普通野生稻 7�Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 7�０ �$．０３６ 7�０ ��．０６０ 7�０  0．０７５ 7�０ #�．０７８

7�尼瓦拉野生稻 7�Ｏ．ｎｉｖａｒａ 7�０ �$．１０９ 7�０ ��．１３６ 7�０  0．０８８ 7�０ #�．０７８

7�杂草型野生稻 7�ｓｐｏｎｔａｎｅａ 7�ｒｉｃｅ 7�０ �$．０８３ 7�０ ��．１０４ 7�０  0．１１８ 7�０ #�．０７４

7�　　对角线为ＡＡ基因组稻属４种（类型）在东南亚与南亚间的遗传分化（Ｆｓｔ）；对角线上部为东南亚各种（类型）间的遗传分化（Ｆｓｔ）；对角线

下部为南亚各种（类型）间的遗传分化（Ｆｓｔ）。

7�ＴｈｅｄｉａｇｏｎａｌｉｓｔｈｅＦｓｔｂｅｔｗｅｅｎｔｗｏｒｅｇｉｏｎｓｆｏｒａｌｌｓｐｅｃｉｅｓ；ｔｈｅａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌｉｓｔｈｅＦｓｔｂｅｔｗｅｅｎａｎｙｔｗｏｓｐｅｃｉｅｓｉｎｔｈｅＳｏｕｔｈｅａｓｔＡｓｉａａｎｄ

7�ｔｈｅｂｅｌｏｗｄｉａｇｏｎａｌｉｓｔｈｅＦｓｔｂｅｔｗｅｅｎａｎｙｔｗｏｓｐｅｃｉｅｓｉｎｔｈｅＳｏｕｔｈＡｓｉａ．

7�以尼瓦拉野 生稻 与亚 洲栽 培稻 间最 高（Ｆｓｔ＝

０．１３４）。

7�３６个多态性位点每个位点上多个等位基因在

种（类型）间分布有一定的倾向性规律，即等位基因

的偏向性（图１）。４种（类型）间中低频率等位基因

（＜１５％）均占５０％ 以上，其中除杂草型 野生稻

（４％）外稀有等位基因（频率＜５％）都具有较高比例

（普通野生稻为３６％；尼瓦拉野生稻为２７％；亚洲栽

培稻为４２％）。

7�有些等位基因仅分布于某一种（类型）中，即特

异等位基因。３６个ＳＳＲ位点仅２８个检测出特异等

7�位基因，共６８个，占所有等位基因的２１．９％，变幅

为１～４。４种（类型）特异等位基因的数量、位点数

及频率具有明显差异（表５）。普通野生稻在１７个

位点上发现特异等位基因，每一等位基因的频率变

幅为０．０１１～０．１９３，最高的是 ＲＭ１６１的第１等位

基因（分子量约１５０ｂｐ），其频率为０．１９３；尼瓦拉野

生稻和亚洲栽培稻分别在１０和１６个位点上发现特

异等位基因，频率变幅分别为０．０２０～０．１００和

０．００３～０．１２３；在杂草型野生稻中，仅３个位点发现

特异等位基因，频率为０．０５９～０．１１８。

7�３　讨论

7�东南亚及南亚是亚洲栽培稻的起源地，稻种遗

传多样性十分丰富 7�［７，２３］ 7�。与亚洲栽培稻另一起源

地———中国相比，该区域普通野生稻 Ｎｅｉ基因多样

性指数（Ｈｅ＝０．６８４）较低，这与以往的研究结果一

致 7�［２４-２６］ 7�；而亚 洲 栽 培 稻 遗 传 多 性 指 数（Ｈｅ ＝

０．６０４）差异较小 7�［２７］ 7�，并明显高于亚洲栽培稻非起源

7�地区 7�［２８-２９］ 7�。

7�本研究中，东南亚 ＡＡ基因组稻种等位基因数

和Ｎｅｉ基因多样性指数均大于南亚地区，这不同于

Ｙｕ等 7�［２８］ 7�和孙传清等 7�［２５］ 7�的研究结果，南亚偏低的

多样性参数值的原因归为：其一，偏低的取样数（表

１）；其二，东南亚与世界地方稻种最大的遗传多样性

中心云南近邻 7�［３０-３１］ 7�，易于发生基因交流，致使东南

7�图１　４种（类型）间等位基因频率分布

7�Ｆｉｇ．１．Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆａｌｌｅｌｅｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓｆｏｒｄｉｆｆｅｒｅｎｔ 7�Ｏｒｙｚａ 7�ｓｐｅｃｉｅｓ（ｔｙｐｅｓ）．
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7�表５　东南亚及南亚稻属ＡＡ组的特异等位基因

7�Ｔａｂｌｅ５．ＳｐｅｃｉｆｉｃａｌｌｅｌｅｓｉｎｔｈｅＡＡｇｅｎｏｍｅＯｒｙｚａｓｐｅｃｉｅｓｉｎｔｈｅＳｏｕｔｈｅａｓｔａｎｄｔｈｅＳｏｕｔｈＡｓｉａ．

7�位点　　　

7�Ｌｏｃｕｓ　　　

7�特异等位基因数（频率范围）Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓｐｅｃｉｆｉｃａｌｌｅｌｅｓ（ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｒａｎｇｅ）

7�普通野生稻

7�Ｏ．ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ

7�尼瓦拉野生稻

7�Ｏ．ｎｉｖａｒａ

7�亚洲栽培稻

7�Ｏ．ｓａｔｉｖａ

7�杂草型野生稻

7�ｓｐｏｎｔａｎｅａｒｉｃｅ
7�　　　　ＲＭ１２８ ��7�１（０ �9．０４４） 7�１（０ ��．０２０） 7�－ 7�－

7�　　　　ＲＭ２８３ ��7�３（０ ��．０１１～０．０４４） 7�２（０ �/．０２０～０．０８０） 7�－ 7�－
7�　　　　ＲＭ４９５ ��7�－ 7�１（０ ��．０４０） 7�－ 7�－
7�　　　　ＲＭ３４１ ��7�２（０ ��．０２２～０．０２２） 7�１（０ ��．０４０） 7�－ 7�－
7�　　　　ＲＭ１７４ ��7�２（０ ��．０４４～０．０８９） 7�１（０ ��．０８０） 7�－ 7�－
7�　　　　ＲＭ２１１ ��7�－ 7�－ 7�２（０ ��．００８～０．０１１） 7�－

7�　　　　ＲＭ１３５ ��7�－ 7�－ 7�１（０  E．００３） 7�－
7�　　　　ＲＭ２２ ��7�－ 7�－ 7�１（０  E．０４０） 7�－
7�　　　　ＲＭ３１７ ��7�３（０ ��．０１１～０．０４６） 7�１（０ ��．１００） 7�１（０  E．０３８） 7�－
7�　　　　ＲＭ１６１ ��7�２（０ ��．０４６～０．１９３） 7�－ 7�２（０ ��．０１０～０．０８８） 7�－
7�　　　　ＲＭ１６９ ��7�－ 7�１（０ ��．０４０） 7�－ 7�－
7�　　　　ＲＭ２５３ ��7�－ 7�－ 7�３（０ ��．００６～０．１２３） 7�－

7�　　　　ＲＭ１９０ ��7�－ 7�１（０ ��．１００） 7�２（０ ��．００５～０．００５） 7�－
7�　　　　ＲＭ４２０ ��7�２（０ ��．０２２～０．０４４） 7�－ 7�－ 7�－
7�　　　　ＲＭ４５５ ��7�１（０ �9．０２２） 7�－ 7�－ 7�－
7�　　　　ＲＭ１２５ ��7�１（０ �9．０４４） 7�－ 7�２（０ ��．００３～０．００３） 7�１（０ #�．１１８）
7�　　　　ＲＭ４２７ ��7�１（０ �9．０３３） 7�１（０ ��．０２０） 7�－ 7�－

7�　　　　ＲＭ２３０ ��7�１（０ �9．０６１） 7�－ 7�１（０  E．００６） 7�－
7�　　　　ＲＭ１５２ ��7�－ 7�－ 7�－ 7�２（０ #;．０５９～０．１１８）
7�　　　　ＲＭ４０８ ��7�－ 7�－ 7�１（０  E．０５４） 7�－
7�　　　　ＲＭ２８５ ��7�１（０ �9．０４４） 7�－ 7�－ 7�１（０ #�．０５９）
7�　　　　ＲＭ１４７ ��7�１（０ �9．０４４） 7�－ 7�－ 7�－

7�　　　　ＲＭ２６９ ��7�２（０ ��．０２２～０．０５６） 7�－ 7�２（０ ��．００３～０．０２２） 7�－
7�　　　　ＲＭ２０６ ��7�－ 7�－ 7�１（０  E．０３９） 7�－
7�　　　　ＲＭ３３２ ��7�１（０ �9．０２２） 7�－ 7�１（０  E．００３） 7�－
7�　　　　ＲＭ２７７ ��7�－ 7�－ 7�１（０  E．０３２） 7�－
7�　　　　ＲＭ４６３ ��7�２（０ ��．０２２～０．０４４） 7�－ 7�１（０  E．００３） 7�－
7�　　　　ＲＭ１９ ��7�１（０ �9．０９１） 7�１（０ ��．０４０） 7�４（０ ��．００３～０．０９５） 7�－

7�合计（平均）Ｔｏｔａｌ（Ａｖｅｒａｇｅ） 7�２７（０ �M．０７１） 7�１１（０ ��．０５８） 7�２６（０  Y．０３９） 7�４（０ #�．１１８）

7�亚多样性较高；其三，南亚相对较高的遗传分化系数

（南亚：Ｆｓｔ＝０．１３５；东南亚：Ｆｓｔ＝０．１１０）。另外，

7�本试验中，尼瓦拉野生稻东南亚及南亚地区内 Ｎｅｉ

基因多样性指数较低，而总体多样性指数较高，暗示

了该种地区间存在较大的遗传差异，这与 Ｆｓｔ分析

结果一致（表４），验证了遗传变异与地理环境之间

的联系 7�［３２-３３］ 7�。虽然普通野生稻取样数明显低于亚

洲栽培稻，但亚洲栽培稻中等位基因数和 Ｎｅｉ基因

多样性指数分别为普通野生稻的９６．０％和８８．３％

（表２），同样，尼瓦拉野生稻遗传多样性指数也高于

亚洲栽培稻，野生稻较高的遗传多样性拓宽了水稻

的遗传基础，在水稻遗传育种和抗逆生物学中发挥

了重要作用，如抗病性、抗虫性、产量性状的利用

等 7�［３４］ 7�。

7�东南亚及南亚稻属 ＡＡ组种（类型）间，以尼瓦

拉野生稻与亚洲栽培稻间遗传分化系数最高（Ｆｓｔ

＝０．０６４），而普通野生稻与尼瓦拉野生稻间最低

（Ｆｓｔ＝０．０３８）。地区间，尼瓦拉野生稻的遗传分化

7�程度最高（Ｆｓｔ＝０．１３６），而普通野生稻相对较低

（Ｆｓｔ＝０．０３６），这一结果与对老挝ＡＡ组稻种的研

7�究结果相近（尼瓦拉野生稻：Ｆｓｔ＝０．７４；普通野生

稻：Ｆｓｔ＝０．３１） 7�［１６］ 7�，这可能与普通野生稻的异交率

（３０％～５０％）明显高于尼瓦拉野生稻（５％～２５％）

和亚洲栽培稻（０％～５％）有关 7�［２４］ 7�。

7�本研究中，普通野生稻和亚洲栽培稻具有较多

的特异等位基因，杂草型野生稻特异等位基因频率

最高，但数目最少，同时其遗传多样性仅次于普通野

生稻（表２），这与杂草型野生稻来源于普通野生稻

或尼瓦拉野生稻与亚洲栽培稻渐渗杂交 7�［８］ 7�相符，但

也可能与杂草型野生稻取样数较少有关。另外，某

些位点（如 ＲＭ１６１）具有较高频率的特异等位基因

（０．１９３），预示了作为区分东南亚与南亚ＡＡ组稻种

7�ＳＳＲ标记的可能。
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