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摘要  籼稻是亚洲和世界其他一些地区广为种植的主要栽培稻亚种, 同时也是我国杂交水稻

恢复系的主要来源. 研究籼稻亚种内的遗传结构和遗传多样性对中国栽培稻亚种内的分类和

演化以及水稻杂种优势利用具有重要的理论和实践意义. 本研究通过 36 个 SSR 标记对 1582

份籼稻地方品种的群体结构和地理生态分化进行了分析. 结果表明, 利用分子标记所做基于模

型和基于遗传距离的群体结构表现一致, 即早籼稻生态型可划分为 4 个地理生态群, 中间型生

态型可划分为 3 个地理生态群, 晚籼稻生态型可划分为 2 个地理生态群. 当地的生态环境和空

间隔离是形成地理分化的主要原因. 地理生态群既体现了品种间的遗传差异又是对不同生态

环境适应的反映, 可用于籼稻亚种内杂种优势群划分的依据. 根据 SSR标记在各个生态型及地

理生态群的基因型分布, 筛选了可用于鉴别各生态型和地理生态群的 SSR 特征等位变异并建

立了相应的 SSR 分子判别式. 通过 SSR 分子判别式选择籼稻的中间类型开展籼粳杂种优势研

究以及选择不同地理生态类型开展籼稻亚种内杂种优势研究, 有助于突破籼粳杂种优势利用

的障碍和加强籼稻亚种内杂种优势利用. 
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水稻(Oryza sativa L.)是世界上最重要的粮食作

物之一. 中国作为亚洲栽培稻的起源地之一[1], 拥有

丰富的稻种资源. 目前, 国家种质资源库收集保存栽

培稻 7 万余份, 其中籼稻种质资源占 67% (ICGR CAAS 

1996). 我国籼稻种植面积占水稻总面积的 70%, 杂

交籼稻种植面积已占中国籼稻面积的近 80%. 因此 , 

籼稻在我国水稻研究和生产实践中具有重要的地位. 

前人研究表明 , 籼稻较粳稻具有更加丰富的遗传多

样性 [2,3]. 然而 , 近年来 , 大面积推广种植的选育品

种遗传基础狭窄. 系谱资料研究表明, 我国栽培稻选

育品种籼稻类型主要源于矮仔占、南特号和 Peta 三

个血缘, 导致了品种的单一化和遗传脆弱性.  

栽培稻的分类一直受到各国科学家的高度重视, 

国内外学者相继提出了多种分类体系. 籼、粳是亚洲

栽培稻遗传分化的主流, 已有了比较一致的认识. 然

而 , 每个亚种内的遗传分化及分类却一直没有一致

的意见. 丁颖[4]提出了栽培稻种的亚种-群-型-变种 5

级分类法; 程侃声等人[5]提出亚洲栽培稻按种-亚种-

生态群-生态型-品种作 5 级分类. 然而, 这些传统的

分类体系利用了大量的表型性状 , 而多数表型性状

均为数量性状, 受多基因控制, 且环境常常对表型起

一种饰变作用. 表型性状与 DNA 分子水平上的遗传

演化不一定完全协同, 目前, 从 DNA 分子水平上系

统地分析水稻亚种内的遗传结构及其地理分化报道
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较少. 利用 SSR 标记和中国稻种资源初级核心种质

分析遗传结构[6], 结果将籼亚种分为早籼生态型、晚

籼生态型和中间型等 3 个生态型, 但在每种生态型内

可能还存在亚结构.  

水稻中籼、粳亚种间杂种优势的利用已得到广泛

的关注, 但是, 由于存在 F1 代半不育等诸多问题, 亚

种间杂种优势一直难以直接利用[7]. 因此, 亚种内不

同生态类型间的杂种优势利用已成为育种家的共识. 

另外 , 杂种优势群的已在玉米杂种优势育种上得到

广泛的应用 [8,9], 但是 , 在水稻杂种优势群研究和利

用方面进展不大[10,11]. 可见, 进一步分析亚种内各生

态型及其亚生态型或地理生态群不仅可以为水稻亚

种内的演化和分化具有重要理论意义 , 而且为水稻

杂种优势群的研究提供分类的依据.  

利用分子标记分析种质资源的遗传结构、演化及

其多样性分布已被广泛应用 [6,12,13], 因此, 通过对籼

稻种质资源的 SSR 分析, 研究籼亚种内的遗传结构

和生态型划分具有可行性. 本研究选取 1582 份籼稻

材料, 利用分布于水稻 12 条染色体上的 36 个微卫星

标记系统分析中国籼稻的群体结构、遗传多样性及地

理分化 , 研究籼稻亚种内遗传演化的特点及各地理

生态群的分布规律, 为稻种资源的起源进化研究、遗

传多样性的保护、新种质的发掘与杂种优势群的研究

与利用等提供理论指导.  

1  材料与方法 

(ⅰ) 材料.  实验材料来自中国栽培稻种初级核

心种质中的籼稻品种, 共 1582 份. 初级核心种质是

由中国栽培稻种质资源库经表型性状筛选、聚类而

成 [14]. 因此 , 对整个中国的籼稻资源具有较强的代

表性, 全面覆盖中国籼稻分布的 4 个稻作生态区.  

(ⅱ) DNA 提取及 SSR 扩增.  利用苗期的幼嫩叶

片采用1%的CTAB方法提取基因组DNA[15], 利用紫外

分光光度计测定浓度. 均匀选取分布在水稻 12 条染色

体上的 36 对 SSR 引物. 每 15 L 反应体系中含有 50 ng

模板 DNA, 10×缓冲液 1.5 L (22.5 mmol/L MgCl2), 

SSR 引物 92.4 ng, dNTP 1.8 mmol/L. PCR 反应程序为: 

95℃预变性 5 min; 95℃变性 1 min, 55℃退火 0.5 min, 

72℃延伸 1 min, 30 循环; 72℃延伸 10 min. 扩增产物

进行 8%聚丙烯酰胺凝胶电泳, 恒定功率 70 W. 电泳

时间 2 h, 利用银染法进行染色[16]. 用 Invitrogen 公司

生产的 10 bp Ladder 测定 36 对引物扩增条带的分  

子量.  

(ⅲ) 数据分析.  微卫星水平的基因多样性采用

Nei 遗传多样性指数(He = 1pi
2)[17]. 群体的遗传结

构采用 Structure2.0 软件分析[18,19], 每个 K 值重复 5

次. 基于 Nei’s 遗传距离 DA
[20]的 Neighbor-Joining 聚

类图采用 Powermarker3.25 软件构建[21]. 计算各群体

的标准分子量 [22]及群体间分化系数 (Gst=Dst/HT)[23]. 

利用 SPSS11.0 进行相关分析与差异性检验.  

2  结果与分析 

2.1  籼稻的群体结构 

中国地方稻种资源的籼稻亚种内的遗传结构主

要分为早、晚和中间型 3 个生态型(分别表示为 Ind.E, 

Ind.L 和 Ind.M), 但由于其 LnP(D)值在 K 值从 1~15

的过程中一直增大 , 表明在每种生态型内可能还存

在亚结构[6]. 因此, 本研究主要分析这 3 种生态型内

的亚群体结构. 我们依据 Evanno 等人[24]提出的一种

检测自然群体聚类数的方法来确定每种生态型内的

亚群体结构的数目. 结果如图 1 所示, 早籼稻生态型

在 K = 4 时有个明显的峰值; 晚籼稻生态型在 K = 2 时

有个明显的峰值; 中间型生态型在 K = 3 时有个明显 

 

图 1  基于模型的 Structure 分析中的K 值 
(a) 早籼稻生态型; (b) 中间型生态型; (c) 晚籼稻生态型 
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的峰值.  

我们将每种生态型内划分的群体与预先已知的

信息进行比较分析, 结果显示, 它们与地理分布有密

切关系 , 由此表明在每种生态型内都存在不同程度

的地理分化 , 即每一个生态型内都显示出不同数量

的地理生态群(图 2~4).  

早籼稻生态型被分为 4 个地理生态群(图  2). 类

群 1 主要分布于长江中下游地区; 类群 3 主要分布于

长江中上游地区; 类群 4 主要分布于西南地区; 类群

2 分布较散, 没有明显的地域分布规律. 因此, 根据

各类群在地理上的分布特点, 我们将早籼稻的4个类群

分别命名为长江中上游型(Middle-lower Yangtze River  

 

图 2  早籼稻生态型(Ind.E)基于模型的遗传结构及各类型在

中国的地理分布 

 

图 3  晚籼稻生态型(Ind.L)基于模型的遗传结构及各类型在

中国的地理分布 

 

图 4  籼稻中间型生态型(Ind.M)基于模型的遗传结构及各类

型在中国的地理分布 

type)、长江中下游型(Upper-middle Yangtze River type)、

西南型(Southwest type)及分散型(Scattered type).  

晚籼稻生态型被分为 2 个地理生态群(图  3). 类

群 1 主要分布于华南地区; 类群 2 主要分布于长江中

下游地区. 因此根据各类群在地理上的分布特点, 将

晚籼稻的 2 个类群分别命名为华南型(South type)和

长江中下游型(Middle-lower Yangtze River type).  

中间型生态型被分为  3 个地理生态群(图  4). 类

群 1 主要分布于长江中下游地区; 类群 2 主要分布于

西南地区; 类群 3 主要分布于长江中上游地区. 因此

根据各类群在地理上的分布特点, 我们将这 3 个类群

分别命名为长江中下游型(Middle-lower Yangtze River 

type)、长江中上游型(Upper-middle Yangtze River type)

和西南型(Southwest type).  

此外, 我们对 3 种生态型基于 Nei’s 遗传距离构

建 N-J聚类图(图 5). 可以看出, 每种生态型被分成不

同数量的亚群, 与基于模型的 STRUCTURE 分析结

果基本一致. 因此, 基于模型和遗传距离的分析都一

致表明, 早籼稻生态型、晚籼稻生态型和籼稻中间型

生态型 3 种生态型内都存在不同程度的地理分化. 因

此, 我们可以提出如下籼稻亚种内的分类体系: 首先

可将籼稻亚种划分为 3 种生态型, 即早籼稻生态型、

晚籼稻生态型和中间型生态型 ; 其次在每种生态型

内, 依据各类群的主要分布区域, 又可进一步划分为

若干地理生态群 . 早籼稻生态型可划分为长江中下

游生态群、长江中上游生态群和西南生态群; 晚籼稻

生态型可划分为长江中下游生态群和华南生态群 ; 
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中间型生态型可划分为长江中下游生态群、长江中上

游生态群和西南生态群(图 6). 

2.2  籼稻的地理分化及地理生态群的划分 

分析各类群间的分化系数和遗传距离 , 结果表

明(表  1), 中间型与早、晚籼生态型间的遗传距离较远. 

除早籼稻生态型内的西南型地理生态群外 , 均为生

态型内各地理生态群间的遗传距离较近 , 而不同生

态型的地理生态群间遗传距离较远, 分化系数较高. 

在早籼稻生态型内, POP2 (分散型生态群)由于材料

在地理上的分布较为分散, 与其余 3 种地理生态群间

的遗传距离较近. ANOVA 分析显示, 约 8.23%的遗

传多样性是由于各群体间的遗传差异引起, 其中, 早

籼稻生态型内各地理生态群间的遗传多样性较大 , 

为 5.77%; 晚籼稻生态型内各地理生态群间的遗传多

样性较小, 为 1.87%; 中间型生态型内各地理生态群

间的遗传多样性为 3.79%.  

分析各地理生态群的遗传多样性, 结果显示(表

2), 在早籼稻生态型内, 西南型地理生态群在等位变

异丰度、遗传多样性指数和多态性性息含量上均为最

高; 在晚籼稻生态型内, 华南型地理生态群的各种指

数均为最高; 在中间型生态型内, 为西南型地理生态 

 

图 5  籼稻 3 种生态型基于 Nei’s 遗传距离的 Neighbor-Joining 系统发生树 
不同颜色的线条代表 STRUCTURE 分析的各个类群 

 

图 6  中国籼稻的分类体系 
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表 1  3 种生态型内各类群间的 Nei’s 遗传距离和 Pairwise Fst
a) 

生态型 地理生态群 
早籼稻生态型  中间型生态型  晚籼稻生态型 

POP1 POP2 POP3 POP4  POP1 POP2 POP3  POP1 POP2 

早籼稻 

生态型 

POP1  0.0693 0.0549 0.0784  0.1429 0.1395 0.1194  0.1409 0.0739 

POP2 0.0820  0.0336 0.0767  0.1077 0.1153 0.0960  0.0650 0.0704 

POP3 0.0865 0.0590  0.0797  0.1423 0.1335 0.0963  0.1209 0.1171 

POP4 0.1396 0.0718 0.1062   0.1262 0.0784 0.1250  0.1135 0.1149 

中间型 

生态型 

POP1 0.1945 0.1598 0.1982 0.1906   0.0433 0.0455  0.0937 0.0980 

POP2 0.1983 0.1652 0.1895 0.1396  0.0838  0.0589  0.1068 0.1123 

POP3 0.1731 0.1370 0.1333 0.1797  0.0782 0.0906   0.1392 0.1367 

晚籼稻 

生态型 

POP1 0.1314 0.1058 0.1082 0.1136  0.1202 0.1488 0.1552   0.0388 

POP2 0.0976 0.1111 0.1504 0.1479  0.1483 0.1708 0.1960  0.0672  

a) 群体间遗传距离在斜对角线的下方; Pairwise Fst 位于斜对角线的上方 

表 2  各地理生态群的遗传多样性参数 a) 

生态型 地理生态群 Na Rs He PIC SMW 

早籼稻 

生态型 

长江中下游型 7.9 8.24 0.5733 0.5399 0.4074 

分散型 9.8 8.18 0.6158 0.5851 0.1524 

长江中上游型 8.7 8.36 0.5520 0.5175 0.1478 

西南型 8.8 8.36 0.6247 0.5925 0.2013 

总体 12.0 8.38 0.6249 0.5941 0.4306 

中间型 

生态型 

长江中下游型 9.7 8.18 0.6495 0.6175 0.3144 

西南型 10.3 8.28 0.6690 0.6409 0.5513 

长江中上游型 9.2 8.26 0.5978 0.5675 0.6004 

总体 12.0 8.34 0.6637 0.6358 0.0645 

晚籼稻 

生态型 

华南型 11.8 8.40 0.6702 0.6377 0.2089 

华中型 10.1 8.21 0.6643 0.6326 0.4837 

总体 12.6 8.37 0.6808 0.6497 0.6653 

a) Na 为平均等位变异数; Rs 为等位变异丰度; He 为 Nei 遗传多样性指数; PIC 为多态性信息指数; SMW 为平均标准分子量 

群的遗传多样性最高 . 中间型生态型的标准分子量

显著小于早籼和晚籼稻生态型. 比较各地理生态群, 

为中间型生态型内的长江中上游和西南型地理生态

群的分子量显著小于其余地理生态群.  

籼稻遗传多样性及分化与地理参数的关系表明

(图  7), 随着纬度的升高 , 无论是等位变异数还是基

因多样性都呈现下降趋势 , 纬度与后两者极显著负

相关; 而不同纬度间纬度差与分化系数、以及地理距

离与分化系数则均呈现极显著的正相关 , 且地理距

离与分化系数间的显著程度更高. 由此可见环境、空

间隔离是导致稻种资源在地理上分化的主要原因.  

2.3  籼稻各生态型和地理生态群的分子特征及鉴

别方法 

为更清楚地研究各生态型及地理生态群在 DNA

水平的分子特征, 选取每种类群内 STRUCTURE 输

出的 Q (来自同一祖先血缘)95%的 431 份材料组成

典型群体进行分析. 结果表明, 各等位变异在不同生

态群中的频率差异较大. 如图 8 所示, 一些等位变异

主要出现在某一特定的生态群 , 而在其他生态群中

出现的频次较低. 我们将频率大于 0.5, 并且在某一

生态型中出现的频次占在总体中频次的 50%以上的

等位变异定义为该生态型的特征等位变异(图 8).  

为了更好地应用于育种生产 , 我们利用典型的

特征等位变异 , 并根据该特征等位变异在这一生态

型中出现的频次与在总体中频次的比值建立了一种

快速鉴别各生态群的微卫星指数法 . 用特征等位变

异的频次比值乘以 1 或 0(对材料进行 SSR 扩增, 出

现特征等位变异的记为 1, 不出现的记为 0), 然后相

加 , 最后将和值再除以该生态型特征等位变异的频 
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图 7  籼稻的遗传多样性参数与地理参数间的关系 
(a)和(b) 等位变异数及基因多样性随纬度的变化趋势; (c) 不同纬度间的分化系数与纬度差间的关系; (d) 不同地理距离间分化系数与地理 

距离间的关系 

 

图 8  籼稻 3 种主要生态型及各地理生态群的特征等位变异.  
(a) 籼稻 3 种主要生态型的特征等位变异; (b) 早籼稻生态型内各地理生态群的特征等位变异; (c) 中间型生态型内各地理生态群的特征等位 

变异; (d) 晚籼稻生态型内各地理生态群的特征等位变异 
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次比值的和. 籼稻的 3 个生态型的典型特征等位变异

如图 8(a)所示. 对材料进行 SSR 扩增, 出现特征等位

变异的记为 1, 不出现的记为 0, 然后品种类型

(variety identity, VI)依据每个品种隶属于每个类群的

判别指数(discriminant index, DI)相对大小进行判别. 

根据 Microsoft Excel 中的内嵌函数, 将判别公示表示

如下:  

VI(A,B,C)=INDEX({“A”,“B”,“C”},0, 
   MATCH(MAX(a,b,c),{a,b,c},0)), 

其中, INDEX(array, row_num, [column_num])为数列

索引函数, 将返回数列 array中指定位置的元素值; A, 

B, C 代表类群, 分别代表本研究中的早籼稻生态型、中

间型和晚籼稻生态型; a, b, c 代表判别指数. MATCH 

(lookup_value, lookup_array, [match_type])为匹配函数, 

将返回搜索数列 lookup_array 中与匹配值 lookup_value

精确匹配的数列元素的位置, max()为取最大值函数, 

match_type=0 表示精确匹配. 即如果 a>b 和 c, 则这

一材料属于 A 类群; 如果 b>a 和 c, 则这一材料属于

B 类群; 如果 c>a 和 b, 则这一材料属于 C 类群. 而 

a=(0.6×rm216_130+0.59×rm225_146+0.91×rm235_  
124+0.74×rm25_148)/2.84; 

b=(1×rm223_147+0.67×rm23_134+0.51×rm244_  
152+1×rm258_122)/3.18; 

c=(0.6×rm244_151+0.64×rm253_140+0.7×rm267_  
156+0.61×rm296_118+0.67×rm23_144)/3.22. 

以公式 a 为例: 其中, rm216_130, rm225_146, rm-   

235_124 和 rm25_148 代表特征等位变异, 其中 rm216

等代表引物名称 , 下画线后的数字代表该引物特征

等位变异的分子量大小 . 特征等位变异前的数字代

表该生态型中出现的频次与在总体中频次的比值 . 

例如, 0.6 是 rm216_130 特征等位变异在该生态型中

出现的频次与在总体中频次的比值, 同样 0.59, 0.91

和 0.74 分别是 rm225_146, rm235_124 和 rm25_148

特征等位变异在该生态型中出现的频次与在总体中

频次的比值 . 除号下的数字是该类型所有特征等位

变异在该生态型中出现的频次与在总体中频次的比

值的和值. 例如 a 中 2.84 是 0.6+0.59+0.91+0.74 和值, 

b 和 c 中以此类推.  

采用这一判别公式对 431 份材料的典型群体进

行鉴别 , 与基于模型的群体进行比较 , 结果见表 3. 

两者间的符合度达到 82%以上, 其中, 对晚籼稻生态

型的鉴别与基于模型的群体间一致性达到了 97.69%.  

采用同样的原理, 我们也提出了籼稻 3 种生态型

下各地理生态群的特征等位变异(图 8(b)~(d))及判别

公式(表  4). 同样, 与基于模型的群体结构进行比较, 

结果见表  4. 其中 , 对早籼稻生态型下的  3 个地理生

态群以及晚籼稻生态型下的西南地理群的鉴别两者

间的一致性达到了 100%.  

3  讨论 

3.1  籼稻稻种资源的群体结构及地理分化 

籼粳的分化是亚洲栽培稻遗传分化的主流 , 形

态、分子水平上的一系列研究都己达到了比较一致的

认识 [25,26]. 然而栽培稻籼粳亚种内的结构或分类却

一直是争议的焦点 . 本研究利用籼稻地方品种对籼

稻亚种内的群体结构进行了详细的分析 , 所得的研

究结果与前人研究存在一定差异. 丁颖[4]的 5 级分类

体系将籼粳亚种内均分为晚季和早、中季稻; 水陆稻

型; 黏糯变种和品种. 钱泳文等人[27]认为, 中国籼稻

分为早籼、华中晚籼和华南晚籼 3 种类型. 程侃声等

人[5]的分类体系则提出, 中国籼稻的分类也应以栽培

季节为主 , 然后结合生态分布与栽培特点将籼稻划

分为 3 个生态群: 早中稻群、晚稻群和冬稻群. 本实

验室以前的研究结果也表明[6], 日照的长短是籼稻分

化的主要动力, 从而将籼稻划分为早、晚的气候生态

型. 这一结果与前人研究结果基本一致. 但除早、晚的

生态型外 , 本研究显示 , 还存在一个中间型生态型 . 

这一生态型与粳稻的遗传距离显著小于籼稻的早、晚

生态型. 从地理分布来看, 中间型主要分布在中国西

南和长江流域, 这一区域为籼粳交错区. 这一区域以

北以粳稻为主, 这一区域以南以籼稻为主. 因此, 可

能造成处于这一区域的籼稻资源的分化程度较低 , 

属于分化前的原始型过渡品种; 另一方方面, 也可能

是地处籼、粳稻交汇处 , 2 个亚种间的基因渐渗造 

表 3  利用微卫星指数法得到的群体与基于模型的 

群体间的比较 

 

早籼稻 

生态型 a) 

中间型 

生态型 a) 

晚籼稻 

生态型 a) 
小计 

早籼稻生态型 b) 131 13 3 147 

中间型生态型 b) 3 82 1 86 

晚籼稻生态型 b) 25 4 169 198 

小计 159 99 173 
 

符合度 82.39% 82.83% 97.69% 
 

a) 代表基于模型的群体; b) 代表采用判别公式得到的群体 
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表 4  籼稻各地理生态群的微卫星指数鉴别法及与基于模型的群体比较的符合度 a) 

生态型 品种类型判别式 地理生态群 判别指数 符合度 

早籼稻 

生态型 
VI(D, E, F, G) 

D: 长江中下游型 d=(1.0×rm262_156+0.7×rm241_125+ 
0.92×rm42_172+0.71×rm251_137)/3.33 

100.00% 

E: 分散型 e=(0.64×rm231_>190/152+ 
1.0×rm164_318/319)/1.64 

58.33% 

F: 长江中上游型 f=(0.75×rm224_134+1.0×rm244_147+ 
0.71×rm5_110)/2.46 

100.00% 

G: 西南型 g=(0.77×rm18_154+0.59×rm225_148+ 
0.71×rm258_130+0.57×rm5_108)/2.64 

100.00% 

中间型 

生态型 
VI(H, I, J) 

H: 长江中下游型 h=(0.93×rm224_160+0.8×rm231_184+ 
0.94×rm241_130+1.0×rm270_110)/3.67 

72.41% 

I: 西南型 i=(0.88×rm134_85+0.8×rm225_148+ 
0.7×rm254_164+1.0×rm71_125)/3.38 

100.00% 

J: 长江中上游型 j=(1.0×rm18_150+0.9×rm219_230+ 
1.0×rm225_146+1.0×rm25_148)/3.9 

92.86% 

晚籼稻 

生态型 
VI(K, L) 

K: 华南型 k=(0.87×rm254_164+0.75×rm258_127+ 
1.0×rm262_155)/2.62 

87.88% 

L: 华中型 l=(0.94×rm254_160+1.0×rm262_156+ 
0.87×rm42_172)/2.81 

89.47% 

a) VI(D,E,F,G)=INDEX({“D”,“E”,“F”,“G”},0,MATCH(MAX(d,e,f,g),{d,e,f,g},0)); VI(H,I,J)=INDEX({“H”,“I”,“J”},0,MATCH(MAX(h, 
i,j),{h,i,j},0)); VI(K,L)=INDEX({“K”,“L”},0,MATCH(MAX(k,1),{k,1},0)) 

成 [29]. 因而 , 在群体结构分析中形成了一个独立的

中间型类群. 本研究又进一步对 3 种生态型的亚结构

分析显示, 在每种生态型内没有显示出水陆等分化, 

而是存在不同程度的地理分化 . 影响水稻生长和分

布的主要生态因子包括热量、水分、日照时数、海拔

高度及土壤状况. 依据这些因子, 将中国稻区分为 6

个稻作生态区. 本研究中 3 种生态型下各地理生态群

的分布与稻作生态区划基本一致. 中国西南、华南由

于纬度的升高 , 热量、水分、日照等均存在一定差  

异; 长江下游到上游由于海拔的升高, 同样热量、水

分、土壤等也存在很大差异. 因此, 我们推断各地不

同的气候生态环境及耕作制度是造成地理分化的主

要原因. 另一方面, 对地理距离与遗传分化系数的分

析结果表明空间隔离是引起地理分化的另一个重要

原因.  

3.2  籼亚种内生态型的划分及其在水稻杂种优势

中的利用 

进入 20 世纪 80 年代以来, 我国杂交籼稻产量徘

徊不前, 其中最主要的原因是亲本的遗传基础狭窄. 

充分利用和挖掘不同类型、不同来源、地理上远缘的

材料, 拓宽杂交稻亲本间的遗传差异, 在一定程度可

以提高组合的优势强度. 然而, 在众多的遗传资源中, 

如何根据不同地区的生态条件及品种的生态类型 , 

进行有效地选择是杂交稻发展的当务之急 . 杂种优

势群在玉米上的研究较多 , 并形成了一些著名的优

势配对模式[30,31]. 但是, 水稻杂种优势群研究相对落

后 , 难以指导水稻杂种优势的育种实践 . 陈立云等

人 [10]研究了早籼、中籼、晚籼与早粳、晚粳不同生

态型之间的杂种优势配对模式; 孙传清等人 [32]主要

采用培矮 64S等几个光敏核不育系, 通过大量的测交, 

筛选得到一些有价值的两系杂交稻的优势生态型 , 

但这种方法筛选得到的优势生态型只是针对某个不

育系, 而且主要是两系不育系, 局限性较大. 刘炜等

人[33]利用 9 个不同生态类型的 50 份材料研究了粳型

水稻杂种优势生态型与杂种优势模式, 结果表明, 不

同地理来源的生态型间表现出较高的杂种优势 . 由

此可见, 正确划分亚钟内的生态类型、弄清楚各稻种

间的亲缘关系 , 不仅对研究稻种的遗传演化具有重

要意义, 而且是正确利用品种资源的前提, 将为水稻

杂种优势群的研究提供依据. 程侃声等人[5]提出亚种

内可再分成生态群、生态型等, 并认为粳稻内可分为

海南型、云贵型等地理生态型. 这些地理生态型的提

出多是基于表型性状和育种者的经验所得 , 受环境

和人为等因素的影响, 因此, 表型性状上的形态分化

不一定能真实反映 DNA 水平的遗传演化. 本研究利

用 SSR 标记 , 分析了各生态型及地理生态群间在

DNA 水平基因型之间的差异, 根据中国稻种资源的

遗传演化 , 更加科学的提出了籼稻亚种内各生态型

及地理生态群的分类体系 . 由于稻种资源在地理上

的演化是连续的, 因此, 我们依据群体结构分析中各

地理生态群的主要分布区域提出了籼稻 3 种生态型
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下地理生态群的分类. 同时, 本研究还对各生态型及

地理生态群进行系统分析 , 发掘出了各生态型及地

理生态群的特征等位变异 ; 并利用这些特征等位变

异提出了一种有效的判别方法 , 能够对材料进行有

效划分 . 可以充分发挥不同亚钟内不同地理生态群

之间的互补效应 , 使本地生态群品种与外来生态群

品种相结合, 发挥有利基因的累加和互补效应, 有效

增强籼亚种内杂种优势的利用 . 而微卫星指数法有

助于人们简单、快速的对水稻籼亚种内生态群进行合

理划分, 判断不同材料的遗传相似程度, 从而有效选

择典型材料进行杂种优势群研究或杂交育种的亲本

选配, 充分利用亚种内的杂种优势.  

另外 , 籼稻的中间类型将为籼粳亚种间杂种优

势利用以及加强粳稻杂种优势利用提供理想的亲本

材料 . 中国杂交粳稻的增产优势在实际应用中仅为

10%左右, 不如杂交籼稻的杂种优势强[34]. 其主要原

因是, 一方面, 在粳稻中很难找到恢复系; 另一方面, 

典型籼粳间杂交虽具有较强的杂种优势, 但是, 其后

代高度不育不能直接利用籼稻的恢复基因. 因此, 生

产上通常采用“籼粳架桥”技术获得中间材料 , 以利

用籼稻恢复基因的同时利用籼稻的广适性、抗逆性等

优良有利基因. 利用“籼粳架桥”技术时, 获得的中间

材料的籼粳成分必须适度 , 籼型成分过低又达不到

扩大双亲间的遗传差距从而扩大杂种优势的目的 , 

而籼型成分过多则难以适应粳稻区的生态条件 . 前

人研究的结果表明 , 栽培稻中存在一些籼粳分化不

明显的中间类型材料, 常用“偏籼”或“偏粳”等模糊概

念来描述 , 这些方法不仅不能确定中间材料的分类

地位问题 , 而且阻碍了中间材料的充分利用 [28]. 本

实验室利用 DNA 水平的 SSR 标记系统分析了籼稻的

遗传结构 , 发现在籼稻亚种内确实存在一个中间型

生态型类群, 这一类群在遗传多样性、微卫星的分子

量大小、频率分布以及地理分布等都与早、晚籼稻生

态型有较大差异 , 并且与粳稻的遗传距离及分化系

数显著小于早、晚籼生态型[6]. 从地理上看, 籼稻的

中间类型主要分布于长江流域和云南西南部山区 , 

属于籼粳交错区 , 所适应的生态环境兼具籼粳亚种

的特点. 由此可见, 不管是从遗传还是其适应的生态

条件上 , 籼稻的中间类型均具备作为籼粳杂种优势

中间材料的潜力 . 本研究中给出了判别籼稻中间类

型的 SSR 分子特征和分子判式, 通过 SSR 分子判别

式选择籼稻的中间类型开展籼粳杂种优势研究或许

是突破籼粳杂种优势利用障碍和加强粳稻杂种优势

利用的理想途径.  
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Indica is not only an important rice subspecies widely grown in Asia and the rest of the world, but also one of the major genetic 
backgrounds of hybrid rice in China. Therefore, studies on the genetic structure and genetic diversity of indica rice germplasm 
resources are important for research on the origin, evolution, and classification of cultivated rice in China. Using a genetically 
representative core collection of 1582 rice landraces of indica in China, the genetic structure, geographic differentiation, and diversity 
were analyzed. The model-based structure analysis of varieties within three ecotypes revealed nine eco-geographical types, which are 
partially consistent with some of the ecological zones in China. Local ecological adaption and physical isolation have contributed to 
the differentiation of eco-geographical types, which could be used to develop heterotic groups of indica. To facilitate the identification 
of different ecotypes and eco-geographical groups, we provide the SSR character alleles of each ecotype or geographical eco-group 
and a rapid discrimination method based on these character alleles. The character alleles and the rapid discrimination method could be 
used to guide the development of heterotic groups, to select hybrid parents, and as an efficient protocol for screening of hybrid crosses. 
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