
植物遗传资源学报 ２０１７ꎬ１８(２):２１７￣２２４
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ＤＯＩ:１０. １３４３０ / ｊ. ｃｎｋｉ. ｊｐｇｒ. ２０１７. ０２. ００７

东北地区杂草稻与栽培稻的遗传多样性及籼粳分化

刘　 丹１ꎬ２ꎬ王嘉宇２ꎬ马殿荣２ꎬ孙　 健２ꎬ柴永山１ꎬ孙玉友１ꎬ魏才强１ꎬ
解　 忠１ꎬ李洪亮１ꎬ张巍巍１ꎬ程杜娟１ꎬ孙国宏１ꎬ陈温福２

( １黑龙江省农业科学院牡丹江分院ꎬ牡丹江 １５７０４１ꎻ
２沈阳农业大学水稻研究所 / 农业部东北水稻生物学与遗传育种重点实验室ꎬ沈阳 １１０８６６)

收稿日期:２０１６￣０６￣１１　 　 修回日期:２０１６￣０９￣１１　 　 网络出版日期:２０１７￣０２￣１７
ＵＲＬ:ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｎｋｉ. ｎｅｔ / ｋｃｍｓ / ｄｅｔａｉｌ / １１. ４９９６. Ｓ. ２０１７０２１７. １４２７. ０３６. ｈｔｍｌ
基金项目:黑龙江省农业科学院博士科研启动金项目(２０１５０７￣５２)ꎻ国家水稻产业技术体系建设专项(ＣＡＲＳ￣０１￣４１)ꎻ黑龙江省科技厅项目

(ＧＡ１４Ｂ１０２￣０５)
第一作者研究方向为水稻种质资源利用ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｒｉｃｅ＿ｌｄ＠ １６３. ｃｏｍꎻ王嘉宇为共同第一作者ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｒｉｃｅｗｊｙ＠ １２６. ｃｏｍ
通信作者:陈温福ꎬ研究方向为水稻超高产育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｗｆｃｈｅｎ５５１２＠ １２６. ｃｏｍ

摘要:利用 ８８ 对籼粳特异性分子标记对收集于我国东北三省的 ３５ 份杂草稻和 ３６ 份栽培稻遗传基础及籼粳分化进行研

究ꎬ结果表明上述标记能够高效地鉴别稻属资源的籼粳属性ꎬ共检测到 １５６ 个等位基因ꎬ平均有效等位基因(Ｎａ)为 １ ７７３ꎮ 遗

传多样性分析表明ꎬ东北地区杂草稻多样性水平略高于当地栽培稻ꎬ其中杂草稻的等位基因数(Ｎａ)、杂合度(Ｈｅ)、基因多样

性(Ｈｓｋ)以及多态性信息含量(ＰＩＣ)分别为 １ ６５９、０ ００６、０ ０７６ 和 ０ ０８５ꎬ而东北栽培稻分别为 １ ５５７、０ ００４、０ ０６０ 和 ０ ０６７ꎮ
遗传结构和聚类分析结果表明ꎬ东北地区杂草稻与栽培稻具有较近的亲缘关系ꎬ均存在一定程度的籼粳分化ꎮ 进一步对籼粳

血缘进行相对量化分析发现ꎬ杂草稻的籼型基因型频率(Ｆｉ ＝ ０ ０５０)略高于当地栽培稻(Ｆｉ ＝ ０ ０４３)ꎮ 东北三省籼型基因型

频率变化趋势为:辽宁杂草稻(０ ０６２) > 辽宁栽培稻(０ ０５８) > 吉林栽培稻(０ ０４８) > 黑龙江杂草稻(０ ０４１) > 吉林杂草稻

(０ ０２４) > 黑龙江栽培稻(０ ０２０)ꎮ
关键词:杂草稻ꎻ栽培稻ꎻ分子标记ꎻ籼粳分化ꎻ籼型基因型频率
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杂草稻常与水稻伴生在稻田里ꎬ与其争夺养分

和空间ꎬ直接影响着水稻的产量和品质ꎮ 近年来ꎬ东
北地区杂草稻发生呈蔓延趋势ꎬ已严重影响到我国

粳稻的产量ꎮ 相关数据表明ꎬ仅黑龙江省 ２０００ 年因

杂草稻造成的经济损失就有 ３ 亿 ~ ４ 亿元人民

币[１]ꎮ 研究发现ꎬ杂草稻密度为 １ ~ ９ 株 / ｍ２ 时ꎬ栽
培稻减产 １ ３７％ ~４４ ６５％ [２]ꎬ１０ ~ ２０ 株 / ｍ２可导致

栽培稻减产 ５０％ [３]ꎬ３５ ~ ４０ 株 / ｍ２可使高秆栽培稻

的产 量 减 产 ６０％ ꎬ 矮 秆 品 种 产 量 最 高 可 减 少

９０％ [４]ꎬ如何有效地防治杂草稻的进一步发生是当

前水稻生产中亟待解决的问题ꎮ 此外ꎬ杂草稻由于

长期处于恶劣的野生状态中ꎬ经受各种灾害和不良

环境的选择ꎬ又具有许多优良性状ꎬ如抗寒[５￣６]、耐
旱[７]、耐盐碱[８￣９]和耐老化[１０]等ꎬ前人通过对杂草稻

资源的鉴定和综合评价ꎬ已获得了可以用于育种的

优异杂草稻资源[１１]ꎮ 合理有效地利用杂草稻的这

些有利性状ꎬ可为水稻遗传改良和抗性育种提供新

的思路ꎮ
遗传多样性是生物多样性的重要组成部分ꎬ是

物种进化的直接体现ꎮ 对栽培稻及其伴生杂草稻的

遗传多样性进行研究ꎬ将有助于阐明杂草稻的起源ꎬ
为杂草稻的有效防治和利用奠定基础ꎮ 前人已经利

用 ＳＳＲ、ＳＲＡＰ 和 ＲＡＰＤ 等不同的分子标记对杂草稻

的遗传多样性进行了相关研究[１２￣１５]ꎬ但利用籼粳稻

亚种间特异性的分子标记对杂草稻进行分析的研究

报道还很少见ꎮ 籼粳稻亚种间特异性的分子标记具

有简单、高效、易操作、重复性好的特点ꎬ利用籼粳特

异性分子标记对东北粳稻及其伴生杂草稻进行籼稻

血缘相对量化分析ꎬ对于明确东北粳稻育种中籼稻

血缘的引入量和在籼粳分化水平上阐明杂草稻与栽

培稻之间的亲缘关系具有重要意义ꎮ 基于此ꎬ本研

究利用籼稻粳稻特异性分子标记ꎬ对东北地区杂草

稻和栽培稻的多样性水平进行了分析ꎬ并相对量化

分析了杂草稻与栽培稻的籼粳分化水平ꎬ旨在为有

效开展东北杂草稻的防治和保障东北粳稻稳定生产

提供数据支持ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

试验共选用 ７１ 份材料(表 １)ꎬ包括 ３５ 份杂草

稻和 ３６ 份栽培稻ꎬ其中 ３５ 份杂草稻材料包括辽宁

省杂草稻材料(ＷＬ)１９ 份ꎬ吉林省杂草稻材料(ＷＪ)
５ 份ꎬ黑龙江省杂草稻材料(ＷＨ)１１ 份ꎻ３６ 份栽培稻

材料包括辽宁省栽培稻材料(ＣＬ)１９ 份ꎬ吉林省栽

培稻 材 料 ( ＣＪ ) ４ 份ꎬ 黑 龙 江 省 栽 培 稻 材 料

(ＣＨ)１３ 份ꎮ

表 １　 试验材料及来源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｏｒｉｇｉｎ

编号 材料名称 来源 编号 材料名称 来源

Ｎｏ. Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｎａｍｅ Ｓｏｕｒｃｅ Ｎｏ. Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｎａｍｅ Ｓｏｕｒｃｅ

１ Ｗ０３￣３ 辽宁

２ Ｗ０３￣１８ 辽宁

３ Ｗ０３￣１２ 辽宁

４ Ｗ０３￣２６ 辽宁

５ Ｗ０３￣３３ 辽宁

６ Ｗ０３￣３６ 辽宁

７ Ｗ０３￣４５ 辽宁

８ Ｗ０４￣１ 辽宁

９ Ｗ０４￣５ 辽宁

１０ Ｗ０４￣７ 辽宁

１１ Ｗ０４￣１４ 辽宁

１２ Ｗ０４￣２２ 辽宁

１３ Ｗ０４￣３６ 辽宁

１４ Ｗ０４￣４３￣２ 辽宁

１５ Ｗ０５￣４ 辽宁

１６ Ｗ０５￣６ 辽宁

１７ Ｗ０５￣１５ 辽宁

１８ Ｗ０５￣２０ 辽宁

１９ Ｗ０５￣３３ 辽宁

２０ Ｗ１ 吉林

２１ Ｗ５ 吉林

２２ Ｗ１２ 吉林

２３ Ｗ２０ 吉林

２４ Ｗ２４ 吉林

８１２
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表 １(续)

编号 材料名称 来源 编号 材料名称 来源

Ｎｏ. Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｎａｍｅ Ｓｏｕｒｃｅ Ｎｏ. Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｎａｍｅ Ｓｏｕｒｃｅ

２５ Ｗ５５ 黑龙江

２６ Ｗ６９ 黑龙江

２７ Ｗ７６ 黑龙江

２８ Ｗ７８ 黑龙江

２９ Ｗ８６ 黑龙江

３０ Ｗ９０ 黑龙江

３１ Ｗ９７ 黑龙江

３２ Ｗ１０２ 黑龙江

３３ Ｗ１０４ 黑龙江

３４ Ｗ１０８ 黑龙江

３５ Ｗ１１６ 黑龙江

３６ 沈农 ２６５ 辽宁

３７ 沈农 ６０６ 辽宁

３８ 沈农 ０１６ 辽宁

３９ 千重浪 ２ 辽宁

４０ 辽星 １ 辽宁

４１ 铁粳 ７ 辽宁

４２ 沈农 ９８１６ 辽宁

４３ 沈农 １５９ 辽宁

４４ 辽粳 ５ 辽宁

４５ 辽粳 ４５４ 辽宁

４６ 辽粳 ２９４ 辽宁

４７ 辽盐 ２ 辽宁

４８ 辽粳 ３２６ 辽宁

４９ 秋光∗ 辽宁

５０ 丰锦∗ 辽宁

５１ 一目惚∗ 辽宁

５２ 屉锦∗ 辽宁

５３ 里歌∗ 辽宁

５４ 日本晴∗ 辽宁

５５ 吉粳 ８８ 吉林

５６ 吉粳 ８３ 吉林

５７ 长白 ９ 吉林

５８ 秋田小町∗ 吉林

５９ 松粳 ９ 黑龙江

６０ 龙粳 １４ 黑龙江

６１ 龙粳 １８ 黑龙江

６２ 龙粳 ２１ 黑龙江

６３ 龙稻 ５ 黑龙江

６４ 垦稻 １１ 黑龙江

６５ 牡丹江 １８ 黑龙江

６６ 牡丹江 ２１ 黑龙江

６７ 松粳 ３ 黑龙江

６８ 普选 １０ 黑龙江

６９ 东农 ４１５ 黑龙江

７０ 富士光∗ 黑龙江

７１ 空育 １３１∗ 黑龙江

∗:日本引进品种
∗:Ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈｅ ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｆｒｏｍ Ｊａｐａｎ

１ ２　 叶片基因组 ＤＮＡ 提取及分子标记类型

于 ２０１３ 年 ７ 月初取材ꎬ在田间每个品种(材

料)选取一个单株ꎬ取 ３ 片叶装在 ５ 号自封袋中ꎬ放
于冰盒后带回实验室ꎬ存放在 － ８０ ℃超低温冰箱中

备用ꎮ 取一片叶去掉叶脉后剪碎ꎬ称取约 ０ ５ ｇ 新

鲜叶片ꎬ按照 ＣＴＡＢ 方法提取 ＤＮＡꎬ操作步骤参照

Ｊ. Ｊ. Ｄｏｙｌｅ 等[ １６ ] 的描述ꎬ略有改进ꎮ 根据前人的研

究报道ꎬ试验选取覆盖水稻 １２ 条染色体的 ３４ 对 Ｉｎ￣
Ｄｅｌ 特异性引物和 ５４ 对 ＩＬＰ 引物[１７￣１８] 进行分析ꎬ引
物委托华大基因合成ꎮ
１ ３　 ＰＣＲ 扩增及电泳检测

ＰＣＲ 扩增反应体系 １５ μＬꎬ含 ＤＮＡ(２０ ｎｇ / Ｌ)
２ μＬꎬ引物各 ２ μＬꎬ２ μＬ １０ × ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ(含 Ｍｇ２ ＋ )ꎬ
０ ４ μＬ ｄＮＴＰꎬ０ ３ μＬＴａｑ 酶ꎬ不足以 ｄｄＨ２Ｏ 补充ꎮ

ＩｎＤｅｌ 扩增程序为:９４ ℃ ５ ｍｉｎꎬ９４ ℃ ４０ ｓꎬ５５ ℃ ４５ ｓꎬ
７２ ℃ ４０ ｓꎬ４０ 个循环ꎬ７２ ℃ ７ ｍｉｎꎬ１２ ℃ 保存ꎻＩＬＰ
扩增程序为:９４ ℃ ５ ｍｉｎꎬ９４ ℃ ３０ ｓꎬ５９ ℃ ３０ ｓꎬ
７２ ℃ １ ｍｉｎꎬ２５ 个循环ꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ５６ ℃ ３０ ｓꎬ７２ ℃
１ ｍｉｎꎬ１５ 个循环ꎻ７２ ℃ ７ ｍｉｎꎬ１２ ℃保存ꎮ 目标片

断差异大于 １５ ｂｐ 的 ＰＣＲ 扩增产物在 ３％琼脂糖凝

胶上分离ꎬ小于 １５ ｂｐ 的 ＰＣＲ 扩增产物在 ６％ 聚丙

稀酰胺变性凝胶上分离ꎮ
１ ４　 数据统计分析

扩增产物读带标准参考典型籼稻 ９３￣１１ 和典

型粳稻日本晴的条带位置ꎮ 按照同一位点上条带

与日本晴带型一致的记为“ ｊｊ”ꎬ与 ９３１１ 带型一致

的记为“ ｉｉ”ꎬ杂合带型记为 “ ｉｊ”ꎮ 根据所有位点

(Ｎ)上各样品的基因型数据( ｊｊꎬｉｉ 和 ｉｊ)对杂草稻

９１２
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和栽培稻样品进行籼粳类型的确定ꎬ计算所有标记

位点的籼型基因频率(Ｆ ｉ)或粳型基因频率(Ｆ ｊ) [１７]ꎮ

Ｆ ｉ ＝
２∑Ｎ

１ Ｘ ｉｉ ＋∑Ｎ
１ Ｘ ｉｊ

２Ｎ ꎻ　 Ｆ ｊ ＝
２∑Ｎ

１ Ｘ ｊｊ ＋∑Ｎ
１ Ｘ ｉｊ

２Ｎ
利用 ＰＯＷＥＲ ＭＡＲＫＥＲ Ｖ３ ２５[１９] 软件计算等

位基因数 (Ｎａ)、杂合度 (Ｈｅ)、多态性信息含量

(ＰＩＣ)和基因多样性指数(Ｈｓｋ)ꎻ利用 ＭＥＧＡ４ ０[２０]

软件进行 ＮＪ 聚类分析ꎬ绘制进化树ꎻ利用 Ｓｔｒｕｃ￣
ｔｕｒｅ２ ３ ４[２１￣２２]软件进行群体结构分析ꎻ其他数据处

理和计算均在 Ｅｘｃｅｌ２０１０ 上进行ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 ＩｎＤｅｌ 和 ＩＬＰ 扩增多态性分析

试验选用的 ８８ 对籼粳稻亚种间特异性分子标

记(３４ 对 ＩｎＤｅｌ 和 ５４ 对 ＩＬＰ)ꎬ分布于水稻的 １２ 条

染色体上ꎬ每条染色体上标记数量最少为 ４ 个ꎬ最多

为 １２ 个ꎬ平均每条染色体上分布引物 ７ ３３３ 个ꎮ 利

用 ８８ 对引物对参试的 ７１ 份材料进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ扩
增产物均能得到稳定的电泳图谱ꎬ每个位点扩增等

位基因变幅为 １ ~ ２ 个ꎬ共检测到 １５６ 个等位基因ꎬ
每个引物位点平均等位基因数(Ｎａ)为 １ ７７３ 个ꎻ平
均多基因多样性指数(Ｈｓｋ)为 ０ ０８０ꎻ平均杂合度

(Ｈｅ)为 ０ ００５(表 ２)ꎮ 对两种标记的多态性进行比

较发现ꎬＩＬＰ 标记的等位基因数和多态性信息含量

要高于 ＩｎＤｅｌꎬ但差异未达到显著水平ꎮ １２ 条染色

体的多态性信息含量(ＰＩＣ)变化范围为 ０ ０１３ ~
０ １３９ꎬ平均 ＰＩＣ 为 ０ ０７３ꎬ其中第 ４ 染色体上变异

最小ꎬ而第 ８ 染色体变异程度最高(图 １)ꎮ

表 ２　 ＩｎＤｅｌ 和 ＩＬＰ 两种分子标记多态性比较

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｂｅｔｗｅｅｎ ＩｎＤｅｌ ａｎｄ
ＩＬＰ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

分子标记

Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
ｍａｒｋｅｒ

等位基因数

Ｎａ
杂合度

Ｈｅ

基因多样

性指数

Ｈｓｋ

多态性

信息含量

ＰＩＣ

ＩｎＤｅｌ １ ６７７ａＡ ０ ０９５ａＡ ０ ０８１ａＡ ０ ０７２ａＡ

ＩＬＰ １ ８３３ａＡ ０ ００２ｂＢ ０ ０８０ａＡ ０ ０７３ａＡ

ＩｎＤｅｌ ＋ ＩＬＰ １ ７７３ａＡ ０ ００５ｂＡＢ ０ ０８０ａＡ ０ ０７３ａＡ

大小写字母分别表示 １％和 ５％水平差异显著ꎬ下同

Ｃａｐｉｔａｌ ａｎｄ ｓｍａｌｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ａｔ ｔｈｅ １％ ａｎｄ ５％ ｌｅｖｅｌｓ
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ
Ｎａ:Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎬＨｅ:ＨｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＨｓｋ:Ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬＰＩＣ:Ｐｏｌｙ￣
ｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

图 １　 不同染色体的 ＰＩＣ 变化曲线

Ｆｉｇ. １　 Ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ＰＩＣ ｖａｌｕｅ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ

２ ２　 杂草稻与栽培稻遗传多样性分析

对东北地区杂草稻与栽培稻的遗传多样性进行

对比分析ꎮ 由表 ３ 可知ꎬ东北地区杂草稻的多样性

水平略高于东北栽培稻ꎬ其中杂草稻的等位基因数

(Ｎａ)、杂合度(Ｈｅ)、基因多样性(Ｈｓｋ)以及多态性信

息含量(ＰＩＣ)分别为 １ ６５９、０ ００６、０ ０７６ 和 ０ ０８５ꎬ
而栽培稻分别为 １ ５５７、０ ００４、０ ０６０ 和 ０ ０６７ꎮ 方

差分析表明ꎬ辽宁、吉林和黑龙江三省间杂草稻的等

位基因数存在极显著差异ꎬ而辽宁栽培稻的等位基

因数与吉林和黑龙江两省也均存在极显著差异ꎬ但
吉林和黑龙江两省之间差异却不显著ꎮ
２ ３　 聚类分析

基于 ８８ 个位点的分子标记结果ꎬ根据 Ｎｅｉ
(１９７２)遗传距离ꎬ进行 ＮＪ(Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣Ｊｏｉｎｉｎｇ)聚类分

析ꎮ 由图 ２ 可知ꎬ参试材料可分为 ４ 个类群ꎬ其中第

Ⅰ类群包括 ３２ 份材料ꎬ对该类群进一步分析ꎬ它们

又可划分到 ６ 个亚类群中ꎬ其中第Ⅰ￣１ 亚群包括 ２
份杂草稻(Ｗ１２ 和 Ｗ６９)和 ４ 份栽培稻(垦稻 １１、牡
丹江 １８、日本晴和松粳 ３)ꎻ第Ⅰ￣２ 亚群包括 １０ 份

杂草稻ꎬ它们来自于东北 ３ 个省份中ꎬ又可划分为 ３
个亚亚群ꎬ其中 Ｗ５、Ｗ１０２、Ｗ１０４ 和 Ｗ０４￣７ 为Ⅰ￣２￣
１ 亚亚群ꎬＷ１、Ｗ０４￣３６、Ｗ９０、Ｗ２４ 和 Ｗ１０８ 为Ⅰ￣２￣
２ 亚亚群ꎬ而 Ｗ０４￣１４ 独自构成Ⅰ￣２￣３ 亚亚群ꎻ第Ⅰ￣
３ 亚群包括 ４ 份杂草稻ꎬ分别为 Ｗ７８、Ｗ５５、Ｗ８６ 和

Ｗ０４￣１ꎻ第Ⅰ￣４ 亚群包括 ４ 份栽培稻ꎬ分别为龙粳

１８、空育 １３１、龙粳 ２１ 和富士光ꎻ第Ⅰ￣５ 亚群包括 ４
份杂草稻(Ｗ０５￣２０、Ｗ０４￣４３￣２、Ｗ０５￣４ 和 Ｗ０３￣３)和
１ 份栽培稻(秋光)ꎻ第Ⅰ￣６ 亚群包括 ２ 份杂草稻

(Ｗ７６ 和 Ｗ０４￣２２)和 １ 份栽培稻(普选 １０)ꎻ第Ⅱ类

群包括 ２７ 份材料ꎬ可以再划分为 ３ 个亚亚群ꎬ其中

０２２



　 ２ 期 刘　 丹等:东北地区杂草稻与栽培稻的遗传多样性及籼粳分化

表 ３　 杂草稻与栽培稻遗传多样性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｗｅｅｄｙ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ

群体类型

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
省份

Ｐｒｏｖｉｎｃｅｓ
等位基因数

Ｎａ
杂合度

Ｈｅ

基因多样性指数

Ｈｓｋ

多态性信息含量

ＰＩＣ

杂草稻 辽宁 Ｌ １ ５４６ａＡ ０ ００８ａＡ ０ １０１ａＡ ０ ０８８ａＡ

Ｗｅｅｄｙ ｒｉｃｅ 吉林 Ｊ １ ０９１ｃＣ ０ ００２ｂｃＡＢ ０ ０３１ｃＢ ０ ０２５ｃＢ

黑龙江 Ｈ １ ２８４ｂＢ ０ ００３ａｂｃＡＢ ０ ０６３ｂｃＡＢ ０ ０５４ｂｃＡＢ

总体水平 Ｔｏｔａｌｓ １ ６５９ ０ ００６ ０ ０７６ ０ ０８５

栽培稻 辽宁 Ｌ １ ５００ａＡ ０ ００８ａｂＡＢ ０ ０７８ａｂＡＢ ０ ０６８ａｂＡＢ

Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ 吉林 Ｊ １ １７１ｂｃＢＣ ０ ０００ｃＢ ０ ０６４ｂｃＡＢ ０ ０５２ｂｃＡＢ

黑龙江 Ｈ １ １７１ｂｃＢＣ ０ ００１ｃＡＢ ０ ０３３ｃＢ ０ ０２９ｃＢ

总体水平 Ｔｏｔａｌｓ １ ５５７ ０ ００４ ０ ０６０ ０ ０６７

白色代表杂草稻(Ｗ)ꎬ黑代表栽培稻(Ｃ)
Ｗｈｉｔｅ ｌａｂｅｌ ｉｍｐｌｙ ｗｅｅｄｙ ｒｉｃｅꎬｂｌａｃｋ ｌａｂｅｌ ｉｍｐｌｙ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｒｉｃｅ

图 ２　 杂草稻与栽培稻 ＮＪ 聚类

Ｆｉｇ. ２　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ ｗｅｅｄｙ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｒｉｃｅ ｕｓｉｎｇ ＮＪ

第Ⅱ￣１ 亚群包括 ４ 份杂草稻 (Ｗ０５￣６、 Ｗ０５￣１５、
Ｗ０３￣１８ 和 Ｗ０３￣１２)和 １ 份栽培稻(龙粳 １４)ꎻ第Ⅱ￣
２ 亚群包括 ３ 份杂草稻(Ｗ２０、Ｗ０４￣５ 和 Ｗ１１６)和

１１ 份栽培稻(铁粳 ７、沈农 ６０６、千重浪 ２、辽粳 ２９４、
松粳 ９ꎬ沈农 １５９、沈农 ２６５、辽粳 ４５４、沈农 ９８１６、沈
农 ０１６ 和龙稻 ５)ꎻ第Ⅱ￣３ 亚群包括 ５ 份杂草稻

(Ｗ０３￣４５、Ｗ０３￣３３、Ｗ０３￣２６、Ｗ０５￣３３ 和 Ｗ０３￣３６)和

３ 份栽培稻(辽盐 ２、吉粳 ８８ 和辽星 １)ꎻ第Ⅲ类群包

括 ３ 份材料ꎬ分别为 Ｗ９７、东农 ４１５ 和长白 ９ꎻ第Ⅳ
类群包括 ９ 份栽培稻材料ꎬ分别为丰锦、辽粳 ５、吉
粳 ８３、牡丹江 ２１、里歌、屉锦、辽粳 ３２６、一目惚和秋

田小町ꎮ 由此可见ꎬ东北三省杂草稻与栽培稻既形

成了独立的类群ꎬ又存在一定的相互交叉ꎬ当地杂草

稻与栽培稻具有较近的亲缘关系ꎮ

２ ４　 遗传结构分析

对参试材料进行群体遗传结构分析ꎬ设置 Ｋ ＝
１ ~ ２０ꎬ１０ 次重复ꎮ 由图 ３ 可知ꎬ对数似然函数值

ＬｎＰ(Ｄ)随着 Ｋ 值的增加而呈现增加趋势ꎬ没有出

现明显的最大值拐点ꎮ 进一步利用 ＬｎＰ(Ｄ)值计算

ΔＫ 值ꎬ发现当 Ｋ ＝２ 时ꎬΔＫ 值为 ９５ ２６ꎬ此处出现最

大拐点ꎬ由此可以判断参试 ７１ 份材料可以划分为 ２
个类群ꎮ

基于 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２ ３ ４ 模型ꎬ获得 Ｋ ＝ ２ 时的群体

结构图(图 ４)ꎮ 图中参试材料被划分为 ２ 个类群ꎬ
其中红色条框代表粳稻 Ａ 类群ꎬ绿色条框代表偏粳

稻 Ｂ 类群ꎮ 由此可知ꎬ东北地区杂草稻材料和栽培

稻材料在群体遗传结构上均表现为粳型和偏粳型两

种类型ꎬ７１ 份参试材料间遗传差异较小ꎬ这也体现出

１２２
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图 ３　 对数似然函数值 ＬｎＰ(Ｄ)和 ΔＫ 值随亚群数 Ｋ 的变化曲线

Ｆｉｇ. ３　 Ｔｈｅ ｃｈａｎｇｅ ｃｕｒｖｅ ｏｆ Ｌｏｇ￣ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ ＬｎＰ(Ｄ)ａｎｄ ΔＫ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ Ｋ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｓｕｂｇｒｏｕｐ ｎｕｍｂｅｒｓ

红色条框和绿色条框分别代表粳稻类群和偏粳稻类群

Ｔｈｅ ｒｅｄ ｂａｒｓ ａｎｄ ｇｒｅｅｎ ｂａｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｔｈｅ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｇｒｏｕｐ ａｎｄ ｉｎｄｉｃａ ｒｉｃｅ ｇｒｏｕｐ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

图 ４　 参试 ７１ 份材料的群体结构分析

Ｆｉｇ. ４　 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ７１ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

了 ＮＪ 聚类中 Ｎｅｉ 遗传距离较小ꎮ 对东北三省参试

材料进行分析发现ꎬ无论是杂草稻还是栽培稻都以

辽宁地区参试材料的绿色成分较多ꎬ而黑龙江和吉

林较少ꎬ说明辽宁材料多表现为偏粳类型ꎬ其含有籼

稻血缘比例多于黑龙江和吉林材料ꎮ 进一步分析可

知ꎬ辽宁材料中以 Ｗ０３￣３３、Ｗ０３￣３６ 和 Ｗ０３￣４５ 等杂

草稻材料和沈农 ２６５、沈农 ９８１６ 和沈农 １５９ 等栽培

稻所含籼稻血缘比例最高ꎻ而吉林和黑龙江材料所

含籼稻血缘比例很少ꎬ仅吉粳 ８８ 检测出含有较高的

籼稻血缘ꎬ暗示辽宁参试材料籼稻血缘含量高于其

他两个地区ꎬ与其他两省材料之间遗传分化较大ꎬ亲
缘关系较远ꎬ这一点也印证了聚类分析的结果ꎮ
２ ５　 籼粳血缘相对量化分化

基于 ＩｎＤｅｌ 和 ＩＬＰ 两种籼粳稻特异性分子标记

对东北杂草稻和栽培稻的籼粳血缘进行量化分析ꎮ
由表 ４ 可知ꎬ在 ８８ 个籼粳稻特异性分化位点上ꎬ杂
草稻的籼型基因型频率(Ｆ ｉ ＝ ０ ０５０)略高于栽培稻

(Ｆ ｉ ＝ ０ ０４３)ꎬ其中在参试 ３５ 份杂草稻材料中ꎬ以辽

宁杂草稻检测到的籼稻型等位基因最多ꎬ其次是黑

龙江ꎬ最少为吉林ꎬ它们对应的籼稻基因型频率 Ｆ ｉ

分别为 ０ ０６２、０ ０４１ 和 ０ ０２４ꎮ 对于参试的 ３６ 份栽

培稻而言ꎬ检测到的籼型基因型频率以辽宁栽培稻

最高ꎬ其次是吉林ꎬ最低为黑龙江ꎬ它们对应的籼稻

基因型频率 Ｆ ｉ分别为 ０ ０５８、０ ０４８ 和 ０ ０２０ꎮ 进一

步方差分析发现ꎬ尽管各地杂草稻与栽培稻籼型基

因型频率存在大小差异ꎬ但未到达显著水平ꎮ

３　 讨论

３ １　 东北杂草稻与栽培稻的遗传多样性分析

随着分子生物学的快速发展ꎬ利用分子标记技

术进行遗传多样性分析已是屡见不鲜ꎮ 前人对东北

地区杂草稻的遗传多样性已经开展了相关研究ꎮ 马

殿荣等[２３]利用 ３０ 对 ＳＳＲ 标记分析了中国辽宁地区

杂草稻的遗传多样性ꎬ认为该地区杂草稻具有较高

的多样性水平ꎮ 曹前进[２４]利用 ２０ 对 ＳＳＲ 引物对辽

宁杂草稻遗传多样性分析的结果显示ꎬ总体上辽宁

杂草稻表现出较高的遗传多样性水平ꎬ并且在不同

地区和同一地区的不同居群间遗传多样性水平有较

２２２
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表 ４　 东北地区杂草稻与栽培稻籼型等位基因频率比较

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｉｎｄｉｃａ￣ｇｅｎｏｔｙｐｅ ａｌｌｅｌｅｓ ｉｎ ｗｅｅｄｙ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｒｉｃｅ ｏｆ ｎｏｒｔｈｅｒｎ Ｃｈｉｎａ

群体类型

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
省份

Ｌｏｃａｌ ｏｒｉｇｉｎｓ
位点数

Ｌｏｃｉ ｎｕｍｂｅｒ
籼稻型等位基因数

Ｉｎｄｉｃａ￣ｔｙｐｅ ａｌｌｅｌｅｓ
等位基因总数

Ｓｕｍ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ

籼型基因型频率

Ｆｉ

杂草稻 辽宁 Ｌ ８８ ２０６ ３３４４ ０ ０６２ａＡ

Ｗｅｅｄｙ ｒｉｃｅ 吉林 Ｊ ８８ ２１ ８８０ ０ ０２４ａＡ

黑龙江 Ｈ ８８ ７９ １９３６ ０ ０４１ａＡ

平均值 Ｍｅａｎｓ — — — — ０ ０５０

栽培稻 辽宁 Ｌ ８８ １９３ ３３４４ ０ ０５８ａＡ

Ｃｕｌｔｉｖａｒｓ 吉林 Ｊ ８８ ３４ ７０４ ０ ０４８ａＡ

黑龙江 Ｈ ８８ ４５ ２２８８ ０ ０２０ａＡ

平均值 Ｍｅａｎｓ — — — — ０ ０４３

大的差异ꎮ 俞国琴[１５] 利用 ＲＡＰＤ 和 ＳＳＲ 分子标记

分析了辽宁省杂草稻的遗传多样性ꎬ认为辽宁杂草

稻基因多样性水平很低ꎬ但各群体间分化程度较大ꎬ
尤其是丹东和沈阳两地之间分化更为明显ꎮ 不难发

现ꎬ上述这些研究多是针对东北某一个特定地区 /省
份(如辽宁省)ꎬ至今为止对东北三省杂草稻材料的

系统研究报道还很少见ꎮ 蔡堃[２５]利用 ３２ 个 ＳＳＲ 标

记对东北三省 １９ 个杂草稻群体进行了遗传多样性

分析ꎬ认为参试材料总的遗传多样性较低ꎬ不同省份

间杂草稻的遗传多样性从大到小分别为辽宁省、吉
林省、黑龙江省ꎬ这与本研究结果不尽相同ꎮ 本研究

表明ꎬ东北三省中ꎬ以辽宁杂草稻的遗传多样性水平

最高ꎬ其次是黑龙江省ꎬ最低的为吉林省ꎬ分析原因

可能与本研究所收集的吉林省杂草稻样本量较少有

关ꎬ也可能与所用的分子标记类型有关ꎮ
同时ꎬ大量研究表明ꎬ东北粳稻遗传多样性水

平较低ꎬ遗传基础狭窄[２６￣２８] ꎮ 本研究发现ꎬ东北粳

稻的基因多样性指数仅为 ０ ０６０ꎬ低于东北杂草稻

的 ０ ０７６ꎮ 对东北三省栽培稻遗传多样性分析发

现ꎬ辽宁和吉林栽培稻遗传多样性水平高于黑龙

江省ꎬ这一点与玄英实等[２６]的研究结果一致ꎬ可见

利用籼粳特异性分子标记分析遗传多样性的结果

与 ＳＳＲ 标记结果具有一致性ꎮ 此外ꎬ本研究还发

现ꎬ辽宁省和黑龙江省杂草稻的遗传多样性水平

均略高于当地栽培稻ꎬ由于杂草稻与栽培稻具有

较近的亲缘关系[２９] ꎬ因此ꎬ合理利用东北杂草稻资

源将为改变和丰富东北粳稻日益狭窄的遗传背景

提供新的思路ꎮ
３ ２　 东北地区杂草稻与栽培稻的籼粳血缘相对量

化分析

籼粳稻亚种间杂交所表现出的强大优势使得对

材料的籼粳亚种属性划分具有重要的意义ꎮ 大量研

究表明ꎬ杂草稻也具有籼粳分化的特性ꎬ且不同地区

杂草稻籼粳分化差异明显[１４ꎬ３０￣３２]ꎮ 本研究结果表明ꎬ
东北三省杂草稻均呈粳稻属性ꎬ这一点与刘丹等[１４]

研究结果相同ꎮ 进一步对杂草稻籼稻血缘相对量化

分析发现ꎬ参试其籼型基因型频率以辽宁省最高为

０ ０６２ꎬ其次是黑龙江省为 ０ ０４１ꎬ吉林省最低为

０ ０２４ꎬ而 Ｊ. Ｓｕｎ 等[３３]的研究结果表明ꎬ辽宁省和吉林

省籼型基因型频率最高均为 ０ ０７ꎬ黑龙江省最低为

０ ０５ꎬ可见两者结果略有不同ꎬ分析原因可能与选取的

材料数量和引物数量有关ꎬ有待于进一步的验证分析ꎮ
近年来ꎬ我国东北地区在粳型超级粳稻育种方

面ꎬ利用籼粳稻杂交技术在粳稻中引入籼稻血缘ꎬ拓
展了东北粳稻的遗传基础ꎬ选育理想株型与优势利

用相结合的超级稻的育种理论与技术已取得重大突

破[３４￣４０]ꎮ 孙健[４１]研究表明ꎬ籼型血缘含量与水稻单

株有效穗数呈极显著负相关ꎬ与每穗粒数呈极显著

正相关ꎮ 刘迪等[４２]研究表明ꎬ２０ 世纪 ８０ 年代后籼

粳杂交育种实践引入的籼稻基因不仅丰富了东北粳

稻的遗传构成ꎬ而且指出“适量”籼稻血缘的应用对

今后北方粳稻育种有重要作用ꎮ 刘丹等[４３] 研究也

表明ꎬ东北地区近年来育成的粳型超级稻品种均含

有一定的籼型血缘ꎬ且随着时间的推进ꎬ近现代以来

育成品种的籼型基因频率逐渐增加ꎮ 本研究结果表

明ꎬ东北地区栽培稻均为粳稻类型ꎬ但含有一定的籼

稻血缘ꎬ其平均籼型基因型频率为 ０ ０４３ꎬ其中以辽

宁省籼型基因型频率最高为 ０ ０５８ꎬ其次是吉林省

为 ０ ０４８ꎬ黑龙江省最低为 ０ ０２０ꎮ 辽宁粳稻所含籼

稻血缘最高ꎬ黑龙江最低ꎬ可能与其地理纬度有关ꎬ
也可能与辽宁省是本地区开展的籼粳杂交育种工作

最多和最早有关ꎬ查询近年来辽宁省审定的粳型超

３２２
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级稻品种系谱ꎬ发现诸多品种都含有籼稻血缘ꎬ如沈

农 ２６５、沈农 ６０６ 和辽星 １ 号等都含有矮脚南特血

缘ꎬ沈农 ９８１６ 含有江西丝苗血缘ꎮ
此外ꎬ本研究还表明ꎬ东北地区杂草稻的籼型基因

型频率(Ｆｉ ＝０ ０５０)高于栽培稻(Ｆｉ ＝０ ０４３)ꎬ且辽宁和

黑龙江两省均表现出相同的趋势ꎬ暗示杂草稻的籼粳

分化水平高于栽培稻ꎬ这可能与杂草稻较高的柱头外

露率和异交习性有关ꎬ有待于今后更深入的研究ꎮ
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