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　 　 摘要：通过对湖南农户自留种原地保存（简称农户保存）与异地低温保存在湖南种质库（简称种质库保存）的 ９２ 份同近名

水稻材料（７ 组，同近名材料 ６ 组）间的表现型及基因型进行分析，鉴定同近名品种间遗传距离，为之后有效保存、针对性供种、
高效利用提供理论依据。 结果表明，供试同近名材料间，及农户保存与种质库保存的同近名材料间在表现型性状上都有极显

著差异。 通过 ＳＳＲ 标记基因型比较农户保存与种质库保存湖南同近名材料，发现除 Ｅ 组外，其他组都是农户保存的等位基因

变异数小于种质库保存的等位基因变异数，说明农户保存的材料在年复一年的种植、收种过程中经历了自然选择和人工选择留

种，进行了加代纯化。 除 Ｃ、Ｅ 组外，在同近名组内 ＳＳＲ 标记遗传相似系数显示，农户保存的材料间 ＞ 种质库保存的材料间 ＞ 农

户保存材料与种质库保存材料，表明农户自留种保存的同近名水稻资源值得收集评价。
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　 ３ 期 金建楚等：农户保存与种质库保存的同近名地方稻品种的遗传多样性研究

水稻是我国最重要的粮食作物之一，而且我国是

全球水稻生产和消费大国。 据统计，有 ６０％ 以上的

人口以水稻为主食。 地处长江中游的湖南，由于复杂

的环境和生态条件造就了水稻资源的丰富性［１⁃２］。 ２０
世纪 ８０ 年代以来，随着矮秆、高产品种的成功选育，
杂交稻新老品种更替频繁和新品种地强力推广，工业

化、城镇化、交通化进程加快以及农业种植结构调整

和气候环境变化等，使得大量地方老品种在生产、市
场上逐渐消失。 但有些地方稻品种具有农户喜好的

优异特性，农户通过自留种子，连续种植 １５ 年以上。
由于农户的人工选择和当地特殊生态条件的自然选

择，这些品种可能发生了变异，亟需进行普查和征集。
２０１５⁃２０１７ 年通过实施第三次全国农作物种质资源普

查与收集行动项目，收集湖南老地方品种、种植 １５ 年

以上的自留种共计 ２５３ 份。 其中有不同来源地的同

名品种，也有与种质库保存资源同近名的品种，这些

同近名品种遗传差异没有确定，从而影响针对性供种

和资源的有效利用。 国内外已有一些同名材料间遗

传差异分析的报道。 Ｍ Ｓ Ａｈｍｅｄ 等［３］研究发现同名

水稻资源的表现型差异较大； Ｃ Ｂｒｏｎｄａｎｉ 等［４］、
Ｍ Ｙ Ｚｈｕ 等［５］研究发现同名但不同来源地的地方稻

品种间遗传差异较大；Ｍ Ｊ Ｔｈｏｍｓｏｎ 等［６］通过 ＳＳＲ 分

子标记研究发现来源于同一个岛屿的同名水稻品种

还是有 ４０％的品种遗传差异大。 李小湘等［７］对湖南作

物种质资源库保存的不同来源的同近名湖南地方稻种

质，通过分子标记及农艺性状比较分析，发现同近名材

料有明显变异，即使同名但也都值得保存。 Ｓ Ｃ Ｗｏｎｇ
等［８］等研究发现从不同地方收集的同名品种并未聚类

在一起，而不同名品种反而遗传相似性高。 已报道的

同名材料间遗传差异分析大多采用 ＳＳＲ 标记分析法，
或单一采用表现型分析，而地方稻材料是经过长期驯

化与选择而形成的稳定群体，同名材料间的遗传差异

有可能是 １ 个或几个基因突变所致，单一采用 ＳＳＲ 标

记若数量较少很可能将有差异的品种误判成同一品种

而剔除了具有优异特性，如抗病的同名材料，若数量较

多考虑到成本也非经济手段；而单一采用表现型分析

可能因环境与基因型共同作用而导致误判。
本研究通过对农户自留种保存的同近名品种间，

农户自留种保存与种质库保存的同近名品种间的表

现型差异显著性以及 ＳＳＲ 标记遗传相似性比较分析，
鉴定同近名品种间遗传距离，旨在研究湖南省第三次

普查收集的同近名资源遗传结构和遗传多样性，为之

后有效保存、针对性供种、高效利用提供理论依据。

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

本研究共计 ９２ 份材料，其中“第三次全国农作物

种质资源普查与收集行动”项目收集的湖南农户自留

种原地保存（简称农户保存）的水稻资源 ６３ 份，湖南作

物种质资源库低温保存（简称种质库保存）的湖南省第

一次（１９５５ 年）、第二次（１９８１ 年）种质资源普查收集的

地方稻中与第三次收集农户保存同近名的品种 ２９ 份。
所用试验材料均为在大田通过观察初步选出主要性状表

现型相似的品种。 Ｐ１、Ｐ２ 分别为日本晴、９３１１，作为 ＳＳＲ
标记分析的对照。 Ｒ组材料全为农户保存品种；组号 Ａ、
Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ、Ｆ 为同一英文字母代表品种同近名（表１）。
１ ２　 表现型性状评价和数据统计

将 ９２ 份材料于 ２０１６ 年 ５ 月 １０ 日播种，５ 月 ２９
日移栽至湖南省水稻研究所试验田，单株移栽。 试

验按随机区组设计，每份材料种植 ３ 行 × １０ 株，共
３０ 株，３ 次重复；株行距 ２０ ｃｍ × ２０ ｃｍ。 田间调查

始穗期、齐穗期、株高、剑叶长、剑叶宽。 成熟时每小

区取有代表性的 ３ 株，观测与计算有效穗数、穗长、
结实率、每穗总粒数、每穗实粒数、谷粒长、谷粒宽、
谷粒直径、千粒重。 谷粒长、谷粒宽、谷粒直径用万

深 ＳＣ⁃Ｅ 检测仪测定。 评价标准参照韩龙植等［９］ 编

写的《水稻种质资源描述规范和数据标准》。 １４ 个

表现型性状按所采用的评价标准进行规范化处理，
采用 ＤＰＳ ９ ５０ 软件进行聚类分析，聚类距离系数的

计算采用卡方距离，聚类方法采用离均差平方和法。
１ ３　 ＳＳＲ 标记分析

１ ３ １　 引物筛选 ＳＳＲ　 引物参照本实验室筛选出

的多态性较好的引物，在水稻 １２ 条染色体上平均选

取 ３ ～ ５ 对，共计 ４９ 对，其中 ４４ 对引物能够进行籼

粳鉴别。 引物序列由上海生工合成。
１ ３ ２　 ＤＮＡ 提取及 ＰＣＲ 反应 　 每份试验材料取

粒型一致的 １０ 粒种子，经 ３２ ℃催芽后放 ２５ ℃室温

培养至 ３ 叶期，混合取叶片，使用 ＳＤＳ 方法［１０］并略加

改进提取材料总ＤＮＡ，利用 Ｉｍｐｌｅｎ ＮａｎｏＰｈｏｔｏｍｅｔｅｒ 微
量核酸蛋白分析仪检测 ＤＮＡ 的浓度和质量，将 ＤＮＡ
浓度稀释为 １５０ ｎｇ ／ μＬ， －２０ ℃保存备用。 ＰＣＲ 体系

为 １０ μＬ，含模板 ＤＮＡ １μＬ，５ μｍｏｌ ／ Ｌ 正、反向引物各

２ μＬ，Ｍｉｘ 为 ５ μＬ。 扩增程序为 ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ；
９４ ℃变性 ４５ ｓ，５５ ℃退火 ４５ ｓ，７２ ℃延伸 ４５ ｓ，３０ 个

循环；最后 ７２ ℃延伸 ８ ｍｉｎ，４ ℃保存。 采用 ６％的非

变性聚丙烯酰胺凝胶电泳分离和快速银染法染色检

测扩增产物，ＨＰ Ｓｃａｎｊｅｔ Ｇ４０５０ 扫描仪拍照记录。

９７４
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表 １　 供试水稻品种名称及保存方式

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｎａｍｅ ａｎｄ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄｓ ｏｆ ｓｅｌｅｃｔｅｄ ｒｉｃｅ ｌａｎｄｒａｃｅｓ

编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ｖａｒｉｅｔｙ ｎａｍｅ

普查号 ／ 湘号

Ｃｅｎｓｕｓ ｎｕｍｂｅｒ ／
Ｘｉａｎｇ Ｎｏ．

保存方式

Ｓｔｏｒａｇｅ
ｍｅｔｈｏｄ

编号

Ｃｏｄｅ
品种名称

Ｖａｒｉｅｔｙ ｎａｍｅ

普查号 ／ 湘号

Ｃｅｎｓｕｓ ｎｕｍｂｅｒ ／
Ｘｉａｎｇ Ｎｏ．

保存方式

Ｓｔｏｒａｇｅ
ｍｅｔｈｏｄ

Ｒ１ 贵子矮 Ｐ４３１２２１００１ 农户保存 Ａ１ 红谷 Ｐ４３０５２４０２５ 农户保存

Ｒ２ 桂朝 Ｐ４３０５２７０１９ 农户保存 Ａ２ 红谷 Ｐ４３０５２４０５０ 农户保存

Ｒ３ 本地粘稻 Ｐ４３３１２３０２５ 农户保存 Ａ３ 红谷 ４８０ 种质库保存

Ｒ４ 南坪糯谷 ２０１５４３２２１７ 农户保存 Ａ４ 红谷 １７６３ 种质库保存

Ｒ５ 水稻 Ｐ４３１０２１００１ 农户保存 Ａ５ 红谷 ２２８８ 种质库保存

Ｒ６ 水稻 Ｐ４３１０２１００６ 农户保存 Ａ６ 红谷 ６１５７ 种质库保存

Ｒ７ 水稻糯谷 ２０１６４３１３０２ 农户保存 Ａ７ 红谷 ６１１２ 种质库保存

Ｒ８ 水稻糯谷 ２０１６４３１３６０ 农户保存 Ａ８ 红谷 ２１６６ 种质库保存

Ｒ９ 水稻 Ｐ４３０２２１００１ 农户保存 Ａ９ 红谷 ６０２１ 种质库保存

Ｒ１０ 水稻 Ｐ４３０２２１０２２ 农户保存 Ａ１０ 红谷 ２０１１ 种质库保存

Ｒ１１ 特三矮 Ｐ４３１２２８００４ 农户保存 Ａ１１ 红谷 ３０５９ 种质库保存

Ｒ１２ 铁山矮 Ｐ４３１２２１０２４ 农户保存 Ａ１２ 红谷 ６３１１ 种质库保存

Ｒ１３ 圆稻 ２０１６４３１６４５ 农户保存 Ｂ１ 红米冬粘 Ｐ４３０７２４００２ 农户保存

Ｒ１４ 常规稻 Ｐ４３１２２５００４ 农户保存 Ｂ２ 红米冬占 Ｐ４３０７２３０２０ 农户保存

Ｒ１５ 马坝油粘 Ｐ４３１０２６００３ 农户保存 Ｂ３ 红米冬粘 ５４５４ 种质库保存

Ｒ１６ 三颗寸 Ｐ４３３０３０００８（２） 农户保存 Ｂ４ 红米冬占 ６５２５ 种质库保存

Ｒ１７ 水稻 Ｐ４３１０２１００９ 农户保存 Ｂ５ 红米冬粘 ５４６２ 种质库保存

Ｒ１８ 水稻籼米 ２０１６４３１３１９ 农户保存 Ｂ６ 红米冬粘 ５２９７ 种质库保存

Ｒ１９ 水稻 ２０１６４３１３２３ 农户保存 Ｂ７ 红米冬粘 ５４０８ 种质库保存

Ｒ２０ 大禾谷 ２０１６４３３２７８ 农户保存 Ｃ１ 三颗寸 Ｐ４３３０３０００８（１） 农户保存

Ｒ２１ 大禾米 Ｐ４３１０２６００６ 农户保存 Ｃ２ 三粒寸稻 Ｐ４３０５２４０３４（１） 农户保存

Ｒ２２ 水稻 ２０１６４３１４５６ 农户保存 Ｃ３ 三颗寸 １４７４３ 种质库保存

Ｒ２３ 大江糯谷 ２０１６４３２３０６ 农户保存 Ｃ４ 三粒寸 ６７２１ 种质库保存

Ｒ２４ 荆糯谷 ２０１５４３２２２２ 农户保存 Ｃ５ 三粒寸 １４２７ 种质库保存

Ｒ２５ 闽晚糯 Ｐ４３１２２３００１ 农户保存 Ｃ６ 三粒寸 ６１６０ 种质库保存

Ｒ２６ 糯稻 ２０１６４３１６０４ 农户保存 Ｃ７ 三粒寸 ７１２３ 种质库保存

Ｒ２７ 三粒寸稻 Ｐ４３０５２４０３４（２） 农户保存 Ｃ８ 三粒寸 １６９１ 种质库保存

Ｒ２８ 水稻（糯） ２０１６４３１３８７ 农户保存 Ｃ９ 三颗寸 ４０２７ 种质库保存

Ｒ２９ 红米 ２０１６４３１１６７ 农户保存 Ｃ１０ 三粒寸 ４０２８ 种质库保存

Ｒ３０ 水稻 ２０１５４３２１３７ 农户保存 Ｄ１ 本地糯谷 Ｐ４３０５２５０３７ 农户保存

Ｒ３１ 金糯 Ｐ４３１０２７０３９ 农户保存 Ｄ２ 本地糯 Ｐ４３３１２６００１ 农户保存

Ｒ３２ 荆糯 ６ 号 ２０１６４３３３０９ 农户保存 Ｄ３ 本地糯谷 ２０１５４３３２９６ 农户保存

Ｒ３３ 水稻 Ｐ４３０４２４０１１ 农户保存 Ｄ４ 本地糯谷 ２０１５４３３２５５ 农户保存

Ｒ３４ 余迟 Ｐ４３１３２１０１２ 农户保存 Ｄ５ 本地糯谷 ２０１５４３３２４６ 农户保存

Ｒ３５ 余赤 Ｐ４３０７２４００１ 农户保存 Ｅ１ 红米 Ｐ４３０６２６００１ 农户保存

Ｒ３６ 余赤 Ｐ４３０７２４００４ 农户保存 Ｅ２ 红米 ２０１６４３２００１ 农户保存

Ｒ３７ 糯米 ２０１６４３１２６５ 农户保存 Ｅ３ 湘晚籼 １２ 号 １１３７９ 种质库保存

Ｒ３８ 浠水糯 Ｐ４３０６２３０２８ 农户保存 Ｅ４ 红米 Ｐ４３３１２５０３５ 农户保存

Ｒ３９ 新晃矮秆稻 Ｐ４３１２２７００１ 农户保存 Ｅ５ 红米（南洞） Ｐ４３１０２６００１ 农户保存

Ｒ４０ 尖糯 Ｐ４３１２２１０３０ 农户保存 Ｅ６ 红米（高秆） Ｐ４３１２８１０１３ 农户保存

Ｒ４１ 排山糯谷 ２０１６４３２４９１ 农户保存 Ｅ７ 红米 ７０６４ 种质库保存

Ｒ４２ 早原丰 － ３ Ｐ４３２４２３００１ 农户保存 Ｆ１ 桂朝 Ｐ４３１２２８００３ 农户保存

Ｒ４３ 籼稻（旱稻） ２０１５４３１１４０ 农户保存 Ｆ２ 桂朝 １３ ８３２５ 种质库保存

Ｒ４４ 雁南糯谷 ２０１６４３２６８８ 农户保存 Ｆ３ 桂朝 １３ 号 ７０８８ 种质库保存

Ｒ４５ 农垦 ５８ ２０１６４３３３７９ 农户保存 Ｆ４ 桂朝 ２ 号 ６８９３（２） 种质库保存

Ｒ４６ 农胜晚粳 ２９ ２０１６４３２７１６ 农户保存 Ｆ５ 桂朝 ２ 号 ６８９３（１） 种质库保存

０８４
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１ ３ ３　 统计方法　 根据扩增产物电泳结果，在相同

迁移位置上，有带记为 １，无带记为 ０，建立 ０⁃１ 矩阵。
遗传相似性与 ＵＰＧＭＡ（ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ⁃ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ
ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ）聚类分析采用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２ １０ｅ
软件。

２　 结果与分析

２ １　 组内表现型遗传距离分析

表现型遗传距离越小表示材料间的差异越小。
１４ 个表现型性状聚类分析表明（表 ２），材料间没有表

现型遗传距离为 ０ 的成对材料，说明供试材料中没有

表现型完全一致的，各组材料的表现型遗传距离数值

变化较大，各组最大遗传距离变幅 ２ １１（Ｄ１ 本地糯

谷 ／ Ｄ２ 本地糯） ～８ ５０（Ｒ１ 贵子矮 ／ Ｒ３ 本地粘稻），最
小遗传距离变幅 ０ １９（Ｒ２８ 水稻（糯） ／ Ｒ３８ 浠水糯）
～１ ５１（Ｄ２ 本地糯 ／ Ｄ５ 本地糯谷）。 农户保存的同近

名品种间，Ｄ１（本地糯谷）与 Ｄ２（本地糯）在株高、剑

叶宽、有效穗上有极显著差异；Ｒ１（贵子矮）与 Ｒ３（本
地粘稻）在株高、剑叶宽、结实率、每穗实粒数、穗长、
千粒重、谷粒长宽比、谷粒宽、谷粒直径上有极显著差

异；Ｒ２８（水稻（糯））与 Ｒ３８（浠水糯）无显著性差异；
Ｄ２ 本地糯与 Ｄ５ 本地糯谷在穗粒数、实粒数上有极显

著差异。 同近名材料组内全生育期相差 ５ｄ 以上的材

料是 Ａ１（农户保存红谷） ／ Ａ３（种质库保存红谷）、Ｂ２
（农户保存红米冬占） ／ Ｂ３（种质库保存红米冬粘）、Ｃ２
（农户保存三粒寸稻） ／ Ｃ６（种质库保存三粒寸）、Ｆ１
（农户保存桂朝） ／ Ｆ２（种质库保存桂朝 １３），其中全生

育期相差最大的为农户保存的 Ｂ２（红米冬占）和种质

库保存的 Ｂ３（红米冬粘），多达 ３０ ｄ。 这充分说明供

试同近名材料间，及农户保存与种质库保存的同近名

材料间在表现型性状上都有极显著差异。
对试验材料做聚类分析（图 １），当遗传距离为

３ ２９４４，可将湖南地方稻聚类成 ７ 类。 由上往下第Ⅰ
类为 ７ 个品种，主要是剑叶较宽、大穗、结实率低的品

表 ２　 各组遗传距离最大材料间和最小材料间的表现型差异

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ｒｉｃｅ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ ｏｒ ｔｈｅ ｍｉｎｉｍｕｍ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｇｒｏｕｐ

组号

Ｇｒｏｕｐ
ｎｕｍ⁃
ｂｅｒ

材料

Ｍａｔｅｒｉａｌ

资源名称

Ｒｅｓｏｕｒｃｅ
ｎａｍｅ

保存方式

Ｓａｖｅ
ｍｅｔｈｏｄ

最小遗传

距离

Ｍｉｎ
ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｓｔａｎｃｅ

差异显著性状

Ｔｒａｉｔｓ ｗｉｔｈ
ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

组号

Ｇｒｏｕｐ
ｎｕｍ⁃
ｂｅｒ

材料

Ｍａｔｅｒｉａｌ

资源名称

Ｒｅｓｏｕｒｃｅ
ｎａｍｅ

保存方式

Ｓａｖｅ
ｍｅｔｈｏｄ

最大遗传

距离

Ｍａｘ
ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｓｔａｎｃｅ

差异显著性状

Ｔｒａｉｔｓ ｗｉｔｈ
ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

Ｒ Ｒ２８ ／ Ｒ３８ 水稻（糯）
／ 浠水糯

农户保存 ０ １９ 无 Ｒ Ｒ１ ／ Ｒ３ 贵子矮 ／
本地粘稻

农户保存 ８ ５０ 株高、剑叶宽、结实率、
每穗实粒数、穗长、千
粒重、谷粒长宽比、谷
粒宽、谷粒直径

Ａ Ａ１ ／ Ａ２ 红谷 农户保存 ０ ６７ 剑叶长、有效穗数、
谷粒长

Ａ Ａ１ ／ Ａ３ 红谷 农户保存 ／
种质库

保存

４ ２４ 株高、剑叶长、穗长、千
粒重、谷粒长宽比、谷粒

长、谷粒宽、谷粒直径

Ｂ Ｂ１ ／ Ｂ２ 红米冬占 农户保存 ０ ５８ 剑叶长、有效穗数 Ｂ Ｂ１ ／ Ｂ３ 红米冬占 农户保存 ／
种质库保存

３ ３３ 株高、剑叶长、剑叶宽、谷
粒长宽比、谷粒宽、全生

育期

Ｃ Ｃ３ ／ Ｃ４ 三颗寸 ／
三粒寸

种质库保存 ０ ４７ 穗长、谷粒直径 Ｃ Ｃ１ ／ Ｃ５ 三颗寸 ／
三粒寸

农户保存 ／
种质库保存

３ ５０ 株高、剑叶长、有效穗

数、穗长、千粒重、谷粒

长宽比、谷粒长、谷粒

宽、谷粒直径

Ｄ Ｄ２ ／ Ｄ５ 本地糯 ／
本地糯谷

农户保存 １ ５１ 穗粒数、实粒数 Ｄ Ｄ１ ／ Ｄ２ 本地糯谷 ／
本地糯

农户保存 ２ １１ 株 高、 剑 叶 宽、 有 效

穗数

Ｅ Ｅ１ ／ Ｅ５ 红米 农户保存 ０ ７７ 无 Ｅ Ｅ１ ／ Ｅ６ 红米 农户保存 ３ ８２ 株高、有效穗数、谷粒

长 宽 比、 谷 粒 长、 谷

粒宽

Ｆ Ｆ４ ／ Ｆ５ 桂朝 ２ 号 种质库

保存

０ ５９ 无 Ｆ Ｆ１ ／ Ｆ２ 桂朝 ／
桂朝 １３

农户保存 ／
种质库

保存

２ ８５ 株高、剑叶长、结实率、
每穗总粒数、每穗实粒

数、有效穗数、穗长、千
粒重、谷粒长宽比、谷
粒长、谷粒宽、谷粒直

径、全生育期
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图 １　 基于表现型遗传距离聚类图

Ｆｉｇ １　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｉａｇｒａｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｐｈｅｎｏｍｅｎａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

２８４



　 ３ 期 金建楚等：农户保存与种质库保存的同近名地方稻品种的遗传多样性研究

种；第Ⅱ类为 ２１ 个，在这类中各性状表现比较适中；
第Ⅲ类为 １４ 个品种，主要是结实率较高、谷粒最短

的品种；第Ⅳ类为 １１ 个品种，表现为结实率高、大
穗、小粒；第Ⅴ类为 １４ 个品种，表现为大穗、谷粒细

长；第Ⅵ类为 ２ 个品种，表现为生育期短、株高半矮

秆、剑叶短、穗粒数少；第Ⅶ类为 ２３ 个品种，表现为

株高最高、大穗。
２ ２　 组内 ＳＳＲ 遗传相似性分析

表 ３ 显示，４９ 对 ＳＳＲ 引物在各组材料中检测到

的等位基因变异数、平均每个位点等位基因变异数

不同；不同位点的等位基因变异数有差异，等位基因

变异数变幅 ５２（Ｄ 组） ～ １４５（Ｒ 组），平均每个位点

等位基因变异数变幅 １ ０６（Ｄ 组） ～ ２ ９６（Ｒ 组）；各

组等位基因变异数最多的引物有差异， ＲＭ７２、
ＲＭ２２８、ＲＭ２７１、ＲＭ１６，在 ２ ～ ４ 组材料中等位基因

变异数有 ３ ～ ７ 个。 不同组材料等位基因变异数为

１ 的位点数变幅 ０（Ｒ 组） ～ ４８（Ｄ 组），说明本研究

所用的 ４９ 对 ＳＳＲ 引物鉴别不同组同名材料时有等位

基因变异的引物对数差别大，变幅是 １ 对（Ｄ 组） ～
４９ 对（Ｒ 组），除了 Ｄ 组，其他各组内材料间至少有

１９ 对引物表现多态性。 通过比较农户保存与种质

库保存的湖南地方稻同近名品种，发现除 Ｅ 组外，
其他组都是农户保存的等位基因变异数小于种质库

保存的等位基因变异数，说明农户保存的材料在年

复一年的种植、收种过程中可能经历了自然选择和

人工选择留种，即进行了加代纯化。

表 ３　 ＳＳＲ 标记分析的等位基因变异数差异

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ｎｕｍｂｅｒ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎａｌｙｓｉｓ

组号

Ｇｒｏｕｐ
ｎｕｍｂｅｒ

等位基因变异数

（农户保存 ／ 种质库保存）
Ａｌｌｅｌｅｓ ｎｕｍｂｅ（Ｆａｒｍｅｒｓ

ｋｅｅｐ ／ Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｔｏｒａｇｅｒ）

总计等位

基因变异数

Ｔｏｔａｌ ａｌｌｅｌｅｓ
ｎｕｍｂｅｒ

平均每个位点等

位基因变异数

Ａｖｅｒａｇｅ ａｌｌｅｌｅ
ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｌｏｃｉ

等位基因变异数最多的引物

Ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｇｒｅａｔｅｓｔ
ｖａｌｕｅ ｏｆ ａｌｌｅｌｅ ｎｕｍｂｅｒ

位点名称

Ｎａｍｅｓ ｏｆ
ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

等位基因

变异数

Ｎｏ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ

等位基因变异数为

１ 的引物数量

Ｎｏ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｗｉｔｈ
ａｌｌｅｌｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ １

Ｒ １４５ ／ ０ １４５ ２ ９６ ＲＭ７２ ７ ０

Ａ ５０ ／ １０４ １０８ ２ ２０ ＲＭ１８、ＲＭ２２８、
ＲＭ２７１、ＲＭ２６４、
ＲＭ２１９、ＲＭ１６

４ １１

Ｂ ５２ ／ ８６ ９６ １ ９６ ＲＭ２２８ ５ １８

Ｃ ６５ ／ １２４ １３０ ２ ６５ ＲＭ１３、ＲＭ７１、
ＲＭ７２、ＲＭ２２４、
ＲＭ２４８、ＲＭ２５３、
ＲＭ２７１、ＲＭ１６

４ １

Ｄ ５２ ／ ０ ５２ １ ０６ ＲＭ７２ ４ ４８

Ｅ ７４ ／ ６７ ８２ １ ６７ ＲＭ１６ ４ ２２

Ｆ ４９ ／ ６５ ６９ １ ４１ ＲＭ７２ ３ ３０

　 　 根据 ＳＳＲ 标记扩增电泳结果计算遗传相似系

数（表 ４），绘制聚类图（图 ２），结果显示，在同近名

组内 ＳＳＲ 标记遗传相似系数，除 Ｃ、Ｅ 组外，农户保

存的材料 ＞ 种质库保存的材料 ＞ 农户保存材料与

种质库保存材料。 ９２ 份供试材料平均遗传相似系

数为 ０ ７９７，各组材料的遗传相似系数差异大，最
小遗传相似系数变幅为 ０ ４７１ ～ ０ ９８３，最大遗传

相似系数变幅为 ０ ９８３ ～ １ ０００。 遗传关系紧密的

有 Ｒ１ ／ Ｒ２、 Ｒ１１ ／ Ｒ１２、 Ｒ２３ ／ Ｒ２５ ／ Ｒ２６、 Ｒ２４ ／ Ｒ２８ ／ Ｒ３１、
Ｒ３５ ／ Ｒ３６、Ｄ１ ／ Ｄ３ ／ Ｄ４、Ｅ１ ／ Ｅ２、Ｆ３ ／ Ｆ４ ／ Ｆ５，遗传相似系

数为 １ ０００，这些材料不管是否同近名，都判为同一品

种。 例如，农户保存的 Ｒ１（贵子矮）与 Ｒ２（桂朝）不同

名，种质库保存的 Ｆ３（桂朝 １３ 号）、Ｆ４ 和 Ｆ５（桂朝 ２
号）近名。 同组内同名材料并不一定聚在一起，而是

同名与近名材料交叉聚类，例如 Ｂ１ 名称是红米冬粘，
与名称是红米冬占的 Ｂ２ 间的遗传相似系数是０ ９８３，
而与组内其他同近名品种遗传相似系数≤０ ８０５，说
明农户保存的近名材料 Ｂ１ 与 Ｂ２ 间比种质库保存的

Ｂ 组其他同名材料间遗传距离近。 Ｃ 组材料中种质

库保存的 Ｃ９、Ｃ１０ 与其他 ８ 份同近名材料遗传相似系

数在 ０ ４７１ ～０ ６０９ 之间，遗传距离远，说明地方稻在

交流过程中存在错误命名的现象。
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表 ４　 基于 ＳＳＲ 标记的遗传相似系数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

组号

Ｇｒｏｕｐ
ｎｕｍｂｅｒ

最小值（材料编号）
Ｍｉｎ． （Ｍａｔｅｒｉａｌ ｃｏｄｅ）

最大值（材料编号）
Ｍａｘ． （Ｍａｔｅｒｉａｌ ｃｏｄｅ）

平均遗传相似系数（农户保存 ／
农户与种质库保存 ／ 种质库保存）
Ａｖｅｒａｇｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ
（Ｐｒｅｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｆａｒｍｅｒｓ ／ ｆａｒｍｅｒｓ ａｎｄ

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｔｏｒａｇｅ ／ Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｔｏｒａｇｅ）

组内所有品种平均

遗传相似系数

Ａｖｅｒａｇｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ａｌｌ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

ｉｎ ｔｈｅ ｇｒｏｕｐ

Ｒ ０ ４７１（Ｒ５ ／ Ｒ４６） １ ０００（Ｒ１ ／ Ｒ２，
Ｒ１１ ／ Ｒ１２，Ｒ２３ ／ Ｒ２５ ／ Ｒ２６，
Ｒ２４ ／ Ｒ２８ ／ Ｒ３１，Ｒ３５ ／ Ｒ３６）

０ ８１８ ／ 无 ／ 无 ０ ８１８

Ａ ０ ７３６（Ａ８ ／ Ａ１２） ０ ９９４（Ａ１０ ／ Ａ１１） ０ ９８９ ／ ０ ７８７ ／ ０ ８２２ ０ ８１４

Ｂ ０ ７４７（Ｂ３ ／ Ｂ５） ０ ９８３（Ｂ１ ／ Ｂ２） ０ ９８３ ／ ０ ７８６ ／ ０ ８２３ ０ ８１３

Ｃ ０ ４７１（Ｃ５ ／ Ｃ９） ０ ９９４（Ｃ３ ／ Ｃ４） ０ ８１６ ／ ０ ７２２ ／ ０ ６９１ ０ ７０４

Ｄ ０ ９８３（Ｄ２ ／ Ｄ１、Ｄ２ ／ Ｄ３、Ｄ２ ／ Ｄ４、
Ｄ２ ／ Ｄ５，Ｄ５ ／ Ｄ１、Ｄ５ ／ Ｄ３、Ｄ５ ／ Ｄ４）

１ ０００（Ｄ１ ／ Ｄ３ ／ Ｄ４） ０ ９８９ ／ 无 ／ 无 ０ ９８９

Ｅ ０ ７９９（Ｅ４ ／ Ｅ６） １ ０００（Ｅ１ ／ Ｅ２） ０ ９０５ ／ ０ ８８３ ／ ０ ８３９ ０ ８９５

Ｆ ０ ８１６（Ｆ２ ／ Ｆ３、Ｆ２ ／ Ｆ４、Ｆ２ ／ Ｆ５） １ ０００（Ｆ３ ／ Ｆ４ ／ Ｆ５） 无 ／ ０ ８７６ ／ ０ ９０８ ０ ８９５

图 ２　 ９２ 份湖南地方稻品种的 ＳＳＲ 聚类分析

Ｆｉｇ ２　 ＳＳＲ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ９２ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ Ｈｕｎａｎ ｌａｎｄｒａｃｅ
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　 　 在本研究中选用的 ４９ 对 ＳＳＲ 引物，有 ５ 对引物

（ＲＭ１１、ＲＭ４０８、ＲＭ４７１、ＲＭ６８７２、ＲＭ４８６２） 未检测

出籼粳稻特异带型，在图 ２ 中可以看出，所有供试材

料在遗传相似系数 ０ ５１ 处聚为两类，一类与日本晴

聚在一起，一类与 ９３１１ 聚在一起，可以初步划分为

粳稻亚群和籼稻亚群。 籼粳亚群材料之间的遗传相

似系数均在 ０ ４３１ ～ ０ ６０９ 之间，遗传相似程度低，
说明两亚群材料之间的遗传差异较大。 粳稻亚群仅

包含 ６ 份材料，编号为 Ｒ２０ （大禾谷）、Ｒ２１ （大禾

米）、Ｒ４５（农垦 ５８）、Ｒ４６（农胜晚粳 ２９）、Ｃ９（三颗

寸）、Ｃ１０ （三粒寸），亚群内平均遗传相似系数为

０ ８８９，说明这 ６ 份材料之间的遗传差异小；其余 ８６
份材料全部归入籼稻亚群，亚群内平均遗传相似系

数为 ０ ８３７，遗传相似度较高，说明材料间的遗传异

质程度不高。
２ ３　 表现型与 ＳＳＲ 标记分析综合比较

基于表现型性状遗传距离分析供试材料，研
究发现来源于同一个地方的同名材料有极显著

差异，如来源于宜章县农户保存的 Ｄ３ ／ Ｄ４ ／ Ｄ５
（本地糯谷） ，来源于隆回县农户保存的 Ａ１ ／ Ａ２
（红谷） ，来源于平江县农户保存的 Ｅ１ ／ Ｅ２ （ 红

米） 。 来源于不同地方的同名材料也有极显著差

异，如 Ｄ 组 ５ 份同名材料，来源于 ３ 个地方。 来

源于不同地方不同名称的材料，从遗传相似性上

有的为同一品种，如来源于新晃县农户保存品种

Ｒ２８（水稻（糯） ）与来源于华容县农户保存品种

Ｒ３８（浠水糯） 。 通过图 １、图 ２，本研究发现农户

保存与种质库保存的同名材料间，ＳＳＲ 标记遗传

相似系数普遍较低，表现型遗传距离较大。 如

Ｃ１（农户保存）与 Ｃ９（种质库保存） ，ＳＳＲ 标记遗

传相似系数为 ０ ６０３４，表现型遗传距离达 ３ ５０。
Ａ１、Ａ２（农户保存）与组内其他同名品种（种质库

保存）的表现型遗传距离为 ４ ２４，Ｂ１、Ｂ２（农户保

存）与组内其他同名品种（种质库保存）的表现型

遗传距离为 ３ ３３。
综合比较基于 ４９ 对 ＳＳＲ 标记遗传相似性分

析与基于 １４ 个表现型性状差异显著性和遗传距

离分析数据（表 ５），结果表明：（１）本研究材料组

内没有 ＳＳＲ 标记遗传相似系数为 １，且表现型遗传

距离为 ０ 的同近名材料；ＳＳＲ 标记遗传相似系数

０ ９５ 以上，且表现型性状差异不显著的同近名材

料有 Ｆ４ ／ Ｆ５、Ｅ１ ／ Ｅ３ ／ Ｅ５，Ｒ２８ ／ Ｒ３８，在种质资源中、
长期库保存、分发利用时，同名用其中之一；农户

保存的 Ｅ１、Ｅ５ 实际上是近年商品种子，与种质库

保存但近年作为低镉积累应急品种投入市场的湘

晚籼 １２ 号（Ｅ３）是同一品种；Ｒ２８ ／ Ｒ３８ 不同名也不

同来源地，说明越是商品种子，农户保存年限很

短。 （２）基于表现型性状遗传距离与基于 ＳＳＲ 标

记遗传相似系数判别组内材料间遗传关系的结果

有一致的，也有存在一定差异的。 Ｂ１（红米冬粘）
与 Ｂ２（红米冬占），Ｃ３（三颗寸）与 Ｃ４（三粒寸），
Ｆ４ 与 Ｆ５（桂朝 ２ 号）是组内 ＳＳＲ 标记遗传相似系

数最大，表现型遗传距离最小的成对材料，两种方

法判别都是组内材料间遗传关系最近的材料；Ｄ１
（本地糯谷）与 Ｄ２（本地糯）是组内 ＳＳＲ 标记遗传

相似系数最小，表现型遗传距离最大的成对材料，
两种方法判别都是组内材料间遗传关系最远的材

料（表 ２、表 ４）。 比较其他组材料的聚类图，基于

表现型性状遗传距离与基于 ＳＳＲ 标记遗传相似系

数进行组内材料分小组的结果也大多一致。 但

是，Ｒ１（贵子矮） ／ Ｒ２ （桂朝），Ｒ１１ （特三矮） ／ Ｒ１２
（铁山矮） ，Ｒ２３ （大江糯谷） ／ Ｒ２５ （闽晚糯） ／ Ｒ２６
（糯稻） ， Ｒ２４ （ 荆糯谷） ／ Ｒ２８ （ 水稻 （ 糯 ） ） ／ Ｒ３１
（金糯） ，Ｒ３５（余赤） ／ Ｒ３６（余赤） ，Ｄ１ ／ Ｄ３ ／ Ｄ４（本

地糯谷） ，Ｅ１ ／ Ｅ２（红米） ，Ｆ３（桂朝 １３ 号） ／ Ｆ４（桂

朝 ２ 号） ／ Ｆ５（桂朝 ２ 号）的 ＳＳＲ 标记遗传相似系

数为 １，而其表现型除了 Ｆ４ ／ Ｆ５ （桂朝 ２ 号） 、Ｅ１
（红米） ／ Ｅ３（湘晚籼 １２ 号） ／ Ｅ５ （红米） ，其他却

存在 １ ～ ７ 个性状有极显著差异（表 ５） 。 根据 １４
个性状的表现型分析，Ｒ１ （贵子矮） ／ Ｒ３ （本地粘

稻） 、Ａ１ ／ Ａ３（红米） 、Ｂ１ ／ Ｂ３ （红米冬粘） 、Ｃ１ （三

颗寸） ／ Ｃ５ （三粒寸） 、Ｄ１ （本地糯） ／ Ｄ２ （本地糯

谷） 、Ｅ１ ／ Ｅ６（红米） 、Ｆ１ （桂朝） ／ Ｆ２ （桂朝 １３ ） 在

组内表现型遗传距离最大，而以上材料除了 Ｄ１ ／
Ｄ２ 其他并不是同组内 ＳＳＲ 标记遗传相似系数最

小的。 这说明分析材料间遗传相似性或鉴别同

名材料是否是同一品种时，ＳＳＲ 标记分析不能完

全取代表现型分析。

３　 讨论

表现型性状分析和 ＳＳＲ 分子标记方法被广泛

用于作物遗传相似性分析，一般认为 ＳＳＲ 标记分

析的结果比表现型性状更为可靠［１１］ 。 因表现型是

基因型和环境双重作用的结果，易受自然环境和

人为因素等多方面影响。 不过在材料较多的种质

资源研究中，利用表现型对群体遗传结构和遗传

多样性的分析可以节约成本，具有一定的参考

价值［１２］ 。
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表 ５　 ＳＳＲ 标记分析遗传相似系数大于 ０ ９５ 的部分材料表现型比较

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｈｉｃｈ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ
ｗａｓ ｍｏｒｅ ｔｈａｎ ０ ９５

材料

Ｍａｔｅｒｉａｌ

ＳＳＲ 标记

遗传相似系数

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂａｓｅｄ
ｏｎ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

表现型遗传距离

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ
ｂａｓｅｄ ｏｎ

ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ

统计学意义

差异性状

Ｔｒａｉｔｓ ｗｉｔｈ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

材料

Ｍａｔｅｒｉａｌ

ＳＳＲ 标记

遗传相似系数

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂａｓｅｄ
ｏｎ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

表现型遗传距离

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ
ｂａｓｅｄ ｏｎ

ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ

统计学意义

差异性状

Ｔｒａｉｔｓ ｗｉｔｈ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

Ａ１ ／ Ａ２ ０ ９８９ ０ ６７ 剑叶长、有效穗、
谷粒长

Ｄ１ ／ Ｄ３ １ ２ １１ 株高、有效穗

Ａ１０ ／ Ａ１１ ０ ９９４ ０ ８０ 千粒重 Ｄ１ ／ Ｄ４ １ １ ６４ 穗长

Ｂ１ ／ Ｂ２ ０ ９８３ ０ ５８ 剑叶长、有效穗 Ｄ３ ／ Ｄ４ １ １ ７３ 结实率、有效穗

Ｂ５ ／ Ｂ６ ０ ９６６ ２ ７３ 株高、剑叶宽、结实率、
有效穗、穗长、千粒重、

谷粒长、谷粒宽、
谷粒直径

Ｆ３ ／ Ｆ４ １ １ ５６ 穗长、谷粒宽、穗长

Ｃ３ ／ Ｃ４ ０ ９９４ ０ ４７ 穗长、谷粒直径 Ｆ３ ／ Ｆ５ １ ０ ８４ 穗长

Ｄ１ ／ Ｄ２ ０ ９８３ ２ １１ 株高、剑叶宽 Ｆ４ ／ Ｆ５ １ ０ ５９ 无

Ｄ２ ／ Ｄ３ ０ ９８３ １ ７６ 结实率、千粒重 Ｅ１ ／ Ｅ２ １ １ ２９ 有效穗

Ｄ２ ／ Ｄ４ ０ ９８３ ２ １１ 株高 Ｒ１ ／ Ｒ２ １ ７ ３５ 剑叶宽、结实率、
实粒数

Ｄ２ ／ Ｄ５ ０ ９８９ １ ５１ 实粒数 Ｒ１１ ／ Ｒ１２ １ ０ ８２ 株高、剑叶长、
剑叶宽、穗长、

千粒重

Ｄ３ ／ Ｄ５ ０ ９８３ １ ５１ 总粒数 Ｒ２３ ／ Ｒ２５ １ ０ ７０ 株高、剑叶长、
剑叶宽、有效穗、

穗长

Ｄ４ ／ Ｄ５ ０ ９８３ ２ １１ 穗长 Ｒ２３ ／ Ｒ２６ １ ０ ７０ 株高

Ｄ１ ／ Ｄ５ ０ ９８３ ２ １１ 谷粒宽 Ｒ２５ ／ Ｒ２６ １ ２ ２４ 剑叶长、剑叶宽、
穗长、谷粒长、

谷粒直径

Ｄ４ ／ Ｄ５ ０ ９８３ ２ １１ 谷粒宽 Ｒ２４ ／ Ｒ２８ １ ２ ２４ 株高、剑叶长、
剑叶宽、穗长

Ｅ１ ／ Ｅ３ ０ ９９４ １ ０２ 无 Ｒ２４ ／ Ｒ３１ １ ３ ２８ 结实率、穗长、
千粒重、谷粒长宽比、

谷粒长、谷粒宽

Ｅ１ ／ Ｅ４ ０ ９７１ １ ５０ 株高 Ｒ２８ ／ Ｒ３１ １ ３ ２８ 剑叶长、剑叶宽、穗长、
千粒重、谷粒长宽比、

谷粒长、谷粒宽

Ｅ１ ／ Ｅ５ ０ ９５４ ０ ７７ 无 Ｒ３５ ／ Ｒ３６ １ １ １８ 穗长

Ｅ２ ／ Ｅ３ ０ ９９４ １ ２９ 穗长、千粒重 Ｅ２ ／ Ｅ５ ０ ９５４ １ ２９ 有效穗、

Ｅ２ ／ Ｅ４ ０ ９７１ １ ５０ 株高、实粒数、
有效穗、谷粒宽、

谷粒直径

Ｅ３ ／ Ｅ４ ０ ９６６ １ ５０ 株高、穗长

Ｅ３ ／ Ｅ５ ０ ９６ １ ０２ 无
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　 ３ 期 金建楚等：农户保存与种质库保存的同近名地方稻品种的遗传多样性研究

　 　 本研究组内材料间，基于表现型性状的遗传距

离与基于 ＳＳＲ 标记的遗传相似系数并不能完全一

一对应。 比如 Ｒ１（贵子矮） ／ Ｒ２（桂朝），Ｒ１１（特三

矮） ／ Ｒ１２ （铁山矮）， Ｒ２３ （大江糯谷） ／ Ｒ２５ （闽晚

糯） ／ Ｒ２６（糯稻），Ｒ２４（荆糯谷） ／ Ｒ２８（水稻（糯）） ／
Ｒ３１（金糯），Ｒ３５ （余赤） ／ Ｒ３６ （余赤），Ｄ１ ／ Ｄ３ ／ Ｄ４
（本地糯谷），Ｅ１ ／ Ｅ２（红米），Ｆ３（桂朝 １３ 号） ／ Ｆ４（桂
朝 ２ 号） ／ Ｆ５（桂朝 ２ 号）的 ＳＳＲ 标记遗传相似系数

为 １，而其表现型除了 Ｆ４ ／ Ｆ５ （桂朝 ２ 号）、Ｅ１ （红

米） ／ Ｅ３（湘晚籼 １２ 号） ／ Ｅ５（红米），其他却存在 １ ～
７ 个性状有极显著差异。 Ｒ１（贵子矮） ／ Ｒ３（本地粘

稻）、Ａ１ ／ Ａ３ （红米）、 Ｂ１ （红米冬粘） ／ Ｂ３ （红米冬

粘）、Ｃ１（三颗寸） ／ Ｃ５ （三粒寸）、Ｄ１ （本地糯） ／ Ｄ２
（本地糯谷）、Ｅ１ ／ Ｅ６ （红米）、Ｆ１ （桂朝） ／ Ｆ２ （桂朝

１３）在组内表现型遗传距离最大，而以上材料除了

Ｄ１ ／ Ｄ２ 其他并不是同组内 ＳＳＲ 标记遗传相似系数

最小的。 可能原因：（１）是本研究中选用的 ＳＳＲ 标

记 ４９ 对数量偏少，不能完全反映 ＤＮＡ 水平遗传差

异；（２）是本研究只分析了 １４ 个表现型性状，且都

为数量性状，抗性、品质性状都没有评价，不能完全

反映表现型水平，而且数量性状易受环境影响，不同

的人虽然用同一种标准选择，然而可以产生类似于

近等基因系材料；（３）是当研究材料从长期生长的

生态环境中换到同一试验地点种植时，表现型性状

的遗传相似性不能真实的反映 ＤＮＡ 水平的遗传相

似性［１３ － １６］。 本研究中供试的农户保存品种来源于

湖南省内各县，农户连续种植多年，原种植地生态环

境多样，而本研究在同一试验地点长沙市种植，导致

表现型性状不能真实地反映 ＤＮＡ 水平。 通过比较

农户保存与种质库保存的湖南同近名材料，发现除

Ｅ 组外，其他组都是农户保存的等位基因变异数小

于种质库保存的等位基因变异数，Ｅ 组例外可能是

跟组内含有商品种子，农户保存年限短有关。 在同

近名组内 ＳＳＲ 标记遗传相似系数，除 Ｃ、Ｅ 组外，农
户保存的材料间 ＞种质库保存的材料间 ＞农户保存

材料与种质库保存材料间，Ｃ 组例外可能是与组内

材料 Ｃ９、Ｃ１０ 有错误命名有关。
对目前保存的同近名异种资源间遗传关系根据

已有的报道划分［７］，本研究的 ９２ 份材料中同一品种

的为 Ｅ１（红米） ／ Ｅ３（湘晚籼 １２ 号） ／ Ｅ５（红米）、Ｆ４ ／
Ｆ５（桂朝 ２ 号），Ｒ２８ （水稻（糯）） ／ Ｒ３８ （浠水糯），
Ｒ２７ ／ Ｃ２（三粒寸稻），Ｒ１６ ／ Ｃ１（三颗寸）；近似品种的

有 Ａ１ ／ Ａ２（红谷）、Ａ１０ ／ Ａ１１（红谷）、Ｂ１ ／ Ｂ２（红米冬

粘）、Ｃ３（三颗寸） ／ Ｃ４（三粒寸）、Ｄ 组 ５ 份材料（本

地糯谷） ／ Ｒ２５（闽晚糯）、（Ｅ１、Ｅ３、Ｅ５） ／ Ｅ２（红米）、
（Ｅ１、Ｅ３） ／ Ｅ４（红米）、Ｆ３（桂朝 １３ 号） ／ （Ｆ４、Ｆ５ 桂朝

２ 号）、Ｒ１ （贵子矮） ／ Ｒ２ （桂朝）、Ｒ１０ （水稻） ／ Ｒ３５
（余赤） ／ Ｒ３６（余赤）、Ｒ７（水稻糯谷） ／ Ｒ２６（糯稻）、
Ｒ２（桂朝） ／ Ｒ１１（特三矮）、Ｒ４（南坪糯谷） ／ Ｒ２５（闽
晚糯）、Ｒ１３（圆稻） ／ Ｒ３７（糯米）、Ｒ１２（铁山矮） ／ Ｒ３９
（新晃矮秆稻）、Ｒ５ ／ Ｒ６（水稻）、Ｂ１（红米冬粘） ／ Ｅ３
（湘晚籼 １２ 号）、Ａ１ （红谷） ／ Ｅ１ （红米）、Ｒ１９ （水

稻） ／ Ｆ１（桂朝）。 以上同近名品种是否入中期库保

存，需进一步评价性状如抗逆性、品质之后来评判，
并在数据库标注 ＳＳＲ 标记遗传相似系数；农户保存

的 Ｆ１（桂朝）与种质库保存的 Ｆ４、Ｆ５（桂朝 ２ 号）的
ＳＳＲ 标记遗传相似系数小于 ０ ９５，可判定为不同品

种，说明在农户保存过程中发生了变异或本不是同

一品种，入库时在数据库中标出与早期编目入库同

名资源的遗传相似系数，便于供种利用。 此外以上

划分为同一品种、近似品种中的供试材料除 Ｅ３（湘
晚籼 １２ 号） ／ Ｅ 组内品种（红米），其余均仅来源于

农户保存或仅来源于种质库保存，这进一步说明了

农户保存的材料间 ＳＳＲ 标记遗传相似系数 ＞ 农户

保存材料与种质库保存材料间的 ＳＳＲ 标记遗传相

似系数，种质库保存的材料间 ＳＳＲ 标记遗传相似系

数 ＞农户保存材料与种质库保存材料间的 ＳＳＲ 标

记遗传相似系数，Ｅ３ （湘晚籼 １２ 号） ／ Ｅ 组内品种

（红米）例外可能是与组内农户保存的 Ｅ１、Ｅ５ 是近

年商品种子，保存年限短有关。
在本研究中，尽管供试品种的表现型性状有

显著的遗传差异，而且不同染色体上选取的 ＳＳＲ
标记表现的多态性也不一致，但无论是依据表现

型性状还是 ＳＳＲ 分子标记对供试材料进行遗传相

似性分析和聚类分析，其结果均表明，大多数供试

品种的亲缘关系较近，这可能与所选取的材料大

多是同近名材料以及在田间根据主要表现型性状

有近似初选出来的有关，也可能与只评价了 １４ 个

性状，远远少于 ＤＵＳ 评价性状，抗性和品质性状都

没有评价有关。
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