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黑龙江省部分育成粳稻资源的遗传多样性分析
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3 江西省农业科学院水稻研究所，南昌 330200；4 黑龙江省农业科学院，哈尔滨 150086）

摘要：为了阐明黑龙江省不同育种单位育成粳稻间的亲缘关系，本研究利用 45 对 SSR 多态性分子标记对收集于黑龙江

省 8 个育种单位的 104 份粳稻资源的遗传多样性和群体结构进行了分析。结果表明，上述标记能够高效鉴别参试材料的多样

性水平，共检测到 154 个等位基因，每个位点检测等位基因（Na）变异范围为 2~8，平均为 3.42；基因多样性指数（H）变异范

围为 0.02~0.77，平均为 0.38；多态性信息含量（PIC）变异范围为 0.02~0.73，平均为 0.34。进一步分析发现，黑龙江省农业科

学院黑河分院育成材料的遗传多样性水平较高，平均多态性信息含量（PIC）为 0.33，而东北农业大学育成材料的多样性水平

较低，平均多态性信息含量（PIC）为 0.18。UPGMA 聚类和遗传结构分析表明，黑龙江省农业科学院黑河分院材料与其他单

位材料间亲缘关系较远，而黑龙江省农垦科学院水稻研究所与黑龙江省农业科学院佳木斯水稻研究所的材料间亲缘关系则较

近。建议在今后的育种中，应该加强引入亲缘关系较远的外单位水稻种质资源用作杂交亲本，以期丰富本地区粳稻的遗传多

样性水平。
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Abstract：The objective of this paper is to clarify the genetic relationship of japonica rice resources from 
different breeding units of Heilongjiang province.Genetic diversity and population structure of 104 japonica rice 
which collected from 8 different breeding units were analyzed by 45 pairs of polymorphisms molecular markers 
in this study.The results showed that all selected markers can be applied extensively for the genetic diversity 
level of rice，a total of 154 alleles were detected between these varieties，and the alleles（Na）per locus ranged 
from 2 to 8 with the mean value of 3.42.The gene diversity indices（H）varied from 0.02 to 0.77 with an average 
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of 0.38.The polymorphism information content（PIC）was changed from 0.02 to 0.73 with the average of 0.34.
Further analysis found that the genetic diversity of rice varieties from Heihe Branch of Heilongjiang Academy of 
Agricultural Sciences was highest，while the Northeast Agricultural University was lowest，the polymorphism 
information content（PIC）were 0.33 and 0.18，respectively.UPGMA Cluster and genetic structure analysis indicated 
that the rice cultivars had further relationships between Heihe Branch of Heilongjiang Academy of Agricultural Sciences 
and the other units，while there were closer relationship between Rice institute of Heilongjiang Agricultural Reclamation 
Academy and Jiamusi Rice Research Institute of Heilongjiang Academy of Agricultural Sciences.Thus，it is suggested 
that the breeders should strengthen the utilization efficiency of hybrid parents with large genetic differences from other 
units in future，so that it is possible to enrich the rice genetic diversity in this region.

Key words：japonica rice；genetic diversity；SSR；Heilongjiang province；breeding unit

1　材料与方法

1.1　试验材料

试验选用了黑龙江省 8 个水稻科研事业单位培育

的 104 份粳稻材料（表 1），其中黑龙江省农业科学院

耕作栽培研究所（GZZPS）4 份，东北农业大学（DN）

4 份，黑龙江省农业科学院五常水稻研究所（WCS） 
19 份，黑龙江省农业科学院牡丹江分院（MDJFY）27
份，黑龙江省农垦科学院水稻研究所（NKSDS）18 份，

黑龙江省农业科学院佳木斯水稻研究所（NKYSDS）

15 份，黑龙江省农业科学院绥化分院（SHFY）7 份，

黑龙江省农业科学院黑河分院（HHFY）10 份。

1.2　水稻基因组 DNA 提取

在田间每份材料选取１个单株，装于 5 号自封

袋，置于冰盒中带回实验室，放 -80 ℃超低温冰箱保

存备用。取１片叶去掉叶脉后剪碎，装于 2 mL 离

心管，加入钢珠，液氮冷冻处理后，迅速利用细胞震

荡破碎仪进行细胞破碎，然后加入预热的 CTAB，按

照 2%CTAB 法进行 DNA 的提取。当 DNA 在 -20 ℃ 
下静置 0.5 h 后，用灭菌的黄色枪头，挑出析出的

DNA 白色絮状物，放入新的 1.5 mL 离心管中，再用

70% 乙醇洗涤 1~2 次，将洗涤后的 DNA 沉淀风干

备用，操作步骤参照 Doyle 等［7］的描述。

1.3　分子标记选择、 PCR 扩增及电泳检测

在本实验室前期工作的基础上［8-10］，结合前人相关的

研究报道［11-12］，试验选取覆盖水稻 12 条染色体的 45 对

SSR 多态性引物进行分析。利用 GRAMENE 网站［13］

获得引物序列信息，并委托华大基因合成相关引物。

PCR 扩增体系为 15 μL，包含 DNA（20 ng/.L）2 μL，

前后引物各 2 μL，2× 混合体系 7.5 μL，ddH2O 1.5 μL。

PCR 扩增程序为：94 ℃ 5 min，94 ℃ 40 s，55 ℃ 40 s，72 ℃ 
1 min，32 个循环，72 ℃ 7 min，4 ℃保存。采用 6%

聚丙稀酰胺变性凝胶电泳对 PCR 扩增产物进行检测。

遗传多样性是进行水稻种质资源评价和利用的

重要研究内容。种质资源具有丰富的多样性水平，不

仅有利于杂交亲本的选择，而且对于防止和减轻病虫

害的大面积发生具有重要意义。黑龙江省作为我国

优质粳稻的主栽区，年水稻种植面积达 400 万 hm2。

近年来，由于一些优良品种的大面积推广，品种单一

化程度日益严重，许多优良等位基因丢失，粳稻品种

的遗传多样性水平下降，极易导致稻瘟病大面积流

行发生，引起产量降低和品质下降［1］。为了深入了

解黑龙江省粳稻的遗传背景和亲缘关系，前人已对

黑龙江省部分粳稻品种的遗传多样性进行了研究。

相关结果表明，黑龙江省粳稻资源的血缘关系比较

集中，遗传基础狭隘，大部分材料具有相同的遗传背

景［2-5］。如何有效拓宽黑龙江省粳稻的遗传基础，是

研究者当前亟待解决的关键问题。

育种单位是开展育种科研工作的基础。目前，

黑龙江省拥有各类企事业水稻育种研究单位 30 多

家，推广种植的粳稻品种超过了 370 个［6］。由于这

些审定品种具有适应在黑龙江省特殊的气候条件

下生长的共同特征，在育种过程中其杂交后代性状

稳定较快，利用相对更为容易，但这些品种间往往

又具有较近的亲缘关系，遗传背景极为相似，利用

起来又会导致后代材料遗传背景狭窄，优良等位基

因丢失，难以育成突破性品种。因此，明确各育种

单位育种材料的亲缘关系，筛选出遗传差异较大的

材料，特别是获得潜在优势的等位基因材料，是拓

宽黑龙江省现有粳稻遗传基础关键所在。基于此，

本研究利用 SSR 分子标记对黑龙江省 8 个育种单

位培育的 104 份粳稻材料的遗传多样性进行了分

析，并系统评价了 8 个育种单位育成材料的亲缘关

系，旨在为今后育种单位进行水稻种质资源的有效

利用、多样性保护以及新品种的选育工作提供理论 
依据。
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表 1　试验材料及来源
Table 1　The materials and their origin

编号

No.
名称

Name
来源

Source
编号

No.
名称

Name
来源

Source
编号

No.
名称

Name
来源

Source

1 龙稻 3 GZZPS 36 牡丹江 12 MDJFY 71 垦糯 2 NKSDS

2 龙稻 4 GZZPS 37 牡丹江 13 MDJFY 72 垦鉴稻 6 NKSDS

3 龙稻 5 GZZPS 38 牡丹江 14 MDJFY 73 龙粳 2 NKYSDS

4 龙稻 6 GZZPS 39 牡丹江 15 MDJFY 74 龙粳 8 NKYSDS

5 东农 415 DN 40 牡丹江 16 MDJFY 75 龙粳 10 NKYSDS

6 东农 416 DN 41 牡丹江 17 MDJFY 76 龙粳 13 NKYSDS

7 东农 419 DN 42 牡丹江 18 MDJFY 77 龙粳 14 NKYSDS

8 东农 425 DN 43 牡丹江 19 MDJFY 78 龙粳 18 NKYSDS

9 松粳 3 WCS 44 牡丹江 20 MDJFY 79 龙粳 20 NKYSDS

10 松粳 4 WCS 45 牡丹江 21 MDJFY 80 龙粳 21 NKYSDS

11 松粳 5 WCS 46 牡丹江 22 MDJFY 81 龙粳 25 NKYSDS

12 松粳 6 WCS 47 牡丹江 23 MDJFY 82 龙粳 26 NKYSDS

13 松粳 7 WCS 48 牡丹江 24 MDJFY 83 龙粳 27 NKYSDS

14 松粳 8 WCS 49 牡丹江 25 MDJFY 84 龙粳 29 NKYSDS

15 松粳 9 WCS 50 牡丹江 26 MDJFY 85 龙粳 30 NKYSDS

16 松粳 10 WCS 51 牡丹江 27 MDJFY 86 龙粳 31 NKYSDS

17 松粳 11 WCS 52 牡丹江 28 MDJFY 87 龙粳 32 NKYSDS

18 松粳 12 WCS 53 牡丹江 30 MDJFY 88 绥粳 3 SHFY

19 松粳 13 WCS 54 牡丹江 31 MDJFY 89 绥粳 4 SHFY

20 松粳 14 WCS 55 垦稻 8 NKSDS 90 绥粳 7 SHFY

21 松粳 15 WCS 56 垦稻 9 NKSDS 91 绥粳 8 SHFY

22 五优稻 4 WCS 57 垦稻 10 NKSDS 92 绥粳 9 SHFY

23 松粳香 2 WCS 58 垦稻 11 NKSDS 93 绥粳 10 SHFY

24 松 01-173 WCS 59 垦稻 12 NKSDS 94 绥粳 13 SHFY

25 松粳 1 号 WCS 60 垦稻 13 NKSDS 95 黑河品系 1 HHFY

26 稻花香 WCS 61 垦稻 14 NKSDS 96 黑河品系 2 HHFY

27 五优稻 1 号 WCS 62 垦稻 15 NKSDS 97 黑河品系 3 HHFY

28 牡丹江 4 MDJFY 63 垦稻 16 NKSDS 98 黑河品系 4 HHFY

29 牡丹江 5 MDJFY 64 垦稻 17 NKSDS 99 黑河品系 5 HHFY

30 牡丹江 6 MDJFY 65 垦稻 18 NKSDS 100 黑河品系 6 HHFY

31 牡丹江 7 MDJFY 66 垦稻 19 NKSDS 101 黑河品系 7 HHFY

32 牡丹江 8 MDJFY 67 垦稻 20 NKSDS 102 黑河品系 8 HHFY

33 牡丹江 9 MDJFY 68 垦稻 21 NKSDS 103 黑河品系 9 HHFY

34 牡丹江 10 MDJFY 69 垦稻 22 NKSDS 104 黑河品系 10 HHFY

35 牡丹江 11 MDJFY 70 垦糯 1 NKSDS

1.4　数据统计分析

以 0、1、9 统计 SSR 扩增带型，在相同迁移率

位置上，有带记为 1，无带记为 0，缺失记为 9，建立

相应的数据矩阵。利用 POWERMARKER Version 

3.25 软件［14］计算主要等位位点频率（Maf），等位基

因数（Na），基因多样性指数（H）和多态性信息含量

（PIC）；利用 MEGA4.0［15］软件进行 UPGMA 聚类分

析。采用 STRUCTURE Version2.3.4 软件［11-16］完 成
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参试材料的遗传结构分析，将 MCMC 开始时的不

作数迭代设为 10000 次，将不作数迭代后的 MCMC
迭 代 设 为 100000 次，每 个 K 值 都 独 立 运 算 3 次。

将 Structure 运算结果的 Results.zip 提交到在线工

具 Structure Harvester 以判断群体的 Clusters 数［17］，

并根据 ΔK 值确定最可能的 K 值，ΔK 计算公式为

ΔK=mean（| L''（K）|）/sd（L（K））。其他数据处理

和计算均在 Excel 2010 上进行。

2　结果与分析

2.1　SSR 扩增多态性分析

选取的 45 对 SSR 多态性引物对参试材料均

能进行有效扩增。由表 2 可知，共检测到 154 个

等 位 基 因，每 个 引 物 位 点 扩 增 等 位 基 因 数（Na）

变 幅 为 2~8 个，平 均 等 位 基 因 数 为 3.42，其 中 引

物 PSM132 扩 增 的 等 位 基 因 数 最 多，为 8 个；而

引 物 RM 495、RM312、RM237、RM452、RM514、

RM510、RM454、RM125、RM11、RM447、RM316、

RM105、RM171 扩增的等位基因数最少，均为 2 个。

主要等位位点频率（Maf）变幅为 0.32~0.99，平均主

要等位位点频率为 0.71。基因多样性指数（H）变

幅为 0.02~0.77，平均基因多样性指数为 0.38。多态

性信息含量（PIC）变幅为 0.02~0.73，平均多态性信

息含量为 0.34。

表 2　SSR 多态性标记遗传多样性信息
Table 2　Genetic diversity of polymorphic SSR markers

位点 
Locus

主要等位

位点频率

Maf

等位

基因数

Na

基因多样

性指数

H

多态性

信息含量

PIC

位点

Locus

主要等位

位点频率

Maf

等位

基因数

Na

基因多样

性指数

H

多态性

信息含量

PIC

RM495 0.98 2 0.04 0.04 RM125 0.56 2 0.49 0.37

RM1 0.70 4 0.48 0.45 RM11 0.99 2 0.02 0.02

RM283 0.60 3 0.50 0.39 RM152 0.63 4 0.53 0.47

RM259 0.37 5 0.74 0.69 RM25 0.52 3 0.54 0.44

RM312 0.99 2 0.02 0.02 RM44 0.46 6 0.68 0.63

RM5 0.35 4 0.71 0.65 RM223 0.38 4 0.69 0.64

RM246 0.74 5 0.43 0.41 RM284 0.56 3 0.50 0.39

RM237 0.98 2 0.04 0.04 RM447 0.94 2 0.11 0.10

RM154 0.82 3 0.32 0.29 RM316 0.98 2 0.04 0.04

RM327 0.59 4 0.57 0.51 RM105 0.96 2 0.07 0.07

RM452 0.94 2 0.11 0.10 PSM338 0.37 4 0.68 0.61

PSM122 0.55 3 0.57 0.49 RM215 0.32 4 0.73 0.68

RM208 0.68 3 0.48 0.42 PSM406 0.58 6 0.62 0.59

OSR13 0.93 4 0.13 0.12 RM271 0.95 3 0.09 0.09

RM338 0.95 3 0.09 0.09 RM171 0.92 2 0.14 0.13

PSM132 0.36 8 0.77 0.73 RM484 0.82 4 0.32 0.30

RM55 0.90 3 0.18 0.16 RM20B 0.50 4 0.54 0.44

RM514 0.84 2 0.27 0.24 RM536 0.66 5 0.52 0.48

PSM326 0.56 3 0.58 0.51 RM287 0.88 3 0.21 0.20

RM161 0.65 3 0.50 0.44 RM21 0.46 5 0.65 0.59

RM334 0.95 3 0.09 0.09 RM247 0.79 5 0.36 0.34

RM510 0.92 2 0.14 0.13 平均值 Mean 0.71 　3.42 0.38 0.34

RM454 0.67 2 0.44 0.34 最大值 Max. 0.99 8 0.77 0.73 

RM162 0.72 4 0.45 0.42 最小值 Min. 0.32 2 0.02 0.02 

Maf：Main allele frequency，Na：Number of alleles，H：Gene diversity，PIC：Polymorphism information content，the same as below
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2.2　黑龙江省不同育种单位粳稻遗传多样性分析

对黑龙江省粳稻材料的遗传多样性进行分析发

现，黑龙江省粳稻资源整体多样性水平偏低，平均

基因多样性指数（H）和多态性信息含量（PIC）分

别为 0.38 和 0.34。进一步对不同育种单位粳稻资

源的遗传多样性进行分析，由表 3 可知，8 个育种单

位育成材料中，黑龙江省农业科学院佳木斯水稻研

究所和黑龙江省农业科学院黑河分院材料的遗传

多样性水平相对较高，平均基因多样性指数（H）均

为 0.37，平均多态性信息含量（PIC）分别为 0.32 和

0.33；而东北农业大学材料的遗传多样性水平相对

较低，平均基因多样性指数（H）为 0.22，平均多态

性信息含量（PIC）为 0.18。方差分析表明，东北农

业大学与黑龙江省农业科学绥化分院在主要等位位

点频率（Maf）上差异显著；与黑龙江省农业科学院

五常水稻研究所、黑龙江省农业科学院牡丹江分院、

黑龙江省农垦科学院水稻研究所、黑龙江省农业科

学院佳木斯水稻研究所以及黑龙江省农业科学院黑

河分院在等位基因数（Na）上差异极显著；与黑龙

江省农业科学院佳木斯水稻研究所和黑龙江省农业

科学院黑河分院在基因多样性指数（H）上差异显

著，在多态性信息含量（PIC）上差异达到极显著。

表 3　不同育种单位粳稻遗传多样性分析
Table 3　Genetic diversity analysis of japonica rice among different breeding units

育种单位

Breeding units
平均主要等位

位点频率 Maf
平均等位基因数

Na
平均基因多样性

指数 H
平均多态性信息

含量 PIC

黑龙江省农业科学院耕作栽培研究所 GZZPS 0.77 abA 1.62 aA 0.26 abA 0.21 abAB

东北农业大学 DN 0.83 aA 1.56 aA 0.22 aA 0.18 aA

黑龙江省农业科学院五常水稻研究所 WCS 0.78 abA 2.47 cBC 0.31 abA 0.27 bcAB

黑龙江省农业科学院牡丹江分院 MDJFY 0.75 abA 2.53 cC 0.33 abA 0.29 bcAB

黑龙江省农垦科学院水稻研究所 NKSDS 0.75 abA 2.40 cBC 0.33 abA 0.29 bcAB

黑龙江省农业科学院佳木斯水稻研究所 NKYSDS 0.71 abA 2.56 cC 0.37 bA 0.32 cB

黑龙江省农业科学院绥化分院 SHFY 0.80 bA 1.89 abAB 0.28 abA 0.23 abcAB

黑龙江省农业科学院黑河分院 HHFY 0.70 abA 2.22 bcBC 0.37 bA 0.33 cB

总体水平 Totals 0.71 3.42 0.38 0.34

大小写字母分别表示 1% 和 5% 水平差异显著

Capital and small letters indicate significance at the 1% and 5% levels respectively

2.3　聚类分析 
利用 45 对 SSR 分子标记结果，根据 Nei（1972）

遗传距离，进行 UPGMA 聚类分析。由图 1 可知，

参试材料可分为 3 个类群，第Ⅰ类群材料包括 10 份

材料，可再细划分为 4 个亚类群，其中第Ⅰ-1 亚群包

括 4 份材料，来自于黑龙江省农业科学院黑河分院

（黑河品系 6、黑河品系 7、黑河品系 8 和黑河品系

10）；第Ⅰ-2 亚群包括 2 份材料，分别来自于黑龙江

省农垦科学院水稻研究所（垦稻 19）和黑龙江省农

业科学院佳木斯水稻研究所（龙粳 14）；第Ⅰ-3 亚群

包括 1 份材料，来自于黑龙江省农业科学院牡丹江

分院（牡丹江 5）；第Ⅰ-4 亚群包括 3 份材料，分别

来自于黑龙江省农业科学院五常水稻研究所（松粳

12、松 01-173）和黑龙江省农业科学院佳木斯水稻

研究所（龙粳 30）。第Ⅱ类群材料包括 91 份材料，

可再细划分为 3 个亚类群，其中第Ⅱ-1 亚群包括 35
份材料，来自于除黑龙江省农业科学院黑河分院外

的其他 7 个育种单位；第Ⅱ-2 亚群包括 3 份材料，来

自于黑龙江省农业科学院黑河分院（黑河品系 2、黑

河品系 3 和黑河品系 9）；第Ⅱ-3 亚群包括 53 份材

料，来自于 8 个育种单位。第Ⅲ类群材料包括 3 份

材料，可再细划分为 2 个亚类群，其中第Ⅲ-1 亚群包

括 1 份材料，来自于黑龙江省农业科学院佳木斯水

稻研究所（龙粳 20）；第Ⅲ-2 亚群包括 2 份材料，来

自于黑龙江省农业科学院黑河分院（黑河品系 1、

黑河品系 4）。由此可见，黑龙江省 8 个育种单位

育成材料间既形成了独立的类群，又存在一定的相

互交叉，同一育种单位育成材料间具有较近的亲缘 
关系。

进一步对 8 个育种单位粳稻材料的亲缘关系进

行分析（图 2），黑龙江省农垦科学院水稻研究所与

黑龙江省农业科学院佳木斯水稻研究所的亲缘关系

较近；黑龙江省农业科学院五常水稻研究所与黑龙

江省农业科学院牡丹江分院的亲缘关系也较近；而

黑龙江省农业科学院黑河分院与这些育种单位材料

的亲缘关系则较远。
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图 1　参试粳稻资源的 UPGMA 聚类
Fig. 1　Cluster of japonica rice resources using UPGMA

图 2　育种单位的 UPGMA 聚类
Fig. 2　Cluster of breeding units using UPGMA

2.4　遗传结构分析

基于 Structure2.3.4 模型，将群体数目（K）设定

为 1~20，3 次重复，对参试材料进行群体遗传结构

分析。由图 3 可知，对数似然函数值 LnP（D）随着

K 值的增加而呈现增加趋势，没有出现明显的最大

值拐点，因此需要进一步利用 LnP（D）值计算 ΔK
值。通过分析发现，当 K=2 时，ΔK 值为 87.34，此

处出现最大拐点，由此可以判断出参试 104 份粳稻

资源可以划分为两个稳定的类群。

对 K=2 时的 104 份材料类群的遗传结构和群

体组成进行分析。由图 4 可知，8 个育种单位的参

试材料均被划分成 2 个类群，其中红色条框代表 A
类群，绿色条框代表 B 类群。由此可知，除黑龙江

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
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红色条框和绿色条框分别代表 A 类群和 B 类群

The dark grey bars and light gray bars represent A group and B group

图 4　参试 104 份材料的群体结构分析
Fig. 4　Population structure analysis on 104 materials

省农业科学院黑河分院材料均为 B 类群外，其他 7
个单位材料均存在 A 类群和 B 类群两种，表明黑龙

江省农业科学院黑河分院材料与其他单位材料亲缘

关系较远；而黑龙江省农垦科学院水稻研究所与黑

龙江省农业科学院佳木斯水稻研究所材料的遗传结

构和群体组成相似，表明它们之间具有较近的亲缘

关系，这也与上述 UPGMA 聚类结果一致。

3　讨论

3.1　黑龙江省粳稻的遗传多样性分析

遗传多样性是进行品种资源评价和利用的重要

组成部分，也是开展新品种选育工作的基础。随着

分子生物学的快速发展，利用分子标记技术进行遗

传多样性分析已屡见不鲜。近年来，前人对黑龙江

省粳稻资源的遗传多样性已开展了相关研究，普遍

认为黑龙江省粳稻遗传多样性水平较低，遗传基础

狭窄［2-5，9-10］。本研究结果表明，参试 104 份黑龙江

省粳稻资源的遗传多样性水平较低，亲缘关系较近。

45 对 SSR 多态性引物共检测到 154 个等位基因，

单个引物检测等位位点数 2~8 个，平均等位基因数

（Na）为 3.42，这与前人研究结果相似。深入分析黑

龙江省粳稻遗传基础狭窄的原因可能与其特殊的气

候环境有关。由于黑龙江省地处我国最北端，昼夜

温差大，水稻生育期短，低温冷害频繁，严重限制了

外引亲本材料的选择范围，其主要育种材料亲本来

源于日本，含有较多日本品种血缘。有研究表明，在

黑龙江省 1990-2002 年水稻生产中大面积推广的

品种中，有 25% 的品种为日本水稻品种直接利用，

有 75% 的品种是间接利用日本稻种资源为亲本进

行常规杂交育成。在这些日本稻种资源的亲本中，

石狩白毛、虾夷、藤系 138、富士光、农林 11、下北、

上育 397、富士光等骨干亲本的细胞核贡献值均较 
大［18-19］。就本研究而言，从参试水稻材料的遗传系

谱看（图 5），参试的 104 份材料均含有日本品种血

缘，其中有 52 份材料含有石狩白毛的血缘。

由此可见，挖掘出新的优良等位基因，并引入到

当前水稻育种材料中，是丰富本地区粳稻资源遗传

多样性水平的关键。辽宁省和吉林省与黑龙江省水

稻均属于东北粳稻，具有一些相同特征，且相关研究

表明了辽宁省和吉林省栽培稻遗传多样性水平要高

于黑龙江省［12］，因此，可以利用辽宁省和吉林省粳

稻材料来丰富黑龙江省粳稻的遗传基础。同时，由

于黑龙江省杂草稻的遗传多样性水平均略高于当地

栽培稻［20-21］，也可以利用与栽培稻具有较近亲缘关

系的杂草稻资源来丰富栽培稻的遗传多样性水平。

此外，在本地区不同育种单位间，挖掘出亲缘关系较

远的材料，也是进行遗传基础改良的最有效途径。

因此，合理分析这些稻属种质资源的遗传背景，将有

助于丰富本地区水稻的遗传多样性水平，为今后育

成突破性水稻新品种奠定基础。

3.2　不同育种单位育成粳稻资源的亲缘关系分析

育种单位是承载育种工作的实体，明确不同育

种单位育成材料的亲缘关系，对于引种单位和材料

的选择至关重要。黑龙江省水稻杂交育种工作开始

于 1956 年，至今已形成了一大批水稻育种科研单

位，包括黑龙江省农业科学院、黑龙江省农垦科学院

以及东北农业大学等。目前，有关黑龙江省各粳稻

育种单位间种质资源的研究报道极为少见，本研究

通过对黑龙江省 8 家长期从事水稻育种的科研事业

单位育成的部分水稻品种资源进行分析，发现同一

育种单位粳稻材料亲缘关系较近，材料间总体遗传

基础狭窄，这与程芳艳等［22］研究结果一致。不同育

种单位间，粳稻亲缘关系远近存在差异。在 8 个育

种单位中，东北农业大学参试材料的遗传多样性水

平最低，黑龙江省农业科学院黑河分院参试材料的

遗传多样性水平最高，这可能与选择参试品种的遗

传背景和品种数量有关。黑龙江省农垦科学院水稻

研究所与黑龙江省农业科学院佳木斯水稻研究所的

亲缘关系最近，可能与这两个单位均位于佳木斯市，

育种过程中受到的环境选择压力高度相似，且两单

位之间的材料交换较为容易有关。在黑龙江省粳

稻育种过程中，考虑到花期、生育期、分离稳定速率

以及耐冷性等问题，通常水稻杂交亲本主要来源为

外引日本优良材料，省内育种单位育成的优良品系

材料以及自己创制的优良材料。在这些直接利用的

杂交亲本中，很多材料都含有日本粳稻血缘，是姊妹 
系 / 近等基因系，亲缘关系较近。利用他们进行杂

交，尽管能够提高育种效率，避免育种材料后代疯狂分

离现象，但随之而来也降低了其他远缘优良等位基
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因资源的利用几率。因此，黑龙江省粳稻育种要想

取得重大突破，还面临着巨大的挑战。建议在今后

水稻育种杂交亲本选择的过程中，不仅要考虑亲本

优缺点互补，还需优先考虑利用亲缘关系较远的亲

本杂交，在快速培育出优良品种的同时，还应创制积

累出一批遗传多样性丰富的优良后代材料，为今后

的水稻育种工作奠定基础。
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