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太湖稻区及国内部分香稻 SSR指纹图谱构建
及遗传多样性初析

朱勇良1，谢裕林1，黄凌哲2，吴建祥2，乔中英1，王建平1，黄 萌1，陈培峰1

( 1江苏太湖地区农业科学研究所，苏州 215155; 2浙江大学生物技术研究所 /国家水稻重点实验室，杭州 310029)

摘要:以太湖稻区和国内其他地区的 39 个香稻品种，以及籼型恢复系 2 个对照品种为研究材料，利用 SSR分子标记进行
DNA指纹图谱构建和遗传多样性分析。从 40 对国标中公布的水稻 SSR引物中筛选出 13 对核心引物，在 41 个水稻品种中共
检测到 36 个多态性片段。据此建立 41 个水稻品种的 DNA指纹图谱，进行聚类分析，发现供试 41 个品种的遗传相似系数在
0． 58 以上，而供试香稻品种的遗传相似系数在 0． 64 以上，基本反映了不同品种间的亲缘关系。
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Abstract: 41 rice lines，including 39 aromatic rice lines and 2 indica rice restorer lines were analyzed by using
13 simple sequence repeats( SSR) primer pairs selected from 40 SSR of National Standard primer pairs that disperse
on 12 chromosomes in rice． A total of 36 polymorphic bands were detected among 41 lines． Cluster analysis showed
that genetics similarities among the 41 lines were above 0． 58，while the genetics similarities among the aromatic rice
lines were above 0． 64． As expected，the result of cluster reflected basically the genetic relatives based on the pedi-
gree analysis．
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简单序列重复( Simple Sequence Repeats，SSR)
又叫微卫星 DNA 标记，随机分布于整个水稻基因
组，具有高丰度，在不同品种中变异度高，是一种共

显性标记［1］。其重复次数的不同产生了等位基因
之间的多态性，据此来建立水稻的 DNA 指纹图谱，
具有多态性高、重复性好、不受环境因素和生长发育
期影响等优点。随着水稻基因组计划的顺利实施及
水稻基因组序列测序工作的完成，水稻 SSR 标记的
密度不断提高［2-5］，被广泛应用于遗传图谱构建和

基因定位、种质资源保存和利用及遗传多样性分析、
杂种优势遗传基础和预测、品种鉴定和分子标记辅
助选择等方面［6-9］。
中国是世界水稻生产和消费大国，随着生活

水平的不断提高，人们对生活品质的要求也越来

越高，优质香米的消费需求量也越来越大，因此

育种家也越来越重视优质香稻的研究及选育与

开发。了解香稻种质资源的农艺性状、遗传背
景、遗传差异，充分发掘和利用丰富的香稻种质
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资源，加快育种进程，已成为优质香稻育种过程

中一项十分重要的工作。虽然国内和国外保存
有大量的香稻种质，但针对香稻 SSR 分子标记
的遗传多样性分析，特别是结合地方特色香稻种

质的创新应用研究报道不多。本研究以 39 个香
稻品种和 2 个非香稻品种为研究材料，从 40 个
覆盖 12 条染色体的水稻 SSR 标记中筛选出 13
个核心 SSR 标记，构建了 DNA 指纹图谱，为太湖

流域香稻种质的评价和利用，以及为选育适应太

湖稻区的香稻新品种提供科学指导。

1 材料与方法
1． 1 试验材料
选取有代表性的太湖稻区香稻和国内引进香稻

共 39 个品种，以及籼型恢复系 2 个品种种植于江苏
太湖地区农科所实验农场( 表 1) 。

表 1 试验材料
Table 1 Materials

品种编号

Code
品种名称

Name
来源

Source
品种编号

Code
品种名称

Name
来源

Source

DR13 镇恢 084 镇江市农科所 DC324 香稻 太湖地区农科所

DR46 扬稻 6 号 扬州市农科院 DC325 武育粳 20 号 常州市武进区农科所

DP63 南粳 46 江苏省农科院 DC326 香稻 2260 太湖地区农科所

DC286 楚香 1 号 云南农业大学 DC327 航香 18 浙江省农科院

DC288 滇昆香 1 号 云南农业大学 DC328 香水 09 太湖地区农科所

DC289 大里香谷 云南农业大学 DC329 99-98 常州市武进区农科所

DC292 大香谷 云南农业大学 DC330 香稻 103 太湖地区农科所

DC296 D05-457 常熟市农科所 DC331 香粳 9407 山东省水稻研究所

DC297 D05-517 常熟市农科所 DC332 太湖粳 6 号 苏州市农科院

DC298 大华香粳 江苏大华种业 DC334 苏香粳 1 号 苏州市农科院

DC309 锡香 1 无锡市农博园 DC335 香粳 2402 太湖地区农科所

DC310 锡香 2 无锡市农博园 DC336 宜香 1 号 宜宾市农科所

DC313 扬粳 4038 扬州市农科院 DC339 香粳 6125 太湖地区农科所

DC314 武香粳 14 常州市武进区农科所 DC341 香血粳 苏州市农科院

DC315 银玉 2084 上海市农科院 DC343 江阴 99-2 江阴市农试站

DC317 澄糯 218 江阴市农试站 DC346 武香 075 常州市武进区农科所

DC318 扬粳糯 1 号 扬州市农科院 DC347 扬香粳 31 扬州市农科院

DC319 扬辐粳 8 号 扬州市农科院 DC349 苏香粳 2 号 苏州市农科院

DC320 淮稻 10 号 淮阴市农科院 DC350 苏御糯 苏州市农科院

DC321 松粳 9 号 黑龙江五常市农科所 DC353 苏 9906 苏州市农科院

DC323 绥粳 4 号 黑龙江绥化农科所

1． 2 水稻叶片 DNA提取
摘取 3 叶期水稻叶片，用 CTAB 法提取 DNA，

－ 20℃保存备用。
1． 3 SSR － PCR扩增

SSR － PCR反应体系为 25μl，包括成分为: 10 ×
缓冲液 2． 5μl，10mM dNTP 0． 5μl，Taqplus DNA聚合
酶 1． 25U，10μM 上、下游引物各 0． 5μl，模板 DNA
1μl。PCR反应程序为: 94℃预变性 4min; 94℃变性
45s，55℃ ( 部分标记为 50℃ ) 退火 45s，72℃延伸

45s，35 个循环; 72℃延伸 10min; 4℃保存。
1． 4 电泳检测

PCR扩增产物于 2%琼脂糖凝胶电泳，EB 染色
后在紫外灯下观察拍照。
1． 5 SSR标记的筛选
选择已经公布的水稻 SSR 标记 40 个，检测后

去掉无扩增条带、杂带多以及条带不清晰的标记，剩
下 13 个作为构建指纹图谱的核心标记( 表 2，信息
来自 http: / /www． gramene． org) 。
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1． 6 数据分析
根据 PCR产物的电泳结果，将每个品种在电泳

图上清晰且可重复出现的条带记为 1，同一位置无
带记为 0，建立原始矩阵。利用 NTSYS 2． 1 中的
Qualitative date统计分析软件计算任意两个品种间
的遗传相似系数( GS ) ，其计算公式为 GS = 2Nij /
( Ni + Nj ) ，其中 Nij为材料 i和 j共有的扩增片段总
数，Ni为材料 i 中出现的扩增片段数目，Nj为材料 j
中出现的扩增片段数目。根据 GS 数据按非加权类
平均法( Un-weight Pair-group Method using Arithmetic
Averages，UPGMA) 进行遗传相似性聚类分析，绘制
亲缘关系树状图。

2 结果与分析
2． 1 SSR 多态性分析
从 40 对已经公布的水稻 SSR 引物中筛选出的

13 对核心引物，在 41 份样品中共扩增到 36 个多
态性片段，平均每对引物能扩增到 2． 77 个多态性
片段，具有良好的多态性( 表 2 ) 。其中 RM128 和
RM513 检测到 1 个多态性片段，RM284、RM1375、
RM3204、RM3533 和 RM5603 检测到 2 个多态性
片段，RM3475、RM2855 检测到 3 个多态性片段，

表 2 13 个水稻 SSR标记的基本信息
Table 2 The marker data of the thirteen selected SSR

markers

核心标记

Core marker
染色体

Chr．
重复基序

Repeat motifs
多态性片段数

No． of alleles

RM128 1 ( GAA) 9 1

RM284 8 ( GA) 8 2

RM513 1 ( TC) 11 1

RM1375 10 ( AG) 31 2

RM2855 9 ( AT) 37 3

RM3204 3 ( CT) 12 2

RM3475 1 ( CT) 22 3

RM3513 4 ( CT) 28 4

RM3533 9 ( GA) 12 2

RM5603 7 ( AAG) 8 2

RM6920 1 ( TTA) 19 4

RM20095 6 ( AT) 35 5

RM23736 9 ( AT) 44 4

RM3513、RM6920( 图 1) 和 RM23736 检测到 4 个多
态性片段，RM20095 检测到 5 个多态性片段。表明
13 对引物在供试材料中表现出较好的多态性。

图 1 核心引物 RM6920 的 PCR扩增多态性
Fig． 1 The PCR amplified polymorphic of core primers RM6920

M为 DNA marker，自上而下分别为 300bp、200bp和 100bp。1 ～ 41 泳道分别为 41 个水稻品种 DNA在 RM6920 扩增下的多态性条带
M，DNA marker，the size is 100bp，200bp，and 300 bp． Lane 1 to lane 41，denote the RM6920 PCR products of the 41 cultivars and germplasm

2． 2 DNA指纹图谱的建立
根据 13 对核心引物扩增结果的电泳图，在相同

的迁移位置上，以 1，0 的方式记录多态性片段的有
无，构建了 41 个水稻品种的 DNA 指纹图谱( 表 3、
表 4) 。
2． 3 聚类分析
根据 13 对核心引物所检测出的 36 个多态性

片段，对 41 个水稻品种进行聚类分析( 图 2 ) 。这
41 个水稻品种遗传相似系数的变异范围为

0． 58 ～ 1． 0，其中 2 个非香稻品种镇恢 084 和扬稻
6 号与其他香稻品种之间的遗传相似系数只有
0． 58 ; 而香稻品种之间的遗传相似系数都在 0． 64
以上，说明香稻品种间的亲缘关系较非香稻品种

近。在遗传相似系数 0． 7 处可以将 41 个品种分为
4 个类群，第 I类群包括镇恢 084 和扬稻 6 号两个
非香稻品种; 第 III类群只有香稻 103 一个品种; 第
IV类群只有香粳 6125 一个品种; 第 II类群包括剩
下的 37 个香稻品种。
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表 3 13 对核心引物扩增的 41 个水稻品种 SSR多态性片段矩阵
Table 3 The core thirteen SSR marker polymorphism matrix of 41 rice materials

品种编号

Code

RM128 RM284 RM513 RM1375 RM2855 RM3204 RM3475 RM3513

a1 b1 b2 c1 d1 d2 e1 e2 e3 e4 f1 f2 g1 g2 g3 h1 h2 h3 h4
DR13 1 0 1 1 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 0 0 1
DC292 1 1 0 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 1 0
DR46 1 0 1 1 1 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 1
DC296 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 0 1 0 0
DP63 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC297 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 0 0 1 0
DC286 1 0 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 0 1 0 0 1 0 0
DC298 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC288 1 0 1 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC309 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 0 1 0 0 1 0
DC289 0 0 1 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC310 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC313 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC320 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC314 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC321 1 0 1 1 1 0 0 0 1 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC315 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC323 1 0 1 1 0 1 0 0 1 0 0 1 0 1 0 0 1 0 0
DC317 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC324 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 1 0 0
DC318 1 0 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 0 1 0 1 0 0 0
DC325 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC319 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC326 1 0 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 1 0
DC327 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC334 1 0 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 1 0
DC328 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC335 1 0 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC329 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC336 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC330 1 0 1 1 0 1 1 0 1 0 0 1 1 0 0 0 1 0 0
DC339 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 0 1 1 0 0 0
DC331 1 0 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC341 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 0 0 1 0
DC332 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 0 0 1 0
DC343 1 0 1 1 0 1 1 0 0 0 0 1 1 0 0 0 0 1 0
DC346 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC347 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 0 1 0 0
DC349 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 0 1 0 0
DC350 1 0 1 1 1 0 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0
DC353 1 0 1 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 1 0 0 0 1 0

在遗传相似系数 0 ． 7 处可以将第 II 类群进
一步分为 5 个亚群，其中 A 亚群包括大香谷、香
稻 2260、江阴 99-2、苏香粳 1 号、香粳 2402、楚香
1 号、扬粳糯 1 号、淮稻 10 号和香粳 9407 共 9 个
品种; C 亚群包括滇昆香 1 号和大里香谷 2 个品
种; D 亚群只有绥粳 4 号 1 个品种; E 亚群包括松
粳 9 号和苏御糯 2 个品种; B 亚群包括剩下的 23
个品种。

3 讨论
近年来，越来越多的稻米消费者渐渐趋向于选

择食用香米，各种香米的国际市场价格远高于普通

的稻米。因此，人们对香稻的研究也越来越感兴趣。
高产优质、抗病的香稻品种培育和香稻种质的研究
很受重视。SSR分子标记聚类的标记性状数目不受
限制，不受生长发育时期和环境的影响，具有简单、
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表 4 13 对核心引物扩增的 41 个水稻品种 SSR多态性片段矩阵
Table 4 The core thirteen SSR marker polymorphism matrix of 41 rice materials

品种编号

Code

RM3533 RM5603 RM6920 RM20095 RM23736

i1 i2 j1 j2 k1 k2 k3 k4 l1 l2 l3 l4 l5 m1 m2 m3 m4
DR13 0 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 1
DC292 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0
DR46 0 1 0 1 0 0 0 1 1 0 0 0 0 0 0 1 0
DC296 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0
DP63 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0
DC297 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0
DC286 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0
DC298 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0
DC288 0 1 1 0 0 1 1 0 0 0 0 1 0 0 1 0 0
DC309 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0
DC289 0 1 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0
DC310 0 1 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0
DC313 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0
DC320 1 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0
DC314 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0
DC321 0 1 1 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0
DC315 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0
DC323 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0
DC317 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0
DC324 0 1 0 1 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0
DC318 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0
DC325 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0
DC319 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0
DC326 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0
DC327 0 1 1 0 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0
DC334 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0
DC328 0 1 1 0 1 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0
DC335 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0
DC329 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 1 0
DC336 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0
DC330 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 1 0 0 0
DC339 1 0 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0
DC331 1 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0
DC341 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0 1 0
DC332 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0
DC343 1 0 1 0 0 1 0 0 0 0 0 1 0 1 0 0 0
DC346 1 0 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0
DC347 0 1 1 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0
DC349 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 1 0 0 0
DC350 0 1 0 1 0 1 0 0 0 1 0 0 0 0 1 0 0
DC353 0 1 1 0 0 1 0 0 0 0 0 0 0 0 0 1 0

快速、灵敏等优点，已经被国内外不少学者用于各种
作物种群划分和杂种优势预测。本研究中，SSR 分
子标记分类结果发现供试 39 个香稻和 2 个恢复系
材料的遗传相似系数在 0． 58 以上，而供试香稻品种
的遗传相似系数在 0． 64 以上，基本揭示了不同品种
间的亲缘关系。
中国地域辽阔，农业历史悠久，物种繁多，经过

长期的自然选择和人工选择，形成了丰富多彩的农

业植物资源［10］。植物资源遗传多样性是育种的基

础，通过遗传多样性的研究可以从整体上把握该物

种的种质资源，为研究和利用提供重要信息。遗传
多样性的研究手段经历了形态水平、细胞水平、生化
水平和分子水平 4 个阶段。形态学水平上进行遗传
多样性研究具有简单、易行等特点，但易受环境影
响，随着分子生物学和生物技术的迅猛发展，分子标

记已广泛应用于种质资源研究。将形态性状、农艺
性状与分了标记技术相结合的研究工作尚有待深

入，以便更准确把握遗传多样性的本质。
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图 2 41 个水稻品种的 SSR标记聚类图
Fig． 2 Phylogenetic tree analysis based on SSR markers analysis of 41 materials

传统的品种鉴别方法有形态标记方法和蛋白质

标记方法，前者比较费时费力且分辨率不高，后者易

受环境影响且标记较少，随着水稻品种种质间的相

互渗透及新种质的不断涌现，已经不能完全依赖传

统方法来鉴别水稻品种。而 SSR 在水稻基因组中
分布极为广泛，目前已确认的 SSR 标记已超过 6000
对［5］，是目前应用最广的分子标记技术［11-16］，因而

目前利用 SSR 来鉴别水稻品种已成为最主要的手
段，如利用 SSR标记建立杂交稻的分子指纹以用于
纯度鉴定或市场维权［17-18］。本研究构建了国内 39
个香稻品种的 DNA指纹图谱，为鉴别和保护香稻种
质提供实验依据; 分析了香稻品种之间的遗传相似

系数，进行了聚类比较，能为太湖稻区香稻选育的亲

本组配和香稻种质的研究提供科学依据。
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