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　 　 摘要:利用 ４７ 个根据已报道的 ＱＴＬ 位点或者已被精细定位或克隆的与水稻产量性状基因紧密连锁的产量位点标记ꎬ对来

自中国、印度和越南等国的 ５８ 份水稻恢复系进行遗传多样性分析ꎮ 结果表明:(１)在中国恢复系中ꎬ４７ 个产量位点标记中有 ３６
个具有多态性ꎬ共检测到 ９０ 个等位基因ꎬ每个标记检测到等位基因 ２ ~４ 个ꎬ平均为 ２. ５００ 个ꎻ有效等位基因共 ６２. ９０５ 个ꎬ平均每

个标记１. ７４７ 个ꎻ３６ 个有效标记的 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数平均值为０. ６３２ꎬ变幅为０. ２７１ ~１. ２６６ꎮ (２)在来自国外的材料中ꎬ４７ 个产量

位点标记均具有多态性ꎬ共检测到 １３１ 个等位基因ꎬ每个标记检测到的等位基因数为 ２ ~６ 个ꎬ平均 ２. ７８７ 个ꎻ有效等位基因数共 ８２.
６８６ 个ꎬ平均 １. ７５９ 个ꎻ４７ 个标记的 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数平均值为 ０. ６４９ꎬ变幅为 ０. １０９ ~１. １１０ꎮ (３)聚类分析显示ꎬ在遗传相似系数为 ０.
７３ 水平上ꎬ参试资源聚为三大类群ꎬ中国资源多聚在第Ⅰ类群下的第 １、２、３ 亚群ꎬ越南资源多聚在第Ⅰ̄４ 亚群ꎬ孟加拉资源多聚在第Ⅲ￣３
亚群ꎮ 由此表明ꎬ中国资源遗传基础较为狭窄ꎬ而其他国家的恢复系具有较远的亲缘关系ꎮ
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作物遗传多样性是农业可持续发展的基础[１]ꎮ
水稻是世界上最重要的粮食作物之一[２]ꎬ丰富的水

稻遗传多样性是解决人口、环境、病虫害及品质等

诸多因素对未来水稻生产挑战的关键要素[３] ꎮ 但

是ꎬ随着杂交水稻的快速发展和驯化ꎬ许多原本存

在于野生稻中的有利基因逐渐地沉默或者丢

失[４] ꎬ造成现有三系杂交水稻骨干亲本背景来源

单一ꎬ亲缘关系趋近ꎬ生物多样性逐渐丧失ꎬ这是

水稻单产未能进一步提高的主要原因之一[５] ꎮ 因

此ꎬ分析中国骨干恢复系与南亚及东南亚资源的

遗传差异ꎬ对引进和利用南亚及东南亚资源ꎬ从而

丰富我国水稻资源的遗传基础ꎬ组配强优势组合ꎬ
具有重要意义ꎮ

对国外资源的研究是引进和利用国外资源的基

础ꎮ 李明海等[６]通过分析中国 ２５ 个水稻主产省区

２１ 年主要品种的亲缘关系和遗传组成认为ꎬ国际水

稻所稻种资源遗传贡献率每增加 １％ ꎬ中国水稻单

产将提高 ２１％ ꎮ 李丹婷等[７]从东南亚国家引进 ６６２
份栽培稻种质中ꎬ鉴定发掘出抗褐飞虱材料 ５８ 份ꎬ
抗稻瘟病材料 ９ 份ꎬ抗白叶枯病材料 １１ 份ꎬ耐盐材

料 １２ 份ꎮ 胡标林等[８]对来自六大洲的 １５７９ 份水稻

种质通过表型分析认为ꎬ亚洲、非洲与大洋洲种质间

遗传距离较远ꎬ且亚洲、非洲和大洋洲的水稻资源具

有较丰富的表型遗传多样性ꎮ ＤＮＡ 分子标记技术

是近年来发展起来且被普遍应用的遗传多样性研究

技术ꎬ其中ꎬＳＳＲ 分子标记以其更具稳定性、一致性

和特异性等优势ꎬ目前被广泛应用于遗传多样性的

研究ꎬ被认为是准确有效的遗传多样性研究方法之

一[９]ꎮ 张涛等[４]、赵庆勇等[１０]、肖小余等[１１]、贺浩

华等[１２]、彭锁堂等[１３] 利用分子标记分析中国杂交

稻亲本的遗传多样性ꎬ一致认为中国杂交稻亲本遗

传基础相对匮乏ꎬ表现为相似系数较大、亲缘关系较

近的态势ꎮ
综上所述ꎬ由于我国稻种资源的遗传基础较为

狭窄ꎬ因此ꎬ引进、评价和利用南亚及东南亚水稻种

质资源是水稻研究的迫切任务之一ꎬ前人研究大都

是从表型、抗性等方面对国外或南亚及东南亚资源

进行分类或鉴定ꎬ而利用分子标记分析南亚及东南

亚资源与我国稻种资源遗传差异的研究较少ꎮ 本研

究选用 １４ 份中国杂交稻骨干恢复系和 ４４ 份南亚及

东南亚稻种资源为材料ꎬ选取了 ４７ 个与产量性状紧

密连锁的位点标记ꎬ进行遗传多样性分析ꎬ分析中国

恢复系资源与南亚及东南亚稻种资源的遗传差异ꎬ
为引进和利用南亚及东南亚资源ꎬ丰富我国稻种资

源的遗传组成ꎬ提供理论依据和重要参考ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 材料

供试的水稻材料共 ５８ 份(表 １)ꎮ 其中 １４ 份来

自中国ꎬ１８ 份来自印度ꎬ１２ 份来自越南ꎬ３ 份来自菲

律宾ꎬ８ 份来自孟加拉ꎬ２ 份来自泰国ꎬ１ 份来自韩

国ꎬ均是三系恢复系ꎮ

表 １　 供试材料来源及名称

Ｔａｂｌｅ １　 Ｎａｍｅ ａｎｄ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｕｓｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

编号

Ｎｕｍｂｅｒ
材料名称

Ｎａｍｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌ
材料来源

Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌ
编号

Ｎｕｍｂｅｒ
材料名称

Ｎａｍｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌ
材料来源

Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌ

１ 岳恢 ９１１３ 中国

２ 绵恢 ７２５ 中国

３ 泸恢 １７ 中国

４ 蜀恢 ５２７ 中国

５ 浙恢 ７９５４ 中国

６ ＩＲ２４ 菲律宾

７ ＫＲＨ２Ｒ 印度

８ Ｓａｍｂａ Ｍａｓｈａｒｉ 印度

９ ＮＰＴ￣１￣１￣７ 菲律宾

１０ Ｓｕｗｅｏｎ￣２８７ 韩国

１１ ＶＩＲ￣５１ 印度

１２ ＶＩＲ５３￣１ 印度

１３ ＶＩＲ￣５４ 印度

１４ ＶＩＲ５４￣２ 印度

１５ ＰＲ３１３８ 印度

１６ ＡＲＲ７７２ 印度

１７ ＡＲＲ７７８￣６ 印度

１８ ＡＲＲ７７８￣２￣７ 印度

１９ ＢＲ２８ 孟加拉

２０ Ｂａｃ Ｔｈｅｉｎ８０ 越南

２１ Ｋｄａｕ 越南

２２ Ｑ５ 越南

７９３
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表 １(续)

编号

Ｎｕｍｂｅｒ
材料名称

Ｎａｍｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌ
材料来源

Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌ
编号

Ｎｕｍｂｅｒ
材料名称

Ｎａｍｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌ
材料来源

Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌ
２３ Ｑｕａｎｇ Ｔｅ２ 越南

２４ Ｋｈａｎｇ Ｄａｎ 越南

２５ ＳＩＴＡ 印度

２６ ＰＡＮＴ￣１２ 印度

２７ Ｓｗａｍａ Ｍｔｕ ７０３５ 印度

２８ Ｓ６０３５ 印度

２９ 中组 １４ 中国

３０ 明恢 ６３ 中国

３１ 宜恢 １５７７ 中国

３２ Ｒ８１８ 中国

３３ 泸恢 Ｈ１０３ 中国

３４ 成恢 ７２７ 中国

３５ 泸恢 ８２５８ 中国

３６ Ｔ０２５ 中国

３７ 闽恢 ３３０１ 中国

３８ Ｊａｙａ 印度

３９ ＮＲＨ２Ｒ 印度

４０ ＢＲ８２７ 印度

４１ Ｓ６３１４ 印度

４２ ＢＲ８０２￣１１８￣４￣２ 孟加拉

４３ ＢＲ２８４￣２ 孟加拉

４４ ＰＡＤＤＹ￣ＫＳ２８２ 孟加拉

４５ ＢＲＲ１￣４ 孟加拉

４６ ＰＡＤＤＸ ＫＳ￣２８２ 孟加拉

４７ ＢＲ２８￣６￣２ 孟加拉

４８ ＢＲＳ ２８ 孟加拉

４９ ＴＨ１ 泰国

５０ ＴＨ２ 泰国

５１ ＮＥＡＭＡＴ 越南

５２ ＯＭ ５３３８ 越南

５３ ＯＭ ５６２８ 越南

５４ ＯＭ ６３７８ 越南

５５ ＯＭ ７９３８ 越南

５６ ＯＭＣＳ ２００９ 越南

５７ ＡＳ ９９６￣１Ｋ 越南

５８ ＩＲ １９７４６￣２８￣２￣２ 菲律宾

１. ２　 ＤＮＡ 提取及分子标记选择

采用 ＳＤＳ 法提取材料的 ＤＮＡꎮ
供试的分子标记共 ４７ 个ꎬ均匀分布在水稻的

１２ 条染色体上ꎬ标记名称及位点信息详见表 ２ꎬ这些

标记来源主要有两种情况ꎬ一是与产量性状 ＱＴＬ 位

点紧密连锁ꎬ二是与精细定位或克隆的基因紧密连

锁ꎮ 标记引物序列在 ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｇｒａｍｅｎｅ. ｏｒｇ 查

询ꎬ并由上海英俊生物技术有限公司合成ꎮ

表 ２　 ４７ 个产量位点标记名称及参考文献

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｎａｍｅ ａｎｄ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ４７ ｙｉｅｌｄ ｌｏｃｉ ｒｅｌａｔｅｄ ｍａｒｋｅｒｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
产量位点及参考文献

Ｙｉｅｌｄ ｌｏｃｉ ａｎｄ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ
引物

Ｐｒｉｍｅｒ
染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
产量位点及参考文献

Ｙｉｅｌｄ ｌｏｃｉ ａｎｄ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ

ＲＭ１ １ ｑＮＦＧＰ￣１￣１[１４] 、ｑＧＷ￣１[１５] 、ｑＳＰ１ａ[１６] 、ｑＴＮＳＰ￣１￣１[１４] ＲＭ４１１ ３ ＧＳ３[３５]

ＲＭ５ １ ｑＧＰＰ￣１￣２(ｔ) [１７] 、ｙｌｄ１. １[１８] 、ｙｌｄ１. １[１９] 、ｑＨＲ￣１￣２(ｔ) [２０] ＲＭ５２０ ３ ｑＰＮＰ３ｂ[２３] 、ｇｗ３. １[２５]

ＲＭ１２９ １ ｑＳＮＰ￣１ａ[２１] ＲＭ５７１ ３ ｑＴＧＷ３ｃ[３６]

ＲＭ２１２ １ ｇｗ１. １[２２] ＲＭ２５２ ４ ｑＰＮ４. ４[２５]

ＲＭ２４６ １ ｑＳＰＣ１ｃ[２３] ＲＭ２７３ ４ ｑＰＮ４. ４[２５]

ＲＭ２９３ １ ｑＦＰＦＦＡ￣１￣１(ｔ) [２４] ＲＭ２０６ ５ ｑＧＷ５￣１[１５]

ＲＭ３０２ １ ｇｗ１. １[２２] ＲＭ２８９ ５ ｑＧＷ５[１５]

ＲＭ３１５ １ ｐｈ１. １[２５] ＲＭ３ ６ Ｍｏｃ１[３７]

ＲＭ４７２ １ ｇｐｌ１. １[２５] 、ｇｐｌ１. １[２６] ＲＭ２０４ ６ ｑＦＧＰ６[２３]

ＲＭ２９ ２ ｑＴＧＷ２[２７] ＲＭ３４６ ７ ｑＫＧＷ７. １[３０]

ＲＭ７１ ２ ｑＴＧＷ２[２３] ＲＭ２１０ ８ ｑＰＮ８. ２[３８]

ＲＭ２０８ ２ ｇｗ２. １[２８] ＲＭ２２３ ８ ｑＳＰ８ｂ[２３]

ＲＭ２１３ ２ ｇｐｌ２. １[２５] ＲＭ３３１ ８ ｑＳＰ８ｂ[２３]

ＲＭ２６２ ２ ｎｐ２. １[２８] ＲＭ４４７ ８ ｑＫＧＷ８[３０]

ＲＭ２６３ ２ Ｆｔｇ￣１[２９] ＲＭ２０５ ９ ｇｗ９. ２[３９]

ＲＭ３４１ ２ ｑｙｐ２[２３] 、ｑＰＮＰ２[３０] ＲＭ２１９ ９ ｑＳＢＮ￣９[２１] 、ＧＭ１[４０]

ＲＭ４２４ ２ ｑＫＧＷ２[３０] ＲＭ５６６ ９ ｑＧＹＰ９[３０]

ＲＭ８５ ３ ｑＳＮＰ￣３[２１] ＲＭ２２８ １０ ｇｗ１０ｂ[３９]

ＲＭ１３０ ３ ｇｗ３. ２[１７] ＲＭ２５８ １０ ｑＳＮＰ￣１０[２１]

ＲＭ１４８ ３ ｑＳＮＰ￣３[２１] ＲＭ４ｂ １１ ｇｗ１１[３７]

ＲＭ２２７ ３ ｑＰＮ４[３１] ＲＭ２０ａ １１ ｑＧＷ１１. １[２２]

ＲＭ２３１ ３ ｑＤＴＨ￣３￣２(ｔ) [１７] 、ｑＨＤＤ￣３￣２(ｔ) [３２] ＲＭ２５４ １１ ＧＷ１１[４１] 、ｑＰＮ１１[４２]

ＲＭ２３２ ３ ｑＧＲ￣３￣３[３３] 、ｑＧＷＰ３[３４] 、ｑＮＰ￣３￣１[１４] 、ｑＴＧＷＴ￣３￣１(ｔ) [１４] ＲＭ１７ １２ ｑＳＷ１２[４３]

ＲＭ２５１ ３ ｑＳＳＲ３[２３]

８９３
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１. ３　 ＰＣＲ 扩增及多态性检测

ＰＣＲ 扩增体系 ２５ μＬꎬ包括 １０ ｍｍｏｌ / ＬＴｒｉｓ￣ＨＣｌ、
５０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＫＣｌ、１. ５ ｍｍｏｌ / ＬＭｇＣｌ２、５０ ~ １００ ｎｇＤＮＡ、
２００ μｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰ、０. １ μｍｏｌ / Ｌ 引物和 ０. ０４ Ｕ / μＬ
Ｔａｑ 聚合酶ꎮ ＰＣＲ 反应程序为:９４ ℃热变性 ９ ｍｉｎꎻ
９４ ℃变性 ４５ ｓꎬ５４ ℃ 退火 ４５ ｓꎬ７２ ℃ 延伸 ４５ ｓꎬ
３５ 次循环ꎬ最后 ７２ ℃下延伸 ７ ｍｉｎꎬ其中个别引物

由于序列不同ꎬＴｍ 值也不同ꎬ退火温度略有调整ꎮ
ＰＣＲ 扩增的产物经 ３％琼脂糖凝胶 １２０ Ｖ 电泳 ２ ｈꎬ
ＥＢ 染色并紫外成像ꎮ
１. ４　 数据处理与多样性评价

根据琼脂糖凝胶电泳的结果ꎬ人工读带ꎬ每 １ 条

带视为 １ 个等位基因位点ꎬ有带记作 １ꎬ无带记作 ０ꎬ
缺失记为 ９ꎬ并建立 ０￣１ 矩阵ꎬ将矩阵数据转换为基因

型数据ꎬ利用 Ｐｏｐｇｅｎ１. ３２ 软件[４４]ꎬ计算等位基因数

(Ｎａ)、有效等位基因数[４５] (Ｎｅ)和 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指

数[４６]等遗传多样性参数ꎮ 利用 ＮＴＳＹＳ￣ＰＣ ２. １０ｅ[４７]

软件ꎬ计算资源间遗传相似系数(ＧＳ)ꎬ并根据遗传

相似系数ꎬ按非加权组平均法(ＵＰＧＭＡ)进行聚类分

析ꎬ绘制资源间遗传聚类树状图ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 功能基因标记检测

４７ 个产量位点标记扩增结果详见表 ３ꎮ 在中国

的 １４ 份恢复系资源中ꎬ４７ 个产量位点标记中 ３６ 个

具有多态性ꎬ占供试标记的 ７６. ６％ ꎮ ３６ 个标记共扩

增到等位基因位点 ９０ 个ꎬ平均每个标记扩增 ２. ５００
个ꎬ每个标记的等位基因变化范围 ２ ~ ４ 个ꎮ 有效等

位基因 ６２. ９０５ 个ꎬ平均每个标记检测到 １. ７４７ 个ꎬ
每个标记的变幅为 １. １６６ ~ ３. ３１４ 个ꎮ １１ 个标记在

１４ 份资源间无多态性ꎬ分别是 ＲＭ２１２、 ＲＭ３０２、
ＲＭ４７２、 ＲＭ１３０、 ＲＭ２３１、 ＲＭ２３２、 ＲＭ３、 ＲＭ３４６、
ＲＭ２１０、ＲＭ２２３、ＲＭ３３１ꎮ 有 ２ 个标记检测到 ４ 个等

位基因ꎬ 分别是 ＲＭ７１、 ＲＭ２５２ꎮ ３６ 个有效标记

Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数平均值为 ０. ６３２ꎬ变幅为 ０. ２７１ ~
１. ２６６ꎮ 共有 ４ 个标记 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数≥１ꎬ分别

是 ＲＭ７１(１. ２６６)、ＲＭ２５２(１. １１９)、ＲＭ４４７(１. ０１０)、
ＲＭ２１９(１. ０１２)ꎮ ４７ 个产量位点标记在来自国外的

４４ 份资源中ꎬ均具有多态性ꎬ共扩增到等位基因 １３１
个ꎬ平均每个标记扩增到 ２. ７８７ 个ꎬ每个标记等位基

因数为 ２ ~ ６ 个ꎮ 有效等位基因为 ８２. ６８６ 个ꎬ平均

每个标记 １. ７５９ 个ꎬ变幅为 １. ０４７ ~ ２. ９７９ 个ꎮ
ＲＭ２０４ 标记检测到 ６ 个等位基因ꎬ是检测到等位基

因最多的标记ꎮ ４７ 个标记 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数平均

值为 ０. ６４９ꎬ变幅为 ０. １０９ ~ １. １１０ꎬ共有 ７ 个标记

Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数 ≥１ꎬ 分别是 ＲＭ７１ (１. ０６３ )、
ＲＭ４２４(１. １１０)、ＲＭ２０６(１. ０７４)、ＲＭ２０４(１. ０２４)、
ＲＭ２１９(１. ０９５)、ＲＭ５６６(１. ０４０)、ＲＭ２５８(１. ０４１)ꎮ
图 １ 是代表性引物 ＲＭ２０４ 和 ＲＭ２０６ 的扩增结

果图ꎮ

表 ３　 ４７ 个产量位点标记扩增结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ４７ ｙｉｅｌｄ ｌｏｃｉ ｒｅｌａｔｅｄ ｍａｒｋｅｒｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

中国资源 Ｃｈｉｎａ ｓｏｕｒｃｅ 南亚及东南亚资源 Ｓｏｕｔｈ ａｎｄ Ｓｏｕｔｈｅａｓｔ Ａｓｉａ ｓｏｕｒｃｅ

等位基因数 Ｎａ 有效等位基因数 Ｎｅ Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数 Ｉ 等位基因 Ｎａ 有效等位基因数 Ｎｅ Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数 Ｉ

ＲＭ１ ２ １. １６６ ０. ２７１ ４ １. ５３７ ０. ６９８

ＲＭ５ ２ １. ３５２ ０. ４２９ ３ １. ９６８ ０. ７９３

ＲＭ１２９ ２ １. ５５１ ０. ５４０ ２ １. ４２４ ０. ４７４

ＲＭ２１２ １ １. ０００ ０. ０００ ２ １. ９８４ ０. ６８９

ＲＭ２４６ ２ １. ８９９ ０. ６６６ ２ １. ７６６ ０. ６２６

ＲＭ２９３ ２ １. １６６ ０. ２７１ ２ １. ８６２ ０. ６５６

ＲＭ３０２ １ １. ０００ ０. ０００ ３ ２. ３３３ ０. ９５３

ＲＭ３１５ ２ １. １６６ ０. ２７１ ２ １. ０４７ ０. １０９

ＲＭ４７２ １ １. ０００ ０. ０００ ３ １. ３８５ ０. ５３３

ＲＭ２９ ２ １. ９８８ ０. ６９０ ４ １. ５８４ ０. ６８１

ＲＭ７１ ４ ３. ３１４ １. ２６６ ４ ２. ５１４ １. ０６３

ＲＭ２０８ ２ １. ３５２ ０. ４２９ ２ １. ３６５ ０. ４３８

ＲＭ２１３ ２ １. ５５１ ０. ５４０ ２ １. ０９５ ０. １８５

ＲＭ２６２ ２ １. ３５２ ０. ４２９ ３ ２. ０１３ ０. ８３１

ＲＭ２６３ ３ ２. １９５ ０. ９２５ ３ １. ８３０ ０. ７８９

ＲＭ３４１ ３ ２. ４４９ ０. ９８４ ３ １. ７５４ ０. ７６０

９９３
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表 ３(续)

引物

Ｐｒｉｍｅｒ

中国资源 Ｃｈｉｎａ ｓｏｕｒｃｅ 南亚及东南亚资源 Ｓｏｕｔｈ ａｎｄ Ｓｏｕｔｈｅａｓｔ Ａｓｉａ ｓｏｕｒｃｅ

等位基因数 Ｎａ 有效等位基因数 Ｎｅ Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数 Ｉ 等位基因 Ｎａ 有效等位基因数 Ｎｅ Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数 Ｉ

ＲＭ４２４ ３ １. ３７４ ０. ５３６ ４ ２. ５８１ １. １１０

ＲＭ８５ ２ １. １６６ ０. ２７１ ２ １. ３０８ ０. ３９８

ＲＭ１３０ １ １. ０００ ０. ０００ ２ １. ０４７ ０. １０９

ＲＭ１４８ ２ １. ７４２ ０. ６１７ ２ １. ６５８ ０. ５８６

ＲＭ２２７ ２ １. ８９９ ０. ６６６ ４ ２. １８５ ０. ９１６

ＲＭ２３１ １ １. ０００ ０. ０００ ３ １. ９０９ ０. ７７６

ＲＭ２３２ １ １. ０００ ０. ０００ ２ １. ９４８ ０. ６８０

ＲＭ２５１ ３ １. ３７４ ０. ５３６ ３ ２. １８５ ０. ８４７

ＲＭ４１１ ３ １. ３７４ ０. ５３６ ２ １. ２５２ ０. ３５４

ＲＭ５２０ ３ １. ８９９ ０. ８３１ ３ ２. ２４６ ０. ８８８

ＲＭ５７１ ２ １. １６６ ０. ２７１ ２ １. ３０８ ０. ３９８

ＲＭ２５２ ４ ２. ６８３ １. １１９ ４ １. ６９８ ０. ７９６

ＲＭ２７３ ２ １. ７４２ ０. ６１７ ２ １. ３６５ ０. ４３８

ＲＭ２０６ ２ １. ９８８ ０. ６９０ ３ ２. ８５６ １. ０７４

ＲＭ２８９ ３ ２. ２５３ ０. ８９８ ２ １. １４６ ０. ２４９

ＲＭ３ １ １. ０００ ０. ０００ ２ １. ４２４ ０. ４７４

ＲＭ２０４ ３ ２. ４４９ ０. ９８４ ６ ２. ０７５ １. ０２４

ＲＭ３４６ １ １. ０００ ０. ０００ ２ １. ３６５ ０. ４３８

ＲＭ２１０ １ １. ０００ ０. ０００ ２ １. １９８ ０. ３０５

ＲＭ２２３ １ １. ０００ ０. ０００ ４ １. ４６４ ０. ６５１

ＲＭ３３１ １ １. ０００ ０. ０００ ２ １. １４６ ０. ２４９

ＲＭ４４７ ３ ２. ５２２ １. ０１０ ３ ２. １７５ ０. ８７２

ＲＭ２０５ ２ １. １６６ ０. ２７１ ３ １. ２０４ ０. ３６８

ＲＭ２１９ ３ ２. ６００ １. ０１２ ３ ２. ９７９ １. ０９５

ＲＭ５６６ ３ １. ３７４ ０. ５３６ ３ ２. ６６７ １. ０４０

ＲＭ２２８ ３ １. ３７４ ０. ５３６ ４ １. ９５６ ０. ８５６

ＲＭ２５８ ２ １. ５５１ ０. ５４０ ３ ２. ７１９ １. ０４１

ＲＭ４ｂ ３ ２. １９５ ０. ９２５ ３ １. ７１６ ０. ７０９

ＲＭ２０ａ ３ １. ６１０ ０. ６８７ ３ １. ３７７ ０. ５０３

ＲＭ２５４ ２ １. ５５１ ０. ５４０ ２ １. ２５２ ０. ３５４

ＲＭ１７ ２ １. ３５２ ０. ４２９ ２ １. ８１６ ０. ６４２

Ａ、Ｂ:标记 ＲＭ２０４ꎻＣ、Ｄ:标记 ＲＭ２０６ꎻ１ ~ ５８:材料编号

Ａ ａｎｄ Ｂ ｉｓ ｐｒｉｍｅｒ ＲＭ２０４ꎬＣ ａｎｄ Ｄ ｉｓ ｐｒｉｍｅｒ ＲＭ２０６ꎬ１￣５８ ｉｓ ｔｈｅ ｍａｔｅｒｉａｌ ｎｕｍｂｅｒ

图 １　 部分引物扩增结果

Ｆｉｇ. １　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐａｒｔｉａｌ ｐｒｉｍｅｒ

２. ２　 聚类分析

根据 ４７ 个产量位点标记扩增检测的结果ꎬ利用

ＮＴＳＹＳｐｃ￣２. １０ｅ 软件ꎬ按 Ｎｅｉ′ｓ 的方法计算 ５８ 份资

源遗传相似系数(ＧＳ)并进行聚类分析ꎮ 在遗传相

似系数 ０. ７３ 处ꎬ可将 ５８ 份资源分为三大类群

(图 ２)ꎬ且遗传相似系数(ＧＳ)变幅为 ０. ７１ ~ ０. ９９ꎮ

００４
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图 ２　 基于产量位点标记遗传相似系数的 ５８ 份水稻资源树状聚类图

Ｆｉｇ. ２　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ５８ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ｙｉｅｌｄ ｌｏｃｉ ｒｅｌａｔｅｄ ｍａｒｋｅｒｓ

第Ⅰ类群共 ３５ 份资源ꎬ占供试材料的 ６０. ３４％ꎮ
在遗传相似系数 ０. ７４３ 处分为 ５ 个亚群ꎮ 第Ⅰ̄１ 亚群

共有 １６ 份资源ꎬ中国 ７ 份ꎬ印度 ３ 份ꎬ越南 ３ 份ꎬ孟加

拉 ２ 份ꎬ泰国 １ 份ꎮ 第Ⅰ̄２ 亚群共有 ６ 份资源ꎬ中国 ４
份ꎬ菲律宾和印度各 １ 份ꎮ 第Ⅰ̄３ 亚群共有 ４ 份资源ꎬ
中国 ２ 份ꎬ菲律宾和印度资源各 １ 份ꎮ 第Ⅰ̄１ 亚群、第
Ⅰ̄２ 亚群、Ⅰ̄３ 亚群共包含 １３ 份中国资源ꎬ占供试中国

资源的９２. ８６％ ꎬ这 ３ 个类群称为中国资源类群ꎮ 第

Ⅰ￣４ 亚群共有 ８ 份资源ꎬ越南 ５ 份ꎬ印度 ２ 份ꎬ韩国

１ 份ꎮ 第Ⅰ￣５ 亚群只有 １ 份资源ꎬ来自印度ꎮ
第Ⅱ类群共 ７ 份资源ꎬ中国 １ 份ꎬ印度 ５ 份ꎬ孟

加拉 １ 份ꎮ 第Ⅲ类群共 １６ 份资源ꎬ在遗传相似系数

０. ７５ 处划分为 ３ 个亚群ꎬ第Ⅲ￣１ 亚群有 ２ 份印度资

源和 １ 份越南资源ꎮ 第Ⅲ￣２ 亚群共 ７ 份资源ꎬ越南

３ 份ꎬ印度 ２ 份ꎬ孟加拉和泰国各 １ 份ꎮ 第Ⅲ￣３ 亚群

共 ６ 份资源ꎬ孟加拉 ４ 份ꎬ菲律宾和印度各 １ 份ꎮ

１０４
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３　 讨论

水稻种质资源的遗传多样性研究是了解种质资

源遗传基础差异的重要方法ꎮ 就目前而言ꎬ种质资

源多样性的研究主要集中在两个方面:一是基于农

艺性状的多样性研究ꎬ二是基于分子标记的多样性

研究ꎮ 由于多数农艺性状容易受到环境的影响ꎬ但
分子标记因其稳定、简单ꎬ不受环境的影响等优点ꎬ
目前已经是遗传多样性研究的较好工具ꎮ 江云珠

等[５]、王胜军等[９]、赵庆勇等[１０]、肖小余等[１１]、贺浩

华等[１２]、彭锁堂等[１３] 均采用分子标记的方法ꎬ利用

不同材料从不同角度对中国资源的遗传多样性做了

较为详细分析ꎮ 张涛等[４] 认为ꎬ功能基因标记与全

基因组的分子标记相比ꎬ前者由于与目标性状(产
量性状)紧密连锁ꎬ分析的遗传基础差异更有效ꎬ对
育种研究更具有参考意义ꎮ

丰富的水稻遗传多样性ꎬ一方面可以降低大面积

爆发单一病虫害的风险ꎬ另一方面也是发掘未知有利

基因的必要基础ꎮ 前人利用不同的材料ꎬ采用不同的

方法ꎬ研究认为我国水稻资源遗传多样性较为狭

窄[４ꎬ９ꎬ１２]ꎬ因此适当拓宽我国水稻资源的遗传基础是

目前水稻遗传育种研究的主要方向之一ꎮ 南亚地区

(印度、孟加拉、越南)纬度较低ꎬ气温较高ꎬ与我国生

态环境差异较大ꎬ并且稻种资源丰富ꎮ 引进、研究与

应用南亚水稻资源是丰富我国稻种资源遗传基础的

重要途径ꎮ 本研究以中国、印度、孟加拉和越南为主

的恢复系资源ꎬ利用已经克隆、精细定位或多个群体

中共同检测到的 ４７ 个产量位点标记ꎬ分析中国恢复

系资源与国外种质资源的遗传差异ꎬ从多样性标记数

(中国 ３６ 个ꎬ国外 ４７ 个)ꎬ等位基因数(中国 ９０ 个ꎬ国
外 １３１ 个)ꎬ每个标记检测到的等位基因变化范围(中
国 ２ ~４ 个ꎬ国外 ２ ~６ 个)ꎬ平均每个标记检测到的等

位基因数(中国 ２. ５００ 个ꎬ国外 ２. ７８７ 个)ꎬ有效等位

基因总数(中国 ６２. ９０５ 个ꎬ国外 ８２. ６８６ 个)等参数分

析认为ꎬ国外水稻资源遗传基础较为丰富ꎬ而中国资

源遗传基础较为狭窄ꎮ 造成这一结果的主要原因是

本研究选用的中国材料均为三系恢复系ꎬ这些恢复系

的恢复基因均来源于 ＩＲ２４、圭 ６３０ 等少数单一材料ꎬ
恢复基因来源单一ꎮ 为此ꎬ寻找与发现新的恢复基因

是水稻遗传育种研究的主要方向之一ꎮ
Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数是标记有效性的重要指标ꎬ

在本研究中标记 ＲＭ７１ 和 ＲＭ２１９ 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 信息

指数在中国资源和南亚及东南亚资源中均≥１ꎬ一方

面表明这 ２ 个标记能有效检测供试资源ꎬ另一方面

表明供试资源在这 ２ 个位点有丰富的多样性ꎮ 有

１１ 个标记在中国资源间无多态性ꎬ而在南亚及东南

亚资源中具有多态性的标记ꎬ 分别是 ＲＭ２１２、
ＲＭ３０２、 ＲＭ４７２、 ＲＭ１３０、 ＲＭ２３１、 ＲＭ２３２、 ＲＭ３、
ＲＭ３４６、ＲＭ２１０、ＲＭ２２３、ＲＭ３３１ꎮ 这说明中国资源

在上述基因位点上遗传基础较为狭窄单一ꎬ南亚及

东南亚资源中携带有与中国资源不同的基因ꎬ利用

这些标记可区分供试资源的地理来源ꎮ
４７ 个产量位点标记ꎬ将 ５８ 份资源划分为三大

类群ꎬ从分类的结果可以看出ꎬ没有将所有资源的地

理来源划分清楚ꎬ但总体来看同一个国家来源的材

料大多聚在比较近的类群ꎬ如第Ⅰ类群中的第Ⅰ￣１、
Ⅰ￣２ 和Ⅰ￣３ 亚群ꎬ中国资源占大多数ꎻ第Ⅰ￣４ 亚

群ꎬ越南资源占大多数ꎻ第Ⅲ￣３ 亚群ꎬ孟加拉资源占

大多数ꎮ 这些结果表明各国来源的材料之间既有分

化ꎬ同时又有联系ꎮ 从树状聚类图可以看出ꎬ亲本来

源相近或地理来源相近的材料ꎬ大多具有较高的相

似性ꎬ如成恢 ７２７ (蜀恢 ５２７ 的杂交后代) 与蜀恢

５２７ꎬ绵恢 ７２５ 与泸恢 Ｈ１０３(绵恢 ７２５ 的杂交后代)ꎬ
ＰＡＤＤＹ￣ＫＳ２８２ 与 ＰＡＤＤＸ ＫＳ￣２８２ (均来源于孟加

拉)等ꎬ这也说明了利用产量位点标记划分材料来

源具有较高可靠性ꎮ
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