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　 　 摘要:利用 ２７ 对 ＳＳＲ 标记对云南普通野生稻的 ２ 个自然群体进行遗传多样性和起源进化分析ꎬ结果发现我国其他省份的

材料与东南亚材料的遗传多样性较高ꎬ云南元江材料的遗传多样性最低ꎮ 亲缘关系分析结果表明ꎬ云南元江材料与我国其他

省份的普通野生稻之间关系较近ꎬ云南景洪普通野生稻与缅甸的普通野生稻关系最近ꎬ且云南元江和景洪的普通野生稻的遗

传结构之间存在明显差异ꎬ说明云南普通野生稻属于中国与东南亚普通野生稻的过渡类型ꎬ为水稻起源地的“印度阿萨

姆———中国云南”学说提供了科学依据ꎮ
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普通野生稻(Ｏｒｙｚａ ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ Ｇｒｉｆｆ. )是亚洲栽培

稻(Ｏ. ｓａｔｉｖａ Ｌ. )的祖先种ꎬ保留了许多栽培稻不具

备的优异基因ꎬ是水稻遗传育种的重要基因库[１]ꎮ

相关研究表明云南省是我国普通野生稻遗传多样性

中心之一ꎬ种质资源丰富ꎬ蕴含着高产、抗病虫及耐

逆境等大量优异基因ꎬ对于水稻品种遗传改良具有
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重要意义[２]ꎮ 此外ꎬ云南省拥有我国海拔最高的普

通野生稻分布点ꎬ通过对云南普通野生稻进行研究ꎬ
发现许多氨基酸在云南普通野生稻中含量都是最高

的[３]ꎮ 彭绍裘等[４]、耿显胜等[５] 研究发现云南景洪

的普通野生稻对多种病害具有抗性ꎮ 晏慧君等[６]

通过对云南普通野生稻的形态性状进行研究ꎬ发现

云南景洪和云南元江的普通野生稻不仅遗传多样性

丰富ꎬ而且在形态结构上存在很大差异ꎮ ２０ 世纪 ３０
年代以来ꎬ各国学者对亚洲栽培稻的起源地进行了

广泛研究ꎬ并依据普通野生稻的分布、栽培稻地方品

种类型、考古证据等提出了印度、喜马拉雅南麓、华
南、云贵高原和长江中下游等多种起源学说[７]ꎬ其
中喜马拉雅南麓起源学说的重要根据是从印度阿萨

姆至中国云南一带既分布有较多的普通野生稻也具

有丰富的栽培稻类型ꎬ因此ꎬ云南普通野生稻的特殊

性一直受到人们的高度关注ꎮ
据报道ꎬ２０ 世纪 ８０ 年代以前ꎬ普通野生稻在云

南分布广泛ꎬ特别是在西双版纳几乎随处可见ꎬ但到

８０ 年代初只在云南 ２ 个州市的 ２ 个县共发现普通野

生稻原位分布点 ２５ 个ꎮ 至 ２１ 世纪初ꎬ则仅剩下云南

景洪和元江 ２ 个普通野生稻的分布点[８]ꎮ 近年来ꎬ随
着生物化学和分子生物学技术的发展ꎬ普通野生稻遗

传多样性及其亲缘关系研究已经被广泛用于栽培稻

的起源地研究中ꎬ因此ꎬ研究普通野生稻的遗传结构、
地理分布和亲缘关系对于确定栽培稻起源地具有重

要意义[９￣１０]ꎮ 部分学者通过对云南普通野生稻的遗

传结构研究ꎬ发现元江普通野生稻和景洪普通野生稻

之间存在较大的分化[６]ꎮ 通过比较云南元江与我国

其他省份普通野生稻的遗传结构ꎬ发现云南元江普通

野生稻与其他省份的普通野生稻之间有明显差

异[６ꎬ１１￣１３]ꎮ 袁平荣等[１４] 利用过氧化氢酶研究中国普

通野生稻的遗传结构ꎬ发现云南元江居群与我国其他

省份的普通野生稻的亲缘关系较近ꎮ Ｃ. Ｑ. Ｓｕｎ 等[１５]

利用 ｍｔＤＮＡ ＲＦＬＰ 标记对云南元江的普通野生稻进

行分析ꎬ发现元江普通野生稻在核基因组上与中国普

通野生稻的关系较近ꎮ Ｌ. Ｚ. Ｇａｏ 等[１６]通过聚类分析

发现部分元江普通野生稻与我国其他省份的普通野

生稻聚为一类ꎮ 孙希平等[１７]研究中国(包括云南元

江和景洪)和东南亚三国(越南、老挝、柬埔寨)的普

通野生稻的遗传结构ꎬ未发现云南普通野生稻与东

南亚国家之间明显的关系ꎮ Ｒ. Ｌｉｕ 等[１８] 利用单倍

型分析普通野生稻的遗传结构ꎬ发现云南元江居群

具有独特的单倍型ꎬ但是其多样性很低ꎮ
尽管前人对云南普通野生稻从形态学、同工酶、

分子标记等方面进行了大量研究ꎬ但是大部分研究

取样方法、对比材料的取样地点以及取样数量存在

差异ꎬ得出的结论也相差较大甚至相互矛盾ꎬ目前对

云南普通野生稻与其他地方普通野生稻之间的关系

仍不清楚ꎮ 本研究针对云南普通野生稻居群消失严

重的现状ꎬ利用 ＳＳＲ 标记分析现存的 ２ 个居群的遗

传多样性和遗传结构ꎬ探讨云南普通野生稻的分布

特征及其在起源地研究中的地位ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 供试材料

供试材料由 ２４９ 份普通野生稻组成ꎮ 目前云南

普通野生稻主要有两个分布点ꎬ分别是元江和景洪ꎬ
其中元江是普通野生稻海拔最高的分布点ꎬ海拔达

到 ７８０ ｍꎬ而景洪与缅甸接壤ꎮ 本研究中ꎬ云南元江

取样 ３４ 份ꎬ云南景洪取样 ３９ 份ꎮ 除此之外ꎬ为了保

证取材的区域广泛性和代表性ꎬ对整个亚洲各个分

布点的普通野生稻进行取样ꎬ包括我国其他省份普

通野生稻材料 ５５ 份ꎬ东南亚普通野生稻材料 ４８ 份ꎬ
南亚普通野生稻材料 ７３ 份ꎮ

本研究中ꎬ国内其他地区的材料均来自于普通野

生稻核心种质ꎬ而国外材料因条件限制每个国家获取

的样品太少ꎬ无法按居群进行分析ꎮ 为了保证参试材

料的可比性ꎬ本研究利用 ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ 方法ꎬ对云南的

２ 个居群和国外材料各抽样 ５０ 次ꎬ随机选择分布于

１２ 条染色体上的 １２ 对引物逐次对其进行比对ꎬ并编

写相应的抽样程序在 ｌｉｎｕｘ 服务器上运行ꎬ剔除重复ꎬ
从而保证各分布点的材料在核心种质水平上进行比

较ꎮ 为了方便研究ꎬ将云南元江材料视为一组(ＹＪ)ꎬ云
南景洪材料视为一组(ＪＨ)ꎬ将除云南外的我国其他省

份材料视为一组(ＣＨＮ)ꎬ东南亚材料视为一组(ＳＥＡ)ꎬ
南亚材料为一组(ＳＡ)ꎬ各组材料详细信息见表 １ꎮ

表 １　 供试材料的详细信息及来源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｏｕｒｃｅｓ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ
ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

分组

Ｇｒｏｕｐ
材料来源及数量

Ｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

ＹＪ 中国云南元江(３４)

ＪＨ 中国云南景洪(３９)

ＣＨＮ 中国海南省 (２６)、广东省 (４ )、广西省 (１６)、福建省

(３)、湖南省(３)、江西省(３)

ＳＥＡ 老挝(６)ꎬ泰国(８)ꎬ越南(２)ꎬ印尼(４)ꎬ柬埔寨(２)ꎬ缅
甸(２６)

ＳＡ 印度(１４)ꎬ尼泊尔(９)ꎬ孟加拉(１)ꎬ斯里兰卡(４９)
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１. ２　 试验方法

１. ２. １ 　 ＤＮＡ 的提取 　 采用 ＣＴＡＢ 法[１９] 提取材料

叶片的 ＤＮＡꎬ用 １％ 琼脂糖凝胶电泳检测 ＤＮＡ 质

量ꎬ最后用 ＴＥ 将 ＤＮＡ 稀释至 ２０ ｎｇ / μＬ 备用ꎮ
１. ２. ２　 引物筛选　 本试验利用在基因组中筛选的

１２５ 对随机引物ꎬ并在有代表性的普通野生稻和栽

培稻群体中进行扩增ꎬ选出其中多样性较高、扩增较

好、条带清晰ꎬ并且均匀分布在水稻 １２ 条染色体上

的 ２７ 对引物(表 ２)进行遗传结构和多样性分析ꎮ

表 ２　 ＳＳＲ 引物在染色体上的位置和序列

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｌｏｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｕｓｅｄ ｉｎ
ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｓ

引物

Ｐｒｉｍｅｒ
染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
前引物序列(５′￣３′)
Ｆｏｒｗａｒｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

后引物序列(５′￣３′)
Ｒｅｖｅｒｓｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

ＲＭ１２９ １ ｔｃｔｃｔｃｃｇｇａｇｃｃａａｇｇｃｇａｇｇ ｃｇａｇｃｃａｃｇａｃｇｃｇａｔｇｔａｃｃｃ
ＲＭ４１４ １ ａｔｔｇｃａｇｔｃａｔｇｃａｇｃａｇｔｃ ａｔａｔｃｔｃｃａａｔｇｔｇｇｃａｇｇｇ
ＲＭ４６２ １ ａｃｇｇｃｃｃａｔａｔａａａａｇｃｃｔｃ ａａｇａｔｇｇｃｇｇａｇｔａｇｃｔｃａｇ
ＲＭ７１ ２ ｃｔａｇａｇｇｃｇａａａａｃｇａｇａｔｇ ｇｇｇｔｇｇｇｃｇａｇｇｔａａｔａａｔｇ
ＲＭ４２５ ２ ｃｃａａｃｇａａｇａｔｔｃｇａａｇｃｔｃ ｃａｇｃａｃｃａｔｇａａｇｔｃｇｃｃ
ＲＭ５５５ ２ ｔｔｇｇａｔｃａｇｃｃａａａｇｇａｇａｃ ｃａｇｃａｔｔｇｔｇｇｃａｔｇｇａｔａｃ
ＲＭ４９８ ２ ａａｔｃｔｇｇｇｃｃｔｇｃｔｃｔｔｔｔｃ ｔｃｃｔａｇｇｇｔｇａａｇａａａｇｇｇｇ
ＲＭ４９７ ２ ｔｃｃｔｃｔｔｃａｃｃｔａｔｇｇｇｔｇｇ ｇｃｃａｇｔｇｃｔａｇｇａｇａｇｔｔｇｇ
ＲＭ３０１ ２ ｔｔａｃｔｃｔｔｔｇｔｇｔｇｔｇｔｇｔｇａｇ ｃｔａｃｇａｃａｃｇｔｃａｔａｇａｔｇａｃｃ
ＲＭ５５４ ３ ｇｔｔｃｇｔｃｃｇｔｃｔｃｔｃｇｔｃｔｃ ｃｃｃａａａａａｔｃｔｇｔｇｃｃｔｃｔｃ
ＲＭ２７３ ４ ｇａａｇｃｃｇｔｃｇｔｇａａｇｔｔａｃｃ ｇｔｔｔｃｃｔａｃｃｔｇａｔｃｇｃｇａｃ
ＲＭ１８５ ４ ａｇｔｔｇｔｔｇｇｇａｇｇｇａｇａａａｇｇｃｃ ａｇｇａｇｇｃｇａｃｇｇｃｇａｔｇｔｃｃｔｃ
ＲＭ２６７ ５ ｔｇｃａｇａｃａｔａｇａｇａａｇｇａａｇｔｇ ａｇｃａａｃａｇｃａｃａａｃｔｔｇａｔｇ
ＲＭ１６９ ５ ｔｇｇｃｔｇｇｃｔｃｃｇｔｇｇｇｔａｇｃｔｇ ｔｃｃｃｇｔｔｇｃｃｇｔｔｃａｔｃｃｃｔｃｃ
ＲＭ５０７ ５ ｃｔｔａａｇｃｔｃｃａｇｃｃｇａａａｔｇ ｃｔｃａｃｃｃｔｃａｔｃａｔｃｇｃｃ
ＲＭ２５３ ６ ｔｃｃｔｔｃａａｇａｇｔｇｃａａａａｃｃ ｇｃａｔｔｇｔｃａｔｇｔｃｇａａｇｃｃ
ＲＭ３０ ６ ｇｇｔｔａｇｇｃａｔｃｇｔｃａｃｇｇ ｔｃａｃｃｔｃａｃｃａｃａｃｇａｃａｃｇ
ＲＭ２３４ ７ ａｃａｇｔａｔｃｃａａｇｇｃｃｃｔｇｇ ｃａｃｇｔｇａｇａｃａａａｇａｃｇｇａｇ
ＲＭ２３０ ８ ｇｃｃａｇａｃｃｇｔｇｇａｔｇｔｔｃ ｃａｃｃｇｃａｇｔｃａｃｔｔｔｔｃａａｇ
ＲＭ１４９ ８ ｇｃｔｇａｃｃａａｃｇａａｃｃｔａｇｇｃｃｇ ｇｔｔｇｇａａｇｃｃｔｔｔｃｃｔｃｇｔａａｃａｃｇ
ＲＭ４０９ ９ ｃｃｇｔｃｔｃｔｔｇｃｔａｇｇｇａｔｔｃ ｇｇｇｇｔｇｔｔｔｔｇｃｔｔｔｃｔｃｔｇ
ＲＭ５６６ ９ ａｃｃｃａａｃｔａｃｇａｔｃａｇｃｔｃｇ ｃｔｃｃａｇｇａａｃａｃｇｃｔｃｔｔｔｃ
ＲＭ１８４ １０ ａｔｃｃｃａｔｔｃｇｃｃａａａａｃｃｇｇｃｃ ｔｇａｃａｃｔｔｇｇａｇａｇｃｇｇｔｇｔｇｇ
ＲＭ２２８ １０ ｃｔｇｇｃｃａｔｔａｇｔｃｃｔｔｇｇ ｇｃｔｔｇｃｇｇｃｔｃｔｇｃｔｔａｃ
ＲＭ１４７ １０ ｔａｃｇｇｃｔｔｃｇｇｃｇｇｃｔｇａｔｔｃｃ ｃｃｃｃｃｇａａｔｃｃｃａｔｃｇａａａｃｃｃ
ＲＭ３３２ １１ ｇｃｇａａｇｇｃｇａａｇｇｔｇａａｇ ｃａｔｇａｇｔｇａｔｃｔｃａｃｔｃａｃｃｃ
ＲＭ７１０２ １２ ｔａｇｇａｇｔｇｔｔｔａｇａｇｔｇｃｃａ ｔｃｇｇｔｔｔｇｃｔｔａｔａｃａｔｃａｇ

１. ２. ３　 ＰＣＲ扩增及检测　 ＰＣＲ 反应在 Ｔｐｅｒｓｏｎａｌ ＰＣＲ
仪(ＢｉｏｍｅｔｒａꎬＧｅｒｍａｎｙ)上进行ꎮ 反应体系(１５ μＬ)
包括 ｄｄＨ２Ｏ １０. ７２５ μＬꎬ１０ × ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒ( ＋ Ｍｇ２ ＋ )
１. ５ μＬꎬｄＮＴＰ(Ｐｒｏｍｅｇａ 公司)０. ３ μＬꎬ前后引物(上海

生工公司合成)各加 ０. ６ μＬꎬＴａｑ 聚合酶 ０. ０７５ μＬ
(ＫＯＤ￣ＦＸꎬＪａｐａｎ)ꎬ模板 ＤＮＡ(加水稀释至 ５０ ｎｇ / μＬ)
１. ２ μＬꎮ

ＰＣＲ 反应程序:９４ ℃下预变性 ５ ｍｉｎꎬ９４ ℃下

变性 ３０ ｓꎬ５２ ~ ６３ ℃退火 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ共

３５ 个循环ꎬ反应完成后在 ７２ ℃下延伸 ５ ｍｉｎꎬ４ ℃
冷却ꎮ
１. ２. ４　 测序反应产物纯化　 ＰＣＲ 扩增产物用醋酸

钠乙醇法进行纯化ꎮ 取 ２ μＬ 扩增产物ꎬ加入 ８ μＬ
纯水ꎬ然后利用 Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ ３１３０ｘｌ ＤＮＡ 分析

仪做毛细管电泳进行片段分析ꎮ 利用 ＧｅｎｅＳｃａｎ 和

ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ 软件进行 ＤＮＡ 片段大小和等位基因的

分析ꎮ
１. ３　 数据分析

利用软件 ＤａｔａＴｒａｎｓ １. ０(２００７ 版)Ｅｘｃｅｌ 宏程序

将 ＳＳＲ 引物扩增后的 ｂｐ 数据分别转换为 Ｐｏｐｇｅｎｅ、
ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ、Ｔｅｓｓｅｌ 和 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 统计分析软件所需

的数据格式[２０]ꎮ 利用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ２. ２ 对数据进行聚

类分析ꎬ根据每个个体的遗传成分来分析群体的遗

传结构ꎮ 为了得到最合适的分组ꎬ假定有 Ｋ 个群

体ꎬ其中令 Ｋ ＝１、２、３、４、５、６、７、８ꎬ而每个 Ｋ 值进行

５ 次独立的计算ꎮ 将 Ｐａｒａｍｅｔｅｒ Ｓｅｔ 中的不作数迭代

(ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｂｕｒｎｉｎ ｐｅｒｉｏｄ)设为 １００００ꎬ将不作数迭代

后的 ＭＣＭＣ 迭代也设为 １００００ꎬ根据 ＬｎＰ ( Ｄ) 和

Ｅｖａｎｎｏ′ｓ ΔＫ 分析其遗传结构[２１]ꎮ ５ 次循环的 Ｋ 值

利用 ＣＬＵＭＰＰ 软件进行整合ꎮ 在软件 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ
３. ２５ 中ꎬ采用 ＳｈａｒｅｄＡｌｌｅｌｅ 方法计算遗传距离ꎬ并构

建系统进化树ꎮ 利用 ｔｅｓｓｅｌ ４. ０ 对材料进行主成分

分析ꎬ对聚类分析的结果进行验证ꎮ 利用 Ｐｏｐｇｅｎｅ３２
计算群体的平均等位基因数(Ａ)、有效等位基因数

(Ａｅ)、香农指数( Ｉ)、观察杂合度(Ｈｏ)、期望杂合度

(Ｈｅ)、多态性位点(Ｐ)等遗传参数ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 云南普通野生稻与其他地方普通野生稻的遗

传多样性比较

从表 ３ 中可以看出ꎬ在 ５ 个供试居群中ꎬ平均等

位基因数(Ａ)最高为 １２. ４１ ( ＣＨＮ)ꎬ最低为 １. ６３
(ＹＪ)ꎬ平均为 ７. ８４ꎻ有效等位基因数(Ａｅ)最高为 ６.
５０(ＳＥＡ)ꎬ最低为 １. ２０(ＹＪ)ꎬ平均为 ３. ８２ꎻ平均期望

杂合度(Ｈｅ)最高为 ０. ７６(ＣＨＮ)ꎬ最低为 ０. １３(ＹＪ)ꎬ
平均为 ０. ５３ꎻ实际观察杂合度(Ｈｏ) 最高为 ０. ６１
(ＪＨ)ꎬ最低为 ０. ０７(ＹＪ)ꎬ平均为 ０. ３７ꎻ香农指数( Ｉ)
最高为 １. ８９(ＳＥＡ)ꎬ最低为 ０. ２１(ＹＪ)ꎬ平均为 １. ２１ꎻ
多态性比例位点云南元江最低为 ４４. ４４％ ꎮ 从这些

数据中明显地看出ꎬ云南元江材料的遗传多样性最

低ꎬ我国其他省份材料和东南亚材料的遗传多样性

比较高ꎬ而元江材料和景洪材料相比较ꎬ景洪材料的

遗传多样性相对较高ꎮ
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表 ３　 供试材料 ５ 个地点样品材料的遗传多样性

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓｉｔｅｓ ｏｆ Ｏｒｙｚａ ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ Ｇｒｉｆｆ. ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

分组

Ｇｒｏｕｐ
平均等位基因数

Ａ
有效等位基因数

Ａｅ
平均期望杂合度

Ｈｅ
实际观察杂合度

Ｈｏ
香农指数

Ｉ
多态位点比例

(％ )Ｐ

元江 ＹＪ １. ６３ １. ２０ ０. １３ ０. ０７ ０. ２１ ４４. ４４
景洪 ＪＨ ２. ０４ １. ６７ ０. ３３ ０. ６１ ０. ４９ ６６. ６７
我国其他省份 ＣＨＮ １２. ４１ ５. １９ ０. ７６ ０. ５０ １. ８１ １００. ００
东南亚 ＳＥＡ １２. ００ ６. ５０ ０. ７４ ０. ３１ １. ８９ １００. ００
南亚 ＳＡ １１. １５ ４. ５５ ０. ６９ ０. ３４ １. ６５ １００. ００
平均 Ｍｅａｎ ７. ８４ ３. ８２ ０. ５３ ０. ３７ １. ２１ ８２. ２２

Ａ ＝ Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎬＡｅ ＝ Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓꎬＨｅ ＝ Ａｖｅｒａｇｅ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＨｏ ＝ Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙꎬＩ ＝ Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ Ｉｎ￣
ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘꎬＰ ＝ Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ

２. ２　 云南普通野生稻与其他地方普通野生稻的亲

缘关系

利用 ２７ 对 ＳＳＲ 引物分析 ２４９ 份普通野生稻材料

的遗传结构ꎮ 首先利用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ 软件ꎬ用 Ｓｈａｒｅ￣
ｄＡｌｌｅｌｅ 方法计算遗传距离并构建系统进化树ꎬ结果见

图 １ꎮ 从系统进化树可以看出普通野生稻大致分为 ３
大类ꎬ而云南元江和景洪的普通野生稻存在差异ꎬ其
中第Ⅰ类是云南元江材料和我国其他省份的材料ꎬ第
Ⅱ类是云南景洪材料(黄色)、缅甸材料(粉色)以及部

分南亚材料(蓝色)ꎬ第Ⅲ类是除缅甸材料外的其他

东南亚材料和少许南亚材料ꎮ 通过系统进化树ꎬ可以

看出云南元江材料和景洪材料并未聚在一起ꎬ而且景

洪材料与缅甸的普通野生稻关系最近ꎮ
利用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 软件计算每个普通野生稻材料的

遗传组成并进行聚类分析ꎬ发现 ＬｎＰ(Ｄ)值随着 Ｋ
值增加而减小ꎬΔＫ 随着 Ｋ 值的增加ꎬ在 Ｋ ＝ ３ 时显

示最大值(图 ２)ꎬ而当 Ｋ ＝５ 时ꎬ有第 ２ 个小峰ꎬ但是

此时聚类结果较为混乱ꎬ说明当 Ｋ ＝ ３ 时聚类结果

最清晰ꎮ 当 Ｋ ＝３ 时ꎬ中国的材料、东南亚材料和南

亚材料明显可以分为 ３ 类ꎬ其中云南景洪材料与部

分东南亚材料(缅甸)以及部分南亚材料为一类ꎬ云
南元江材料单独一类ꎬ其他材料聚为一类ꎮ 而当

Ｋ ＝２ 时ꎬ元江材料与我国其他省份材料、大部分东

红色代表我国其他省份材料ꎬ绿色代表元江材料ꎬ
黄色代表景洪材料ꎬ粉色代表东南亚材料ꎬ蓝色代表南亚材料

Ｒｅｄ:ｏｔｈｅｒ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｉｎ ＣｈｉｎａꎬＧｒｅｅｎ:Ｙｕａｎｊｉａｎｇ ｍａｔｅｒｉａｌｓꎬ
Ｙｅｌｌｏｗ:Ｊｉｎｇｈｏｎｇ ｍａｔｅｒｉａｌｓꎬＰｉｎｋ:ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｏｆ Ｓｏｕｔｈｅａｓｔ Ａｓｉａꎬ

Ｂｌｕｅ:ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｏｆ Ｓｏｕｔｈ Ａｓｉａ

图 １　 Ｐｏｗｅｒｍａｒｋｅｒ 构建的普通野生稻的系统进化树

Ｆｉｇ. １　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｏ. ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ Ｇｒｉｆｆ.

南亚材料聚为一类ꎬ因此ꎬ云南元江材料与我国其他

省份材料或东南亚材料的关系更近ꎻ而云南景洪材

料与部分缅甸和南亚群体聚为一类ꎬ那么云南景洪

材料可能起源于缅甸和南亚ꎮ
ＰＣＡ 结果显示(图 ３)ꎬ景洪普通野生稻(黄色)

与东南亚群体材料(黑色)、南亚群体材料(蓝色)关
系较近ꎬ而元江普通野生稻(绿色)与我国其他省份

材料(红色)关系较近ꎮ

图 ａ:ΔＫ 值折线图ꎻ图 ｂ:从 Ｋ ＝２ 到 Ｋ ＝５ 的聚类分析结果

(ａ)ΔＫ ｖａｌｕｅｓ ｒｅｃｅｉｖｅｄ ｉｎ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ. (ｂ)Ｍｏｄｅｌ￣ｂａｓｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ａｓｓｉｇｎｍｅｎｔ ｆｒｏｍ Ｋ ＝ ２ ｔｏ Ｋ ＝ ５
图 ２　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 聚类分析结果

Ｆｉｇ. ２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｅｓ

３９３
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红色代表除云南外的我国其他省份材料ꎬ绿色代表云南元江材料ꎬ

黄色代表云南景洪材料ꎬ黑色代表东南亚材料ꎬ蓝色代表南亚材料

Ｒｅｄ:ｏｔｈｅｒ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｅｘｃｅｐｔ Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ

Ｇｒｅｅｎ:Ｙｕａｎｊｉａｎｇ ｍａｔｅｒｉａｌｓꎬＹｅｌｌｏｗ:Ｊｉｎｇｈｏｎｇ ｍａｔｅｒｉａｌｓꎬ

Ｂｌａｃｋ:ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｏｆ Ｓｏｕｔｈｅａｓｔ ＡｓｉａꎬＢｌｕｅ:ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｏｆ Ｓｏｕｔｈ Ａｓｉａ

图 ３　 利用 Ｔａｓｓｅｌ 软件得到的 ＰＣＡ 分析结果

Ｆｉｇ. ３　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｔａｓｓｅｌ ＰＣＡ ａｎａｌｙｓｅｓ

通过以上 ３ 种方法对云南普通野生稻的遗传结

构进行研究ꎬ结果虽略有差异ꎬ但是总体上还是一致

的ꎮ 它们都相互验证了云南元江和景洪材料之间存

在明显的分化ꎬ元江材料与我国其他省份的普通野

生稻的亲缘关系更近ꎬ而景洪材料与东南亚材料、南
亚材料的亲缘关系更近ꎮ

３　 讨论

３. １　 云南野生稻与其他地方普通野生稻的遗传多

样性比较

本研究结果表明ꎬ我国其他省份的材料(Ａｅ ＝
５. １９ꎬＩ ＝ １. ８１)和东南亚材料(Ａｅ ＝ ６. ５０ꎬＩ ＝ １. ８９)
的遗传多样性都比较高ꎻ云南元江居群的各项遗传

多样性指数都是最低的ꎬ可能因为它在普通野生稻

分布中海拔是最高的ꎬ周围没有其他野生稻和栽培

稻的分布ꎬ属于较为保守的居群ꎮ 一些研究认为种

群越小基因丢失越快ꎬ遗传漂变效应会更明显ꎬ而且

许多种群可能会受到人为因素的影响而越来越小ꎬ
导致遗传漂变显著增加[２２]ꎮ 尽管云南元江和云南

景洪两个居群比较小ꎬ且景洪居群现已全部移栽至

异地ꎬ元江居群也出现过人工恢复情况ꎬ但本研究所

用材料均为 ２００３ 年取样ꎬ没有出现过人为干预ꎬ而
且本研究结果与 Ｌ􀆰 Ｚ􀆰 Ｇａｏ 等[２３]、Ｚ􀆰 Ｐ􀆰 Ｓｏｎｇ 等[２４]、
Ｍ􀆰 Ｘ􀆰 Ｗａｎｇ 等[１３]、孙希平等[１７] 的研究结果一致ꎮ

在取样方法上ꎬ为了在核心种质水平上统一标准ꎬ利
用 ＳＳＲ 对所有样本进行聚类后剔除重复ꎬ增加了样

本的代表性ꎬ符合李自超等[２５]利用 ＳＳＲ 分子标记聚

类构建核心种质的条件ꎮ
３. ２　 云南与其他地方普通野生稻的亲缘关系

本研究结果表明ꎬ云南元江和云南景洪普通野

生稻之间存在明显不同的遗传结构ꎮ 从聚类图可以

看出云南元江和我国其他省份的普通野生稻的亲缘

关系较近ꎬ而云南景洪与缅甸的普通野生稻的亲缘

关系较近ꎮ 云南在地理位置上比较特殊ꎬ东与我国

其他省份相连ꎬ西与印缅次大陆相连ꎬ元江位于云南

中南部ꎬ与我国其他省份距离较近ꎬ而景洪位于云南

南部ꎬ与缅甸距离更近ꎮ 本研究结果说明云南景洪

与缅甸的普通野生稻基因交流较为频繁或者可能起

源于缅甸ꎮ 而云南元江的普通野生稻可能起源于中

国ꎬ但是云南元江普通野生稻所处的海拔较高ꎬ温度

较低ꎬ气候冷凉ꎬ并且与其他野生稻、栽培稻都形成

地理隔离ꎮ 因此ꎬ云南元江的普通野生稻形成了较

为独特的类型ꎮ 该结果与 Ｌ􀆰 Ｚ􀆰 Ｇａｏ 等[２６]、Ｃ􀆰 Ｑ􀆰 Ｓｕｎ
等[１５]结果一致ꎬ云南元江材料与其他省份聚在一

起ꎮ 但是 Ｌ􀆰 Ｚ􀆰 Ｇａｏ 等[２３ꎬ２７] 研究发现云南景洪材料

与我国其他省份的材料关系较近ꎮ Ｍ􀆰 Ｘ􀆰 Ｗａｎｇ
等[１３]和王艳红等[２８]对中国普通野生稻的结构进行

研究ꎬ却未发现云南普通野生稻与其他省份的普通

野生稻之间具有显著的关系ꎮ 本研究结果与前人研

究结果差异较大ꎬ可能的原因是取样的材料存在差

异ꎬ而且未在亚洲其他国家取样ꎮ
３. ３　 云南普通野生稻遗传多样性与水稻起源地的

关系

关于水稻的起源存在多个学说ꎬ而其中影响较

大的主要有以下几种ꎮ (１)主要包括日本学者渡部

忠世教授提出的 “印度阿萨姆邦—中国云南” 学

说[２９]ꎬ该学说认为中国水稻起源于云南的可能性最

大ꎬ其依据是云南的植物种类十分丰富ꎬ现存稻种达

到 ３０００ 多种ꎬ并且对云南的稻种进行同工酶分析ꎬ
发现云南现代栽培稻与云南现在普通野生稻的亲缘

关系很近ꎮ (２)丁颖教授提出的华南学说[３０]ꎬ该学

说认为华南稻作文化悠久ꎬ野生稻的遗传多样性丰

富ꎬ与越泰相连且均有野生稻的分布ꎬ故我国栽培稻

种起源于华南ꎮ (３)起源于长江下游ꎬ从中心向外

传播ꎬ主要依据为长江流域古今野生稻的存在历史、
考古的稻谷遗迹及古籍的相关记载ꎬ支持该学说的

主要有闵宗殿副教授[３１]、严文明教授[３２] 等ꎮ 目前ꎬ
国内外较为认可的是第一种学说ꎮ 据调查发现云南

４９３



　 ３ 期 梁新霞等:云南及周边普通野生稻遗传多样性及其分布特征研究

在 ２０ 世纪 ９０ 年代前曾有 ２６ 个普通野生稻的分布

点[３３]ꎬ而目前仅剩 ２ 个分布点ꎬ尽管许多普通野生

稻消失了ꎬ但是云南原有的普通野生稻居群很多ꎬ并
且云南的地形复杂ꎬ北邻四川盆地ꎬ南接青藏高原南

侧ꎬ西与缅甸接壤ꎬ与印缅次大陆相连ꎬ且包含红河

和澜沧江两条主要河流ꎮ 红河流域连接中国的云

南、贵州和广西ꎬ澜沧江流域使得云南与缅甸、泰国、
越南、老挝相连ꎮ 本研究发现云南的普通野生稻的

分布特征是有规律的ꎬ在红河流域ꎬ它与中国的普通

野生稻一致ꎬ在澜沧江流域ꎬ它与东南亚、南亚的普

通野生稻一致ꎮ 根据其分布特征ꎬ该结果支持“印
度阿萨姆邦—中国云南”学说ꎮ 尽管该学说近年来

已很少有相关研究报道ꎬ且最新研究结果都支持华

南起源学说[３４]或长江中下游起源学说[３５￣３７]ꎬ但目前

尚无定论ꎮ 云南的两个普通野生稻居群形成了云南

特有的类型ꎬ使云南成为连接中国和东南亚、南亚的

一个过渡区域ꎮ 在这个过渡区域ꎬ普通野生稻的分

化特征明显ꎬ它们的亲缘关系不一致ꎬ我们可以推

测ꎬ云南以前普通野生稻居群较多ꎬ其遗传多样性可

能更加丰富ꎬ很可能是普通野生稻的遗传多样性中

心之一ꎬ因此ꎬ本研究结果对于支持该学说仍然具有

一定的学术意义ꎮ
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