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　 　 摘要:利用 ８ 对多态性较好的 ＳＲＡＰ 引物对海南 １２０ 份普通野生稻、５５ 份疣粒野生稻和 ２６ 份药用野生稻进行扩增ꎬ在检

测到的 ２１９ 个位点中ꎬ普通野生稻的多态性位点率为 ７４ ８９％ ꎬ疣粒野生稻为 ４２ ４７％ ꎬ药用野生稻 ２５ １１％ ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性

指数以普通野生稻最高为 ０ ３２７７ꎬ疣粒野生稻为 ０ ２０４４ꎬ药用野生稻最低为 ０ １１１３ꎮ ＵＰＧＭＡ 聚类分析结果显示供试材料与

地理来源相一致ꎬ相关性强ꎬ各居群个体间没有出现任何交叉ꎮ 普通野生稻总群体基因多样性为 ０ ２１３５ꎬ群体内基因多样性

显著高于居群间基因多样性ꎬ说明普通野生稻居群遗传分化不显著ꎬ遗传多样性主要来自于居群内ꎮ 基于 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样度

和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数特点ꎬ认为实施保护策略时ꎬ优先保护遗传多样性最丰富的 ＷＤＬ 和 ＷＤＡ 居群ꎮ 疣粒野生稻居群存在

中等程度的遗传分化ꎬ建议原生境保护ꎻ药用野生稻居群数量较少ꎬ建议原生境保护ꎮ
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海南野生稻资源丰富ꎬ拥有我国发现的 ３ 种野

生稻ꎬ即普通野生稻、疣粒野生稻和药用野生稻ꎮ 海

南普通野生稻最原始ꎬ具有丰富的遗传多样性ꎬ其遗

传多样性高于广东高州、云南元江、广西、江西和湖



　 ３ 期 齐　 兰等:利用 ＳＲＡＰ 标记研究海南野生稻的遗传多样性与遗传分化

南等地区的普通野生稻ꎬ由于其特殊的地理条件ꎬ岛
内野生稻居群的遗传结构可能有别于其他省份的野

生稻居群ꎬ具有很高的开发利用价值[１￣３]ꎮ 但是ꎬ近
年来人为干扰和生境破坏已导致野生稻居群大量绝

灭[４]ꎬ开展野生稻的遗传多样性和保护生物学研究

具有重要意义ꎬ杨庆文等[５]、Ｌ. Ｚ. Ｇａｏ 等[６]、谢建坤

等[７]、任民等[８]、盖红梅等[９] 的研究结果表明ꎬ我国

野生稻资源的遗传多样性非常丰富ꎮ 海南是我国野

生稻分布密度最大的地区之一[１０]ꎬ但有关海南野生

稻遗传多样性研究的报道较少ꎬ而且采用的分子标

记技术单一ꎬ多采用 ＳＳＲ 分子标记ꎮ
ＳＲＡＰ 标记是 Ｇ. Ｌｉ 等[１１]于 ２００１ 年在芸薹属植

物上开发出的新型分子标记技术ꎬ其原理是利用特

定引物对 ＯＲＦｓ 区域( ｏｐｅｎ ｒｅａｄｉｎｇ ｆｒａｍｅｓ)进行扩

增ꎮ 根据基因外显子中 ＧＣ 含量丰富ꎬ而内含子、启
动子中 ＡＴ 含量丰富的特点设计特殊引物进行扩

增ꎬ因不同个体、不同物种的启动子、内含子及间隔

区长度不同而产生多态性ꎮ 在种质资源评价和遗传

多样性分析方面有广泛的应用[１２￣１４]ꎬ近 ２ 年也用于

杂草稻[１５] 和山栏稻[１６] 遗传多样性分析评价ꎬ在野

生稻种质资源遗传分析中还未见相关报道ꎮ
本研究应用 ＳＲＡＰ 标记技术ꎬ对海南普通野生

稻、药用野生稻和疣粒野生稻的遗传多样性进行系统

分析ꎬ通过研究海南普通野生稻、疣粒野生稻和药用

野生稻的居群内遗传变异水平、居群间的群体遗传结

构ꎬ以海南 ３ 种野生稻资源的遗传多样性评价研究为

依据ꎬ为海南野生稻的保护和开发利用提供指导ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 材料

试验材料取样原则是居群面积较大、地理分布

和生态类型具有一定的代表性ꎮ 根据海南现存野生

稻自然居群情况ꎬ普通野生稻面积较大的自然居群

数量较多ꎬ而疣粒野生稻只有 ２ 个居群分布面积较

大ꎬ药用野生稻只有 １ 个居群分布面积较大ꎬ其余的

为零星分布ꎮ 因此ꎬ本试验最终在海南东部、西部、
南部、北部各选 １ 个类型差异较大的普通野生稻居

群ꎬ同时选择分布面积较大的 ２ 个疣粒野生稻居群

和 １ 个药用野生稻居群为样本采集点ꎮ 供试野生稻

每个居群取样数量为 ２６ ~ ３０ 株(表 １)ꎬ是根据王效

宁等[１７]的研究结果ꎬ使采集的样本遗传多样性能最

大程度地代表居群总遗传多样性ꎬ结合各居群实地

情况确定的取样份数ꎮ 具体方法是采取不规则网格

线随机取样ꎬ各单株间的距离达 １２ ｍ 以上ꎬ共获得

２０１ 份样本叶片ꎮ 将采集到的样本叶片放入装有硅

胶的自封袋ꎬ迅速干燥保存ꎮ

表 １　 ７ 个居群取样信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
物种名称 居群代号 取样数量

Ｓｐｅｃｉｅｓ Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｎａｍｅ Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ
普通野生稻 Ｏ. ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ Ｇｒｉｆｆ ＷＤＡ ３０

ＬＨ ３０
ＤＨ ３０
ＷＤＬ ３０

疣粒野生稻 Ｏ. ｍｅｙｅｒｉａｎａ Ｂａｉｌｌ ＬＪ ２９
ＢＢ ２６

药用野生稻 Ｏ. ｏｆｆｉｃｉｎａｌｉｓ Ｗａｌｌ ＢＮ ２６

１ ２　 ＤＮＡ 的提取

液氮研磨干燥叶片ꎬ尽量磨至叶片粉末发白ꎬ采
用 ＣＴＡＢ 改良法[１８]提取叶片的基因组 ＤＮＡꎮ
１ ３　 ＳＲＡＰ 程序及 ＰＣＲ 产物检测

建立和优化了野生稻 ＳＲＡＰ￣ＰＣＲ 反应的体系和

条件ꎬ从 ３０ 对可用于野生稻 ＳＲＡＰ￣ＰＣＲ 扩增的

ＳＲＡＰ 引物中筛选出 ８ 对多态性较好的引物对供试

群体进行扩增ꎬ依次为:ｅｍ２ｍｅ２、ｅｍ３ｍｅ５、ｅｍ２ｍｅ４、
ｅｍ４ｍｅ５、ｅｍ５ｍｅ２、ｅｍ６ｍｅ１、ｅｍ６ｍｅ２、ｅｍ６ｍｅ３ꎮ 所用

引物及序列见表 ２ꎮ

表 ２　 ＳＲＡＰ 引物及其序列

Ｔａｂｌｅ ２　 ＳＲＡＰ ｐｒｉｍｅｒｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ
名称 正向引物(５′￣３′) 名称 反向引物(５′￣３′)
Ｎａｍｅ Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ(５′￣３′) Ｎａｍｅ Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ(５′￣３′)
ｍｅ１ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＴＡ ｅｍ１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＴ
ｍｅ２ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＧＣ ｅｍ２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＣ
ｍｅ３ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＴ ｅｍ３ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＡＣ
ｍｅ４ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＣＣ ｅｍ４ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＧＡ
ｍｅ５ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＡＡＧ ｅｍ５ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＡＣ
ｍｅ６ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＧ ｅｍ６ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＧＣＡ
ｍｅ７ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＴＧ ｅｍ７ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＴＧ
ｍｅ８ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＧＴ ｅｍ８ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＧＣ
ｍｅ９ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＣＡ ｅｍ９ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＡＣＧ
ｍｅ１０ ＴＧＡＧＴＣＣＡＡＡＣＣＧＧＴＡＣ ｅｍ１０ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＧＡＡＴＴＴＡＧ

扩增反应体系为 ２５ μＬꎬ含 １０ × Ｂｕｆｆｅｒ(含 Ｍｇ２ ＋ )
２ ５ μＬ、１０ ｍｍｏｌ / Ｌ ｄＮＴＰ ０ ２ μＬ、ｄｄＨ２Ｏ ２０ μＬ、引物

(１０μＭ)各 ０ ６ μＬ、Ｔａｑ 酶 ０ １ μＬ、模板 ＤＮＡ(１ ２ ｎｇ /
μＬ)１ μＬꎮ 扩增程序为 ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性

１ ｍｉｎꎬ３５ ℃复性 １ ｍｉｎꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ３５ 个循环ꎻ
最后 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎬ４ ℃保存ꎮ

ＰＣＲ 产物每管中加入 ２ μＬ 上样缓冲液(９８％
的去离子甲酰胺ꎬ１０ ｍｍｏｌ / Ｌ ＥＤＴＡꎬ０ ０２５％ 二甲苯

青 ＦＦꎬ０ ０２５％溴酚兰ꎬ２５ μＬ 甘油)混匀ꎬ在 ９５ ℃

３０４
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下变性 ５ ｍｉｎꎬ取 ５ μＬ 做 ６％ 变性的聚丙烯酰胺电

泳ꎬ电泳后银染分析[１９]ꎮ
１ ４　 数据处理与分析

清晰的 ＳＲＡＰ 条带记为 １ꎬ无带记为 ０ꎮ 用生物

统计学软件 ＮＴＳＹＳ￣２ １０ 计算相似系数ꎬ运用 ＵＰＧ￣
ＭＡ(ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ａｖｅｒａｇｅ)
聚类分析ꎮ 根据 Ｎｅｉ￣Ｌｉ 相似系数法求得 ｉ 和 ｊ 之间

的相似系数 ＳｉｊꎬＳｉｊ ＝ ２Ｎｉｊ / (Ｎｉ ＋ Ｎ ｊ)ꎬ其中 Ｎｉ表示样

本 ｉ 中的条带数目ꎬＮｊ表示样本 ｊ 中的条带数目ꎬＮｉｊ表

示样本共有的条带数目ꎮ 然后用类平均法对其进行

聚类ꎬ生成聚类分析树状图ꎬ评价群体的遗传多样

性[２０]ꎮ 利用 Ｐｏｐｇｅｎ ３２ 软件分析遗传多样性参数:多
态性位点百分率 Ｐ、等位基因数 Ｎａ、有效等位基因数

Ｎｅ、Ｎｅｉ′ｓ 基因多样度 Ｈ、Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数 Ｉ、居群

间基因多样性 Ｄｓｔ、基因分化系数 Ｇｓｔ、基因流 Ｎｍ 等ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 遗传多样性相关指标的比较

２ １ １　 多态性　 利用正反引物随机组合筛选出来 ８
对多态性较好的引物ꎬ对 ２０１ 份材料进行扩增ꎬ共扩

增出 ２１９ 个位点ꎮ 不同野生稻居群的多态性位点数与

多态性位点的比率不同ꎬ其中普通野生稻最高ꎬ在所检

测的 ２１９ 个位点中ꎬ１６４ 个位点具有多态性ꎬ多态性位

点率达 ７４ ８９％ꎻ其次是疣粒野生稻ꎬ多态性位点率为

４２ ４７％ꎻ药用野生稻最低ꎬ多态性位点率仅为 ２５ １１％ꎮ
２ １ ２　 野生稻自然居群的遗传分类 　 用 ＮＴＳＹＳ￣
２ １０ 软件计算 ２０１ 份野生稻居群材料的遗传相似

系数ꎬ获得了遗传相似系数矩阵(ＧＳ)ꎬＧＳ 值变化范

围为 ０ ５５４ ~ １ ０００ꎮ 根据遗传相似系数ꎬ用 ＵＰＧ￣
ＭＡ 法进行分析ꎬ得到聚类分析树状图(图 １) ꎮ 在

图 １　 基于 ＳＲＡＰ 标记对 ７ 个野生稻居群材料聚类分析树状图

Ｆｉｇ １　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＲＡＰ ｓｈｏｗｉｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｆｏｒ ｓｅｖｅｎ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

４０４
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相似系数 ０ ７５８ 处ꎬ野生稻分为 ３ 个类群ꎬ分别为普

通野生稻、疣粒野生稻和药用野生稻ꎮ 在相似系数

０. ８３０ 处ꎬ可将 ７ 个居群完全区分开ꎬ普通野生稻有

４ 个分支ꎬ其中 ＷＤＡ 和 ＬＨ 居群遗传关系较近ꎬ
ＷＤＬ 和 ＤＨ 居群亲缘关系较近ꎮ 疣粒野生稻有 ２
个分支ꎬ分别来自 ＬＪ 和 ＢＢꎮ 药用野生稻独自成为 １
个分支ꎮ 聚类分析结果与地理来源相关性较强ꎮ
２ ２　 基于 ＳＲＡＰ 标记的遗传多样性参数估计

利用 Ｐｏｐｇｅｎ ３２ 软件计算野生稻居群内和整体

的遗传多样性指数ꎬ详见表 ３ꎮ

表 ３　 ＳＲＡＰ 标记估算野生稻居群内的遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｗｉｔｈｉｎ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ ｐｏｐ￣
ｕｌａｔｉｏｎｓ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｂｙ ＳＲＡＰ

居群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
样本数

Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ
等位基

因数 Ｎａ
有效等位

基因数 Ｎｅ
Ｎｅｉ′ｓ 基因

多样度 Ｈ
Ｓｈａｎｎｏｎ 多

样性指数 Ｉ

ＷＤＬ ３０ １ ４９３２ １ ２３０９ ０ １４９１ ０ ２３１７
ＤＨ ３０ １ ５０６８ １ ２１７５ ０ １４０３ ０ ２２０６
ＷＤＡ ３０ １ ５６６２ １ ２２７ ０ １４７５ ０ ２３３６
ＬＨ ３０ １ ４６１２ １ １９８０ ０ １３００ ０ ２０５１

普通野生

稻总居群

１２０ １ ７４８９ １ ３５０７ ０ ２１３５ ０ ３２７７

ＬＪ ２９ １ ３１０５ １ １２６７ ０ ０８４１ ０ １３３２
ＢＢ ２６ １ ２５５７ １ １０５２ ０ ０６８４ ０ １０７５

疣粒野生

稻总居群

５５ １ ４２４７ １ ２３６６ ０ １３６３ ０ ２０４４

ＢＮ ２６ １ ２５１１ １ １０８６ ０ ０７１０ ０ １１１３

总居群

Ｏｖｅｒａｌｌ
２０１ １ ９９０９ １ ４７１９ ０ ２８７４ ０ ４４１５

结果表明: 野生稻总群体的等位基因数为

１ ９９０９ꎬ有效等位基因数为 １ ４７１９ꎬＮｅｉ′ｓ 基因多样

度为 ０ ２８７４ꎬＳｈａｎｎｏｎ 多样性指数为 ０ ４４１５ꎮ ３ 种

野生稻的遗传多样性以普通野生稻最高ꎬ其 Ｓｈａｎ￣
ｎｏｎ 多样性指数为 ０ ３２７７ꎬ其次是疣粒野生稻为

０ ２０４４ꎬ药用野生稻最低ꎮ 野生稻遗传多样性以总

群体的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数最高ꎬ均高于普通野生

稻、疣粒野生稻和药用野生稻ꎬ说明任何一种野生稻

都不能代表全省野生稻的遗传多样性水平ꎮ
２ ３　 ＳＲＡＰ 标记探测野生稻居群间的遗传分化

运用 Ｐｏｐｇｅｎ ３２ 软件计算不同居群间的遗传分

化系数及基因流ꎬ结果详见表 ４ꎮ 普通野生稻总群

体的基因多样性为 ０ ２１３５ꎬ群体内基因多样性为

０ １４１７ꎬ居群间基因多样性为 ０ ０７１８ꎬ说明遗传多

样性主要来自于居群内ꎻ基因分化系数为 ０ ３３６１ꎬ
说明普通野生稻居群遗传分化不显著ꎮ 疣粒野生稻

基因分化系数为 ０ ４３９５ꎬ大于普通野生稻ꎮ 野生稻

总居群基因分化系数为 ０ ６１０４ꎬ表明总的遗传变异

中有 ６１ ０４％ 的变异存在于居群间ꎮ 基因流为

０ ３１９２ꎬ说明总居群间的基因交流程度较小ꎮ

表 ４　 居群间的遗传分化及基因流

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｇｅｎｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ａ￣
ｍｏｎｇ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｕｓｉｎｇ ＳＲＡＰ

居群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

样本数

Ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｚｅ

总群体

基因多

样性 Ｈｔ

群体内

基因多

样性 Ｈｓ

居群间

基因多

样性 Ｄｓｔ

基因分

化系数

Ｇｓｔ

基因流

Ｎｍ

普通野生稻居群 １２０ ０ ２１３５ ０ １４１７ ０ ０７１８ ０ ３３６１ ０ ９８７６

疣粒野生稻居群 ５５ ０ １３６０ ０ ０７６２ ０ ０５９８ ０ ４３９５ ０ ６３７８

药用野生稻居群 ２６ ０ ０７１０ ０ ０７１０

总居群 Ｏｖｅｒａｌｌ ２０１ ０ ２８９８ ０ １１２９ ０ １７６９ ０ ６１０４ ０ ３１９２

２ ４　 居群间遗传关系

应用 Ｐｏｐｇｅｎ ３２ 软件计算 ７ 个居群间的遗传一

致度和遗传距离参数ꎬ详见表 ５ꎮ 由表 ５ 可知ꎬＷＤＬ
和 ＢＮ 的遗传距离最大(０ ４４２５)ꎬ而遗传一致度最小

(０ ６４２４)ꎻＷＤＬ 和 ＤＨ 的遗传距离最小(０ １０７７)ꎬ而
遗传一致度最大(０ ８９７９)ꎮ 遗传距离反映了居群

亲缘关系的远近ꎬ遗传一致度和遗传距离分别是从

相同和相反方面度量群体间遗传关系的指标ꎬ遗传

距离大ꎬ遗传一致度小ꎬ材料间的亲缘关系就比

较远ꎮ

表 ５　 居群间遗传一致度(右上角)和遗传距离(左下角ꎬＮｅｉ
(１９７８))

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｄｅｎｔｉｔｙ(ａｂｏｖｅ ｄｉａｇｏｎａｌ)ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｓｔａｎｃｅ(ｂｅｌｏｗ ｄｉａｇｏｎａｌ) .

居群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ＷＤＬ ＤＨ ＷＤＡ ＬＨ ＬＪ ＢＢ ＢＮ

ＷＤＬ ０ ８９７９ ０ ８７６６ ０ ８７６９ ０ ７３０３ ０ ６９６７ ０ ６４２４

ＤＨ ０ １０７７ ０ ８６３１ ０ ９０５８ ０ ７６０８ ０ ７２９６ ０ ６８１１

ＷＤＡ ０ １３１７ ０ １４７３ ０ ９２５６ ０ ７６２３ ０ ７２３９ ０ ６５６２

ＬＨ ０ １３１３ ０ ０９８９ ０ ０７７３ ０ ７９６０ ０ ７３９２ ０ ６８２８

ＬＪ ０ ３１４３ ０ ２７３４ ０ ２７１５ ０ ２２８２ ０ ８７２０ ０ ６４４７

ＢＢ ０ ３６１３ ０ ３１５３ ０ ３２３１ ０ ３０２２ ０ １３７０ ０ ７２４７

ＢＮ ０ ４４２５ ０ ３８４ ０ ４２１２ ０ ３８１６ ０ ４３９ ０ ３２２０

３　 讨论

３ １　 利用 ＳＲＡＰ 标记检测遗传多样性的有效性

目前野生稻遗传多样性研究主要应用 ＳＳＲ 标

记技术ꎬ而 ＳＳＲ 引物主要来自于栽培稻ꎬ与普通野

生稻同为 ＡＡ 基因组ꎻ但疣粒野生稻(ＧＧ)与药用野

生稻(ＣＣ)均为非 ＡＡ 基因组ꎬ简单重复序列可能出

现较少ꎬ应用 ＳＳＲ 标记研究疣粒野生稻与药用野生

５０４
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稻的遗传多样性可能存在一定的难度[２１]ꎮ 因此应

用 ＳＲＡＰ 标记技术比较研究海南 ３ 种野生稻ꎬ是科

学评价其遗传多样性水平的关键ꎮ
根据本研究所用引物检测到的 ２１９ 个位点ꎬ普

通野生稻最高ꎬ多态性位点率达 ７４ ８９％ ꎻ其次是疣

粒野生稻ꎬ多态性位点率为 ４２ ４７％ ꎻ药用野生稻最

低ꎬ多态性位点率仅为 ２５ １１％ ꎻ其中疣粒野生稻和

药用野生稻的多态性位点率均远高于 ＳＳＲ 标记的

检测结果[２１]ꎬ可见 ＳＲＡＰ 标记完全可以应用于野生

稻的遗传多样性分析研究ꎬ这是 ＳＲＡＰ 分子标记技

术首次应用于野生稻的遗传多样性研究中ꎮ
３ ２　 海南 ３ 种野生稻的遗传多样性比较

根据研究结果ꎬ海南 ３ 种野生稻的遗传多样性

指标都是普通野生稻最高ꎬ疣粒野生稻和药用野生

稻低且接近ꎬ与前人的研究结果一致[２２￣２３]ꎮ 根据孙

希平等[２１]的研究结果:疣粒野生稻和药用野生稻均

为严格的自花授粉植物ꎬ基本不存在通过花粉传播

引起的基因交流ꎬ居群间和居群内的遗传变异主要

来自基因突变ꎬ而普通野生稻存在着较高的异交率ꎬ
居群内基因交流较频繁ꎬ与本次的研究中普通野生

稻居群的基因流动最高相一致ꎬ所以ꎬ普通野生稻的

遗传多样性显著高于另外 ２ 种野生稻ꎮ 在本研究

中ꎬ疣粒野生稻和药用野生稻的居群数和样本数都

少于普通野生稻ꎬ这对于 ３ 种野生稻遗传多样性比

较结果的准确度可能有一定影响ꎮ
３ ３　 海南 ３ 种野生稻的保护策略

对于 ４ 个普通野生稻群体ꎬ群体内基因多样性

为 ０ １４１７ꎬ显著高于居群间基因多样性 ０ ０７１８ꎬ说
明普通野生稻居群总的遗传多样性主要来自居群

内ꎬ基因分化系数为 ０ ３３６１ꎬ说明居群间的遗传分

化并不显著ꎮ 基于 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样度和 Ｓｈａｎｎｏｎ 多

样性指数等指标衡量的遗传丰富度特点ꎬ认为实施

保护策略时ꎬ优先保护遗传多样性最丰富的 ＷＤＬ
和 ＷＤＡ 居群ꎮ

疣粒野生稻基因分化系数为 ０ ４３９５ꎬ表明总的

遗传变异中有 ４３ ９５％ 的变异存在于居群间ꎬ居群

间遗传分化较高ꎬ疣粒野生稻多态性位点率为

４２ ４７％ ꎬ多态性位点较丰富ꎬ建议 ２ 个疣粒野生稻

居群均采取原生境保护ꎮ 药用野生稻居群内个体间

亲缘关系很近ꎬ与孙希平等[２１] 研究的结果一致ꎬ因
此ꎬ如果开展药用野生稻的异位保存ꎬ只需取较少个

体就能代表居群的遗传多样性水平ꎬ鉴于药用野生

稻所发现的居群数量极少ꎬ且此居群面积较大ꎬ建议

开展原生境保护ꎮ
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