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　 　 摘要：利用覆盖水稻 １２ 条染色体的 ６４ 个分子标记，对广西境内已发现的 ２８３ 个野生稻自然居群按居群取样原则采集

４１７３ 份代表性样本进行遗传结构分析并构建核心种质。 结果显示，６４ 个标记位点共检测出 １１８０ 个等位变异，平均等位变异

数为 １８ ４３７５，Ｓｈａｎｎｏｎ 指数为 １ ７３６７，Ｎｅｉ′ｓ 多样性指数 ０ ７１８２，表明广西普通野生稻资源遗传多样性十分丰富。 同时，基于

广西普通野生稻群体结构，构建了包含 ３５１ 份种质的广西普通野生稻核心种质，占原样本数的 ８ ４１％ 。 广西普通野生稻核心

种质，代表广西普通野生稻的多样性和特异性，为野生稻遗传资源的深入研究提供基础，从而为水稻育种提供应用信息。
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普通野生稻是亚洲栽培稻的祖先，中国作为亚

洲栽培稻的起源地之一，拥有丰富的野生稻资

源［１］。 许多研究表明，我国普通野生稻资源遗传多

样性十分丰富，并且多样性大于栽培稻［２⁃６］。 朱世

华等［７］、Ｘ． Ｈｕａｎｇ 等［８］研究认为广西是我国普通野

生稻遗传多样性中心和栽培稻的起源中心。 因此，
广西普通野生稻资源对我国水稻育种改良和基础研

究具有重要意义。 然而，庞大的资源数量也给研究利

用带来了不小的困难［９⁃１０］，如何从众多资源中快速发

掘出优异的种质材料，提高资源的利用效率，成为野

生稻资源研究利用优先需要解决的重大课题［１１］。
１９８４ 年，Ｏ． Ｈ． Ｆｒａｎｋｅｌ 等［１２］ 率先提出核心种质

的概念，即以最小的资源份数最大限度地代表该物

种的遗传多样性，为解决庞大种质资源的研究与利

用矛盾开辟了新的途径，并在很多植物资源中广泛

的应用。 建立核心种质既保证了种质资源的遗传多
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样性，又减少了资源样本的数量，有利于资源研究和

利用效率的提高。 其中，合理的取样策略是构建核

心种质的关键。 研究表明，不同作物构建核心种质

的取样比例不同，为 ５％ ～ ３０％ ，核心种质的遗传代

表性在 ７０％以上，能达到较好的效果［１３⁃１５］。 在野生

稻核心种质研究方面，余萍等［１６］建立了 ９２０ 份材料

的中国普通野生稻初级核心种质。 陈雨等［１７］ 以

２１７ 份高州野生稻为研究对象，结合居群分类和系

统聚类选择的方法，从中筛选出了 ４３ 份材料作为应

用核心种质。
广西是中国野生稻资源最丰富的省区。 根据最

新的野生稻资源调查结果，目前广西普通野生稻的

自然居群现存有 ２８３ 个，数量和分布面积均居全国

首位。 因此，全面、系统研究广西普通野生稻遗传资

源具有重大的科学和应用价值。 至今，前人已经开

展了一些关于广西普通野生稻遗传多样性和核心种

质的研究。 但由于条件限制，此前的相关研究均只

利用了广西部分普通野生稻分布点的资源开展遗传

多样性分析，从而导致对广西普通野生稻遗传多样

性的评价和核心种质的研究结果各有不同，只能部

分了解广西普通野生稻资源的遗传背景。 为了全

面、系统掌握广西普通野生稻的遗传结构，建立覆盖

全广西普通野生稻遗传多样性的核心种质库，在全面

调查广西普通野生稻资源原生地分布情况的基础上，
本研究首次对广西已发现的 ２８３ 个普通野生稻自然

居群按居群取样原则选取 ４１７３ 份代表性样本，利用

分子标记进行遗传多样性与群体结构分析，并建立广

西普通野生稻核心种质，为今后高效发掘和利用广

西普通野生稻种质资源提供材料基础和理论依据。

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

经过前期对广西野生稻原生地进行全面系统调

查，在广西 １４ 个市共发现了 ２８３ 个自然居群的普通

野生稻资源，具体分布情况见图 １。 本研究分别从上

述 ２８３ 个居群中按居群取样原则采集了代表性样本

４１７３ 份，其中，河池市和钦州市分别只有 １ 份资源，
百色市有 １００ 份，北海市有 ８２４ 份，防城港市有 ２９８
份，贵港市有 ６６０ 份，贺州市有 １１３ 份，来宾市有 ５５０
份，南宁市有 ７１６ 份，玉林市有 ６１５ 份，柳州市 ５ 份，
桂林市 １９ 份，崇左市 ２４６ 份，梧州市 ２５ 份。 上述野

生稻资源现保存在国家种质南宁野生稻圃内。

图中数字为居群数，１ ～ ５ 为该市野生稻居群数在 １ ～ ５ 之间，色块以 ５ 居群数递增，８６ ～ ９０ 为该市野生稻居群数在 ８６ ～ ９０ 之间
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图 １　 广西普通野生稻资源的地理分布

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ ｉｎ Ｇｕａｎｇｘｉ

１ ２　 ＤＮＡ 的提取

采集的野生稻叶片用液氮进行低温处理后进行研

磨，ＤＮＡ 的提取采用 ＣＴＡＢ 法［１８］，并在此基础上进行

优化改进，提取后的 ＤＮＡ 在 －２０ ℃条件下进行保存。
１ ３　 分子标记引物的筛选及 ＰＣＲ 扩增

利用 Ｓ． Ｒ． ＭｃＣｏｕｃｈ 等［１９］与水稻基因组 ＳＳＲ 图

谱公布的 ＳＳＲ 分子标记，以及根据水稻籼粳亚种基

因组差异开发的 Ｉｎｄｅｌ 标记，从中筛选出 ６４ 个分布

于水稻 １２ 条染色体并且在野生稻资源中表现多

态的分子标记用于遗传多样性分析（表 １）。 分子

标记引物均由北京华大生物技术服务有限公司

合成。

９９４



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １９ 卷

表 １　 ６４ 个分子标记的引物信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ６４ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

标记 Ｍａｒｋｅｒ 染色体 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ 正向序列 Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ 反向序列 Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ

ＲＭ４４３ １ ＧＡＴＧＧＴＴＴＴＣＡＴＣＧＧＣＴＡＣＧ ＡＧＴＣＣＣＡＧＡＡＴＧＴＣＧＴＴＴＣＧ

ＲＭ２１２ １ ＣＣＡＣＴＴＴＣＡＧＣＴＡＣＴＡＣＣＡＧ ＣＡＣＣＣＡＴＴＴＧＴＣＴＣＴＣＡＴＴＡＴＧ

ＲＭ２２０ １ ＧＧＡＡＧＧＴＡＡＣＴＧＴＴＴＣＣＡＡＣ ＧＡＡＡＴＧＣＴＴＣＣＣＡＣＡＴＧＴＣＴ

ＲＭ４９９ １ ＴＡＣＣＡＡＡＣＡＣＣＡＡＣＡＣＴＧＣＧ ＡＣＣＴＧＣＡＧＴＡＴＣＣＡＡＧＴＧＴＡＣＧ

ＭＭ００１４ １ ＧＣＣＣＡＴＧＴＡＴＧＴＧＡＧＧＴＡＣＴＣＣ ＧＣＣＴＡＡＴＣＣＡＧＧＡＣＡＡＧＣＴＡＣＧＧ

ＭＭ１１５４ １ ＡＣＴＴＡＣＡＣＡＣＴＴＧＡＴＣＣＧＴＴＣＧ ＣＣＡＧＧＡＴＴＴＡＴＴＣＧＡＣＡＡＧＣ

ＭＭ０３６６ １ ＴＧＧＴＴＡＣＧＴＴＧＴＧＧＣＡＧＴＧＴ ＴＡＡＴＣＧＣＣＧＣＡＴＣＣＴＴＴＡＧＴ

ＭＭ１０４４ １ ＴＣＴＣＴＣＣＴＣＴＧＣＴＣＴＧＣＴＣＴＧＣ ＴＣＡＡＣＴＣＣＴＣＣＣＴＡＴＴＣＣＡＴＴＣＣ

１⁃２ １ ＧＣＡＡＧＣＡＡＣＣＡＧＡＡＣＡＴＧＡＡ ＴＣＡＴＡＴＧＧＧＴＴＧＣＡＡＡＴＴＧＧＴ

１⁃１ １ ＡＧＧＧＧＡＡＧＡＡＡＡＡＣＣＴＧＡＣＣ ＣＣＧＣＧＴＧＣＡＧＡＴＡＡＡＧＴＡＣＡ

ＲＭ４９９ １ ＴＡＣＣＡＡＡＣＡＣＣＡＡＣＡＣＴＧＣＧ ＡＣＣＴＧＣＡＧＴＡＴＣＣＡＡＧＴＧＴＡＣＧ

１⁃４ １ ＣＡＧＣＡＴＡＣＡＧＴＡＣＧＣＡＴＣＡＴＣＡ ＧＣＴＣＧＴＡＴＣＴＣＧＡＴＧＡＧＴＣＣＡ

１⁃３ １ ＧＧＧＡＡＡＴＴＴＧＧＧＡＧＧＡＡＧＡＣ ＣＧＡＧＣＡＡＧＣＴＡＣＣＣＧＡＡＴＴＡ

１⁃８ １ ＣＡＴＴＧＧＧＡＧＣＡＡＧＡＴＴＣＣＡＧ ＡＧＡＧＧＡＣＣＴＣＡＴＣＣＴＣＣＡＣＡ

１⁃１５ １ ＣＡＡＣＣＣＣＴＣＣＡＡＡＴＡＣＣＴＧＡ ＡＣＣＧＴＧＴＴＣＡＴＧＣＣＴＴＴＣＡＣ

１⁃１４ １ ＧＧＣＣＣＡＴＴＣＴＣＣＡＣＧＡＡＴＣ ＧＧＧＣＡＴＣＧＧＧＡＴＧＧＴＡＡＴＡ

ＲＭ７２８８ ２ ＴＴＴＣＴＣＡＡＣＴＧＡＡＡＣＡＡＣＡＴ ＡＧＴＴＴＡＡＧＡＧＣＧＴＴＴＣＴＡＧＧ

２⁃１ ２ ＣＡＣＧＧＡＡＧＧＡＡＡＣＣＴＣＡＧＡＡ ＧＣＡＴＣＡＴＧＧＡＧＣＡＣＡＧＣＡＣ

ＲＭ１６９４ ２ ＣＣＣＴＡＴＣＴＴＴＡＧＡＴＣＣＣＡＡＴＧＴＡ ＣＡＴＧＧＡＧＣＡＣＣＡＡＡＣＡＡＡＴ

ＲＭ４８５ ２ ＣＡＣＡＣＴＴＴＣＣＡＧＴＣＣＴＣＴＣＣ ＣＡＴＣＴＴＣＣＴＣＴＣＴＴＣＧＧＣＡＣ

ＭＭ２２２９ ２ ＡＣＣＧＴＴＡＧＡＴＧＡＣＡＣＡＡＧＣＡＡＣＧ ＧＧＴＴＡＧＣＡＡＧＡＣＴＧＧＡＧＧＡＧＡＣＧ

ＲＭ２７９ ２ ＣＣＴＣＴＣＡＣＴＣＡＣＧＴＧＧＡＣＴＣＴＣＣ ＣＣＴＣＡＣＣＣＴＡＧＧＣＴＴＴＧＡＴＡＴＧＣ

ＭＭ２０１１ ２ ＴＡＣＣＴＣＧＡＣＣＡＡＧＡＧＡＴＧＣＴＴＣＣ ＧＣＣＡＣＧＡＡＡＴＧＣＡＡＴＣＡＴＡＧＴＡＧＣ

２⁃４ ２ ＡＧＴＧＴＣＣＣＡＡＧＣＧＡＧＡＡＡＡＣ ＡＴＧＣＡＣＧＡＧＴＧＡＧＴＧＴＧＡＧＣ

３⁃３ ３ ＣＴＧＣＡＣＣＧＧＡＧＡＡＡＴＴＴＧＡＴ ＣＧＣＡＴＧＣＡＧＡＴＧＡＡＴＡＧＧＴＧ

ＲＭ２１８ ３ ＴＧＧＴＣＡＡＡＣＣＡＡＧＧＴＣＣＴＴＣ ＧＡＣＡＴＡＣＡＴＴＣＴＡＣＣＣＣＣＧＧ

ＲＭ１６８ ３ ＴＧＣＴＧＣＴＴＧＣＣＴＧＣＴＴＣＣＴＴＴ ＧＡＡＡＣＧＡＡＴＣＡＡＴＣＣＡＣＧＧＣ

ＲＭ２３２６ ３ ＣＣＴＧＴＧＧＴＴＣＴＡＴＡＴＧＡＧＧＡＧＡＧＴＣＣ ＣＡＴＴＧＴＡＣＡＴＧＴＧＣＡＧＣＧＡＴＧＧ

ＲＭ１３５ ３ ＣＴＣＴＧＴＣＴＣＣＴＣＣＣＣＣＧＣＧＴＣＧ ＴＣＡＧＣＴＴＣＴＧＧＣＣＧＧＣＣＴＣＣＴＣ

ＲＭ３１３１ ３ ＣＴＣＴＧＣＡＣＣＣＴＧＴＴＣＡＣＡＴＧ ＣＣＣＡＡＴＧＧＡＡＴＡＴＣＡＧＧＴＧＧ

ＲＭ２１８ ３ ＴＧＧＴＣＡＡＡＣＣＡＡＧＧＴＣＣＴＴＣ ＧＡＣＡＴＡＣＡＴＴＣＴＡＣＣＣＣＣＧＧ

ＲＭ３０４２ ４ ＣＡＡＡＡＡＧＧＡＡＴＣＡＡＴＧＴＧＡＡ ＧＧＣＴＧＴＴＧＡＧＡＧＧＴＡＧＡＧＡＡ

ＲＭ５５１ ４ ＧＣＣＴＴＣＴＧＧＣＴＣＡＴＴＴＡＴＧＣ ＣＴＡＧＧＣＣＴＧＣＣＡＧＡＴＴＧＡＡＣ

ＲＭ１３１ ４ ＴＣＣＴＣＣＣＴＣＣＣＴＴＣＧＣＣＣＡＣＴＧ ＣＧＡＴＧＴＴＣＧＣＣＡＴＧＧＣＴＧＣＴＣＣ

４⁃２ ４ ＡＧＡＡＡＣＴＧＴＣＧＧＡＧＧＧＧＡＴＴ ＡＧＴＴＧＡＡＧＴＴＣＴＴＧＡＧＣＡＧＴＣＧ

ＲＭ２６ ５ ＧＡＧＴＣＧＡＣＧＡＧＣＧＧＣＡＧＡ ＣＴＧＣＧＡＧＣＧＡＣＧＧＴＡＡＣＡ

ＲＭ５７９６ ５ ＧＣＧＡＴＧＧＡＡＣＡＴＧＡＡＧＴＧＴＧ ＴＧＧＡＴＧＴＴＣＴＧＡＴＧＣＡＧＡＧＣ

ＲＭ５７９６ ５ ＧＣＧＡＴＧＧＡＡＣＡＴＧＡＡＧＴＧＴＧ ＴＧＧＡＴＧＴＴＣＴＧＡＴＧＣＡＧＡＧＣ
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表 １（续）

标记 Ｍａｒｋｅｒ 染色体 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ 正向序列 Ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ 反向序列 Ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ

ＲＭ４５９ ５ ＣＣＴＣＣＡＧＴＡＴＣＧＡＴＣＡＣＣＡＡＡＧＣ ＣＧＡＡＡＧＡＡＡＧＴＣＡＴＡＧＣＡＣＧＡＴＧＧ

ＲＭ５２８ ６ ＧＧＣＡＴＣＣＡＡＴＴＴＴＡＣＣＣＣＴＣ ＡＡＡＴＧＧＡＧＣＡＴＧＧＡＧＧＴＣＡＣ

ＲＭ５０８ ６ ＧＧＡＴＡＧＡＴＣＡＴＧＴＧＴＧＧＧＧＧ ＡＣＣＣＧＴＧＡＡＣＣＡＣＡＡＡＧＡＡＣ

ＲＭ５４９ ６ ＡＣＧＡＡＣＴＧＡＴＣＡＴＡＴＣＣＧＣＣ ＣＴＧＴＧＧＴＴＧＡＴＣＣＣＴＧＡＡＣＣ

ＲＭ５５３１ ６ ＴＴＴＧＴＧＴＴＧＧＴＡＡＧＴＴＧＣＴＴＣ ＴＴＡＡＧＧＡＧＡＧＴＧＴＴＴＴＣＴＴＴＴＣＴＣ

ＲＭ６８７２ ７ ＧＧＡＴＧＡＡＣＡＣＴＧＡＴＧＡＴＧＧＣ ＡＣＣＴＣＣＡＣＣＡＣＧＡＴＡＴＣＣＡＣ

ＲＭ４２９ ７ ＴＣＣＣＴＣＣＡＧＣＡＡＴＧＴＣＴＴＴＣ ＣＣＴＴＣＡＴＣＴＴＧＣＴＴＴＣＣＡＣＣ

７⁃２ ７ ＧＣＧＡＧＡＣＡＡＡＴＧＣＧＡＴＴＧＡＴ ＡＧＡＣＣＡＧＡＣＧＡＡＧＣＣＡＴＣＣ

ＲＭ４４７ ８ ＡＣＧＧＧＣＴＴＣＴＴＣＴＣＣＴＴＣＴＣＴＣＣ ＴＣＣＣＴＴＧＴＧＣＴＧＴＣＴＣＣＴＣＴＣＣ

ＲＭ１２３５ ８ ＡＧＣＡＧＡＧＧＡＧＧＡＧＡＴＧＡＴＧＧ ＧＧＡＣＣＡＡＡＡＣＧＡＡＧＣＴＡＴＣＣ

ＲＭ６０２８ ８ ＧＡＡＣＧＡＣＡＧＣＣＧＣＴＴＣＴＴＣ ＡＡＣＴＡＣＡＴＧＧＣＧＧＣＧＡＣＧ

ＲＭ４０８ ８ ＣＡＡＣＧＡＧＣＴＡＡＣＴＴＣＣＧＴＣＣ ＡＣＴＧＣＴＡＣＴＴＧＧＧＴＡＧＣＴＧＡＣＣ

ＲＭ１８９６ ９ ＧＧＡＣＡＧＧＧＴＡＡＡＧＴＧＴＴＡＧＡ ＣＣＴＡＡＧＡＣＣＴＡＴＣＡＡＣＴＣＣＡ

ＲＭ２５７ ９ ＣＣＧＴＧＣＡＡＣＴＴＡＡＡＴＣＣＡＡＡＣＡＧＧ ＧＧＡＡＴＣＣＴＡＴＡＴＧＡＧＣＣＡＧＴＧＡＴＧＧ

ＲＭ６４７５ ９ ＡＧＡＴＣＡＡＡＧＣＡＡＣＧＧＣＴＡＧＣ ＧＡＡＣＡＧＡＧＡＧＧＧＧＡＣＧＴＧＴＣ

９⁃１ ９ ＣＣＡＴＧＣＣＡＡＡＡＡＴＧＧＡＡＡＣ ＧＣＣＡＧＣＴＡＧＣＧＡＣＧＴＧＴＧ

ＲＭ２１５ ９ ＧＡＧＣＡＧＣＡＡＧＡＧＣＡＧＣＡＧＡＧＧ ＣＡＴＧＣＴＣＧＡＣＴＴＣＡＧＡＡＧＣＴＴＧＧ

ＲＭ６１４４ １０ ＡＡＧＣＣＣＡＣＧＡＡＴＴＣＧＧＡＴＣＡＧＣ ＧＧＧＡＧＴＡＧＣＡＧＧＡＴＣＣＣＧＡＡＧＧ

ＲＭ５９０ １０ ＧＡＧＡＴＣＧＡＧＧＡＧＧＡＧＧＴＧＡＧＧ ＡＧＴＡＣＴＧＣＣＧＡＴＣＡＴＡＴＧＧＡＡＧＣ

ＲＭ３１１ １０ ＴＧＧＴＡＧＴＡＴＡＧＧＴＡＣＴＡＡＡＣＡＴ ＴＣＣＴＡＴＡＣＡＣＡＴＡＣＡＡＡＣＡＴＡＣ

ＲＭ１４７ １０ ＴＡＣＧＧＣＴＴＣＧＧＣＧＧＣＴＧＡＴＴＣＣ ＣＣＣＣＣＧＡＡＴＣＣＣＡＴＣＧＡＡＡＣＣＣ

ＲＭ２０６ １１ ＣＣＣＡＴＧＣＧＴＴＴＡＡＣＴＡＴＴＣＴ ＣＧＴＴＣＣＡＴＣＧＡＴＣＣＧＴＡＴＧＧ

１１⁃２ １１ ＡＴＧＡＡＡＴＧＣＧＴＧＧＴＡＧＡＧＡＴ ＧＣＴＧＡＣＣＡＣＡＡＡＧＴＣＴＡＡＧＧ

ＲＭ１０２ １２ ＡＡＣＴＴＴＣＣＣＡＣＣＡＣＣＡＣＣＧＣＧＧ ＡＧＣＡＧＣＡＧＣＡＡＧＣＣＡＧＣＡＡＧＣＧ

ＲＭ２７７９３ １２ ＣＣＴＴＴＧＧＡＡＧＧＧＴＴＧＴＴＴＡＴＣＴＧＧ ＡＣＴＧＡＴＧＧＣＡＣＡＣＡＡＣＡＡＧＡＴＧＣ

ＲＭ７００３ １２ ＧＧＣＡＧＡＣＡＴＡＣＡＧＣＴＴＡＴＡＧＧＣ ＴＧＣＡＡＡＴＧＡＡＣＣＣＣＴＣＴＡＧＣ

ＰＣＲ 反应使用东胜龙 ＥＴＣ⁃８１１ＰＣＲ 仪进行扩

增。 采用 １０ μＬ 反应体系：２ μＬ 模板 ＤＮＡ，３ μＬ
２ × ＥａｓｙＴａｑ ＰＣＲ ＳｕｐｅｒＭｉｘ，２ μＬ ｐｒｉｍｅｒ（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ），
３ μＬ ｄｄＨ２Ｏ。 反应程序为 ９５ ℃ ５ ｍｉｎ，９５ ℃变性

３０ ｓ，５５ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃ 延伸 ５０ ｓ，３５ 个循环，
７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎ。 采用 ８％ 的聚丙烯酰胺变性凝

胶进行电泳分析，经过银染及显影后，记录扩增条

带数据。
１ ４　 数据分析

根据每份材料扩增的条带位置确定基因型，并
建立相应的数据库。 以 ０、１ 统计分子标记扩增带

型，在相同迁移率位置上，有带记为 １，无带记为 ０。
数据经转化后用 Ｅｘｃｅｌ 和 ＰＯＰＧＥＮＥ３ ２ 软件进行

Ｎｅｉ′遗传距离和遗传相似性分析，计算分子标记座

位的等位基因数、有效等位基因数以及基因杂合度

等。 利用 ＮＴＳＹＳｐｃ Ｖ２ ０、ＭＥＧＡ６ ０ 进行 ＵＰＧＭＡ
聚类分析。 使用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ２ ２ 软件分析野生稻资源

的群体结构。
１ ５　 核心种质取样策略与方法

参照杨庆文等［２０⁃２１］、Ｊ． Ｈｕ 等［２２］ 和黎毛毛等［２３］

的方法，采取居群优先的双重聚类策略构建广西普

通野生稻核心种质。 取样步骤如下：（１）首先，根据

普通野生稻的地理分布情况进行分组，将来自同一

自然居群的野生稻种质划分为同一个组。 （２）组内

唯一的野生稻资源将直接入选核心种质。 （３）利用

分子标记分别对每个组内的野生稻种质进行遗传多

样性和聚类分析，根据分析结果确定各组的遗传相

似性阈值，然后按 １０％左右的取样比例从各组选取

代表性种质组成初级聚类核心样本。 （４）对初级聚

类核心样本进行第 ２ 次聚类分析，遗传距离相同或
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极相近的同类材料只选 １ 份代表性种质，并保证包

含每个组的代表性样本，最终构建出广西普通野生

稻核心种质。

２　 结果与分析

２ １　 广西普通野生稻遗传多样性

利用 ６４ 个分子标记对 ４１７３ 份广西普通野生稻

进行基因型检测。 结果显示，所有分子标记均表现

出多态，多态位点数达到 １００％ ，共检测出 １１８０ 个

等位变异。 各标记检测到的等位基因数最低为 ４
（４⁃２），最高为 ２６ （ ＭＭ１１５４， １⁃８， １⁃１５， ＭＭ２０１１，
ＲＭ１３５，ＲＭ５７９６，ＲＭ５０８，ＲＭ５５３１，ＲＭ６８７２，ＲＭ４２９，
ＲＭ１２３５，ＲＭ２５７，９⁃１），平均 １８ ４３７５ 个。 有效等位

变异数变化为 １ １６３９（ＲＭ２０６） ～ １３ ５２３９（ＲＭ５０８、
１⁃８）， 平 均 值 为 ４ ７２９９。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指 数 变 化 为

０ ３５４７（ＲＭ２０６） ～ ２ ７７７０（ＲＭ５０８、１⁃８），平均值为

１ ７３６７。 Ｎｅｉ′ｓ 指数变化为 ０ １４０８（ＲＭ２０６） ～０ ９２６３
（ＲＭ５０８、１⁃８），平均值为 ０ ７１８２。 期望纯合度变化为

０ ０７３７（１⁃８， ＲＭ５０８） ～ ０ ８５９２ （ ＲＭ２０６ ）， 平 均 值

０ ２８１５。 实际 纯 合 度 变 化 为 ０ ０７３２ （ ＲＭ４９９） ～
０ ９８０８（１⁃１），平均值为 ０ ４９１０。 期望杂合度变化为

０ １４０８（ＲＭ２０６） ～ ０ ９２６３（ＲＭ５０８、１⁃８），平均值为

０ ７１８５。 实际杂合度变化为 ０ ０１９２（１⁃１） ～ ０ ９２６８
（ＲＭ４９９），平均值为 ０ ５０９０。 详细信息见表 ２。 分

析结果表明广西普通野生稻资源的遗传多样性十分

丰富。

表 ２　 ６４ 个分子标记的遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ６４ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ

标记

Ｍａｒｋ

观测的

等位基

因数 Ｎａ

有效等

位基因

数 Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数 Ｉ

Ｎｅｉ′ｓ
多样性指数

Ｎｅｉ

期望纯合度

Ｅｘｐ＿Ｈｏｍ
实际纯合度

Ｏｂｓ＿Ｈｏｍ
期望杂合度

Ｅｘｐ＿Ｈｅｔ
实际杂合度

Ｏｂｓ＿Ｈｅｔ

ＲＭ４４３ ２３ ４ ３７５２ １ ９６５０ ０ ７７１４ ０ ７７１５ ０ ６１３６ ０ ７７１４ ０ ２２８５

ＲＭ２１２ ２１ ７ ０９９２ ２ ２３０３ ０ ８５９３ ０ １４０７ ０ ３０１１ ０ ８５９３ ０ ６９８９

ＲＭ２２０ １３ ２ ７６７７ １ ５９５７ ０ ６３８８ ０ ３６１２ ０ ４５６８ ０ ６３８８ ０ ５４３２

ＲＭ４９９ １３ ３ ９８０３ １ ５０２６ ０ ７４８９ ０ ２５１１ ０ ４５０５ ０ ７４８９ ０ ５４９５

ＭＭ００１４ １５ ７ ４３４６ ２ １６５９ ０ ８６５６ ０ １３４４ ０ １５６７ ０ ８６５６ ０ ８４３３

ＭＭ１１５４ ２６ ９ ３２６９ ２ ４３７７ ０ ８９３０ ０ １０７０ ０ ４１６７ ０ ８９３０ ０ ５８３３

ＭＭ０３６６ ２５ ２ ６６８５ １ ５３６３ ０ ６２５３ ０ ３７４７ ０ ６４２２ ０ ６２５３ ０ ３５７８

ＭＭ１０４４ １６ ４ ６９３１ １ ７６１８ ０ ７８７０ ０ ２１３０ ０ ２２２９ ０ ７８７０ ０ ７７７１

１⁃２ ２５ ２ ８７６６ １ ６１３４ ０ ６５２５ ０ ３４７５ ０ ６７１０ ０ ６５２５ ０ ３２９０

１⁃１ ７ １ ４５８８ ０ ５３９１ ０ ３１４５ ０ ６８５５ ０ ９８０８ ０ ３１４５ ０ ０１９２

ＲＭ４９９ ８ ２ ５１６０ １ １２５６ ０ ６０２６ ０ ３９７４ ０ ０７３２ ０ ６０２６ ０ ９２６８

１⁃４ １８ ４ ３６５３ １ ７３０６ ０ ７７１０ ０ ２２９ ０ ３４０６ ０ ７７１０ ０ ６５９４

１⁃３ １９ ８ １２７７ ２ ２９８１ ０ ８７７１ ０ １２２９ ０ ２２９６ ０ ８７７１ ０ ７７０４

１⁃８ ２６ １３ ５２３９ ２ ７７７０ ０ ９２６３ ０ ０７３７ ０ ５２４２ ０ ９２６３ ０ ４７５８

１⁃１５ ２６ ２ ６７６６ １ ６３１６ ０ ６２６６ ０ ３７３４ ０ ６０８８ ０ ６２６６ ０ ３９１２

１⁃１４ ２０ １ ９０８５ １ １８５３ ０ ４７６１ ０ ５２３９ ０ ７６８７ ０ ４７６１ ０ ２３１３

ＲＭ７２８８ ２０ ２ ８３８４ １ ３３５６ ０ ６４７８ ０ ３５２２ ０ ６３１７ ０ ６４７８ ０ ３６８３

２⁃１ ２０ ６ ５０７６ ２ １５３２ ０ ８４６４ ０ １５３６ ０ ４４４４ ０ ８４６４ ０ ５５５６

ＲＭ１６９４ １４ ４ ０５０２ １ ５８９２ ０ ７５３２ ０ ２４６８ ０ ４２３２ ０ ７５３２ ０ ５７６８

ＲＭ４８５ ２３ ２ ３２０８ １ ３３９７ ０ ５６９２ ０ ４３０８ ０ ７６０８ ０ ５６９２ ０ ２３９２

ＭＭ２２２９ ２５ ８ ０３７０ ２ ２５３３ ０ ８７５７ ０ １２４３ ０ ５５０７ ０ ８７５７ ０ ４４９３

ＲＭ２７９ ２１ ５ ５００９ １ ９７７０ ０ ８１８４ ０ １８１６ ０ １６１４ ０ ８１８４ ０ ８３８６

ＭＭ２０１１ ２６ ２ ６９６９ １ ４２７２ ０ ６２９３ ０ ３７０７ ０ ２８５１ ０ ６２９３ ０ ７１４９

２⁃４ １７ ３ ２１４８ １ ６１９９ ０ ６８９０ ０ ３１１０ ０ ５７２０ ０ ６８９０ ０ ４２８０

３⁃３ １９ ３ ９３０４ １ ７６０１ ０ ７４５７ ０ ２５４３ ０ ６２１８ ０ ７４５７ ０ ３７８２

ＲＭ２１８ １５ １ ５７１６ ０ ９５６７ ０ ３６３８ ０ ６３６２ ０ ７６８５ ０ ３６３８ ０ ２３１５

２０５
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表 ２（续）

标记

Ｍａｒｋ

观测的

等位基

因数 Ｎａ

有效等

位基因

数 Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数 Ｉ

Ｎｅｉ′ｓ
多样性指数

Ｎｅｉ

期望纯合度

Ｅｘｐ＿Ｈｏｍ
实际纯合度

Ｏｂｓ＿Ｈｏｍ
期望杂合度

Ｅｘｐ＿Ｈｅｔ
实际杂合度

Ｏｂｓ＿Ｈｅｔ

ＲＭ１６８ ２１ ４ ７３７５ １ ９４１４ ０ ７８９０ ０ ２１１０ ０ ７３８９ ０ ７８９０ ０ ２６１１

ＲＭ２３２６ １５ ４ ７８９８ １ ７８８６ ０ ７９１３ ０ ２０８７ ０ ３２９２ ０ ７９１３ ０ ６７０８

ＲＭ１３５ ２６ １ ３１４２ ０ ６８４１ ０ ２３９１ ０ ７６０９ ０ ８４７６ ０ ２３９１ ０ １５２４

ＲＭ３１３１ １５ ３ ９５１７ １ ７００７ ０ ７４７０ ０ ２５３０ ０ ３７７９ ０ ７４７０ ０ ６２２１

ＲＭ２１８ １９ ７ ９５７７ ２ ２６７６ ０ ８７４５ ０ １２５５ ０ ３９１５ ０ ８７４５ ０ ６０８５

ＲＭ３０４２ ２４ ４ ９９６５ １ ９９３４ ０ ８０００ ０ ２０００ ０ ５６４２ ０ ８０００ ０ ４３５８

ＲＭ５５１ １８ ４ ０５８３ １ ７０４１ ０ ７５３７ ０ ２４６３ ０ ６９９０ ０ ７５３７ ０ ３０１０

ＲＭ１３１ ２５ ４ ９７１４ ２ ０３８０ ０ ７９９０ ０ ２０１０ ０ ６１６４ ０ ７９９０ ０ ３８３６

４⁃２ ４ ２ ３７８６ ０ ９９０７ ０ ５８８８ ０ ４１１２ ０ ５９３８ ０ ５８８８ ０ ４０６２

ＲＭ２６ １８ ５ ００３３ ２ ００８６ ０ ８０１２ ０ １９８８ ０ ２８５７ ０ ８０１２ ０ ７１４３

ＲＭ５７９６ １３ １ ６９４３ ０ ９６２０ ０ ４０９８ ０ ５９０２ ０ ６８４３ ０ ４０９８ ０ ３１５７

ＲＭ５７９６ ２６ ５ ３１４７ ２ ２２８３ ０ ８１２０ ０ １８８０ ０ ４７９７ ０ ８１２０ ０ ５２０３

ＲＭ４５９ １１ ４ ２３６９ １ ６２６８ ０ ７６６２ ０ ２３３８ ０ ０９６６ ０ ７６６２ ０ ９０３４

ＲＭ５２８ １５ ６ ６２７３ ２ １２３６ ０ ８４９７ ０ １５０３ ０ ６１９５ ０ ８４９７ ０ ３８０５

ＲＭ５０８ ２６ １３ ５２３９ ２ ７７７０ ０ ９２６３ ０ ０７３７ ０ ５２４２ ０ ９２６３ ０ ４７５８

ＲＭ５４９ １０ ３ ６８２３ １ ５４４５ ０ ７２８５ ０ ２７１５ ０ ４４４８ ０ ７２８５ ０ ５５５２

ＲＭ５５３１ ２６ ７ ５２１４ ２ ２４６２ ０ ８６７４ ０ １３２６ ０ ７３１５ ０ ８６７４ ０ ２６８５

ＲＭ６８７２ ２６ ８ ３８５２ ２ ４１０４ ０ ８８０９ ０ １１９１ ０ ５５４５ ０ ８８０９ ０ ４４５５

ＲＭ４２９ ２６ ３ ８１５３ １ ７２６０ ０ ７３８０ ０ ２６２ ０ ２２０８ ０ ７３８０ ０ ７７９２

７⁃２ ２５ ４ ６７１７ １ ９１６９ ０ ７８６１ ０ ２１３９ ０ ４４４５ ０ ７８６１ ０ ５５５５

ＲＭ４４７ １４ ４ ０８２９ １ ７３６３ ０ ７５５２ ０ ２４４８ ０ ２６６８ ０ ７５５２ ０ ７３３２

ＲＭ１２３５ ２６ ４ ４０６５ １ ８９５３ ０ ７７３２ ０ ２２６８ ０ ４８６１ ０ ７７３２ ０ ５１３９

ＲＭ６０２８ ２４ ３ ５２８９ １ ７６５２ ０ ７１６８ ０ ２８３２ ０ ５５０９ ０ ７１６８ ０ ４４９１

ＲＭ４０８ １４ ４ ０８２９ １ ７３６３ ０ ７５５２ ０ ２４４８ ０ ２６６８ ０ ７５５２ ０ ７３３２

ＲＭ１８９６ １５ ４ ９０８７ １ ９０６９ ０ ７９６６ ０ ２０３４ ０ ２２３６ ０ ７９６６ ０ ７７６４

ＲＭ２５７ ２６ ６ ２６８ ２ ２４７７ ０ ８４０６ ０ １５９４ ０ ３４６６ ０ ８４０６ ０ ６５３４

ＲＭ６４７５ １４ ４ １６５１ １ ６６７６ ０ ７６０１ ０ ２３９９ ０ ３７１１ ０ ７６０１ ０ ６２８９

９⁃１ ２６ ９ ３１３６ ２ ５１７２ ０ ８９２８ ０ １０７２ ０ ２５５４ ０ ８９２８ ０ ７４４６

ＲＭ２１５ １５ ４ ３０５５ １ ６５７６ ０ ７６７８ ０ ２３２２ ０ ７１９５ ０ ７６７８ ０ ２８０５

ＲＭ６１４４ １５ １ ６７０９ ０ ９７３４ ０ ４０１６ ０ ５９８４ ０ ８２４６ ０ ４０１６ ０ １７５４

ＲＭ５９０ １１ ３ ９８５７ １ ６１０２ ０ ７４９２ ０ ２５０８ ０ １１２３ ０ ７４９２ ０ ８８７７

ＲＭ３１１ １６ ３ ８３５４ １ ６２４６ ０ ７３９４ ０ ２６０６ ０ ５５９２ ０ ７３９４ ０ ４４０８

ＲＭ１４７ ２１ ８ ２６７３ ２ ３２２７ ０ ８７９２ ０ １２０８ ０ ２７８０ ０ ８７９２ ０ ７２２０

ＲＭ２０６ １０ １ １６３９ ０ ３５４７ ０ １４０８ ０ ８５９２ ０ ９６３５ ０ １４０８ ０ ０３６５

１１⁃２ １７ ７ ９１９９ ２ ２７９５ ０ ８７３７ ０ １２５１ ０ ２８４２ ０ ８７３７ ０ ７１５８

ＲＭ１０２ ５ ２ １５９７ ０ ９６３２ ０ ５３８５ ０ ４６１５ ０ ７５４３ ０ ５３８５ ０ ２４５７

ＲＭ２７７９３ １８ ３ ２７５０ １ ７７２８ ０ ６９４８ ０ ３０５２ ０ ３７７７ ０ ６９４８ ０ ６２２３

ＲＭ７００３ １５ ６ ６２７３ ２ １２３６ ０ ８４９７ ０ １５０３ ０ ６１９５ ０ ８４９７ ０ ３８０５

Ｍｅａｎ １８ ４３７５ ４ ７２９９ １ ７３６７ ０ ７１８２ ０ ２８１５ ０ ４９１０ ０ ７１８５ ０ ５０９０

Ｎａ：Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ，Ｎｅ：Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ， Ｉ：Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅａｖｅｒ ｉｎｄｅｘ，Ｏｂｓ＿Ｈｏｍ：Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｔｙ，Ｅｘｐ＿Ｈｅｔ：Ｅｘｐｅｃｔｅｄ
ｈｏｍｏｚｙｇｏｓｔｙ，Ｏｂｓ＿Ｈｅｔ：Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｅｘｐ＿Ｈｅｔ：Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｎｅｉ：Ｎｅｉ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ，Ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

３０５
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２ ２　 广西普通野生稻的群体结构

根据 ６４ 个标记对 ２８３ 个居群的 ４１７３ 份普通野

生稻检测的分子信息，采用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２ ２ 软件进行群

体结构分析，将群体数目（Ｋ）设定为 ２ ～ ８，发现 ΔＫ
在 Ｋ ＝３ 时出现拐点，取得最大值，结果表明 ４１７３
份普通野生稻资源材料可以划分为 ３ 个类群（图 ２、
３、４）。 第Ⅰ亚群包括 ５９２ 份普通野生稻资源，分别

来源于百色、北海、崇左、防城港、贵港、桂林、贺州、
来宾、南宁、钦州、梧州和玉林等 １２ 个市。 第Ⅱ亚群

包括 １３５６ 份资源，分别来源于百色、北海、防城港、
贵港、桂林、来宾、南宁、钦州、梧州和玉林等 １０ 个

市。 其余 ２２２５ 份野生稻组成第Ⅲ亚群，分别来源于

百色、北海、防城港、贵港、桂林、柳州、崇左、来宾、南
宁、钦州、梧州、玉林、河池等 １３ 个市（图 ３）。 根据

对野生稻资源的地理来源分析，发现 ３ 个不同类群

的种质资源之间在地理来源上存在相互渗透的现

象。 部分地理来源不同的材料亲缘关系较为接近，
说明群体结构已趋向多样化，遗传基础广阔。

图 ２　 Ｋ 值曲线图

Ｆｉｇ ２　 Ｃｕｒｖｅ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ Ｋ ｖａｌｕｅ

红色：第Ⅰ亚群；黄色：第Ⅱ亚群；蓝色：第Ⅲ亚群；横坐标每条竖线代表 １ 份种质

Ｒｅｄ： ｇｒｏｕｐ Ⅰ， Ｙｅｌｌｏｗ： ｇｒｏｕｐ Ⅱ， Ｂｌｕｅ： ｇｒｏｕｐ Ⅲ，Ｖｅｒｔｉｃａｌ ｌｉｎｅｓ ｏｎ ｔｈｅ Ｘ⁃ａｘｉｓ ｒｅｆｅｒ ｔｏ ｅａｃｈ ｖａｒｉｅｔｙ

图 ３　 ４１７３ 份广西普通野生稻资源群体结构图

Ｆｉｇ ３　 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ４１７３ ｃｏｍｍｏｎ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ ｉｎ Ｇｕａｎｇｘｉ

从图 ３ 来看，该群体在 Ｋ ＝２、３、４、６ 时具有明显

的类型划分，第一类群 ｋ２１、ｋ３１、ｋ４１、ｋ６１，主要来自

北海、贵港、来宾、柳州、玉林，且不随这类群数增加

而改变（图 ４）。 在分析中可以得出，来自防城港和

贺州的群体属于比较独特的类型；玉林与北海虽然

地理上相邻，但是有着明显的分化。
２ ３　 广西不同区域普通野生稻遗传多样性的比较

和聚类分析

首先，以市为单位，将广西普通野生稻资源分布

地划分为 １４ 个区域。 然后，根据对采集到的 ４１７３
份广西普通野生稻进行遗传多样性分析（表 ３），发

现钦州市普通野生稻的多态性位点最少，仅有 １２ 个，
多态性位点百分比为 １８ ７５％；北海市、南宁市和玉林

市普通野生稻的多态性位点最多，有 ６４ 个，多态性位

点百分比为 １００％。 而且，所有 １４ 个市都检测出等位

变异，等位变异数变化为１ ０７８１（河池） ～１３ ９２１９（北
海）。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数变化为 ０ ０４９７ （河池） ～ １ ６６００
（玉林）。 Ｎｅｉ′ｓ 多样性指数变化为 ０ １８７５（钦州） ～
０ ７１２７（玉林）。 实际杂合度的变化范围为 ０ ３７５０
（钦州） ～０ ５６２５（柳州）。 平均杂合度的变化范围为

０ １８７５（钦州） ～ ０ ７１２７（玉林）之间。 不同区域的

平均杂合度大小排序为：玉林市 ＞ 北海市 ＞ 来宾
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ｋ２１：亚群 Ｋ ＝２ 中第一个类群，ｋ３１ 等以此类推

ｋ２１：ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｓｕｂｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｗｈｅｎ Ｋ ＝ ２ ａｎｄ ｓｏ ｏｎ

图 ４　 群体结构各个类群中不同地市来源材料所占的比例

Ｆｉｇ ４　 Ｔｈｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｏｕｒｃｅ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｉｔｉｅｓ ｉｎ ｇｒｏｕｐ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

市 ＞贵港市 ＞ 南宁市 ＞ 贺州市 ＞ 防城港市 ＞ 百色

市 ＞桂林市 ＞梧州市 ＞ 柳州市 ＞ 河池市 ＞ 崇左市 ＞
钦州市。 具体信息见表３。 分析结果表明，１４ 个市的

观测等位基因数在 １ ０７８１ ～ １３ ９２１９ 之间，变异位

点存在较大差异。 各区域内的普通野生稻资源遗传

多样性十分丰富。 野生稻数量较多的地区，如北海

市、贵港市、南宁市的遗传多样性指数（Ｓｈａｎｎｏｎ 指

数分别是 １ ６４１４、１ ６２８０、１ ６２４６）大于野生稻数量

较少的地区，如河池市、钦州市（Ｓｈａｎｎｏｎ 指数分别

为 ０ ０４９７、０ ２５９９）。

表 ３　 １４ 个市普通野生稻的遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ ｉｎ １４ ｃｉｔｅｓ

采集

点

Ｃｓ

多态性

位点数

Ｎｐ

多态性位

点百分比

（％ ）Ｐｐ

观测的

等位基

因数 Ｎａ

有效等位

基因数

Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ
指数 Ｉ

期望

纯合度

Ｅｘｐ＿Ｈｏｍ

实际

纯合度

Ｏｂｓ＿Ｈｏｍ

期望

杂合度

Ｅｘｐ＿Ｈｅｔ

实际

杂合度

Ｏｂｓ＿Ｈｅｔ

平均

杂合度

Ａｖｅ＿Ｈｅｔ

Ｎｅｉ′ｓ
多样性

指数 Ｎｅｉ′ｓ

百色 ６２ ９６ ８８ ８ ２５８１ ３ ７５５６ １ ４４７９ ０ ３２４７ ０ ４３９２ ０ ６７５３ ０ ５６０８ ０ ６６６６ ０ ６６６６

北海 ６４ １００ ００ １３ ９２１９ ４ ２９７７ １ ６４１４ ０ ２９８６ ０ ４４４６ ０ ７０１４ ０ ５５５４ ０ ６９９９ ０ ６９９９

崇左 ４３ ６７ １９ １ ２５００ １ １６８７ ０ １４６７ ０ ５１８０ ０ ５０９３ ０ ４８２０ ０ ４９０７ ０ ４０７７ ０ ４０７７

防城港 ６２ ９６ ８８ １０ １４２９ ４ １８０４ １ ５３８３ ０ ３１５６ ０ ４７９１ ０ ６８４４ ０ ５２０９ ０ ６８１３ ０ ６８１３

贵港 ６２ ９６ ８８ １３ ７９３７ ４ ３１３７ １ ６２８０ ０ ３１２２ ０ ５３３７ ０ ６８７８ ０ ４６６３ ０ ６８６５ ０ ６８６５

桂林 ５６ ８７ ５０ ４ ７２８８ ２ ９１７６ １ １２８０ ０ ３９５９ ０ ５１８４ ０ ６０４１ ０ ４８１６ ０ ５７５５ ０ ５７５５

河池 ４５ ７０ ３１ １ ０７８１ １ ０６２５ ０ ０４９７ ０ ４７６８ ０ ４４６４ ０ ５２３２ ０ ５５３６ ０ ４３２８ ０ ４３２８

贺州 ６１ ９５ ３１ ８ ９１８０ ４ １３５５ １ ５２７２ ０ ３１２３ ０ ４７４５ ０ ６８７７ ０ ５２５５ ０ ６８１６ ０ ６８１６

来宾 ６３ ９８ ４４ １３ １７４６ ４ ４９８６ １ ６４２１ ０ ３０５４ ０ ５１２４ ０ ６９４６ ０ ４８７６ ０ ６９３１ ０ ６９３１

柳州 ４８ ７５ ００ ２ ８７５０ ２ ３３１５ ０ ８３２２ ０ ４６２８ ０ ４３７５ ０ ５３７２ ０ ５６２５ ０ ４８０７ ０ ４８０７

南宁 ６４ １００ ００ １３ ３６５１ ４ ２６３１ １ ６２４６ ０ ３１１３ ０ ５４７１ ０ ６８８７ ０ ４５２９ ０ ６８６４ ０ ６８６４

钦州 １２ １８ ７５ １ ３７５０ １ ３７５０ ０ ２５９９ ０ ６２５０ ０ ６２５０ ０ ３７５０ ０ ３７５０ ０ １８７５ ０ １８７５

梧州 ５４ ８４ ３８ ４ ８０７０ ２ ９１３８ １ １０８７ ０ ４１７８ ０ ５２５９ ０ ５８２２ ０ ４７４１ ０ ５６５７ ０ ５６５７

玉林 ６４ １００ ００ １３ ３２８１ ４ ４３９３ １ ６６００ ０ ２８５６ ０ ４９０４ ０ ７１４４ ０ ５０９６ ０ ７１２７ ０ ７１２７

Ｃｓ：Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｓｉｔｅ，Ｎｐ：Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ，Ｐｐ：Ｔｈｅ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｌｏｃｉ，Ａｖｅ＿Ｈｅｔ：Ａｖｅｒａｇｅ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ
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根据 ＵＰＧＭＡ 计算的遗传相似度，利用 ＮＴＳＹＳ
软件对广西普通野生稻以 １４ 个市为基础进行遗传

聚类（图 ５）。 在遗传相似系数为 ０ ７４ 时，野生稻资

源分为两类，其中钦州市普通野生稻单独为一类。
遗传相似系数为 ０ ９０ 时，普通野生稻资源则分为 ３
类，钦州市的普通野生稻单独分为一类，河池、柳州

和桂林 ３ 个市的野生稻聚为一大类，其余 １０ 个市聚

为另一大类。 当遗传相似系数为 ０ ９６ 时，广西普通

野生稻可以分为 ７ 类，除钦州、河池、崇左、梧州、百
色的普通野生稻资源各自单独成类之外，桂林市和

柳州市的普通野生稻聚为一类，北海、贵港、来宾、南
宁、防城港、玉林、梧州这 ７ 个市的普通野生稻聚为

另一大类。 聚类分析表明，地理位置相距较近的野

生稻资源常聚为一类，亲缘关系较近，例如柳州市、
桂林市的普通野生稻聚为一类，而北海市、贵港市、
南宁市、防城港市和玉林市的普通野生稻聚为一

大类。

图 ５　 广西普通野生稻遗传相似度 ＵＰＧＭＡ 法聚类图

Ｆｉｇ ５　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ ｉｎ
Ｇｕａｎｇｘｉ ｕｓｉｎｇ ＵＰＧＭＡ ｍｅｔｈｏｄ

２ ４　 广西普通野生稻核心种质的构建

利用普通野生稻资源的地理分布和标记基因型

信息，按照普通野生稻资源的自然居群进行分组，采
取按居群分类和逐步聚类相结合的取样策略，最终

构建了包含 ３５１ 份种质的广西普通野生稻核心种质

库，占原保存普通野生稻资源数的 ８ ４１％ 。 核心种

质分别来自于广西的百色、北海、防城港、贵港、桂
林、柳州、贺州、来宾、南宁、梧州、钦州、玉林、崇左和

河池等 １４ 市的 ２８３ 个普通野生稻自然居群。 其中，
来源于河池、钦州等市的普通野生稻种质分别只占

全部核心种质的 ０ ２８％ ，而来源于来宾市的种质所

占比率最高，占所有核心种质的 ２７ ６３％ 。 详细信

息见表 ４。

表 ４　 广西普通野生稻核心种质来源信息

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｃｏｒｎ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｍｍｏｎ ｗｉｌｄ ｒｉｃｅ
ｉｎ Ｇｕａｎｇｘｉ

市 居群数 核心种质数量

Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
ｓｉｔｅ

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

Ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｃｏｒｎ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ

百色 ８ １２

北海 ３５ ５８

崇左 ４ ４

防城港 ８ ２２

贵港 ５５ ６１

桂林 ５ ５

河池 １ １

贺州 １１ ２０

来宾 ８７ ９７

柳州 ３ ３

南宁 ３０ ３２

钦州 １ １

梧州 ５ ５

玉林 ３０ ３０

合计 Ｔｏｔａｌ ２８３ ３５１

２ ５　 核心种质的遗传多样性和聚类分析

核心种质的等位基因数保留了 ７４ ３２％ ，有效

的等位基因数保留 ９９ ８８％ 。 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数、实际杂

合度、平均杂合度、Ｎｅｉ′ｓ 多样性指数分别保留了原

种质的 ８０ ８７％ 、９７ ０９％ 、９１ ０７％ 、９１ ０７％ 。 数据

表明，核心种质材料间遗传位点重复性小，核心种质

数量虽然只占原种质资源不到 １０％ ，但仍能极大保

留原样本的遗传多样性（表 ５）。
运用 ＰＯＰＧＥＮＥ、ＮＴＳＹＳ 软件对广西普通野生

稻核心种质进行了遗传相似度分析。 在遗传相似度

为 ０ ４８ 时，１４ 个市的普通野生稻可以聚为 ２ 大类。
北海市（１０２）、防城港市（１０５０）和来宾市（３５４５）的
普通野生稻聚为一类，其余 ３４８ 份野生稻聚为一类。
以遗传相似度 ０ ６７５ 为阈值，１４ 个市的普通野生稻

可以分为 ４ 大类。 除了第Ⅰ类为北海市（１０２）、防
城港市（１０５０）和来宾市（３５４５）的普通野生稻；第Ⅱ
类为崇左市（３３９８）与玉林市（５０５）各 １ 份野生稻聚

为一类；第Ⅲ类包含 ３０ 份材料，分别来自于北海、来
宾、玉林、百色、贵港、贺州、防城港、南宁等 ８ 个市。
８ 个市处在河流交错的红水河 － 浔江 － 南流江流

域。 第Ⅳ类材料包含了 ３１５ 份材料，分别来源于广

西的 １４ 个市。 聚类情况见图 ６。
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表 ５　 核心种质与总居群的遗传多样性参数比较

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｃｏｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｎｉｔｉａｌ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ
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图 ６　 广西普通野生稻核心种质遗传相似度 ＵＰＧＭＡ 法聚类图
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３　 讨论

３ １　 广西普通野生稻的遗传多样性研究

普通野生稻是现代水稻育种的重要遗传资源。
广西是我国普通野生稻的重要分布地区，是保存野

生稻数量最多的省份。 由于工业化进程的发展和经

济生产活动的扩张，导致野生稻原生境受到破坏，分
布地面积大量减少。 对野生稻资源的遗传多样性进

行深入研究具有非常迫切的必要性。
孙传清等［２４］ 利用野生稻和栽培稻作为研究材

料，使用 ＲＦＬＰ 标记的多态性为资料，研究了野生稻

和栽培稻的遗传多样性，表明检验核心种质遗传多

样性的首选参数是等位基因数。 王一平等［２５］ 采用

４８ 个 ＳＳＲ 标记分析了海南 １１ 个普通野生稻自然居

群的遗传多样性，表明海南普通野生稻自然居群具

有较丰富的遗传变异。 黄金艳等［２６］ 利用广西中部

西江流域的来宾市五里塘 ２８５ 份普通野生稻样本为

材料，利用平均分布于水稻 １２ 条染色体上的 ２４ 个

微卫星标记进行遗传多样性分析。 结果显示普通野

生稻材料中有丰富的遗传多样性，从中选取了 ３０ 份

材料作为核心种质。 核心种质包含了标记能检测到

的基因突变位点，代表了该居群的遗传多样性。
本研究利用分布于水稻 １２ 条染色体上的 ６４ 对

分子标记，对广西已发现的 １４ 个市的 ２８３ 个普通野

生稻自然居群的 ４１７３ 份材料进行检测，发现 ６４ 个

位点共检测出 １１８０ 个等位变异，平均检测的 Ｓｈａｎ⁃
ｎｏｎ 指数在 ０ ３５４７ ～ ２ ７７７ 之间，Ｎｅｉ′ｓ 多样性指数

在 ０ ７３７１ ～ ０ ８５９２ 之间。 说明广西普通野生稻群

体遗传多样性丰富，群体中各变异分布广泛。 各市

材料之间，检测的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在 ０ ２５９９ ～ １ ６６００
之间，Ｎｅｉ′ｓ 多样性指数在 ０ １８７５ ～ ０ ７１２７ 之间。
数据显示，不同市的普通野生稻检测到的变异位点

有很大差别，其主要原因可能是由于地理环境差异

造成了不同区域普通野生稻遗传背景的不同。 红水

河 －郁江 －浔江流域河流纵横，贵港、南宁和来宾等

市普通野生稻的 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数较高，分别为 １ ６２８０、
１ ６２４６、１ ６４２１，说明这些地区的普通野生稻遗传多

样性更丰富。
根据各市的遗传相似度进行聚类，地理位置相

距较近的居群常常聚为一类，亲缘关系较近；说明普

通野生稻各分布地之间的遗传关系与地理位置密切

相关，这与 Ｊ Ｈｕａｎｇ 等［５］、薛艳霞等［２７］ 的研究结果

一致。 在 １４ 个市中，多居群的 ８ 个市居群内的遗传

分化大于居群间的分化。 与前人研究相比，本研究

的材料众多，来源广泛，反映了广西普通野生稻的整

体性，揭示了广西普通野生稻的遗传多样性的丰富

性与规律。 与其他省份的野生稻遗传多样性比较，
广西普通野生稻遗传多样性高于其他省份的普通野

生稻［２８］。
普通野生稻资源材料在 Ｋ ＝ ２、３、４、６ 时具有明

显的类型划分，发现主要来自北海、贵港、来宾、柳
州、玉林，且不随这类群数增加而改变，发现类群的

种质资源之间在地理来源上存在相互渗透的现象。
研究结果也为广西普通野生稻资源的原生境保

护提供了科学依据。 广西普通野生稻资源分布在

１４ 个市 ２８３ 个分布点，分布范围广，保护困难。 因

此，保护工作应根据普通野生稻遗传多样性的地理

分布特征，优先考虑在遗传多样性较高、资源数量较

多的玉林、贵港、南宁、来宾等市建立野生稻原生境

保护区；然后分别在广西东部、西部、南部、北部、中
部挑选出资源（居群）数量较多的野生稻分布点建

立原生境保护区。 从而，在广西建立起较为完善的

普通野生稻原生境保护体系。 同时，还应通过建立

异位资源保存圃，抢救性收集和保存珍稀的野生稻

资源，防止因自然灾害或人为因素导致资源永久消

失。 根据本研究的结果，为了最大限度地涵盖野生稻

资源的遗传多样性，在异位保存以及核心种质构建

时，采集的野生稻资源样本应包含每个居群的材料。
３ ２　 广西普通野生稻的核心种质

构建作物的核心种质有多种策略。 余萍等［１６］

用 ５５７１ 份中国普通野生稻种质，１０ 项分类和形态

性状的数据研究核心种质的取样比例和策略，结果

表明 １５％的取样比例较为合适，取样方案以采集省

份分组 ，组内以对数比例法聚类取样效果最好，最
终根据最佳方案构建了 ９２０ 份中国普通野生稻的初

级核心种质库。 陈雨等［１７］ 以 ２１７ 份高野保存材料

为对象，结合按居群分类和系统聚类选择的方法，对
表型保留比例、表型方差等指标进行分析，筛选出了

４３ 份材料作为应用核心种质，利用 ３４ 对 ＳＳＲ 引物

对核心种质进行分析，结果发现平均等位基因数、多
样性指数、基因杂合度等指标说明 ７６ ７％ 的材料遗

传背景不同，居群材料相对独立。 薛艳霞等［２７］ 用

２４ 对微卫星标记分析来自郁江流域、红水河流域、
南流江流域和桂北山区的 ６２３ 份普通野生稻的遗传

多样性； 采用逐步聚类法构建 １０％和 ５％的广西普

通野生稻核心种质。
本研究核心种质采集于广西全区所有普通野生

稻分布点，包括百色市、北海市、崇左市、防城港市、
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贵港市、桂林市、柳州市、贺州市、河池市、来宾市、南
宁市、梧州市、钦州市、玉林市等市的普通野生稻原

生地。 本研究采用自然居群分组，依据相似性系数

使用居群优先的双重聚类取样法构建广西普通野生

稻核心种质库。 建立了含有 ３５１ 份种质的核心种

质。 结果证明，核心种质保留了 ８ ４１％ 的原种质，
多态性位点数和多态性位点百分比均保留了原种质

的 １００％ ，观测到的等位基因数保留了 ７４ ３２％ ，有
效的等位基因数保留 ９９ ８８％ 。 核心种质的遗传多

样性参数说明核心种质极大地保留了原种质的遗传

多样性，能够代表广西普通野生稻的多样性和特

异性。
核心种质是整个种质资源中最有代表性的样

本，因而可以更加高效地对种质资源进行利用。 核

心种质的应用主要有两个方面，一是优先利用核心

种质对植物遗传资源进行评价，二是优先利用核心

种质筛选有用的基因进行遗传育种研究。 本研究构

建的核心种质以原收集材料的 ８ ４１％ （３５１ 份）代

表了广西普通野生稻的遗传多样性，可以极大促进

广西普通野生稻资源的研究和利用。 以该核心种质

为重点，开展抗病虫性、抗逆性等鉴定评价，可以高

效发掘出各种优异的基因源，促进野生稻资源在育

种上的利用。
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