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基于 ＳＳＲ 标记的宁夏水稻遗传多样性分析
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　 　 摘要:选择自 ２０ 世纪 ８０ 年代以来的 ５９ 份宁夏水稻种质ꎬ利用分布于 １２ 条染色体上的 ８２ 对 ＳＳＲ 引物进行遗传多样性和

遗传相似性分析ꎮ 共检测到 ３３９ 个等位基因ꎬ品种间不同位点等位基因数目 ２ ~ １９ 个ꎬ平均 ４ １３ 个ꎮ Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数

变幅为 ０ ０３３３ ~ ０ ９１６４ꎬ平均为 ０ ４３９４ꎮ 按种质释放或审定年代ꎬ将其中的 ５５ 份水稻分为 ３ 个群体ꎬ随着年代的增加ꎬ等位基

因数和遗传多样性指数均呈增大趋势ꎬ且 ３ 个群体间等位基因数和多样性指数差异均达极显著水平(Ｐ < ０ ０１)ꎮ ＵＰＧＭＡ 聚

类分析表明ꎬ参试 ５９ 份水稻种质在遗传相似系数 ０ ７８ 水平上聚为 ５ 大类ꎬ其中第Ⅰ类为 １ 份香稻种质ꎻ第Ⅱ、Ⅳ类均为 ３ 份

种质ꎻ第Ⅲ类有 ５ 份种质ꎬ与吉林水稻相似ꎻ绝大多数品种被聚为第Ⅴ类ꎬ占参试材料数的 ７９ ７％ ꎮ 对比宁夏水稻选育品种系

谱ꎬ大多数种质具有宁夏骨干亲本红旗 １２ 号、京引 ３９ 号、东方红 ２ 号、京引 ５９ 号等的血缘ꎬ种质间亲缘关系较近ꎮ 虽然近年

来宁夏水稻的遗传多样性有增加的趋势ꎬ但遗传基础狭窄ꎬ参试种质的遗传相似系数在 ０ ７０ 以上ꎬ最高达 ０ ９７ꎮ 应继续加大

力度引进和创新亲本材料ꎬ拓宽宁夏水稻的遗传基础ꎮ
　 　 关键词:宁夏水稻ꎻＳＳＲꎻ遗传多样性ꎻ聚类分析
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　 ５ 期 马　 静等:基于 ＳＳＲ 标记的宁夏水稻遗传多样性分析
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资源是水稻育种的基础ꎬ充分了解和掌握当地

资源的丰度、差异性、亲缘关系等是培育水稻品种的

必要条件ꎮ 与传统的表型标记相比较ꎬ利用分子标

记对当地水稻进行遗传分析ꎬ具有不受基因表达的

时空限制和环境条件的影响ꎬ能够更快捷、准确地了

解育种材料的遗传变异信息ꎬ针对性地选择亲本ꎬ从
而培育出优良品种组合ꎮ ＳＳＲ 标记由于其简便、稳
定、多态性高、廉价等优点ꎬ已被广泛应用于评价水

稻的遗传多样性和亲缘关系[１￣５]ꎮ
宁夏水稻属西北典型的干燥稻作区ꎬ日照充足、

昼夜温差大ꎬ土壤和灌溉条件优越ꎬ病虫害轻ꎬ被认

为是既利于高产又利于稻米优质的不可多得的宝

地[６￣８]ꎮ 水稻是宁夏的优势特色农作物ꎬ其产量高ꎬ
品质好ꎬ商品性高ꎬ是引黄灌区农民增收的重要途径

之一ꎮ 以地理标志认证的 “宁夏大米”近年来在巩

固周边省区市场的基础上ꎬ积极开发有机米、蟹田

米、胚芽米、富硒米等高端产品ꎬ已在各大城市销售ꎬ
并出口蒙古、阿拉伯国家ꎬ呈现出良好的发展势头ꎮ
这就要求培育出优质、高产、特色优势品种以顺应市

场需求ꎬ加之近年来宁夏水稻产量徘徊不前ꎬ频受病

害、冷害等危害ꎬ对育种家们提出了更严峻的挑战ꎮ
本研究对宁夏以自育为主的 ５９ 份水稻品种(系)进
行遗传分析ꎬ旨在了解宁夏水稻遗传多样性及各种

质间的亲缘关系ꎬ为宁夏水稻优异资源的引进、育种

亲本的选配提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 材料

以 ５９ 份水稻种质为参试材料ꎬ其中审定品种

３７ 份ꎬ育种中间材料 ２２ 份(表 １)ꎬ试验材料由宁夏

农林科学院农作物研究所水稻室、生物室、水稻品种

资源课题组提供ꎮ

表 １　 供试的 ５９ 份水稻种质及育成时间

Ｔａｂｌｅ １　 ５９ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ａｎｄ ｒｅｌｅａｓｉｎｇ ｙｅａｒｓ

品种名称

Ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
育成年代

Ｒｅｌｅａｓｉｎｇ ｙｅａｒｓ
品种名称

Ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
育成年代

Ｒｅｌｅａｓｉｎｇ ｙｅａｒｓ
品种名称

Ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
育成年代

Ｒｅｌｅａｓｉｎｇ ｙｅａｒｓ

宁粳 ３ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ３ １９８０ 宁粳 ２１ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ２１ １９９０ 宁粳 ２６ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ２６ ２０００

宁粳 ６ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ６ １９８０ 花 ５５ Ｈｕａ ５５ １９９０ 宁粳 ２７ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ２７ ２０００

宁粳 ８ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ８ １９８０ 宁稻 ２１６ Ｎｉｎｇｄａｏ ２１６ １９９０ 宁粳 ２８ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ２８ ２０００

宁粳 ９ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ９ １９８０ 花 ２４ Ｈｕａ ２４ １９９０ 宁粳 ２９ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ２９ ２０００

宁粳 １０ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ１０ １９８０ 宁原优 ４ 号 Ｎｉｎｇｙｕａｎｙｏｕ ４ １９９０ 宁粳 ３３ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ３３ ２０００

宁粳 １２ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ １２ １９８０ 宁农香 １ 号 Ｎｉｎｇｎｏｎｇｘｉａｎｇ １ １９９０ 宁粳 ３４ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ３４ ２０００

８６ＸＷ￣１７ １９８０ 宁原优 ３ 号 Ｎｉｎｇｙｕａｎｙｏｕ ３ １９９０ 宁粳 ３５ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ３５ ２０００

８６ＸＷ￣４１ １９８０ 花 ８６ Ｈｕａ ８６ １９９０ 宁粳 ３６ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ３６ ２０００

宁系 ６２￣３ Ｎｉｎｇｘｉ ６２￣３ １９８０ 农院 ４５ Ｎｏｎｇｙｕａｎ ４５ １９９０ 宁粳 ３７ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ３７ ２０００

京引 ３９ Ｊｉｎｇｙｉｎ ３９ １９８０ ８９￣８ １９９０ 宁粳 ３８ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ３８ ２０００

农院 ８７￣８ Ｎｏｎｇｙｕａｎ ８７￣２ １９８０ ９６Ｄ１０ ２０００ 宁粳 ３９ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ３９ ２０００

８９￣２ １９８０ ００ＸＷ￣８４３ ２０００ 宁粳 ４０ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ４０ ２０００

８３ＸＷ￣４４５ １９８０ 花引 ２ 号 Ｈｕａｙｉｎｇ ２ ２０００ 宁粳 ４１ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ４１ ２０００

农院 １５￣３ Ｎｏｎｇｙｕａｎ １５￣３ １９８０ 宁糯 ５ 号 Ｎｉｎｇｎｕｏ ５ ２０００ 宁粳 ４２ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ４２ ２０００

宁糯 ３ 号 Ｎｉｎｇｎｕｏ ３ １９８０ ０７Ｄ１６６ ２０００ 宁粳 ４３ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ４３ ２０００

宁粳 １４ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ １４ １９９０ 超优 １ 号 Ｃｈａｏｙｏｕ １ ２０００ 优引 ３ 号 Ｙｏｕｙｉｎ ３ ２０００

宁粳 １５ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ １５ １９９０ 节 ３ Ｊｉｅ ３ ２０００ Ｓ￣１ ２０００

宁粳 １６ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ １６ １９９０ 宁粳 ２３ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ２３ ２０００ Ｓ￣２ ２０００

宁粳 １８ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ １８ １９９０ 宁粳 ２４ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ２４ ２０００ Ｓ￣３ ２０００

宁粳 １９ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ １９ １９９０ 宁粳 ２５ 号 Ｎｉｎｇｊｉｎｇ ２５ ２０００

１ ２　 ＤＮＡ 提取和 ＳＳＲ 标记

于分蘖盛期取参试材料单株叶片ꎬ按 Ｋ. Ｅｄｗａｒｄｓ
等[９]且稍有改进的 ＣＴＡＢ 法提取 ＤＮＡ 并进行 ＤＮＡ

的纯化ꎮ 参照前人文献[１０￣１１]ꎬ共筛选分布于水稻

１２ 条染色体上的 ８２ 对 ＳＳＲ 引物用于参试材料的遗

传分析ꎮ ＰＣＲ 反应体系体积为 １０ μＬ:２０ ｎｇ / μＬ ＤＮＡ

７２８



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １４ 卷

１ ０ μＬꎬ１０ ×ＰＣＲ Ｂｕｆｆｅｒ(含Ｍｇ２ ＋ )１ ０ μＬꎬ２ ５ ｍｍｏｌ / Ｌ
ｄＮＴＰ ０ ７５ μＬꎬ５ Ｕ / μＬ Ｔａｑ 酶 ０ ２５ μＬꎬ２ μｍｏｌ / Ｌ
ＳＳＲ 引物 １ ０ μＬꎬｄｄＨ２Ｏ ６ ０ μＬꎮ 扩增程序为 ９４ ℃
预变性 ５ ｍｉｎꎬ９４ ℃变性 ３０ ｓꎬ５５ ~ ６７ ℃退火 ３０ ｓꎬ
７２ ℃延伸 ３０ ｓꎬ共 ３５ ~ ４０ 个循环ꎬ７２ ℃延伸 ７ ｍｉｎꎬ
待温度降至 １０ ℃后ꎬ取出放入 ４ ℃冰箱备用ꎮ 采用

６％的聚丙烯酰胺变性凝胶电泳及银染法检测[１２]ꎮ
１ ３　 数据分析

每 １ 对 ＳＳＲ 引物检测 １ 个位点ꎬ每 １ 条多态性

带为 １ 个等位基因ꎬ参照 ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｇｒａｍｅｎｅ. ｏｒｇ /
提供的 ＳＳＲ 信息进行记录ꎮ ＳＳＲ 数据应用 ＰＯＰ￣
ＧＥＮＥ ３２ 统计软件[１３]计算等位基因数(Ｎａ)、有效

等位基因数(Ｎｅ)、Ｎｅｉ′ ｓ 基因多样性指数 (Ｈｅ ) 和

Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数( Ｉ) [１４]ꎬ采用 ＳＡＳ ９ ０ 对 Ｎａ、Ｎｅ、
Ｈｅ、Ｉ 在 ３ 个世代的变化进行显著性检验ꎮ 用 ＮＴ￣
ＳＹＳｐｃ ２ ０[１５] 计算供试品种的 Ｊａｃｃａｒｄ 遗传相似系

数矩阵ꎬ采用 ＵＰＧＭＡ 法进行聚类分析ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 ＳＳＲ 多样性分析

利用 ８２ 对 ＳＳＲ 引物对 ５９ 份宁夏水稻种质进行

标记分析(表 ２)ꎮ 共检测到 ３３９ 个等位基因ꎬ品种

间不同位点等位基因数目不等ꎬ为 ２ ~ １９ 个ꎬ平均

４ １３ 个ꎮ 其中等位基因数在 ２ ~ ４ 之间的引物 ５６

表 ２　 ５９ 份宁夏水稻种质遗传多样性分析结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ５９ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ｆｒｏｍ Ｎｉｎｇｘｉａ ｐｒｏｖｉｎｃｅ

位点

Ｌｏｃｕｓ
染色体

Ｃｈｒ.

等位

基因数

Ｎａ

有效等位

基因数

Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ
信息指数

Ｉ

基因多样

性指数

Ｈｅ

位点

Ｌｏｃｕｓ
染色体

Ｃｈｒ.

等位

基因数

Ｎａ

有效等位

基因数

Ｎｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ
信息指数

Ｉ

基因多样

性指数

Ｈｅ

ＲＭ２２６ １ ７ ３ ７８ １ ５０９９ ０ ７３５６ ＲＭ１１ ７ ３ １ ４０ ０ ５３６３ ０ ２８７０
ＲＭ２４ １ ４ １ １９ ０ ３７０７ ０ １５９１ ＲＭ１８０ ７ ２ １ ８６ ０ ６５５９ ０ ４６３２
ＲＭ２８３ １ ２ １ ７０ ０ ６００５ ０ ４１０２ ＲＭ２１４ ７ ５ １ ９４ ０ ９５６７ ０ ４８５７
ＲＭ３４ １ ２ ２ ００ ０ ６９３１ ０ ５０００ ＲＭ３３６ ７ ８ ２ ７７ １ ４０７５ ０ ６３８９
ＲＭ３０２ １ ２ １ １８ ０ ２９０２ ０ １５５１ ＲＭ４２０ ７ ２ １ ０３ ０ ０８５９ ０ ０３３３
ＲＭ４３１ １ ２ １ ０３ ０ ０８５９ ０ ０３３３ ＲＭ５０１ ７ ６ ３ ４１ １ ３８１８ ０ ７０６８
ＲＭ４４９ １ ２ １ ０３ ０ ０８５９ ０ ０３３３ ＲＭ５０５ ７ ３ ２ ０６ ０ ７６５０ ０ ５１４２
ＲＭ５７５ １ ５ ２ ０６ １ ０５１９ ０ ５１５５ ＲＭ４８１ ７ ６ ２ ６７ １ １５９８ ０ ６２５０
ＲＭ２２０ １ ３ １ １５ ０ ２８６０ ０ １２８１ ＲＭ７２ ８ ８ ３ ０８ １ ５２６５ ０ ６７５７
ＲＭ５８０ １ ６ ２ ５４ １ １２５２ ０ ６０６０ ＲＭ２１０ ８ ４ ２ ２６ １ ００２２ ０ ５５７９
ＲＭ１０６ ２ ３ １ ０７ ０ １７１５ ０ ０６６１ ＲＭ２２３ ８ ４ ２ ７９ １ １５２１ ０ ６４２１
ＲＭ２１３ ２ ４ ２ ５３ １ １３６６ ０ ６０５０ ＲＭ２８１ ８ ３ ２ ５３ ０ ９９２５ ０ ６０４０
ＲＭ４２３ ２ ２ １ ０３ ０ ０８５９ ０ ０３３３ ＲＭ５０６ ８ ２ １ ３７ ０ ４４１４ ０ ２７０２
ＲＭ４７５ ２ ２ １ ０３ ０ ０８５９ ０ ０３３３ ＲＭ５４７ ８ ６ ２ ６４ １ １９４６ ０ ６２０７
ＲＭ４８ ２ ５ ４ ０５ １ ４９９６ ０ ７５３２ ＲＭ５７６８ ９ ３ １ ５３ ０ ６０９６ ０ ３４６０
ＲＭ５２５ ２ ４ ２ ３２ ０ ９８４５ ０ ５６８２ ＲＭ１６０ ９ ３ １ ５５ ０ ６２１９ ０ ３５６２
ＲＭ５３０ ２ ４ ２ １７ ０ ９３３２ ０ ５３８８ ＲＭ２０１ ９ ２ ２ ００ ０ ６９３１ ０ ５０００
ＲＭ２３２ ３ ３ １ ８６ ０ ７１２６ ０ ４６３１ ＲＭ２１９ ９ ６ ２ ４４ １ １０８６ ０ ５９０２
ＲＭ５１７ ３ ３ １ ４４ ０ ５５８６ ０ ３０３６ ＲＭ２５７ ９ ７ ３ １６ １ ４５１５ ０ ６８３７
ＲＭ８２０３ ３ ３ １ ３４ ０ ４６４５ ０ ２５０９ ＲＭ４３４ ９ ３ １ １２ ０ ２５７３ ０ １１０２
ＲＭ８２０８ ３ ４ ２ ９２ １ １６４３ ０ ６５７９ ＲＭ４６４ ９ ２ １ ０３ ０ ０８５９ ０ ０３３３
ＲＭ２２ ３ ２ ２ ００ ０ ６９３０ ０ ４９９９ ＲＭ１７１ １０ ２ １ ５７ ０ ５４７９ ０ ３６２０
ＲＭ４４８ ３ ４ １ ３６ ０ ５３１４ ０ ２６７２ ＲＭ２２８ １０ ２ １ １４ ０ ２４７９ ０ １２６４
ＲＭ２５２ ４ ２ １ ０３ ０ ０８５９ ０ ０３３３ ＲＭ２３９ １０ ３ １ ０７ ０ １７１５ ０ ０６６１
ＲＭ５１８ ４ ４ ２ ０７ ０ ８５６８ ０ ５１５８ ＲＭ３３３ １０ １０ ３ ６８ １ ６２１９ ０ ７２８０
ＲＭ３２１６ ４ ２ １ ８６ ０ ６５５９ ０ ４６３２ ＲＭ７２１７ １０ ３ ２ １９ ０ ９１９９ ０ ５４２９
ＲＭ５４７９ ４ ３ ２ ３３ ０ ９６３６ ０ ５７０２ ＲＭ２２８ １０ ２ １ １４ ０ ２４７９ ０ １２６４
ＲＭ２０１０ ５ ５ ２ １５ ０ ９８８２ ０ ５３４３ ＲＭ３４２８ １１ ４ ２ ３４ ０ ９７６０ ０ ５７２２
ＲＭ２４９ ５ ９ ５ ０１ １ ８０２７ ０ ８００３ ＲＭ２１ １１ ３ ２ １３ ０ ８１６８ ０ ５３０３
ＲＭ２７４ ５ ２ １ ５２ ０ ５２７３ ０ ３４３６ ＲＭ２０６ １１ １９ １１ ９６ ２ ６４１７ ０ ９１６４
ＲＭ２８９ ５ ２ １ １８ ０ ２９０２ ０ １５５１ ＲＭ２２４ １１ ５ １ ９６ ０ ９０２７ ０ ４８８６
ＲＭ４４０ ５ ５ １ ８７ ０ ８５５５ ０ ４６４３ ＲＭ２８６ １１ ４ ２ ４６ １ ０２０９ ０ ５９３７
ＲＭ４３０ ５ ９ ４ ５１ １ ７０９３ ０ ７７８５ ＲＭ２８７ １１ ４ １ ３７ ０ ５７００ ０ ２７１８
ＲＭ１６２ ６ ６ ２ ２２ １ １２１４ ０ ５４８８ ＲＭ３３２ １１ ３ ２ ３６ ０ ９６４５ ０ ５７６１
ＲＭ３４０ ６ ４ ２ ８１ １ １９６９ ０ ６４４１ ＲＭ５３６ １１ ５ ２ ６４ １ １４６５ ０ ６２１７
ＲＭ５８４ ６ ３ ２ ２３ ０ ９３２８ ０ ５５１９ ＲＭ１２ １２ ２ １ １１ ０ ２０１０ ０ ０９６５
ＲＭ２５３ ６ ５ ２ １３ １ ００７４ ０ ５３０５ ＲＭ２４７ １２ ４ ２ ２４ ０ ９７１３ ０ ５５４３
ＲＭ５２８ ６ ５ ２ ３２ １ ０２４４ ０ ５６８７ ＲＭ３０９ １２ ３ １ ４８ ０ ６１００ ０ ３２４０
ＲＭ５８７ ６ ２ １ ５２ ０ ５２７３ ０ ３４３６ ＲＭ１３３７ １２ ６ ２ ９０ １ ２７６１ ０ ６５４８
ＲＭ２６１５ ６ ７ １ ５２ ０ ７９９１ ０ ３４２０ ＲＭ１０１ １２ ３ ２ ７６ １ ０５０９ ０ ６３７６
ＲＭ１０ ７ ３ １ ３５ ０ ５０２５ ０ ２６１８ ＲＭ２８５４ １２ ８ ３ ７３ １ ６５２２ ０ ７３１５

平均Ｍｅａｎ ４ １３ ２ １９ ０ ８２４５ ０ ４３９４
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　 ５ 期 马　 静等:基于 ＳＳＲ 标记的宁夏水稻遗传多样性分析

对ꎬ占参试引物的 ６８ ３％ ꎮ ＲＭ２０６、ＲＭ３３３ 检测到

的等位基因数较多ꎬ分别为 １９、１０ 个ꎮ ８２ 对引物检

测到平均有效等位基因数在 １ ０３ ~ １１ ９６ 之间ꎬ平
均为 ２ １９ 个ꎬ其中 ＲＭ２０６ 最高ꎬ其次为 ＲＭ２４９
(５ ０１)ꎮ

８２ 对 ＳＳＲ 引物中平均 Ｎｅｉ'ｓ 基因多样性指数为

０ ４３９４ꎬ 变 幅 为 ０ ０３３３ ~ ０ ９１６４ꎬ 其 中 ＲＭ２０６
(０ ９１６４ )、 ＲＭ２４９ ( ０ ８００３ )、 ＲＭ４３０ ( ０ ７７８５ )、
ＲＭ４８ ( ０ ７５３２ )、 ＲＭ２２６ ( ０ ７３５６ )、 ＲＭ２８５４
(０ ７３１５ )、 ＲＭ３３３ ( ０ ７２８０ )、 ＲＭ５０１ ( ０ ７０６８ ) 的

Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数较高ꎬ在 ０ ７ 以上ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ
指数在 ０ ０８５９ ~ ２ ６４１７ 之间ꎬ平均 ０ ８２４５ꎬ各位点

大小顺序和 Ｎｅｉ'ｓ 基因多样性指数基本相同ꎮ
２ ２　 不同年代育成品种遗传多样性分析

５９ 份水稻种质中选择 ５５ 份 ( Ｓ￣１、 Ｓ￣２、 Ｓ￣３、
０７Ｄ１６６ 为引进材料ꎬ生产中没有被直接或间接利

用ꎬ故除外)ꎬ按种质育成或审定年代分为 ３ 个世代

群体ꎬ即 １９８０ 年代(１５ 份)、１９９０ 年代(１５ 份) 和

２０００ 年代(２５ 份)ꎮ 对 ３ 个年代群体的种质进行遗

传多样性分析(表 ３)ꎬ等位基因数表现为 ２０００ 年代

群体最多(２８１ 个)ꎬ平均 ３ ４３ 个ꎻ１９９０ 年代次之

(２４７ 个)ꎬ平均 ３ ０１ 个ꎬ１９８０ 年代群体最少(２１３
个)ꎬ平均 ２ ６０ 个ꎮ 群体间等位基因数差异极显著

(Ｐ < ０ ０１)ꎬ且随年代的增加ꎬ等位基因数呈增大趋

势ꎮ 参试群体 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数也表现随年代的增加呈

增大 趋 势ꎬ １９８０ 年 代 为 ０ ６３０６ꎬ １９９０ 年 代 为

０ ７２５７ꎬ２０００ 年代群体为 ０ ８２３６ꎬ群体间差异极显

著(Ｐ < ０ ０１)ꎮ Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数与等位基因

数和 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数呈相同趋势ꎬ即 １９８０ 年代群体最

低ꎬ为 ０ ３６８１ꎻ其次是 １９９０ 年代ꎬ为 ０ ４０１６ꎬ２０００ 年

代最高ꎬ为 ０ ４５１７ꎻ群体间差异极显著(Ｐ < ０ ０１)ꎮ
利用新复极差法对 ３ 个世代群体的平均等位基因

数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数进行差异

显著性分析ꎬ每个世代群体间均表现差异极显著ꎮ

表 ３　 不同年代的水稻品种多样性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｙｅａｒｓ ｏｆ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ｆｒｏｍ Ｎｉｎｇｘｉａ ｐｒｏｖｉｎｃｅ

指标 Ｉｔｅｍｓ
年代 Ｙｅａｒｓ

１９８０ １９９０ ２０００

样本数 Ｎｏ. ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ｐｌａｎｔｓ １５ １５ ２５

等位基因数 Ｎｏ. ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ２１３ ２４７ ２８１

平均等位基因数 Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ ２ ６Ａ ３ ０１Ｂ ３ ４３Ｃ

平均 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数 Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ ｉｎｄｅｘ ０ ６３０６Ａ ０ ７２５７Ｂ ０ ８２３６Ｃ

平均 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数 Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ０ ３６８１Ａ ０ ４０１６Ｂ ０ ４５１７Ｃ

大写字母代表 ０ ０１ 水平显著性

Ｃａｐｉｔａｌ ｌｅｔｔｅｒｓ ｍｅａｎ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ａｔ ０ ０１ ｌｅｖｅｌ

２ ３　 宁夏水稻种质聚类分析

根据遗传相似值矩阵ꎬ按 ＵＰＧＭＡ 进行聚类分

析ꎬ得到 ５９ 份水稻种质的聚类图(图 ３)ꎬ在遗传相

似系数为 ０ ７８ 水平上ꎬ参试品种(系)聚为 ５ 大类

群ꎮ ００ＸＷ￣８４３ 单独归为第Ⅰ类ꎬ该品系在农艺和

品质性状上较特殊ꎬ为香稻ꎬ散穗ꎬ子粒偏长(米粒

长宽比 ２ ６)ꎬ故单独聚为一类ꎮ 宁粳 ３６ 号、花 ５５、
宁粳 ２７ 号被聚为第Ⅱ类ꎬ此类种质表现子粒偏长

(米粒长宽比 ２ ０ 以上)ꎬ千粒重较低ꎬ大米品质好ꎬ
抗稻瘟病ꎮ 聚为第Ⅲ类的品种 ５ 个ꎬ特点是熟期相

对较早ꎬ穗型较散ꎬ属典型吉林水稻品种类型ꎬ其中

２ 份为吉林引进种质ꎬ自育品种宁粳 ４１ 号和宁粳 ４２
号的直接或间接亲本均含有吉林种质的血缘ꎮ 聚为

第Ⅳ类的种质有宁粳 ２９ 号、宁粳 ３４ 号和宁粳 ３９
号ꎬ３ 个品种从系谱上无直接联系ꎬ但均表现较早

熟ꎮ 聚为第Ⅴ类种质 ４７ 份ꎬ占参试材料的 ７９ ７％ ꎮ
追溯该类种质的遗传背景ꎬ绝大多数具有红旗 １２
号、东方红 ２ 号、京引 ３９ 号、京引 ５９ 号、京引 １４１
号、辽源 ２ 号、吉粳 ５１(突变)等宁夏水稻骨干亲本

的血缘ꎮ 第Ⅴ类群内在相似系数 ０ ７９５ 水平上又可

分为 ３ 个亚类ꎬ第Ⅴ￣１ 亚类包括 ２２ 份种质ꎬ此亚类

种质主要以京引 ３９ 号、东方红 ２ 号等宁夏水稻骨干

亲本的血缘为主ꎬ还含有东北、日本、意大利等品种

的血缘ꎻ宁夏水稻的高产品种宁粳 １９ 号、宁粳 ２３
号、宁粳 ２８ 号和宁粳 ３５ 号聚于此亚类ꎬ同时偏长粒

型种质宁粳 ２４ 号和宁粳 ４３ 号也聚于此亚类ꎬ其长

粒型基因来自于意大利种质意大利 ４ 号ꎮ 第Ⅴ￣２
亚类包括 ２４ 份种质ꎬ主要以红旗 １２ 号、京引 １４４ 号

等血缘为主ꎬ兼有日本、东北等其他种质血缘ꎮ 如宁

粳 ２１ 号具有秋光、辽盐 ５ 号的血缘ꎬ宁粳 ３３ 号、宁

９２８
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粳 ３７ 号、宁粳 ３８ 号、宁粳 ４０ 号、花 ８６ 具有山引 １
号血缘ꎬ宁粳 ９ 号、宁粳 １２ 号、宁粳 １４ 号、宁粳 １５
号等具有丰光、合交 ７４２、取手 １ 号等的血缘ꎮ 与第

Ⅴ￣１ 亚类种质相比较ꎬ此亚类多数种质生育进程相

对较快ꎮ 聚于第Ⅴ￣３ 亚类的种质只有 １ 份ꎬ是引自

天津农科院的超优 １ 号ꎬ该种质在表型性状上与前

２ 个亚类也表现不同ꎬ表现为分蘖强、叶色较淡、晚
熟、丰产ꎬ但后期易倒伏ꎮ

图 ３　 ５９ 份宁夏水稻种质聚类分析

Ｆｉｇ ３　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ５９ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ｆｒｏｍ Ｎｉｎｇｘｉａ ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｕｓｉｎｇ ＳＳＲ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

３　 讨论

３ １　 宁夏水稻的遗传多样性

前人对粳稻遗传多样性已有较多研究ꎬ如李红宇

等[１６]利用 ５３ 对 ＳＳＲ 标记分析东北三省 １０７ 个水稻

推广品种ꎬ平均遗传多样性指数为 ０ ３７４６ꎻ玄英实

等[１７]利用 ６８ 对 ＳＳＲ 引物对 ９１ 份东北水稻主栽品种

分析ꎬ平均多态性信息含量为 ０ ３１３ꎮ 张立娜等[１８]利

用 ４３ 对 ＳＳＲ 多态性标记对中国 １７ 个省的 １８７ 份粳

稻地方品种进行分析ꎬ平均多态性信息含量为 ０ ５２３ꎻ

魏兴华等[１９] 采用 ４０ 个微卫星标记分析了 ３２９ 份我

国近 ５０ 年常规稻主栽品种遗传变异ꎬ平均遗传多样

性指数为 ０ ６３２ꎮ 本研究利用 ８２ 对 ＳＳＲ 引物对 ５９ 份

宁夏水稻种质的遗传多样性分析ꎬ其平均 Ｎｅｉ′ｓ 基因

多样性指数为 ０ ４３９４ꎬ变幅为０ ０３３３ ~０ ９１６４ꎮ 虽然

各研究群体多样性指数受被选引物多态性的影响ꎬ但
总体表明宁夏水稻种质遗传多样性较低ꎬ同时表明东

北水稻遗传多样性也较低ꎮ 这与 Ｙ. Ｗ. Ｑｉ 等[１] 研究

认为我国水稻种植区域划分的 ６ 个生态区中ꎬ东北稻

区和西北稻区遗传多样性低的结果一致ꎮ 宁夏水稻

０３８
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种质资源匮乏ꎬ整理保存的地方品种仅 １８ 份ꎬ水稻种

质主要以外引为主ꎬ且绝大多数来自东北和日本(日
本品种主要是通过东北引进到宁夏)ꎬ育成的品种中

东北品种的血缘比例较大ꎬ这可能是宁夏水稻遗传多

样性较低的主要原因ꎮ
３ ２　 宁夏水稻遗传多样性变化趋势

按育成或审定年代把参试材料分为 ３ 个群体ꎬ
结果表明ꎬ随着年代的增加ꎬ等位基因数和遗传多样

性指数均呈增大趋势ꎬ且 ３ 个群体间等位基因数和

遗传多样性指数均表现极显著差异(Ｐ < ０ ０１)ꎮ 结

果表明从 ２０ 世纪 ８０ 年代到 ２１ 世纪初ꎬ宁夏水稻遗

传多样性呈增加趋势ꎮ 这与当地水稻种质资源特点

和育种发展有关ꎮ 宁夏水稻资源匮乏ꎬ主要以引进

利用为主ꎮ ８０ 年代宁夏水稻杂交选育品种取得实

质性进展ꎬ亲本主要来源于几个骨干亲本如京引 ３９
号、红旗 １２ 号、京引 ５９ 号、辽粳 ５ 号等ꎬ其遗传基础

相对狭窄ꎮ 到了 ８０ 年代末至 ９０ 年代ꎬ杂交亲本选

择范围拓宽ꎬ对引进在某一方面具有优良特性的种

质进一步利用ꎬ且开展了籼粳杂交ꎬ同时资源引进利

用范围加大ꎬ拓宽了宁夏水稻的遗传基础ꎮ 随着人

们生活水平的提高ꎬ对大米的消费在品质上有了更

高的要求ꎮ 为了提高宁夏水稻的商品性ꎬ从 ９０ 年代

末ꎬ宁夏水稻的育种目标由“高产、优质”转变为“优
质、高产”ꎬ育种家们加大优质亲本的引种力度ꎬ重
点引进培育品质优、产量高的品种用于生产ꎬ尤其是

在外观品质上得到了明显的改善ꎮ 如引进利用长粒

型种质意大利 ４ 号(培育出宁粳 ２４ 号、宁粳 ４３ 号)ꎬ
直接引进偏长粒型品种宁粳 ２７ 号ꎬ已培育的偏长粒

品种宁粳 ３６ 号、宁粳 ３８ 号、宁粳 ４０ 号等ꎮ 加上近

年来在亲本选配上更注重于亲源关系较远的材料之

间的杂交选配ꎬ如粳型和偏籼型、水稻和旱稻、水稻

和巴西陆稻等ꎬ进一步拓宽了宁夏水稻的遗传基础ꎮ
３ ３　 宁夏水稻种质间的亲缘关系

马静等[２０]利用 ３６ 对 ＳＳＲ 引物对 ３１ 份宁夏选

育品种进行聚类分析ꎬ多数品种遗传相似系数在

０ ５０ 以上ꎻ甘晓燕等[２１] 利用 ４７ 对 ＳＳＲ 标记对宁夏

自育和东北引进的 ８９ 份种质进行分析ꎬ平均遗传相

似系数 ０ ７９ꎻ陈小龙[２２] 利用 ５３ 对具有多态性的

ＳＳＲ 引物分析了 ６０ 份宁夏自育种质和北方区试材

料ꎬ材料间平均遗传相似系数为 ０ ７８１ꎻ结果均表明

宁夏水稻相似性高ꎬ遗传基础狭窄ꎬ同时表明宁夏水

稻与东北水稻具有很高的相似性ꎮ 本研究利用分布

于 １２ 条染色体上的 ８２ 对 ＳＳＲ 引物对 ５９ 份以自育

为主的宁夏水稻种质分析ꎬ其遗传相似系数也高达

０ ７０ 或以上ꎬ最高为 ０ ９７ꎬ分子水平上进一步证明

了宁夏水稻亲缘关系近ꎬ遗传基础狭窄ꎮ 追溯宁夏

水稻品种系谱ꎬ绝大多数品种含有骨干亲本红旗 １２
号、东方红 ２ 号、京引 ３９ 号、京引 ５９ 号、京引 １４１
号、辽源 ２ 号、吉粳 ５１(突变)等的血缘ꎬ且宁夏水稻

地方品种匮乏ꎬ直接或间接利用的种质多数来自东

北和日本ꎬ这可能是造成其遗传背景单一的主要因

素之一ꎮ 同时也表明利用 ＳＳＲ 标记能够快捷、准确

地揭示水稻种质间的遗传差异和亲缘关系[２３￣２５]ꎮ
宁夏水稻工作者们早在 ９０ 年代就注重引进和利用

不同地理来源的种质来拓宽当地的遗传基础ꎬ这一

点在聚类图中也有反映:按不同年代种质的聚类来

看ꎬ聚于第Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ大类的种质(除花 ５５ 外)均
属于 ２０００ 年代ꎬ说明近年来随着种质资源引进利用

力度的加大ꎬ水稻种质遗传背景得到了一定的拓展ꎮ
宁夏水稻种植面积虽小ꎬ但其得天独厚的地理

气候条件赋予了宁夏大米独特的优势和发展潜力ꎮ
根据宁夏水稻实际情况ꎬ政府部门提出立足国内外

高端市场需求ꎬ着力打造全国一流、品质优良、绿色

有机的宁夏大米品牌ꎬ努力实现大米品质全国一流ꎬ
单产水平全国一流和水稻栽培技术全国一流的发展

方向ꎮ 育种家们在充分掌握和利用现有优异资源的

同时ꎬ需广泛引进和挖掘我国优异的稻种资源ꎬ在传

统育种的基础上结合分子育种ꎬ通过杂交聚合有利

基因ꎬ尽量拓宽育种材料的遗传基础ꎬ培育既好看又

好吃的水稻新品种ꎬ从品种上为宁夏大米进一步开

拓高端市场提供有力保障ꎮ
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欢迎订阅 ２０１４ 年«杂交水稻»
«杂交水稻»是由国家杂交水稻工程技术研究中心和湖南杂交水稻研究中心主办的、对国内外公开发

行的专业技术刊物ꎬ刊号:ＩＳＳＮ １００５ －３９５６ꎬＣＮ ４３ －１１３７ / Ｓꎮ 获第二届国家期刊奖提名奖ꎬ为历届全国中文

核心期刊、中国科学引文数据库(ＣＳＣＤ)核心库来源期刊、«中国核心期刊(遴选)数据库»收录期刊ꎮ 主要

宣传报道我国及国外杂交水稻研究、应用中的最新成果、进展、动态、技术经验和信息等ꎮ 辟有专题

与综述、选育选配、栽培技术、繁殖制种、新组合、基础理论、国外动态和简讯等栏目ꎮ
双月刊ꎬ大 １６ 开本ꎬ９６ 页ꎬ逢单月出版ꎬ每册定价 １０ 元ꎬ年价 ６０ 元ꎮ 订阅办法:(１)可到当地邮

局订阅ꎬ邮发代号:４２ － ２９７ꎮ (２)直接向本刊杂志社订阅ꎬ另加收挂号费每个订户全年 １８ 元整ꎮ
银行信汇地址:中国农业银行长沙马坡岭支行　 账户:湖南杂交水稻研究中心

账号:１８０３５８０１０４００００５０７(务请注明为杂交水稻 ２０１４ 年杂志款)
邮局汇款地址:(４１０１２５)长沙市马坡岭远大二路 ７３６ 号«杂交水稻»杂志社

电话:０７３１ － ８２８７２９５５ꎬ ８２８７２９５４ꎬ８２８７２９６１ꎻ
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欢迎订阅 ２０１４ 年«植物分类与资源学报»

«植物分类与资源学报»(原刊名«云南植物研究»)创刊于 １９７９ 年ꎬ 是由中国科学院主管、中国

科学院昆明植物研究所及中国植物学会承办的全国性自然科学学术期刊ꎮ 是中国科学引文数据库

来源期刊、中国科技核心期刊等ꎮ 入选“２０１２ 年最具国际影响力学术期刊”ꎮ
主要刊登以以下内容为主的原创性论文、简报和综述(以约稿为主):(１) 广义植物系统学相关

学科:植物分类学、系统学、命名法、系统发生、植物区系和生物地理学ꎻ(２) 植物多样性保护及植物资

源的可持续性利用:植物分子生物学、植物生理、植物生态学、植物化学及民族植物学ꎻ(３) 植物资源

管理和监测ꎻ(４) 农业、林业、园艺及药用植物资源利用与保护ꎮ 研究对象以野生植物为主ꎬ兼顾引种

驯化后的野生物种ꎻ分布地以中国及喜玛拉雅地区为主ꎬ兼顾其它地区ꎮ
双月刊ꎬ单月 ２５ 日出版ꎬ每期 ３０ 元ꎬ邮发代号:６４ － １１ꎬ也可直接与编辑部联系订阅ꎮ
地址:(６５０２０１)云南昆明市蓝黑路 １３２ 号中国科学院昆明植物研究所
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