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　 　 摘要:本研究综述了 ＳＳＲ 标记在水稻核心种质构建与评价、遗传结构、稻种起源演化等方面的研究进展ꎮ 总结了水稻遗

传多样性的地带性特征、遗传多样性与生态地理位置密切相关以及目前水稻品种遗传基础狭窄、多样性降低等特征ꎬ分析了

遗传多样性成因及影响因素ꎬ特别指出了育种行为对遗传多样性的影响ꎬ并针对当前水稻品种遗传多样性较低的问题提出了

对策ꎮ 认为云南是中国稻种资源的最大遗传多样性中心和优异种质的富集地ꎻ西南稻区粳稻品种遗传多样性最丰富ꎻ南方稻

区粳稻品种的遗传多样性高于北方粳稻遗传多样性ꎮ
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遗传多样性 ( ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ) 又称基因多样

性ꎬ是生物多样性的重要组成部分ꎮ 作物遗传多样

性为人类衣食提供了初级原料ꎬ为人类健康提供了

营养品和药品ꎬ为人类生存提供了良好的生态环境ꎬ
且为选育人类所需的各种作物新品种、开展生物技

术研究提供了取之不尽的基因来源ꎮ 自 １９ 世纪达

尔文在«物种起源»中揭示出生物中普遍存在变异

现象即遗传多样性开始ꎬ国内外学者就已经对遗传

多样性进行了广泛深入的研究ꎮ
水稻是我国最重要的粮食作物之一ꎬ其播种面

积和总产量均居粮食作物首位[１]ꎮ 全国约 ６０％ 的

人口以大米为主食ꎮ 我国丰富的稻种资源是稻作研

究和生产上的一大优势ꎬ经过 ８０ 多年的育种实践ꎬ
已培育出 ５０００ 多份水稻品种并在生产中推广应
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用[２￣４]ꎮ 但科学家们对因大规模良种化导致的遗传

基础狭窄的担忧也日益增加[５￣６]ꎮ 为进一步拓宽水

稻育种的基础ꎬ有必要对当前主要水稻品种的遗传

多样性进行评价ꎬ明确其遗传多样性现状ꎬ为水稻品

种资源和新品种选育提供理论依据ꎮ

１　 ＳＳＲ 标记研究水稻遗传多样性的
优点

　 　 遗传多样性的表现是多层次的ꎬ可以表现在外

部形态、生理代谢、染色体和 ＤＮＡ 分子水平ꎮ 遗传

多样性通常用遗传距离(遗传水平的差异程度)或

者遗传相似性(遗传水平的相似程度)来表示ꎮ 关

于遗传距离的统计分析ꎬ许多学者根据不同标记特

点提出了不同的统计方法ꎬ目前仍然没有统一认可

的公式ꎬ比较通用和经典的为 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离和Ｎｅｉ′ｓ
标准遗传距离ꎮ

国内外对水稻品种遗传多样性的研究起初以形

态和同工酶标记为主[７￣９]ꎬ但由于形态标记受环境

影响较大、酶标记数量有限且存在组织和器官的特

异性ꎬ现在更普遍应用分子标记方法ꎮ 用分子标记

来评价作物遗传多样性ꎬ相对于形态标记、系谱资

料、杂种优势和生物化学等方法ꎬ具有一定的优越

性ꎮ 已经有 ＲＦＬＰ[１０￣１１]、ＲＡＰＤ[１２]、ＡＬＦＰ[１３] 和微卫

星[１４]等多种分子标记应用于水稻遗传多样性分析ꎮ
微卫星标记即简单重复序列( ＳＳＲꎬｓｉｍｐｌｅ ｓｅ￣

ｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔｓ)ꎬ是指存在于真核生物体由 １ ~ ４ 个

碱基对组成的简单重复序列[１５]ꎮ 与其他标记相比ꎬ
微卫星标记具有多态性高、共显性和符合孟德尔遗

传等特点ꎬ更适宜亲缘关系较近的选育品种的遗传

多样性分析[１６]ꎮ 用 ＳＳＲ 标记研究遗传多样性的方

法具有测定迅速、重复性好、技术难度低和实验成本

低等优点ꎬ所以受到越来越多的研究者青睐ꎮ 很多

研究发现利用极少的微卫星就能进行遗传多样性研

究ꎮ Ｊ. Ｊ. Ｎｉ 等[１７]采用 １１８ 个 ＳＳＲ 标记分析了美国

育种计划中的 ３８ 个栽培种和 ２ 个野生稻品系的遗

传多样性ꎬ检测到了 ７５３ 个等位基因ꎬ比采用同工酶

和 ＲＦＬＰ 所报道的等位基因数还要多ꎬ并从中筛选

出 ３０ 个多态性较高的 ＳＳＲ 标记ꎮ
微卫星标记因揭示的多态性水平高ꎬ非常适用

于水稻遗传多样性分析ꎮ 赵勇等[１８] 利用 １６ 对

ＳＳＲ 引物研究了 ２３ 份来自世界 ５ 个国家的水稻种

质资源的遗传多样性ꎬ共检测出 ７８ 个等位基因变

异ꎬ每对引物检测出 ２ ~ １０ 个等位基因变异ꎬ平均

为 ５. ２ 个ꎬ品种间遗传相似系数在 ０. １３ ~ ０. ６４ 之

间ꎬ并证实了 ＳＳＲ 标记是研究水稻种质资源分类、
地理分布、生态类型和系谱分析的有效工具ꎮ 刘

炜等[１９]利用 ３７ 对 ＳＳＲ 引物分析了 ７２ 个不同生态

类型粳稻品种的遗传多样性ꎬ证明 ＳＳＲ 标记在区

分水稻品种生态类型和品种的遗传多样性等方面

具有重要作用ꎮ

２　 ＳＳＲ 标记在研究水稻遗传多样性
中的应用

２. １　 核心种质构建及其评价

种质资源在水稻育种中的作用极其关键ꎬ核心

种质要求将遗传多样性最大化ꎮ 利用 ＳＳＲ 方法ꎬ能
够在短时间内获得大量的遗传信息ꎬ并且能够很好

的反映种质资源群体的遗传多样性和个体的遗传关

系ꎬ因而可以作为核心种质构建中研究的重要数据

来源ꎮ 同时ꎬ利用 ＳＳＲ 方法ꎬ可以对已建立的核心

种质进行研究评价ꎮ 王美兴[２０] 以中国地方稻种初

级核心种质中的 １３９５ 份粳稻为材料ꎬ结合孙俊

立[２１]关于籼亚种(１３１３ 份)的分析ꎬ研究了籼亚种

和粳亚种的遗传分化、粳亚种的系统遗传多样性和

地理遗传多样性ꎬ并探讨了中国地方稻种资源核心

种质构建所需 ＳＳＲ 引物的组成及群体大小对核心

种质取样比例的影响ꎮ 张冬玲[２２] 以中国地方稻种

初级核心种质 ３６３２ 份材料为研究对象ꎬ用 ３６ 对

ＳＳＲ 引物ꎬ研究了中国地方稻种在丁颖分类体系下

的遗传多样性规律以及在地理上的遗传多样性分

布ꎬ并利用形态性状数据和 ＳＳＲ 数据对构建核心种

质的聚类取样方案进行了探讨ꎮ 王重荣[２３] 依据分

布于 １２ 条染色体不连锁的 ２４ 个 ＳＳＲ 标记对 ２１３ 份

水稻微核心种质的群体结构进行分析ꎬ将其分为 ２
个亚群ꎮ 黎毛毛等[２４]以 ３１８７ 份江西地方稻种资源

为材料ꎬ依据质量性状和稻作区进行分组ꎻ利用 ＳＳＲ
标记对各亚组和组内种质资源进行遗传多样性和聚

类分析ꎬ建立了包括 ２９６ 份种质的江西地方稻种资

源核心种质库ꎮ
２. ２　 遗传结构

遗传结构是指居群内各种基因的频率以及由不

同的交配模式所产生的各种基因型在数量上的分

布ꎬ是遗传多样性的空间分布ꎮ 近年来ꎬ利用 ＤＮＡ
水平的分子标记对稻种资源进行遗传多样性与遗传

结构的研究很多ꎮ Ａ. Ｊ. Ｇａｒｒｉｓ 等[２５] 利用 １６９ 个

ＳＳＲ 标记对 ２３４ 份水稻品种进行分析ꎬ将亚洲栽培

稻分为 ５ 个类群( Ｉｎｄｉｃａ、Ａｕｓ、Ａｒｏｍａｔｉｃ、Ｔｒｏｐｉｃａｌ ｊａ￣
ｐｏｎｉｃａ 和 Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｊａｐｏｎｉｃａ)ꎬ对应于 Ｇｌａｓｚｍａｎｎ 的

９７７
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Ⅰ、Ⅱ、Ⅴ、Ⅵ类ꎬ并将Ⅵ进一步区分出 Ｔｒｏｐｉｃａｌ ｊａ￣
ｐｏｎｉｃａ 和 Ｔｅｍｐｅｒａｔｅ ｊａｐｏｎｉｃａꎮ Ｄ. Ｌ. Ｚｈａｎｇ 等[２６]采用

３６ 个 ＳＳＲ 标记对中国栽培稻 ３０２４ 份核心种质进行

研究ꎬ发现中国栽培稻种可明显分为籼、粳 ２ 个亚

种ꎬ每个亚种又能分为 ３ 个生态型ꎮ 籼稻ꎬ早、中、晚
季节型间差异明显ꎬ而水、陆差异不明显ꎻ粳稻ꎬ水、
陆类型间差异明显ꎬ而季节型间差异不明显ꎬ为中国

栽培稻遗传结构的研究提供了一些重要信息ꎮ
Ｌ Ｊｉｎ 等[２７]应用 １００ 个 ＳＳＲ 标记对中国和部分外引

水稻品种的遗传结构和遗传多样性进行分析ꎬ发现

研究材料可分为 ７ 个群体ꎬ其中 Ｐｏｐ１、Ｐｏｐ２、Ｐｏｐ３、
Ｐｏｐ４、Ｐｏｐ６ 和 Ｐｏｐ７ 可归为籼稻类型ꎬ而 Ｐｏｐ５ 为粳

稻类型ꎻ６３％的标记存在连锁不平衡ꎬ但在 ７ 个群体

中存在连锁不平衡的标记比率为 ５. ９％ ~ ２２ ９％ ꎮ
Ｘ. Ｂ. Ｌｉ 等[２８] 以 １４ 个表型性状和 １２８ 个 ＳＳＲ 标记

研究美国微核心种质(样本规模 ２１７ 份)的遗传分

化及遗传多样性ꎬ结果显示该核心种质遗传多样性

丰富(Ｎａ ＝ １３. ５ꎬＰＩＣ ＝ ０. ７１)ꎬ在水田稻种类型中ꎬ
可分成 Ｉｎｄｉｃａ、Ａｕｓ 和混合型共 ３ 种亚结构ꎻ在陆稻

类型中ꎬ可分为香稻、温带粳稻、热带粳稻和混合型

４ 种亚结构ꎮ 王彩红[２９] 选用程氏指数法和均匀分

布在水稻 １２ 条染色体上的 ８４ 个 ＳＳＲ 标记对中国栽

培稻的遗传结构和遗传多样性进行分析ꎬ程氏指数

和 ＳＳＲ 标记对等位酶Ⅰ群(典型籼稻)和Ⅵ￣Ａ 群

(温带粳稻)划分的亚结构特征均十分明显ꎬ且吻

合度较高(８６. ７％ ~ ９３. ３％ )ꎮ 张冬玲等[３０] 利用

３６ 个 ＳＳＲ 标记对 １５８２ 份籼稻地方品种的群体结

构和地理生态分化进行了分析ꎬ结果表明利用分

子标记所做的基于模型和基于遗传距离的群体结

构表现一致ꎮ
２. ３　 稻种起源演化

我国是亚洲栽培稻起源地之一ꎬ稻作历史悠久ꎬ
稻种类型繁多ꎬ其数量之多列世界之最ꎮ 遗传多样

性是起源中心的一个重要特征ꎮ 研究水稻的遗传结

构和遗传多样性对中国水稻起源、演化和分类有重

要意义ꎮ Ｄ. Ｌ. Ｚｈａｎｇ 等[２６] 研究结果显示在水田稻

种类型方面ꎬ中国是亚洲栽培稻的起源地之一ꎬ同时

也是遗传多样性中心之一ꎬ具有丰富的稻种资源ꎮ
Ｊ. Ｎａｇａｒａｊｕ 等[３１]利用 ７０ 个 ＳＳＲ 标记和 ４８１ 个 ＩＳＳＲ
标记对 ２４ 个不同水稻材料进行了进化和分类研究ꎮ
Ｌ Ｚ. Ｇａｏ 等[３２] 利用 ＳＳＲ 标记研究了水稻 ２ 个亚种

的演化关系ꎬ认为均来自于同一个古代群体ꎬ且彼此

间存在基因漂移ꎮ

３　 水稻 ＳＳＲ 标记的遗传多样性特征
分析

３. １　 遗传多样性的地带性特征

我国拥有丰富的水稻种质资源ꎬ位于西南边陲

的云南省因其复杂的气候地理条件和丰富的生态类

型以及当地独具特色的民族文化形成了当地水稻地

方稻种丰富的变异类型和遗传多样性ꎮ Ｙ. Ｚｅｎｇ
等[３３]对 ６１２１ 份云南地方品种的 ３１ 个表型性状、
９１２ 份核心种质的 ４１ 个表型和 １２ 个同工酶位点、
６９２ 份核心种质的 ２０ 对 ＳＳＲ 引物进行多样性分析ꎬ
发现云南地方品种可分为籼粳 ２ 个亚种和热带粳稻

群、光壳稻群、普通粳群、早中籼群、晚籼群和冬籼群

６ 大生态类群ꎬ认为云南是中国稻种资源的最大遗

传多样性中心和优异种质的富集地ꎮ 杨志奇[３４] 以

原产于中国 ６ 个稻区、２０ 个省、市、自治区的 ３３１ 份

粳稻地方品种为研究对象ꎬ认为华中稻区和西南稻

区的粳稻地方品种基因资源十分丰富ꎬ而东北稻区

的遗传多样性较低ꎮ 云南、贵州和四川地区的粳稻

地方品种遗传多样性表现极为丰富ꎮ 李红宇等[３５]

利用 ５３ 个 ＳＳＲ 标记和 ２４ 个表型性状分析东北三省

１０７ 个水稻推广品种ꎬ结果显示东北三省水稻推广

品种遗传多样性呈现黑龙江 > 吉林 > 辽宁的趋势ꎬ
但由于地区间频繁引种ꎬ东北水稻品种在区域上的

遗传分化已不明显ꎬ其差异主要来源于品种间的基

因型差异ꎮ 张立娜等[３６] 利用 ４３ 对 ＳＳＲ 多态性标

记ꎬ对原产于中国 １７ 个省(市、自治区)的 １８７ 份粳

稻地方品种进行等位基因多样性、遗传结构和聚类

分析ꎬ得出以下结论:南方稻区粳稻地方品种的遗传

多样性明显高于北方稻区ꎬ其中西南稻区的粳稻地

方品种遗传多样性最为丰富ꎬ而云南是粳稻地方品

种遗传多样性最丰富的省份ꎮ 杨文毅等[３７] 利用 ４８
个 ＳＳＲ 分子标记对 ９０ 个来自 ９ 个不同国家的水稻

品种进行遗传相似性分析ꎬ认为云南水稻地方品种

的遗传多样性较高ꎮ
３. ２　 遗传多样性与生态地理分布

不同地理来源水稻品种的 ＳＳＲ 遗传多样性研

究已有较多报道ꎬ研究表明水稻的遗传多样性与生

态地理分布密切相关ꎮ 王金花等[３８]应用 ＳＳＲ 和 ＩＳ￣
ＳＲ 标记对栽培香稻品种的研究表明ꎬ来自不同国家

的香稻品种具有较高的遗传多样性差异ꎬ来自同一

国家或地理气候类型的品种具有较小的遗传多样

性ꎻ张媛媛等[３９] 通过对中国 １４ 个省的 ４４０ 份籼稻

地方品种进行 ＳＳＲ 分析ꎬ表明籼稻地方品种的亲缘

０８７



　 ５ 期 束爱萍等:水稻 ＳＳＲ 标记的遗传多样性研究进展

关系与地理位置有着密切的相关性ꎻ束爱萍等[４０] 在

利用 ＳＳＲ 标记研究世界不同地理来源粳稻品种的

遗传相似性研究中也发现ꎬ粳稻选育品种的遗传相

似性和亲缘关系与纬度有着密切的相关性ꎮ 杨志

奇[３４]对中国 ２０ 个省份或地区间粳稻地方品种的聚

类分析表明ꎬ地理位置相近的省份或地区品种基本

划分在同一类群ꎮ 张立娜等[４１] 在研究中国不同地

理来源旱稻地方品种的遗传相似性中指出ꎬ各省份

或地区粳型旱稻地方品种间遗传相似性与地理位置

密切相关ꎮ 涂敏等[４２] 在云南省的 ６ 个试验点收集

了 １６０ 个生产上使用的水稻品种ꎬ用 ２４ 对 ＳＳＲ 引

物对其进行遗传多样性分析ꎬ发现云南省水稻品种

具有丰富的遗传多样性ꎬ但不同地理位置的水稻品

种遗传多样性差异较大ꎬ聚类分析发现水稻品种遗

传背景与其地理来源相关性很大ꎬ具有相同地理来

源的水稻品种在遗传背景上十分相似ꎬ且水稻品种

遗传多样性分布不均匀ꎬ地区间多样性差异明显ꎮ
杨文毅[３７]在研究中指出 ＳＳＲ 分子标记树形聚类不

仅能划分籼粳两亚种类型ꎬ还能很好地划分品种的

地理来源ꎮ
也有少数研究结果认为水稻品种与地理位置没

有必然联系ꎮ 赵勇等[１８] 利用 １６ 对 ＳＳＲ 引物对 ２３
个水稻品种(品系)的研究认为ꎬ品种的地理分布和

亲缘关系与分子标记之间没有必然的相关性ꎮ 王一

平等[４３]通过聚类分析得出 ＳＳＲ 分子标记能很好地

区分旱稻种质资源的籼粳亚种ꎬ但 ＳＳＲ 聚类分析并

不能反映不同地理来源的差异ꎮ
３. ３　 全国范围内遗传多样性降低

水稻是我国第一大粮食作物ꎬ栽培、驯化历史悠

久ꎬ近代有计划、有目的地进行水稻良种选育可追溯

至 １９１９ 年[４４]ꎮ 研究表明ꎬ由于农业集约化经营和

主栽品种大面积推广ꎬ育种进步导致了主要农作物

品种单一ꎬ遗传基础狭窄ꎬ多样性下降[４５]ꎮ Ｓ. Ｄ.
Ｔａｎｋｓｌｅｙ 等[４６]研究指出ꎬ当前应用于水稻育种和生

产的水稻种质还不到整个保存水稻种质的 ３０％ ꎮ
Ｓ. Ｗａｎｇ 等[４７] 用亲本相似系数研究中国 １０ 余个省

份的 １００ 多份水稻亲本材料发现ꎬ１９７６ － １９９０ 年亲

本的遗传多样性几乎是 １９９０ － ２００３ 年所选育材料

的 ２ 倍ꎬ反映了中国水稻资源遗传背景逐步变得狭

窄ꎻ齐永文等[２]的研究证实我国水稻品种自 ２０ 世纪

５０ 年代以来遗传多样性有下降的趋势ꎬ但自 ８０ 年

代开始ꎬ遗传基础又有所扩大ꎮ ２０ 世纪 ９０ 年代后

期ꎬ许多研究从 ＤＮＡ 水平推断我国部分杂交稻亲本

的遗传资源匮乏ꎬ现有可利用的遗传资源遗传基础

较狭窄[４８￣５３]ꎮ 王胜军等[５４] 比较分析了 １９８１￣２００２
年我国杂交籼稻主要亲本ꎬ认为其遗传基础狭窄、背
景单一ꎮ 华蕾等[５５] 利用 ＳＳＲ 标记对我国水稻主栽

品种的遗传多样性分析表明ꎬ近 １０ 年我国常规稻主

栽品种丢失了一部分等位基因ꎮ 彭锁堂等[５６] 对

１９７６ － ２００５ 年我国三系杂交稻主要推广组合不育

系的 ＳＳＲ 标记多样性分析发现ꎬ我国三系杂交稻主

要不育系多数含有相近血缘ꎬ背景单一ꎮ
许多研究表明ꎬ全国各省的水稻遗传多样性基

础狭窄ꎬ遗传背景单一ꎮ 程宝山等[５７] 研究发现江苏

各稻区粳稻主栽品种遗传相似系数为 ０. ７５ ~ ０. ９８ꎬ
变异小ꎮ 姜树坤等[５８]研究结果表明ꎬ辽宁省水稻主

栽品种遗传多样性不够丰富ꎬ多数品种间的亲缘关

系较近ꎮ 杨静等[５９] 研究表明黑龙江省育成的及日

本引进的 ５４ 个品种中绝大多数供试品种的亲缘关

系较近ꎮ 郝伟等[６０] 研究结果显示了东北三省 ２００６
年水稻育种遗传基础的狭窄性ꎮ 陈兆贵等[６１] 对广

东省惠州市种植的 ４７ 份常规水稻品种进行 ＩＳＳＲ 遗

传多样性分析认为ꎬ３４ 个水稻种质资源的亲缘关系

相对较近ꎮ 赵庆勇等[６２]研究结果表明ꎬ江苏省育成

的水稻品种遗传多样性不够丰富ꎬ多数品种间的亲

缘关系较近ꎮ 吴毅歆等[６３] 对云南省 １３４ 个水稻新

品种分析结果表明ꎬ供试品种的遗传基础狭窄ꎬ遗传

背景比较单一ꎮ

４　 遗传多样性成因及影响因素

生物的遗传物质是相对稳定的ꎬ一方面保证了

生物性状和物种的稳定性ꎬ另一方面则产生了生物

性状的变异ꎬ导致遗传多样性的产生ꎮ 许多植物经

过上千年的种植已发展出极大的遗传多样性ꎬ但全

世界所依赖的仅是少量作物ꎬ遗传变种已急剧减少ꎮ
影响遗传多样性的因素可以分为内因和外因ꎬ生物

遗传物质的变异是生物遗传多样性产生的基础ꎬ但
是在自然界中各种生物遗传多样性还受到若干因素

的影响ꎬ如地理环境、气候和人类活动等ꎮ
２０ 世纪 ９０ 年代中后期以来ꎬ随着«中华人民共

和国植物新品种保护条例»、«中华人民共和国种子

法»的颁布实施ꎬ新品种的价值得以充分体现ꎬ部分

育种者为加快育种进程采取了简化育种程序、各单

位之间频繁引种ꎬ一些具有优良性状的骨干亲本被

反复利用的做法ꎬ使我国水稻品种数量明显增加的

同时ꎬ同类型近似品种也明显增加ꎬ育成品种的遗传

基础变窄、遗传背景趋于单一[６４]ꎮ
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５　 丰富水稻遗传多样性的对策

ＳＳＲ 标记可以让育种家进一步了解水稻品种间

的遗传距离和亲缘关系ꎬ避免仅依据表型选择亲本ꎬ
减少育种工作中亲本选配的盲目性ꎬ提高新品种选

育效率ꎮ
水稻遗传多样性ꎬ也可以认为是水稻群体内遗传

非相似性程度ꎬ是育种家有效选择杂交水稻亲本的依

据ꎬ是水稻种质资源的保存和利用所必需的ꎮ 育种亲

本材料遗传基础狭窄是当前作物育种难以取得突破

的主要原因之一ꎮ 袁隆平指出改善品种综合性状的

有效途径是增大育种亲本的遗传距离和多样性水平ꎮ
在实际的育种中ꎬ选配亲本的重要原则之一就是选择

不同生态型、不同地理来源和不同亲缘关系的品种作

为育种亲本ꎬ由于亲本间的遗传基础差异大ꎬ杂交后

代分离比较广ꎬ容易选出性状超越亲本和适应性较强

的新品种ꎻ应注意利用野生品种和地方品种资源ꎬ引
进国外品种ꎬ加强育种单位的交流合作ꎬ不断拓展遗

传基础ꎬ以进一步提高我国水稻的产量、品质和抗性ꎮ
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