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　 　 摘要：以植物新品种特异性、一致性和稳定性（ＤＵＳ）测试指南中选定的 ４９ 个水稻标准品种为材料，采用农业行业标准

（ＮＹ ／ １４３３⁃２０７７）中推荐的 ２４ 对水稻 ＳＳＲ 引物进行 ＤＮＡ 指纹图谱构建和遗传多样性分析。 结果表明，２４ 对 ＳＳＲ 引物在 １９ 个

籼稻和 ３０ 个粳稻品种中分别检测到 １４１ 和 １５６ 个等位变异，平均每对引物可以检测到 ５． ８８（籼稻）和 ６． ５０（粳稻）个等位变

异；籼、粳稻类群中 ２４ 对 ＳＳＲ 引物的平均 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性指数分别为 １． ５１４１ （１． ０４６０ ～ １． ９９５９） 和 １． ４３８９ （０． ４６７７ ～
２ ４５０３）；经聚类分析后，籼、粳稻群体内品种间的相似系数分别介于 ０． ４５ ～ ０． ８１ 和 ０． ３６ ～ ０． ７６，取相似系数 ０． ７２ 为阈值，可
将 １９ 个籼稻和 ３０ 个粳稻品种分别分为 １６ 类和 ２８ 类。 由此可见，本研究的 ４９ 个品种的遗传多样性丰富。 结合形态性状和

基因型聚类分析结果，可将现有的 ４９ 个水稻 ＤＵＳ 测试标准品种减少到 ４６ 个。
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水稻是世界上最重要的粮食作物之一，世界上 ４０％的人口以稻米为主食，９０％ 以上的水稻生产量
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与消费量在亚洲［１］。 品种改良为水稻增产和粮食

安全起到了非常重要的作用。 随着市场经济的发

展，水稻新品种知识产权的保护和开发利用越来越

重要。 截至 ２０１４ 年 ２ 月底，我国申请植物新品种保

护的水稻新品种已达 ３５６７ 个，其中授权 １３５１ 个。
目前，我国研制的水稻新品种特异性（ｄｉｓｔｉｎｃｔｎｅｓｓ）、
一致性（ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ）和稳定性（ｓｔａｂｉｌｉｔｙ） （简称 ＤＵＳ）
测试指南中列出了 ４９ 个标准品种［２］。 然而，这些标

准品种的筛选主要是依据其形态性状。 随着分子标

记技术的发展和完善，有必要利用分子标记对这些

标准品种的遗传多样性进行分析，在分子水平上评

价当前标准品种选择的科学性。
ＤＮＡ 指纹图谱是建立在 ＤＮＡ 标记基础上的某

一品种所具有区别于其他品种的特异 ＤＮＡ 片段。
自 １９９７ 年水稻被列入第 １ 批植物新品种保护名录

以来，水稻品种的 ＤＮＡ 指纹图谱鉴定研究日益受到

重视。 国际植物新品种保护联盟（ＵＰＯＶ，Ｉｎｔｅｒｎａ⁃
ｔｉｏｎａｌ Ｕｎｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ Ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｎｅｗ Ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ
Ｐｌａｎｔｓ） 在 ２００５ 年拟定的分子测试指南中将 ＳＳＲ
（ ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ） 和 ＳＮＰ （ ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）确定为构建 ＤＮＡ 指纹图谱数据库的

２ 种标记方法。 ＳＳＲ 标记具有操作简便、多态性高

和稳定性好等特点，在水稻品种分子技术鉴定中也

得到最为广泛的应用［３⁃１３］。 肖小余等［１４］ 应用 ２４ 对

ＳＳＲ 引物对四川省 ４２ 个杂交稻亲本的遗传相似性

进行了分析，选取其中 １２ 对引物构建了 ４２ 个主栽

水稻品种的指纹数据库。 丁立等［１５］ 利用 ３６ 对 ＳＳＲ
引物对我国 １２８ 个三系杂交恢复系进行了遗传多样

性分析。 程本义等［１６］ 利用 １２ 对 ＳＳＲ 标记对 ２００５
年国家水稻区域试验中南方稻区的 １９９ 个水稻品种

进行了 ＤＮＡ 指纹鉴定，构建了这些水稻品种的

ＤＮＡ 指纹库。 目前我国水稻新品种保护的 ＤＵＳ 测

试体系中已筛选出 ２４ 对 ＳＳＲ 引物作为评价新品种

“三性”（ＤＵＳ）的重要依据。 本研究应用《水稻品种

鉴定 ＤＮＡ 指纹方法》中确定的 ２４ 对 ＳＳＲ 引物对 ４９
个标准品种进行 ＤＮＡ 指纹图谱多样性研究，并根据

其基因型多样性参数对标准品种进行聚类分析，旨
在评价当前标准品种及分子标记选择的合理性，并
为 ＤＵＳ 测试标准的完善改进提供参考依据。

１　 材料与方法

１． １　 试验材料

本研究采用水稻 ＤＵＳ 测试指南中列出的 ４９ 个

水稻品种为材料，其中籼稻品种 １９ 个，粳稻品种 ３０
个，分别来自中国、日本、韩国、俄罗斯和国际水稻研

究所（ＩＲＲＩ，Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｒｉｃｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ），具
体材料信息见表 １。 ＤＮＡ 标记采用《水稻品种鉴定

ＤＮＡ 指纹方法》标准中规定的 ２４ 对 ＳＳＲ 核心引物。

表 １　 供试水稻品种及其来源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｏｒｉｇｉｎｓ

品种

Ｖａｒｉｅｔｙ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
亚种

Ｓｕｂｓｐ．
品种

Ｖａｒｉｅｔｙ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
亚种

Ｓｕｂｓｐ．
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Ｔｓｕｋｕｓｈｉａｋａｍｏｃｈｉ 日本 Ｊａｐａｎ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ 井田 ３６⁃２ Ｊｉｎｇｔｉａｎ ３６⁃２ 中国 Ｃｈｉｎａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ
紫香糯 Ｚｉｘｉａｎｇｎｕｏ 中国 Ｃｈｉｎａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ Ａｓａｍｕｒａｓａｋｉ 日本 Ｊａｐａｎ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ
盘蝶谷 Ｐａｎｄｉｅｇｕ 中国 Ｃｈｉｎａ 籼 ｉｎｄｉｃａ Ｋｕｓａｈｏｎａｍｉ 日本 Ｊａｐａｎ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ
丽江新团黑谷 Ｌｉｊｉａｎｇｘｉｎｔｕａｎｈｅｉｇｕ 中国 Ｃｈｉｎａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ Ｈｗａｓｕｎｇｂｙｅｏ 韩国 Ｋｏｒｅａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ
丛矮 ２ 号 Ｃｏｎｇ′ａｉ Ｎｏ． ２ 中国 Ｃｈｉｎａ 籼 ｉｎｄｉｃａ 广陆矮 ４ 号 Ｇｕａｎｇｌｕ′ａｉ Ｎｏ． ４ 中国 Ｃｈｉｎａ 籼 ｉｎｄｉｃａ
黑龙黑米 Ｈｅｉｌｏｎｇｈｅｉｍｉ 中国 Ｃｈｉｎａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ Ｋｏｓｈｉｈｉｋａｒｉ 日本 Ｊａｐａｎ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ
竹金穗 Ｚｈｕｊｉｎｓｕｉ 中国 Ｃｈｉｎａ 籼 ｉｎｄｉｃａ 元子占稻 Ｙｕａｎｚｉｚｈａｎｄａｏ 中国 Ｃｈｉｎａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ
稻翅 Ｄａｏｃｈｉ 中国 Ｃｈｉｎａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ 雨粒 Ｙｕｌｉ 日本 Ｊａｐａｎ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ
合江 １８ Ｈｅｊｉａｎｇ １８ 中国 Ｃｈｉｎａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ 桂花黄 Ｇｕｉｈｕａｈｕａｎｇ 中国 Ｃｈｉｎａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ
Ｙｕｍｅｔｏｉｒｏ 日本 Ｊａｐａｎ 籼 ｉｎｄｉｃａ 当地水稻 Ｄａｎｇｄｉｓｈｕｉｄａｏ 中国 Ｃｈｉｎａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ
矮糯 Ａｉｎｕｏ 中国 Ｃｈｉｎａ 籼 ｉｎｄｉｃａ 红壳老来青 Ｈｏｎｇｍｉｌａｏｌａｉｑｉｎｇ 中国 Ｃｈｉｎａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ
Ｈｅｕｋｊｉｎｊｕ 韩国 Ｋｏｒｅａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ Ｈｅｕｋｎａｍｂｙｅｏ 韩国 Ｋｏｒｅａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ
珍汕 ９７Ａ Ｚｈｅｎｓｈａｎ ９７Ａ 中国 Ｃｈｉｎａ 籼 ｉｎｄｉｃａ 白芒稻 Ｂａｉｍａｎｇｄａｏ 中国 Ｃｈｉｎａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ
Ｈｏｓｈｉｙｕｔａｋａ 日本 Ｊａｐａｎ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ 竹云糯 Ｚｈｕｙｕｎｎｕｏ 中国 Ｃｈｉｎａ 籼 ｉｎｄｉｃａ
ＩＲ１５５２ ＩＲＲＩ 籼 ｉｎｄｉｃａ Ｄａｅｌｉｐ１ 韩国 Ｋｏｒｅａ 粳 ｊａｐｏｎｉｃａ
ＩＲ３０ ＩＲＲＩ 籼 ｉｎｄｉｃａ
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１． ２　 ＤＮＡ 提取、扩增及电泳

参考郑康乐等［１７］ 的 ＤＮＡ 微量提取法，进行

ＤＮＡ 的提取与纯化，具体步骤如下。
从幼苗或植株上取水稻叶片 ２ ～ ３ ｃｍ 放入研

钵中，加入 ＤＮＡ 提取液 ４００ μＬ，研碎，再加入 ＤＮＡ
提取液 ４００ μＬ；移取 ５００ μＬ 混合液至 １． ５ ｍＬ 离心

管；或直接将叶片剪碎放入 ２． ０ ｍＬ 离心管中，每管

加入 ＤＮＡ 提取液 ５００ μＬ，将样品研碎。 每离心管

加入５００ μＬ 三氯甲烷萃取液，混匀后置于 ６５ ℃金

属浴或水浴锅上，保温 ３０ ｍｉｎ。 经 １２０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心

３０ ｓ 至分相，取上清液 ４００ μＬ，转入新的 １． ５ ｍＬ 离

心管中。 加入 ８００ μＬ － ２０ ℃ 预冷乙醇，混匀，经
１２０００ ｒ ／ ｍｉｎ 离心 ３ ｍｉｎ 至分相，弃上清液。 再用

７０％乙醇溶液洗涤 ２ 遍，自然条件下干燥后，加入

５０ μＬ １ × ＴＥ 缓冲液溶解 ＤＮＡ，检测浓度， － ２０ ℃
保存留用。

ＤＮＡ 扩增在 ＡＢＩ Ｔｈｅｒｍａｌ Ｃｙｃｌｅｒ ２７２０ 扩增仪上

进行，ＰＣＲ 反应体系为 １０ μＬ，含 １０ × ｂｕｆｆｅｒ １． ０ μＬ，
２． ５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰｓ １． ０ μＬ， ２５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ＭｇＣｌ２
０． ６ μＬ，５ μｍｏｌ ／ Ｌ 正、反向 ＳＳＲ 引物各 １． ０ μＬ，
２． ０ Ｕ ／ μＬ Ｔａｑ 聚合酶 ０． ２５ μＬ，模板 ＤＮＡ １． ０ μＬ。
扩增反应条件为：９４ ℃ 预变性 ２ ｍｉｎ；９４ ℃ 变性

４５ ｓ，５５ ℃退火 ４５ ｓ，７２ ℃延伸 １ ｍｉｎ，３０ 个循环；然
后 ７２ ℃延伸 ８ ｍｉｎ，最后 １０ ℃恒温冷却。 扩增产物

经变性后，在 ＡＢＩ３７３０ＸＬＤＮＡ 遗传分析仪上进行毛

细管电泳，用 Ｄａｔａ Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ 软件收集原始数据。 再

利用 Ｇｅｎｅｍａｐｐｅｒ 软件对收集的原始数据进行分析。
将各峰值的位置与其泳道中的分子量内标进行比较

得出扩增产物大小。
１． ３　 数据分析

１． ３． １　 多样性分析　 采用 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅａｖｅｒ 多样性

指数为指标［１８］，利用 ＰｏｐＧｅｎ３２［１９］ 软件分析不同

ＳＳＲ 标记的多样性大小。 Ｓｈａｎｎｏｎ⁃Ｗｅａｖｅｒ 多样性指

数的计算公式为［１２］：

Ｈ′ ＝ － ∑
ｎ

ｉ ＝ １
Ｐ ｉ ｌｎ（Ｐ ｉ）

式中 Ｐｉ为某性状第 ｉ 个代码值出现的概率。
１． ３． ２　 聚类分析　 将每个引物扩增的多态性片段

根据分子量从大到小排列，以 １ 和 ０ 分别代表检测

到和未检测到的相应片段，记录各供试材料的等位

基因类型，采用 ＮＴＳＹＳｐｃ ２． １０ｅ［２０］统计软件 中 ｓｉｍｉ⁃
ｌａｒｉｔｙ 程序计算相似系数，以 ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ 程序中 ＳＨＡＮ
进行非加权组平均法 （ ＵＰＧＭＡ， ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ⁃
ｇｒｏｕｐ ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ｍｅａｎｓ）聚类分析，并绘

出各组合的遗传聚类系统树图。

２　 结果与分析

２． １　 籼型标准品种的 ＳＳＲ 遗传多样性分析

ＤＵＳ 测试指南中选定的 ４９ 个水稻标准品种

中有 １９ 个是籼稻品种，３０ 个是粳稻品种，其中粳

稻品种所占比例为 ６１ ． ２％ 。 利用 ２４ 对 ＳＳＲ 引物

对 ４９ 个标准品种的 ＤＮＡ 指纹图谱多样性进行

分析（表 ２） ，结果表明，不同 ＳＳＲ 位点在 １９ 个籼

稻品种中的等位基因数分别为 ３ ～ ８ 个，显示出

较好的多态性，其中 ＲＭ３３６、ＲＭ２１９ 等标记的等

位变异数多，应用于 ＤＵＳ 测试中的效果会较理

想，而部分标记如 ＲＭ２７４ 和 ＲＭ７１ 等的等位变异

数相对较少，因此不太适合应用于 ＤＵＳ 测试，宜
选用一些等位变异数多的 ＳＳＲ 标记替代这些等

位变异数较少的标记（表 ２、表 ３） 。 分析还发现

有些 ＳＳＲ 引物在籼稻中无相应条带，而在粳稻中

出现特异性条带，如 ＲＭ１１９５ 有 ２ 个条带在籼稻

中是缺失的， ＲＭ７２ 有 ７ 个条带在籼稻中是缺

失的。
为揭示 １９ 个籼稻标准品种的 ＤＮＡ 指纹图谱

多样性水平，进一步利用 ＰｏｐＧｅｎ３２ 软件计算了籼

稻品种中 ２４ 个标记的等位变异数（Ｎａ）、有效等位

变异数（Ｎｅ）和 Ｓｈａｎｎｏｎ′ ｓ 多样性信息指数（Ｈ）。
从表 ３ 可以看出，２４ 对 ＳＳＲ 引物在 １９ 个籼稻品种

中共检测到 １４１ 个等位变异，平均每对引物可以

检测到 ５． ８８ 个等位变异，变幅介于 ３ ～ ９；平均有

效等位变异为 ４． ０７，变幅介于 ２． ３５９５ ～ ６． ３３３３；
Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性指数平均为 １． ５１４１，变幅介于

１ ０４６０ ～ １． ９９５９。
２． ２　 粳稻标准品种的 ＳＳＲ 遗传多样性分析

利用 ２４ 对 ＳＳＲ 引物分析 ３０ 个粳稻品种的

ＤＮＡ 指纹图谱多样性，结果表明，不同 ＳＳＲ 位点在

３０ 个粳稻品种中的等位基因数为 ３ ～ １３ 个，其中

ＲＭ７２、ＲＭ３３６ 等标记的等位变异数较多，分别为 １３
个和 １０ 个，应用于 ＤＵＳ 测试的效果会较理想，而部

分标记如 ＲＭ２７４、ＲＭ８５ 和 ＲＭ７１ 等的等位变异数

偏少（表 ２、表 ３），因此不太适合应用于 ＤＵＳ 测试，
宜选用一些等位变异数多的标记替代这些等位变异

数较少的标记或者增加一些等位变异数多的 ＳＳＲ
标记。 分析还发现有些标记在粳稻中无相应条带，
而在籼稻中出现特异性条带，如 ＲＭ１１９５ 有 １ 个条

带在粳稻中是缺失的，ＲＭ２１９ 有 ５ 个条带在粳稻中

是缺失的。
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　 １ 期 唐　 浩等：水稻新品种测试的标准品种 ＤＮＡ 指纹图谱多样性分析

表 ３　 ２４ 个分子标记在籼稻和粳稻品种中的多样性分布参数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ２４ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ １９ ｉｎｄｉｃａ ａｎｄ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

分子标记

ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ

所在染色体

Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｎ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

籼稻 Ｉｎｄｉｃａ ｒｉｃｅ 粳稻 Ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ

样本量

Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ
Ｎａ Ｎｅ Ｈ

样本量

Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ
Ｎａ Ｎｅ Ｈ

ＲＭ１１９５ １ ３８ ６ ４． ３４９４ １． ５９０３ ６０ ７ ５． １１３６ １． ７３９６
ＲＭ１７ １２ ３８ ５ ３． ３１１９ １． ３３７１ ６０ ５ ２． ２６１３ １． １２０５
ＲＭ１８ ７ ３８ ７ ５． ２３１９ １． ７７８０ ６０ ６ ４． ０５４１ １． ５３２７
ＲＭ１９ １２ ３８ ６ ３． ３７３８ １． ４３０１ ６０ ６ ２． ８１２５ １． ３１２４
ＲＭ１９０ ６ ３８ ４ ２． ８４２５ １． ２１２２ ６０ ６ ３． ９４７４ １． ５０６３
ＲＭ２０８ ２ ３８ ６ ５． ２３１９ １． ７０４１ ６０ ６ ３． ４０９１ １． ４２０８
ＲＭ２０９ １１ ３８ ７ ４． １４９４ １． ６３０５ ６０ ５ １． ７９２８ ０． ９３２２
ＲＭ２１９ ９ ３６ ８ ４． ５０００ １． ７６７４ ５６ ９ ６． ４２６２ １． ９９５０
ＲＭ２２４ １１ ３８ ７ ５． ７３０２ １． ８２２５ ６０ ７ ５． ７６９２ １． ８２１３
ＲＭ２３２ ３ ３８ ８ ５． ７３０２ １． ９１３３ ６０ ９ ５． ８４４２ １． ９４８０
ＲＭ２５３ ６ ３８ ７ ５． ０８４５ １． ７６７４ ６０ ９ ７． ５０００ ２． ０９２８
ＲＭ２５８ １０ ３８ ４ ３． ８０００ １． ３５８１ ６０ ５ １． ７８５７ ０． ９１４７
ＲＭ２６７ ５ ３８ ６ ３． ７２１６ １． ４８８２ ６０ ４ ２． ９２２１ １． １９０８
ＲＭ２７３ ４ ３８ ４ ３． ４３８１ １． ２９６９ ６０ ５ ２． ４０６４ １． １５２６
ＲＭ２７４ ５ ３８ ３ ２． ７１４３ １． ０４６０ ６０ ３ １． ３１２０ ０． ４６７７
ＲＭ２７８ ９ ３８ ６ ３． ４３８１ １． ４３７６ ６０ ７ ２． ６７８６ １． ３４４９
ＲＭ２９７ １ ３８ ７ ２． ３５９５ １． ３０２１ ６０ ９ ７． ０３１２ ２． ０５７９
ＲＭ３１１ １０ ３８ ６ ３． ８０００ １． ５３０６ ６０ ７ ３． ６８８５ １． ５５８４
ＲＭ３３６ ７ ３８ ９ ６． ３３３３ １． ９９５９ ６０ １０ ８． ４９０６ ２． ２０２６
ＲＭ３３７ ８ ３８ ４ ３． ３７３８ １． ２９８４ ６０ ４ １． ６４２３ ０． ７７７６
ＲＭ５４１４ ４ ３８ ６ ４． ５６９６ １． ６３５７ ６０ ８ ５． ０５６２ １． ８２２２
ＲＭ７１ ２ ３８ ３ ２． ７１４３ １． ０４６０ ６０ ３ １． ４０１９ ０． ５３４０
ＲＭ７２ ８ ３８ ８ ５． ３８８１ １． ８５８２ ５８ １３ １０． ３８２７ ２． ４５０３
ＲＭ８５ ３ ３８ ４ ２． ４５５８ １． ０９０９ ６０ ３ １． ５９０１ ０． ６３９０

Ｎａ：等位变异数； Ｎｅ：有效等位变异数； Ｈ：Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性信息指数

Ｎａ：Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ，Ｎｅ：Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ，Ｈ：Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎｄｅｘ

进一步利用 ＰｏｐＧｅｎ３２ 软件计算了粳稻品种中

２４ 个标记的等位变异数、有效等位变异数和 Ｓｈａｎ⁃
ｎｏｎ′ｓ 多样性信息指数（表 ３）。 ２４ 对 ＳＳＲ 引物在 ３０
个粳稻品种中共检测到 １５６ 个等位变异，平均每对

引物可以检测到 ６． ５０ 个，变幅介于 ３ ～ １３；平均有

效等位变异为 ４． １４，变幅介于 １． ３１２０ ～ １０． ３８２７；
Ｓｈａｎｎｏｎ′ ｓ 多样性指数平均为 １． ４３８９，变幅介于

０ ４６７７ ～ ２． ４５０３。
２． ３　 聚类分析

采用非加权配对算术平均法（ＵＰＧＭＡ），分别对

１９ 个籼稻和 ３０ 个粳稻品种进行了聚类分析（图 １
和图 ２）。 籼稻群体内品种间的基因型相似系数介

于 ０． ４５ ～ ０． ８１，粳稻群体内品种间的基因型相似系

数介于 ０． ３６ ～ ０． ７６。 粳稻群体内品种间基因型相

似系数与籼稻群体差别不大，与前述的粳稻和籼稻

群体多样性指数平均值大小基本吻合。
以相似系数为 ０． ７２ 为界值，１９ 个籼稻品种可

以分为 １６ 类，３０ 个粳稻品种可以分为 ２８ 类，结果

表明 ４９ 个测试标准品种在籼稻和粳稻亚种内品种

间相似性均较低。 在籼稻群体内，出现了 ２ 组相

似系数大于 ０ ． ７２ 的类群，第 １ 类群包含 ＰＳＢＲＣ２、
Ｙｕｍｅｔｏｉｒｏ 和 Ｄａｓａｎｂｙｅｏ，其中 Ｙｕｍｅｔｏｉｒｏ 和 Ｄａｓａｎ⁃
ｂｙｅｏ 二者的相似系数高达 ０． ８１；第 ２ 类群包含竹金

穗和广陆矮 ４ 号，其相似系数为 ０． ８１。 粳稻品种群

体同样出现了 ２ 组相似系数大于 ０． ７２ 的类群，第 １
类群包括当地水稻和白芒稻，第 ２ 类群包括 Ｈｗａ⁃
ｓｕｎｇｂｙｅｏ 和 Ｋｏｓｈｉｈｉｋａｒｉ，２ 个类群相似系数达 ０． ７６。

图 １　 基于 ２４ 个 ＳＳＲ分子标记的 １９ 个籼稻品种的聚类结果

Ｆｉｇ． １　 Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ １９ ｉｎｄｉｃａ ｒｉｃｅ
ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ２４ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ
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图 ２　 基于 ２４ 个 ＳＳＲ 分子标记的 ３０ 个粳稻品种的聚类结果

Ｆｉｇ． ２　 Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ３０ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ２４ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

３　 结论与讨论

总体上看，２４ 个 ＳＳＲ 标记的平均等位变异数

目、有效等位变异数目和 Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 多样性信息指

数，均表现为粳稻品种大于籼稻品种，表明本研究中

粳稻品种的多样性较籼稻更为丰富，这可能与标准

品种中粳稻品种数目较籼稻品种多且粳稻品种来源

更为广泛有关。
通过比较 ＳＳＲ 分子标记和形态学标记［２１］聚类结

果可以看出，２ 种标记方法分析结果基本一致，但也有

一定的差异。 导致结果不一致的原因可能是分子标记

检测的多态性位点并不一定和形态学性状相关联。 根

据本研究结果，有必要在原有 ２４ 个 ＳＳＲ 标记基础上，删
除一些等位变异数较少的标记，如 ＲＭ７１、ＲＭ２７４、ＲＭ３３６，
并增加一些同典型形态学性状关联的 ＳＳＲ标记。

本研究利用 ＤＮＡ 基因型多样性指数为参数进

行聚类分析，发现在籼稻和粳稻群体中分别有 ２ 组

品种的相似系数在 ０． ７２ 以上，甚至有部分品种的相

似系数达 ０． ８１，这些相似系数较大的品种间的基因

型差异小，难以起到标准品种的示例和校正作用。
根据本研究结果，籼稻品种中的 ＰＳＢＲＣ２、Ｙｕｍｅｔｏｉｒｏ
和 Ｄａｓａｎｂｙｅｏ 类群以及竹金穗和广陆矮 ４ 号类群，
每组中都可以只选留一个标准品种；粳稻品种中，当
地水稻和白芒稻类群，以及 Ｈｗａｓｕｎｇｂｙｅｏ 和 Ｋｏｓｈｉ⁃
ｈｉｋａｒｉ 的类群，每组中只需保留其中之一。 这样，经
过基因型多样性分析筛选，水稻 ＤＵＳ 测试标准品种

数目可以减至 ４４ 个，但其基因型多样性指数并未明

显降低。 更为重要的是，ＰＳＢＲＣ２、广陆矮 ４ 号和白

芒稻的删除并不影响水稻 ＤＵＳ 测试标准品种的形

态多样性，综合 ４９ 个标准品种的形态性状和基因型

多样性分析结果，在保证标准品种多样性的前提下，
现有的水稻 ＤＵＳ 测试标准品种数目至少可以从 ４９
个减少到 ４６ 个，从而达到减少工作量、减低成本和

提高效率的目的。
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