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云南水稻地方品种月亮谷的群体多样性分析
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　 　 摘要:月亮谷是云南元阳梯田种植历史悠久、种植面积最大的优良水稻地方品种之一ꎬ当地少数民族具有引种或换种的

稻作习惯ꎮ 为揭示这种稻作习惯对月亮谷群体遗传多样性的影响ꎬ本研究对该品种群体内和群体间进行了遗传多样性的比

较和分析ꎬ目的是为更好地了解月亮谷的群体遗传结构ꎬ为持久利用地方品种提供理论依据ꎮ 首先采用分层随机取样的策略

从元阳梯田不同海拔获得 ２４ 个原位栽培群体ꎬ采用形态指数分类法和抗病性测定对 ２４ 个群体共 ７２０ 个单株样品的月亮谷进

行形态学分类和稻瘟病抗性鉴定ꎬ并分析了这些单株材料在 ４８ 个 ＳＳＲ 位点的遗传多样性ꎮ 研究结果表明ꎬ形态上月亮谷属

于栽培稻的籼稻类型ꎬ其群体对稻瘟病具中抗水平ꎬ但无论是在群体内还是群体间ꎬ均普遍表现出明显差异ꎬ说明不同来源的

月亮谷存在抗病功能表型上的变异ꎻ遗传多样性分析显示ꎬ４８ 对 ＳＳＲ 引物共检测出 ９１ 个多态位点ꎬ多态性位点百分率为

７７ ０８％ ꎬＮｅｉ 多样性指数平均值为 ０ ０６４ꎬ变幅为 ０ ~ ０ ４３０２ꎮ ２４ 个群体之间的遗传相似系数在 ０ ９７５３ ~ ０ ９８６６ 之间ꎬ群体内

个体之间的遗传相似系数在 ０ ８６ ~ １ ００ 之间ꎻＡＭＯＶＡ 分析显示ꎬ以地理村寨作为自然居群单位ꎬ居群间的变异为 ３ ３６％ ꎬ居
群内群体间的变异为 ３３ １５％ ꎬ居群内的变异为 ６３ ４９％ ꎻ聚类分析显示ꎬ村寨群体间的遗传多样性与村寨间的地理空间距离
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水稻地方品种或农家品种是经过长期自然和人

工选择共同作用下形成的特有的栽培稻类型ꎬ对当

地自然环境有较强的适应能力ꎬ而且是重要的稻瘟

病(Ｍａｇｎａｐｏｒｔｈｅ ｏｒｙｚａｅ)抗性基因源[１￣３]ꎮ 一些利用

优良抗性资源育成的水稻品种在进行多年种植后仍

保持优良抗性ꎬ如非洲持久抗瘟品种 Ｍｏｒｏｂｅｒｅｋａｎ、
印度的 Ｂａｌａ 及中国的窄叶青 ８ 号等ꎬ这些品种的抗

性机制及其利用一直受到国内外育种学家和植物病

理学家所关注[４￣５]ꎮ 然而自从 ２０ 世纪第二次绿色

革命后ꎬ随着大量现代改良品种和杂交稻的推广ꎬ种
植的农家品种数量日益减少ꎮ 据统计ꎬ中国的水稻

地方品种在 ２０ 世纪 ５０ 年代曾达 ４６０００ 个ꎬ但在最

近的几十年间迅速下降ꎬ２００６ 年只有 １０００ 余个[６]ꎮ
这种遗传侵蚀( ｇｅｎｅｔｉｃ ｅｒｏｓｉｏｎ)是现代品种遗传基

础狭窄的主要原因ꎬ也是阻碍现代农业可持续性发

展的关键因子之一[７]ꎮ 保护现有的水稻种质资源ꎬ
已经成为水稻育种学家普遍意识到的重要基础

工作ꎮ
月亮谷(Ａｃｕｃｅ)是云南哈尼梯田哈尼少数民族

长期种植的一个地方品种ꎬ在种植的上百年里几乎

没有大面积爆发过稻瘟病ꎬ具有重要的实践和理论

研究价值[８￣９]ꎬ月亮谷的群体遗传结构特点是否与

其稻瘟病流行规律有关ꎬ已成为值得探索的科学问

题ꎮ 为此ꎬ本研究采用分层随机取样( ｓｔｒａｔｉｆｉｅｄ ｒａｎ￣
ｄｏｍ ｓａｍｐｌｅ)的策略从云南省元阳县哈尼梯田所有

种植月亮谷的村寨收集到代表 ２４ 个遗传群体的月

亮谷为试验样本ꎬ以每个群体 ３０ 个单株的农艺性

状、抗病表型及遗传多样性指标进行比较和分析ꎬ目
的是多个角度进一步揭示月亮谷群体遗传结构、表
型变异的基本规律ꎬ为初步揭示月亮谷持久种植机

制及这一重要种质资源的原位和异位保护提供理论

依据ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 供试材料

１ １ １　 水稻材料与取样方法　 从云南省元阳县新

街镇的牛倮普村、大鱼塘村、阿者科村和哈单普

村ꎬ海拔范围 １５００ ~ ２０００ ｍꎬ按每 １００ ｍ 海拔范

围为一“层” ꎬ根据村寨月亮谷种植面积在总的种

植面积中的比例ꎬ从每村寨的农户收集 ３ ~ ５ 个

月亮谷的自然群体ꎬ共计 ２４ 份ꎬ分别编号 １ ~ ２４
号群体ꎮ
１ １ ２　 稻瘟菌菌株 　 抗病表型测定的稻瘟菌

(Ｍ ｏｒｙｚａｅ)菌株分属于 ８ 个生理小种(表 １)ꎮ 菌株

保存于本课题组实验室ꎮ

表 １　 用于月亮谷群体抗性测定的稻瘟病菌菌株

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｍａｇｎｅｐｏｒｔｈｅ ｏｒｙｚａｅ ｓｔｒａｉｎｓ
ｕｓｅｄ ｆｏｒ ａｒｔｉｆｉｃｉａｌ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ

菌株名称

Ｓｔｒａｉｎ ｎａｍｅ
生理小种

Ｒａｃｅ
来源

Ｓｏｕｒｃｅ
水稻品种

Ｖａｒｉｅｔｙ

Ｄ４￣１(ＨＨ１０) ＺＣ１５ 红河开远市卧龙谷村 红优 ４ 号

Ｉ２￣２(ＫＭ７) ＺＡ１ 昆明市石林县石林镇天生关村 粘粳 ７ 号

Ｈ２￣１(ＤＬ２) ＺＧ１ 大理祥云县云南驿左所 凤稻 ２８

Ｈ３￣４(ＤＬ９) ＺＢ３１ 大理祥云县于官村 云粳 ３１

Ｆ９￣５(ＬＣ４８) ＺＢ２３ 临沧坝忙畔 科沙 １ 号

Ｉ１￣５(ＫＭ５) ＺＢ１ 昆明市石林县路美邑镇 合系 ２２￣２

Ｇ１２￣２(ＢＳ２７) ＺＡ１ 保山腾冲 丽粳 １１

Ｂ６￣４(ＣＸ２７) ＺＧ１ 楚雄苍岭镇 楚粳 ２８ 号

１ ２　 表型性状测定

分别从 ２４ 个群体中随机取样 ５０ 粒种子ꎬ根据

程侃声[１０]分类法对种子的稃毛、酚反应、壳色、谷
粒长宽比进行统计、分类ꎬ然后将种子播种并于温

室中培育至成熟期ꎬ统计植株的 １ ~ ２ 穗节长、
叶毛ꎮ
１ ３　 稻瘟病抗性鉴定

温室培育水稻苗ꎬ待长到 ３ 叶 １ 心时ꎬ分别用

８ 个菌株制备孢子悬浮液进行接种 [１１￣１２] ꎮ 每个

菌株接种 １５ 株ꎬ３ 个重复ꎬ接种后 ７ ~ １０ ｄ 参照

４２４
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国际水稻研究所水稻抗性评定方法调查发病

情况 [１３] ꎮ
１ ４　 ＤＮＡ 提取与 ＰＣＲ 扩增

从 ２４ 个群体材料中ꎬ每个群体随机取 ３０ 个单

株ꎬ用 ＣＴＡＢ 法提取单株基因组 ＤＮＡ[１４]ꎮ 从发布的

水稻 ＳＳＲ 引物中筛选出平均分布水稻 １２ 条染色体

的 ４８ 对 ＳＳＲ 引物用于 ＰＣＲ 反应 ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ
ｇｒａｍｅｎｅ ｏｒｇ)ꎮ ＰＣＲ 反应体系为 ２０ μＬꎬ包含 １０ ×
ｂｕｆｆｅｒ(含有 ｍｇ２ ＋ ) ２ μＬꎬ２ ５ｍｍｏｌ ｄＮＴＰｓ １ ６ μＬꎬ
１０ μｍｏｌ 引物各 １ μＬꎬ ５ＵＴａｑａｓｅ ０ ２ μＬꎬ ｄｄＨ２ Ｏ
１３ ２ μＬ ꎬＤＮＡ１ μＬꎮ ＰＣＲ 反应程序:９４ ℃预变性 ４
ｍｉｎꎻ ９４ ℃变性 ４０ ｓꎻ５５ ℃退火 ３０ ｓꎻ７２ ℃延伸 ４０
ｓꎻ共 ３６ 个循环ꎬ最后在 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎬ产物 ４ ℃
保存ꎮ ＰＣＲ 产物变性后用 ６％聚丙烯酰胺凝胶电泳

检测、拍照[１５]ꎮ
１ ５　 数据获取与分析

以分子量标记 ＤＬ２０００ 为参照ꎬ根据条带迁移

率有带记为“１”ꎬ无带记为“０”ꎬ构建 ０、１ 矩阵ꎬ计算

Ｎｅｉ 氏遗传距离ꎬ再用 ＮＴＳＹＳｐｃ 软件的非加权配对

算术平均法 ( ＵＰＧＭＡ) 进行聚类分析和树状图

输出[１６]ꎮ
按基因型统计条带ꎬ纯合记为“ ＡＡ” 、“ ＢＢ” 、

“ＣＣ”ꎬ杂合记为 “ ＡＢ” 、“ ＡＣ” 、“ ＢＣ” ꎮ
结果用 ＰｏｐＧｅｎｅ 软件计算等位基因数、有效等位

基因数、Ｎｅｉ 遗传多样性指数( Ｉ) 、群体间的遗传

距离 [１７] ꎮ
由 Ａｒｌｅｑｕｉｎ 软件完成分子方差分析(ＡＭＯＶＡꎬ

ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅ) [１８]ꎮ

有效等位基因数 Ｎｅ ＝ １
ｊ ＝ １

∑
ｍ

ｉ－１
Ｐ２

ｉ

其中 ｊ 为位点纯合度ꎻｍ 为某位点的等位基因

数ꎻＰｉ为某位点第 ｉ 个等位基因的频率ꎮ

期望杂合度 Ｈｅ ＝ ∑
ｎ

ｉ ＝ １

Ｈｉ

Ｎ 　 Ｈｉ ＝ １ － ∑
ｍｉ

ｉ
Ｐ ｉｊ

２

其中 Ｐｉｊ表示第 ｉ 位点上第 ｊ 个等位基因的频

率ꎬＮ 为检测位点的总数ꎮ

香农指数 Ｉ ＝ ∑
ｓ

ｉ ＝ １

ｎｉ

Ｎ ｌｎ
ｎｉ

Ｎ
其中 ｎｉ为第 ｉ 个种的个体数ꎬＮ 为种群中总的

个体数而ꎬｎ 则为样地内总的个体数ꎮ

Ｎｅｉ 氏遗传距离 Ｄｓ ＝ － ｌｎ Ｉ′( ) 　 Ｉ′ ＝
Ｊｘｙ

(ＪｘＪｙ)
１
２

Ｊｘ ＝ ∑
ｒ

ｉ ＝ １
∑

ｋ

ｊ ＝ １

Ｘ ｉ ｊ
２

ｎ

Ｊｙ ＝ ∑
ｒ

ｉ ＝ １
∑

ｋ

ｊ－１

Ｙｉ ｊ
２

ｎ

Ｊｘｙ ＝ ∑
ｒ

ｉ －１
∑

ｋ

ｊ－１

Ｘ ｉ ｊＹｉ ｊ

ｎ
Ｉ′为两群体间相似系数ꎻＸｉｊ、Ｙｉｊ为群体中 Ｘ、Ｙ 中第 ｒ
个位点上第 ｋ 个等位基因的频率ꎮ

数据显著性分析和方差分析由统计软件 ＤＰＳ
(７ ０５)完成ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 月亮谷表型差异分析

根据程侃声[１０] 形态分类法中的种子长宽比、
稃毛、酚反应、１ ~ ２ 节穗长等指标ꎬ对每个群体随

机抽取的 ３０ 个单株进行测定、评分ꎮ 结果显示ꎬ
所有群体得分都在 ８ 以下ꎬ表明月亮谷属于籼稻

类型(表 ２)ꎻ值得一提的是ꎬ酚反应结果显示每个

群体的种子着色程度均表现一定差异ꎬ有的变化

极大ꎬ而作为对照的现代品种合系 ２２￣２、９３￣１１ 和

德优 ８ 号着色比较一致(图 １)ꎮ 由于酚反应是酚

反应基因 Ｐｈｒ１ 表达的遗传性状ꎬ着色程度与酚反

应基因 Ｐｈｒ１ 的变异有关ꎬ与种子成熟度无关[１９] ꎮ
由此推测ꎬ月亮谷各自然群体中酚反应基因 Ｐｈｒ１
变异比较普遍ꎮ
２ ２　 月亮谷群体对稻瘟病菌的质量抗性分析

以代表 ８ 个不同生理小种的稻瘟病菌株人工接

种月亮谷群体ꎬ对各个群体进行质量抗性评价ꎮ 结

果表明(表 ３)ꎬ２４ 个群体均表现中抗(ＭＲ)以上ꎬ其
中第 ８ 号群体表现为抗(Ｒ)ꎬ平均病级 １ ９７ꎬ抗性最

低的是第 ７ 号群体ꎬ平均病级 ２ ７６ꎮ 说明农家品种

月亮谷对稻瘟病具有一定水平的质量抗性ꎬ但不同

月亮谷群体对稻瘟菌的抗性存在差异ꎻ在接种的 ８
个菌株中ꎬ代表小种 ＺＢ２３ 的菌株 Ｆ９￣５ 对月亮谷的

致病力最强ꎬ平均病级达 ３ ５０ꎬ致病力最低的是

Ｈ２￣１(小种 ＺＧ１)为 １ ０５ꎬ其他介于 １ ３８ ~ ２ ８９ 之

间ꎮ 说明供试稻瘟病菌致病力分化较为明显ꎬ可客

观评价月亮谷对稻瘟病菌的总体抗性水平ꎮ 同时ꎬ
月亮谷各群体的单株之间对特定菌株的抗病表型差

异较为明显ꎬ变异系数较大ꎬ排除随机误差影响ꎬ可
初步说明月亮谷特定群体中的个体间存在抗性表型

上的明显差异ꎮ

５２４
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表 ２　 月亮谷 ２４ 个群体的形态指标测定结果

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｓｃｏｒｉｎｇ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ２４ Ａｃｕｃｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘ

群体编号

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｄｅ

得分 Ｓｃｏｒｅ

长宽比

Ｌｅｎｇｔｈ / ｗｉｄｅｔｈ
ｒａｔｉｏ

稃毛

Ｈｕｌｌ ｐｕｂｅｓｃｅｎｃｅ

酚反应

Ｐｈｅｎｏｌ
ｒｅａｃｔｉｏｎ

１ ~ ２ 穗节长

Ｎｏ １￣２
ｐａｎｉｃｌｅ ｎｏｄｅ

抽穗时壳色

Ｈｕｌｌ ｃｏｌｏｒ ａｔ
ｈｅａｄｉｎｇ ｓｔａｇｅ

叶毛

Ｌｅａｆ ｐｕｂｅｓｃｅｎｃｅ

总得分

Ｔｏｔａｌ
类型

Ｔｙｐｅ

１ ２ ２４ ± ０ ０７ｂｃｄ １ ０３ ± ０ １２ｄｅｆ ０ ６３ ± ０ ０９ｈ ０ ２０ ± ０ ０９ｃｄ ０ ８０ ± ０ １０ｃｄ ０ １０ ± ０ ０６ｆ ４ ９３ ± ０ ２３ｊ 籼

２ ２ １０ ± ０ ０７ｃｄｅ ０ １３ ± ０ ０８ｇ ０ ９３ ± ０ ０５ｅｆｇ ０ ８７ ± ０ ０８ａ ０ ９３ ± ０ １１ｂｃｄ ０ ７７ ± ０ ０８ｅ ５ ８０ ± ０ １９ｆｇｈｉ 籼

３ ２ ４６ ± ０ ０８ａ １ ０７ ± ０ １１ｄｅｆ ０ ２０ ± ０ ０７ｈ ０ ３０ ± ０ １０ｂｃｄ ０ ９０ ± ０ １０ｂｃｄ ０ ９３ ± ０ ０７ｃｄｅ ５ ９０ ± ０ ２２ｆｇｈｉ 籼

４ ２ ２４ ± ０ ０７ｂｃｄ ０ １７ ± ０ ０８ｇ ０ ９７ ± ０ ０３ｄｅｆ ０ ２７ ± ０ ０８ｃｄ ０ １３ ± ０ ０６ｅ １ ８７ ± ０ ０９ａｂ ５ ６７ ± ０ ２２ｇｈｉ 籼

５ ２ １２ ± ０ ０５ｂｃｄｅ １ ９０ ± ０ １３ａｂｃ １ ７０ ± ０ １０ｂ ０ ２３ ± ０ ０９ｃｄ １ ０３ ± ０ １０ａｂｃ ０ ９３ ± ０ ０８ｃｄｅ ７ ９３ ± ０ ２３ａ 籼

６ ２ ２６ ± ０ ０７ｂｃｄ ０ ２３ ± ０ ０９ｇ １ ７３ ± ０ ０８ｂ ０ ９３ ± ０ １２ａ ０ １３ ± ０ ０８ｅ １ ８３ ± ０ ０８ａｂ ７ ００ ± ０ ２３ｂｃ 籼

７ ２ ２２ ± ０ ０６ｂｃｄ １ １３ ± ０ １０ｄｅ １ ３３ ± ０ １３ｃ ０ ３７ ± ０ １０ｂｃ ０ ０７ ± ０ ０５ｅ １ ７７ ± ０ ０９ａｂ ６ ９３ ± ０ ２２ｂｃｄ 籼

８ １ ８６ ± ０ ０７ｆ １ ２７ ± ０ １４ｄ ２ ８３ ± ０ ０７ａ ０ ３０ ± ０ ０９ｂｃｄ ０ １０ ± ０ ０７ｅ ０ ０３ ± ０ ０３ｆ ６ ３７ ± ０ ２４ｄｅｆ 籼

９ ２ ２８ ± ０ ０９ａｂｃ １ ２０ ± ０ １５ｄ １ ７７ ± ０ ０８ｂ ０ ３３ ± ０ １０ｂｃｄ ０ ９７ ± ０ １０ａｂｃｄ ０ ９０ ± ０ ０７ｃｄｅ ７ ４３ ± ０ ２４ａｂ 籼

１０ ２ ２４ ± ０ ０６ｂｃｄ ２ ２３ ± ０ １７ａ １ ００ ± ０ ００ｄｅｆ ０ ３０ ± ０ １０ｂｃｄ ０ ８７ ± ０ １１ｂｃｄ ０ ８７ ± ０ ０６ｃｄｅ ７ ４７ ± ０ ２７ａｂ 籼

１１ ２ ０２ ± ０ ０８ｅｆ ０ ９３ ± ０ １６ｄｅｆ １ ００ ± ０ ００ｄｅｆ ０ １３ ± ０ ０６ｃｄ ０ ０７ ± ０ ０５ｅ ０ ０３ ± ０ ０３ｆ ４ ２０ ± ０ １９ｋ 籼

１２ ２ ３０ ± ０ ０７ａｂ １ １７ ± ０ １７ｄｅ １ ６３ ± ０ １１ｂ ０ １７ ± ０ ０８ｃｄ ０ ７３ ± ０ １０ｄ １ ０３ ± ０ ０６ｃｄ ７ １０ ± ０ １９ｂｃ 籼

１３ ２ １０ ± ０ ０７ｃｄｅ １ ６７ ± ０ １８ｃ ０ ８３ ± ０ １０ｆｇｈ ０ ５３ ± ０ １０ ０ ９３ ± ０ １３ｂｃｄ １ ８３ ± ０ １３ａｂ ７ ９０ ± ０ ２３ａ 籼

１４ ２ １８ ± ０ ０７ｂｃｄｅ ２ ２０ ± ０ １５ａｂ １ １７ ± ０ ０８ｃｄ ０ ２０ ± ０ ０７ｃｄ ０ １３ ± ０ ０６ｅ １ ９３ ± ０ ０７ａ ７ ８３ ± ０ ２２ａ 籼

１５ ２ １６ ± ０ ０７ｂｃｄｅ １ ２０ ± ０ １４ｄ １ １７ ± ０ ０７ｃｄ ０ ８０ ± ０ １１ａ ０ １７ ± ０ ０７ｅ ０ １０ ± ０ ０６ｆ ５ ４７ ± ０ ２０ｉｊ 籼

１６ ２ １８ ± ０ ０７ｂｃｄｅ １ １７ ± ０ １５ｄｅ １ １０ ± ０ ０５ｄｅ ０ １７ ± ０ ０７ｃｄ ０ ０３ ± ０ ０３ｅ ０ ８３ ± ０ ０８ｄｅ ５ ４７ ± ０ １８ｉｊ 籼

１７ ２ １２ ± ０ ０５ｂｃｄｅ １ ００ ± ０ １４ｄｅｆ １ ６３ ± ０ ０９ｂ ０ ２０ ± ０ ０７ｃｄ １ ０７ ± ０ ０８ａｂ １ ９０ ± ０ ０９ａ ７ ９０ ± ０ １９ａ 籼

１８ ２ ２０ ± ０ ０８ｂｃｄｅ １ ８７ ± ０ １０ｂｃ ０ ７３ ± ０ １１ｇｈ ０ １３ ± ０ ０６ｃｄ １ ２０ ± ０ １１ａ １ ６７ ± ０ １０ｂ ７ ７７ ± ０ ２４ａ 籼

１９ ２ １８ ± ０ ０７ｂｃｄｅ ０ ３７ ± ０ １１ｇ １ ０７ ± ０ ０５ｄｅ ０ ８０ ± ０ １０ａ ０ ２３ ± ０ ０８ｅ ０ ９３ ± ０ ０５ｃｄｅ ５ ５３ ± ０ ２１ｈｉ 籼

２０ ２ ０８ ± ０ ０６ｄｅ ０ ７７ ± ０ １０ｆ １ １７ ± ０ ０７ｃｄ ０ １３ ± ０ ０６ｃｄ ０ ９０ ± ０ ０７ｂｃｄ １ ０７ ± ０ ０８ｃ ６ １０ ± ０ １８ｅｆｇｈ 籼

２１ ２ ２０ ± ０ ０８ｂｃｄｅ ０ ８３ ± ０ １３ｅｆ ０ ９０ ± ０ ０６ｅｆｇ ０ １３ ± ０ ０６ｃｄ ０ ０７ ± ０ ０５ｅ ０ ０３ ± ０ ０３ｆ ４ ２０ ± ０ １７ｋ 籼

２２ ２ ２４ ± ０ ０７ｂｃｄ ０ １０ ± ０ ０６ｇ １ ０７ ± ０ ０７ｄｅ ０ １７ ± ０ ０８ｃｄ ０ ８７ ± ０ ０９ｂｃｄ １ ７３ ± ０ １０ａｂ ６ ２０ ± ０ ２０ｅｆｇ 籼

２３ ２ １８ ± ０ ０６ｂｃｄｅ ２ ０７ ± ０ １２ａｂ １ ０７ ± ０ ０７ｄｅ ０ １３ ± ０ ０６ｃｄ ０ １３ ± ０ ０８ｅ ０ ９７ ± ０ ０６ｃｄｅ ６ ６０ ± ０ １８ｃｄｅ 籼

２４ ２ ２２ ± ０ ０６ｂｃｄ ０ １３ ± ０ ０８ｇ １ ３０ ± ０ ０９ｃ ０ １０ ± ０ ０６ｄ ０ ７７ ± ０ ０９ｄ １ ８７ ± ０ ０８ａｂ ６ ２７ ± ０ １９ｅｆ 籼

平均 Ｍｅａｎ ２ １８ １ ０８ １ ２０ ０ ３３ ０ ５５ １ ０８ ６ ４２

不同小写字母代表 ０ ０５ 水平上显著ꎬ下同 Ｌｏｗｅｒｃａｓｅ ｌｅｔｔｅｒｓ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｓｉｎｉｆｉｃａｎｔ ａｔ ０ ０５ ｌｅｖｅｌꎬｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

图 １　 月亮谷酚反应结果

Ｆｉｇ １　 Ｐｈｅｎｏｌ ｒｅａｃｔｉｏｎ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ａｓｓａｙ ｏｆ Ａｃｕｃｅ

２ ３　 月亮谷的群体遗传多样性分析

２ ３ １　 月亮谷群体 ＳＳＲ 位点多样性比较 　 ４８ 对

ＳＳＲ 引物在 ２４ 个群体共 ７２０ 份单株样品中检测出多态

性位点百分率为 ７７ ０８％ꎬ每个位点检测到的等位基因

数有较大差异ꎬ共检测到 ９１ 个等位基因ꎬ平均每对引

物检测出 １ ８９６ 个ꎬ变幅为 １ ~４ 个ꎬ其中 ＲＭ１８０ 最多ꎬ
为 ４ 个ꎬ最少为 ＲＭ１０３、ＲＭ１１８、ＲＭ１１９、ＲＭ１３３、ＲＭ１４６、
ＲＭ１５８、ＲＭ１７３、ＲＭ３２３、ＲＭ３３２、ＲＭ３４４ 和 ＲＭ３４５ 只检

测到 １ 个ꎬ为单态性ꎮ 有效等位基因数为 ５２ ０６１ 个ꎬ平
均每个位点 １ ０８５ 个ꎬ变幅为 １ ~ １ ７５５０ꎮ Ｎｅｉ 基因多

样性指数平均值为 ０ ０６４ꎬ变幅为 ０ ~ ０ ４３０２ꎮ 香农指

数平均每个位点为 ０ １２３ 个ꎬ变幅为 ０ ~０ ６２１６ꎮ 每条

染色体检测出来的等位基因数也不一样ꎬ变幅在 ６ ~９
之间(表４)ꎮ 以上结果表明ꎬ月亮谷的群体遗传多样性

指数高ꎬ品种内遗传异质性比较普遍ꎬ实际杂合度远低

于期望杂合度ꎬ表明品种内自然杂交率较低ꎮ

６２４
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书书书

!
!"

"
#

$
%

&
'

(
)

*
+

,
-

.
/

0
#$

%&
'
!"

(
')
*)+
$,

-'
'.
$&
/$

+*0
,
01

2
-/
-'

30
3/

&$
+*0

,
+0

!
4"

#$
%&
'

!
"

#
$

!"
#$
%&
'("
)

*"
+,

%
&

- '
(

.
/0
"%
&'
,-
+(
0,
&0
,
0,
1,
2('
3

45
67

8
96
:

;<
6:

/=
6=

8
=6
>

/>
67

?:
6>

@>
=6
=

)
*

+
A
,&
)

,
-

.
)

B,
0(0

'&
)*
,

%,
1,
%

>
9C
99

D
EC
<F

G*
+,
H

9C
99

D
EC
99

&G
=C
<F

D
EC
99

G*
+,

=C
57

D
>C
F:

&
EC
5=

D
EC
=:

+,
H

>C
99

D
EC
><

*+
,H
IJ

=C
:7

D
EC
>:

,H
=C
7E

D
EC
==

,H
=C
::

A
B

=
9C
EE

D
E*
+,
H

=C
<F

D
EC
99

&G
*+

=C
99

D
EC
99

*+
,

>C
7K

D
EC
>F

G*
>C
EE

D
EC
==

G*
+,
H

>C
::

D
EC
><

&G
*+
,H
IJ

=C
<K

D
EC
>7

*+
,H

=C
5E

D
EC
=>

&G
*+
,H

=C
=E

A
B

9
:C
99

D
EC
KK

&G
*

=C
99

D
EC
99

G*
+,

=C
<F

D
EC
<F

G*
+,

EC
K5

D
EC
>F

*
>C
E=

D
EC
>F

G*
+,
H

>C
=9

D
EC
><

+,
HI
J

=C
:>

D
EC
>F

,H
=C
K<

D
EC
==

&G
*+
,H

=C
==

A
B

:
:C
EE

D
E&
G*
+

=C
99

D
EC
99

G*
+,

=C
99

D
EC
99

*+
,

>C
7F

D
EC
>K

G*
EC
K7

D
EC
>F

+,
H

>C
KE

D
EC
>:

&G
=C
<E

D
EC
><

+,
H

=C
5K

D
EC
=>

&G
*+
,H

=C
9>

A
B

7
:C
99

D
EC
99

&G
*

>C
EE

D
EC
7K

,
>C
<F

D
EC
99

,
=C
E9

D
EC
==

&G
*

EC
<>

D
EC
>7

H
>C
F<

D
EC
>7

&G
*

=C
KE

D
EC
>7

*+
,H

=C
7E

D
EC
>5

,H
=C
E5

A
B

<
:C
EE

D
E&
G*
+

=C
99

D
EC
99

G*
+,

9C
99

D
EC
99

&G
*+

=C
EE

D
EC
==

&G
*

EC
KE

D
EC
>F

+,
H

>C
:E

D
EC
>F

&G
*+
,H
IJ

=C
:7

D
EC
==

,H
=C
K:

D
EC
>K

&G
*+
,H

=C
95

A
B

F
:C
<F

D
EC
<F

&G
9C
EE

D
EC
7K

&G
*

:C
<F

D
EC
<F

&
=C
E7

D
EC
><

&G
*

EC
57

D
EC
=>

*+
,H

>C
7>

D
EC
>K

&G
*+
,H

=C
95

D
EC
>F

,H
=C
K9

D
EC
=E

G*
+,
H

=C
F<

A
B

K
9C
99

D
EC
99

G*
+,
H

=C
EE

D
EC
7K

G*
+,

=C
<F

D
EC
<F

G*
+,

>C
95

D
EC
>K

G*
EC
<7

D
EC
=>

,H
>C
=9

D
EC
>7

+,
HI
J

=C
E5

D
EC
=E

H
=C
9K

D
EC
>K

H
>C
5F

B

5
7C
EE

D
EC
7K

&
>C
<F

D
EC
99

*+
,

=C
99

D
EC
<F

*+
,

=C
E<

D
EC
==

&G
*

>C
>K

D
EC
=>

&G
*+
,

>C
:9

D
EC
>F

&G
*+
,H
IJ

9C
E=

D
EC
>F

G*
+,

=C
77

D
EC
>K

,H
=C
:>

A
B

>E
9C
<F

D
EC
99

&G
*+
,

=C
<F

D
EC
<F

&G
*+

=C
EE

D
E+

,
=C
==

D
EC
=>

&G
>C
7>

D
EC
=:

&G
>C
EE

D
EC
><

IJ
9C
>>

D
EC
=:

&G
*+

=C
57

D
EC
=:

&G
*+
,H

=C
95

A
B

>>
=C
<F

D
EC
99

+,
H

>C
99

D
EC
KK

+,
>C
<F

D
EC
99

,
=C
7>

D
EC
=7

&G
>C
:<

D
EC
==

&G
*

>C
9>

D
EC
><

*+
,H
IJ

9C
=:

D
EC
>K

&G
*

=C
5E

D
EC
>K

&G
*+
,H

=C
>:

A
B

>=
7C
EE

D
>C
EE

&
=C
EE

D
EG

*+
,

=C
<F

D
EC
<F

G*
+,

=C
E7

D
EC
=F

&G
*

>C
><

D
EC
==

&G
*+
,H

EC
5:

D
EC
>7

J
9C
=>

D
EC
=E

&G
*

9C
=E

D
EC
==

&G
*

=C
79

A
B

>9
=C
EE

D
EH

>C
<F

D
EC
99

*+
,

9C
<F

D
EC
KK

&G
*

=C
=>

D
EC
=E

&G
EC
F5

D
EC
>K

+,
H

>C
EF

D
EC
><

,H
IJ

9C
:9

D
EC
=7

&G
9C
E7

D
EC
=>

&G
*+
,

=C
=:

A
B

>:
:C
99

D
EC
KK

&G
*

9C
EE

D
E&
G*

=C
EE

D
EC
7K

+,
>C
K5

D
EC
=9

&G
*

>C
EE

D
EC
>7

G*
+,
H

>C
9E

D
EC
>F

+,
HI
J

9C
<:

D
EC
9E

&
=C
<7

D
EC
>K

*+
,H

=C
:K

A
B

>7
9C
EE

D
EC
7K

*+
,H

=C
EE

D
EG

*+
,

=C
EE

D
EC
7K

+,
>C
KF

D
EC
=E

&G
*

>C
E9

D
EC
>5

G*
+,
H

>C
:E

D
EC
>K

&G
*+
,H
IJ

9C
:>

D
EC
=K

&G
=C
59

D
EC
=<

&G
*+
,H

=C
=E

A
B

><
=C
99

D
EC
99

,H
9C
EE

D
EC
7K

&G
*

9C
99

D
EC
99

&G
*+

>C
K7

D
EC
>5

&G
*

>C
>F

D
EC
>K

&G
*+
,

>C
9E

D
EC
>7

+,
HI
J

=C
KK

D
EC
9K

G*
+,

=C
:E

D
EC
>F

H
=C
=K

A
B

>F
9C
<F

D
EC
99

&G
*+
,

=C
99

D
EC
99

G*
+,

=C
<F

D
EC
<F

G*
+,

=C
:E

D
EC
=<

&G
EC
5F

D
EC
>K

G*
+,
H

>C
9=

D
EC
>F

&G
*+
,H

9C
><

D
EC
=>

&G
*+

=C
FE

D
EC
==

*+
,H

=C
:E

A
B

>K
9C
99

D
EC
99

G*
+,
H

:C
EE

D
E&

=C
EE

D
EC
7K

+,
=C
>5

D
EC
>5

&G
>C
EF

D
EC
>F

G*
+,
H

>C
:K

D
EC
>F

&G
*+
,H
I

9C
><

D
EC
=K

&G
*+

9C
>F

D
EC
=9

&G
*+

=C
77

A
B

>5
9C
<F

D
EC
99

&G
*+
,

:C
EE

D
E&

=C
<F

D
EC
<F

G*
+,

>C
7>

D
EC
>5

G*
>C
EF

D
EC
>K

G*
+,
H

>C
<E

D
EC
>F

&G
*+

=C
<E

D
EC
==

+,
H

9C
=:

D
EC
=7

&G
*

=C
7:

A
B

=E
9C
<F

D
EC
99

&G
*+
,

:C
EE

D
E&

9C
99

D
EC
99

&G
*+

>C
<<

D
EC
>5

G*
>C
>F

D
EC
=>

&G
*+
,

>C
E<

D
EC
>5

HI
J

=C
KK

D
EC
=<

G*
+,

9C
:>

D
EC
=F

&G
=C
<7

A
B

=>
9C
EE

D
EC
7K

*+
,H

9C
99

D
EC
<F

&G
:C
EE

D
EC
7K

&G
>C
7K

D
EC
>5

G*
>C
=:

D
EC
=E

&G
*+

>C
7>

D
EC
>5

&G
*+
,H

9C
EE

D
EC
>7

G*
+,

9C
E7

D
EC
=:

&G
*+
,

=C
75

A
B

==
9C
EE

D
E*
+,
H

:C
EE

D
E&

9C
99

D
EC
99

&G
*+

>C
59

D
EC
=E

&G
*

>C
=E

D
EC
>K

&G
*+

>C
79

D
EC
>7

&G
*+
,

9C
E5

D
EC
=:

&G
*+

9C
EK

D
EC
=7

&G
*+
,

=C
<:

A
B

=9
=C
EE

D
EC
7K

H
9C
99

D
>C
<F

&G
>C
99

D
EC
KK

,
=C
=E

D
EC
=K

&G
EC
F5

D
EC
>7

+,
H

>C
9<

D
EC
=>

G*
+,
HI
J

=C
57

D
EC
==

G*
+,

=C
<>

D
EC
>5

+,
H

=C
EF

A
B

=:
=C
<F

D
EC
99

+,
H

9C
EE

D
EC
7K

&G
*

:C
EE

D
E&
G

=C
:K

D
EC
=5

&G
>C
<7

D
EC
=:

&
>C
K=

D
EC
>5

&
=C
<F

D
EC
>K

*+
,H

9C
::

D
EC
=<

&
=C
F>

A
B

)
*

A
,&
)

.
.

.
9C
7E

.
.

.
=C
<K

.
.

.
=C
F=

>C
5<

>C
E7

>C
9K

=C
K5

=C
KK

=C
9K

A
B
! /

,
"B

! ,
A
B
!L

(+
+%
,
2,
0(0

'&
)*
,
B
!2
,0
(0'
&)
*,

７２４



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １７ 卷

表 ４　 ４８ 个 ＳＳＲ 位点的月亮谷群体遗传多样性指数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｆｏｒｔｙ￣ｅｉｇｈｔ ＳＳＲ ｌｏｃｉ

位点

Ｌｏｃｉ
染色体

Ｎｏ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
等位基因数 Ｎａ

有效等位基因数

Ｎｅ
香农指数

Ｉ
观察杂合度

Ｈｏ
期望杂合度

Ｈｅ
基因多样性指数

Ｎｅｉ

ＲＭ６ ２ ２ １ ０３１０ ０ ０７９０ ０ ０ ０３０１ ０ ０３０１
ＲＭ１４ １ ２ １ ５２８３ ０ ５２９７ ０ ０２５０ ０ ３４５９ ０ ３４５７
ＲＭ１７ １２ ２ １ ７５５０ ０ ６２１６ ０ ００９７ ０ ４３０５ ０ ４３０２
ＲＭ２９ ２ ２ １ ０２８２ ０ ０７３２ ０ ００２８ ０ ０２７４ ０ ０２７４
ＲＭ４２ ８ ２ １ ００５６ ０ ０１９１ ０ ０ ００５５ ０ ００５５
ＲＭ４７ ７ ２ １ ０９１３ ０ １７９７ ０ ００１４ ０ ０８３７ ０ ０８３７
ＲＭ６０ ３ ２ １ ０８６８ ０ １７３２ ０ ０ ０７９９ ０ ０７９９
ＲＭ１０１ １２ ２ １ ０２１１ ０ ０５７９ ０ ００１４ ０ ０２０６ ０ ０２０６
ＲＭ１０３ ６ １ １ ００００ ０ ０ ０ ０
ＲＭ１０６ ２ ２ １ ００２８ ０ ０１０５ ０ ０ ００２８ ０ ００２８
ＲＭ１０７ ９ ２ １ ０９８９ ０ １９０３ ０ ０ ０９００ ０ ０９００
ＲＭ１１４ ３ ２ １ １０５０ ０ １９８５ ０ ００８３ ０ ０９５１ ０ ０９５０
ＲＭ１１５ ６ ３ １ ０１９６ ０ ０５７２ ０ ００１４ ０ ０１９３ ０ ０１９３
ＲＭ１１８ ７ １ １ ００００ ０ ０ ０ ０
ＲＭ１１９ ４ １ １ ００００ ０ ０ ０ ０
ＲＭ１２４ ４ ２ １ ００５６ ０ ０１９１ ０ ０ ００５５ ０ ００５５
ＲＭ１２８ １ ２ １ １０５０ ０ １９８５ ０ ０ ０９５１ ０ ０９５０
ＲＭ１３１ ４ ２ １ １４３７ ０ ２４６８ ０ ００１４ ０ １２５７ ０ １２５６
ＲＭ１３３ ６ １ １ ００００ ０ ０ ０ ０
ＲＭ１３５ ３ ２ １ ０１８２ ０ ０５１５ ０ ００１４ ０ ０１７９ ０ ０１７９
ＲＭ１４６ ５ １ １ ００００ ０ ０ ０ ０
ＲＭ１４９ ８ ３ １ ０８７８ ０ ２００９ ０ ００１４ ０ ０８０７ ０ ０８０７
ＲＭ１５８ １ １ １ ００００ ０ ０ ０ ０
ＲＭ１６４ ５ ２ １ ０２２５ ０ ０６１０ ０ ０ ０２２０ ０ ０２２０
ＲＭ１７１ １０ ２ １ ０２２５ ０ ０６１０ ０ ０ ０２２０ ０ ０２２０
ＲＭ１７２ ７ ２ １ ０３９６ ０ ０９５９ ０ ０ ０３８２ ０ ０３８１
ＲＭ１７３ ５ １ １ ００００ ０ ０ ０ ０
ＲＭ１７５ ３ ２ １ ０２８２ ０ ０７３２ ０ ０ ０２７４ ０ ０２７４
ＲＭ１８０ ７ ４ １ ４５９７ ０ ６３２２ ０ ０１１１ ０ ３１５２ ０ ３１４９
ＲＭ１８１ １１ ２ １ １８３６ ０ ２９０２ ０ ０ １５５２ ０ １５５１
ＲＭ１８４ １０ ２ １ ００８４ ０ ０２７０ ０ ０ ００８３ ０ ００８３
ＲＭ２０１ ９ ２ １ ００８４ ０ ０２７０ ０ ０ ００８３ ０ ００８３
ＲＭ２１１ ２ ２ １ ００４２ ０ ０１４９ ０ ００１４ ０ ００４２ ０ ００４２
ＲＭ２２４ １１ ２ １ ００７０ ０ ０２３１ ０ ００１４ ０ ００６９ ０ ００６９
ＲＭ２４４ １０ ２ １ ００５６ ０ ０１９１ ０ ０ ００５５ ０ ００５５
ＲＭ２６１ ４ ２ １ ００５６ ０ ０１９１ ０ ０ ００５５ ０ ００５５
ＲＭ２７０ １２ ２ １ ０２８２ ０ ０７３２ ０ ００２８ ０ ０２７４ ０ ０２７４
ＲＭ２７８ ９ ２ １ ００２８ ０ ０１０５ ０ ０ ００２８ ０ ００２８
ＲＭ２８６ １１ ２ １ ０１６８ ０ ０４８２ ０ ０ ０１６５ ０ ０１６５
ＲＭ２９６ ９ ２ １ １２８１ ０ ２２８１ ０ ００１４ ０ １１３６ ０ １１３５
ＲＭ３０９ １２ ３ １ １４７３ ０ ２６２０ ０ ００９７ ０ １２８５ ０ １２８４
ＲＭ３１１ １０ ２ １ ０７４８ ０ １５５４ ０ ０ ０６９７ ０ ０６９６
ＲＭ３２３ １ １ １ ００００ ０ ０ ０ ０
ＲＭ３３１ ８ ２ １ ２１２９ ０ ３１８９ ０ ０１１１ ０ １７５７ ０ １７５５
ＲＭ３３２ １１ １ １ ００００ ０ ０ ０ ０
ＲＭ３３４ ５ ３ １ ５２１３ ０ ５６１４ ０ ０１８１ ０ ３４２９ ０ ３４２７
ＲＭ３４４ ８ １ １ ００００ ０ ０ ０ ０
ＲＭ３４５ ６ １ １ ００００ ０ ０ ０ ０
总数 Ｔｏｔａｌ ９１ ５２ ０６１ ５ ９０８ ０ １１１ ３ ０５２ ３ ０５０
平均 Ｍｅａｎ １ ８９６ １ ０８５ ０ １２３ ０ ００２ ０ ０６４ ０ ０６４

８２４
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２４ 个群体中检测到的多态性位点数也有差异

(表 ５)ꎬ其中第 ９ 号群体的多态性位点数最多ꎬ达到

２６ 个ꎬ最少的是 ２４ 号ꎬ只有 ２ 个ꎬ平均 １１ １ 个ꎮ 对

来自不同海拔月亮谷群体的遗传多样性进行比较ꎬ

发现群体之间没有明显的差异ꎬ即各群体遗传多样

性与其种植地海拔高度没有明显的对应关系ꎬ说明

月亮谷的群体遗传特性主要受人为因素(人工选

择、换种习惯等)的影响ꎮ

表 ５　 月亮谷群体间的遗传多样性指数比较

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｗｉｔｈｉｎ Ａｃｕｃｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｄｅ
等位基因数

Ｎａ

有效等位

基因数

Ｎｅ

香农指数

Ｉ
观察杂合度

Ｈｏ
期望杂合度

Ｈｅ

基因多样

性指数

Ｎｅｉ

多态位

点数

Ｎｏ

多态位点

百分数(％ )
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｐｏｌｙ ｌｏｃｉ

１ １ １２５０ １ ０４８０ ０ ０４５６ ０ ００００ ０ ０２９１ ０ ０２８６ ５ １０ ４２

２ １ ０８３３ １ ０４０１ ０ ０３７０ ０ ００１４ ０ ０２４４ ０ ０２４０ ４ ８ ３３

３ １ １８７５ １ ０６２４ ０ ０６１４ ０ ０００７ ０ ０３８２ ０ ０３７６ ８ １６ ６７

４ １ ２０８３ １ ０７９６ ０ ０８０９ ０ ００００ ０ ０５０３ ０ ０４９５ ９ １８ ７５

５ １ ２９１７ １ １１４１ ０ １１３６ ０ ００２１ ０ ０７１２ ０ ０７０１ １３ ２７ ０８

６ １ ５４１７ １ １４４０ ０ １７８６ ０ ００６９ ０ １０３６ ０ １０１９ ２４ ５０ ００

７ １ ２７０８ １ １１１２ ０ １１０７ ０ ００２１ ０ ０７０８ ０ ０６９６ １２ ２５ ００

８ １ １６６７ １ ０５７９ ０ ０６０１ ０ ００００ ０ ０３６３ ０ ０３５６ ７ １４ ５８

９ １ ６４５８ １ ２０６４ ０ ２４０７ ０ ０１３２ ０ １４３５ ０ １４１１ ２６ ５４ １７

１０ １ ２５００ １ ０８５３ ０ ０９６９ ０ ００４２ ０ ０５９５ ０ ０５８５ １１ ２２ ９２

１１ １ ２７０８ １ ０８１３ ０ ０９４２ ０ ００１４ ０ ０５７０ ０ ０５６０ １３ ２７ ０８

１２ １ ２０８３ １ ０７７０ ０ ０８０８ ０ ００５６ ０ ０４９７ ０ ０４８９ ８ １６ ６７

１３ １ １８７５ １ ０３７４ ０ ０５０８ ０ ００１４ ０ ０２８１ ０ ０２７６ ７ １４ ５８

１４ １ ２０８３ １ ０５９６ ０ ０７１４ ０ ００００ ０ ０４２７ ０ ０４２０ ９ １８ ７５

１５ １ ３７５０ １ ０５１３ ０ ０７８６ ０ ００２１ ０ ０４１６ ０ ０４０９ １８ ３７ ５０

１６ １ ２０８３ １ ０６１８ ０ ０７２４ ０ ００１４ ０ ０４３７ ０ ０４２９ １０ ２０ ８３

１７ １ １６６７ １ ０３８４ ０ ０４９４ ０ ００４９ ０ ０２８０ ０ ０２７５ ６ １２ ５０

１８ １ １４５８ １ ０４６６ ０ ０５３０ ０ ００００ ０ ０３１２ ０ ０３０７ ６ １２ ５０

１９ １ ３９５８ １ ０４９９ ０ ０７６９ ０ ００００ ０ ０３９３ ０ ０３８７ １７ ３５ ４２

２０ １ ２０８３ １ ０４３９ ０ ０５４２ ０ ００４２ ０ ０３００ ０ ０２９５ ８ １６ ６７

２１ １ ３９５８ １ ０４９０ ０ ０８１９ ０ ００００ ０ ０４１４ ０ ０４０７ １７ ３５ ４２

２２ １ ３７５０ １ ０６０８ ０ ０８３１ ０ ００００ ０ ０４４４ ０ ０４３６ １５ ３１ ２５

２３ １ ２５００ １ ０４４６ ０ ０５９８ ０ ００２８ ０ ０３３１ ０ ０３２５ １２ ２５ ００

２４ １ ０４１７ １ ００２９ ０ ００６１ ０ ００１４ ０ ００２７ ０ ００２７ ２ ４ １７

总数 Ｔｏｔａｌ ３０ ２０８１ ２５ ６５３５ １ ９３８１ ０ ０５５８ １ １３９８ １ １２０７

平均 Ｍｅａｎ １ ２５８７ １ ０６８９ ０ ０８０８ ０ ００２３ ０ ０４７５ ０ ０４６７

２ ３ ２　 取样数量对群体遗传多样性的影响　 为明

确取样数量对遗传多样性评价的影响ꎬ随机抽取月

亮谷各群体的 ５、１０、１５、２０、２５、３０ 个单株ꎬ进行不同

取样数量的多态性位点分析ꎮ 结果发现ꎬ在 ５ ~ ２０
个单株范围内ꎬ随取样数量的增加ꎬ多态性位点数增

加ꎬ但 ２５ 个单株以后ꎬ其多态位点基本没有增加

(图 ２)ꎬ在观察等位基因(Ｎａ)、多态位点百分数

(Ｐ)２ 个指标上也得到类似的结果ꎮ 而期望杂合度

(Ｈｅ)、基因多样性指数(Ｎｅｉ)、有效等位基因(Ｎｅ)和
香农指数( Ｉ)则先升高后降低ꎬ反映了随取样数量

增加ꎬ重复取样次数增多ꎮ 以上结果说明ꎬ进行水稻

农家品种的遗传多样性分析时ꎬ如取样量低于 ２５ 个

个体就难以涵盖绝大多数的等位基因ꎬ考虑到要保

护或研究一些稀有等位基因和实际工作量ꎬ３０ 个单

株的取样量是比较适中的ꎮ 这一结果基本符合已有

的报道[２０￣２１]ꎮ

９２４
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图 ２　 取样数与遗传多样性指数之间的关系

Ｆｉｇ ２　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｉｔｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

２ ３ ３　 聚类分析　 根据 ２４ 个月亮谷群体的 ＳＳＲ 扩

增条带有无构建“０”、“１”二进制矩阵ꎬ计算 Ｎｅｉ 氏遗

传距离和 Ｊａｃｃａｒｄ 相似系数ꎬ利用 ＵＰＧＭＡ 法进行聚

类分析并构建树状图(图 ３)ꎮ 由图可知ꎬ供试的 ２４
个月亮谷群体相似系数较高ꎬ介于 ０ ９７５３ ~ ０ ９８６６
之间ꎬ在相似系数 ０ ９７５３ 处可分为 ２ 个类群ꎬ第Ⅰ类

群包括 １ ~ １９ 号群体ꎬ第Ⅱ类群包括２０ ~２４ 号群体ꎮ
其中ꎬ第Ⅰ类群中的 １ ~ ５ 号群体的相似性较高ꎬ而且

第 １、２ 号群体相似性最高(０ ９８６６)ꎬ其原因可能是这

５ 个群体来源于同一村寨的不同农户(牛倮普村)ꎬ他

们之间进行换种或引种的可能性也较高ꎻ第Ⅱ类群包

括的 ５ 个群体全部来源于同一村寨(阿者科村)ꎬ相似

性系数都在 ０ ９７５３ 以上ꎻ而第 １８、１９ 号群体都来自

同一村寨(哈单普村)ꎬ但它们的相似性反而低于不

同村寨间群体的相似性ꎮ 以上结果表明ꎬ由于当地农

户有换种的传统习惯ꎬ这样可使月亮谷在不同村寨或

不同农户间保持较高的纯度和较高的相似性ꎻ另一方

面ꎬ由于种植时间长ꎬ农户缺乏提纯复壮的意识ꎬ而且

可能存在有意或无意的种子混杂ꎬ使群体间保持一定

水平的遗传多样性ꎮ

图 ３　 基于 ４８ 个 ＳＳＲ 位点构建的 ２４ 个月亮谷群体的树状图

Ｆｉｇ ３　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｔｗｅｎｔｙ￣ｆｏｕｒ Ａｃｕｃｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ４８ ＳＳＲ ｌｏｃｉ ａｎａｌｙｓｉｓ

２ ３ ４　 ＡＭＯＶＡ 分子方差分析 　 在整个群体的遗

传分化水平上ꎬ全部位点的遗传分化系数(Ｆｓｔ)为

０ ２６５０(Ｐｏｐｇｅｎｅ 分析结果)ꎬ说明在 ２４ 个月亮谷群体

的遗传变异中ꎬ群体间遗传变异为 ２６ ５０％ꎬ群体内的

遗传变异为 ７３ ５０％ꎬ且品种间遗传信息的交流比较

少ꎮ 采用 Ａｌｅｑｕｉｎ 软件(２ ０００)对月亮谷进行群体

０３４
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内、村寨内群体间和村寨间进行 ＡＭＯＶＡ 分析ꎮ 结果

显示ꎬ２４ 个群体在不同村寨间的变异为 ３ ３６％ꎬ村寨

内群体间的变异为 ３３ １５％ (Ｐ < ０ ００１)ꎬ群体内的变

异为 ６３ ４９％(Ｐ < ０ ００１)(表 ６)ꎮ Ｂｕｓｏ 认为分化系

数介于 ０ ~０ ０５ 之间说明分化很弱ꎬ０ ０５ ~０ １５ 之间

是中等分化ꎬ０ １５ ~０ ２５ 之间是分化大ꎬ大于 ０ ２５ 表

明分化极大[２２]ꎮ ２４ 个群体的分化系数在群体内和村

寨内群体间都超过 ０ ２５ꎬ表明遗传分化极大ꎬ在村寨

间分化很弱ꎮ 以上结果表明ꎬ元阳梯田水稻品种月亮

谷的遗传变异主要来源于群体内ꎮ

表 ６　 基于 ４８ 个 ＳＳＲ 位点的月亮谷群体 ＡＭＯＶＡ 分析

Ｔａｂｌｅ ６　 Ａｃｕｃｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｔｈｒｏｕｇｈ ＡＭＯＶＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ４８ ＳＳＲ ｌｏｃｉ

变异来源

Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｓｏｕｒｃｅ
自由度

ｄｆ
方差总和

Ｓｕｍ ｏｆ ｖａｒｉａｎｃｅ
变异成分

Ｖａｒｉａｎｃｅ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ
变异百分率(％ )

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ
概率

Ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ

村寨间

Ｉｎｔｅｒ￣ｖｉｌｌａｇｅ

３ １８５ ７０６６ ０ １２１２ ３ ３６ ０ ０５４

村寨内群体间

Ｉｎｔｅｒ￣ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｗｉｔｈｉｎ ｖｉｌｌａｇｅ

２０ ８５６ １７６７ １ １９７４ ３３ １５ < ０ ００１

群体内

Ｉｎｔｒａ￣ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

６９６ ２５２９ １８３２ ２ ２９５６ ６３ ４９ < ０ ００１

３　 讨论

３ １　 月亮谷的表型多样性

采用程侃声[１０] 分类法对农家品种月亮谷群体

进行表型分析ꎬ总得分介于 ４ ２０ ~ ７ ９０ꎬ平均得分

６ ４２ꎬ确定月亮谷属于籼稻类型ꎮ 这一结果与已有

的描述一致[２３￣２４]ꎮ 但是ꎬ一般认为海拔 １８００ ｍ 是

籼稻亚种栽培的上限[１]ꎬ但该品种在元阳梯田种植

的海拔从 １５００ ~ ２０００ ｍ 均有分布ꎬ说明月亮谷经过

哈尼少数民族上百年的人为选择和驯化栽培ꎬ已经

对当地的生态条件和栽培方式具有很好的适应性ꎬ
是一个特殊的地方品种资源ꎬ有着很高的研究及利

用价值ꎮ 值得一提的是ꎬ酚反应被认为是鉴别栽培

稻籼亚种和粳亚种的可靠指标之一ꎬ即籼稻和野生

稻可着色而粳稻不能着色ꎬ该反应由一个质量性状

基因(Ｐｈｒ１)控制[１９ꎬ２５]ꎬ但本研究过程中发现月亮谷

的酚反应结果与作为对照的现代品种在反应的一致

性上差异较大ꎬ即着色程度差异较大(图 １)ꎮ 由此

推测在月亮谷群体中酚反应基因(Ｐｈｒ１)的变异频

率高ꎬ由此影响了种子的着色程度ꎬ但其变异规律与

酚反应表型性状的关系值得深入研究ꎮ
３ ２　 月亮谷对稻瘟病菌的质量抗性评价

不同稻瘟病菌生理小种的温室人工接种试验结

果显示ꎬ月亮谷群体对稻瘟病菌的质量抗性总体上

属于中抗(ＭＲ)水平ꎬ但在群体间和群体内对特定

菌株的病级差异较大ꎬ说明群体间对稻瘟病的抗性

存在差异ꎬ其中第 ８ 号群体为抗病水平(Ｒ)ꎮ 已有

的一些研究结果显示ꎬ具有不同抗性水平的植物寄

主群体有利于延缓病原群体优势小种的产生ꎬ抑制

病害流行ꎬ这也许是云南元阳哈尼梯田上百年来没

有大面积稻瘟病爆发的原因之一[１ꎬ２４]ꎮ
３ ３　 月亮谷的群体遗传多样性与其地理来源之间

的关系

２４ 个月亮谷群体共 ７２０ 个单株在 ４８ 个 ＳＳＲ 位

点共检测出 ９１ 个等位基因ꎬＮｅｉ 基因多样性指数为

０ ０６４ꎬ其遗传相似系数在 ０ ９７５３ ~０ ９８６６ 之间ꎬ基本

可认定为同一种质ꎬ但基因多样性指数变幅较大ꎬ说
明月亮谷群体内的遗传多样性比较丰富ꎻ在特定位点

等位基因数变幅为 １ ~ ４ 个ꎬ与董超等[２４]、姜波等[２６]

的研究结果基本一致ꎬ但本研究的取样范围较广、取
样数量较多ꎬ因此多态位点数与 Ｎｅｉ 基因多样性指数

相对较高ꎮ 聚类分析显示ꎬ供试的 ２４ 个月亮谷群体

相似系数较高ꎬ在 ＤＮＡ 水平上可认为是同一种质ꎮ
２４ 个群体的树状图在相似系数 ０ ９７５３ 处可分为 ２ 个

遗传宗群ꎬ第Ⅰ类群包括 １ ~ １９ 号群体ꎬ第Ⅱ类群包

括 ２０ ~２４ 号群体ꎮ 聚类分析结果与月亮谷群体的地

理来源有一定关联ꎬ即地理空间距离越近的村寨ꎬ其月

亮谷群体的遗传相似性越高ꎮ 由于元阳梯田山高谷

深ꎬ村寨间交通不便ꎬ当地少数民族农户在进行换种或

引种过程中ꎬ交通便利与否是影响种子来源最重要的

因素ꎮ 因此ꎬ聚类分析可反映当地稻作生产模式的特

点ꎬ即换种是元阳哈尼梯田重要的生产习俗ꎬ这种生产

习俗为保持月亮谷的遗传多样性具有直接作用ꎮ
３ ４　 取样数量对遗传多样性评价的影响

一般而言ꎬ对于特定生物材料遗传多样性的研

究ꎬ取样的数量和方法是影响多样性评价的重要因

１３４
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素ꎮ 通常认为一个居群内最佳的取样数量要求包括

９５％以上基因频率大于 ０ ０５ 的等位基因[２７]ꎮ 对水

稻地方品种遗传多样性的研究结果显示ꎬ地方品种具

有与现代改良品种不同的群体遗传结构ꎮ 主要表现

为因地方品种来源、种植习惯复杂多样ꎬ普遍表现出

品种内异质性(ｉｎｔｒａ￣ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ) [ ２８￣３２ ]ꎮ 因此ꎬ为客

观反映地方品种群体内的异质性ꎬ本研究的月亮谷材

料来源基本包括了元阳哈尼梯田所有的分布区ꎬ而且

将每个群体的取样数量增加到 ３０ 个单株ꎬ目的是尽可

能地检测到该品种的稀有基因型ꎮ 为此ꎬ本研究比较

了不同取样数量(５ 株、１０ 株、１５ 株、２０ 株、２５ 株、３０ 株)
的多态位点数ꎬ结果显示在 ５ ~２５ 株之间ꎬ随样本数量

增加ꎬ其多态位点数也逐步增加ꎬ取样 ３０ 株可以基本

代表整个群体的多样性ꎬ而且ꎬ样本数量的增加可检测

到更多的稀有基因型ꎮ 其他研究者也得到了类似的研

究结果ꎬ因此ꎬ合理的取样策略和适当的取样数量对评

价水稻地方品种遗传多样性至关重要[３３￣３４]ꎮ
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