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云南地方稻 ｗａｘｙ 基因序列多样性分析

马继琼ꎬ孙一丁ꎬ杨　 奕ꎬ王炎炎ꎬ许明辉
(云南省农业科学院生物技术与种质资源研究所 / 云南省农业生物技术重点实验室 /

农业部西南作物基因资源与种质创制重点实验室ꎬ昆明 ６５０２２３)

　 　 摘要:利用特异引物 Ｗｘ￣Ｆ / ＡＧ￣２ 对来源于云南省 １６ 个州市 ６４ 个县的 ２５２ 份地方稻种 ｗａｘｙ 基因中含有微卫星序列(ＣＴ)ｎ
和第一内含子的序列进行 ＰＣＲ 扩增并测序ꎮ 结果表明在 ２６８ 个碱基的序列内检测到 ４ 个变异位点:第一内含子上游 ５６ 位处

(ＣＴ)ｎ 存在(ＣＴ)１０、(ＣＴ)１１、(ＣＴ)１２、(ＣＴ)１４、(ＣＴ)１６、(ＣＴ)１７、(ＣＴ)１８、(ＣＴ)１９、(ＣＴ)２０、(ＣＴ)２１ 等 １０ 种变异ꎻ(ＣＴ)１１、
(ＣＴ)１８、(ＣＴ)１７、(ＣＴ)１２、(ＣＴ)１０ 等 ５ 种单倍型是云南优势类型ꎬ合计占供试材料的 ９２ ８５％ ꎻ籼稻以(ＣＴ)１０、(ＣＴ)１１、(ＣＴ)１２
为主ꎬ而粳稻以(ＣＴ)１１ 、(ＣＴ)１２、(ＣＴ)１７ 和(ＣＴ)１８ 为主ꎻ第一内含子 ＋ １ 位存在 Ｇ / Ｔ 变异ꎬ８１ ７５％ 品种是 ＧꎬＴ 只出现在

(ＣＴ)１６、(ＣＴ)１７、(ＣＴ)１８ 和(ＣＴ)２０ 的品种中ꎬ其频率在籼稻中为 １３ ４８％ ꎬ粳稻 ２０ ８６％ ꎬ水稻 １６ １７％ ꎬ陆稻 ２２ ３５％ ꎬ粘稻

１０ ４７％ ꎬ糯稻 ４２ ６２％ ꎮ ＋ ８６￣８８ 位存在 ＡＴＡ / ＧＴＡ / Ａ￣￣３ 种变异ꎻ ＋ １２８ 位处存在(ＡＡＴＴ)５ 和(ＡＡＴＴ)６ ２ 种变异ꎮ 根据这 ４
个变异位点ꎬ可将 ２５２ 个云南地方稻种归为 １６ 种单倍型ꎬ其中 Ｗｘ４ (３２ ５４％ )、Ｗｘ９ (１３ ８９％ )、Ｗｘ１２ (１２ ７％ )、Ｗｘ５
(１２ ３％ )、Ｗｘ１(８ ３３％ )、Ｗｘ１１(７ ９４％ )是主要类型ꎬ合计 ８７ ７％ ꎬ其他类型频率较低ꎮ 籼 / 粳亚种、水 / 陆稻和粘 / 糯中存在

单倍型种类和单倍型频率两方面的差异ꎬ籼稻 / 粳稻、水 / 陆稻和粘 / 糯稻各亚种或生态型均有独享的单倍型ꎬ共享单倍型频率

也存在差异ꎬ表明亚种间或生态型间发生了一定的遗传分化ꎮ 单倍型地理分布分析表明ꎬ临沧、普洱单倍型种类最丰富ꎬ以之

为中心向外扩展ꎬ单倍型种类有减少的趋势ꎬ第一内含子 ＋ １ 位的 Ｔ 主要分布在临沧、普洱、西双版纳、德宏等南部地区ꎮ 本研

究揭示了云南地方稻种群体 ｗａｘｙ 基因的变异和分布特点ꎮ
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Ａｂｓｔｒａｃｔ:Ｔｈｅ ｗａｘｙ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｔｈｅ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ(ＣＴ) ｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｐａｒｔ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ｉｎｔｒｏｎ
ｗｅｒｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｅｄ ａｎｄ ｓｅｑｕｅｎｃｅｄ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ＰＣＲ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｐｒｉｍｅｒｓ Ｗｘ￣Ｆ / ＡＧ￣２ ｆｏｒ ２５２ ｒｉｃｅ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｆｒｏｍ １６ ａｒｅａｓ
６４ ｃｏｕｎｔｉｅｓ ｏｆ Ｙｕｎｎａｎ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｆｏｕｒ ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｗａｘｙ ｇｅｎｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎｃｕｄ￣
ｉｎｇ ２６８ ｂａｓｅｓ. Ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ(ＣＴ)１０ꎬ(ＣＴ)１１ꎬ(ＣＴ)１２ꎬ(ＣＴ)１４ꎬ(ＣＴ)１６ꎬ(ＣＴ)１７ꎬ(ＣＴ)１８ꎬ(ＣＴ)１９ꎬ(ＣＴ)２０ꎬ
(ＣＴ)２１ ｗｅｒｅ ｔｅｓｔｅｄ ａｔ ｓｉｔｅ ５６ ｉｎ ｔｈｅ ｕｐｓｔｒｅａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｉｎｔｒｏｎꎬａｎｄ(ＣＴ)１１、(ＣＴ)１８、(ＣＴ)１７、(ＣＴ)１２、(ＣＴ)１０
ｗｅｒｅ ｔｈｅ ａｄｖａｎｔａｇｅｓ ｔｙｐｅｓꎬｗｈｉｃｈ ａｃｃｏｕｎｔｅｄ ｔｏｇｅｔｈｅｒ ｆｏｒ ９２ ８５％ ｉｎ ｔｈｅ ｔｅｓｔ ｍａｔｅｒｉａｌꎬａｎｄ ｉｎｄｉｃａ ｗｉｔｈ(ＣＴ)１０ꎬ
(ＣＴ)１１ꎬ(ＣＴ)１２ ａｎｄ ｊａｐｏｎｉｃａ ｗｉｔｈ(ＣＴ)１１ꎬ(ＣＴ)１２ꎬ(ＣＴ)１７ ａｎｄ(ＣＴ)１８. Ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ Ｇ / Ｔ ｗａｓ ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ ｔｈｅ
ｆｉｒｓｔ ｉｎｔｒｏｎ ＋ １ ｓｉｔｅꎬ８１ ７５％ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｐｏｓｓｅｓｓｉｎｇ Ｇ. Ｔ ｗａｓ ｐｒｅｓｅｎｔ ｏｎｌｙ ｉｎ ｔｈｅ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｗｉｔｈ(ＣＴ)１６ꎬ(ＣＴ)１７ꎬ
(ＣＴ)１８ꎬａｎｄ(ＣＴ)２０ꎬａｎｄ ｔｈｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｗａｓ １３ ４８％ ｉｎ ｉｎｄｉｃａ ａｎｄ ｊａｐｏｎｉｃａ ２０ ８６％ ꎬｗａｔｅｒ ｒｉｃｅ １６ １７％ ａｎｄ ｕｐ￣
ｌａｎｄ ｒｉｃｅ ２２ ３５％ ꎬｎｏ￣ｇｌｕｔｉｎｏｕｓ ｒｉｃｅ １０ ４７％ ａｎｄ ｇｌｕｔｉｎｏｕｓ ｒｉｃｅ ４２ ６２. Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｔｈｒｅｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ＡＴＡ /
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ＧＴＡ / Ａ ａｔ ＋ ８６￣８８ ｓｉｔｅ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ｉｎｔｒｏｎꎬａｎｄ(ＡＡＴＴ)５ ａｎｄ(ＡＡＴＴ)６ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ａｔ ＋ １２８ ｓｉｔｅ. Ａｃｃｏｒｄｉｎｇ ｔｏ ｔｈｅｓｅ ｆｏｕｒ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｓｉｔｅｓꎬｔｈｅ ２５２ ｒｉｃｅ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｗｅｒｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｉｎｔｏ １６ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓꎬａｎｄ Ｗｘ４(３２ ５４％ )ꎬＷｘ９(１３ ８９％ )ꎬ
Ｗｘ１２(１２ ７％ )ꎬＷｘ５(１２ ３％ )ꎬＷｘ１(８ ３３％ )ꎬＷｘ１１(７ ９４％ )ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｔｙｐｅｓ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎꎬｗｈｉｃｈ ａｃｃｏｕｎｔｅｄ
ｔｏｇｅｔｈｅｒ ｆｏｒ ８７ ７％ ꎬｏｔｈｅｒ ｔｙｐｅｓ ｗｅｒｅ ｒａｒｅ. Ｔｈｅ ｓｕｂｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎｄｉｃａ / ｊａｐｏｎｉｃａꎬｔｈｅ ｅｃｏｔｙｐｅｓ ｗａｔｅｒ / ｕｐｌａｎｄ ｒｉｃｅ ａｎｄ ｎｏ￣
ｇｌｕｔｉｎｏｕｓ / ｇｌｕｔｉｎｏｕｓ ｒｉｃｅ ｈａｄ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ ｅｘｃｌｕｓｉｖｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅꎬｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｏｃｃｕｒｒｅｄ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｓｕｂｓｐｅｃｉｅｓ ｏｒ ｅｃｏｔｙｐｅｓ. Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ａｒｅａｓ ｏｆ Ｌｉｎｃａｎｇ ａｎｄ Ｐｕｅｒ
ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｃｅｎｔｒａｌ ａｒｅａ ｗｉｔｈ ａｂｕｎｄａｎｔ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓꎬａｎｄ ｏｕｔｗａｒｄ ｔｈｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅｃｒｅａｓｅｄ ｇｒａｄｕａｌｌｙꎬｔｈｅ Ｔ ａｔ ｔｈｅ
ｆｉｒｓｔ ｉｎｔｒｏｎ ＋ １ ｓｉｔｅ ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｏｕｔｈｅｒｎ ａｒｅａ ｏｆ ＹｕｎｎａｎꎬＬｉｎｃａｎｇꎬＰｕ′ｅｒꎬＸｉｓｈｕａｎｇｂａｎｎａ ａｎｄ Ｄｅ￣
ｈｏｎｇ. Ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈｅ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｗａｘｙ ｇｅｎｅ ｉｎ ｌｏｃａｌ ｒｉｃｅ ｃｕｌｔｉｖａｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ Ｙｕｎ￣
ｎａｎ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:ｒｉｃｅꎻＹｕｎｎａｎꎻｗａｘｙ ｇｅｎｅꎻｈａｐｌｏｔｙｐｅ

稻米的直链淀粉含量主要受 Ｗｘ 位点控制ꎬ直
链淀粉是影响稻米品质的重要性状ꎬ为此该基因不

仅受到自然选择ꎬ同时受到人类长期的强烈的人工

选择ꎮ Ｈ. Ｆ. Ｊ. Ｂｌｉｇｈ 等[１] 发现 Ｗｘ 基因第一内含子

剪切点上游 ５６ ｂｐ 处有一段(ＣＴ)ｎ 微卫星序列ꎬ并
设计了相应的分析引物 ４８４ / ４８５ꎮ (ＣＴ)ｎ 的多态性

及与水稻直链淀粉含量之间的相关性已被证

实[２￣６]ꎮ 不过在研究实践中发现引物 ４８４ / ４８５ 的

ＰＣＲ 产物存在重复性差和电泳难分辨重复数等问

题ꎮ 进一步研究揭示ꎬＷｘ 基因第一内含子中 ＋ １ 位

置的碱基是 Ｇ 还是 Ｔ 与直链淀粉含量相关[７￣１１]ꎮ Ｎ.
Ｍ. Ａｙｒｅｓ 等[２]根据 Ｗｘ 基因第一内含子供体 ＋ １ 位

Ｇ / Ｔ 多态性ꎬ最早设计了 ＰＣＲ￣ＡｃｃⅠ检测方法ꎬ蔡秀

玲等[１２] 发展成为 ＰＣＲ￣Ａｃｃ Ⅰ分子标记ꎬ毛兴学

等[１３]又根据 ＰＣＲ 扩增时引物 ３′末端碱基与模板的

匹配程度对扩增效率的影响而设计了 ＰＣＲ 一步法ꎮ
在实际应用中ꎬ这些方法均存在过程烦琐、结果重复

性差等问题ꎮ
云南由于地形气候复杂ꎬ位于中国与南亚 ２ 个稻

种起源中心之间ꎬ受 ２ 个独立起源中心的强烈影响ꎬ
从海拔 ７６ ｍ 的河口到 ２７００ ｍ 的永宁镇均有亚洲栽

培稻分布ꎬ加上各少数民族的各种各样的传统耕作习

惯和农耕文化的影响ꎬ是世界上最大的稻种遗传多样

性中心之一[１４￣１６]ꎬ品种数约占中国栽培稻的 ８ ６％ꎬ
中国初级核心种质的四分之一ꎬ为中国栽培稻变种的

总和[１７]ꎬ在遗传进化上具有一定的特殊性ꎮ
本研究利用特异引物 Ｗｘ￣Ｆ / ＡＧ￣２ 对来源于云

南省 １６ 个州市 ６４ 个县的 ２５２ 份地方稻种 ｗａｘｙ 基

因中含有微卫星序列(ＣＴ) ｎ 和第一内含子的序列

进行 ＰＣＲ 扩增并测序ꎮ 以揭示云南地方稻种群体

ｗａｘｙ 基因的变异和分布特点ꎬ指导种质资源发掘利

用ꎬ并为稻种演化传播研究积累资料ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 材料

材料为来源于云南省 １６ 个州市 ６４ 个县(市)
的 ２５２ 份地方稻品种ꎮ 按籼粳稻分类ꎬ籼稻 ８９ 份、
粳稻 １６３ 份ꎻ按水陆稻分类ꎬ水稻 １６７ 份、陆稻 ８５
份ꎻ按粘糯稻分类ꎬ粘稻 １９１ 份、糯稻 ６１ 份ꎮ 材料均

由云南省农业科学院生物技术与种质资源研究所保

存ꎮ 以日本晴作为测序对照品种ꎬ以云南推广品种

楚粳 ２７ 作为现代粳稻对照品种ꎮ
１ ２　 ＤＮＡ 提取

采用 ＣＴＡＢ 法提取基因组 ＤＮＡꎮ
１ ３　 ＰＣＲ 扩增及测序

利用蔡秀玲等[１２] 设计的 ＰＣＲ 引物 Ｗｘ￣Ｆ (５′
ＣＴＴＴＧＴＣＴＡＴＣＴＣＡＡＧＡＣＡＣ ３′)和 ＡＧ￣２(５′ＴＣＡＧＣ￣
ＣＴＡＡＣＣＡＡＡＣＡＴＡＡＣＧＡＡ ３′)ꎬ由华大基因公司合

成ꎮ 反应体系为 ２０ μＬ:Ｂｕｆｆｅｒ ２ μＬꎬｄＮＴＰｓ １ μＬꎬ
ｐｒｉｍｅｒ Ｗｘ￣Ｆ １ μＬ、ＡＧ￣２ １ μＬꎬＥｘ Ｔａｑ 酶 ０ ４ μＬꎬ
ｄｄＨ２Ｏ １３ ６ μＬꎬＤＮＡ 模板 １ μＬꎮ 反应程序:９５ ℃ꎬ
５ ｍｉｎꎻ９５ ℃ꎬ４０ ｓꎻ５７ ℃ꎬ３０ ｓꎻ７２ ℃ꎬ５０ ｓꎻ４１ 个循

环ꎻ７２ ℃ꎬ１０ ｍｉｎꎮ ＰＣＲ 扩增产物送至华大基因公

司用引物 ＡＧ￣２ 进行测序(由于 ＣＴ 重复的影响ꎬ不
可用 Ｗｘ￣Ｆ 作为测序引物)ꎬ每个材料重复测序 ２
次ꎬ所得序列用软件 ＢｉｏＬｉｇｎ 进行比较分析ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 云南地方稻种 ｗａｘｙ 基因(ＣＴ)ｎ 卫星序列和

第一内含子变异位点和特点

蔡秀玲等[１２]设计的 ＰＣＲ 引物 Ｗｘ￣Ｆ 和 ＡＧ￣２ 分

别位于(ＣＴ)重复上游 １３ ~ ２５ 个碱基处和第一内含

子 ＋ １９０ 处ꎬ对基因组 ＤＮＡ 可扩增出 ３００ ｂｐ 左右的

１ 条带ꎬ扩增的序列包含了(ＣＴ)重复和 １９０ ｂｐ 第一
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内含子的序列ꎮ 扩增产物送至华大基因公司进行测

序ꎮ 试验所获得的日本晴序列长度和碱基顺序与从

ＧｅｎＢａｎｋ 获得的序列 ＮＣ＿００８３９９ ２ 一致ꎬ说明测序

资料可靠ꎮ 本研究对 ２６８ 个碱基序列(图 １)碱基进

行比较分析ꎬ该序列包含第一内含子上游 ９７ 个碱基

(图 １ 中标尺 １ ~ ９７)和第一内含子 ＋ １￣１７０(图 １ 中

标尺 ９８ ~ ２６８)碱基ꎮ

“ . ”代表与第 １ 行碱基相同ꎬ“￣”代表碱基缺失ꎬ箭头所指为第一内含子 ＋ １ 位(Ｇ / Ｔ 变异)
“ . ”:ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｔｈｅ ｂａｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｌｉｎｅꎬ“￣”:ｔｈｅ ｍｉｓｓｉｎｇ ｂａｓｅｓꎬｔｈｅ ａｒｒｏｗ ｍａｒｋ:ｔｈｅ ｓｉｔｅ ＋ １ ｏｆ ｆｉｒｓｔ ｉｎｔｒｏｎ ｏｆ ｗａｘｙ ｇｅｎｅ

图 １　 云南 １６ 个品种 ｗａｘｙ 基因单倍型序列比较

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ １６ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｏｆ ｗａｘｙ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ Ｙｕｎｎａｎ

通过比对ꎬ在这段序列上ꎬ品种间存在 ４ 个变异

位点ꎬ即第一内含子上游 ５６ 位前(图 １ 中标尺 １ ~
４２ 位) ＣＴ 重复次数存在 １０ 种变异ꎬ即 ( ＣＴ) １０、
(ＣＴ) １１、 ( ＣＴ) １２、 ( ＣＴ) １４ꎬ、 ( ＣＴ) １６、 ( ＣＴ) １７、
(ＣＴ)１８、 ( ＣＴ) １９、 ( ＣＴ) ２０、 ( ＣＴ) ２１ꎬＮ. Ｍ. Ａｙｒｅｓ
等[２]分析的美国品种和舒庆尧等[４] 分析的中国南

方稻区推广品种分别有 ８ 种和 ７ 种变异ꎬ云南地方

稻中未发现 ( ＣＴ) ８ 类型ꎬ但新发现了 ( ＣＴ) １２ 和

(ＣＴ)２１ ２ 种变异类型ꎻ第一内含子 ＋ １ 位(图 １ 中标

尺 ９８)存在 Ｇ / Ｔ 变异ꎻ ＋ ８６￣８８(图 １ 中标尺 １８３ ~
１８５)存在 ＡＴＡ / ＧＴＡ / Ａ￣￣３ 种变异ꎻ ＋ １２８ 位处存在

(ＡＡＴＴ)５ 和(ＡＡＴＴ)６ ２ 种变异(图 １ 中标尺 ２２５ ~
２４８)ꎮ 根据上述 ４ 个变异位点ꎬ可将 ２５２ 个云南地

方稻种归为 １６ 种单倍型(表 １ꎬ图 １)ꎬ其中对照品种

日本晴和云南推广品种楚粳 ２７ 归为单倍型 Ｗｘ１２ꎮ
从表 １ 可以看出ꎬ各个单倍型的频率存在极大的差

异ꎬ其出现顺序是 Ｗｘ４(３２ ５４％ )、Ｗｘ９(１３ ８９％ )、
Ｗｘ１２ ( １２ ７％ )、 Ｗｘ５ ( １２ ３％ )、 Ｗｘ１ ( ８ ３３％ )、

Ｗｘ１１ (７ ９４％ )、Ｗｘ１０ (３ ９７％ )、Ｗｘ１３ (２ ３８％ )、
Ｗｘ１４ ( １ １９％ )、 Ｗｘ１６ ( １ １９％ )、 Ｗｘ２ ( ０ ７９％ )、
Ｗｘ８(０ ７９％ )、Ｗｘ１５ (０ ７９％ )、Ｗｘ３ (０ ４％ )、Ｗｘ６
(０ ４％ )、 Ｗｘ７ ( ０ ４％ )ꎬ 前 ６ 种 单 倍 型 品 种 占

８７ ７％ ꎬ是云南的主要类型ꎮ
(ＣＴ)ｎ 变异类型出现频率存在极大的差异(表

１)ꎬ频率顺序是(ＣＴ)１１(单倍型 Ｗｘ４ꎬ占供试材料的

３２ ５４％)ꎬ( ＣＴ) １８ (Ｗｘ１１、 Ｗｘ１２ꎬ 合 计 ２０ ６３％)ꎬ
(ＣＴ) １７ ( Ｗｘ９、 Ｗｘ１０ꎬ 合 计 １７ ８６％ )ꎬ ( ＣＴ ) １２
(Ｗｘ５ꎬ１２ ３０％ )ꎬ(ＣＴ) １０ (Ｗｘ１、 Ｗｘ２、 Ｗｘ３ꎬ合计

９ ５２％ )ꎬ(ＣＴ)１９(Ｗｘ１３ꎬ２ ３８％ )ꎬ(ＣＴ)２０(Ｗｘ１４、
Ｗｘ１５ꎬ合 计 １ ９８％ )ꎬ ( ＣＴ) ２１ ( Ｗｘ１６ꎬ １ １９％ )ꎬ
(ＣＴ)１４(Ｗｘ６、Ｗｘ７ꎬ合计 ０ ７９％ )ꎬ(ＣＴ)１６(Ｗｘ８ꎬ
０ ７９％ )ꎬ其中(ＣＴ)１１、(ＣＴ)１８、(ＣＴ)１７、(ＣＴ)１２、
(ＣＴ)１０ 等 ５ 种单倍型是云南优势类型ꎬ合计占供试

材料的 ９２ ８５％ꎮ 可见ꎬ在(ＣＴ)ｎ 位点上云南地方稻

种是由多个优势单倍型组成ꎬ而中国南方稻区推广

品种优势类型集中在(ＣＴ)１１ 和(ＣＴ)１８[４]ꎮ (ＣＴ)ｎ
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表 １　 Ｗａｘｙ 基因变异位点与单倍型在各生态类型中的分布

Ｔａｂｌｅ １　 Ｗａｘｙ ｇｅｎｅ ｍｕｔａｔｉｏｎ ｌｏｃｉ ａｎｄ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｉｎ ｖａｒｉｏｕｓ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｔｙｐｅｓ

单倍型

Ｈａｐｌｏ￣
ｔｙｐｅ

(ＣＴ)ｎ
＋ １
位

＋ ８６
￣８８
位

(ＡＡ￣
ＴＴ)ｎ

总体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
籼稻

Ｉｎｄｉｃａ
粳稻

Ｊａｐｏｎｉｃａ
水稻

Ｗａｔｅｒ ｒｉｃｅ
陆稻

Ｕｐｌａｎｄ ｒｉｃｅ

粘稻

Ｎｏｎ￣ｇｌｕｔｉｎｏｕｓ
ｒｉｃｅ

糯稻

Ｇｌｕｔｉｎｏｕｓ ｒｉｃｅ

品种数

Ｖａｒｉｅｔｙ
Ｎｏ.

比例

(％ )
Ｆｒｅｑｕ￣
ｅｎｃｙ

品种数

Ｖａｒｉｅｔｙ
Ｎｏ.

比例

(％ )
Ｆｒｅｑｕ￣
ｅｎｃｙ

品种数

Ｖａｒｉｅｔｙ
Ｎｏ.

比例

(％ )
Ｆｒｅｑｕ￣
ｅｎｃｙ

品种数

Ｖａｒｉｅｔｙ
Ｎｏ.

比例

(％ )
Ｆｒｅｑｕ￣
ｅｎｃｙ

品种数

Ｖａｒｉｅｔｙ
Ｎｏ.

比例

(％ )
Ｆｒｅｑｕ￣
ｅｎｃｙ

品种数

Ｖａｒｉｅｔｙ
Ｎｏ.

比例

(％ )
Ｆｒｅｑｕ￣
ｅｎｃｙ

品种数

Ｖａｒｉｅｔｙ
Ｎｏ.

比例

(％ )
Ｆｒｅｑｕ￣
ｅｎｃｙ

Ｗｘ１ １０ Ｇ Ａ － － ５ ２１ ８ ３３ １３ １４ ６１ ８ ４ ９１ １９ １１ ３８ ２ ２ ３５ １５ ７ ８５ ６ ９ ８４

Ｗｘ２ １０ Ｇ ＡＴＡ ５ ２ ０ ７９ ２ １ ２３ ２ ２ ３５ ２ １ ０５

Ｗｘ３ １０ Ｇ ＧＴＡ ６ １ ０ ４０ １ １ １２ １ ０ ６ １ ０ ５２

Ｗｘ４ １１ Ｇ ＡＴＡ ６ ８２ ３２ ５４ ３７ ４１ ５７ ４５ ２７ ６１ ６０ ３５ ９３ ２２ ２５ ８８ ６９ ３６ １３ １３ ２１ ３１

Ｗｘ５ １２ Ｇ ＡＴＡ ６ ３１ １２ ３０ １８ ２０ ２２ １３ ７ ９８ ２４ １４ ３７ ７ ８ ２４ ２６ １３ ６１ ５ ８ ２０

Ｗｘ６ １４ Ｇ ＧＴＡ ５ １ ０ ４０ １ ０ ６１ １ ０ ６０ １ １ ６４

Ｗｘ７ １４ Ｇ ＡＴＡ ６ １ ０ ４０ １ ０ ６１ １ ０ ６０ １ ０ ５２

Ｗｘ８ １６ Ｔ ＧＴＡ ５ ２ ０ ７９ １ １ １２ １ ０ ６１ ０ ０ ２ ２ ３５ ２ ３ ２８

Ｗｘ９ １７ Ｇ ＧＴＡ ５ ３５ １３ ８９ ４ ４ ４９ ３１ １９ ０２ ２３ １３ ７７ １２ １４ １２ ３１ １６ ２３ ４ ６ ５６

Ｗｘ１０ １７ Ｔ ＧＴＡ ５ １０ ３ ９７ ４ ４ ４９ ６ ３ ６８ ４ ２ ４０ ６ ７ ０６ ４ ２ ０９ ６ ９ ８４

Ｗｘ１１ １８ Ｇ ＧＴＡ ６ ２０ ７ ９４ ３ ３ ３７ １７ １０ ４３ ８ ４ ７９ １２ １４ １２ １５ ７ ８５ ５ ８ ２０

Ｗｘ１２ １８ Ｔ ＧＴＡ ５ ３２ １２ ７０ ７ ７ ８７ ２５ １５ ３３ ２３ １３ ７７ ９ １０ ５９ １６ ８ ３８ １６ ２６ ２３

Ｗｘ１３ １９ Ｇ ＧＴＡ ５ ６ ２ ３８ １ １ １２ ５ ３ ０７ ２ １ ２０ ４ ０ １２ ５ ２ ６２ １ １ ６４

Ｗｘ１４ ２０ Ｇ ＧＴＡ ５ ３ １ １９ ３ １ ８４ １ ０ ６０ ２ ２ ３５ ３ １ ５７ ０ ０

Ｗｘ１５ ２０ Ｔ ＧＴＡ ５ ２ ０ ７９ ２ １ ２３ ２ ２ ３５ ２ ３ ２８

Ｗｘ１６ ２１ Ｇ ＧＴＡ ５ ３ １ １９ ３ １ ８４ ３ ３ ５３ ３ １ ５７ ０ ０

合计

Ｔｏｔａｌ
２５２ ８９ １６３ １６７ ８５ １９１ ６１

变异在籼 /粳、水 /陆、粘 /糯间存在差异ꎬ籼稻以

(ＣＴ)１０、(ＣＴ)１１、(ＣＴ)１２ 为主ꎬ而粳稻以(ＣＴ)１１ 、
(ＣＴ)１２、(ＣＴ)１７ 和(ＣＴ)１８ 为主ꎬ二者群体结构上

存在显著差异ꎮ 水稻以(ＣＴ)１１、(ＣＴ)１８、(ＣＴ)１７、
(ＣＴ)１２ 和(ＣＴ)１０ 为主ꎬ陆稻以(ＣＴ)１１ 、(ＣＴ)１８、
(ＣＴ)１７ 和(ＣＴ)１２ 为主ꎻ粘稻和糯稻均以(ＣＴ)１１、
(ＣＴ)１８、(ＣＴ)１７、(ＣＴ)１２ 和(ＣＴ)１０ 为主ꎮ 可见ꎬ
水稻和陆稻间ꎬ粘稻和糯稻间ꎬ单倍型种类上差异不

显著ꎬ仅单倍型频率上存在差异ꎮ
第一内含子 ＋ １ 位上ꎬ８１ ７５％品种是 ＧꎬＴ 只出

现在重复次数 １６ 以上的单倍型 Ｗｘ８ 、Ｗｘ１０ 、Ｗｘ１２、
Ｗｘ１５ 中ꎬ由于籼稻以(ＣＴ)１０、(ＣＴ)１１、(ＣＴ)１２ 为

主ꎬ故籼稻和粳稻间 Ｔ 的频率存在差异ꎬ籼稻携带 Ｔ
的品种为 １３ ４８％ ꎬ粳稻为 ２０ ８６％ ꎮ 水稻中携带 Ｔ
的 品 种 为 １６ １７％ ꎬ 陆 稻 为 ２２ ３５％ ꎻ 粘 稻 中

１０ ４７％ ꎬ糯稻中 ４２ ６２％ (表 １)ꎬ在出现 Ｔ 的 ４６ 个

品种(Ｗｘ８、 Ｗｘ１０、 Ｗｘ１２、 Ｗｘ１５)中ꎬ有糯稻 ２６ 个ꎮ
２ ２　 云南地方稻种 ｗａｘｙ 单倍型在各生态型中的

分布特点

从表 １ 可以看出ꎬ１６ 种单倍型在籼 /粳亚种、
水 /陆稻和粘 /糯中存在单倍型种类和单倍型频率两

方面的差异ꎬ说明亚种间和生态型间发生了遗传上

的分化ꎮ
籼稻出现 １０ 种单倍型ꎬ粳稻出现 １５ 种单倍

型ꎬ其中有 ９ 种单倍型为 ２ 个亚种共享ꎬ即籼稻的

多数单倍型包含在粳稻的单倍型中ꎬ从单倍型数

量来看粳稻更为丰富ꎬ这可能与云南粳稻分布更

广有关ꎻ有 ７ 个单倍型(Ｗｘ２、 Ｗｘ６、 Ｗｘ７、 Ｗｘ１４、
Ｗｘ１５、 Ｗｘ１６)仅在粳稻中出现ꎬ１ 个单倍型 Ｗｘ３
仅在籼稻中出现ꎬ但频率一般较低ꎮ 籼稻的主要
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类 型 是 Ｗｘ４ ( ４１ ５７％ )、 Ｗｘ５ ( ２０ ２２％ )、 Ｗｘ１
(１４ ６１％ )ꎬ粳稻的主要类型是 Ｗｘ４ (２７ ６１％ )、
Ｗｘ９ ( １９ ０２％ )、 Ｗｘ１２ ( １５ ３３％ )、 Ｗｘ１１
(１０ ４３％ )、Ｗｘ５(７ ９８％ )ꎮ

水稻和陆稻分别出现 １２ 和 １３ 种单倍型ꎬ它们共

享 ８ 种单倍型ꎬ但 Ｗｘ２、Ｗｘ８、Ｗｘ１４、Ｗｘ１５、Ｗｘ１６ 仅在

陆稻中出现ꎬＷｘ３、Ｗｘ６、Ｗｘ７ 仅在水稻中出现ꎬ但频率

一般很低ꎻ水陆稻中各种单倍型频率也不同ꎬ水稻的

主要类型是 Ｗｘ４ (３５ ９３％)、Ｗｘ５ (１４ ３７％)、Ｗｘ９
(１３ ７７％)、Ｗｘ１２(１３ ７７％)、Ｗｘ１(１１ ３８％)ꎬ陆稻的

是 Ｗｘ４(２５ ８８％)、Ｗｘ９(１４ １２％)、Ｗｘ１１(１４ １２％)、
Ｗｘ１２(１０ ５９％)、Ｗｘ５(８ ２４％)、Ｗｘ１０(７ ０６％)ꎬ水稻

中 Ｗｘ４、 Ｗｘ５ 和 Ｗｘ１ 频率比陆稻高ꎬ而陆稻中 Ｗｘ１０
和 Ｗｘ１１ 频率较水稻高ꎮ

粘稻出现 １３ 种单倍型ꎬ糯稻中出现 １１ 种单倍

型ꎬ它们共享其中的 ８ 种单倍型ꎬ而 Ｗｘ２、Ｗｘ３、
Ｗｘ７、Ｗｘ１６ 仅在粘稻中出现ꎬＷｘ６、Ｗｘ８、Ｗｘ１５ 仅在

糯稻中出现ꎬ但频率较低ꎻ粘稻中 Ｗｘ４、 Ｗｘ５、Ｗｘ９
频率明显高于糯稻ꎬ而糯稻中 Ｗｘ１０、 Ｗｘ１２ 频率高

于粘稻ꎮ

２ ３　 ｗａｘｙ 单倍型在地理上的分布特点

１６ 种单倍型在 １６ 个州市的分布列于表 ２ꎮ 由

表 ２ 可以看出ꎬＷｘ４、 Ｗｘ５、 Ｗｘ９ 、Ｗｘ１２ ４ 种单倍型

品种数最多ꎬ分布也最广ꎬ分别分布在 １４、１２、１２、１２
个州市ꎻ而享有单倍型 Ｗｘ２、 Ｗｘ３、 Ｗｘ６、 Ｗｘ７、
Ｗｘ１４、 Ｗｘ１５、 Ｗｘ１６ 的品种较少ꎬ属于稀少单倍型ꎬ
分布范围小ꎬ但除 Ｗｘ７ 的 １ 个品种分布在昭通外ꎬ
其他的 １２ 个品种均分布在云南中南部地区ꎻ携带

Ｗｘ１、Ｗｘ８、Ｗｘ１０、Ｗｘ１１、Ｗｘ１３ 的品种数 ６ ~ ２１ 个ꎬ
这些品种也多分布在云南中南部地区ꎮ 州市间比

较可知ꎬ临沧、普洱单倍型种类最丰富ꎬ以之为中

心向外扩展ꎬ单倍型种类有减少的趋势ꎬ临沧、普
洱、西双版纳、德宏、文山是单倍型种类丰富的地

区ꎬ这与这些地区少数民族较多并以稻米为主食ꎬ
气候和地形多样相关ꎮ 第一内含子 ＋ １ 位为 Ｔ 一

般认为直链淀粉含量低ꎬ在 １６ 种单倍型中ꎬ只有

Ｗｘ８、Ｗｘ１０、Ｗｘ１２、Ｗｘ１５ 携带 Ｔꎬ由表 ２ 可以看出ꎬ
这些单倍型主要分布在临沧、普洱、西双版纳、德
宏等南部地区ꎮ

表 ２　 Ｗａｘｙ 单倍型在云南各州市的分布

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｗａｘｙ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｉｎ ｔｈｅ ａｒｅａｓ ｉｎ Ｙｕｎｎａｎ

地市

Ａｒｅａ

品种数

Ｎｏ. ｏｆ
ｖａｒｉｅｔｙ

单倍型数

Ｎｏ. ｏｆ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

Ｗｘ１ Ｗｘ２ Ｗｘ３ Ｗｘ４ Ｗｘ５ Ｗｘ６ Ｗｘ７ Ｗｘ８ Ｗｘ９ Ｗｘ１０ Ｗｘ１１ Ｗｘ１２ Ｗｘ１３ Ｗｘ１４ Ｗｘ１５ Ｗｘ１６

临沧 ３９ １０ ５ １ １４ ３ ３ ３ ３ ５ １ １

普洱 ５４ １０ ３ ２ １７ ５ ９ ２ ５ ７ ３ １

西双版纳 ２５ ９ ３ ３ １ ３ ３ ６ ３ １ ２

德宏 １４ ８ ４ ２ １ １ １ １ ２ ２

文山 １７ ８ ３ ５ ２ １ ２ ２ １ １

红河 １５ ６ １ ７ ２ １ ３ １

保山 ２２ ６ ２ ６ ８ ３ ２ １

昭通 １８ ６ ２ １０ １ １ ２ ２

玉溪 １４ ５ ７ ３ １ ２ １

丽江 １５ ４ ５ １ ６ ３

曲靖 ５ ４ １ ２ １ １

昆明 ２ ２ １ １

大理 ５ ４ １ １ ２ １

怒江 ５ ４ ３ １ １

楚雄 １ １ １

迪庆 １ １ １

合计

Ｔｏｔａｌ
２５２ ２１ ２ １ ８２ ３１ １ １ ２ ３５ １０ ２０ ３２ ６ ３ ２ ３

９６３
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３　 讨论

一般认为ꎬ普通野生稻是栽培稻的祖先ꎮ Ｓ. Ｙａ￣
ｍａｎａｋａ 等[１８]的研究发现野生稻第一内含子供体 ＋ １
碱基都是 Ｇꎬ孙一丁等[１９]对云南元江野生稻的分析

也均为 ＧꎬＷ. Ｘｉｎ 等 [２０]对来源中国的普通野生稻

的分析在该位点上也均为 Ｇꎮ 本课题组研究表明普

通野生稻 ｗａｘｙ 基因微卫星序列(ＣＴ) ｎ 一般 ８ ~ １２
个重复ꎬ第一内含子供体 ＋ １ 位碱基均为 Ｇꎮ 可见ꎬ
(ＣＴ)ｎ 重复少ꎬ第一内含子供体 ＋ １ 位碱基为 Ｇ 是

野生稻的特征ꎬ而 ( ＣＴ) ｎ 重复多ꎬ第一内含子供

体 ＋ １ 位置的碱基 Ｔ 是变异类型ꎮ 本研究对云南地

方稻品种的分析表明ꎬ籼粳稻均存在(ＣＴ) ｎ 重复

少ꎬ第一内含子供体 ＋ １ 位碱基为 Ｇ 的类型ꎬ也存在

(ＣＴ)ｎ 重复多ꎬ第一内含子供体 ＋ １ 碱基为 Ｔ 的类

型ꎬ这进一步表明籼粳稻是同步进化的ꎮ 携带 Ｔ 的

品种多分布在云南南部地区ꎬ这为在云南地方稻中

发掘中低直链淀粉含量资源指明了方向ꎬ这也证明

云南南部是稻遗传分化的中心之一ꎮ
第一内含子 ＋ ８６￣８８(图 １ 中标尺 １８３ ~ １８５)存

在 ＡＴＡ / ＧＴＡ / Ａ￣￣３ 种变异ꎮ 本课题组的野生稻分

析资料表明ꎬ野生稻此位点均为 ＧＴＡꎬ携带 ＧＴＡ 的

单倍型更为原始ꎮ 一般认为籼稻变异大于粳稻ꎬ但
本研究结果表明粳稻 Ｗａｘｙ 单倍型种类比籼稻多ꎬ
籼稻的单倍型包含在粳稻的类型内ꎬ这可能与云南

粳稻分布更广有关ꎬ也可能另有原因ꎬ有待进一步研

究ꎮ 本研究表明第一内含子供体 ＋ １ 位碱基 Ｔ 只在

(ＣＴ)ｎ 重复大于 １６ 的品种中出现ꎬ碱基 Ｇ 向 Ｔ 突

变只在(ＣＴ)ｎ 重复大于 １６ 的品种发生ꎬ这意味着

这种突变可能发生在(ＣＴ)ｎ 增多之后ꎬ二者间存在

的关联需要进一步的研究ꎮ
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