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　 　 摘要：用 ７２ 对 ＳＳＲ 引物对 ３１６ 份东南亚不同地理来源的水稻种质资源进行遗传多样性和遗传结构分析。 结果表明，共检

测到 ３８７ 个等位基因，平均每对引物检测到 ５􀆰 ３７５ 个，变幅在 ２ ～ １２ 之间；其中频率 ＜ ５％的稀有等位基因有 ２９３ 个，占全部等

位基因数的 ７５􀆰 ７％ 。 Ｎｅｉ 基因多样性指数（Ｈｅ）变化幅度在 ０􀆰 ０５５ ～ ０􀆰 ８５５ 之间，平均为 ０􀆰 ６２３。 Ｈｅ 以菲律宾的种质资源最为

丰富（Ｈｅ ＝ ０􀆰 ６１９），其余国家的 Ｈｅ 大小依次是越南（Ｈｅ ＝ ０􀆰 ５１５） ＞ 老挝（Ｈｅ ＝ ０􀆰 ４６７） ＞ 柬埔寨（Ｈｅ ＝ ０􀆰 ４５５）；聚类分析显示分

为籼粳稻两大群体，地理分组不是特别清晰。 ＡＭＯＶＡ 分析表明，遗传变异主要来源于不同地理类群间，且遗传分化极显著。
遗传结构分析结果显示 Ｋ ＝２ 时，有相对明显的遗传结构。 其次是 Ｋ ＝ ５ 时，显示菲律宾群体分为了 ３ 个比较明显的小类群，
存在较为明显的遗传分化结构。 东南亚引进水稻种质资源丰富的遗传多样性和遗传结构为后期水稻育种的亲本选择提供

依据。
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种质资源是水稻品种选育及产业化的源头和基

础。 近些年，中国水稻育种在产量、抗性和品种方面

都遇到不同程度的选育瓶颈，与种质资源的遗传基

础狭窄、同质化严重等有着直接关系［１］，因此野生

品种、地方品种和国外种质资源的收集和引进已受

到广大科研工作者的重视［２］。 世界水稻品种资源

多数分布在亚洲低纬度地区，特别是东南亚山

区［３］。 本研究团队通过与越南、老挝、柬埔寨等国

家高校和科研单位的国际合作交流，引进部分东南

亚国家的种质资源。 前人对国外野生稻、地方品种、
选育品种及其亲本的遗传多样性研究较多［４⁃７］，而

对东南亚国家水稻地方品种的遗传结构报道较少，
因此，针对 ３１６ 份来自菲律宾、越南、老挝、柬埔寨等

东南亚国家水稻种质资源的遗传多样性和遗传结构

进行评估，加强对其遗传基础的了解，旨在从分子水

平上为水稻育种的亲本选择提供依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 供试材料

供试的水稻材料共 ３１６ 份（表 １），其中 １９６ 份

来自菲律宾，２２ 份来自越南，４１ 份来自老挝，５０ 份

来自柬埔寨，７ 份来自中国广西，均为地方品种。

表 １　 引进资源的编号、品种名称和来源国家

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ＩＤ，ｖａｒｉｅｔｙ ｎａｍｅ ａｎｄ ｏｒｉｇｉｎ ｃｏｕｎｔｒｙ ｏｆ ｉｍｐｏｒｔｅｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ

编号

ＩＤ
代号 ／ 名称

Ｃｏｄｅ ／ ｎａｍｅ
来源国家

Ｏｒｉｇｉｎ ｃｏｕｎｔｒｙ
编号

ＩＤ
代号 ／ 名称

Ｃｏｄｅ ／ ｎａｍｅ
来源国家

Ｏｒｉｇｉｎ ｃｏｕｎｔｒｙ
编号

ＩＤ
代号 ／ 名称

Ｃｏｄｅ ／ ｎａｍｅ
来源国家

Ｏｒｉｇｉｎ ｃｏｕｎｔｒｙ

ＩＤ００１ １０１２４⁃１⁃１ 老挝

ＩＤ００２ １０１２４⁃１⁃２ 老挝

ＩＤ００３ １０１３２⁃３⁃１ 老挝

ＩＤ００４ １０１３２⁃３⁃２ 老挝

ＩＤ００５ １０１３２⁃３⁃３ 老挝

ＩＤ００６ １０１３２⁃３⁃４ 老挝

ＩＤ００７ １０１３２⁃３⁃５ 老挝

ＩＤ００８ １０１３２⁃６ 老挝

ＩＤ００９ １０１４７ 老挝

ＩＤ０１０ １０１６５ 老挝

ＩＤ０１１ １０２２２⁃１ 老挝

ＩＤ０１２ １０２２２⁃２ 老挝

ＩＤ０１３ １０２９９ 老挝

ＩＤ０１４ １０７３９⁃１⁃１ 老挝

ＩＤ０１５ １０７６７⁃２⁃１ 老挝

ＩＤ０１６ １０８１１ 老挝

ＩＤ０１７ １０８６１ 老挝

ＩＤ０１８ １０８７９ 老挝

ＩＤ０１９ １０８８３ 老挝

ＩＤ０２０ １０８８４ 老挝

ＩＤ０２１ １０８８４⁃３ 老挝

ＩＤ０２２ １０８９４ 老挝

ＩＤ０２３ １０８９５ 老挝

ＩＤ０２４ １０８９８ 老挝

ＩＤ０２５ １０８９９ 老挝

ＩＤ０２６ １０９００ 老挝

ＩＤ０２７ １０９０１ 老挝

ＩＤ０２８ １０９０２ 老挝

ＩＤ０２９ １０９０３ 老挝

ＩＤ０３０ １０９０７ 老挝

ＩＤ０３１ １０９２１⁃１ 老挝

ＩＤ０３２ １０９２４ 老挝

ＩＤ０３３ １０９４７ 老挝

ＩＤ０３４ １０９９５ 老挝

ＩＤ０３５ １１００４ 老挝

ＩＤ０３６ １１０７９ 老挝

ＩＤ０３７ １１１１１ 老挝

ＩＤ０３８ ＣＮ５００ 老挝

ＩＤ０３９ ＣＮ９１１ 老挝

ＩＤ０４０ ＣＣ７１１ 老挝

ＩＤ０４１ ＨＣＯＱ 老挝

ＩＤ０４２ Ｔｅ ｃｏｍ １ 越南

ＩＤ０４３ Ｔｅ ｃｏｍ ２ 越南

ＩＤ０４４ Ｔｅ ｃｏｍ ３ 越南

ＩＤ０４５ Ｔｅ ｃｏｍ ４ 越南

ＩＤ０４６ Ｔｅ ｃｏｍ ５ 越南

ＩＤ０４７ Ｔｅ ｃｏｍ ６ 越南

ＩＤ０４８ Ｔｅ ｃｏｍ ７ 越南

ＩＤ０４９ Ｔｅ ｃｏｍ ８ 越南

ＩＤ０５０ Ｔｅ ｃｏｍ ９ 越南

ＩＤ０５１ ＮＶ２ 越南

ＩＤ０５２ ＮＶ３ 越南

ＩＤ０５３ ＮＶ４ 越南

ＩＤ０５４ Ｎ２—１ 越南

ＩＤ０５５ Ｎ２—２ 越南

ＩＤ０５６ Ｎ５ 越南

ＩＤ０５７ ＴＫ９０ 越南

ＩＤ０５８ ＫＮＬ 越南

ＩＤ０５９ ＢＭ９６０３ 越南

ＩＤ０６０ ＮＣＨＶ 越南

ＩＤ０６１ ＨＴ１ 越南

ＩＤ０６２ ＶＴＣ１ 越南

ＩＤ０６３ ＢＡＣ 越南

ＩＤ０６４ Ｃ１ 柬埔寨

ＩＤ０６５ Ｃ２ 柬埔寨

ＩＤ０６６ Ｃ３ 柬埔寨

ＩＤ０６７ Ｃ４ 柬埔寨

ＩＤ０６８ Ｃ５ 柬埔寨

ＩＤ０６９ Ｃ６ 柬埔寨

０３
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表 １（续）

编号

ＩＤ
代号 ／ 名称

Ｃｏｄｅ ／ ｎａｍｅ
来源国家

Ｏｒｉｇｉｎ ｃｏｕｎｔｒｙ
编号

ＩＤ
代号 ／ 名称

Ｃｏｄｅ ／ ｎａｍｅ
来源国家

Ｏｒｉｇｉｎ ｃｏｕｎｔｒｙ
编号

ＩＤ
代号 ／ 名称

Ｃｏｄｅ ／ ｎａｍｅ
来源国家

Ｏｒｉｇｉｎ ｃｏｕｎｔｒｙ

ＩＤ０７０ Ｃ７ 柬埔寨

ＩＤ０７１ Ｃ８ 柬埔寨

ＩＤ０７２ Ｃ９ 柬埔寨

ＩＤ０７３ Ｃ１０ 柬埔寨

ＩＤ０７４ Ｃ１１ 柬埔寨

ＩＤ０７５ Ｃ１２ 柬埔寨

ＩＤ０７６ Ｃ１３ 柬埔寨

ＩＤ０７７ Ｃ１４ 柬埔寨

ＩＤ０７８ Ｃ１５ 柬埔寨

ＩＤ０７９ Ｃ１６ 柬埔寨

ＩＤ０８０ Ｃ１７ 柬埔寨

ＩＤ０８１ Ｃ１８ 柬埔寨

ＩＤ０８２ Ｃ１９ 柬埔寨

ＩＤ０８３ Ｃ２０ 柬埔寨

ＩＤ０８４ Ｃ２１ 柬埔寨

ＩＤ０８５ Ｃ２２ 柬埔寨

ＩＤ０８６ Ｃ２３ 柬埔寨

ＩＤ０８７ Ｃ２４ 柬埔寨

ＩＤ０８８ Ｃ２５ 柬埔寨

ＩＤ０８９ Ｃ２６ 柬埔寨

ＩＤ０９０ Ｃ２７ 柬埔寨

ＩＤ０９１ Ｃ２８ 柬埔寨

ＩＤ０９２ Ｃ２９ 柬埔寨

ＩＤ０９３ Ｃ３０ 柬埔寨

ＩＤ０９４ Ｃ３１ 柬埔寨

ＩＤ０９５ Ｃ３２ 柬埔寨

ＩＤ０９６ Ｃ３３ 柬埔寨

ＩＤ０９７ Ｃ３４ 柬埔寨

ＩＤ０９８ Ｃ３５ 柬埔寨

ＩＤ０９９ Ｃ３６ 柬埔寨

ＩＤ１００ Ｃ４１ 柬埔寨

ＩＤ１０１ Ｃ４２ 柬埔寨

ＩＤ１０２ Ｃ４３ 柬埔寨

ＩＤ１０３ Ｃ４４ 柬埔寨

ＩＤ１０４ Ｃ４５ 柬埔寨

ＩＤ１０５ Ｃ４６ 柬埔寨

ＩＤ１０６ Ｃ４７ 柬埔寨

ＩＤ１０７ Ｃ４８ 柬埔寨

ＩＤ１０８ Ｃ４９ 柬埔寨

ＩＤ１０９ ＣＡ１ 柬埔寨

ＩＤ１１０ ＣＡ３ 柬埔寨

ＩＤ１１１ ＣＡ６ 柬埔寨

ＩＤ１１２ 农家种 柬埔寨

ＩＤ１１３ 香米 柬埔寨

ＩＤ１１４ ＬＣ１０２ 菲律宾

ＩＤ１１５ ＬＣ１０３ 菲律宾

ＩＤ１１６ ＬＣ１０４ 菲律宾

ＩＤ１１７ ＬＣ１０５ 菲律宾

ＩＤ１１８ ＬＣ１０６ 菲律宾

ＩＤ１１９ ＬＣ１０７ 菲律宾

ＩＤ１２０ ＬＣ１０８ 菲律宾

ＩＤ１２１ ＬＣ１０９ 菲律宾

ＩＤ１２２ ＬＣ１１０ 菲律宾

ＩＤ１２３ ＬＣ１１１ 菲律宾

ＩＤ１２４ ＬＣ１１２ 菲律宾

ＩＤ１２５ ＬＣ１１３ 菲律宾

ＩＤ１２６ ＬＣ１１４ 菲律宾

ＩＤ１２７ ＬＣ１１５ 菲律宾

ＩＤ１２８ ＬＣ１１６ 菲律宾

ＩＤ１２９ ＬＣ１１７ 菲律宾

ＩＤ１３０ ＬＣ１１８ 菲律宾

ＩＤ１３１ ＬＣ１１９ 菲律宾

ＩＤ１３２ ＬＣ１２０ 菲律宾

ＩＤ１３３ ＬＣ１２１ 菲律宾

ＩＤ１３４ ＬＣ１２２ 菲律宾

ＩＤ１３５ ＬＣ１２３ 菲律宾

ＩＤ１３６ ＬＣ１２４ 菲律宾

ＩＤ１３７ ＬＣ１２６ 菲律宾

ＩＤ１３８ ＬＣ１２７ 菲律宾

ＩＤ１３９ ＬＣ１２８ 菲律宾

ＩＤ１４０ ＬＣ１２９ 菲律宾

ＩＤ１４１ ＬＣ１３０ 菲律宾

ＩＤ１４２ ＬＣ１３１ 菲律宾

ＩＤ１４３ ＬＣ１３２ 菲律宾

ＩＤ１４４ ＬＣ１３３ 菲律宾

ＩＤ１４５ ＬＣ１３４ 菲律宾

ＩＤ１４６ ＬＣ１３５ 菲律宾

ＩＤ１４７ ＬＣ１３６ 菲律宾

ＩＤ１４８ ＬＣ１３７ 菲律宾

ＩＤ１４９ ＬＣ１３８ 菲律宾

ＩＤ１５０ ＬＣ１３９ 菲律宾

ＩＤ１５１ ＬＣ１４０ 菲律宾

ＩＤ１５２ ＬＣ１４１ 菲律宾

ＩＤ１５３ ＬＣ１４３ 菲律宾

ＩＤ１５４ ＬＣ１４４ 菲律宾

ＩＤ１５５ ＬＣ１４５ 菲律宾

ＩＤ１５６ ＬＣ１４６ 菲律宾

ＩＤ１５７ ＬＣ１４７ 菲律宾

ＩＤ１５８ ＬＣ１４８ 菲律宾

ＩＤ１５９ ＬＣ１４９ 菲律宾

ＩＤ１６０ ＬＣ１５０ 菲律宾

ＩＤ１６１ ＬＣ１５１ 菲律宾

ＩＤ１６２ ＬＣ１５２ 菲律宾

ＩＤ１６３ ＬＣ１５３ 菲律宾

ＩＤ１６４ ＬＣ１５４ 菲律宾

ＩＤ１６５ ＬＣ１５５ 菲律宾

ＩＤ１６６ ＬＣ１５６ 菲律宾

ＩＤ１６７ ＬＣ１５７ 菲律宾

ＩＤ１６８ ＬＣ１５８ 菲律宾

ＩＤ１６９ ＬＣ１５９ 菲律宾

ＩＤ１７０ ＬＣ１６０ 菲律宾

ＩＤ１７１ ＬＣ１６１ 菲律宾

ＩＤ１７２ ＬＣ１６２ 菲律宾

ＩＤ１７３ ＬＣ１６３ 菲律宾

ＩＤ１７４ ＬＣ１６４ 菲律宾

ＩＤ１７５ ＬＣ１６６ 菲律宾

ＩＤ１７６ ＬＣ１６７ 菲律宾

ＩＤ１７７ ＬＣ１６８ 菲律宾

ＩＤ１７８ ＬＣ１６９ 菲律宾

ＩＤ１７９ ＬＣ１７１ 菲律宾

ＩＤ１８０ ＬＣ１７２ 菲律宾

ＩＤ１８１ ＬＣ１７３ 菲律宾

ＩＤ１８２ ＬＣ１７４ 菲律宾

ＩＤ１８３ ＬＣ１７５ 菲律宾

ＩＤ１８４ ＬＣ１７６ 菲律宾

ＩＤ１８５ ＬＣ１７７ 菲律宾

ＩＤ１８６ ＬＣ１７８ 菲律宾

ＩＤ１８７ ＬＣ１７９ 菲律宾

ＩＤ１８８ ＬＣ１８０ 菲律宾

ＩＤ１８９ ＬＣ１８１ 菲律宾

ＩＤ１９０ ＬＣ１８２ 菲律宾

ＩＤ１９１ ＬＣ１８３ 菲律宾

ＩＤ１９２ ＬＣ１８４ 菲律宾

１３
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表 １（续）

编号

ＩＤ
代号 ／ 名称

Ｃｏｄｅ ／ ｎａｍｅ
来源国家

Ｏｒｉｇｉｎ ｃｏｕｎｔｒｙ
编号

ＩＤ
代号 ／ 名称

Ｃｏｄｅ ／ ｎａｍｅ
来源国家

Ｏｒｉｇｉｎ ｃｏｕｎｔｒｙ
编号

ＩＤ
代号 ／ 名称

Ｃｏｄｅ ／ ｎａｍｅ
来源国家

Ｏｒｉｇｉｎ ｃｏｕｎｔｒｙ

ＩＤ１９３ ＬＣ１８５ 菲律宾

ＩＤ１９４ ＬＣ１８６ 菲律宾

ＩＤ１９５ ＬＣ１８７ 菲律宾

ＩＤ１９６ ＬＣ１８８ 菲律宾

ＩＤ１９７ ＬＣ１８９ 菲律宾

ＩＤ１９８ ＬＣ１９０ 菲律宾

ＩＤ１９９ ＬＣ１９１ 菲律宾

ＩＤ２００ ＬＣ１９２ 菲律宾

ＩＤ２０１ ＬＣ１９３ 菲律宾

ＩＤ２０２ ＬＣ１９４ 菲律宾

ＩＤ２０３ ＬＣ１９５ 菲律宾

ＩＤ２０４ ＬＣ１９６ 菲律宾

ＩＤ２０５ ＬＣ１９７ 菲律宾

ＩＤ２０６ ＬＣ１９８ 菲律宾

ＩＤ２０７ ＬＣ１９９ 菲律宾

ＩＤ２０８ ＬＣ２００ 菲律宾

ＩＤ２０９ ＬＣ２０１ 菲律宾

ＩＤ２１０ ＬＣ２０２ 菲律宾

ＩＤ２１１ ＬＣ２０３ 菲律宾

ＩＤ２１２ ＬＣ２０４ 菲律宾

ＩＤ２１３ ＬＣ２０５ 菲律宾

ＩＤ２１４ ＬＣ２０６ 菲律宾

ＩＤ２１５ ＬＣ２０７ 菲律宾

ＩＤ２１６ ＬＣ２０８ 菲律宾

ＩＤ２１７ ＬＣ２０９ 菲律宾

ＩＤ２１８ ＬＣ２１０ 菲律宾

ＩＤ２１９ ＬＣ２１１ 菲律宾

ＩＤ２２０ ＬＣ２１２ 菲律宾

ＩＤ２２１ ＬＣ２１３ 菲律宾

ＩＤ２２２ ＬＣ２１４ 菲律宾

ＩＤ２２３ ＬＣ２１５ 菲律宾

ＩＤ２２４ ＬＣ２１６ 菲律宾

ＩＤ２２５ ＬＣ２１７ 菲律宾

ＩＤ２２６ ＬＣ２１８ 菲律宾

ＩＤ２２７ ＬＣ２１９ 菲律宾

ＩＤ２２８ ＬＣ２２０ 菲律宾

ＩＤ２２９ ＬＣ２２１ 菲律宾

ＩＤ２３０ ＬＣ２２２ 菲律宾

ＩＤ２３１ ＬＣ２２３ 菲律宾

ＩＤ２３２ ＬＣ２２４ 菲律宾

ＩＤ２３３ ＬＣ２２５ 菲律宾

ＩＤ２３４ ＬＣ２２６ 菲律宾

ＩＤ２３５ ＬＣ２２７ 菲律宾

ＩＤ２３６ ＬＣ２２８ 菲律宾

ＩＤ２３７ ＬＣ２２９ 菲律宾

ＩＤ２３８ ＬＣ２３０ 菲律宾

ＩＤ２３９ ＬＣ２３１ 菲律宾

ＩＤ２４０ ＬＣ２３２ 菲律宾

ＩＤ２４１ ＬＣ２３３ 菲律宾

ＩＤ２４２ ＬＣ２３４ 菲律宾

ＩＤ２４３ ＬＣ２３５ 菲律宾

ＩＤ２４４ ＬＣ２３６ 菲律宾

ＩＤ２４５ ＬＣ２３７ 菲律宾

ＩＤ２４６ ＬＣ２３８ 菲律宾

ＩＤ２４７ ＬＣ２３９ 菲律宾

ＩＤ２４８ ＬＣ２４０ 菲律宾

ＩＤ２４９ ＬＣ２４２ 菲律宾

ＩＤ２５０ ＬＣ２４３ 菲律宾

ＩＤ２５１ ＬＣ２４４ 菲律宾

ＩＤ２５２ ＬＣ２４５ 菲律宾

ＩＤ２５３ ＬＣ２４６ 菲律宾

ＩＤ２５４ ＬＣ２４７ 菲律宾

ＩＤ２５５ ＬＣ２４８ 菲律宾

ＩＤ２５６ ＬＣ２４９ 菲律宾

ＩＤ２５７ ＬＣ２５１ 菲律宾

ＩＤ２５８ ＬＣ２５２ 菲律宾

ＩＤ２５９ ＬＣ２５５ 菲律宾

ＩＤ２６０ ＬＣ２５６ 菲律宾

ＩＤ２６１ ＬＣ２５７ 菲律宾

ＩＤ２６２ ＬＣ２５８ 菲律宾

ＩＤ２６３ ＬＣ２５９ 菲律宾

ＩＤ２６４ ＬＣ２６０ 菲律宾

ＩＤ２６５ ＬＣ２６１ 菲律宾

ＩＤ２６６ ＬＣ２６２ 菲律宾

ＩＤ２６７ ＬＣ２６３ 菲律宾

ＩＤ２６８ ＬＣ２６４ 菲律宾

ＩＤ２６９ ＬＣ２６５ 菲律宾

ＩＤ２７０ ＬＣ２６６ 菲律宾

ＩＤ２７１ ＬＣ２６７ 菲律宾

ＩＤ２７２ ＬＣ２６８ 菲律宾

ＩＤ２７３ ＬＣ２６９ 菲律宾

ＩＤ２７４ ＬＣ２７０ 菲律宾

ＩＤ２７５ ＬＣ２７１ 菲律宾

ＩＤ２７６ ＬＣ２７２ 菲律宾

ＩＤ２７７ ＬＣ２７３ 菲律宾

ＩＤ２７８ ＬＣ２７４ 菲律宾

ＩＤ２７９ ＬＣ２７５ 菲律宾

ＩＤ２８０ ＬＣ２７６ 菲律宾

ＩＤ２８１ ＬＣ２７７ 菲律宾

ＩＤ２８２ ＬＣ２７８ 菲律宾

ＩＤ２８３ ＬＣ２７９ 菲律宾

ＩＤ２８４ ＬＣ２８０ 菲律宾

ＩＤ２８５ ＬＣ２８１ 菲律宾

ＩＤ２８６ ＬＣ２８２ 菲律宾

ＩＤ２８７ ＬＣ２８３ 菲律宾

ＩＤ２８８ ＬＣ２８４ 菲律宾

ＩＤ２８９ ＬＣ２８５ 菲律宾

ＩＤ２９０ ＬＣ２８６ 菲律宾

ＩＤ２９１ ＬＣ２９２ 菲律宾

ＩＤ２９２ ＬＣ２９３ 菲律宾

ＩＤ２９３ ＬＣ２９４ 菲律宾

ＩＤ２９４ ＬＣ２９５ 菲律宾

ＩＤ２９５ ＬＣ２９６ 菲律宾

ＩＤ２９６ ＬＣ２９７ 菲律宾

ＩＤ２９７ ＬＣ２９８ 菲律宾

ＩＤ２９８ ＬＣ２９９ 菲律宾

ＩＤ２９９ ＬＣ３００ 菲律宾

ＩＤ３００ ＬＣ３０１ 菲律宾

ＩＤ３０１ ＬＣ３０２ 菲律宾

ＩＤ３０２ ＬＣ３０３ 菲律宾

ＩＤ３０３ ＬＣ３０４ 菲律宾

ＩＤ３０４ ＬＣ３０５ 菲律宾

ＩＤ３０５ ＬＣ３０６ 菲律宾

ＩＤ３０６ ＬＣ３０７ 菲律宾

ＩＤ３０７ ＬＣ３０８ 菲律宾

ＩＤ３０８ ＬＣ３０９ 菲律宾

ＩＤ３０９ ＬＣ３１０ 菲律宾

ＩＤ３１０ 柳州墨米 中国河池

ＩＤ３１１ 东兰墨米 中国河池

ＩＤ３１２ 桂林红米 中国桂林

ＩＤ３１３ 农家种 中国广西

ＩＤ３１４ 黑糯 中国百色

ＩＤ３１５ 玉林黑米 中国玉林

ＩＤ３１６ 农家品种 中国玉林

２３
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１􀆰 ２　 ＤＮＡ 提取及分子标记选择

参考微量 ＤＮＡ 提取法［８］ 对供试材料进行 ＤＮＡ
的提取与纯化。

选取分布在每条染色体上的 ６ ～ ７ 对共 ７２ 对水

稻 ＳＳＲ 引物（北京三博远志公司有限公司）进行分

析。 水稻 ＰＣＲ 扩增、电泳参考李进波等［９］ 的方法，
ＰＣＲ 扩增总体积为 １０ μＬ，反应体系含有 １０ × ＰＣＲ
ｂｕｆｆｅｒ（含 Ｍｇ２ ＋ ）１􀆰 ０ μＬ，１０ μｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰ ０􀆰 ２ μＬ，
５ Ｕ ／ μＬ Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶 ０􀆰 １ μＬ，１０ μｍｏｌ ／ Ｌ 上游、
下游引物各 ０􀆰 ２ μＬ，ＤＮＡ 模板 １ μＬ，ｄｄＨ２Ｏ 调至总

体积 １０ μＬ。 反应流程为：９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ，９４ ℃
变性 ４５ ｓ，５５ ℃退火 １ｍｉｎ，７２ ℃延伸 １ ｍｉｎ，３０ 个循

环，最后 ７２ ℃下延伸 ８ ｍｉｎ，扩增产物 ４ ℃保存。 扩

增产物在 ６％ 非变性聚丙烯酰胺凝胶中恒压电泳

（８ Ｖ ／ ｃｍ），银染［１０］检测。
１􀆰 ３　 数据统计

群体遗传多样性采用软件 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ ｖｅｒ
３􀆰 ２５［１１］进行相关指数统计，包括平均等位基因数

（Ｎａ）、Ｎｅｉ 基因多样性指数（Ｈｅ）、多态性信息含量

（ＰＩＣ）以及基于 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离的 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ 聚

类图的构建。 群体的遗传结构采用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ｖｅｒ
２􀆰 ３􀆰 ４ 软件［１２⁃１３］进行分析。 基于每个位点等位基因的

差异，采用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ｖｅｒ ３􀆰 １１ 软件［１４］ 中的 ＡＭＯＶＡ
（Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｖａｒｉａｎｃｅ）程序计算 Ｆ 统计量

（Ｆｓｔ，Ｆ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ），以分析不同地理类群间的遗传分化。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 遗传多样性

针对 ３１６ 份东南亚种质资源材料，试验中所采

用的 ７２ 对 ＳＳＲ 引物均呈现出多态性（表 ２），共检测

到 ３８７ 个等位基因，每个位点等位基因数变幅在

２ ～ １２ 之间，平均为 ５􀆰 ３７５ 个；其中频率 ＜ ５％ 的稀

有等位基因数（Ｎｒａ，ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｒａｒｅ ａｌｌｅｌｅｓ）有 ２９３ 个

（表 ３），占全部等位基因数的 ７５􀆰 ７％ 。 Ｎｅｉ 基因多

样性指数变化幅度在 ０􀆰 ０５５ ～ ０􀆰 ８５５ 之间，平均数为

０􀆰 ６２３，多态性信息含量（ＰＩＣ）为 ０􀆰 ５７０。

表 ２　 ７２ 对 ＳＳＲ 引物的汇总统计信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ７２ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｕｓｅｄ

引物

Ｌｏｃｕｓ
染色体

Ｃｈｒ． Ｎｏ．
位置（Ｍｂ）
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

等位基因数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ
Ｎｅｉ 基因多样性指数

Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ
多态性信息含量

ＰＩＣ

ＲＭ３７４０ １ ２􀆰 ８０ ３ ０􀆰 ５７１ ０􀆰 ５０８
ＲＭ５８０ １ ９􀆰 ６１ １１ ０􀆰 ４９４ ０􀆰 ３７３
ＲＭ１２９ １ １９􀆰 ０１ ３ ０􀆰 ３７４ ０􀆰 ３５３
ＲＭ５ １ ２３􀆰 ９７ ４ ０􀆰 １０２ ０􀆰 ０９７
ＲＭ２９７ １ ３２􀆰 ０９ ７ ０􀆰 ７５１ ０􀆰 ７２４
ＲＭ３１５ １ ３６􀆰 ７３ ３ ０􀆰 ７８５ ０􀆰 ７６０
ＲＭ１０６７ １ ４２􀆰 ９２ ５ ０􀆰 ５０８ ０􀆰 ４５５
ＲＭ２９０ ２ １０􀆰 ８１ ６ ０􀆰 ７１６ ０􀆰 ６８４
ＲＭ２３６ ２ ２􀆰 １１ ３ ０􀆰 ７９６ ０􀆰 ７６５
ＲＭ３４１ ２ １９􀆰 ５０ ７ ０􀆰 ６２８ ０􀆰 ５５５
ＲＭ５２５ ２ ２８􀆰 ２９ ９ ０􀆰 ７１１ ０􀆰 ６５４
ＲＭ５３０ ２ ３０􀆰 ５６ ４ ０􀆰 ７１２ ０􀆰 ６７９
ＲＭ２０８ ２ ３５􀆰 １６ ４ ０􀆰 ６７８ ０􀆰 ６２１
ＲＭ６２９７ ３ １􀆰 ７５ ３ ０􀆰 ６９２ ０􀆰 ６４９
ＲＭ６８４９ ３ ３􀆰 ７２ ２ ０􀆰 ５４９ ０􀆰 ４４８
ＲＭ２３２ ３ ９􀆰 ７６ ６ ０􀆰 ５７０ ０􀆰 ５０６
ＲＭ６９５９ ３ １４􀆰 ３４ ８ ０􀆰 １２７ ０􀆰 １１９
ＲＭ１６ ３ ２２􀆰 ９３ ７ ０􀆰 ５５９ ０􀆰 ４６２
ＲＭ５９９２ ３ ３０􀆰 ３２ ２ ０􀆰 ３５９ ０􀆰 ３０６
ＲＭ８２０３ ３ ３１􀆰 １９ ４ ０􀆰 ５００ ０􀆰 ３７５
ＲＭ５１４ ３ ３５􀆰 ０７ ３ ０􀆰 ７４８ ０􀆰 ７１２
ＲＭ３３５ ４ ０􀆰 ６８ １０ ０􀆰 ６２８ ０􀆰 ５５２
ＲＭ３６４３ ４ ２０􀆰 １３ ６ ０􀆰 ７６１ ０􀆰 ７２９
ＲＭ１１８２ ５ ０􀆰 ２８ ３ ０􀆰 ６０１ ０􀆰 ５２９
ＲＭ３３２２ ５ ４􀆰 ２０ ５ ０􀆰 ６８２ ０􀆰 ６３５
ＲＭ３３８１ ５ ９􀆰 ４９ ５ ０􀆰 ５９１ ０􀆰 ５５０

３３
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表 ２（续）

引物

Ｌｏｃｕｓ
染色体

Ｃｈｒ． Ｎｏ．
位置（Ｍｂ）
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

等位基因数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ
Ｎｅｉ 基因多样性指数

Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ
多态性信息含量

ＰＩＣ

ＲＭ１６４ ５ １９􀆰 １１ ５ ０􀆰 ７５０ ０􀆰 ７１３

ＲＭ３１ ５ ２８􀆰 ４５ ７ ０􀆰 ６９４ ０􀆰 ６３９

ＲＭ５９７３ ５ ２３􀆰 ２３ ４ ０􀆰 ４９８ ０􀆰 ４３２

ＲＭ７３９９ ６ １􀆰 ０５ ４ ０􀆰 ７５８ ０􀆰 ７２９

ＲＭ２０４ ６ ３􀆰 １７ ４ ０􀆰 ８１５ ０􀆰 ７８９

ＲＭ００３ ６ １９􀆰 １５ ７ ０􀆰 ６７１ ０􀆰 ６１６

ＲＭ３８２７ ６ ２１􀆰 ９５ ７ ０􀆰 ６０４ ０􀆰 ５３７

ＲＭ６０７１ ６ ２４􀆰 ６４ ４ ０􀆰 ７６８ ０􀆰 ７３２

ＲＭ３４０ ６ ２８􀆰 ２２ １０ ０􀆰 ６９６ ０􀆰 ６５７

ＲＭ１３５３ ７ ３􀆰 ３５ ３ ０􀆰 ４９９ ０􀆰 ３７４

ＲＭ５４２ ７ １２􀆰 ６６ ９ ０􀆰 ７５３ ０􀆰 ７１６

ＲＭ１１ ７ １９􀆰 ２０ ６ ０􀆰 ７３３ ０􀆰 ６８８

ＲＭ４３６ ７ ２１􀆰 ０４ ２ ０􀆰 ６５９ ０􀆰 ６１１

ＲＭ７３５１ ７ ２３􀆰 ９３ ２ ０􀆰 ６０６ ０􀆰 ５４０

ＲＭ２４８ ７ ２９􀆰 ２９ ９ ０􀆰 ８５５ ０􀆰 ８３９

ＲＭ３８ ８ ２􀆰 １１ ７ ０􀆰 ５５２ ０􀆰 ４７０

ＲＭ３５７２ ８ ３􀆰 ９２ ３ ０􀆰 ８０４ ０􀆰 ７７７

ＲＭ３３７ ８ １４􀆰 ７０ ６ ０􀆰 ７１９ ０􀆰 ６６７

ＲＭ５１５ ８ ２０􀆰 ２８ ７ ０􀆰 ７５３ ０􀆰 ７１９

ＲＭ４４７ ８ ２６􀆰 ５４ ５ ０􀆰 ６７７ ０􀆰 ６２３

ＲＭ３１６ ９ １􀆰 ０２ ３ ０􀆰 ７１４ ０􀆰 ６６２

ＲＭ５５２６ ９ ７􀆰 ２６ ５ ０􀆰 ７８６ ０􀆰 ７５５

ＲＭ５６６ ９ １４􀆰 ６５ １１ ０􀆰 ５６３ ０􀆰 ４８１

ＲＭ２５７ ９ １７􀆰 ６７ ８ ０􀆰 ６６０ ０􀆰 ５９３

ＲＭ２７８ ９ １９􀆰 ３２ ４ ０􀆰 ４６６ ０􀆰 ３９０

ＲＭ４７４ １０ １􀆰 ８０ ６ ０􀆰 ３８８ ０􀆰 ３６０

ＲＭ５３４８ １０ ８􀆰 ０８ ７ ０􀆰 ７５９ ０􀆰 ７２１

ＲＭ５６２０ １０ １６􀆰 ９６ ４ ０􀆰 ７２３ ０􀆰 ６７７

ＲＭ２５８ １０ １７􀆰 ５７ ５ ０􀆰 ６２９ ０􀆰 ５５９

ＲＭ３１２３ １０ ２１􀆰 ３２ ４ ０􀆰 ５１４ ０􀆰 ４３８

ＲＭ３３３ １０ ２１􀆰 ９２ ７ ０􀆰 ６４１ ０􀆰 ６０５

ＲＭ５９０ １０ ２２􀆰 ５９ ２ ０􀆰 ４９９ ０􀆰 ３７５

ＲＭ６３３４ １０ ２４􀆰 ９７ ２ ０􀆰 ５３９ ０􀆰 ４７７

ＲＭ２８６ １１ ０􀆰 ３８ ６ ０􀆰 ７０３ ０􀆰 ６５４

ＲＭ３７１７ １１ １􀆰 １７ ６ ０􀆰 ５６６ ０􀆰 ４８１

ＲＭ１６７ １１ ４􀆰 ０６ ２ ０􀆰 ６３４ ０􀆰 ５８０

ＲＭ２０６ １１ ２１􀆰 ６３ １２ ０􀆰 ５１２ ０􀆰 ４６２

ＲＭ２２４ １１ ２６􀆰 ８０ ７ ０􀆰 ６８７ ０􀆰 ６２７

ＲＭ２０ １２ ０􀆰 ９７ ３ ０􀆰 ６５８ ０􀆰 ５９７

ＲＭ３４８３ １２ １􀆰 ６１ ４ ０􀆰 ５７２ ０􀆰 ５３１

ＲＭ２４７ １２ ３􀆰 １９ ８ ０􀆰 ７８７ ０􀆰 ７６２

ＲＭ１０１ １２ ８􀆰 ８３ ４ ０􀆰 ０５５ ０􀆰 ０５４

ＲＭ１３３７ １２ １２􀆰 ０４ ９ ０􀆰 ５８９ ０􀆰 ５０１

ＲＭ５１９ １２ １９􀆰 ９７ ３ ０􀆰 ８２０ ０􀆰 ８００

ＲＭ３７２６ １２ ２３􀆰 ３１ ５ ０􀆰 ４９７ ０􀆰 ３７４

ＲＭ２３５ １２ ２６􀆰 １８ ６ ０􀆰 ８４５ ０􀆰 ８２６
平均值 Ｍｅａｎ ５􀆰 ３７５ ０􀆰 ６２３ ０􀆰 ５７０
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表 ３　 不同国家供试群体的遗传多样性比较

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｕｎｔｒｙ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ７２ ＳＳＲ ｌｏｃｉ

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
等位基因总数

Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ（Ｎａ）
Ｎｅｉ 基因多样性指数

Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ（Ｈｅ）
稀有等位基因数

Ｎｏ． ｏｆ ｒａｒｅ ａｌｌｅｌｅｓ（Ｎｒａ）
多态性信息含量

ＰＩＣ

老挝 Ｌａｏｓ ２７４ ０􀆰 ４６７ ７１ ０􀆰 ４１７

越南 Ｖｉｅｔｎａｍ ２４４ ０􀆰 ５１５ ４８ ０􀆰 ４４８

柬埔寨 Ｃａｍｂｏｄｉａ ２９４ ０􀆰 ４５５ ８４ ０􀆰 ４１２

菲律宾 Ｐｈｉｌｉｐｐｉｎｅｓ ３５８ ０􀆰 ６１９ ９０ ０􀆰 ５６５

从表 ３ 中可看出，４ 个遗传多样性指标 Ｎａ、Ｈｅ、
Ｎｒａ 和 ＰＩＣ 值，菲律宾国家的群体均高于其他国家，
说明其遗传多样性较为丰富，越南次之，老挝和柬埔

寨群体的遗传多样性和中国广西地方品种群体的遗

传多样性相差不大，可能与群体样本的选择及数目

有一定关系。 在稀有等位基因数目上，菲律宾 ＞ 柬

埔寨 ＞老挝 ＞越南，再次证明菲律宾群体中可挖掘

利用的等位基因较多。
２􀆰 ２　 遗传结构

根据 ＳＳＲ 多态性标记分析结果，采用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ｖｅｒ ２􀆰 ３􀆰 ４ 软件进行群体遗传结构分析，设置分析群

体数 Ｋ（ｔｈｅ ｔｒｕｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｌｕｓｔｅｒｓ）为 １ ～ １０，运行的

Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｂｕｒｎ⁃ｉｎ Ｐｅｒｉｏｄ 和 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ＭＣＭＣ Ｒｅｐｓ
ａｆｔｅｒ Ｂｕｒｎ ｉｎ 分别设置为 ５００００ 和 １０００００，每个参数

运行 ５ 次，分析结果显示 ＬｎＰ（Ｄ）值随着 Ｋ 值的持续

增加也一直增加（图 １ａ），并未出现拐点；进一步估算

ΔＫ 值，发现在 Ｋ ＝２ 时 ΔＫ 值出现峰值，随后在 Ｋ ＝５
时出现次峰值（图 １ｂ），说明当 Ｋ ＝ ２ 时，群体结构分

离最佳，表明存在 ２ 个稳定的群体（图 １ｃ），这与

Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ 聚类图所展现的结果相一致，分为

２ 个大类群。 当 Ｋ ＝ ５ 时，分析其群体分类结果可

知，老挝国家资源与越南群体差异不是特别明显，但

ａ：随着 Ｋ 值的增加 ＬｎＰ（Ｄ）值的变化趋势；ｂ：ΔＫ 值评估群体数目；ｃ：３１６ 份水稻种质资源基于模型的遗传结构图

ａ：ＬｎＰ（Ｄ）ｖａｌｕｅ ｃｈａｎｇｅｓ ｔｒｅｎｄ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｏｆ Ｋ ｖａｌｕｅ，ｂ：Ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ Ｋ ｂｙ ｃａｌｃｕｌａｔｉｎｇ ΔＫ ｖａｌｕｅｓ，
ｃ：Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ３１６ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｍｏｄｅｌ

图 １　 东南亚水稻种质资源遗传结构分析

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ３１６ ｒｉｃｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ ｆｒｏｍ Ｓｏｕｔｈｅａｓｔ Ａｓｉａｎ ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ
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其中混合着其他国家品种的血缘；柬埔寨群体相对

独立；而菲律宾群体分为 ３ 个比较明显的小类群，中
国广西的材料和菲律宾的一小部分材料血缘相似。
可见，本研究所采用的东南亚种质资源品种，尤其是

菲律宾国家的资源存在较为明显的遗传结构。
同时，为了与 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 软件分析结果进行相互

比较与印证，本研究采用 Ｐｏｗｅｒｍａｒｋｅｒ ｖｅｒ ３􀆰 ２５ 软

件，基于 Ｎｅｉ′ｓ（１９７３）遗传距离，对 ３１６ 份试验材料

进行 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ 聚类图的构建（图 ２）。 从图中

可以看出，地理特征较为明显，各个国家的试验材料

大多数各聚为一类，个别材料参差到其他国家群体

内。 同时可以看出，供试材料被分为籼稻（ Ｉｎｄｉｃａ）
和粳稻（ Ｊａｐｏｎｉｃａ）两个类群，与 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ 软件分析

结果相一致。

图 ２　 基于 Ｎｅｉ′ｓ（１９７３）遗传距离的 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ 聚类分析图

Ｆｉｇ􀆰 ２　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ ｔｒｅｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｎｅｉ′ｓ（１９７３）ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

２􀆰 ３　 ＡＭＯＶＡ 分析

ＡＭＯＶＡ 分析显示，不同位点上东南亚 ４ 个国家

引进的种质资源群体间贡献的遗传分化值（Ｆｓｔ）在

０􀆰 １００６ ～ ０􀆰 １５８３ 之间，且差异极显著（Ｐ ＜ ０􀆰 ００１），
不同地理群体的遗传变异主要存在于群体内，占
７０％以上，且遗传分化极显著（Ｐ ＜ ０􀆰 ００１） （表 ４）。
同时，如表 ４ 中所示，将每两个国家的种质资源群体

间在遗传分化过程中丢失和新增加的等位基因数目

进行了统计，丢失的等位基因相对较多。

３　 讨论

袁筱萍等［１５］ 发现分析遗传多样性时至少需要

７２ 对 ＳＳＲ 引物，分析群体结构时，引物数可减少至

６０ 对。 本文采用了均匀分布在 １２ 条染色体上的 ７２
对 ＳＳＲ 引物来分析东南亚引进的水稻种质资源，能
够提供足够的分子差异信息，从一定层面上保障了

水稻种质资源评价分析结果的可靠性。
从遗传结构图分析来看，越南和老挝的水稻种

质资源遗传相似程度较高，基本可以划分为一个类

群，而越南和老挝在地理位置和纬度相近，这与束爱

萍等［１６］、李红宇等［１７］ 研究发现的地理位置相对较

近的水稻品种之间具有较近的亲缘关系，且纬度和

地理位置相近的国家间粳稻品种的遗传相似系数较

大的结果相似。 菲律宾引进的水稻种质资源大群体
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内，存在 ３ 个不同的小类群，从一定程度上来讲，其
遗传结构分化较丰富，也为后期遗传育种中间材料

的选择利用以及进一步的分子领域研究提供了数据

支持，最大程度地利用遗传资源间的互补基因，防止

遗传脆弱性。 此外，可以清晰地看出每个类群中均

有不同程度的血缘混杂现象，这可能与不同亚群间

基因漂流引起的染色体片段不同程度上的遗传相似

性有关［１８］。 选用的中国广西的种质资源和菲律宾

以及越南部分种质的遗传结构相似，说明这些材料

在历史上国际基因交流较为频繁，只是由于国界的

限制逐渐形成不同的遗传背景。
遗传多样性及聚类分析的研究结果表明，引进

的 ４ 个东南亚国家水稻种质资源之间 ＳＳＲ 遗传分

化出现极显著，其中菲律宾国家种质资源的遗传多

样性最为丰富，除了与菲律宾本身拥有较为丰富的

农家品种以外，也可能与菲律宾国家的选材数量较

多有关。 聚类分析对籼稻和粳稻的分化较为明显，
但并不能完全清晰地反映不同地理来源下类群的差

异，这与王一平等［１９］ 的研究结果相似，这可能与材

料的国际交流有关。
由于 ＡＭＯＶＡ 程序计算遗传分化时不需要做

Ｈａｒｄｙ⁃ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡假设，因此避免了数学设置带

来的系统误差［１９］，本研究的 ＡＭＯＶＡ 分析结果表

明，选用的东南亚种质资源的遗传变异存在于不同

地理类群之间，且遗传分化极显著。
当前水稻育种进展缓慢的主要原因之一是遗传

基础狭窄，多数是以几个骨干亲本进行组合，很难取

得育种上的大突破［２０］。 通过对东南亚种质资源遗

传多样性和遗传结构的分析，不仅可以拓宽遗传基

础，防止或打破遗传瓶颈，而且给育种家们在材料选

择上提供便利，缩短育种时间。 同时，东南亚国家高

温高湿的自然环境、多样化气候及其长期的封闭性，
造就了其种质资源极高的抗性（抗逆性和抗病虫

害）和稳定性极高的农艺性状，具有其独特的遗传

背景，充分利用东南亚种质资源，将对目前急需培育

多抗性优良水稻品种具有很重要的意义。
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［１２］ 　 Ｐｒｉｔｃｈａｒｄ Ｊ Ｋ，Ｓｔｅｐｈｅｎｓ Ｍ，Ｄｏｎｎｅｌｌｙ Ｐ． Ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｕｓｉｎｇ ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｄａｔａ ［ Ｊ］ ． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， ２０００，
１５５：９４５⁃９５９

［１３］ 　 Ｆａｌｕｓｈ Ｄ，Ｓｔｅｐｈｅｎｓ Ｍ，Ｐｒｉｔｃｈａｒｄ Ｊ Ｋ． Ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｕｓｉｎｇ ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｄａｔａ：ｌｉｎｋｅｄ ｌｏｃｉ ａｎｄ ｃｏｒｒｅｌａ⁃
ｔｅｄ ａｌｌｅｌｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ［Ｊ］ ． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００３，１６４：１５６７⁃１５８７

［１４］ 　 Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ Ｌ，Ｌａｖａｌ Ｇ，Ｓｃｈｎｅｉｄｅｒ Ｓ． Ａｒｌｅｑｕｉｎ，２００７，ｖｅｒ，３􀆰 １１［ＥＢ ／
ＯＬ］． （２０１７⁃０５⁃１０）［２００７⁃０２⁃１９］ｈｔｔｐ： ／ ／ ｃｍｐｇ． ｕｎｉｂｅ． ｃｈ ／ ｓｏｆｔ⁃
ｗａｒｅ ／ ａｒｌｅｑｕｉｎ３

［１５］ 　 袁筱萍，王彩红，邓洪中，等． 亚洲栽培稻遗传变异分析最少
ＳＳＲ 引物数的研究［Ｊ］ ． 中国水稻科学，２０１５，２９（６）：５７８⁃５８６

［１６］ 　 束爱萍，金钟焕，张三元，等． 世界不同地理来源粳稻品种的
遗传相似性研究［Ｊ］ ． 中国农业科学，２００８，４１（７）：１８７９⁃１８８６

［１７］ 　 李红宇，侯昱铭，陈英华，等． 用 ＳＳＲ 标记评估东北三省水稻
推广品种的遗传多样性［ Ｊ］ ． 中国水稻科学，２００９，２３ （４）：
３８３⁃３９０

［１８］ 　 Ｍｃｋｅｉｇｕｅ Ｐ Ｍ． Ｐｒｏｓｐｅｃｔｓ ｆｏｒ ａｄｍｉｘｔｕｒｅ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｃｏｍｐｌｅｘ ｔｒａｉｔｓ
［Ｊ］ ． Ａｍ Ｊ Ｈｕｍ Ｇｅｎｅｔ，２００５，７６：１⁃７

［１９］ 　 王一平，魏兴华，华蕾，等． 不同地理来源旱稻种质资源的遗
传多样性研究［Ｊ］ ． 作物学报，２００７，３３（１２）：２０３４⁃２０４０

［２０］ 　 李丹婷，农保选，夏秀忠，等． 东南亚稻种资源收集与鉴定评
价［Ｊ］ ． 植物遗传资源学报，２０１２，１３（４）：６２２⁃６２５
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