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摘要：利用 SSLP 标记对东乡野生稻进行多样性分析。结果表明，在 14 对 SSLP 标记引物中，12 对引物扩增的

产物呈现多态，多态性探针百分率为 85.71% ，共扩增出 70 条多态性带，平均每对引物扩增出多态性带 5. 83 条，表

明东乡野生稻具有较丰富的遗传多样性。聚类分析结果表明，东乡野生稻 9 个居群内及居群间存在一些差异较大

的材料，同时也存在一些相同或遗传距离很小的材料；居群内平均遗传距离为 0. 23 ～ 0. 47，居群间平均遗传距离为

0.40 ～ 0.55，居群间的遗传距离略大于居群内的遗传距离，为此，必须对东乡野生稻现有居群进行严格的保护。
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Abstract：Genetic diversity of Dongxiang wild rice was evaluated by using 14 SSR primer pairs. Twelve of the 14
SSR primer pairs amplified polymorphic bands. A total of 70 polymorphic DNA bands were generated with average polymor-
phic bands per primer pair of 5.83，indicating that the genetic diversity of Dongxiang wild rice was high. Clustering analy-
sis showed that there were highly variant individuals within populations and among populations，while some others were
highly similar with each other. Genetic distances of intrinsic-populations were 0.23 - 0.47，being smaller than the values of
inter-populations which were 0.40 - 0.55. Strict measurements must be taken for the preservation of Dongxiang wild rice.
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东乡野生稻（以下简称东野）是迄今在我国乃至

全球发现的分布最北的普通野生稻，位于北纬 28º
14'，东经 116º30'，属亚热带湿润气候，分布在低丘、

沼泽水沟和水塘的四周［1］。东野具有丰富的抗逆特

性，是宝贵的稻种资源。我国已将东野列为国家二

级保护野生植物。研究东野遗传多样性，有利于阐

明栽培稻的起源与演变，对保护和开发东野种质资

源、改良和拓宽栽培稻的种质也具有重要意义。

微卫星标记亦称简单序列长度多态性（SSLP），

由 2 ～ 4 个核苷酸串联重复的程度差异引起。使用

特异的引物对，经 PCR 扩增和凝胶电泳可以检测到

SSLP。与依据形态性状和同工酶的标记法相比，它

能直接检测到 DNA 分子结构上的变异，反映研究材

料本质上的差异，灵敏度高；与其它 DNA 标记相比，

它不仅具有 RFLP 的优点，即呈共显性、结果稳定，

而且操作简单。因此，它在生物起源、进化和遗传变

异性研究中得到了广泛的应用［2 ～ 5］。本研究应用

SSLP 对东野 9 个居群的 222 份材料进行分析，目的

是探讨东野的遗传多样性，为东野的保护及利用提

供理论依据。

1 材料与方法

1 .1 试验材料

1978 ～ 1982 年先后在江西东乡县发现野生稻 9
个居群的天然小群体。从这 9 个群体中按株间距离

至少 5 m 随机取样，共采集 252 株样株，移栽于江西

省农业科学院水稻研究所，建立了东野的异位保存

圃，各样株每年均自然越冬、无性繁殖。本试验从该

中国农业科学 2003，36（8）：873 - 878
Scientia Agricultura Sinica



异位保存圃中取样 222 份，于 2000 年种植于中国水

稻研究所富阳基地。

1 .2 SSLP 标记分析

分蘖 盛 期 取 各 单 株 叶 片 分 别 提 取 水 稻 总

DNA［6］，稀释 20 倍作 PCR 模版。微卫星引物 MAP-
PAIR SSR 购自 Research Genetics Inc。从每条水稻染

色体上挑选 1 对引物，因其中 2 对引物未检测到多

态性，又在相应的染色体上各挑选 1 对引物。反应

体系参照厂商提供的方法，使用的扩增仪为 Perkin
Elmer GeneAmp PCR System 9600，扩增产物在 3%的

Metaphor 琼脂糖凝胶（FMC）上电泳。

1 .3 数据分析

将观察到的每一条带视为 1 个性状，有带的赋

值为“1”，无带的赋值为“0”，计算每 2 份材料间的共

有片段比值，按 Nei 介绍的平均距离法进行聚类分

析，并绘制树状图［7，8］。

2 结果与分析

2 .1 东野 SSLP 多态性

在 选 用 的 14 对 微 卫 星 引 物 中，有 12 对

（85 .7%）在东野材料间检测到多态性，共扩增出 70
条多态性带（表 1）。各对多态性引物扩增出的多态

性带数为 3 ～ 8，平均为 5 . 83。在东野 222 个材料

中，各对多态性引物产生的带型数变幅为 3 ～ 13，平

均为 8 .6。

表 1 12 对 SSLP 引物扩增出的多态性带数

Table 1 Number of polymorphic bands from 12 SSL

═
═══

P primer

引物
Primer

多态性带数
Number of polymorphic bands

带型数
Number of band-types

引物
Primer

多态性带数
Number of polymorphic bands

带型数

══ Number of band-types

══RM1 6 11 RM219 5 8

══RM10 3 3 RM225 4 7

══RM17 4 7 RM228 7 9

══RM22 7 10 RM241 8 13

══RM38 4 4 RM249 8 10
RM206 8 10 RM250 6 12

2 .2 东野各居群内的遗传变异性

根据 12 对引物所检测出的多态性带，分别对东野

9个居群（庵家山、樟塘、东塘上、东塘下、东塘、东塘西、

水桃树下、林场、坝下垅）的材料进行了聚类分析。

2 .2 .1 庵家山居群 庵家山为9个居群中的最大居

群，共含 76 份材料（图 1）。该居群材料间的平均遗

传距离为 0 . 43，说明该居群内遗传距离较大，即多

样性程度较高。不过，不同材料之间的遗传距离差

异较大，其中 24 份材料分别与 1 或 2 份的遗传距离

为 0，即不表现差异。该居群可分为 4 组，各组之间

的遗传距离在 0 .46 以上。其中，第一组（图 1 上部）

和第四组（图 1 下部）仅分别包含 3 份和 2 份材料，

第二和第三组则分别含 30 份和 43 份材料。第一组

3 份材料之间的遗传距离均超过 0 . 25，第四组的 2
份材料则不表现差异。第二、三组组内材料之间的

遗传距离呈连续分布，部分材料之间遗传距离很小，

甚至为 0。

2 .2 .2 樟塘居群 樟塘居群共有材料41份（图 2），

为 9 个居群中的第二大居群。该居群材料间的平均

遗传距离为 0 . 23，在 9 个居群中最小，说明其多样

性 程度不高。其中，25份材料聚为遗传距离小于

图中的数字表示相同材料的份数。下同

Figure in dendrogram represent the same accessions. The same as below

图 1 庵家山材料聚类树状图

Fig.1 Dendrogram of 76 accessions of Yanjiashan
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图 2 樟塘材料聚类树状图

Fig.2 Dendrogram of 41 accessions of Zhangtang

0 .02的一组（图 2 中部），而其所含的 4 个小类别分

别由遗传距离为 0 的 2 ～ 12 份材料组成。其余材料

间的差异则变幅较大。

2 .2 .3 东塘上居群 东塘上居群共有材料40份（图

3），与樟塘居群相近。其遗传多样性高于樟塘居群，

而 与 庵 家 山 居 群 相 似 ，平 均 遗 传 距 离 为0 . 43，

图 3 东塘上材料聚类树状图

Fig.3 Dendrogram of 40 accessions of Dongtangshang

具有较高多样性。同样，该居群不同材料之间的遗

传距离差异较大，其中 18 份材料分别与 1 份以上材

料不表现差异。该居群基本可分为 2 组，分别包含

材料 24 和 16 份材料，组内基本呈连续分布。

2 .2 .4 水桃树下居群 水桃树下居群共有材料27
份（图 4），各材料间的平均遗传距离为 0 . 40，且各个

体间差异较大，仅有 2 份材料完全相同。如果以遗

传距离 0 .50 为界，可以分为 3 组。第一组包含材料

19 份（图 4 上部），不同材料之间遗传距离相对较

小；第二、三组分别包含 6 和 2 份材料，但组内不同

个体的遗传距离普遍较大。

图 4 水桃树下材料聚类树状图

Fig.4 Dendrogram of 27 accessions of Shuitaoshuxia

2 .2 .5 其余居群聚类分析 坝下垅、东塘、林场、东

塘西、东塘下 5 个居群的材料个体数较少，分别为

16、7、6、5、4 份（图 5）。

其中，坝下垅和东塘居群树状图呈连续分布，未

发现表现一致的材料，居群内平均遗传距离各为

0 .43；东塘西居群的 5 份材料中，2 份材料相同，2 份

材料差异较小，另 1 份材料独立于该两组之外，居群

内平均遗传距离为 0 . 47；林场居群的 6 份材料的平

均遗传距离为 0 . 25，有 5 份材料极为相似，但与另 1
份材料差异很大，遗传距离高达 0 . 67；东塘下居群

的 4 份材料之间的遗传距离相近，平均为 0 . 34。从

上述分析可知，在材料数较少的居群中，仍可能存在

极大的遗传变异性。

2 .3 东野各居群间的遗传距离分析
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图 5 其余居群材料聚类树状图

Fig.5 Dendrogram of accessions of the other colonies

东野各居群内及居群间的遗传距离的平均值、

最大值和最小值见表 2。

在各居群内，最大遗传距离为 0 .43 ～ 0.88，最小

遗传距离为 0 ～ 0. 29，平均遗传距离为 0 . 23 ～ 0. 47。

即，同一居群的不同材料之间，遗传差异变化很大，

既存在遗传差异很小、甚至完全一致的材料，也存在

遗传差异较大的材料。从平均遗传距离上看，樟塘

与林场居群的遗传距离明显小于其它居群的，但其

最大遗传距离分别为 0 .73 和 0 .82，说明个别材料间

的遗传差异仍然很大。

比较不同居群之间的材料，其平均遗传距离为

0.40 ～ 0.55，最大距离为 0.65 ～ 0.89，最小距离为 0 ～
0.41。从总体上来看，居群间的遗传距离略大于居群

内的遗传距离，但各居群间同样存在一些相同和遗传

距离很小的材料，如东塘上与庵家山居群间存在遗传

距离为 0 的材料。林场、东塘西居群虽然材料数较

少，但与其它居群间的平均遗传距离相对较大（表 2），

说明这 2 个居群与其它居群的差异相对较大。

表 2 各居群内及居群间的遗传距离1）

Table 2 Genetic distance of individuals in colonies and between colonies

居群
Colony

庵家山
YJS

坝下垅
BXL

东塘
DT

东塘上
DTS

东塘西
DTXi

东塘下
DTXia

林场
LC

水桃树
STS

樟塘
ZT

樟塘 ZT 平均值 Mean 0.42 0 .40 0 .50 0 .42 0 .44 0 .45 0 .57 0 .41 0 .23
最大值 Max 0.86 0 .85 0 .80 0 .77 0 .76 0 .82 0 .74 0 .75 0 .73
最小值 Min 0.09 0 .05 0 .14 0 .09 0 .16 0 .02 0 .32 0 .06 0 .00

水桃树 STS 平均值 Mean 0.43 0 .43 0 .45 0 .41 0 .46 0 .48 0 .54 0 .40
最大值 Max 0.89 0 .82 0 .83 0 .80 0 .78 0 .73 0 .79 0 .82
最小值 Min 0.07 0 .05 0 .06 0 .08 0 .24 0 .07 0 .29 0 .00

林场 LC 平均值 Mean 0.52 0 .54 0 .48 0 .49 0 .53 0 .43 0 .25
最大值 Max 0.79 0 .76 0 .83 0 .80 0 .82 0 .84 0 .68
最小值 Min 0.18 0 .26 0 .28 0 .21 0 .35 0 .30 0 .00

东塘下 DTXia 平均值 Mean 0.47 0 .45 0 .43 0 .43 0 .55 0 .34
最大值 Max 0.84 0 .82 0 .65 0 .70 0 .66 0 .43
最小值 Min 0.10 0 .11 0 .14 0 .08 0 .410 .29

东塘西 DTXi 平均值 Mean 0.49 0 .49 0 .49 0 .48 0 .47
最大值 Max 0.76 0 .68 0 .73 0 .67 0 .68
最小值 Min 0.16 0 .21 0 .19 0 .02 0 .00

东塘上 DTS 平均值 Mean 0.42 0 .41 0 .43 0 .37
最大值 Max 0.79 0 .83 0 .66 0 .71
最小值 Min 0.00 0 .09 0 .06 0 .00

东塘 DT 平均值 Mean 0.47 0 .46 0 .43
最大值 Max 0.82 0 .76 0 .72
最小值 Min 0.16 0 .20 0 .11

坝下垅 BXL 平均值 Mean 0.43 0 .43
最大值 Max 0.87 0 .74
最小值 Min 0.07 0 .07

庵家山 YJS 平均值 Mean 0.43
最大值 Max 0.88
最小值 Min 0.00

1）ZT：Zhangtang；STS：Shuitaoshu；LC：Linchang；DTXia：Dongtangxia；DTXi：Dongtangxi；DTS：Dongtangshang；DT：Dongtang；BXL：Baxialong；YJS：Yanjiashan
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3 讨论

东野遗传多样性的研究已有少量报道，才宏伟

等［9］用 15 个 RFLP 探针分析了来自中国 3 个普通野

生稻自然群体与来自泰国、印度、印度尼西亚普通野

生稻自然群体的遗传多样性，在 3 个来自中国普通

野生稻自然群体中，东野就是其中之一。孙传清

等［10］采用 RFLP 探针对普通野生稻和亚洲栽培稻核

基因组进行了研究，认为东野和湖南茶陵以及部分

云南元江普通野生稻既不与籼稻聚在一起，又不与

粳稻聚在一起，而独聚为一类，其形态上比较原始，

属于原始祖先。黄英金等应用等位酶分析方法对东

野异位保存圃材料进行多样性分析，并与云南疣粒

野生稻、药用野生稻等进行多样性比较，认为东野等

位酶水平的遗传多样性在稻属植物中属于较高水

平［11，12］。这些研究提示了对东野全部居群的材料

开展多样性分析具有重要意义。

SSLP 标记法已广泛应用于水稻遗传差异的检

测分析［2，13］，笔者利用 SSLP 检测东野各个居群的遗

传多样性，在使用的 14 对 SSLP 引物中，12 对的扩增

产物存在多态现象，多态性频率为 85 . 71%，共扩增

出 70 条多态性带。其中一些 SSR 引物，在东野的一

些个体上扩增出 3 条以上的多态性带。对这些能在

同一个体上扩增出多条带的引物，笔者试用不同的

退火温度进行重复扩增，结果仍然一致，说明东野某

些个体对于某些 SSR 引物具有多个结合位点。这

既表明东野具有较高遗传多样性，也说明了 SSLP 是

检测水稻遗传多样性的有效手段。

笔者采用多态性带数、带型数、遗传距离等资料

分析东野不同居群材料的遗传多样性，并进行聚类

分析。虽然从总体上看，居群间的遗传距离大于居

群内的遗传距离，不同居群之间仍存在一些遗传差

异很小的材料，而同一居群的部分材料则差异较小

（表 2）；对 222 份材料统一聚类分析，则不同居群有

较大的交叉（图未列）。这些结果似乎说明东野 9 个

居群的自然小群体可能是由一个大的群落逐渐通过

不同的的传播途径形成。这一观点有待对东野各居

群进行更多的分子标记位点分析，加以佐证。

一些研究表明，许多物种正在迅速减小它们的

基因库，并降低了其对环境及灾难的适应能力，从而

使整个物种逐渐走向灭绝［14］。在东野 9 个居群中，

有 5 个居群的材料数很少，目前形势严峻，但这些居

群材料间及与其它居群间仍存在较大的变异，应该

加强对东野等材料数极少的居群的保护，以免多样

性丧失。

水稻育种进展缓慢的主要原因之一是遗传基础

狭窄。推广品种大多是由几个骨干亲本间的基因组

合，存在着生产脆弱性的潜在危机。为实现水稻育

种的突破，有赖于从野生稻中发掘有利基因。可喜

的是对野生稻有利基因的研究已经取得一些进展，

如产量基因［15］、抗白叶枯病基因［16，17］。笔者研究结

果表明，东野具有较丰富的遗传多样性，可为改良现

有栽培稻提供物质基础。在保护东野的同时，有必

要加大投入，加强利用研究；应当对东野原生地居群

的多样性及异位保存圃材料的多样性进行更加全面

的分析研究、考察东野原生地居群多样性丢失状况、

研究比较东野与栽培稻的遗传分化特征差异，制定

出合理、经济的保护方案并对东野有利基因的利用

提供依据。
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