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杂草稻、栽培稻及野生稻的遗传多样性比较
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摘要 用30对SSR引物比较来自不同省区的12份杂草稻、34份栽培稻及36份普通野生稻的遗传多样

性,共检测出121个等位变异,每个SSR位点的等位变异数在2~6之间,平均为4.033个。杂草稻、栽培稻和野

生稻的遗传多样性指数分别为0.2882、0.3515和0.4899,每个位点在杂草稻、栽培稻、野生稻中的等位基因数

平均值分别为2.10、2.27、3.53,说明野生稻的遗传多样性最大。杂草稻与栽培稻之间的遗传距离(0.0494)明
显小于其与普通野生稻间的遗传距离(0.5838),表明杂草稻与栽培稻亲缘关系较近,而与野生稻的亲缘关系较

远,即杂草稻很可能起源于栽培稻的返祖退化。
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  杂草稻(Oryzasativaf.spontanea)是普通野生

稻(Oryzarufipogon)和栽培稻(OryzasativaL.)
经过自然选择和人为干预产生的兼有野生稻和栽培

稻特性的水稻类型,又叫杂草型稻或杂草种系[1]。
经过长期的自然选择,杂草稻积累了大量抗逆遗传

因子,与栽培稻相比,杂草稻具有很强的竞争力,严
重影响到水稻的产量和品质,给水稻生产带来巨大

经济损失。杂草稻难于防除的原因之一是其与栽培

稻具有相似的生物性状[2]。作为稻种资源的一个特

殊类型,相对于野生稻,杂草稻的特殊生物学性状和

抗逆性等优良性状易于在育种中直接利用,是水稻

品种改良的重要育种资源[3]。杂草稻的遗传多样性

越高,它对不同环境就可能具有更大的适应能力,也
就越难获得有效的防除效果,因此杂草稻危害就会

越大。
目前,杂草稻已广泛分布在世界各地的稻田中,

随着近年来直播技术和免耕方式的推广,杂草稻对

水稻的危害越来越大,寻找有效的治理杂草稻的措

施已刻不容缓[1]。要寻找防除杂草稻的有效措施,
就必须充分掌握和理解杂草稻的遗传背景,包括遗

传变异的大小,即遗传多样性和遗传结构。研究杂

草稻的遗传多样性,并对其与栽培稻及野生稻之间

的亲缘关系进行探讨,具有深远意义,不仅可以拓宽

栽培稻的遗传基础,更为杂草稻的起源问题提供参

考依据。

SSR(simplesequencerepeat)标记具有丰富的

引物及较高的揭示多态性的能力,已成为目前水稻

遗传多样性研究中最常用的一种分子标记方法。杂

草稻SSR标记体系的建立并不困难,因为杂草稻与

亚洲栽培稻属于同一物种,同一物种的SSR标记引

物通常是保守的,甚至在同属的不同物种中都可以

利用同样的SSR标记引物,如许多栽培稻的SSR
引物可以直接用于普通野生稻的遗传分析[4]。笔者

用SSR标记对12份杂草稻和34份栽培稻以及36
份普通野生稻的遗传多样性进行初步研究,探讨杂

草稻与栽培稻、野生稻之间的亲缘关系,在此基础上

进一步探讨了杂草稻的起源问题。

1 材料与方法

1.1 试验材料

试验材料共82份(表1),其中杂草稻12份

(WR1~WR12),WR1~WR9的种子于2007年10
月采自湛江雷州水田,编号为1~9,WR10~WR12
由南京农业大学杂草研究室提供,编号为10~12;
栽培稻34份,由广东省农业科学院水稻研究所和中

国农业科学院作物科学研究所提供,编号13~46;
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表1 试验材料及来源

Table1 Materialsandsources

编号 No. 材料 Material 来源Source 编号 No. 材料 Material 来源Source
1 WR1 广东湛江Zhanjiang,Guangdong 42 华粳6号 Huajing6 江苏Jiangsu
2 WR2 广东湛江Zhanjiang,Guangdong 43 连粳4号Lianjing4 江苏Jiangsu
3 WR3 广东湛江Zhanjiang,Guangdong 44 华粳5号 Huajing5 江苏Jiangsu
4 WR4 广东湛江Zhanjiang,Guangdong 45 南粳42Nanjing42 江苏Jiangsu
5 WR5 广东湛江Zhanjiang,Guangdong 46 盐稻8号 Yandao8 江苏Jiangsu
6 WR6 广东湛江Zhanjiang,Guangdong 47 S2060 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
7 WR7 广东湛江Zhanjiang,Guangdong 48 S2061 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
8 WR8 广东湛江Zhanjiang,Guangdong 49 S2035 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
9 WR9 广东湛江Zhanjiang,Guangdong 50 S2037 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
10 WR10 广东肇庆Zhaoqing,Guangdong 51 S2033 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
11 WR11 江苏泰州 Taizhou,Jiangsu 52 S2040 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
12 WR12 辽宁丹东 Dandong,Liaoning 53 S2063 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
13 桂农占 Guinongzhan 广东 Guangdong 54 S2062 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
14 丰美占Fengmeizhan 广东 Guangdong 55 S2047 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
15 合美占 Hemeizhan 广东 Guangdong 56 S2048 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
16 玉香油占 Yuxiangyouzhan 广东 Guangdong 57 S2049 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
17 银晶软占 Yinjingruanzhan 广东 Guangdong 58 S2055 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
18 细椽黄柳 Xizhuanhuangliu 华南地区SouthChina 59 S2056 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
19 尖头糯(占)Jiantounuozhan 华南地区SouthChina 60 S2039 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
20 糯(JG209)Nuo 华南地区SouthChina 61 S2051 广东湛江Zhanjiang,Guangdong
21 大谷早 Daguzao 华南地区SouthChina 62 SXW003 广东遂溪Suixi,Guangdong
22 白花儿Baihuaer 华南地区SouthChina 63 SXW005 广东遂溪Suixi,Guangdong
23 柳场籼Liuchangxian 华南地区SouthChina 64 SXW006 广东遂溪Suixi,Guangdong
24 白印3Baiyin3 华南地区SouthChina 65 SXW008 广东遂溪Suixi,Guangdong
25 增城香山占Zengchengxiangshanzhan 华南地区SouthChina 66 SXW010 广东遂溪Suixi,Guangdong
26 水早黄皮Shuizaohuangpi 华南地区SouthChina 67 SXW012 广东遂溪Suixi,Guangdong
27 印2东7Yin2dong7 华南地区SouthChina 68 SXW015 广东遂溪Suixi,Guangdong
28 迟毛占Chimaozhan 华南地区SouthChina 69 GZW049 广东高州 Gaozhou,Guangdong
29 南雄苦瓜早 Nanxiongkuguazao 华南地区SouthChina 70 GZW054 广东高州 Gaozhou,Guangdong
30 艮印29Yinyin29 华南地区SouthChina 71 GZW057 广东高州 Gaozhou,Guangdong
31 东竹2号 Dongzhu2 华南地区SouthChina 72 GZW062 广东高州 Gaozhou,Guangdong
32 洋占3Yangzhan3 华南地区SouthChina 73 GZW064 广东高州 Gaozhou,Guangdong
33 长芒Changmang 华南地区SouthChina 74 GZW067 广东高州 Gaozhou,Guangdong
34 光夜红米 Guangyehongmi 华南地区SouthChina 75 GZW072 广东高州 Gaozhou,Guangdong
35 细苗谷 Ximiaogu 华南地区SouthChina 76 QHW006 海南琼海 Qionghai,Hainan
36 大糯(占)Danuozhan 华南地区SouthChina 77 QHW009 海南琼海 Qionghai,Hainan
37 油占红 Youzhanhong 华南地区SouthChina 78 QHW010 海南琼海 Qionghai,Hainan
38 芽粳米 Yajingmi 华南地区SouthChina 79 QHW012 海南琼海 Qionghai,Hainan
39 油占 Youzhan 华南地区SouthChina 80 QHW014 海南琼海 Qionghai,Hainan
40 沈农606Shennong606 辽宁Liaoning 81 QHW017 海南琼海 Qionghai,Hainan
41 沈农265Shennong265 辽宁Liaoning 82 QHW027 海南琼海 Qionghai,Hainan

普通野生稻36份,由华南农业大学野生稻圃和广州

野生稻圃提供,编号47~82。
1.2 DNA 的提取

杂草稻、栽培稻和野生稻总 DNA 提取采用

SDS法[5]。
1.3 PCR 扩增反应

采用20μL反应体系:10×Buffer2μL(含15
mmol/μLMgCl2),Taq酶0.3μL(5U/μL),0.4

μL(10mmol/μL)dNTPs,13μLddH2O,引 物

3μL,模板DNA50~100ng。94℃预变性5min,

35个循环,每循环94℃变性1min,55℃退火

1min,72℃延伸1min,最后72℃延伸5min。引

物选用均匀分布于水稻12条染色体上、扩增效果好

的30对SSR引物(表2),由上海生工生物工程技术

服务有限公司合成。
1.4 数据处理

PCR扩增产物采用6%聚丙烯酰胺凝胶电泳分

离,经银染、显影等程序获得扩增条带。根据朱作峰

等[6]统计方法,每对SSR引物检测1个位点,每条

多态性带为1个等位基因,有此带时赋值“1”,无此

带时赋值“0”。利用POPGENE32软件计算杂草

稻、栽培稻、野生稻群体间遗传距离和各自群体内某

一位点的等位基因数(A)、有效等位基因数(Ae)、遗
传多样性指数(He)和Shannon多样性指数(I);利
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表2 引物序列

Table2 TheSSRprimersusedinthisstudy

引物Primers 染色体Chromosome 引物序列(F,5′-3′)Primerssequence 引物序列(R,5′-3′)Primerssequence
RM9 1 GGTGCCATTGTCGTCCTC ACGGCCCTCATCACCTTC
RM430 5 AAACAACGACGTCCCTGATC GTGCCTCCGTGGTTATGAAC
RM500 7 GAGCTTGCCAGAGTGGAAG GTTACACCGAGAGCCAGCTC
RM525 2 GGCCCGTCCAAGAAATATTG CGGTGAGACAGAATCCTTACG
RM17 12 TGCCCTGTTATTTTCTTCTCTC GGTGATCCTTTCCCATTTCA
RM164 5 TCTTGCCCGTCACTGCAGATATCC GCAGCCCTAATGCTACAATTCTTC
RM206 11 CCCATGCGTTTAACTATTCT CGTTCCATCGATCCGTATGG
RM208 2 TCTGCAAGCCTTGTCTGATG TAAGTCGATCATTGTGTGGACC
RM215 9 CAAAATGGAGCAGCAAGAGC TGAGCACCTCCTTCTCTGTAG
RM217 6 ATCGCAGCAATGCCTCGT GGGTGTGAACAAAGACAC
RM223 8 GAGTGAGCTTGGGCTGAAAC GAAGGCAAGTCTTGGCACTG
RM224 11 ATCGATCGATCTTCACGAGG TGCTATAAAAGGCATTCGGG
RM226 4 AGCTAAGGTCTGGGAGAAACC AAGTAGGATGGGGCACAAGCTC
RM228 10 CTGGCCATTAGTCCTTGG GCTTGCGGCTCTGCTTAC
RM229 11 CACTCACACGAACGACTGAC CGCAGGTTCTTGTGAAATGT
RM231 3 CCAGATTATTTCCTGAGGTC CACTTGCATAGTTCTGCATTG
RM234 7 ACAGTATCCAAGGCCCTGG CACGTGAGACAAAGACGGAG
RM241 4 GAGCCAAATAAGATCGCTGA TGCAAGCAGCAGATTTAGTG
RM242 9 GGCCAACGTGTGTATGTCTC TATATGCCAAGACGGATGGG
RM249 5 GGCGTAAAGGTTTTGCATGT ATGATGCCATGAAGGTCAGC
RM253 6 TCCTTCAAGAGTGCAAAACC GCATTGTCATGTCGAAGCC
RM262 2 CATTCCGTCTCGGCTCAACT CAGAGCAAGGTGGCTTGC
RM304 10 TCAAACCGGCACATATAAGAC GATAGGGAGCTGAAGGAGATG
RM321 7 CCAACACTGCCACTCTGTTC GAGGATGGACACCTTGATCG
RM339 8 GTAATCGATGCTGTGGGAAG GAGTCATGTGATAGCCGATATG
RM468 3 CCCTTCCTTGTTGTGGCTAC TGATTTCTGAGAGCCAACCC
RM515 8 TAGGACGACCAAAGGGTGAG TGGCCTGCTCTCTCTCTCTC
RM237 1 CAAATCCCGACTGCTGTCC TGGGAAGAGAGCACTACAGC
RM519 12 AGAGAGCCCCTAAATTTCCG AGGTACGCTCACCTGTGGAC
RM566 9 ACCCAACTACGATCAGCTCG CTCCAGGAACACGCTCTTTC

用NTSYS2.10软件进行遗传距离分析,并绘制树

状聚类图。

2 结果与分析

2.1 SSR 标记位点多态性分析

30对SSR标记引物对所有材料共检测到121
条多态性带(表3),由表3可以看出,每个位点的等

位基因数变幅为2~6个,平均为4.033个。有效等

位基因数最高为4.0345(RM206),最低为1.1596
(RM215);Shannon 多 样 性 指 数 变 化 范 围 为

0.3029~1.5157,说明不同位点在供试材料个体

中分配的均匀性不同。
2.2 杂草稻、栽培稻及野生稻遗传多样性比较

每个SSR位点在杂草稻、栽培稻及野生稻中扩

增出的平均等位基因数(A)、平均有效等位基因数

(Ae)、遗传多样性指数(He)和Shannon多样性指数

(I)等遗传多样性见表4。杂草稻、栽培稻和野生稻

的遗传多样性表现出了较大差异,三者分别扩增出

22、26、30个多态位点。野生稻的遗传多样性最高,
多态位点百分率为100%,各位点平均等位基因数

为3.5333,遗传多样性指数为0.4899,Shannon多

样性指数为0.8622。杂草稻的遗传多样性最低,多
态位点百分率只有73.3%,各位点平均等位基因数

为2.1000,遗传多样性指数为0.2882,Shannon多

样性指数为0.4472。栽培稻的遗传多样性介于野

生稻和杂草稻之间。
2.3 杂草稻与栽培稻和野生稻之间的遗传距离

  根据SSR分子标记结果,分别用“AA或BB(纯
合子)”和“AB(杂合子)”记录条带。利用 POP-
GENE32软件计算杂草稻、栽培稻及野生稻三者群

体之间的遗传距离(表5)。杂草稻与栽培稻和野生

稻之间的遗传距离分别是0.0494和0.5838,遗传

一致度分别是0.9518和0.5578,表明杂草稻与栽

培稻相似程度较高,亲缘关系较近。
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表3 不同位点相关参数1)

Table3 Therelevantparameterofdifferentlocus

位点Locus
染色体

Chromosome
A Ae I

RM9 1 6 2.7872 1.2931
RM430 5 5 1.2998 0.4910
RM500 7 6 1.7291 0.8924
RM525 2 4 1.4128 0.5577
RM17 12 4 2.4328 1.0248
RM164 5 4 2.6199 1.0718
RM206 11 6 4.0345 1.5157
RM208 2 4 1.9544 0.7807
RM215 9 3 1.1596 0.3029
RM217 6 4 2.5383 1.0855
RM223 8 3 2.2806 0.9444
RM224 11 4 3.0731 1.1645
RM226 4 3 2.7042 1.0426
RM228 10 5 3.5590 1.3969
RM229 11 5 2.0268 1.0093
RM231 3 4 1.4184 0.5569
RM234 7 3 1.5269 0.6204
RM241 4 6 2.9670 1.3209
RM242 9 2 1.9266 0.6740
RM249 5 4 1.5599 0.7064
RM253 6 4 2.5437 1.0534
RM262 2 3 2.5160 0.9860
RM304 10 6 3.2142 1.4117
RM321 7 3 1.1605 0.3125
RM339 8 5 2.3912 1.1598
RM468 3 3 1.7456 0.6885
RM515 8 2 1.9459 0.6792
RM237 1 3 2.1470 0.8496
RM519 12 3 2.0183 0.7430
RM566 9 3 2.2257 1.2406

平均 Mean 4.0333 2.2640 0.9192
 1)A:等位基因 Allele;Ae:有效等位基因数 Thenumbereffec-
tiveallele;I:Shannon指数 Shannonindex.下同 Thesame

asbelow.

表4 杂草稻、栽培稻和野生稻的遗传多样性参数1)

Table4 Theparameterofgeneticdiversityaboutweedyrice,

cultivatedriceandwildrice

群体Colony PN PNP A Ae He I
杂草稻

Weedyrice
22 73.3 2.10001.47570.28820.4472

栽培稻

Cultivatedrice
26 86.7 2.26671.65620.35150.5457

野生稻

Wildrice
30 100.03.53332.21220.48990.8620

 1)PN:多态位点数Polymorphicsitenumber;PNP:多态位点百

分率Polymorphicsitenumberpercent;He:遗传多样性指数

Theindexofgeneticdiversity.

表5 Nei’s遗传距离和遗传一致度

Table5 Nei’sgeneticdistanceandgeneticidentity

群体

Colony

杂草稻

Weedyrice

栽培稻

Cultivatedrice

野生稻

Wildrice
杂草稻 Weedyrice **** 0.9518 0.5578
栽培稻Cultivatedrice 0.0494 **** 0.6436
野生稻 Wildrice 0.5838 0.4407 ****

2.4 聚类分析

利用NTSYS2.10软件对所有供试材料进行

聚类分析,图1在一定程度上揭示了杂草稻与栽培

稻、野生稻的遗传关系。整个聚类图可以明显地划

分为两大类,第一大类为杂草稻和栽培稻材料,第二

大类为野生稻材料,说明杂草稻和栽培稻遗传关系

相对较近,与野生稻的遗传关系相对较远。由图1
可以看出,以遗传距离0.68为界,第一大类又可明

图1 杂草稻、栽培稻和野生稻聚类关系图

Fig.1 Theclusteringrelationshipaboutweedy
rice,cultivatedriceandwildrice
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显的分为2组,辽宁丹东杂草稻 WR12单独与来自

辽宁与江苏的栽培稻组成一组,其余杂草稻和栽培

稻材料组成一组,其中来自广东湛江的9份杂草稻

之间及其与广东地区栽培稻主栽品种之间遗传关系

相对较近;广东肇庆杂草稻 W10与江苏泰州杂草稻

W11距离最近,二者与籼型栽培稻R0196、R2011、

R2183的遗传关系相对较近。
除去栽培稻,将杂草稻与野生稻材料进行聚类

分析,由图2可以看到,所有杂草稻材料中,来自辽

宁丹东的杂草稻 W12与野生稻材料成为一组,其余

杂草稻材料则与野生稻遗传距离较远。

图2 杂草稻和野生稻聚类关系图

Fig.2 Theclusteringrelationshipaboutweedyriceandwildrice

3 讨 论

本研究中的30个SSR位点检测结果表明,野
生稻的遗传多样性最高,栽培稻次之。虽然杂草稻

的遗传多样性没有栽培稻和野生稻高,但其遗传多

样性还是比较丰富的(多态位点百分率73.3%,

Ae=1.4757,He=0.2882,I=0.4472)。杂草稻

的群体分化比较复杂,不能按照地理分布进行区分,
如广东肇庆杂草稻 W10与来自广东湛江的杂草稻

遗传关系较远,而与江苏泰州杂草稻 W11遗传关系

最近。本研究中杂草稻与栽培稻的遗传关系相对较

近,杂草稻个体和栽培稻个体之间遗传距离的远近

与地理分布有一定的联系,但也不是绝对的,如来自

广东的杂草稻(W1~W10)与广东省栽培稻主栽品

种和华南地区栽培稻品种之间的遗传距离相对较

近,来自辽宁的杂草稻 W12与辽宁栽培稻品种遗传

距离相对较近,而来自江苏泰州的杂草稻 W11与江

苏栽培稻遗传距离相对较远,与华南地区栽培稻遗

传距离相对较近。
目前,关于杂草稻的研究报道已有一百多年的

历史,但对于杂草稻的起源问题不是非常确切,主要

有以下观点:①野生型稻和栽培稻之间的自然杂

交[7];②栽培稻的返祖退化类型[8];③栽培稻离散型

之间的杂交[9];④栽培稻与野生稻之间的基因渗

入[10]。马殿荣等[11]通过对中国辽宁稻区的杂草稻

遗传多样性及群体分化的研究,发现中国辽宁杂草

稻与当地粳型栽培稻血缘关系很近,与籼稻和野生

稻的遗传关系较远,很可能起源于当地栽培稻品种,
而在亚洲很可能是分散起源的[12]。

本研究中,广东湛江杂草稻 W1~W9与广东肇

庆杂草稻 W10与当地栽培稻亲缘关系很近,推测可

能是当地栽培稻之间的杂交类型。江苏泰州杂草稻
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W11与当地栽培稻品种(粳型)遗传距离相对较远,
而与华南地区籼型栽培稻品种R0196、R2011遗传

距离相对较近,由于本研究中没有江苏地区的籼型

栽培稻品种,无法知道 W11与当地籼型栽培稻遗传

距离的远近,因此推测其可能是由亲缘关系较远的

栽培稻杂交而来。辽宁丹东杂草稻 W12与当地栽

培稻亲缘关系很近,并且与其他杂草稻相比,与野生

稻的遗传距离相对较近,而辽宁省是没有野生稻分

布的[13],因此推测 W12可能是当地栽培稻的返祖

退化类型,这一结论与马殿荣等[11]的结论相同。
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Geneticdiversitiesamongweedyrices,cultivatedricesandwildrices

WANGLi-ming LIZhan-sheng GAOXu-hua SHENXue-feng FANGYue CHENYong

CollegeofAgronomy,SouthChinaAgriculturalUniversity,Guangzhou510642,China

Abstract Thegeneticdiversitiesof12weedyrices,34cultivatedricesand36wildriceswereinves-
tigatedbyusing30pairsofSSRprimers,121polymorphicbandswerefound,eachSSRlocihas2-6al-
leles,withanaveragenumberof4.03.Thegeneticdiversityindexofweedyrice,cultivatedriceandwild
ricewas0.2882、0.3515and0.4899,respectively.Theaverageallelesofeachlociwere2.1,2.27and
3.53,respectively.Thisindicatedthatthegeneticdiversityofweedyricewaslowerthanthatofcultivat-
edriceandwildrice.Thegeneticdistancebetweenweedyriceandcultivatedrice(0.0494)wassmaller
significantlythanthatbetweenweedyriceandwildrice,suggestingthatthegeneticrelationshipbetween
weedyriceandcultivatedricewasrelativelycloserandthatweedyricewasprobablydegeneratedatavis-
ticlyfromcultivatedrice.

Keywords weedyrice;cultivatedrice;wildrice;geneticdiversities;SSR
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