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种植面积棾棸椂椃万旇旐棽棳其中杂交籼稻的种植面积

已达棻椃棾棾万旇旐棽棳占全国水稻总面积的椀椃棩椲棻椵暎
可见棳杂交籼稻是杂交稻的主力军棳对保障国家粮

食安全和社会稳定具有十分重要的意义暎
研究杂交稻亲本间的遗传差异是杂种优势利用

的基础暎一般来说棳亲本间亲缘关系越远棳杂种优

势越大暎作为亲本之一的不育系对杂种优势的贡献

很大棳因此棳了解我国杂交籼稻主要不育系的遗传

多样性棳有助于选配强势杂交籼稻组合棳从而更有

效地利用杂种优势椲棽棴棿椵暎王胜军等椲棽椵分析了棿棻个

杂交籼稻主要亲本的遗传多样性棳认为其遗传基础

狭窄暍背景单一暎彭锁堂等椲棾椵认为棻椆椃椂暙棽棸棸椀年

期间育成的三系主要不育系多数含有野败型的珍汕

血缘暎贺浩华等椲椀椵研究认为南方地区生产上应用的

不育系遗传背景比较单一暎
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性分析最常用的标记椲椂棴棻棽椵暎本研究利用斢斢斠标记棳
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课题组选育的部分不育系的遗传差异进行检测棳以

福建农业学报棽椃棬棻棻棭椇棻棻椃棾暙棻棻椃椃棳棽棸棻棽
文章编号椇棻棸棸椄棴棸棾椄棿 棬棽棸棻棽棭棻棻棴棻棻椃棾棴棸椀



期为杂交籼稻遗传改良和亲本组配提供理论依据暎
棻暋材料与方法

棻灡棻暋供试材料

选取国内生产中广泛应用的籼型不育系及本课

题组选育的部分不育系棳共棻椀份材料 棬表棻棭暎

表棻暋供试籼型不育系及来源

斣斸斺旍斿棻暋斣旇斿斆斖斢旍旈旑斿旙旛旙斿斾斸旑斾旚旇斿旈旘旓旘旈旂旈旑旙

序号 名 称 类 型 来 源

棻 珍汕椆椃斄 三系不育系 江西

棽 冈棿椂斄 三系不育系 四川

棾 栻灢棾棽斄 三系不育系 湖南

棿 金棽棾斄 三系不育系 湖南

椀 龙特甫 斄 三系不育系 福建

椂 斏斠椀椄棸棽椀斄 三系不育系 菲律宾

椃 棽棾斄棽棾斄 三系不育系 福建

椄 棽椀斄棽椀斄 三系不育系 福建

椆 福伊 斄 三系不育系 福建

棻棸 宜香棻斄 三系不育系 四川

棻棻 广占椂棾斢 温敏核不育系 辽宁

棻棽 斢斉棽棻斢 光敏核不育系 福建

棻棾 棿椀斢 光温敏互补核不育系 福建

棻棿 斊斒斢灢棻 温敏核不育系 福建

棻椀 椄椂棾棻椀斢 光温敏互补核不育系 福建

棻灡棽暋基因组斈斘斄提取

取水稻新鲜嫩叶片棳按照 斈旓旟旍斿斸旑斾斈旓旟旍斿椲棻棾椵

的斆斣斄斅法进行水稻基因组斈斘斄微量提取暎
棻灡棾暋斢斢斠分析

在水稻棻棽条染色体上较均匀地选取椆椆个斢斢斠
标记进行遗传多样性分析暎所用标记均由上海生工

生物工程有限公司合成暎
斝斆斠反应在斝斣斆灢棻棸棸扩增仪上进行暎采用棻棸

毺斕 反 应 体 系棳其 中 包 括 棻棸暳斝斆斠 斅旛旀旀斿旘 棬棽棸
旐旐旓旍暏斕棴棻 斖旂棽棲 棭 棻 毺斕棳 斾斘斣斝旙 棬棽灡椀
旐旐旓旍暏斕棴棻棭棸灡椀毺斕棳斝旘旈旐斿旘 棬棻棸毺旐旓旍暏斕棴棻棭正

反引物各棸灡棽椀毺斕棳 酶棻斦棳斈斘斄椂旑旂棳最后

用灭菌高纯水补至棻棸毺斕暎反应程序为椇椆棿曟预变

性椀旐旈旑棳椆棿曟变性棻旐旈旑棳椀椀曟 棬根据引物有所

变动棭退火棻旐旈旑棳椃棽曟延伸棽旐旈旑棳棾椀个循环椈
最后椃棽曟补充延伸椃旐旈旑暎退火温度参照 旇旚旚旔椇棷棷
旝旝旝棶旂旘斸旐斿旑斿棶旓旘旂棷旐旈斻旘旓旙斸旚棷旙旙旘棶旇旚旐旍网站暠推荐

的斢斢斠引物退火温度暎扩增产物在椄棩非变性聚丙

烯 酰 胺 凝 胶 上 电 泳 分 离棳 用 花 青 类 染 料

斍斿旑斿斊旈旑斾斿旘染色棾棸旐旈旑后棳在美国 斦旍旚旘斸灢旍旛旐 公

司的斉旞旔旍旓旘斿旘棻棸凝胶成像系统上拍照分析暎若同

一个标记出现棽个或棽个以上的迁移率不同的条

带棳此标记视为具有多态性的标记暎
棻灡棿暋数据分析

每棻个斢斢斠标记检测棻个位点棳每棻个多态

性条带视为棻个等位基因椈根据 斝斆斠扩增产物的

电泳结果棳采用棸暙棻记录谱带位置棳观察某一扩

增条带的有无棳有带记为 棻棳无带记为棸暎利用

斘斣斢斮斢棽灡棻软件计算任意棽个品种间的遗传距离暎
根据品种间遗传距离按非加权成对算术平均法

棬斦斝斍斖斄棭进行聚类棳并绘制树状聚类图暎棸暙棻
数据 采 用 斈斸旚斸斣旘斸旑旙棻灡棸 程 序 转 化 后椲棻棿椵棳应 用

斝旓旔旂斿旑斿棾灡棽计算等位基因数 棬 棭暍有效等位基

因数 棬 棭暍 基因多样性指数 棬 棭和平均多

态性信息含量指数 棬 棭暎
棽暋结果与分析

棽灡棻暋斢斢斠标记多态性

选用水稻基因组上均匀分布的椆椆个斢斢斠标记

对供试不育系进行多态性分析棳共筛选出多态性标

记椃棻个棳多态性位点百分率为椃棻灡椃棩暎椃棻个多态

性标记共检测到棻椃椀个等位基因暎不同标记所检测

到的等位基因数目不同棳变异范围为棽暙椀个棳平

均为棽灡棿椃个暎其中 斠斖棻椂椄暍斠斖棿椃棾斉标记等位变

异最丰富棳检测到椀个等位基因椈其次是 斠斖棿椄棻棳
为棿个等位基因椈大部分标记只检测到棽暙棾个标

记暎基因多样性指数 平均为 棸灡椃棻椂棳变幅为

棸灡椀椂棽暙棸灡椆椀棽椈平均多态性信息含量指数 为

棸灡棾椆棾棳变幅为棸灡棻棽棿暙棸灡椃椂棸暎高于 平均值的

多态性位点数是棾椆个棳占椀棿灡椆棩椈其中 斠斖棿椃棾斉
的 最高棳遗传多样性最丰富暎
棽灡棽暋聚类分析

基于椃棻个多态性标记所得的数据应用斘斣斢斮斢
软件计算出供试不育系间的遗传距离为棸灡棻棾椃暙
棸灡椄棽棸棳平 均 为 棸灡椀棻棸暎 根 据 遗 传 距 离 采 用

斦斝斍斖斄法进行聚类 棬图棻棭棳结果表明棳供试不

育系在阀值棸灡椂椆棾处聚为两大类群棳其中温敏核不

育系广占椂棾斢单独聚为一类棳与其他不育系间的遗

传距离为棸灡椀棾棻暙棸灡椄棽棸棳平均为棸灡椂椆棾棳表现出较

大的遗传差异椈另一大类群包括本研究所涉及的全

部三系不育系和棿个光温敏核不育系棳该类群又在

阀值棸灡椀棸椃处分为棾个亚群棳其中三系不育系群分

为 斖棻和 斖棽棽个亚群棳斢斉棽棻斢等棿个光温敏核不育
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系聚为 斖棾亚群暎斖棻亚群包括斏斠椀椄棸棽椀斄暍棽棾斄 和

棽椀斄这棾个不育系棳棽棾斄和棽椀斄是斏斠椀椄棸棽椀斄的衍

生系椈斖棽为生产上大面积应用的珍汕椆椃斄 等椃个

三系不育系棳彼此间遗传距离为棸灡棻椃棸暙棸灡椀棽椃棳

平均遗传距离为棸灡棾棽椃棳可见该亚群不育系亲缘关

系较近暎斖棾亚群有 斢斉棽棻斢暍棿椀斢暍斊斒斢灢棻暍椄椂棾棻椀斢
等棿个光温敏核不育系棳这些不育系是由 斪椂棻棻棻斢
或其衍生系棻椂棿斢选育出来的暎

表棽暋椃棻个斢斢斠标记在供试不育系中的遗传多样性信息

斣斸斺旍斿棽暋斣旇斿旈旑旀旓旘旐斸旚旈旓旑旓旀旂斿旑斿旚旈斻斾旈旜斿旘旙旈旚旟旝旈旚旇椃棻斢斢斠旍旓斻旈旈旑旚旇斿斆斖斢旍旈旑斿旙旛旙斿斾
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棾暋讨论与结论

随着分子标记技术的兴起棳基于 斝斆斠 技术的

斠斄斝斈暍斄斊斕斝暍斠斊斕斝暍斢斢斠 等方法被广泛应用

于遗传多样性研究椲椂棴棻棽棳棻椀棴棻椃椵暎斝斿旉旈斻等椲棻椄椵暍袁力行

等椲棻椆椵暍斅斿旍斸旉等椲棽棸椵曾经对这棿种方法进行比较棳认

为斢斢斠的多态性信息量是最高的暎斢斢斠标记是共

显性标记棳具有多态性丰富暍操作简便暍检验快速

等优点棳已成为遗传多样性研究的首选方法暎
本研究采用斢斢斠 标记法将供试不育系分为两

大类群棾个亚群暎广占椂棾斢独自聚为一类棳它是籼

型常规稻广占椂棾与粳稻不育系 斘棿棽棽斢的杂交后代

选育而来的棳属偏籼型椲棽棻椵暎斖棻亚群是来源于国际

水稻研究所的斏斠椀椄棸棽椀斄及其棽个衍生系棳与国内

选育的其他不育系遗传差异较大暎斖棽亚群是生产

上大面积应用的三系不育系棳大部分含有野败血

缘棳可看出棳该亚群遗传背景单一暍遗传基础狭

窄棳这 与 彭 锁 堂 等椲棾椵暍李 云 海 等椲棽棽棴棽棾椵暍肖 小 余

等椲棽棿椵的研究结论是一致的椈珍汕椆椃斄来源于野败棷
珍汕椆椃棳栻灢棾棽斄 是印水珍鼎 斄棷棷珍汕 椆椃棷斏斠椂椂椀
的杂交后代选育而成棳冈椂棿斄 是冈二九矮 斄棷棷棷二

九矮棷斨棿棻斄棷棷珍汕椆椃棷雅矮早选育而成的椈本研究

斢斢斠法与 斄斊斕斝法的聚类结果都表明椲棽椀椵棳栻灢棾棽斄
与珍汕椆椃斄 的亲缘关系更近棳与系谱分析结果一

致椈但是棳斠斄斝斈 法分析结果则认为冈椂棿斄 与珍

汕椆椃斄亲缘关系更近椲棻椀椵暎相对 斄斊斕斝法棳斢斢斠法

更能快速且准确地反映亲缘关系较近的材料间的关

系椲棽椂椵暎斢斉棽棻斢暍棿椀斢是由 斪椂棻棻棻斢的衍生系棻椂棿斢
与棻椆棽份优良品种 棬系棭自由串粉后代群体棳根据

不同性状选择育成的暎斊斒斢灢棻是 斪椂棻棻棻斢棷广抗粳棽
号杂交 后 代 选 育 出 来 的暎从 系 谱 上 看棳棿椀斢 与

斢斉棽棻斢的 亲缘 关系 更 近棳本研 究 结 果 与 郑 燕 梅

等椲棽椃椵的结果略有不同棳可能是选用不同的标记引

起的暎
多年来棳含有野败血缘的种质资源被重复利

用棳造成生产上大面积应用的不育系遗传背景单

一棳导致育成品种遗传基础狭窄暍抗病虫和抗逆性

脆弱暎本单位选育的斢斉棽棻斢等不育系与珍汕椆椃斄
等主要不育系的遗传差异较大棳丰富了我国杂交籼

稻不育系的遗传多样性暎斢斉棽棻斢是具有制种安全系

数大暍所配组合丰产优质等特点棳是福建省乃至南

方稻区配组应用最多的两系不育系椲棽椄棴棽椆椵暎斢斉棽棻斢
所配的两优棽棻椄椂暍两优棽棻椂棾等优质两系稻品种在

生产上大面积推广棳福两优棾椂椂表现高产暍米质达

部颁三级暍抗稻瘟病棳两优棽棻椂棻表现超高产暍优

质暍抗病棳尤其是抗旱性非常突出暎利用斢斢斠 标

记对斢斉棽棻斢等主要不育系进行多样性研究棳可为

杂交籼稻遗传改良和亲本组配提供理论依据棳对提

高福建省分子育种水平和不育系新材料的发掘利用

有着积极的推动作用暎
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椂椃棻棻 福建农业学报 第棽椃卷



棽棻椆棻棴棽棻椆椀棶
椲棻棾椵斈斚斮斕斉斒斒棳斈斚斮斕斉斒斕棶斄旘斸旔旈斾旚旓旚斸旍斈斘斄旔旘斿旔斸旘斸旚旈旓旑

旔旘旓斻斿斾旛旘斿旀旓旘旀旘斿旙旇 旔旍斸旑旚旚旈旙旙旛斿 椲斒椵棶斊旓斻旛旙棳棻椆椆棸棳棻棽椇
棻棾棴棻椀棶

椲棻棿椵盖红梅棳任民棶斢斢斠数据处理宏程序斈斸旚斸斣旘斸旑旙棻灡棸 椲斒椵棶分

子植物育种 棬网络版棭棳棽棸棻棻棳棬椆棭椇棻棾椀椆棴棻棾椂椀棶
椲棻椀椵唐梅棳何光华棳裴炎棳等棶中籼杂交稻遗传多样性的 斠斄斝斈

分析 椲斒椵棶西南农业学报棳棽棸棸棽棳棻椀 棬棾棭椇椃棴椆棶
椲棻椂椵陈亮棳梁春阳棳孙传清棳等棶斄斊斕斝和 斠斊斕斝标记检测水稻

亲本遗传多样性比较研究 椲斒椵棶中国农业科学棳棽棸棸棽棳棾椀
棬椂棭椇椀椄椆棴椀椆椀棶

椲棻椃椵杨友才棳周清明棳尹晗琪棳等棶烟草种质资源遗传多样性及

亲缘 关 系 的 斄斊斕斝 分 析 椲斒椵棶中 国 农 业 科 学棳棽棸棸椂棳棾椆
棬棻棻棭椇棽棻椆棿棴棽棻椆椆棶

椲棻椄椵斝斉斒斏斆斏棳斄斒斖斚斘斉灢斖斄斠斢斄斘 斝棳斖斚斠斍斄斘斣斉 斖棳斿旚斸旍棶
斆旓旐旔斸旘斸旚旈旜斿斸旑斸旍旟旙旈旙旓旀旂斿旑斿旚旈斻旙旈旐旈旍斸旘旈旚旟斸旐旓旑旂旐斸旈旡斿旈旐斺旘斿斾
旍旈旑斿旙斾斿旚斿斻旚斿斾斺旟斠斊斕斝旙棳斠斄斝斈旙棳斢斢斠旙棳斸旑斾斄斊斕斝旙 椲斒椵棶
斣旇斿旓旘斄旔旔旍斍斿旑斿旚棳棻椆椆椄棳棬椆椃棭椇棻棽棿椄棴棻棽椀椀棶

椲棻椆椵袁力 行棳傅 骏 骅棳斪斄斠斅斦斠斣斚斘 斖棳斿旚斸旍棶利 用 斠斊斕斝棳
斢斢斠棳斄斊斕斝和斠斄斝斈标记分析玉米自交系遗传多样性的比

较研究 椲斒椵棶遗传学报棳棽棸棸棸棳棽椃 棬椄棭椇椃棽椀棴椃棾棾棶
椲棽棸椵斅斉斕斄斒斄棳斢斄斣斚斨斏斆斱棳斆斏斝斠斏斄斘斏斍棳斿旚斸旍棶斆旓旐旔斸旘斸旚旈旜斿

旙旚旛斾旟旓旀旚旇斿斾旈旙斻旘旈旐旈旑斸旚旈旑旂斻斸旔斸斻旈旚旟旓旀斠斄斝斈棳斄斊斕斝斸旑斾斢斢斠
旐斸旘旊斿旘旙斸旑斾 旓旀旚旇斿旈旘斿旀旀斿斻旚旈旜斿旑斿旙旙旈旑 斿旙旚斸斺旍旈旙旇旈旑旂 旂斿旑斿旚旈斻
旘斿旍斸旚旈旓旑旙旇旈旔旙旈旑旓旍旈旜斿 椲斒椵棶斣旇斿旓旘斿旚旈斻斸旍斸旑斾斄旔旔旍旈斿斾斍斿旑斿旚旈斻旙棳
棽棸棸棾棻棸椃 棬棿棭椇椃棾椂棴椃棿棿棶

椲棽棻椵许旭明棶水稻籼粳亚种间杂交衍生系遗传基础的研究 椲斈椵棶
福州椇福建农林大学棳棽棸棸椆棶

椲棽棽椵李云海棳肖唅棳张春庆棳等棶用微卫星 斈斘斄 标记检测中国

主要杂交水稻亲本的遗传差异 椲斒椵棶植物学报棳棻椆椆椆棳棿棻
棬棻棸棭椇棻棸椂棻棴棻棸椂椂棶

椲棽棾椵李云海棳钱前棳曾大力棳等棶中国主要杂交稻亲本的 斠斄斝斈
鉴定及 遗 传 关 系 研 究 椲斒椵棶作 物 学 报棳棽棸棸棸棳棽椂 棬棽棭椇
棻椃棻棴棻椃椂棶

椲棽棿椵肖小余棳王玉平棳张建勇棳等棶四川省主要杂交稻亲本的

斢斢斠多态性分析和指纹图谱的构建与应用 椲斒椵棶中国水稻科

学棳棽棸棸椂棳棽棸 棬棻棭椇棻棴椃棶
棬责任编辑椇柯文辉棭

椃椃棻棻第棻棻期 方珊茹等椇于斢斢斠标记的杂交籼稻主要不育系遗传多样性分析


