
江西农业大学学报 2012，34( 5) : 886 － 892 http: / / xuebao． jxau． edu． cn
Acta Agriculturae Universitatis Jiangxiensis E － mail: ndxb7775@ sina． com

一组水稻种质资源的遗传相似性

及群体结构分析

肖宇龙
1，雷建国1，余传元1，Quirino D． Dela Cruz2，

Jonalyn M． Cstillo3，Dindo A． Tabanao3

( 1．江西省农业科学院 水稻研究所，江西 南昌 330200; 2． Central Luzon State University ( CLSU) ，Philippines; 3．
Philippine Rice Research Institute ( PhilRice) ，Philippines)

摘要:育种的成功基于试验材料中具有可利用的遗传变异，了解种质资源的群体机构及遗传变异范围是作物遗

传改良的先决条件。本试验通过利用每 3 Mb bin 均匀分布于水稻染色体的 156 个 SSR 标记子，分析了一组
( 184 个) 用于干旱适应性研究的水稻种质资源的遗传相似性及群体结构。结果显示，水稻中确实存在着可供
利用的遗传多样性，但也存在着普遍的遗传相似性，如国际水稻所的 IR 品种及菲律宾国家水稻所的 PR 及 BP
水稻品种。通过利用 Structure中的混合模型对该 184 个水稻品种在 K = 3 和 K = 7 时的分析表明，群体结构普
遍存在于相同类型或亚种的水稻品种中，籼稻及粳稻品种具有相对明显的群体结构，同一亲本的衍生后代具有

显著的遗传相似性和群体结构，不同的群体均存在一定程度的遗传混合。对该组干旱适应性水稻种质资源的
遗传相似性及群体结构的研究为今后的抗旱性基因的联合作图，也为合理选择亲本进行水稻抗旱性改良提供

了有价值的遗传信息。
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Abstract: The success of plant breeding is based on the availability of genetic variation． Understanding
the population structure and range of diversity in available germplasm is fundamental for genetic improvement
in all crop species． In this study，the authors analyzed the genetic diversity and the population structure of a
drought stress adaptation panel ( 184 rice genotypes) through 156 SSR markers nearly evenly distributed across
the rice genome at every 3 Mb bin． The results indicated that large range of genetic diversity existed among
rice germplasms，while some accessions exhibited comparatively higher genetic similarity，such as IR designat-
ed varieties from IRRI and BP and PR designated varieties from PhilRice． The results of population structure
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of the 184 rice genotypes analyzed when K = 3 and K = 7 through the mixed model of STRUCTURE indicated:
population generally existed in the same type or rice subspecies; indica and japonica had relatively distinguish-
able population structure; derivatives of the same parents had significantly higher genetic similarity and were
generally clustered into the same subpopulation and to various extents，genetic admixture existed within all the
subpopulations． The study on the genetic similarity and population structure of this rice drought stress adapta-
tion panel provides valuable genetic information for further association mapping for drought tolerance and selec-
ting parental lines for crop improvement．
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育种的成功基于试验材料中具有可利用的遗传变异，对于所需性状的了解及合理的选育策略［1］，

了解可用种质资源的群体机构及遗传变异范围是作物遗传改良的先决条件。遗传距离的估计对于选择
具有相当遗传差异的亲本进行配组

［2］，及在作物杂交育种中将种质资源区分为杂种优势组群都具有重

要的指导意义
［3］。传统的遗传多样性是通过系谱或者通过农艺性状的表型来预测的，通过系谱的预测

结果往往会因扩大而不真实
［4 － 6］，通过表现型的预测，如果观测的样本群体足够大且所观测的性状在群

体间具有显著的差异，则观测结果具有一定的代表性［7］，然而，品种的表现型容易受环境影响而改变，

性状的观察需要种植该品种到成熟。分子标记子( molecular markers) 与形态标记比较，不受外部环境的
影响，能显示品种在 DNA水平上的差异，为品种识别提供了更直接，可靠及有效的工具［8］，已经被证明
是用来评估遗传多样性及阐述物种间遗传关系的有效工具。
目前，不同的分子标记子已经大量被利用于评估作物的遗传多样性［9］，如限制性片段长度多态性

标记子( restriction fragment length polymorphism，RFLP) ［10 － 11］，随机扩增多态 DNA标记子 ( random ampli-
fied polymorphic DNA，RAPD) ［12 － 13］，扩增片段长度多态性标记子［14 － 17］，简单序列重复标记子( simple se-
quence repeats，SSR) ［18］，内部简单序列重复标记子 ( inter-simple sequence repeats; ISSRs［9，19］，及单核苷
酸多态性标记子( single nucleotide polymorphism，SNP) ［20］等。相比于其它类型的标记子，SSR 标记子具
有丰富性，共显性，多位点性，高多态性及染色体特异性等特点［21 － 23］，SSR标记子高程度的位点多态性
使得它比同样数目的其它标记子如 RFLP，RAPD，AFLP 及 SNP 等在检测多态性的精细结构时候更有
效
［24 － 26］，被广泛应用于包括水稻在内的作物种质资源的遗传多态性及群体结构研究［23，27 － 30］，且特别

适用于鉴定遗传关系相近的水稻栽培种之间的遗传多态性
［31］。

本试验利用均匀分布于水稻 12 条染色体的 SSR标记子对 184 份鉴定苗期耐旱性水稻材料进行分
析，评估该批材料的遗传相似性及群体结构，为今后利用连锁不平衡遗传标记苗期抗旱性基因及合理

选择亲本进行配组，提高水稻苗期抗旱性提供可靠的遗传依据。

1 材料与方法
1． 1 试验材料

184 份用来鉴定水稻苗期抗旱性的水稻品种资源，其中包含了籼、粳两个亚种的各类水稻品种资
源，如三系亲本珍汕 97B，明恢 63 等，审定的品种 NSIC Rc9，PSB Rc18，PSB Rc82 等，地方品种丽江新田
黑谷，Azucena 等，籼粳交的中间材料 WAB 878-6-20-1-4-P1-HB，WAB 880-1-32-1-1-P2-HB，WAB
891SG33 等，深水稻 Aswina及 Rayada等及香稻品种如 Basmati 370 等。
均匀分布于水稻 12 条染色体的 SSR标记子，每 3 Mb一个 SSR 标记子，共 156 个标记子。

1． 2 基因型标记
1． 2． 1 位点多态性分析 利用选定的 156 个 SSR标记子对这 184 份苗期抗旱性水稻材料进行标记，根
据各标记子在试验材料中的多态性，淘汰只有单态性 ( monomorphic) 的标记子，具有多态性 ( polymor-
phic) 的标记子用来进行遗传相似性及群体结构分析。
1． 2． 2 遗传相似性分析 根据 SSR 标记子的多态性结果，利用 PowerMarker version 3． 23［32］软件分析
各位点的等位基因数，多态性信息值及遗传相似性分析。
1． 2． 3 群体结构分析 群体结构分析根据 SSR标记子的多态性结果，利用“Structure 2． 3”软件［33］中

·788·



江 西 农 业 大 学 学 报 第 34 卷

A: RM192; B: RM112; C: RM595．
图 1 不同 SSR标记子的扩增图谱

Fig． 1 Bands produced by SSR markers

的独立位点频率( independent allele frequency) 及混合模型( admixture model) 进行分析，其中参数 K( 固
定的亚组数) 设置为从 1 到 10，MCMC( markov chain monte carlo) 开始时的不作数迭代( Length of burn-in
period) 为 10 000 次，不作数迭代后的 MCMC设置为 100 000 次，根据似然值最大原则选取 K值。

2 结果与分析
2． 1 SSR标记子多态性分析
在近乎均匀分布于水稻染色体的 156 个 SSR标记子中，两个产生模糊带，13 个显示只有单态性，剩

余的 141 个 SSR标记子显示至少存在 2 个位点以上的差异( 图 1) ，每位点存在 2 至 7 个等位基因，平均
为 2． 73 个，该 141 个 SSR标记子的多态性结果被用来评估该组苗期抗旱性水稻资源的遗传相似性及
群体结构。
2． 2 遗传相似性分析
根据 141 个多态 SSR标记对 184 份水稻苗期抗旱性水稻品种的遗传相似性进行分析，系统树图首

先把该 184 份材料区分为群体( 图 2) ，较小的群体( 群体 1) 包含了 21 个水稻品种，其中主要是粳稻品
种; 较大的群体( 群体 2) 包含了以籼稻为主的品种，各群体又包含不同的亚群体。Tainung 67，Java 和
Nanjing70272 在很多试验中被认为是粳稻品种的并没被归纳在群体 1 中，最明显的证据是三个籼粳交
的中间材料 WAB878-6-20-1-P1-HB，WAB880-1-32-1-1-P2-HB及 WAB891SG33 都包含在群体 1 中，表明
该群体的水稻品种在遗传关系上更接近于粳稻类型。群体 2 中主要包含了以籼稻为主的水稻品种，大
部分的 IR( 国际水稻所品种) ，BP及 PR品种( 菲律宾国家水稻所的品种) 被归在同一个或者临近的亚
群体中，表明这些品种的遗传关系相对比较近。这个群体最明显的一个证据就是由国际水稻所( IRRI)
选育的 3 个品种 PSB Rc82，PSB Rc68 和 NSIC Rc9 被归于同一个亚群里，PSB Rc82 与 NSIC Rc9 的遗传
相似性高达 89%，这两个品种与 PSB Rc68 的遗传相似性也高达 81%。
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图 2 根据 141 个 SSR标记子分析的 184 个水稻品种的环型拓扑图
Fig． 2 Circle topology of 184 rice genotypes based on allelic diversity

data of 141 SSR markers

图 3 基于 141 个 SSR标记子的 184 个水稻品种的 K值估计
Fig． 3 Log probability of data ( Ln P( D) ) as a function of K ( number of subpopulations)

for 184 rice germplasm accessions based on 141 SSR markers

2． 3 群体结构分析
该 184 个水稻苗期抗

旱性鉴定水稻品种的群体

结构是根据 141 个 SSR
多态性标记子的结果，利

用软件 STRUCTURE 中的
混合模型及独立基因频率

进行分析，分析结果的相

似值见图 3。
根据图 3 可以看出，

相似值的高峰出现在当 K
= 7 的时候。最显著的变
化是当 K = 1 和 2，当 K =
3 时，上升的趋势趋于平缓，因此对 K = 3 及 K = 7 两种情况下的群体结构进行了分析。
当 K = 3 时，26 个水稻品种被归于第 1 组，包括了大部分的温带和热带粳稻品种，比如 Azucena，cy-

press，Java，丽江西田黑谷，Moroberekan及 3 个籼粳交的中间材料 WAB878-6-20-1-P1-HB，WAB880-1-32-
1-1-P2-HB和 WAB891SG33。一些以前被认为是籼稻品种的也包含在这一组，表明存在一定程度的基
因混合。第 2 组包括 116 个水稻品种，包括了所有的 PR，PSB 及 NSIC品种及一些 IR品种。AUS及香
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上: K = 3; 下: K = 7。
Upper: subpopulations K = 3; Lower: subpopulations K = 7．

图 4 利用 141 个 SSR标记子通过 Structure软件中的混合模型分析的 184 个水稻种质资源的群体机构
Fig． 4 Ancestry probabilities of 184 rice germplasm accessions estimated from 141 SSR markers based on an admixture

model with independent allele frequencies among populations implemented using STRUCTURE ( Pritchard et al． 2000) ．

稻( aromatic rice) 类型的水稻也包含在这一组，同时包括 Tiannung 67，一个推广了的温带粳稻品种。第3
组包括 42个水稻品种，其中有 37个是 IR品种。所有的 3个组中都存在一定程度的基因型混合(图 4)。
当 K = 7 时，第 1 组包含了 21 个品种，绝大多数是粳稻品种;第 2 组包含了 7 个品种;第 3 组有 24

个品种，大多数是 BP品种，第 5 组包含了 40 个品种，主要是 BP，PR及 PSB 品种;第 6 组包含了 9 个水
稻品种;第 4 组包含了 43 个品种，第 7 组 40 个品种，这两组合包括了大部分的 IR 品种( 图 4) ，各组中
都有一些品种存在不同程度的遗传混合( 图 4) 。

3 讨 论
对遗传多样性的研究长久以来就是进化生物学的一个主要内容，了解作物品种的遗传差异对合理

使用遗传资源非常必要，分析优良育种材料间的遗传差异对育种者来说极为重要，育种者通过遗传差异

可以预测后代材料中的遗传获得( genetic gain) 及更好地利用遗传资源［34］。
水稻中存在着大范围的遗传变异。水稻可以被归类于种，亚群及不同的生态类型，亚洲栽培稻可以

分为两个主要大类:籼稻和粳稻，及五个明显区别的亚群。籼稻包含了籼稻品种( indica) ，AUS 及香稻
( aromatic) 品种，粳稻包含了热带粳稻品种及温带粳稻品种 ( http: / /www． ricediversity． org /outreach /
gen / ) 。根据 SSR 标记子的遗传信息，本试验中的 184 份水稻抗旱性种质大体可以分为籼稻和粳稻品
种两组( 图 2) ，然而，一些被认为粳稻的品种，如 Tainung 67，Java 和 NanJing 70272 等被归于籼稻组，一
些被认为是籼稻的品种如 Aday Sel． DAMSIAH 等被归于粳稻组，作者认为，就本试验所用的 SSR 标记
子所在的位点上，这些品种可能表现出与同组的籼稻或者粳稻更大的遗传相似性。
群体结构指在群体中存在明显的亚分类，群体结构 ( population structure) 及群体混杂 ( population

admixture) 是造成不连锁位点间存在连锁不平衡的主要因素［35］。就连锁不平衡分析而言，群体混杂是
造成标记子与表现性状间出现假相关的主要原因之一

［36］。本试验中当 K = 3 时，群体结构分析结构和
遗传相似性的分析结构大致相同，当 K = 7 时，原来的籼稻组被细分为不同的五个亚群( 图 3) ，源自国际
水稻所的 IR品种，及菲律宾国家水稻所选育的 BP，PR等品种被分别归于不同的亚群，表明这些品种具
有相对高的遗传相似性。在遗传种质中通常存在不同的品种他们经历了不同的选择周期，一些品种比
另一些品种更为古老，因此，该遗传种质应当被视为新旧亚群的混合群体，当中的一些品种比另一些品

种经历了更少的选择过程
［37］。就如本试验中的 184 份水稻种质资源，其中一些地方品种，一些是常用
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的水稻亲本，一些是早期审定的水稻品种，另外一些是利用地方品种及常用水稻亲本新近改良的水稻新

品种，他们之间不可避免地存在一定的遗传相似性及群体混杂。
本试验中通过群体结构分析清晰观察到大多数亚群间存在着遗传混杂，一些品种的染色体片段存

在与其它亚群染色体片段不同程度的相似性 ( 图 3 ) 。McKeigue ［38］指出，不同亚群之间的基因漂流
( gene flow) 会使得本亚群品种祖先的染色体部分组成片段来自另外的亚群。此外，现代品种改良通常
包括利用具有需要性状的不同亲本，通过目标选择包含优良选择性状的染色体片段替换了原来的染色

体片段，当少量优秀亲本或种质资源被重复利用的时候，后代必然具有一定程度的遗传相似性及群体结构。
作物改良需要作物具有广泛的遗传多样性提供如抗旱性及其它重要农艺性状的变异来源，了解试

验材料的遗传多样性及群体结构可以更好地帮助育种者选择亲本材料，为扩大基因池( gene pool) 及验
证携带具有遗传改良价值的试验材料提供了理论依据

［39］。本试验中对一组干旱适应性水稻种质资源
的遗传相似性及群体结构的研究将为今后的抗旱性基因的联合作图，也为合理选择亲本进行水稻抗旱

性改良提供价值的遗传信息。
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