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7�摘　要：选取均匀分布在水稻１２条染色体上的４８对ＳＳＲ引物，对２８份我国杂交水稻主要不育系进行了多样性和遗传
7�结构分析。在所分析的４８个位点中，多态性位点４１个，多态性位点百分率（Ｐ）为８５．４％；每１个位点平均等位基因数（Ａ）为

３．５，变幅２～６个；平均基因多样性指数（Ｈｅ）和平均多态性信息含量指数（ＰＩＣ）分别为０．４０和０．３６。ＡＭＯＶＡ分析表明，
不育系遗传变异主要存在于各选育时期内，时期间的遗传变异仅占总变异的３．３％，且未达到显著水平。基于模型的遗传结
构分析表明，我国三系杂交稻主要不育系多数含有相近血缘，背景单一。
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7�　　我国杂交水稻的发展经历了三系、两系和超级

杂交水稻三个发展阶段 7�［１-２］ 7�。在各个阶段，通过使

用不同的材料和方法选育出了许多优良不育系。目

前，我国生产上大面积使用的不育系有７种细胞质

类型 7�［３］ 7�，不育系资源丰富，为提高水稻产量作出了

巨大贡献。

7�作物遗传多样性是农业可持续发展的基础 7�［４］ 7�。

水稻是世界上最重要的粮食作物之一 7�［５］ 7�，丰富的水

稻遗传多样性可以满足人口、环境、病虫害以及品质

等诸多因素对未来水稻生产的挑战 7�［６］ 7�。充分了解

我国杂交水稻不育系的遗传多样性和遗传结构，对

于杂交水稻育种及不育系选育具有重要的指导意

义。利用系谱资料，王胜军等 7�［７］ 7�比较分析了１９８１－

２００２年我国杂交籼稻主要亲本，认为其遗传基础狭

窄、背景单一。李云海等 7�［８］ 7�、何光华等 7�［９］ 7�及肖小余

等 7�［１０］ 7�则分别从ＤＮＡ水平推断了我国部分杂交稻

亲本的遗传狭窄性。本研究通过ＳＳＲ标记技术，对

１９７６－２００５年杂交稻主要推广组合不育系进行系

统的多样性和遗传结构比较分析，从分子水平来研

究我国主栽杂交稻不育系３０年间的遗传变化。

7�１　材料与方法

7�１．１　供试材料

7�选取我国生产上使用的不育系２８份，材料编

号、名称和细胞质类型见表１。供试材料选择的主

要依据：１）年推广面积在６．７×１０ 7�４ 7�ｈｍ 7�２ 7�以上的杂交

组合不育系；２）近年新选育的主要不育系。所有试

7�收稿日期：２００７-１１-３０；修改稿收到日期：２００８-０５-１２。

7�基金项目：国家９７３计划资助项目（２００４ＣＢ１１７２０１）；农业部农

业野生植物保护专项资助项目；中央级公益性科研院所专项基金资

助项目（１００００６）；浙江省重点科研国际合作项目（２００６Ｃ２４０１２）。
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7�表１　试验材料

7�Ｔａｂｌｅ１．Ｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅｓｏｆｒｉｃｅｕｓｅｄｉｎｔｈｉｓｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ．

7�编号

7�Ｎｏ．

7�名称

7�Ｎａｍｅ

7�类型

7�Ｔｙｐｅ

7�编号

7�Ｎｏ．

7�名称

7�Ｎａｍｅ

7�类型

7�Ｔｙｐｅ
7�１ ��7�二九南１号 ＡＥｒｊｉｕｎａｎ１Ａ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ 7�１５ ��7�Ｋ２２Ａ 7�Ｋ型 Ｋｔｙｐｅ

7�２ ��7�二九矮４号 ＡＥｒｊｉｕ′ａｉ４Ａ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ 7�１６ ��7�冈４６ＡＧａｎｇ４６Ａ 7�冈型 Ｇａｎｇｔｙｐｅ

7�３ ��7�Ｋ１７Ａ 7�Ｋ型 Ｋｔｙｐｅ 7�１７ ��7�Ｄ汕 ＡＤｓｈａｎＡ 7�Ｄ型 Ｄｔｙｐｅ

7�４ ��7�龙特甫ＡＬｏｎｇｔｅｆｕＡ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ 7�１８ ��7�天丰 ＡＴｉａｎｆｅｎｇＡ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ

7�５ ��7�Ｖ２０Ａ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ 7�１９ ��7�Ⅱ-３２Ａ 7�印尼水田谷型Ｉｎｄｏｎｅｓｉａｎｐａｄｄｙｒｉｃｅｔｙｐｅ

7�６ ��7�７１-７２Ａ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ 7�２０ ��7�中９ＡＺｈｏｎｇ９Ａ 7�印尼水田谷型Ｉｎｄｏｎｅｓｉａｎｐａｄｄｙｒｉｃｅｔｙｐｅ

7�７ ��7�金南特４３ＡＪｉｎｎａｎｔｅ４３Ａ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ 7�２１ ��7�沪 ＡＨｕＡ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ

7�８ ��7�Ｖ４１Ａ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ 7�２２ ��7�武香 Ａ ＷｕｘｉａｎｇＡ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ

7�９ ��7�菲改ＡＦｅｉｇａｉＡ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ 7�２３ ��7�天香 ＡＴｉａｎｘｉａｎｇＡ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ

7�１０ ��7�中浙ＡＺｈｏｎｇｚｈｅＡ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ 7�２４ ��7�珍汕９７ＡＺｈｅｎｓｈａｎ９７Ａ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ

7�１１ ��7�金２３ＡＪｉｎ２３Ａ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ 7�２５ ��7�ＩＲ６９７００Ａ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ

7�１２ ��7�优ⅠＡＹｏｕⅠ Ａ 7�印尼水田谷型Ｉｎｄｏｎｅｓｉａｎｐａｄｄｙｒｉｃｅｔｙｐｅ 7�２６ ��7�博白 ＡＢｏｂａｉＡ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ

7�１３ ��7�内香２ＡＮｅｉｘｉａｎｇ２Ａ 7�野败型 Ｗｉｌｄａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ 7�２７ ��7�粤泰 ＡＹｕｅｔａｉＡ 7�红莲型 Ｈｏｎｇｌｉａｎｔｙｐｅ

7�１４ ��7�协青早ＡＸｉｅｑｉｎｇｚａｏＡ 7�矮败型 Ｄｗａｒｆａｂｏｒｔｉｖｅｔｙｐｅ 7�２８ ��7�粤丰 ＡＹｕｅｆｅｎｇＡ 7�红莲型 Ｈｏｎｇｌｉａｎｔｙｐｅ

7�验材料由中国水稻研究所国家水稻种质中期库提

供。

7�１．２　基因组ＤＮＡ的提取

7�取幼嫩叶片１～２ｃｍ，加液氮充分研磨，参照卢

扬江和郑康乐 7�［１１］ 7�方法提取水稻核基因组ＤＮＡ。

7�１．３　ＳＳＲ分析

7�选取均匀分布在水稻１２条染色体上的４８对引

物（上海生工生物工程有限公司）进行ＳＳＲ分析。

１０μＬＰＣＲ反应体系中含有１０×ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ（２０

ｍｍｏｌ／ＬＭｇ 7�２＋ 7�）１μＬ，１ 7�ｍｍｏｌ／Ｌ正、反ＳＳＲ引物各

7�１μＬ，ｄＮＴＰｓ（１０ｍｍｏｌ／Ｌ）０．２μＬ，Ｔａｑ酶０．４μＬ，

ｄｄＨ 7�２ 7�Ｏ５．４μＬ。应用 ＭＪＲｅｓｅａｒｃｈ公司ＰＴＣ-１００

９６ｖ进行扩增。反应程序为：９５℃下预变性５ｍｉｎ；

９４℃下变性１ｍｉｎ，５５℃下退火４５ｓ（其中，ＲＭ１３５、

ＲＭ１６１和 ＲＭ１６２ 退 火 温 度 为 ６１℃，ＲＭ１４２、

ＲＭ１７８和ＲＭ１６９退火温度为６７℃），７２℃下延伸１

ｍｉｎ，３０个循环；最后在７２℃下延伸１０ｍｉｎ。扩增

产物在６％非变性聚丙烯酰胺凝胶上恒压电泳（电

压８Ｖ／ｃｍ），银染法染色记录 7�［１２］ 7�。

7�１．４　数据分析

7�每１对ＳＳＲ引物检测１个位点，每１条多态性

条带 视 为 １ 个 等位 基 因，参照 ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．

ｇｒａｍｅｎｅ．ｏｒｇ／中相关引物信息记录扩增片段大小。

应用Ｐｏｗｅｒｍａｒｋｅｒ３．２５ 7�［１３］ 7�计算平均等位基因（Ａ）、

基因多样性指数（Ｈｅ）和多态性信息含量指数

（ＰＩＣ）；群体遗传结构的分析使用Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２．２分

析软件 7�［１４］ 7�；不同选育时期各位点遗传分化采用

7�Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．１１ 7�［１５］ 7�中的ＡＭＯＶＡ 7�［１６］ 7�（ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏ-

ｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅ）程序计算Ｆｓｔ（Ｆ-ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ）。

7�２　结果与分析

7�２．１　遗传多样性

7�２８份不育系材料在被检测的４８个ＳＳＲ位点

中，多态性位点有４１个，多态性位点百分率（Ｐ）为

８５．４％，其中 ＲＭ１３５、ＲＭ４０９、ＲＭ１４７、ＲＭ１６２、

ＲＭ３４０、ＲＭ４２０、ＲＭ１６１为单态位点（表２）。因此，

只对４１个多态性位点进行遗传多样性分析。

7�４１个多态性位点共扩增出１４３个等位基因，平

均３．５个。不同位点等位基因数目不等，变化范围

在２～６个。平均基因多样性指数（Ｈｅ）为０．４０２，变

7�幅０．０７１～０．７７６。平均多态性信息含量指数

（ＰＩＣ）为０．３６２，范围在０．０６７～０．７４１。

7�２．２　遗传分化

7�根据不育系育成年份，将试验材料分成３个时

期组，即１９７６－１９８５年（时期Ⅰ）、１９８６－１９９５年

（时期Ⅱ）和１９９６－２００５年（时期Ⅲ），比较３个时期

我国杂交水稻主要不育系各遗传多样性参数，发现

时期Ⅰ与时期Ⅱ的Ｐ值相近且低于时期Ⅲ；平均等

位基因数的变化为时期Ⅰ＞时期Ⅲ＞时期Ⅱ；而

Ｈｅ和ＰＩＣ在３个时期间的变化较小且差异不显著

（表３）。这就从分子水平上反映了我国杂交水稻发

展的３个阶段不育系遗传基础较为狭窄。

7�　　表４表明，ＳＳＲ遗传变异绝大部分存在于各时

期内，时期间遗传变异仅占总变异的３．３％，且未达

到显著水平。分析每１个位点的遗传分化（数据未

显示）表明，在４１个多态性位点中，３８个位点（占

7�６６３ 7�中国水稻科学（ＣｈｉｎｅｓｅＪＲｉｃｅＳｃｉ）　第２２卷第４期（２００８年７月）
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7�表２　４８对ＳＳＲ引物的染色体位置及其在２８份不育系中的遗传多样性信息

7�Ｔａｂｌｅ２ Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌｌｏｃａｔｉｏｎ，ｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ，Ｎｅｉ′ｓｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｄｅｘｃｏｎｔｅｎｔａｔｔｈｅ４８ＳＳＲｌｏｃｉｉｎｔｈｅ２８ｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｅ

ｌｉｎｅｓｏｆｒｉｃｅ．

7�位点

7�Ｌｏｃｕｓ

7�染色体

7�Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

7�等位基因数

7�Ｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ 7�（Ａ）

7�Ｎｅｉ基因多样性指数

7�Ｎｅｉ′ｓｇｅｎｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ 7�（Ｈｅ）

7�多态性信息含量

7�Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｄｅｘｃｏｎｔｅｎｔ 7�（ＰＩＣ）
7�ＲＭ１２８ �s7�１ �a7�４ ��7�０ �D．６８１ 7�０ #�．６２１
7�ＲＭ２６５ �s7�１ �a7�２ ��7�０ �D．５００ 7�０ #�．３７５
7�ＲＭ２８３ �s7�１ �a7�４ ��7�０ �D．６２０ 7�０ #�．５４６
7�ＲＭ４９５ �s7�１ �a7�２ ��7�０ �D．０６９ 7�０ #�．０６７
7�ＲＭ２１１ �s7�２ �a7�３ ��7�０ �D．３０４ 7�０ #�．２７４
7�ＲＭ３４１ �s7�２ �a7�３ ��7�０ �D．１３５ 7�０ #�．１３１
7�ＲＭ２２１ �s7�２ �a7�２ ��7�０ �D．０６９ 7�０ #�．０６７
7�ＲＭ４３８ �s7�２ �a7�２ ��7�０ �D．３０２ 7�０ #�．２５６
7�ＲＭ２３１ �s7�３ �a7�４ ��7�０ �D．５１８ 7�０ #�．４６０
7�ＲＭ２９３ �s7�３ �a7�２ ��7�０ �D．２５２ 7�０ #�．２２１
7�ＲＭ２２ �J7�３ �a7�４ ��7�０ �D．６１０ 7�０ #�．５３６
7�ＲＭ１３５ �s7�３ �a7�１ ��7�０ �D．０００ 7�０ #�．０００
7�ＲＭ３１７ �s7�４ �a7�４ ��7�０ �D．４０３ 7�０ #�．３６４
7�ＲＭ２６１ �s7�４ �a7�２ ��7�０ �D．４９０ 7�０ #�．３７０
7�ＲＭ１４２ �s7�４ �a7�２ ��7�０ �D．４９０ 7�０ #�．３７０
7�ＲＭ３３５ �s7�４ �a7�４ ��7�０ �D．４１１ 7�０ #�．３８０
7�ＲＭ１７８ �s7�５ �a7�２ ��7�０ �D．０６９ 7�０ #�．０６７
7�ＲＭ１６９ �s7�５ �a7�５ ��7�０ �D．６６８ 7�０ #�．６１３
7�ＲＭ４３７ �s7�５ �a7�４ ��7�０ �D．３２４ 7�０ #�．３０７
7�ＲＭ１６１ �s7�５ �a7�１ ��7�０ �D．０００ 7�０ #�．０００
7�ＲＭ１９０ �s7�６ �a7�３ ��7�０ �D．２５５ 7�０ #�．２４０
7�ＲＭ１６２ �s7�６ �a7�１ ��7�０ �D．０００ 7�０ #�．０００
7�ＲＭ３４０ �s7�６ �a7�１ ��7�０ �D．０００ 7�０ #�．０００
7�ＲＭ４３５ �s7�６ �a7�３ ��7�０ �D．２５５ 7�０ #�．２４０
7�ＲＭ４５５ �s7�７ �a7�３ ��7�０ �D．３９０ 7�０ #�．３５３
7�ＲＭ１２５ �s7�７ �a7�３ ��7�０ �D．１３５ 7�０ #�．１３１
7�ＲＭ４２０ �s7�７ �a7�１ ��7�０ �D．０００ 7�０ #�．０００
7�ＲＭ４２７ �s7�７ �a7�３ ��7�０ �D．１９６ 7�０ #�．１８６
7�ＲＭ１５２ �s7�８ �a7�４ ��7�０ �D．４５９ 7�０ #�．４２７
7�ＲＭ４０４ �s7�８ �a7�６ ��7�０ �D．７７６ 7�０ #�．７４１
7�ＲＭ４０８ �s7�８ �a7�３ ��7�０ �D．２５３ 7�０ #�．２３４
7�ＲＭ２３０ �s7�８ �a7�４ ��7�０ �D．３１１ 7�０ #�．２９２
7�ＲＭ２８８ �s7�９ �a7�３ ��7�０ �D．４２６ 7�０ #�．３６１
7�ＲＭ４０９ �s7�９ �a7�１ ��7�０ �D．０００ 7�０ #�．０００
7�ＲＭ２１９ �s7�９ �a7�２ ��7�０ �D．２９３ 7�０ #�．２５０
7�ＲＭ４４４ �s7�９ �a7�３ ��7�０ �D．４４６ 7�０ #�．４０１
7�ＲＭ３１１ �s7�１０ �a7�４ ��7�０ �D．４７４ 7�０ #�．４１４
7�ＲＭ２６９ �s7�１０ �a7�６ ��7�０ �D．６４５ 7�０ #�．６１４
7�ＲＭ１４７ �s7�１０ �a7�１ ��7�０ �D．０００ 7�０ #�．０００
7�ＲＭ２１６ �s7�１０ �a7�５ ��7�０ �D．３６７ 7�０ #�．３４８
7�ＲＭ３３２ �s7�１１ �a7�４ ��7�０ �D．５６４ 7�０ #�．４９１
7�ＲＭ２１ �J7�１１ �a7�５ ��7�０ �D．６９７ 7�０ #�．６４３
7�ＲＭ２０６ �s7�１１ �a7�５ ��7�０ �D．７０７ 7�０ #�．６５４
7�ＲＭ２８６ �s7�１１ �a7�５ ��7�０ �D．６１０ 7�０ #�．５６６
7�ＲＭ１９ �J7�１２ �a7�６ ��7�０ �D．７３２ 7�０ #�．６９１
7�ＲＭ４６３ �s7�１２ �a7�２ ��7�０ �D．１９１ 7�０ #�．１７３
7�ＲＭ２７７ �s7�１２ �a7�２ ��7�０ �D．０７１ 7�０ #�．０６９
7�ＲＭ２４７ �s7�１２ �a7�４ ��7�０ �D．３１４ 7�０ #�．２９８

7�表３　各时期不育系多态性位点百分率（Ｐ）、平均等位基因数（Ａ）、基因多样性指数（Ｈｅ）和多态性信息含量指数（ＰＩＣ）的变化

7�Ｔａｂｌｅ３ Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃｌｏｃｉ（Ｐ），ａｖｅｒａｇｅａｌｌｅｌｅｓｐｅｒｌｏｃｕｓ（Ａ），ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘ（Ｈｅ）ａｎｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｄｅｘｃｏｎｔｅｎｔ（ＰＩＣ）

ｃａｌｃｕｌａｔｅｄｆｏｒｅａｃｈｐｅｒｉｏｄｇｒｏｕｐｅｄｂｙｔｈｅｂｒｅｅｄｉｎｇｙｅａｒ．

7�时期

7�Ｐｅｒｉｏｄ

7�样本数

7�Ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ

7�多态性位点百分率

7�Ｐ／％

7�平均等位基因数

7�Ａ

7�平均Ｎｅｉ基因多样性指数

7�Ｈｅ

7�平均多态性信息含量

7�ＰＩＣ
7�１９７６－１９８５ ��7�１２ �$7�０ ��．６４６ 7�３ �a．１±０．９６ａ 7�０ ��．４４５±０．１６２ａ 7�０ #�．３９４±０．１４８ａ
7�１９８６－１９９５ ��7�７ �$7�０ ��．６４６ 7�２ �a．６±０．７６ｂ 7�０ ��．４５４±０．１５６ａ 7�０ #�．３９１±０．１４８ａ

7�１９９６－２００５ ��7�９ �$7�０ ��．７９２ 7�２ �a．８±０．９５ａｃ 7�０ ��．４４３±０．１７５ａ 7�０ #�．３９１±０．１６４ａ
7�１９７６－２００５ ��7�２８ �$7�０ ��．８５４ 7�３ �a．５±１．２３ 7�０ ��．４０２±０．２０４ 7�０ #�．３６２±０．１８６

7�　　同一栏中，数据后跟有相同小写字母者表示ＷｉｌｃｏｘｏｎＭａｔｃｈｅｄＰａｉｒｓＴｅｓｔ未达０．０５显著水平。

7�Ｗｉｔｈｉｎａｃｏｌｕｍｎ，ｄａｔａｆｏｌｌｏｗｅｄｂｙｔｈｅｃｏｍｍｏｎｌｅｔｔｅｒｓｍｅａｎｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔ０．０５ｌｅｖｅｌａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅＷｉｌｃｏｘｏｎＭａｔｃｈｅｄＰａｉｒｓ

7�Ｔｅｓｔ．

7�７６３ 7�彭锁堂等：我国三系杂交稻主要不育系的微卫星标记多样性和遗传结构分析



7�7�7�

7�表４　不同时期育成不育系的分子方差分析（ＡＭＯＶＡ）

7�Ｔａｂｌｅ４．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｍｏｌｅｃｕｌａｒｖａｒｉａｎｃｅ（ＡＭＯＶＡ）ｂａｓｅｄｏｎｔｈｅｂｒｅｅｄｉｎｇｐｅｒｉｏｄｓｏｆｔｈｅ２８ｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅｓｏｆｒｉｃｅ．

7�来源

7�Ｓｏｕｒｃｅ

7�自由度

7�ｄｆ

7�方差分量

7�Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

7�变异百分率

7�Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ／％
7�Ｐ

7�时期间Ａｍｏｎｇｐｅｒｉｏｄｓ 7�２ ��7�０ ��．２７５ 7�３  E．３１ 7�０ #�．８９８
7�时期内Ｗｉｔｈｉｎｐｅｒｉｏｄｓ 7�２５ ��7�８ ��．０４７ 7�９６  E．６９
7�总计Ｔｏｔａｌ 7�２７ ��7�８ ��．３２２

7�９２．７％）时期间的遗传分化不显著，仅有３个位点

（ＲＭ４５５、ＲＭ４２７、ＲＭ４３５）遗传分化达到显著水平

（Ｐ＜０．０５），其中ＲＭ４５５在时期间的遗传分化最为

明显，达２８．３％。

7�２．３　遗传结构

7�采用Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２．２软件分析了２８份不育系的

遗传结构，当 Ｋ＝５时，似然值（ｌｏｇｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ）取得

最大值，预示不育系可分为５个类群（图１）。类群

Ⅰ包括天丰 Ａ、Ⅱ-３２Ａ、中９Ａ和粤丰 Ａ。金南特

４３Ａ、Ｋ２２Ａ、沪Ａ、粤泰Ａ和珍汕９７Ａ划为类群Ⅱ。

其中，珍汕９７Ａ是生产上应用面积最大的不育系，

沪Ａ是一个野败型的旱稻不育系。类群Ⅲ包括天

香Ａ、ＩＲ６９７０００Ａ。类群Ⅳ包含了Ｋ１７Ａ、龙特甫Ａ、

7�Ｖ４１Ａ、中浙Ａ、金２３Ａ、优ⅠＡ、内香２Ａ、协青早Ａ、

冈４６Ａ、Ｄ汕Ａ、武香Ａ和博白Ａ共１２个不育系。

类群Ⅴ中的二九南１号Ａ、二九矮４号 Ａ、Ｖ２０Ａ、

７１-７２Ａ和菲改Ａ都含有相同血缘，这从系谱分析

中也能够得到证实，而且这５个不育系均在同一时

期育成。生产上使用较广的不育系主要集中在类群

Ⅰ和类群Ⅳ中，且多数含有相同血缘。野败型不育

系中有１４份（占７７．８％）材料含有相同的血缘。

7�３　讨论

7�本试验研究材料中多数不育系是１９７６－２００５

年间我国杂交稻年推广面积在６．７×１０ 7�４ 7�ｈｍ 7�２ 7�以上

的组合，能够反映我国３０年内生产上主要使用不育

系的多样性变化趋势。杂交水稻育种的关键是杂交

亲本的选择，虽然我国不育系资源比较丰富，但是生

产中应用面积较大的不育系数量不多，类型少，多数

含有野败型的珍汕血缘。同样，在我们所选用的２８

份不育系材料中，野败型最多，占６４．３％。野败型

不育系在“三系”和“超级杂交稻”阶段应用较多，而

在“两系”阶段相对较少。

7�已有研究表明 7�［８，１７］ 7�，我国生产上广泛使用的不

育系遗传多样性较低。本研究中，２８份不育系在４１

个多态性位点上共发现１４３个等位基因，平均每１

个位点可检测到３．５个，明显低于我国常规稻主栽

品种 7�［１８］ 7�，同样也略低于热带地区杂交稻保持

系 7�［１９］ 7�。以每１０年作为不育系发展的一个时期组，

与杂交水稻发展的三个阶段相对应，研究表明不同

时期选育的不育系的遗传多样性变化不明显。

ＡＭＯＶＡ对各时期间不同位点的遗传分化统计显

示，９２．７％多态性位点在时期间遗传分化不显著，说

明我国在杂交水稻三个重要发展阶段育成的不育系

有很大的相似性，整体遗传水平没有太大的变化；不

育系在时期内的遗传变异远大于时期间，表明造成

不同时期不育系的遗传变异主要来源是不育系材料

本身的差异，而不同时期间在选育不育系材料和方

7�图１　基于模型的２８份不育系遗传结构分析

7�Ｆｉｇ．１．Ｍｏｄｅｌ-ｂａｓｅｄａｎｃｅｓｔｒｙｆｏｒｔｈｅ２８ｒｉｃｅｍａｌｅｓｔｅｒｉｌｅｌｉｎｅｓ．

7�图中材料编号与表１对应。

7�ＴｈｅｎｕｍｂｅｒｓｏｆｔｈｅｍａｔｅｒｉａｌｓｉｎｔｈｅｆｉｇｕｒｅａｒｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｔｏｔｈｏｓｅｉｎＴａｂｌｅ１．
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7�法上都没有大的改变。

7�在我们的研究中，遗传结构的分析采用了基于

模型的方法。前人对不育系遗传结构的研究大都采

用基于遗传距离的分析，聚类结果的确定过多地依

赖距离计算和聚类方法的选择。基于模型的聚类方

法能够将个体的信息包含到类群的划分中，在不育

系遗传结构的认识中更为有效。由于我们提取的是

基因组ＤＮＡ，在遗传结构的划分上没有表现出与不

育系细胞质类型的相关性。目前，我国生产上大面

积使用的不育系多以杂交转育的方式选育，细胞质

和细胞核单一。不育系遗传结构的单一对杂交水稻

在抗病、品质、高产等方面的育种有一定影响。因

此，我们可以通过远缘杂交来创造新的不育质源，扩

大不育系资源的遗传背景；同时也可以通过籼稻与

粳稻间杂交来丰富不育系的遗传基础。
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