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Abstract:InordertorevealthegeneticvariationofricelandraceYueliangguwhichhasbeenwidelygrowninYunnan
Hani’sterracedfieldsforlong-term,98Yuelianggusamplescollectedfrom11villageslocatedinYunnanand8rice
varietiesascontrolwereanalyzedbyusing20phenotypictraitsand48SSR markers.Theresultsshowedthatthe
variationcoefficientsforthequantitativecharacterswerelargerthanthoseofthequalitativecharacterswitharange
from2.55%to24.90%.Atotalof114allelesinallofYueliangguwerefoundwiththemeanof2.38andrangefrom
1to4,aswellasthenumberof87.65effectivealleleswiththemeanof1.83andrangefrom1to3.02.Themeanof
Nei’sgeneticdiversityindex(I)was0.64.Clusteringanalysisbasedonphenotypescoulddividetheusedmaterials
includingYueliangguandcontrolvarietiesintotwocategories,withYuelianggubelongingtoonegroupwhiletheother
eightvarietiestoanotherone.However,clusteringanalysisbasedonSSRmarkerscoulddividethetestedmoterials
intotwocategories,withonegroupincludingallYuelianggusamplesandtheindicacontrolwhileanotheroneonly
includingthejaponicacontrol.Analysisofmolecularvariance (AMVOA)revealedthattheinter-villagegenetic
variationsofYueliangguconsistedof67.18%andtheintra-villagegeneticvariationcontistedof37.82%.Yuelianggu
samplescollectedfrom11villagescouldbedividedinto5populations,whichwerecloselyrelatedtogeographical
distancebetweenthevillages.GeneticdistancesofYuelianggucollectedfromadjacentvillagesweresmallwhiletheir
geneticsimilaritieswerehighcorrespondly.ThespecialgeneticvariationofYueliangguresultedfromtheuniqueHani’s
terracedfieldsanditstraditionalcultureforlong-term.Yuelianggucanbeusedasabenefitgeneresourcetofurther
exploitandutilize.
Keywords:Hani’sterracedfield;rice;geneticvariation;Yuelianggu
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摘 要:为了揭示云南元阳哈尼梯田持续大面积种植的水稻地方品种月亮谷的遗传变异,利用20个表型性状和48个SSR
标记,对采自元阳哈尼梯田11个村寨的98份月亮谷和8份对照品种进行分析。结果显示,98份月亮谷的质量性状变异系
数较小;数量性状变异系数较大,变异系数范围为2.55%~24.90%;48个标记共检测出114个等位变异,平均为2.38个,变
幅为1~4个;有效等位变异为87.65个,平均为1.83个,变幅为1~3.02;Nei遗传多样性(I)指数平均为0.64。表型聚类将
月亮谷 与 对 照 品 种 分 成 两 大 类,所 有 月 亮 谷 为 一 类,8 个 对 照 品 种 为 另 一 类;SSR 聚 类 则 将 所 有 月 亮 谷 与 4 份
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籼型对照品种聚为一大类,4份粳型对照品种单独为一大类;分子方差分析(AMOVA)表明,月亮谷村寨之间变异(67.18%)
大于村寨内(37.82%)。11个村寨月亮谷可以分成5个居群,这5个类群与其村寨间地理位置的距离相关,相邻村寨之间月
亮谷遗传距离小,遗传相似度高。月亮谷这种特殊的遗传变异是由于独特的哈尼梯田及其传统文化长期作用的结果,月亮
谷可作为优异基因资源进一步发掘和利用。
关键词:哈尼梯田;水稻;遗传变异;月亮谷
中图分类号:Q755;S511.024           文献标识码:A   文章编号:1001-7216(2013)02-0137-08

  自绿色革命以来,由于育成品种的大面积推广

应用,我国品种呈现单一化趋势,造成大量基因丢

失,大大降低了作物品种的遗传多样性[1]。大量研

究表明,我国重要粮食作物水稻推广品种的遗传基

础越来越狭窄,遗传多样性一直在下降,已严重影响

水稻安全生产[2-5]。只有拥有丰富多样的遗传变异,
才能保障水稻生产的持续发展。分析种质资源的遗

传变异有助于发现有利基因,将它们应用于育种来

增加推广品种的遗传变异,可使水稻生产再上新台

阶[6]。水稻地方品种蕴藏着大量的抗病、抗逆、优
质、高产等优异基因,[7-9]在新品种选育中具有重要

的利用价值,而且,由于长期处于环境和人工的选择

作用下,其在生境中继续进化而不断产生新的遗传

变异[10]。已有研究表明,云南长期种植的农家保护

的水稻地方品种具有丰富的遗传多样性[11-14]。
云南元阳哈尼梯田举世闻名,其特殊的地形地

貌和民族传统习俗造就了著名的哈尼梯田稻作文

化[15-16]。元阳哈尼梯田拥有的丰富地方稻种资源及

遗传多样性是保证哈尼梯田稻作可持续发展的基

础[17-18]。水稻地方品种月亮谷(Yuelianggu)[哈尼

语:“麻车”(mache)],就是当前元阳哈尼梯田生产

上种植面积最大的主栽地方品种,种植面积占地方

品种种植面积的50%以上,种植历史已上百年,平
均产量约3.75t/hm2,其相对集中种植于海拔1600
~2000m[19]。He等[20]研究表明,月亮谷在元阳哈

尼梯田海拔1092~1841m的6个不同海拔点上种

植,其表型性状均无显著差异。徐福荣等[21]研究表

明,月亮谷经过了30余年的自然与人工选择发生了

遗传变异,但是当前种植的与过去种植的呈一一对

应关系,认为是相同资源,是研究水稻遗传变异的理

想材料,并指出元阳哈尼梯田是研究水稻遗传变异

的理想基地。然而,作物的变异是自然选择和人工

选择共同作用的结果,月亮谷的遗传变异中人工选

择所发挥的作用有多大,或月亮谷在不同村寨、不同

农户间是否存在遗传变异方面还鲜见报道。SSR
标记因其在基因组中含量丰富、共显性遗传、多态性

高、分析简单等优点,已被广泛用于水稻遗传变异研

究[22-24]。本文针对采自云南省元阳县新街镇11个

自然村(寨)、98户农民种植于哈尼梯田的月亮谷,
通过表型性状和SSR标记,分析月亮谷的遗传变异

和遗传多样性,旨在为地方稻种资源的农家保护和

优异基因资源发掘提供参考。

1 材料与方法

1.1 供试材料及来源

  2009年从云南省元阳县新街镇5个村委会的

11个自然村。调查收集的98户农户当前种植于哈

尼梯田的水稻地方品种月亮谷,编号为 Y1~Y98,
供试品种月亮谷及其采集地的情况如表1。4份籼

稻品种IR36、93-11、滇屯502、大理早籼和4份粳稻

品种楚粳27、日本晴、02428、合系41作为对照,编
号为Y99~Y106。

1.2 表型性状调查

2010年将106份材料按编号顺序同时种植于

云南省元阳县新街镇多依树小寨村(海拔1835m,

E102°48.392′,N23°5.056′)。4月1日播种,5月10
日移栽,每个材料2行小区,每行20穴,单本移栽,
株行距10cm×20cm,两次重复。肥水管理按当地

常规管理方法进行。9月下旬至10月上旬适时收

获。按照《水稻种质资源描述规范和数据标准》[25]

分别测定各材料的20个主要表型性状,包括6个质

量性状(剑叶角度、倒伏性、穗型、颖色、颖尖色和种

皮色)和14个数量性状(株高、穗长、单株分蘖数、单
株有效穗数、主穗穗粒数、主穗实粒数、结实率、千粒

重、穗颈长、剑叶长、剑叶宽、粒长、粒宽和粒厚)。每

份材料调查5株,并取两次重复的平均值作为该材

料的统计单元。

1.3 DNA提取及PCR产物检测

从已公布的水稻SSR标记中选取48个具有多

态性的标记,每条染色体上4个。由上海生工生物

公司合成。采取每份材料苗期其中1个单株的叶

片,按 Edwards等[26]CTAB 法(略 有 改 进)提 取

DNA,然后进行DNA 的纯化。PCR 体系(总反应

体积为10μL)包括1.5μL10×PCR 缓冲液(含

Mg2+),0.4μLdNTPs(2.5mmol/L),0.2μLTaq
(5U/μL),1.0μLSSR引物(10μmol/L,上游、下
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表1 地方品种月亮谷编号及其采集村寨的情况

Table1.CodeofYuelianggusamplesandinformationofsamplingvillage.

月亮谷编号

Codeofsample

采样村寨名称

Nameofsamplingvillage

村寨编号

Codeofvillage

村寨海拔

Villagealtitude/m

村寨经度

Villagelongitude

村寨纬度

Villagelatitude
Y1~Y7 土锅寨村委会小水井自然村 V1 1847 102°44.347′ 23°08.246′
Y8~Y15 爱春村委会啊者科自然村 V2 1950 102°69.694′ 23°05.107′
Y16~Y24 多依树村委会普高老寨自然村 V3 1877 102°47.820′ 23°05.319′
Y25~Y33 多依树村委会猴子寨自然村 V4 1879 102°48.344′ 23°04.941′
Y34~Y41 爱春村委会哈单普自然村 V5 1945 102°50.039′ 23°05.643′
Y42~Y51 爱春村委会牛倮普自然村 V6 1953 102°49.294′ 23°05.099′
Y52~Y60 爱春村委会大鱼塘自然村 V7 1910 102°49.556′ 23°05.308′
Y61~Y70 爱春村委会爱春自然村 V8 1950 102°49.397′ 23°05.397′
Y71~Y80 多依树村委会小寨自然村 V9 1741 102°48.430′ 23°05.390′
Y81~Y89 多依树村委会牛倮自然村 V10 1950 102°48.824′ 23°05.161′
Y90~Y98 胜村村委会黄草岭自然村 V11 1918 102°47.725′ 23°05.752′

游引物各0.5μL),2.0μLDNA(20ng/μL),4.
9μLddH2O。扩增程序如下:95℃下预变性5min,

95℃下变性30s,55~60℃下退火30s,72℃下延伸

45s;30~35个循环,72℃下延伸,10min;4℃下5
min。放4℃冰箱保存备用。采用8%的聚丙烯酰

胺凝胶电泳及银染法检测扩增结果。

1.4 数据统计

采用Excel2003和SPSS15.0统计软件对表

型性状的平均值、方差和变异系数等进行处理,利用

Arlequin3.11软件进行分子方差分析(AMOVA),
利用PopGene软件计算等位基因、有效等位基因、

Nei遗传多样性指数(I)、群体间的遗传距离。在表

型性状聚类分析过程中,质量性状按照《水稻种质资

源描述规范和数据标准》进行标准化处理,对数量性

状以1个标准差为间距分6个等级,SSR等位变异

扩增带型以0、1统计,在相同迁移率位置上,有带记

为“1”,无带记为“0”。采用 NTSYSpc2.2软件绘

制表型、SSR及群体距离图。

2 结果与分析

2.1 月亮谷遗传变异多样性分析

2.1.1 表型多样性分析

种植于元阳试验田的98份月亮谷的6个质量

性状中种皮色全为红色,穗型全部为密集型,剑叶角

度全部为直立型,倒伏性全部为直立型(抗倒伏强);
只有颖色和颖尖色有变异,编号 Y1、Y2和 Y12的

颖色为黄褐色,而其他均为黄色,变异率为3.06%;
编号Y1、Y2、Y12和Y40的颖尖色为黄褐色,Y70、

Y71和Y86颖尖色为紫色,其余的颖尖色均为秆黄

色,变异率为7.14%。14个数量性状变异系数(表

2),变幅为2.55%~24.90%,平均为12.57%;大小

依次为穗粒数>穗颈长>实粒数>有效穗数>分蘖

数>剑叶长>结实率>剑叶宽>千粒重>株高>穗

长>粒厚>粒宽>粒长。可见,月亮谷在千粒重、株
高、穗长及籽粒性状上变异较小,均低于6%,而其

他数量性状变异系数较大,均大于10%。多样性指

数(I)平均值为1.752,变幅为1.142~2.010,依次

为穗粒数>剑叶宽>实粒数>株高>剑叶长>穗颈

长>千粒重>结实率>穗长>粒厚>粒长>粒宽>
分蘖数>有效穗数。

2.1.2 SSR标记多样性分析

基于48个SSR标记,98份月亮谷遗传多样性

参数见表3,共检测出114个等位基因(Na),平均

2.38个,变幅为1~4个;有效等位基因数(Ne)为

87.65个,平均每个标记为1.826个,变幅为1~
3.2;Nei多样性指数(I)平均值为0.64,变幅为0~
1.22。所检测出的等位基因数目因SSR标记而不

同,RM280和RM224的等位基因数最多,为4个;

RM259、RM213和RM11最少,为1个;检测出3个

等位基因的有17个标记,检测出2个等位基因的有

26个标记。所检测出的等位基因数目还随染色体

而变化,12条染色体中第11染色体等位基因数最

多,为13个;其次为第4和第8染色体,为11个;最
少是第1染色体,为7个。而从8份对照品种共检

测出等位基因128个,平均为2.67个;有效等位基

因为96.48个,平均为2.01个;平均多样性指数(I)
为0.67。8份对照品种的遗传多样性参数明显高于

供试的98份月亮谷,表明从11个自然村收集的月

亮谷品种的遗传多样性远低于不同地理来源的对照

品种。
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表2 98份地方品种月亮谷表型数量性状

Table2.Thequantitativetraitsof98Yuelianggusamples.

性状

Trait

平均值

Mean

变幅范围

Range

标准差

SD

变异系数

CV/%

多样性指数(I)

Diversityindex(I)
株高Plantheight/cm 133.6 116.8~155.6 7.54 5.6 1.96
穗长Paniclelength/cm 22.51 20.10~24.86 1.12 5.0 1.78
分蘖数 Tillernumber 6.2  4.2~10.8 1.1 18.2 1.21
有效穗数Paniclenumberperplant 4.2  3.0~7.6 0.9 21.7 1.14
每穗粒数Spikeletnumberperpanicle 149.8 77.4~342.8 37.3 24.9 2.01
实粒数Filledgrainnumberperpanicle 116.8 47.6~173.4 27.0 23.1 1.96
结实率Seedsettingrate/% 78.6 32.0~92.4 0.1 11.8 1.64
千粒重1000-grainweight/g 25.05 13.92~34.27 2.8 11.0 1.82
穗颈长Paniclenecklength/cm 6.30 2.18~12.18 1.6 24.9 1.93
剑叶长Flagleaflength/cm 32.55 10.48~47.16 4.47 13.7 1.95
剑叶宽Flagleafwidth/cm 1.41 1.24~1.70 0.08 6.0 1.99
粒长Grainlength/cm 0.856 0.804~0.904 0.022 2.6 1.72
粒宽Grainwidth/cm 0.296 0.282~0.318 0.009 3.1 1.73
粒厚Grainthickness/cm 0.208 0.197~0.237 0.009 4.4 1.68

表3 98份月亮谷的SSR标记遗传多样性参数

Table3.Thegeneticdiversityparametervaluesof98YuelianggusamplesbasedonSSRmarkers.

标记

Marker

染色体

Chromosome

等位基因数

Na

有效等位

基因数

Ne

多样性指数(I)

Diversity

index(I)

标记

Marker

染色体

Chromosome

等位基因数

Na

有效等位

基因数

Ne

多样性指数(I)

Diversity

index(I)

RM1 1 2 1.99 0.69 RM18 7 2 1.92 0.67
RM84 1 2 1.56 0.55 RM167 7 3 1.55 0.64
RM246 1 2 1.22 0.33 RM336 7 2 1.97 0.69
RM259 1 1 1.00 0.00 RM25 8 3 1.42 0.54
RM324 2 3 1.06 0.16 RM152 8 2 1.95 0.68
RM213 2 1 1.00 0.00 RM264 8 3 2.94 1.09
RM250 2 3 2.15 0.91 RM339 8 3 1.93 0.83
RM263 2 3 1.99 0.79 RM107 9 2 1.18 0.28
RM16 3 3 2.85 1.07 RM219 9 2 1.79 0.63
RM143 3 2 1.71 0.61 RM278 9 3 1.82 0.78
RM218 3 2 1.22 0.33 RM285 9 2 1.83 0.65
RM570 3 2 1.61 0.57 RM258 10 2 1.76 0.62
RM252 4 2 1.71 0.61 RM222 10 2 1.90 0.67
RM303 4 3 1.80 0.78 RM228 10 2 1.96 0.68
RM280 4 4 2.94 1.22 RM311 10 3 2.16 0.87
RM1153 4 2 1.06 0.14 RM21 11 3 1.43 0.58
RM164 5 2 1.87 0.66 RM224 11 4 3.02 1.14
RM249 5 3 2.64 1.02 RM286 11 3 1.94 0.78
RM289 5 3 1.85 0.69 RM287 11 3 2.78 1.06
RM405 5 2 1.90 0.67 RM4 12 2 1.88 0.66
RM162 6 2 1.80 0.69 RM17 12 2 1.74 0.62
RM253 6 2 1.27 0.37 RM463 12 2 1.67 0.59
RM276 6 2 1.80 0.69 RM511 12 2 1.96 0.68
EM528 6 3 1.72 0.70 Σ 114 87.65 30.67
RM11 7 1 1.00 0.00 췍x 2.38 1.83 0.64

2.2 月亮谷遗传相似性分析

98份月亮谷基于20个表型性状的遗传相似系

数(GS)平均值为0.33,变幅为0.08~0.85。其中

Y69与 Y71的 GS最大,为0.85;其次是 Y75与

Y73、Y76与Y74、Y68与 Y74之间的 GS较高,为

0.77;Y1与 Y90、Y2与 Y79、Y3与 Y72、Y4与

Y79、Y5与Y77、Y6与Y89、Y7与Y66间的GS最

小,均为0.08。来自村寨V1的月亮谷与其他村寨

的月亮谷表型相似性最小,村寨 V9内的月亮谷表

型相似性最高。然而,106份供试材料的表型相似
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系数平均值为0.312,变幅为0.08~0.85。月亮谷

与对照材料相似性最高为0.54,最小为0.077(图

1)。

98份月亮谷基于48个SSR标记的遗传相似系

数平均值为0.59,变幅为0.31~1.00。其中,Y1与

Y2、Y4与 Y5、Y24与 Y25、Y32与 Y33、Y34与

Y35、Y40与Y41、Y45与Y46、Y47与Y48、Y52与

Y53、Y54与Y55、Y89与Y90以及Y83、Y84、Y85、

Y86相互之间GS最大,为1;Y11、Y12与Y79遗传

相似系数最小,为0.31。来自同一个村寨的月亮谷

之间SSR水平遗传相似性很高,有的甚至无差异。
然而,106份供试材料的SSR水平上的相似性系数

平均值为0.57,变幅为0.17~1.00,月亮谷与对照

材料相似性最高为0.80,最小为0.17(图2)。
可见,不管是表型还是SSR水平,相同村寨内

的月亮谷遗传相似性高于村寨间。

2.3 聚类分析

对106份材料基于20个表型性状进行聚类。
图1显示,在GS=0.22处可将供试材料分成两类,
类群1全部为对照品种,类群2全部为月亮谷。可

见,月亮谷的表型性状与对照品种差异非常明显。
类群2在GS=0.29处可以再分成2-1和2-2两小

类。2-1类中有48份月亮谷,主要来自村寨 V1、

V2、V3、V4和V5,其中,包括村寨V1的全部7份,
村寨V2的全部8份,村寨V3的全部9份,村寨V4
的全部9份,村寨V5的9份中的7份,村寨V6的1
份,村寨V7的1份,村寨V8的3份,村寨V11的4
份。2-2类中有50份月亮谷,主要来自村寨 V6、

V7、V8、V9、V10和V11,包括村寨V5的2份,村寨

V6的9份,村寨V7的8份,村寨V8的7份,村寨

V9的全部10份,村寨V10的全部10份,村寨V11
的5份。

基于SSR标记的聚类分析(图2),在GS=0.35
处,将106份材料分为两大类群。Ⅰ类为粳亚种群,
只有4份粳稻对照品种,即 Y103(楚粳27)、Y104
(日本晴)、Y105(02428)、Y106(合系41);Ⅱ类为籼

稻群,包括4份籼稻对照品种及98份月亮谷,共

102份品种。从分子聚类图来看,月亮谷与籼稻聚

为一类,有籼稻特征。在Ⅱ类中,GS=0.46处又可

以分 A 和 B 两 类。A 类 中 只 有3份 对 照 品 种

(9311、滇屯502和大理早籼),B类中有1份对照品

种(IR36)和98份月亮谷。B类在GS=0.53处又

可 以分B-1和B-2两类,B-1类中有21份品种,主要

Y1~Y98为来自云南省元阳县10个自然村的月亮谷材料。

Y1toY98wereyuelianggusamplesfrom10villagesofYuanyang,

YunnanProvince.
图1 基于表型数据的聚类分析

Fig.1.Dendrogramofclusteranalysisbasedonphenotypedata.
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V1~V11为村寨编号。

V1-V11arethecodeofvillages.

图2 基于SSR分子标记数据的聚类分析

Fig.2.DendrogramofclusteranalysisbasedonSSRmarkers.

来自村寨V2、V3和V4,包括村寨V2的全部8份,
村寨V3的全部9份,村寨 V4的全部9份及村寨

V5的2份;B-2类在GS=0.54处又分为B-2-1和

B-2-2小类,B-2-1类有16份,主要来自村寨 V8和

V9,包括村寨V8的7份,村寨V9的9份;B-2-2类

有一个对照品种Y99(IR36)及月亮谷在内的67份

品种,主要来自村寨 V1、V5、V6、V7、V10和 V11,
包括村寨V1的全部7份,村寨V5的6份,村寨V6
的10份,村寨 V7的9份,村寨 V10的9份,村寨

V11的9份,村寨V8的3份,村寨V9的1份。若

对B-2-2类进一步划分,可划分出3小类,即主要来

自村寨V1,村寨V5和V6,村寨V10和V11。
可见,无论表型还是SSR分子标记聚类,相同

村寨月亮谷多数能聚在一起,其遗传相似性高于村

寨间。

2.4 月亮谷AMOVA及居群分析

以11 个 自 然 村 为 单 位,用 SSR 数 据 进 行

AMOVA分析,结果显示,村寨间变异达67.18%,
村寨内变异为32.82%。经PopGene居群分析显

示,平均遗传距离为0.45,变幅为0.14~0.77,遗传

距离最小的是村寨V6与V7,为0.14,遗传距离最

大的是村寨V1与V3,为0.77。来自11个村寨的

月亮谷(图3),可以分为5个居群,村寨V1单独聚

为居群Ⅰ,村寨 V5、V6和 V7聚为居群Ⅱ,村寨

V10和V11聚为居群Ⅲ,村寨 V8和 V9聚为居群

Ⅳ,村寨V2、V3和V4为聚居群Ⅴ。表明村寨间月

亮谷的变异大于村寨内,月亮谷居群划分与村寨地

理位置有明显关系。

3 讨论

籼稻和粳稻是亚洲栽培稻两大亚种,他们之间

在生理特性和地理分布上存在明显差别[27],云南籼

稻主要分布在海拔1500m以下,粳稻主要分布在

海拔1500m 以上,而1400~1600m 为籼粳交错

区,目前籼粳交错区中粳稻种植面积进一步扩大,粳
稻在向更低海拔区域发展[28]。98份月亮谷的程氏

指数中6个性状得分均为9或10分,属于籼稻品

种[25];供试材料月亮谷在RM213的165bp处[29]和

RM259的155bp处[30]均检测出籼稻特异性条带;
在SSR聚类中,籼粳分化很明显,98份月亮谷与籼

稻品种聚为一大类,具有籼稻特征。因此,无论是根

据程氏指数或是分子特征均说明月亮谷属籼稻品

种 。但是本研究中采集月亮谷的11个村寨中,分布
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图左边Ⅰ~Ⅴ为居群编号。

Ⅰ~ⅤistheNo.ofpopulation.
图3 村寨间聚类分析

Fig.3.Dendrogramofclusteranalysisbetweenvillages.

海拔最低的村寨是1741m,其余10个村寨的海拔

均在1800m以上,其中还有7个村寨 的海拔超过

了1900m;尽管村寨海拔不一定都与所种植水稻田

块的海拔一致,但根据元阳梯田区域农户就近垦殖

农田习俗,不难设想这些月亮谷一定种植在习惯上

所认为的粳稻分布区,更何况已经有研究表明月亮

谷集中种植在1600~2000m[19]。同时,本研究基

于20个表型性状的聚类,在GS=0.22处将106份

材料分成两类,类群1全部为对照品种,类群2全部

为月亮谷;表明月亮谷的表型性状与对照品种差异

非常明显,月亮谷在形态上既有别于典型的籼稻,也
不同于典型的粳稻,并且能够在海拔1600m以上

的梯田上种植,这应该是一个非常特别的籼稻地方

品种,对于这样的一个地方品种,是值得深入研究

的。结实率是直接影响品种产量的重要指标,在一

定程度上也是反映品种适应性的特征指标,供试的

98份 月 亮 谷 的 平 均 结 实 率 为78.56%,变 幅 为

32.0%~92.4%;而8份对照品种结实率变幅很大,
为3.24%~75.63%,平均为44.09%,其中4份籼

稻对照的结实率变幅为3.24%~58.50%,平均为

34.97%;4份粳稻对照的结实率变幅为11.54%~
75.63%,平均为49.64%。表明现代育成品种,无
论是籼稻,还是粳稻,都无法很好地适应元阳哈尼梯

田,月亮谷能够较好地适应元阳哈尼梯田,这在一定

程度上反映了元阳哈尼梯田造就了月亮谷,月亮谷

承载着元阳哈尼梯田的传统文化,在研究元阳哈尼

梯田时,月亮谷是一个不可忽略的研究对象。月亮

谷在元阳哈尼梯田具有较高的结实率,是否反映这

个品种具有一定的耐寒性? 在亚洲栽培稻的籼、粳
分化研究中,月亮谷应该也是一个具有一定研究价

值的品种。He等[20]研究表明,月亮谷在海拔1092
~1841m6个不同海拔点的农艺性状无显著差异,
可以推断月亮谷源自同一个“籼稻”品种。但是本研

究表明,供试的98份月亮谷之间存在遗传变异,其
变异32.82%来自村寨内,67.18%来自村寨间,相
邻村寨为同一居群,遗传距离与村寨地理位置的关

系密切。高东等[12]研究则表明,月亮谷内部遗传异

质性很高,约有90%的变异来自户内,约10%的变

异来自户间;表明月亮谷不是一个遗传纯一的品种,
经过不同村寨甚至不同农户间的人工选择压力,月
亮谷成为一个有一定遗传变异的群体。徐福荣

等[31]研究表明,元阳哈尼人民有着自己独特的稻作

习惯和传统习俗,同一田块连续种植一个品种不能

超过5年,一般3~5年这个田块必须换其他品种种

植,为此每隔3年都需要与邻居或邻村换种。高东

等[32]指出,频繁、规律的换种是保证元阳哈尼梯田

水稻地方品种多样性的重要因素;董树斌等[14]指

出,云南农民有特定的种子保留和种子互换的习惯,
在不同村落之间,不同地区之间以及同一区域不同

海拔之间互换同一品种的不同种子,这对于促进品

种内不同遗传类型的共存与传播,多态型品种在群

体内部达到一种动态的平衡具有重要的意义,这可

能就是地方品种内部具有较高多态性以及具有可持

续利用价值的遗传机理。此外,在本研究中,形态性

状聚类结果与SSR聚类结果的差异,反映出月亮谷

在形态上与对照品种有明显差异,在SSR水平上与

籼稻对照品种的趋同,是否暗示着当地农户基于所

喜好的性状对月亮谷品种中的某些性状进行了选

择,导致了形态上的变异,而这样的变异在所用的

SSR标记水平上还没有得到反映;这样的推论得到

了月亮谷的遗传变异与村寨地理位置的关系密切的

支持。因此,在表观遗传学研究中,我们所用月亮谷

材料也有其一定的研究价值。
不仅如此,月亮谷也有作为优异基因资源的开

发价值。根据元阳县志(1990)记载,元阳哈尼梯田

近百年均未有稻瘟病大发生记载。严红梅等[33]研

究表明,元阳哈尼梯田当前种植的月亮谷中抗稻瘟

病,是否暗示着月亮谷拥有持久抗稻瘟性基因? He
等[20]、高东等[31]和陆旭等[34]研究均表明,所研究的

现代育成品种均无法满足元阳哈尼田稻作生产要

求。元阳哈尼梯田从海拔200~2000m均有分布;
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具有独特的世界观、文化传承及梯田生产管理方

式[35-36],有着垂直分布的湿地生态系统[37-38],以及特

殊的地形地貌和民族传统习俗[15-16]。可以推测,独
特的哈尼梯田及其传统文化造就了月亮谷的特殊

性,虽然月亮谷在元阳哈尼梯田的产量不高,但是它

是元阳哈尼梯田生态系统很重要的不可或缺的品

种,它对于元阳哈尼梯田存续发挥着重要作用。
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