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广西普通野生稻遗传多样性中心

的确定与核心种质构建
薛艳霞，梁燕理，冯　璇，黄金艳，刘　芳，覃宝祥，邱永福，李容柏
（广西大学 农学院／亚热带农业生物资源保护与利用国家重点实验室，广西 南宁５３０００４）

摘要：【目的】确定广西普通野生稻ＯｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎＧｒｉｆｆ．遗传多样性中心，构建普通野生稻核心种质资源，为广西普
通野生稻资源保护利用提供参考资料。【方法】利用２４对微卫星标记分析来自郁江流域、红水河流域、南流江流域
和桂北山区的普通野生稻６２３份材料的遗传多样性；采用逐步聚类法构建１０％和５％的广西普通野生稻核心种质。
【结果】２４个ＳＳＲ位点总共检测到１１４个等位基因。平均等位基因数为４７５，平均有效等位基因数为３０００１，
Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数为１１８０１，平均期望杂合度为０６３８８。９个居群遗传多样性指数为：邕宁居群 ＞临桂居群 ＞扶
绥居群＞容县居群＞贵港居群＞平南居群＞古棚居群＞五里塘居群＞博白居群。４个区域的多样性指数为：郁江
流域＞桂北山区＞南流江流域＞红水河流域。广西普通野生稻资源５％的核心样本共３１份，其中邕宁居群有１４
份，扶绥居群有１２份；邕宁居群和扶绥居群分别占本居群分析样本的５７６％和１８７５％，是核心样本的主要来源。
【结论】郁江流域是广西普通野生稻多样性中心；邕宁居群的普通野生稻地理分布广、种类丰富，而扶绥居群遗传多

样性异常丰富，它们是核心样本的主要来源，也是值得特别关注和重点保护的重要区域。
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　　普通野生稻 ＯｒｙｚａｒｕｆｉｐｏｇｏｎＧｒｉｆｆ．是亚洲栽培
稻ＯｓａｔｉｖａＬ．的祖先种，经过长期的自然选择，蕴藏
着大量可供育种利用的基因资源［１］。因此，保护和

利用普通野生稻是该领域科研工作者关注的重点。

许多研究表明，我国普通野生稻遗传多样性丰富且

地域特性明显［２］。王美兴等［３］利用３６对 ＳＳＲ引物
对８８９份中国普通野生稻进行遗传多样性分析，平
均多态性指数为０７８２７，提出广东和广西的普通野
生稻具有较高的遗传多样性。韩东飞［４］按照纬度高

低对中国境内２０个居群的６２８份野生稻材料进行
遗传多样性研究，发现我国普通野生稻具有较高的

遗传多样性并提出两广南部北回归线以南的居群遗

传多样性较高。对全国不同省份普通野生稻遗传多

样性的估值也表明，广西普通野生稻具有丰富的遗

传多样性［５１０］。近年来，一些学者对广西普通野生稻

遗传多样性有不同程度的研究［１１１７］。余萍等［１１］利

用３４对ＳＳＲ引物对中国普通野生稻初级核心种质
中２２３份广西普通野生稻进行遗传多样性分析，平
均等位变异数为２４９１。黄娟等［１２］利用 ３６对 ＳＳＲ
引物对广西２７个居群６９０份普通野生稻材料进行
遗传多样性分析，平均等位基因数为９８６，并把广西

区域的普通野生稻划分为３个类群４个特征区域。
但由于所研究群体的规模、分布及材料代表性等的

不同，导致不同学者对广西普通野生稻遗传多样性

的评价各异。在遗传多样性评价的基础上建立普通

野生稻核心种质的研究鲜见报道。２０１２年 Ｈｕａｎｇ
等［１８］比较了世界各国和我国各省区的普通野生稻资

源，认为广西是我国普通野生稻遗传多样性中心和

栽培稻的起源中心，但广西的普通野生稻多样性中

心具体在哪里没有进行追踪。

本研究对来自广西的郁江流域、红水河流域、南

流江域以及桂北山区的９个居群进行遗传多样性分
析，并在此基础上构建了广西普通野生稻的核心种

质。以期对广西野生稻遗传多样性进行有效的保护

和利用，为普通野生稻遗传多样性形成机制的研究、

以及优异基因资源的发掘和利用提供理论依据和核

心材料。

１　材料与方法
１１　材料

从郁江流域、红水河流域、南流江域和桂北山区

的９个居群收集６２３份材料（表１）。

表１　来自广西４个区域的普通野生稻材料
Ｔａｂ．１　ＭａｔｅｒｉａｌｓｏｆｃｏｍｍｏｎｗｉｌｄｒｉｃｅｆｒｏｍｆｏｕｒｒｅｇｉｏｎｓｉｎＧｕａｎｇｘｉ

　　　区域 居群 原生境 编号

郁江流域（ＹＪ） 邕宁居群（ＹＮ） 丘陵 １～２４３
平南居群（ＰＮ） 河滩 ２４４～３６１
贵港居群（ＧＧ） 低洼地 ３６２～４１２
扶绥居群（ＦＳ） 低洼地 ５６０～６２３

南流江流域（ＮＬＪ） 容县居群（ＲＸ） 河滩 ４１３～４３５
博白居群（ＢＢ） 河流两岸 ４６２～４７３

桂北山区（ＧＢ） 临桂居群（ＬＧ） 山涧两岸水沟 ４３６～４６１
红水河流域（ＨＳＨ） 五里塘居群（ＷＬＴ） 沼泽地 ４７４～５３１

古棚居群（ＧＰ） 沼泽地 ５３２～５５９

１．２　方法
１２１　ＤＮＡ提取　水稻叶片 ＤＮＡ提取参考 Ｃｈｅｎ
等［１９］的ＣＴＡＢ法。
１２２　多态性标记筛选　从水稻基因组 ＳＳＲ图谱
中，挑选出均匀分布在水稻１２条染色体上的且能扩增

出多态性的２４对引物（表２）进行ＰＣＲ分析。ＳＳＲ标
记引物由上海生工生物工程技术服务有限公司合成。

１２３　ＰＣＲ扩增　ＰＣＲ体系２０μＬ：１０×ＰＣＲＢｕｆｆ
ｅｒ（含１５ｍｍｏｌ·Ｌ－１ＭｇＣｌ２）２０μＬ，１０ｍｍｏｌ·Ｌ

－１

ｄＮＴＰ０４μＬ，１５μｍｏｌ·Ｌ－１正反引物各 １０μＬ，５
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Ｕ·μＬ－１Ｔａｑ酶０２μＬ，２５ｎｇ·μＬ－１ＤＮＡ１０μＬ，
ｄｄＨ２Ｏ１４４μＬ。ＰＣＲ反应程序：９４℃预变性５ｍｉｎ，
９４℃变性３０ｓ，（５０～５７）℃退火４５ｓ，７２℃延伸
３０ｓ，共４０个循环，７２℃延伸５ｍｉｎ。扩增产物在
６０ｇ·Ｌ－１的非变性聚丙烯酰胺凝胶上恒压电泳，用
银染法染色后拍照。用图形处理软件 Ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ中
的标尺工具和参考工具分析图片中的 ＤＮＡ片段，扩
增谱带均以“０”或“１”建立数据库，扩增带存在时记
为“１”，不存在时记为“０”，最后将条带数据转换为
基因型数据。

１．２．４　多样性分析　根据每个个体产生的条带位
置确定基因型，采用Ｐｏｐｇｅｎｅ统计各居群的平均等位
基因数（Ａ），有效等位基因数（Ａｅ），Ｓｈａｎｎｏｎ信息指
数（Ｉ），平均期望杂合度（Ｈｅ），实际观察杂合度
（Ｈｏ），平均多态信息含量（ＰＩＣ）。运用 Ｐｏｐｇｅｎ软件
进行了遗传距离和遗传一致度分析。采用Ｕｐｇｍａ方
法运行Ｎｔｓｙｓ２１０软件的Ｓｈａｎ程序进行聚类分析。
１２５　核心种质构建　核心种质构建参考 Ｈｕ
等［２０］提出的逐步聚类法。在利用２４对 ＳＳＲ标记对
６２３份材料进行遗传多样性分析的基础上，进行第１
次聚类分析，遗传距离相同或极相近的同类材料只

选１个代表编号，得到初次聚类核心样本；利用 ９６
对ＳＳＲ标记对初次核心样本进行第２次聚类分析，
得到１０％核心样本，构建出１０％核心聚类图；对第２
次的１０％核心样本进行第３次聚类分析，得到５％核
心样本，构建出５％核心聚类图。进一步分析核心样
本的遗传多样性特征、地理分布、来源等。

２　结果与分析
２１　广西普通野生稻不同基因位点的遗传多样性

利用筛选出的２４对 ＳＳＲ引物对６２３份材料进
行遗传多样性分析，相关结果列于表２。从表２可以
看出，２４个ＳＳＲ位点共检测到１１４个等位变异，每个
位点的平均等位基因数（Ａ）最高为７（ＲＭ５８６），最低
为３（ＲＭ５３７），平均为４７５；有效等位基因数（Ａｅ）最
高为４４７６３（ＲＭ２５７），最低为１１６１７（ＲＭ３３０Ａ），平
均为３０００１；Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数（Ｉ）最高为１５４４３
（ＲＭ２５７），最低为 ０３１３０（ＲＭ３３０Ａ），平均为
１１８０１；实际观察杂合度（Ｈｏ）最高为 ０５６６６
（ＲＭ２５７），最低为００４１７（ＲＭ５２８），平均为０１７５８；
平均期望杂合度（Ｈｅ）最高为０７７７２（ＲＭ２５７），最低
为０１３９３（ＲＭ３３０Ａ），平均为０６３８８。

表２　广西普通野生稻遗传多样性参数１）

Ｔａｂ．２　ＰａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆｃｏｍｍｏｎｗｉｌｄｒｉｃｅｉｎＧｕａｎｇｘｉ

　　位点 染色体 Ａ Ａｅ Ｉ Ｈｏ Ｈｅ
ＯＳＲ１４ １ ５ ２．６１５４ １．０９１４ ０．１６０５ ０．６１８１
ＲＭ５８３ １ ５ ３．７４３３ １．４０１０ ０．２３６０ ０．７３３４
ＲＭ４９８ ２ ５ ２．４５６７ １．１８３３ ０．１７８２ ０．５９３４
ＲＭ３１８ ２ ４ ２．３６４５ １．００１８ ０．２８０９ ０．５７７５
ＲＭ２３１ ３ ４ ２．２６９３ ０．９７２８ ０．１２８４ ０．５５９８
ＲＭ４４２ ３ ４ ２．４０５５ ０．９６５４ ０．０５３０ ０．５８４８
ＲＭ５３７ ４ ３ １．９７１２ ０．８２５６ ０．１４７７ ０．４９３１
ＲＭ１３１ ４ ５ ２．６７８４ １．０８７３ ０．１２５２ ０．６２７１
ＲＭ５４８ ５ ４ ２．５３４２ １．０６３３ ０．１７３４ ０．６０５９
ＲＭ５３８ ５ ５ ２．９６０９ １．２８１８ ０．１５２５ ０．６６２８
ＲＭ５２８ ６ ５ ３．７６８８ １．４１７２ ０．０４１７ ０．７３５３
ＲＭ５８６ ６ ７ ３．６６６０ １．４５８０ ０．２０３９ ０．７２７８
ＲＭ５４２ ７ ５ ３．７１８４ １．３５３４ ０．２５６８ ０．７３１７
ＲＭ１８ ７ ４ ２．９１１６ １．１３９１ ０．０９７９ ０．６５７１
ＲＭ４２ ８ ６ ３．６０３１ １．３４７８ ０．０９７９ ０．７２３０
ＲＭ４０８ ８ ４ ３．３２７１ １．２７７４ ０．２６９７ ０．７０００
ＲＭ２４２ ９ ５ ３．３６９１ １．３６３４ ０．０４６５ ０．７０３８
ＲＭ２５７ ９ ５ ４．４７６３ １．５４４３ ０．５６６６ ０．７７７２
ＲＭ５９６ １０ ４ ２．５２６０ １．０６９１ ０．０９３１ ０．６０４６
ＲＭ３３０Ａ １０ ４ １．１６１７ ０．３１３０ ０．０８８３ ０．１３９３
ＲＭ４Ｂ １１ ４ ２．５２４１ １．０６４９ ０．１５５７ ０．６０４３
ＲＭ２０６ １１ ６ ４．１６３５ １．５０９２ ０．２７２９ ０．７６０４
ＲＭ２０Ａ １２ ５ ３．３１１０ １．２６６９ ０．１４９３ ０．６９８５
ＲＭ４Ａ １２ ６ ３．４７７５ １．３２３９ ０．２４４０ ０．７１３０
平均值 ４．７５ ３．０００１ １．１８０１ ０．１７５８ ０．６３８８

　１）Ａ：平均等位基因数；Ａｅ：有效等位基因数；Ｉ：Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数；Ｈｏ：实际观察杂合度；Ｈｅ：平均期望杂合度。
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２２　广西普通野生稻不同居群间遗传多样性比较
９个居群的遗传多样性和地理分布见图１和表

３。从图１可以看出：邕宁、扶绥、贵港和平南属于郁
江流域，临桂属于桂北山区，古棚和五里塘属于红水

河流域，博白和容县属于南流江域。从表３可以看
出，９个普通野生稻居群的遗传多样性指数大小顺序
为：邕宁居群（ＹＮ）＞临桂居群（ＬＧ）＞扶绥居群
（ＦＳ）＞容县居群（ＲＸ）＞贵港居群（ＧＧ）＞平南居群

（ＰＮ）＞古棚居群（ＧＰ）＞五里塘居群（ＷＬＴ）＞博白
居群（ＢＢ）。不同流域居群 Ａ的变化范围为２９４６７
（ＨＳＨ）～４０１０８（ＹＪ），Ａｅ的变化范围为 ０１３９３
（ＨＳＨ）～９５１２１（ＹＪ），Ｈｅ的变化范围 ０００１３
（ＨＳＨ）～２０５３９（ＹＪ）。Ａ最大的为郁江流域（ＹＪ），
最小的为红水河流域（ＨＳＨ），表明郁江流域（ＹＪ）是
广西普通野生稻的遗传多样性中心（表２）。

图１　广西普通野生稻９个主要居群的地理分布
Ｆｉｇ．１　ＧｅｏｇｒａｐｈｉｃｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓｏｆｎｉｎｅｍａｉｎｒｅｇｉｏｎａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｃｏｍｍｏｎｗｉｌｄｒｉｃｅｉｎＧｕａｎｇｘｉ

表３　广西普通野生稻９个居群的遗传多样性１）

Ｔａｂ．３　ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓｏｆｎｉｎｅｒｅｇｉｏｎａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓｏｆｃｏｍｍｏｎｗｉｌｄｒｉｃｅｉｎＧｕａｎｇｘｉ

　　区域 居群 份数 Ａ Ａｅ Ｈｏ Ｈｅ
邕宁居群（ＹＮ） ２４３ ４．２９１７ ２．５１１２ ０．１４１６ ０．５７３２

平南居群（ＰＮ） １１８ ３．５４１７ ２．０８８８ ０．２４１５ ０．４４４７

贵港居群（ＧＧ） ５１ ３．６６６７ ２．５０９８ ０．２７８６ ０．５３６７

扶绥居群（ＦＳ） ６４ ４．０８３３ ２．６３８３ ０．０７８８ ０．５５１９

郁江流域（ＹＪ） ４７６ ４．０１０８ ９．５１２１ ０．１８５８ ２．０５３９

临桂居群（ＬＧ） ２６ ３．６６６７ ２．５６５０ ０．２１６３ ０．５６６４

桂北山区（ＧＢ） ２６ ３．６６６７ ２．５６５０ ０．２１６３ ０．５６６４

容县居群（ＲＸ） ２３ ３．４５８３ ２．４６３０ ０．３００７ ０．５４８８

博白居群（ＢＢ） １２ ２．３７５０ １．８９２３ ０．１３５４ ０．３６６１

南流江流域（ＮＬＪ） ３５ ３．０８６９ ０．３７１８ ０．０２８５ ０．００６１

五里塘居群（ＷＬＴ） ５８ ３．０４１７ ２．０８９２ ０．１４３７ ０．４１００

古棚居群（ＧＰ） ２８ ２．７５００ ２．０４６６ ０．１３２４ ０．４２６３

红水河流（ＨＳＨ） ８６ ２．９４６７ ０．１３９３ ０．００６６ ０．００１３

　１）Ａ：平均等位基因数；Ａｅ：有效等位基因数；Ｈｏ：实际观察杂合度；Ｈｅ：平均期望杂合度。

２３　广西普通野生稻核心种质初步构建
采取逐步聚类的方法，构建了１０％和５％的核

心样本，其遗传多样结果见表４、聚类分析结果见图
２和图３。从表４和图２可以看出，１０％的核心样本

材料间遗传距离较近，为０３８，其Ａ能保持原始样本
的９２％以上，Ａｅ、Ｉ、Ｈｅ和平均多态信息含量（ＰＩＣ）等
４个参数比原始样本的分别高 ３７０％、２８６％、
３２２％和２４６％。图３表明，５％核心样本的材料间
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遗传距离较远，达到了０５４，其 Ａ保持原始样本的
８９％以上，Ａｅ和Ｉ比１０％的核心样本有较大的下降，
但仍分别比原始样本高２１２％和１７９％，Ｈｅ比原

始样本高 ３４０％，比 １０％的核心样本也有所提高
（表４）。说明５％的核心样本所取材料间的位点重
复性小，但仍能保持原始样本极高的遗传多样性。

表４　不同核心样本的遗传多样性比较１）

Ｔａｂ．４　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｉｅｓｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｃｏｒｅｓａｍｐｌｅｓ

　样本 Ａ Ａｅ Ｉ Ｈｅ ＰＩＣ
１０％核心样本 ４．３７５０ ３．１１１２ １．２１３９ ０．６５９４ ０．６５４０
５％核心样本 ４．２５００ ３．０６３８ １．２０１２ ０．６６０５ ０．６４９８
总样本 ４．７５００ ３．０００１ １．１８０１ ０．６３８８ ０．６３８３

　１）　Ａ：平均等位基因数；Ａｅ：有效等位基因数；Ｉ：Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数；Ｈｅ：平均期望杂合度；ＰＩＣ：平均多态信息含量。

图２　广西普通野生稻１０％核心样本的ＵＰＧＭＡ聚类图
Ｆｉｇ．２　ＵＰＧＭＡｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｓｏｆ１０％ ｃｏｒｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｏｆ

ｃｏｍｍｏｎｗｉｌｄｒｉｃｅｉｎＧｕａｎｇｘｉ

图３　广西普通野生稻５％核心样本的ＵＰＧＭＡ聚类图

Ｆｉｇ．３　ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍｓｏｆ５％ ｃｏｒｅｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓｏｆ

ｃｏｍｍｏｎｗｉｌｄｒｉｃｅｉｎＧｕａｎｇｘｉ

　　从表５可以得出：在１０％的核心样本中，邕宁居
群的核心样本比例是本居群分析样本的１０．２９％，与
全体材料的总平均数一致，表明邕宁居群的核心样

本数多的原因是该群供试样本数占总样本数的比例

大；扶绥居群的核心样本比例是本居群分析样本的

３１２５％，远高于总平均数，表明扶绥居群的核心样
本数多的原因是该群供试样本的遗传多样性特别丰

富。５％的核心样本构成的变化趋势也一样。相比
之下，博白居群、容县居群和五里塘居群占核心样本

数均极低，表明其遗传多样性差。
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表５　各居群占核心样本的比例１）

Ｔａｂ．５　Ｒａｔｉｏｓｏｆｃｏｒｅｓａｍｐｌｅｓｆｒｏｍｅａｃｈｏｒｉｇｉｎａｌｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

分布居群 原始样本数 １０％核心样本／％５％核心样本／％
邕宁居群 ２４３ １０．２９（２５） ５．７６（１４）
平南居群 １１８ ３．３９（４） １．６９（２）
贵港居群 ５１ ５．８８（３） １．９６（１）
容县居群 ２３ ８．７０（２） ０．００（０）
临桂居群 ２６ １９．２３（５） ３．８５（１）
博白居群 １２ ８．３３（１） ０．００（０）
五里塘居群 ５８ ３．４５（２） ０．００（０）
古棚居群 ２８ ７．１４（２） ３．５７（１）
扶绥居群 ６４ ３１．２５（２０） １８．７５（１２）
总计 ６２３ １０．２７（６４） ４．９８（３１）

　１）括号内为样本数。

３　讨论与结论
３．１　广西普通野生稻的遗传多样性评价

本研究对郁江流域，红水河流域，南流江流域和

桂北山区６２３份普通野生稻材料的遗传多样性分析
结果（Ａ＝４７５、Ａｅ＝３０００１、Ｈｅ＝０６３８８）高于前
人［５９］对江西、湖南、福建、海南、云南等省区普通野

生稻遗传多样性的估值，表明广西普通野生稻具有

丰富的遗传多样性。本研究结果与任民等［１４］对桂东

南地区普通野生稻的研究和盖红梅等［１３］对武宣濠江

流域普通野生稻的遗传多样性研究的结果基本相

符。但低于余萍等［１１］和黄娟等［１２］的研究结果，主要

原因可以归纳为３点；一是由于所研究群体的规模、
分布及材料代表性等的不同。余萍等［１１］研究的材料

是中国普通野生稻初级核心种质中的材料，因此遗

传多样性相对较高。黄娟等［１２］研究的材料主要来自

玉林博白区和福棉区，北海银海区、合浦县和铁山港

区，防城区，贺州钟山县，来宾上林、武宣及桂林雁山

区等区域。均与本研究的取材地域不同。二是由于

检测位点不同。不同检测位点对多样性的影响不

同，在供试个体中分配的均匀性和多样性也不一样。

余萍等［１１］使用３４对引物，黄娟等［１２］使用３６对引物
但未平均分配在１２条染色体上，因此遗传多样性相
对较高。本研究使用平均分配于１２条染色体的２４
对ＳＳＲ引物，试验结果能更客观地反映广西普通野
生稻的遗传多样性。三是取材时间不同。近年来，

普通野生稻及其栖息地遭受严重破坏。据调查，广

西野生稻分布点有３１％已经完全毁灭，覆盖面积也
急剧减少［２１］，这也可能造成遗传多样性的降低。

３．２　广西普通野生稻遗传多样性中心的确定
广西是我国普通野生稻遗传多样性丰富的省区

之一。２０１２年 Ｈｕａｎｇ等［１８］比较了世界各国和我国

各省的普通野生稻资源，认为广西是我国普通野生

稻遗传多样性中心和栽培稻的起源中心。黄娟等［１２］

将广西普通野生稻分布分为桂北山区、百色区、红水

河－浔江流域和南流江流域４大区域。但广西的普
通野生稻多样性中心究竟在哪里没有跟踪报道。本

研究对郁江流域、桂北山区、南流江流域和红水河流

域的９个居群６２３份材料进行遗传多样性分析，９个
居群遗传多样性指数大小为：邕宁居群（ＹＮ）＞临桂
居群（ＬＧ）＞扶绥居群（ＦＳ）＞容县居群（ＲＸ）＞贵港
居群（ＧＧ）＞平南居群（ＰＮ）＞古棚居群（ＧＰ）＞五里
塘居群（ＷＬＴ）＞博白居群（ＢＢ）。区域的多样性指
数大小为：郁江流域（ＹＪ）＞桂北山区（ＧＢ）＞南流
江流域（ＮＬＪ）＞红水河流域（ＨＳＨ）。表明普通野生
稻遗传多样性异常丰富的郁江流域是广西普通野生稻

的多样性中心。

３．３　广西普通野生稻核心种质构建与资源分布、
保护和利用

　　邓国富等［２１］和徐志健等［２２］年对广西野生稻自

然资源开展第２次全面调查发现，由于原生地消失、
原生地环境恶化和外来物种的入侵，广西野生稻自

然资源濒危现状严重，３１％的原生态分布点已经完
全毁灭，覆盖面积也急剧减少。因此，核心种质构建

的工作需要进一步加强。本研究使用逐步聚类法构

建了１０％和 ５％的核心样本。其平均等位基因数
（Ａ）能保持原始样本的９２％和８９％以上。邕宁居群
和扶绥居群是核心样本的主要组成来源。邕宁居群

的核心样本数多的原因主要是由于收集资源量多和

遗传多样性较丰富，而扶绥居群的收集资源量相对

较少但遗传多样性异常丰富，也表明扶绥居群是普

通野生稻遗传多样性的特殊地区。郁江流域作为广

西普通野生稻遗传多样的新中心，其分布分散、范围

广，这使野生稻的保存及保护困难更大，且目前的野

生稻保护区域都未涉及到这些地方，应当引起重视。

本研究构建了较完整和较有代表性的普通野生

稻遗传多样性核心种质，普通野生稻（ＡＡ基因组）是
栽培稻的近缘祖先，在长期的逆境生长中具有优异

的育种基因资源，对水稻基础研究和水稻育种有巨

大的贡献。Ｚｈａｎｇ等［２３］和章琦等［２４］通过抗谱评价、

抗性类型比较以及遣传分析，鉴定出一个来自普通

野生稻的抗白叶枯病新基因 Ｘａ２３，并将其进行了精
细定位。Ｈｕａｎｇ等［２５］利用广西普通野生稻 ＧＸ２１８３
挖掘出抗褐飞虱基因 Ｂｐｈ２７。Ｗａｎｇ等［２６］利用广西

普通野生稻转育后代 ＲＢＰＨ５４精细定位并克隆了抗
褐飞虱基因Ｂｐｈ２９。广西的２个优质 “三系”杂交水
稻恢复系“桂９９”和“测２５３”都是利用野生稻资源培
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育出来的［２７２８］。利用广西普通野生稻培育基于优良

栽培稻遗传背景的染色体片段代换系也获得丰富的

特异类型［２９３０］。由此可以肯定，广西普通野生稻核

心种质的构建将进一步加速普通野生稻遗传多样性

在水稻育种上的利用。
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ｐｌＧｅｎｅｔ，２０１３，１２６（１）：２１９２２９．

［２６］ＷＡＮＧＹ，ＣＡＯＬＭ，ＺＨＡＮＧＹＸ．ｅｔａｌ．Ｍａｐｂａｓｅｄ
ｃｌｏｎｉｎｇａｎｄｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆＢＰＨ２９，ａＢ３ｄｏｍａｉｎｃｏｎ
ｔａｉｎｉｎｇｒｅｃｅｓｓｉｖｅｇｅｎｅｃｏｎｆｅｒｒｉｎｇｂｒｏｗｎｐｌａｎｔｈｏｐｐｅｒｒｅｓｉｓｔ
ａｎｃｅｉｎｒｉｃｅ［Ｊ］．ＪＥｘｐＢｏｔ，２０１５，６６（１９）：６０３５６０４５．

［２７］覃惜阴，韦仕邦，黄英美，等．杂交水稻恢复系桂９９的
选育与应用［Ｊ］．杂交水稻，１９９４（２）：１３．

［２８］莫永生，韦政，黎志方，等．杂交水稻强优广谱恢复系测
２５３的选育与应用［Ｊ］．作物杂志，２００３（６）：４６４７．

［２９］张月雄，颜群，黄大辉，等．利用单片段代换系鉴定水稻
稻瘟病抗性座位［Ｊ］．西南农业学报，２０１４，２７（４）：
１４７８１４８２．

［３０］覃宝祥，刘立龙，韩飞怡，等．普通野生稻染色体片段代
换系的孕穗期耐冷性研究［Ｊ］．基因组学与应用生物
学，２０１５，３４（６）：１２８３１２８９．

【责任编辑　周志红】
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