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用 SSR标记分析高州野生稻的遗传多样性 
李 晨  潘大建  毛兴学  涂从勇  周汉钦  范芝兰  李晓方 

(广东省农业科学院水稻研究所, 农业部重点实验室, 广州 510640. E-mail: lic11111@sina.com) 

摘要  利用 24对 SSR引物比较了来自广东高州、江西、福建、云南等地区及东南亚不同国家共计 240
份普通野生稻材料的遗传多样性. 结果表明, 24 对引物中平均有 17 个位点表现出了多态性, 平均多态
位点比率为 69%; 平均总等位基因数、平均每个位点的等位基因数和多态位点的平均等位基因数分别
为 51.1, 2.04和 2.43; 平均基因多样性为 0.8447. 高州野生稻 5个居群间已经出现了较显著的分化. 上述
遗传多样性参数均表明, 高州镇江镇朋山村(陂头洞)野生稻应该是高洲野生稻的一个遗传分化中心和
遗传多样性中心. 高州野生稻很可能是广东普通野生稻、华南和中国普通野生稻最大的一个遗传分化中
心和遗传多样性中心.  

关键词  高州野生稻  SSR标记  遗传多样性  遗传分化 

高州野生稻(简称“高野”, 下同)被确定为普通野
生稻(Oryza rufipogon Griff), 是目前广东省普通野生
稻分布面积最大的一个野生稻群体, 约有300亩(1亩 = 
666.67 m2)[1], 分布于东经 110°36′48″~111°22′45″, 北
纬 21°42′34″~22°18′48″, 属南亚热带与北热带的过渡
地带, 其生长习性为水生性, 无明显越冬期, 四季常
绿, 一年抽穗一次, 穗小、结实率低, 米粒呈褐色, 边
抽穗、边成熟、边落粒, 具有抗病力强、抗虫力强、
耐寒性强、耐瘠薄性强等特性, 是宝贵的稻种资源[2].  

普通野生稻(以下简称普野)是亚洲栽培稻的野
生祖先种. 研究野生稻与栽培稻遗传多样性的差异、
野生稻居群间及居群内的遗传多样性 , 对野生稻的
保护、开发和利用具有重要意义. 王振山等人[3]利用

24 对RAPD引物和RFLP标记对中国 3 个普野自然群
体和栽培稻的遗传多样性进行了研究 , 得出粳稻起
源于中国境内、野生稻基因多样性主要来源于群体内

(占 60%)的结论. Cai等人[4]用 15 个RFLP探针分析了
来自中国江西东乡、云南元江、广西桂港 3个普野自
然群体的遗传多样性 , 发现即使是在与栽培稻隔离
较好的普野自然群体内也存在遗传多样性. Sun等人
[5]用RFLP研究了亚洲栽培稻和普野的遗传多样性, 发
现野生稻的遗传多样性大于栽培稻、籼稻大于粳稻, 在
检测的 44 个位点上的等位基因数栽培稻约为野生稻
的 70%. 朱作峰等人[6]用 30 对SSR引物比较了 52 份
不同生态型的栽培稻和 34 份不同省(区)的普野的遗
传多样性 , 发现栽培稻与普野的差异主要来自野生
稻, 结果说明野生稻的遗传多样性大于栽培稻. 杨庆
文等人[7]利用 30对SSR引物对广东高州普野 3个群体

进行了遗传多样性分析和居群遗传分化研究 , 结果
表明, 广东高野 3个群体总的遗传多样性主要来自居
群内.  

简单重复序列(simple sequence repeat, SSR), 又
称微卫星DNA, 是基因组中的二核苷酸、三核苷酸、
四核苷酸的简单串联重复. SSR标记位点具有多态性
高、呈共显性、操作简便、稳定可靠、重复性好等优

点. 简单重复序列长度多态性很容易通过PCR快速扩
增和高分辨率的聚丙烯酰胺凝胶电泳检测 , 经济便
捷. 水稻中的SSR研究始于 1993年[8], 已广泛用于遗
传多样性分析、种质鉴定、遗传图谱构建、基因定位

及分子标记辅助育种等研究领域[9,10]. 本文用SSR标
记对 164份高野的遗传多样性进行初步研究.  

1  材料与方法 
(ⅰ) 供试材料.  164 份高野、70 份国内其他地

区的普野和 6份东南亚野生稻(表 1).  
(ⅱ) DNA提取.  按照Kangle等人[11]的SDS少量

提取法.  
(ⅲ) SSR 扩增反应及聚丙烯酰胺凝胶电泳检测.  

15 µL反应体系中含 1.3 µmol/L SSR引物, 130 µmol/L 
dNTPs, 50 mmol/L KCL, 10 mmol/L Tris-HCL (pH 
8.3), 1.5 mmol/L MgCL2, 25 ng 模板 DNA, 1.25 U 
Taq 酶. 反应程序: 94℃预变性 5 min; 94℃, 1 min,  
55℃, 1 min, 72℃, 2 min, 40个循环; 72℃延伸 8 min. 
扩增产物在 8%聚丙烯酰胺凝胶上分离, 用硝酸银染
色. 对分布于水稻 12 条染色体上的 24 对 SSR 引物
(表 2)进行统计分析.
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表 1  野生稻来源及编号 a) 
编号 来源 居群 编号 来源 居群 

1~14, 66~110 高州镇江镇朋山村 1 183~186 广东惠州 11 
15~65 高州镇江镇福石村 2 187~190 广东汕头 12 
111~148 高州镇江镇大岭村 3 191~194, 215~240 广东韶关 13 
149~153 高州祥山镇 4 195~196 东南亚(一年生) 14 
154~164 高州镇江镇泊水村 5 197~200 东南亚(多年生) 15 
165~168 海南 6 201~204 江西东乡 16 
169~172 广东湛江 7 205~208 湖南 17 
173~176 广东佛山 8 209~210 福建漳蒲 18 
177~178 广东深圳、东莞 9 211~212 云南 19 
179~182 广州 10 213~214 广西 20 
a) 205, 206为湖南茶陵普野; 207, 208为湖南江永普野; 211为云南元江普野; 212为云南景洪普野 

 
表 2  检测的 SSR位点 

位点 染色体 位点 染色体 位点 染色体 位点 染色体 
RM1 1 RM280 4 RM172 7 RM294 10,1 
RM14 1 RM335 4 RM70 7 RM184 10 
RM27 2 RM39 5 RM152 8 RM144 11 
RM110 2 RM13 5 RM310 8 RM254 11 
RM16 3 RM111 6 RM107 9 RM277 12 
RM85 3 RM30 6 RM288 9 RM309 12 

 
(ⅳ) 数据统计与分析.  每对SSR引物检测 1 个

位点, 视每条多态性带为 1 个等位基因, 将观测到的
每条带视为 1 个性状, 有此带时赋值为“1”, 无此带
时赋值为“0”, 每 2份材料间的遗传差异按Nei[12]的方

法求算遗传距离D, 即D = 1−2Mxy/(Mx + My), 其中
Mx和My分别为两材料的总片段数, Mxy为两材料的
公共片段数. 根据所得的遗传距离, 用UPGMA法[13]

进行聚类分析, 并绘制树状图.  
(ⅴ) 遗传多样性的评价[14].  (1) 多态位点的比

率P. P = (k/n)×100%, k为多态位点数, n为检测位点总
数. (2) 平均每个位点的等位基因数A. A = Ai/n, Ai为
第i个位点上的等位基因数, n为检测位点总数. (3) 多
态位点的平均等位基因数Ap. Ap = ΣApi/np, Api为第i
个多态位点上的等位基因数, np为检测多态位点总数. 
(4) 平均基因多样性Hs[15]. Hs = 1−1/nΣqij

2, qij为第i个
位点第j个等位基因的纯合基因型的频率, n为检测位
点总数.  

2  结果与分析 

2.1  不同居群普野遗传多样性比较 

(ⅰ) 多态位点数及多态位点的比率.  从表 3 可
以看出 , 不同居群普野的多态位点数及多态位点的
比率不同 , 其中高州镇江镇朋山村和福石村普野数
最高, 在所检测的 25 个位点中, 24 个位点具有多态

性, 多态位点的百分率达 96%; 其次是高州镇江大岭
村普野, 多态位点的百分率达 80%; 高州镇江泊水村
和祥山镇普野多态位点的百分率较高, 分别达 72%
和 68%. 广东其他地区和东南亚普野多态位点的比
率较高; 福建普野最低, 在所检测的 25个位点中, 仅
10个位点具有多态性.  

表 3  不同居群普野的遗传多样性参数 a) 
居群 Np P Na A Ap Hs 

1 24 0.96 80 3.20 3.29 0.9471
2 24 0.96 75 3.00 3.08 0.9382
3 18 0.72 55 2.20 2.67 0.8920
4 17 0.68 40 1.60 1.88 0.7655
5 20 0.80 56 2.24 2.55 0.8881
6 16 0.64 53 2.12 2.75 0.8748
7 19 0.76 52 2.08 2.42 0.8958
8 11 0.44 46 1.84 2.91 0.8839
9 14 0.56 41 1.64 2.14 0.7986

10 17 0.68 49 1.96 2.41 0.8590
11 20 0.80 56 2.24 2.55 0.8920
12 17 0.68 46 1.84 2.24 0.8400
13 23 0.92 73 2.92 3.09 0.9365
14 18 0.72 50 2.00 2.39 0.8646
15 21 0.84 57 2.28 2.52 0.8958
16 12 0.48 33 1.32 1.67 0.6891
17 16 0.64 49 1.96 2.50 0.8590
18 10 0.40 29 1.16 1.40 0.5974
19 15 0.60 40 1.60 2.00 0.7774
20 15 0.60 42 1.68 2.13 0.7986

平均值 17.35 0.69 51.1 2.04 2.43 0.8447
a) Np: 多态位点数; P: 多态位点比率; Na: 总等位基因数; A: 

平均每个位点的等位基因数 ; Ap: 多态位点的平均等位基因数 ; Hs: 
平均基因多样性. 下同 
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(ⅱ) 总的等位基因数和平均每个位点的等位基
因数.  等位基因数反映了居群多态位点上的基因丰
富程度, 在被检测的 25 个位点中, 高州镇江镇朋山
村普野总共有等位基因 80 个, 平均每个位点的等位
基因达 3.2 个, 在所有居群中为最高, 说明高州镇江
镇朋山村普野的基因丰富度最高; 高州镇江福石村
普野的基因丰富度次高 ; 高州镇江泊水村和大岭村
普野较高; 高州祥山镇普野较低, 总等位基因数仅为
40 个, 平均每个位点的等位基因数仅有 1.6 个. 其余
居群的基因丰富程度从大到小依次为: 广东韶关、东
南亚多年生普野、广东惠州、海南、广东湛江、东南

亚一年生普野、广州和湖南、广东佛山和广东汕头、

广西、广东深圳及东莞、云南、江西、福建. 其中, 福
建普野的基因丰富度最低, 总等位基因数仅为 29 个, 
平均每个位点的等位基因数仅有 1.16 个. 多态位点
的平均等位基因数以高州镇江朋山村普野为最高 , 
广东韶关和高州镇江镇福石村普野次之 , 其余居群
从大到小依次为: 广东佛山、海南、高州镇江镇大岭
村、高州镇江镇泊水村和广东惠州、东南亚多年生普

野、湖南、广东湛江、广州、东南亚一年生普野、广

东汕头、广东深圳及东莞、广西、云南、高州祥山镇、

江西、福建. 福建普野多态位点的平均等位基因数仅
为 1.4个(表 3).  

(ⅲ) 平均基因多样性的比较.  平均基因多样性
仍以高州镇江镇朋山村普野为最大, 达 0.9471; 高州
镇江福石村普野次之, 为 0.9382; 以下依次为: 广东
韶关、广东湛江和东南亚多年生普野、高州镇江镇大

岭村和广东惠州、高州镇江镇泊水村、广东佛山、海

南、东南亚一年生普野、广州和湖南、广东汕头、广

西和广东深圳及东莞、云南、高州祥山镇、江西、福

建. 其中, 福建普野最低, 为 0.5974(表 3).  
将不同居群普野的遗传多样性进行比较 , 发现

在多态位点的比率、等位基因数、平均遗传多样性等

几个参数变化趋势上 , 均以高州镇江镇朋山村普野
为最大, 高州镇江福石村普野次之, 而以江西、福建
普野为最小. 结果表明, 广东高野 5 个群体总的遗传
多样性主要来自居群内, 高州镇江镇朋山村(陂头洞)
普野遗传多样性最高 , 这与杨庆文等 [7]的研究结果 
一致.  

2.2  不同地区普野遗传多样性比较 

(ⅰ) 多态位点数及多态位点的比率.  从表 4 可
以看出 , 不同地区普野的多态位点数及多态位点的

比率不同, 其中国内各省(含广东)、广东野生稻(含高
野)、广东野生稻(不含高野)数最高, 在所检测的 25
个位点中 , 全部具有多态性 , 多态位点的百分率达
100%; 其次是国内其他各省(不含广东)及高野, 多态
位点的百分率达 96%; 东南亚普野最低, 在所检测的
25个位点中, 21个位点具有多态性, 多态位点的百分
率为 84%.  

表 4  不同地区普野的遗传多样性参数 
地区 Np P Na A Ap Hs 

高野 24 0.96 84 3.36 3.36 0.9520
广东野生稻(不含高野) 25 1.00 89 3.56 3.56 0.9573
广东野生稻(含高野) 25 1.00 92 3.68 3.68 0.9600
国内其他各省(不含广东) 24 0.96 76 3.04 3.13 0.9414
国内各省(含广东) 25 1.00 92 3.68 3.68 0.9600
东南亚 21 0.84 67 2.68 3.00 0.9246
 

(ⅱ) 总的等位基因数和平均每个位点的等位基
因数.  在被检测的 25个位点中, 国内各省(含广东)、
广东野生稻(含高野)有 92 个等位基因, 平均每个位
点的等位基因达 3.68个, 在所有地区中为最高, 说明
它们的基因丰富度最高; 广东野生稻(不含高野)的基
因丰富度次高; 高野较高; 国内其他各省(不含广东)
较低; 东南亚普野最低, 等位基因数仅为 67个, 平均
每个位点的等位基因数仅有 2.68 个. 多态位点的平
均等位基因数以国内各省(含广东)、广东野生稻(含高
野)为最高; 广东野生稻(不含高野)次之; 东南亚普野
多态位点的平均等位基因数仅为 3.00个(表 4).  

(ⅲ) 平均基因多样性的比较.  平均基因多样性
仍以国内各省(含广东)、广东野生稻(含高野)为最大, 
达 0.9600; 广东野生稻(不含高野)次之, 为 0.9573; 
以下依次为: 高野、国内其他各省(不含广东)、东南
亚普野. 其中, 东南亚普野最低, 为 0.9246(表 4).  

将不同地区普野的遗传多样性进行比较 , 发现
在多态位点的比率、等位基因数、平均遗传多样性等

几个参数变化趋势上, 均以国内各省(含广东)、广东
野生稻(含高野)为最大, 广东野生稻(不含高野)次之, 
而以东南亚普野为最小, 这一点与孙传清等人 [14]的

研究相一致. 
2.3  聚类分析 

根据Nei[12]求遗传距离 , 用UPGMA法对所有材
料进行聚类分析, 并绘制成树状图(图 1).  

高州祥山镇普野的 5份材料遗传距离近, 聚成一
小类, 其与广东惠州 2 份普野材料聚成较大的一类; 
而高州镇江镇朋山村普野 29 份材料遗传距离近, 聚 
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图 1  24对 SSR引物 240份普野的聚类分析树状图 

185-11中 185代表第 185号材料, 11代表第 11居群, 其余的以此类推. (a) A大类; (b) B大类; (c) C大类; (d) D大类; 
(e) 前 4大类的聚类分析 

 
 

成较大的一类, 与前者聚成 A 大类(图 1(a)). 高州镇
江镇大岭村普野 37份、朋山村普野 3份、海南 1份、
广州 1份、汕头 4份及韶关 1份聚成一小类, 它们与
海南、广州、惠州各 1份聚成一类, 与湛江 4份、佛
山 4份、深圳及东莞 2份、海南 2份、广州 1份及惠
州 1 份材料聚成较大的一类, 与高州镇江镇大岭村普
野 1份聚成 B大类(图 1(b)). 韶关 28份、东南亚普野
6份、江西普野 4份、湖南普野 4份、福建普野 2份、
云南普野 2份、广西普野 2份、广州和惠州各 1份聚
成 C大类(图 1(c)). 高州镇江镇泊水村普野 11份、朋
山村普野 3 份、福石村普野 5 份聚成一类, 朋山村普
野 22份聚成一类, 二者聚成较大一类; 高州镇江镇福
石村普野 42份与朋山村普野 2份聚成一类, 与福石村
普野 4 份聚成较大一类. 两个较大类聚成 D 大类(图
1(d)). A与 B聚成更大的一类, C与D聚成更大的一类. 

图 1结果显示, 高州野生稻与东南亚及我国其他
地区的普野有明显的差异 , 而且高州野生稻具有丰
富的遗传多样性. 高州祥山镇、镇江镇泊水村普野、
高州镇江镇大岭村、福石村普野分别存在于 A, D, B
和 D大类中, 其遗传多样性较低; 高州镇江镇朋山村
普野存在于 A, B, D三大类中, 其遗传多样性最高.  

高州野生稻 5 个居群内的平均遗传距离依次分
别为 0.5041, 0.2394, 0.2294, 0.1611和 0.3597, 其中, 
高州镇江镇朋山村普野的最高 , 也显示出其具有最
为丰富的遗传多样性. 高州野生稻 5个居群间的平均
遗传距离为 0.7045, 显示出居群间已经出现了较显著
的分化 . 高州野生稻与其他野生稻间的平均遗传距
离为 0.7525, 也表明高州野生稻与其他野生稻之间有
明显的差异, 与朱作峰等人 [6]的研究结果(广东和广

西普野的分化程度较深刻)相同.  

3  讨论 

3.1  广东高野极有可能是中国普野的一个遗传多样
性中心 

植物遗传多样性是作物育种的物质基础 , 植物
资源工作者一生追求的目标之一是为作物育种寻找

植物遗传多样性中心 , 如前苏联科学家瓦维洛夫终
其一生将全球多样化植物生长地区划分为八大遗传

多样性中心 . 现今作物育种的瓶颈依然是遗传基础
狭窄. 然而, Sun等人[5]对水稻DNA研究表明, 普通栽
培稻基因仅为野生稻的 60%, 说明更为重要的是寻
找野生稻多样化中心. 面积达 500 亩(新近发现 200
亩)高野的发现对处于濒危状况的中国野生稻来讲具
有重要意义.  

中国普野的遗传多样性中心在哪里? 高立志等
人[16]对 607份分布于中国南部 8个省份的 21自然群
体的 22 个等位酶位点进行了分析, 认为广东和广西
的遗传多样性显著地高于其他地区 . 本研究利用多
态位点数、多态位点比率、总等位基因数、平均每个

位点的等位基因数、多态位点的平均等位基因数、平

均基因多样性等指标对 164 份高野、70 份国内其他
地区的普野和 6 份东南亚野生稻的遗传多样性进行
了探讨, 结果表明, 广东高野有可能是中国普野最大
的一个遗传多样性中心. 

从表 4可以看出, 中国普野总的遗传多样性高于
东南亚普野, 这与孙传清等人[14]的研究是一致的. 同
时, 从表中也发现, 广东普野总的遗传多样性明显大 
于国内其他各省普野 , 似乎可以看作是中国野生稻 
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的一个遗传多样性中心. 从表 5 可以看出, 在广东不
同地区普野中 , 高野对于广东普野遗传多样性的贡
献最大, 韶关和湛江普野次之, 而佛山、深圳及东莞、
广州、惠州、汕头普野对于广东普野的遗传多样性贡

献较小. 图 2 结果显示, 从广东高州向西, 经过广西
到云南; 广东高州向西南, 经过湛江到海南; 广东高
州向北, 经过韶关到湖南和江西; 广东高州向东南, 
经过佛山、广州、惠州及汕头到福建; 广东高州向东, 
向北、向西、向南, 遗传多样性总的趋势却在逐步降
低. 高野的发现, 提高了整个广东野生稻总的等位基
因数、平均每个位点的等位基因数和平均基因多样性, 
从而提高了整个广东野生稻的遗传多样性 , 似乎可
以认为高野即是广东普野的遗传多样性中心. 因此, 
保护、发掘、利用高野中的有利基因, 对于水稻遗传
研究和育种应用意义深远. 表 6 结果显示, 在高野的
5 个居群中, 朋山村普野对于高野的遗传多样性的贡
献最大, 福石村普野次之, 而大岭村、祥山镇、泊水
村普野对于高野的遗传多样性贡献较小. 图 3结果显
示, 从朋山村分别到泊水村、福石村、大岭村和祥山 

镇, 总的遗传多样性在逐步降低, 说明朋山村普野应
该是高野遗传多样性中心的中心. 在高野的保护、研
究与利用中, 应优先考虑朋山村普野. 应该指出的是, 
本研究中由于某种原因, 海南、广西、云南、江西、
福建等地的普野参试材料偏少 , 是否对其遗传多样
性的估计会有大的偏差呢? 扬庆文 1)对我国 7 省的 7
个普野群体的 SSR 分析, 样本数都比较大, 结果表明, 
广东高野遗传多样性最大, 海南次之, 江西、福建、
云南三省最小, 与本研究结果几乎一致, 这说明本研
究的遗传多样性变化趋势是可信的 . 笔者已计划增
加广西、海南、云南、江西等地的材料份数, 对这一
结论进行进一步的验证. 

3.2  广东高野有可能是中国普野的一个分化中心 

普野的遗传多样性来自普野的遗传分化 . 才宏
伟  

2)通过对华南普野和栽培稻的遗传分析认为华南

是普野分化的中心. 本研究结果表明, 广东高州普野
有可能是中国华南普野的一个分化中心. 

基因突变是生物进化的基础, 也是野生稻与栽培
稻遗传分化的基础[17]. 黄燕红等人[18]对江西与广西三 

 
表 5  广东不同地区普野的遗传多样性参数 

地区 Np P Na A Ap Hs 
高野 24 0.96 84 3.36 3.36 0.9520 
广东野生稻(含高野) 25 1.00 92 3.68 3.68 0.9600 
广东野生稻(不含高野) 25 1.00 89 3.56 3.56 0.9573 
广东野生稻(不含湛江) 25 1.00 91 3.64 3.64 0.9591 
广东野生稻(不含佛山) 25 1.00 92 3.68 3.68 0.9600 
广东野生稻(不含深圳、东莞) 25 1.00 92 3.68 3.68 0.9600 
广东野生稻(不含广州) 25 1.00 92 3.68 3.68 0.9600 
广东野生稻(不含惠州) 25 1.00 92 3.68 3.68 0.9600 
广东野生稻(不含汕头) 25 1.00 92 3.68 3.68 0.9600 
广东野生稻(不含韶关) 25 1.00 91 3.64 3.64 0.9591 
广东野生稻(不含高野、湛江和韶关普野) 23 0.92 79 3.16 3.35 0.9458 
高野、湛江和韶关普野 25 1.00 91 3.64 3.64 0.9591 

 
表 6  高野的遗传多样性参数 

地区 Np P Na A Ap Hs 
高野 24 0.96 84 3.36 3.46 0.9520 
高野(不含朋山村普野) 24 0.96 79 3.16 3.25 0.9458 
高野(不含福石村普野) 24 0.96 83 3.32 3.42 0.9509 
高野(不含大岭村普野) 24 0.96 84 3.36 3.46 0.9520 
高野(不含祥山镇普野) 24 0.96 84 3.36 3.46 0.9520 
高野(不含泊水村普野) 24 0.96 84 3.36 3.46 0.9520 
高野(不含朋山村、福石村普野) 24 0.96 75 3.00 3.08 0.9398 
朋山村和福石村普野 24 0.96 83 3.32 3.42 0.9509 

                   
1) 扬庆文. 中国普通野生稻(Oryza rufipogon Griff)的遗传多样性及其保护研究. 中国农业大学博士学位论文, 2004 
2) 才宏伟. 中国栽培稻的起源及 Est-X位点的 RFLP定位. 北京农业大学博士学位论文, 1993 
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个普野群体的遗传分析表明, 东乡普野、桂林普野和扶
绥普野在不同基因位点上, 因基因突变而发生了明显
的籼粳分化. 本研究中高野在多态性位点总数与多态
位点的平均等位基因数上均高于其他参试普野, 从而
表明, 高野既是遗传多样性中心又是遗传分化中心. 

从遗传距离来看, 朋山村普野 29 份材料与祥山
镇普野 5份材料和惠州 2份材料的遗传距离较近, 显
示出它们的亲缘关系较近, 结合它们总的遗传多样性
大小分析, 有可能是朋山村普野产生分化以后, 向祥山
镇、惠州传播的结果(图 1(a), 图 2和 3); 朋山村普野 3
份材料与大岭村普野 37份、海南 4份、韶关 2份、汕
头 4份、广州 3份、惠州 1份、佛山 4份、深圳及东
莞 2份和湛江 4份材料的遗传距离较近, 结合它们总
的遗传多样性大小分析 , 有可能是朋山村普野产生
分化以后, 向这些地区传播的结果(图 1(b), 图 2 和 3); 
朋山村普野 27份材料与福石村普野 51份和泊水村普
野 11 份材料的遗传距离较近, 结合它们总的遗传多
样性大小分析, 似乎是朋山村普野产生分化以后, 向
福石村、泊水村传播的结果(图 1(d), 图 2和 3); 韶关
28份材料与广州 1份、惠州 1份、东南亚 6份、江西 4

份、湖南 4 份、福建 2 份、云南 2 份、广西 2 份材料
的遗传距离较近 , 结合它们总的遗传多样性大小分
析, 韶关普野有可能是一个遗传多样性和遗传分化的
次级中心, 它产生分化以后, 向这些地区传播的结果
(图 1(c), 图 2和 3). 由此看来, 朋山村普野很有可能是
国内华南普野的一个分化中心 , 国内其他地区的普
野似乎是由朋山村普野传播扩散而来 . 由于材料有
限, 这一结论还有待于进一步验证. 

野生稻遗传多样性的研究以及从野生稻中发掘

优异功能基因日益受到重视. Xiao等人[19]从低产野生

稻中找到两个增产 18%的QTL, 李德军等人 [20]从低

产的江西东乡野生稻中找到两个高产QTL. 已经克
隆的高抗白叶枯病基因Xa21[21,22]发现于长花药野生

稻(O. longistaminata). 孙传清等人[14]和朱作峰等人[6]

的研究表明 , 野生稻中有大量基因在栽培稻中已经
丢失, 栽培稻的等位基因约为野生稻的 60%. 本研究
结果也表明, 广东高州野生稻(尤其是朋山村普野)具
有丰富的遗传多样性 , 笔者从高野中已经发现高抗
白叶枯病和稻瘟病的材料若干份(资料, 未发表), 这些
结果均说明从野生稻中发掘有利基因的巨大潜力 . 

 
 

 
图 2  广东省和国内其他省区普野遗传多态性分布示意图 

A, 平均每个位点的等位基因数 
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图 3  广东高野遗传多态性分布示意图 

A, 平均每个位点的等位基因数 
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