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　　植物交配系统是种群两代个体间遗传联系的有
性系统，为影响植物居群遗传结构的重要因素之一，
决定了后代居群的基因型分布和种群动态，是保护
遗传学研究的重要内容［１］，对植物保护策略的制定
具有指导意义。交配系统对居群遗传多样性的作用
主要是影响杂合度和基因分化系数［２］，异交率是交
配系统的主要特征参数。
普通野生稻（Ｏｒｙｚａ　ｒｕｆｉｐｏｇｏｎＧｒｉｆｆ．）是亚洲

栽培稻（Ｏｒｙｚａ　ｓａｔｉｖａ　Ｌ．）的最近缘祖先，属国家Ⅱ
级保护植物。利用普通野生稻丰富栽培稻遗传基础
是进一步提高水稻单产的重要途径之一。广州犀牛
尾的耐逆境普通野生稻、海南崖县的“野败”型普通
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野生稻为我国水稻单产大幅度提高提供了突破性资

源。随着栽培稻遗传资源利用日趋饱和，发掘利用
普通野生稻中具有但栽培稻种质中目前尚不具有的

有益基因倍受重视。

　　有效保护（存）野生稻是持久发掘和利用其有益
基因的前提。在过去１０年中，我国普通野生稻的

１５个保护区（点）相继建立。但是，有的保护区与大
片栽培稻区相隔只有一田埂；有的保护区人为移栽
大扩繁；有的保护区急剧还原，四周突然抛荒却无后
续管理，杂草茂盛而普通野生稻生长受抑制，单株有
减少之势。已实施的这些保护和恢复措施是否适应
普通野生稻种群的生存进化有待进一步监测和评

价。原位普通野生稻交配系统研究的数据可为了解
其居群的遗传动态，预测原位保护居群生存风险，优
化完善异位保存和原位保护措施提供依据。
普遍认为普通野生稻交配系统是风媒异交和自

交混合型［３－６］，此结论一般根据自然居群植株多态性
位点的固定指数推算稳定居群的理论预期异交率，
从而间接调查普通野生稻交配系统，仅叶平扬等［３］

通过分析东乡野生稻一个自然居群种茎（亲本）与种
子（子代）种群来直接反映交配系统。
简单重复序列（ＳＳＲ）的检测灵敏度高，具有共

显性遗传而能检测杂合子，多态性较高，稳定性好，
操作简单，ＤＮＡ用量少，在不同基因组中随机分布，
易于扩增等优点［７］，是目前应用于植物遗传多样性
和交配系统研究最有效的标记。栽培稻中已有大量
的ＳＳＲ标记被开发，由于普通野生稻与亚洲栽培稻
具有共同的基因组（ＡＡ），这些ＳＳＲ标记已用于普
通野生稻的遗传多样性研究［８］。本研究用ＳＳＲ标
记对多个普通野生稻自然居群进行比较研究，期望
更清楚地揭示普通野生稻的交配模式，为原位保护

和异位保存的管理、遗传多样性保持、种质繁种更新
要求的制定和育种取材提供更多有价值的依据。

１　材料与方法

１．１　样本采集
样本采自江西、湖南、广西、广东的６个居群。

取样居群及其地理生境列于表１。江西东乡居群由

２个相邻池塘组成。广西武宣居群的３个池塘与水
沟之间相距１００～１０００ｍ，无山、树等自然屏障。广
东高州大岭保护区和朋山非保护区居群相隔约１０
ｋｍ。湖南江永居群的３个池塘分布在同一个村，相
隔５００～１０００ｍ，但有山、树相隔，１个池塘为１个亚
居群，其中２个池塘（亚居群）的普通野生稻少于１０
个单株（ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ）。对少于１０个单株的亚居群每
单株取叶片和种子，多于１０个单株的（亚）居群每隔

２～１０ｍ随机取１个单株的种子和叶片，取样点之
间距离根据采集地面积确定。采样时取无病虫害的
嫩叶和成熟种子，同一单株母株（ｍａｔｅｒｎａｌ）的不同
穗子上种子（ｐｒｏｇｅｎｙ）组成１个家系（ｆａｍｉｌｙ），分单
株将叶片和种子置于硅胶中快速干燥，同一单株上
叶片样本的编号与种子样本相同。叶片保存在

－２０℃冰箱中，种子保存在（５±１）℃的种质库中。

　　随机抽取采集有１５粒以上种子的母株样本及
其子代进行ＳＳＲ比较分析。母株取自然居群采集
的叶片样本进行测定，居群子代则取自然居群中采
集的种子发芽后幼苗进行测定。

１．２　ＤＮＡ提取、引物筛选、ＰＣＲ扩增和电泳

１．２．１　ＤＮＡ提取
参考Ｒｏｇｅｒ等［９］的ＣＴＡＢ法从自然居群叶片

样本中提取ＤＮＡ，略有改动。用０．８％琼脂糖检测

ＤＮＡ质量，紫外分光光度计测定ＤＮＡ浓度，用灭

表１　普通野生稻取样居群的地理生境

Ｔａｂｌｅ　１．Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ　ｌｏｃａｔｉｏｎｓ　ａｎｄ　ａｒｅａｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｓａｍｐｌｅｄ　Ｏｒｙｚａ　ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．

居 群

Ｃｏｄｅ　ｏｆ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

地 点

Ｌｏｃａｌｉｔｙ

生境

Ｈａｂｉｔａｔ

与水稻田距离

Ｄｉｓｔａｎｃｅ　ｆｒｏｍ

ｐａｄｄｙ　ｆｉｅｌｄ／ｍ

围墙

Ｅｎｃｌｏｓｕｒｅ

分布面积

Ａｒｅａ／ｍ２
保护状况

Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ　ｓｔａｔｕｓ

ＪＸＤ 江西东乡Ｄｏｎｇｘｉａｎｇ，Ｊｉａｎｇｘｉ　 ２个水塘Ｔｗｏ　ｐｏｎｄｓ ≥２００ 有 Ｙｅｓ　 ６００ 原位保护ｉｎ－ｓｉｔｕ
ＨＮＣ 湖南茶陵Ｃｈａｌｉｎｇ，Ｈｕｎａｎ 湖Ｌａｋｅ ≥１０００ 无 Ｎｏ　 １５　０００ 原位保护ｉｎ－ｓｉｔｕ
ＨＮＪ 湖南江永Ｊｉａｎｇｙｏｎｇ，Ｈｕｎａｎ　 ３个水塘３ｐｏｎｄｓ ≥１０００ 无 Ｎｏ　 ７　６５０ 原位保护ｉｎ－ｓｉｔｕ
ＧＸＷ 广西武宣 Ｗｕｘｕａｎ，Ｇｕａｎｇｘｉ　 ３个水塘和１条水沟

３ｐｏｎｄｓ　ａｎｄ　１ｄｉｔｃｈ
≤０．５ 无 Ｎｏ　 ８０　０００ 未保护Ｎｏ

ＧＤＤ 广东高州大岭

Ｄａｌｉｎｇ，Ｇａｏｚｈｏｕ，Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

水塘Ｐｏｎｄ ≈５ 有 Ｙｅｓ　 ２　６６０ 原位保护ｉｎ－ｓｉｔｕ

ＧＤＰ 广东高州朋山

Ｐｅｎｇｓｈａｎ，Ｇａｏｚｈｏｕ，Ｇｕａｎｇｄｏｎｇ

湿地 Ｍａｒｓｈｌａｎｄ ≤０．５ 无 Ｎｏ　 １３　０００ 未保护Ｎｏ
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菌超纯净水稀释至２０ｎｇ／μＬ备用。子代个体ＤＮＡ
提取参考Ｋｌｉｍｙｕｋ等［１０］、詹庆才［１１］、桑贤春等［１２］报
道的简易法，略有改动。

１．２．２　引物筛选
从每个居群随机选４个样本的ＤＮＡ，筛选分布

在１２条染色体上的１２０对ＳＳＲ引物，从中选取２４
对条带清晰、多态性高、重复性好的ＳＳＲ引物用于６
个居群所有母株样本的ＰＣＲ扩增，再从２４对ＳＳＲ
引物中精选１４对引物用于６个居群的亲本和子代
所有样本的ＰＣＲ扩增。ＳＳＲ引物由北京奥科生物
技术有限责任公司合成，序列从水稻基因组数据库
中获得。

１．２．３　ＰＣＲ扩增
扩增反应在ＰＣＲ　Ｓｙｓｔｅｍ　９７００扩增仪上进行。

优化的１０μＬ　ＰＣＲ扩增体系包括模板ＤＮＡ　２０ｎｇ，
引物各 ０．１μｍｏｌ／Ｌ，１０ ｍｍｏｌ／Ｌ　Ｔｒｉｓ－ＨＣｌ（ｐＨ
８．０），５０ｍｍｏｌ／Ｌ　ＫＣｌ，０．００１％明胶，２．０ｍｍｏｌ／Ｌ
ＭｇＣｌ２，Ｔａｑ酶０．０３Ｕ／μＬ，ｄＮＴＰ　０．１ｍｍｏｌ／Ｌ。扩
增程序为９４℃下预变性５ｍｉｎ；９４℃下３０ｓ，５５℃～
６２℃（各引物所用的退火温度根据推荐设置）下３０
ｓ，７２℃下１ｍｉｎ，３５个循环；７２℃下延伸８ｍｉｎ，４℃
下保存。扩增产物用６％非变性聚丙烯酰胺凝胶电
泳分离，然后用０．１％硝酸银染色５～１０ｍｉｎ，用显
影液（每１００ｍＬ中含ＮａＯＨ　１．５ｇ、四硼酸钠０．０１９
ｇ、０．４ｍＬ甲醛）显色至条带清晰出现，用双蒸水清
洗后，在Ｘ－胶片观察灯下观察，数码相机拍照。
不同居群用同一引物扩增出多个等位基因时则

取各个等位基因的样本１～２份进行２～３次重复扩
增电泳进行比较；亲本以ＤＮＡ分子量标准 Ｍａｒｋｅｒ
作对照；子代用同家系亲本和 ＤＮＡ 分子量标准

Ｍａｒｋｅｒ作双重对照。

１．３　数据分析

１．３．１　遗传多样性参数
运用ＰＯＰＧＥＮＥ　１．３１软件［１３］计算居群遗传参

数。评价遗传多样性水平的统计参数包括多态性位
点百分率（Ｐ）、有效等位基因数（Ａｅ）、Ｓｈａｎｎｏｎ指数
（Ｉ）、预期杂合度（Ｈｅ）、观察杂合度［１４］（Ｈｏ）、居群内

Ｎｅｉ基因多样性指数（Ｈ）；用各居群多态性位点的

Ｗｒｉｇｈｔ固定指数（ＦＩ＝１－Ｈｏ／Ｈｅ）衡量是否偏离

Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｙ平衡；根据ＦＩ计算稳定群体理论
预期异交率（ｔｅ），ｔｅ＝（１－ＦＩ）／（１＋ＦＩ）［１５］；用Ｆ统
计值（Ｆｓｔ）衡量居群间遗传分化。

１．３．２　交配系统参数的估算
采用 ＭＬＴＲ统计软件［１６－１７］，对交配系统各个参

数进行估计。在亲本基因型已知的前提下，采用最
大期望法（ｅｘｐｅｃｔａｔｉｏｎ　ｍａｘｉｍｉｚａｔｉｏｎ　ｍｅｔｈｏｄ），经过

１０００次重复取样（ｂｏｏｔｓｔｒａｐｓ）对实验种群估计了以
下参数：单位点（ｔｓ）和多位点（ｔｍ）异交率；双亲近交
系数（ｔｍ－ｔｓ）；亲本近交系数（Ｆ）；异交率相关性
（ｒｔ）；亲本相关性（ｒｐ），包括单位点相关度（ｒｐｓ）和多
位点相关度（ｒｐｍ）。因软件一次最多只能统计８个
引物，所以将１４个引物分两组，每组７个引物。同
一染色体上的引物不分在同一组，其他引物随机抽
取。分组３次统计，各参数６组数据，求其平均值。

２　结果与分析

２．１　普通野生稻自然居群亲本遗传多样性水平和
结构

表２显示，６个自然居群的 Ｎｅｉ基因多样性指
数（Ｈｅ）间的差异较大，其中以江西东乡居群最小
（０．３３６３），湖南江永居群最大（０．６０７５）。６个母代
居群间分化明显，Ｆｓｔ为０．４２２０，说明４２．２％基因
多样性存在于居群间。从理论上推算，６个母代居

表２　６个居群母代基因多样性参数的差异

Ｔａｂｌｅ　２．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ　ｏｆ　ｇｅｎｅ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ　ｏｆ　ｍａｔｅｒｎａｌ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．

居 群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

样本量

Ｎｏ．ｏｆ

ｓａｍｐｌｅｓ

多态性位点

百分率

Ｐ／％

平均有效

等位基因数

Ａｅ

Ｓｈａｎｎｏｎ指数

Ｉ

Ｎｅｉ基因

多样性指数

Ｈ

观察

杂合度

Ｈｏ

预期

杂合度

Ｈｅ

固定指数

ＦＩ

推算

异交率

ｔｅ
ＪＸＤ　 ４４　 ９２．８６　 １．６５９３　 ０．５８４７　 ０．３３６３　 ０．３１６６　 ０．３４０１　 ０．０５８６　 ０．８８９２
ＨＮＣ　 ４４　 １００．００　 ２．９０７６　 １．２０５８　 ０．６０５６　 ０．４１３６　 ０．６１２６　 ０．３１７１　 ０．５１８５
ＨＮＪ　 ４６　 １００．００　 ２．７７３５　 １．１０４０　 ０．６０７５　 ０．４００６　 ０．６１４２　 ０．３４０６　 ０．４９１９
ＧＸＷ　 ４３　 １００．００　 ２．５２１６　 １．１０７５　 ０．５５９０　 ０．４２１７　 ０．５６５６　 ０．２４５６　 ０．６０５７
ＧＤＤ　 ４５　 １００．００　 ２．１９７６　 ０．９０１６　 ０．５１６２　 ０．５８５７　 ０．５２２０ －０．１３４７ －
ＧＤＰ　 ４５　 ９２．８６　 ２．１７０６　 ０．８５８６　 ０．４８８８　 ０．６２６５　 ０．４９４４ －０．２８１６ －

　　Ｐ，Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ　ｏｆ　ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ　ｌｏｃｉ；Ａｅ，Ｍｅａｎ　ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ　ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ａｌｌｅｌｅｓ；Ｉ，Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ　ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ　ｉｎｄｅｘ；Ｈ，Ｎｅｉ′ｓ　ｇｅｎｅ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｉｎｄｅｘ；

Ｈｏ，Ｏｂｓｅｒｖｅｄ　ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ；Ｈｅ，Ｅｘｐｅｃｔｅｄ　ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ；ＦＩ，Ｆｉｘａｔｉｏｎ　ｉｎｄｅｘ（１－Ｈｏ／Ｈｅ）；ｔｅ，Ｅｓｔｉｍａｔｅｄ　ｏｕｔｃｒｏｓｓｉｎｇ　ｒａｔｅ．

３０６李小湘等：利用ＳＳＲ分析普通野生稻自然居群交配系统



群总的 Ｗｒｉｇｈｔ固定指数（ＦＩ）为０．１１２０，表明偏离

Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｙ平衡，但是各母代居群偏离程度不
一样，其中广东高州大岭和广东高州朋山居群母代
的观察杂合度都大于预期杂合度，ＦＩ＜０，表现为杂
合子过剩；广西武宣、湖南江永、湖南茶陵母代居群
的观察杂合度（Ｈｏ）都小于预期杂合度（Ｈｅ），ＦＩ＞０，
表现为纯合子过剩；江西东乡母代居群的 ＦＩ为

０．０５８６，观 察 杂 合 度 与 预 期 杂 合 度 也 只 相 差

０．０２３５，江西东乡母代居群理论上接近于随机交
配。

２．２　普通野生稻自然居群交配系统研究
表３显示各居群之间的异交率相差较大。６个

居群的ｔｍ值大小顺序为：广西武宣＞江西东乡＞广
东高州大岭＞湖南茶陵＞广东高州朋山＞湖南江
永，ｔｓ值大小顺序为：江西东乡＞广东高州大岭＞广
西武宣＞广东高州朋山＞湖南茶陵＞湖南江永。

ｔｍ与ｔｓ值之间的差值反映双亲近交程度，６个居
群的多位点异交率都高于单位点异交率，即ｔｍ－ｔｓ
值都＞０，说明居群内近交比例都较高，证明了各个
居群的子代观察杂合度都低于母代观察杂合度，这
与理论推测的结果一致，其中广西武宣居群的双亲
近交比例最高，为０．１６６；广东高州朋山的双亲近交
比例最低，为０．０４６；广东高州大岭的双亲近交比例
为０．０４７，与广东高州朋山的双亲近交比例接近。
这比根据ＦＩ推测的交配系统更进一步明确了各居
群的当代近交比例差异。

６个居群的ｒｐｍ都比较大，但彼此相差不大，变
幅为０．６０７（湖南江永）～０．７１８（广东高州朋山），说

明各居群内子代的双亲有可能是姊妹关系的个体都

比较多，有利于发生近交。

　　ｒｔ是家系之间的异交率的变异程度。６个居群
中湖南江永居群的ｒｔ最大，湖南茶陵居群的ｒｔ最小，
广西武宣和广东高州大岭居群的ｒｔ值近似，江西东
乡和广东高州朋山居群的ｒｔ值近似。同一居群的ｒｔ
与ｒｐｍ有较大差异，说明取样居群中存在亚结构。
广东高州大岭和朋山两个居群内的亲本近交系

数Ｆ＜０，居群中有过剩的杂合子，纯合体缺乏，并且
相对异交而言近交很少；江西东乡、广西武宣、湖南
江永和茶陵居群的Ｆ值都大于０，说明这４个居群
中有过剩的纯合体。６个居群Ｆ值大小顺序为江西
东乡＞广西武宣＞湖南江永＞湖南茶陵＞广东高州
朋山＞广东高州大岭。

　　如果自交是种群偏离 Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｙ平衡的
唯一因素，经过若干代后，种群将达到近交平衡，异
交率ｔ恒定不变，那么ｔ＝（１－Ｆ）／（１＋Ｆ ）公式成
立，而表３中数据表明ｔｍ＜（１－Ｆ）／（１＋Ｆ），说明
除了自交外还有其他因素影响６个居群的基因型频
率，各个居群尚未达到近交平衡。这６个居群交配
系统在取样当年受居群大小、单株密度、气候条件、
人为破坏或保护的干扰等因素影响，各居群取样当
年的生境不利于传粉。

　　ｒｐｓ－ｒｐｍ反映双亲关联度与交配居群结构之间
的关系，６个居群的ｒｐｓ－ｒｐｍ都较大，最大差值为

０．９１８（广东高州朋山），最小也有０．８０７（湖南江
永），说明存在利于近交的选择作用。

　　总的来说，６个普通野生稻自然居群表现为混

表３　普通野生稻６个自然居群的交配系统参数

Ｔａｂｌｅ　３．Ｍａｔｉｎｇ　ｓｙｓｔｅｍ　ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ　ｆｏｒ　ｔｈｅ　ｓｉｘ　ｎａｔｕｒａｌ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ　ｏｆ　Ｏｒｙｚａ　ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ（Ｍｅａｎ±ＳＤ）．

参数
自然居群Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ＪＸＤ　 ＨＮＣ　 ＨＮＪ　 ＧＸＷ　 ＧＤＤ　 ＧＤＰ

样本量 Ｎｏ．ｏｆ　ｓａｍｐｌｅｓ

　　家系Ｆａｍｉｌｙ　 ２３　 ２８　 ２６　 ３２　 １８　 ２３

　　种子Ｓｅｅｄ　 ４３７　 ７８６　 ３４７　 ３６２　 １９２　 ２２９
多位点异交率ｔｍ ０．３８９±０．０５８　 ０．２３９±０．０３８　 ０．１５１±０．０４２　 ０．４１８±０．０５５　 ０．３２９±０．０８１　 ０．２３８±０．０６４
单位点异交率ｔｓ ０．２８５±０．０４７　 ０．１４３±０．０２７　 ０．１０１±０．０２８　 ０．２５２±０．０３７　 ０．２８３±０．０８０　 ０．１９１±０．０５５
双亲近交系数ｔｍ－ｔｓ ０．１０４±０．０２９　 ０．０９６±０．０１７　 ０．０５１±０．０１９　 ０．１６６±０．０３３　 ０．０４７±０．０３９　 ０．０４６±０．０３３
多位点相关度ｒｐｍ ０．６２７±０．１３２　 ０．６２４±０．０９７　 ０．６０７±０．１４６　 ０．６６５±０．１５３　 ０．６２６±０．２４４　 ０．７１８±０．２９８
异交率相关性ｒｔ ０．２２５±０．０７５　 ０．１６６±０．０６４　 ０．３３７±０．１０３　 ０．２４９±０．０７８　 ０．２５０±０．１３５　 ０．２１６±０．１２３
亲本近交系数Ｆ　 ０．２８６±０．０８３　 ０．１９２±０．０６１　 ０．１９３±０．０７６　 ０．２４２±０．０７４ －０．１９６±０．０２０ －０．１１９±０．０５３
ｒｐｓ－ｒｐｍ ０．８８０±０．１３２　 ０．８２４±０．０９７　 ０．８０７±０．１４６　 ０．８６５±０．１５４　 ０．８２７±０．２４５　 ０．９１８±０．３０１
亲本相关性ｒｐ ０．１７７±０．０９４　 ０．３１５±０．０７６　 ０．４４４±０．１１７　 ０．１５３±０．０８２　 ０．３６５±０．２３８　 ０．４１４±０．２４４
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合交配类型，居群间的交配系统参数存在着变异。

３　讨论

３．１　普通野生稻自然居群异交率与遗传多样性、生
境、植株密度的关系
本研究中６个自然母代居群间分化明显（Ｆｓｔ为

０．４２２０），说明各居群内异交程度存在差异，这与居
群间异交率（ｔｍ 变幅 １５．１％ ～４１．８％，ｔｓ变幅

１０．１％～２８．５％）存在差距的结果一致。但是６个
自然居群的ｔｍ或ｔｓ值大小顺序与居群的基因多样
性、杂合度值大小顺序不一致，这是由于植物交配系
统受很多因素的影响。本研究结果ｔｍ＜（１－Ｆ）／
（１＋Ｆ）也说明基因型频率还受除异交率外的其他
影响因素影响。
对巴西展颖野生稻、泽苔草等植物交配系统的

研究表明，同一种群的不同居群异交率不同，不同居
群内家系之间的异交事件发生受花期相遇程度、开
花期气候条件、株距（密度）、人畜干扰、外部花粉的
迁入等影响［１８－２０］。本研究的６个居群中湖南江永居
群理论预期异交率ｔｅ、当代检测异交率ｔｍ值和ｔｓ值
都最小，主要原因是该居群样本采自３个分隔亚居
群。因为３个亚居群虽然分布在同一个村，每个亚
居群的单株少，其中２个亚居群中的每个亚居群单
株数小于１０株，但是３个亚居群之间有山丘和树林
（香柚、橙、柑橘）相隔，异交事件主要在亚居群内个
体之间进行，亚居群间较难发生基因流动而出现分
化［２１］。虽然广东高州朋山和湖南茶陵居群分布的
面积较大，前者四周与栽培稻相邻，但是常有牛为害
而结实的个体少，而后者杂草丛生且有成群野猪进
入翻动土壤为害，所以居群内普通野生稻生长不茂
盛，单株之间相隔相对较远。２００５年调查结果是包
含生长最密集片段的广东高州朋山居群７２８ｍ２内
有２１５个单株，平均３．３９ｍ２内有１个单株；湖南茶
陵居群７２８ｍ２内有１５０个单株，平均４．８５ｍ２内有

１个单株；广东高州朋山、湖南茶陵居群取样区单
株之间最短距离分别为２０ｃｍ和３０ｃｍ。这可能是
广东高州朋山和湖南茶陵居群的异交率相对比较低

的主要原因。２００６―２００９年考察发现湖南茶陵居
群普通野生稻单株有减少之势，其异交率是否减少
有待监测。
广东高州大岭、江西东乡居群生长茂密，两个居

群内不同单株相隔近的不超过１０ｃｍ，江西东乡居
群１５０ｍ２内有９９个单株。虽然广西武宣居群的样
本取自３个池塘和１条水沟，但是其中有２个池塘

相距约１００ｍ，另一池塘与水沟相邻，地理隔离的亚
居群之间也可能发生异交，并且４个亚居群的四周
与栽培稻相邻，有部分普通野生稻植株与邻田的栽
培稻花期相遇，这是广东高州大岭、江西东乡、广西
武宣居群内异交率的理论推算值和当代检测值都比

其他居群高的主要原因。
研究显示６个取样居群存在亚结构。广西武

宣、湖南江永取样居群存在亚结构主要是由于地理
相隔形成的亚居群。广西武宣居群样本取自彼此相
隔１００～１０００ｍ的３个池塘和１条水沟，湖南江永
的样本各取自水系不相连、相隔５００～１０００ｍ的３
个池塘。其他４个居群内不存在地理隔离但是也存
在亚结构。湖南茶陵居群存在亚结构与Ｘｕ等［６］报
道的茶陵原位普通野生稻存在４个地理并不隔离的
亚居群的结果相符，因为湖南茶陵居群内由于繁殖
方式不同，离栽培稻距离不同而导致了“斑块结构”
的形成：有从异位圃引种繁殖的；有原位种子萌芽繁
殖的；有曾与栽培稻相邻的，已有报道证明有栽培稻
基因流入［８］；还有因为沼泽地出现了生境片段化。
其他３个居群内存在亚结构，可能原因不能排除生
境片段化：江西东乡居群生存的池塘外围与中央水
的深浅不一；广东高州朋山居群中有沼泽地；广东
高州大岭居群中水的深浅不一，因房屋和树的遮挡
而光照也不同。
江西东乡的ｔｍ为０．３８９，叶平扬等［３］报道为

０．４８１，其差异可能与取样年份不同有关。

３．２　本研究对普通野生稻异位保存和原位保护的
指导意义

近交衰退是指由于近交（自交和亲缘个体间的
异交）导致后代适合度下降的现象。Ｒｉｔｌａｎｄ提出了
一种利用自交率和近交系数估测近交衰退程度的方

法，即近交衰退值δ为１减去自交种子相对于异交
种子的相对适合度。当不同世代间居群的近交系数
基本不变时，简化公式为δ＝１－２×Ｆ×ｔ／（１－ｔ）×
（１－Ｆ），式中异交率ｔ和近交系数Ｆ 为采用ＭＬＴＲ
程序［１６－１７］的测定值。此方法能较方便地测定居群的
近交衰退，目前采用该方法的研究越来越多［２２］。根
据本研究的结果计算，江西东乡、湖南茶陵、湖南江
永、广西武宣、广东高州大岭、广东高州朋山居群的
近交衰退值δ分别为０．４９０、０．８５１、０．９１５、０．５４２、

１．１６１和１．０６６。虽然世代间近交系数Ｆ不变的假
设可能不成立，因而会扩大计算的近交衰退程度，但
计算结果在某种程度上表明６个取样居群的近交衰
退存在的可能性比较大，即使目前杂合子过剩，异交

５０６李小湘等：利用ＳＳＲ分析普通野生稻自然居群交配系统



率高，也必须长期监测各个原位保护居群的遗传多
样性动态。
广东高州朋山、湖南江永、湖南茶陵居群的固定

指数的当代估算值 Ｆ 比理论推算值ＦＩ更接近

Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｙ平衡，广东高州大岭、广西武宣、江
西东乡的固定指数的当代估算值Ｆ比理论推算值

ＦＩ更远离 Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｙ平衡，特别是江西东乡
居群，从其ＦＩ（０．０５８６）看接近 Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｙ平
衡，但是Ｆ值为０．２８６。Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｙ平衡反映
的是关于种群基因频率和种群基因型频率相互关系

的规律，是指在随机交配的大群体内，若没有选择、
突变或迁移因素的作用，基因频率和基因型频率在
世代间保持恒定。从这个意义上说，本研究中不同
居群、同一居群不同世代已受到不同程度的选择或
其他因素的影响，因此，基因频率和基因型频率偏离

Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｙ平衡。保持普通野生稻的自然进
化过程和进化机制是设置原位保护点的主要目标。
因此，自然保护区设计原则除要考虑保持普通野生
稻和生态系统的生存力之外，还必须重点考虑普通
野生稻居群在自然保护区中遗传多样性相对稳定性

和能否进化。这要求居群必须足够大，有大量的适
应性突变基因产生，以适应环境变化而能生存；栖息
地也必须足够大，以满足正常生态演替所需的空间。
从这种意义上说，我们有必要针对各居群的生境和
居群大小进一步改善我国普通野生稻的保护措施。
本研究结果表明普通野生稻自然居群交配类型

为自交异交混合型。Ｃｈｅｎ等［２３］研究表明，在田间
条件下从栽培稻到普通野生稻的基因流是１．２１％
～２．１９％。Ｓｏｎｇ等［２４］用ＳＳＲ标记检测明恢６３基
因流入湖南茶陵普通野生稻自然居群的最大频率低

于３％，最大距离为４３．２ｍ。Ｗａｎｇ等［２５］报道在广
东、三亚的大田条件下，含Ｂａｒ基因的粳稻Ｌ２０１基
因流入 广东普通野生稻的频率为 １１．２４％ ～
１８．０％，最大距离分别为５０～２５０ｍ。栽培稻基因
的渗入能影响普通野生稻原位保护居群遗传多样性

水平或遗传结构［２６－２９］。随着转外源基因水稻品种的
环境释放，含亚洲栽培稻外基因水稻品种的推广，我
国普通野生稻自然居群和异位保存圃附近种植此类

栽培稻对普通野生稻的影响将越来越复杂，因此，与
栽培稻相隔距离少于２５０ｍ的普通野生稻重点保
护区周围设置屏障需得到高度重视。
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