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利用水稻抗旱种质研究驯化和育种 

对遗传多样性的影响 

卫海滨，夏辉，楼巧君，冯芳君，马孝松，梅捍卫，罗利军 

（上海市农业生物基因中心，上海 201106) 

【摘 要】利用高通量测序获取 SNP 标记技术对上海市农业生物基因中心 99 个水稻抗旱种质进行全基因组重测序,

分析其遗传多样性和遗传基础。结果表明:在所有 SNPs 位点中,多态性比率为 68.98%(1 927 238/2 793 702),SNPs

标记密度在12条染色体上分布范围为4.5—6.2个SNP/kb;供试品种间的遗传距离分布具有两个密度高峰;邻接法构

建系统发育树将 99 个品种划分为籼稻和粳稻两个类群。综合 SNPs 和进化分析结果表明:水稻在自然选择和人工驯

化过程形成复杂进化史,99 个抗旱种质在 DNA 水平上的差异呈现两个极端,遗传距离分布范围较大(0.003—0.998),

具有较宽遗传基础和丰富的遗传多样性。本研究以期为水稻节水抗旱新品种选育的亲本选配提供理论依据。 
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水稻（Oryza sativa L.）是世界上最古老的主要粮食作物之一位。在全球农业生产中占有十分重要的地位。当前世界人口

不断增长，耕地面积逐年减少，水资源的竞争日益激烈，全球面临的粮食危机凸显
[1]
。然而，上世纪末至今水稻产量却没有大的

突破。主要原因在于栽培稻驯化过程中，为了获得一种优良性状而使得很多优秀农艺性状的杂合位点在人工选择过程中丢失
[2]
。

栽培稻的驯化和育种中，基因组的遗传多态性发生了明显的变化，导致水稻种质的遗传多样性降低。供体亲本的遗传背景变窄
[3]
。

目前已收集的水稻抗旱种质品种包括具有抗旱或高产性能的地方种和节水抗旱稻育成种，其遗传多样性的丰富程度将是重要遗

传资源加以充分利用的基础。 

近年来，随着高通量测序技术的普及，SNP分子标记被广泛用于研究物种的遗传多样性与遗传结构以及不同品种间的亲缘关

系
[4]
。例如，通过对水稻全基因组 SNP数据的分析，揭示了水稻的驯化与起源，发现粳稻首先从普通野生稻中驯化出来，然后在

栽培稻的传播过程中粳稻与普通野生稻反复发生基因流最终形成了釉稻
[5]
。对我国水稻主产区的 1495 份杂交水稻品种进行基因

组测序，分析揭示了基因组区段在釉稻和粳稻间的遗传多样性特征
[6]
。因此，利用 SNP分子标记研究水稻群体的遗传多样性及其

在驯化过程中发生的变化，是完全可行的。 

为了有效利用淡水资源，实现从高产到节水抗旱的转型，本世纪初我国启动了“绿色超级稻新品种培育”的 863 项目，本

单位承担了水稻节水抗旱种质创新子课题。上海市农业生物基因中心初步建立了我国节水抗旱核心种质资源，通过对各种材料

的评价和鉴定，并进行遗传多样性分析。本研究采用 Illumina高通量测序 SNP标记对本中心建立的抗旱种质（99个栽培稻品种）

进行研究，旨在揭示这些抗旱种质在全基因组水平上的遗传多样性和亲缘关系，快速获取大量有益的种质评价信息，以期为水

稻节水抗旱新品种选育的亲本选配提供理论依据。 
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1 材料与方法 

1.1水稻品种及其 DNA提取 

供试品种来自上海市农业生物基因中心种质资源，包括通过节水抗旱性能的评价和鉴定的地方品种和节水抗旱稻育成种，

共计 99 个（表 1）。各品种的系谱资料源自品种参试时育种单位提供的信息，可以参考国家水稻数据中心的资料

（www.ricedata.com）。上海市农业生物基因中心水稻遗传育种温室种植，取水稻苗期幼嫩叶片，采用天根生化科技（北京）有

限公司植物基因组抽提试剂盒抽提基因组 DNA。 

 

1.2高通量测序及 SNP分析 

利用 Illumina HISeq 一 2000对水稻抗旱种质的 99个品种进行全基因组重测序，由苏州众信生物技术有限公司完成，测序

深度为 5/，序列比对的参考基因组为日本晴 msu7.0(http://rice.planthiolo 舒．msu．。du/）。获取基因组 SNP信息后，将 SNP

分型数据用 Clustalx、2 软件进行完全比对，应用 Phxlip3.6.5 软件的 Dnadist 程序计算品种间的遗传距离，最后采用邻接法

构建遗传关系树状图。 
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2 结果与分析 

2.1多态性 SNP位点的分布 

99 个水稻抗旱种质的重测序基因组序列与日本晴峋孕。。bar。参考基因组进行比对，检测出群体 SNPs。在分布于 12 条染

色体的 2793702个 SNP位点中，1927238个被检测到多态性，多态性比率为 68.98％。不同染色体上分布的多态性位点数量范围

为 124070 一 214941个，分布差异较大，且在 1号染色体上分布最多（图 1）。但每条染色体的 SNPs标记密度差异较小，分布区

间为 4.swe-6.2个 SNP/kb，平均标记密度为 5.16个 SNP/kb。 

2.2水稻品种间的遗传变异 

基于 SNP标记的品种两两之间遗传距离分析，其变异范围为 0.003eseeo.998，平均值为 0.527，其中'MILT_1444'(Rll）和

‘IRAT_13'(R16)l 可的遗传距离最小（0.003)，而‘LIANGGUOZAO'(R85）与'TODOROKIWASE'(R102）间的遗传距离最大（0.998）。

99个供试品种两两计算，共获得 4851个遗传距离数字，以 0.05为组距进行次数分布分析，可见 99个品种间的遗传距离具有两

个分布密度高峰（图 2）。在 0.2 与 0.9处分布密度最大，两侧不对称。大于 0.7的遗传距离数字有 1922个（39.62%)，小于 0.3

的有 1323个（27.27%)，分布呈现两个极端的趋势。 
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2.3聚类分析 

根据水稻 SNP 遗传距离矩阵进行聚类分析，99 个品种被划分为釉稻（黑色）和粳稻（灰色）两大类群。其中育种常用到的

两个代表性品种：釉稻‘珍汕 97B'(R158）和粳稻‘IRAT109'(R109)，分别位于釉粳群体中部，图 3中分别以红色和绿色表示；

两个 AUS 类型的品种‘LAMBAYEQuEI'(R25）和‘Aus454'(R35）被分类至为粳稻，图中以蓝色表示，与‘IRAT109’的遗传距离

分别为：0.182 和 0.387，表明在遗传基础上具有很高的亲缘性，且‘IRAT109'(R109）与‘LAMBAYEQUEI'(R25）具有更近的亲

缘关系。 

 

3 讨论 

水稻基因组精细图的完成和高通量测序技术的迅猛发展，为 DNA 水平上利用 SNP 标记研究水稻的遗传多样性创造了良好基

础
[5-8]

。本研究选用的水稻抗旱种质 99个品种，是来源于国内外的优良品种，具备一定的代表性。虽然群体材料数量较少，却具

备较高的遗传多样性水平，例如每 200 个碱基就有一个 SNP（图 1)，并与已有研究报道相吻合
[9]
。同时，经过群体多态性筛选



 

 5 

（MAF>0.05)，发现了较高的 SNP 多态性比率，SNP 密度较大。以上结果表明该抗旱种质群体具有遗传多样性变异丰富的特点，

因此在抗旱性以外，还可能具有较丰富的优异农艺性状。 

水稻的驯化会使遗传多样性降低，尤其是一些地方品种及育成种遗传多态性下降水平更加严重
[10]

。本研究通过遗传距离推

断遗传变异程度，发现水稻抗旱种质群体遗传距离分布具有双峰特征（图 2）。其中遗传距离位于 0.2 一 0.3 出现的峰，表明驯

化获得优良农艺性状的同时，当代栽培稻在驯化过程中经历了驯化瓶颈，导致栽培群体相对于祖先野生稻整体遗传多态性有所

降低。另一个遗传距离峰位于 0.9 附近，表明部分种质资源具有相对较为丰富的遗传多样性。亲缘关系结果表明（图 3)，来源

于釉稻和粳稻两大类群的品种具有各自的种质抗性优势，育种分别从釉稻和粳稻中选择一个亲本，更有利于节水抗旱稻新品种

的培育
[11]
。利用这批核心种质，上海市农业生物基因中心已培育出一大批节水抗旱稻，包括常规节水抗旱稻品种：‘中旱 2 号’

‘沪旱 3号’‘沪旱巧号’‘沪旱 7号’，及三系杂交节水抗旱稻不育系与恢复系：‘沪旱 IA'‘沪旱 ZA'‘旱恢 2号’‘旱恢 3号’

等
[12-13]

。因此这批抗旱种质确实能够成为培育节水抗旱稻的资源宝库。 

目前，在节水抗旱稻育种中被广泛深人应用的材料依旧不多，而这些抗旱种质资源却具备较高程度的遗传差异与多样性，

提示我们应该进一步挖掘该种质资源群体的育种潜力。在这个过程中，本研究中应用的 SNP 可以成为很好的分子标记进行分子

标记辅助选育与育种，为选育节水抗旱稻新品种提供重点关注的亲本资源。另一方面，发掘与 SNP 相关的潜在抗旱等优良农艺

性状基因，将会成为下一步的研究方向，并将为阐明节水抗旱的分子遗传基础提供有利的参考。 
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