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摘 要 本研究从分布于水稻 12 条染色体的 120 对 SSR 引物中筛选出 108 对引物对两个杂交组合中的 44 份高低稻米直链淀

粉和蛋白质含量后代品系及亲本的遗传多样性进行分析。研究结果表明，杂交后代材料在蒸煮食味品质和产量性状上彼此间

有显著或极显著的遗传差异。利用筛选出的 108 对多态性引物对杂种后代进行 SSR 分析， 共扩增出 659 个等位基因，平均

每对 SSR 引物可扩增出 6.2 个，供试亲本间染色体多态性有差异。在两个杂交组合中，组合Ⅱ比组合Ⅰ具有更为丰富的遗传

多样性，稻米直链淀粉含量株系后代均比蛋白质含量株系后代遗传变异丰富。稻米直链淀粉含量株系后代 SSR 高多态性主

要发生在第 6、第 9 号染色体上，低多态性主要发生在第 3、第 7 号染色体上。稻米蛋白质含量株系后代 SSR 高多态性主要

发生在第 7、第 10 号染色体上，低多态性主要发生在第 1、第 3 号染色体上。聚类分析结果表明，稻米直链淀粉和蛋白质含

量高的后代株系大都与高亲聚在一起，而稻米直链淀粉和蛋白质含量低的后代株系大都与低亲聚在一起。因此，通过稻米直

链淀粉和蛋白质含量的定向选择，可以获得遗传背景不同的后代材料。 
关键词 水稻；杂种后代；直链淀粉和蛋白质含量；SSR 标记 
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Abstract In this article, we have analyzed genetic diversity of 44 rice filial generations from two hybridized combination with high 
or low content of amylose and protein by using a set of 120 SSR molecular markers located on 12 chromosomes of rice. The results 
indicated that there were significant genetic difference among eating quality, cooking quality and yields traits in tested filial 
generation materials. Then we detected 659 alleles by 108 SSR primers with polymorphism and 6.2 alleles were amplified on every 
primer, and it also showed the difference of chromosomal polymorphism in both parent plant. In two cross combinations, 
combination  had more genetic diversity than combination , rice hybrid progeny with different amylase content had more genetiⅡ Ⅰ c 
diversity than rice hybrid progeny  of different protein progeny. SSR primer polymorphic analysis showed that high-polymorphic in 
rice amylose progeny emerged mainly at chromosome 6 and chromosome 9 while low-polymorphic emerged at chromosome 3 and 
chromosome 7, high-polymorphic in rice protein progeny emerged mainly at chromosome 7and chromosome 10 while 
low-polymorphic emerged at chromosome 1 and chromosome 3. Cluster analysis of parents and progenies indicated that rice high 
amylose progenies and high parent could cluster together, rice low amylose progenies and low parent could cluster together. 
Accordingly, progenies of different genetic backgroud would be attained by directional selection of rice amylose and protein content. 
Keywords Rice, Hybrid progeny, Content of Amylose and protein, SSR maker  

研究背景 
水稻是重要的粮食作物，研究水稻遗传多样性

对合理选择杂交亲本及新品种选育具有重要意义。

在分子水平上对水稻遗传多样性进行检测，是目前

最为活跃的一个领域。SSR 标记属共显性标记，具有

简便、快速、稳定性高和等位基因多态性高的特点，
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在玉米(张雪原等,2009)、小麦(陈先红等, 2008；Song Q 

J et al.,2005 ;Atsushi T et al., 2006)、大豆(刘金等, 2008)

和甜菜(王华忠等, 2008)等作物中已有广泛的应用。 

在水稻中，SSR 标记已被证实是一种有效的分

子标记技术（Hearne C et al. ,1993; Akaji H et 

al. ,1996; Neelu Jain et al., 2006; 朱作峰等,2002;郑

景生等, 2004），利用 SSR 标记对水稻品种遗传多样

性进行分析已有很多报道（鲍根良等，2005；宣云

等,2007）。应杰政等（2007）应用 24 个微卫星标记

分析 63 个主栽常规稻品种的遗传变异，共检测到

135 个等位基因，平均每个标记 5.6 个，多态性频

率变动范围为 0.486～0.840，平均 0.682。常规籼稻

品种遗传多样性较常规粳稻品种的高，聚类分析表

明籼稻品种和粳稻品种表现出明显的地域分布特

点。华蕾等（2007）采用 40 个 SSR 标记，比较分

析了 151 份常规稻主栽品种的遗传差异，表明籼粳

亚种间 SSR 多样性差异明显，籼稻平均等位基因数

和 Nei 基因多样性指数均高于粳稻品种。然而，以

往的研究在试验材料的选择上都采用遗传背景差

异大的不同基因型品种，而采用遗传背景相近、且

稻米直链淀粉和蛋白质含量差异明显的杂种后代

做供试材料进行研究的尚未见报道。 

本研究利用稻米直链淀粉和蛋白质含量有差

异的粳稻品种间杂交，经定向选择形成遗传背景相

近、稻米直链淀粉和蛋白质含量差异明显的后代株系

为研究对象，利用 SSR 引物对这些材料的遗传多样性

进行分析，探讨水稻定向选择后代遗传多样性，以期

为水稻新品种选育和种质资源创新提供理论依据。 

1 结果与分析 

1.1 定向选择后代蒸煮食味品质和产量性状变异 

方差分析结果表明（表 1, 表 2），除组合Ⅰ中

蛋白质含量选择后代的回冷粘滞性恢复值和每株

穗数及组合Ⅱ中稻米直链淀粉含量选择后代的每

株穗数和稻米蛋白质含量选择后代的最高粘度、回

冷粘滞性恢复值、糊化开始温度、每株穗数、结实

率等性状外，其余蒸煮食味品质和产量性状的 F 值

均达到显著或极显著水平。说明定向选择后代蒸煮食味

品质和产量性状彼此间有显著或极显著的遗传差异。 

由稻米直链淀粉和蛋白质含量的变幅可见，在

组合Ⅰ中稻米直链淀粉含量选择后代分别为

9.0~19.3%和 6.78~8.85%，蛋白质含量选择后代分

别为 15.35~21.22%和 9.37~12.67%；在组合Ⅱ中稻

米直链淀粉含量选择后代分别为 10.0~21.4%和

7.18~8.03%，稻米蛋白质含量选择后代分别为

10.97~19.71%和 7.37~11.1%。说明通过稻米直链淀

粉和蛋白质含量的连续定向选择可以显著提高或

降低杂种后代的稻米直链淀粉和蛋白质含量。由食

味值和淀粉谱特性及产量性状的变幅可见，在组合

Ⅰ中稻米直链淀粉和蛋白质含量选择后代的食味

值分别为 34~63 和 42~62，下降粘度值分别为

65.1~169.7 和 79.1~215.7，粘滞峰消减值分别为

-116~80.5 和 -107.4~13.9 ， 单 株 粒 重 分 别 为

6.45~26.83 克和 9.0~23.1 克；在组合Ⅱ中稻米直链

淀粉和蛋白质含量选择后代的食味值分别为 33~63

和 34~60 ，下降粘度值分别为 75.8~134.5 和

82.8~188.0，粘滞峰消减值分别为 -48.3~47.5 和

-127.3~38.4，单株粒重分别为 8.38~28.08 克和

13.2~31.7 克。说明通过稻米直链淀粉和蛋白质含量

的连续定向选择可以提高或降低杂种后代的食味

值和淀粉谱特性及产量性状。 

1.2 多态引物的筛选与亲本间遗传多样性比较分析 

利用分布于个水稻 12 条染色体的 120 对引物

对杂交亲本进行 SSR 分析，从中筛选出亲本间扩增

条带清晰，重复性好，多态性稳定的引物 108 对(组

合 56Ⅰ 对, 组合 52Ⅱ 对)，共扩增出 659 个等位基

因，平均每对 SSR 引物可扩增出 6.2 个。 

从表 3 可知，组合Ⅰ亲本的平均基因多样性指

数为 0.403，组合Ⅱ亲本的平均基因多样性指数为

0.446。组合Ⅰ亲本的平均多态性信息含量为 0.322，

组合Ⅱ亲本的平均多态性信息含量为 0.338。由表 4

可知，组合Ⅰ 亲本的最大 PIC 为 0.364，出现在 9

号染色体上，最小 PIC 为 0.141，出现在 3 号染色

体上；组合Ⅱ 亲本最大 PIC 为 0.391，出现在 11

号染色体上，最小 PIC 为 0.268，出现在 1 号染色

体上。说明不同亲本间染色体多态性有一定差异。 



 

分子植物育种(网络版), 2010 年,  第 8卷,  第 10篇 
Fenzi Zhiwu Yuzhong (Online), 2010, Vol.8, No.10 
http://mpb. 5th.sophiapublisher.com  

 

 

第 3 页，共 12 页 

表 1 组合Ⅰ定向选择后代表型性状分析 

Table 1 Analysis on property of directional selection progeny in combinationⅠ 

性状 

Property 

组合Ⅰ 

CombinationⅠ 

直链淀粉含量选择后代 

Amylose content progeny 

蛋白质含量选择后代 

Protein content progeny 

变幅 

Range 

平均值

Mean 

变异系数 

CV（%） 

F 值 

F value 

变幅 

Range 

平均值

Mean 

变异系数 

CV（%） 

F 值 

F value 

直链淀粉含量（%）

Amylose content（%） 
9.0~19.3 14.8 25.9 42.17** 15.35~21.22 17.71 9.85 6.61** 

蛋白质含量（%）

Protein content（%） 
6.78~8.85 7.95 7.6 16.8** 9.37~12.67 10.8 10.0 5.8** 

食味值 

Taste meter value 
34~63 47.2 16.8 16.1** 42~62 50.3 14.5 14.4** 

最高粘度 

Peak viscosity 
245.9~337.4 279.9 10.5 

176.51*

* 
152.2~317.7 218.6 21.9 443.1**

最低粘度 Through 

viscosity 
154.1~198.4 179.9 7.6 93.26** 173.0~252.0 192.6 15.9 27.3** 

最终粘度 

Final viscosity 
221.4~337.6 291.1 13.9 

786.59*

* 
232.9~360.3 291.3 13.6 22.6** 

下降粘度值

Breakdown viscosity 
65.1~169.7 100.1 31.9 

644.16*

* 
79.1~215.7 126.5 34.9 42.9** 

粘滞峰消减值 

Setback viscosity 
-116~80.5 11.1 525.6 

602.32*

* 
-107.4~13.9 -27.8 134.3 14.2** 

回冷粘滞性恢复值 

Recovery value of 

glutinousness 

53.8~145.5 111.2 26.1 
852.98*

* 
82.5~108.3 95.3 9.3 2.1 

糊化开始温度 

Gelatinization start 

temperatur（℃） 

52.9~63 60.4 5.0 11.61** 64.9~71.1 69.4 6.8 61.8** 

每株穗数 

Ears a plant 
4.33~15.33 8.76 33.5 5.27* 5.3~8.7 6.7 15.3 2.26 

每穗粒数 

Grains a ear 
24~152 95 48.3 31.19** 43.3~131 87.2 28.7 6.70* 

结实率 

Seed set propagation 

coefficient （%） 

77.19~94.13 85.62 10.3 4.80* 49.8~92.9 77.4 18.2 3.48* 

千粒重（克） 

1 000-seed weight（g） 
18.11~31.09 24.60 19.4 15.9** 23.0~30.5 26.7 10.2 10.8** 

单株粒重（克） 

Grain weight （g） 
6.45~26.83 17.99 39.0 11.4** 9.0~23.1 15.5 33.3 4.41** 

注：**表示 1%的显著水平，*表示 5%的显著水平，表 2 同表 1。 

Note:**indicate significance at 1% level,* indicate significance at 5% level. 
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表 2 组合Ⅱ定向选择后代表型性状分析 

Table 2 Analysis on property of directional selection progeny in combinationⅡ 

性状 

Property 

组合Ⅱ 

combinationⅡ 

直链淀粉含量选择后代 Amylose content progeny
蛋白质含量选择后代 

Protein content progeny 

变幅 

Range 

平均值

Mean 

变异系数

CV(%) 
F value

变幅 

Range 

平均值

Mean 

变异系数

CV(%) 
F value 

直链淀粉含量 

Amylose ontent(%) 
10.0~21.4 14.4 29.8 58.9** 10.97~19.71 16.61 16.3 2.71* 

蛋白质含量 

(%)Protein content(%) 
7.18~8.03 7.55 5.1 8.04* 7.37~11.1 9.18 17.0 8.15** 

食味值 

Taste meter value 
33~63 49.7 15.8 25.9** 34~60 50.2 16.3 32.7** 

最高粘度 

Peak viscosity 
264.9~315.4 294.3 6.7 75.9** 280.1~361.5 324.4 11.3 2.30 

最低粘度 Through 

viscosity 
170.7~205.3 187.9 6.5 18.5** 137.6~219.3 186.2 16.3 10.8** 

最终粘度 

Final viscosity 
258.7~342 301.2 9.1 27.9** 198.4~354.2 294.5 16.6 49.81**

下降粘度值 

Breakdown viscosity 
75.8~134.5 106.4 19.8 140.7** 82.8~188.0 138.2 24.2 3.94* 

粘滞峰消减值 Setback 

viscosity 
-48.3~47.5 6.9 530.7 8.99** -127.3~38.4 -29.9 167.4 6.07** 

回冷粘滞性恢复值

Recovery value of 

glutinousness 

82.9~136.8 113.3 16.6 18.7** 90.9~131.7 115.2 9.7 0.15 

糊化开始温度 

Pasting 

temperature(℃) 

56.6~62.0 59.7 3.1 30.2** 57.2~70.7 67.65 4.8 1.4 

每株穗数 

Ears a plant 
6.0~9.66 7.9 17.2 1.49 6~9.7 8.7 18.0 1.73 

每穗粒数 

Grains a ear 
39~171 101 39.3 23.3** 63~130.3 102.3 25.4 2.47* 

结实率 

Seed set propagation 

coefficient (%) 

69.95~96.60 84.65 12.4 5.38* 67.7~95.9 86.7 10.4 1.98 

千粒重(克) 

1 000-seed weight (g) 
17.93~28.57 24.42 13.1 5.69** 22.9~26.9 25.4 5.0 2.86* 

单株粒重（克） 

Grain weight(g) 
8.38~28.08 18.26 34.0 13.24** 13.2~31.7 22.8 31.0 2.73* 
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表 3 亲本遗传多样性比较  

Table 3 Compare genetic diversity of parent 

亲本 

Parents 

基因频率 

Allele Frequency 

平 均 基 因 多 样 性 指 数

Average of Hs 

平均基因多态性信息量

Average of PIC 

系选 1 号 

Xixuan 1  

0.682 0.403 0.322 

通 769 

Tong769 

0.682 0.403 0.322 

藤系 

Tengxi180 

0.656 0.426 0.338 

东农 423 

Dongnong423 

0.656 0.426 0.338 

表 4 亲本中不同染色体上的 SSR 遗传多样性比较 

Table 4 Comparison of SSR genetic diversity of different chromosome in parent plant 

染色体 

Chromosome 

组合Ⅰ亲本 Parent in combinationⅠ 组合Ⅱ亲本 Parent in combinationⅡ 

基 因 频 率

Allele 

frequency 

平均基因多样

性指数 

Hs 

平均基因多态

性信息量 PIC 

基 因 频 率

Allele 

frequency 

平均基因多样

性指数 

Hs 

平均基因多态

性信息量 PIC 

1 0.678 0.415 0.333 0.771 0.330 0.268 

2 0.672 0.407 0.335 0.653 0.416 0.324 

3 0.917 0.153 0.141 0.667 0.433 0.350 

4 0.625 0.433 0.331 0.646 0.414 0.321 

5 0.677 0.405 0.318 0.656 0.419 0.327 

6 0.692 0.411 0.309 0.669 0.419 0.333 

7 0.723 0.381 0.303 0.730 0.351 0.302 

8 0.646 0.448 0.347 0.625 0.452 0.348 

9 0.652 0.444 0.364 0.638 0.441 0.347 

10 0.656 0.429 0.351 0.656 0.428 0.339 

11 0.649 0.441 0.347 0.584 0.493 0.391 

12 0.625 0.438 0.340 0.742 0.356 0.294 
 

1.3 不同组合间遗传多样性比较分析 

由表 5 可见，所选用的 SSR 引物在组合Ⅰ中共

检测到 332 个等位变异，每对引物检测到的等位变

异数为 2~17 个，平均 6.0 个，基因多样性指数变幅

为 0.165~0.632，平均 0.417，平均基因多态性信息

量变幅为 0.152~0.554，平均 0.336；在组合Ⅱ中共

检测到 327 个等位变异，每对引物检测到的等位变

异数为 2~13 个，平均 6.3 个，基因多样性指数变幅

为 0.298~0.616，平均 0.439，平均基因多态性信息

量变幅为 0.253~0.542，平均 0.350。说明组合Ⅱ的

遗传多样性比组合Ⅰ丰富。 

由表 6 可见，组合Ⅰ中 7 号染色体上的平均等

位基因数最多，为 7.5 个，3 号染色体的平均等位

基因数最少，为 4.3 个；组合Ⅱ中 8 号染色体上的

平均等位基因数最多，为 9.5 个，5 号染色体的平

均等位基因数最少，为 4.5 个。各条染色体上的平

均等位基因数均值组合Ⅱ为 6.3，组合Ⅰ为 6.0，说

明组合Ⅱ的各条染色体上的平均等位基因数均值

略大于组合Ⅰ。 
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表 5. 2 个杂交组合间遗传多样性比较 

Table 5Comparison of genetic diversity between two cross combination 

组合 
Combination 

多态性引物
Poly-primers 

基因频率
Allele 
frequency 

等位基
因变幅
Range of 
allele 

平均等位
基因数
Average of 
allele 

基因多样性
指数变幅 
Range of Hs 

平均基
因多样
性指数
Hs 

基因多态性信
息量变幅
Range of PIC 

平均基
因多态
性信息
量 PIC 

Ⅰ 56 0.672 2~17 6.0 0.165~0.632 0.417 0.152~0.554 0.336 

Ⅱ 52 0.666 2~13 6.3 0.298~0.616 0.439 0.253~0.542 0.350 

表 6 引物在染色体上的分布及等位基因数 

Table 6 Distribution of primers on chromosome and allele numbers 

染色体 

Chromosome 

组合Ⅰ   

CombinationⅠ  

组合Ⅱ   

CombinationⅡ 

位点数 

Number 

of loci 

等位变异总数 

Number of alleles 

平均等位变异丰度

Average genetic 

richness 

位点数 

Number of 

loci 

等位变异总数 

Number of 

alleles 

平均等位变异丰度

Average genetic 

richness 

1 6 38 6.3 2 10 5.0 

2 7 32 4.6 3 16 5.3 

3 3 13 4.3 4 20 5.0 

4 3 20 6.7 4 24 6.0 

5 4 28 7.0 4 18 4.5 

6 8 46 5.8 6 32 5.3 

7 4 30 7.5 2 14 7.0 

8 2 14 7.0 2 19 9.5 

9 6 42 7.0 7 43 6.1 

10 5 29 5.8 9 71 7.9 

11 6 30 5.0 4 32 8.0 

12 2 10 5.0 5 28 5.6 

平均 

Average 
4.7 27.7 6 4.3 27.3 6.3 

 
1.4 组合内稻米直链淀粉和蛋白质含量选择后代遗

传多样性比较分析 

从表 7 可知，在组合Ⅰ中，稻米直链淀粉含量

选 择 后 代 的 平 均 基 因 多 样 性 指 数 变 幅 为

0.153~0.667，平均为 0.417，平均基因多态性信息

量变幅为 0.141~0.592，平均为 0.335；稻米蛋白质

含量选择后代的平均基因多样性指数变变幅为

0.153~0.611，平均为 0.388，平均基因多态性信息

量变幅为 0.141~0.536，平均为 0.309。在组合Ⅱ中，

稻米直链淀粉含量选择后代的平均基因多样性指

数变幅为 0.153~0.625，平均为 0.431，平均基因多

态性信息量变幅为 0.141~0.555，平均为 0.340；稻

米蛋白质含量选择后代的平均基因多样性指数变

变幅为 0.153~0.653，平均为 0.420，平均基因多态

性信息量变幅为 0.141~0.579，平均为 0.335。由组

合Ⅰ和组合Ⅱ结果可知，稻米直链淀粉含量选择后

代的基因多样性总体上大于稻米蛋白质含量选择

后代，但稻米蛋白质含量选择后代的个别染色体的

基因多样性大于稻米直链淀粉含量选择后代。说明

稻米直链淀粉含量选择后代比蛋白质含量选择后

代具有更为丰富的遗传多样性。 
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表 7  不同后代遗传多样性比较 

Table 7 Comparsion of genetic diversity of different progeny 

组合 

Combination 

基因频率 

Allele 

frequency 

基因多样性指

数变幅 

Range of Hs 

平均基因多样

性指数 

Average of Hs 

基因多态性信

息量变幅 

Range of PIC 

平均基因多态性信

息量 Average of 

PIC 

Ⅰ 直链淀粉含量选择后代

Progeny of Amylose content 

selection 

0.667 0.153~0.667 0.417 0.141~0.592 0.335 

蛋白质含量选择后代 Progeny 

of protein content selection 

0.697 0.153~0.611 0.388 0.141~0.536 0.309 

Ⅱ 直链淀粉含量选择后代

Progeny of amylose content 

selection 

0.659 0.153~0.625 0.431 0.141~0.555 0.340 

蛋白质含量选择后代 Progeny 

of amylose content selection 

0.652 0.153~0.653 0.420 0.141~0.579 0.335 

 
由表 8、表 9 可知，组合Ⅰ中稻米直链淀粉含

量选择后代最大 PIC 为 0.376，发生在第 9 号染色

体上，最小 PIC 为 0.141，发生在第 3 号染色体上。

稻米蛋白质含量选择后代最大 PIC 为 0.354，发生

在第 10 号染色体上，最小 PIC 为 0.141，发生在第

3 号染色体上。组合Ⅱ中稻米直链淀粉含量选择后

代最大 PIC 为 0.382，发生在第 6 号染色体上，最

小 PIC 为 0.141，发生在第 7 号染色体上。稻米蛋白

质含量选择后代最大 PIC 为 0.464，发生在第 7 号染

色体上，最小 PIC 为 0.190，发生在第 1 号染色体上。 

根据平均基因多样性指数和平均基因多态性

信息量从大到小，以 0.1 为组距，把稻米直链淀粉

含量和蛋白质含量选择后代的 12 条染色体可分为

几个组。组合Ⅰ中，稻米直链淀粉含量和蛋白质含

量选择后代的 12 条染色体可分为 3 个组。稻米直

链淀粉含量选择后代第Ⅰ组为 1、2、4-6、8-12 号

染色体，其多态性最大，其次是第Ⅱ组为 7 号染色

体，第Ⅲ组为 3 号染色体其多态性最小；稻米蛋白

质含量选择后代第Ⅰ组为 1、2、7-12 号染色体，其

多态性最大，其次是第Ⅱ组为 4-6 号染色体，第Ⅲ

组为 3 号染色体其多态性最小。同理，组合Ⅱ中，

稻米直链淀粉含量选择后代的12条染色体可分为3

个组，稻米蛋白质含量选择后代的 12 条染色体可

分为 4 个组。稻米直链淀粉含量选择后代第Ⅰ组为

1、2、4、6、8-11 号染色体，其多态性最大；其次

是第Ⅱ组为 3、5、12 号染色体；第Ⅲ组为 7 号染

色体其多态性最小；稻米蛋白质含量选择后代第Ⅰ

组为 3、7、11 号染色体，其多态性最大；其次是

第Ⅱ组为 5、8-10 号染色体；第Ⅲ组为 2、4、6、

12 号染色体，第Ⅳ组为 1 号染色体多态性最小。 

1.5 杂种后代 SSR 分子标记聚类分析 

由组合Ⅰ和组合Ⅱ的稻米直链淀粉和蛋白质

含量选择后代聚类图（图 1、2）可见，组合Ⅰ亲本

及杂种后代在遗传相似系数为 0.5 时，组合Ⅱ亲本

及杂种后代在遗传相似系数为 0.49 时，都被聚成 2

大类 4 亚类。在组合Ⅰ中，第一大类为母本与稻米

直链淀粉含量高、低后代及稻米蛋白质含量低的后

代株系聚在一起，第二大类为父本与稻米蛋白质含

量高的后代株系聚在一起。第一亚类为稻米直链淀

粉含量高的后代株系、第二亚类为稻米直链淀粉含

量低的后代株系、第三亚类为稻米蛋白质含量低的

后代株系、第四亚类为稻米蛋白质含量高的后代株

系。在组合Ⅱ中，第一大类为母本与稻米高直链淀

粉含量后代及稻米高、低蛋白质含量的后代株系聚

在一起，第二大类为父本与稻米低直链淀粉含量后

代株系聚在一起。第一亚类为稻米直链淀粉含量高

的后代株系、第二亚类为稻米蛋白质含量高的后代

株系、第三亚类为稻米蛋白质含量低的后代株系、

第四亚类为稻米直链淀粉含量低的后代株系。 
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表 8 组合Ⅰ中不同染色体上的 SSR 遗传多样性比较 

Table 8 Comparion of SSR genetic diversity of different chromosome in combination Ⅰ 

染色体
Chromoso
me 

组合Ⅰ  CombinationⅠ 

直链淀粉含量选择后代 
Amylose content progeny 

蛋白质含量选择后代 
Protein content progeny  

基因频率 
Allele requency 

平均基因多样性
指数 Hs 

平均基因多态
性信息量 PIC 

基因频率 
Allele requency 

平均基因多样
性指数 Hs 

平均基因多态
性信息量 PIC 

1 0.688 0.413 0.325 0.667 0.417 0.340 

2 0.688 0.403 0.352 0.655 0.411 0.318 

3 0.917 0.152 0.141 0.917 0.153 0.141 

4 0.556 0.491 0.370 0.694 0.375 0.292 

5 0.625 0.438 0.338 0.729 0.372 0.298 

6 0.597 0.449 0.351 0.786 0.372 0.266 

7 0.778 0.324 0.264 0.667 0.438 0.341 

8 0.583 0.486 0.368 0.708 0.410 0.325 

9 0.650 0.450 0.376 0.653 0.438 0.351 

10 0.708 0.396 0.347 0.604 0.462 0.354 

11 0.667 0.438 0.350 0.631 0.443 0.343 

12 0.500 0.5 0.375 0.75 0.375 0.305 

表 9 组合Ⅱ中不同染色体上的 SSR 遗传多样性比较 
Table 9 Comparion of SSR genetic diversity of different chromosome in combination Ⅱ 
染 色 体

Chromosome 
组合Ⅱ  CombinationⅡ                         

直链淀粉含量选择后代 
Amylose content progeny  

蛋白质含量选择后代 
Protein content progeny 

基 因 频 率
Allele requency 

平均基因多样
性指数 Hs 

平均基因多态
性信息量 PIC 

基 因 频 率
Allele requency

平均基因多样
性指数 Hs 

平均基因多态
性信息量 PIC 

1 0.667 0.444 0.346 0.875 0.215 0.190 

2 0.583 0.471 0.363 0.722 0.361 0.285 

3 0.771 0.351 0.288 0.563 0.514 0.411 

4 0.604 0.469 0.359 0.688 0.358 0.283 

5 0.729 0.372 0.298 0.583 0.465 0.356 

6 0.611 0.482 0.382 0.726 0.355 0.283 

7 0.917 0.153 0.141 0.542 0.549 0.462 

8 0.667 0.431 0.336 0.583 0.472 0.360 

9 0.679 0.423 0.335 0.597 0.458 0.359 

10 0.656 0.432 0.336 0.656 0.424 0.342 

11 0.667 0.444 0.346 0.500 0.542 0.435 

12 0.75 0.354 0.288 0.733 0.357 0.300 
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由上结果可知，稻米直链淀粉含量高的后代株

系聚为一类，稻米直链淀粉含量低的后代株系聚为

一类，稻米蛋白质含量高的后代株系聚为一类，稻

米蛋白质含量低的后代株系聚为一类。 

    

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图 1 组合Ⅰ中高低直链淀粉和蛋白质含量后代 SSR 聚类图 

Figure 1 The dendrogram generated of SSR on high and low 

amylose and protein progeny in combinationⅠ 

注：图中 HA,LA 表示高、低直链淀粉含量，HP,LP 表示高、

低蛋白质含量。图 2 同图 1。 

Note:HA,LA indicate high and low of amylose content,HP,LP 

indicate high and low of protein content. 

2 讨论  
来源于不同染色体微卫星标记的多态性表现

不一致。Ni（2002）等研究 40 个粳稻品种表明，

高多态性在 6、7 号染色体上，低多态性在 2 号染

色体上。张建勇等（2005）研究 93 份水稻品种表

明，高多态性在 9、10 号染色体上，低多态性在 12

号染色体上。肖小余等（2006）利用微卫星标记对

四川省主推杂交水稻品种进行了 DNA 指纹图谱构

建和品种鉴定研究表明，不同染色体的微卫星分析

的多态性不同，第 9 、10 染色体微卫星的多态性

高于其他染色体，第 12 染色体上的微卫星标记的

多态性最差，仅为 46.15%。杨静等（2008）选用分

布于水稻 12 条染色体上的 52 对 SSR 引物，对 54 份

材料进行遗传多样性分析表明， 2、5、 7、11 号染

色体多态性高，6、 8、10、 12 号染色体多态性低。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
图 2 组合Ⅱ中高低直链淀粉和蛋白质含量后代 SSR 聚类图 

Figure2 The dendrogram generated of SSR on high and low 

amylose and protein progeny in combinationⅡ 

注：图中 HA,LA 表示高、低直链淀粉含量，HP,LP 表示高、

低蛋白质含量。图 2 同图 1。 

Note: HA,LA indicate high and low of amylose content,HP,LP 

indicate high and low of protein content. 

本试验对亲本及通过定向选择形成的后代染

色体多态性比较分析表明，组合Ⅰ亲本的高多态性

发生在 9 号染色体上，低多态性发生在 3 号染色体

上；组合Ⅱ亲本高多态性发生在 11 号染色体上，

低多态性发生在 1 号染色体上。组合Ⅰ中稻米直链

淀粉含量选择后代SSR高多态性主要发生在 9号染

色体上，低多态性主要发生在 3 号染色体上；稻米

蛋白质含量选择后代 SSR 高多态性主要发生在 10

号染色体上，低多态性主要发生在 3 号染色体上。

组合Ⅱ中稻米直链淀粉含量选择后代 SSR 高多态

性主要发生在 6 号染色体上，低多态性主要发生在

7 号染色体上；稻米蛋白质含量选择后代 SSR 高多
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态性主要发生在 7 号染色体上，低多态性主要发生

在 1 号染色体上。结果与 Ni（2002）、张建勇（2005）、

肖小余（2006）、杨静（2008）研究结果不完全一

致。这可能与供试品种来源和类型不同有关。定向

选择后代染色体基因多态性与其亲本也不完全一

致，说明在定向选择过程中基因发生了重组或交

换，导致染色体位点发生变化。  

通过 SSR 分子标记的聚类分析，可将不同遗传

背景的材料进行类群的划分 (杨致荣 ,2008;杨致

荣,2008;Tereza Cristina de Oliveira Borba ,2009; M. 

Ravi et al., 2003;吕建珍, 2008;彭锁堂,2008;张武

汉,2008;叶胜海,2008;罗小金,2006; 杨慧, 2008)，遗

传背景相似的材料大多聚为一类。本试验聚类分析

结果表明，稻米直链淀粉含量高的后代株系聚为一

类，稻米直链淀粉含量低的后代株系聚为一类，稻

米蛋白质含量高的后代株系聚为一类，稻米蛋白质

含量低的后代株系聚为一类。说明通过稻米直链淀

粉和蛋白质含量的定向选择，可以获得遗传背景不

同的后代材料。 

3 材料与方法 
3.1 供试材料 

试验在东北农业大学哈尔滨香坊试验农场进

行。供试材料为 P1：系选 1 号（18%，7%）、P2：

通 769（16%，9%）、P3：东农 423（16%，9%）、

P4：藤系 180（10%，7%）（括弧内分别为亲本的

稻米直链淀粉和蛋白质含量），组合Ⅰ为 P1×P2、组

合Ⅱ为 P3×P4。从 F2 起以籽粒直链淀粉和蛋白质含

量作为选择指标，向高、低两个方向进行连续定向

选择，构建稻米直链淀粉和蛋白质含量有显著差异

的 F7 后代株系群体。田间试验设 3 次重复，3 m 行

长，单行区，插秧规格为 30 cm×15 cm，每穴插 1

株，每行种植 20 株。2008 年 4 月 16 日播种，普通

旱育苗，5 月 25 日插秧，于分蘖盛期在每个株行取

20 个单株叶片，液氮冷冻后-20℃保存。 

3.2 稻米品质测定方法 

直链淀粉测定方法参照农业部颁布的标准

（NY/T83-88），蛋白质测定用半微量凯氏定氮法，

换算系数为 5.95，以干基表示。用日本静冈制机株

式会社生产的 PS-500 型食味仪测定食味值。用澳

大利亚 Newport Scientific 仪器公司生产的 4-D 型粘

度速测仪测定粘特性。 

3.3 DNA 提取与引物筛选  

本实验采用改良的SDS法提取DNA (金正勋等, 

2005) 。根据本实验室的研究结果，每条染色体上

选取多态性好的引物各 10 条，共 120 对引物。 

3.4 PCR 扩增及电泳 

PCR 反应体系为 10×PCR buffer 2μl，dNTP 

0.5μl，Tag 0.1μl，Primer 0.4μl，DNA 1μl，无菌水 7μl。 

 PCR 反应条件为 94℃预变性 5min；35 个循环

（94℃，30s；55℃，30s；72℃，30s）；72℃延伸

5min。扩增产物采用 8%非变性聚丙烯酰胺凝胶进

行电泳。 

3.5 数据处理 

用 DPS 软件计算表型数据的 F 值，用 

PowerMarker Ver 3.25（liu K et al, 2005）软件统计

平均等位基因数、基因多样性指数（Hs）（Nei 

M.,1973） 、多态性位点百分率、基因多态性信息

量（PIC）。采用 NTSYS2.1 软件进行聚类分析，并

绘制聚类图。 
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