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微卫星标记分析水稻地方品种 30 年的遗传变异 
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摘要: 为揭示水稻(Oryza sativa)地方品种 30 年的遗传变异状况, 文章通过 60 个 SSR 标记, 对元阳哈尼梯田农

户在 20 世纪 70 年代种植的 6 个(简称“过去的品种”)和近 10 年间种植的对应 6 个(简称“当前的品种”)代表性水

稻地方品种进行检测。结果表明, 共检测到 159 个等位基因(Na), 等位基因数 1～4 不等, 当前的品种较过去的

品种减少 7 个等位基因。平均每个标记检测到的等位基因数(Na)、有效等位基因数(Ne)、基因型多样性(H′)和

位点多态信息含量 (PIC)4 个指标均为过去的品种高于当前的品种 , 分别是 (Na)为 2.567>2.450, (Ne)为

2.052>1.968, (H′)为 0.768>0.722, (PIC)为 0.469>0.439。基于 60 个 SSR 标记, 过去 6 个品种间的遗传相似性系

数(GS)平均值为 0.437, 变幅为 0.117～0.667, 而当前 6 个品种间平均值为 0.473, 变幅为 0.200～0.700。总的说

来, 水稻地方品种经过 30 年自然和人工选择, 遗传多样性降低, 不同品种存在等位基因大小的差异程度不同。 
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Analysis of genetic variation in rice paddy landraces across 30 years 
as revealed by microsatellite DNA markers 
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Abstract:  To reveal the genetic variation of rice paddy landraces across 30 years, we compared the genetic variation of 
between 6 paddy rice landraces grown in Yuanyang Hani’s terraced fields in Yuanyang County, Yunnan Province in the 
1970s (past-grown landraces) and 6 paired ones that have been grown during the past decade (current-grown landraces) 
using 60 SSR markers. The results showed that one to four alleles were amplified in 60 loci and 159 alleles in all the land-
races tested. The number of alleles from the current-grown landraces decreased by 7 alleles compared to the past-grown 
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landraces. The average number of alleles (Na), effective number of alleles (Ne), locus polymorphism information content 
(PIC), and genotype diversity (H') of the past-grown landraces were higher than those of the current-grown landraces, with 
Na of 2.567>2.450, Ne of 2.052>1.968, PIC of 0.469>0.439, and H' of 0.768>0.722. The average genetic similarity coeffi-
cient (GS) of the past-grown landraces was 0.437 with a range from 0.200 to 0.700 based on the 60 SSR markers, and the 
average GS of the current-grown landraces was 0.473 with a range from 0.117 to 0.667. In conclusion, the genetic diversity 
in current-grown landraces was decreased compared to the past-grown landraces, and the degree of variation in some of the 
allele locus varied in different rice landraces as a result of 30 years’ natural and artificial selection. 

Keywords: Yuanyang Hani’s terraced fields; SSR markers; genetic diversity; alleles; paddy rice landraces 

水稻是全球近 50%人口的主要粮食作物, 其中
90%的水稻产于亚洲, 并在亚洲等发展中国家或地
区消费[1]。水稻是我国第一大粮食作物, 约占粮食总
产量的 40%[2]。水稻生产对保障全球粮食安全发挥

着重要的作用[3]。但是, 自 20世纪 60年代绿色革命
以来, 许多改良品种(如IR8、IR36和汕优 63等)的大
面积推广的单一化趋势日益明显, 大量地方品种被
替代, 造成大量等位基因的遗失和遗传多样性的降
低[4~8]。因此, 保护水稻品种的遗传多样性, 促进水
稻生产的可持续发展任务非常迫切。20世纪后半叶, 
世界各国花费了相当大的努力, 将这些宝贵的稻种
资源进行收集、保存于种质库(即异地保存), 做出了
巨大贡献。全球保存于不同国家(地区)的稻种资源约
25万份, 我国保存稻种资源 71 970份[9]。 

然而, 对于水稻地方品种, 在农家保护(on-farm 
conservation, 即农家持续种植, 对其进行选择作用
下)与种质库保存两种状态下, 经过多年后, 它们的
遗传多样性及其等位基因变化等研究未见报道。本 

研究采用云南元阳哈尼梯田农户近 10 年来仍在持
续种植, 以及 20世纪 70年代收集于该地, 具有相同
名称, 表型性状基本一致, 认为其是一一对应品种, 
现保存于种质库的水稻地方品种为供试材料。利用

SSR 标记比较其遗传多样性, 及其等位基因变异状
况, 为水稻地方品种的保护遗传学研究, 以及制订
水稻地方品种安全有效的保护措施提供参考。 

1  材料和方法 

1.1  供试材料 

2006~2007 年期间, 通过参与式半问卷调查方
法, 从云南省元阳县调查收集了农户当时种植于哈
尼梯田的 6 个水稻地方品种(简称“当前品种”, 编号
为 1–1~6–1); 以及 20 世纪 70 年代收集(征集)于元

阳县, 经鉴定后保存于云南省农科院农作物种质资

源库的 6 个水稻地方品种(简称“过去品种”, 编号为
1–2~6–2), 详见表 1。 

 
表 1 供试品种的来源 

编号 品种名称 采集号/保存编号 来源 

1−1 Y7 元阳县上新乡城箭竹林村 

1−2 
老梗糯 

21-1197 云南省农业科学院种质库 

2−1 Y46 元阳县胜村乡多依树村猴子寨 

2−2 
花谷 

21-1231 云南省农业科学院种质库 

3−1 Y51 元阳县胜村乡麻栗寨村上马点 

3−2 
冷水谷 

21-1263 云南省农业科学院种质库 

4−1 Y103 元阳县小新街乡新鲁沙村瑶人老寨 

4−2 
长毛香 

21-1204 云南省农业科学院种质库 

5−1 Y87 元阳县逢春岭乡大鱼塘村唐家寨 

5−2 
红早谷 

21-1214 云南省农业科学院种质库 

6−1 2007533417 元阳县新街镇水卜龙村 

6−2 
矮脚谷 

21-1239 云南省农业科学院种质库 
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1.2  方法 

1.2.1  表型性状调查 
2008 年春季将 12 个水稻地方品种按编号顺序

种植于云南省元阳县新街镇土锅盖村, 3 月 21 日播
种, 5月 7日移栽。每个品种种植 1行, 每行 20株, 单
本栽插, 株行距 10.0×20.0 cm, 两次重复。田间管

理按当地常规管理方法进行。在田间生长期和收获

后, 按照《水稻种质资源描述规范和数据标准》[10]分

别测定了各供试品种的 13个主要农艺性状, 包括有
效穗、株高、穗长、穗伸出度、剑叶长、剑叶宽、

穗粒数、结实率、千粒重、粒长、粒宽、粒长宽比

和种皮色等共 13个性状(调查结果表省略)。 

1.2.2 DNA 提取及 PCR 产物检测 
参照已发表文章中多态性较高, 针对供试的 6

对品种进行了标记筛选, 从中选出水稻全基因组 12
条染色体上分布较均匀且多态性好的标记, 每条染
色体上选择 3~7个共计 60个SSR标记用于该研究。
引物序列由上海英骏生物技术有限公司合成。按

Edwards等[11]且稍有改进的CTAB法提取DNA, 并进
行DNA的纯化。PCR体系(总反应体积为 10 μL)含 1.5 
μL 10×PCR缓冲液 (含Mg2+), 0.4 μL 2.5 mmol/L 
dNTPs, 0.2 μL 5 U/μL Taq DNA聚合酶, 1.0 μL 10 
μmol/L SSR 引物, 2.0 μL 20 ng/μL DNA, 4.9 μL 

ddH2O。扩增程序为 95  5℃  min; 95℃ 30 s, 60℃ 30 s, 
72℃ 45 s, 共 30个循环; 然后 72℃ 10 min, 4℃保存
备用。采用 8%的聚丙烯酰胺凝胶电泳及银染法检测
扩增结果。 

1.2.3 数据统计 
以 0、1 统计SSR扩增带型, 并建立相应的数据

库。在相同迁移率位置上, 有带记为“1”, 无带记为
“0”。等位基因位点数(Na)为群体内等位变异的总数; 
有效等位基因位点数 (Effective number of alleles, 
Ne)[12], Ne=1/Σ(pi)2; 多态性信息量 (Polymorphism 
index contents, PIC)[13], PIC=1−Σ(pi)2; 基因型多样
性(H′), H′= –ΣPilnPi。式中Pi为第i个多态位点上的基
因频率。数据经转化后用Popgene 32 程序进行遗传
相似性分析 , 根据遗传相似性矩阵用NTSYS pc 
V2.2进行UPGMA聚类分析。 

2  结果与分析 

2.1  SSR位点多态性信息比较 

基于 60 个 SSR 标记, 供试的 12 个水稻地方品
种出检测到 159个等位基因数(Na), 等位基因数 1～
4 不等, 当前的品种较过去的品种减少 7 个等位基
因。过去与当前种植的品种位点多态性信息比较结

果表明, 在过去的 6个品种中共检测出 154个(表 2),  
 
表 2  农户当前与过去种植品种的 SSR 位点多态性信息 

等位基因数 
(Na) 

有效等位基因数 
(Ne) 

基因型多样性 
(H′) 

位点多态信息含量
(PIC) 标记 染色体 

过去品种 当前品种 差异数 过去品种 当前品种 过去品种 当前品种 过去品种 当前品种

RM1 1 4 4 0 3.600 3.000 1.330 1.242 0.722 0.667 

RM23 1 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 

RM84 1 3 3 0 2.571 2.571 1.011 1.011 0.611 0.611 

RM246 1 3 3 0 2.571 2.000 1.011 0.868 0.611 0.500 

RM259 1 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 

RM29 2 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 

RM145 2 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 

RM207 2 3 3 0 3.000 3.000 1.099 1.099 0.667 0.667 

RM208 2 2 2 0 2.000 2.000 0.693 0.693 0.500 0.500 

RM213 2 3 3 2 2.571 2.571 1.011 1.011 0.611 0.611 

RM250 2 3 3 0 2.571 2.000 1.011 1.242 0.611 0.500 

RM263 2 3 3 0 2.000 2.571 0.868 1.011 0.500 0.611 

RM16 3 3 3 0 2.000 2.000 0.868 0.868 0.500 0.500 

RM143 3 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 

RM218 3 2 2 0 1.385 1.800 0.451 0.451 0.278 0.444 
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续表 2 

等位基因数 
(Na) 

有效等位基因数 
(Ne) 

基因型多样性 
(H′) 

位点多态信息含量
(PIC) 标记 染色体 

过去品种 当前品种 差异数 过去品种 当前品种 过去品种 当前品种 过去品种 当前品种
 

RM251 3 4 2 2 3.600 2.000 1.330 0.693 0.722 0.500 
RM570 3 3 3 0 2.000 2.000 0.868 0.868 0.500 0.500 
RM252 4 2 2 0 2.000 1.800 0.693 0.637 0.500 0.444 
RM303 4 3 3 0 2.571 2.571 1.011 1.011 0.611 0.611 
RM1153 4 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 
RM13 5 2 4 2 1.385 3.600 0.451 1.330 0.278 0.722 
RM153 5 2 2 0 1.800 1.800 0.637 0.637 0.444 0.444 
RM164 5 3 2 1 2.571 1.385 1.011 0.451 0.611 0.278 
RM249 5 2 1 1 1.385 1.000 0.451 0.000 0.278 0.000 
RM289 5 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 
RM405 5 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 
RM162 6 2 2 0 1.800 1.385 0.637 0.451 0.444 0.278 
RM217 6 4 4 2 3.000 3.000 1.242 1.242 0.667 0.667 
RM253 6 2 3 1 1.800 2.571 0.637 1.011 0.444 0.611 
RM528 6 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 
RM10 7 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 
RM11 7 3 3 0 2.571 2.571 1.011 1.011 0.611 0.611 
RM18 7 3 3 0 2.571 2.571 1.011 1.011 0.611 0.611 
RM167 7 3 3 0 2.000 2.571 0.868 1.011 0.500 0.611 
RM234 7 3 2 1 2.000 1.800 0.868 0.637 0.500 0.444 
RM248 7 3 3 0 2.571 2.571 1.011 1.011 0.611 0.611 
RM336 7 3 3 0 3.000 2.571 1.099 1.011 0.667 0.611 
RM25 8 3 2 1 2.000 1.800 0.868 0.451 0.500 0.444 
RM229 8 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 
RM339 8 3 3 0 2.571 2.571 1.011 0.451 0.611 0.611 
RM107 9 3 3 0 2.571 2.571 1.011 1.011 0.611 0.611 
RM219 9 3 3 0 2.000 2.000 0.868 0.868 0.500 0.500 
RM285 9 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 
RM205 9 2 1 1 1.385 1.000 0.451 0.868 0.278 0.000 
RM222 10 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 
RM228 10 3 3 0 2.571 2.571 1.011 1.011 0.611 0.611 
RM258 10 2 2 0 1.385 1.385 0.451 0.451 0.278 0.278 
RM311 10 4 3 1 3.600 2.571 1.330 1.011 0.722 0.611 
RM21 11 2 2 0 2.000 1.385 0.693 0.451 0.500 0.278 
RM202 11 2 1 1 1.385 1.000 0.451 0.287 0.278 0.000 
RM224 11 3 2 1 2.000 1.385 0.868 0.451 0.500 0.278 
RM286 11 4 4 0 3.000 3.600 1.242 1.330 0.667 0.722 
RM287 11 2 2 0 1.800 1.800 0.637 0.637 0.444 0.444 
RM4 12 2 2 0 2.000 1.800 0.693 0.637 0.500 0.444 
RM17 12 2 2 0 2.000 1.385 0.693 0.451 0.500 0.278 
RM19 12 2 2 0 1.800 1.800 0.637 0.451 0.444 0.444 
RM20 12 2 2 0 1.800 1.800 0.637 0.637 0.444 0.444 
RM247 12 3 3 0 2.571 2.571 1.011 1.011 0.611 0.611 
RM463 12 2 2 0 1.800 1.800 0.637 0.637 0.444 0.444 
RM511 12 3 3 0 2.000 2.000 0.868 0.868 0.500 0.500 

 合计 154 147 17 123.136 118.079   28.167 26.333 
 平均值 2.567 2.450  2.052 1.968 0.768 0.722 0.469 0.439 
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平均每个标记为 2.567 个; 有效等位基因数(Ne)为
123.136 个, 平均每个标记为 2.052 个; 位点多态信
息含量(PIC)平均值为 0.469, 变幅为 0.278~0.722; 
基因型多样性(H′)平均值为 0.768, 变幅为 0.451~ 
1.330。当前的 6 个品种中共检测出等位基因数
(Na)147 个, 平均每个标记为 2.450 个; 有效等位基
因数(Ne)为 118.079 个, 平均每个标记为 1.968 个; 
位点多态信息含量 (PIC)平均值为 0.439, 变幅为
0~0.722; 基因型多样性(H′)平均值为 0.722, 变幅为
0~1.330。根据 SSR标记多态性信息分析表明, 过去
的品种的等位基因数(Na)、有效等位基因数(Ne)、位
点多态信息含量(PIC)和基因型多样性(H′)等 4 个指
标均高于当前的品种。 

2.2  SSR标记的位点等位基因差异分析 

2.2.1  两个不同时期等位基因差异分析 

过去与当前品种间的等位基因差异比较结果表

明(表 3), 共有 13个 SSR标记位点的 17个等位基因
在两个不同时期的品种间存在差异, 12 个等位基因
在过去的品种中检测到, 但在当前的品种中没有检
测到 , 包括“老粳糯”在 RM251 位点的 150 bp、
RM164的 290 bp和 RM224的 120 bp等位基因, “花
谷”在 RM251 位点的 170 bp 等位基因, “冷水谷”在

RM213的 130 bp和 RM164的 290 bp等位基因, “长
毛香”在 RM213位点的 130 bp、RM249的 135 bp、
RM205的 150 bp和 RM202的 180 bp等位基因, “红
早谷”在 RM213位点的 130 bp和 RM234的 135 bp
等位基因, “矮脚谷”在 RM217位点的 130 bp、RM25
的 160 bp和 RM311的 320 bp等位基因, 即在 11个
SSR标记位点有 12个等位基因存在差异, 在过去种
植的 6 个品种中均有分布。同样, 有 5 个等位基因
在当前的品种中检测到, 在过去的品种中没有检测
到, 它们分别是“花谷”在 RM13位点的 145 bp等位
基因, “冷水谷”在 RM213位点的 120 bp和 RM13的
140 bp等位基因, “红早谷”在 RM253位点的 150 bp
以及“矮脚谷”在 RM13位点的 140 bp及 RM217位点
的 145 bp等位基因, 即在 4个 SSR标记位点的 5个
等位基因上存在差异 , 分布在除“老粳糯”和“长毛
香”外的 4个品种中。 

2.2.2  对应品种 SSR 位点的等位基因差异分析 

基于 60个 SSR标记位点, 6对过去与当前品种
的等位基因差异比较结果显示, “老粳糯”分别在 7条
染色体的共 7个标记位点, 分别是 RM19、RM162、
RM164、RM224、RM246、RM251 和 RM336 上存
在等位基因的差异, 差异最大达 20 bp; “花谷”分别 

 
表 3  过去品种与当前品种的等位基因信息比较 

标记 染色体 大小(bp) 过去品种 当前品种 

RM213 2 120  冷水谷 

  130 冷水谷、长毛香、红早谷  

RM251 3 150 老粳糯  

  170 花谷  

RM13 5 140  冷水谷、矮脚谷 

  145  花谷 

RM164 5 290 老粳糯、冷水谷  

RM249 5 135 长毛香  

RM217 6 130 矮脚谷  

  145  矮脚谷 

RM253 6 150  红早谷 

RM234 7 135 红早谷  

RM25 8 160 矮脚谷  

RM205 9 150 长毛香  

RM311 10 320 矮脚谷  

RM202 11 180 长毛香  

RM224 11 120 老粳糯  
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在 5条染色体的 6个标记位点, 分别是 RM1、RM13、
RM84、RM251、RM253和 RM287上存在等位基因
的差异, 差异最大达 10 bp; “冷水谷”分别在 7条染
色体的 13个 SSR标记位点, 分别是 RM16、RM17、
RM21、RM84、RM164、RM207、RM213、RM248、
RM250、RM263、RM287、RM463 和 RM570 存在
差异, 差异最大达 20 bp; “长毛香”分别在 4条染色
体的 5个标记位点, 分别是 RM16、RM202、RM205、
RM213和 RM249位点存在差异, 差异最大达 30 bp; 
“红早谷”分别在 9条染色体的 10个标记位点, 分别
是 RM1、RM18、RM207、RM213、RM222、RM234、
RM252、RM253、RM286和 RM570存在差异, 差异
最大达 20 bp; “矮脚谷”分别在 12条染色体的 20个
标记位点, 分别为 RM1、RM4、RM13、RM17、RM19、
RM21、RM25、RM107、RM167、RM217、RM218、
RM222、RM234、RM250、RM263、RM286、RM303、
RM311、RM463和 RM570位点存在差异, 差异最大
达 40 bp。总之, 共有 38 个标记在不同的对应品种
间存在等位基因大小的差异。 

2.3  基于 SSR标记的相似性和聚类分析 

基于 60 个 SSR标记, 供试的 6 对 12 个水稻地
方品种间遗传相似性系数(GS)平均值为 0.486, 过去
的品种间遗传相似系数(GS)平均值为 0.437, 变幅为
0.117~0.667; 而当前的品种为 0.473, 变幅为 0.200~ 
0.700; 供试的 6 对品种遗传相似性系数值依次为
0.917(长毛香)>0.900(花谷)>0.883(老梗糯)>0.833(红

早谷)>0.767(冷水谷)>0.677(矮脚谷)。供试的 6对 12
个品种在遗传相似系数值为 0.205 处分成两大类群
(图 1), 与籼粳亚种相对应。Ⅰ类群为籼亚种, 包括
老粳糯、花谷、冷水谷、红早谷和矮脚谷 5对品种。
Ⅱ类群为粳亚种, 只有长毛香 1对品种。总之, 供试
的 6 对品种均两两聚在一起, 无交叉现象, 但不同
品种的遗传相似度不同, 矮脚谷相似度最小, 长毛
香相似度最大。 

3  讨 论 

人类迫使生态系统简化已经是个突出的问题[14]。

在农业生态系统中, 由于选育品种的大面积单一化
种植, 导致大量地方品种被替代, 致使基因流失和
遗传多样性降低[8, 15]。已有的研究表明, 中国的选育
品种遗传基础比较狭窄[16~18], 齐永文等[19]和张晓丽

等[20]的研究报道, 我国水稻选育品种等位基因数占
水稻地方稻种的 81%和 81.1%。然而, 在著名的云南
元阳哈尼梯田, 高度异质的生态环境和民族传统文
化习俗, 孕育了高度多样的水稻地方品种。当前, 仍
有 81.5%的农户种植水稻地方品种, 水稻地方品种
种植面积占水稻总面积的 56.2%, 为国内少见[21]。尽

管如此, 据本课题组前期研究发现, 经过 30 多年的
人工选择和自然选择, 元阳哈尼梯田农户当前种植
的水稻地方品种在类型和一些表型性状已经发生了

较大的变化, 有单一化和遗传多样性降低趋势, 究
其原因主要是当地农民对产量性状等的人工选择[22]。 

 

 
 
图 1  6 对 12 个水稻地方品种的遗传相似性聚类树型图 
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本研究根据 60个SSR标记多态性信息分析表明, 
元阳哈尼梯田 6个水稻地方品种经过 30年持续种植, 
当前的品种的等位基因数 (Na)、有效等位基因数
(Ne)、位点多态信息含量(PIC)和基因型多样性(H′)
等 4 个指标均低于过去的品种, 但均未达到显著差
异。另外, 当前的 6 个品种间遗传相似性系数平均
值较过去的 6个品种高, 为 0.473 >0.437。说明经过
持续的种植, 在自然环境和人为的选择干预下, 元
阳哈尼梯田水稻地方品种的遗传多样性下降, 这与
作者等[23]利用 48 个SSR分子标记, 分别以元阳哈尼

梯田 72 个过去的品种和 76 个当前的品种为材料, 
进行遗传多样性研究表明, 当前的品种较过去的品
种遗传多样性略有下降相一致。另外, 本研究与于
萍等[24]对太湖地区水稻农家品种的微卫星分析, 发
现太湖地区农家品种受人工选择影响大, 多样性较
低, 品种间遗传相似度较高的结果相一致。但是, 与
李小湘等[25]对湖南江永野生稻原、异位保存的研究

表明 , 原位保护比异位保护遗传多样性高不一致 , 
其原因可能为两种保护方式的环境自然选择不尽一

致, 且均基本不存在人工选择。因此, 由于人类趋于
利用(即高产、优质和抗逆等用途)为目的进行的选择, 
可能促进了水稻地方品种遗传多样性的减低。 

针对人类宝贵的水稻地方品种, 通常采用低温
种质库来进行迁地保护[26, 27], 即本研究中的过去的
品种, 这种贮藏于种质库的品种处于冷冻“休眠”
状态, 因而丧失了它们可能随环境的改变而产生的
适应性进化和产生新遗传变异的机会[28]。与之相对

应的农家保护(就地保护), 即为本研究中的当前的
品种, 则是在农业生态环境中通过农民的农事活动
来进行, 一直处于农家持续种植和管理状态下, 它
是一种动态的保护方法。在这种保存方式下, 农民
的活动和决策决定着品种的遗传变异, 决定着“基
因流失”的程度[28]。Peng 等[29]利用保存于种质库

30 年的IR8 进行产量试验, 发现相比 20 世纪 60 年
代该品种的产量, 由于不适应变化了的环境, 产量
降低了 15%, 表明持续地进行品种选育的重要性。
本研究发现, 6个水稻地方品种共有 13个SSR标记位
点的 17个等位基因存在差异。其中, 11个SSR标记
位点的 12个等位基因只在过去的 6个品种中检测到, 
同样, 4个SSR标记位点的 5个等位基因只在当前的
4个品种(即除“老粳糯”和“长毛香”外)中检测到, 

也就是说, 供试的 6个品种共减少了 7个等位基因。
另外 , 不同品种存在变异的SSR标记位点不同 , 少
的如“长毛香”仅有 5 个标记位点的等位基因存在
差异, 多的如“矮脚谷”则达 20个标记位点的等位
基因存在差异, 其相似性系数值仅为 0.677。存在较
大的变异, 可能是过去的品种与当前的品种对应程
度不高, 因其来源于同一田块几乎是不可能, 甚至
可能是来自不同的村寨 , 虽然表型性状基本一致 , 
被当地老百姓认为是同一品种, 分子水平上差异却
较大。因此, 在水稻地方品种的调查收集过程中, 对
不同村寨, 尤其是生态环境存在一定差异的同名品
种也应分别进行收集保存。因为既使是同一村寨的

相同水稻地方品种, 经过不同农户长期种植选择后, 
由于不同农户的选择方向和标准各异, 以及当地哈
尼族频繁的换种习俗[21, 30], 致使多年后位点等位基
因大小存在较大的变异。总之, 因全球气候变暖等
环境条件的改变可能导致品种为适应变化了的环境

而做出自然选择, 导致品种遗传多样性改变, 以及
等位基因的变异等。因此, 建议每隔 30 年, 应对水
稻地方品种等地方农作物资源进行再收集。 
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