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摘  要：分析香稻品种的遗传多样性和理清香稻品种之间的亲缘关系，可为选育优质香稻品种提供参考。为分析广西

审定的 24 个常规香稻品种的遗传多样性，明确其遗传差异，本研究利用 SSR 荧光标记毛细管电泳技术对 24 个广西常

规香稻品种进行遗传多样性分析。结果表明，48 对 SSR 引物共检测出 170 个等位基因位点；遗传多样性参数中观测等

位基因数（Na）变化幅度为 1~9，平均为 3.54；有效等位基因数（Ne）的变化幅度为 1~4.5534，平均为 2.0736，其中

有效等位基因数最高是 RM21，其次是 RM481、RM493 和 RM258，说明这 4 对引物有较高的检测效率；Shannon’s 指

数（I）的变化幅度为 0~1.7942，平均为 0.7726；多态信息含量（PIC）值的变化幅度为 0~0.7541，平均为 0.3732，属

于中度多态位点，说明 24 个广西常规香稻品种具有一定的遗传变异。24 个品种遗传相似系数范围为 0.3299~0.9600，

其中‘三香 628’与‘农香 32’遗传相似系数最小，说明这 2 个品种遗传基础差异最大，亲缘关系最远，‘万香 696’

与‘广粮香 2 号’遗传相似性系数最大，说明这 2 个品种遗传基础差异较小，亲缘关系接近。聚类分析结果显示 24 个

广西常规香稻品种在相似系数 0.504 处可以分为 3 个大类群和 4 个亚类群，第Ⅰ大类 2 个品种，第Ⅱ大类 19 个品种，

第Ⅲ大类 3 个品种；第Ⅱ大类在相似系数 0.624 处可分为 4 个亚类，第ⅰ亚类 1 个品种，第ⅱ亚类 14 个品种，第ⅲ亚

类 3 个品种，第ⅳ亚类 1 个品种。研究结果表明 24 个广西常规香稻品种具有一定的遗传多样性，但不够丰富。以数字

编码形式构建 24 个广西常规香稻品种的 DNA 指纹图谱。其分析结果可为广西常规香稻品种选育和鉴定提供参考。 
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Abstract: The analysis of the genetic diversity of aromatic rice varieties and clarification of the genetic relationship of 
aromatic rice varieties can provide references for breeding high-quality aromatic rice varieties. 24 conventional aromatic 

rice varieties approved in Guangxi was used in the study. The genetic diversity of the varieties was analyzed by SSR 
fluorescence labeled capillary electrophoresis in this study. The results showed that a total of 170 alleles were detected 
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by 48 SSR primers. The number of alleles (Na) varied from 1 to 9, with an average of 3.54. The range of effective allele 

number (Ne) ranged from 1 to 4.5534, with an average of 2.0736. The highest effective allele number was RM21, fol-
lowed by RM481, RM493 and RM258. Four pairs of primers had high detection efficiency. Shannon's index (I) ranged 

from 0 to 1.7942 with an average of 0.7726. The variation range of polymorphic information content (PIC) ranged from 
0 to 0.7541 with an average value of 0.3732, indicating that the 24 varieties had certain genetic variation. The genetic 

similarity coefficient of the 24 varieties ranged from 0.3299 to 0.9600, among which the genetic similarity coefficient of 
‘Sanxiang 628’ and ‘Nongxiang 32’ was the lowest, indicating that the genetic basis difference of the two varieties was 

the greatest and the genetic relationship was the furthest. The genetic similarity coefficient of ‘Wanxiang 696’ and 
‘Guangliangxiang 2’ was the greatest, indicating that the genetic basis difference of the two varieties was small and the 

genetic relationship was close. Cluster analysis showed that the 24 cultivars could be divided into three large groups and 

four subgroups at the similarity coefficient of 0.504. There were two varieties in theⅠcategory, 19 varieties in theⅡ

category and 3 varieties in theⅢcategory. CategoryⅡcould be divided into 4 subclasses at the similarity coefficient of 

0.624, including 1 variety in Subclassⅰ, 14 varieties in subclass ⅱ, 3 varieties in subclass ⅲ, and 1 variety in sub-

class ⅳ. The results showed that there was a certain genetic diversity in the 24 varieties, but it was not rich enough. 

The DNA fingerprints of the 24 varieties were constructed in the form of digital coding. The results could provide ref-
erences for breeding and identification of conventional aromatic rice varieties in Guangxi. 

Keywords: Guangxi; conventional aromatic rice; fluorescent SSR marker; capillary electrophoresis detection; genetic 
diversity 
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随着近年来消费者对稻米品质要求的不断提

高，优质香稻品种以饭香浓郁和营养丰富等优异品

质越来越受到市场的青睐。从 1980 年我国开始进

行香稻育种，目前已经育成一批优质香稻品种[1]。

广西在 2000 年以来也相继育成了‘八桂香’[2]、

‘田东香’[3]、‘玉香占’[4]、‘三香 628’[5]等香

稻品种。但由于广西自育香稻品种的优质米达标

率低、产量低和抗病性差等原因，推广的香稻品

种数量和质量满足不了市场需求[6]。为了满足当

前消费者对稻米品质好闻、好吃、好看、高营养

的理想追求，因此广西加快了优质常规香稻新品

种的审定。而在香稻育种中，有香味基因的亲本

来源较少，且遗传背景较近，从而使得香稻品种

的遗传多样性较低[1]。通过对香稻品种的遗传多

样性进行分析，理清香稻品种的亲缘关系，加强

香稻品种的遗传特性研究，可为选育广西优质香

稻品种提供技术参考。 

DNA 分子标记技术分析水稻品种遗传多样

性是目前应用最广泛的手段之一，其中简单重复

序列（simple sequence repeat, SSR）标记数量丰富、

多态性好、稳定性高、操作方便，可利用 SSR 标

记对香稻进行遗传多样性分析[7-13]。唐傲等[9]利用

60 个 SSR 标记对国内外 370 份香稻材料的遗传多

样性进行了比较分析，结果发现参试材料可分为

籼粳两大类。朱勇良等[10]利用 40 对 SSR 引物对

太湖稻区和国内其他地区的 39 个香稻品种进行

遗传多样性分析，试验结果基本反映了不同品种

间的亲缘关系。赵凤民等[13]用 50 对 SSR 分子标

记对 42 份黑龙江省香稻种质资源进行遗传多样

性研究，结果说明香稻资源的区域特征明显，各

类群中的香稻资源亲缘关系较近。 

聚丙烯酰胺凝胶电泳检测的方法步骤繁多，

耗时耗力且灵敏度低。而 SSR 荧光标记毛细管电

泳技术可直接读取目的片段准确大小，大大降低

了分辨扩增产物的难度，提高了研究的效率和准

确性。利用 SSR 荧光标记毛细管电泳技术用于香

稻特别是涉及广西常规香稻品种遗传多样性的研

究还未见报道。本研究采用 SSR 荧光标记毛细管

电泳检测技术，利用 48 对 SSR 分子标记对广西

审定的 24 个常规香稻品种进行遗传多样性分析，

以期分析广西常规香稻品种间的遗传多样性，阐

明广西常规香稻的遗传多样性特点，为广西常规

香稻品种的遗传基础拓展、品种选育和鉴定提供

技术参考。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

以通过广西审定的 24 个常规香稻品种为材

料（表 1）。种子由广西壮族自治区种子管理站

提供。  
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1.2  方法 

1.2.1  广西常规香稻品种 DNA 的提取  将香稻

种子发芽 7 d 后，剪取新鲜叶片，采用 CTAB 法

提取幼苗叶片中的 DNA。 

1.2.2  SSR 荧光引物及 PCR 反应  48 对 SSR 核

心标记引物由农业行业标准（NY/T 1433—2014）

推荐，荧光引物由上海生工生物公司合成。12 μL

的 SSR 反应体系包括 2×PCR Master Mix 5 μL，

ddH2O 5 μL，上下游引物（10 μmol/L）各 0.5 μL，

DNA 模板 1 μL。 PCR 反应在 T100 PCR 仪

（BIO-RAD, USA）上进行，PCR 反应条件为：94 ℃

预变性 5 min；94 ℃变性 30 s，55 ℃退火 30 s，

72 ℃延伸 30 s，35 个循环；72 ℃延伸 10 min，10 ℃

保温。 

1.2.3  产物分析  取 PCR 产物 0.3 μL、分子量内

标 0.5 μL 和去离子甲酰胺 9.5 μL 混合加入 PCR
板，95 ℃变性 5 min，迅速冷却到 4 ℃后离心，

在 ABI3730XL DNA 遗传分析仪上进行毛细管电

泳，并用 Data Collection 软件收集电泳原始数据。 

1.3  数据处理 

利用 Genemapper 软件分析原始数据，计算扩

增片段大小。按照毛细管电泳迁移位置，用 1 和

0 分别代表检测到扩增片段的有无，建立原始数

据表。利用 POPGENE 1.32 软件统计观测等位基

因数（Na）、Shannon’s 信息指数（I）、有效等位基

因数（Ne），利用 NTSYS 2.10e 软件对各品种进行

遗传相似性分析，采用 UPGMA（unweighted pair 

group method with average）法对各品种进行聚类分

析，利用 PIC-CAL 计算多态信息含量（PIC）。  
 

表 1  试验材料信息 
Tab. 1  Materials information 

编号 
No. 

品种 
Variety 

审定年份 
Approval year 

亲本 
Parent 

选育单位 
Breeding unit 

1 八桂香 2000 桂 713×中繁 21 广西农科院水稻研究所 

2 早香一号 2001 早 3×壮香 广西农业科学院水稻研究所 

3 桂香 2 号 2004 八桂香×粤香占 广西农业科学院水稻研究所 

4 玉香占 2004 281 号×西山香 玉林市农业科学研究所 

5 百香 139 2007 早香 18/包选 2 号×IR36  南宁百农科技发展有限公司 

6 桂茉香 1 号 2008 茉莉香占×早桂 1 号 玉林市农业科学研究所 

7 丝香 1 号 2008 丝苗香×西山香/桂 99 玉林市农业科学研究所 

8 桂香 3 号 2009 万家香×闻香占 广西农业科学院水稻研究所 

9 柳丰香占 2009 丰八占变异株 柳州市农业科学研究所 

10 家福香 1 号 2009 桂丝占×丰华占 玉林市农业科学研究所 

11 三香 628 2011 闻香占×七桂占 广西农业科学院水稻研究所 

12 兆香 1 号 2011 特籼丝苗×97 香占 广西兆和种业有限公司 

13 美香新占 2018 美香占 2 号变异 江西兴安种业有限公司，深圳市金谷美香实业有限公司

14 万香 696 2019 桂 R106×05 占/马坝香占 广西万禾种业有限公司，南宁市金桂禾农作物研究所，

广西皓凯农作物研究所选育 

15 广粮香 2 号 2019 田东香×早香 1 号 广西粮发种业有限公司，广西农业科学院水稻研究所

16 粮发香丝 2019 黄壳香占×野丝占 广西恒茂农业科技有限公司，广西粮发种业有限公司，

南宁市恒茂种业科学院 

17 万千香占 2020 越南北七香占×田东香占 广西万千种业有限公司 

18 万泰香占 2020 泰国丝苗×田东香 广西万川种业有限公司，广西农业科学院水稻研究所

19 农香 32 2020 AF6-82/R80×三合占/农香 16 湖南省水稻研究所 

20 桂野香占 2020 野香占×柳香占 广西农业科学院水稻研究所 

21 桂香 99 2020 巴太香占×象牙香占 广西农业科学院水稻研究所 

22 桂丰香占 2020 柳丰香占×玉香油占 广西农业科学院水稻研究所 

23 桂香 18 2020 美香占 2 号×象牙香占 广西农业科学院水稻研究所 

24 广粮香占 2020 黄壳香占×百香 139 广西粮发种业有限公司 
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2  结果与分析 

2.1  48 对 SSR 标记的多态性分析 

本研究利用覆盖水稻 12 条染色体的 48 对

SSR 引物对 24 个广西常规香稻品种进行等位基

因数（Na）、有效等位基因数（Ne）、Shannon’s

指数（I）和多态信息含量值（PIC）检测（表 2）。

结果表明，48 个 SSR 位点在 24 个广西常规香稻

品种中检测到 170 个等位基因，等位基因数（Na）
的变化幅度为 1~9 个，平均为 3.54 个，说明这些

引物可适于 24 个广西常规香稻品种的遗传多样

性检测。有效等位基因数（Ne）的变化幅度为 

1~4.5534，平均为 2.0736，其中有效等位基因数

最高是 RM21，其指数为 4.5534，其次是 RM481、

RM493 和 RM258，其指数分别为 4.5000、4.4825

和 4.1739。说明这 4 对引物有较高的检测效率。

Shannon’s 指数（I）的变化幅度为 0~1.7942，平

均为 0.7726。多态信息含量（PIC）大于 0.50 的

位点为高度多态位点，在 0.25~0.50 为中度多态位

点，小于 0.25 时为低度多态位点[14]。24 个广西

常规香稻品种的 PIC 值的变化范围为 0~0.7541，

平均为 0.3732，属于中度多态位点，说明 24 个广

西常规香稻品种具有一定的遗传变异。 

 
表 2  48 对 SSR 标记的遗传多样性 

Tab. 2  Genetic diversity of 48 pairs of SSR primers 

标记 Maker Na Ne I PIC 标记 Maker Na Ne I PIC 

RM583 3 2.5543 1.0130 0.5373 RM493 7 4.4825 1.6226 0.7419 

RM71 5 2.3086 1.1299 0.5324 RM561 2 1.0868 0.1732 0.0767 

RM85 2 1.0868 0.1732 0.0767 RM8277 3 1.9862 0.7924 0.4080 

RM471 4 2.0246 0.9010 0.4415 RM551 4 1.4750 0.6417 0.2985 

RM274 2 1.6528 0.5841 0.3169 RM598 3 1.9692 0.8435 0.4347 

RM190 2 2.0000 0.6931 0.3750 RM176 1 1.0000 0.0000 0.0000 

RM336 5 1.8491 0.9036 0.4198 RM432 2 1.7041 0.6036 0.3278 

RM72 5 2.7560 1.1996 0.5777 RM331 2 1.0868 0.1732 0.0767 

RM219 8 3.8658 1.6117 0.7049 OSR28 2 1.1803 0.2868 0.1411 

RM311 5 3.5015 1.3698 0.6678 RM590 3 1.1852 0.3446 0.1504 

RM209 4 2.1138 0.9772 0.4791 RM21 7 4.5534 1.6749 0.7488 

RM19 2 1.0868 0.1732 0.0767 RM3331 3 1.1840 0.3337 0.1480 

RM1195 3 1.7067 0.7004 0.3563 RM443 2 1.0425 0.1013 0.0399 

RM208 5 2.7759 1.2228 0.5821 RM490 3 1.4638 0.5819 0.2864 

RM232 5 3.7282 1.4579 0.6933 RM424 4 1.5484 0.7097 0.3301 

RM119 4 1.4205 0.6309 0.2827 RM423 2 1.1327 0.2338 0.1103 

RM267 3 2.0105 0.7619 0.3956 RM571 3 2.5714 1.0114 0.5355 

RM253 2 1.0425 0.1013 0.0399 RM231 2 1.4922 0.5117 0.2754 

RM481 9 4.5000 1.7942 0.7541 RM567 2 1.1327 0.2338 0.1103 

RM339 1 1.0000 0.0000 0.0000 RM289 6 2.2027 1.1515 0.5147 

RM278 4 1.7143 0.8370 0.3929 RM542 2 1.9862 0.6897 0.3733 

RM258 5 4.1739 1.5066 0.7214 RM316 3 1.8113 0.7781 0.3968 

RM224 5 1.8701 0.9401 0.4319 RM332 3 2.9018 1.0820 0.5817 

RM17 3 2.2677 0.9070 0.4704 RM7102 3 2.3415 0.9222 0.4788 

 总计 170 99.5311 37.0868 17.9122  平均值 3.54 2.0736 0.7726 0.3732 

 

2.2  遗传相似性分析 

使用 NTSYS 2.10 软件计算 24 个广西常规香

稻品种的遗传相似性系数（表 3），由表 3 可知，

24 个品种的遗传相似系数介于 0.3299~0.9600 之

间，平均值为 0.5790，其中‘三香 628’（11）与

‘农香 32’（19）遗传相似系数最小，为 0.3299，

说明这 2 个品种遗传基础差异最大，亲缘关系最

远；‘万香 696’（14）与‘广粮香 2 号’（15）、‘万
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香 696’（14）与‘粮发香丝’（16）、‘广粮香 2

号’（15）与‘粮发香丝’（16）之间的遗传相似

性系数大，其数值分别为 0.9600、 0.9293 和

0.9216，说明这几个品种遗传基础差异较小，亲

缘关系接近。 

2.3  聚类分析 

在遗传相似性系数的基础上采用 UPGMA 法

对 24 个广西常规香稻品种进行聚类分析（图 1），

在遗传相似性系数 0.504 处分为三大群类。第Ⅰ

大类包括‘八桂香’（1）和‘农香 32’（19）2 个

品种，说明这 2 个品种遗传背景较为接近；第Ⅲ

大类包括‘早香一号’（2）、‘玉香占’（4）和‘家

福香 1 号（10）3 个品种，说明这 3 个品种具有

相近的遗传背景，与其他品种遗传关系较远；其

余 19 个品种被分到第Ⅱ大类。进一步遗传分析表

明，第Ⅱ大类在遗传相似系数 0.624 处又可分为 4

个亚类，第ⅰ亚类只有‘桂香 2 号’（3）1 个品

种；第ⅲ亚类有‘三香 628’（11）、‘桂香 99’（21）

和‘桂香 18’（23）3 个品种；第ⅳ亚类只有‘柳

丰香占’（9）1 个品种；剩余 14 个品种划分到第

ⅱ亚类。本研究基本反映了 24 个常规香稻品种的

亲缘关系。 

 

 
 

1~24 为对应表 1 的品种编号。 

1-24 are variety number corresponding to Tab. 1. 
图 1  24 个广西常规香稻品种 UPGMA 聚类图 

Fig. 1  UPGMA cluster analysis of 24 aromatic rice varieties in Guangxi 
 

2.4  SSR 指纹图谱的构建 

从 48 对标记中筛选出 14 对等位基因数、基

因多样性指数、Shannon’s 指数和 PIC 值较高的标

记，根据检测到的引物等位基因差异，建立 24 个

广西常规香稻品种的指纹图谱。对 14 个标记的扩

增片段按分子量大小排列，并进行数字编码（表

4）。按表 4 顺序将 14 对标记对应的编码组合，每

个品种可得到唯一的数字编码，组成每个品种的

DNA 指纹图谱（表 5）。如‘三香 628’（11）的

SSR 指纹编码如下，毛细管电泳检测到 14 个标记

在‘三香 628’（11）中的扩增片段大小（bp）为

192/192、148/148、169/169、194/194、170/170、

179/179、162/162、147/147、136/136、263/263、

148/148、186/186、106/106、164/164，转换成 28

位的指纹数字代码为 1122 5511 2244 4411 3366 

3333 3311，其中第 1、第 2 位的“1、1”表示标

记 RM583 在‘三香 628’（11）中的扩增片段

（192/192）在其多态性片段中 2 个片段排第 1 位，

第 3、第 4 位的“2、2”表示标记 RM71 的 2 个

扩增片段（148/148）在其多态性片段中 2 个片段 
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表 4  14 个标记的多态性片段及其编码 
Tab. 4  Code of polymorphism fragments amplified by 14 markers 

标记 Maker 毛细管电泳多态性片段及编码 Code of capillary electrophoresis polymorphism fragments/bp 

RM583 (1)192 (2)195 (3)198       

RM71 (1)139 (2)148 (3)151 (4)202 (5)213     

RM72 (1)154 (2)160 (3)163 (4)166 (5)169     

RM219 (1)194 (2)196 (3)198 (4)200 (5)202 (6)214 (7)216 (8)220  

RM311 (1)166 (2)170 (3)180 (4)182 (5)186     

RM208 (1)167 (2)175 (3)177 (4)179 (5)181     

RM232 (1)144 (2)150 (3)160 (4)162 (5)164     

RM481 (1)147 (2)150 (3)153 (4)156 (5)159 (6)162 (7)165 (8)168 (9)177 

RM258 (1)128 (2)132 (3)136 (4)138 (5)146     

RM493 (1)212 (2)233 (3)236 (4)244 (5)251 (6)263 (7)266   

RM21 (1)126 (2)128 (3)148 (4)158 (5)160 (6)162 (7)164   

RM571 (1)180 (2)184 (3)186       

RM289 (1)88 (2)104 (3)106 (4)109 (5)110 (6)112    

RM332 (1)164 (2)167 (3)176       

 
表 5  基于 14 个标记构建的 24 个广西常规香稻品种 DNA 指纹图谱 

Table. 5  Construction of fingerprint of 24 Guangxi common aromatic rice varieties based on 14 markers 

标记 Maker 编号 
No. RM583 RM71 RM72 RM219 RM311 RM208 RM232 RM481 RM258 RM493 RM21 RM571 RM289 RM332

1 22 23 34 88 11 33 11 55 11 44 77 22 22 11 

2 33 11 25 44 11 33 33 66 33 11 22 11 33 11 

3 33 44 33 55 55 11 33 77 11 11 22 33 33 22 

4 33 11 55 11 55 55 22 11 55 11 22 11 66 11 

5 11 22 44 77 44 44 34 89 44 44 22 11 33 11 

6 12 45 13 28 45 45 55 19 44 33 56 22 33 12 

7 11 22 55 11 22 44 33 11 22 67 66 11 33 33 

8 22 55 55 26 24 55 35 44 25 26 77 11 33 33 

9 22 44 33 88 44 55 55 33 44 33 55 22 11 33 

10 33 11 55 11 22 22 33 11 11 44 22 11 66 22 

11 11 22 55 11 22 44 44 11 33 66 33 33 33 11 

12 11 22 55 17 55 55 55 33 22 66 66 11 33 33 

13 11 22 33 11 55 55 33 33 25 66 77 11 66 33 

14 11 22 55 77 55 44 33 11 55 44 22 22 33 22 

15 11 22 35 77 55 44 33 19 55 44 22 12 33 22 

16 11 22 55 77 55 44 33 11 55 46 22 22 33 22 

17 23 25 11 33 55 44 55 11 44 33 55 12 44 11 

18 11 22 33 11 55 55 22 99 55 55 66 33 33 22 

19 22 22 33 88 44 44 22 66 11 11 44 11 66 22 

20 11 22 55 11 22 55 33 44 55 44 55 11 55 22 

21 12 22 33 11 34 24 14 12 11 13 66 22 13 22 

22 11 22 55 77 44 44 44 33 55 44 66 22 33 22 

23 22 22 55 11 11 44 11 44 11 33 11 33 33 33 

24 12 55 11 77 25 44 55 11 44 33 55 11 33 11 
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排第 2 位（表 4），其余 24 位类推。 

3  讨论 

广西香稻的种植历史比较悠久[6]，早在南宋

时靖西香糯就被列为朝廷贡品，目前仍是驰名中

外的优良品种。但是由于近年来广西市场上可用

的香稻品种不多，无法满足消费者对香稻的需求。

因此加快广西香稻品种的选育和推广对广西香稻

产业有着十分重要的意义。而研究广西常规香稻

品种的遗传多样性，分析香稻品种之间的亲缘关

系，挖掘和利用香稻的优异基因，可为广西优质

常规香稻品种选育提供技术参考。 

已有的水稻品种遗传多样性研究中，SSR 扩

增产物主要由聚丙烯酰胺凝胶电泳检测[15-17]，较难

准确读出扩增片段大小，并且整合不同试验批次和

不同胶板的数据是个难题，容易出现人为的误读或

错读。SSR 荧光标记毛细管电泳检测可直接读出扩

增的目标片段大小，检测数据更为准确[18-20]，便

于遗传多样性分析数据整合及分析。 

本研究利用国家农业行业标准（NY/T 1433— 

2014）推荐的 48 对 SSR 引物，应用 SSR 荧光标

记毛细管电泳检测技术对 24 个广西常规香稻品

种进行遗传多样性，可准确有效地分析 24 个广西

常规香稻品种遗传多样性。结果表明，在 48 个

SSR 位点上检测到等位基因数 170 个，等位基因

数变化幅度为 1~9 个，平均为 3.54 个；比云南地

方香稻品种[21]检测到的平均等位基因 5.44 个和

黑龙江香稻[13]检测到的平均等位基因 4.08 个低。

PIC 值的变化范围为 0~0.7541，平均值为 0.3732，

比云南地方香稻[21]的 0.4300 和黑龙江香稻[13]的

0.4649 低。说明广西审定的常规香稻品种的遗传

背景比较接近，其遗传多样性不够丰富。这与陈

远孟等[22]的研究结果相似。 

本研究利用 NTSYS 2.10 软件计算 24 个广西

常规香稻品种的遗传相似性系数，结果显示 24 个

品种的遗传相似系数介于 0.3299~0.9600 之间，平

均为 0.5790，低于太湖地区香稻品种的 0.6400[10]，

但高于云南地区香稻的 0.4700[21]，进一步说明广

西香稻品种具有一定的遗传多样性，但不够丰富。

在遗传相似性系数的基础上采用 UPGMA 法对 24

份广西常规香稻品种进行聚类分析。结果发现在

遗传相似性系数 0.504 处 24 个品种可分为三大群

类，第Ⅰ大类包括 2 个品种，第Ⅱ大类包括 19 个

品种，第Ⅲ大类包括 3 个品种。而第Ⅱ大类在遗

传相似系数 0.624 处又可分为 4 个亚类。聚类分

析结果表明，虽然三大类群间部分品种存在一定

遗传差异，但遗传多样性还不够丰富，其原因可

能是广西香稻种质资源遗传基础较窄，且育种单

位的亲本材料遗传背景相近[22]。因此在育种的亲

本选择上可引入国内外地缘关系较远和遗传背景

差异较大的香稻种质资源。 

DNA 指纹图谱具有特异性，比表型鉴定更能

准确地鉴定品种（系），可为品种选育和鉴定提供

参考[23]。本研究利用 SSR 荧光标记毛细管电泳对

24 个广西香稻品种进行 SSR 荧光标记毛细管电

泳检测，从 48 对 SSR 引物中筛选出 14 对多态性

较好的 SSR 构建了 24 个广西常规香稻品种的

DNA 指纹图谱。可完全将 24 个广西常规香稻品

种区别开来，适于 24 个广西常规香稻品种的品种

鉴定。本研究建立的 24 个广西常规香稻品种 DNA

指纹图谱，可大幅提高 24 个香稻品种鉴定的准确

度，对广西香稻品种的鉴定和保护具有现实意义。 

虽然广西香稻品种具有一定的遗传多样性，

但由于其亲本来源较单一，遗传基础狭窄。因此

要培育更好的香稻品种或进行品种改良，应多引

进国内外丰富的香稻资源，挖掘更多的优异基因

导入到广西香稻品种中，以拓宽广西香稻品种的

遗传基础，从而培育更好更优异的知名香稻品

种，打响广西香米品牌。本研究结果可为广西香

稻品种的育种亲本选配和开发新的遗传资源提

供参考。 
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