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摘  要：药用野生稻具有抗病虫、抗逆境、高生物产量、高光效等优良特性，蕴藏有许多优良基因。本研究用广西所

有药用野生稻分布点收集的代表性资源 199 份，对抽穗期、花药长度、粒宽、粒长与粒重 5 个重要农艺性状进行遗传

多样性、主成分等分析。结果表明：广西药用野生稻具有丰富的遗传多样性，抽穗期、花药长度、粒宽、粒长和粒重

的变异系数分别为 9.12%、11.90%、3.39%、4.64%和 6.24%，多样性指数分别为 1.4878、2.0453、1.7727、1.1567 和 2.0379。

主成分分析表明：第 1、第 2 主成分主要与产量性状相关，累计贡献率达 63.759%，第 3、第 4 主成分特征值相近，贡

献率分别为 16.306%和 15.542%，抽穗期与花药长度是影响的决定因子，主要反映植株的生长特征。7 个地理居群按遗

传多样性大小排序为：梧州市（1.6731）>玉林市（1.5784）>贵港市（1.5070）>南宁市（1.3325）>来宾市（1.2131）>

贺州市（0.9629）>钦州市（0.3819），梧州市的多样性指数最高，表明梧州市是广西药用野生稻表型遗传多样性的中心。 
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Genetic Diversity Analysis of Important Agronomic Characters of 
Oryza officinalis Wall ex G. Watt from Guangxi, China 
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Abstract: Oryza officinalis Wall. ex G. Watt has excellent characteristics such as disease and insect resistance, stress 
tolerance, high biological yield and high light efficiency, and contains many excellent genes. In this study, 199 repre-

sentative resources collected from all Oryza officinalis distribution sites in Guangxi were used to analyze the genetic 
diversity and principal components for five important agronomic traits, including heading stage, anther length, grain 
width, grain length and grain weight. The results showed that O. officinalis from Guangxi had rich genetic diversity, 

with coefficients of variation of 9.12%, 11.90%, 3.39%, 4.64% and 6.24% for heading stage, anther length, grain width, 
grain length and grain weight, respectively, and diversity index was 1.4878, 2.0453, 1.7727, 1.1567 and 2.0379, respec-

tively. Principal component analysis showed that the first and second principal components were mainly related to yield 
traits, with a cumulative contribution rate of 63.759%. The third and fourth principal components had a cumulative con-

tribution rate 16.306% and 15.542%, respectively. The heading stage and anther length were the influential determinants, 
mainly reflecting the plant growth characteristics. According to the genetic diversity, the seven geographic populations 

are ranked as follows: Wuzhou (1.6731)>Yulin (1.5784)>Guigang (1.5070)>Nanning (1.3325)>Laibin (1.2131)> 
Hezhou (0.9629)>Qinzhou (0.3819), and Wuzhou had the highest diversity index, indicating that Wuzhou was the phe-

notypic diversity center of Oryza officinalis in Guangxi. 
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野生稻是水稻育种的宝贵种质资源，药用野

生稻（Oryza officinalis Wall. ex G. Watt）是我国境

内分布的 3 种野生稻之一，主要分布在广西、广

东、云南和海南，具有抗病虫、抗逆境、高生物

产量、高光效等优良特性[1-7]。HUANG 等[8]与 TAN

等[9]从广西药用野生稻渗入系 B5 中鉴定到褐飞

虱与白背飞虱的抗性基因，并完成了抗褐飞虱基

因 Bph14 的克隆验证[10]；BAO 等[11]通过 RNA-seq

揭示药用野生稻中 476 个抗病相关基因；DEVANNA

等[12]从药用野生稻中同源克隆 Pi54of，对稻瘟病

具有高抗性；陈玲等[13]鉴定发现云南药用野生稻

对当前云南流行的白叶枯病小种及国内外部分强

致病菌整体抗性较好；说明药用野生稻携带的优

良基因在遗传研究和品种改良上具有较大应用潜

力，是宝贵的水稻育种资源。 

遗传多样性是生物多样性的基础与核心，而

种质资源的多样性表型一直是育种家搜集材料的

重要关注点[14-15]。国内外研究者对野生稻的遗传

多样性和群体结构进行了大量研究[16-19]。陈新立

等[20]对 680 份栽培稻和 88 份中国普通野生稻进

行同工酶基因多样性分析，发现野生稻多样性大

于栽培稻。朱作峰等[21]利用 SSR 标记比较不同地

区的栽培稻与普通野生稻，也得到相同结果。SUN

等[22]利用 RFLP 标记对来自 11 个亚洲国家 122 份 

普通野生稻进行分析，发现来自中国的遗传多样

性最高。陈成斌等[23]用 RAPD 标记对 116 份广西

药用野生稻分析表明，广西药用野生稻遗传多样

性明显。苏龙等[24]采用 25 对 SSR 标记对 1610 份

广西药用野生稻进行了分析，也得到同样的结果。

这些研究阐明了野生稻丰富的遗传变异，并提出

了保护策略[25]。然而，目前国内外对于药用野生

稻多样性研究主要为分子标记分析或多地少量的

形态分析，而针对广西药用野生稻农艺性状多样

性的研究还较少。 

药用野生稻为自花授粉植物，植株间基本不

存在花粉传播，居群间和居群内的遗传变异主要

来自基因突变[26]。对种质资源的表型多样性评价

分析不仅是遗传演化研究和育种理论的基础，也

为重要相关基因挖掘与利用提供最基础的材料和

指导意义[27]。本研究选取广西 16 个县所有分布

点收集的代表性药用野生稻资源 199 份，对其重

要农艺性状进行遗传多样性分析，可为广西药用

野生稻优异资源发掘与利用奠定科学基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

供试材料为广西 16 个县收集的药用野生稻

资源，共 199 份。样品地理分布与数量详见表 1。 
 

表 1  材料数量和地理来源信息 
Tab. 1  Information of genotypes and collection sites 

城市 City 县 County 经度 Longitude 纬度 Latitude 样本数量 No. of samples 多样性指数 H'

南宁市 横县 109°15′E 22°41′N 19 

 邕宁县 108°29'E 22°43′N 3 

1.3325 

贵港市 贵县 109°36′E 23°07′N 1 

 桂平县 110°05′E 23°22′N 16 

 平南县 110°24′E 23°33′N 5 

1.5070 

贺州市 贺县 111°34′E 24°24′N 3 

 昭平县 110°49′E 24°10′N 3 

0.9629 

来宾市 武宣县 109°40′E 23°36′N 19 1.2131 

钦州市 灵山县 109°18′E 22°25′N 3 0.3819 

梧州市 苍梧县 111°13′E 23°25′N 48 

 岑溪县 111°00′E 22°55′N 11 

 藤县 110°55′E 23°22 ′N 22 

 梧州市 111°17′E 23°29′N 19 

1.6731 

玉林市 北流县 110°24′E 22°43′N 5 

 容县 110°33′E 22°21′N 7 

 玉林县 110°10′E 22°38′N 15 

1.5784 
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1.2  方法 

参照《野生稻种质资源描述规范和数据标

准》[28]，对抽穗期、花药长度、粒长、粒宽、粒

长宽比、粒重、生长习性、叶舌形状、柱头颜色、

外观品质等 10 个重要农艺性状进行调查分析。

方法如下：（1）抽穗期（d）。从播种到第一个穗

子顶端露出叶鞘的天数；（2）花药长度。在抽穗

期随机选取 10 个穗子，用游标卡尺各测量 3 枚

花药的长度，取平均值，单位为 mm，精确至

0.1 mm；（3）粒长。随机选取成熟饱满谷粒 10

粒，用游标卡尺测量谷粒内外颖底部到颖尖的长

度，取平均值，单位为 mm，精确至 0.1 mm；（4）

粒宽。随机选取成熟饱满谷粒 10 粒，用游标卡尺

测量谷粒内外颖底部到颖尖的长度，取平均值，单

位为 mm，精确至 0.1 mm；（5）粒长宽比。粒长

与粒宽的比值，精确至 0.01；（6）粒重。每份种质

随机取 3 份样本各 100 粒称重量，单位为 g，精确

至 0.01 g。 

1.3  数据处理 

采用 Excel 软件进行数据整理，采用 SPSS 18

软件计算平均值、标准差、变异系数，并进行相

关性与主成分分析，用 Origin2021 软件绘制箱线

图及聚类分析图。对数据进行标准化处理，即将各

性状数据根据标准差（σ）与均值（ X ）分为 10

级，1 级为 Xi≤ 2σX  ，10 级为 Xi ≥ 2σX  ，中

间每级差为 0.5σ。采用 Shannon-Weiner 多样性指

数（ H ）评价群体遗传多样性大小，计算公式[29]

如下： 

lni iH p p    

式中，pi 表示某一性状第 i 个级别内材料数占总

数的百分比，ln 表示自然对数。 

2  结果与分析 

2.1  广西药用野生稻重要农艺性状的多样性

分析 

199 份广西药用野生稻种质资源的 5 个重

要农艺性状统计结果见表 2。不同性状的变异

系数范围为 3.39%~11.90%，从大到小依次为：

花药长度（11.90%）>抽穗期（9.12%）>粒重

（6.24%）>粒长（4.64%）>粒宽（3.39%）。 

199 份广西药用野生稻种质资源 5 个重要农艺

性状的遗传多样性指数范围为 1.1567~2.0453，从大

到小依次为花药长度（2.0453）>粒重（2.0379）>

粒长（1.7727）>抽穗期（1.4878）>粒宽（1.1567）。

除抽穗期外，其他 4 个性状的变异系数与遗传多样

性指数趋势相同。5 个重要农艺性状均有丰富的变

异与遗传多样性，具有较大的挖掘潜力，可对水稻

多样化育种与改良提供优异的种质资源。 
 

表 2  广西药用野生稻重要农艺性状变异和多样性 
Tab. 2  Variation and diversity of important agronomic traits of O. officinalis in Guangxi 

性状 Trait 极小值 Min. 极大值 Max. 均值 Mean 标准差 SD 变异系数 CV/% 多样性指数 H 

抽穗期/d 95 164 122.74 11.19 9.12 1.4878 

花药长度/mm 1.8 3.4 2.63 0.31 11.90 2.0453 

粒长/mm 4.8 6.0 5.35 0.25 4.64 1.7727 

粒宽/mm 2.2 2.7 2.43 0.08 3.39 1.1567 

粒重/g 0.74 0.97 0.84 0.05 6.24 2.0379 

 
2.2  表型性状间的相关性分析 

广西药用野生稻 199 份广西药用野生稻种质

资源 5 个重要性状相关性分析结果见表 3，粒重

与粒长、粒宽相关系数（r）分别为 0.659、0.543，

呈极显著正相关；粒长与粒宽相关系数为 0.257，

呈极显著正相关；粒长与花药长相关系数为

0.144，粒宽与抽穗期相关系数为 0.151，均呈显

著正相关。 

2.3  广西药用野生稻重要农艺性状主成分分析 

利用 SPSS 软件对 199 份广西药用野生稻的 5

个重要农艺性状进行主成分分析，各主成分因子

载荷和贡献率见表 4。结果表明，前 2 个主成分

特征值在 1.0 以上，贡献率分别为 36.968%和

26.791%。粒长、粒重是影响主成分 1 的决定因子，

粒宽是影响主成分 2 的决定因子，主成分 1、2 主

要反映粒型与产量特征，主成分贡献率累积达

63.759%。主成分 3、4 特征值相近，贡献率分别

为 16.306%和 15.542%，抽穗期与花药长度是影

响的决定因子，主要反映植株的生长性情况特征。

前 4 个主成分贡献率累积达 95.606%。 
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表 3  199 份药用野生稻资源主要性状的相关性分析 
Tab. 3  Correlation analysis among major agronomic traits in 199 O. officinalis resources 

性状 Trait 抽穗期 Heading date 花药长 Anther length 粒长 Grain length 粒宽 Grain width 

花药长 ‒0.021    

粒长 0.113 0.144*   

粒宽 0.151* ‒0.021 0.257**  

粒重 0.088 0.064 0.659** 0.543** 

注：*表示显著相关（P<0.05），**表示极显著相关（P<0.01）。 
Note: * indicates significant correlation (P<0.05), ** indicates extremely significant correlation (P<0.01). 

 
表 4  广西药用野生稻重要农艺性状的主成分分析 

Tab. 4  Principal component analysis of important agronomic traits of O. officinalis in Guangxi  

性状  
Trait 

主成分 1 
PC1 

主成分 2 
PC2 

主成分 3 
PC3 

主成分 4 
PC4 

主成分 5 
PC5 

抽穗期 0.186 0.258 0.704 0.634 ‒0.038 

花药长度 0.225 ‒0.215 ‒0.642 0.700 ‒0.013 

粒长 0.958 ‒0.144 0.054 ‒0.092 0.223 

粒宽 0.352 0.887 ‒0.170 ‒0.023 0.243 

粒重 0.823 0.368 ‒0.103 ‒0.162 ‒0.388 

粒长宽比 0.643 ‒0.743 0.166 ‒0.072 0.046 

特征值 2.218 1.607 0.978 0.933 0.263 

贡献率/% 36.968 26.791 16.306 15.542 4.385 

累计贡献率/% 36.968 63.759 80.064 95.606 99.991 

 
2.4  广西药用野生稻重要农艺性状的聚类分析 

将 5 个农艺性状的调查观测值标准化后，采

用 Ward 法、Euclidean 距离进行聚类分析，可以

把 199 份广西药用野生稻分成 3 个类群（图 1）。

同时，分别计算了 3 个类群的遗传多样性指数（表

5），第Ⅰ类群包含 57 份，抽穗期多为中间类型，

粒重以偏大为主；花药长度的遗传多样性指数最

大为 2.0834，粒宽的遗传多样性指数最小为

0.9507。第Ⅱ类群包含 121 份，抽穗期多较长，

粒重以偏小为主，遗传多样性指数仍以花药长度

最大为 1.9978，粒宽的遗传多样性指数最小为

1.042。第Ⅲ类群包含 21 份，抽穗期全部为 95 d；

遗传多样性指数以粒重最大为 1.8725。 

2.5  广西药用野生稻重要农艺性状不同居群

间差异 

将 199 份广西药用野生稻按地理居群进行分

析，结果如图 2 所示。钦州居群和来宾居群的药

用野生稻抽穗期多数小于其他 5 个市的居群。花

药平均长度以南宁居群最长，为 2.79 mm，钦州

与梧州居群相近，分别为 2.67 mm 与 2.68 mm，

贺州居群最短，为 2.38 mm。钦州居群药用野生

稻的平均粒长明显大于其他 6 市居群，为

5.70 mm，来宾居群最小，为 5.17 mm。钦州居群

药用野生稻的平均粒宽亦明显大于其他 6 市居

群，为 2.70 mm，贵港居群最小，为 2.40 mm，其

他 5 市居群的平均粒宽相近。广西药用野生稻各

地理居群种子长宽比均值在 2.11~2.26 之间，钦州

居群的粒长与粒宽都大，体积最大，平均粒重亦

最大，贵港居群最小，为 0.81 g，其他 5 市居群

相近。 

2.6  广西药用野生稻 7 个居群遗传多样性分析 

广西药用野生稻 7 个居群的多样性结果见表

1，各居群的遗传多样性指数范围在 0.3819~ 

1.6731 之间，从大到小依次为梧州市（1.6731）>

玉林市（1.5784）>贵港市（1.5070）>南宁市（1.3325）

>来宾市（1.2131）>贺州市（0.9629）>钦州市

（0.3819）。各市样本数量与多样性指数之间的相

关性系数为 0.6435，但差异不显著。梧州市居群及

样本数最多，且多样性指数最高，表明梧州市是广

西药用野生稻表型遗传多样性中心。  

3  讨论 

3.1  广西药用野生稻的遗传多样性丰富 

植物表型性状是基因与环境共同作用的结

果，对表型性状的分析可从整体上了解种质资源

的多样性程度 [30-31]。相对于普通野生稻，广西 
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图 1  广西药用野生稻种质资源聚类图 
Fig. 1  Cluster analysis in Guangxi Oryza officeinalis Wall accessions map 

 
表 5  类群遗传多样性指数 

Tab. 5  Group genetic diversity index 

性状  
Trait 

第Ⅰ类群 
Group Ⅰ 

第Ⅱ类群 

Group Ⅱ 

第Ⅲ类群 

Group Ⅲ 

抽穗期 1.2712 1.3559 0 

花药长度 2.0834 1.9978 1.5539 

粒长 1.4414 1.3444 1.6084 

粒宽 0.9507 1.0420 1.0466 

粒重 1.4062 1.7028 1.8725 

 
药用野生稻的多个表型是相对稳定的，如本调查

对象的生长习性（株型）都为倾斜，叶舌白色且

为圆顶或平状，柱头为紫色，种皮均为红色，成

熟期内外颖有斑点黑色，均有短芒或部分芒，所

以前人多认为其形态较单一[23]。本研究对广西 7

市 16 县 199 份药用野生稻 5 个重要表型性状进行

调查分析，各性状的变异系数范围为 3.39%~ 

11.90%，平均为 7.06%，表型多样性指数变异幅

度为 1.1807~2.9818，平均为 2.3366。二者的结果

表明，广西药用野生稻 5 个表型性状变异类型丰

富，种质各具特色。陈成斌等[23]采用 RAPD 标记

对广西药用野生稻资源进行分析，结果表明广西

药用野生稻 DNA 多态性丰富，遗传多样性明显。

NAREDO 等[32]研究表明中国药用野生稻遗传多

样性丰富，与印度、缅甸、泰国北部聚在同一类

群。GAO[33]对中国 4 省 18 个居群 442 个药用野

生稻进行的 SSR 标记分析；苏龙等[24]用 25 对 SSR

标记对广西 1610 份药用野生稻进行多样性分析，

均表明广西药用野生稻遗传多样性丰富。本研究

结果是在表型上对前人在分子标记方面研究结果

的进一步证实。 

3.2  广西药用野生稻表型遗传多样性中心探讨 

我国野生稻主在分布在广东、广西、云南、海

南、江西等地，各地区都具有丰富的遗传多样性，

并表现出各自的特点[17, 19, 27, 34-35]。多个研究者认为 
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图 2  广西 7 个居群药用野生稻 5 个重要农艺性状箱线图 
Fig. 2  Box Plot of five important agronomic traits of sevne population in Guangxi 

 
广东、广西是中国普通野生稻遗传多样性中心[36-37]，

尤其是北回归线附近的地区[38]。HUANG 等[39]研

究认为广西是我国普通野生稻遗传多样性中心和

栽培稻的起源中心。薛艳霞等[40]研究认为郁江流

域是广西普通野生稻多样性中心。对于药用野生

稻，苏龙等[24]研究认为，梧州市与南宁市是遗传

多样性指数最高的 2 个居群，因此确定这两地为

广西药用野生稻的遗传多样性中心。而本研究表

明，梧州市居群表型遗传多样性最高，是广西药

用野生稻表型遗传多样性中心，南宁市居群表型

遗传多样性居中，与苏龙等的研究结果部分相同。

而余萍等[37]对 223 份广西普通野生稻在表型和

SSR 多样性进行分析，结果表明，北纬 22°~23° 

和 23°~24°范围内的 2 个区域内所包含的普通野

生稻数量多，遗传多样性大，在 DNA 水平上是

广西普通野生稻的遗传多样性中心，而表型性状

多样性中心是在北纬 21°~22°和 22°~23°，所以表

型多样性分布与 DNA 水平多样性并不完全一致。

本研究中，虽然梧州市的居群多，样本量大，但

样本量与多样性指数相关性不显著，而廖辉[41]研

究也认为普通野生稻种群大小与遗传多样性水平

无显著相关性。所以本研究认为梧州市是广西药

用野生稻表型遗传多样性中心。 
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