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　 　 摘要:　 为了建立江苏粳稻品种 ＤＮＡ 指纹图谱数据库ꎬ本研究利用水稻 １０Ｋ 液相芯片对 ３１４ 份来源广泛的水

稻种质资源进行 ＳＮＰ 基因分型ꎬ筛选出一系列高多态性的 ＳＮＰ 位点并开发出 １２２ 个 ＫＡＳＰ 标记ꎮ 利用 １２２ 个

ＫＡＳＰ 标记对 ３８ 份江苏粳稻品种进行检测ꎬ以多态性信息量(ＰＩＣ)>０􀆰 ３ꎬ最小等位基因频率(ＭＡＦ)>０􀆰 ２ꎬ检出率>
０􀆰 ９ 为筛选标准ꎬ筛选出 ５６ 个具有高效鉴别效率的核心 ＫＡＳＰ 标记ꎮ 遗传距离相关性分析结果表明ꎬ基于 ５６ 个核

心 ＫＡＳＰ 标记的江苏粳稻品种的遗传距离与基于 １２２ 个高多态性 ＫＡＳＰ 标记的的江苏粳稻品种的遗传距离相关系

数为 ８９􀆰 １％ꎬ呈极显著正相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ表明 ５６ 个核心标记可以有效代替 １２２ 个高多态性标记进行品种鉴定ꎮ 进

一步利用 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记对 １０２ 份江苏粳稻品种的遗传多样性进行分析ꎬ并构建了 １０２ 份品种的 ＤＮＡ 指纹

图谱和分子身份证二维码ꎬ本研究结果为江苏地区粳稻品种鉴定、选育和种质资源高效利用提供了参考ꎮ
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　 　 水稻是中国主要的粮食作物之一ꎬ近年来ꎬ得益

于育种技术的进步ꎬ水稻品种更新换代的速度不断

加快ꎬ全国每年审定的水稻新品种有上千个(中国

种业大数据平台)ꎮ 然而ꎬ随着育成品种数的日益

增多ꎬ品种同质化问题日益凸显ꎬ而真正具有突破性

的新品种则相对稀缺ꎮ 建立快速、高效、低成本的品

种分子鉴定体系ꎬ有助于保护、筛选、利用种质资源ꎬ
推进水稻品种原始创新ꎬ同时有利于维护育种者的

权益ꎮ
传统的品种真实性鉴定基于田间的表型性状ꎬ

数据调查、整理分析需要消耗大量的精力ꎬ且该方法

周期长ꎬ易受环境影响ꎬ难以实现大规模快速鉴

定[１]ꎮ ＤＮＡ 分子标记特异性强、稳定性高ꎬ不易受

外界环境影响ꎬ是品种鉴定和遗传分析强有力的工

具[２]ꎮ ＤＮＡ 分子标记经历了几代的发展ꎬ目前已有

数十种ꎬ如 ＲＦＬＰ 标记、ＲＡＰＤ 标记、ＡＦＬＰ 标记、ＳＳＲ
标记、ＳＮＰ 标记等[３]ꎮ 其中 ＳＳＲ 标记和 ＳＮＰ 标记是

最经典且应用最广泛的 ２ 类分子标记ꎬ被国际植物

品种权保护联盟(ＵＰＯＶ)确定为构建 ＤＮＡ 指纹数

据库的推荐标记[４]ꎮ
ＳＳＲ 标记存在难以实现高通量、数据整合复杂

以及可选用标记分布有限等问题ꎬ这些问题限制了

ＳＳＲ 标记技术在现代育种工作中的进一步应用和发

展ꎮ 相比之下ꎬＳＮＰ 标记具有分布广泛、分布均匀、
二态性等优点ꎬ更易实现高通量位点和高通量样品

的检测ꎬ适于数据整合和共享[５￣７]ꎮ ２０２１ 年«水稻品

种真实性鉴定 ＳＮＰ 标记法» 通过了农业行业审

定[８]ꎮ 目前ꎬＳＮＰ 标记已在水稻、小麦、玉米、豆类、
棉花等主要作物品种鉴定以及遗传多样性分析中被

广泛应用[９￣１３]ꎮ 全基因组重测序和基因芯片扫描是

高通量检测 ＳＮＰ 位点的重要方法ꎬ但这两种方法的

检测成本高ꎬ检测得到的数据量庞大ꎬ需要高性能计

算机进行存储和分析ꎬ同时对检测人员的数据分析

能力要求较高ꎮ
基于等位基因特异性 ＰＣＲ 的竞争性扩增技

术(Ｋｏｍｐｅｔｉｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅ￣ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＰＣＲꎬＫＡＳＰ)在 ＳＮＰ 分

型方面具有高精度、低成本和高效率的优势ꎬ并且该

技术可以根据检测群体设计特定的组合标记ꎬ也可

以根据特定功能位点开发功能分子标记ꎬ检测位点

和检测样本具有很大的灵活性[１４]ꎮ 陆海燕等[１５] 利

用玉米全基因组高密度 ＳＮＰ 基因分型数据ꎬ筛选并

开发 ２０２ 个 ＫＡＳＰ 标记ꎬ群体遗传距离相关性分析

和群体结构分析结果表明ꎬ２０２ 个高多态信息含

量(ＰＩＣ)的 ＫＡＳＰ 标记可用于玉米种质资源的研

究ꎮ 孙正文等[１３] 利用棉花 ＣｏｔｔｏｎＳＮＰ６３Ｋ 芯片筛选

出 ３９３ 个核心 ＫＡＳＰ 标记并构建品种特异的分子指

纹图谱ꎬ表明 ＫＡＳＰ 分子标记在棉花遗传改良中具

有广泛的应用前景ꎮ 以上研究结果表明ꎬ筛选高效

ＫＡＳＰ 标记进行品种鉴定和遗传多样性分析ꎬ可以

在降低成本的同时保证检测准确性和灵敏度ꎬ是一

种更经济、高效的方案ꎮ
本研究利用水稻 １０Ｋ 液相芯片对 ３１４ 份来源

广泛的水稻种质资源进行全基因组扫描ꎬ通过层层

筛选ꎬ获得了 ５６ 个高多态性的核心 ＫＡＳＰ 标记ꎮ 基

于 ５６ 个 ＫＡＳＰ 核心标记对 １０２ 份江苏粳稻品种的

遗传多样性进行分析ꎬ构建了江苏粳稻品种的 ＤＮＡ
指纹图谱数据库和品种分子身份证二维码ꎮ 本研究

结果将为江苏地区粳稻种质资源的科学管理、高效

利用以及品种鉴定和品种创新提供技术支撑ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

本研究所用试验材料均来自江苏省农作物种质

资源中期库ꎬ主要为江苏地区的主要水稻品种ꎬ包括

南粳系列、淮稻系列、徐稻系列、镇稻系列、武运粳系

列、武育粳系列、武香粳系列、盐稻系列、盐粳系列以

及扬粳系列等 １０２ 份江苏地区种植的主要水稻品

种ꎬ具体品种名称和育成单位信息如表 １ 所示ꎮ
１.２　 ＳＮＰ 位点筛选及 ＫＡＳＰ 标记开发

利用博瑞迪开发的 １０Ｋ 液相芯片对 ３１４ 份水

稻种质资源进行全基因组扫描ꎬ对得到的基因型数

据进行过滤ꎬ以多态性信息含量(ＰＩＣ)>０􀆰 ４ 筛选高

多态性 ＳＮＰ 位点ꎬ并根据 ＳＮＰ 位点在染色体的分布

情况ꎬ最终筛选出 １７０ 个候选 ＳＮＰ 位点ꎬ根据 ＳＮＰ
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位点侧翼１００~ ２００ ｂｐ 序列ꎬ使用网站 ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.
ｓｎｐｗａｙ.ｃｏｍ /设计 ＫＡＳＰ 引物ꎬ进行 ＫＡＳＰ 标记筛选ꎮ
ＫＡＳＰ 引物组合包含两条特异性引物 Ｆ１、Ｆ２和一条

通用引物 Ｒꎬ其中 Ｆ１引物 ５′端连接与 ＦＡＭ 荧光结合

的特异性序列 ５′￣ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴ￣３′ꎬ

用于检测参考基因组上的等位基因ꎻＦ２引物 ５′端连

接与 ＨＥＸ 荧光结合的特异性序列 ５′￣ＧＡＡＧＧＴＣＧ￣
ＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴ￣３′ꎬ用于检测变异位点上的等位

基因ꎮ

表 １　 １０２ 份江苏粳稻品种名称及选育单位

Ｔａｂｌｅ １　 Ｎａｍｅｓ ａｎｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ ｏｆ １０２ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ

编号 品种名称　 选育单位　 　 　 　 编号 品种名称　 选育单位　 　 　 　

Ｂ１８ 南粳 ３４ 江苏省农业科学院粮食作物研究所 　 Ｂ４２ 武运粳 ８ 号 常州市武进区农业科学研究所

Ｂ２１ 南粳 ３５ 江苏省农业科学院粮食作物研究所 　 Ｂ４５ 优辐粳 江苏省太湖地区农业科学研究所

Ｂ２５ 武香粳 １ 号 常州市武进区农业科学研究所 　 Ｂ４６ 盐粳 ６ 号 盐城市盐都区农业科学研究所

Ｂ２７ 秀水 ０４ 嘉兴市农业科学研究院 　 Ｂ５５ 镇稻 ９９ 号 江苏丘陵地区镇江农业科学研究所

Ｂ２８ 武复粳 常州市武进县滆湖育种场 　 Ｂ５９ 苏香粳 ２ 号 江苏省太湖地区农业科学研究所

Ｂ２９ 武育粳 ２ 号 常州市武进区稻麦育种场 　 Ｂ６０ 苏粳 ２ 号 江苏省太湖地区农业科学研究所

Ｂ３３ 武粳 ４ 号 常州市武进区稻麦育种场 　 Ｂ６１ 武粳 １３ 号 常州市武进区稻麦育种场

Ｂ３５ 镇稻 ８８ 江苏丘陵地区镇江农业科学研究所 　 Ｂ６３ 南粳 ４１ 江苏省农业科学院粮食作物研究所

Ｂ４０ 香粳 １１１ 江苏里下河地区农业科学研究所 　 Ｂ６６ 徐稻 ３ 号 江苏徐淮地区徐州农业科学研究所

Ｂ４３ 武运粳 ７ 号 常州市武进区农业科学研究所 　 Ｂ６７ 连嘉粳 １ 号 连云港市农业技术推广中心

Ｂ４４ 淮稻 ６ 号 江苏徐淮地区淮阴农业科学研究所 　 Ｂ６９ 淮稻 ７ 号 江苏徐淮地区淮阴农业科学研究所

Ｂ４７ 苏香粳 １ 号 江苏太湖地区农业科学研究所 　 Ｂ７０ 常农粳 ４ 号 常熟市农业科学研究所

Ｂ５２ 南粳 ３９ 江苏省农业科学院粮食作物研究所 　 Ｂ７１ 宁粳 １ 号 南京农业大学

Ｂ５３ 武运粳 １１ 号 常州市武进区农业科学研究所 　 Ｂ７４ 盐稻 ９ 号 江苏沿海地区农业科学研究所

Ｂ５４ 连粳 ３ 号 连云港市农业技术推广中心 　 Ｂ７７ 扬辐粳 ８ 号 江苏里下河地区农业科学研究所

Ｂ６２ 武香粳 １４ 号 常州市武进区稻麦育种场ꎻ江苏省农业科学
院粮食作物研究所

　 Ｂ７８ 扬辐粳 ７ 号 江苏里下河地区农业科学研究所

Ｂ７２ 淮稻 ５ 号 江苏徐淮地区淮阴农业科学研究所 　 Ｂ７９ 淮稻 ９ 号 江苏徐淮地区淮阴农业科学研究所

Ｂ７６ 华粳 ５ 号 江苏省大华种业集团有限公司 　 Ｂ８１ 南粳 ４４ 江苏省农业科学院粮食作物研究所

Ｂ８２ 武运粳 ２１ 号 常州市武进区农业科学研究所 　 Ｂ８３ 盐粳 ９ 号 江苏沿江地区农业科学研究所

Ｂ８９ 常农粳 ５ 号 常熟市农业科学研究所 　 Ｂ８４ 华粳 ６ 号 江苏省大华种业集团有限公司

Ｂ９０ 南粳 ４６ 江苏省农业科学院粮食作物研究所 　 Ｂ８７ 连粳 ２０ 连云港市农业科学院

Ｂ９３ 淮稻 １１ 号 江苏徐淮地区淮阴农业科学研究所 　 Ｂ９１ 扬粳 ４０３８ 江苏里下河地区农业科学研究所

Ｂ９４ 宁粳 ３ 号 南京农业大学 　 Ｂ９７ 盐稻 １０ 号 江苏沿江地区农业科学研究所

Ｂ９５ 武香粳 １９ 常州市武进区农业科学研究所 　 Ｂ９８ 盐粳 １１ 号 盐城市盐都区农业科学研究所

Ｂ９６ 武粳 １５ 常州市武进区稻麦育种场 　 Ｂ１０１ 宁粳 ４ 号 南京农业大学

Ｂ１００ 连粳 ６ 号 连云港市黄淮农作物育种研究所 　 Ｂ１０２ 武陵粳 １ 号 扬州大学农学院ꎬ武进区稻麦育种场ꎬ江苏
省种子管理站

Ｂ１０４ 盐粳 １０ 号 江苏沿海地区农业科学研究所 　 Ｂ１０３ 南粳 ４５ 江苏省农业科学院粮食作物研究所

Ｂ１０５ 镇稻 １２ 号 江苏丘陵地区镇江农业科学研究所 　 Ｂ１０８ 中稻 １ 号 中国农业科学院作物科学研究所ꎬ连云港市
农业科学院

Ｂ１０７ 武运粳 ２４ 号 常州市武进区农业科学研究所 　 Ｂ１０９ 连粳 ７ 号 连云港市农业科学院

Ｂ１１０ 镇稻 １１ 号 江苏丘陵地区镇江农业科学研究所 　 Ｂ１１６ 通粳 ９８１ 江苏沿江地区农业科学研究所

Ｂ１１４ 南粳 ５０５５ 江苏省农业科学院粮食作物研究所 　 Ｂ１１７ 镇稻 １４ 号 江苏丰源种业有限公司ꎬ江苏丘陵地区镇江
农业科学研究所
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续表１　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ１

编号 品种名称　 选育单位　 　 　 　 编号 品种名称　 选育单位　 　 　 　

Ｂ１１５ 扬育粳 ２ 号 江苏沿海地区农业科学研究所 　 Ｂ１１８ 武运粳 ２７ 常州市武进区农业科学研究所

Ｂ１１９ 连粳 ９ 号 连云港市农业科学院 　 Ｂ１２３ 南粳 ９１０８ 江苏省农业科学院粮食作物研究所

Ｂ１２０ 连粳 １１ 号 连云港市黄淮农作物育种研究所 　 Ｂ１２４ 镇稻 １８ 号 江苏丘陵地区镇江农业科学研究所ꎬ江苏丰
源种业有限公司

Ｂ１２１ 南粳 ４９ 江苏省农业科学院粮食作物研究所 　 Ｂ１２５ 武运粳 ３０ 常州市武进区农业科学研究所

Ｂ１２９ 南粳 ５１ 江苏省农业科学院粮食作物研究所 　 Ｂ１２６ 南粳 ５２ 江苏省优质水稻工程技术研究中心ꎬ江苏省
农业科学院粮食作物研究所

Ｂ１３０ 武运粳 ３１ 号 常州市武进区农业科学研究所 　 Ｂ１２８ 常农粳 ８ 号 常熟市农业科学研究所

Ｂ１３４ 盐粳 １６ 号 江苏沿海地区农业科学研究所 　 Ｂ１３１ 南粳 ０２１２ 江苏省农业科学院粮食作物研究所ꎬ江苏焦
点农业科技有限公司

Ｂ１３ 桂花黄 江苏太湖地区农业科学研究所 　 Ｂ１３２ 宁粳 ６ 号 南京农业大学

Ｂ１６ 南粳 ２３ 江苏省农业科学院粮食作物研究所 　 Ｂ１３３ 苏香粳 １００ 江苏太湖地区农业科学研究所

Ｂ２０ 盐粳 ２ 号 江苏沿海地区农业科学研究所 　 Ｂ１３５ 宁粳 ７ 号 南京农业大学

Ｂ２２ 紫金糯 江苏省农业科学院 　 Ｂ１３６ 宁粳 ８ 号 南京农业大学

Ｂ２４ 早单八 江苏太湖地区农业科学研究所 　 Ｂ１３８ 连粳 １８ 号 连云港市农业科学院

Ｂ３０ 太湖糯 江苏太湖地区农业科学研究所 　 Ｂ１３９ 中种香糯
连云港市农业科学院ꎬ中国种子集团有限公
司

Ｂ３１ 武育粳 ３ 号 常州市武进区稻麦育种场ꎬ江苏省农业科学
院粮食作物研究所 　 Ｂ１４１ 镇稻 ４ 号 江苏丘陵地区镇江农业科学研究所

Ｂ３２ 扬粳 １８６ 江苏里下河地区农业科学研究所 　 Ｂ１４２ 徐稻 ５ 号 江苏徐淮地区徐州农业科学研究所

Ｂ３４ 太湖粳 ２ 号 常熟市农业科学研究所 　 Ｂ１４３ 徐稻 ４ 号 江苏徐淮地区徐州农业科学研究所

Ｂ３６ 武育粳 ５ 号 江苏省武进市稻麦育种场 　 Ｂ１４４ 徐稻 ７ 号 江苏徐淮地区徐州农业科学研究所

Ｂ３８ 早丰 ９ 号 江苏省武进市稻麦育种场 　 Ｂ１４５ 徐稻 ８ 号 江苏徐淮地区徐州农业科学研究所

Ｂ３９ 盐粳 ５ 号 江苏省盐城稻麦育种试验站 　 Ｂ１４６ 徐稻 ９ 号 江苏徐淮地区徐州农业科学研究所

Ｂ４１ 武香粳 ９ 号 常州市武进区农业科学研究所 　 Ｂ１４７ 镇稻 ２１ 江苏丘陵地区镇江农业科学研究所ꎬ江苏丰
源种业有限公司

　 　 利用 ＣＴＡＢ 法提取水稻幼苗 ＤＮＡꎬ使用核酸微

量测定仪进行 ＤＮＡ 质量浓度测量和质量检测ꎬ将
ＤＮＡ 质量浓度稀释至 １０~ ２０ ｎｇ / μＬꎮ 将稀释的

ＤＮＡ 转到 ９６ 孔 ＰＣＲ 样品板上ꎬ每板中 ２ 个孔加

ｄｄＨ２Ｏ 作为对照(ＮＴＣ)ꎮ ＫＡＳＰ 反应体系为:每孔

０􀆰 ８ μＬ ＤＮＡꎬ每孔 ０􀆰 ７５ μＬ ２× ＫＡＳＰ Ｍａｓｔｅｒ ｍｉｘ
(ＬＧＣ) ＋ ０􀆰 ０５ μＬ 引物ꎮ ＫＡＳＰ 反应程序为:第一

步ꎬ预变性 ９４ ℃ꎬ１５ ｍｉｎꎻ第二步ꎬ变性 ９４ ℃ꎬ２０ ｓꎬ
复性 /延伸６１~５５ ℃(每循环 １ 次下降０.６ ℃)ꎬ６０ ｓꎬ
共 １０ 个循环ꎻ第三步ꎬ变性 ９４ ℃ꎬ２０ ｓꎬ复性 /延伸

６１~５５ ℃ꎬ６０ ｓꎬ ２６ 个循环ꎮ ＰＣＲ 反应结束后ꎬ利用

ＩｎｔｅｌｌｉＱｕｂｅ(ＬＧＣ)机器进行荧光数据读取和分析ꎮ
１.３　 数据分析

将 １０２ 份水稻品种的基因型数据整理成 Ｈａｐ￣
Ｍａｐ 格式ꎬ利用 ＰｏｗｅｒＭａｋｅｒ３.２５ 软件计算每个标记

的最小等位基因频率(ＭＡＦ)、多态性信息量(ＰＩＣ)ꎬ
利用 ＴＡＳＳＥＬ ｖ５.０ 软件的邻接算法计算水稻品种间

的遗传距离ꎬ利用 Ｆｉｇｔｒｅｅ ｖ１.４.３ 构建聚类图ꎮ
在 Ｅｘｃｅｌ 中ꎬ根据基因分型结果ꎬ将每份材料的

基因型进行数字化赋值ꎬ将 ＳＮＰ 标记基因型分为

ＡＡ、ＴＴ、ＣＣ、ＧＧ、 杂合、缺失 ６ 种情况ꎬ分别用 １、２、
３、４、０、９ 表示ꎬ在 Ｅｘｃｅｌ 中对基因型数据进行数字化

赋值后ꎬ每份材料的基因型信息由一串 ５６ 位数字构

成ꎬ构建了每份材料的分子指纹数据ꎬ并利用在线软

件草料二维码生成器( ｈｔｔｐ: / / ｃｌｉ. ｉｍ / )将分子指纹

数据生成分子指纹二维码ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 高多态性 ＳＮＰ 位点筛选及 ＫＡＳＰ 标记开发

利用 博 瑞 迪 开 发 的 水 稻 １０Ｋ 液 相 芯 片

(ＧｅｎｏＢａｉｔｓ ｒｉｃｅ １０Ｋ ｐａｎｅｌ)对 ３１４ 份来源广泛的水

稻种质资源进行全基因组扫描ꎬ获得了水稻基因组

上分布的３３ ５８０个 ＳＮＰ 位点ꎮ 对获得的总 ＳＮＰ 位

点进行过滤筛选ꎬ去除 ＳＮＰ 缺失率>１０％ꎬ最小等位
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基因频率(Ｍｉｎｏｒ ａｌｌｅｌｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙꎬＭＡＦ) <０􀆰 ０５ꎬ样本

缺失率>１０％的位点ꎬ共筛选出２０ ２６０个高质量 ＳＮＰ
位点ꎬ这些位点均匀分布在水稻基因组上ꎮ 多态性

信息量(ＰＩＣ)可以衡量 ＤＮＡ 分子标记在品种群体

中的多态性ꎬ以ＰＩＣ>０􀆰 ４ 为条件进行筛选ꎬ获得了

１ １９２个高多态性 ＳＮＰ 位点作为候选位点ꎮ 从１ １９２
个候选 ＳＮＰ 位点中筛选出位点前后 １００ ｂｐ 均没有

其他变异位点的 ＳＮＰ 位点ꎬ再结合染色体分布情

况ꎬ最终筛选出 １７０ 个高 ＰＩＣ 的 ＳＮＰ 位点用于

ＫＡＳＰ 标记开发ꎮ １７０ 个 ＳＮＰ 位点在基因组的分布

情况如图 １Ａ 所示ꎬＳＮＰ 位点平均间隔 ２􀆰 ２ Ｍｂꎮ

以 Ｎｉｐ＿ＭＳＵ７.０ 为参考基因组ꎬ从基因组数据库网

站 Ｊｂｒｏｗｓｅ(ｈｔｔｐｓ:/ / ｗｗｗ.ｍｂｋｂａｓｅ. ｏｒｇ / ｊｂｒｏｗｓｅ / ? ｄａｔａ)
下载 １７０ 个高多态性 ＳＮＰ 位点侧翼 １００ ｂｐ 的序列ꎬ利
用 ＫＡＳＰ 引物开发网站 ＳＮＰＷａｙ(ｈｔｔｐ:/ / ｗｗｗ.ｇｅｎｔｉｄｅｓ.
ｃｎ / ｓｎｐｐｒｉｍｅｒ / )设计ＫＡＳＰ 引物ꎮ 为了检验ＫＡＳＰ 引物

的有效性ꎬ选择表 １ 中前 ３８ 份江苏粳稻品种作为检测

群体ꎬ分析每个 ＫＡＳＰ 标记的基因分型效果ꎬ图 １Ｂ 中

左上方和右下方聚集的点分别代表等位基因型和参考

基因型ꎬ中间聚集的点代表杂合基因型ꎬ左下方的黑色

点代表阴性对照(ＮＴＣ)ꎮ 最终从 １７０ 个 ＫＡＳＰ 标记中ꎬ
筛选出 １２２ 个准确性较高的 ＫＡＳＰ 标记ꎮ

Ａ:１７０ 个高多态性 ＳＮＰ 位点分布情况ꎻＢ:ＫＡＳＰ 分子标记的基因分型图ꎮ 右下方聚集的圆点表示具有 ＦＡＭ 荧光标记的基因型的品种ꎬ为参

考基因组类型ꎻ左上方聚集的圆点表示具有 ＨＥＸ 荧光标记的基因型的品种ꎬ为变异类型ꎻ中心圆点表示具有杂合基因的品种ꎬ为杂合类型ꎻ
左下方的圆点表示不含模板的空白对照(ＮＴＣ)ꎮ ＨＥＸ:六氯荧光素ꎻＦＡＭ:６￣羧基荧光素ꎮ

图 １　 １７０ 个 ＳＮＰ 位点在染色体上的分布和 ＫＡＳＰ 标记的基因分型

Ｆｉｇ.１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ １７０ ＳＮＰ ｌｏｃｉ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ ｏｆ ＫＡＳＰ ｍａｒｋｅｒｓ

２.２　 核心 ＳＮＰ 位点筛选及 ＫＡＳＰ 标记开发

为了进一步筛选在粳稻品种中高多态性的核心标

记[１６]ꎮ 首先分析 １２２ 个 ＫＡＳＰ 标记对 ３８ 份水稻种质

资源的基因型分型结果ꎬ以最小等位基因频率(ＭＡＦ)>
０􀆰 ２０、多态性信息量(ＰＩＣ)>０􀆰 ３、检出率>９０％、杂合率<
５％为筛选标准ꎬ并结合 ＫＡＳＰ 标记在染色体上的分布

情况[１５]ꎬ筛选出 ５６ 个高 ＰＩＣ 的 ＳＮＰ 位点ꎮ ５６ 个 ＳＮＰ
位点覆盖了水稻基因组的 １２ 条染色体ꎬ平均间隔 ６􀆰 ６
Ｍｂ(图 ２Ａ)ꎮ ３８ 份水稻种质资源中ꎬ这些位点 ＰＩＣ 为

０.３４~０􀆰 ５０ꎬ平均值为 ０􀆰 ４７ꎻ利用这 ５６ 个 ＳＮＰ 位点开发

出 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记(表 ２)ꎮ ＭＡＦ 为０.２２~０􀆰 ５０ꎬ平
均值为 ０􀆰 ４０(图 ２Ｂ、图 ２Ｃ)ꎮ
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Ａ:５６ 个 ＳＮＰ 位点在染色体上的分布ꎬ单位 ＭｂꎻＢ:５６ 个 ＳＮＰ 位点的最小等位基因频率(ＭＡＦ)ꎻＣ:５６ 个 ＳＮＰ 位点的多态性信息量(ＰＩＣ)ꎮ
图 ２　 ５６ 个 ＳＮＰ 位点在染色体上的分布及遗传多态性

Ｆｉｇ.２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ５６ ＳＮＰ ｌｏｃｉ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｏｆ ５６ ＳＮＰ ｌｏｃｉ
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表 ２　 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ５６ ｃｏｒｅ ＫＡＳＰ ｍａｒｋｅｒｓ

标记　 等位碱基变异 染色体 物理位置(ｂｐ) 引物序列(５′→３′)

Ｏｓｋ１ Ｇ / Ａ １ １ ２２８ ５１２ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＧＣＡＡＴＣＴＡＴＴＴＴＣＡＣＴＴＧＡＡＴＣＣＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＧＣＡＡＴＣＴＡＴＴＴＴＣＡＣＴＴＧＡＡＴＣＣＡ
Ｒ ＡＧＧＡＧＡＡＡＡＡＴＡＣＡＧＣＣＣＣＴＡＡＧＧ

Ｏｓｋ２ Ｇ / Ａ １ ４ ６４５ ４８１ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＣＴＣＡＣＣＡＴＣＣＧＴＧＣＡＣＣＴＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＣＴＣＡＣＣＡＴＣＣＧＴＧＣＡＣＣＴＡ
Ｒ ＣＧＴＧＧＡＴＴＣＡＡＡＣＡＴＧＴＴＣＣＧＴＡＴ

Ｏｓｋ３ Ｃ / Ａ １ ６ ６４４ ３８７ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＴＣＡＴＣＡＣＴＡＣＴＣＴＣＧＡＴＣＴＣＴＧＴＣ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＴＣＡＴＣＡＣＴＡＣＴＣＴＣＧＡＴＣＴＣＴＧＴＡ
Ｒ ＡＡＴＣＡＧＴＧＡＣＡＡＴＧＡＧＧＡＣＧＡＡＧＡ

Ｏｓｋ４ Ｇ / Ａ １ ９ ３０５ ８７６ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＣＴＡＣＴＧＡＣＴＴＧＡＡＧＡＴＡＴＧＣＣＡＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＣＴＡＣＴＧＡＣＴＴＧＡＡＧＡＴＡＴＧＣＣＡＡ
Ｒ ＣＡＴＣＴＴＣＡＴＣＴＴＣＡＴＣＣＴＴＧＧＴＧＣ

Ｏｓｋ５ Ｃ / Ｇ １ １２ ８５４ ４２６ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＴＴＴＴＣＣＡＣＧＡＣＡＡＡＡＡＣＧＣ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＴＴＴＴＣＣＡＣＧＡＣＡＡＡＡＡＣＧＧ
Ｒ ＡＡＡＡＡＣＧＴＣＴＴＴＧＣＴＴＴＣＧＴＣＧＴＣ

Ｏｓｋ６ Ａ / Ｇ １ ２４ ７４９ ４８０ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＴＴＡＧＣＴＧＣＣＧＴＴＧＣＴＴＣＴＴＴＣＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＴＴＡＧＣＴＧＣＣＧＴＴＧＣＴＴＣＴＴＴＣＧ
Ｒ ＣＧＡＡＧＡＣＴＡＡＡＣＧＣＡＡＣＴＣＣＡＡＴＴ

Ｏｓｋ７ Ａ / Ｇ １ ３０ ５４５ ６６２ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＴＡＴＣＧＡＡＧＣＧＴＧＧＣＡＧＡＴＧＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＴＡＴＣＧＡＡＧＣＧＴＧＧＣＡＧＡＴＧＧ
Ｒ ＧＴＣＧＡＴＣＡＣＧＧＡＡＡＡＡＧＡＡＧＴＣＣ

Ｏｓｋ８ Ｇ / Ａ ２ ５ ７８５ ５３２ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＴＴＣＴＣＧＡＧＴＧＣＣＡＣＡＡＡＴＴＴＣＴＣＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＴＴＣＴＣＧＡＧＴＧＣＣＡＣＡＡＡＴＴＴＣＴＣＡ
Ｒ ＡＣＴＡＡＣＡＡＴＧＣＡＧＣＴＴＣＴＧＧＴＡＧＡ

Ｏｓｋ９ Ｇ / Ｃ ２ ２１ ７７２ ９６９ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＡＴＡＡＴＣＴＧＡＧＴＴＧＡＡＧＴＧＧＣＴＣＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＡＴＡＡＴＣＴＧＡＧＴＴＧＡＡＧＴＧＧＣＴＣＣ
Ｒ ＣＴＴＣＡＣＣＴＧＴＴＣＴＡＣＴＡＣＣＡＧＡＣＣ

Ｏｓｋ１０ Ｃ / Ａ ２ ３４ ４７４ ０６１ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＴＡＧＴＣＡＡＣＣＣＡＴＴＡＡＣＣＡＣＧＣ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＴＡＧＴＣＡＡＣＣＣＡＴＴＡＡＣＣＡＣＧＡ
Ｒ ＴＣＧＴＡＣＣＡＣＣＧＣＴＣＡＴＡＡＴＡＡＴＧＡ

Ｏｓｋ１１ Ａ / Ｇ ２ ３５ ８８２ ６９６ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＧＴＧＡＣＣＴＧＧＴＧＴＣＣＣＴＣＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＧＴＧＡＣＣＴＧＧＴＧＴＣＣＣＴＣＧ
Ｒ ＴＣＴＡＡＧＧＡＴＧＴＣＡＣＣＣＡＣＣＡＡＡＡＡ

Ｏｓｋ１２ Ｇ / Ａ ３ ７ ９５６ ０１７ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＴＡＧＣＧＣＣＣＡＡＧＴＴＣＧＴＣＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＴＡＧＣＧＣＣＣＡＡＧＴＴＣＧＴＣＡ
Ｒ ＴＴＴＧＴＡＡＡＡＣＣＴＴＣＣＣＣＴＧＣＴＡＧＡ

Ｏｓｋ１３ Ｇ / Ａ ３ １３ ７７５ １２１ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＴＧＴＧＴＣＡＴＧＧＧＡＡＴＴＴＡＧＧＧＡＡＴＴＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＴＧＴＧＴＣＡＴＧＧＧＡＡＴＴＴＡＧＧＧＡＡＴＴＡ
Ｒ ＴＧＡＧＧＣＴＡＡＣＧＧＡＧＡＴＴＣＴＴＡＴＧＧ

Ｏｓｋ１４ Ｇ / Ａ ３ １６ ５７９ ５２０ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＴＧＡＧＣＡＡＧＴＡＡＡＧＣＡＡＧＡＧＧＡＴＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＴＧＡＧＣＡＡＧＴＡＡＡＧＣＡＡＧＡＧＧＡＴＡ
Ｒ ＴＡＴＡＡＧＴＧＧＴＧＴＣＣＡＴＡＧＧＣＡＴＣＧ

Ｏｓｋ１５ Ａ / Ｇ ３ ２５ １８１ ２７７ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＴＣＡＡＴＧＴＡＧＡＴＴＧＡＴＧＡＡＧＧＧＣＴＣＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＴＣＡＡＴＧＴＡＧＡＴＴＧＡＴＧＡＡＧＧＧＣＴＣＧ
Ｒ ＧＴＴＧＡＴＧＧＴＡＡＧＧＡＧＣＴＡＧＧＡＡＧＴ

Ｏｓｋ１６ Ｔ / Ｃ ４ １５ ８４６ ０１７ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＣＴＴＣＣＣＡＡＡＣＣＧＣＴＡＡＡＴＧＧＴＧＴ
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续表２　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ２

标记　 等位碱基变异 染色体 物理位置(ｂｐ) 引物序列(５′→３′)

Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＣＴＴＣＣＣＡＡＡＣＣＧＣＴＡＡＡＴＧＧＴＧＣ

Ｒ ＡＣＡＴＴＴＴＴＣＴＡＡＡＡＧＣＡＡＣＣＴＴＣＧＴ

Ｏｓｋ１７ Ｔ / Ｃ ４ １９ ２０９ ５４３ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＴＡＣＣＴＧＴＣＧＴＧＴＣＣＣＣＣＡＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＴＡＣＣＴＧＴＣＧＴＧＴＣＣＣＣＣＡＣ

Ｒ ＡＧＡＡＧＡＣＧＡＧＣＡＣＡＣＴＡＧＣＡＡＧ

Ｏｓｋ１８ Ａ / Ｇ ４ ２１ ４６９ ２９０ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＡＴＴＴＣＣＣＣＡＴＧＡＧＡＧＴＴＧＣＡＣＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＡＴＴＴＣＣＣＣＡＴＧＡＧＡＧＴＴＧＣＡＣＧ

Ｒ ＧＧＧＡＡＧＡＴＣＡＧＧＣＴＴＴＡＴＡＣＡＣＣＡ

Ｏｓｋ１９ Ａ / Ｇ ４ ２２ ８４２ ２３８ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＣＧＧＧＣＡＣＡＣＡＡＧＴＡＣＡＣＣＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＣＧＧＧＣＡＣＡＣＡＡＧＴＡＣＡＣＣＧ

Ｒ ＧＴＴＣＧＴＡＧＧＡＡＴＡＧＧＡＴＧＴＧＧＴＧＡ

Ｏｓｋ２０ Ｔ / Ｃ ４ ３１ ９９７ １８７ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＣＣＴＣＧＧＴＣＡＴＴＴＣＣＡＴＧＣＣＴＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＣＣＴＣＧＧＴＣＡＴＴＴＣＣＡＴＧＣＣＴＣ

Ｒ ＧＣＴＡＴＡＧＴＴＣＧＧＡＧＧＧＴＡＡＴＴＣＧＴ

Ｏｓｋ２１ Ｔ / Ｃ ５ ７ ３８４ ８６４ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＣＡＴＣＧＴＴＴＣＡＡＴＴＴＣＡＡＣＣＡＡＡＣＴＴＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＣＡＴＣＧＴＴＴＣＡＡＴＴＴＣＡＡＣＣＡＡＡＣＴＴＣ

Ｒ ＧＴＣＧＴＧＡＡＧＡＣＴＧＡＡＧＡＧＴＡＴＡＣＴ

Ｏｓｋ２２ Ｔ / Ｃ ５ １７ ０３５ １４５ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＣＡＴＴＧＧＴＧＣＣＧＴＡＣＡＡＡＴＴＣＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＣＡＴＴＧＧＴＧＣＣＧＴＡＣＡＡＡＴＴＣＣ

Ｒ ＡＡＡＡＴＧＴＣＴＣＣＴＡＣＣＡＧＡＡＣＡＣＣＴ

Ｏｓｋ２３ Ｇ / Ｃ ５ ２３ ３０５ ５１５ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＡＧＴＡＡＧＣＴＧＧＧＡＧＧＡＡＴＧＴＴＣＴＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＡＧＴＡＡＧＣＴＧＧＧＡＧＧＡＡＴＧＴＴＣＴＣ

Ｒ ＴＣＴＣＧＣＧＧＴＡＣＡＣＡＣＡＡＡＡＣＴＡＴＡ

Ｏｓｋ２４ Ｇ / Ｔ ６ １ ５２９ ６４９ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＧＣＣＣＡＴＧＴＡＴＡＣＴＡＧＡＣＡＴＡＣＣＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＧＣＣＣＡＴＧＴＡＴＡＣＴＡＧＡＣＡＴＡＣＣＴ

Ｒ ＴＡＡＡＴＡＣＡＡＧＣＧＣＧＡＴＡＡＡＴＧＣＧＡ

Ｏｓｋ２５ Ｔ / Ｃ ６ ３ １６６ ２６７ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＧＧＡＡＡＡＴＣＧＧＧＴＴＧＴＡＴＡＴＡＣＡＴＧＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＧＧＡＡＡＡＴＣＧＧＧＴＴＧＴＡＴＡＴＡＣＡＴＧＣ

Ｒ ＡＧＡＡＡＡＴＣＡＧＴＧＧＡＣＣＡＣＡＡＡＡＣＴ

Ｏｓｋ２６ Ａ / Ｇ ６ ８ ４５４ ６０６ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＴＣＡＡＣＧＡＣＴＴＣＣＴＣＣＴＴＴＴＣＴＣＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＴＣＡＡＣＧＡＣＴＴＣＣＴＣＣＴＴＴＴＣＴＣＧ

Ｒ ＣＧＡＧＡＴＣＡＡＧＧＴＡＡＧＣＡＧＡＧＡＧＡＡ

Ｏｓｋ２７ Ｇ / Ａ ６ １０ ３４５ ２３０ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＧＧＧＴＧＡＧＧＧＣＣＴＧＣＡＡＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＧＧＧＴＧＡＧＧＧＣＣＴＧＣＡＡＡ

Ｒ ＡＧＡＣＴＴＧＡＡＡＡＣＣＴＴＧＧＴＧＣＡＡＴＴ

Ｏｓｋ２８ Ｔ / Ｃ ６ ２５ ２２０ ０６１ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＣＴＡＧＡＴＧＴＧＧＡＧＡＡＧＧＡＡＧＡＴＣＧＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＣＴＡＧＡＴＧＴＧＧＡＧＡＡＧＧＡＡＧＡＴＣＧＣ

Ｒ ＣＡＴＴＡＣＡＡＣＡＴＡＴＴＣＣＣＡＴＧＣＣＣＣ

Ｏｓｋ２９ Ａ / Ｇ ７ ２ ８６５ １９５ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＴＧＴＣＴＴＣＡＴＣＴＣＣＧＴＴＴＣＡＡＴＡＣＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＴＧＴＣＴＴＣＡＴＣＴＣＣＧＴＴＴＣＡＡＴＡＣＧ

Ｒ ＴＴＡＴＡＴＴＴＴＧＧＧＡＣＧＧＡＧＧＧＡＴＣＣ

Ｏｓｋ３０ Ｔ / Ａ ７ ４ ６６０ ７７３ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＣＡＴＧＣＡＴＧＡＡＡＴＴＴＧＣＴＴＣＡＧＣＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＣＡＴＧＣＡＴＧＡＡＡＴＴＴＧＣＴＴＣＡＧＣＡ

Ｒ ＡＡＣＴＧＡＴＧＧＧＴＡＣＡＴＡＧＣＡＡＣＴＧＴ

６７５１ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２４ 年 第 ４０ 卷 第 ９ 期



续表２　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ２

标记　 等位碱基变异 染色体 物理位置(ｂｐ) 引物序列(５′→３′)

Ｏｓｋ３１ Ａ / Ｇ ７ ８ ８０９ ８２８ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＣＴＧＣＴＧＧＡＧＴＧＴＧＧＧＧＡＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＣＴＧＣＴＧＧＡＧＴＧＴＧＧＧＧＡＧ

Ｒ ＡＣＡＧＡＣＣＴＴＣＴＴＴＣＧＣＡＧＡＧＴＡＡＴ

Ｏｓｋ３２ Ａ / Ｔ ７ １０ ７５６ ６１２ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＧＣＴＴＴＧＡＴＣＣＡＡＴＴＡＡＴＣＣＡＧＧＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＧＣＴＴＴＧＡＴＣＣＡＡＴＴＡＡＴＣＣＡＧＧＴ

Ｒ ＧＴＴＧＧＧＡＴＴＴＣＣＴＴＴＴＴＧＡＧＧＴＧＴ

Ｏｓｋ３３ Ｇ / Ａ ７ １２ ９２４ ０２９ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＣＴＴＧＴＡＣＡＡＧＡＴＣＧＧＡＣＴＧＧＧＴＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＣＴＴＧＴＡＣＡＡＧＡＴＣＧＧＡＣＴＧＧＧＴＡ

Ｒ ＴＴＧＣＴＴＣＡＧＡＡＴＧＡＧＡＴＧＴＡＣＣＣＴ

Ｏｓｋ３４ Ｔ / Ｃ ７ ２１ ３２４ ９７０ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＴＧＣＴＣＣＧＧＧＴＴＣＴＣＣＴＧＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＴＧＣＴＣＣＧＧＧＴＴＣＴＣＣＴＧＣ

Ｒ ＧＡＴＧＡＧＣＧＡＧＣＡＡＧＣＧＴＡＧＧ

Ｏｓｋ３５ Ｔ / Ｃ ７ ２４ ６２２ １１８ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＧＡＴＴＧＧＡＣＡＧＣＡＣＧＡＧＴＡＣＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＧＡＴＴＧＧＡＣＡＧＣＡＣＧＡＧＴＡＣＣ

Ｒ ＧＡＴＧＴＧＴＣＧＡＧＧＡＡＣＡＧＴＴＴＧＡＧ

Ｏｓｋ３６ Ｃ / Ｔ ８ １ ５３０ ３５５ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＧＴＡＡＴＡＴＣＴＣＡＡＡＴＡＣＴＡＴＧＴＣＧＡＡＧＴＴＣ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＧＴＡＡＴＡＴＣＴＣＡＡＡＴＡＣＴＡＴＧＴＣＧＡＡＧＴＴＴ

Ｒ ＣＡＧＴＧＡＧＴＧＧＡＴＡＡＴＡＡＧＧＴＧＧＧＡ

Ｏｓｋ３７ Ｔ / Ｃ ８ ２ ２７５ ００８ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＣＡＡＣＡＡＣＡＣＴＧＡＴＴＣＡＧＣＴＧＣＡＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＣＡＡＣＡＡＣＡＣＴＧＡＴＴＣＡＧＣＴＧＣＡＣ

Ｒ ＴＣＧＡＴＣＴＧＴＴＧＡＴＴＣＧＣＴＣＧＡＴＡＴ

Ｏｓｋ３８ Ａ / Ｇ ８ ７ ８９０ ７３３ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＣＧＣＡＡＡＧＴＴＴＧＡＡＴＴＴＧＧＴＴＡＡＡＡＴＴＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＣＧＣＡＡＡＧＴＴＴＧＡＡＴＴＴＧＧＴＴＡＡＡＡＴＴＧ

Ｒ ＣＡＧＴＣＣＴＴＴＴＣＣＡＴＣＡＣＡＴＣＡＡＣＣ

Ｏｓｋ３９ Ｇ / Ａ ８ １９ ４６６ １７７ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＴＴＡＴＴＴＣＣＴＴＧＧＡＡＴＡＣＧＧＴＧＣＡＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＴＴＡＴＴＴＣＣＴＴＧＧＡＡＴＡＣＧＧＴＧＣＡＡ

Ｒ ＡＡＧＣＡＴＧＴＡＴＡＡＣＴＧＣＣＡＧＡＧＧＡＡ

Ｏｓｋ４０ Ｇ / Ａ ８ ２４ ０７０ ７３５ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＧＴＣＣＡＡＴＧＡＡＴＣＴＡＧＡＣＡＡＡＧＣＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＧＴＣＣＡＡＴＧＡＡＴＣＴＡＧＡＣＡＡＡＧＣＡ

Ｒ ＣＴＴＧＴＣＡＧＣＧＧＴＡＡＡＴＧＡＴＣＣＡＴＣ

Ｏｓｋ４２ Ｔ / Ｃ ９ １０ ５１５ ６５３ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＣＡＡＣＧＧＣＴＴＴＣＡＴＧＧＴＣＡＴＴＴＧＴＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＣＡＡＣＧＧＣＴＴＴＣＡＴＧＧＴＣＡＴＴＴＧＴＣ

Ｒ ＧＣＧＴＧＴＧＣＡＣＡＡＴＡＣＧＴＡＡＴＴＴＴＴ

Ｏｓｋ４３ Ｔ / Ｃ ９ １２ ７２５ ６５３ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＣＣＴＣＡＡＣＡＴＴＴＴＧＡＴＧＴＴＡＣＴＧＴＴＴＴＧＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＣＣＴＣＡＡＣＡＴＴＴＴＧＡＴＧＴＴＡＣＴＧＴＴＴＴＧＣ

Ｒ ＧＧＡＧＡＴＣＡＡＣＡＧＡＡＧＡＣＡＴＧＡＡＧＣ

Ｏｓｋ４４ Ａ / Ｃ ９ １３ ６６５ １８０ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＴＴＧＴＣＡＡＴＡＧＴＧＡＧＴＣＧＴＣＣＧＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＴＴＧＴＣＡＡＴＡＧＴＧＡＧＴＣＧＴＣＣＧＣ

Ｒ ＣＡＴＡＴＧＴＣＡＴＡＡＡＡＣＣＣＡＴＧＧＧＣＣ

Ｏｓｋ４５ Ａ / Ｇ ９ １７ ７５３ ２０６ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＴＧＧＴＧＴＣＣＧＡＴＴＴＴＣＣＴＧＴＴＴＴＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＴＧＧＴＧＴＣＣＧＡＴＴＴＴＣＣＴＧＴＴＴＴＧ

Ｒ ＧＴＡＴＣＧＧＧＡＴＴＴＡＧＴＣＡＧＴＣＧＴＣＡ

Ｏｓｋ４６ Ｔ / Ｃ １０ ３６９ １３３ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＴＧＧＡＧＴＡＧＴＣＡＴＣＴＡＴＴＡＡＣＴＡＧＡＴＡＧＴＡＣＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＴＧＧＡＧＴＡＧＴＣＡＴＣＴＡＴＴＡＡＣＴＡＧＡＴＡＧＴＡＣＣ

７７５１朱小品等:基于核心 ＫＡＳＰ 标记的江苏粳稻品种 ＤＮＡ 指纹图谱构建



续表２　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ２

标记　 等位碱基变异 染色体 物理位置(ｂｐ) 引物序列(５′→３′)

Ｒ ＧＣＡＣＡＣＣＡＡＴＣＣＡＡＴＧＴＣＡＣＴＴＡＡ

Ｏｓｋ４７ Ｃ / Ｔ １０ ２ ３３５ ６３７ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＴＴＧＴＴＧＡＧＧＣＡＣＣＴＣＣＣＣＣ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＴＴＧＴＴＧＡＧＧＣＡＣＣＴＣＣＣＣＴ

Ｒ ＡＡＣＴＧＣＣＣＡＴＣＴＡＡＴＧＡＡＣＴＧＧＡＴ

Ｏｓｋ４８ Ｔ / Ｃ １０ ３ ７８７ ２４８ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＣＣＡＧＣＡＧＡＧＣＴＣＡＣＣＧＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＣＣＡＧＣＡＧＡＧＣＴＣＡＣＣＧＣ

Ｒ ＴＴＧＡＧＡＡＡＴＣＡＡＧＣＴＧＴＡＣＣＴＣＣＡ

Ｏｓｋ４９ Ｔ / Ｇ １０ １０ ７２４ ２９１ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＡＡＧＡＡＴＡＧＣＴＴＡＡＡＧＡＡＡＡＡＴＡＡＡＡＣＡＣＴＡＴＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＡＡＧＡＡＴＡＧＣＴＴＡＡＡＧＡＡＡＡＡＴＡＡＡＡＣＡＣＴＡＴＧ

Ｒ ＴＧＧＴＡＴＴＣＧＡＣＧＡＴＡＴＧＣＣＡＴＧＡＴ

Ｏｓｋ５０ Ｃ / Ｔ １０ １９ ０２９ ８９３ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＧＧＴＣＡＣＡＴＡＡＡＴＡＡＴＣＴＧＴＧＴＴＣＡＣＣ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＧＧＴＣＡＣＡＴＡＡＡＴＡＡＴＣＴＧＴＧＴＴＣＡＣＴ

　 　 　 　 Ｒ ＧＣＡＴＴＴＧＴＧＡＡＡＣＡＡＧＡＧＧＧＴＡＣＡ

Ｏｓｋ５１ Ｃ / Ｔ １１ ４ ３７４ ８７５ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＴＣＣＧＴＧＡＣＡＣＧＴＡＣＧＴＡＣ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＴＣＣＧＴＧＡＣＡＣＧＴＡＣＧＴＡＴ

Ｒ ＣＡＡＣＴＧＡＡＣＧＧＡＧＡＧＧＣＡＡＧＣＴＡＴ

Ｏｓｋ５２ Ｇ / Ａ １１ １８ ９３５ １５７ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＣＡＡＧＴＣＴＣＴＣＴＣＡＣＡＡＡＧＧＡＧＧＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＣＡＡＧＴＣＴＣＴＣＴＣＡＣＡＡＡＧＧＡＧＧＡ

Ｒ ＧＣＡＡＡＴＧＧＴＴＧＡＧＡＧＡＧＡＴＴＣＴＧＧ

Ｏｓｋ５４ Ｇ / Ａ １１ ２６ ０８５ ８５７ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＧＴＧＡＡＡＧＣＧＴＡＧＴＡＴＡＧＡＧＡＣＡＴＧ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＧＴＧＡＡＡＧＣＧＴＡＧＴＡＴＡＧＡＧＡＣＡＴＡ

Ｒ ＴＡＣＴＣＧＡＴＴＴＡＴＧＡＧＧＣＴＣＡＧＣＴＣ

Ｏｓｋ５７ Ｔ / Ｇ １２ １ ７９４ ７２７ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＧＣＡＣＡＡＴＧＴＴＣＴＧＴＴＴＴＣＡＣＴＣＴＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＧＣＡＣＡＡＴＧＴＴＣＴＧＴＴＴＴＣＡＣＴＣＴＧ

Ｒ ＧＡＡＧＧＣＴＧＴＧＴＣＴＴＴＴＴＣＣＴＴＧＡＡ

Ｏｓｋ５８ Ａ / Ｔ １２ ２ ７３８ １１５ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＡＡＧＴＧＣＡＡＧＣＣＴＴＴＧＡＡＡＴＴＧＡＡＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＡＡＧＴＧＣＡＡＧＣＣＴＴＴＧＡＡＡＴＴＧＡＡＴ

Ｒ ＴＧＡＴＣＡＡＧＡＣＡＡＧＴＧＴＡＧＣＣＡＡＧＡ

Ｏｓｋ５９ Ａ / Ｇ １２ １３ ７８４ ７５０ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＣＧＧＴＣＧＡＡＧＧＣＴＣＴＣＧＴＧＡ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＣＧＧＴＣＧＡＡＧＧＣＴＣＴＣＧＴＧＧ

Ｒ ＣＣＧＡＣＣＣＧＡＣＴＡＣＴＡＴＧＡＡＧＴＴＡＴ

Ｏｓｋ６０ Ｔ / Ｃ １２ ２４ ０９０ ２１７ Ｆ１ ＧＡＡＧＧＴＧＡＣＣＡＡＧＴＴＣＡＴＧＣＴＧＧＴＴＧＣＴＣＡＣＴＧＡＡＣＣＴＧＴＡＴＴＡＡＴ
Ｆ２ ＧＡＡＧＧＴＣＧＧＡＧＴＣＡＡＣＧＧＡＴＴＧＧＴＴＧＣＴＣＡＣＴＧＡＡＣＣＴＧＴＡＴＴＡＡＣ

Ｒ ＣＴＡＧＡＡＡＣＣＡＣＡＡＣＣＡＣＴＣＣＡＡＡＣ
Ｆ１:正向引物 １ꎻＦ２:正向引物 ２ꎻＲ:反向引物ꎮ

　 　 为验证 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记对水稻品种的区

分效率ꎬ利用 １２２ 个高多态性的 ＫＡＳＰ 标记和 ５６ 个

核心 ＫＡＳＰ 标记对 ３８ 份江苏粳稻品种进行基因分

型ꎬ计算品种间的遗传距离ꎮ 基于 １２２ 个高多态性

ＫＡＳＰ 标记ꎬ３８ 份江苏育成粳稻品种的两两遗传距

离为０.１０~ ０􀆰 ７５ꎬ遗传距离平均值为 ０􀆰 ４６ꎬ对 ３８ 份

粳稻品种的区分效率为 １００％ꎮ 有 ６９６ 对粳稻品种

间的遗传距离小于 ０􀆰 ７ꎬ占总对数的 ９９％ꎻ有 ７ 对粳

稻品种间的遗传距离大于 ０􀆰 ７ꎬ占总对数的 １％(图
３Ａ)ꎮ 基于 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记ꎬ３８ 份粳稻品种两

两遗传距离为０.０９~０􀆰 ７５ꎬ遗传距离平均值为 ０􀆰 ４７ꎬ
对 ３８ 份粳稻品种的区分效率为 １００％ꎮ 有 ７９９ 对粳

稻品种的品种间遗传距离小于 ０􀆰 ７ꎬ占总对数的

９８％ꎻ有 １１ 对粳稻品种的品种间遗传距离大于 ０􀆰 ７ꎬ
占总对数的 ２％(图 ３Ｂ)ꎬ并且基于 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ
标记的遗传距离与基于 １２２ 个高多态性 ＫＡＳＰ 标记
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的遗传距离呈极显著线性相关(Ｐ<０􀆰 ０１) (图 ３Ｃ)ꎮ
结果表明ꎬ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记可以有效代替 １２２

个高多态性 ＫＡＳＰ 标记进行品种鉴定ꎬ即 ５６ 个核心

ＫＡＳＰ 标记可以有效鉴定江苏粳稻品种ꎮ

Ａ:基于 １２２ 个 ＫＡＳＰ 标记的 ３８ 份粳稻品种间遗传距离ꎻＢ:基于 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记的 ３８ 份粳稻品种间遗传距离ꎻＣ:基于两组标记的 ３８
份水稻品种间遗传距离的相关性ꎮ

图 ３　 基于 ２ 组标记的 ３８ 份粳稻品种间的遗传距离分析

Ｆｉｇ.３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ３８ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｗｏ ｓｅｔｓ ｏｆ ｍａｒｋｅｒｓ

２.３　 １０２ 份江苏粳稻品种遗传多样性分析

利用 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记对 １０２ 份江苏粳稻

品种进行基因分型ꎬ计算品种间的遗传距离ꎬ利用邻

接法(Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ)构建该群体的聚类进

化树ꎬ结果显示 １０２ 份水稻品种可以被划分为 ４ 个

亚群ꎬＰｏｐ１、Ｐｏｐ２、Ｐｏｐ３、Ｐｏｐ４(图 ４)ꎮ Ｐｏｐ１ 亚群包

含 ７ 份品种ꎬ其中有 ６ 份品种为武运粳 ３ 号衍生后

代ꎬ主要为江苏太湖和苏南地区种植的品种ꎬ如南粳

４６、宁粳 ３ 号ꎻＰｏｐ２ 亚群包含 １８ 份品种ꎬ主要为江

苏省苏中及宁镇扬丘陵地区推广的品种ꎬ如扬育粳

２ 号、武运粳 ２４ 号ꎻＰｏｐ３ 亚群包含 ２０ 份品种ꎬ主要

为江苏省淮北地区大面积推广品种ꎬ包括盐粳和华

粳系列ꎻＰｏｐ４ 亚群包含 ５７ 份品种ꎬ该亚群品种数目

最多ꎬ其中桂花黄、秀水 ０４、武育粳 ３ 号、镇稻 ８８ 为

江苏粳稻育成品种的早期骨干亲本ꎬ系谱分析发现

Ｐｏｐ４ 亚群主要为这些骨干亲本及其衍生后代的粳

稻品种ꎮ Ｐｏｐ４ 亚群中ꎬ徐稻 ３ 号(Ｂ６６)、徐稻 ４ 号

(Ｂ１４３)、徐稻 ７(Ｂ１４４)号、徐稻 ８ 号(Ｂ１４５)、连粳

２０(Ｂ８７)、连粳 ６ 号(Ｂ１００)、镇稻 ９９(Ｂ５５)、宁粳 ４
号(Ｂ１０１)等 ８ 份在江苏淮北地区大面积推广的粳

稻品种均为镇稻 ８８ ( Ｂ３５) 的衍生后代ꎻ淮稻 ５
号(Ｂ７２)、淮稻 ６ 号(Ｂ４４)、南粳 ５１ (Ｂ１２９)、南粳

０２１２(Ｂ１３１)均和骨干亲本武育粳 ３ 号有亲缘关系ꎮ
以上结果表明 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记能够将不同品

种的粳稻根据亲缘关系进行聚类ꎮ
２.４　 １０２ 份江苏粳稻品种 ＤＮＡ 指纹图谱构建

根据 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记对 １０２ 份江苏粳稻

品种的基因分型结果构建江苏育成粳稻品种的特异

ＤＮＡ 指纹图谱数据库ꎮ 将 ＫＡＳＰ 标记基因型分为

ＡＡ、ＴＴ、ＣＣ、ＧＧ、 杂合、缺失 ６ 种情况ꎬ分别用 １、２、
３、４、０、９ 表示ꎬ在 Ｅｘｃｅｌ 中对基因型数据进行数字化

赋值后ꎬ每份材料的基因型信息由一串 ５６ 个数字构

９７５１朱小品等:基于核心 ＫＡＳＰ 标记的江苏粳稻品种 ＤＮＡ 指纹图谱构建



Ｂ１３、Ｂ１６、Ｂ１８、Ｂ２０、Ｂ２１、Ｂ２２、Ｂ２４、Ｂ２５、Ｂ２７、Ｂ２８、Ｂ２９、Ｂ３０、Ｂ３１、Ｂ３２、Ｂ３３、Ｂ３４、Ｂ３５、Ｂ３６、Ｂ３８、Ｂ３９、Ｂ４０、Ｂ４１、Ｂ４２、Ｂ４３、Ｂ４４、Ｂ４５、Ｂ４６、Ｂ４７、Ｂ５２、
Ｂ５３、Ｂ５４、Ｂ５５、Ｂ５９、Ｂ６０、Ｂ６１、Ｂ６２、Ｂ６３、Ｂ６６、Ｂ６７、Ｂ６９、Ｂ７０、Ｂ７１、Ｂ７２、Ｂ７４、Ｂ７６、Ｂ７７、Ｂ７８、Ｂ７９、Ｂ８１、Ｂ８２、Ｂ８３、Ｂ８４、Ｂ８７、Ｂ８９、Ｂ９０、Ｂ９１、Ｂ９３、Ｂ９４、
Ｂ９５、Ｂ９６、Ｂ９７、Ｂ９８、Ｂ１００、Ｂ１０１、Ｂ１０２、Ｂ１０３、Ｂ１０４、Ｂ１０５、Ｂ１０８、Ｂ１０７、Ｂ１０９、Ｂ１１０、Ｂ１１４、Ｂ１１５、Ｂ１１６、Ｂ１１７、Ｂ１１８、Ｂ１１９、Ｂ１２０、Ｂ１２１、Ｂ１２３、Ｂ１２４、
Ｂ１２５、Ｂ１２６、Ｂ１２８、Ｂ１２９、Ｂ１３０、Ｂ１３１、Ｂ１３２、Ｂ１３３、Ｂ１３４、Ｂ１３５、Ｂ１３６、Ｂ１３８、Ｂ１３９、Ｂ１４１、Ｂ１４２、Ｂ１４３、Ｂ１４４、Ｂ１４５、Ｂ１４６、Ｂ１４７ 见表 １ꎮ

图 ４　 １０２ 份粳稻品种的聚类分析

Ｆｉｇ.４　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ １０２ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

成ꎬ如南粳 ９１０８ 的分子身份信息数字化表示为

“１４３４３４１１３３１１４２４３３４１３２２４４２１１２４１４２１３２３３１１
１２３４３２３３２２２４４４２４３” ꎬ构建 １０２ 份水稻品种的

ＤＮＡ 指纹图谱(表 ３) ꎮ 对比 １０２ 份粳稻品种的

ＤＮＡ 指纹数据发现ꎬ５６ 个 ＫＡＳＰ 标记将 １０２ 份粳

稻品种分为 １０２ 种特异单倍型ꎬ即可以将 １０２ 份

江苏粳稻全部区分ꎬ区分效率达到 １００％ꎮ 将分

子身份证数据批量导入草料二维码生成软件( ｈｔ￣
ｔｐｓ: / / ｃｏｎｓｏｌｅ. ｃｌｉ. ｉｍ / ｎｅｄｉｔ? ｃｒｅａｔｅ＿ｆｒｏｍ ＝ １２６)中ꎬ
分别生成了 １０２ 份水稻品种的分子身份证指纹

图谱二维码ꎬ图 ５ 展示了部分粳稻品种的分子身

份证二维码ꎮ
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表 ３　 １０２ 份江苏粳稻品种的 ＤＮＡ 指纹图谱

Ｔａｂｌｅ ３　 ＤＮＡ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔ ｄａｔａｂａｓｅ ｏｆ １０２ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ

品种名称　 　 　 　 　 编号　 　 　 　 　 分子身份证信息　 　 　 　 　

桂花黄 Ｂ１３ ４１３４３４１４４３１４４３１３３４１３２２４４２１４２１２１１４３２３３１１４２２２２２３３９３２４４２１１２

南粳 ２３ Ｂ１６ ４４３１３１１４３３１４１２１３２１１２２３４４３４１２１２１１４３３３２１４４２２２２２２２２２３４４２１４２

南粳 ３４ Ｂ１８ ４１３４３４１４４３１４４２１２２１１２２２４２２１４２１１１２１３２２２１４４２２２３２３３４３３４４２１１２

盐粳 ２ 号 Ｂ２０ １４３１４４４４３１４１９３４２３４４９９３３４３１１３１２４２１３３２３４１１３３４３３３３４２２１９４１４３

南粳 ３５ Ｂ２１ ４４１１３１１４３３１４４２４３２１１２９３４４３４４２４２４２１２２３２１４４２２２２２２２２３３４４２１１２

紫金糯 Ｂ２２ ４４３４３１４４３３１１４２１３３４１２２２３４２４１２１１１１４３２３２１４４２２２３２３２２３２４４２１１２

早单八 Ｂ２４ １１３４４４１４３１４１１２１３２１４３３２４２３４１２４１１１４３２３２４４４３２２３３２２２３３１４４２４２

武香粳 １ 号 Ｂ２５ １１１４４１１１３３１１４３１３３４１２２２３２２４１２４１１２１３３３３１１４２２２３３３２２３２４１２１１２

秀水 ０４ Ｂ２７ １１１１３４４４４３１１１３１３３１４２３２４２３４１３４１４２１２３３２４４１２２２２２２２４２３４１２１４２

武复粳 Ｂ２８ ４４３１４１４４３３１１４２１３３１１３２２３４２１４２１１１１４３２３２１４４３２２３２３２２３２４１２１４２

武育粳 ２ 号 Ｂ２９ ４１３４３１１４３３１４１２１２３４１２２２３２２４１２１２１１４３２３２１４４３２２２２２２４３２４４２１４２

太湖糯 Ｂ３０ ４１１１３１４４３３１１４２１３３１１２２２３４３４１２１１１１４３３３２１４４２２２３２２２２３２４４２１１２

武育粳 ３ 号 Ｂ３１ ４４３４３１１４３３１４１２１２３４１２２２３２２４１２１２１１４３２３２１４４３２２３２２２２３２４４２１４２

扬粳 １８６ Ｂ３２ ４１３１３４１４４３１４４２１２２１１２３３４２２１４２４１１１４３２３３１４４２２２３２３３４３３４４２１４２

武粳 ４ 号 Ｂ３３ ４４１１４９４４３１４１４３４３２４１９３３３４３４１３１２４２１３３２３４１１３３４９２２３４２２１１４２４３

太湖粳 ２ 号 Ｂ３４ １１１１３１４４３３１１１３１３３１１２３２３２３４１２１１４２１２３３２１４４２２２２２２２４２３４１２１１２

镇稻 ８８ Ｂ３５ １１３４４１１１４３１１１３１２３１４２２２４２３４１２４１４２１２３２３４４４２２２２２３２２３２１１２１１２

武育粳 ５ 号 Ｂ３６ ４４３１３４４１３３１４１２４３２４４２３２４２２１４３１２１１４３２３２４４４２３４３３０２２２２４１４２４２

早丰 ９ 号 Ｂ３８ １１３１３４４１４３１１１３１３３１４２２２４２３４１３４１４２１２３３２４４４２２２２２２２４２３４１２１４２

盐粳 ５ 号 Ｂ３９ ４１３１３１１４４３１４１２１３２１４２２２３２３１４２１２１１４２２３２１４４２２２２２２２２３３４４２１４３

香粳 １１１ Ｂ４０ ４１１４３４１４４１４４１３４２２４４３２２４２２１４３４１１１４２３３２４１１２３４３３２２２２２１１４２１２

武香粳 ９ 号 Ｂ４１ ４４１４３４１４３３１４１２１２３１４２２２４２２４１３４１１１４３２３３１１４２２２２２２２４３２４４２１４２

武运粳 ８ 号 Ｂ４２ １４３４３４４１３１４１４２４３３４４３３２４４２１４３１２１１４３２２２１４１３３４３３２２２２３４１４２４３

武运粳 ７ 号 Ｂ４３ １４３４３４４１３１４１４２４３３４４３３２４２２１４３１２１１４３２２２１４１３３４３３２２２２３４１４２４３

淮稻 ６ 号 Ｂ４４ ４４３４３１１４３３１４１２１２３４１３２２３２２４１２１２１１４３２３２１４４２２２３３３３４３３４４２１１３

优辐粳 Ｂ４５ ４１３１３１１４４３１４４２４２２４１２３２３４３４１２１１１１４２２３２１４４２２２２２２２２３３１１２１４３

盐粳 ６ 号 Ｂ４６ １１３４３１１１４３１１４２１３３１４２２２４２３４１２４１４２１３３２２４４４２２２２２３２２３２１１２１１２

苏香粳 １ 号 Ｂ４７ １１３４３１１１４３１１１２１３３１４２２２４２３４１２１２１１４２３２２４４４２２２３２３２２３２１４２１１２

南粳 ３９ Ｂ５２ １４１４４４１１３１１１１２４３２４４２３２４２２１４３４１１１４３２３２１１１２２２３３２２２２３１１４２４３

武运粳 １１ 号 Ｂ５３ １４３１３４４１３１４４１２４３２４４３３２４２２１４３１２１１４３２３２１４１２３４３３２２２３３４１４２１３

连粳 ３ 号 Ｂ５４ ４４１１３１１４４３１４１２１３３１１３３２４２２４１２１２１２１３２３２１４４２２２２３２２４３３４４２１１２

镇稻 ９９ 号 Ｂ５５ １１３４９１１４４３１１４３４３３１４２２２４２３４１２４１４２１２３３３４４４２２２２２３２９３２１４２１１２

苏香粳 ２ 号 Ｂ５９ ４４３１３４４４４３１１１２１３３１１２２２４２２１４２４１１１４２３３３４４４２２２２２３２２２２４１２１１２

苏粳 ２ 号 Ｂ６０ １４１１３１４１３３１１４３１２３１１２２２４２２１４２４１４２１３３３３１４４２２２３３２２４３２４１２１１２

武粳 １３ 号 Ｂ６１ １４３４３１４４３１４４１２４３３１１２３２４２２１４２１２１１４３２３２４４４２３４３３２３２３３４４２１１３

武香粳 １４ 号 Ｂ６２ １４１４４４１１３１４１４２４３２４４３３２４２２１４３４１１１４２３３２１１１０２２２３２２２２２４１４２４３

南粳 ４１ Ｂ６３ １１３１３１１４４３１４１２１３３１４２２２４２３４４２４１４２１２３２２４４４２２２２２２９２２２１１４２１２

徐稻 ３ 号 Ｂ６６ １１３４４１０１４３１１１３１２３１４２２２４２３４１２４１４２１２３２３４４４２２２２２３２２３２１１２１１２

连嘉粳 １ 号 Ｂ６７ １１１４３１４４３１１１４２４３３１４２２２４４２４１２４１１１４３２３２４４４２２２２２２２２３３１１４２１２

淮稻 ７ 号 Ｂ６９ ０４３４３１１４３３１４１２１２３１１２２２３２２４１２１２４２１３３３２４４４２２２２２２２２３２４１９１４２

常农粳 ４ 号 Ｂ７０ １１１４３４４１４１４１１３４３３１４３２２４２２１４３１２１１４２２２２１４１３２２３３２２２２２４１４２４３

宁粳 １ 号 Ｂ７１ １４３４３４４１４３１４１２４３３４４２３２３４３１４３１２１９４３２３２１４４３３４３２２２２２３１４４２４３

淮稻 ５ 号 Ｂ７２ ４１３４３１１４３３１４１２４３２４４２２２３２２４１２１２１１４２２３２１４４３２２２２２２４３３４４２１４２

１８５１朱小品等:基于核心 ＫＡＳＰ 标记的江苏粳稻品种 ＤＮＡ 指纹图谱构建



续表３　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ３

品种名称　 　 　 　 　 编号　 　 　 　 　 分子身份证信息　 　 　 　 　

盐稻 ９ 号 Ｂ７４ １１３４３４４１３１４１４２４３３４４２３２３０２１１３１２１１４３２２２１４４３３４３３２２２３２４１４２４２

华粳 ５ 号 Ｂ７６ １４３４３１１１３１４１４２４３３４１３３２４２２４１２４１４２１３２２２１１１３２２２２３３２２２４４２１１２

扬辐粳 ８ 号 Ｂ７７ １４３４３４４４３１４４４２１３３１４３３２４４３１４３４１１１４２３３３１１１２２２３３２２２２３４４４２４３

扬辐粳 ７ 号 Ｂ７８ １１１１３１１４４３１４１２４３３１４３０２４２３４４３４１４２１２３２２４４４２２２２２２３２２２１１４２１９

淮稻 ９ 号 Ｂ７９ １４３１３１１４３３１１１２１３２４１２２２４２３４１２１２４２１２９３３４４４２２２３２３２２３２４４９１１２

南粳 ４４ Ｂ８１ ４１３１３１１４３３１１１２１３２１４２２２４２３４１２４２４２１２３３３１４４２２２２２２２２３２４０２１１２

武运粳 ２１ 号 Ｂ８２ １４３４３４１１３１４１４２４３３４１３３２４４２４１２４１４２１３２３３１１１３２２２２３３２２２４４２１４２

盐粳 ９ 号 Ｂ８３ １１１１４１１４４３１１１２４３２１４２３３３２２４１２４１４２１２３３３４４４３２２２２２２２３２１４４２４３

华粳 ６ 号 Ｂ８４ １４１４３４１４３１４１４２１３３１１３３２３２２１４２４１４２１２２３３１４１３３４３２２２２２３１１４２４３

连粳 ２０ Ｂ８７ １１３４３１１１４３１１１２１３３１４３２３４２３４１２１１４２１３２２２４４４２２２２２３２２３２１１２１１２

常农粳 ５ 号 Ｂ８９ １１１１４４１４４１４１４２１３３１４２３２４４２４１２４２１２１３３２２４４４３３４３２３３２２２４４２１１２

南粳 ４６ Ｂ９０ １４１４３４１４４１４１４２４３２４４３３２４２２１１２４１１１４２２３２１１１２２２２２２２２３２４１４２１３

扬粳 ４０３８ Ｂ９１ １４３４３１１１３１４１４２４３３４４２３２４４２１４３１２１１４３２２３４４４３３４３３２２２３２４４２１１３

淮稻 １１ 号 Ｂ９３ １１１１４１１４４３１４１２４３２１４２３３３２２４１２４１４２１２３３３４４４３２２２２２２２３２１４４２４３

宁粳 ３ 号 Ｂ９４ １４１１４４１１４３１１１２４３３４４２３２４２２１４３１１１１４３２３２１１１２２２３３２２２３３１４４２４３

武香粳 １９ Ｂ９５ １４３１３４１１４１４１１２４２３４１３３２４４３４１２４１１１４３２３３１１１２２２３２３２４２２４１２１１２

武粳 １５ Ｂ９６ ４１１１３４４４３１４１１２１３２４４３３２３４２４４３４２１１４３２２２１４１２２２３３３３４２２４４２１４２

盐稻 １０ 号 Ｂ９７ １４３１３４４１４３１４４２４３２１４３３２４２２４４２１２１１４３２２２４４１３２２２２０２２３２１１４２４３

盐粳 １１ 号 Ｂ９８ ０４３４４４４４３１４１１２４３３１４２３２４２２１４２４１１１４３２３３１１４２３４３３２２２３２４４４２１２

连粳 ６ 号 Ｂ１００ ４１３４３１１１４３１１４２１３３１４３２３４２３４１２４１４２１３３２２４４４２２２２２３２２３２１１２１１２

宁粳 ４ 号 Ｂ１０１ ４１３１３１１４４３１４１２４３２１４２３３４４３１４２１２１１４２２２２１４１２２２２２２２２２３４１２１１２

武陵粳 １ 号 Ｂ１０２ １１３４４１１１４３１１１３１２３１４２２２４２３４１２４１４２１２３２２４４４２２２２２３２２３２１１２１１２

南粳 ４５ Ｂ１０３ １１３４３１１１４３１１４２１３３１４３２２４２３４１２１１４２１３３２２４４４２２２２２３２２３３１１２１１２

盐粳 １０ 号 Ｂ１０４ １１３１３４４１３１４１４２１３３１４２３３４４２１４２１２１１４３３２２１４４３３４３２３３２２３４１４２４３

镇稻 １２ 号 Ｂ１０５ １４３４３４４１４１４１４２４３２１４３２２４４２１４２４１１１４３２２２４４４３３４２３２２２２３４１４２１２

武运粳 ２４ 号 Ｂ１０７ １４３４３４１１３１４１４２４３２４４２３２４２２１４３４２１１４２３３２１１１２３４３３２２２３２４１４２１３

中稻 １ 号 Ｂ１０８ ４１３１３４１１３１４１４２４３３４１３３３４４２１４２１２１１４３２２２１４４３２２３２２２２２３４１４１４３

连粳 ７ 号 Ｂ１０９ １４３４４４１１３１４１４２４３３４４２３２４２２１４２１２１１４３２３３１１１２３４３３２２２３２４４４２１３

镇稻 １１ 号 Ｂ１１０ １４３４４４４１４１４１１２１３３１４２３２４２３１１２９１４２１３３２３１４４２２２２３２２２２３１１２１１２

南粳 ５０５５ Ｂ１１４ ４４０１４９４４３１４１４３４２３１４２３３３０３９０３１２４２０００３３４１１３３４３３３３４２２１１４２４３

扬育粳 ２ 号 Ｂ１１５ １４３４４４１４４１４１１３４３３４４３３２４２２１４２４１１１４３２２２４４４２３４３３２２２３３１１４２４２

通粳 ９８１ Ｂ１１６ １１１１４１４１３３１１４２１２３１４２２２４２３４１２４１４２１２３３２４４４２２２２２３２２３２１１４２１２

镇稻 １４ 号 Ｂ１１７ １１３４３１１１４３１１１２１３３１４３２３４２９４１２４１４２１３２９２４４４２２２２２３２２３２１１９１１２

武运粳 ２７ Ｂ１１８ ０１１１３４１４４３１１１２１３３１４２９３４２３４１２４２１１４２２２２１４４２２２２２２２２２３１４２１４２

连粳 ９ 号 Ｂ１１９ １４３４３４１１３１１１１２４３２４１２３２４２２４４２１２４１４３２９３１１１２３４３３２２２３２１４２１１２

连粳 １１ 号 Ｂ１２０ １１９４３１４１４１４１４２１３２１４３３２４４２４１３１１４２１２３３２１４４２２２３３３３４３２４１２１１３

南粳 ４９ Ｂ１２１ １４１４４１４１４１４１１２４３３４４３３２４２２１４３４１４２１３３３２４４１２２２２３２２４３３１１４２１２

南粳 ９１０８ Ｂ１２３ １４３４３４１１３３１１４２４３３４１３２２４４２１１２４１４２１３２３３１１１２３４３２３３２２２４４４２４３

镇稻 １８ 号 Ｂ１２４ ０４３４３４１４３１４１４２４３２４４３３２４４２４１２１２１１４３２２２１１１２３４３２２２２３２１４４２４３

武运粳 ３０ Ｂ１２５ ０４１４３１１４４１４４１２４３２４４３３２４２２４１２４１１１４２２３２１１１２３４３３９３２３３１１２１１３

南粳 ５２ Ｂ１２６ １４３４３４１１４１４１４２１３３１４２３２４２３１１２４１４２１３２３３１４４３２２２３２２２２２１４２１１２

常农粳 ８ 号 Ｂ１２８ １４１４３４４１３１４１１２４３２１４２３２４４２４４２１２１１４２２３３１４１２２２３２３２２２３１４４２１３

南粳 ５１ Ｂ１２９ １１３１３１４４３３１４１２１２３１４２２２３２２４１２１１４２１２３３３４４４２２２２２２２４３２４４２１４２

武运粳 ３１ 号 Ｂ１３０ １４３４３４１１３１４１４２４３２１４３３２４２２１４２４１１１４３２２２１１４２３４３３２２２２３４４４２１２
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续表３　 Ｃｏｎｔｉｎｕｅｄ３

品种名称　 　 　 　 　 编号　 　 　 　 　 分子身份证信息　 　 　 　 　

南粳 ０２１２ Ｂ１３１ １１１１３１４４３３１１１３１３２４４２３２３４２４１３４１４２１２２２３４４４２２２２２３２２３２１４２１４２

宁粳 ６ 号 Ｂ１３２ １４３１３４１１３１４１４２４３２４４２３２４４２１４２１１１１４３２３２１４１２３４３３２２２３２４４２１４３

苏香粳 １００ Ｂ１３３ ４１３１３１１４３１４１１２１３２４１３３２３２３４１２４２４２１３２３３４４１２２２３２３２２２２４４２１１２

盐粳 １６ 号 Ｂ１３４ １４３４３４１１３１４１４２４３３１４３３３４４２１４３４１４２１３２２２１１１３２２３２３３２２３４４４１４３

宁粳 ７ 号 Ｂ１３５ １４３４３４４１３１４１４２４３３４１２３２４２２４１３４１１１４３２２２１１４２３４３３２２２３３１１４２４２

宁粳 ８ 号 Ｂ１３６ １４３４４１４４３１４１１２１３３４４３２２４２２１４３１２１１４２２３２１１４２２２３３２３２３３１１２１４２

连粳 １８ 号 Ｂ１３８ ０１３１３１１４３１４１１２１３２４１３９２３２３４１２４２４２１３２３３４４１２２２３２３２２２２４４２１１２

中种香糯 Ｂ１３９ １１３４３１１１４３１１１３１２３１４２２２４２２４１３４１４１４２３３２１４４２２２３２３２２３２１１２１１２

镇稻 ４ 号 Ｂ１４１ １１３４４１１４４３１１１２１３０４１２２２４４３１４２１２１１４３３２２１４４２２２３２２２２３０４４２１４２

徐稻 ５ 号 Ｂ１４２ １１３４３１１１４３１４１３４２３１４２３２４２３４４２４１１１４３２３２１４４３２２３２２２２３２４１２１１２

徐稻 ４ 号 Ｂ１４３ １１３４４１１１４３１１１３１３３１４２２２４２３４１２４１４２１２３２２１４４２２２３２３２２３２１１２１１２

徐稻 ７ 号 Ｂ１４４ １１３１３１１４４３１０１３０２３１４２２２４２３４１２４１４２１２３３２１４４２２２３２２２２２２４１２１１２

徐稻 ８ 号 Ｂ１４５ １１１１３０１１４１１１１３１３３１４３２２４２３４１２４１４２１２３２３４４４２２２３２２２２３２０１２１１２

徐稻 ９ 号 Ｂ１４６ １４３４３４１１３１１１１２４３２４１２３２４２２４４２１２４１４３２２２１１４２３４３３２２２３２１４２１１２

镇稻 ２１ Ｂ１４７ １１１１３１１４３１４１４２４２３４４３３２４２３４４２４１１１４２２２２１４１２３４３２２２２３２１１４２１３

图 ５　 部分江苏粳稻品种的分子身份证二维码

Ｆｉｇ.５　 Ｔｗｏ￣ｄｉｍｅｎｓｉｏｎａｌ ｃｏｄｅ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ＩＤ ｃａｒｄ ｆｏｒ ｓｏｍｅ ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ Ｊｉａｎｇｓｕ

３　 讨 论

种质鉴定是种质保存和新品种审定的重要环

节[１７￣１９]ꎬ建立快速、准确的品种鉴定体系对种质鉴

定具有重要意义ꎮ 利用 ＤＮＡ 指纹技术[２０]可以实现

品种的快速、准确鉴定ꎬ该技术在种质鉴定和产权纠

纷中发挥重要作用ꎮ 此外ꎬ通过 ＤＮＡ 指纹鉴定技

术ꎬ不仅可以有效鉴别出种质库中的重复种质资源ꎬ
还可以快速、准确地进行种质资源的鉴定与评价ꎬ大
大提高种质资源的保存质量与利用效率[２１]ꎮ

ＳＳＲ 和 ＳＮＰ 分子标记为国内外公认的农作物

ＤＮＡ 指纹鉴定技术ꎬＳＳＲ 标记的基因分型过程包括

ＰＣＲ 扩增、凝胶电泳和银染或荧光检测等多个步

骤ꎬ操作繁琐且耗时较长ꎬ特别是在高通量检测中ꎬ

３８５１朱小品等:基于核心 ＫＡＳＰ 标记的江苏粳稻品种 ＤＮＡ 指纹图谱构建



需要同时分析大量样本ꎬ传统 ＳＳＲ 基因分型方法无

法满足这种需求[２２]ꎮ ＳＮＰ 位点在基因组中分布广

泛ꎬ随着测序技术的发展ꎬＳＮＰ 位点的检测方法也越

来越多样ꎮ 全基因组测序可以对品种进行准确鉴

定ꎬ但重测序文库的建立成本较高ꎬ且数据量庞大ꎬ
对研究人员的数据分析能力要求更高[２３]ꎮ 芯片微

阵列技术可以检测全基因组 ＳＮＰ 位点ꎬ但是其检测

成本较高ꎬ在品种鉴定中不够灵活ꎮ 与其他 ＳＮＰ 检

测方法相比ꎬＫＡＳＰ 技术灵活性较高ꎬ且检测成本

低[２４]ꎮ 近年的研究结果表明ꎬ提取核心 ＳＮＰ 位点

可以实现对品种的有效鉴定[１６]ꎮ 魏中艳等[２５] 利用

１２ 个高多态性 ＫＡＳＰ 标记与 ２ 个特异等位变异

ＫＡＳＰ 标记组成了大豆核心标记组合 ＧｌｙＳＮＰ１４ꎬ利
用 ＧｌｙＳＮＰ１４ 对 ５９９ 份大豆种质进行鉴定ꎬ其中 １００
份大豆种质能被准确区分ꎬ表明确定核心 ＫＡＳＰ 标

记可以降低鉴定成本ꎬ同时保证鉴定的准确性ꎮ
由于同一种植区往往集中利用少数骨干优良亲

本进行育种ꎬ导致遗传背景狭窄ꎬ育成品种同质化严

重ꎬ因此需要建立特定区域育成品种的分子指纹图

谱ꎬ一方面可以鉴定种质的真实性ꎬ另一方面也可以

为亲本选择提供指导[２６￣２７]ꎮ 江苏地区作为中国主

要的粳稻栽培区ꎬ具有悠久的种植历史和丰富的种

质资源ꎮ 构建江苏地区粳稻品种 ＤＮＡ 指纹图谱ꎬ有
助于提高品种鉴定的准确率和效率ꎬ避免传统鉴定

方法中的主观性和误差ꎬ同时也有助于发掘和利用

江苏地区的优良种质资源ꎬ推动粳稻产业的可持续

发展ꎮ

４　 结 论

本研究利用 １０ｋ 液相芯片对 ３１４ 份遗传多样性

丰富的粳稻种质资源进行全基因组扫描结果ꎬ筛选

出 １７０ 个在 １２ 条染色体均匀分布、高多态性的 ＳＮＰ
位点ꎬ其中根据 １２２ 个 ＳＮＰ 位点设计出 １２２ 个

ＫＡＳＰ 标记ꎮ 以 ３８ 个江苏主要育成粳稻品种作为

检测群体ꎬ筛选出 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记ꎮ 遗传距离

相关性分析结果表明ꎬ基于 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记的

江苏粳稻品种遗传距离与基于 １２２ 个高多态性

ＫＡＳＰ 标记的江苏粳稻品种遗传距离呈极显著线性

相关(Ｐ<０􀆰 ０１)ꎬ表明 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记可以有

效代替 １２２ 个高多态性 ＫＡＳＰ 标记进行品种鉴定ꎬ
大大降低了检测成本ꎮ 利用 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记

对江苏 １０２ 份主要育成粳稻品种进行品种检测ꎬ发

现 ５６ 个标记组合在 １０２ 份品种中可以形成 １０２ 个

特异的单倍型ꎬ说明 １０２ 份材料能够被完全区分ꎬ表
明 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记可以有效区分江苏区域的

粳稻品种ꎬ同时 ５６ 个核心 ＫＡＳＰ 标记可以用于江苏

粳稻分子指纹数据库构建ꎮ 本研究结果对江苏地区

粳稻品种的高效鉴定和资源高效利用具有重要意

义ꎮ
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