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　 　 摘要:　 采用 ＳＳＲ 分子标记技术建立云南省 １６３ 个粳稻品种指纹图谱ꎬ针对云粳系列水稻品种进行二次引物

筛选ꎬ筛选出最佳引物组合ꎬ构建 ３５ 个云粳系列水稻品种的分子身份证ꎮ 利用 ３０ 对 ＳＳＲ 多态性引物ꎬ对 ３５ 个云粳

系列水稻品种进行等位基因多样性和聚类分析ꎮ 共检测到等位基因 １３３ 个ꎬ每对引物检测到的等位基因数为 １~ ９
个之间ꎬ平均为 ４ 个ꎮ 基因多样性指数变异范围为 ０~ ０􀆰 ７４ꎬ平均为 ０􀆰 ４０ꎻ多态信息含量(ＰＩＣ)的变异范围为 ０~
０􀆰 ７２ꎬ平均为 ０􀆰 ３６ꎮ 根据引物扩增等位基因数和多态信息含量(ＰＩＣ) 指数ꎬ从 １ 对引物开始逐步增加引物数量筛

选可将供试材料全部区分的引物组合ꎬ最终确定 ５ 对核心引物可以区分全部供试品种ꎮ 基于供试品种 ５ 个 ＳＳＲ 位

点指纹图谱的编码和品种商品信息ꎬ构建云粳系列水稻品种分子身份证ꎬ使每份种质具有可辨的分子身份证ꎬ达到

了利用最少引物区分云粳系列水稻品种的目的ꎮ
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　 　 得天独厚的自然环境造就了云南省丰富的稻种

资源ꎬ同时多样的民族文化又不断促进稻种资源的

丰富和发展ꎬ使云南省成为中国栽培稻的遗传多样

性中心[１￣２]ꎮ 利用丰富的水稻资源选育出了大量优

良品种ꎬ其中以高产、优质、抗病、抗倒伏为特点的云

粳系列新品种在云南省及周边省份得到了大面积推

广应用ꎮ 但随着品种数量的增多和频繁的种质交

流ꎬ种子市场中的“多、乱、杂”现象和“品种同质化”
现象并存ꎬ制假、售假事件时有发生ꎬ使国家和农民

利益受到很大的损害ꎬ给品种管理和知识产权保护

带来诸多困难ꎮ 因此ꎬ快速、准确地鉴别品种显得尤

为重要ꎮ
传统的品种鉴定方法为田间种植鉴定ꎬ主要依

据形态学性状对品种进行鉴别区分ꎮ ＤＮＡ 分子标

记技术由于不受环境条件的影响ꎬ可从分子水平上

对品种的遗传特异性进行快速、准确地鉴定ꎬ克服了

传统形态标记鉴定周期长、误差大、性状差异小的缺

点[３￣６]ꎮ 其中 ＳＳＲ 标记因具有多态性高、重复性好、
共显性遗传和易于检测等优点[７]ꎬ被植物新品种保

护联盟(ＵＰＯＶ)生物化学和分子技术工作组用作植

物新品种保护最广泛应用的标记体系ꎬ也被广泛用

于作物多样性分析及构建指纹图谱[８]ꎮ
作物分子身份证是品种特异识别的一个标

准ꎬ以分子标记的多态性检测手段为基础ꎬ将 ＤＮＡ
指纹进行数字化编码赋值[９] ꎬ利用最简引物组合

实现作物种质资源最大程度区分[１０] ꎮ 自 ２００７ 年

起陆续开展了大豆[１１￣１３] 、桃[１４] 、高粱[１５] 、甘蓝型油

菜[１６] 、梨[１７] 、萝卜[１８] 、葡萄[１９] 、苹果[２０] 等作物分

子身份证的研究工作ꎮ 在水稻方面ꎬ陆徐忠等[２１] 、
颜静宛等[２２] 利用 ＳＳＲ 标记分别构建了水稻杂交

种或亲本材料的分子身份证ꎬ这些研究对水稻品

种资源评价、利用和保护等起到了重要作用ꎮ 但

是对于遗传背景较相似的一系列品种的分子身份

证构建还未见报道ꎮ
本研究以云南省农业科学院选育的 ３５ 份云粳

系列水稻品种为研究材料ꎬ采用 ＳＳＲ 分子标记技术

和荧光测序技术建立云南省粳稻品种指纹图谱ꎬ筛
选最佳引物组合ꎬ构建 ３５ 份云粳系列水稻品种的分

子身份证ꎬ以期用最简引物组合实现品种的最大程

度区分ꎬ减少繁复的工作量和高昂的检测成本ꎬ为云

粳系列水稻品种的快速识别提供依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验材料

选取云南省 ７ 个育种单位近年来育成的 １６３ 份

粳稻品种、品系作为试验材料ꎬ其中包括 ３５ 份云粳

系列水稻品种ꎮ
１.２　 ＤＮＡ 的提取

每份试验材料取 １００ 粒种子ꎬ经催芽播种于苗

床上ꎬ在塑料大棚内进行育苗ꎮ 当幼苗长到四叶一

心时ꎬ混合取 ２０ 个单株的叶片ꎬ用改良的 ＣＴＡＢ
法[１８]提取 ＤＮＡꎮ
１.３　 ＳＳＲ 标记检测

依据国家农业行业标准[２３￣２４] 公布的水稻微卫

星遗传标记ꎬ经过初筛选ꎬ在每条染色体上均匀选择

１~３ 对ꎬ共 ３０ 对 ＳＳＲ 荧光标记引物用于遗传多样

性检测ꎮ ＰＣＲ 总反应体系为 １０ μｌꎬ采用 ２×Ｍｉｘ 混

合液ꎬ１０􀆰 ０ μｌ 的反应体积包括 ５􀆰 ０ μｌ ２×Ｍｉｘ 混合

液、０􀆰 ６ μｌ ５ μｍｏｌ / Ｌ正向引物、０􀆰 ６ μｌ ５ μｍｏｌ / Ｌ反向

引物、１􀆰 ０ μｌ 样品 ＤＮＡ、２􀆰 ８ μｌ 超纯水ꎮ 扩增程序

为 ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 ４５ ｓꎬ５５ ℃退火 ４５
ｓꎬ７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ循环 ３０ 次ꎻ７２ ℃下延伸 １０ ｍｉｎꎬ
４ ℃保存ꎮ

扩增产物在毛细管荧光电泳系统 ＡＢ ３７３０ＸＬ
ＤＮＡ 分析仪(Ａｐｐｌｉｅｄ ＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓꎬＵＳＡ)上检测ꎮ 用

ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ Ｖｅｒ.３.７(Ａｐｐｌｉｅｄ ＢｉｏｓｙｓｔｅｍｓꎬＵＳＡ)对原

始数据进行统计和校正ꎬ读出每个位点每个样品的

等位变异片段大小数据ꎮ
１.４　 品种分子身份证的构建

用 ＰＯＷＥＲＭＡＲＫＥＲ Ｖｅｒｓｉｏｎ３.２５ 软件分析供试

材料指纹图谱数据ꎬ获得引物多态性ꎬ并按非加权配

对法(ＵＰＧＭＡ)采用 Ｎｅｉ’ｓ 遗传距离进行聚类分析ꎮ
筛选出鉴别云粳系列水稻品种的核心引物ꎬ读取云

粳系列水稻品种的核心 ＳＳＲ 荧光标记的指纹数据ꎬ
并对指纹数据进行数字化编码ꎮ 再结合品种的基本

信息利用二维码生成软件将编码字符串转化成每份

材料独特的条码标识即分子身份证ꎮ

２　 结 果

２.１　 云南省粳稻品种 ＳＳＲ 标记多态性

用 ３０ 对 ＳＳＲ 引物ꎬ对 １６３ 份粳稻品种进行遗传

多样性检测ꎮ 检测结果(表 １)表明ꎬ３０ 个多态性位

点共检测到等位基因 ２０７ 个ꎬ每对引物等位基因变
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幅为２~ １７ꎬ平均等位基因数为 ６􀆰 ６ꎮ 基因多样性指

数变异范围为 ０.０２４ ４~ ０.８２３ ９ꎬ平均为０.４７９ ８ꎻ多
态信息含量(ＰＩＣ)的变异范围为 ０.０２~ ０􀆰 ８０ꎬ平均

为 ０􀆰 ４４ꎮ 其中ꎬ在 ＲＭ８２７７、ＲＭ３３６、ＲＭ７２、ＲＭ２９７
和 ＲＭ２１９ 等位点所检测到的多态信息指数较大ꎮ

表 １　 云南省粳稻品种 ＳＳＲ 标记遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ

ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｆｒｏｍ Ｙｕｎｎａｎ ｐｒｏｖｉｎｃｅ

位点　 　 染色体 等位基因数 基因多样
性指数

多态信息
含量(ＰＩＣ)

ＲＭ５８３ １ ６ ０.５１ ０.４６

ＲＭ２０８ ２ ５ ０.７１ ０.６５

ＲＭ８２７７ ３ ９ ０.８０ ０.７７

ＲＭ４７１ ４ ５ ０.６３ ０.５８

ＲＭ２７４ ５ ２ ０.０２ ０.０２

ＲＭ１９０ ６ ７ ０.５９ ０.５１

ＲＭ３３６ ７ １４ ０.８２ ０.８０

ＲＭ７２ ８ １２ ０.７４ ０.７１

ＲＭ２７８ ９ ５ ０.１５ ０.１５

ＲＭ２５８ １０ ４ ０.１０ ０.０９

ＲＭ２２４ １１ ５ ０.４６ ０.３９

ＲＭ１９ １２ ６ ０.１４ ０.１４

ＲＭ１ １ ６ ０.７０ ０.６５

ＲＭ４２３ ２ ６ ０.６２ ０.５６

ＲＭ８５ ３ ３ ０.４６ ０.３９

ＲＭ５５１ ４ １０ ０.７２ ０.６８

ＲＭ２６７ ５ ７ ０.５２ ０.４１

ＲＭ２５３ ６ ６ ０.５４ ０.４４

ＲＭ４３２ ７ ５ ０.６３ ０.５６

ＲＭ３３１ ８ ５ ０.０９ ０.０９

ＲＭ２１９ ９ ６ ０.７３ ０.６９

ＲＭ３１１ １０ ４ ０.２１ ０.１９

ＲＭ２０９ １１ ７ ０.５１ ０.４８

ＲＭ１７ １２ ４ ０.５９ ０.５１

ＲＭ１３０６ ７ １３ ０.７１ ０.６７

ＯＳＲ２８ ９ ７ ０.５３ ０.４９

ＲＭ２９７ １ １７ ０.７５ ０.７３

ＲＭ２２２ １０ ８ ０.３３ ０.３１

ＲＭ２５４ １１ ８ ０.７０ ０.６５

ＲＭ７１０２ １２ ５ ０.４８ ０.４２

　 　 分子身份证的构建既要满足唯一性和可识别(鉴
别)性ꎬ又要满足最简引物组合的要求ꎬ否则将会造成

构建的分子身份证过于冗繁ꎮ 因此ꎬ有必要单独对云

粳系列水稻品种的指纹图谱进行分析ꎬ筛选可以区分

供试品种的最简引物组合ꎮ 云粳系列水稻品种 ＳＳＲ
标记多态性分析结果(表 ２)显示ꎬ３０ 对 ＳＳＲ 引物在

３５ 份材料中共检测到等位基因 １３３ 个ꎬ每对引物检测

到的等位基因数为１~９ 个ꎬ平均为 ４ 个ꎮ 基因多样性

指数变异范围为０~０􀆰 ７４ꎬ平均为 ０􀆰 ４０ꎻ多态信息含量

(ＰＩＣ) 的变异范围为 ０~ ０􀆰 ７２ꎬ平均为 ０􀆰 ３６ꎮ 在

ＲＭ８２７７、ＲＭ３３６、ＲＭ１、ＲＭ５５１ 、ＲＭ２１９ 、ＲＭ１３０６ 和

ＲＭ２５４ 等位点所检测到的遗传多样性参数值较大ꎮ
对比表 １ 和表 ２ 可知ꎬ对于不同的群体ꎬ引物的多态

信息含量指数差异较大ꎮ

表 ２　 云粳系列水稻品种 ＳＳＲ 标记遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ

ｊａｐｏｎｉｃａ ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ Ｙｕｎｊｉｎｇ ｓｅｒｉｅｓ

位点　 　 染色体 等位
基因数

基因多样
性指数

多态信息
含量(ＰＩＣ)

ＲＭ５８３ １ ６ ０.２８ ０.２７
ＲＭ２０８ ２ ４ ０.４２ ０.３８
ＲＭ８２７７ ３ ８ ０.７２ ０.６９
ＲＭ４７１ ４ ４ ０.５５ ０.４８
ＲＭ２７４ ５ １ ０.００ ０.００
ＲＭ１９０ ６ ４ ０.５９ ０.５０
ＲＭ３３６ ７ ９ ０.７４ ０.７２
ＲＭ７２ ８ ５ ０.５６ ０.４８
ＲＭ２７８ ９ ２ ０.１１ ０.１０
ＲＭ２５８ １０ ３ ０.１１ ０.１１
ＲＭ２２４ １１ ２ ０.４９ ０.３７
ＲＭ１９ １２ ３ ０.１８ ０.１８
ＲＭ１ １ ６ ０.６２ ０.５５
ＲＭ４２３ ２ ３ ０.５４ ０.４６
ＲＭ８５ ３ ２ ０.４１ ０.３２
ＲＭ５５１ ４ ８ ０.６４ ０.６０
ＲＭ２６７ ５ ４ ０.４２ ０.３６
ＲＭ２５３ ６ ４ ０.５４ ０.４４
ＲＭ４３２ ７ ５ ０.５３ ０.４９
ＲＭ３３１ ８ １ ０.００ ０.００
ＲＭ２１９ ９ ６ ０.６５ ０.６０
ＲＭ３１１ １０ ２ ０.０６ ０.０６
ＲＭ２０９ １１ ５ ０.３７ ０.３３
ＲＭ１７ １２ ４ ０.２３ ０.２２
ＲＭ１３０６ ７ ９ ０.６７ ０.６４
ＯＳＲ２８ ９ ５ ０.５６ ０.５０
ＲＭ２９７ １ ６ ０.４８ ０.４６
ＲＭ２２２ １０ ４ ０.４６ ０.４０
ＲＭ２５４ １１ ５ ０.６９ ０.６５
ＲＭ７１０２ １２ ３ ０.４７ ０.４０
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２.２　 鉴别云粳系列水稻品种的最佳引物组合

用 １ 对 ＳＳＲ 引物难以将全部云粳系列水稻品

种分开ꎬ因此选取多态性信息含量较高的引物

(ＲＭ８２７７、ＲＭ３３６、ＲＭ５５１ 、ＲＭ２１９ 、ＲＭ２５４、ＲＭ１)６
对两两组合ꎬ分析其对云粳系列水稻品种的区分率ꎮ
ＲＭ３３６ 和 ＲＭ５５１ 引物组合分辨率最高ꎬ可以区分

１７ 个品种ꎻ其次是 ＲＭ５５１ 和 ＲＭ１ 引物组合ꎬ可以区

分 １６ 个品种ꎻ再次是 ＲＭ３３６ 和 ＲＭ２１９ 引物组合ꎬ
可以区分 １５ 个品种ꎮ 根据 ２ 对引物组合的区分结

果ꎬ继续增加引物组合的数量ꎮ 在增加到 ５ 对引物

时ꎬ可将全部云粳系列水稻品种区分开来ꎬ５ 对引物

为 ＲＭ８２７７、ＲＭ３３６、ＲＭ５５１、ＲＭ２５４、ＲＭ１ꎮ 用以上

５ 对引物对供试的 １６３ 个云南粳稻品种进行分析ꎬ
该组引物能把云粳系列品种与其他粳稻品种区分开

来ꎮ 于是利用这 ５ 对引物构建云粳系列品种的分

子身份证ꎬ既满足唯一性和可识别(鉴别)性ꎬ又满

足了最简引物组合的要求ꎮ
２.３　 云粳系列水稻品种分子身份证编码

利用可将全部供试云粳系列水稻品种区分的 ５

对引物进行扩增ꎬ构建分子指纹图谱ꎬ图 １ 为云粳

３９ 号在 ５ 个 ＳＳＲ 位点的分子指纹图谱ꎮ 读取 ３５ 份

水稻品种的 ５ 个 ＳＳＲ 荧光标记的指纹数据ꎬ按标记

所在染色体由小到大排序ꎬ即按照 ＲＭ１、ＲＭ８２７７、
ＲＭ５５１、ＲＭ３３６、ＲＭ２５４ 的顺序依次排列ꎮ 例如ꎬ云
粳 ３９ 号的扩增产物在毛细管荧光电泳系统检测得

到的片段大小 ( ｂｐ) 为 ８２ / ８４、 ２１５ / ２１５、 １７１ / １９３、
１５４ / １５４、１４２ / １４２(水稻为二倍体ꎬ ＳＳＲ 扩增只有 １
条主带时ꎬ须重复记录一次)ꎮ 随着条码技术的发

展ꎬ尤其是二维码的出现ꎬ条码可容纳的数据量增

加ꎬ因此直接用按顺序排列的片段大小作为品种的

分子指纹信息(表 ３)ꎮ 再加上水稻品种的基本商品

信息ꎬ 包括作物种类、品种植物学类型、品种繁殖类

型、品种名称、生产经营者名称、审定区域和审定的

年份ꎮ 最后利用二维码技术将每份材料的按相同顺

序排列的字符串转化成每份材料独特的二维码标识

即分子身份证ꎮ 例如:云粳 ３９ 号的二维码分子身份

证见图 ２ꎬ扫码后内容如图 ３ꎮ

图 １　 云粳 ３９ 号水稻的 ５ 个 ＳＳＲ 分子标记指纹图谱

Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ＳＳＲ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｏｆ ｒｉｃｅ Ｙｕｎｊｉｎｇ ３９ ａｔ ｆｉｖｅ ＳＳＲ ｌｏｃｉ

３　 讨 论

３.１　 分子身份证核心引物的选择

分子身份证的构建既要满足唯一性和可识别

(鉴别)性ꎬ同时要满足最简引物组合的要求ꎬ以免

造成构建的分子身份证冗余ꎮ 引物检测到的等位基

因数、基因型数越多ꎬＰＩＣ 值越高ꎬ表明其区分品种

的能力也越强ꎬ在分子身份证构建中具有的价值也
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表 ３　 ３５ 个云粳系列水稻品种分子指纹信息

Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｉｎｇｅｒｐｒｉｎｔｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ３５ ｊａｐｏｎｉｃａ
ｒｉｃｅ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ Ｙｕｎｊｉｎｇ ｓｅｒｉｅｓ

编号 品种名称 分子指纹(ｂｐ)

１ 云粳 ９ 号 ８２ / ８２、１９６ / １９６、１９１ / １９１、１４１ / １４１、１６９ / １６９

２ 云粳 １３６ 号 ７０ / ７２、１７２ / １７２、１９３ / １９３、１４１ / １４１、１６９ / １６９

３ 云粳 １ 号 ８２ / ８４、１９６ / １９６、１９３ / １９３、１４１ / １４１、１７１ / １７１

４ 云粳 ２ 号 ８２ / ８６、２１５ / ２１５、１９３ / １９３、１３８ / １３８、１６３ / １６３

５ 云粳 ３ 号 ７９ / ８２、２１２ / ２１２、１９３ / １９３、１５７ / １６０、１７１ / １７１

６ 云粳 ４ 号 ８２ / ８４、２１２ / ２１２、１８１ / １９３、１６６ / １６６、１３５ / １３５

７ 云粳 ５ 号 ８２ / ８４、２１５ / ２１５、１９１ / １９１、１５１ / １５４、１３５ / １３５

８ 云粳 ６ 号 ８２ / ８４、２１５ / ２１５、１９３ / １９３、１５１ / １５４、１４２ / １４２

９ 云粳 ７ 号 ８２ / ８４、２１５ / ２１５、１９３ / １９３、１３８ / １４１、１６３ / １６３

１０ 云粳 １０ 号 ８２ / ８４、２１５ / ２１５、１９１ / １９１、１６６ / １６６、１３５ / １３５

１１ 云粳 １２ 号 ８２ / ８４、２１２ / ２１２、１９３ / １９３、１６６ / １６６、１３５ / １３５

１２ 云粳 １４ 号 ７２ / ８６、２１２ / ２１２、１９３ / １９３、１３８ / １３８、１３５ / １３５

１３ 云粳 １５ 号 ８２ / ８４、２１２ / ２１２、１９３ / １９３、１６３ / １６６、１３５ / １３５

１４ 云粳 １６ 号 ８２ / ８４、１８４ / １８４、１９３ / １９３、１７２ / １７２、１６９ / １６９

１５ 云粳 １７ 号 ８２ / ８４、２１２ / ２１２、１９３ / １９３、１６３ / １６６、１６３ / １６３

１６ 云粳 １８ 号 ８４ / ８４、２１５ / ２１５、１９３ / １９３、１６６ / １６６、１３５ / １３５

１７ 云粳 １９ 号 ８４ / ８４、１９０ / ２１２、１９３ / １９３、１６６ / １６６、１３５ / １３５

１８ 云粳 ２０ 号 ８２ / ８４、２１２ / ２１２、１９３ / １９３、１６６ / １６６、１４２ / １４２

１９ 云粳 ２１ 号 ８４ / ８４、２１２ / ２１２、１９３ / １９３、１６６ / １６６、１３５ / １３５

２０ 云粳优 １ 号 ８４ / ８６、１９９ / １９９、１９１ / １９１、１４１ / １４１、１４２ / １４２

２１ 云粳优 ５ 号 ８２ / ８４、１９９ / １９９、１９１ / １９１、１６３ / １６６、１４２ / １４２

２２ 云粳优 ８ 号 ８２ / ８４、２１２ / ２１２、１９５ / １９５、１６６ / １６６、１４２ / １４２

２３ 云粳优 ９ 号 ８２ / ８４、２１２ / ２１２、１９５ / １９５、１６３ / １６６、１４２ / １４２

２４ 云粳优 １０ 号 ８４ / ８４、２１２ / ２１２、１９１ / １９１、１６６ / １６６、１３５ / １３５

２５ 云粳优 １５ 号 ８２ / ８４、２１２ / ２１２、１９３ / １９３、１６３ / １６６、１４２ / １４２

２６ 云粳 ８ 号 ８６ / ８６、２０５ / ２１５、１８７ / １９３、１４１ / １４１、１６３ / １６３

２７ 云粳 ２５ 号 ８４ / ８４、２１２ / ２１２、１８７ / １９１、１６６ / １６６、１４２ / １４２

２８ 云粳 ２６ 号 ８４ / ８４、２１２ / ２１２、１８７ / １９３、１６６ / １６６、１４２ / １４２

２９ 云粳 ２９ 号 ８２ / ８２、２１５ / ２１５、１８７ / １９１、１５４ / １５４、１３５ / １３５

３０ 云粳 ３１ 号 ８２ / ８４、１７２ / １７２、１８７ / １９３、１６６ / １６６、１３５ / １３５

３１ 云粳 ３２ 号 ８２ / ８４、２１２ / ２１２、１８７ / １９３、１３８ / １３８、１３５ / １３５

３２ 云粳 ３４ 号 ８２ / ８４、１９９ / １９９、１８９ / １９７、１６３ / １６６、１３５ / １３５

３３ 云粳 ３６ 号 ７９ / ８２、１９０ / ２０５、１８９ / １９７、１６６ / １６６、１３５ / １３５

３４ 云粳 ３７ 号 ８２ / ８４、１９９ / １９９、１８９ / １９３、１５４ / １５４、１４２ / １４２

３５ 云粳 ３９ 号 ８２ / ８４、２１５ / ２１５、１７１ / １９３、１５４ / １５４、１４２ / １４２

越高[１４]ꎮ ＳＳＲ 引物检测到的等位基因数与所用材

图 ２　 云粳 ３９ 号的二维码分子身份证

Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｃａｒｄ ｏｆ ｒｉｃｅ Ｙｕｎｊｉｎｇ ３９

图 ３　 云粳 ３９ 号的分子身份证内容

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｉｄｅｎｔｉｔｙ ｃａｒｄ ｏｆ ｒｉｃｅ Ｙｕｎ￣
ｊｉｎｇ ３９

料的遗传背景有关ꎬ对于不同遗传背景的群体ꎬ引物

的多态信息含量指数差异较大ꎬ即引物区分品种的

能力差异较大ꎮ 因此ꎬ本研究单独对云粳系列水稻

品种的指纹图谱进行分析ꎬ筛选可以区分供试品种

的最简引物组合ꎮ 筛选的 ５ 对核心引物组合可以

把来自同一育种单位、遗传背景较近的云粳系列水

稻品种有效区分ꎬ而且能把云粳系列品种与云南省

目前主要粳稻品种区别开来ꎬ说明用这 ５ 对引物构

建云粳系列品种分子身份证既保证了身份证的唯一

性ꎬ又达到了以最少标记区分品种的目的ꎬ减少了指

纹分析的工作量ꎬ可作为快速鉴别水稻品种的一种

有效方法ꎮ
３.２　 分子身份证的编码

目前构建分子身份证的编码方法主要有 ３
类[９]ꎬ都是以给基因位点扩增 ＤＮＡ 条带赋值为基

础ꎬ按一定顺序进行编码ꎬ串联起来形成一组数据ꎮ
不管研究者选择哪种编码方法ꎬ最终都要通过条码

技术将其转换为可用机器识别的条码或二维码ꎬ才
可利用扫描器进行扫描实现快速识别品种ꎬ摆脱人

工读取字符串式分子身份证的麻烦ꎮ 随着二维码技

５０２１管俊娇等:云粳系列水稻品种分子身份证的构建



术的发展ꎬ一个二维码可容纳的数据大幅增加ꎬ加之

荧光测序技术在 ＳＳＲ 技术中的应用ꎬＳＳＲ 扩增产物

通过荧光测序的检测体系可以直接得出不同等位基

因的片段大小[２５￣２６]ꎮ 本研究中直接用按序排列等

位基因片段大小作为某一品种的分子身份标识ꎬ再
加上该品种的基本商品信息ꎬ构成了此品种的分子

身份证ꎬ使得使用者可直接获得不同品种之间分子

差异ꎬ也省去了在有新等位基因出现时重新对带型

编码的麻烦ꎮ
３.３　 分子身份证的用途

分子身份证与指纹图谱的功能相同ꎬ但分子身

份证原则上是以最少特异变异位点或标记为基础ꎬ
提取每份种质特异的遗传信息ꎬ并通过数字化处理

和软件分析建立分辨不同种质的字符串形式ꎬ以达

到简单明了地区分品种间差异ꎬ在品种检索时更直

观的目的[１４]ꎮ 本研究构建的品种分子身份证可以

通过制作标签ꎬ标识于商品种子包装上ꎬ直接用于优

良品种种子的防伪和溯源ꎬ使用者可用读码器获得

品种信息ꎮ 分子身份证对水稻品种识别鉴定ꎬ品种

标识ꎬ假冒伪劣品种鉴定ꎬ品种推广等具有重要的意

义和实际应用价值ꎮ
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