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摘要：骨干亲本是水稻育种的重要基础，对骨干亲本的演变及多样性分析有利于骨干亲本的利用
和新品种选育。对辽宁省１９８１－２０１０年审定的２２１个水稻品种进行系谱分析，结果表明，福锦、黎
明、丰锦、辽粳５号、辽盐２号、辽粳３２６、沈农９１、旱７２、沈农２６５、辽粳４５４、辽粳２９４、辽粳２０７、丹
粳４号、中辽９０５２、盐丰４７、越光共１６个品种是辽宁省水稻品种选育过程中的骨干亲本。但随着
育种时间的推移，骨干亲本不段更替，亲本利用愈加向少数骨干亲本集中。在此基础上利用系谱分
析、亲缘系数分析等方法分析了骨干亲本间的亲缘关系，结果表明，福锦、黎明、丰锦、辽粳５号、辽
盐２号、辽粳３２６、沈农９１、旱７２、沈农２６５、辽粳４５４、辽粳２９４、辽粳２０７、中辽９０５２、越光等骨干亲
本有直接或间接的系谱关系，骨干亲本间的亲缘系数平均为０．１５９。对骨干亲本２３个表型性状进
行主坐标分析显示，１６个骨干亲本可聚到４个类群中。显示出骨干亲本间较近的亲缘关系和较小
的表型差异。
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　　 种质资源是水稻育种发展的基础，亲本选择是
品种选育的关键。在作物品种选育过程中，有些亲
本材料起着重要作用，由它们衍生的品种数目较多，

对作物生产贡献较大，因而被称为骨干亲本。汤圣
祥等［１］对３　６５６份常规水稻品种亲缘关系研究发
现，对我国常规新品种育成和产量提高作出重大贡
献的核心骨干亲本籼稻包括矮仔占、南特号等１９个
品种，粳稻包括农垦５８、笹锦等１６个品种。熊冬金
等［２］归纳出１９８６－２００５年我国９４１个大豆育成品
种最重要的５４个祖先亲本和３７个直接亲本。黎裕
等［３］在回顾我国玉米育种种质来源的基础上，提出
我国玉米的骨干亲本包括丹３４０、黄早四、自３３０、

Ｍｏ１７和掖４７８等。同样，小麦上已明确了蚂蚱麦、

燕大１８１７、欧柔、阿夫、阿勃、矮孟牛和小偃６号等

１９个骨干亲本［４］。可见，骨干亲本在品种更新换代
中起着核心的支撑作用。

对作物育种而言，遗传多样性越丰富，物种对环
境变化的适应能力越强［５］，用于改良栽培品种或选
育新品种的潜力就越大。同时，提高品种的遗传多
样性也能增强品种对外界不良环境的抗性［６］。林世
成等［７］对２１２个早粳品种原始亲本进行追溯，齐永
文等［８］对４５３个水稻品种进行表型性状遗传相似性
分析，都从不同角度说明了扩大现有水稻品种遗传
基础的必要性。水稻育种中亲本的遗传多样性决定
了育成品种的遗传基础，分析骨干亲本的多样性是
水稻种质资源评价与利用的重要研究内容。

辽宁省是我国北方粳稻的重要产区，其育种工
作在２０世纪初就已开始，最初是在一些农事试验场
从事品种试验工作，选育品种很少，有记载的只有

１９２１年熊岳农业试验场选育出的大原、万年２个品
种。１９７４－２０１０年辽宁省共审定水稻品种、组合达

２４４个，其中常规品种占９２．２％。新品种的增多促
进了辽宁省水稻品种不断更新，提高了水稻单产水
平和总体产量。因此，深入分析常规育成品种骨干
亲本演变趋势及遗传多样性，可为今后骨干亲本的
合理利用与创新提供重要依据。

１　材料和方法

１．１　材料
对辽宁省１９８１－２０１０年审定的２２１个水稻品

种进行系谱分析，以确定骨干亲本。２０１２年将所确
定的骨干亲本种植于辽宁省盐碱地利用研究所试验

田，顺序排列，行株距３０．０ｃｍ×１３．３ｃｍ，小区面积

７．２ｍ２，田间管理与大田相同。

１．２　性状调查

按照韩龙植等［９］的方法调查株高、穗长、穗曲
度、剑叶长度、剑叶宽度、剑叶角度、全生育期、穗粒
数、有效穗数、结实率、千粒重共１１个农艺性状。依
据农业部颁标准ＮＹ１４７－８８［１０］方法测定糙米率、精
米率、整精米率、粒长、籽粒长宽比、垩白粒率、垩白
度、透明度、碱消值、胶稠度、直链淀粉含量、蛋白质
含量共１２个品质指标。

１．３　分析方法

１．３．１　系谱分析　品种系谱追溯至原始亲本，即终极
的地方品种或无法再进一步追溯其遗传来源的亲本。

１．３．２　亲缘系数分析　依据 Ｃｏｘ等［１１］和Ｚｈｏｕ
等［１２］的方法计算骨干亲本成对组合的亲缘系数

（ＣＯＰ）。计算原则为：（１）所有祖先种、亲本及其后
代品种都是纯合的，最早的或者没有系谱信息的祖
先品种（系）间的亲缘系数为０；（２）一个品种与其
自身的亲缘系数为１．０；（３）系选、自然突变和诱导
突变材料与其祖先的亲缘系数为０．７５；（４）杂交育
成品种分别从其双亲得到一半的基因，与双亲本亲
缘系数都为０．５；（５）同一亲本组合的后代两品种间
的亲缘系数为（０．７５）２＝０．５６２　５；（６）含有部分相同
亲本的旁系品种间的亲缘系数计算：假设ｃ为ａ与ｂ
的相同亲本，且各世代都为杂交育成。品种ａ和品
种ｂ之间的亲缘系数Ｒａｂ＝∑（１／２）ｎ，其中ｎ为ａ与

ｃ和ｂ与ｃ的世代数之和。

１．３．３　主坐标分析　在 ＮＴＳＹＳ　２．１０ｅ软件上对

１６个骨干品种的２３个性状值进行主坐标分析
（ＰＣＯ），并依据引起变异的第１、２、３主坐标作出全
部品种的三维散点分布图。

２　结果与分析

２．１　辽宁省水稻骨干亲本演变分析
由表１可见，１９８１－２０１０年辽宁省各时期育成

的水稻品种数为７～８１个，育成品种的直接亲本数
为１４～１２５个，亲本应用次数为２１～１６３次。将骨
干亲本定义为在某个时期直接育成３个以上品种的
亲本品种，１９８１－２０１０年辽宁省水稻育成品种骨干
亲本为福锦、黎明、丰锦、辽粳５号、辽盐２号、辽粳

３２６、沈农９１、旱７２、沈农２６５、辽粳４５４、辽粳２９４、辽
粳２０７、丹粳４号、中辽９０５２、盐丰４７、越光共１６个
品种。由表１可见，不同时期骨干亲本数为３～１４
个，占同期亲本总数的比例为８．５％～２１．４％，平均
为１４．２％；骨干亲本应用次数为８～４９次，占育成
品种同时期亲本应用总次数比例为 ２１．３％ ～
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３８．１％，平均为２９．４％；骨干亲本直接育成品种数
为６～３６个，占同时期品种总数比例为３８．１％～
８５．７％，平均为５４．３％。

表１　１９８１－２０１０年辽宁省水稻育成品种
直接亲本应用情况

时期
全部亲本

数目／
个
应用
次数
育成品
种数／个

骨干亲本

数目／
个
应用
次数
育成品
种数／个

１９８１－１９８５　 １４　 ２１　 ７　 ３　 ８　 ６

１９８６－１９９０　 ２９　 ４１　 １７　 ４　 １３　 ９

１９９１－１９９５　 ３４　 ４７　 ２１　 ６　 １０　 ８

１９９６－２０００　 ４７　 ６１　 ２８　 ４　 １６　 １５

２００１－２００５　 １２５　 １６３　 ８１　 １４　 ４０　 ３４

２００６－２０１０　 ９３　 １４１　 ６７　 １２　 ４９　 ３６

　　由表２可见，不同骨干亲本在不同时期应用程
度有所不同，福锦、黎明、丰锦是在１９８１－１９９０年育
成品种中使用次数较多的骨干亲本，丰锦、辽粳５
号、辽粳３２６是在１９９１－２０００年育成品种中使用次
数较多的骨干亲本，丰锦、辽粳３２６、辽粳４５４、辽粳

２９４、丹粳４号、中辽９０５２、盐丰４７是在２００１－２０１０
年育成品种中使用次数较多的骨干亲本。上述分析
表明，骨干亲本在辽宁省水稻品种选育中起到核心
作用，并且随着育种进程的推移，新的骨干亲本不断
产生，旧的骨干亲本应用程度不断下降。

表２　１９８１－２０１０年辽宁省水稻骨干亲本育
成品种数 个　

骨干
亲本

１９８１－
１９８５

１９８６－
１９９０

１９９１－
１９９５

１９９６－
２０００

２００１－
２００５

２００６－
２０１０

福锦 ２　 ３　 ２
黎明 ３　 ３　 ２
丰锦 ３　 ５　 ３　 ３　 ３　 ２
辽粳５号 １　 １　 ７　 ２
辽盐２号 １　 ３
辽粳３２６　 １　 ３　 ６　 ２
沈农９１　 ３　 １　 １
旱７２　 ３　 １
沈农２６５　 ３　 １
辽粳４５４　 ５　 １１
辽粳２９４　 ７　 ７
辽粳２０７　 １　 ３
丹粳４号 ４　 ４
中辽９０５２　 １　 ５
盐丰４７　 １　 ９
越光 ３

２．２　辽宁省水稻骨干亲本系谱分析
通过追溯原始亲本，在１６个骨干亲本中福锦、

黎明、丰锦、辽粳５号、辽盐２号、辽粳３２６、沈农９１、

旱７２、沈农２６５、辽粳４５４、辽粳２９４、辽粳２０７、中辽

９０５２、越光这１４个骨干亲本具有直接或间接的系谱
关系（图１）。越光、福锦、丰锦、黎明４个骨干亲本
均为日本品种，其祖先亲本可追溯到日本早期品种

图１　部分骨干亲本系谱图

爱国。以丰锦为亲本直接衍生出辽粳５号、辽盐２
号、旱７２共３个骨干亲本，其中辽粳５号遗传背景
最为复杂，在亲本配置上包括日本粳稻藤坂５号、越
路早生、丰锦，意大利粳稻Ｂａｔａ，中国北方粳稻沈苏

６号、南方籼稻矮脚南特在内的多个亲本，丰富的遗
传背景为其后育种提供了新的亲本来源，建立了新

的遗传基础。以辽粳５号为直接亲本衍生出辽粳

３２６、中辽９０５２共２个骨干亲本，其中辽粳３２６直接
利用具有良好遗传基础的本地品系与辽粳５号进行
组配，进一步丰富了育成品种的遗传背景，改变了亲
本利用的局限性。以辽粳３２６为亲本直接衍生出辽
粳２９４、辽粳２０７、辽粳４５４、沈农２６５共４个骨干亲

０３ 河南农业科学 第４３卷　



本。可见，爱国、丰锦、辽粳５号、辽粳３２６是这１４
个骨干亲本重要的阶段性遗传背景来源。

２．３　辽宁省水稻骨干亲本亲缘关系分析
在１６个骨干亲本形成的１２０对亲缘组合中，品

种间ＣＯＰ值变异范围在０～０．７５，平均为０．１０８。

ＣＯＰ值为０的组合数占２４．２％，在０．０１３～０．２５的
组合占５７．５％，０．２５～０．５０的组合数占１３．３％，

０．５０～０．７５的组合数占５％。在辽宁省水稻骨干亲
本更替过程中，不同时期的骨干亲本由于系谱来源
不同其遗传基础有所差异，通过对各阶段骨干亲本

ＣＯＰ值的比较，有利于了解骨干亲本亲缘结构的变
化趋势。１９８１－１９８５年、１９８６－１９９０年、１９９１－
１９９５年、１９９６－２０００年形成的骨干亲本间ＣＯＰ值
分别为０．０８、０．１３５、０．２８１、０．３３４，亲缘关系呈现出
明显的上升趋势。２００１－２００５年、２００６－２０１０年形
成的骨干亲本ＣＯＰ分别为０．１２７、０．０９３，呈现出下
降趋势。将骨干亲本间亲缘系数组成ＣＯＰ值矩阵，

在ＤＰＳ软件上以欧氏距离为参数，采用可变类平均
法进行聚类（图２），可以看出，１６个骨干亲本可划分
为３个类群，第１类群包括丰锦、辽盐２号、旱７２、

福锦、越光共５个品种，ＣＯＰ平均值为０．３０６；第２
类群包括辽粳５号、辽粳３２６、辽粳４５４、沈农２６５、

辽粳２９４、辽粳２０７、沈农９１、中辽９０５２共８个品种，

ＣＯＰ平均值为０．２６２；第３类群包括黎明、丹粳４号、

盐丰４７共３个品种，ＣＯＰ平均值为０。第１类群与
第２、３类群骨干亲本ＣＯＰ平均值分别为０．１３和

０．０１６，第２类群与第３类群骨干亲本ＣＯＰ平均值
为０．０１２。表明，辽宁省水稻育种过程中形成的福
锦、黎明、丰锦、辽粳５号、辽盐２号、辽粳３２６、沈农

９１、旱７２、沈农２６５、辽粳４５４、辽粳２９４、辽粳２０７、中
辽９０５２、越光等１４个骨干亲本具有较为密切的亲
缘关系，并且随着育种时期的推移，骨干亲本间亲缘

图２　１６个骨干亲本ＣＯＰ值聚类树状图

关系呈现出明显的上升趋势，但丹粳４号、盐丰４７
两个骨干亲本的形成又极大地改变了骨干亲本间的

亲缘关系。同时，骨干亲本间亲缘距离有所不同，从
而形成不同的亲缘群体。

２．４　辽宁省水稻骨干亲本主坐标分析
为了更充分地反映骨干亲本形态距离，在对骨

干亲本２３个性状标准化的基础上，采用欧氏距离度
量骨干亲本间表型差异。１６个骨干亲本共形成１２０
个表型组合，其欧氏距离值在０．９８６～２．７２９，平均值
为１．９０９。１９８１－１９８５年、１９８６－１９９０年、１９９１－
１９９５年、１９９６－２０００年、２００１－２００５年、２００６－
２０１０年 ６ 个时期骨干亲本间欧氏距离分别为

１．７３５、２．１０５、２．０４７、２．０３８、１．８２１、１．８４７。可以看
出，随着育种进程的推进，不同时期骨干亲本表型差
异呈现出先增大后减小的趋势。

对１６个骨干亲本２３个性状进行主坐标分析，

由第１、２、３主坐标绘出各骨干亲本的三维散点图
（图３）。图中骨干亲本位置越接近表明它们的相似
性越高，越远则表明它们的差异性越大。据此，１６
个骨干亲本可划分为４个类群，第Ⅰ类群包括黎明、

辽盐２号、旱７２、中辽９０５２、越光共５个品种，第Ⅱ
类群包括沈农２６５、辽粳４５４、盐丰４７共３个品种，

第Ⅲ类群包括辽粳５号、辽粳３２６、沈农９１、辽粳

２９４、辽粳２０７共５个品种，第Ⅳ类群包括福锦、丰
锦、丹粳４号共３个品种。第Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ类群骨干
亲本间欧氏距离平均值分别为 １．９９４、１．６３８、

１．６７７、１．８７１。第Ⅰ类群与第Ⅱ、Ⅲ、Ⅳ类群骨干亲
本间欧氏距离平均值分别为２．０９３、２．０５９、１．８５９，

第Ⅱ类群与第Ⅲ、Ⅳ类群骨干亲本间欧氏距离平均
值分别为１．６７２、２．１４４，第Ⅲ类群与第Ⅳ类群骨干
亲本间欧氏距离平均值为２．０４７。可以看出，骨干
亲本间仍具有一定的形态差异。

１．福锦；２．黎明；３．丰锦；４．辽粳５号；５．辽盐２号；６．辽
粳３２６；７．沈农９１；８．旱７２；９．沈农２６５；１０．辽粳４５４；
１１．辽粳２９４；１２．辽粳２０７；１３．丹粳４号；１４．中辽９０５２；

１５．盐丰４７；１６．越光

图３　１６个骨干亲本表型性状ＰＣＯ排序
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３　讨论

３．１　辽宁省水稻骨干亲本的演变与多样性
本研究通过对审定的２２１个水稻品种的系谱分

析，明确了福锦、黎明、丰锦、辽粳５号、辽盐２号、辽

粳３２６、沈农９１、旱７２、沈农２６５、辽粳４５４、辽粳

２９４、辽粳２０７、丹粳４号、中辽９０５２、盐丰４７、越光

是辽宁省１９８１－２０１０年水稻育种中的骨干亲本。

进一步分析这些骨干亲本的应用情况发现，有的骨

干亲本在全部育种时期都在应用，有的只在某时期

应用，有的品种由某一个骨干亲本直接育成，而有的

品种由多个骨干亲本共同育成，因而从整体上看，这

１６个骨干亲本只占全部育成品种亲本总数的１５％，

但其应用次数占到全部育成品种亲本应用总次数的

２８．７％，直接育成品种更占到全部育成品种总数的

４８．９％。可见，骨干亲本在辽宁省水稻新品种的选

育过程中发挥了至关重要的作用。但随着育种时间

的推移，骨干亲本应用愈加向少数骨干亲本集中。

而仅利用少数骨干亲本，势必带来育成品种遗传单

一性的问题。Ｓｏｕｚａ等［１３］和 Ｍｅｒｃａｄｏ等［１４］的研究

表明，对已知系谱信息的自花授粉作物来说，亲缘系

数分析是一种简便的评价遗传多样性的方法，如在

一个较大生产区域、较长育种时期分析品种间亲缘

关系，对了解种质资源遗传多样性和系统演进更具

宏观指导作用。农艺性状是品种最直接的表现，因

此，品种间农艺性状差异是判断品种间遗传距离最

基本的方法［１５］。

本研究通过对辽宁省１６个骨干亲本系谱进行

追溯，除丹粳４号、盐丰４７外其他骨干亲本均有直

接或间接的亲缘关系，其中福锦、丰锦、越光、黎明均

由原始品种爱国衍生而来，福锦、丰锦、越光祖先亲

本中包含森田早生、陆羽１３２、银坊主、朝日等品种，

辽粳５号、辽盐２号、旱７２均由丰锦直接衍生而来，

辽粳３２６、中辽９０５２由辽粳５号直接衍生而来，辽

粳２９４、辽粳２０７、辽粳４５４、沈农２６５均由辽粳３２６
直接衍生而来。１６个骨干亲本间ＣＯＰ值变异范围

在０～０．７５，平均为０．１０８。１６个骨干亲本形态距

离值在０．９８６～２．７２９，平均值为１．９０９。不同时期

骨干亲本间亲缘系数、形态距离均呈现出先上升后

下降趋势。这揭示了随着育种时期的推进，骨干亲

本亲缘关系在变近，形态差异在减小，这与马慧

等［１６］利用ＳＳＲ分子标记对辽宁地区水稻育种上主

要亲本的遗传多样性和亲缘关系的研究结果相近。

３．２　辽宁省水稻骨干亲本的创新

玄英实等［１７］对东三省９１份粳稻品种遗传多样
性进行分析，认为东三省粳稻遗传基础非常狭窄。

陈英华等［１８］用ＳＳＲ标记分析了东北稻区水稻种质
资源地区间和品种间的遗传多样性差异以及亲缘关

系，表明东北水稻推广品种遗传多样性比较狭窄，并
呈现出黑龙江＞吉林＞辽宁的趋势。姜树坤等［１９］

应用ＳＳＲ标记方法对辽宁省近１５ａ的１４个大面积
种植的水稻品种进行遗传多样性分析，认为这些水
稻主栽品种遗传多样性不够丰富，多数品种间的亲
缘关系较近。这可能与水稻品种选育时所采用的亲
本材料遗传基础狭窄有密切关系［２０］。因此，在育种
中选配亲本时，需扩大亲本尤其是骨干亲本的遗传
多样性。

本研究表明，辽宁省水稻骨干亲本群体在不断
扩大，但骨干亲本在育成品种群体中的遗传贡献处
于不平衡状态，并随着育种时期的推进愈加明显。

而在育种过程中相似的育种目标又导致育成品种表

型性状相似程度提高，造成育成品种遗传基础日趋
狭窄，遗传多样性不断下降。这也正是当前辽宁省
水稻育成品种产量性状难有突破、品质性状徘徊不
前、品种适应性逐渐变窄的主要原因。分析表明，１６
个骨干亲本在亲缘关系和形态距离上可划分为若干

类群，类群间品种亲缘关系较远、形态差异较大，显
示出骨干亲本间仍具有一定的遗传距离和利用潜

力。因此，在分析现有骨干亲本遗传多样性的基础
上，注重远缘优良资源利用，拓展骨干亲本群体遗传
基础，创造遗传潜力更大的新型骨干亲本，是避免育
成品种遗传同质性，提高育成品种产量、品质和抗性
的重要保证。
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