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摘  要 

為保持稻種純度，追溯、偵測市售混米，提昇國產稻米之競爭力及區隔性，

除了以外觀、生理或生化特性進行稻種鑑定外，以不同DNA分子標記產生之DNA

指紋進行稻米品種鑑定已成為目前常用之分析技術。本研究室利用簡單重覆性序

列 (SSR)分子標誌及過去建立之國內外稻米品種單一核苷酸多型性 (Single 

nucleotide polymorphisms, SNPs)資料庫，篩選解析度最大之核心單一核苷酸多型性

組，發展不同基因定型(multiplex SNP genotyping)技術平臺來鑑別臺灣常見市售國

產米及國外進口食米品種。首先以32組SSR標誌進行36個國內外食米品種多型性之

DNA指紋分析。結果於32個基因座上共得到306個不同之等位基因。經由主座標

principle component analysis (PCA)及集群分析(clustering analysis)，發現來自不同國

家之食米品種可分為2群。另外以12-plex之多重單一核苷酸基因定型(multiplex SNP 

genotyping)技術平臺，可進一步提高稻種檢測之靈敏度及準確性，有效建立臺灣市

售常見食米品種之DNA指紋圖譜及混米檢定。此技術亦已應用於國、內外水稻品

種DNA資料庫之建立，市售稻米生產過程中容易產生品種混雜階段之檢出，並檢

測不同生產階段的稻米混雜比率。最後本研究室亦發展多功能核酸質譜分析之快

速檢測稻米品種及定量方法，尋找出最適合20-plex的multiplex PCR排列組合，可

有效分析71個臺灣品種及33個國外品種。此些技術基本上可進一步推廣為國、內

外米之檢測，促進稻米產業之健全發展。 
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關鍵詞：簡單重複性序列、多重單一核苷酸基因定型、食米品種鑑定。 

前  言 

近年來因開放食米國際貿易市場、國內履歷認證制度之建立，市售食米標示

及水稻良種繁殖制度(稻米純度之維持)等需求，稻米品種檢測技術之開發及推廣應

用特別重要。食米市場價格常隨食米品種及品質差異而有所變動，尤其如何因應

外國稻米進口之衝擊以及有效管理臺灣國產米市場，需建立不同國產及國外進口

米之DNA指紋資料庫及指紋鑑定之有效技術。其中如何檢測不同食米品種之純度、

防止混雜乃維持食米市場價格及產業之首要議題(Blight 2000)。由於形態外觀及酵

素之檢測易受環境影響，而DNA分子標記則具有極佳的穩定性，是以近年來在水

稻品種之鑑定已被吾人廣泛應用。簡單重複性序列(simple sequence repeats, SSR)

又稱微衛星(microsatellite)由Moore等學者於1991年結合PCR技術所創立(Moore et 

al. 1991)。SSR分布於整個基因組的不同位點，因重複單位的大小和序列不同及重

複數不同從而構成豐富的多態性。SSR法亦被使用在分析日本酒米及食米品種

(Hashimoto et al. 2004)、美國水稻品種(Lu et al. 2005)、阿根廷水稻之遺傳多樣性

(Giarrocco et al. 2007)以及印度水稻品種鑑定(Jain et al. 2004) 等。單一核苷酸多型

性(single nucleotide polymorphism, SNP)分子標記因數量豐富、歧異度大、穩定性高、

共顯性、以核苷酸支變異而非DNA片斷之長度故易於區分等優點，應用相當多元

(Alves et al. 2008; Ayres et al. 1997; Gupta et al. 2001; Twyman and Primrose, 2003)。

SNP亦被應用在分析日本糯米品種間waxy基因變異(Yamanaka et al. 2004) 以及將

功能性SNP運用於高直鏈性澱粉含量且低GI值之水稻育種(Fitzgerald et al. 2011)。 

國內外食米品種鑑定現況 

國外食米品種鑑定現況來看，韓國國立農產物品質管理院授權44家公民營公

司或單位進行稻米檢驗工作，此外科學技術分析中心 (Scientec Lab center, 

http://sclab.co.kr/ko/menu2/r1_2.htm)以及SolGent公司 (http://solgent.com/pro2_4)使
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用韓國國立農產物品質管理院開發之SNP資料庫為基礎(圖1)，分別開發出使用

13plex SNP PCR之檢定試劑組，可用用以檢測36個白米品種(ScLab)，韓國11個糯

米品種及66個白米品種(Solgent)。根據日本獨立行政法人種苗管理中心網頁公告

(http://www.ncss.go.jp/main/DNA/DNAkatsuyou.html#RANGE!A1)，於日本共有9家

公司提供稻米品種檢測服務，例如Satake公司提供包括白米、糯米、造酒米、飼料

米、米飯共246品種之鑑定服務；此外亦有4家公司販售稻米品種檢驗試劑組。印

度Labindia公司亦有針對Basmati香米開發Basmati Verifiler™ Kit利用8-plex SSR方

法用以檢測九種basmati香米品種。臺灣目前僅有新竹食品工業研究所餘數年前自

本實驗室技轉SSR技術擔任驗米工作。 

 

 

圖 1. 2006 年韓國國立農產物品質管理院以 SNP 為基礎開發 22 組 CAPS markers

鑑別 126 種中 112 種(約 90%)的韓國稻米原原種(http://www.naqs.go.kr/) 
 

利用微衛星標誌鑑別臺灣市售米常見品種 

為追溯、偵測並防止混米之目的，本實驗室利用微衛星標誌(SSR)來鑑別臺灣

常見市售國產米及國外進口食米品種(Chuang et al. 2011)。共使用23個國內及13個

國外食米品種(表1)及32組微衛星標誌進行水稻多型性之DNA指紋分析。 
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表 1.本研究使用稻米品種 

 

 

結果顯示於32個基因座上共得到306個不同之等位基因。每個基因座可有3至

21個片段，平均每個基因座為9.6個片段。多態性訊息含量Polymorphic information 

value (PIC)，介於0.205 (RM7023)至0.926 (RM333)，平均為0.75(表2)。 

表 2. 32 個微衛星標誌所在染色體、PIC 值、等位基因數及產物大小 
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其中RM101、RM333、RM475、RM1387、RM1388、RM2835、RM5428及RM5704

微衛星標誌可有效區別臺灣國產米。經由主座標principle coordinate analysis (PCA)

及集群分析(clustering analysis)，發現來自不同國家之食米品種可分為國內梗米、

國外稉米、國內秈米及國外秈米4大群(圖2)。 

 

圖 2. 利用 32 組 SSR 分子標記對 36 個不同之國、內外品種進行主成份分析 
 

最後為防範混米，本研究也利用上述結果建立了使用不同SSR標誌對食米品種

檢索流程表，以利實際檢測應用(圖3)。 
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圖 3.食米品種檢索流程表 

利用多重單一核苷酸多型性基因定型平臺鑑定臺灣稻米品種 

本實驗室以過去建立之國內外稻米品種SNP資料庫(中華民國專利發明第I 

365925號)，先行開發Tetra primer ARMS PCR技術(中華民國專利發明第I 349104號)，

並從其衍生出以15或10個專一SNP位點之引子對於單一反應中進行多個PCR產物

的增幅，再以毛細管電泳或電泳膠片分析產物大小，以確認該些SNP位點之多型性

之15-plex SNP PCR及改良版10-plex SNP PCR兩種方法。 

此技術應用於國內水稻品種DNA資料庫之建立、市售米生產過程中易產生品

種混雜階段之檢出，以及檢測不同階段的稻米混雜比率(張, 2012)。材料來自各改

良場及農試所，以及大米廠代表A公司及區域性代表B碾米場(圖4)。 
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圖 4.本試驗合作之各農試單位與碾米廠位置分布圖 
 

本試驗分析了50個品種225個姊妹系，其中21個品種具有一致性的DNA指紋表

現、19個品種有一主要表現型、10個品種則具有2-3種主要表現型，顯示來自不同

農試單位育種者同一稻種之不同姊妹系間仍有差異(圖5)。 

 

圖 5.品種內之 DNA 指紋變異 
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市售米生產過程混米階段之撿出使用稻種主要來自A公司及B碾米廠。A公司

參試品種為竹塘農戶契作之臺稉9號及向二崙農民收購之臺農71號；B碾米廠參試

品種為契作之臺農71號與非契作之高雄145號。分析結果(表3)得知，A公司提供11

批試樣僅有一件易品種比例為13.04%，其餘樣本混雜率皆小於10%，更有4批異品

種率0%。B碾米廠樣本5批，其餘樣本混雜率皆小於10%。 

表 3.A 公司及 B 碾米廠穀粒與白米取樣之 DNA 指紋分析結果 

 

結  論 

本實驗室已建立近90多個臺灣及國外稻米品種之DNA指紋分析資料庫，目前

己可運用單粒米法及多粒米法，以SSR或multiplex-SNP genotyping技術平臺鑑別臺

灣常見市售國產米及國外進口食米品種，有效達成追溯、偵測並防止混米之目的。 
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各品種姊妹系之間的DNA指紋表現大部分非為單一種條帶表現；由於各農事

單位慣行的育種方式不同，造成種子DNA指紋的表現也有所差異。品種內的指紋

表現型還是過於複雜，不易建立標準DNA資料庫做為比對之用。各水稻育成單位

可實施進一步之種子純化工作，讓品種內的表現型趨於單一。 

白米生產過程中過後一階段「包裝」的步驟，由結果發現大部分樣本均維持

小於10%的異品種混雜率，顯示水稻正常生產過程中發生混雜的比率不高。 國產

水稻生產過程中，異品種檢出之最大容許量可≦10%。 
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ABSTRACT 

In order to maintain genetic purity of rice seeds, detect and trace admixture rice 

that sold in market, and increase the competitiveness and marketing segment of 

Taiwan’s domestic rice, the DNA fingerprinting technique based on DNA molecular 

markers for rice varieties identification has become a commonly used platform. In this 

study, we took advantage of SSRs and a core SNP marker set from previously 

established rice SNP database to develop different genotyping analysis platforms for 

domestic and foreign rice varieties characterization. First, a panel of 32 SSR DNA 

markers and 36 rice varieties from different countries were used for comparative 

polymorphism analysis. A total of 306 alleles were observed in 32 loci. The number of 

alleles per locus ranged from 3 to 21, with an average of 9.6. Polymorphic information 

content (PIC) values varied from 0.205 (RM7023) to 0.926 (RM333), with an average 

of 0.75. Principle component analysis (PCA) score plot and clustering analysis were 

sufficient to discriminate between two different groups of rice varieties based on 

geographic origins. In addition, using 12 sets of allelic-specific SNP primer pairs in the 

same PCR reaction and analysis PCR amplicons by capillary or regular gel 

electrophoresis, we were able to distinguish specific SNP loci among various rice 

cultivars. The DNA fingerprinting generated by multiplex-SNP genotyping analysis 

from rice grain sample can be further compared with available database to confirm 

specific rice identity. The multiplex SNP genotyping technique can further increase the 

sensitivity and accuracy of rice varieties identification. This genotyping platform has 

also been applied to establish an up-dated DNA fingerprinting database of domestic and 

foreign rice, to access the admixture ratio along production processes and set up a 

standard for tolerance of mixed-rice ratio in rice market. Finally, a mass array-based 

rice cultivars identification platform was also built up. With 20-plex suitable 
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combination of primer designs, totally 71 domestic Taiwan and 33 foreign rice samples 

can be effectively separated. These techniques can be practically and routinely used in 

identification of rice authenticity and benefit the development of progress of rice 

industry. 

Keywords: Simple sequence repeat (SSR), multiplex single nucleotide polymorphism 

(SNP) PCR, rice varieties identification. 


