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　 　 摘要:采用 ＳＳＲ 标记方法研究了 ４３ 份浙江赤霉病抗性不同的大麦地方品种的遗传多样性ꎮ 结果显示 ２９ 对具有多态性的

ＳＳＲ 引物在上述品种中共检测到 ８７ 个等位基因ꎬ每对引物等位基因数在 ２ ~ ９ 之间ꎬ平均为 ３ 个ꎻ平均多态性信息含量(ＰＩＣ)
为 ０􀆰 ３５０９ꎬ平均 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数(Ｉ)为 ０􀆰 ６９５１ꎬ平均 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数(Ｈ)为 ０􀆰 ４２６８ꎮ 品种间的遗传相似系数变幅为 ０􀆰 ０８２ ~
０􀆰 ９８６ꎬ平均值为 ０􀆰 ４６７ꎮ 聚类分析将参试品种分为 ４ 大类ꎮ 浙江省大麦地方品种遗传多样性较高ꎬ其中二棱品种的遗传变异

明显高于六棱品种ꎻ抗和中抗赤霉病品种的遗传变异也较大ꎮ 聚类结果与品种来源无任何关系ꎻ主成分分析结果与聚类分析

结果基本一致ꎮ
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赤霉病(ＦＨＢꎬＦｕｓａｒｉｕｍ ｈｅａｄ ｂｌｉｇｈｔ)是我国大麦

的主要病害之一ꎬ该病是由禾谷镰刀菌(Ｆｕｓａｒｉｕｍ
ｓｐｐ. )引起的ꎬ病原菌几乎分布于全国各地[１]ꎮ 尤

其在我国长江中下游流域的大麦产区ꎬ因大麦生长

季节气候温暖潮湿ꎬ使得这些区域的大麦饱受赤霉

病危害ꎮ 根据 Ｔ. Ｍ. Ｃｈｏｏ[２] 对我国大麦赤霉病的综

合报道ꎬ在雨水充沛的年份如 １９５８、１９６７、１９７３、
１９７５、１９７７、１９８５、１９９３、１９９４ 和 ２００３ 年ꎬ赤霉病大面
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积爆发ꎮ 赤霉病不但引起大麦减产ꎬ而且病原菌产

生的毒素积累于病麦粒ꎬ进而危及人畜健康ꎮ 目

前ꎬ赤霉病难以采用轮作、化学防治等方法来进行

有效控制ꎬ抗病品种的应用是国内外育种家公认

的最有效方法ꎮ 因此ꎬ许多大麦育种家致力于大

麦抗赤霉病遗传机制研究ꎬ并培育抗赤霉病的大

麦品种ꎮ
种质资源是大麦抗病育种的重要基因来源ꎬ

也是培育大麦抗赤霉病新品种的重要物质基础ꎬ
对未来大麦生产的发展具有十分重要的意义ꎮ 国

外已有 １００ 多个抗赤霉病资源被鉴定[３] ꎮ 我国大

麦育种家也先后鉴定了一些赤霉病抗原ꎬ如陈宣

民等[４]从 １９８７ － １９９０ 年共鉴定了 ５１１２ 份大麦品

种ꎬ获得以二棱皮麦为主的抗病品种 １４ 份ꎻ杨建

明等[５]从 ２０００ 份加拿大大麦新品系中鉴定获得

１９３ 份抗赤霉病品种ꎻ戈和静等[６]利用单花滴注法

和孢子液喷雾法鉴定 ２８７ 份大麦种质资源ꎬ筛选

到了 ９ 个品种表现为抗赤霉病扩展性ꎬ３ 个品种表

现为既抗扩展又抗侵染ꎮ 迄今ꎬ鉴定的抗赤霉病

品种都表现为部分赤霉病抗性ꎬ遗传研究表明大

麦赤霉病是多基因控制的数量性状[７]ꎮ 因此大麦

抗赤霉病育种需要进行多基因聚合育种ꎬ发现并鉴

定不同的抗病基因或种质资源有利于抗病育种的

进程ꎮ
浙江省地处长江流域三角洲地区ꎬ大麦生长季

节(３ － ５ 月)降雨量较多、湿度大ꎬ属于大麦赤霉病

易发地区ꎮ 地方品种是当地农民在栽培过程中经自

然选择和人工选择ꎬ培育出的适应当地环境的品种ꎬ
其特点是数量多ꎬ对当地条件有特殊的适应性ꎬ如抗

病、抗逆、耐贫瘠等ꎮ 因此浙江省地方品种中存在有

抗大麦赤霉病资源ꎮ 虽然自 ２０ 世纪 ８０ 年代ꎬ我国

已经开始利用农家品种进行大麦抗赤霉病品种的改

良ꎬ但地方品种系谱信息不全、亲缘关系难以确定等

因素ꎬ利用这些品种进行抗病改良存在一定的盲

目性ꎮ
ＳＳＲ 标记(简单重复序列ꎬｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅ￣

ｐｅａｔ)ꎬ又称微卫星分子标记ꎬ是一类建立在 ＰＣＲ 基

础上的第 ２ 代分子标记ꎬ具有共显性、操作简单、多
态性丰富等优点[８ － ９]ꎬ也是一种评价品种遗传多样

性和亲缘关系的有效工具ꎮ 本研究的目的主要是用

ＳＳＲ 分子标记对抗赤霉病的浙江大麦地方品种进行

遗传多样性和亲缘关系分析ꎬ以期为合理利用优异

抗病种质资源进行亲本选配、培育新品种提供分子

水平上的理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 材料

４３ 份浙江大麦地方品种ꎬ包括 ５ 份抗病品种ꎬ
１０ 份中抗品种ꎬ１７ 份中感品种和 １１ 份感病品种

(见表 １)ꎬ 其赤霉病抗性评价参照吴佳祺等[１０] 的

研究ꎮ
１􀆰 ２　 ＳＳＲ 检测

利用 ＣＴＡＢ 法[１１]提取 ＤＮＡꎬ － ２０ ℃保存备用ꎮ
ＳＳＲ 引物按 Ｊ. Ｂｅｃｋｅｒ 等[１２] 和 Ｌ. Ｒａｍｓａｙ 等[１３] 报道

的序列ꎬ由上海 Ｓａｎｇｏｎ 公司合成ꎮ 首先利用 ３ 个品

种上虞红大麦、余姚红大麦和镇海混杂种进行 ＳＳＲ
引物初步筛选ꎬ共筛选了 ３２１ 对ꎬ得到 ３３ 对扩增效

果好、条带明显、重复性好的引物进行遗传多样性分

析(表 ２)ꎮ ＰＣＲ 扩增仪为美国 ＭＪ 公司生产的 ＰＴＣ －
２００ꎮ 扩增条件参照 Ｊ. Ｂｅｃｋｅｒ 等[１２] 和 Ｌ. Ｒａｍｓａｙ
等[１３]的报道ꎮ 扩增产物用 ６％ 变性聚丙烯酰胺凝

胶电泳ꎬ银染检测ꎮ
１􀆰 ３　 聚类图构建和数据分析

每 １ 对 ＳＳＲ 引物检测 １ 个位点ꎬ每条多态性带

为 １ 个等位基因ꎮ 根据扩增产物进行记录ꎬ１ 和 ０
分别记录等位基因的有和无ꎬ获得矩阵ꎮ 每个 ＳＳＲ
位点的多态性信息含量(ＰＩＣꎬ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａ￣
ｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ)按公式 ＰＩＣ ＝ １ －∑( ｆ２ｉ )计算ꎬ其中 ｆｉ 为
第 ｉ 位点的基因频率ꎮ 利用 ＰＯＰＧＥＮＥ ３２ 统计软

件[１４]计算等位基因数(Ｎａ)、有效等位基因数(Ｎｅ)、
Ｓｈａｎｎｏｎ 信息指数 ( Ｉ) 和 Ｎｅｉ′ ｓ 基因多样性指数

(Ｈ) [１５]ꎮ 利用 ＮＴＳＹＳ￣ｐｃ Ｖｅｒｓｉｏｎ ２􀆰 １１ 统计分析软

件计算品种间的遗传相似系数(ＧＳ)ꎮ 采用 ＵＰＧＭＡ
法(算术平均非加权配组法ꎬｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄ ｐａｉｒ￣ｇｒｏｕｐ
ｍｅｔｈｏｄ ｗｉｔｈ ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃ ａｖｅｒａｇｅ)进行聚类分析ꎬ并绘

制树状聚类图ꎮ 利用 ＳＡＳ 软件进行不同类型品种

的显著性检验和主成分分析ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 引物 ＳＳＲ 多态性分析

利用筛选出的 ３３ 对大麦 ＳＳＲ 引物对所有参试品

种进行 ＰＣＲ 扩增ꎬ都能扩增到稳定、清晰的条带ꎬ其
中 ２９ 对 ＳＳＲ 引物产生的扩增条带有多态性ꎮ 从表 ３
可知ꎬ２９ 对 ＳＳＲ 引物共检测到 ８７ 个等位基因ꎬ每对

引物可扩增出 ２ ~ ９ 个等位基因ꎬ平均为 ３ 个ꎮ 多数

引物的等位基因数在 ２ ~ ４ 之间ꎬＥＢｍａｃｃ０００９ 检测到

的等位基因数最多(９ 个)ꎬ表现出很好的多态性和较

高的检测效率ꎮ ２９ 对引物检测到平均有效等位基因
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表 １　 用于 ＳＳＲ 分析的浙江大麦地方品种及其赤霉病抗性

Ｔａｂｌｅ １　 Ｚｈｅｊｉａｎｇ ｂａｒｌｅｙ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｆｏｒ ＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ＦＨＢ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

编号

Ｃｏｄｅ
地方品种

Ｌａｎｄｒａｃｅｓ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
棱形

Ｒｏｗ ｔｙｐｅ
抗性

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
编号

Ｃｏｄｅ
地方品种

Ｌａｎｄｒａｃｅｓ
来源

Ｏｒｉｇｉｎ
棱形

Ｒｏｗ ｔｙｐｅ
抗性

Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ
１ 寿昌蜈蚣麦 杭州 ６ ＭＲ
２ 矮脚二棱裸麦 杭州 ２ ＭＳ
３ 杭州市三月黄 杭州 ６ ＭＳ
４ 淳安本地大麦 杭州 ６ Ｓ
５ 萧山二棱大麦 杭州 ２ Ｓ
６ 江山二棱麦 金华 ２ Ｒ
７ 永康二棱大麦 金华 ２ ＭＲ
８ 浦江三月黄 金华 ６ ＭＳ
９ 义乌二棱大麦 金华 ２ ＭＳ
１０ 浦江朝天麦 金华 ６ ＭＳ
１１ 磐安糯麦 金华 ６ ＭＳ
１２ 兰溪迟大麦 金华 ６ ＭＳ
１３ 永康扁麦 金华 ６ Ｓ
１４ 兰溪金华种 金华 ６ Ｓ
１５ 云和四棱白麦 丽水 ６ ＭＳ
１６ 缙云大麦 丽水 ６ ＭＳ
１７ 松阳四棱米麦 丽水 ６ Ｓ
１８ 景宁早麦 丽水 ６ Ｓ
１９ 余姚洋大麦 宁波 ２ ＭＲ
２０ 镇海混杂种 宁波 ２ ＭＲ
２１ 余姚红大麦 宁波 ２ ＭＲ
２２ 奉化二棱大麦 宁波 ２ ＭＲ

２３ 矮白洋 宁波 ２ ＭＳ
２４ 鄞县二棱大麦 宁波 ２ Ｓ
２５ 衢州大麦 衢州 ６ ＭＳ
２６ 开化四棱大麦 衢州 ６ ＭＳ
２７ 龙游米麦 衢州 ６ Ｓ
２８ 上虞红大麦 绍兴 ２ Ｒ
２９ 诸暨早大麦 绍兴 ６ ＭＳ
３０ 新昌小将大麦 绍兴 ６ ＭＳ
３１ 玉环猪尾巴 台州 ２ Ｒ
３２ 黄岩野大麦 台州 ２ Ｒ
３３ 天台大麦 台州 ２ ＭＲ
３４ 玉环六棱米麦 台州 ６ ＭＲ
３５ 天台二棱大麦 台州 ２ ＭＲ
３６ 乐清扁大麦 温州 ２ Ｒ
３７ 洞头白芒大麦 温州 ６ ＭＲ
３８ 文成黄麦 温州 ６ ＭＳ
３９ 乐清洋大麦 温州 ２ ＭＳ
４０ 泰顺本地大麦 温州 ６ ＭＳ
４１ 乐清中熟大麦 温州 ６ Ｓ
４２ 瑞安花鼓锤 温州 ６ Ｓ
４３ 永嘉白大麦 温州 ６ Ｓ

Ｒ:抗赤霉病ꎻＭＲ:中抗赤霉病ꎻＭＳ:中感赤霉病ꎻＳ:感赤霉病

Ｒ:ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ＦＨＢꎬＭＲ:ｍｏｄｅｒａｔｅ ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｏ ＦＨＢꎬＭＳ:ｍｏｄｅｒａｔｅｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｔｏ ＦＨＢꎬＳ :ｓｕｓｃｅｐｔｉｂｌｅ ｔｏ ＦＨＢ

表 ２　 ＳＳＲ 引物信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ

标记名称

Ｎａｍｅ ｏｆ ＳＳＲｓ
正向序列(５′ － ３′)

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｆｏｒｗａｒｄ ｐｒｉｍｅｒ
反向序列(５′ － ３′)

Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｒｅｖｅｒｓｅ ｐｒｉｍｅｒ
染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
退火温度(℃)

Ａｎｎｅａｌｉｎｇ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ
Ｂｍａｃ００３２ ＣＣＡＴＣＡＡＡＧＴＣＣＧＧＣＴＡＧ ＧＴＣＧＧＧＣＣＴＣＡＴＡＣＴＧＡＣ １Ｈ ６５
ＥＢｍａｃ０５０１ ＡＣＴＴＡＡＧＴＧＣＣＡＴＧＣＡＡＡＧ ＡＧＧＧＡＣＡＡＡＡＡＴＧＧＣＴＡＡＧ １Ｈ ５８
Ｂｍａｃ００９０ ＡＣＡＴＣＡＡＣＣＣＴＣＣＴＧＣＴＣ ＣＣＧＣＡＣＡＴＡＧＴＧＧＴＴＡＣＡＴＣ １Ｈ ５８
ＨＶＭ２０ ＣＴＣＣＡＣＧＡＡＴＣＴＣＴＧＣＡＣＡＡ ＣＡＣＣＧＣＣＴＣＣＴＣＴＴＴＣＡＣ １Ｈ ５５
Ｂｍａｃ０２１３ ＡＴＧＧＡＴＧＣＡＡＧＡＣＣＡＡＡＣ ＣＴＡＴＧＡＧＡＧＧＴＡＧＡＧＣＡＧＣＣ １Ｈ ５８
ＷＭＣ１Ｅ８ ＴＣＡＴＴＣＧＴＴＧＣＡＧＡＴＡＣＡＣＣＡＣ ＴＣＡＡＴＧＣＣＣＴＴＧＴＴＴＣＴＧＡＣＣＴ １Ｈ ５５
Ｂｍａｇ０１２５ ＡＡＴＴＡＧＣＧＡＧＡＡＣＡＡＡＡＴＣＡＣ ＡＧＡＴＡＡＣＧＡＴＧＣＡＣＣＡＣＣ ２Ｈ ５５
Ｂｍａｇ０７２０ ＡＡＡＣＣＧＴＴＴＧＴＡＴＡＧＣＡＣＧ ＡＴＡＡＧＴＧＡＡＴＧＣＴＴＣＴＧＡＧＧＡ ２Ｈ ５５
Ｂｍａｇ０８１３ ＡＴＧＧＧＴＣＣＡＴＡＧＣＡＡＴＡＧＡＴＡ ＧＧＡＡＧＡＡＴＣＡＣＡＴＣＡＡＡＴＡＧＧ ２Ｈ ５７
ＥＢｍａｃ０４１５ ＧＡＡＡＣＣＣＡＴＣＡＴＡＧＣＡＧＣ ＡＡＡＣＡＧＣＡＧＣＡＡＧＡＧＧＡＧ ２Ｈ ５５
ＨＶＭ５４ ＡＡＣＣＣＡＧＴＡＡＣＡＣＣＴＧＴＣＣＴＧ ＡＧＴＴＣＣＣＴＧＡＣＣＣＧＡＴＧＴＣ ２Ｈ ６０
Ｂｍａｇ０６０３ ＡＴＡＣＣＡＴＧＡＴＡＣＡＴＣＡＣＡＴＣＧ ＧＧＧＧＧＴＡＴＧＴＡＣＧＡＣＴＡＡＣＴＡ ３Ｈ ５５
ＥＢｍａｃ０７０５ ＧＴＧＧＡＡＡＡＣＴＧＡＧＴＧＡＡＡＣＴＣ ＴＴＧＡＧＧＡＧＡＡＧＴＡＡＴＧＡＣＧＡＴ ３Ｈ ５５
Ｂｍａｃ０２０９ ＣＴＡＧＣＡＡＣＴＴＣＣＣＡＡＣＣＧＡＣ ＡＴＧＣＣＴＧＴＧＴＧＴＧＧＡＣＣＡＴ ３Ｈ ５８
Ｂｍａｃ００４７ ＡＡＣＡＣＡＣＧＴＡＣＡＣＡＡＡＴＡＣＡＣＡ ＡＣＧＴＣＣＡＴＣＡＣＴＴＴＧＡＣＣ ４Ｈ ５５
Ｂｍａｇ０８０８ ＴＣＡＴＡＧＡＣＴＡＣＧＡＣＧＡＡＧＡＴＧ ＴＣＴＴＴＧＧＡＴＧＴＧＴＧＴＴＴＡＣＴＧ ４Ｈ ５５
ＥＢｍａｃ０６７９ ＡＴＴＧＧＡＧＣＧＧＡＴＴＡＧＧＡＴ ＣＣＣＴＡＴＧＴＣＡＴＧＴＡＧＧＡＧＡＴＧ ４Ｈ ５５
ＥＢｍａｃ０７７５ ＧＣＴＴＣＣＴＴＣＡＴＡＧＡＣＣＣＡＴ ＡＴＡＴＣＡＴＧＣＣＡＡＴＧＧＴＧＴＣ ４Ｈ ５５
ＨＶＭ４０ ＣＧＡＴＴＣＣＣＣＴＴＴＴＣＣＣＡＣ ＡＴＴＣＴＣＣＧＣＣＧＴＣＣＡＣＴＣ ４Ｈ ５８
ＧＭＳ０８９ ＴＧＡＡＧＴＧＧＡＡＧＧＣＴＴＣＧＣ ＧＣＴＣＴＣＧＴＴＧＴＧＣＧＧＡＧ ４Ｈ ６０
ＥＢｍａｃｃ０００９ ＴＣＡＣＡＡＣＡＡＣＡＡＣＡＡＣＡＧＣＣ ＡＡＣＡＧＣＴＴＴＧＧＴＴＧＴＧＧＧＴ ４Ｈ ５８
ＨＶＲＣＡＢＧ ＡＣＡＣＣＴＴＣＣＣＡＧＧＡＣＡＡＴＣＣ ＣＡＧＡＧＣＡＣＣＧＡＡＡＡＡＧＴＣＴＧＴＡ ４Ｈ ５５
Ｂｍａｇ０７５１ ＣＡＣＴＧＣＡＡＡＴＡＴＴＡＡＡＡＴＧＧＡ ＧＡＴＣＴＡＣＴＧＧＴＣＣＡＴＡＧＴＴＧＣ ５Ｈ ５５
ＥＢｍａｃ０８２４ ＧＣＡＡＧＣＴＴＣＣＴＡＡＡＴＣＣＴＴＡ ＴＧＣＡＧＡＣＡＧＴＴＴＴＴＣＡＴＡＴＡＣＡ ５Ｈ ５５
ＧＭＳ００２ ＣＣＧＡＣＡＡＣＡＴＧＣＴＡＴＧＡＡＧＣ ＣＴＧＣＡＧＣＡＡＡＴＡＣＣＣＡＴＧＴＧ ５Ｈ ６０
Ｂｍａｇ０３３７ ＡＣＡＡＡＧＡＧＧＧＡＧＴＡＧＴＡＣＧＣ ＧＡＣＣＣＡＴＧＡＴＡＴＡＴＧＡＡＧＡＴＣＡ ５Ｈ ５５
Ｂｍａｇ０８７０ ＡＡＣＣＡＴＡＧＧＡＴＴＴＧＴＡＣＴＡＧＴＴＴＣ ＴＣＡＴＧＡＣＡＴＣＴＣＡＡＧＡＡＣＧ ６Ｈ ５５
Ｂｍａｇ０４９６ ＡＧＴＡＴＡＡＣＣＡＡＣＡＧＣＣＧＴＣＴＡ ＣＴＡＴＡＧＣＡＣＧＣＣＴＴＴＧＡＧＡ ６Ｈ ５５
Ｂｍａｃ０３１６ ＡＴＧＧＴＡＧＡＧＧＴＣＣＣＡＡＣＴＧ ＡＴＣＡＣＴＧＣＴＧＴＧＣＣＴＡＧＣ ６Ｈ ５５
Ｂｍａｇ００１１ ＡＣＡＡＡＡＡＣＡＣＣＧＣＡＡＡＧＡＡＧＡ ＧＣＴＡＧＴＡＣＣＴＡＧＡＴＧＡＣＣＣＣＣ ７Ｈ ５８
ＥＢｍａｃ０８２７ ＣＡＴＧＧＴＡＴＴＣＡＡＡＣＡＴＡＣＡＣＧ ＡＡＧＧＴＣＴＴＡＡＧＧＧＧＴＧＡＴＧ ７Ｈ ５５
ＨＶＷＡＸＹＧ ＴＣＣＡＡＴＧＧＣＡＴＣＴＡＣＡＧＧＡＣＧＧＣＣＡＡＧＣＡＧＧＴＴＧＡＧＣＴＧＣＧＣＡＡＡＧＴＣＧＴＣＧ ７Ｈ ５７
Ｂｍａｃ００６４ ＣＴＧＣＡＧＧＴＴＴＣＡＧＧＡＡＧＧ ＡＧＡＴＧＣＣＣＧＣＡＡＡＧＡＧＴＴ ７Ｈ ５８
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　 ３ 期 贾巧君等:浙江赤霉病抗性不同的大麦地方品种遗传多样性分析

数为 １􀆰 ８９４３ 个ꎮ 引物多态性信息量(ＰＩＣ)的范围

为在 ０􀆰 ０４４４ ~ ０􀆰 ７０６５ꎬ平均为 ０􀆰 ３５０９ꎬ以引物 ＥＢ￣
ｍａｃｃ０００９ 值最高ꎬ引物 ＷＭＣ１Ｅ８ 和 Ｂｍａｇ０６０３ 最

低ꎮ Ｓｈａｎｎｏｎ 指数在 ０􀆰 １１０５ ~ １􀆰 ６７９１ 之间ꎬ平均为

０􀆰 ６９５１ꎬ各位点大小顺序和多态性信息含量基本相

同ꎮ 平均 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数为 ０􀆰 ４２６８ꎬ变幅为

０􀆰 ０４５４ ~ ０􀆰 ７３１２ꎬＢｍａｇ０４９６(０􀆰 ７３１２)和 ＥＢｍａｃ０５０１
(０􀆰 ７１８２)的 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数较高ꎮ
２􀆰 ２　 不同棱型的浙江大麦地方品种遗传多样性分析

按棱型把参试大麦分为 ２ 组ꎬ即二棱大麦和六

棱大麦ꎻ按赤霉病的抗性也可分成 ２ 组ꎬ抗病(抗和

中抗)和感病(感和中感)ꎮ 利用 ＳＳＲ 标记对不同棱

形和赤霉病抗性材料进行遗传多样性分析(表 ４)ꎬ
二棱和六棱之间、抗病和感病之间ꎬ等位基因数差异

都不显著ꎮ 二棱品种的有效等位基因数、Ｓｈａｎｎｏｎ
指数和 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数都显著高于六棱品

种ꎬ而且 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数差异达极显著(Ｐ <
０􀆰 ０１)ꎬ表明所选浙江大麦品种中ꎬ二棱大麦的遗传

多样性高于六棱大麦ꎮ 抗赤霉病品种的有效等位基

因数、Ｓｈａｎｎｏｎ 指数和 Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数也极显

著高于感病品种(Ｐ < ０􀆰 ０１)ꎬ表明浙江省抗赤霉病

品种的遗传多样性较丰富ꎮ

表 ３　 浙江大麦地方品种的引物 ＳＳＲ 多态性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＳＳＲ ｐｒｉｍｅｒｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｚｈｅｊｉａｎｇ ｂａｒｌｅｙ ｌａｎｄｒａｃｅｓ

标记名称

Ｎａｍｅ ｏｆ ＳＳＲｓ
等位基因数

Ｎａ
有效等位基因数

Ｎｅ
多态性信息含量

ＰＩＣ
Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

Ｉ
Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数

Ｈ
Ｂｍａｃ００３２ ４ １􀆰 ６００９ ０􀆰 ３３３２ ０􀆰 ６９１０ ０􀆰 ３７５３
ＥＢｍａｃ０５０１ ３ １􀆰 ６４３６ ０􀆰 ３３１０ ０􀆰 ６４６６ ０􀆰 ７１８２
Ｂｍａｃ００９０ ３ ２􀆰 ７３１２ ０􀆰 ５５９８ １􀆰 ０４８７ ０􀆰 ５７４７
ＨＶＭ２０ ２ １􀆰 ４９４７ ０􀆰 ２７６２ ０􀆰 ５１３０ ０􀆰 ２７２６
Ｂｍａｃ０２１３ ３ ２􀆰 ０７５２ ０􀆰 ４０５９ ０􀆰 ７８３０ ０􀆰 ６１２７
ＷＭＣ１Ｅ８ ２ １􀆰 ０４７６ ０􀆰 ０４４４ ０􀆰 １１０５ ０􀆰 ２４０１
Ｂｍａｇ０１２５ ４ ２􀆰 ３５１０ ０􀆰 ５０３０ １􀆰 ００６１ ０􀆰 ５７４７
Ｂｍａｇ０７２０ ４ ２􀆰 ５８１７ ０􀆰 ５４９１ １􀆰 １０４３ ０􀆰 １３２７
Ｂｍａｇ０８１３ ２ １􀆰 ８６１５ ０􀆰 ３５５７ ０􀆰 ６５５５ ０􀆰 ４６２８
ＥＢｍａｃ０４１５ ３ ２􀆰 ０２０８ ０􀆰 ３９８９ ０􀆰 ７６９７ ０􀆰 ４３２１
ＨＶＭ５４ ２ １􀆰 ２７２５ ０􀆰 １９１２ ０􀆰 ３７０８ ０􀆰 ５０５１
Ｂｍａｇ０６０３ ２ １􀆰 ０４７６ ０􀆰 ０４４４ ０􀆰 １１０５ ０􀆰 ３９１６
ＥＢｍａｃ０７０５ ２ １􀆰 ６０００ ０􀆰 ３０４７ ０􀆰 ５６２３ ０􀆰 ４８３９
Ｂｍａｃ００４７ ７ ３􀆰 ５４８９ ０􀆰 ６７１２ １􀆰 ４５５５ ０􀆰 ４７８１
Ｂｍａｇ０８０８ ２ １􀆰 １５２９ ０􀆰 １２３９ ０􀆰 ２５７３ ０􀆰 ３７５０
ＥＢｍａｃ０６７９ ２ １􀆰 ９１６１ ０􀆰 ３６３８ ０􀆰 ６７１１ ０􀆰 ５３１２
ＥＢｍａｃ０７７５ ３ ２􀆰 １３３２ ０􀆰 ４３４６ ０􀆰 ８４２８ ０􀆰 ２７２６
ＨＶＭ４０ ４ ２􀆰 ０１８３ ０􀆰 ４５８１ ０􀆰 ９２８５ ０􀆰 ５０４５
ＧＭＳ０８９ ２ １􀆰 ６１８２ ０􀆰 ３０９１ ０􀆰 ５７００ ０􀆰 ２４０１
ＥＢｍａｃｃ０００９ ９ ３􀆰 ７２０３ ０􀆰 ７０６５ １􀆰 ６７９１ ０􀆰 ３８２０
ＨＶＲＣＡＢＧ ４ ３􀆰 １２８６ ０􀆰 ６１２６ １􀆰 １８１９ ０􀆰 ６３３９
Ｂｍａｇ０７５１ ２ １􀆰 ３１６０ ０􀆰 ２１１３ ０􀆰 ４０４１ ０􀆰 ３３１０
ＥＢｍａｃ０８２４ ２ １􀆰 ９３７６ ０􀆰 ３６６８ ０􀆰 ６７７０ ０􀆰 ５１８１
ＧＭＳ００２ ２ １􀆰 ３１６０ ０􀆰 ２１１３ ０􀆰 ４０４１ ０􀆰 ０４５４
Ｂｍａｇ０８７０ ２ １􀆰 ７６１０ ０􀆰 ３３８８ ０􀆰 ６２３７ ０􀆰 ２１４２
Ｂｍａｇ０４９６ ３ ２􀆰 １３７６ ０􀆰 ４７２１ ０􀆰 ９０６２ ０􀆰 ７３１２
Ｂｍａｇ００１１ ２ １􀆰 ３７４７ ０􀆰 ２３５４ ０􀆰 ４４４３ ０􀆰 ５３２２
ＥＢｍａｃ０８２７ ２ １􀆰 ３７４７ ０􀆰 ２３５４ ０􀆰 ４４４３ ０􀆰 ６８０４
ＨＶＷＡＸＹＧ ３ １􀆰 １５２０ ０􀆰 １２７３ ０􀆰 ２９７４ ０􀆰 １３２０
平均 Ｍｅａｎ ３ １􀆰 ８９４３ ０􀆰 ３５０９ ０􀆰 ６９５１ ０􀆰 ４２６８

表 ４　 不同棱型和赤霉病抗性大麦品种的多样性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｚｈｅｊｉａｎｇ ｂａｒｌｅｙ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｏｗ ｔｙｐｅ ａｎｄ ＦＨＢ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

划分类型

Ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ｔｙｐｅｓ
样本数

Ｎｏ. ｏｆ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ
平均等位基因数

Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ
平均有效等位基因数

Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ

平均 Ｓｈａｎｎｏｎ 指数

Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

Ｎｅｉ′ｓ 基因多样性指数

Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ

棱型 二棱 １８ ２􀆰 ４１３８ａ １􀆰 ７６０９ａ ０􀆰 ５９４７ａ ０􀆰 ３５８８Ａ

六棱 ２５ ２􀆰 ４４８３ａ １􀆰 ４４２７ｂ ０􀆰 ４２８０ｂ ０􀆰 ２３７５Ｂ

抗病性 抗和中抗 １５ ２􀆰 ６８９７ａ １􀆰 ８８６３Ａ ０􀆰 ６７６０Ａ ０􀆰 ３９９８Ａ

感和中感 ２８ ２􀆰 ５１７２ａ １􀆰 ５６１１Ｂ ０􀆰 ５２２９Ｂ ０􀆰 ３００１Ｂ

小写和大写字母代表 ０􀆰 ０５ 和 ０􀆰 ０１ 水平的差异显著性 Ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ａｎｄ ｕｐｐｅｒｃａｓｅｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ ０􀆰 ０５ ａｎｄ ０􀆰 ０１ ｌｅｖｅｌꎬｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

５７４
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２􀆰 ３　 遗传相似系数分析

根据 ＳＳＲ 标记数据分析ꎬ ４３ 个浙江地方品种

的遗传相似系数范围是 ０􀆰 ０８２ ~ ０􀆰 ９８６ꎮ 其中ꎬ景宁

早麦和永康二棱大麦之间的遗传相似系数最低ꎬ为
０􀆰 ０８２ꎻ兰溪迟大麦和衢州大麦之间的遗传相似系数

最高ꎬ为 ０􀆰 ９８６ꎻ所有品种之间平均成对遗传相似系

数为 ０􀆰 ４６７ꎮ ２􀆰 ２１％ 品种对的相似系数很大ꎬ大于

０􀆰 ９０ꎻ有 ３６􀆰 ８８％品种对的相似系数分布在数值较

大的(０􀆰 ５０ꎬ０􀆰 ９０)区间内ꎻ在相似系数较小的区间

(０ꎬ０􀆰 ５０)所占比例最大ꎬ为 ６０􀆰 ９１％ ꎮ 二棱品种中ꎬ
近 ７０％品种对相似系数低于 ０􀆰 ５０ꎻ六棱品种中ꎬ约
有 １０％品种对相似系数低于 ０􀆰 ５０ꎮ 参试材料的抗

病品种 (包括抗和中抗) 遗传相似系数范围在

０􀆰 １６１ ~ ０􀆰 ９８１ 之间ꎬ６０％ 以上品种对相似系数低于

０􀆰 ５０ꎬ其中以玉环六棱米麦和永康二棱大麦关系相

似系数最低ꎮ 表明浙江省大麦地方品种的遗传背景

较宽ꎬ而且二棱品种的遗传相似度明显低于六棱品

种ꎻ抗赤霉病品种的遗传背景较宽ꎬ可能含有不同的

抗病基因ꎮ
２􀆰 ４　 浙江大麦地方品种的聚类分析

根据 ２９ 个 ＳＳＲ 遗传相似系数矩阵ꎬ利用 ＵＰ￣
ＧＭＡ 法进行聚类分析ꎬ在遗传相似系数为 ０􀆰 ３２ 水

平上ꎬ参试品种聚为 ４ 大类ꎮ 第Ⅰ类 １４ 个品种ꎬ都

为二棱品种ꎬ包括所有的抗赤霉病品种、６ 个中抗

品种、２ 个中感品种和 １ 个感病品种ꎮ 第Ⅱ类 ２７
个品种中ꎬ２４ 个为六棱形ꎬ除 ２ 个品种玉环六棱米

麦和洞头白芒大麦为中抗赤霉病外ꎬ其余都为中

感或感病品种ꎮ 在相似系数 ０􀆰 ５１ 水平上ꎬ可将第

Ⅱ类分为 ３ 个亚类ꎬ其中Ⅱ －１ 有 ２ 个品种、Ⅱ － ３
有 １ 个品种ꎻ其余 ２４ 个品种组成Ⅱ － ２ 亚类ꎬ包含

２３ 个六棱品种ꎮ 表明浙江省地方品种中ꎬ六棱大

麦的遗传背景比二棱大麦的遗传背景狭窄ꎻ抗赤

霉病品种的遗传背景比中抗品种的遗传背景略窄ꎮ
中抗品种永康二棱大麦和寿昌蜈蚣麦分别自成第Ⅲ
和第Ⅳ类ꎮ 从地理分布看ꎬ聚类分析结果与品种来

源几乎没有联系ꎬ即同一类群中几乎包含不同来源

的品种ꎮ
２􀆰 ５　 参试大麦品种主成分分析

对 ４３ 份浙江大麦地方品种的 ＳＳＲ 标记的原

始矩阵进行主成分分析ꎬ第 １、第 ２ 主成分所能解

释的遗传变异分别为 ４４􀆰 ２％ 和 １５􀆰 ６％ ꎮ 通过第

１、第 ２ 主成分散点图(图 ２)可以看出ꎬ该结果基本

与聚类结果吻合ꎮ 图中抗和中抗品种聚集在一

起ꎬ感与中感品种聚集在一起ꎬ而且在聚类图 １ 中

独自成类的永康二棱大麦和寿昌蜈蚣麦与其他品

种关系较远ꎮ

图 １　 ＳＳＲ 标记的遗传聚类图

Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ
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图 ２　 ４３ 份大麦品种二维主成分散点图

Ｆｉｇ. ２　 Ｓｃａｔｔｅｒ ｐｌｏｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ａｎｄ ｓｅｃｏｎｄ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ ４３ ｂａｒｌｅｙ ｌａｎｄｒａｃｅｓ

３　 讨论

ＳＳＲ 标记用于大麦遗传多样性研究最早由 Ｍ.
Ａ. Ｓａｇｈａｉ￣Ｍａｒｏｏｆ 等[８] 报导ꎬ其后由于该标记的操作

简便、重复性好等特点被诸多大麦研究者运用ꎮ 研

究发现 ＳＳＲ 标记在大麦基因组中的多态性因群体

材料的不同而不同ꎮ Ｍ􀆰 Ａ􀆰 Ｓａｇｈａｉ￣Ｍａｒｏｏｆ 等[８] 用 ４
个 ＳＳＲ 标记在 ２０７ 个品种中的等位基因检出率为

１７􀆰 ８ 个ꎮ Ｊ. Ｂｅｃｋｅｒ 等[１２]报导从 １５ 个 ＳＳＲ 标记中筛

选的 １０ 个标记用于检测 １１ 个大麦品种ꎬ平均每个

标记所能检测的等位基因数为 ２􀆰 １ 个ꎮ 蒋玮等[１６]

用 ２５ 对 ＳＳＲ 标记对 ６０ 份大麦材料进行遗传多样性

分析ꎬ平均每个引物可扩增出 ７􀆰 ９６ 个等位基因位

点ꎮ Ｊ. Ｍ. Ｗａｎｇ 等[１７] 报导在 ４０ 份国内外啤麦品种

中ꎬ单个 ＳＳＲ 等位基因变异范围为 １ ~ ５ꎬ平均每个

ＳＳＲ 等位基因数为 ２􀆰 ４ꎮ 朱彩梅等[１８] 利用 ５０ 对

ＳＳＲ 引物研究我国不同省市的 ７６ 份糯大麦种质的

遗传多样性ꎬＳＳＲ 位点变异范围为 ２ ~ ７ 个ꎬ平均检

测的等位基因数为 ４􀆰 ０６ 个ꎮ 本研究中ꎬ浙江地方品

种的平均每个 ＳＳＲ 标记等位基因数为 ３ 个ꎬ属于中

等水平ꎻ根据 Ｄ. Ｂｏｓｔｓｅｉｎ 等[１９]指出引物 ＰＩＣ 变幅在

０􀆰 ２５ ~ ０􀆰 ５０ 属于中度多态性ꎬ因此本研究所用引物

的 ＰＩＣ 平均值为 ０􀆰 ３５０９ꎬ属于中度多态性ꎮ 张建华

等[２０]分析了云南青稞(裸大麦)的遗传多样性ꎬ平
均 Ｓｈａｎｎｏｎ 指 数 为 ０􀆰 ５５８４ꎬ 变 幅 为 ０􀆰 ０７３２ ~
０􀆰 ６９３１ꎻ平均 Ｎｅｉ′ ｓ 多样性指数为 ０􀆰 ３７８６ꎬ变幅为

０􀆰 ０２７４ ~ ０􀆰 ５０００ꎮ 本研究平均 Ｓｈａｎｎｏｎ 指 数 为

０􀆰 ６９５１ꎬ平均 Ｎｅｉ′ｓ 多样性指数为 ０􀆰 ４２６８ꎬ均高于张

建华等[２０]的研究结果ꎬ表明浙江大麦地方品种遗传

多样性丰富ꎮ 本研究所选标记涵盖了大麦 ７ 条染色

体组ꎬ能将 ４３ 份品种一一区分ꎬ因此利用这些 ＳＳＲ
信息能为分析地方品种的遗传背景提供可靠的

基础ꎮ
利用分子标记进行大麦品种间的相似度分析在

不同类型的大麦品种中也有不少报导ꎮ 杨振华

等[２１]分析了 ３５ 份甘啤和国外引进啤麦品种的遗传

相似系数分布范围在 ０􀆰 ０５００ ~ ０􀆰 ６６６７ 之间ꎮ 张建

华等[２０] 报导 ７２ 份云南青稞之间的遗传距离为

０􀆰 １０２ ~ ０􀆰 ８６６ꎮ 蒋玮等[１６] 根据 Ｎｅｉ＆Ｌｉ 计算 ６０ 个

大麦品种的遗传相似系数ꎬ其范围在 ０􀆰 ４７９２ ~
０􀆰 ９９４８ 之间ꎮ 朱彩梅等[１８] 研究发现我国糯大麦遗

传资源丰富ꎬ 其遗传相似系数变幅为 ０􀆰 １５８ ~
０􀆰 ９０１ꎮ Ｊ. Ｍ. Ｗａｎｇ 等[１７] 报导了国内啤麦品种的遗

传基础相对狭窄ꎬ其遗传相似系数范围为 ０􀆰 ４５ ~
０􀆰 ８８ꎮ 多数研究者认为由于长期的定向改良ꎬ育成

品种的遗传背景相对狭窄[１６ － １７ꎬ２１ － ２２]ꎮ 尤其以早熟

３ 号为直接或间接核心亲本进行啤酒大麦育种的方

式在遗传多样性分析中得到了有力的证实[２２]ꎮ 本

研究中浙江地方品种间的遗传相似系数最低不到

０􀆰 １０ꎬ最高的超过 ０􀆰 ９０ꎬ表明浙江大麦地方品种表

现较大的遗传差异ꎮ 研究还发现浙江地方品种中六

棱大麦的遗传相似性高于二棱大麦ꎬ说明浙江地方

品种中二棱大麦亲缘关系较远ꎬ而六棱大麦亲缘关

系较近ꎮ 因此根据地方品种的亲缘关系ꎬ可以避免

重复使用近源关系亲本ꎬ拓宽大麦新品种选育的遗

传基础ꎮ
本研究采用聚类分析和二维因子的主成分分析

所获得的结果基本一致ꎮ 聚类结果显示ꎬ多数抗和

中抗品种聚集在一起ꎬ多数感与中感品种聚集在一

起ꎬ主成分分析也证明了这一点ꎬ因此通过两者相互

结合ꎬ可以相互补充和印证ꎮ 由于试验材料的抗和

中抗品种多为二棱型ꎬ感与中感品种多为六棱型ꎬ分
析发现所用的标记不与棱型相关基因 Ｖｒｓ１ 连锁ꎬ且
与该基因最近的标记 Ｂｍａｇ０１２５ 并不能将 ２ 种棱型

的品种有效区分ꎬ因此认为 ２ 种棱型各自成类可能

是由于品种间的遗传背景所致ꎮ 本研究中聚类结果

与品种来源地无关ꎬ其原因可能是浙江省面积小ꎬ各
区域位置较近ꎬ有着相似的生长环境或是气候条件ꎬ
当然也不排除各地方品种间的频繁交流ꎬ导致这些

地方品种的地域程度降低ꎮ
参试品种中ꎬ抗和中抗赤霉病品种分别为 ５ 份

和 １０ 份ꎬ仅中抗品种有 ３ 份六棱品种ꎬ其余均为二

棱品种ꎬ表明地方品种中存在的抗病品种也以二棱
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为主ꎮ 赤霉病在我国最早的记载是在 １９５１ 年ꎬ由我

国近现代植物病理学家仇元先生首次报导了赤霉病

在长江流域大面积爆发ꎬ造成生产损失重大[２３]ꎮ 该

病流行的年份主要是受湿度(降雨)和温度的影响

较大ꎮ 鉴于赤霉病在长江流域的流行以及二棱大麦

品种的较好赤霉病抗性ꎬ１９７４ 年以来ꎬ江浙一带种

植的大麦地方品种逐渐由六棱型替换为二棱型[２]ꎮ
本试验材料抗赤霉病品种遗传相似系数 ０􀆰 １６１ ~
０􀆰 ９８１ꎬ有亲缘关系较远的品种如玉环六棱米麦、永
康二棱大麦和寿昌蜈蚣麦ꎬ可能含有不同抗赤霉病

基因ꎻ也有关系较近的品种ꎬ如余姚洋大麦、奉化二

棱大麦ꎮ 通过 ＱＴＬ 定位国内抗病品种如 ＣＩｈｏ４１９６、
浙大 １ 号和浙大 ２ 号的抗病基因ꎬ发现国内品种抗

病性的来源与国外品种有所不同[２４ － ２７]ꎬ表明国内抗

赤霉病资源中有不同的抗病基因ꎮ 本研究通过分析

抗、感赤霉病品种的遗传多样性ꎬ发现抗病品种的遗

传多样性高于感病品种ꎮ 由于抗病品种以二棱品种

为主(占 ８０％ )ꎬ感病品种以六棱品种为主 (占

７５％ )ꎬ而且二棱大麦遗传多样性比六棱大麦好ꎬ因
此抗病品种的高遗传多样性可能源于二棱品种的高

遗传多样性ꎮ 因此针对遗传差异较大的基因型ꎬ有
必要进一步开展抗病基因鉴定ꎬ明确抗病基因的异

同ꎻ同时利用品种的亲缘关系ꎬ根据杂种优势原理ꎬ
在抗赤霉病育种中亲本应选择关系较远的品种ꎬ通
过聚合不同抗病基因进行育种ꎬ拓宽遗传背景ꎬ这是

培育优质抗病大麦新品种的潜力所在ꎮ
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