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398份裸大麦种质资源表型性状遗传多样性分析

李 赢，刘海翠，石晓旭，石 吕，韩 笑，刘 建，魏亚凤
（江苏沿江地区农业科学研究所/南通市循环农业重点实验室，南通 226001）

摘要： 为了提高我国裸大麦种质资源的利用效率，通过变异系数、多样性指数、相关性分析、主成分分析和聚类分析，分析

了398份国内外裸大麦种质资源表型性状的多样性水平。结果显示：18个表型性状在不同裸大麦资源间存在丰富的变异，18

个表型性状的多样性指数为0.66~2.06，平均为1.42，以芒型的多样性指数最小，株高与每穗粒数的多样性指数最大；变异系数

在4.71%~61.03%之间，平均为26.59%，其中籽粒颜色的变异系数最高，抽穗期的离散程度最低。相关性分析表明，单株穗数、

穗长、每穗粒数、千粒重和结实率可作为今后选育高产裸大麦品种的指导目标性状。主成分分析结果显示，5个主成分子的累

计贡献率达 64.297%，其中抽穗期、株高、棱型和千粒重等性状是裸大麦表型变异的主要因素。结合隶属函数值计算综合得分

（F值）获得排名前10的品种：江苏元麦33号、Ⅶ-131、玉米麦、江苏元麦58号、建湖团六棱子、戴帽元麦、江苏元麦65号、江苏

元麦23号、江苏元麦20号和江苏元麦22号。系统聚类将裸大麦资源分为4类，聚类结果与地理位置相关性不显著。相关结果

为不同地域裸大麦种质资源的利用及品种选育提供重要参考。
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Abstract：In order to improve the utilization efficiency of naked barley germplasm resources in China， 398 

accessions of naked barley from different regions were used to analyze the phenotypic diversity at 18 traits， 

followed by the analysis of coefficient of variation analysis， diversity index analysis， correlation analysis， 

principal component analysis and cluster analysis. The results revealed abundant variations among phenotypic 

traits in different resources. The diversity index of the nine quality traits was 0.66 to 2.06， with an average value 

of 1.42， and the highest value in plant height， kernels per spike and the smallest value in kernel rows. The traits 

had 4.71% （kernel color） to 61.03% （heading date） of the coefficient of variation， with an average value of 

26.59%. The correlation analysis of nine quantitative traits indicated that spikes per plant， spike length， kernels 

per spike， thousand kernels weight and setting rate could be deployed as the main target traits for high yield naked 

barley varieties breeding in the future. The results of principal component analysis showed that the cumulative 

contribution rate of the five principal component factors was 64.297%. Among them， heading date， plant height， 

row type and thousand kernels weight were the main factors contributing to the phenotypic differences of naked 

barley. Combined with the membership function analysis， the comprehensive scores （F value） were calculated. 

收稿日期： 2023-03-01  修回日期： 2023-03-17  网络出版日期： 2023-04-21

URL： https：//doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr.20230301002

第一作者研究方向为大麦遗传育种，E-mail ： 1185077523@qq.com

通信作者： 魏亚凤，研究方向为大麦遗传育种，E-mail： w-yafeng@163.com

基金项目： 南通市科技项目（JC2021152）；江苏省“六大人才高峰”高层次人才项目（NY-200）；南通市科技项目（MS22020035）；江苏沿江地区

农业科学研究所青年科技基金 ［YJ （2021） 001］资助

Foundation projects： The Scientific and Technological Project of Nantong City （JC2021152）；Six Talent Peaks Project in Jiangsu Province （NY-

200）；The Scientific and Technological Project of Nantong City （MS22020035）；Youth Science and Technology Fund of 

Jiangsu Yanjiang Area Institute of Agricultural Sciences ［YJ（2021）001］



植 物 遗 传 资 源 学 报 24 卷

Jiangsuyuanmai No. 33， VII-131， Yumimai， Jiangsu yuan mai No. 58， Jianhutuanliulengzi， Daimaoyuanmai， 

Jiangsuyuanmai No. 65， Jiangsuyuanmai No. 23， Jiangsuyuanmai No. 20 and Jiangsuyuanmai No. 22 had the 

highest scores. These materials were divided into four groups by systematic clustering analysis and the clustering 

results were not strongly correlated with geographic location. These results could provide an important reference 

for the utilization of naked barley accessions and variety breeding.

Key words： naked barley；phenotypic diversity；qualitative characters；quantitative characters

裸大麦（Hordeum vulgare var. nudum Hooker f.）

属于禾本科大麦属，青藏高原地区称之为青稞，江

苏地区称之为元麦。江苏省曾是裸大麦的主产区

之一，种植历史悠久，种质资源丰富［1］。裸大麦曾是

江苏地区棉花和玉米等的前茬作物，然而随着江苏

种植模式的改变，加上产量不及大麦和小麦，现在

江苏仅有零星种植，大量种质资源得不到有效保护

和利用［2］。裸大麦是世界上β-葡聚糖含量最高的禾

谷类作物，经常食用裸大麦能有效预防心血管疾

病、降低高血糖综合征的风险、改善肝功能和帮助

减肥［3-4］。随着裸大麦营养价值研究的不断深入和

人们健康意识的普遍提高，裸大麦作为具有保健作

用的功能性食品原材料越来越受到人们的关注。

丰富的种质资源是种业振兴的关键，对种质资

源进行多样性鉴定是了解种质资源特性和挖掘种

质资源利用潜力的基础［5］。表型鉴定由于简单、方

便、成本低、结果直观，是目前分析鉴定作物种质资

源的首选方法。蔡羽等［6］对来自全国不同地区的

102份高秆大麦进行表型多样性分析，发现冬大麦

生态区表型多样性高于西南及青藏高原裸大麦生

态区，筛选了一批高秆、大叶、抗倒伏的大麦资源。

周瑜等［7］基于表型对434份高粱资源进行多样性分

析，为矮化育种筛选出一批矮秆种质。丁银灯等［8］

对国内外 124 份谷子种质资源进行表型多样性分

析，发现参试资源遗传多样性丰富，地理位置相近

的品种聚为一类。赵盟等［9］通过鉴定我国155份不

同用途大麦育成品种的产量性状，发现不同用途大

麦产量性状的特征不同，相关性表现也不相同。

表型鉴定也是分析裸大麦资源多样性的常用

方法。夏腾飞等［10］对青藏高原及周边地区的267份

青稞资源进行表型鉴定，发现青藏高原青稞的粒色

和穗密度多样性较丰富，聚类分析将参试材料分为

4类。徐肖等［11］对86份青藏高原地区裸大麦资源进

行表型鉴定，对参试材料进行综合评价，筛选了一

批适宜江苏种植的裸大麦材料。白羿雄等［12］对国

内外 205 份青稞种质表型性状进行多样性分析，筛

选出根干重、重心位置等 8个指标作为评价种质的

综合指标。卓嘎等［13］对310份西藏青稞的主要农艺

性状进行分析，发现西藏青稞品种遗传多样性丰

富，地区间多样性存在较大差距。前人对裸大麦表

型多样性研究主要集中于青藏高原地区，其他地区

有关裸大麦表型性状遗传多样性的报道较少。

江苏拥有丰富的裸大麦资源，但尚未有关于江

苏裸大麦资源表型性状遗传多样性分析的报道。

本研究以277份江苏省和121份国内外其他来源的

裸大麦资源为试验材料，运用相关性分析、主成分

分析和聚类分析等方法鉴定裸大麦材料的表型多

样性，以期为不同地域裸大麦种质资源的利用和品

种选育提供理论依据。

1　材料与方法

1.1　试验材料

以国内外 398份裸大麦资源为参试材料（详见

http：//doi. org/10.13430/j. cnki. jpgr. 20230301002，附

表 1），其中国内裸大麦资源 354 份，包含江苏 277

份、西藏30份、青海15份、四川8份，甘肃1份、云南

2份、浙江1份、北京1份和来源不明的种质19份；国

外裸大麦种质 44份，其中欧洲 9份，包含丹麦 7份，

捷克斯洛伐克 1份，西德 1份；北美洲 18份，包含加

拿大8份，美国3份，墨西哥7份；来源于亚洲其他国

家的裸大麦种质共 17份，包含日本 15份，尼泊尔 1

份，叙利亚1份。其中88份裸大麦种质由中国农业

科学院作物科学研究所提供。

1.2　试验设计

试验于2021-2022年在江苏沿江地区农业科学

研究所薛窑基地（32°7′N，120°27′E）进行，前茬为

大豆。每份种质种植3行，行长1.2 m，行距0.25 m，

株距0.03 m，栽培措施同大田生产。

1.3　试验方法

田间调查裸大麦种质资源的幼苗生长习性、叶

片颜色、芒型、棱型、叶耳颜色、抽穗期和穗姿。每

份资源选取长势一致的 6个单株套袋收获，室内考

察株高、穗长、穗下节间长、籽粒颜色、籽粒形状、小

穗密度、单株穗数、每穗粒数、千粒重、结实率和单株
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产量，共统计18个指标。表型指标考察参照《大麦种

质资源数据质量控制规范》［14］。记载标准见表 1。

1.4　数据分析

使用Excel软件计算表型性状的极差、平均值、

变 异 系 数 和 多 样 性 指 数（H’，Shannon-Wiener 

diversity index）。对数量性状进行 10级分类，从第

一级［Xi<（X-2σ）］到第十级［Xi>（X+2σ）］，每 0.5σ

为一级，每级的相对频率用于计算Shannon多样性

指数。Shannon多样性系数H′=-∑PilnPi。Pi为该性

状第 i级别内的材料份数占总份数的百分比，ln为自

然对数。

使用R语言ggplot包绘制相关性热图。使用隶

属函数值将表型数据标准化：μ（Xi）=（Xi-Xmin）/

（Xmax-Xmin），i=1，2，…，n，式中，Xi为第 i个综合

指标，Xmin为第 i个综合指标的最小值，Xmax为第 i

个综合指标的最大值。使用SPSS 21.0软件对标准

化后的数据进行主成分分析。使用Origin Pro 2022

绘制环形聚类树和箱线图。

2　结果与分析

2.1　裸大麦资源表型性状多样性分析

分析裸大麦资源表型性状的遗传多样性，由表

2可知，18个表型性状的离散程度存在较大差异，变

异系数变化范围为 4.71%~61.03%，平均为 26.59%，

其中籽粒颜色的变异系数最高，抽穗期的离散程度

最低。多样性指数范围为 0.66~2.06，平均值为

1.42，表明参试资源表型性状的遗传多样性丰富，其

中芒型的多样性指数最低，株高与每穗粒数的多样

性指数最高。

表2　裸大麦资源不同类群性状的平均值与变异系数

Table 2　Mean and coefficient of variation of different traits in naked barley resources

生长习性GH

叶片颜色LC

芒型AT

棱型KR

籽粒颜色KC

叶耳颜色AP

小穗密度SD

籽粒形状KS

穗姿SP

抽穗期（d）HD

单株穗数 SPP

株高（cm）PH

穗长（cm）SL

1.75

2.48

3.01

2.44

1.42

1.62

2.17

2.58

1.78

149.04

4.39

101.57

5.42

0.52

0.58

0.57

0.72

0.87

0.55

0.81

0.64

0.68

7.02

1.38

15.93

1.37

3.00

3.00

5.00

3.00

5.00

3.00

3.00

4.00

3.00

165.00

12.00

136.75

8.88

1.00

1.00

1.00

1.00

1.00

1.00

1.00

1.00

1.00

132.00

2.00

46.58

2.88

2.00

2.00

4.00

2.00

4.00

2.00

2.00

3.00

2.00

33.00

10.00

90.17

6.00

29.45

23.33

19.01

29.34

61.03

33.88

37.45

24.75

38.01

4.71

31.54

15.69

25.35

0.75

0.83

0.66

0.94

0.81

0.80

1.08

0.95

0.99

1.90

1.90

2.06

2.00

性状

Traits

平均值

Mean

标准差

SD

最大值

Max.

最小值

Min.

极差

Range

变异系数

（%）CV

多样性指数

H＇

表1　裸大麦表型性状及记载标准

Table 1　The phenotypic traits and the scoring criteria

性状Traits

生长习性GH

叶片颜色LC

芒型AT

棱型KR

籽粒颜色KC

叶耳颜色AP

小穗密度SD

籽粒形状KS

穗姿SP

抽穗期HD

单株穗数 SPP

株高PH

穗长SL

穗下节间长 ILBS

每穗粒数 KPS

千粒重TKW

单株产量YPP

结实率SR

记载标准 Criteria for recording

1=匍匐，2=半匍匐，3=直立

1=浅绿，2=绿，3=深绿

1=无芒，2=短芒，3=长芒，4=短钩芒，5=长钩芒

1=二棱，2=中间型，3=六棱

1=黄，2=蓝，3=紫，4=褐，5=黑

1=白，2=绿，3=红，4=紫

1=稀，2=密，3=极密

1=长圆形，2=卵圆形，3=椭圆形，4=圆形

1=直立，2=水平，3=下垂

50%以上茎秆穗子抽出叶鞘 1cm（芒除外）的日期

大麦种质的单株平均穗数

成熟植株从主茎分蘖节到穗顶的高度，不含芒

穗轴基部至穗顶部的长度（不包括芒）

从主穗的最后一个节到主穗基部的长度

每个穗子的实际结实数

1000粒自然风干的大麦籽粒的重量

连续取6株套袋收获，计算其平均产量

饱满籽粒占颖花总数的百分率

GH： Growth habit；LC： Leaf color；AT： Awn type；KR： Kernal rows；

KC： Kernel color；AP： Auricle pigmentation；SD： Spike density；KS： 

Kernal shapes；SP： Spike posture；HD： Heading date； SPP： Spikes 

per plant； PH： Plant height； SL： Spike length； ILBS： Internode 

length below spike； KPS： Kernels per spike； TKW： Thousand 

kernels weight； YPP： Yield per plant； SR： Setting rate； The same as 

below
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穗下节间长（cm）ILBS

每穗粒数 KPS

千粒重（g）TKW

单株产量（g）YPP

结实率（%）SR

33.88

42.38

31.77

5.51

76.79

5.40

10.39

6.86

1.75

8.64

48.48

68.89

57.74

15.04

94.60

11.48

15.30

20.45

2.09

41.50

37.00

53.59

37.29

12.95

53.10

15.94

24.51

21.59

31.82

11.25

2.02

2.06

1.90

1.93

2.02

表2（续）

性状

Traits

平均值

Mean

标准差

SD

最大值

Max.

最小值

Min.

极差

Range

变异系数

（%）CV

多样性指数

H＇

2.2　裸大麦资源数量性状的相关性分析

分析裸大麦数量性状的相关性，从图 1可以看

出， 参试资源的数量性状之间大多存在显著或极显著

关系。单株产量与单株穗数、穗长、每穗粒数、千粒重

和结实率呈极显著正相关，与抽穗期呈极显著负相

关；单株穗数与千粒重呈显著正相关，与穗长和结实

率呈极显著正相关，与每穗粒数呈极显著负相关；每

穗粒数与穗下节间长呈显著正相关，与千粒重呈极显

著负相关；千粒重与穗长呈极显著正相关，与结实率

呈显著正相关。其中株高与穗下节间长的相关系数

最大（0.75），千粒重与每穗粒数之间的负相关系数最

大为-0.59。在今后裸大麦育种过程中，应尽量选择

抽穗早，穗数、穗粒数、千粒重和结实率相协调表现较

好的资源作为杂交亲本来实现裸大麦的高产目标。

2.3　裸大麦资源表型性状的主成分分析

对参试资源18个表型性状进行主成分分析，选

出 5 个主成分，特征值均大于 1，累计贡献率为

64.297%（表3）。第1主成分的特征值为4.025，方差

贡献率为 22.361%，抽穗期（0.723）、株高（0.712）和

棱型（0.677）有相对较高的正向载荷，千粒重

（-0.618）有较高负向载荷，第1主成分是抽穗期、株

高、棱型和千粒重的综合反映。第 2主成分的特征

值为 2.924，方差贡献率为 16.245%，穗长（0.751）和

小穗密度（-0.725）绝对值大于其他性状，说明第 2

主成分主要由穗长和小穗密度组成，第 2主成分为

穗部因子。第3主成分的特征值为1.909，方差贡献

率为10.607%，单株产量（0.662）和单株穗数（0.604）

的系数明显大于其他性状，说明第 3主成分为单株

产量和单株穗数因子。第 4 主成分的特征值为

1.636，方差贡献率为9.091%，每穗粒数（0.626）特征

向量值最高，说明第4主成分为每穗粒数因子。第5

主成分贡献率为 5.993%，籽粒颜色（0.614）和芒型

（-0.564）绝对值大于其他性状，说明第 5主成分主

是籽粒颜色和芒型的综合反映。

2.4　裸大麦资源表型性状的综合评价

采用隶属函数法对表型性状进行标准化处理，

获得参试资源的5个主成分得分。根据5个主成分

的方差贡献率计算权重系数，得到参试资源的综合

得分值（F）=0.348F1+0.253F2+0.165F3+0.141F4+

0.093F5。398 份裸大麦资源的综合得分值范围为

-0.264~0.755，平均值为0.299，排名前10的资源为：

江苏元麦 33 号（0.586）、Ⅶ-131（0.588）、玉米麦

（0.592）、江苏元麦 58 号（0.597）、建湖团六棱子

（0.599）、戴帽元麦（0.606）、江苏元麦 65号（0.635）、

江苏元麦 23号（0.664）、江苏元麦 20号（0.712）和江

苏元麦 22 号（0.755）（详见 http：//doi.org/10.13430/j.

cnki.jpgr.20230301002，附表 1）。分析综合得分值

与 18 个表型性状之间的相关性，由表 4 可知，F 值

与生长习性、叶耳颜色、小穗密度、单株穗数、千粒

重和结实率呈极显著负相关，与芒型、棱型、穗姿、

抽穗期、株高、穗下节间长和每穗粒数呈极显著正

相关。

* 在P<0.05 水平上显著相关；** 在P<0 .01 水平上显著相关；下同；

红色正相关，蓝色负相关，颜色越深、圆越大代表相关系数越大

*indicate significantly correlated at the P<0.05 level；**indicate 

significantly correlated at the P<0.01 level； The same as below； Red 

is positively correlated，blue is negatively correlated，and the darker the 

color，the larger the circle，the greater the correlation coefficient

图1　裸大麦资源数量性状的相关分析

Fig.1　Correlation coefficient among quantitative 

characters of naked barley germplasm resources
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基于表型性状值和F值，采用逐步回归分析法

构建最优回归方程为 Y=-0.943-0.066X1+0.057X4-
0.065X6-0.050X7+0.066X9+0.005X10+0.004X12+0.004X15，

式中 X1、X4、X6、X7、X9、X10、X12和 X15分别代表生长

习性、棱型、叶耳颜色、小穗密度、穗姿、抽穗期、株

高和每穗粒数。方程决定系数 R2为0.981，表明这8

个自变量可决定 F 值总变异的 98.1%，F 值为

2494.645，方差极显著。由回归方程可知，生长习

性、棱型、叶耳颜色、小穗密度、穗姿、抽穗期、株高

和每穗粒数8个性状可作为评价参试裸大麦资源的

重要指标。

2.5　裸大麦资源表型性状的聚类分析

依据 18个表型性状对参试裸大麦资源进行聚

类分析，398份资源被分为4类。由图2和图3可知，

第Ⅰ类包含135份资源，该类群的主要特征为单株穗

数高（4.92）、穗长长（6.25 cm）、千粒重高（38.60 g）、

结实率高（79.43%）和每穗粒数少（33.77）。第Ⅱ类

包含 85 份资源，该类群的主要特征为千粒重低

（27.03 g）、株高高（116.80 cm）、穗长长（6.48 cm）和

穗下节间长长（37.79 cm）。第Ⅲ类包含 73份资源，

该类群的主要特征为抽穗期早（144.45 d）、株高矮

（89.42 cm）、穗下节间长短（29.40 cm）、每穗粒数多

（51.53）、单株产量高（6.22 g）和结实率高（80.22%）。

第Ⅳ类包含 105份资源，该类群的主要特征为抽穗

期迟（154.29 d）、单株穗数少（3.62）、穗长短（36.41 

cm）、单株产量低（4.49 g）和结实率低（72.73%）。江

苏裸大麦资源在 4个类群中均有分布，且整体聚类

结果与地域来源无明显相关性。

表3　裸大麦种质资源表型性状的主成分分析表

Table 3　Principle components analysis of morphological traits of naked barley germplasm resources

性状

Traits

抽穗期 HD

株高 PH

棱型KR

千粒重TKW

穗下节间长 ILBS

结实率 SR

叶耳颜色AP

生长习性GH

穗长 SL

小穗密度SD

穗姿SP

籽粒形状KS

单株产量 YPP

单株穗数 SPP

每穗粒数 KPS

叶片颜色LC

籽粒颜色KC

芒型AT

特征值 Eigenvalue

方差贡献率（%） Variance contribution

累计贡献率（%） Accumulative contribution

主成分特征向量 Eigenvector of the principal component

PC1

0.723

0.712

0.677

-0.618

0.575

-0.573

-0.485

-0.466

-0.405

0.245

0.001

0.259

-0.382

-0.512

0.492

-0.086

-0.121

0.284

4.025

22.361

22.361

PC2

0.267

0.547

-0.340

0.192

0.472

-0.235

-0.082

-0.244

0.751

-0.725

0.626

-0.543

0.186

0.195

-0.173

-0.147

0.204

0.339

2.924

16.245

38.606

PC3

-0.002

0.179

-0.015

-0.387

0.173

0.476

-0.140

-0.208

0.076

0.190

-0.082

-0.119

0.662

0.604

0.436

0.373

-0.46

-0.028

1.909

10.607

49.213

PC4

-0.305

-0.051

0.367

-0.106

-0.255

-0.105

-0.106

0.343

0.244

-0.313

0.441

0.185

0.275

-0.202

0.626

-0.431

-0.092

-0.319

1.636

9.091

58.304

PC5

0.268

0.019

0.162

-0.007

-0.198

-0.172

-0.018

-0.278

-0.084

-0.038

-0.106

-0.081

0.230

0.239

0

0.049

0.614

-0.564

1.079

5.993

64.297
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表4　18个表型性状与表型综合值（F值）间的相关系数

Table 4　Correlation coefficients between 16 phenotypic traits and comprehensive value（F-value）

性状

Traits

生长习性GH

叶片颜色LC

芒型AT

棱型KR

籽粒颜色KC

叶耳颜色AP

F值

F-value

-0.51**

-0.13*

0.26**

0.46**

-0.07

-0.49**

性状

Traits

小穗密度SD

籽粒形状KS

穗姿SP

抽穗期HD

单株穗数SPP

株高PH

F值

F-value

-0.18**

-0.06

0.37**

0.67**

-0.17**

0.88**

性状

Traits

穗长SL

穗下节间长 ILBS

每穗粒数KPS

千粒重TKW

单株产量YPP

结实率SR

F值

F-value

0.11*

0.66**

0.55**

-0.52**

0.04

-0.49**

图中编号同附表1

The numbers are the same as those in table S1

图2　裸大麦资源聚类图

Fig. 2　Cluster dendrogram of naked barley
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盒图两端表示性状的极值范围；不同字母则表示差异显著（P<0.05）；□：平均值；中间直线：中位线；◆：个别极值

Both ends of boxplot indicate the extreme range of traits； different letters mean significantdifference（P<0.05）； □： The mean of the trait； The lines 

in the middle： The median line； ◆： Individual extremum

图3　4个类群裸大麦资源的9个数量性状的箱线图

Fig.3　The boxplot of 9 quantitative traits of naked barley resources in 4 groups

3　讨论

3.1　裸大麦种质资源的表型多样性分析

表型性状受基因型和环境共同作用，表型多样

性分析是研究作物遗传多样性的重要手段［15］。对

裸大麦种质资源进行表型多样性分析，可以了解不

同地域裸大麦种质资源不同表型性状间的遗传差

异，有助于筛选出综合表型性状优异的种质，为提

高裸大麦种质资源的利用效率和促进多用途裸大

麦育种改良奠定基础。

作物表型性状的变异系数越大，其离散程度就

越大［7］。吕伟等［16］认为，当某一性状变异系数大于

10%时，表明样本间差异显著。本研究中表型性状

的变异系数变化范围为 4.71%~61.03%，平均为

26.59%，其中籽粒颜色的变异系数最高，除了抽穗

期的离散程度最低小于10%外，其余表型性状的变

异系数均大于 10%，说明参试裸大麦种质的大多数

数量性状变异丰富。多样性指数能较好地反映资

源的遗传多样性，多样性指数越高，表明性状多样

性程度越丰富［17］。参试资源的表型性状多样性指

数范围为 0.66~2.06，平均值为 1.42，其中芒型的多

样性指数最低，株高与每穗粒数的多样性指数最

高，多样性指数与变异系数无明显相关性，这与吕

伟等［18］的研究结果相同。

3.2　裸大麦种质资源数量性状的相关性分析和聚

类分析

数量性状间的相关性分析有利于评估次要性

状对主要性状遗传增益的影响，为育种中多个性状

的选择提供参考［7］。本研究对398份裸大麦资源的

9个数量性状进行了相关分析，结果显示，千粒重与

株高呈极显著负相关，与穗长呈极显著正相关，这

与蔡羽等［6］和夏腾飞等［10］的研究结果相同。侯维海

等［19］研究发现西藏高原地区青稞的千粒重随着纬

度和经度升高而上升。白婷等［20］认为，二棱青稞的
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千粒重与有效穗数、穗长等穗部性状相关性均不显

著。本研究还发现单株产量与抽穗期呈极显著负

相关，与单株穗数、穗长、每穗粒数、千粒重和结实

率呈极显著正相关。在进行高产裸大麦育种时，应

尽量选择抽穗早，穗数、穗粒数、千粒重和结实率相

协调综合表现较好的资源作为杂交亲本。

聚类分析是研究作物种质资源的亲缘关系及

起源的常用手段，可以直观体现种质个体间相关性

的分类［21-22］。本研究通过系统聚类法将参试裸大麦

资源分为 4类，这与夏腾飞等［10］和徐肖等［11］的分类

结果相同。类群Ⅰ主要特征为单株穗数高、穗长长、

千粒重高、结实率高和每穗粒数少，类群Ⅱ主要特征

为千粒重低、株高高、穗长长和穗下节间长长，类群

Ⅲ类主要特征为抽穗期早、株高矮、穗下节间长短、

每穗粒数多、单株产量高和结实率高，类群Ⅳ的主

要特征为抽穗期迟、单株穗数少、穗长短、单株产量

低和结实率低。不同类群的表型总体特征均不相

同，可优先选择第Ⅲ类群的资源作为高产矮杆裸大

麦育种的亲本材料。

3.3　裸大麦种质资源表型性状的主成分分析和综

合评价

相关性研究发现大部分数量性状间均存在显

著或极显著相关，因此需要采用主成分分析将多个

变量降维为少数不相关的综合指标，以便更好地描

述总变异构成特征［23］。本研究共筛选出 5 个主成

分，其中第 1主成分是抽穗期、株高、棱型和千粒重

的综合反映，第2主成分为穗部因子，第3主成分为

单株产量和单株穗数因子，第 4主成分为每穗粒数

因子，第 5主成分主要是籽粒颜色和芒型的综合反

映，表明抽穗期、株高、棱型、千粒重、单株产量等载

荷值高的性状对裸大麦种质资源表型性状差异有

较大的贡献。

前人在进行作物表型性状的综合评价时，常将

主成分分析和隶属函数法相结合，以提高评价结果

的准确性［24-26］。本研究先将表型性状的数值进行隶

属函数化处理，再结合主成分分析结果计算综合得

分F值。通过F值对参试裸大麦资源进行排序，分

值最高代表种质材料综合表现越优异，F值最高的

资源江苏元麦22号和最低的苏728均来自江苏，这

表明江苏群体的裸大麦材料遗传变异丰富。采用

逐步回归分析法可以筛选出评价裸大麦种质资源

的最优指标，有效解决表型性状繁杂且彼此相关的

问题［27］。本研究利用逐步回归分析法获得8个表型

性状，分别是生长习性、棱型、叶耳颜色、小穗密度、

穗姿、抽穗期、株高和每穗粒数，其中生长习性、叶

耳颜色、小穗密度与综合得分F 值呈极显著负相关，

棱型、穗姿、抽穗期、株高和每穗粒数与综合得分F 

值呈极显著正相关，表明苗期生长习性偏匍匐、小

穗密度中等、中秆，抽穗期偏晚、多粒型的元麦品种

在江苏综合表现较好，这 8个表型性状可作为鉴定

裸大麦种质资源表型性状的关键指标。

目前，多样性指数、相关性分析、主成分分析、

聚类分析等方法已成为分析种质资源表型多样性

的常用手段，被广泛运用于种质资源的鉴定和评

价［7，10］。本研究发现裸大麦种质资源表型性状遗传

多样性丰富，为后续裸大麦资源高效利用及育种过

程中双亲的选择提供了参考。然而表型性状易受

环境影响，后续应结合分子标记技术等手段，多途

径对裸大麦种质资源进行鉴定，以提高鉴定结果的

科学性和准确性。
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