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不同来源大麦对条纹病抗性鉴定及遗传多样性分析
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摘要：为了解不同来源大麦对条纹病的抗性及遗传多样性，本研究采用“三明治法”通过人工接种大麦条纹病菌对 91 份

大麦材料进行抗性评价，并通过 31 对 SSR 标记对 91 份大麦材料进行遗传多样性和群体结构分析。结果表明，人工接种大

麦条纹病菌后共鉴定出 4 份免疫、6 份高抗、33 份抗病、43 份感病和 5 份高感大麦材料；31 对 SSR 标记共检测出等位基因

238 个，平均每对标记可检测到 7.677 个等位基因，等位基因数的变幅为 2~19；主基因频率变化范围为 0.236~0.951，平均值为

0.394；基因多样性指数的变幅为 0.094~0.871，平均值为 0.667；多态性信息含量变幅为 0.091~0.860，平均值为 0.613；遗传相

似系数变异范围为 0.103~1.000，平均值为 0.522；在遗传相似系数为 0.783 水平上可将参试材料聚为 3 个大类群，各大类分别

包含 86 份、2 份和 3 份材料；群体遗传结构分析表明，供试大麦材料分为 3 个亚群，每个亚群分别包含 47 份、33 份和 11 份材

料，且在 91 份材料中，Q>0.6 的材料占总数的 97.80%。本研究经抗病鉴定及分子标记结果综合分析，可为挑选抗病亲本辅助

抗大麦条纹病优良品种的选育提供参考。
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Abstract：In order to detect the resistance genes of germplasm resources against barley stripe disease and 
understand their genetic diversity，in this study 91 barley accessions were inoculated with barley stripe disease 
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pathogen by sandwich method，followed by the genetic diversity analysis using 31 polymorphic SSR markers. Of 
them，four accessions were identified to be complete resistance（free of diseased symptom），6 highly resistant，
33 resistant，43 susceptible and 5 high susceptible. Genotyping by 31 SSR markers disclosed 238 alleles，with a 
mean of 7.677 alleles in each of markers and the range of 2 to 19 alleles. The frequency of major loci ranged from 
0.236 to 0.951，with an average of 0.394. The gene diversity index ranged from 0.094 to 0.871，with an average 
of 0.667. PIC ranged from 0.091 to 0.860，with an average of 0.613，while GS ranged from 0.103 to 1.000，with 
an average of 0.522. This collection were divided into three groups at the genetic similarity coefficient level of 
0.783，each containing 86，2 and 3 accessions，respectively. The population structure analysis suggested three 
groups，each including 47，33 and 11 materials，respectively. 97.80% of 91 genotypes had Q value greater than 0.6. 
Gained from disease resistance identification and genotyping，this study provided reference for selecting parental 
lines in breeding of barley leaf stripe resistant varieties.

Key words：barley；barley leaf stripe；resistance identification；genetic diversity；population genetic structure

中 16 份品种在秧苗期表现出抗性，有 18 份在成株

期表现出抗性，只有 7 份品种在 2 个时期均表现出

抗性；司二静等［10］研究发现大麦品种甘啤 2 号对

甘肃流行条纹病小种表现为免疫；朱靖环等［11］研

究表明大麦品种浙皮 11 号对长江流域流行的条纹

病小种也表现出免疫的特征。相关研究人员关于抗

性基因的研究主要通过遗传群体或自然群体进行，

其中已鉴定的抗病基因包括位于大麦染色体 2H 上

的 Rdg1a、7H 上的 Rdg2a 及 Rdg3。Rdg1a 在限制

性片段长度多态性标记（RFLP，restricted fragment 
length polymorphisms）MSU21 和 Xris45b 之 间，与

二者的遗传距离分别为 0.2 cM 和 4.0 cM［12］；Rdg2a
在随机扩增多态性 DNA 标记（RAPD，random 
amplified polymorphic DNA）OPQ-9700 和 RFLP 标

记 MWG2018 之间，与二者的遗传距离分别为 3.1 cM
和 2.5 cM［13］。

遗传标记通常分为形态学标记、细胞学标记、生

物化学标记、免疫学标记和分子标记等，而运用分

子标记技术研究病原菌的遗传多样性及有利基因

的发掘，可以对大麦条纹病的防治与抗性育种方面

提供理论依据。经过生物技术百年来的飞速发展，

产生了许多种 DNA 分子标记，常见的分子标记有

DNA 限制性片段长度多态性技术、随机扩增多态性

技术、扩增片段长度多态性标记（AFLP，amplified 
fragment length polymorphism）、单核苷酸多态性

（SNP，single nucleotide polymorphism）以及简单重复

序列（SSR，simple sequence repeats）标记技术［14-17］。

其中，SSR 标记具有多态性良好、操作简单、重复

性好、能够同时表现出双亲的遗传特性等特点，其

广泛运用于评估杂种优势和遗传多样性的研究中
［18］。赖勇等［19］对 55 份引进大麦材料进行研究，发

大麦（Hordeum vulgare L.）是种植最早的农作

物之一，和其他栽培作物相比，大麦更加耐瘠、耐盐

和抗旱，在全世界广大地区都可栽培种植，而我国的

大麦贸易一直处于净进口状态［1］。大麦主要应用

于饲料、食粮、啤酒等方面，其种植面积仅次于小麦、

水稻和玉米而位居第 4 位［2］。大麦条纹病（Barley 
leaf stripe）属系统侵染性真菌病害，该病害由麦类

核腔菌（Pyrenophora graminea）引起［3］，主要危害

植物的叶片、叶鞘和茎秆部位。大麦种子萌发时，菌

丝体主要存在于种皮与颖片之间，有时在种皮和蛋

白质层中也可形成菌丝体，在幼苗早期就可形成系

统感染［4］。在我国，以长江流域和河西走廊为主的

一些地区发生条纹病害较为严重，其中上海、浙江、

江苏及甘南藏区等区域该病害比较流行，病害流行

时病株死亡率高达 30%~40%［5］。Porta-Puglia 等［6］

研究结果表明，大麦条纹病发病率每提高 1% 则导

致大麦减产 0.9%~1.0%，若该病害一旦流行必将严

重阻碍大麦产业的发展，并使其产量和品质严重下

降，因此大麦条纹病的防治迫在眉睫。

近年来，我国耕地面积减少，盐渍化土地加重，

水资源严重匮乏，随着市场的大量需求，大麦产量

与我国有限耕地资源间的矛盾日益突出，因此，提

高单产是增加大麦产量、解决供求矛盾的重要手

段。目前，大麦条纹病的防治途径有 3 条，即化学

药剂、田间栽培管理及抗性品种应用，其中，选育

和推广抗大麦条纹病新品种是最经济有效和环保

的措施。Tekauz［7］对 57 份大麦品种进行抗性鉴

定，共鉴定到 9 份抗病和 10 份感病品种；Mueller
等［8］筛选出了 4 份大麦品种（HOR333、OUJ362、
HOR11475 及 BGRC5592），均表现为高抗；Elsayed
等［9］对 120 份大麦品种进行了分析，结果表明，其
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现来源地相同的材料间遗传相似性较大，来源地不

同的材料间遗传相似性较小，品种间的遗传差异与

它们的来源地差异基本符合；Bayraktar 等［20］通过

运用 ISSR 分析，将供试的麦类核菌（Pyrenophora 
graminea）菌株划分为 4 个簇，并用 ITS-RFLP 进

行分析，结果发现菌株间无差异。但是，有关大麦

条纹病原菌对其自然群体的遗传多样性及大麦亲

本对该病菌抗性的报道较少，因此本研究运用 SSR
分子标记技术分析供试大麦材料的遗传多样性，采

用“三明治法”鉴定大麦材料对其抗性，以期获得优

异的大麦种质资源材料，为发掘关联标记做好技术 
支撑。

1　材料与方法

1.1　试验材料

1.1.1 供试大麦品种　抗性评价的 91 份春大麦品

种来自国内外不同大麦产区，由甘肃省干旱生境作

物学重点实验室麦类种质创新课题组提供。

1.1.2 供试菌株　大麦条纹病病菌菌株 YXYQ2-
1-6［21］，采集于大麦条纹病发病植株的叶片部位，由

甘肃省干旱生境作物学重点实验室麦类种质创新课

题组提供。

1.1.3 培养基的配制　本试验使用的培养基为马铃

薯葡萄糖琼脂培养基（PDA，potato dextrose agar）。
称取 200 g 新鲜土豆，去皮和芽眼，切 2~3 cm2 小块，

添加 1.2 L 蒸馏水蒸煮，煮沸计时 20 min，取出过滤

去残渣，在滤液中加 20 g 葡萄糖，17 g 琼脂粉，搅拌

溶解混匀，蒸馏水定容至 1 L，于 121 ℃高压蒸汽灭

菌 20 min 后保存。

1.2　试验方法

1.2.1 供试大麦品种的抗性评价　本试验主要采用

“三明治法”［22］进行人工接种。分别将 91 份春大麦

材料的 30 粒种子经 70% 的酒精处理 30 s 后，再用

5% 的次氯酸钠溶液处理 5 min，用无菌水清洗 4~ 
5 次后在超净工作台中晾干 2.5~3 h，将种子摆放

在长满菌丝的 PDA 培养基上，用另一长满菌丝的

PDA 培养基的皿覆盖在种子上，密封后置于 6 ℃冰

箱中保存至种子萌发。试验以大麦种子置于空白

PDA 平板培养基培养作为对照，设 3 次重复。

将土、沙、蛭石按体积比 3﹕1﹕1 混合均匀，作

为大麦生长培养基质，经高压蒸汽灭菌（121 ℃， 
30 min）后备用。将萌发的种子移栽至花盆中，培养

条件为 12 h（光照）/12 h（黑暗），温度为 20 ℃（光

照）/12 ℃（黑暗），湿度为 40% 的环境中生长至三

叶期时，观察每个处理的发病情况，统计发病株数，

并计算发病率，发病率 = 发病株数 / 总种植株数 × 
100%。抗性鉴定等级划分参考 Pecchioni 等［23］方

法，共分 5 个等级：无感病植株为免疫，0< 发病率≤ 

5% 为高抗，5%< 发病率≤15% 为抗病，15%< 发病

率≤50% 为感病，发病率 >50% 为高感。记录菌株

对不同品种的抗病性等级。

1.2.2 基因组 DNA 的提取、纯度检测及浓度测量　

每份春大麦材料随机挑取 30 粒种子播种，至三叶

期时，采集不同大麦材料的嫩叶，采用改良 CTAB
法［24］提取基因组 DNA，并用 1% 琼脂糖凝胶电泳

检测 DNA 纯度，采用超微量分光光度计 P100 进行

DNA 浓度的测量，并统一调整 DNA 浓度至 60 ng/μL，
最终置于 -20 ℃冰箱保存，备用。

1.2.3 SSR 标记分析　 选 用 31 对 分 布 于 大 麦

1H~7H 染色体的 SSR 标记（表 2）进行多态性扫

描。引物由北京擎科生物科技股份有限公司西安分

公司合成，PCR 扩增体系为：2×Taq PCR Master Mix  
5 μL、灭菌超纯水 2 μL、上游引物（10 μmol/L）0.5 μL、
下游引物（10 μmol/L）0.5 μL、模板 DNA 2 μL。PCR
扩增程序为：95 ℃预变性 4 min；94 ℃变性 40 s，64~ 
55 ℃（每个循环降低 1 ℃）退火 40 s，72 ℃延伸 50 s，
10 个循环；94 ℃变性 40 s，55 ℃退火 40 s，72 ℃延伸

50 s，30 个循环；72 ℃延伸 10 min，4 ℃保存。PCR 产

物经 8.0% 非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳分离，银染

显色。

1.3　分子标记鉴定的数据分析

以二进制格式记录 SSR 结果，即同一位点

上有相同迁移率的条带记为 1，无带则为 0，以此

构建出矩阵，同时以数字 1、2、3 等数字代表不同

等位基因，记录所有材料不同位点上的基因型。 
使 用 NTSYS-pc 软 件 分 析 遗 传 相 似 系 数（GS，
genetic similarity），采用 MEGA 5.0 软件通过非加权

配对算术平均法（UPGMA，unweighted pair-group 
method with arithmetic mean）构建遗传关系树状

图。用 PowerMarker 3.25 软件统计主基因频率、等

位基因数、基因多样性以及多态性信息含量（PIC，

polymorphism information content）。用 Structure 
2.3.4 软件分析群体遗传结构，估计最佳群体组 
群数。

2　结果与分析

2.1　供试大麦材料的抗性鉴定

依据 91 份大麦种质材料对大麦菌株 YXYQ2-
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1-6 的抗性鉴定结果，发现不同大麦材料对条纹

病的抗性存在明显差异，发病率分布于 0~62.34%

之间。对菌株 YXYQ2-1-6 表现为高感的材料有 
5 份，4 份材料表现为免疫，43 份材料表现为感病，

33 份材料表现为抗病，6 份材料表现为高抗；其

中，大麦品种丹青 4 号的发病率最高，为 62.34%，

对菌株 YXYQ2-1-6 表现为高感；蒙啤 1 号等 6 份

材料的发病率均低于 5.00%，对菌株 YXYQ2-1-6
表现为高抗；浙农 3 号、青永 4026、驻大麦 7 号和

Beyev070h 的发病率均为 0，对菌株 YXYQ2-1-6 表

现为免疫；08 京 0369 等 33 份材料对菌株 YXYQ2-
1-6 表现为抗病，盐品 08-12 等 43 份材料对菌株

YXYQ2-1-6 表现为感病。91 份供试大麦材料中

对菌株 YXYQ2-1-6 具有抗病和感病的材料所占

比例分别为 42.86%、52.75%，其中具有抗病性的中

国材料占 21 份，国外材料占 18 份，说明供试的国

外大麦种质资源中抗条纹病的材料所占比例较少 
（表 1）。

表 1　供试大麦材料人工接种大麦条纹病菌强致病力菌株 YXYQ2-1-6 的抗性评价
Table 1　Resistance evaluation of barley accessions to Pyrenophora graminea strong pathogenicity isolate YXYQ2-1-6 by 

artificial inoculation

序号

Number
品种名称

Variety name
发病率（%）

Incidence rate
抗性

Resistance
序号

Number
品种名称

Variety name
发病率（%）

Incidence rate
抗性

Resistance

1 盐品 08-12 18.06±0.10 S 29 浙啤 15 23.12±0.12 S

2 08 京 0369 13.16±0.23 R 30 08 京 318 30.58±0.13 S

3 蒙啤 1 号 3.03±0.22 HR 31 鄂大麦 9 号 29.57±0.09 S

4 132 骆 3 6.35±0.15 R 32 华中农大 21.11±0.08 S

5 站益红毛大麦 22.99±0.11 S 33 丹青 1 号 14.44±0.02 R

6 杨饲麦 3 号 22.57±0.02 S 34 北青 1 号 36.18±0.13 S

7 浙农 3 号 0.00±0.00 I 35 北青 88 11.11±0.06 R

8 青永 4289 22.54±0.01 S 36 川农大 5 号 30.70±0.16 S

9 青永 4026 0.00±0.00 I 37 苏啤 6 号 44.96±0.08 S

10 08 京 458 10.99±0.12 R 38 苏啤 3 号 13.49±0.07 R

11 星啤麦 1 号 46.01±0.26 S 39 江芒大麦 9.52±0.14 R

12 青 426 26.76±0.15 S 40 黑龙江 123 3.33±0.11 HR

13 08 京 222 7.44±0.21 R 41 08 京 329 25.12±0.18 S

14 08 京 948 13.89±0.11 R 42 龙 09026 25.53±0.04 S

15 08 京 341 6.06±0.10 R 43 垦啤麦 7 号 26.67±0.11 S

16 黄芒大麦 55.13±0.12 HS 44 08 京 306 28.43±0.16 S

17 华 6 8.68±0.03 R 45 丹青 4 号 62.34±0.22 HS

18 优 20 8.10±0.12 R 46 08 京 322 2.56±0.24 HR

19 新啤 2 号 31.28±0.14 S 47 永 226 14.22±0.06 R

20 黑龙江 1 号 13.33±0.16 R 48 斯库纳 6.51±0.15 R

21 08 京 3599 6.73±0.13 R 49 美国 9 12.18±0.03 R

22 矮年 3 号 15.32±0.11 S 50 美国 4 45.69±0.11 S

23 驻大麦 7 号 0.00±0.00 I 51 美国 30 6.67±0.11 R

24 08 京 293 11.61±0.13 R 52 美国 26 23.49±0.09 S

25 周麦 02 13.03±0.03 R 53 美国 14 12.70±0.23 R

26 苏啤 0505 16.31±0.02 S 54 加拿大 -50416 16.37±0.14 S

27 08 京 269 42.43±0.06 S 55 法尔菲特 58.08±0.11 HS

28 08 京 288 7.22±0.08 R 56 ZZNN62660 17.06±0.02 S
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序号

Number
品种名称

Variety name
发病率（%）

Incidence rate
抗性

Resistance
序号

Number
品种名称

Variety name
发病率（%）

Incidence rate
抗性

Resistance

57 WDM06781 1.01±0.03 HR 75 Qinta 25.93±0.18 S

58 WDM06212 8.43±0.17 R 76 Qimfa 12.09±0.19 R

59 WDM06209 3.75±0.06 HR 77 NFC-Tccple 26.12±0.16 S

60 WDM02214 28.53±0.13 S 78 moduus 24.39±0.22 S

61 WDM02206 21.91±0.17 S 79 COUZN6 21.67±0.26 S

62 WDM01260 14.25±0.23 R 80 BYTMRA17 20.18±0.15 S

63 WDM00796 19.76±0.19 S 81 BYDV129 20.35±0.12 S

64 WDM00065 12.55±0.22 R 82 BON-LRA2 13.06±0.17 R

65 Thwrulgla 21.84±0.26 S 83 BONCT68 14.83±0.23 R

66 Tevgws 3.58±0.28 HR 84 BF70718 9.93±0.11 R

67 TDCADA 25.01±0.19 S 85 Beyev070h 0.00±0.00 I

68 Stem 33.33±0.06 S 86 BDVC760 9.67±0.14 R

69 Spettam 17.99±0.27 S 87 BCWLR27 7.26±0.24 R

70 sfARE 52.11±0.11 HS 88 BAR240 23.04±0.21 S

71 SCDK22J 51.46±0.15 HS 89 BaadD17 20.79±0.15 S

72 Sampsm 7.45±0.13 R 90 Adssa 20.92±0.12 S

73 ROMNA 8.70±0.08 R 91 Alexis 16.59±0.02 S

74 RCSearCN 17.22±0.10 S

HR：高抗；R：抗病；S：感病；HS：高感；I：免疫。表中数据为平均值 ± 标准误

HR：High resistant，R：Disease resistant，S：Disease susceptible，HS：High susceptible，I：Immune. The data in the table are average values ± 
standard error

表 1（续）

2.2　31 对 SSR 标记的多态性分析

以 31 对引物对所有材料进行多态性扫描，

结果显示，31 对 SSR 标记从 91 份大麦材料中共

检测出等位基因 238 个，平均每对标记可检测到

7.677 个等位基因；等位基因数的变幅为 2~19，其
中标记 AAAAAA 检测到等位基因数最多，标记

GBM1475 和 GBM1087 检测到的等位基因只有 2
个；主基因频率变化范围为 0.236~0.951，平均值为

0.394，其中标记 GBM1362 的主基因频率最高；基

因多样性的变幅为 0.094~0.871，平均值为 0.667，
其中 GBM1362 的基因多样性最低，Bmag173 的基

因多样性最高；PIC 变幅为 0.091~0.860，平均值为

0.613，其中标记 GBM1362 的 PIC 值最低，Bmag173
的 PIC 值最高，而标记 AAAAAA 的基因多样性和

PIC 值均较高（表 2）。基因多样性指数和 PIC 值是

遗传多样性的重要指标，二者结果较为一致。

2.3　供试大麦材料的遗传相似系数及聚类分析

根据 31 对 SSR 标记的检测结果，91 份大麦材

料遗传相似系数变异范围为 0.103~1.000，平均值为

0.522。其中，品种 Adssa 和 Alexis 的遗传相似系数

最大，为 1.000，说明二者间的亲缘关系最近，不适合

作为杂交组合；其次是 BDVC760 和 BCWLR27，遗
传相似系数为 0.976；TDCADA 和 Stem 的遗传相

似系数最小，为 0.103，说明它们间的亲缘关系最远，

遗传差异较大。将 91 份试验材料 SSR 标记鉴定结

果按 UPGMA 法进行聚类分析，结果显示，在遗传

相似系数 0.783 水平上将 91 份大麦材料分为 3 个

类群，Ⅰ类群包含 86 份、Ⅱ类群包含 2 份、Ⅲ类群

包含 3 份材料（图 1）。Ⅰ类群包含的 86 份材料中

有 43 份来自中国，43 份来自国外，Ⅱ类群由苏啤 6
号和苏啤 3 号构成，Ⅲ类群由黄芒大麦、江芒大麦和

BF70718 构成。
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表 2　31 对 SSR 引物在 91 份大麦材料中的多态性检测
Table 2　Polymorphic detection of 31 SSR primers in 91 barely materials

标记

Marker
染色体

Chromosome
位置（cM）

Position
主基因频率

Frequency of major allele
等位基因数

Allele No.
基因多样性

Gene diversity
多态性信息含量

PIC

Bmage0872 1H 37.00 0.346 8 0.743 0.701

Bmag345 1H 57.80 0.429 6 0.683 0.629

AAAAAA 1H 21.30 0.247 19 0.866 0.853

HVGNIRE 2H 12.40 0.319 8 0.770 0.736

GBM1214 2H 33.80 0.357 11 0.783 0.756

AWBMS56 2H 77.40 0.308 15 0.824 0.805

Bmac0134 2H 101.00 0.319 14 0.800 0.776

GBM1475 2H 145.90 0.522 2 0.499 0.375

GBM1450 3H 2.80 0.478 4 0.556 0.457

GBM1238 3H 138.00 0.489 5 0.592 0.509

GBM1405 3H 62.50 0.478 3 0.541 0.435

Bmag0841 3H 103.80 0.451 6 0.667 0.610

GBM1221 4H 8.40 0.352 8 0.740 0.700

Bmag0808 4H 66.30 0.291 9 0.795 0.766

GBM1220 4H 105.10 0.297 6 0.750 0.705

GBM1388 4H 136.10 0.495 4 0.521 0.407

Bmag0812 5H 76.40 0.264 11 0.837 0.819

GBM1438 5H 99.20 0.396 6 0.673 0.616

GBM1436 5H 120.10 0.500 3 0.511 0.391

Bmag0222 5H 144.20 0.291 12 0.834 0.816

Scssr09398 6H 4.60 0.418 5 0.649 0.582

84c21j33 6H 7.16 0.467 3 0.559 0.460

Bmag0500 6H 23.80 0.236 13 0.856 0.841

Bmag173 6H 47.80 0.242 18 0.871 0.860

EBmac060 6H 54.60 0.335 10 0.783 0.753

Bmag0867 6H 64.30 0.385 6 0.722 0.679

GBM1087 6H 127.70 0.824 2 0.290 0.248

GBM5060 7H 31.24 0.478 5 0.542 0.437

Bmag914 7H 55.70 0.478 5 0.562 0.465

GBM1362 7H 122.00 0.951 3 0.094 0.091

GBM1126 7H 6.80 0.346 8 0.760 0.725

平均 Mean 0.394 7.677 0.667 0.613
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图 1　基于 SSR 分子标记基因型鉴定结果的大麦材料聚类图
Fig. 1 Dendrogram of 91 barley lines based on the result of SSR genotyping

2.4　供试大麦材料的群体遗传结构分析

通过 31 对 SSR 标记获得的基因数据，对 91
份大麦材料进行群体遗传结构分析，根据 Structure 
Harvester 网站在线分析显示（图 2），当 K=3 时，

ΔK 值最大，由此将 91 份材料分成 3 个亚群。第

1 亚群含有 47 份材料，均为中国材料；第 2 亚群

有 33 份材料，主要包括 32 份国外地方品种和 1
份中国材料；第 3 亚群有 11 份材料，均为国外材

料（图 3）。这一分析结果与 UPGMA 法进行聚

类分析结果基本一致，说明这 91 份大麦材料能够

被准确地分成 3 个亚群。当某个品种在某亚群

中的 Q≥0.6 时，认为该品种的来源较为单一。本

研究对 91 份材料的 Q 值进行统计分析，结果发

现 Q<0.6 的材料有 2 份，占总数的 2.20%，表明这

2 份材料亲缘关系复杂；Q>0.6 的材料有 89 份，

占总数的 97.80%，表明这些材料亲缘关系较为 
单一。

200
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图 2　K 值与 ΔK 值折线图
Fig. 2 ΔK with the change of K values
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图 3　基于 SSR 标记的 91 份大麦材料群体遗传结构
Fig. 3 Population structure of 91 barley materials based on SSR markers

Beyev070h 的发病率均为 0，而品种丹青 4 号的发

病率达到了 62.34%，虽然这几份材料的抗、感表型

差异显著，但是它们的遗传背景比较相似，因此不

建议利用这些材料构建杂交组合及后续的抗性基

因鉴定和遗传定位。发掘和鉴定抗条纹病基因是

大麦抗病育种中的重要工作，不仅可以为大麦抗病

育种提供优质抗源，而且是抗病育种效率的关键。

Biselli 等［31］最先从野生大麦中检测到大麦抗条纹

病基因 Rdg1a，发现该基因与抗白粉病基因为同一

基因，将 Rdg1a 定位到 2HL；Tacconi 等［32］将高抗

品种 Thibaut 和高感品种 Mirco 的 F2 群体经过人工

接种后，最终检测到基因 Rdg2a 位于染色体 7HS 的

端粒区。由于本试验供试菌株 YXYQ2-1-6 代表性

较强，鉴别的大麦品种较少，一些抗病基因未能挖

掘，下一步的工作是扩大遗传群体，对大麦条纹病菌

致病性鉴定进行更深入的研究。

种质材料的选育是作物育种的核心基础，但是，

由于遗传改良自身的局限性，导致许多参试品种间

的遗传背景变得日益狭窄，因此，通过分子标记辅

助评价大麦亲本材料的遗传结构及材料间亲缘关

系的远近程度，对于分子育种的指导具有十分重要

的意义。已有研究表明，大麦育种材料仍存在遗传

基础较为狭窄的问题，因此要实现对大麦种质遗传

多样性的准确分析，需加强外来不同类型种质的引 
进［33］。本研究通过 31 对 SSR 标记对国内外 91 份

大麦材料进行遗传多态性分析，为选配大麦亲本的

杂交组合提供理论依据。潘志芬等［34］利用 SSR 标

记分析了 64 份青藏高原栽培青稞的遗传多样性，认

为青藏高原栽培青稞具有丰富的遗传多样性；Lamara 
等［35］利用 50 个 SSR 标记对 92 份加拿大大麦品种

进行遗传多样性分析，共检测到 368 个等位变异，

平均每个标记为 7.360 个，PIC 值的变幅为 0.340~ 

3　讨论

大麦条纹病的鉴定方法常有两种：一为田间自

然鉴定，二为人工接种鉴定。相比田间自然鉴定，人

工室内接种鉴定通过种子的无菌化处理和控制发

病条件（湿度、温度、土壤、光照等），使菌株和植株

在稳定的发病环境下生长，从而达到控制试验误差

的效果，弥补了田间抗性鉴定的不足，前人发现两

种方法得到的抗性结果基本一致，只有少数植株在

田间和室内表型级别不同，并且认为田间与室内接

种鉴定结果表现出极显著的正相关，认为室内适宜

稳定环境下人工接种鉴定更有利于大麦条纹病发

病，较大的病情指数差异最能体现出品种间的抗性

差异［25］。张万霞等［26］通过鉴定 191 份大麦材料，

获得抗条纹病的品种 89 份，占参鉴品种的 46.6%，

其中 Harrington、单 2 及单 6 的农艺性状表现良好；

吴宽然［27］鉴定了 115 份大麦品种对条纹病的抗性，

共鉴定出 31 份抗性材料，24 份中抗材料，53 份中

感材料及 7 份高感材料，且二棱品种的平均感病率

高于六棱品种。Si 等［28］将来源于甘肃不同地区的

6 种大麦条纹病菌菌株接种 10 份大麦品种中，结

果发现有 9 份材料对 6 种菌株存在显著的抗性差

异。Bembelkacem 等［29］将 20 种大麦条纹病菌菌

株接种到 9 份大麦材料中，根据抗病性的强弱将其

划分为 12 个致病类型，其中致病性最强的类型包

含 6 个菌株。本研究采用强致病性菌株 YXYQ2-
1-6，通过“三明治法”对 91 份大麦材料进行抗条

纹病鉴定，共鉴定出免疫材料 4 份、高抗材料 6 份、

抗病材料 33 份、感病材料 43 份、高感材料 5 份，表

明不同大麦材料对同一菌株表现不同等级的抗病

性，这与 Bayraktar 等［30］的研究结果相似。在所有

的供试材料中，浙农 3 号、青永 4026、驻大麦 7 号和
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0.860，平均值为 0.690；赖勇等［36］利用 64 个 SSR 标

记对 221 份大麦材料进行遗传多样性分析，共检测

到 192 个等位变异，变幅为 2~7 个；基因频率变异范

围为 0.009~0.973，平均为 0.333；遗传相似系数值在

0.484~0.979 之间，平均为 0.702。本研究选用 31 对

SSR 标记对 91 份大麦材料进行遗传多样性分析，

共检测出等位基因 238 个，平均每对标记可检测到

7.677 个等位基因，等位基因的变幅为 2~19，其中

标记 GBM1475 和 GBM1087 检测到的等位基因只

有 2 个；主基因频率变化范围为 0.236~0.951，平均

值为 0.394；基因多样性指数的变幅为 0.094~0.871，
平均值为 0.667；PIC 变幅为 0.091~0.860，平均值为

0.613；遗传相似系数变异范围为 0.103~1.000，平均

值为 0.522。与上述研究相比等位变异数目较少，

PIC 及遗传相似系数较低，而基因频率相对较高，可

能是因为本研究选用的小麦材料的来源有限，且不

同 SSR 标记本身的遗传多样性有较大的差异。另

外，本研究在遗传相似系数为 0.783 水平上可将参

试材料聚为 3 个大类群，各大类分别包括 86 份、2
份和 3 份材料，说明各材料亲缘关系较近，需要引

入一些新的材料来拓展亲本遗传基础，其中品种

Adssa 和 Alexis 之间的遗传相似系数达到了 1.000，
表明 Adssa 和 Alexis 遗传背景比较相近，TDCADA
和 Stem 的遗传相似系数最小，为 0.103，说明它们

间的亲缘关系最远，遗传差异较大，适宜作为杂交组

合。本研究中出现两份材料间的遗传相似系数为

1，可能是由于品种本身遗传相似性较高，也有可能

是由于本研究所选取的引物数量较少，导致了未能

完全区分供试材料间的差异。

目前，己经有许多研究者利用分子标记辅助技

术来研究作物的遗传多样性，并且在国内外已广泛

开展了相关研究。赖勇等［37］利用 64 对 SSR 引物

对 221 份大麦材料进行群体结构分析，发现 221 份

材料被分为 2 个亚群，每个亚群分别包含 89 份和

132 份材料，这一结果与聚类分析结果相一致，说明

这 221 份材料的群体结构较简单，可以有效地降低

群体结构对关联分析的影响；司二静等［38］利用 62
对 SSR 引物对 156 份大麦材料进行群体结构分析，

发现 156 份材料被分为 2 个亚群，每个亚群分别包

含 91 份和 65 份材料，整体群体结构较简单，有利

于关联分析；Wang 等［39］利用 71 对 SSR 引物对 99
份大麦材料进行群体结构分析，发现 99 份材料中，

Q>0.6 的材料占总数的 64.6%。本研究通过群体遗

传结构分析，将供试大麦材料分为 3 个亚群，第 1

亚群含有 47 份材料，且均为中国材料；第 2 亚群有

33 份材料，主要包括 32 份国外地方品种和 1 份中

国材料；第 3 亚群有 11 份材料，均为国外材料。尽

管这一分析结果与进行聚类分析结果相似，但每个

亚群中的品种数量差异较大，主要原因是 UPGMA
法进行聚类分析是依据种质资源的亲缘关系进行

评价，而利用 Structure 软件进行群体遗传结构分析

是通过哈德温伯格构建数学模型来分类。91 份材

料中，Q>0.6 的材料占总数的 97.80%，为了丰富品

种遗传多样性，需引进新品种，以拓宽亲本的遗传 
基础。
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