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摘　要　以青藏高原六棱裸大麦（即青稞）和其他地区大麦共３２３份种质为材料，探讨其种子长、宽、长 宽 比、

面积、密度指标和千粒质量６个性状。结果显示，６个种子性状变异系数为５．６８％～１５．６７％，多 样 性 指 数 为

１．８３～２．０７，表明参试材料种子表型变异大，具有丰富的表型多样性。除密度指标与种子面积间 相 关 性 不 显

著外，其余各性状间均呈极显著相关（Ｐ＜０．０１）；主 成 分 分 析 将 所 有 参 试 材 料 的６个 种 子 性 状 分 为２个 主 成

分，其累计贡献率为９３．４１％。在主成分分析的基础 上 采 用 最 小 方 差 法（Ｗａｒｄ’ｓ　ｍｅｔｈｏｄ）对３２３份 大 麦 材 料

进行系统聚类分析，可将其划分为４大类群，第Ⅰ、Ⅱ类群主要是青稞农家品种和育成年份较早的品种，第Ⅲ
类群主要是青稞现代育成品种和高代品系，第Ⅳ类群主要是青藏高原地区以外的二棱皮大麦。可见，在开 展

青稞种质资源内杂交的同时，不同棱形材料间杂交是改良青稞种子性状的有效途径之一。
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　　大麦是世界上驯化最早的作物之一，目前已

成为世界第４大谷类作物［１］。在大麦种子相关研

究中，以往主要侧重于种子品质（淀粉、蛋白质、β－
葡聚糖等）和籽粒质量等性状［２－７］，而 关 于 种 子 大

小和形状的表型性状研究较少。国内许如根等［８］

研究了二棱啤酒大麦籽粒长、宽、厚及千粒质量等

各性状的相关性；国外Ａｙｏｕｂ等［９］利用ＤＨ群体

对大麦种子大小 和 形 状 的 表 型 性 状 进 行 了 ＱＴＬ
定位。研究表明，种子的大小很大程度上决定了

作物产量，因此在作物育种中，种子大小是一个重

要的目标 改 良 性 状 ［１０］。同 时，种 子 大 小 对 幼 苗

的 生 长 发 育 以 及 后 期 产 量 的 形 成 都 有 很 大 影

响［１１］。

表型多样性是遗传多样性与环境多样性的综

合体现［１２］，尽管目前以ＳＮＰ、ＳＳＲ、ＤＡｒＴ等 为 代

表的分子标记在全基因组水平上实现了高通量分

子基因型鉴定，但由于耗时长、工作量大和有效的

鉴定方法匮乏，表型鉴定成为实现全基因组关联

作图的瓶颈。因此，表型性状的大规模、高通量鉴

定成为表型组学研究的核心。本试验选用青藏高

原青稞和其他地区大麦种子共３２３份，对其６个

表型性状进行多样性分析，期望能对参试材料的

种子表型做一全面了解，筛选具有特异优良种子

性状的新种质，也为进一步进行种子性状关联作

图研究提供表型数据。

１　材料与方法

１．１　材 料

参试材 料 共３２３份，２７５份 为 来 自 青 藏 高 原

地区的六棱 大 麦，其 中 六 棱 裸 大 麦（即 青 稞）２７３
份，主要为农家品种、育成品种及高代品系，六棱

皮大麦２份；４８份 为 来 自 国 内 外 的 大 麦 材 料，其

中六棱皮大麦１０份，二棱皮大麦３４份，二棱裸大

麦４份。

１．２　种子性状考察

参试材料于２０１１－２０１３年连续３ａ种植，成

熟后收获种子。对种子进行随机取样，用高通量

Ｍａｒｖｉｎ种子分析仪（德国）进行测定，每年测定３
个重复。测定时，随机取２５０～３００粒 种 子，直 接

测得种子面积、宽、长、质量４个参数，之后计算长

宽比、密度指标、千粒质量。其中长宽比＝长／宽；

ＦＦＤ＝单粒质量／（长×宽）［１３］；千粒质量＝质量／

粒数×１　０００。

１．３　数据分析

用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ　Ｅｘｃｅｌ计 算 供 试 材 料 表 型 的 平

均数（Ｘ）和 标 准 差（σ），根 据 计 算 结 果，将 材 料 划

分为１０级，按第１级［Ｘｉ＜（Ｘ－２σ）］到 第１０级

［Ｘｉ＞（Ｘ＋２σ］，每０．５σ为一级，每一级的相对频

率（Ｐｉ）用于计算多样性指数。多样性指数计算参

照文献［１４］。
用ＳＡＳ　８．０软件进行数据分析，检测基因型

效应、环境效应以及环境和基因型互作效应。

２　结果与分析

２．１　参试材料６个种子性状方差分析

由表１可见，基因型效应、环境效应以及基因

型与环境的互作效应对除ＦＦＤ外 的５个 性 状 均

有极显著的作用（Ｐ＜０．０００　１）。经对各项影响因

素的期望均方进行估算，发现对５个种子性状，基
因型效应的期望均方均最大，说明遗传是造成参

试材料间种子表型差异的主要因素。同时，种子

性状还受环境和遗传×环境交互作用的影响。

２．２　参试材料种子性状的变异

由表２可见，除了种子宽和ＦＦＤ的变异系数

低于１０％（分别为５．６８％、８．４１％）外，其 余 性 状

的变异系数 都 高 于１０％。尤 其 是 千 粒 质 量 的 变

异 系 数 最 大，达 到 １５．２７％，变 幅 为 ２２．５７～
６４．７７ｇ，说明 参 试 材 料 千 粒 质 量 的 遗 传 变 异 最

大。种子面积、长、长宽比的变幅也比较 大，表 明

·１４·３期 王　蕾等：青藏高原青稞及其他地区大麦种子表型的多样性分析



参试大麦种质资源存在广泛的表型与遗传变异。

２．３　参试材料种子性状的表型多样性分析

３２３份大麦参试材料的６个种子性状多样性

指数（Ｈ′）变化 不 大，为１．８３～２．０７（表２），平 均

为１．９６。其中千粒质量的遗传多样性指数最大，
为２．０７；其 次 是ＦＦＤ，为２．０６；种 子 宽 的 多 样 性

指数最小，为１．８３。进一步分析表明，６个性状的

多样性指数都较高，均大于１．８，表明参试材料在

每个性状中都存在丰富的表型多样性，也在一定

程度上反映了丰富的遗传变异。

２．４　６个种子性状间的相关性分析

由表３可见，６个表型性状间的相关性，只有

ＦＦＤ与种子面积的相关性没有达到显著水平；千

粒质量与面 积、宽、长、长 宽 比、ＦＦＤ相 关 性 均 达

到了极显著水 平（Ｐ＜０．０１）；种 子 面 积 与 宽、长、
长宽比的相关性也达到了极显著水平。说明大麦

种子的大小、形状与质量间存在高度相关，通过对

这些性状的直接选择，会显著改变种子的产量，特
别是种子的长、宽这２个性状在今后的育种实践

中可作为种子产量直观的选择指标。

２．５　６个种子性状的主成分分析

由表３可见，６个性状存在一定程度的相关，
因此需采用主成分分析，将相关变量转换为非相

关变量。根据遗传相关矩阵计算特征根、特征向

量，从中选取的前２个主成分代表全部６个考察

性状９３．４１％表型变异（表４），这２个主成分的表

达式分别为：

ｙ１ ＝ ０．５３８　６５３ｘ１ ＋ ０．３３３　２８４ｘ２ ＋
０．５０７　０７４ｘ３＋０．３５２　３７１ｘ４ －０．０４８　３５０ｘ５ ＋
０．４６３　８４０ｘ６

ｙ２ ＝ ０．０１４　８９４ｘ１ ＋ ０．４６９　４１６ｘ２ －
０．２３１　５２７ｘ３－０．４８６　７３９ｘ４ ＋０．６１５　１５１ｘ５ ＋
０．３３２　４１０ｘ６

第１主成分的特征向量中，种子面积最大，其
次为种子长和千粒质量，可以认为这一主成分主

要代表了种子大小指标；第２主成分的特征向量

绝对值中，ＦＦＤ最 大，其 次 为 长／宽，可 以 近 似 认

为这一主成分主要代表了种子密度和形状指标。
表１　３２３份大麦材料６个种子性状方差分析结果

Ｔａｂｌｅ　１　Ｒｅｓｕｌｔｓ　ｏｆ　ＡＮＯＶＡ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｎ　６ｓｅｅｄ　ｔｒａｉｔｓ　ｏｆ　３２３ｂａｒｌｅｙ　ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

性状
Ｔｒａｉｔ

来源
Ｓｏｕｒｃｅ

自由度
ＤＦ

期望方差
Ｓｉｇｍａ　ｓｑｕａｒｅ

均方
Ｍｅａｎ　ｓｑｕａｒｅ Ｆ　 Ｐ

面积Ａｒｅａ 基因型Ｇｅｎｏｔｙｐｅ　 ３２３　 ２２　１７１．７０７　５９　 ６８．６４３　０６　 １　２１９．０１ ＜０．０００　１

环境Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ　 ２　 １　４９９．６７９　４２　 ７４９．８３９　７　 １３　３１６．１ ＜０．０００　１

基因型×环境Ｇ×Ｅ　 ６２９　 ２　０８０．８２１　６９　 ３．３０８　１４　 ５８．７５ ＜０．０００　１

宽 Ｗｉｄｔｈ 基因型Ｇｅｎｏｔｙｐｅ　 ３２３　 １１０．６４１　４６８　３　 ０．３４２　５４３　 ２４９．０８ ＜０．０００　１

环境Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ　 ２　 １．７５２　６５７　２　 ０．８７６　３２９　 ６３７．２３ ＜０．０００　１

基因型×环境Ｇ×Ｅ　 ６２９　 １８．１０５　１２０　６　 ０．０２８　７８４　 ２０．９３ ＜０．０００　１

长Ｌｅｎｇｔｈ 基因型Ｇｅｎｏｔｙｐｅ　 ３２３　 ２　１８２．５９８　５４８　 ６．７５７　２７１　 ２　０３３．５７ ＜０．０００　１

环境Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ　 ２　 ３０６．７６８　６４６　 １５３．３８４　３　 ４６　１６０．３ ＜０．０００　１

基因型×环境Ｇ×Ｅ　 ６２９　 １５７．０１８　０２１　 ０．２４９　６３１　 ７５．１３ ＜０．０００　１
长宽比
Ｌ／Ｗ　ｒａｔｉｏ

基因型Ｇｅｎｏｔｙｐｅ　 ３２３　 １６３．０３６　２５６　２　 ０．５０４　７５６　 １　１０６．１９ ＜０．０００　１

环境Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ　 ２　 ２１．０７０　８１９　７　 １０．５３５　４１　 ２３　０８８．７ ＜０．０００　１

基因型×环境Ｇ×Ｅ　 ６２９　 １１．６８７　３８９　４　 ０．０１８　５８１　 ４０．７２ ＜０．０００　１

ＦＦＤ 基因型Ｇｅｎｏｔｙｐｅ　 ３２３　 ０．９９５　０２８　７５　 ０．００３　０８１　 ０．９８　 ０．５８１　０

环境Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ　 ２　 ０．００６　２７９　１８　 ０．００３　１４　 １　 ０．３６８　１

基因型×环境Ｇ×Ｅ　 ６２９　 １．９９０　５６４　９３　 ０．００３　１６５　 １．０１　 ０．４４８　１

千粒质量 基因型Ｇｅｎｏｔｙｐｅ　 ３２３　 １２７　７３８．２０７　 ３９５．４７４　３　 ３３４．１９ ＜０．０００　１

１　０００－ｇｒａｉｎ　ｍａｓｓ 环境Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ　 ２　 １７　０７０．３７８　８　 ８　５３５．１８９　 ７　２１２．５８ ＜０．０００　１

基因型×环境Ｇ×Ｅ　 ６２９　 ２０　５０６．７３４　４　 ３２．６０２　１　 ２７．５５ ＜０．０００　１

注：Ｇ．基因型；Ｅ．环境。

Ｎｏｔｅ：Ｇ．Ｇｅｎｏｔｙｐｅ；Ｅ．Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ．

·２４· 西　北　农　业　学　报 ２３卷



２．６　参试材料基于６个种子性状的聚类分析

采用最小方差法（Ｗａｒｄ’ｓ　ｍｅｔｈｏｄ）对３２３份

大麦材料进行系统聚类分析，将３２３份大麦材料

分为４大 类（表５），第 Ⅰ 类 群 占 参 试 材 料 的

２３．８４％，该类群材料种子最小，千 粒 质 量 平 均 值

只有３５．６１ｇ，主要是青稞农家品种；第Ⅱ类群占

参试材料的４０．８７％，是最大的一个类群，该类群

大麦种子比较小，千粒质量较低，主要是青稞农家

品种和青稞早年育成品种；第Ⅲ类群占参试材料

的２２．６０％，该类群的种子大小居中，但是密度最

大，千粒质量达到了５０．７７ｇ，大部分为青稞现代

育成品种；第Ⅳ类群占参试材料的１２．６９％，该类

群的种子最大，尽管种子密度最小，但千粒质量最

大为５０．９０ｇ，该类群材料绝大部分是二棱皮大麦

品种。

表２　参试大麦材料种子性状的最大值、最小值、平均值、变异系数及多样性指数差异

Ｔａｂｌｅ　２　Ｖａｒｉａｎｃｅ　ｏｎ　ｔｈｅ　ｍａｘｉｍｕｍ，ｍｉｎｉｍｕｍ，ａｖｅｒａｇｅ，ＣＶ，ｇｅｎｅｔｉｃ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｉｎｄｅｘ　ｏｆ　ｂａｒｌｅｙ　ｆｏｒ　ｓｅｅｄ　ｔｒａｉｔｓ

性状
Ｔｒａｉｔ

最大值
Ｍａｘｉｍｕｍ

最小值
Ｍｉｎｉｍｕｍ

平均值±标准差
Ｍｅａｎ±Ｓｔａｎｄａｒｄ
ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

ＣＶ／％ Ｈ′

面积Ａｒｅａ　 ３１．１６　 １３．７０　 ２０．１４±２．７８　 １３．８２　 １．９３

宽 Ｗｉｄｔｈ　 ３．９２　 ２．６０　 ３．４９±０．２０　 ５．６８　 １．９８

长Ｌｅｎｇｔｈ　 １０．５４　 ５．８３　 ７．１９±０．８７　 １２．１０　 １．８３

长宽比Ｌ／Ｗ　ｒａｔｉｏ　 ３．０９　 １．６７　 ２．０６±０．２４　 １１．５５　 １．８９

ＦＦＤ　 ０．００２　２　 ０．００１　３　 ０．００１　８±０．０００　１５　 ８．４１　 ２．０６

千粒质量１　０００－ｇｒａｉｎ　ｍａｓｓ　 ６４．７７　 ２２．５７　 ４３．９９±６．７２　 １５．２７　 ２．０７

表３　６个种子性状间的相关性系数

Ｔａｂｌｅ　３　Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ　ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ　ｂｅｔｗｅｅｎ　６ｓｅｅｄ　ｔｒａｉｔｓ

性状
Ｔｒａｉｔ

面积
Ａｒｅａ

宽
Ｗｉｄｔｈ

长
Ｌｅｎｇｔｈ

长宽比
Ｌ／Ｗ　ｒａｔｉｏ ＦＦＤ 千粒质量

１　０００－ｇｒａｉｎ　ｍａｓｓ
面积Ａｒｅａ　 １

宽 Ｗｉｄｔｈ　 ０．６４４　８８＊＊ １

长Ｌｅｎｇｔｈ　 ０．９２４　４７＊＊ ０．３２８　４２＊＊ １

长宽比Ｌ／Ｗ　ｒａｔｉｏ　 ０．６２０　８４＊＊ －０．１８１　８８＊＊ ０．８６６　１３＊＊ １

ＦＦＤ －０．０８８　５６　 ０．４２４　８＊＊ －０．３７９　２＊＊ －０．６１４　４７＊＊ １

千粒质量１　０００－ｇｒａｉｎ　ｍａｓｓ　 ０．８５９　１３＊＊ ０．８１５　６５＊＊ ０．６４１　９７＊＊ ０．２３９　６４＊＊ ０．４２６　３８＊＊ １

注：＊＊和＊分别表示０．０１和０．０５上显著水平。

Ｎｏｔｅ：＊＊ａｎｄ＊ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ　ａｔ　ｔｈｅ　０．０１ａｎｄ　０．０５ｌｅｖｅｌ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．

表４　入选特征根、特征根累计百分率及特征向量

Ｔａｂｌｅ　４　Ｅｘｔｒａｃｔｅｄ　ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅ，ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ　ｏｆ　ｖａｒｉａｎｃｅ　ｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ　ａｎｄ　ｅｉｇｅｎｖｅｃｔｏｒ

特征根　Ｅｘｔｒａｃｔｅｄ　ｅｉｇｅｎｖａｌｕｅ λ１ λ２ 性状Ｔｒａｉｔ

特征根累计百分率／％Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ　ｏｆ　ｖａｒｉａｎｃｅ　ｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ　 ５７．０５　 ９３．４１
特征向量Ｅｉｇｅｎｖｅｃｔｏｒ　 ０．５３８　６５３　 ０．０１４　８９４ 面积　Ａｒｅａ

０．３３３　２８４　 ０．４６９　４１６ 宽　Ｗｉｄｔｈ
０．５０７　０７４ －０．２３１　５２７ 长　Ｌｅｎｇｔｈ
０．３５２　３７１ －０．４８６　７３９ 长宽比　Ｌ／Ｗ　ｒａｔｉｏ
－０．０４８　３５０　 ０．６１５　１５１ ＦＦＤ
０．４６３　８４０　 ０．３３２　４１０ 千粒质量　１　０００－ｇｒａｉｎ　ｍａｓｓ

表５　４个类群材料６个种子性状的平均值

Ｔａｂｌｅ　５　Ａｖｅｒａｇｅ　ｏｆ　６ｓｅｅｄ　ｔｒａｉｔｓ　ｆｏｒ　４ｃｌｕｓｔｅｒｓ

类群
Ｇｒｏｕｐ

样本数
Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

各类群均值 Ａｖｅｒａｇｅ

面积／ｃｍ２
Ａｒｅａ

宽／ｃｍ
Ｗｉｄｔｈ

长／ｃｍ
Ｌｅｎｇｔｈ

长宽比
Ｌ／Ｗ　ｒａｔｉｏ ＦＦＤ 千粒质量／ｇ

１　０００－ｇｒａｉｎ　ｍａｓｓ

Ⅰ ７７　 １７．１９　 ３．２５　 ６．５９　 ２．０４　 ０．００１　７　 ３５．６１

Ⅱ １３２　 １９．４８　 ３．５３　 ６．８７　 １．９５　 ０．００１　８　 ４２．９９

Ⅲ ７３　 ２１．６２　 ３．６１　 ７．４１　 ２．０６　 ０．００１　９　 ５０．７７

Ⅳ ４１　 ２５．２１　 ３．６４　 ８．９６　 ２．４６　 ０．００１　６　 ５０．９０

·３４·３期 王　蕾等：青藏高原青稞及其他地区大麦种子表型的多样性分析



３　讨 论

３２３个参试材料６个种子表型性状的变异系

数和多样性指数都比较高，说明参试大麦材料表

型差异丰富，存在丰富的遗传多样性，适合从中选

取育种材料。
本研究中大麦６个种子表型性状除种子面积

与ＦＦＤ间的相关性不显著性，其他性状间相关性

都达到极显著水平，说明种子大小（千粒质量、面

积）与种子形状（长、宽、长宽比）有一定相关性。
所考察的６个种子表型性状均为数 量 性 状，

虽能较为清晰地将二棱大麦和六棱大麦以及农家

品种和育成品种从表型上分开，但种子表型易受

自然环境和人为因素影响，仅通过表型性状直观

考察，反映的信息较有限，难以准确地阐明其遗传

变异。在水稻 ［１４－１５］和 小 麦 ［１６］中，已 经 对 种 子 大

小和形状的 表 型 性 状 进 行 了 ＱＴＬ定 位 分 析，对

种子性状 在 这 些 作 物 中 的 遗 传 结 构 有 了 更 多 了

解。以后利用关联分析方法，找到与这些性状相

关联的分子标记，从更深层次揭示这些表型变异

的遗传基础，为青稞育种提供依据。
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Ｂｒｅｅｄｉｎｇ，２００３（７）：２０１－２２６．
［２］　Ｅｔｉｃｈａ　Ｆ，Ｇｒａｕｓｇｒｕｂｅｒ　Ｈ，Ｂｅｒｇｈｏｆｆｅｒ　Ｅ．Ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ　ａｎａｌｙ－

ｓｉｓ　ｏｆ　ａｇｒｏｎｏｍｉｃ　ａｎｄ　ｑｕａｌｉｔｙ　ｔｒａｉｔｓ　ｏｆ　ｈｕｌｌ－ｌｅｓｓ　ｓｐｒｉｎｇ　ｂａｒｌｅｙ
（Ｈｏｒｄｅｕｍ　ｖｕｌｇａｒｅ　Ｌ．）［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｐｌａｎｔ　Ｂｒｅｅｄｉｎｇ　ａｎｄ

Ｃｒｏｐ　Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１０，２（５）：８１－９５．
［３］　Ｈａｎ　Ｆ，Ｒｏｍａｇｏｓａ　Ｉ，Ｕｌｌｒｉｃｈ　Ｓ，ｅｔ　ａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　ｍａｒｋｅｒ－ａｓ－

ｓｉｓｔｅｄ　ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ　ｆｏｒ　ｍａｌｔｉｎｇ　ｑｕａｌｉｔｙ　ｔｒａｉｔｓ　ｉｎ　ｂａｒｌｅｙ［Ｊ］．Ｍｏ－

ｌｅｃｕｌａｒ　Ｂｒｅｅｄｉｎｇ，１９９７，３（６）：４２７－４３７．
［４］　Ｍａｔｈｅｒ　Ｄ，Ｔｉｎｋｅｒ　Ｎ，ＬａＢｅｒｇｅ　Ｄ，ｅｔ　ａｌ．Ｒｅｇｉｏｎｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｇｅ－

ｎｏｍｅ　ｔｈａｔ　ａｆｆｅｃｔ　ｇｒａｉｎ　ａｎｄ　ｍａｌｔ　ｑｕａｌｉｔｙ　ｉｎ　ａ　Ｎｏｒｔｈ　Ａｍｅｒｉｃａｎ

ｔｗｏ－ｒｏｗ　ｂａｒｌｅｙ　ｃｒｏｓｓ ［Ｊ］．Ｃｒｏｐ　Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９９７，３７（２）：

５４４－５５４．
［５］　Ｍａｒｑｕｅｚ－Ｃｅｄｉｌｌｏ　Ｌ，Ｈａｙｅｓ　Ｐ，Ｊｏｎｅｓ　Ｂ，ｅｔ　ａｌ．ＱＴＬ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ

ｍａｌｔｉｎｇ　ｑｕａｌｉｔｙ　ｉｎ　ｂａｒｌｅｙ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ　ｔｈｅ　ｄｏｕｂｌｅｄ－ｈａｐｌｏｉｄ　ｐｒｏｇ－

ｅｎｙ　ｏｆ　ｔｗｏ　ｅｌｉｔｅ　Ｎｏｒｔｈ　Ａｍｅｒｉｃａｎ　ｖａｒｉｅｔｉｅｓ　ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｉｎｇ　ｄｉｆ－

ｆｅｒｅｎｔ　ｇｅｒｍｐｌａｓｍ　ｇｒｏｕｐｓ［Ｊ］．Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ　ａｎｄ　Ａｐｐｌｉｅｄ　Ｇｅ－

ｎｅｔｉｃｓ，２０００，１０１（１／２）：１７３－１８４．
［６］　Ａｙｏｕｂ　Ｍ，Ｍａｔｈｅｒ　Ｄ　Ｅ．Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｅｓｓ　ｏｆ　ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ　ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇ

ｆｏｒ　ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ　ｏｆ　ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ　ｔｒａｉｔ　ｌｏｃｉ：ａｎ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｇｒａｉｎ

ａｎｄ　ｍａｌｔ　ｑｕａｌｉｔｙ　ｔｒａｉｔｓ　ｉｎ　ｔｈｒｅｅ　ｂａｒｌｅｙ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ｇｅ－

ｎｏｍｅ，２００２，４５（６）：１１１６－１１２４．
［７］　Ｐａｎｏｚｚｏ　Ｊ，Ｅｃｋｅｒｍａｎｎ　Ｐ　Ｊ，Ｍａｔｈｅｒ　Ｄ　Ｅ，ｅｔ　ａｌ．ＱＴＬ　ａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆ　ｍａｌｔｉｎｇ　ｑｕａｌｉｔｙ　ｔｒａｉｔｓ　ｉｎ　ｔｗｏ　ｂａｒｌｅｙ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ｃｒｏｐ

ａｎｄ　Ｐａｓｔｕｒｅ　Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００７，５８（９）：８５８－８６６．
［８］　ＸＵ　Ｒｕｇｅｎ（许 如 根），ＬＣｈａｏ（吕　超），ＧＵＯ　Ｓａｎｈｏｎｇ

（郭三红），ｅｔ　ａｌ．Ｓｔｕｄｙ　ｏｎ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ　ａｎｄ　ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｇｒａｉｎ

ｓｉｚｅ　ｉｎ　２－ｒｏｗｅｄ　ｍａｌｔｉｎｇ　ｂａｒｌｅｙ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｔｒｉｔｉｃｅａｅ　Ｃｒｏｐ
（麦类作 物 学 报），２００７，２７（４）：７３１－７３４（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　ｗｉｔｈ

Ｅｎｇｌｉｓｈ　ａｂｓｔｒａｃｔ）．
［９］　Ａｙｏｕｂ　Ｍ，Ｓｙｍｏｎｓ　Ｓ，Ｅｄｎｅｙ　Ｍ，ｅｔ　ａｌ．ＱＴＬｓ　ａｆｆｅｃｔｉｎｇ　ｋｅｒｎｅｌ

ｓｉｚｅ　ａｎｄ　ｓｈａｐｅ　ｉｎ　ａ　ｔｗｏ－ｒｏｗｅｄ　ｂｙ　ｓｉｘ－ｒｏｗｅｄ　ｂａｒｌｅｙ

ｃｒｏｓｓ［Ｊ］．Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ　ａｎｄ　Ａｐｐｌｉｅｄ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００２，１０５
（２／３）：２３７－２４７．

［１０］　Ｆｕｌｌｅｒ　Ｄ　Ｑ．Ｃｏｎｔｒａｓｔｉｎｇ　ｐａｔｔｅｒｎｓ　ｉｎ　ｃｒｏｐ　ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ　ａｎｄ

ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ　ｒａｔｅｓ：ｒｅｃｅｎｔ　ａｒｃｈａｅｏｂｏｔａｎｉｃａｌ　ｉｎｓｉｇｈｔｓ　ｆｒｏｍ

ｔｈｅ　ｏｌｄ　ｗｏｒｌｄ ［Ｊ］．Ａｎｎａｌｓ　ｏｆ　Ｂｏｔａｎｙ，２００７，１００（５）：

９０３－９２４．
［１１］　ＬＩＵ　Ｓｈｅｎｇｘｉａｎｇ（刘 生 祥），ＳＯＮＧ　Ｘｉａｏｈｕａ（宋 晓 华）．

Ｅｆｆｅｃｔ　ｏｆ　ｓｅｅｄ　ｓｉｚｅ　ｏｎ　ｔｈｅ　ｃｈａｒａｃｔｅｒ　ｅｓｓｅｎｔｉａｌｓ　ａｎｄ　ｙｉｅｌｄ　ｉｎ

ｓｐｒｉｎｇ　ｗｈｅａｔ［Ｊ］．Ｓｅｅｄ（种子），２００３（１）：２６－２７（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ

ｗｉｔｈ　Ｅｎｇｌｉｓｈ　ａｂｓｔｒａｃｔ）．
［１２］　ＹＡＮ　Ａｉｍｉｎ（阎 爱 民），ＣＨＥＮ　Ｗｅｎｘｉｎ（陈 文 新）．Ｐｈｅｎｏ－

ｔｙｐｉｃ　ｆｅａｔｕｒｅ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｏｆ　ｒｈｉｚｏｂｉａ　ｉｓｏｌａｔｅｄ　ｆｒｏｍ　Ｍｅｄｉｃａｇｏ

ｓｐ，Ｍｅｌｉｌｏｔｕｓ　ｓｐ．ａｎｄ　Ｃａｒａｇａｎａｓｐ．［Ｊ］Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ｂｉｏ　Ｄｉｖｅｒ－

ｓｉｔｙ（生物多样性），１９９９，７（２）：１－８（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　ｗｉｔｈ　Ｅｎｇ－

ｌｉｓｈ　ａｂｓｔｒａｃｔ）．
［１３］　Ｇｉｕｒａ　Ａ，Ｓａｕｌｅｓｃｕ　Ｎ．Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ　ｌｏｃａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｇｅｎｅｓ　ｃｏｎ－

ｔｒｏｌｌｉｎｇ　ｇｒａｉｎ　ｓｉｚｅ　ｉｎ　ａ　ｌａｒｇｅ　ｇｒａｉｎｅｄ　ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ　ｏｆ　ｗｈｅａｔ
（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ　ａｅｓｔｉｖｕｍ　Ｌ．）［Ｊ］．Ｅｕｐｈｙｔｉｃａ，１９９６，８９（１）：

７７－８０．
［１４］　Ｓｈａｎｎｏｎ　Ｃ　Ｅ，Ｗｅａｖｅｒ　Ｗ．Ｔｈｅ　ｍａｔｈｅｍａｔｉｃａｌ　ｔｈｅｏｒｙ　ｏｆ　ｃｏｍ－

ｍｕｎｉｃａｔｉｏｎ［Ｍ］．Ｕｒｂａｎａ　Ｉ　Ｌ：Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｏｆ　Ｉｌｌｉｎｏｉｓ　Ｐｒｅｓｓ，

１９４９，１９（７）：３－１４．
［１５］　Ｍａｏ　Ｈ，Ｓｕｎ　Ｓ，Ｙａｏ　Ｊ，ｅｔ　ａｌ．Ｌｉｎｋｉｎｇ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ　ｄｏｍａｉｎ

ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　ＧＳ３ｐｒｏｔｅｉｎ　ｔｏ　ｎａｔｕｒａｌ　ｖａｒｉａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｇｒａｉｎ

ｓｉｚｅ　ｉｎ　ｒｉｃｅ［Ｊ］．Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　Ｎａｔｉｏｎａｌ　Ａｃａｄｅｍｙ　ｏｆ

Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０１０，１０７（４５）：１９５７９－１９５８４．
［１６］　Ｇｅｇａｓ　Ｖ　Ｃ，Ｎａｚａｒｉ　Ａ，Ｇｒｉｆｆｉｔｈｓ　Ｓ，ｅｔ　ａｌ．Ａ　ｇｅｎｅｔｉｃ　ｆｒａｍｅ－

ｗｏｒｋ　ｆｏｒ　ｇｒａｉｎ　ｓｉｚｅ　ａｎｄ　ｓｈａｐｅ　ｖａｒｉａｔｉｏｎ　ｉｎ　ｗｈｅａｔ［Ｊ］．Ｔｈｅ

Ｐｌａｎｔ　Ｃｅｌｌ　Ｏｎｌｉｎｅ，２０１０，２２（４）：１０４６－１０５６．
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