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摘　要　利用１　３８９个ＤＡｒＴ标记对３３４份青藏高原西藏野生大麦材料进行遗传多样性、群体结构和连锁不

平衡水平分析。结果显示，参试群体ＤＡｒＴ标记的多 态 性 信 息 含 量（ＰＩＣ）值 为０．００５　６～０．５００　０，平 均 值 为

０．２４８　９。运用贝叶斯、主坐标分析２种方法对野生大 麦 的 群 体 结 构 进 行 研 究。结 果 显 示 参 试 材 料 存 在 明 显

的群体分层，各个亚群中的个体不同 来 源、不 同 棱 形、不 同 皮 裸 性 混 杂 分 布。以 标 记 位 点 间 的 相 关 系 数 平 方

（ｒ２）作为衡量连锁不平衡（ＬＤ）水平的参数，在整体上，ＬＤ水平随着遗传距离的增加递减，各个染色体内也有

相同的趋势，不同染色体的ＬＤ水平不同。以ｒ２＝０．２为阈值统计，大于０．２的位点组合中，Ｐ＜０．００１的位点

组合比例为３．３１％，ｒ２ 的平均值为０．４５４；群体的ＬＤ衰减距离为０．３ｃＭ，衰减较快。青藏高原地区野生大麦

群体结构和连锁不平衡水平的研究为杂交育种和关联图谱的构建奠定了良好的基础。
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　　大麦栽培历史悠久，是世界上第四大粮食作

物［１］。大麦是农艺学上重要的大 基 因 组 作 物，具

有大量的品种，在世界范围内 广 泛 分 布［２］。中 国

大麦遗传资源丰富，但其遗传多样性在地区间有

很 大 的 差 异［３］。野 生 二 棱 皮 大 麦 （Ｈｏｒｄｅｕｍ
ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ）是 现 在 栽 培 大 麦 的 祖 先，在 新 石 器

时期就被驯化作为一种粮食作物［４］。青藏高原及

其 边 缘 地 区 被 认 为 是 栽 培 大 麦 的 驯 化 中 心 之

一［５］，该地区有丰富的野生大麦 资 源 分 布。该 地

区野生大麦无分布群落，主要与农作物混生，不同

变种呈现重叠分布，穗和籽粒的深色型比例大，尤
以黑壳类型丰富而广布［６］。分类 上，主 要 为 野 生

二棱大麦（Ｈｏｒｄｅｕｍ　ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ）、野生六棱大麦

（Ｈｏｒｄｅｕｍ　ａｇｔｉｏｃｒｉｔｈｏｎ）２个 亚 种，分 别 有１２个

和３６个变种，其中野生二棱退化型和裸粒型是世

界罕见的珍贵遗传资源［６］，是青藏高原地 区 青 稞

育种研究中可利用的重要种质资源。
近年来，国内 外 研 究 者 对１ａ生 野 生 大 麦 开

展了农艺性状与品质性状分析［７－８］、遗传多态性分

析［９－１２］和多种非生物胁迫抗性如干旱［１３］、酸铝［１４］

和盐害［１５］等性状的鉴定和优异种质的发掘，这些

研究表明青藏高原野生大麦具有丰富的遗传多样

性和遗传 变 异。Ｄａｉ等［５］研 究 表 明，近 东 地 区 的

野生大麦遗传多样性高于青藏高原野生大麦，参

试野生大麦材料分为４个亚群，青藏高原野生大

麦和 近 东 地 区 野 生 大 麦 分 在 不 同 的 亚 群。Ｗｕ
等［１６］对１８８份青 藏 高 原 野 生 大 麦 的 群 体 结 构 和

ＬＤ水平研究发现参试野生大麦群体分为８个亚

群。但是 Ｗａｎｇ等［１２］对９０份 野 生 大 麦（青 藏 高

原野生大麦４５份，中东地区野生大麦４５份）的遗

传多样性研究表明，青藏高原地区野生大麦的遗

传多样性高于中东地区野生大麦，聚类分析结果

表明青藏高原野生大麦和中东地区野生大麦分在

两个亚群 中。Ｋｈｏｄａｙａｒｉ等［１７］利 用２２个 微 卫 星

标记对来自于伊朗的９４份野生大麦进行遗传多

样性研究，结果表明野生大麦具有较高的遗传多

态性。Ｚｈａｎｇ等［１８］利用４９对ＳＳＲ引物对２４０份

国内和６０份国外大麦材料的遗传多样性进行研



究，发 现 国 内 外 材 料 遗 传 基 础 组 成 差 异 较 大。

Ｉｖａｎｄｉｃ等［１９］利用３３个ＳＳＲ标记对以色列、土耳

其和伊朗的３９份野生大麦基因型的遗传多样性

研究表明，大 多 数 材 料 能 按 国 家 归 类。Ｃａｉ等［２０］

研究表明西藏野生大麦遗传多样性丰富，基因组

ＬＤ水平 栽 培 大 麦 高 于 野 生 大 麦。Ｒｕｓｓｅｌｌ等［２１］

研究表明“新月沃地”地区的野生大麦与地方品种

大麦相比具有较高的遗传多样性，大麦地方品种

与野生大麦相比具有较高的ＬＤ水平。
种质资源是育种的物质基础，对其进 行 准 确

分析和评价是合理利用资源的前提［２２］，充分了解

自己所拥有的育种材料的遗传变异程度是十分必

要。本研究利用１　３８９个ＤＡｒＴ标记对３３４份青

藏高原野生大麦的遗传多样性、群体结构及连锁

不平衡水平 进 行 系 统研究分析，旨在拓宽亲本资

源，为野生大麦在育种中的利用提供理论指导。

１　材料与方法

１．１　材 料

参试材料为３３４份野生大麦 材 料，分 别 来 自

西藏、青海、四川３省区，包括野生二棱皮大麦９５
份，野生二棱 裸 大 麦５９份，野 生 六 棱 皮 大 麦１２５
份，野生六棱裸大麦５５份（图１）。所有参试材料

由国家作物种质库青海复份库提供。

图１　３３４份参试材料地理分布

Ｆｉｇ．１　Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ　ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　３３４ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

１．２　试验方法

１．２．１　ＤＮＡ提取　每个大麦材料取５粒种子种

于 培 养 皿 中，２ 周 后 取 新 鲜 叶 片 采 用 改 进 的

ＣＴＡＢ法（Ｓｔｅｗａｒｔ　Ｊｒ＆Ｖｉａ，１９９３）进 行 基 因 组

ＤＮＡ的提取。

１．２．２　ＤＡｒＴ标 记 基 因 组 扫 描　基 因 组 ＤＮＡ
质量浓度调至约１００ｍｇ／Ｌ，每个材料取２０μＬ送

交 澳 大 利 亚 Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　Ａｒｒａｙｓ　Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ　Ｐｔｙ
Ｌｔｄ．公司进行全基因组ＤＡｒＴ标记扫描（ｈｔｔｐ：／／

ｗｗｗ．ｔｒｉｔｉｃａｒｔｅ．ｃｏｍ．ａｕ）。芯 片 型 号 为 Ｂａｒｌｅｙ
ＰｓｔＩ（ＢｓｔＮＩ）（１．７）。通过３次独立试验进行验证

其基因分型质量。

１．３　数据分析

每个ＤＡｒＴ标 记 的 多 态 性 信 息 含 量（Ｐｏｌｙ－
ｍｏｒｐｈｉｓｍ　ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ　ｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）按 照 下 列 公

式计算：ＰＩＣ＝１－∑（ｐｉ）２。式中，ｐｉ 为ｉ个等位

基因在群体中出现的频率［２３］，该参数使用ＰＯＷ－
ＥＲＭＡＲＫＥＲ　３．２５软件进行计算［２４］。

群体结构的分析采用２种 方 法。首 先，利 用

Ｐｒｉｔｃｈａｒｄ等［２５］提 出 的 贝 叶 斯 模 型 的 方 法，使 用

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ　２．２软 件 进 行 群 体 结 构 的 划 分。
具体过程为，设定群体数（Ｋ）为１～１６，并假定位

点都是独立的。将 ＭＣＭＣ（Ｍａｒｋｏｖ　Ｃｈａｉｎ　Ｍｏｎｔｅ
Ｃａｒｌｏ）的不 作 数 迭 代（Ｌｅｎｇｔｈ　ｏｆ　ｂｕｒｎ－ｉｎ　ｐｅｒｉｏｄ）
设为１００　０００次，再将不作数迭代后的 ＭＣＭＣ设

·２０２· 西　北　农　业　学　报 ２６卷



为１　０００　０００次。每个Ｋ 值进行１０次运算，进行

３次重复运算。每次运算软件产生１个 Ｑ矩阵，
得到相应材料的Ｑ值（第ｉ材料其基因组变异源

于第Ｋ 群体 的 概 率）。利 用ＣＬＵＭＭ 软 件［２６］将

１０次 运 算 的 Ｑ矩 阵 结 果 进 行 整 合。其 次，利 用

ＮＴＳＹＳ　２．１软件 进 行 主 坐 标 分 析。运 算 中 用 基

于Ｎｅｉ氏距离的遗传相似性矩阵。
群体连锁不平衡（ＬＤ）水平的分析，以标记位

点间的相关系数平方（ｒ２），作 为 衡 量 连 锁 不 平 衡

的参数［２７］。用２种 形 象 化 的 方 式 来 表 示：ＬＤ衰

减图和ＬＤ矩阵。ＬＤ衰 减 图 是 以 连 锁 不 平 衡 参

数ｒ２ 和标记位点间的遗传距离作散点图，表示一

个区域内的ＬＤ分布情况；ＬＤ矩阵是某基因组内

或染色体上多态性位点间的ＬＤ线性排列。以ｒ２

＝０．２作 为 阈 值 检 测 ＬＤ衰 减。ＬＤ的 计 算 在

ＴＡＳＳＥＬ软件中实现。

２　结果与分析

２．１　参试野生大麦的遗传多样性分析

通过３次独立重复控制ＤＡｒＴ标记基因分型

的质量，结果显示重复性为９５．８％～１００％，其中

重复率在９９％以上的标记占８０％，说明基因分型

结果重现性良好。用２　３０４个ＤＡｒＴ标记进行参

试材料的全基因组扫描，最终有１　３８９个标记在参

试群体中表现出多态性，其中有染色体位置信息

的标记共６９８个，覆盖基因组长度为１　１３６．０６０　０
ｃＭ（表１）。

ＤＡｒＴ标 记 为 显 性 标 记，所 以 其ＰＩＣ 值 为

０～０．５。参试野生大麦群体中，所用ＤＡｒＴ标 记

的ＰＩＣ值 变 异 为０．００５　６～０．５００　０，平 均 值 为

０．２４８　９。不同染色体ＤＡｒＴ标记ＰＩＣ平均值变化

较大，其中６Ｈ染色体ＰＩＣ平均值最高，为０．２９１　２；

４Ｈ染色体ＰＩＣ平均值最低，为０．１８６　２（表１）。

２．２　参试野生大麦群体结构分析

运用 贝 叶 斯 模 型 和 主 坐 标 分 析 方 法，对３３４
份青藏高原野生大麦材料进行群体结构估测。贝

叶斯方法结 果 显 示，每 次 重 复 的ＬｎＰ（Ｄ）值 呈 持

续增大且无明显的拐点出现，无法直接确定合理

的Ｋ 值（图２－ａ）。对Ｑ矩阵进行重复性检测，Ｋ
＝２或Ｋ＝５时各重复间相关系数ｒ＞０．９９（Ｐ＜
０．０１），因此，可以初步确定Ｋ 的合理取值应该是

２或者５；ΔＫ 的计算结果表明，Ｋ＝２或者 Ｋ＝５
时，ΔＫ 达到峰值（图２－ｂ）。Ｋ＝２时，如果将参试

野生大麦材料分为２个亚群（ＷＰＯＰ１、ＷＰＯＰ２），
有２４３份 材 料 的 Ｑ 值≥０．８，占 参 试 材 料 的

７２．７５％，２个 亚 群 中 不 同 地 理 来 源、不 同 棱 型 和

不同皮裸性的材料混杂分布（表２）。当Ｋ＝５时，
情况亦然。

表１　全基因组和不同染色体上ＤＡｒＴ标记分布及其ＰＩＣ值

Ｔａｂｌｅ　１　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　ＤＡｒＴｓ　ｏｎ　ｇｅｎｏｍｅ　ａｎｄ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ　ａｎｄ　ｔｈｅ　ｍｅａｎ　ｏｆ　ＰＩＣ

项 目　Ｉｔｅｍ 总数　Ａｌｌ　 １Ｈ ２Ｈ ３Ｈ ４Ｈ ５Ｈ ６Ｈ ７Ｈ

标记数目
Ｍａｒｋｅｒｓ　ｎｕｍｂｅｒ １　３８９　 ９７　 １２３　 １０９　 ３９　 ９９　 ９５　 １３６

长度／ｃＭ　Ｌｅｎｇｔｈ　 １　１３６．０６０　０　 １４４．１９０　０　 １６６．７１０　０　 １８１．３２０　０　 １４５．１００　０　 １９０．９７０　０　 １４７．０９０　０　 １６０．６８０　０

ＰＩＣ均值
Ｍｅａｎ　ｏｆ　ＰＩＣ ０．２４８　９　 ０．２４５　６　 ０．２６７　２　 ０．２０４　８　 ０．１８６　２　 ０．２１７　１　 ０．２９１　２　 ０．２４９　５

　　用１　２５１个多态性标记进行基于Ｎｅｉ氏距离

的主坐标分析（去掉缺失大于１０％的标记），结果

表明前３个主成分可累计解释３１．７１％的分子变

异（分 别 为１２．０８％、１１．８１％、７．８２％）。利 用 每

个材料在３个主坐标中对应的特征向量做三维散

点图（图３），直观反映出群体材料间的聚类关系。

将在贝叶 斯 方 法 中 Ｑ值＜０．８的 材 料 记 为 Ａｄ－
ｍｉｘｅｄ个体，图３－ａ和图３－ｂ中的颜色标定同贝叶

斯方法中不 同 亚 群 中 Ｑ值≥０．８的 材 料 颜 色 一

致。结果显示，主坐标分析与贝叶斯方法结果基

本一致，不同棱型、不同皮裸性和不同地理来源的

野生大麦混杂分布（图３－ｃ），这同青藏高原野生大

麦混居的地理分布特征一致。

２．３　参试野生大麦基因组连锁不平衡分析

用５５４个 已 知 染 色 体 位 置 信 息 的 多 态 性

ＤＡｒＴ标记进行参试材料群体基因组连锁不平衡

分析（去除缺 失 大 于２０％和 ＭＡＦ小 于５％的 标

记）。以标记位点间的 相 关 系 数 平 方（ｒ２）作 为 衡

量连锁不平衡性的参数。结果显示，参试材料群

体基因组内存在一定程度的连锁不平衡性，统计

概率（Ｐ＜０．００１）支 持 的ＬＤ成 对 位 点 占 所 有 位

点组合的比例为８．１００％，其ｒ２ 平均值为０．０８２，

整体ＬＤ水 平 较 低。由 于４Ｈ 染 色 体 上 可 用 的

ＤＡｒＴ标记仅有３７个且分布不均匀，在下面不作

分析。不同染 色 体 上 得 到 统 计 概 率 支 持 的（Ｐ＜
０．００１）的成对 位 点 数 比 例 不 同，其 中２Ｈ 上 得 到
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统 计 概 率 支 持 的 成 对 位 点 数 比 例 最 大 为

１３．６９０％，５Ｈ最 小，为６．２９０％。５Ｈ 成 对 位 点

的ｒ２ 平均值最大（０．２１５），１Ｈ 成 对 位 点 的ｒ２ 平

均值最 小（０．０９３）。一 般 情 况 下，以ｒ２＝０．２阈

值，认为ｒ２ 高于该阈值时，连锁不平衡是由遗传

连 锁 造 成 的［２６］。以ｒ２＝０．２为 阈 值，整 体 上ｒ２≥

　　ａ．ＬｎＰ（Ｄ）值重复性检测Ｔｈｅ　ｒｅｐｅａｔａｂｉｌｉｔｙ　ｔｅｓｔ　ｏｆ　ＬｎＰ（Ｄ）；ｂ．ΔＫ值的变化Ｔｈｅ　ｖａｒｉａｎｃｅ　ｏｆΔＫ；ｃ，ｄ．Ｋ＝２或Ｋ＝５时参试材料群

体结构Ｔｈｅ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ｏｆ　ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ　ｗｈｅｎ　Ｋ＝２ｏｒ　Ｋ＝５

图２　参试材料群体结构估测

Ｆｉｇ．２　Ｔｈｅ　ｅｓｔｉｍａｔｅ　ｏｆ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ｆｏｒ　ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
表２　各个亚群中参试野生大麦材料的分布情况

Ｔａｂｌｅ　２　Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｗｉｌｄ　ｔｙｐｅ　ｂａｒｌｅｙ　ｉｎ　ｓｕｂｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

Ｋ值
Ｋｖａｌｕｅ

群体
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

二棱皮大麦
Ｔｗｏ－ｒｏｗｅｄ
ｈｕｌｌｅｄ　ｂａｒｌｅｙ

二棱裸大麦
Ｔｗｏ－ｒｏｗｅｄ
ｈｕｌｌｅｓｓ　ｂａｒｌｅｙ

六棱皮大麦
Ｓｉｘ－ｒｏｗｅｄ
ｈｕｌｌｅｄ　ｂａｒｌｅｙ

六棱裸大麦
Ｓｉｘ－ｒｏｗｅｄ
ｈｕｌｌｅｓｓ　ｂａｒｌｅｙ

总计
Ｔｏｔａｌ

Ｋ＝２ 亚群１ＷＰＯＰ１　 ８０　 ４４　 ８２　 ３４　 ２４０

亚群２ＷＰＯＰ２　 １５　 １５　 ４３　 ２１　 ９４

总计 Ｔｏｔａｌ　 ９５　 ５９　 １２５　 ５５　 ３３４

Ｋ＝５ 亚群１ＷＰＯＰ１　 ３８　 ２１　 ４５　 １９　 １２３

亚群２ＷＰＯＰ２　 １０　 ４　 １２　 ８　 ３４

亚群３ＷＰＯＰ３　 １０　 ９　 ２６　 ８　 ５３

亚群４ＷＰＯＰ４　 １７　 １５　 ２１　 １３　 ６６

亚群５ＷＰＯＰ５　 ２０　 １０　 ２１　 ７　 ５８

总计 Ｔｏｔａｌ　 ９５　 ５９　 １２５　 ５５　 ３３４
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图３　参试野生大麦材料基于Ｎｅｉ氏距离的主坐标分析

Ｆｉｇ．３　Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ　ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ　ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ　ｂａｓｅｄ　ｏｎ　ａ　Ｎｅｉ’ｓ　ｄｉｓｔａｎｃｅ　ｍａｔｒｉｘ

０．２的ＬＤ成对位点数占得到统计概率支持成对

位点数的３．３１０％，ｒ２ 平均值为０．４５４。不同染色

体ｒ２≥０．２的ＬＤ成对位点数比例和其ｒ２ 平均值

也不尽相同，５Ｈ上ｒ２≥０．２的ＬＤ成对位点数的

比 例 最 高 为 １８．５２０％，其ｒ２ 平 均 值 也 最 大

（０．８０５），１Ｈ上ｒ２≥０．２的ＬＤ成 对 位 点 数 的 比

例最低为５．２４０％，但是ｒ２ 平均值最小的染色体

是２Ｈ。同一染色 体 内 的ｒ２≥０．２的ＬＤ成 对 位

点数（９．６４０％）和ｒ２ 平均值（０．５５２）均大于不同

染色体间的数值，说明参试材料群体基因组内处

于ＬＤ的成对位点主要来自于染色体内部而非不

同染色体 间。从 整 体 上 看，参 试 群 体 基 因 组ＬＤ
随着标记间遗传距离的增大而减弱。如果将整个

基因组或不同染色体划分为５个区段，可以发现，
随着遗传距离增大，ＬＤ成对 位 点 的ｒ２ 平 均 值 急

剧减小，且这种变化主要集中在３ｃＭ 位置附近。
从不同染色体来看，遗传距离≤３ｃＭ时，５Ｈ上的

ＬＤ成对位 点ｒ２ 平 均 值 最 大，１Ｈ 上 的ＬＤ成 对

位点ｒ２ 平均值最小（图４－ａ）。

ＬＤ衰减所延伸的距离决定着关联分析所需

使用的 标 记 多 寡 及 关 联 分 析 的 精 度。对 ＤＡｒＴ
成对位点ｒ２ 值对遗传距离（ｃＭ）进行回归分析发

现（图４－ｂ），参 试 野 生 大 麦 群 体ＤＡｒＴ成 对 位 点

ｒ２ 值随 着 遗 传 距 离 衰 减 迅 速 衰 减 且 遵 循 方 程：

ｙ＝ａｌｎ（ｘ）＋ｂ。当ｒ２＝０．２时，整个基因组ＬＤ衰

减距离仅为０．３ｃＭ。不 同 染 色 体ＬＤ衰 减 水 平

差异很大，７Ｈ上ＬＤ衰减距离仅为０．０３５ｃＭ，而

５ＨＬＤ衰 减 距 离 最 大 达 到５．８ｃＭ，说 明 每 条 染

色体承受不同的选择压（表３）。

３　讨 论

３．１　参试野生大麦遗传多样性分析

Ｄａｉ等［５］利 用ＤＡｒＴ标 记 的 研 究 结 果 表 明，

近东地区野生 大 麦 的 遗 传 多 样 性（ＰＩＣ＝０．３７９）
要高于青藏高原野生大麦（ＰＩＣ＝０．３５３），也高于

本研究参试野 生 大 麦 的 遗 传 多 样 性 水 平（ＰＩＣ＝
０．２４８　９）。其原因可能是近东地区的野生大麦群

体分布远离大麦等作物种植区，其多样性能得以

较为完整保留。而青藏高原地区的野生大麦是以

野草形式在田间地头与栽培大麦等作物共生，且

不同棱型、不同皮裸性的野生大麦交错分布，野生

大麦与栽 培 大 麦 或 不 同 类 型 群 体 间 存 在 基 因 渗

透，造成野生大麦多样性降低。同时，青藏高原环

境 严酷，对野生大麦群体适应性可能会产生某种
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图４　参试野生大麦群体基因组及不同染色体的ＬＤ衰减

Ｆｉｇ．４　ＬＤ　ｄｅｃａｙ　ａｓ　ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ　ａｃｒｏｓｓ　ｇｅｎｏｍｅ　ａｎｄ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ　ｏｆ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ　ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
表３　参试群体全基因组及各染色体内达到统计概率标记对比例、ｒ２＞０．２

标记对比例、ｒ２ 平均值及ＬＤ衰减距离

Ｔａｂｌｅ　３　Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ　ｏｆ　ｐａｉｒｓ　ｉｎ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ　ｌｅｖｅｌ　ａｎｄ　ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ　ｏｆ　ｐａｉｒｓ　ｉｎ　ＬＤ　ａｎｄ　ｍｅａｎ　ｒ２　ａｎｄ　ＬＤ

ｅｘｔｅｎｔ　ｄｉｓｔａｎｃｅ　ｉｎ　ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ　ａｎｄ　ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ　ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ　ｆｏｒ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ　ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ
项 目
Ｉｔｅｍ

基因组
Ｇｅｎｏｍｅ

染色体内
Ｉｎｔｒａ－ｃｈｒ

染色体间
Ｉｎｔｅｒ－ｃｈｒ １Ｈ ２Ｈ ３Ｈ ４Ｈ ５Ｈ ６Ｈ ７Ｈ

Ｐ＜０．００１标记对比例／％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ　ｏｆ　ｐａｉｒｓ　ｉｎ　ｓｉｇ．Ｐ＜０．００１ ８．１００　 １０．６４０　 ７．６３０　 １２．７２０　 １３．６９０　 １３．４５０　 ８．３３０　 ６．２９０　 ７．７５０　 ８．９９０

Ｐ＜０．００１标记对ｒ２ 平均值

Ａｖｅｒａｇｅ　ｒ２　ｏｆ　ｐａｉｒｓ　ｉｎ　ｓｉｇ． ０．０８２　 ０．１２１　 ０．０７２　 ０．０９３　 ０．１０６　 ０．１２０　 ０．２２３　 ０．２１５　 ０．１２０　 ０．１２３

ｒ２＞０．２标记对比例／％
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ　ｏｆ　ｐａｉｒｓ　ｉｎ　ＬＤｒ２＞０．２ ３．３１０　 ９．６４０　 １．６８０　 ５．２４０　 ８．１４０　 １０．５９０　 ２８．０００　 １８．５２０　 １２．２２０　 ９．１１０

ｒ２＞０．２标记对ｒ２ 平均值

Ａｖｅｒａｇｅ　ｒ２　ｏｆ　ｐａｉｒｓ　ｉｎ　ＬＤ ０．４５４　 ０．５５２　 ０．３０８　 ０．４７９　 ０．４６２　 ０．４５６　 ０．６６１　 ０．８０５　 ０．４６３　 ０．６３６

ＬＤ衰减距离
ＬＤ　ｅｘｔｅｎｔ　ｄｉｓｔａｎｃｅ ０．３００ － － ０．５１０　 ０．３７０　 ０．１４０ － ５．８００　 ０．０４１　 ０．０３５

定向自然选择过程，从而降低青藏高原野生大麦

的遗传多样性。尽管如此，研究结果表明，青藏高

原野生大麦的 遗 传 多 样 性（ＰＩＣ＝０．２４８　９）依 然

高于农家品种（ＰＩＣ＝０．２１２　５）和育成品种（ＰＩＣ
＝０．２４５　８）［２８－２９］，表明驯化家养过程中，为了适应

复杂的地理环境和人类需求，野生大麦经历了严

苛的自然选择和人工选择，基因组内有若干基因

位点因其 等 位 基 因 丢 失 而 导 致 该 位 点 多 样 性 丧

失，导致遗传多样性降低。

３．２　参试野生大麦群体结构分析

用贝叶斯和主坐标分析２种方法对３３４份青

藏高原野生大麦进行群体结构估测，结果表明，参
试青藏高原野生大麦内存在一定的群体结构。贝

叶斯方法分析 的 结 果 显 示，参 试 群 体 可 划 分 为２
个或５个亚群，当Ｑ值＞０．８时（Ｑ值＜０．８的材

料记为Ａｄｍｉｘｅｄ个 体），主 坐 标 分 析 结 果 同 贝 叶

斯方法分析结果基本一致。从参试材料在各个亚

群的分布来看，不同棱型、不同皮裸性和不同地理

来源的材料混杂分布，且ａｄｍｉｘｅｄ个体数较多，各
个亚群间没有明显的界限。推测其原因，一是这

种群体结构样式同青藏高原野生大麦地理分布特

征相符合。除了野生二棱皮大麦外，青藏高原还

分布有大量的野生二棱裸大麦、野生六棱皮大麦

和野生六棱裸大麦，这些野生大麦同栽培六棱裸

大麦一起混杂分布于田间地头，没有地理隔离和

生殖隔离条件下，各类型材料间很可能存在基因

渗透现象；另一方面，可能是由于不同棱型、皮裸

性或者地理来源的材料起源较为单一，起源地狭

窄导致 了 参 试 群 体 结 构 样 式。与 本 研 究 不 同 的

是，邱龙［３０］利 用ＤＡｒＴ标 记 采 用ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ
软件和聚类分析方法分析１８８份青藏高原１ａ生

野生大麦资源的群体结构，结果表明供试野生大

麦基于棱型等可划分为８个亚群，其中２个亚群

主要为野生六棱大麦，其他６个亚群多为野生二

棱大麦。这可能是由于２个研究所用的材料类型

和数目以及标记数目不尽相同造成的，还需要进

一步的研究确认。

３．３　参试野生大麦群体连锁不平衡分析

对于野生大麦群体基因组ＬＤ水平的研究较

少。邱龙［３０］的研 究 发 现 青 藏 高 原 野 生 大 麦 群 体
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ＬＤ衰 减 延 伸 距 离 为２０ｃＭ（ｒ２＝０．１）。这 与

Ｓｔｒａｃｋｅ等［３１］和Ｋｒａａｋｍａｎ等［３２］的研究结果基本

一致。同时，邱龙［３０］的研究结果表明，青藏高原１
ａ生野生大麦的第２、６和７号染色体的ＬＤ衰减

较快，其衰减的 距 离 分 别１２．５、１０和１５ｃＭ。与

此不同的是，Ｍｏｒｒｅｌｌ等［３３］研究２５份野生大麦群

体的ＬＤ水平，Ｃａｌｄｗｅｌｌ等［３４］研究４个候选基因

区段在３个不同大麦群体（野生大麦、农家品种、
育成品种）中 的ＬＤ水 平。结 果 表 明 育 成 品 种 基

因组ＬＤ衰减距离为２１２ｋｂ，而野生大麦和农家

品种这２个比较原始的群体中ＬＤ衰减明显要快

于育成 品 种。Ｗａｎｇ等［２８］利 用 ＤＡｒＴ标 记 研 究

发现，青藏高 原 大 麦 农 家 品 种 群 体 基 因 组ＬＤ衰

减距离可达５．５８ｃＭ，育成品 种 群 体 基 因 组 衰 减

距离为２００．３３ｃＭ［２９］。本项研究的结果同 Ｍｏｒ－
ｒｅｌｌ等［３３］和Ｃａｌｄｗｅｌｌ等［３４］的一致，参试青藏高原

野生大麦群体基因组ＬＤ衰减较快 ，其衰减距离

为０．３０ｃＭ。６Ｈ和７Ｈ染色体ＬＤ衰减最快，５Ｈ
衰减最慢。野生大麦作为原始群体，不同于农家

品种和育成品种，由于未受到严苛的人工选择，发
生在其基因组内的选择和重组事件较少，保留了

较高的多样性 水 平，同 时 其 基 因 组ＬＤ衰 减 距 离

较快。５Ｈ的ＬＤ衰减距离显 著 大 于 其 他 染 色 体

（表３），说明该条染色体上承受了较大的选择压，
作为野生群体，这种选择压主要来自于群体适应

于不同环境所产生的自然选择，推测在该条染色

体上可能存在同环境适应性相关的基因。
利用ＤＡｒＴ标记对３３４个青藏高原野生大麦

群体进行群体 结 构 和 基 因 组ＬＤ水 平 估 测，发 现

青藏高原野生大麦具有较高的遗传多样性水平，
其群体结构同其混居的地理分布特征相适应，基

因组ＬＤ衰减 较 快。野 生 大 麦 尽 管 具 有 碎 穗、穗

粒数少、千粒质量低等不利农艺性状，但抗逆、耐

瘠，同时蛋白质含量等品质性状优良，在大麦育种

中有着巨大的潜在应用价值。作为中国所独有的

珍贵自然资源，对青藏高原野生大麦群体结构和

基因组ＬＤ水 平 进 行 估 测，有 助 于 后 续 开 展 基 于

自然群体的关联作图和基因发掘工作，有利于拓

宽目前大麦育种的遗传基础。
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