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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。

关键词　大麦；ＤＡｒＴ标记；群体结构；连锁不平衡
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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。
参考文献　Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ：
［１］　顾自奋，黄志仁，许如根，等．近１０年世界大麦生产概况

［Ｊ］．大麦科学，２００１，１（１）：１－４．

ＧＵ　Ｚ　Ｆ，ＨＵＡＮＧ　ＺＨ　Ｒ，ＸＵ　Ｒ　Ｇ，ｅｔ　ａｌ．Ｓｕｍｍａｒｙ　ｏｆ　ｂａｒｌｅｙ

ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｗｏｒｌｄ　ｉｎ　ｔｈｅ　ｌａｓｔ　ｔｅｎ　ｙｅａｒｓ［Ｊ］．Ｂａｒｌｅｙ　Ｓｃｉ－

ｅｎｃｅ　ｉｎ　Ｃｈｉｎａ，２００１，１（１）：１－４（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　ｗｉｔｈ　Ｅｎｇｌｉｓｈ　ａｂ－

ｓｔｒａｃｔ）．
［２］　ＭＡＬＹＳＨＥＶＡ－ＯＴＴＯ　Ｌ　Ｖ，ＧＡＮＡＬ　Ｍ　Ｗ，ＲＤＥＲ　Ｍ　Ｓ．

Ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ａｎｄ

ｌｉｎｋａｇｅ　ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ　ｉｎ　ａ　ｗｏｒｌｄｗｉｄｅ　ｓｕｒｖｅｙ　ｏｆ　ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ

ｂａｒｌｅｙ　ｇｅｒｍｐｌａｓｍ（Ｈｏｒｄｅｕｍ　ｖｕｌｇａｒｅ　Ｌ．）［Ｊ］．ＢＭＣ　Ｇｅｎｅｔ－

ｉｃｓ，２００６，７（１）：６．
［３］　张赤红，张　京，赵会英，等．应用ＳＳＲ标记对６１个国家大

麦遗传多样性的研究［Ｊ］．植物遗传资源学报，２００８，９（１）：

１５－１９．

ＺＨＡＮＧ　ＣＨ　Ｈ，ＺＨＡＮＧ　Ｊ，ＺＨＡＯ　Ｈ　Ｙ，ｅｔ　ａｌ．Ｓｔｕｄｙ　ｏｎ　ｇｅ－

ｎｅｔｉｃ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｏｆ　ｂａｒｅｌｙ　ｆｒｏｍ　６１ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ　ｕｓｉｎｇ　ＳＳＲ　ｍａｒｋ－

ｅｒｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｐｌａｎｔ　Ｇｅｎｅｔｉｃ　Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ，２００８，９（１）：１５－

１９（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　ｗｉｔｈ　Ｅｎｇｌｉｓｈ　ａｂｓｔｒａｃｔ）．
［４］　ＺＯＨＡＲＹ　Ｄ，ＨＯＰＦ　Ｍ，ＷＥＩＳＳ　Ｅ．Ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ　ｏｆ　Ｐｌａｎｔｓ

ｉｎ　ｔｈｅ　Ｏｌｄ　Ｗｏｒｌｄ：Ｔｈｅ　Ｏｒｉｇｉｎ　ａｎｄ　Ｓｐｒｅａｄ　ｏｆ　Ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｅｄ

Ｐｌａｎｔｓ　ｉｎ　Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ　Ａｓｉａ，Ｅｕｒｏｐｅ，ａｎｄ　ｔｈｅ　Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎ

Ｂａｓｉｎ［Ｍ］．Ｄｅｍａｎｄ：Ｏｘｆｏｒｄ　Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ　Ｐｒｅｓｓ，２０１２．
［５］　ＤＡＩ　Ｆ，ＮＥＶＯ　Ｅ，ＷＵ　Ｄ，ｅｔ　ａｌ．Ｔｉｂｅｔ　ｉｓ　ｏｎｅ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｃｅｎｔｅｒｓ　ｏｆ

ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ　ｂａｒｌｅｙ［Ｊ］．Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ　ｏｆ　ｔｈｅ

Ｎａｔｉｏｎａｌ　Ａｃａｄｅｍｙ　ｏｆ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０１２，１０９（４２）：１６９６９－

１６９７３．

［６］　马得泉，徐廷文，顾茂芝，等．西藏野生大麦的分类和分布

［Ｊ］．中国农业科学，１９８７（２）：１－５．

ＭＡ　Ｄ　Ｑ，ＸＵ　Ｔ　Ｗ，ＧＵ　Ｍ　ＺＨ，ｅｔ　ａｌ．Ｔｈｅ　ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ　ａｎｄ

ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ　ｉｎ　Ｔｉｂｅｔ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｔｉａ　Ａｇｒｉｃｕｌｔｕ－

ｒａ　Ｓｉｎｉｃａ，１９８７（２）：１－５（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ）．
［７］　吕　毅．青藏高原一年生野生大麦若干农艺性状的 ＱＴＬ定

位 ［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２００７．

ＬＹ．ＱＴＬ　Ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｓｏｍｅ　ａｇｒｏｎｏｍｉｃ　ｔｒａｉｔｓ　ｉｎ　Ｑｉｎｇ－Ｔｉ－

ｂｅｔａｎ　Ｐｌａｔｅａｕ　ａｎｎｕａｌ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ［Ｄ］．Ｗｕｈａｎ：Ｈｕａｚｈｏｎｇ

Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ　Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２００７（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　ｗｉｔｈ　Ｅｎｇｌｉｓｈ　ａｂ－

ｓｔｒａｃｔ）．
［８］　杨　勇．青藏高原一年生野生大麦的农艺性状及品质性状

分析［Ｄ］．武汉：华中农业大学，２０１０．

ＹＡＮＧ　Ｙ．Ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ａｇｒｏｎｏｍｉｃ　ａｎｄ　ｑｕａｌｉｔｙ　ｔｒａｉｔｓ　ｉｎ　ｔｈｅ

ａｎｎｕａｌ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ　ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ　ｏｆ　Ｑｉｎｇ－Ｔｉｂｅｔａｎ　Ｐｌａｔｅａｕ［Ｄ］．

Ｗｕｈａｎ：Ｈｕａｚｈｏｎｇ　Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ　Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２００７（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ

ｗｉｔｈ　Ｅｎｇｌｉｓｈ　ａｂｓｔｒａｃｔ）．
［９］　唐慧慧，丁　毅，胡耀军，等．中国近缘野生大麦醇溶蛋白的

遗传多样性研究［Ｊ］．武汉植物学研究，２００２，２０（４）：２５１－

２５７．

ＴＡＮＧ　Ｈ　Ｈ，ＤＩＮＧ　Ｙ，ＨＵ　Ｙ　Ｊ，ｅｔ　ａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃ　ｐｏｌｙｍｏｒ－

ｐｈｉｓｍ　ｏｆ　ｈｏｒｔｅｉｎ　ｉｎ　ｗｉｌｄ　ｒｅｌａｔｉｖｅｓ　ｏｆ　ｂａｒｌｅｙ　ｆｒｏｍ　Ｃｈｉｎａ［Ｊ］．

Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｗｕｈａｎ　Ｂｏｔａｎｉｃａｌ　Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２００２，２０（４）：２５１－

２５７（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　ｗｉｔｈ　Ｅｎｇｌｉｓｈ　ａｂｓｔｒａｃｔ）．
［１０］　侯永翠，郑有良，魏育明，等．青藏高原近缘野生大麦醇溶

蛋白遗传多样性分析［Ｊ］．西南农业学报，２００４，１７（５）：

５４５－５５１．

ＨＯＵ　Ｙ　Ｃ，ＺＨＥＮＧ　Ｙ　Ｌ，ＷＥＩ　Ｙ　Ｍ，ｅｔ　ａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｇｅ－

ｎｅｔｉｃ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｏｆ　ｈｏｒｄｅｉｎ　ｉｎ　ｗｉｌｄ　ｒｅｌａｔｉｖｅｓ　ｏｆ　ｂａｒｌｅｙ　ｆｒｏｍ

Ｑｉｎｇｚａｎｇ　ｐｌａｔｅａｕ［Ｊ］．Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ　Ｃｈｉｎａ　Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ａｇｒｉ－

ｃｕｌｔｕｒａｌ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２００４，１７（５）：５４５－５５１（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　ｗｉｔｈ

·７０２·２期 宋远方等：３３４份青藏高原野生大麦群体结构及连锁不平衡水平分析



Ｅｎｇｌｉｓｈ　ａｂｓｔｒａｃｔ）．
［１１］　ＦＥＮＧ　Ｚ　Ｙ，ＬＩＵ　Ｘ　Ｊ，ＺＨＡＮＧ　Ｙ　Ｚ，ｅｔ　ａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｔｉｂｅｔａｎ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ　ｕｓｉｎｇ　ＳＳＲ　ｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．Ａｃｔａ

Ｇｅｎｅｔｉｃａ　Ｓｉｎｉｃａ，２００６，３３（１０）：９１７－２８．
［１２］　ＷＡＮＧ　Ａ，ＹＵ　Ｚ　Ｙ，ＤＩＮＧ　Ｙ．Ｇｅｎｅｔｉｃ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ

ｗｉｌｄ　ｃｌｏｓｅ　ｒｅｌａｔｉｖｅｓ　ｏｆ　ｂａｒｌｅｙ　ｆｒｏｍ　Ｔｉｂｅｔ　ａｎｄ　ｔｈｅ　Ｍｉｄｄｌｅ

Ｅａｓｔ　ｂｙ　ＩＳＳＲ　ａｎｄ　ＳＳＲ　ｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．Ｃｏｍｐｔｅｓ　Ｒｅｎｄｕｓ　Ｂｉｏｌ－

ｏｇｉｅｓ，２００９，３３２（４）：３９３－４０３．
［１３］　ＺＨＡＯ　Ｊ，ＳＵＮ　Ｈ，ＤＡＩ　Ｈ，ｅｔ　ａｌ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ　ｉｎ　ｒｅｓｐｏｎｓｅ　ｔｏ

ｄｒｏｕｇｈｔ　ｓｔｒｅｓｓ　ａｍｏｎｇ　Ｔｉｂｅｔ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ　ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ［Ｊ］．Ｅｕ－

ｐｈｙｔｉｃａ，２０１０，１７２（３）：３９５－４０３．
［１４］　ＤＡＩ　Ｈ　Ｘ，ＳＨＡＮ　Ｗ　Ｎ，ＺＨＡＯ　Ｊ，ｅｔ　ａｌ．Ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ　ｉｎ　ｒｅ－

ｓｐｏｎｓｅ　ｔｏ　ａｌｕｍｉｎｕｍ　ｓｔｒｅｓｓ　ａｍｏｎｇ　Ｔｉｂｅｔａｎ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ　ｇｅｎ－

ｏｔｙｐｅｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｐｌａｎｔ　Ｎｕｔｒｉｔｉｏｎ　ａｎｄ　Ｓｏｉｌ　Ｓｃｉｅｎｃｅ，

２０１１，１７４（６）：９５２－９６０．
［１５］　ＱＩＵ　Ｌ，ＷＵ　Ｄ　Ｚ，ＡＬＩ　Ｓ，ｅｔ　ａｌ．Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｓａｌｉｎｉｔｙ　ｔｏｌｅｒ－

ａｎｃｅ　ａｎｄ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ａｌｌｅｌｉｃ　ｆｕｎｃｔｉｏｎ　ｏｆ　ＨｖＨＫＴｌ　ａｎｄ　ＨｖＨ－

ＫＴ２ｉｎ　Ｔｉｂｅｔａｎ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ［Ｊ］．Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ　ａｎｄ　Ａｐｐｌｉｅｄ

Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０１１，１２２（４）：６９５－７０３．
［１６］　ＷＵ　Ｄ，ＱＩＵ　Ｌ，ＸＵ　Ｌ，ｅｔ　ａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃ　ｖａｒｉａｔｉｏｎ　ｏｆ　ＨｖＣＢＦ

ｇｅｎｅｓ　ａｎｄ　ｔｈｅｉｒ　ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ　ｗｉｔｈ　ｓａｌｉｎｉｔｙ　ｔｏｌｅｒａｎｃｅ　ｉｎ　Ｔｉｂｅｔ－

ａｎ　ａｎｎｕａｌ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ．［Ｊ］．Ｐｌｏｓ　Ｏｎｅ，２０１１，６（７）：６４６－６４８．
［１７］　ＫＨＯＤＡＹＡＲＩ　Ｈ，ＳＡＥＩＤＩ　Ｈ，ＡＫＨＡＶＡＮ　Ａ，ｅｔ　ａｌ．Ｍｉｃ－

ｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｇｅｎｅｔｉｃ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｏｆ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ（Ｈｏｒ－

ｄｅｕｍ　ｖｕｌｇａｒｅ　ｓｕｂｓｐ．ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ）ｕｓｉｎｇ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｓａｍ－

ｐｌｉｎｇ　ｍｅｔｈｏｄｓ　ｉｎ　Ｉｒａｎ［Ｊ］．Ｉｒａｎｉａｎ　Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ　Ｂｏｔａｎｙ，

２０１４，２０（１）：４１－５０．
［１８］　ＺＨＡＮＧ　Ｃ　Ｈ，ＺＨＡＮＧ　Ｊ．Ｇｅｎｅｔｉｃ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ　ｏｆ

ｂａｒｌｅｙ　ｇｅｒｍｐｌａｓｍ　ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ　ｕｓｉｎｇ　ＳＳＲ　ｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．Ｊｏｕｒ－

ｎａｌ　ｏｆ　Ｔｒｉｔｉｃｅａｅ　Ｃｒｏｐｓ，２００８，２８（２）：２１４－２１９．
［１９］　ＩＶＡＮＤＩＣ　Ｖ，ＨＡＣＫＥＴＴ　Ｃ　Ａ，ＮＥＶＯ　Ｅ，ｅｔ　ａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ

ｓｉｍｐｌｅ　ｓｅｑｕｅｎｃｅ　ｒｅｐｅａｔｓ（ＳＳＲｓ）ｉｎ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ　ｆｒｏｍ　ｔｈｅ

ｆｅｒｔｉｌｅ　ｃｒｅｓｃｅｎｔ：ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓ　ｗｉｔｈ　ｅｃｏｌｏｇｙ，ｇｅｏｇｒａｐｈｙ　ａｎｄ

ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ　ｔｉｍｅ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ　Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　Ｂｉｏｌｏｇｙ，２００２，４８（５－

６）：５１１－５２７．
［２０］　ＣＡＩ　Ｓ　Ｇ，ＷＵ　Ｄ　Ｚ，ＪＡＢＥＥＮ　Ｚ，ｅｔ　ａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ　ａｓｓｏｃｉ－

ａｔｉｏｎ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ａｌｕｍｉｎｕｍ　ｔｏｌｅｒａｎｃｅ　ｉｎ　ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ　ａｎｄ　Ｔｉ－

ｂｅｔａｎ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ．［Ｊ］．Ｐｌｏｓ　Ｏｎｅ，２０１３，８（７）：ｅ６９７７６－

ｅ６９７７６．
［２１］　ＲＵＳＳＥＬＬ　Ｊ，ＤＡＷＳＯＮ　Ｉ　Ｋ，ＦＬＡＶＥＬＬ　Ａ　Ｊ，ｅｔ　ａｌ．Ａｎａｌｙ－

ｓｉｓ　ｏｆ＞１　０００ｓｉｎｇｌｅ　ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ　ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ　ｉｎ　ｇｅｏ－

ｇｒａｐｈｉｃａｌｌｙ　ｍａｔｃｈｅｄ　ｓａｍｐｌｅｓ　ｏｆ　ｌａｎｄｒａｃｅ　ａｎｄ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ

ｉｎｄｉｃａｔｅｓ　ｓｅｃｏｎｄａｒｙ　ｃｏｎｔａｃｔ　ａｎｄ　ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ－ｌｅｖｅｌ　ｄｉｆｆｅｒ－

ｅｎｃｅｓ　ｉｎ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ａｒｏｕｎｄ　ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ　ｇｅｎｅｓ［Ｊ］．Ｎｅｗ

Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔ，２０１１，１９１（２）：５６４－５７８．
［２２］　周　伟．二棱大麦种质资源引进与评价研究［Ｄ］．陕西杨

凌：西北农林科技大学，２００６．

ＺＨＯＵ　Ｗ．Ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎ　ａｎｄ　ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ　ｏｆ　ｔｗｏ－ｒｏｗｅｄ　ｂａｒｌｅｙ

ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ　ａｂｓｔｒａｃｔ［Ｄ］．Ｙａｎｇｌｉｎｇ　Ｓｈａａｎｘｉ：Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ

Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ　＆Ｆｏｒｅｓｔｒｙ　Ｕｎｉｖｅｓｉｔｙ，２００６（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　ｗｉｔｈ

Ｅｎｇｌｉｓｈ　ａｂｓｔｒａｃｔ）．
［２３］　ＢＯＴＳＴＥＩＮ　Ｄ，ＷＨＩＴＥ　Ｒ　Ｌ，ＳＫＯＬＮＩＣＫ　Ｍ，ｅｔ　ａｌ．Ｃｏｎ－

ｓｔｒｕｃｔｉｏｎ　ｏｆ　ａ　ｇｅｎｅｔｉｃ　ｌｉｎｋａｇｅ　ｍａｐ　ｉｎ　ｍａｎ　ｕｓｉｎｇ　ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ

ｆｒａｇｍｅｎｔ　ｌｅｎｇｔｈ　ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ［Ｊ］．Ａｍｅｒｉｃａｎ　Ｊｏｕｒｎａｌ　ｏｆ

Ｈｕｍａｎ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，１９８０，３２（３）：３１４－３３１．
［２４］　ＬＩＵ　Ｋ，ＭＵＳＥ　Ｓ．Ｐｏｗｅｒ　ｍａｒｋｅｒ：ａｎ　ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｅｎ－

ｖｉｒｏｎｍｅｎｔ　ｆｏｒ　ｇｅｎｅｔｉｃ　ｍａｒｋｅｒ　ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔ－

ｉｃｓ，２００５，２１（９）：２１２８－２１２９．
［２５］　ＰＲＩＴＣＨＡＲＤ　Ｊ　Ｋ，ＳＴＥＰＨＥＮＳ　Ｍ，ＤＯＮＮＥＬＬＹ　Ｐ．Ｉｎｆｅｒ－

ｅｎｃｅ　ｏｆ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ｕｓｉｎｇ　ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓ　ｇｅｎｏｔｙｐｅ　ｄａ－

ｔａ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２０００，１５５（２）：９４５－９５９．
［２６］　ＪＡＫＯＢＳＳＯＮ　Ｍ，ＲＯＳＥＮＢＥＲＧ　Ｎ　Ａ．ＣＬＵＭＰＰ：ａ　ｃｌｕｓｔｅｒ

ｍａｔｃｈｉｎｇ　ａｎｄ　ｐｅｒｍｕｔａｔｉｏｎ　ｐｒｏｇｒａｍ　ｆｏｒ　ｄｅａｌｉｎｇ　ｗｉｔｈ　ｌａｂｅｌ

ｓｗｉｔｃｈｉｎｇ　ａｎｄ　ｍｕｌｔｉｍｏｄａｌｉｔｙ　ｉｎ　ａｎａｌｙｓｉｓ　ｏｆ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ［Ｊ］．Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓ，２００７，２３（１４）：１８０１－１８０６．
［２７］　ＨＩＬＬ　Ｗ　Ｇ，ＲＯＢＥＲＴＳＯＮ　Ａ．Ｌｉｎｋａｇｅ　ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ　ｉｎ　ｆｉ－

ｎｉｔｅ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ　ａｎｄ　Ａｐｐｌｉｅｄ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，

１９６８，３８（６）：２２６－２３１．
［２８］　ＷＡＮＧ　Ｌ，ＸＵ　Ｊ，ＸＩＡ　Ｔ，ｅｔ　ａｌ．Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ａｎｄ

ｌｉｎｋａｇｅ　ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ　ｉｎ　ｓｉｘ－ｒｏｗｅｄ　ｂａｒｌｅｙ　ｌａｎｄｒａｃｅｓ　ｆｒｏｍ

ｔｈｅ　Ｑｉｎｇｈａｉ－Ｔｉｂｅｔａｎ　Ｐｌａｔｅａｕ［Ｊ］．Ｃｒｏｐ　Ｓｃｉｅｎｃｅ，２０１４，

５４（５）：２０１１－２０２２．
［２９］　王　蕾．青藏高原青稞及野生大麦群体结构和标记／性状

全基因组关联分析［Ｄ］．北京：中国科学院大学，２０１４．

ＷＡＮＧ　Ｌ．Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ｏｆ　ｓｉｘ－ｒｏｗｅｄ　ｂａｒｌｅｙ　ａｎｄ

ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ　ｆｒｏｍ　Ｑｉｎｇｈａｉ－Ｔｉｂｅｔ　Ｐｌａｔｅａｕ　ａｎｄ　ｔｒａｉｔｓ／ｍａｒｋｅｒｓ

ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ　ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ　ａｎａｌｙｓｉｓ［Ｄ］．Ｂｅｉｊｉｎｇ：Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｏｆ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ａｃａｄｅｍｙ　ｏｆ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，２０１４（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　ｗｉｔｈ

Ｅｎｇｌｉｓｈ　ａｂｓｔｒａｃｔ）．
［３０］　邱　龙．青藏高原一年生野生大麦耐盐性评价及优异等位

基因的挖掘［Ｄ］．杭州：浙江大学，２０１１．

ＱＩＵ　Ｌ．Ｔｈｅ　ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ　ｏｆ　ｓａｌｔ　ｔｏｌｅｒａｎｃｅ　ａｎｄ　ｅｘｐｌｏｉｔａｔｉｏｎ　ｏｆ

ｅｌｉｔｅ　ａｌｌｅｌｅｓ　ｉｎ　Ｔｉｂｅｔａｎ　Ｐｌａｔｅａｕ　ａｎｎｕａｌ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ［Ｄ］．

Ｈａｎｇｚｈｏｕ：Ｚｈｅｊｉａｎｇ　Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１１（ｉｎ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　ｗｉｔｈ

Ｅｎｇｌｉｓｈ　ａｂｓｔｒａｃｔ）．
［３１］　ＳＴＲＡＣＫＥ　Ｓ，ＰＥＲＯＶＩＣ　Ｄ，ＳＴＥＩＮ　Ｎ，ｅｔ　ａｌ．Ｌｉｎｋａｇｅ　ｄｉｓｅ－

ｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ　ｉｎ　ｂａｒｌｅｙ［Ｃ］／／Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ　ｏｆ　１１ｔｈ　Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ

Ｍａｒｋｅｒｓ　Ｓｙｍｐｏｓｉｕｍ　ｏｆ　ｔｈｅ　ＧＰＺ．Ｇａｔｅｒｓｌｅｂｅｎ：Ｌｅｉｂｎｉｚ　Ｉｎ－

ｓｔｉｔｕｔｅ　ｏｆ　Ｐｌａｎｔ　Ｇｅｎｅｔｉｃｓ　ａｎｄ　Ｃｒｏｐ　Ｐｌａｎｔ　Ｒｅｓｅａｒｃｈ（ＩＰＫ），

２００３：１１４．
［３２］　ＫＲＡＡＫＭＡＮ　Ａ　Ｔ　Ｗ，ＮＩＫＳ　Ｒ　Ｅ，ＶＡＮ　ＤＥＮ　ＢＥＲＧ　Ｐ　Ｍ

Ｍ　Ｍ，ｅｔ　ａｌ．Ｌｉｎｋａｇｅ　ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ　ｍａｐｐｉｎｇ　ｏｆ　ｙｉｅｌｄ　ａｎｄ

ｙｉｅｌｄ　ｓｔａｂｉｌｉｔｙ　ｉｎ　ｍｏｄｅｒｎ　ｓｐｒｉｎｇ　ｂａｒｌｅｙ　ｃｕｌｔｉｖａｒｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔ－

ｉｃｓ，２００４，１６８（１）：４３５－４４６．
［３３］　ＭＯＲＲＥＬＬ　Ｐ　Ｌ，ＴＯＬＥＮＯ　Ｄ　Ｍ，ＬＵＮＤＹ　Ｋ　Ｅ，ｅｔ　ａｌ．Ｌｏｗ

ｌｅｖｅｌｓ　ｏｆ　ｌｉｎｋａｇｅ　ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ　ｉｎ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ（Ｈｏｒｄｅｕｍ

ｖｕｌｇａｒｅ　ｓｓｐ．ｓｐｏｎｔａｎｅｕｍ）ｄｅｓｐｉｔｅ　ｈｉｇｈ　ｒａｔｅｓ　ｏｆ　ｓｅｌｆ－ｆｅｒｔｉｌｉ－

ｚａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　Ｎａｔｉｏｎａｌ　Ａｃａｄｅｍｙ　ｏｆ　Ｓｃｉ－

ｅｎｃｅｓ　ｏｆ　ｔｈｅ　Ｕｎｉｔｅｄ　Ｓｔａｔｅｓ　ｏｆ　Ａｍｅｒｉｃａ，２００５，１０２（７）：

２４４２－２４４７．
［３４］　ＣＡＬＤＷＥＬＬ　Ｋ　Ｓ，ＲＵＳＳＥＬＬ　Ｊ，ＬＡＮＧＲＩＤＧＥ　Ｐ，ｅｔ　ａｌ．

Ｅｘｔｒｅｍｅ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ－ｄｅｐｅｎｄｅｎｔ　ｌｉｎｋａｇｅ　ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ　ｄｅ－

ｔｅｃｔｅｄ　ｉｎ　ａｎ　ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ　ｐｌａｎｔ　ｓｐｅｃｉｅｓ，Ｈｏｒｄｅｕｍ　ｖｕｌｇａｒｅ
［Ｊ］．Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，２００６，１７２（１）：５５７－５６７．

·８０２· 西　北　农　业　学　报 ２６卷



Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ　Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ　ａｎｄ　Ｌｉｎｋａｇｅ　Ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ　ｉｎ　３３４
Ｗｉｌｄ　Ｂａｒｌｅｙ　ｆｒｏｍ　ｔｈｅ　Ｑｉｎｇｈａｉ－Ｔｉｂｅｔａｎ　Ｐｌａｔｅａｕ

ＳＯＮＧ　Ｙｕａｎｆａｎｇ１，２，ＸＩＡ　Ｔｅｎｇｆｅｉ　１，２，ＸＵ　Ｊｉｎｑｉｎｇ１，２，

ＷＡＮＧ　Ｈａｎｄｏｎｇ１，ＳＨＥＮ　Ｙｕｈｕ１，３　ａｎｄ　ＷＡＮＧ　Ｌｅｉ　１，３
（１．Ｋｅｙ　Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ　ｏｆ　Ａｄａｐｔａｔｉｏｎ　ａｎｄ　Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ　ｏｆ　Ｐｌａｔｅａｕ　Ｂｉｏｔａ，Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ　Ｐｌａｔｅａｕ　Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ　ｏｆ　Ｂｉｏｌｏｇｙ，Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ａｃａｄｅｍｙ　ｏｆ

Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，Ｘｉｎｉｎｇ　８１０００１，Ｃｈｉｎａ；２．Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ　ｏｆ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ａｃａｄｅｍｙ　ｏｆ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ，Ｂｅｉｊｉｎｇ　１０００３９，Ｃｈｉｎａ；

３．Ｋｅｙ　Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ　ｏｆ　Ｃｒｏｐ　Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ　Ｂｒｅｅｄｉｎｇ　ｏｆ　Ｑｉｎｇｈａｉ　Ｐｒｏｖｉｎｃｅ，Ｘｉｎｉｎｇ　８１０００１，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ　Ｔｈｅ　ｇｅｎｅｔｉｃ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ，ａｎｄ　ｅｘｔｅｎｔ　ｏｆ　ｌｉｎｋａｇｅ　ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ（ＬＤ）ｗｅｒｅ
ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ　ａｔ　ａ　ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ　ｌｅｖｅｌ　ｉｎ　３３４ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ（Ｈｏｒｄｅｕｍ　ｖｕｌｇａｒｅ　Ｌ．ｓｓｐ．ｖｕｌｇａｒｅ）ｆｒｏｍ　ｔｈｅ
Ｑｉｎｇｈａｉ－Ｔｉｂｅｔａｎ　Ｐｌａｔｅａｕ　ｕｓｉｎｇ　１　３８９ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ　ａｒｒａｙ　ｔｅｃｈｎｏｌ－ｏｇｙ（ＤＡｒＴ）ｍａｒｋｅｒｓ．Ｔｈｅ
ｍｅａｎ　ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ　ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ　ｃｏｎｔｅｎｔ（ＰＩＣ）ｏｆ　ｔｈｅ　ＤＡｒＴ　ｍａｒｋｅｒｓ　ｒａｎｇｅｄ　ｂｅｔｗｅｅｎ　０．００５　６ａｎｄ
０．５００　０ｗｉｔｈ　ａｎ　ａｖｅｒａｇｅ　ｏｆ　０．２４８　９．Ｂａｙｅｓｉａｎ　ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ　ｔｈａｔ　ａｌｌ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ　ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ　ｆｒｏｍ　ｔｈｉｓ　ｒｅ－
ｇｉｏｎ　ａｒｅ　ｄｉｖｉｄｅｄ　ｉｎｔｏ　ｔｗｏ　ｄｉｓｔｉｎｃｔ　ｓｕｂｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ；ｔｈｅ　ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ　ｏｆ　ｅａｃｈ　ｓｕｂｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ　ａｒｅ　ｍｉｘｅｄ　ｄｉｓ－
ｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｗｉｔｈ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｆｏｒｍ　ａｎｄ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｓｋｉｎ　ｎａｋｅｄ．Ｔｈｅ　ＬＤ　ｖａｌｕｅｓ，ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ　ａｓ　ｒ２，ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ
ｔｈｒｅｓｈｏｌｄ　ｆｏｒ　ｒ２＝０．２，ｔｈｅｒｅ　ａｒｅ　３．３１％ｏｆ　ｍａｒｋｅｒ　ｐａｉｒｓ（Ｐ＜０．００１）ｗｈｅｎ　ｒ２＞０．２，ｔｈｅ　ａｖｅｒａｇｅ　ｏｆ　ｒ２

ｗｅｒｅ　０．４５４；ｔｈｅ　ＬＤ　ｌｅｖｅｌｓ　ｉｎ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ　ｗｈｉｃｈ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｓａｍｅ　ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ　ａｒｅ　ａｌｓｏ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ．
Ｔｈｅ　ＬＤ　ｖａｌｕｅｓ　ｄｅｃｌｉｎｅｄ　ｗｉｔｈ　ｉｎｃｒｅａｓｉｎｇ　ｇｅｎｅｔｉｃ　ｄｉｓｔａｎｃｅ，ａｎｄ　ｔｈｅ　ｓａｍｅ　ｔｅｎｄｅｎｃｙ　ｏｃｃｕｒｒｅｄ　ｏｎ　ｅａｃｈ　ｃｈｒｏ－
ｍｏｓｏｍｅ．Ｔｈｅ　ａｔｔｅｎｕａｔｉｏｎ　ｄｉｓｔａｎｃｅ　ｏｆ　ｔｈｅ　ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ　ｉｓ　０．３ｃＭ，ｄｅｃａｙｉｎｇ　ｒａｐｉｄｌｙ．Ｏｕｒ　ｒｅｓｕｌｔｓ　ｄｉｓｃｅｒｎｅｄ
ｒｅｌｅｖａｎｔ　ｐａｔｔｅｒｎｓ　ｏｆ　ｇｅｎｅｔｉｃ　ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ，ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ，ａｎｄ　ＬＤ　ａｍｏｎｇ　ｍｅｍｂｅｒｓ　ｏｆ　ａ　Ｑｉｎｇｈａｉ－Ｔｉｂｅｔ
Ｐｌａｔｅａｕ　ｗｉｌｄ　ｂａｒｌｅｙ　ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ　ｈａｖｅ　ｉｍｐｏｒｔａｎｔ　ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ　ｆｏｒ　ｆｕｒｔｈｅｒ　ｐｒａｃｔｉｃａｌ　ｂｒｅｅｄｉｎｇ　ａｎｄ　ｓｔｕｄｉｅｓ　ｏｎ
ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ　ｍａｐｐｉｎｇ．
Ｋｅｙ　ｗｏｒｄｓ　Ｂａｒｌｅｙ；ＤＡｒＴ　ｍａｒｋｅｒｓ；Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ　ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ；Ｌｉｎｋａｇｅ　ｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ

Ｒｅｃｅｉｖｅｄ　２０１６－０１－１４　　　　Ｒｅｔｕｒｎｅｄ　２０１６－０３－１０
Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ　ｉｔｅｍ　 Ｔｈｅ　Ａｐｐｌｉｅｄ　Ｂａｓｉｃ　Ｒｅｓｅａｒｃｈ　Ｐｒｏｊｅｃｔ　ｉｎ　Ｑｉｎｇｈａｉ　Ｐｒｏｖｉｎｃｅ（Ｎｏ．２０１３－Ｚ－７２４）；ｔｈｅ
Ｗｅｓｔ　Ｌｉｇｈｔ　Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ　ｏｆ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ａｃａｄｅｍｙ　ｏｆ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ　ｉｎ　２０１３；ｔｈｅ　Ａｐｐｌｉｅｄ　Ｂａｓｉｃ　Ｒｅｓｅａｒｃｈ　Ｐｒｏｊｅｃｔ　ｉｎ
Ｑｉｎｇｈａｉ　Ｐｒｏｖｉｎｃｅ（Ｎｏ．２０１５－ＺＪ－７０２）；ｔｈｅ　Ｗｅｓｔ　Ｌｉｇｈｔ　Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ　ｏｆ　Ｃｈｉｎｅｓｅ　Ａｃａｄｅｍｙ　ｏｆ　Ｓｃｉｅｎｃｅｓ　ｉｎ
２０１５；Ｎａｔｕｒａｌ　Ｓｃｉｅｎｃｅ　Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ　ｏｆ　Ｑｉｎｇｈａｉ　Ｐｒｏｖｉｎｃｅ（Ｎｏ．２０１５－ＺＪ－９１５）．
Ｆｉｒｓｔ　ａｕｔｈｏｒ　ＳＯＮＧ　Ｙｕａｎｆａｎｇ，ｍａｌｅ，ｍａｓｔｅｒ　ｓｔｕｄｅｎｔ．Ｒｅｓｅａｒｃｈ　ａｒｅａ：ｃｒｏｐ　ｇｅｎｅｔｉｃｓ　ａｎｄ　ｂｒｅｅｄｉｎｇ．
Ｅ－ｍａｉｌ：ｓｏｎｇｙｕａｎｆａｎｇ２０＠１６３．ｃｏｍ
Ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ　ａｕｔｈｏｒ　ＷＡＮＧ　Ｌｅｉ，ｆｅｍａｌｅ，Ｐｈ．Ｄ，ａｓｓｉｓｔａｎｔ　ｒｅｓｅａｒｃｈｅｒ．Ｒｅｓｅａｒｃｈ　ａｒｅａ：ｃｒｏｐ　ｇｅｎｅｔｉｃｓ
ａｎｄ　ｂｒｅｅｄｉｎｇ．Ｅ－ｍａｉｌ：ｗａｎｇｌｅｉ＠ｎｗｉｐｂ．ｃａｓ．ｃｎ

（责任编辑：成　敏　Ｒｅｓｐｏｎｓｉｂｌｅ　ｅｄｉｔｏｒ：ＣＨＥＮＧ　Ｍｉｎ）

·９０２·２期 宋远方等：３３４份青藏高原野生大麦群体结构及连锁不平衡水平分析


