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利用 SRAP标记研究四川高原青稞育成品种的遗传多
样性 
杨平1,2, 刘仙俊1, 刘新春1, 李俊2, 王希文1, 何守朴1, 李刚1, 杨武云2, 冯宗云1 
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2. 四川省农业科学院作物研究所, 成都 610066 

摘要：利用 SRAP(Sequence-related Amplified Polymorphism)分子标记技术, 对 25 份来自四川高原的青稞育成品

种进行了遗传多样性研究。结果表明: 64 对引物组合共检测出 999 条清晰条带, 62 对可以获得多态性条带, 多
态性引物组合占 96.9%, 共产生 225 条多态性条带, 占总条带数的 22.5%。64 对引物组合共扩增出 333 种等位

变异, 平均每个引物组合检测到 5.20 种等位变异。遗传多样性在 0(me9/em14, me9/em15)~0.8928(me6/em18)之
间, 平均为 0.5126。聚类分析结果表明, 25 份材料可分成 A、B、C 3 大类, 材料聚类与其来源地有明显的相关

性。25 份材料间的平均遗传距离较小(0.3240), 平均遗传多样性较低(0.5126), 遗传基础较为狭窄。 
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Genetic diversity analysis of the developed qingke (hulless barley) varie-
ties from the plateau regions of Sichuan Province in China revealed by 
SRAP markers 
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Abstract: Genetic diversity of 25 accessions of Qingke (hulless barley) varieties from the plateau regions of Sichuan Prov-
ince, China, was analyzed by using SRAP (Sequence-related Amplified Polymorphism) markers. The results showed that 64 
pairs of primer combinations produced 999 clear bands, of which 62 primer pairs (96.9%) amplified 225 polymorphic bands 
(22.5%). Three hundred and thirty three allelic phenotypes were amplified with an average of 5.20 alleles/primer pair. The 
genetic diversity ranged from 0 (me9/em14, me9/em15) to 0.8928 (me6/em18) with an average of 0.5126. The 25 acces-
sions were classified into three major groups: A, B, and C by cluster analysis using UPGMA, which showed significant 
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relationship with the origin regions of accessions. Thus, it was suggested that the Sichuan hulless barleys could be used as 
elite germplasms to enhance the genetic background for super-hulless barley breeding. 

Keywords: barley; qingke(hulless barley); SRAP; genetic diversity; developed varieties 

大麦是世界上最古老的栽培作物之一, 也是遗
传学、分子生物学研究的模式植物之一。青稞

(Hordeum vulgare L. var. nudum Hook. F)也叫裸大
麦、元麦、米麦, 是我国藏族人民对裸大麦的爱称。
六棱裸大麦(H. vulgare ssp. hexastichon var. nudum 
Hsü)是在我国栽培最早的大麦[1]。青稞是藏族人民至

今仍用之制作“糌粑”的主要食粮, 也是主饮“青
稞酒”的原料, 还可以用于生产啤酒和保健食品等。
近年来 , 青稞的育种与利用备受大麦育种者的青
睐。开展青稞种质资源的遗传多样性研究, 对于保
护青稞资源, 选育青稞新品种, 提高藏区人民的生
活水平, 维护藏区稳定, 大有裨益。 

分子标记技术是评价种质资源遗传多样性的有

效手段。前人利用分子标记研究大麦遗传多样性的

报道较多 , 所用标记涉及RFLP [2]、RAPD [3~6]、

ISSR[5]、SSR[7~10]、AFLP[3]等, 所用材料局限于皮大
麦、野生大麦上, 很少涉及青稞地方品种[9]、育成品

种[6, 10]。最近, 周洪金等[11]、潘志芬等[10,12]应用醇溶

蛋白、SSR标记研究了青藏高原青稞育成品种的遗
传多样性。SRAP (Sequence-related Amplified 
Polymorphism)即相关序列扩增多态性 ,  是Li和
Quiros[13]发展的一种基于PCR的新型分子标记技术。
该标记通过独特的引物设计对ORFs (Open Reading 
Frames)进行扩增。上游引物长 17 bp, 5′端的前 10 bp
是 一 段 填 充 序 列 ,  紧 接 着 是 C C G G 组 成 

核心序列及 3′端 3 个选择碱基, 对外显子进行特异
扩增。下游引物长 18 bp, 5′端的前 11 bp是一段填充
序列, 紧接着是AATT′组成核心序列及 3′端 3个选
择碱基, 对内含子区域、启动子区域进行特异扩增。
因不同个体、物种的内含子、启动子及间隔    区
长度不同而产生多态性。该标记具有多态性丰富、

简便、稳定、快速、成本低等特点 [14,15], 已被广泛  
应用于小麦、棉花、烟草、油菜、牧草等多种农     
作物以及甘蓝、黄瓜、番茄、西瓜等多种蔬菜植    
物的品种鉴定 [16,17]、图谱构建 [13,18]、比较基因组   
学 [19]、遗传多样性检测 [17,20,21]、基因定位 [22,23]等   
研究。遗憾的是, 此标记技术应用于大麦研究还未
见报导。 

本研究应用 SRAP标记技术首次对来自四川省
甘孜藏族自治州和阿坝藏族羌族自治州的 25 个青
稞育成品种进行了遗传多样性分析, 目的在于了解
四川青稞育成品种的遗传基础, 为保护和有效利用
遗传资源以及青稞新品种选育提供依据。 

1  材料和方法 

1.1  材料 

25份青稞育成品种来自四川省甘孜州农业科学
研究所(SGZ01~SGZ23)、四川阿坝州农业科学研究
所(SAB24, SAB25), 由李健同志馈赠。其编号、名
称见表 1。 

表 1  四川青稞育成品种的编号及名称 
Table 1  Code and names of the hulless barley varieties from Sichuan Province 

编号 Code 品种名称 Variety 编号 Code 品种名称 Veriety 编号 Code 品种名称 Veriety 

SGZ01 康青 1号 Kangqing 1 SGZ10 丹巴黑青稞 Danbaheiqingke SGZ19 甘孜黑马尾 Ganziheimawei

SGZ02 康青 2号 Kangqing 2 SGZ11 乾宁绿青稞 Qianninglüqingke SGZ20 603 

SGZ03 康青 6号 Kangqing 6 SGZ12 岷县青稞 Mingxianqingke 

SGZ04 康青 7号 Kangqing 7 SGZ13 98172-2 
SGZ21 七盘沟 

Qipangou 

SGZ05 白六棱 Bailiuleng SGZ14 813 SGZ22 春青稞 Chunqingke 

SGZ06 俄母 1号 Emu 1 SGZ15 紫青稞 Ziqingke SGZ23 康青 5号 Kangqing 5 

SGZ07 岗托青稞 Gangtuoqingke SGZ16 乾宁青稞 Qianningqingke SAB24 阿青 4号 Aqing 4 

SGZ08 黑青稞 Heiqingke SGZ17 白玉青稞 Baiyuqingke SAB25 阿青 5号 Aqing 5 

SGZ09 东升黑 Dongshenghei SGZ18 33-2-1-1   
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1.2  方法 

1.2.1  DNA 提取  

DNA提取参考Sharp等 [24]的方法。幼苗培养在

暗室中进行 , 取其周龄叶片液氮研磨后转  至 1.5 
mL的离心管中 , 加入 2×CTAB, 65℃水浴中  温育
1 h, 其间每 20 min取出颠倒 1 次。氯仿 /异戊醇
(24:1)抽提 , 充分摇匀后离心。取其上清液加入异
丙醇沉淀DNA, 分别用 70%酒精、无水乙醇洗涤
DNA, 无菌水溶解。1%琼脂糖凝胶电泳检测DNA
质量。  

1.2.2  PCR 反应  

PCR扩增参见Li等 [ 1 3 ]的方法 ,  略有改动。反 
应体系为 : 总体积 15 μL, 包括 10×buffer(Mg2+),   
0.2 mmol/L dNTP, 250 nmol/L随机引物, 50 ng模板
DNA, 1 U Taq酶和无菌水。在PTC-100TM PCR扩增仪
上完成。反应程序为: 95  1 min℃ ; 94  1℃  min, 35  1 ℃

min, 72  1 min℃ , 共 5个循环; 94  1℃  min, 50  ℃   1 
min, 72  1 min℃ , 共 35 个循环; 72℃延伸 10 min, 
4℃保存。实验所用引物(表 2)由宝生物工程(大连)
有限公司合成。 

 
表 2  SRAP 引物名称及核苷酸序列 
Table 2  Sequences of SRAP primers used in this study 

引物名称 Name of primer 正向引物 Forward primer(5′→3′) 引物名称 Name of primer 反向引物Reverse primer(5′→3′) 

me5 T GAG TCC AAA CCGG AAG em12 GA CTG CGT ACG AATT GTC 

me6 T GAG TCC AAA CCGG TAA em13 GA CTG CGT ACG AATT GGT 

me7 T GAG TCC AAA CCGG TCC em14 GA CTG CGT ACG AATT CAG 

me8 T GAG TCC AAA CCGG TGC em15 GA CTG CGT ACG AATT CTG 

me9 T TCA GGG TGG CCGG ATG em16 GA CTG CGT ACG AATT CGG 

me10 T GGG GAC AAC CCGG CTT em17 GA CTG CGT ACG AATT CCA 

me11 C TGG CGA ACT CCGG ATG em18 GA CTG CGT ACG AATT GGT 

me12 G GTG AAC GCT CCGG AAG em19 GA CTG CGT ACG AATT CCG 

 

1.2.3  电泳及银染  

用 6%的变性聚丙烯酰胺凝胶电泳。上样量为  
9 μL, 220 V恒压预电泳 20 min, 然后 450 V恒压条件
下电泳 1.5~2.0 h至指示剂离胶板底部 1/3 处。所用
DYY-6C型电泳仪和DYY-Ⅲ型电泳槽由北京六一仪
器厂生产。用 100 bp DNA梯度 marker[由宝生物工
程(大连)有限公司生产]作标准。银染参见Lu等 [25]的

方法。用Sony DSC T9相机拍照。 

1.2.4  数据处理  

每个样品电泳条带按有或无记录, 电泳条带存
在时赋值为 1, 否则赋值为 0。遗传多样性按Nei[26]的

公式H=1−∑pi
2计算, pi为某引物组合第i个等位变异

的频率。按Nei和Li [27]的方法计算材料间的遗传相似

系数(GS)。计算公式为GSij=2Nij/(Ni+Nj), 其中Nij为

材料i和j共有的扩增片段数目, Ni、Nj分别   为材料
i、j中出现的扩增片段数目。GS值按不加权成对群
算数平均法 (unweighted pair group method with 
arithmetic means, 简称UPGMA)进行聚类分析。聚类
分析在NTSYS-PC(version 2.10s)软件系统下完成。 

2  结果与分析 

2.1  SRAP标记多态性 

用 8 个正向引物与 8 个反向引物组成的 64    
个引物组合对供试材料 DNA 进行了扩增。图 1 为 

 
图 1  me8/em12 引物组合的部分群体电泳结果 
Fig. 1  Amplification results of the primer combination 
“me8/em12” in parts of the accessions 
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me8/em12 引物组合对部分材料 DNA 扩增的结果。
不同引物组合在四川青稞品种间扩增的结果差   
异 较大。从表 3 看出, 共扩增出 999 条带, 平均每
个引物组合扩增出 15.61 条。总条带数从引物组合

me10/em13的 4条到me12/em16的 26条, me9/em14、
me9/em15虽分别扩增出 11、12条带, 但这些条带均
无多态性 , 62 个引物组合具有多态性 , 多态性组  
合占 96.9%。多态性条带数从 1 条(me5/em14、 

 
表3  四川青稞育成品种的多态性、等位变异和遗传多样性 
Table 3  Polymorphism, allelic variation, and genetic diversity of the developed hulless barley varieties from Sichuan, China 

引物组合 
Primer pair 

多态性条带数/
总条带数 No. of 

polymorphic 
bands/No. of 
total bands 

等位变异数 
No. of alleles 

遗传多样

性 Genetic 
diversity 

引物组合
Primer pair 

多态性条带数/
总条带数  

No. of poly-
morphic 

bands/No. of 
total bands 

等位变异数
No. of alleles 

遗传多样性
Genetic 
diversity 

me5/em12 4/18 6 0.5888 Me9/em12 1/6 2 0.4352 

me5/em13 3/17 6 0.5888 Me9/em13 2/17 3 0.2176 

me5/em14 1/8 2 0.4032 Me9/em14 0/11 1 0.0000 

me5/em15 6/20 11 0.8672 Me9/em15 0/12 1 0.0000 

me5/em16 3/16 4 0.5536 Me9/em16 4/16 6 0.6560 

me5/em17 7/17 13 0.8928 Me9/em17 2/17 3 0.2784 

me5/em18 3/11 3 0.2784 Me9/em18 8/19 10 0.8544 

me5/em19 4/12 5 0.7008 Me9/em19 1/12 2 0.2688 

me6/em12 5/18 8 0.7968 me10/em12 5/19 5 0.5584 

me6/em13 6/19 14 0.8736 me10/em13 3/4 7 0.6080 

me6/em14 2/10 3 0.3328 me10/em14 10/23 11 0.8544 

me6/em15 1/7 2 0.2112 me10/em15 8/15 7 0.6784 

me6/em16 4/15 6 0.3488 me10/em16 3/16 7 0.8032 

me6/em17 5/19/ 6 0.6880 me10/em17 1/11 2 0.0768 

me6/em18 11/16 15 0.8928 me10/em18 1/15 3 0.4224 

me6/em19 2/10 3 0.1504 me10/em19 7/18 9 0.7904 

me7/em12 1/13 2 0.1472 me11/em12 4/15 5 0.7520 

me7/em13 4/18 10 0.8576 me11/em13 1/18 2 0.0768 

me7/em14 6/17 8 0.6368 me11/em14 3/18 5 0.6464 

me7/em15 1/8 2 0.2112 me11/em15 2/23 4 0.4000 

me7/em16 2/14 4 0.6560 me11/em16 4/20 8 0.7520 

me7/em17 5/15 8 0.6976 me11/em17 4/22 9 0.8416 

me7/em18 1/10 2 0.2688 me11/em18 3/18 3 0.5344 

me7/em19 3/16 4 0.4768 me11/em19 2/10 3 0.5504 

me8/em12 6/20 7 0.5664 me12/em12 6/19 5 0.6080 

me8/em13 2/11 5 0.7456 me12/em13 1/18 2 0.3648 

me8/em14 2/15 3 0.2784 me12/em14 3/22 3 0.2176 

me8/em15 4/11 2 0.0768 me12/em15 4/25 5 0.5056 

me8/em16 2/11 3 0.3808 me12/em16 4/26 4 0.4768 

me8/em17 4/17 6 0.7488 me12/em17 3/15 6 0.5888 

me8/em18 4/13 5 0.4064 me12/em18 1/25 2 0.4352 

me8/em19 3/16 3 0.4576 me12/em19 7/16 7 0.7712 

平均值 Mean 3.63/15.61 5.20 0.5126     

范围 Range 0~11/4~26 1~15 0~0.8928     
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me6/em15、 me7/em12、 me7/em18、 me9/em12、
me9/em19、me10/em17、me10/em18、me11/em13、
me12/em13、me12/em18)~11 条(me6/em18), 总多态
性条带数为 225条, 平均 3.63条(me9/em14、me9/em15
未纳入计算)。多态性条带频率从 4%(me12/em8)~ 
68.8%(me6/em18)。除 me9/em14、me9/em15 外, 62
个引物组合共扩增出 976 条带, 多态性条带 225 条,
多态性为 23.1%。 

表 4 表明, 不同正向引物与所有反向引物组合
扩增的总条带数以 me12最高(166条), 其次是 me11 
(144 条)、me10(121 条)、me5(119 条), 其余差异不
大(从 110~114 条), 但以 me9 最少(110 条); 多态性
条带数以 me10 最高(38 条), 其次是 me6(36 条)、
me5(31条)、me12(29条), me9最少(18条), 多态性频
率以 me9(16.4%)、me11(16.0%)为低, 而 me6(31.6%)、
me10(31.4%)较高。同样, 我们也统计了不同反向引
物与所有正向引物组合扩增的情况(表 3)。总条带数
以 em16 最高(134 条), 其次 em17(133 条), em19 最
少(110 条)。多态性频率以 em13(18.0%)最低 , 而
em19(26.4%)最高。 

2.2  等位变异及遗传多样性 

从表 3 看出, 不同引物组合检测到的 SRAP 标
记的等位变异数不同, me9/em14、 me9/em15在供试
材料间仅检测到 1种等位变异, 而me6/em18检测到
的等位变异数最多(15 条), 平均每个引物组合检测
到 5.20 种等位变异。表 4 也表明, 不同正向引物与
所有反向引物组合检测到的等位变异数从总数

28(me9)~57(me6)种, 平均从 3.5(me9)~7.1(me6)种。
不同反向引物与所有正向引物组合检测到的等位变

异也不一样, 总等位变异数以 em15 最低(34 种), 
em17最高(53种), 平均从 4.3(em15)~6.6(em17)种。
由表 3 可知, 不同引物组合的遗传多样性值各不相
同, 64个引物组合中除 me9/em14、 me9/em15的遗
传多样性值为 0 外, 其余引物组合的遗传多样性值
在 0.0768(me11/em13)~0.8928(me5/em17、me6/em18)
间, 平均 0.5219±0.2362(未包括me9/em14、me9/em15)。
不同正向引物与所有反向引物组合遗传多样性平 
均值也各不相同(表 4), 以 me9最低(0.3388±0.2997), 
me5最高(0.6092±0.2108)。同样, 不同反向引物与所
有正向引物组合遗传多样性平均值也不尽相同, 以 

表 4  不同正向(反向)引物与所有反向(正向)引物组合的 SRAP 多态性、等位变异及遗传多样性 
Table 4  SRAP polymorphism, allelic variation, and genetic diversity of the combinations among different forward (reverse) 
primers and all reverse (forward) primers 

总条带数 
No. of total bands

                              

多态性条带数  
No. of polymorphic bands 

                                                                                          

等位变异数 
No. of alleles 

                                  

遗传多样性 
Genetic diversity

                            引物 Primer 
总数/平均值 

Total/Average 
总数/平均值 

Total/Average 
多态性频率 (%) 

Frequency of polymorphism (%) 
总数 
Total 

平均值 
Average 

平均值 
Average 

me5 119/14.9 31/3.9 26.1 50 6.3 0.6092 

me6 114/14.3 36/4.5 31.6 57 7.1 0.5368 

me7 111/13.9 23/2.9 20.7 40 5.0 0.4940 

me8 114/14.3 27/3.4 23.7 34 4.3 0.4576 

me9 110/13.8 18/2.3 16.4 28 3.5 0.3388 

me10 121/15.1 38/4.8 31.4 51 6.4 0.5990 

me11 144/18.0 23/2.9 16.0 39 4.9 0.5692 

me12 166/20.8 29/3.6 17.5 34 4.3 0.4960. 

em12 128/16.0 32/4.0 25.0 40 5.0 0.5566 

em13 122/15.3 22/2.8 18.0 49 6.1 0.5416 

em14 124/15.5 27/3.4 21.8 36 4.5 0.4212 

em15 121/15.1 26/3.3 21.5 34 4.3 0.3688 

em16 134/16.8 26/3.3 19.4 42 5.3 0.5784 

em17 133/16.6 31/3.9 23.3 53 6.6 0.6016 

em18 127/15.9 32/4.0 25.2 43 5.4 0.5116 

em19 110/13.8 29/3.6 26.4 36 4.5 0.5208 
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em15最低(0.3688±0.3012), em17最高(0.6016± 0.2830)。 

2.3  聚类分析 

利用 SRAP 标记数据计算了供试青稞品种的遗
传相似系数矩阵, 采用 UPGMA法构建了 25份青稞
品种间的遗传关系聚类图(图 2)。从图 2看出, 除材
料 SGZ06单独聚在 C类外, 所有来自四川省甘孜州
的青稞品种归入了 A 类 , 而来自四川省阿坝州的
SAB24、SAB25 2份材料聚在 B类。结果表明, 材料
聚类与材料来源具有明显的相关性。SGZ03与 SGZ04
之间的遗传相似系数最大, 即其遗传差异最小。 

 
图 2  25 份四川青稞育成品种的 SRAP 遗传聚类图 
Fig. 2  A dendrogram of 25 accessions of hulless barley 
varieties from Sichuan generated from SRAP markers 
 

3  讨  论 

3.1  SRAP标记的可靠性与引物选择 

前人关于SRAP标记用于植物研究的报道较多。
Li和Quiros[13]最先在水稻、马铃薯、油菜、生菜、

花椰菜、大蒜、芹菜、樱桃、苹果、柑橘上试用, 发
现SRAP能够扩增出很好的多态性。之后, 许多学者
将SRAP标记应用于植物遗传多样性[20,21]、品种鉴定
[28]上, 并将SRAP与RAPD、ISSR、SSR、AFLP进行
了比较 , 发现SRAP有最丰富的多态性和最强的区
分能力, 聚类分析也与其它标记和传统的系谱分类
一致[20,21,30]。林忠旭等[14]利用SRAP标记成功地区分
开 11 份陆地棉材料。这些研究均证明SRAP标记是
一种经济、有效的分子标记技术。在大麦上, 迄今

尚未见应用SRAP标记进行研究的报导。本研究中, 
应用SRAP的 8个正向引物与 8个反向引物组成的 64
个引物组合对 25 份四川高原地区青稞育成品种进
行了多态性分析, 有 62个引物组合扩增出多态性条
带, 多态性组合占 96.9%, 62 个引物组合共扩增出
976条带, 其中多态性条带 225条, 多态性达 23.1%, 
平均每个引物组合扩增多态性条带 3.63 条, 与林忠
旭等[18]在棉花上的研究一致, 但远低于在黄瓜[17]、

莲藕[31]等的结果。其原因可能与供试青稞品种遗传

基础较狭窄有关。聚类分析(图 2)表明, 材料聚类与
材料来源之间有明显的相关性 , 这与前人利用
SRAP标记在其它植物上取得的结果一致[20,21,30]。从

表 3看出, 64个引物组合在 25份青稞品种中共检测
到 333 种等位变异, 平均每个引物组合 5.20 种等位
变异 , 高于Feng等 [9]用SSR标记研究四川青稞地方
品种的结果。本研究仅用 3 个引物组合就可区分开
25份青稞品种。将本SRAP研究结果与前人[10]用SSR
标记研究四川、西藏栽培青稞所得的结果比较可看

出, 前者的平均遗传多样性值较后者低, 可能原因
在于SRAP标记扩增产物为基因区域 , 不能揭示非
基因区域的遗传多样性, 而SSR标记可扩增大麦基
因区和非基因区, 所揭示的是青稞基因组整体的遗
传多样性水平。上述结果说明, SRAP标记应用于大
麦遗传多样性、品种鉴定上是十分有效的, 也是很
有用的。 

但要指出的是 , 不同正向(反向)引物与所有反
向(正向)引物组合扩增结果差异较大(表 4), 以正向
引物me9 与所有反向引物组合所扩增的多态性条带
数最少(平均 2.3条), 等位变异数最小(平均 3.5种)。
而反向引物em13 与所有正向引物组合所扩增的多
态性条带数最少 (平均 2.8 条 ), 多态性频率最低
(18.0%), 但其等位变异数最高(平均 6.1种), 而em15
与所有正向引物组合所扩增的多态性条带数比em13
平均多 0.5 条, 但其等位变异数最少(平均 4.3 种)。
本研究中, me9/em14、me9/em15未扩增出多态性条
带(表 3)也就不难理解了。因此, 建议今后少用或不
用me9和em15所组成的各种引物组合进行大麦遗传
多样性和品种鉴定研究。从表 4 看出, 用不同正向
引物与所有反向引物组合所产生的多态性条带数、

等位变异数及遗传多样性的变异均大于用不同反向

引物与所有正向引物组合所产生的变异。这说明正

向引物在研究大麦遗传多样性和品种鉴定时较反向

引物更重要。钱文成等[32]在用SRAP检测黄瓜基因组
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多态性时发现“不同反向引物在与正向引物组合时

在亲本多态性检测上差异十分明显”。由此看出, 利
用SRAP进行类似研究时, 若要增加合成新的SRAP
引物时, 以选择合成正向引物为宜。 

3.2  供试材料间的遗传关系与青稞新品种选育 

本研究聚类分析结果, 将来自四川省阿坝州的
2 个青稞品种“阿青 4 号”(SAB24)、“阿青 5 号”
(SAB25)独自聚为B类, 而将来自四川省甘孜州的 23
份材料除SGZ06(俄母 1号)独自成C类外, 其余 22份
材料归入A大类(95.7%)。从棱型看, SAB24、SAB25
为四棱裸大麦, 其余材料为六棱裸大麦。如SGZ01、
SGZ02 归入A大类中的 1 个亚类, 它们均为同一杂
交组合的姊妹系, 组合名称为(813/青海 69 号)F3//昆
仑 1 号。上述结果表明, 供试青稞品种的聚类与青
稞育成品种长期生长的地理环境及育种单位青稞育

成品种遗传基础有明显的相关性。这与周  洪金等
[11]用醇溶蛋白分析这些材料所得结论基本 一致。 

本研究聚类结果为青稞育种者选配杂交亲本提

供了重要依据。但要指出的是, 这些材料间的遗传
距离较低, 平均 0.3240, 遗传距离的变异较小(标准
差为 0.0956), 平均遗传多样性较低(0.5126), 说明这
些青稞育成品种的遗传基础较为狭窄。因此, 在进
行超级青稞新品种选育时, 应发掘和利用新的优异
青稞资源, 扩大青稞的遗传基础。 
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