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摘  要 赤霉病是由镰刀菌(Fusarium spp.)引起的世界性病害，大麦感染赤霉病后，不仅减产严重，而且病菌产生的毒素污

染籽粒后会使啤酒酿造品质变劣，还会对人畜健康产生危害。遗传改良是控制赤霉病的最有效措施。为了明确长江中下游地

区啤酒大麦品种的赤霉病抗性及其与国外主要抗源赤霉病抗性基因的遗传关系，选择了 12 个啤酒大麦栽培品种或育种品系、

5 个国外引进的赤霉病抗源，以 2 个感病品种为对照，进行赤霉病抗性鉴定，以均匀覆盖基因组的分子标记对品种型基因型

分析数据为基础探讨品种间的遗传关系，依据已报道的大麦赤霉病抗性 QTL 的连锁标记，比较抗性品种的抗性基因的遗传

多样性。结果表明，供试的啤酒大麦品种具有良好的赤霉病抗性，优于国外引进的抗源；以平均遗传相似系数 0.51 为阈值，

19 个大麦品种可以分为国外引进品种与国内品种 2 大类群，表明国内大麦品种与引自于其他国家的大麦品种存在较明显的

遗传差异，本地区的抗感品种可归于不同亚类群。11 个抗病品种携带 1~3 个与已知抗性 QTL 一致的位点，检测到的 QTL

位点多少与赤霉病抗性无明显相关性，说明本地区抗赤霉病品种可能存在多个新的抗病基因，是啤酒大麦抗赤霉病育种的优

异材料。 
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Abstract Fusarium head blight (FHB) is one of the worldwide destructive diseases of barley. FHB not only causes significant 

losses in yield, but also induces toxin to contaminated seeds, which is harmful to the malting quality and the health of human and 

livestocks. Genetically improvement on barley resistance is the most effective option for controlling the disease. To identify the 

resistance to FHB in barley varieties in the middle to low valleys of Yangtze River and the genetic relationship with resistance 

sources from abroad, twelve barley varieties in 2008 Jiangsu provincial trial test, five FHB resistance varieties from oversea areas, 

and two susceptible varieties as control were evaluated for FHB resistance. The genetic relationship among selected varieties were 

analysed by means of molecular marker covering the whole genome of barley. The genetic diversity of resistance gene con- trolling 

FHB was performed based on the marker linked to major QTLs in previous reports associated with FHB resistance. The results 

showed that barley varieties tested in the present study kept higher resistance to FHB than resistance varieties from abroad. At 0.51 of 

similarity coefficient, the dendrogram constructed with molecular marker data revealed that all 19 barley varieties could be classified 

in to 2 groups, suggesting high degree of genetic diversity between domestic and overseas barley varieties. The domestic varieties 

were classified into 2 subgroups, which separating resistant and susceptible barley varieties. Eleven varieties possess 1 to 3 priviously 

reported QTLs. However, their FHB resistance was not associated with numbers of QTLs they had, which suggested that domestic 

barley varieties could have more novel genes resistant to FHB and could be used as new sourse in malty barley breeding for the 

genetic improvement of the resistance to FHB.  
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研究背景 

由禾谷镰刀菌(Fusarium graminearum Schwabe)

为主要致病菌引起的赤霉病是世界温暖潮湿和半

潮湿地区严重降低小麦与大麦产量和质量的主要

病害之一(McMullen et al., 1997)，我国南方冬麦区

发生严重，一般流行年份可造成大麦减产5%~10%，

暴发性流行时减产可达 20%~30% (汪军妹等 , 

2005)。近年来，赤霉病已不断向长江中上游麦区和

西北麦区扩展(Ma et al., 2009)。大麦籽粒被真菌污

染后会产生以DON (脱氧雪腐镰刀菌烯醇)为主的

次生代谢产物，这类毒素严重危害人畜安全(Bai and 

Shaner, 2004)。当病麦粒用于酿造时，毒素会引起

啤酒喷涌(Schwarz et al., 1996)，当DON毒素超过最

高限量，麦芽生产公司和啤酒酿造公司将拒收

(Urrea et al., 2002)。 

培育抗赤霉病品种，利用品种的抗病性是控制

赤霉病的最经济有效的手段。1990年以来，北美研

究者鉴定和评价了大量的大麦种质资源赤霉病抗

性，筛选出了可利用的潜在抗性资源，如CIho4196、

Gobernadora、Fredrickson、Chevron和PI566203等

(Steffenson, 1998; Buerstmayr et al., 2004; Pena et al., 

1999; Zhu et al., 1999)。国外还利用Cheveron，

CIho4196，Fre-derickson等大麦抗源配置杂交组合

建立重组自交系遗传群体，进行分子作图和抗赤霉

病QTL定位，发现大麦赤霉病的主效抗性基因(QTL)

主要定位于2H、3H和6H染色体上(Yu et al., 2010; 

Jia et al., 2011; Canci et al., 2004; Mesfin et al., 2003; 

Horsley et al., 2006)。大麦赤霉病抗源的筛选和抗性

QTL定位为抗病分子标记辅助育种提供了科学依

据，但由于不同地区的生态条件、栽培方式和市场

需要不同，仍有必要自当地现有栽培品种或育种材

料中筛选抗源并发掘抗性基因，这将有利于将研究

成果应用于当地的育种实践。因此，近年来江苏省

农科院和浙江省农科院等研究单位对本地品种资

源进行田间赤霉病抗性鉴定与评价，自现有品种或

育种材料中筛选到一批大麦赤霉病抗源(戈和静等, 

2006; 2007; 陆琼娴等, 2008; 贾巧君等, 2007; 吴佳

祺等, 2011)，但这些抗源与国外已报道的抗源间的

遗传关系及抗性基因的异同尚不清楚。通过分子标

记对不同品种进行基因型鉴定可明晰品种间的遗

传关系，分析抗性基因(QTL)连锁的分子标记等位

位点的多样性有助于了解不同抗源的抗病基因的

遗传多样性(Wingbermuehle et al., 2004)。 

本研究以近年来长江中下游啤酒大麦生产上

应用品种或育种品系为试材，利用单花滴注和喷雾

接种方法进行赤霉病抗性鉴定和评价，以分布于全基

因组的分子标记进行基因型分析，并与国外明确的抗

源进行比较，对已报道的大麦赤霉病抗源QTL的连锁

标记进行等位位点检测，试图明确抗性基因的遗传

多样性，为育种材料的进一步利用、新的抗赤霉病

基因发掘以及大麦抗赤霉病育种提供参考依据。 

1结果与分析 

1.1大麦品种的赤霉病抗性 

以单花滴注和喷雾接种2促接种方式对大麦赤霉病

抗性进行评价，结果见表1。单花滴注条件下，2010

年和 2011年不同大麦品系的病小穗率分别为

2.78%~26.32%和7.64%~36.43%，均低于感病对照品

种甘啤2号的病小穗率(35.82%和45.83%)。方差分析

显示品种间及年份间差异达极显著水平，可以很好

地区分抗感品种。年度间品种病小穗率的直线相关

系数为0.854 1，达极显著水平，说明品种间的差异

真实可靠。根据两年平均病小穗率鉴定结果，中感

对照品种单二和感病对照品种甘啤2号病小穗率分

别为20.02%和40.83%，分别达到中感和感水平，而

12个供试大麦品种中有8个品种抗性评价等级为R

级(病小穗率<10%)，其余4个品系抗性达到MR级

(10%~20%)。国外的对照品种，Morrison抗扩展性

也达到R级，CIho4196和Cheveron在单花滴注表现

为中抗水平，Fredrichson在单花滴注条件下，两年

平均病小穗率为31.38%，在本地区表现为中感赤霉

病。孢子喷雾条件下，14 d调查侵染小穗数，平均

病小穗数在1.10~6.90之间，与单花滴注21 d的病小

穗率的2年平均值呈极显著正相关，相关系数为

0.829 5。说明以孢子喷雾和单花滴注方式都可以较

好地表示大麦赤霉病的严重度，大麦赤霉病的抗性

鉴定较稳定。对孢子喷雾接种后14 d的病穗率的调

查，供试品种加对照品种共19个材料中，病穗率大

于90%已有12个，说明在孢子喷雾接种后14 d进行

赤霉病调查难以区分品种的抗感差异。 

1.2大麦品种的遗传多样性 

应用PopGene分析了遗传多样性相关指数，结

果表明：有效等位基因数Ne为1.00~2.00，平均值为

1.65；Nei's基因多样性指数h为0.11~0.50，群体平均值

为0.37；Shannon信息指数(I)为0.21~0.69，平均值为

0.55，上述结果说明品种间有较为丰富的遗传多样性。 
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表1 大麦品种赤霉病抗性评价 

Table 1 Evaluation of the resistance to fusarium head blight on barley varieties 

品种名称 

Name of cultivar 

单花滴注病小穗率(%) 

Proportion of scabbed spikelet (%) 

 孢子喷雾 

Spore spread 

抗性等级 

Level of resistance 

 2011 2010 平均  

Average 

 侵染小穗数 

No. infected spikelet 

病穗率(%) 

Proportion of scabbed spike (%) 

 

苏花 2 号  

Suhua 2 

 2.78  7.64  5.21  1.85   59.09  抗 

R 

新宇 03~3  

Xinyu03~3 

 3.05  9.28  6.17   2.30   83.33  抗 

R 

5E003  5.22  8.89  7.06   2.63  100.00  抗 

R 

苏 B0608  

Su B0608 

 5.63     8.93  7.28   1.11   37.50  抗 

R 

扬农啤 5 号 

Yangnongpi5 

 4.64 12.14  8.39   2.64   53.85  抗 

R 

苏啤 3 号 

Supi3 

 4.38 12.95  8.67   2.59  100.00  抗 

R 

Morrison  5.00 14.11  9.56   1.10   72.72  抗 

R 

苏啤 4 号 

Supi4 

 5.74 13.56  9.65   2.54  100.00  抗 

R 

盐 99175 

Yan99175 

 5.92 13.38  9.65   2.00   93.33  中抗 

MR 

申河 085  

Shenhe085 

10.17 12.94  11.56   2.81   95.45  中抗 

MR 

扬辐 6008 

Yangfu6008 

12.50 12.30 12.40   2.68  100.00  中抗 

MR 

如东 5218 

Rudong5218 

12.81 16.18  14.50   2.00   77.78  中抗 

MR 

连 9723 

Lian9723 

12.28 18.89 15.59   1.57  100.00  中抗 

MR 

Cheveron  7.54 26.96 17.25   2.11  100.00  中抗 

MR 

Vivar  9.86 26.48 18.17   2.80  100.00  中抗 

MR 

CIho4196  9.02 28.31 18.67   3.60  100.00  中抗 

MR 

单二 

Daner 

13.28 26.76 20.02   1.89   56.25  中感 

MS 

Frederickson 26.32 36.43 31.38   5.10  100.00  中感 

MS 

甘啤 2 号 

Ganpi2 

35.82 45.83 40.83  6.90  100.00  感 

S 

 

基于基因组SSR标记的供试品种遗传多样性分

析结果表明，19个品种间遗传相似系数(Gs)值变化

范围为0.51~0.79，其中扬农啤5号与苏花2号Gs值最

大(0.79)，遗传距离最小，亲缘关系最近；盐99175

与瑞士品种Cheveron尽管都为抗赤霉病大麦品种，

但遗传相似系数值最小(0.51)，遗传距离最大，亲缘

关系最远。 

由品种间遗传相似系数矩阵的聚类分析绘制

出的树状聚类图见图1，以平均遗传相似系数0.51

为阈值，19个大麦品种可以分为2个类群，这2个类
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群可明确区分国外引进的品种与国内品种，表明品

种间的亲缘关系较远，受地理分布影响较大，国内

啤酒大麦品种与国外抗赤霉病大麦品种的种质渗

透较少。以相似系数0.61为阈值，来源于国内品种

的第一类群可以分为3个亚类群。第一亚类群和第

三亚类群分别为抗扩展性较好大麦品种或育种材

料；第二类群包括连9723、单二和甘啤2号，为赤

霉病抗性较差的3个中国大麦品种。第二大类群中，

六棱大麦和二棱大麦分别位于两个亚类群中。 

 

 

图1 大麦品种基于SSR标记树状聚类图 

注: 1: 扬农啤5号; 2: 苏花2号; 3: 新宇03~3; 4: 苏B0608; 5: 

申河085; 6: 扬辐6008; 7: 如东5218; 8: 连9723; 9: 单二; 10: 

甘啤2号; 11: 苏啤4号; 12: 苏啤3号; 13: 5E003; 14: 盐

99~175; 15: Cheveron; 16: Morrison; 17: Vivar; 18: CIho4196; 

19: Frederickson 

Figure 1 The dendrogram constructed based on polymorphic 

SSR data in 19 barley varieties 

Note: 1: Yangnongpi5; 2: Suhua2; 3: Xinyu03~3; 4: SuB0608; 

5: Shenhe085; 6: Yangfu6008; 7: Rudong5218; 8: Lian9723 9: 

Daner; 10: Ganpi2; 11: Supi4; 12: Supi3; 13: 5E003; 14: 

Yan99~175; 15: Cheveron; 16: Morrison; 17: Vivar; 18: 

CIho4196; 19: Frederickson 

1.3大麦品种赤霉病抗性基因的等位位点变异 

据前人报道，在2H染色体上存在QTL1、QTL2、

QTL3等3个赤霉病抗性QTL，在3H染色体上存在抗

赤霉病QTL4，在6H染色体上存在抗赤霉病QTL5。

以供试品种的抗性QTL紧密连锁的分子标记的多

态性位点差异来分析抗性基因可能的异同，由表2

可见，在供试的抗赤霉病啤酒大麦品种中，新宇03-3

与连9723可能携带QTL1、QTL2和QTL3等3个QTL

位点，苏花2号可能携带QTL2和QTL3，苏B0608可

能携带QTL1和QTL2，扬农啤5号可能携带QTL2和

QTL3，苏啤3号可能携带QTL1和QTL3，5E003、

苏啤4号和如东5218可能携带QTL3，申河085和扬

辐6008可能携带QTL2。盐99175虽然具有较好的抗

性，但并未检测到已报道的QTL，而中感品种单二

和感病品种甘啤2号却检测到可能携带有QTL1和

QTL2。上述结果提示这些已报道的抗性基因间并

非是简单的加性效应，品种的抗病表现与已报道的

抗性位点难以构成直接的相关关系，可能在抗病品

种中仍然存在其他抗病基因。感病品种中携带与抗

病QTL连锁标记一致的等位位点，说明抗病基因与

感病基因可能在同一品种中是同时存在的。 

2讨论 

前人研究已经明确，小麦赤霉病抗性存在抗初

侵染和抗扩展2种抗病类型(Schroeder and Chris- 

tensen, 1963)。但有关大麦赤霉病抗性，对这2类抗

性的则看法不一，早期研究认为大麦仅存在抗侵

染，不存在抗扩展，病症不会由发病小穗向邻近小

穗扩展(Steffenson, 2003; Bai and Shaner, 2004)。但

Bushnell等(2003)的研究证实大麦存在抗扩展性，试

验以单花滴注方式评价了大麦品种的抗扩展性,发

现供试品种间存在明显的抗扩展性差异,并在大麦

2H染色体上检测出1个抗扩展性QTL。国内的研究

也证实，大麦赤霉病菌侵染寄主后存在明显的扩展

过程，不同大麦品种的赤霉病对赤霉病菌的扩展抗

性存在显著差异(戈和静等, 2006; 吴佳祺等, 2011)。

采用单花滴注方式接种并对接种后赤霉病小穗数

或病小穗率是进行鉴定可明确区分赤霉病抗扩展

性，利用孢子喷雾接种方式并统计接种后的病小穗

率或病小穗数可作为抗初侵染的鉴定方法(Bai and 

Shaner, 2004)。本试验采用了上述两种方法进行接

种，试图区别抗扩展和抗侵染2种抗性类型，但从

单花滴注接种后21 d的病小穗率与孢子喷雾接种后

14 d的病小穗数的相关性看，品种间未表现出明显

的抗性差异，无法区分抗侵染和抗扩展,主要原因可

能由于在接种后14 d进行调查，病小穗数的差异受

到了抗扩展能力的影响。从育种实际出发，单一研

究抗侵染的意义并不重要，在病原菌侵染后其产生

的菌丝总是在不断扩展的，最终的病小穗数才真正

反应出品种的抗病性。试验还调查了孢子喷雾接种 
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表2 供试大麦品种5个抗赤霉病QTL的连锁标记位点差异 

Table 2 The allele variation of markers linked to the five QTLs associated with the resistance to Fusarium head blight in barley 

品种 

Cultivar 

QTL1 QTL2 QTL3 QTL4 QTL5 

 Bmac0093 HVBKASI Bmag0125 Ebmac0415 Bmac0067 HVM65 Bmag0807 

苏花2号  

Suhua 2 

- + + + - - - 

新宇03~3  

Xinyu03~3 

+ + + + - - - 

5E003 + - - + - - + 

苏B0608  

Su B0608 

+ + + - - - - 

扬农啤5号 

Yangnongpi5 

- + + + - - - 

苏啤3号  

Supi3 

+ + - + - - + 

苏啤4号  

Supi4 

+ - - +  - + 

盐99175  

Yan99175 

+ - - -  - + 

申河085  

Shenhe085 

- - + - - - + 

扬辐6008  

Yangfu6008 

- + + - - - - 

如东5218 

Rudong5218 

- + - + - - - 

连9723  

Lian9723 

+ + + + - - - 

单二 

Daner 

+ + + - - - + 

甘啤2号 

Ganpi2 

+ + + - - + - 

 

后的病穗率，在一程度上也能反应品种的抗侵染能

力，但由于多数品种接近或达到100%，无法很好地

区分品种间的抗性，因此以单花滴注或孢子喷雾接

种后14 d或21 d的病小穗数或病小穗率作为品种的

综合抗赤霉病指标能客观反应品种的抗病性。 

利用均匀分布于基因组上的分子标记对品种

进行基因型鉴定，可较好地揭示品种间的遗传关

系，亲缘关系较近的品种间遗传相似性较高，反之

则较低。Wingbermuehle等(2004)对多个中抗赤霉病

大麦品种进行聚类，发现多个中抗品种与先前报道

了抗病品种遗传关系较远。同样本试验中选用的栽

培品种或育种材料与自国外引进的抗源进行比较，

尽管在自国外引进品种中有来源于中国的

CIho4169大麦品种(Urrea et al., 2002)，基于基因型

的遗传关系分析表明，其与国外其他抗赤霉病品种

聚为一类，而与本地目前的栽培品种或育种材料的

遗传关系较远，可能这一种质在目前本地育种材料

中的应用极少有关，本地品种中抗赤霉病的与感赤

霉病的品种在试验中也能区分开，说明可能抗赤霉

病品种间的遗传关系较近。 

近年来对大麦赤霉病抗性的遗传作图与QTL

定位研究表明，Cheveron、CIho4196和Frederickson

等抗源的抗性基因QTL定位于2H、3H和6H染色体

上(Yu et al., 2010; Jia et al., 2011; Canci et al., 2004; 

Mesfin et al., 2003; Horsley et al., 2006)。利用抗性

QTL的紧密连锁的分子标记的等位位点差异，可以

比较不同抗源的抗性QTL位点异同，从而找出与已

知抗源抗性基因不同的新抗源(Wingbermuehle et al., 

2004)。本试验表明，12个抗病品种，有11个可能分

别携带有1~3个已知的抗病QTL位点，抗性较好的
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盐99175品种不携带任何已知的QTL位点。结果还

显示，并非携带多个抗病QTL位点的品种抗性即

强，携带较少抗病QTL位点的品种抗性即弱。究其

原因，目前定位的抗性QTL位点来自于抗源

Fredrichson和Cheveron，这两品种的抗性在本试验

中的抗性分别为中感和中抗水平，抗性远不及本地

供试品种。说明本地区的大麦品种可能存在更多新

的赤霉病抗性基因，从而导致抗性鉴定结果与抗性

QTL分子检测结果无显著相关性。因此利用目前本

地大麦栽培品种或育种材料作为抗源，发掘其中的

抗病基因有可能对大麦抗赤霉病育种起到更好的

作用。此外，在中感品种单二和感病品种甘啤2号

中同样检测到与抗病QTL连锁分子标记一致的等

位位点，可能与同一品种中往往同时存在赤霉病抗

病基因与感病基因有关(Ma et al., 2006)，因此大麦

赤霉病育种的另一途径可以通过抑制感病基因的

表达来提高感病品种的赤霉病抗性。 

3材料与方法 

3.1植物材料 

选择长江中下游地区二棱大麦的生产用品种

或育种品系12份为供试材料，包括扬农啤5号、苏

啤3号、苏啤4号、苏花2号、扬辐6008、申河085、

苏B0608、如东5218、连9723、新宇03-3、盐99175、

5E003。以中感品种单2和感病品种甘啤2号作为对

照，与国外明确的抗赤霉病六棱大麦品种Vivar、

Morrison、Cheveron以及二棱大麦品种CIho4196和

Frederickson一起种植。 

3.2赤霉病抗性鉴定 

实验分别于2010年及2011年在江苏省农科院

试验基地进行。每个小麦品种接种20穗，3次重复，

随机区组设计。 

赤霉病接种鉴定采用单花滴注方法和喷雾方

式。病原菌为大麦赤霉病强致病力菌株HG-1，由

湖北省农业科学院植保土肥研究所喻大昭研究员

惠赠。单花滴注时，取当天开花的麦穗，在顶部第

5朵小穗注入5 μL孢子液(200个分生孢子/μL)。接种

麦穗经塑料套袋保湿3 d后，继续在自然条件下生长

发病，期间每天弥雾保湿3~5次。以接种后21 d的病

小穗率作为大麦品种抗扩展性评价标准，病小穗率

=(病小穗数/总小穗数)×100%。喷雾方式则是取

当天开花的麦穗，在麦穗两侧均匀喷洒孢子液

(100个分生孢子/μL)，接种麦穗以上述同样方法弥

雾保湿。以接种后14 d的病穗侵染点和病穗率，

作为大麦品种抗侵染性评价标准，病穗率=(病穗

数/总穗数)×100%。 

3.3大麦品种分子标记检测 

大麦基因组DNA以改良CTAB方法提取(Zhang 

et al., 2004)。 

大麦品种赤霉病抗性连锁标记检测，选择98个

均匀分布于大麦染色体上的SSR标记对供试品种和

对照品种进行基因型分析，获得各标记的等位位点

基因型数据。以SSR检测结果分析遗传多样性，根

据凝胶电泳结果构建标记数据库。 

根据已有抗大麦赤霉病QTL定位结果(Yu et al., 

2010; Jia et al., 2011; Canci et al., 2004; Mesfin et al., 

2003; Horsley et al., 2006 )，选择表达较为稳定的位

于2H、3H和6H染色体的5个QTL相连锁的7个分子

标记，进行位点差异性分析(表3)。 

PCR反应程序参照相应的参考文献，PCR产物

在12%的非变性聚丙烯酰胺凝胶中分离，银染显色 

 

表3 大麦品种的赤霉病抗性QTL连锁标记 

Table 3 Markers associated with five quantitative trait loci (QTLs) for FHB resistance previously identified in barley 

QTL编号 

QTL no. 

标记名称 

Marker name 

染色体 

Chromosome 

BIN * 作图群体 

Mapping population 

参考文献 

Reference 

TL1 Bmac0093 2H 8 Fredrickson/Stander, Stander/MNS93 Mesfin et al., 2003; Canci et al., 2004 

 HVBKASI 2H 8 Fredrickson/Stander, Stander/MNS93 Mesfin et al., 2003; Canci et al., 2004 

QTL2 Bmag0125 2H 10 Fredrickson/Stander, M92-299/M81 Mesfin et al., 2003; Canci et al., 2004 

QTL3 Ebmac0415 2H 13 Fredrickson/Stander Mesfin et al., 2003 

QTL4 Bmac0067 3H 6 Fredrickson/Stander Mesfin et al., 2003 

QTL5 HVM65 6H 6 Cheveron/M69, Stander/MNS93 Pena et al., 1999; Canci et al., 2004 

 Bmag0807 6H 6 Cheveron/M69, M92-299/M81 Pena et al., 1999; Canci et al., 2004 

注: *: BIN代表染色体上物理位置(http://barleygonomics.wsu.edu) 

Note: *: BIN means the physical location on barley chromosome (http://barleygonomics.wsu.edu) 
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观察。品种得到的SSR标记与赤霉病抗性亲本标记

位点一致的，记为“+”。 

3.4数据统计 

对赤霉病表型鉴定数据以SAS9.0进行统计分

析。有效等位基因数(Ne)、Shannon信息指数(I)和

Nei'S基因多样性指数(h)等遗传多样性相关参数以

PopGene 1.32进行分析；遗传相似系数(Gs)和品种树

状聚类图以NTSYS-pc version 2.0软件计算和制作。 
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