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摘 要:为获得青稞籽粒硬度相关基因HvHinb-1的优异基因型,选取硬度差异显著的青稞品种苏马(硬

度值:14.66±1.55)和南木林(硬度值:21.42±1.83),通过PCR克隆并测序获得HvHinb-1基因序列,分析不

同基因型序列特征、蛋白理化性质及表达模式;分析HvHinb-1在21份硬度不同的青稞品种的分布及基因型,

并利用实时荧光定量PCR(qRT-PCR)技术检测HvHinb-1在籽粒发育不同阶段(乳熟早期、中期和晚期)的表

达量。结果表明,从青稞品种苏马和南木林中均可克隆到HvHinb-1基因,其编码蛋白序列一致性为98.64%,
存在2个氨基酸差异。HvHinb-1为亲水性碱性蛋白,等电点8.69,分子量16.12~16.14kDa,二级结构组成

以α-螺旋和无 规 卷 曲 为 主。经 系 统 进 化 分 析,青 稞 与 大 麦 HvHinb-1亲 缘 关 系 最 近。在12份 硬 度 较

小(硬度:9.04~15.04)青 稞 材 料 中,HvHinb-1的 氨 基 酸 序 列 在 第78和94处 为 H,9份 硬 度 较 大 (硬

度:18.93~22.76)青稞材料中,其氨基酸序列在第78和94处为 Q。通过qRT-PCR分析,在乳熟早期籽粒

中,HvHinb-1在苏马中的表达量显著高于南木林,而在乳熟中期,在南木林中表达量极显著高于苏马,说明该

时期可能是籽粒硬度形成的关键阶段。
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Abstract:ToobtainthesuperiorgenotypeofHvHinb-1generelatedtothehardnessofhullessbarley
grains,twohullessbarleyvarietieswithsignificantdifferencesinhardnesswereseleeted:Suma(hard-
nessvalue:14.66±1.55)andNanmulin(hardnessvalue:21.42±1.83).TheHvHinb-1genese-
quencethroughPCRweredonedtoanalyzedthesequencecharacteristics,proteinphysicochemical
properties,andexpressionpatternsofdifferentgenotypes,andexploredtheirrolesintheformationof
hullessbarleygrainhardness.ThedistributionandgenotypeofHvHinb-1in21hullessbarleyvarie-
tieswithdifferenthardnesswereanalyzed,andtheexpressionofHvHinb-1indifferentstagesofgrain
development(early,middleandlatemilkripening)wasdetectedbyreal-timequantitativePCR(qRT-
PCR).TheresultsshowedthattheHvHinb-1wasclonedfromboththeSumaandNanmulin,witha
sequenceidentityof98.64%,andtwoaminoaciddifferences.HvHinb-1isahydrophilicbasicprotein



withanisoelectricpointof8.69andamolecularweightof16.12to16.14kDa,primarilycomposedof
α-helicesandrandomcoils.PhylogeneticanalysisindicatedthathullessbarleyHvHinb-1hastheclo-
sestgeneticrelationshiptowheat.Inthepreliminaryidentificationof12samplesoflow-hardnesshul-
lessbarley(hardnessvaluerange:9.04-15.04),theaminoacidsequenceatthemutationsites78and
94wasH,andin9samplesofhigh-hardnesshullessbarley(hardnessvaluerange:18.93-22.76),

theaminoacidsequenceatthemutationsites78and94wasQ.qRT-PCRanalysisshowedthatinear-
lymilkripeninggrains,theexpressionlevelofHvHinb-1wassignificantlyhigherinSumathanthat
inNanmulin,andinmid-milkripening,itwasextremelyhigherinNanmulinthaninSuma,sugges-
tingthatthisperiodmaybecrucialforgrainhardnessformation.
Keywords:Hullessbarley;Hinb-1gene;Grainhardness;Cloning;Expressionanalysis

  青 稞(Hordeum vulgare L.var.nudum
Hook.F.)是青藏高原的特色作物,在提供藏族

人民食物和草料方面发挥着至关重要的作用[1]。
因其具有耐旱、抗寒、耐盐碱、抗逆性强、生长期短

等特点,在西藏、甘肃、四川、青海等高原地区广泛

种植,是最具有高原特色的农作物,也是海拔4500
m以 上 的 高 寒 地 区 可 以 成 熟 的 少 数 作 物 之

一[2-3]。青稞富含膳食纤维、蛋白质和维生素,且
脂肪和可溶性糖含量较低[4],还蕴含丰富的β-葡
聚糖、阿拉伯木聚糖、黄酮类物质、多酚等多种抗

氧化剂和其他具有生理活性的化合物[5]。研究表

明,长期摄入青稞有助于降低某些慢性和代谢疾

病的风险,包括降血糖血脂以及降低冠心病、肥胖

症以及癌症产生的风险,提高人体免疫力,被认为

是药食同源的食品[6-7]。
作物籽粒硬度取决于蛋白质与胚乳中淀粉颗

粒结合的紧密程度,主要由遗传控制[8]。青稞的

籽粒硬度不仅与产量和加工品质密切相关,而且

还直接影响其储存稳定性和经济效益[9-10]。挖掘与

青稞籽粒硬度相关的基因对青稞品质性状改良十分

必要。研究表明,青稞硬度位点 Ha 包含 Hina、

Hinb-1、Hinb-2和Gsp 基因,并被证明与晶粒硬度

和干物质消化率(DMD)相关[11]。在小麦中与 Ha
密切相关的基因分别是Pina、Pinb 和Gsp-1a [12]。
目前鲜见与青稞籽粒硬度相关基因的报道。

课题组前期利用转录组测序(RNA-seq)结
果,筛选获得青稞籽粒硬度相关基因HvHinb-1,
该基因在籽粒硬度不同的青稞品种中表达量差异

显著。本研究拟运用基因克隆、多序列比对及生

物信息学预测技术解析青稞HvHinb-1基因,明
确优异基因型,并采用qRT-PCR技术测定该基

因表达动态,为青稞品种选育提供参考。

1 材料与方法

1.1 材料

试验材料苏马(硬度14.66左右)、南木林(硬
度21.42左右)为籽粒硬度差异显著(P<0.05)
的青稞品种;通过预试验选取21份籽粒硬度不同

(9份硬度大,12份硬度小)、在不同环境下较为稳

定的青稞品种用于试验结果验证。

1.2 试验设计

于2024年3月将供试材料种植于青海大学

农林科学院试验田,即青海西宁试验基地(36.73°
N,101.75°E)、青海省贵德县农场(36.04°N,101.
44°E)、青海省海西藏族自治州都兰县香日德农场

(36.03°N,97.81°E),品种按行播种,行距20cm,
株距10cm,每行种植10粒。于青海西宁试验基

地采集23份青稞品种苗期的叶片和苏马、南木林

乳熟早期(播种后第11周)、乳熟中期(播种后第

13周)、乳熟晚期(播种后第15周)3个关键生育

期的主穗中部籽粒,3次生物学重复。所有样本

经液氮冷冻后,保存至-80℃冰箱。所有品种成

熟期按行收获,干燥后进行脱粒、储存。

1.3 测定项目与方法

1.3.1 青稞籽粒硬度测定

每个品种随机选取10粒成熟且完整的青稞

籽粒,用自动颗粒硬度计(山东盛泰仪器有限公

司)测量籽粒硬度,计算平均值与标准差。

1.3.2 青稞叶片DNA的提取

将冷冻保存的青稞叶片研磨成粉状,利用

DNAsecure植物基因组DNA提取试剂盒(天根

生化科技有限公司)提取DNA;利用超微量核酸

蛋白测定仪(NanoPhotometer,台达电子工业股

份有限公司)检测DNA浓度及纯度;采用1.2%
琼脂糖凝胶电泳法检验 DNA完整性。检测合
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格的DNA样品分装后保存于-20℃低温冰箱。

1.3.3 青稞HvHinb-1基因的克隆

采用Primer5.0软件设计HvHinb-1基因特

异性引物(HvHinb-1-F/R),引物序列见表1。以

23个青稞品种叶片基因组 DNA 为模板进行

PCR扩增。扩增体系、反应程序及电泳检测均参

照前人研究方法[13]。采用琼脂糖凝胶DNA回收

试剂盒(Magen)对目标条带进行回收,并通过超

微量核酸分析仪(ADP-90MDH)测定回收产物

的浓度与纯度。将回收产物与pEasy-Blunt克隆

载体连接后,转化至Trans-T1感受态细胞中[14]。
通过单菌落PCR筛选能扩增出清晰目标条带的

阳性菌,接种至10mL含 Kana的LB液体培养

基中,于THD-200D台式恒温振荡箱(北京亚泰

科隆仪器技术有限公司)37℃、200r·min-1 培

养,隔天将菌液样本交由擎科生物公司完成双向

测序分析[15]。

1.3.4 青稞HvHinb-1基因的生物信息学分析

基于NCBI数据库对HvHinb-1基因保守结

构域生物信息学分析,结合ExpasyProtparma与

Protscaie解析其编码蛋白的理化特性[16]。利用

SignalP4.1和TMHMM-2.0双平台分别预测该

蛋白的信号肽分布及跨膜结构域[16]。通过SOP-
MA算法与SWISS-MODEL同源建模技术,系统

预测青稞HvHinb-1蛋白的二级构象与三级空间

结构[16]。借 助 NCBIBLASTP 功 能 模 块 与

Primer5.0软件,将该蛋白氨基酸序列与禾本科

代表性物种大麦(Hordeumvulgare)、布顿大麦

草(Hordeumbogdanii)、球 茎 大 麦(Hordeum
bulbosum)等12种禾本科植物进行多序列同源比

对;并用 Mega5.1构建系统进化树,阐明其进化

关系[16]。

1.3.5 青稞HvHinb-1基因表达模式分析

以扩增并测序获得的HvHinb-1基因序列为

参照,利用Primer5.0设计荧光实时定量PCR
引物HvHinb-1-SF/SR(表1)。将苏马和南木林

籽粒乳熟早期(播种后11周)、乳熟中期(播种后

13周)和乳熟晚期(播种后15周)的籽粒用北京

麦瑞博生物科技有限公司RNA试剂盒(TaKaRa
MiniBEST Plant RNA Extraction Kit)提 取

RNA,并合成cDNA模板,18SrRNA 为内参基因

(表1),采用TBGreenpremixExTaqⅡ荧光染料

(TaKaRa公司),利用LightCycler480System
(罗氏诊断公司)进行实时荧光定量PCR(qRT-
PCR),反应体系:TBGreenpremixExTaqⅡ12.5

μL,正反向引物各1.0μL,cDNA3.0μL,ddH2O
7.5μL,共25μL。反应程序参照说明书,3次重复。

表1 本试验所用引物

Table1 Primersusedinthisstudy
引物名称
Primername

引物序列
Primersequence(5'-3')

用途
Purpose

HvHinb-1-F AGAGGAAGTCTCAACCCAT 基因克隆 Genecloning

HvHinb-1-R AACCCACCATCAACAAAC

HvHinb-1-SF GGATTACGTGATGGAGCGGT 实时定量 Real-timePCR

HvHinb-1-SR CTGGCAACACTTCTCCCGAA

18SrRNA-F CGGCTACCACATCCAAGGAA 内参引物Control

18SrRNA-R GCTGGAATTACCGCGGCT

1.4 数据处理及分析

利用Excel2016和SPSS22.0对数据进行

整理和方差分析,采用2-ΔΔCt法计算HvHinb-1基

因的相对表达量。

2 结果与分析

2.1 青稞籽粒硬度分析

对三个试点的青稞品种苏马与南木林进行籽

粒硬度测定,其平均值分别为14.66±1.55和

21.42±1.83,存在极显著差异(P<0.001)。

2.2 青稞HvHinb-1基因的克隆及序列分析

以引物HvHinb-1-F/R对南木林和苏马的叶

片DNA进行扩增(图1A),获得1条全长为651
bp的目的条带,该基因开放阅读框为444bp,共编

码147个氨基酸(图1B和C)。序列比对结果显

示,南木林与苏马的核苷酸序列一致性为99.55%,
两者在234和282bp处存在差异,导致产生两个

氨基酸差异,一致性为98.64%,南木林的氨基酸

序列在第78和94处均为Q,苏马均为 H。序列

保守结构域预测结果表明,HvHinb-1蛋白属于
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α-淀粉酶抑制剂和种子储存蛋白亚家族(AAI-
SS)(图1D、E)。

HvHinb-1蛋白理化性质分析结果表明,苏马的

HvHinb-1蛋白分子式为C715H1103N197O202S14,分子

量为16.14kDa,不稳定指数为33.86,脂溶指数为

67.01,理论等电点为8.69,其中负电荷残基为11
个,正电荷残基为16个。南木林的 HvHinb-1蛋

白分子式为C713H1105N195O204S14,分子量为16.12
kDa,不稳定指数为37.79,脂溶指数为67.01,理
论等电点为8.69,其中负电荷残基为11个,正电

荷残基为16个(表2)。HvHinb-1蛋白为亲水性

的稳定碱性蛋白(图2A、B),存在信号肽(图2C、

D)和跨膜结构(图2E、F)。
二级结构预测结果(图3A和3B)表明,在

苏马和南木林中,HvHinb-1蛋白组成均以α-螺
旋、无规则卷曲和延伸链为主,苏马中3者占比

分别为58.5%、38.1%、3.4%,南木林中3者

占比分别 为56.46%、39.46%和4.08%。三

级结构预测结果(图3C和3D)表明,该蛋白为

含有α-螺旋与无规则卷曲结构的低聚态单体。

  图A中,M、SM、NML和Y分别为DL2000、苏马、南木林和阴性对照。图B和C分别为苏马和南木林中HvHinb-1基因的核酸和氨

基酸序列,其中红、蓝色方框表示两个品种间核苷酸序列的差异,红、蓝色圆圈表示二者在氨基酸序列上的差异。图D和E分别为苏马

和南木林中 HvHinb-1蛋白的保守结构域。
InfigureA,MisDL2000,SM,NMLandYareSuma,Nanmulinandthenegativecontrol,respectively.FigureBandCarenucleo-

tideacidsequencesanddeducedaminoacidsequencesofHvHinb-1genesinSumaandNanmulin,andtheredandblueboxesrepresentthe
differencesofnucleotidesequencebetweenthetwovarieties,andtheredandbluecirclesrepresentthedifferencesofaminoacidsequences
betweenthetwovarieties,respectively.FigureDandEaretheconserveddomainpredictionofHvHinb-1proteininSumaandNanmulin,re-
spectively.

图1 HvHinb-1基因的克隆(A)及结构分析(B~E)
Fig.1 Cloning(A)andstructureranalysis(B-E)oftheHvHinb-1gene

表2 HvHinb-1理化性质

Table2 PhysicalandchemicalpropertiesofHvHinb-1
指标Index 苏马Suma 南木林 Nanmulin

分子式 Molecularformula C715H1103N197O202S14 C713H1105N195O204S14
分子量 Molecularweight/kDa 16.14 16.12
不稳定指数Instabilityindex 33.86 37.79
脂溶指数Fatsolubilityindex 67.01 67.01

理论等电点 Theoreticalisoelectricpoint 8.69 8.69
负电荷残基(Asp+Glu)Negativelychargedresidue 11 11

正电荷残基(Arg+Lys)Positiveresidue 16 16
氨基酸数量 Numberofaminoacids 147 147
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  A:苏马中 HvHinb-1蛋白的亲水性预测;B:南木林中 HvHinb-1蛋白的亲水性预测;C:苏马中 HvHinb-1蛋白的信号肽预测;D:南
木林中 HvHinb-1蛋白的信号肽预测;E:苏马中 HvHinb-1蛋白的跨膜结构预测;F:南木林中 HvHinb-1蛋白的跨膜结构预测。

A:HydrophilicitypredictionofHvHinb-1proteininSuma;B:HydrophilicitypredictionofHvHinb-1proteininNanmulin;C:Sig-
nalpeptidepredictionofHvHinb-1proteininSuma;D:SignalpeptidepredictionofHvHinb-1proteininNanmulin;E:Predictionofthe
transmembranestructureofHvHinb-1proteininSuma;F:PredictionofthetransmembranestructureofHvHinb-1proteininNanmulin.

图2 HvHinb-1蛋白的亲水性、信号肽、跨膜结构域预测

Fig.2 Predictionofthehydrophilicity,signalpeptideandtransmembranedomainofHvHinb-1protein

  A:苏马HvHinb-1基因二级结构预测;B:南木林HvHinb-1基因二级结构预测;C:苏马 HvHinb-1蛋白三级结构预测;D:南木林

HvHinb-1蛋白三级结构预测;蓝色为α-螺旋;红色为延伸链;橙色为随机卷圈。
A:SecondarystructurepredictionofSumaHvHinb-1Gene;B:SecondarystructurepredictionofNanmulinHvHinb-1Gene;C:Ter-

tiarystructurepredictionofSumaHvHinb-1Protein;D:TertiarystructurepredictionofNanmulinHvHinb-1Protein;Blue:α-helix;
Red:Extendedchain;Orange:Randomcoil.

图3 HvHinb-1蛋白二级(A和B)和三级结构(C和D)预测

Fig.3 Predictionofthesecondary(AandB)andthetertiary(CandD)structuresoftheHvHinb-1protein

2.3 HvHinb-1蛋白的同源比较及系统进化分析

同源比对结果(图4)表明,HvHinb-1蛋白与

大麦(Hordeum vulgare)、布 顿 大 麦 草(Hor-
deumbogdanii)、球茎大麦(Hordeumbulbosum)
的Hinb-1蛋白氨基酸序列一致性较高,分别为

100%、95.24%、94.56%。系 统 进 化 分 析 结 果

(图5)表明,在13种禾本科植物种中,青稞与大

麦的 Hinb-1蛋白亲缘进化关系最近,与新麦草

(Psathyrostachysjuncea)、无 芒 雀 麦(Bromus
inermis)、披 碱 草(Elymuslibanoticus)和 一 粒

小麦(Triticum monococcum)的 亲 缘 进 化 关 系

最远。
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  HvHinb-1-SM:青稞苏马;HvHinb-1-NML:青稞南木林;HvHinb-1:大麦;HbHinb-B:布顿大麦草;AtPinb:三芒山羊草;TaPinb:小
麦;PjPinb:新麦草;BiPinb:无芒雀麦;ElPinb:披碱草;TmPinb:一粒小麦;HcHin:智利大麦;HpHinb:小大麦;HmHinb:野生大麦;Hbu-
Hinb:球茎大麦。图5同。

HvHinb-1-SM:HordeumvulgareL.var.nudum Hook.f.Suma;HvHinb-1-NML:HordeumvulgareL.var.nudum Hook.f.
Nanmulin;HvHinb-1:Hordeumvulgare;HbHinb-B:Hordeumbogdanii;AtPinb:Aegilopstriunciali;TaPinb:Triticumaestivum;
PjPinb:Psathyrostachysjuncea;BiPinb:Bromusinermis;ElPinb:Elymuslibanoticus;TmPinb:Triticum monococcum;HcHin:
Hordeumchilense;HpHinb:Hordeumpusillum;HmHinb:Hordeum murinumsubsp.Glaucum;HbuHinb:Hordeumbulbosum.
Thesameinfigure5.

图4 HvHinb-1与禾本科其他植物中Hinb-1蛋白的序列比对

Fig.4 SequencealignmentofHvHinb-1withHinb-1fromotherplantsoftheGramineousfamily

图5 HvHinb-1蛋白与其他禾本科植物Hinb-1蛋白

的系统发育分析

Fig.5 PhylogeneticanalysisofHvHinb-1proteinand

Hinb-1proteininotherGramineousplants

2.4 21份青稞品种籽粒硬度分析

将21份籽粒硬度存在差异的青稞品种分为

大硬度(18.93~22.76,9份)和小硬度(9.04~
15.04,12份)两组(表3)。经SPSS22.0分析发

现,两组间籽粒硬度存在极显著差异(P<0.01)。
比对21个青稞品种的HvHinb-1蛋白序列发现,
六十天、白青稞等小硬度品种的氨基酸序列与康

巴青稞、紫青稞-日喀则等大硬度青稞品种存在两

处氨基酸差异,在变异处小硬度品种均为 H,大
硬度品种均为Q(图6),推测青稞籽粒硬度不同

与这两处氨基酸差异有关。

2.5 不同时期青稞籽粒中HvHinb-1基因的表达

qRT-PCR结果(图7)表明,在籽粒中,苏马

与南木林两个品种间HvHinb-1的表达量在乳熟

早期存在显著性差异(P<0.05),苏马是南木林

的1.34倍;乳熟中期两个品种间的表达量存在极

显著差异(P<0.01),南木林是苏马的5.53倍;
乳熟晚期两个品种间的表达量差异不显著。推测

乳熟早、中期是籽粒硬度形成的关键时期。
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表3 21个青稞品种的籽粒硬度

Table3 Grainhardnessof21hullessbarleyvarieties
编号
Number

品种
Variety

西宁
Xining

贵德
Guide

海西
Haixi

平均
Average

1 六十天Liushitian 11.91 9.56 13.80 11.76±2.12
2 白青稞Baiqingke 13.41 13.76 14.48 13.88±0.55
3 下康布青 Xiakangbuqing 14.14 13.79 15.33 14.42±0.81
4 门嘎如乃那 Mengarunaina 13.32 11.52 15.55 13.46±2.02
5 普兰白青稞Pulanbaiqingke 14.09 15.10 15.93 15.04±.092
6 全株黑 Quanzhuhei 15.05 12.37 14.76 14.06±1.47
7 俄载Ezai 11.97 12.29 14.80 13.02±1.55
8 对芒青 Duimangqing 11.33 12.04 14.52 12.63±1.67
9 萨迦兰Sajialan 12.98 14.00 15.30 14.09±1.16
10 长芒米大麦Changmangmidamai 8.42 6.52 12.18 9.04±2.88
11 青青稞 Qingqingke 12.54 12.26 15.86 13.55±2.00
12 藏嘎达仁Zanggadaren 12.05 12.57 14.29 12.97±1.17
13 康巴青稞 Kangbaqingke 20.16 20.41 18.74 19.77±0.90
14 紫青稞-日喀则Ziqingke-rikaze 20.53 20.59 20.47 20.53±0.06
15 甘青4号 Ganqing4 20.61 20.77 24.30 21.89±2.09
16 甘南 Gannan 18.31 20.71 20.94 19.99±1.46
17 蓝青稞Lanqingke 18.70 18.55 19.54 18.93±0.53
18 长毛青稞Changmaoqingke 19.18 19.60 21.91 20.23±1.47
19 嘎木 Gamu 19.78 19.14 22.87 20.60±1.99
20 白青稞Baiqingke 19.40 19.27 22.10 20.26±1.60

21 二道眉白颖灰粒青稞
Erdaomeibaiyinghuiliqingke 22.15 23.23 22.90 22.76±0.55

  1~12:小硬度青稞品种;13~21:大硬度青稞品种。
1-12:Low-hardnesshullessbarleyvarieties;13-21:High-hardnesshullessbarleyvarieties.

  前12个为小硬度青稞品种;后9个为大硬度青稞品种。
Thefirst12varietiesarelow-hardnesshullessbarleyvarieties;Thelast9varietiesarehigh-hardnesshullessbarleyvarieties.

图6 21份青稞籽粒HvHinb-1测序结果

Fig.6 SequencingresultsofHvHinb-1in21hullessbarleygrain
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图7 HvHinb-1在两个品种不同时期籽粒中的表达量

Fig.7 ExpressionofHvHinb-1ingrainsoftwo

varietiesatdifferentstages

3 讨论

硬度作为青稞籽粒品质的关键评价指标,其
重要性体现在多个维度:首先,在加工特性方面,
硬度直接影响碾磨效率、出粉率和淀粉损伤程度;
其次,在贮藏稳定性上,硬度与籽粒抗机械损伤能

力和耐储性密切相关;最后,在终端产品质量方

面,硬度决定了最终产品的口感、质地和外观品

质[17]。目前关于籽粒硬度的分子机制研究主要

集中在水稻、小麦等主粮作物。Kim等[18]通过精

细定位发现,水稻中的OsFLOq12基因通过调控

胚乳细胞壁中纤维素和半纤维素的沉积模式影响

籽粒硬度。Morris[19]的研究表明,小麦籽粒硬度

主要由位于5DS染色体上的puroindoline-a(PI-
NA)和puroindoline-b(PINB)蛋白基因调控,这
两种蛋白与淀粉颗粒表面结合程度决定其硬度。
Krishnamurthy等[20]的研究证实,将小麦PINA/
PINB基因转入水稻可降低其籽粒硬度。这不仅

揭示了禾本科作物硬度调控的保守机制,也为作物

品质改良提供了新思路。相比之下,作为青藏高原

特色作物的青稞,其硬度遗传机制研究明显滞后。
本研究从硬度差异显著的青稞品种苏马和南

木林中获得与籽粒硬度相关基因HvHinb-1。序

列分析发现,该基因编码区存在两个导致 H/Q
氨基酸替换的单核苷酸多态性位点。三级结构预

测显示,这些突变可能导致蛋白质表面电荷分布

和疏水核心的改变。进一步的蛋白功能注释表

明,HvHinb-1属于α-淀粉酶抑制剂和种子储存

蛋白亚家族[21],与小麦Puroindolines同属AAI_
LTSS蛋白家族[22-23]。基于小麦中已建立的Pi-
na/Pinb“双基因平衡”调控模式[24],我们推测青

稞中可能存在由 Hina、Hinb-1、Hinb-2和Gsp组

成的更为复杂的调控网络。除遗传因素外,环境

条件对籽粒硬度的影响也不可忽视。本研究3个

试点数据显示,青稞硬度呈现与常规认知相反的

纬度分布特征:低纬度的海西地区(36.03°N,97.81°
E)硬度值达到17.65±3.37,显著高于较高纬度

的西宁(36.73°N,101.75°E,硬度值15.72±3.97)
和贵德(36.04°N,101.44°E,硬度值15.62±4.52)。
通过环境因子相关性分析发现,这种异常分布可

能与海西地区特殊的高原气候(年均温差25.3
℃,日照时数3098h)有关,这可能促进了青稞籽

粒中蛋白质和淀粉的积累,从而增加了籽粒的硬

度[25-26]。
基于当前研究进展,未来工作我们将着重于

三个方向:首先,采用CRISPR/Cas9基因编辑技

术构建HvHinb-1的敲除和点突变材料,以验证

其功能;其次,通过多环境试验结合转录组分析,
解析“基因型-环境-硬度”的互作网络;再者,建
立基于近红外光谱的硬度加工品质预测模型。在

育种方面,可针对不同需求开展定向改良:面向主

食加工,培育中等硬度的通用型品种;针对功能食

品开发,选育高β-葡聚糖含量的专用品种;为适应

高原仓储条件,选育高硬度耐储品种。通过将传

统育种与现代分子技术相结合,有望培育出既保

持青藏高原特色,又符合现代食品工业需求的青

稞新品种,为区域经济发展和特色作物资源利用

开辟新途径。

4 结论

青稞 硬 度 相 关 基 因HvHinb-1 全 长 为651
bp,编码147个氨基酸,属于α-淀粉酶抑制剂和

种子储存蛋白亚家族(AAI_SS);小硬度青稞材料

氨基酸序列在第78和94处为 H,大硬度的青稞

氨基酸序列在第78和94处为Q;乳熟早、中期是

青稞HvHinb-1基因表达的关键时期。
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