
植物遗传资源学报 ２０１４ꎬ１５(１):４８￣５５
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ＤＯＩ:１０. １３４３０ / ｊ. ｃｎｋｉ. ｊｐｇｒ. ２０１４. ０１. ００７

结球甘蓝植株相关主要农艺性状的
遗传及相关性分析

王万兴ꎬ刘玉梅ꎬ袁素霞ꎬ方智远ꎬ杨丽梅ꎬ庄　 木ꎬ张扬勇ꎬ李占省ꎬ孙培田
(中国农业科学院蔬菜花卉研究所ꎬ北京 １０００８１)

　 　 摘要:利用主要农艺性状上具有显著差异的结球甘蓝高代纯合自交系 ０１￣８８ 和 ０２￣１２ 杂交获得 Ｆ１ꎬ通过游离小孢子培养

获得含有 １８９ 个基因型的 ＤＨ 群体为试验材料ꎬ采用主基因 ＋ 多基因混合遗传模型对结球甘蓝外叶数、开展度、株高、外叶颜

色、外叶长和外叶宽 ６ 个与植株相关的主要农艺性状进行遗传和相关性分析ꎮ 结果表明ꎬ在 ＤＨ 分离群体中 ６ 个主要农艺性

状呈连续的、单峰、偏态分布ꎬ说明这些性状为多基因控制的数量性状ꎮ 除外叶宽和外叶颜色性状受多基因控制外ꎬ其余 ４ 个

农艺性状均受 ２ 对主基因 ＋多基因控制ꎮ 主基因遗传率大小顺序为株高(５９ １６％ ) > 外叶长(５６ ５６％ ) > 外叶数(５５ ６７％ ) >
开展度(１９ ５６％ )ꎮ 株高、外叶长和外叶数性状具有较高的主基因遗传率ꎬ早代选择效果较好ꎮ 这 ６ 个农艺性状间存在一定

的相关性ꎬ其中外叶数与开展度、外叶长与外叶宽等成对性状呈极显著正相关ꎻ外叶数与外叶宽成对性状呈极显著负相关ꎬ在
育种实践中可利用其相关性实行间接选择ꎮ
　 　 关键词:结球甘蓝ꎻ主基因 ＋ 多基因ꎻ遗传分析ꎻ相关性分析

Ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎｄ Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｍａｉｎ Ａｇｒｏｎｏｍｉｃ Ｔｒａｉｔｓ Ｒｅｌａｔｅｄ
ｔｏ Ｐｌａｎｔｓ ｉｎ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ Ｌ. ｖａｒ. ｃａｐｉｔａｔａ

ＷＡＮＧ Ｗａｎ￣ｘｉｎｇꎬＬＩＵ Ｙｕ￣ｍｅｉꎬＹＵＡＮ Ｓｕ￣ｘｉａꎬＦＡＮＧ Ｚｈｉ￣ｙｕａｎꎬＹＡＮＧ Ｌｉ￣ｍｅｉꎬＺＨＵＡＮＧ Ｍｕꎬ
ＺＨＡＮＧ Ｙａｎｇ￣ｙｏｎｇꎬＬＩ Ｚｈａｎ￣ｓｈｅｎｇꎬＳＵＮ Ｐｅｉ￣ｔｉａｎ

( Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｖｅｇｅｔａｂｌｅｓ ａｎｄ ＦｌｏｗｅｒｓꎬＣｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ ＳｃｉｅｎｃｅｓꎬＢｅｉｊｉｎｇ １０００８１)

Ａｂｓｔｒａｃｔ:Ｔｗｏ ｄｉｖｅｒｓｅ ａｄｖａｎｃｅｄ ｈｏｍｏｚｙｇｏｕｓ ｉｎｂｒｅｄ ｌｉｎｅｓ ｏｆ ｃａｂｂａｇｅꎬｎａｍｅｄ ０１￣８８ ａｎｄ ０２￣１２ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉ￣
ｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｏｎ ｔｈｅ ｍａｉｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｐｌａｎｔｓꎬｗｅｒｅ ｕｓｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｐａｒｅｎｔｓ ｔｏ ｄｅｖｅｌｏｐ ａ ｄｏｕｂｌｅ ｈａｐｌｏｉｄ
(ＤＨ)ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇ １８９ ｌｉｎｅｓ ｔｈｒｏｕｇｈ ｍｉｃｒｏｓｐｏｒｅ ｃｕｌｔｕｒｅ. Ｕｓｉｎｇ ｍｉｘｅｄ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ ｐｌｕｓ ｐｏｌｙｇｅｎｅ ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅ
ｍｏｄｅｌꎬｔｈｅ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｏｕｔｅｒ ｌｅａｆ(Ｎｏｌ)ꎬｐｌａｎｔ ｂｒｅａｄｔｈ(Ｐｂ)ꎬｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ(Ｐｈ)ꎬｐｒｉｍａｒｙ ｃｏｌｏｒ ｏｆ ｏｕｔｅｒ ｌｅａｆ
(Ｐｃｌ)ꎬｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｏｕｔｅｒ ｌｅａｆ(Ｌｏｌ)ꎬａｎｄ ｗｉｄｔｈ ｏｆ ｏｕｔｅｒ ｌｅａｆ(Ｗｏｌ)ｉｎ Ｂ. ｏｌｅｒａｃｅａ ｗｅｒｅ ｉｎｖｅｓｔｉｇａｔｅｄ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｓｈｏｗｅｄ
ｔｈａｔ ａｌｌ ｔｈｅ ６ ｍａｉｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｗｅｒｅ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓꎬｓｉｎｇｌｅ ｐｅａｋꎬａｎｄ ｐａｒｔｉａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ. Ｔｈｉｓ ｄｅｍｏｎｓｔｒａｔｅｄ ｔｈａｔ
６ ｍａｉｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ. Ｅｘｃｅｐｔ Ｗｏｌ ａｎｄ Ｐｃｌꎬｔｈｅ ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅｓ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ４ ｔｒａｉｔｓ
ｗｅｒｅ ｉｎ ａｇｒｅｅｍｅｎｔ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ ｐｌｕｓ ｐｏｌｙｇｅｎｅｓ. Ｔｈｅ ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｄｅｓｃｅｎｄｉｎｇ ｏｒｄｅｒ ｗｅｒｅ ｆｏｌ￣
ｌｏｗｉｎｇ ａｓ Ｐｈ(５９ １６％ ) > Ｌｏｌ(５６ ５６％ ) > Ｎｏｌ(５５ ６７％ ) > Ｐｂ(１９ ５６％ ). Ｄｕｅ ｔｏ ｔｈｅ ｈｉｇｈ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ ｈｅｒｉｔａ￣
ｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ＰｈꎬＬｏｌꎬａｎｄ Ｎｏｌꎬｔｈｅｙ ｗｅｒｅ ｅｆｆｉｃｉｅｎｔｌｙ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ｅａｒｌｙ￣ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ. Ｎｏｌ￣Ｐｂ ａｎｄ Ｌｏｌ￣Ｗｏｌ ｅｔｃ ｐａｉｒｅｄ
ｔｒａｉｔｓ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ. Ｎｏｌ￣Ｗｏｌ ｗａｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｎｅｇａｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｅｒｅ ｆａｃｉｌｉｔａ￣
ｔｅｄ ｔｏ ｉｎｄｉｒｅｃｔｌｙ ｓｅｌｅｃｔ ｉｎ ｂｒｅｅｄｉｎｇ.

收稿日期:２０１３￣０５￣２１　 　 修回日期:２０１３￣０６￣１７　 　 网络出版日期:２０１３￣１２￣１９
ＵＲＬ:ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｃｎｋｉ. ｎｅｔ / ｋｃｍｓ / ｄｅｔａｉｌ / １１. ４９９６. Ｓ. ２０１３１２１９. １１１４. ００９. ｈｔｍｌ
基金项目:国家“８６３”课题(２０１２ＡＡ１００１０５)ꎻ国家科技支撑计划课题(２０１３ＢＡＤ０１Ｂ０４)ꎻ现代农业产业技术体系建设专项资金(ＣＡＲＳ￣２５￣Ａ)ꎻ

农业部园艺作物生物学与种质创制重点实验室项目

第一作者研究方向为蔬菜遗传育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｗａｎｇｗａｎｘｉｎｇ１０＠ １６３. ｃｏｍ
通信作者:刘玉梅ꎬ研究方向为蔬菜遗传育种ꎮ Ｅ￣ｍａｉｌ:ｌｉｕｙｕｍｅｉ＠ ｃａａｓ. ｃｎ

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:Ｃａｂｂａｇｅꎻｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ ｐｌｕｓ ｐｏｌｙｇｅｎｅꎻｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓꎻｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ



　 １ 期 王万兴等:结球甘蓝植株相关主要农艺性状的遗传及相关性分析

结球甘蓝(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｏｌｅｒａｃｅａ Ｌ. ｖａｒ. ｃａｐｉｔａｔａ)是

我国重要的蔬菜作物之一ꎬ富含多种维生素和矿物

质ꎬ并含有丰富的膳食纤维和抗癌物质ꎬ是一种营养

价值很高的蔬菜[１]ꎮ 甘蓝的外叶数、株高、外叶长、
外叶宽和外叶颜色等与植株相关的性状直接影响光

合作用的强弱ꎬ从而影响产量的高低ꎬ同时还影响甘

蓝叶球的食用品质ꎮ
研究表明ꎬ甘蓝与植株相关的主要农艺性状ꎬ如

株高和外叶长等同属于多基因控制的数量性状[２]ꎮ
方智远等[３]于 １９７９ 年和 １９８０ 年分别对 ３ 个甘蓝组

合的几个农艺性状进行分析ꎬ得到了开展度和外叶

数 ２ 个与植株相关性状的狭义遗传率ꎮ 徐彦军

等[４] 和陈锦秀等[５] 均以甘蓝为试验材料ꎬ分别采

用不完全双列杂交和完全双列杂交的方法对甘蓝

主要农艺性状进行遗传分析ꎮ 但是这些研究只是

从总的基因遗传率入手ꎬ没有说明主基因的个数

和对基因效应进行遗传参数估计ꎮ 虽然缪体云

等[６]对结球甘蓝 ８ 个主要农艺性状遗传率进行估

计和分析ꎬ但是对与植株相关性状研究的数目有

限ꎬ特别是外叶颜色等重要性状没有进行分析ꎮ
前人研究所得的结果有的相似ꎬ有的差异较大ꎬ这
可能是因为不同性状在不同材料间是由不同的等

位基因所控制ꎬ充分利用自然界中针对同一性状

变异较大的遗传资源ꎬ可为甘蓝遗传改良奠定丰

富的材料基础ꎮ
目前ꎬ植物数量性状主基因 ＋ 多基因混合遗

传模型[７￣９]已经广泛应用于植物数量性状的遗传

分析研究中ꎮ 在大田作物的研究中ꎬ如水稻稻曲

病[１０] 、小麦产量[１１] 、棉花品质遗传[１２] 等方面有相

关报道ꎮ 在蔬菜作物中ꎬ该模型也在萝卜[１３] 、不结

球白菜[１４] 、甘蓝[６ꎬ１５] 、茄子[１６] 等蔬菜作物中得到

应用ꎮ
本研究利用结球甘蓝高代纯合自交系 ０１￣８８ 与

０２￣１２ 杂交获得 Ｆ１ꎬ通过游离小孢子培养获得加倍

单倍体群体(ＤＨ)ꎬ采用主基因 ＋ 多基因混合遗传

模型[７￣９]ꎬ对植株相关的主要农艺性状进行遗传及

相关性分析ꎬ以期为该性状的深入研究和育种实践

中进行有效选择提供理论支持ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 试验材料

供试材料选用中国农业科学院蔬菜花卉研究所

甘蓝、青花菜课题组的 ２ 个结球甘蓝高代纯合自交

系 ０１￣８８(Ｐ１)和 ０２￣１２(Ｐ２)为亲本配制 Ｆ１ꎬ通过游离

小孢子培养方法ꎬ获得含有 １８９ 个基因型的 ＤＨ
群体ꎮ
１ ２　 田间调查

试验于 ２０１２ 年春在中国农业科学院蔬菜花卉

研究所顺义试验基地进行ꎮ 采用重复内分组随机区

组设计方法[１７]ꎬ将 ＤＨ 群体分为 １０ 个区组ꎬ每个区

组包含约 ２０ 个家系ꎬ随机排列ꎬ设置 ３ 次重复ꎬ每重

复每个 ＤＨ 系定植 ２１ 株ꎮ 成熟期每次重复随机选

取 １０ 株进行调查ꎬ逐个测量植株的下列性状ꎬ具体

方法参照«结球甘蓝种质资源描述规范和数据标

准»进行[１８]ꎮ
外叶数:甘蓝叶球达到商品成熟期时ꎬ调查其脱

落莲座叶的叶痕以及尚存莲座叶的叶数ꎬ计算其和ꎬ
精确到整数位ꎮ

株高:在叶球正常收获期ꎬ测量植株在自然生长

状态下ꎬ地面茎基部至植株最高处的垂直高度ꎬ单位

为 ｃｍꎬ精确到 ０ １ ｃｍꎮ
开展度:测量收获时植株外叶开展最大距离ꎬ单

位为 ｃｍꎬ精确到 ０ １ ｃｍꎮ
外叶长:调查外叶数的植株后ꎬ测量最大莲座叶

叶柄基部至叶片先端的长度ꎬ即叶柄长和叶片长之

和ꎬ单位为 ｃｍꎬ精确到 ０ １ ｃｍꎮ
外叶宽:测量外叶长的最大莲座叶后ꎬ再测量叶

片或叶身最宽处的宽度ꎬ单位为 ｃｍꎬ精确到 ０ １ ｃｍꎮ
外叶颜色:选取最大外叶ꎬ应用 ＣＲ￣４００ 色彩

色差仪(ＫＮＯＩＣ ＭＩＮＯＬＴＡ)测定每个外叶的 ３ 个

固定的点(顶端、水平最宽处正对着的 ２ 个点) ꎬ
记录 Ｌ、ａ 和 ｂ 值ꎬ取其平均值后利用公式:Ｅ ＝
[ ( Ｌ) ２ ＋ ( ａ) ２ ＋ ( ｂ) ２ ] １ / ２ 反应样品的综合色差

情况[１９]ꎮ
１ ３　 数据分析

采用植物数量性状主基因 ＋多基因混合遗传模

型[７￣９]ꎬ对 ０１￣８８(Ｐ１)、０２￣１２(Ｐ２)及 ＤＨ 群体 １８９ 个

ＤＨ 系(家系)的 ６ 个与植株相关的主要农艺性状进

行遗传分析ꎮ 首先通过极大似然法和 ＩＥＣＭ(ｉｔｅｒａｔｅｄ
ｅｘｐｅｃｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌ ｍａｘｉｍｉｚａｔｉｏｎ)算法估计各

成分分布的参数ꎬ然后通过 ＡＩＣ(Ａｋａｉｋｅ′ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ)值选择最佳模型ꎬ同时进行适合性检验ꎬ包
括均匀性 Ｕ２

１、Ｕ２
２ 和 Ｕ２

３ 检验ꎬ Ｓｍｉｒｎｏｖ 检验 ( ｎＷ２ )
和 Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ检验(Ｄｎ)ꎬ根据检验结果选择最优遗

传模型ꎮ 采用最小二乘法从最优模型的各成分分布

参数估计各基因效应值、方差等遗传参数ꎮ 主基因

遗传率为 ｈ２
ｍｇ ＝ σ２

ｍｇ / σ２
ｐꎻ多基因遗传率为 ｈ２

ｐｇ ＝ σ２
ｐｇ /

σ２
ｐꎬ其中 σ２

ｐ为表型方差ꎬσ２
ｍｇ为主基因方差ꎬσ２

ｐｇ为多

９４
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基因方差[２０]ꎮ
采用 ＳＡＳ Ｖ８[２１]统计分析软件进行数据的方差

分析ꎬＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ １９[２２]软件的偏相关性分析

方法对农艺性状进行相关性分析ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 ６ 个主要农艺性状在亲本及杂交后代的分布

通过非配对设计两样本差异显著性检验( ｔ 检
验)ꎬ发现 ０１￣８８(Ｐ１)和 ０２￣１２(Ｐ２)在与植株相关的

６ 个主要农艺性状方面均存在极显著差异ꎬ这为对

这些性状进行遗传分析提供了良好的亲本材料ꎮ
在结球甘蓝 ６ 个主要农艺性状中ꎬ外叶数性状

Ｆ１的平均值超出了双亲值ꎬ其他 ５ 个性状的 Ｆ１为双

亲中间型ꎮ 在 ＤＨ 群体中ꎬ所有性状的变异幅度都

超出了双亲的范围(表 １)ꎮ 说明控制该性状的增效

基因和减效基因在双亲中呈分散分布ꎬ通过基因重

组可产生正向和负向 ２ 个超亲 ＤＨ 系ꎮ
将与植株相关的 ６ 个主要农艺性状在 ＤＨ 群体

中调查的结果ꎬ绘制次数分布图(图 １)ꎮ 由图中可

以看出ꎬ所有性状的分布是连续的ꎬ且都呈现单峰分

布ꎬ峰度系数和偏度系数显示所有次数分布图呈偏

态分布ꎬ说明 ６ 个主要农艺性状均属于数量性状ꎬ可
以进行数量性状遗传效应分析ꎬ同时可能存在遗传

效率较高的主基因ꎮ

表 １　 结球甘蓝与植株相关的 ６ 个主要农艺性状在双亲、Ｆ１及 ＤＨ 群体中的分布

Ｔａｂｌｅ １　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ６ ｍａｉｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｓꎬＦ１ꎬａｎｄ ＤＨ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｃａｂｂａｇｅ

性状

Ｔｒａｉｔｓ

亲本和 Ｆ１均值 Ｐａｒｅｎｔｓ ａｎｄ Ｆ１ ｍｅａｎ 表型值在 ＤＨ 群体中的分布 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎ ＤＨ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

０１￣８８ ０２￣１２ Ｆ１
平均值

Ｍｅａｎ
标准差

Ｓｔａｎｄａｒｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ
变异幅度(％ )
Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｒａｎｇｅ

峰度

Ｋｕｒｔｏｓｉｓ
偏度

Ｓｋｅｗｎｅｓｓ

外叶数 Ｎｏｌ ２２ ８１ １６ ８３ ２２ ９７ ２１ ４４ ４ ７３ １２ ００ ~ ４０ ５０ ２ ３３ １ ２２

开展度 Ｐｂ(ｃｍ) ４０ ５１ ３４ ２６ ３９ １５ ４１ １０ ４ ８１ ２８ ６３ ~ ５７ ３７ ０ １８ ０ ３３

株高 Ｐｈ(ｃｍ) ２４ ４６ １９ ７４ ２２ ３４ ２６ ０７ ４ ７０ １５ ００ ~ ４０ ６７ ０ ０３ ０ ４４

外叶长 Ｌｏｌ(ｃｍ) ２５ ５５ ２０ ６２ ２２ ９４ ２６ ４６ ３ ９１ １５ ８０ ~ ３７ ４２ － ０ ３６ － ０ ０６

外叶宽 Ｗｏｌ(ｃｍ) ２０ ７２ １８ ３４ １９ ５５ ２２ １１ ３ ２８ １３ ９１ ~ ３１ ３６ － ０ ３９ ０ １２

外叶颜色 Ｐｃｌ ５６ ８１ ４５ ０２ ５３ ２１ ５２ ８４ ４ ６２ ３８ １７ ~ ６６ ９２ ０ １０ ０ ０２

Ｎｏｌ:外叶数ꎻＰｂ:开展度ꎻＰｈ:株高ꎻＬｏｌ:外叶长ꎻＷｏｌ:外叶宽ꎻＰｃｌ:外叶颜色ꎬ下同

Ｎｏｌ:Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｏｕｔｅｒ ｌｅａｆꎬＰｂ:Ｐｌａｎｔ ｂｒｅａｄｔｈꎬＰｈ:Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔꎬＬｏｌ:Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｏｕｔｅｒ ｌｅａｆꎬＷｏｌ:Ｗｉｄｔｈ ｏｆ ｏｕｔｅｒ ｌｅａｆꎬＰｃｌ:Ｐｒｉｍａｒｙ ｃｏｌｏｒ ｏｆ ｏｕｔｅｒ ｌｅａｆꎬｔｈｅ ｓａｍｅ
ａｓ ｂｅｌｏｗ

２ ２　 ＤＨ 群体分离分析遗传模型

采用植物数量性状主基因 ＋多基因混合遗传模

型ꎬ对结球甘蓝 ＤＨ 群体植株相关的 ６ 个主要农艺

性状进行遗传分析ꎮ 通过极大似然数和 ＩＥＣＭ 算法

计算 ７ 种类型 ３８ 种遗传模型的 ＡＩＣ 值ꎬ其中包括 １
对主基因(Ａ 类模型)、２ 对主基因(Ｂ 类模型)、多基

因(Ｃ 类模型)、１ 对主基因 ＋ 多基因(Ｄ 类模型)、２
对主基因 ＋多基因(Ｅ 类模型)、３ 对主基因(Ｆ 类模

型)和 ３ 对主基因 ＋ 多基因(Ｇ 类模型)ꎮ 最后ꎬ通
过 ＡＩＣ 准则和适合性检验ꎬ从这 ３８ 种遗传模型中选

出最优遗传模型ꎮ
以外叶数性状为例ꎬ根据 ＡＩＣ 值准则(表 ２)ꎬＥ￣

２￣０、Ｅ￣１￣０、 Ｆ￣１ ３ 个模型的 ＡＩＣ 值最低ꎬ分别为

１９０２ ３１、１９０５ ２３、１９０６ ２６ꎮ 对备选的 ３ 个模型进

行一组适合性检验(均匀性检验、Ｓｍｉｒｎｏｖ 检验和

Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ 检验的 ５ 个统计量 Ｕ２
１、Ｕ２

２、Ｕ２
３、ｎＷ２ 和

Ｄｎ)ꎬ选择统计量达到显著水平个数最少的模型为

最适模型ꎮ 在 １５ 个统计量中ꎬＥ￣２￣０ 模型有 ３ 个统

计量达到差异显著水平ꎬＥ￣１￣０ 模型和 Ｆ￣１ 模型分别

有 ７ 个和 ４ 个(表 ３)ꎮ 通过 ＡＩＣ 值准则和适合性检

验结果表明ꎬＥ￣２￣０ 模型为最优遗传模型ꎮ 因而得

出该结球甘蓝 ＤＨ 群体外叶数性状符合 Ｅ￣２￣０ 模

型ꎬ即 ２ 对连锁的并有加性—加性 × 加性上位性作

用的主基因 ＋多基因模型ꎮ
同理可以推算出其他 ５ 个主要农艺性状的最优

遗传模型(表 ４)ꎬ其中开展度性状的 ＡＩＣ 值最低的 ３
个模型分别是 Ｃ￣０(１８７１ ５２)、Ｅ￣２￣８(１８７３ ５３)和 Ｅ￣
２￣７(１８７３ ５４)ꎬ对应达到显著性差异统计量个数分别

为 ３ 个、１ 个和 ２ 个ꎮ 根据适合性检验中达到显著差

异水平的数目越少越接近真实分布的原则ꎬ得出该结

球甘蓝 ＤＨ 群体开展度性状符合 Ｅ￣２￣８ 模型ꎬ即 ２ 对

连锁的并有重叠作用的主基因 ＋多基因模型ꎮ

０５



　 １ 期 王万兴等:结球甘蓝植株相关主要农艺性状的遗传及相关性分析

图 １　 结球甘蓝与植株相关的 ６ 个主要农艺性状在双亲、Ｆ１和 ＤＨ 群体中次数分布

Ｆｉｇ １　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ６ ｍａｉｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｓꎬＦ１ꎬａｎｄ ＤＨ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

１５
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表 ２　 外叶数性状不同遗传模型的 ＡＩＣ 值

Ｔａｂｌｅ ２　 ＡＩＣ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ ｉｎ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｏｕｔｅｒ ｌｅａｆ

模型

Ｍｏｄｅｌ
ＡＩＣ 值

ＡＩＣ ｖａｌｕｅ
模型

Ｍｏｄｅｌ
ＡＩＣ 值

ＡＩＣ ｖａｌｕｅ
模型

Ｍｏｄｅｌ
ＡＩＣ 值

ＡＩＣ ｖａｌｕｅ
模型

Ｍｏｄｅｌ
ＡＩＣ 值

ＡＩＣ ｖａｌｕｅ

Ａ￣０ ２０３１ １５ Ｅ￣１￣１ １９０６ ８０ Ｅ￣２￣１ １９１２ ８０ Ｆ￣２ ２０９０ ６５
Ａ￣１ ２０６８ ７７ Ｅ￣１￣２ １９９４ ５９ Ｅ￣２￣２ １９９６ ５８ Ｆ￣３ ２０６２ ４９
Ｂ￣１￣１ １９２２ ８５ Ｅ￣１￣３ １９９２ ５７ Ｅ￣２￣３ １９９４ ５７ Ｆ￣４ ２００２ ７３
Ｂ￣１￣２ ２０６０ ４９ Ｅ￣１￣４ １９１６ ６９ Ｅ￣２￣４ １９１７ ５６ Ｇ￣０ １９０８ ４１
Ｂ￣１￣３ ２０５８ ４９ Ｅ￣１￣５ １９１６ ６９ Ｅ￣２￣５ １９１７ ５６ Ｇ￣１ １９０７ ２３
Ｃ￣０ １９４８ ２４ Ｅ￣１￣６ １９５７ １３ Ｅ￣２￣６ １９５２ ２５ Ｇ￣２ １９９４ ６０
Ｃ￣１ １９９０ ７１ Ｅ￣１￣７ １９６７ １９ Ｅ￣２￣７ １９５０ ２４ Ｇ￣３ １９６２ ３０
Ｄ￣０ １９５０ ２５ Ｅ￣１￣８ １９６７ １９ Ｅ￣２￣８ １９５０ ２４ Ｇ￣４ １９９４ ５４
Ｄ￣１ １９９２ ６３ Ｅ￣１￣９ １９５２ ０６ Ｅ￣２￣９ １９５０ ２５
Ｅ￣１￣０ １９０５ ２３ Ｅ￣２￣０ １９０２ ３１ Ｆ￣１ １９０６ ２６

ＡＩＣ:ＡＩＣ 准则值ꎻＭＬＶ:最大似然值

ＡＩＣ:Ａｋａｉｋｅ′ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ ｖａｌｕｅꎬＭＬＶ:Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｏｇ￣ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｖａｌｕｅ

表 ３　 外叶数性状的 Ｅ￣２￣０、Ｅ￣１￣０ 和 Ｆ￣１ 模型的适合性检验

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｅｓｔ ｆｏｒ ｆｉｔ ｇｏｏｄｎｅｓｓ ｏｆ ｍｏｄｅｌ Ｅ￣２￣０ꎬＥ￣１￣０ꎬａｎｄ Ｆ￣１ ｉｎ ｏｕｔｅｒ ｌｅａｆ ｔｒａｉｔ

模型

Ｍｏｄｅｌ
世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
Ｕ１

２ Ｕ２
２ Ｕ３

２
ｎＷ２ Ｄｎ

Ｅ￣２￣０ Ｐ１ ０ ００(０ ９６) ０ ３８(０ ５４) ６ ９８(０ ０１)∗ ０ ２７( > ０ ０５) ０ １２( > ０ ０５)
Ｐ２ ０ ４０(０ ５３) １ ２８(０ ２６) ４ ３５(０ ０４)∗ ０ ３４( > ０ ０５) ０ １７( < ０ ０５)∗

ＤＨ ０ ０２(０ ８８) ０ ００(０ ９４) ０ ０６(０ ８０) 　 ０ ０２( > ０ ０５) ０ ０３( > ０ ０５)
Ｅ￣１￣０ Ｐ１ ０ １８(０ ６７) ０ ０６(０ ８０) ６ ９４(０ ０１)∗ ０ ２９( > ０ ０５) ０ １３( > ０ ０５)

Ｐ２ ０ ０７(０ ８０) ０ ６２(０ ４３) ４ ５６(０ ０３)∗ ０ ３０( > ０ ０５) ０ １５( > ０ ０５)
ＤＨ ９ １１(０ ００)∗ １２ ０１(０ ００)∗ ４ ７０(０ ０３)∗ １ １１( < ０ ０５)∗ ０ １５( < ０ ０５)∗

Ｆ￣１ Ｐ１ ０ １８(０ ６８) ０ ０９(０ ７６) ８ ０８(０ ００)∗ ０ ３１( > ０ ０５) ０ １３( > ０ １５)
Ｐ２ １ ５７(０ ２１) ３ ０４(０ ０８) ４ ５１(０ ０３)∗ ０ ４８( < ０ ０５)∗ ０ ２０( < ０ ０５)∗

ＤＨ １ ５４(０ ２１) ２ ７２(０ １０) ３ ２１(０ ０７) ０ ２３( > ０ ０５) ０ ０８( > ０ ０５)

Ｕ１
２、Ｕ２

２、Ｕ３
２:均匀性检验统计量ꎻｎＷ２:Ｓｍｉｒｎｏｖ 检验统计量ꎻＤｎ:Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ 检验统计量ꎻｎＷ２(Ｐ < ０ ０５)的临界值为 ０ ４６１ꎻ∗表示 ０ ０５ 水平上

差异显著

Ｕ１
２ꎬＵ２

２ꎬａｎｄ Ｕ３
２:Ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｏｆ Ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ ｔｅｓｔꎬｎＷ２:Ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｏｆ Ｓｍｉｒｎｏｖ ｔｅｓｔꎬＤｎ:Ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｏｆ Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ ｔｅｓｔ. Ｔｈｅ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｏｆ ｎＷ２ ｉｓ ０ ４６１ ａｔ ０ ０５ ｌｅｖｅｌꎬ

∗ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ａｔ Ｐ < ０ ０５ ｌｅｖｅｌ

表 ４　 结球甘蓝与植株相关的 ６ 个主要农艺性状的最优遗传

模型

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｂｅｓｔ ｍｏｄｅｌｓ ｏｆ ６ ｍａｉｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ
ｔｏ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｃａｂｂａｇｅ

性状

Ｔｒａｉｔｓ
最优模型

Ｔｈｅ ｂｅｓｔ ｍｏｄｅｌ
模型分析

Ｍｏｄｅｌ ａｎａｌｙｓｉｓ

外叶数 Ｎｏｌ Ｅ￣２￣０ 　 ２ 对连锁的并有加性—加性 × 加性

上位性作用的主基因 ＋ 多基因模型

开展度 Ｐｂ Ｅ￣２￣８ 　 ２ 对连锁的并有重叠作用的主基

因 ＋ 多基因模型

株高 Ｐｈ Ｅ￣２￣７ 　 ２ 对连锁的并有互补作用的主基

因 ＋ 多基因模型

外叶长 Ｌｏｌ Ｅ￣１￣９ 　 ２ 对独立的并有重叠作用的主基

因 ＋ 多基因模型

外叶宽 Ｗｏｌ Ｃ￣０ 只有多基因存在

外叶颜色 Ｐｃｌ Ｃ￣０ 只有多基因存在

株高性状 ＡＩＣ 值最低的 ３ 个模型分别是 Ｃ￣０
(１５８９ ８１)、Ｄ￣０(１５９１ ８１)和 Ｅ￣２￣７(１５９１ ８２)ꎬ对上

述 ３ 个模型进行适合性检验ꎬ达到差异显著水平的

统计量个数分别为 ５ 个、４ 个和 ２ 个ꎮ 所以确定 Ｅ￣２￣
７ 模型为最优遗传模型ꎮ 因此该结球甘蓝 ＤＨ 群体

株高性状符合 Ｅ￣２￣７ 模型ꎬ即 ２ 对连锁的并有互补

作用的主基因 ＋多基因模型ꎮ
外叶长性状中 Ｅ￣１￣９(１８１８ ３４)、Ｅ￣２￣９(１８１９ ９７)

和 Ｅ￣２￣６(１８２１ ９７)３ 个模型的 ＡＩＣ 值最低ꎬ其达

到显著性差异统计量个数均为 ３ 个ꎮ 由于 Ｅ￣１￣９
模型的 ＡＩＣ 值最低ꎬ所以 Ｅ￣１￣９ 为最优遗传模型ꎬ
即 ２ 对独立的并有重叠作用的主基因 ＋ 多基因

模型ꎮ
外叶宽性状中 Ｃ￣０(１６７０ ８４)、Ｄ￣０(１６７１ １８)和

Ｅ￣１￣９(１６７１ ９６)３ 个模型的 ＡＩＣ 值最低ꎬ其达到显

２５
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著性差异统计量个数分别为 １ 个、４ 个和 １ 个ꎮ 由于

Ｃ￣０ 模型的 ＡＩＣ 值最低ꎬ且达到显著差异的统计量

个数也是最少的ꎬ所以 Ｃ￣０ 为最优遗传模型ꎬ即外叶

宽性状受多基因和环境共同控制ꎮ
外叶颜色性状的 ＡＩＣ 值最低的 ３ 个模型分别是

Ｃ￣０(１４２３ ７４)、Ｅ￣１￣９(１４２５ ４３)和 Ｅ￣２￣７(１４２５ ７４)ꎬ
其中分别有 ０ 个、１ 个和 １ 个统计量达到显著性差

异ꎮ 由于 Ｃ￣０ 模型的 ＡＩＣ 值最小ꎬ且达到显著差异

的统计量个数也是最少的ꎬ所以选取该模型为最优

遗传模型ꎬ即只有多基因存在的主基因 ＋ 多基因

模型ꎮ
２ ３　 ＤＨ 群体最适遗传模型遗传参数的估计

根据最优模型参数和极大似然估计值计算一阶

遗传参数和二阶遗传参数(表 ５)ꎮ
(１)控制外叶数性状的 ２ 对主基因中ꎬ第 １ 对主

基因的加性效应为 ３ ０３ꎬ第 ２ 对主基因的加性效应

为 ３ ０２ꎬ且 ２ 对主基因都为正向作用ꎬ加性与加性 ×
加性 互 作 效 应 值 为 ３ ０１ꎮ 主 基 因 遗 传 率 为

５５ ６７％ ꎬ多基因遗传率为 ３５ ３３％ ꎬ剩下的 ９％ 由环

境因素控制ꎮ
(２)开展度性状中ꎬ均值为 ４１ １０ꎬ２ 对主基因的

加性与加性 × 加性互作效应值为 － ４ １９ꎬ主基因方

差为 ４ ２８ꎬ多基因方差为 １５ ６０ꎬ主基因和多基因方

差占表型方差的比率分比为 １９ ５６％ 和 ７１ ３４％ ꎬ其
主基因遗传率属于低遗传率ꎬ环境方差占表型方差

的 ９ １％ ꎮ
(３)株高性状中ꎬ均值为 ２６ ０７ꎬ２ 对主基因的加

性与加性 × 加性互作效应值为 － ４ ４０ꎬ主基因方差

为 １２ ５７ꎬ遗传率为 ５９ １６％ ꎬ属于中等偏上遗传率ꎬ
多基因方差为 ７ ４８ꎬ 遗传率为 ３５ １９％ ꎬ 剩下的

５ ６５％由环境因素控制ꎮ
(４)外叶长性状均值为 ２６ ４６ꎬ２ 对主基因的加

性与加性 × 加性互作效应值为 － ２ ６８ꎬ主基因 ＋ 多

基因的遗传率为 ８８ ０５％ ꎬ说明株高性状是由主基因

与多基因共同作用的结果ꎬ且由主基因主导ꎬ主基因

遗传率为 ５６ ５６％ ꎬ多基因遗传率为 ３１ ４９％ ꎬ剩下

的 １１ ９５％由环境因素控制ꎮ
(５)外叶宽性状相关的基因中ꎬ没有主基因存在ꎬ

遗传变异由多基因控制ꎬ表型方差为 １０ ０６ꎬ多基因方

差为 ８ ０７ꎬ环境方差为 １ ９９ꎮ 多基因方差和环境方差

占表型方差的比率分别为 ８０ ２２％和 １９ ７８％ꎮ
(６)外叶颜色同外叶宽性状相同ꎬ也是由多基因

控制ꎬ多基因方差为 １０ ７５ꎬ遗传率为 ４４ ３８％ꎬ环境方

差为 １３ ４７ꎬ占表型方差的比率为 ５５ ６２％ꎮ

表 ５　 结球甘蓝与植株相关的 ６ 个农艺性状的遗传参数估计

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｔｈｅ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ６ ｍａｉｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ｃａｂｂａｇｅ

性状

Ｔｒａｉｔｓ
模型

Ｍｏｄｅｌ

一阶参数 １ｓｔ ｏｒｄｅｒ ｐａｒａｍｅｔｅｒ 二阶参数 ２ｎｄ ｏｒｄｅｒ ｐａｒａｍｅｔｅｒ

ｍ ｄａ ｄｂ ｉ σｐ
２ σｍｇ

２ σｐｇ
２ σ２ ｈｍｇ

２(％ ) ｈｐｇ
２(％ )

外叶数 Ｎｏｌ Ｅ￣２￣０ ２１ ４４ ３ ０３ ３ ０２ ３ ０１ ２１ ０４ １１ ７１ ７ ４３ １ ９０ ５５ ６７ ３５ ３３

开展度 Ｐｂ Ｅ￣２￣８ ４１ １０ － － － ４ １９ ２１ ８７ ４ ２８ １５ ６０ １ ９９ １９ ５６ ７１ ３４

株高 Ｐｈ Ｅ￣２￣７ ２６ ０７ － － － ４ ４０ ２１ ２５ １２ ５７ ７ ４８ １ ２０ ５９ １６ ３５ １９

外叶长 Ｌｏｌ Ｅ￣１￣９ ２６ ４６ － － － ２ ６８ １４ ０９ ７ ９７ ４ ４４ １ ６８ ５６ ５６ ３１ ４９

外叶宽 Ｗｏｌ Ｃ￣０ ２２ １１ － － － １０ ０６ － ８ ０７ １ ９９ － ８０ ２３

外叶颜色 Ｐｃｌ Ｃ￣０ ５２ ８４ － － － ２４ ２２ － １０ ７５ １３ ４７ － ４４ ３８

ｍ:群体平均数ꎻｄａ:第 １ 对主基因的加性效应ꎻｄｂ:第 ２ 对主基因的加性效应ꎻｉ:加性 × 加性ꎻσｐ
２:表型方差ꎻσｍｇ

２:主基因方差ꎻσｐｇ
２:多基因方

差ꎻσ２:环境方差ꎻｈｍｇ
２:主基因遗传率ꎻｈｐｇ

２:多基因遗传率ꎻ － :不存在

ｍ:Ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬｄａ:Ａｄｄｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｐａｉｒ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅꎬｄｂ:Ａｄｄｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｐａｉｒ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅꎬｉ:Ａｄｄｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｐｌｕｓ ａｄｄｉｔｉｖｅ ｏｆ

ｔｈｅ ｔｗｏ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓꎬσｐ
２:Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｎｃｅꎬσｍｇ

２:Ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ ｖａｒｉａｎｃｅꎬσｐｇ
２:Ｐｏｌｙｇｅｎｉｃ ｖａｒｉａｎｃｅꎬσ２:Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｖａｒｉａｎｃｅꎬｈｍｇ

２:Ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ ｈｅｒｉｔａｂｉｌ￣

ｉｔｙꎬｈｐｇ
２:Ｐｏｌｙｇｅｎｉｃ ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙꎬ － :Ｎｏｔ ｅｘｉｓｔ

２ ４　 ６ 个主要农艺性状的相关性分析

应用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ １９ 软件[１４]偏相关统计

分析方法ꎬ即先固定其他变量不变而研究某两个变

量间相关性ꎬ同理对每两个性状进行相关性分析ꎮ
针对多个相关变量间的关系ꎬ偏相关分析比直线相

关分析能够消除其他变量取值的影响ꎬ更能真实反

映两个相关变量间的相关关系ꎮ
利用偏相关分析的 Ｐｅａｒｓｏｎ 方法对植株相关的

６ 个主要农艺性状进行相关性分析(表 ６)ꎬ结果表

明ꎬ外叶数分别与开展度、株高、外叶颜色性状呈极

显著正相关ꎬ 相关系数分别为 ０ ３４６、 ０ ３０５ 和

０ ２３７ꎬ与外叶宽性状分别呈极显著负相关ꎬ相关系

３５
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数为 － ０ ５６１ꎮ 开展度分别与外叶数、外叶长和外叶

宽性状呈极显著正相关ꎬ相关系数分别为 ０ ３４６、
０ ２４１ 和 ０ ３５６ꎬ与其他性状的相关性不显著ꎮ 与株

高呈极显著正相关的性状有外叶数(０ ３０５)和外叶

长(０ ５４７)ꎮ 外叶长与开展度、株高、外叶宽和外叶颜

色性状呈极显著正相关性ꎬ没有检测出与其他性状的

相关性ꎮ 外叶宽与开展度(０ ３５６)和外叶长(０ ３３１)
性状呈极显著正相关ꎬ与外叶数( － ０ ５６１)性状呈极

显著负相关ꎮ 外叶颜色与外叶数和外叶长性状呈极

显著正相关ꎬ相关系数分别为 ０ ２３７ 和 ０ ２０１ꎮ

表 ６　 ＤＨ 群体植株相关的 ６ 个农艺性状的表型相关分析

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ６ ｍａｉｎ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｐｌａｎｔｓ ｉｎ ＤＨ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

性状

Ｔｒａｉｔｓ
外叶数 Ｎｏｌ 开展度 Ｐｂ 株高 Ｐｈ 外叶长 Ｌｏｌ 外叶宽 Ｗｏｌ 外叶颜色 Ｐｃｌ

外叶数 Ｎｏｌ １

开展度 Ｐｂ ０ ３４６∗∗ １

株高 Ｐｈ ０ ３０５∗∗ ０ ０１１ １

外叶长 Ｌｏｌ － ０ ０６５ ０ ２４１∗∗ ０ ５４７∗∗ １

外叶宽 Ｗｏｌ － ０ ５６１∗∗ ０ ３５６∗∗ ０ ０８７ ０ ３３１∗∗ １

外叶颜色 Ｐｃｌ ０ ２３７∗∗ － ０ ０２３ － ０ ０５９ ０ ２０１∗∗ － ０ ０７４９ １

∗表示在 ０ ０５ 水平上显著性差异(双侧)ꎻ∗∗表示在 ０ ０１ 水平上的显著差异(双侧)
∗Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｔ ｔｈｅ ０ ０５ ｌｅｖｅｌ(２￣ｔａｉｌｅｄ)ꎬ∗∗Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｉｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ａｔ ｔｈｅ ０ ０１ ｌｅｖｅｌ(２￣ｔａｉｌｅｄ)

３　 讨论

本研究中采用主基因 ＋多基因混合遗传模型对

结球甘蓝外叶数、开展度、株高、外叶长、外叶宽和外

叶颜色 ６ 个与植株相关的主要农艺性状进行遗传和

相关性分析ꎮ 其中除外叶宽和外叶颜色性状受多基

因控制外ꎬ其余 ４ 个主要农艺性状均受 ２ 对主基

因 ＋多基因控制ꎮ 方智远等[３]分别对 ３ 个甘蓝组合

的几个农艺性状进行分析ꎬ其中开展度和外叶数的

狭义遗传率分别为 ６５％ ~ ７９％ 和 ６４％ ~ ８９％ ꎮ 徐

彦军等[４]对 ８ 个甘蓝自交系的主要经济性状进行遗

传率估计ꎬ其中开展度和外叶数的狭义遗传率分别

为 ７３ １７％和 ８２ ５０％ ꎮ 陈锦秀等[５] 以 ６ 个甘蓝亲

本进行完全双列杂交ꎬ采用加性 － 显性遗传模型对

结球甘蓝主要农艺性状进行遗传分析ꎬ结果显示开

展度的狭义遗传率为 ２４ ７３％ ꎬ外叶数为 ４８ ９６％ ꎬ
株高为 ５２ ７５％ ꎮ 缪体云等[６]分析了结球甘蓝 ８ 个

主要农艺性状ꎬ其中与植株相关的性状中ꎬ株高主基

因遗传率为 ３１ ７４％ ꎬ外叶长为 ６７ ２２％ ꎬ外叶宽为

２３ ３２％ ꎬ开展度受多基因控制ꎬ多基因遗传率为

１８ ６５％ꎮ 本研究中ꎬ各主要农艺性状的主基因遗传

率大小顺序为株高(５９ １６％) > 外叶长(５６ ５６％) >
外叶数(５５ ６７％ ) >开展度(１９ ５６％ )ꎬ这与前人的

结论基本一致ꎬ但也有不同之处ꎬ如开展度主基因遗

传率低于方智远和徐彦军的研究ꎬ与陈锦秀的研究

相近ꎬ株高的主基因遗传率高于缪体云的研究结果ꎬ

并且开展度为 ２ 对主基因 ＋ 多基因控制ꎬ外叶宽为

多基因控制ꎬ这与缪体云的研究结果不一致ꎮ 与前

人的试验结果不同可能是由于所用试验材料以及栽

培环境不同所导致ꎬ此外前人的研究大多是从总的

基因遗传率入手ꎬ不能区分主基因和多基因遗传效

应ꎮ 本研究率先对结球甘蓝外叶颜色性状进行了遗

传分析ꎬ并对 ６ 个与植株相关主要农艺性状的主基

因、多基因的遗传效应和遗传方差进行估计ꎬ可为育

种实践中对这些性状的准确选择提供理论依据ꎮ 外

叶数、株高和外叶长性状的主基因遗传率都大于

５０％ ꎬ说明其性状受环境条件影响较小ꎬ根据表现型

进行早代选择能够获得较好的效果ꎮ 而开展度、外
叶宽和外叶颜色性状的主基因遗传率低ꎬ早代选择

效果较差ꎬ前期应放宽选择条件ꎬ扩大选择群体ꎬ在
高代进行选择ꎮ

在主要农艺性状的相关性方面ꎬ外叶数与外叶

长ꎬ开展度与外叶颜色等成对性状之间呈不显著正

相关或负相关ꎬ这些农艺性状的选育可相互独立进

行ꎬ使同一品种可同时具备多种优良的性状ꎮ 而外

叶数与开展度、株高和外叶数ꎬ开展度与外叶长和外

叶宽ꎬ株高与外叶长ꎬ外叶长与外叶宽、外叶颜色等

成对性状呈极显著正相关ꎬ外叶数与外叶宽成对性

状呈极显著负相关ꎬ因此对其中任一性状的选择都

会影响另一性状的表现ꎬ在育种实践中应考虑各性

状间的相互协调ꎬ也可通过一个性状对另一性状进

行间接选择ꎮ 以上结论只是利用本试验所用的 ＤＨ

４５
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群体得出的ꎬ在今后的研究中有待于增加更多的实

验材料ꎬ对其结果进行进一步的验证ꎮ
主基因 ＋多基因混合遗传模型虽然能明确结球

甘蓝植株相关主要农艺性状的表型控制遗传机理ꎬ
但仍不能定位相关基因ꎮ 下一步需要利用该 ＤＨ 群

体对控制相关性状的基因进行 ＱＴＬ 定位ꎬ并将遗传

分析和 ＱＴＬ 定位结果进行比较ꎬ以验证主效基因的

遗传率大小和对数ꎮ
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