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　 　 摘要：对陆海 ＢＣ４Ｆ３和 ＢＣ４Ｆ３：４代换系群体的纤维产量与品质的表型性状进行初步评价分析，结果表明，群体代换系各性

状平均值与轮回亲本中棉所 ４５ 相近，但群体内部个体间仍存在丰富的遗传变异，其中不乏超越中棉所 ４５ 的材料。 从中筛选
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定性，为进一步棉花纤维品质育种提供了选择材料。
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陆地棉遗传基础狭窄，纤维品质与黄萎病抗性

等均不及海岛棉，将海岛棉优异性状基因渐渗到陆

地棉栽培种中，对于拓宽陆地棉遗传基础、创造优异

新种质具有重要现实意义。 种间种质渐渗系为遗传

分析和品种改良提供了便捷，但通常由于转化和重

组障碍、不充分的遗传分辨率以及难以获得较好的

经济性状等因素的存在，限制了种间种质渐渗系的

培育，染色体片段代换系的构建能减缓这一系列障

碍因素［１］。 染色体片段代换系是指在相同的受体

亲本遗传背景中导入一个或几个供体亲本的染色体
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片段，是数量性状研究和品种遗传改良的理想材料。
随着染色体片段代换系首次在番茄上［２］ 构建和应

用，其应用价值被越来越多的育种家所认知。 目前，
染色体片段代换系已经在水稻［３⁃７］、大麦［８⁃９］、小

麦［１０］、玉米［１１⁃１４］、大豆［１５］、棉花［１６⁃１９］ 等作物上被构

建和应用，创造了大量的外源种质渐渗的优异新

材料。
本文通过对陆海 ＢＣ４ Ｆ３ 和 ＢＣ４ Ｆ３：４ 代换系群体

的纤维产量与品质性状的表型进行评价和性状间的

相关分析，为进一步分子标记检测、筛选高产优质的

单片段代换系作铺垫。

１　 材料与方法

１ １　 陆海 ＢＣ４Ｆ３和 ＢＣ４Ｆ３：４代换系的培育

本研究以广泛种植的陆地棉高产品种中棉所

４５（国审棉 ２００３００２）为受体亲本，具有优良纤维

品质的显性无腺体海岛棉品系海 １ 为供体亲本，
组配杂交组合，以中棉所 ４５ 为轮回亲本进行高代

回交。
２００３ 年夏在河南安阳以陆地棉中棉所 ４５ 为母

本、海岛棉海 １ 为父本杂交获得 Ｆ１，同年冬季在海

南三亚以中棉所 ４５ 为母本回交获得 ＢＣ１ Ｆ１。 ２００４
年夏在河南安阳种植 ＢＣ１Ｆ１，苗期拔除有腺体植株，
保留 １１６ 个无腺体单株，以这些单株为父本、轮回亲

本中棉所 ４５ 为母本进行杂交，按父本单株号混收杂

交铃，获得 １１６ 个 ＢＣ２Ｆ１株系。 ２００５ 年夏在河南安

阳种植 １１６ 个 ＢＣ２Ｆ１株系，每个株系种植 １ 行，行长

５ ｍ，株距 ２５ ｃｍ，苗期拔除有腺体植株，每行保证 ２０
株苗，同时每隔 １０ 个株系种植 １ 行轮回亲本，以中

棉所 ４５ 为父本，继续回交，按家系混收种子。 ２００６
年夏在河南安阳种植 １１６ 个 ＢＣ３ Ｆ１ 家系及中棉所

４５，种植及杂交方式与 ２００５ 年相同。 ２００７ 年在河

南安阳种植 １１６ 个 ＢＣ４Ｆ１家系，每个家系种植 １ 行，
每隔 ２０ 个家系种植 １ 行中棉所 ４５，行长 ５ ｍ，株距

２５ ｃｍ，苗期拔除有腺体植株，按家系收取自然铃获

得 ＢＣ４Ｆ２。 ２００８ 年在安阳种植 １１６ 个 ＢＣ４Ｆ２家系，
种植方式与 ２００７ 年相同，按家系收取自然铃获得

ＢＣ４Ｆ３。 ２００９ 年种植 １１６ 个 ＢＣ４Ｆ３家系，每个家系种

植 １ 行约 ２０ 株，共 ２３２８ 株，按单株收取自然铃。
２０１０ 年根据家系单株纤维品质进行综合选择，每个

家系选 ５ 株，从 ＢＣ４Ｆ３群体中筛选出 ５８７ 个纤维品

质突出的单株种成 ＢＣ４ Ｆ３：４ 株行，种植方式与 ２００９
年相同。

１ ２　 表型性状考查

１ ２ １　 产量性状 　 ２００９ 年以单株为单位，收取

１１６ 个 ＢＣ４Ｆ３ 家系中所有单株及中棉所 ４５ 的自

然铃，称取籽棉重和皮棉重，考查铃重、衣分等产

量性状；２０１０ 年以株行为单位，收取 ５８７ 个 ＢＣ４

Ｆ３：４株行及中棉所 ４５ 的 ３０ 铃，考查项目与 ２００９
年同。
１ ２ ２　 纤维品质性状　 以皮棉重大于 ５ｇ 为标准，
将 ＢＣ４Ｆ３单株和 ＢＣ４Ｆ３：４株行皮棉送中国农业科学

院棉花研究所农业部纤维检测中心利用 ＨＶＩ９００
进行纤维品质测定，测定项目包括上半部平均长

度、断裂比强度、马克隆值、纤维伸长率及纤维整

齐度。
１ ３　 数据分析

利用 Ｅｘｃｅｌ 对群体材料各性状进行基本统计分

析，用 ＳＰＳＳ １３ ０ 软件进行性状间相关分析。

２　 结果与分析

２ １　 群体纤维产量及品质基本统计分析

由表 １ 可以看出，２０１０ 年 ＢＣ４Ｆ３∶ ４株行、中棉所

４５ 的铃重、上半部平均长度、断裂比强度、马克隆值

及纤维整齐度平均值均分别高于 ２００９ 年 ２ 个单株

群体和中棉所 ４５ 的平均值，可能是环境的影响或收

花方式不同造成。 ２００９ 年 ＢＣ４Ｆ３入选单株群体各性

状平均值均高于同年的 ＢＣ４Ｆ３全部单株群体，其各

性状变异系数均小于 ＢＣ４Ｆ３全部单株群体，主要因

为 ＢＣ４Ｆ３入选单株群体是从 １９８５ 个 ＢＣ４Ｆ３全部单株

中挑选出来的单株群体。
３ 个群体各性状表型平均值与同年轮回亲本中

棉所 ４５ 接近，除铃重外，其他性状均差异不大，初步

表明这 ３ 个世代群体已基本恢复至中棉所 ４５ 的遗

传背景。
除铃重和马克隆值外，３ 个群体各性状的极差

和变异系数均高于同年中棉所 ４５，说明这 ３ 个世代

群体内部个体间存在较大分离变异。 在 ＢＣ４Ｆ３全部

单株群体中，马克隆值表现分离变异最大，最小值为

２ ００，最大值为 ６ ５３，变异系数为 ２１ ０４％ ；其次是

铃重，变异系数为 ２０ ３５％ ；其他各性状的变异系数

均分布在 ２ ５７％ ～ １１ ４５％ ，分离变异相对较小。
在 ＢＣ４Ｆ３入选单株群体中，各性状的变异系数均分

布在 ２ ４７％ ～ １７ ４７％ 。 在 ＢＣ４Ｆ３：４株行群体中，各
性状变异系数为 １ ３８％ ～ １１ ４４％ ，且各性状的变

异系数均低于同性状在 ２００９ 年 ２ 个单株群体的变

异系数。

８５２
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表 １　 ３ 个群体及轮回亲本的纤维产量及品质性状统计分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆｉｂｅｒ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ＣＣＲＩ ４５

性状

Ｔｒａｉｔ
群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
年份

Ｙｅａｒ
样本数

Ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ
平均值

Ａｖｅｒａｇｅ
最小值

Ｍｉｎ．
最大值

Ｍａｘ．
极差

Ｒａｎｇｅ
超亲比例（％ ）
Ｔｒａｎｓｇｒｅｓｓｉｖｅ ｒａｔｅ

变异系数

（％ ）ＣＶ
偏度

Ｓｋｅｗｎｅｓｓ
峰度

Ｋｕｒｔｏｓｉｓ

铃重

（ｇ）ＢＷ

ＢＣ４Ｆ３全部单株 ２００９ １９８５ ４ ２３ １ ９７ ７ ３１ ５ ３４ ２９ ７２ ２０ ３５ ０ ３１ ０ ０５
ＢＣ４Ｆ３入选单株 ２００９ ５８７ ４ ６２ ３ ０９ ７ ３１ ４ ２２ ４３ ９５ １５ ４１ ０ ５７ ０ ２２
中棉所 ４５（２００９） ２００９ ９６ ４ ７０ ３ ２０ ６ ８３ ３ ６３ — １５ ９７ ０ ３４ － ０ １３

ＢＣ４Ｆ３：４株行 ２０１０ ５８７ ５ ５４ ４ ０６ ７ ３２ ３ ２６ １３ ９７ １１ ４４ － ０ ０２ － ０ ２８
中棉所 ４５（２０１０） ２０１０ ３１ ６ ２２ ５ ５８ ６ ８２ １ ２４ — ４ ４１ ０ １８ ０ ７１

衣分

（％ ）ＬＰ

ＢＣ４Ｆ３全部单株 ２００９ １９８５ ３１ ０４ １５ ２０ ４６ ６２ ３１ ４２ ４７ ８５ １１ ４５ － ０ ０６ ０ ９７
ＢＣ４Ｆ３入选单株 ２００９ ５８７ ３１ ６８ １５ ２０ ４２ ３１ ２７ １１ ５５ ８８ １０ ８６ － ０ １０ ０ ８５
中棉所 ４５（２００９） ２００９ ９６ ３１ ２５ ２３ ０７ ３８ ６１ １５ ５４ — ７ ９４ － ０ ５８ １ ８１

ＢＣ４Ｆ３：４株行 ２０１０ ５８７ ２７ ９２ １８ ５３ ３５ ３９ １６ ８６ ３３ ００ １０ ０９ － ０ ０８ － ０ １９
中棉所 ４５（２０１０） ２０１０ ３１ ２９ ２０ ２６ ８５ ３０ ９３ ４ ０８ — ３ ７６ － ０ ４１ － ０ ６２

上半部平均

长度（ｍｍ）
ＦＬ

ＢＣ４Ｆ３全部单株 ２００９ １９８５ ２７ ４５ ２０ １７ ３３ ２２ １３ ０５ ４３ ９２ ５ ７５ － ０ ２２ ０ ５６

ＢＣ４Ｆ３入选单株 ２００９ ５８７ ２８ ４５ ２４ ４１ ３３ ２２ ８ ８１ ７３ ９４ ４ ９０ ０ １２ ０ ２９

中棉所 ４５（２００９） ２００９ ９６ ２７ ５２ ２３ ６８ ２９ ５８ ５ ９０ — ３ ９２ － ０ ９４ １ ００

ＢＣ４Ｆ３：４株行 ２０１０ ５８７ ３０ ３８ ２４ ３２ ３４ ８９ １０ ５７ ７１ ００ ４ ３４ ０ ０５ ０ ９６

中棉所 ４５（２０１０） ２０１０ ３１ ２９ ７０ ２８ ７７ ３０ ６５ １ ８８ — １ ５９ ０ １９ － ０ ５６

断裂比强度

（ｃＮ／ ｔｅｘ）
ＦＳ

ＢＣ４Ｆ３全部单株 ２００９ １９８５ ２５ ９２ ２２ ００ ３４ ３０ １２ ３０ ４６ ３４ ７ ４２ ０ ４９ － ０ ２３　

ＢＣ４Ｆ３入选单株 ２００９ ５８７ ２７ ３１ ２２ ８０ ３４ ３０ １１ ５０ ７４ ７９ ７ ０２ ０ ０９ － ０ １８

中棉所 ４５（２００９） ２００９ ９６ ２６ ０９ ２３ ２０ ３１ ４０ ８ ２０ — ５ ７７ ０ １１ ０ ７４

ＢＣ４Ｆ３：４株行 ２０１０ ５８７ ２９ ６７ ２４ ００ ３６ １０ １２ １０ ７４ ００ ５ ３４ ０ ３２ ０ ５６

中棉所 ４５（２０１０） ２０１０ ３１ ２８ ６９ ２７ ５０ ２９ ８０ ２ ３０ — ２ ０２ ０ ２８ － ０ ２６

马克隆值

ＭＶ

ＢＣ４Ｆ３全部单株 ２００９ １９８５ ３ ６７ ２ ００ ６ ５３ ４ ５３ ２０ ０５ ２１ ０４ ０ ０７ － ０ ３６　

ＢＣ４Ｆ３入选单株 ２００９ ５８７ ３ ８９ ２ ０６ ６ ５３ ４ ４７ ２５ ７２ １７ ４７ ０ ０４ ０ ０６

中棉所 ４５（２００９） ２００９ ９６ ４ １２ ２ ３９ ５ ４３ ３ ０４ — １７ ５２ － ０ ５４ － ０ ３９

ＢＣ４Ｆ３：４株行 ２０１０ ５８７ ４ ５２ ２ ９２ ６ ８３ ３ ９１ ６１ ６７ １１ ３５ ０ ３５ １ ２９

中棉所 ４５（２０１０） ２０１０ ３１ ４ ７３ ４ １１ ５ １８ １ ０７ — ４ ９０ － ０ ８４ １ ８７

纤 维 整 齐

度（％ ）ＵＮ

ＢＣ４Ｆ３全部单株 ２００９ １９８５ ８０ ９８ ７４ １０ ８７ ２０ １３ １０ ３０ ９４ ２ ５７ ０ ０１ － ０ １９　

ＢＣ４Ｆ３入选单株 ２００９ ５８７ ８１ ６４ ７５ ００ ８６ ８０ １１ ８０ ４２ ５９ ２ ４７ － ０ ０８ － ０ ２２

中棉所 ４５（２００９） ２００９ ９６ ８２ ００ ７７ ５０ ８５ ５０ ８ ００ — １ ９９ － ０ ３９ － ０ ０３

ＢＣ４Ｆ３：４株行 ２０１０ ５８７ ８３ ４８ ８３ ４８ ８６ ３０ ２ ８２ ４１ ００ １ ３８ － ０ ６２ ０ ９９

中棉所 ４５（２０１０） ２０１０ ３１ ８３ ８４ ８１ ７０ ８５ ４０ ３ ７０ — １ ０８ － ０ ４３ － ０ ０７
纤 维 伸 长

率（％ ）ＦＥ
ＢＣ４Ｆ３全部单株 ２００９ １９８５ ６ ４４ ５ ２０ ７ ４０ ２ ２０ ６６ ４４ ４ ４２ － ０ ２０ １ ０６
ＢＣ４Ｆ３入选单株 ２００９ ５８７ ６ ４４ ５ ６０ ７ ２０ １ ６０ ６３ ８８ ４ ０９ － ０ １８ － ０ ０９
中棉所 ４５（２００９） ２００９ ９６ ６ ３９ ５ ７０ ６ ８０ １ １０ — ３ ３６ － ０ ６２ ０ ５３

ＢＷ： Ｂｏｌｌ ｗｅｉｇｈｔ，ＬＰ： Ｌｉｎｔ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ，ＦＬ： Ｆｉｂｅｒ ｌｅｎｇｔｈ，ＦＳ： Ｆｉｂｅｒ ｓｔｒｅｎｇｔｈ，ＭＶ： Ｍｉｃｒｏｎａｉｒｅ，ＦＥ： Ｆｉｂｅｒ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ，ＵＮ： Ｆｉｂｅｒ ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ
ａｓ ｂｅｌｏｗ

铃重方面，ＢＣ４Ｆ３入选单株群体的超亲比例（超越

轮回亲本）最大，为 ４３ ９５％；其次是 ＢＣ４Ｆ３全部单株群

体，为 ２９ ７２％。 衣分方面，２００９ 年 ２ 个单株群体的超

亲比例分别为 ４７ ８５％和 ５５ ８％；２０１０ 年 ＢＣ４Ｆ３∶ ４株行

的超亲比例为 ３３ ００％。 上半部平均长度方面，３ 个群

体的超亲比例分布在 ４３ ９２％ ～７３ ９４％。 断裂比强度

在 ３ 个群体的超亲比例均高于 ４５ ００％，其中 ＢＣ４Ｆ３入

选单株群体的超亲比例达 ７４ ７９％。 马克隆值方面，
ＢＣ４Ｆ３：４株行的超亲比例最大，为 ６１ ６７％。 纤维整齐度

３ 个群体中的超亲比例为 ３０ ９４％ ～４２ ５９％。 纤维伸

长率在 ＢＣ４Ｆ３全部单株和 ＢＣ４Ｆ３入选单株群体中的超

亲比例分别为 ６６ ４４％、６３ ８８％。
３ 个群体及轮回亲本中棉所 ４５ 各纤维品质性

状偏度绝对值均小于 １，符合正态分布（图 １）。

９５２



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １６ 卷

图 １　 ＢＣ４Ｆ３入选单株、ＢＣ４Ｆ３：４株行及中棉所 ４５ 主要纤维产量与品质性状的柱形分布图

Ｆｉｇ １　 Ｔｈｅ ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆｉｂｅｒ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｅｌｅｃｔｅｄ
ＢＣ４Ｆ３ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ、ＢＣ４Ｆ３：４　 ｌｉｎｅ ａｎｄ ＣＣＲＩ４５ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

０６２



　 ２ 期 兰孟焦等：陆海 ＢＣ４Ｆ３和 ＢＣ４Ｆ３ ：４代换系纤维产量与品质的表型评价

经高代回交和自交后，这些代换系群体中仍不

乏纤维品质突出的材料，在 ＢＣ４Ｆ３入选单株群体中

筛选出 ２０ 个单株（ＢＣ４Ｆ３：４株行），２ 年的上半部平均

长度均高于 ３０ ００ ｍｍ，断裂比强度均为 ３１ ０ ｃＮ ／
ｔｅｘ 以上（表 ２），表现稳定，为棉花纤维品质育种提

供了理想的选择材料。

表 ２　 ＢＣ４Ｆ３、ＢＣ４Ｆ３：４群体中部分稳定高品质 ＣＳＳＬｓ 纤维品质性状的具体表现

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｆｉｂｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｐａｒｔ ｏｆ ｓｔａｂｌｅ ｈｉｇｈ ｑｕａｌｉｔｙ ＣＳＳＬｓ ｉｎ ＢＣ４Ｆ３ａｎｄ ＢＣ４Ｆ３：４ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

材料名称

Ｍａｔｅｒｉａｌ

２００９ 年 Ｉｎ ２００９ ２０１０ 年 Ｉｎ ２０１０

上半部平均

长度（ｍｍ）ＦＬ
断裂比强度

（ｃＮ ／ ｔｅｘ）ＦＳ
马克隆值

ＭＶ
纤维整齐度

（％ ）ＵＮ
纤维伸长率

（％ ）ＦＥ
上半部平均

长度（ｍｍ）ＦＬ
断裂比强度

（ｃＮ ／ ｔｅｘ）ＦＳ
马克隆值

ＭＶ
纤维整齐度

（％ ）ＵＮ

ＭＢＩ７０３６ ３０ ５１ ３０ ５ ３ ９４ ８３ ９０ ６ ６０ ３１ ２７ ３１ ３ ４ ４８ ８２ ５０

ＭＢＩ７０５１ ３０ ４６ ３０ ５ ５ ０５ ８６ ００ ６ ８０ ３２ １２ ３１ ６ ５ １０ ８５ １０

ＭＢＩ７０９９ ３０ ００ ３０ ３ ４ ００ ８３ ５０ ６ ９０ ３１ ５４ ３２ ９ ４ ２２ ８３ ４０

ＭＢＩ７１５３ ３０ ４９ ３１ １ ３ ４７ ８３ ８０ ６ ７０ ３１ ７７ ３３ ６ ４ １５ ８３ ８０

ＭＢＩ７１５５ ３０ ８６ ３０ ５ ３ ７７ ８４ １０ ６ ６０ ３１ ０２ ３１ ４ ４ ５８ ８４ ００

ＭＢＩ７１９８ ３２ ３１ ３１ ０ ３ ８７ ８５ ３０ ６ ９０ ３４ ３０ ３２ ６ ４ ０３ ８４ ６０

ＭＢＩ７２０３ ３１ ０５ ３１ １ ３ ５４ ８３ ２０ ６ ７０ ３３ １３ ３２ ７ ４ ３８ ８３ ００

ＭＢＩ７２０５ ３１ ６３ ３３ ２ ３ ８５ ８３ ５０ ６ ９０ ３３ ７５ ３３ ５ ４ ４７ ８４ ３０

ＭＢＩ７２０６ ３０ ０９ ３０ ３ ３ １２ ８１ ００ ６ ６０ ３３ ５６ ３２ ７ ４ ０３ ８３ ９０

ＭＢＩ７２２７ ３１ １４ ３０ ４ ４ ３０ ８４ ２０ ６ ６０ ３２ ８６ ３１ １ ４ ９１ ８５ ６０

ＭＢＩ７２３２ ３０ ２２ ３１ ４ ３ ４０ ８３ ９０ ６ ９０ ３１ ９５ ３２ ０ ４ ２８ ８４ ００

ＭＢＩ７３１１ ３１ ０７ ３０ １ ２ ８４ ８２ ５０ ６ ８０ ３２ ６６ ３２ ０ ３ ９４ ８４ ３０

ＭＢＩ７３４６ ３０ １９ ３０ ４ ３ ９６ ８３ ３０ ６ ４０ ３１ ９２ ３３ ６ ３ ９８ ８１ ４０

ＭＢＩ７３５０ ３１ ６２ ３１ ８ ４ ８８ ８５ ７０ ７ ２０ ３２ ３８ ３２ ９ ４ ３２ ８４ ２０

ＭＢＩ７３７２ ３２ ４８ ３０ ０ ３ ６３ ８４ １０ ６ ９０ ３２ ９８ ３１ ３ ４ ３３ ８４ ００

ＭＢＩ７４１２ ３１ １４ ３０ ０ ２ ８２ ８２ １０ ６ ６０ ３４ ８９ ３４ ０ ３ ６４ ８４ ６０

ＭＢＩ７４６３ ３０ ９３ ３１ ７ ４ ０３ ８６ ００ ６ ８０ ３３ １３ ３２ ５ ３ ６９ ８４ ６０

ＭＢＩ７４８１ ３０ ６１ ３０ ４ ３ ６０ ８３ ９０ ６ ９０ ３４ ８３ ３４ ４ ４ ００ ８４ ２０

ＭＢＩ７４８５ ３０ ０６ ３０ ３ ３ ０６ ８２ ００ ６ ４０ ３２ ６５ ３３ ２ ３ ４８ ８２ ３０

ＭＢＩ７５０８ ３０ ０６ ３２ ４ ４ ６０ ８６ ８０ ６ ８０ ３３ １３ ３６ １ ３ ５１ ８５ １０

２ ２　 相关分析

２ ２ １　 纤维产量与品质相关分析　 对 ３ 个群体的

纤维产量与品质进行相关分析，结果（表 ３）显示，
铃重与衣分在 ＢＣ４Ｆ３全部单株、ＢＣ４Ｆ３入选单株群

体中呈极显著负相关，在 ＢＣ４Ｆ３：４株行群体中呈正

相关，没有达到显著性水平；与上半部平均长度、
断裂比强度、马克隆值、纤维整齐度和伸长率在

ＢＣ４Ｆ３全部单株、ＢＣ４ Ｆ３ 入选单株群体中均呈极显

著正相关，在 ＢＣ４Ｆ３：４株行群体中与上半部平均长

度、纤维整齐度呈极显著正相关。 衣分与上半部

平均长度、断裂比强度、纤维伸长率在 ３ 个群体中

呈显著或极显著负相关；与马克隆值间的相关性

方向和显著性水平不一致，在 ＢＣ４Ｆ３全部单株群体

中呈显著正相关，在 ＢＣ４Ｆ３入选单株群体中呈负相

关，在 ＢＣ４Ｆ３：４株行群体中呈极显著正相关；与纤维

整齐度间的相关性方向和显著水平不一致，在
２００９ 年 ２ 个单株群体中呈负相关，在 ２０１０ 年 ＢＣ４

Ｆ３：４株行群体中呈极显著正相关。 上半部平均长

度与断裂比强度、纤维整齐度和伸长率呈极显著

正相关；与马克隆值在 ＢＣ４Ｆ３全部单株群体中呈显

著正相关，在 ＢＣ４Ｆ３：４株行群体中呈极显著负相关。
断裂比强度与纤维整齐度和纤维伸长率呈极显著

正相关；与马克隆值在 ＢＣ４Ｆ３全部单株群体中呈极

显著正相关，在 ＢＣ４Ｆ３：４株行群体中呈极显著负相

关；马克隆值、纤维整齐度和纤维伸长率 ３ 个性状

间在 ３ 个群体中相互呈极显著正相关。
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表 ３　 ３ 个群体纤维产量及品质间的相关性分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｆｉｂｅｒ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

性状

Ｔｒａｉｔｓ
群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
铃重

ＢＷ
衣分

ＬＰ

上半部平均

长度

ＦＬ

断裂比强度

ＦＳ
马克隆值

ＭＶ
纤维整齐度

ＵＮ

衣分

ＬＰ

ＢＣ４Ｆ３全部单株 － ０ １２１∗∗ 　

ＢＣ４Ｆ３入选单株 － ０ １６５∗∗

ＢＣ４Ｆ３：４株行 ０ ０１９

上半部平均长度

ＦＬ

ＢＣ４Ｆ３全部单株 ０ ３６５∗∗ － ０ ０５１∗

ＢＣ４Ｆ３入选单株 ０ １９５∗∗ － ０ ３１０∗∗

ＢＣ４Ｆ３：４株行 ０ １６８∗∗ － ０ ２８３∗∗

断裂比强度

ＦＳ

ＢＣ４Ｆ３全部单株 ０ ３４９∗∗ － ０ ０５８∗∗ ０ ７７６∗∗

ＢＣ４Ｆ３入选单株 ０ １１３∗∗ － ０ ２８０∗∗ ０ ７９５∗∗

ＢＣ４Ｆ３：４株行 ０ ０３６ － ０ ２７１∗∗ ０ ７５６∗∗

马克隆值

ＭＶ

ＢＣ４Ｆ３全部单株 ０ ５４５∗∗ ０ ０５５∗ ０ １７１∗ ０ ２３５∗∗

ＢＣ４Ｆ３入选单株 ０ ４０７∗∗ － ０ ０１０ － ０ ０１３ － ０ ０１５

ＢＣ４Ｆ３：４株行 ０ ０３７ ０ ３７０∗∗ － ０ ２９５∗∗ － ０ ５１２∗∗

纤维整齐度

ＵＮ

ＢＣ４Ｆ３全部单株 ０ ３７３∗∗ － ０ ００７　　 ０ ４９９∗∗ ０ ５３１∗∗ ０ ５４０∗∗

ＢＣ４Ｆ３入选单株 ０ ２８３∗∗ － ０ １８１∗∗ ０ ６２９∗∗ ０ ７０１∗∗ ０ ４２６∗∗

ＢＣ４Ｆ３：４株行 ０ １２０∗∗ ０ １１３∗∗ ０ ４２７∗∗ ０ ３５４∗∗ ０ ２８２∗∗

纤维伸长率

ＦＥ

ＢＣ４Ｆ３全部单株 ０ ０７０∗∗ － ０ ２０４∗∗ ０ １５９∗∗ ０ ２７９∗∗ ０ ２０１∗∗ ０ ４７８∗∗

ＢＣ４Ｆ３入选单株 ０ ２３６∗∗ － ０ ３２９∗∗ ０ ６６２∗∗ ０ ７３９∗∗ ０ ３２６∗∗ ０ ７４１∗∗

∗∗，∗：分别表示 ０ ０１ 和 ０ ０５ 水平下差异显著
∗∗ａｎｄ∗：Ｔｈｅｒｅ ａｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ａｔ ０ ０１ ａｎｄ ０ ０５ ｌｅｖｅｌ ｒｅｐｅｃｔｉｖｅｌｙ

２ ２ ２　 各性状在不同世代间的相关分析 　 ＢＣ４ Ｆ３

入选单株和 ＢＣ４Ｆ３：４株行 ２ 个世代间，各纤维产量和

品质性状均呈极显著正相关（２０１０ 年纤维伸长率项

缺失），其中衣分在 ２ 个世代间的相关系数达到

０ ６９４，上半部平均长度 ０ ５７２，断裂比强度 ０ ４８３，
马克隆值 ０ ３７０，整齐度 ０ ２６５，铃重 ０ １８５，表明各

性状世代间呈较高的正相关。

３　 讨论

含有优异基因的染色体片段代换系可用于作物

聚合育种和分子设计育种［２０⁃２１］。 以陆地棉为遗传背

景，构建海岛棉染色体片段代换系，能克服陆海种间

育种的遗传累赘和杂交不育等系列问题［２２］，实现海

岛棉优异性状基因向陆地棉渐渗，为棉花聚合育种和

分子设计育种创制丰富的材料。 在染色体片段代换

系的构建当中，表型鉴定和分子标记辅助选择同等重

要，两者相辅相成，有效地结合起来，才能更准确地从

宏观和微观两方面把握海岛棉优异基因的导入情况。

本研究结果显示，在 ３ 个世代群体中，各性状的

平均值与轮回亲本中棉所 ４５ 接近，初步说明这 ３ 个

代换系群体已基本恢复到中棉所 ４５ 的遗传背景，但
群体内部个体之间存在丰富的遗传变异，主要是由

个体间导入不同海岛棉片段造成。 群体中存在大量

在各性状超越轮回亲本的材料，尤其是在上半部平

均长度和断裂比强度方面，超亲比例均在 ４０ ００％
以上。 从 ＢＣ４Ｆ３入选单株群体中筛选出 ２０ 个单株

（株行），纤维品质突出且在 ２ 年表现稳定，这些材

料可能携带有海岛棉优异纤维品质基因，下一步应

对这些材料进行分子标记检测，精细定位海岛棉优

异性状基因。
从性状间相关分析来看，铃重总体上与纤维品

质性状呈显著正相关，衣分与纤维品质性状呈显著

负相关，推测控制铃重、衣分的基因与控制纤维品质

性状的基因间可能存在紧密的连锁关系。 因此，如
何打破衣分和纤维品质性状间的不利连锁，实现纤

维产量与品质的同步改良，是下一步研究应解决的

问题，也许获得单片段代换系是一种有效的途径。
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　 ２ 期 兰孟焦等：陆海 ＢＣ４Ｆ３和 ＢＣ４Ｆ３ ：４代换系纤维产量与品质的表型评价
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