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　 　 摘要:以角果差异显著的白菜自交不亲和系(Ｐ１)和白菜型油菜自交系(Ｐ２)为亲本及杂交获得的 ４ 个基本世代(Ｐ１、Ｐ２、

Ｆ１、Ｆ２)为材料ꎬ应用植物数量性状主基因 ＋ 多基因混合遗传模型对其角果相关性状进行遗传分析ꎮ 结果表明ꎬ芸薹种作物的

角果长度(ＳＰＬ)性状及喙长(ＳＢＬ)性状均受加性 － 显性 － 上位性多基因控制(Ｃ － ０ 模型)ꎬ多基因遗传率分别为 ８３. １６％ 和

６８. ６７％ ꎻ角果宽度(ＳＰＷ)性状受 ２ 对加性 － 显性 － 上位性主基因 ＋ 加性 － 显性 － 上位性多基因控制(Ｅ － ０ 模型)ꎬ其主基因

遗传率为 ２０. ４０％ ꎬ多基因遗传率为 ７８. ３４％ ꎮ 角果相关各性状均以多基因遗传为主ꎬ角果宽度性状受环境因素影响较小ꎬ为
１. ２６％ ꎻ角果长度、喙长受环境因素影响较大ꎬ分别达 １６. ０８％和 ２５. ３６％ ꎮ 针对芸薹种作物角果性状的改良要以多基因为主ꎬ
并注意环境条件影响ꎮ
　 　 关键词:芸薹种ꎻ遗传ꎻ角果ꎻ主基因 ＋ 多基因
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芸薹种(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ Ｌ. ꎬＡＡꎬ２ｎ ＝ ２０)是十

字花科芸薹属中重要作物ꎬ是人类重要的蔬菜、油料

和饲料来源ꎬ具有重要经济价值ꎬ其种类繁多ꎬ形态变

异丰富[１]ꎮ 角果既是形成种子产量的器官ꎬ也是主要

的光合作用器官ꎮ 白菜角果属于二心室、长角果ꎬ关
于白菜角果性状研究相对较少ꎮ 白菜型油菜是重要

的油料作物ꎬ其角果是直接产品器官ꎬ因而对角果性

状的研究是栽培和育种工作中均不容忽视的重要工
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作[２￣５]ꎮ 盖钧镒等[６]、王建康等[７] 提出的植物数量性

状主基因与多基因的遗传分析方法把控制数量性状

效应大的基因作为主基因ꎬ把效应小的基因作为多基

因ꎬ这样不仅可以鉴别主基因ꎬ而且可以检测多基因

效应ꎬ并估计相应的遗传参数ꎮ 该方法已在黄瓜、番
茄、不结球白菜、青花菜、萝卜、茄子及甘蓝型油菜等

作物上得到广泛应用 [８￣１４]ꎬ在芸薹种作物角果相关

性状上未见报道ꎮ 本研究采用主基因 ＋多基因多世

代联合分析方法ꎬ对控制其角果性状的基因效应进

行分析ꎬ旨在为此类作物品种改良提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 材料

Ｐ１:角果短小、二心室、黄心结球大白菜 ( Ｂ.
ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ Ｌ. ｓｓｐ. ｐｅｋｉｎｅｎｓｉｓ)高代自交不亲和系ꎮ

Ｐ２:角果长而饱满、三心室、极易抽薹开花的欧

洲白菜型油菜自交系 Ｒａｐｉｄ Ｃｙｃｌｉｎｇ(Ｂ. ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓ Ｌ.
ｓｓｐ. ｄｉｃｈｏｔｏｍａ)ꎮ

２０１０ 年春至 ２０１０ 年冬配制获得 Ｆ１(Ｐ２ × Ｐ１)及
Ｆ２种子ꎮ ２０１１ 年 ２ 月 １ 日将 Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｆ２种子直播

于 ５０ 孔育苗盘中ꎬ３ 月 ２０ 日移植到较大花盆中ꎬ株
行距 ２０ｃｍ × ４０ｃｍꎮ Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１均种植 ３０ 株ꎬＦ２种植

２００ 株ꎬ自然春化ꎬ花期破蕾授粉ꎬ常规田间管理ꎮ
１. ２　 方法

１. ２. １　 性状调查　 植株结果期选取无继续膨大生

长迹象、完全发育成熟的角果ꎬ参照 Ｐ. Ｌｏｕ 等[１] 方

法ꎬ利用数显游标卡尺测量并记录数据ꎮ 单株在主

花序和上中下各部位花序取大小相对均匀一致的

１０ 个角果进行测量ꎬ各性状均取其平均值作为该株

的数据用于遗传模型分析ꎮ
１. ２. ２　 数据分析　 采用南京农业大学盖钧镒等[６]

提出的植物数量性状主基因 ＋多基因混合遗传多世

代联合分析方法ꎬ对白菜 ４ 世代材料角果相关性状

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

世代、各成分分布的参数ꎬ然后通过 ＡＩＣ( ａｋａｉｋｅ ｉｎ￣
ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ)值选择最佳模型ꎬ同时进行一组

适合性检验ꎬ包括均匀性 Ｕ２
１、Ｕ２

２ 和 Ｕ３
２ 检验ꎬＳｍｉｍｏｖ

检验( ｎＷ２)和 Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ 检验(Ｄｎ)ꎬ根据检验结果

选择最优遗传模型ꎮ 最后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[５￣６]ꎮ
主基因遗传率 ｈ２

ｍｇ ＝ σ２
ｍｇ / σ２

ｐꎬ多基因遗传率

ｈ２
ｐｇ ＝ σ２

ｐｇ / σ２
ｐꎬ群体环境变异为 １ － ｈ２

ｍｇ ＋ ｈ２
ｐｇꎬ其中

σ２
ｍｇ为主基因方差ꎬσ２

ｐｇ 为多基因方差ꎬσ２
ｐ 为表型

方差ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 不同世代角果相关性状次数分布及相关分析

从 Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｆ２ ４ 个世代角果性状的基本参数

分布表(表 １)可知ꎬ双亲在角果长度、宽度及喙长

性状上均表现极显著差异ꎬ Ｆ１角果相关性状均介

于 ２ 个亲本之间ꎬ其平均值高于低值亲本 Ｐ１ 而低

于高值亲本 Ｐ２ꎬ更接近于 Ｐ１平均值ꎮ Ｆ２分离群体

的各角果相关性状平均值均介于双亲之间ꎬ更接

近于 Ｐ１平均值ꎬ各相关性状均成单峰或双峰分布

(图 １)ꎬ表明控制芸薹种角果相关性状的基因明

显表现出数量性状的遗传特征ꎬ故推测有主基因

和多基因的存在ꎮ
对角果长度、角果宽度及角果喙长性状的相

关性分析结果表明:角果长度和角果喙长呈显著

正相关ꎬ相关系数达 ０. ９９ꎻ角果长度和角果宽度、
角果宽度和角果喙长也表现出显著正相关ꎬ相关

系数分别达 ０. ８９ 和 ０. ９０ꎮ

表 １　 不同世代角果相关性状的基本参数

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｆｏｒ ｓｉｌｉｑｕｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ
(ｍｍ)

世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ

角果长度 ＳＰＬ 角果宽度 ＳＰＷ 角果喙长 ＳＢＬ

平均数

Ｍｅａｎ
标准差

ｓ
双亲 ｔ － 测验

ｔ － ｔｅｓｔ ｆｏｒ ｐａｒｅｎｔｓ
平均数

Ｍｅａｎ
标准差

ｓ
双亲 ｔ － 测验

ｔ － ｔｅｓｔ ｆｏｒ ｐａｒｅｎｔｓ
平均数

Ｍｅａｎ
标准差

ｓ
双亲 ｔ 测验

ｔ － ｔｅｓｔ ｆｏｒ ｐａｒｅｎｔｓ

Ｐ１ ２１. ８８８ ４. １１０ １３. ８８∗∗ ４. ３４４ １. １８１ ９. ６４∗∗ ８. ７８０ １. ５４１ １０. ０５∗∗

Ｐ２ ３７. ２７４ ４. ４６４ ７. ３８８ １. ２６３ １６. ４５０ ３. ８８４
Ｆ１ ２７. ２９４ ２. ３６８ ５. １４０ ０. ６８２ ８. ９３８ ２. ２９８
Ｆ２ ２８. ０３０ ５. ９０６ ４. ９８４ １. ６３２ ９. １５６ ４. ５６４

∗∗表示 １％的显著水平
∗∗ ｓｈｏｗｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｌｅｖｅｌ ａｔ １％ ｌｅｖｅｌ

８４５
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图 １　 Ｆ２角果相关性状次数分布图

Ｆｉｇ １. Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｆｏｒ ｓｉｌｉｑｕｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｆ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

２. ２　 遗传模型适应性测验

２. ２. １　 遗传模型的选择　 应用植物数量性状主基
因 ＋ 多基因混合遗传模型对 Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｆ２４ 个世代

进行联合分析ꎬ通过 ＩＥＣＭ 算法ꎬ分别获得角果长度

(ＳＰＬ)、角果宽度(ＳＰＷ)、角果喙长(ＳＢＬ)３ 个性状

在 １ 对主基因(Ａ)、２ 对主基因(Ｂ)、多基因(Ｃ)、１
对主基因 ＋多基因(Ｄ)和 ２ 对主基因 ＋ 多基因(Ｅ)
等 ５ 类共 ２４ 种备选模型下的极大似然函数值和

ＡＩＣ 值ꎮ 以 ＡＩＣ 值较小的作为候选模型ꎬ从各模型

(最小 ５ 个)中初步确定备选遗传模型(表 ２)ꎮ
由表 ２ 可知ꎬ对于角果长度性状ꎬＣ － ０ 模型和

Ｅ － ２ 模型的 ＡＩＣ 值最小ꎬ分别为 １１０２. ０９６６８０ 和

１１０２. ２２２５３４ꎬ根据 ＡＩＣ 值准则ꎬ可以初步选取 Ｃ － ０
和 Ｅ －２ 这 ２ 个模型为该组合遗传分析的候选模型ꎮ
同样分析可知ꎬ角果宽度性状可以初步选取 Ｅ － ０
和 Ｅ －１ 模型为其候选模型ꎻ角果喙长性状可以初

步选取 Ｃ －０ 和 Ｅ －１ 模型为其候选模型ꎮ
２. ２. ２　 候选模型的适应性测验　 进一步对各性状

候选模型进行适应性测验ꎬ 包括均匀性检验、
Ｓｍｉｒｎｏｖ 检验和 Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ 检验ꎬ获得 ５ 个统计量

Ｕ２
１、Ｕ２

２、Ｕ２
３、ｎＷ２和 Ｄｎꎮ 对角果相关性状在候选遗传

模型下进行适应性测验ꎬ分别计算 ４ 个基本世代 ５ 个

统计量的值ꎬ并比较达到显著的统计量的个数ꎮ 关于

均匀性检验显著性的问题ꎬ括号内数值为无效假设或

零值假设下其概率值ꎬ比较显著性时ꎬ只需要看括号

内数字与 ０. ０５ 比较即可ꎬ数值越小越显著ꎮ Ｓｍｉｒｎｏｖ

检验 ｎＷ２显著性比较方法为统计值与 ０. ４６１ 比较ꎬ数
值越大越显著ꎮ Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ 检验显著性ꎬ括号内数值

为 ０. ０５ 水平显著标准ꎬ比较方法为括号外数值与括

号内比较ꎬ括号外数值越大越显著ꎮ 将统计量达到显

著水平个数最少的模型确定为最适模型(表 ３)ꎮ

表 ２　 角果相关性状各模型的极大似然值和 ＡＩＣ 值

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｏｇ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｖａｌｕｅｓ (ＭＬＶ) ａｎｄ ＡＩＣ
ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ

性状

Ｔｒａｉｔｓ
模型代号

Ｃｏｄｅ
极大对数似然值

ＭＬＶ
ＡＩＣ 值

ＡＩＣｖａｌｕｅ

角果长度 ＳＰＬ Ｃ － ０ － ５４５. ０４８３４０ １１０２. ０９６６８０

Ｃ － １ － ５４６. ５６６７１１ １１０３. １３３４２３

Ｅ － ２ － ５４２. １１１２６７ １１０２. ２２２５３４

Ｅ － ４ － ５４６. ５６６７１１ １１０５. １３３４２３

Ｅ － ６ － ５４６. ５６６６５０ １１０５. １３３３０１

角果宽度 ＳＰＷ Ｃ －０ － ３３１. ６３５５９０ ６７５. ２７１１７９

Ｅ － ０ － ２９３. ９１４７０３ ６１５. ８２９４０７

Ｅ － １ － ２９９. ４３２７７０ ６２４. ８６５５４０

Ｅ － ２ － ３２８. １７８６５０ ６７４. ３５７３００

Ｅ － ５ － ３３４. ５７０９８４ ６８３. １４１９６８

角果喙长 ＳＢＬ Ｃ － ０ － ４１９. ３５３１８０ ８５０. ７０６３６０

Ｅ － ０ ４１９. ３５３１８０ ８６６. ７０６３６０

Ｅ － １ － ４１７. ９２９０４７ ８６１. ８５８０９３

Ｅ － ２ － ４３０. ６８５７９１ ８７９. ３７１５８２

Ｅ － ６ － ４３７. ７１４４４７ ８８７. ４２８８９４

９４５
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表 ３　 角果相关性状的适应性测验

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆｉｔｎｅｓｓ ｔｅｓｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍｏｄｅｌｓ ｆｏｒ ｓｉｌｉｑｕｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｉｔｓ

性状

Ｔｒａｉｔｓ
模型

Ｍｏｄｅｌ
世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ

统计量 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃ

Ｕ２
１ Ｕ２

２ Ｕ２
３ ｎＷ２ Ｄｎ

角果长度 ＳＰＬ Ｃ － ０ Ｐ１ ０. ０３４(０. ８５４７) ０. １５２(０. ６９６６) ０. ７２３(０. ３９５０) ０. ０７２４ ０. １７６３(０. ４１０１)

Ｐ２ ０. ２２４(０. ６３６１) ０. ７６７(０. ３８１１) ２. ７９３(０. ０９４７) ０. ２０３２ ０. ２３３１(０. ３１２０)

Ｆ１ ０. ００４(０. ９４７１) ０. ０１０(０. ９２０８) ０. ４２８(０. ５１２８) ０. ０９５０ ０. １７０４(０. ３２９８)

Ｆ２ ０. ２４９(０. ６１７８) ０. ２９１(０. ５８９８) ０. ０５０(０. ８２２７) ０. １１８９ ０. ０６４２(０. １１９７)

Ｅ － ２ Ｐ１ ０. １２８(０. ７２０４) ０. ０１５(０. ９０１１) ０. ７９０(０. ３７４１) ０. ０８３１ ０. １６３０(０. ４１０１)

Ｐ２ ０. ０２０(０. ８８６２) ０. １２２(０. ７２６５) ３. ８１７(０. ０５０７) ０. １５２４ ０. ２２０３(０. ３４００)

Ｆ１ ０. ０１４(０. ９０５４) ０. ０２５(０. ８７５６) ０. ０２８(０. ８６８２) ０. ０８８０ ０. １５９０(０. ３５１２)

Ｆ２ ０. ０００(０. ９９３１) ０. ００７(０. ９３１０) ０. ０９８(０. ７５４４) ０. ２５０２ ０. ０３１２(０. １１９７)

角果宽度 ＳＰＷ Ｅ －０ Ｐ１ ０. ０１３(０. ９０８３) ０. ３９４(０. ５３００) ４. ２６９(０. ０３８８) ０. １９５４ ０. ２５８８(０. ４１０１)

Ｐ２ ０. ２０３(０. ６５２３) ０. ０１６(０. ８９８１) １. ５２０(０. ２１７６) ０. １０５９ ０. １５２６(０. ３１２０)

Ｆ１ ０. ００５(０. ９４４９) ０. ００７(０. ９３５２) ０. ３５２(０. ５５３０) ０. ０４９９ ０. １２６１(０. ３２９８)

Ｆ２ ０. ００４(０. ９４７４) ０. ０１１(０. ９１８３) ０. ４４３(０. ５０５６) ０. ０７４０ ０. ０６４７(０. １１９７)

Ｅ － １ Ｐ１ １. １２７(０. ２８８４) ２. ０８７(０. １４８５) ２. ７７８(０. ０９５５) ０. ３０２３ ０. ３００６(０. ４１０１)

Ｐ２ ０. ６５１(０. ４１９６) ０. １９１(０. ６６１９) １. ８９５(０. １６８７) ０. １６５７ ０. １８３０(０. ３１２０)

Ｆ１ ０. ４６５(０. ４９５４) ０. ２４０(０. ６２４６) ０. ４６６(０. ４９４９) ０. １０３７ ０. １８６７(０. ３２９８)

Ｆ２ ０. ０２７(０. ８７０５) ０. ０５０(０. ８２３１) ２. ３２８(０. １２７１) ０. １２２４ ０. ０７１７(０. １１９７)

角果喙长 ＳＢＬ Ｃ － ０ Ｐ１ ０. ０００(０. ９８４２) ０. ４１８(０. ５１７７) ７. ０９８(０. ００７７) ０. ２８４９ ０. ２７５６(０. ４１０１)

Ｐ２ ０. ０００(０. ９８７４) ０. ００３(０. ９５６４) ０. ０７８(０. ７７９４) ０. ０４７７ ０. １３３８(０. ３４００)

Ｆ１ ０. ００３(０. ９５８２) ０. ０６７(０. ７９６１) ０. ６９０(０. ４０６２) ０. ０３０３ ０. ０９６８(０. ３５１２)

Ｆ２ ０. １１２(０. ７３７３) ０. １４１(０. ７０６８) ０. ０４２(０. ８３７２) ０. ０４２６ ０. ０４９４(０. １１９７)

Ｅ － １ Ｐ１ ０. ００２(０. ９６７１) ０. ３９６(０. ５２８９) ７. １７２(０. ００７４) ０. ２８２９ ０. ２５２７(０. ４１０１)

Ｐ２ ０. ０１８(０. ８９３３) ０. ００６(０. ９３９０) ０. ０４６(０. ８３１０) ０. ０５５３ ０. １４２９(０. ３１２０)

Ｆ１ ０. ０７５(０. ７８３５) ０. ２０４(０. ６５１２) ０. ５５４(０. ４５６５) ０. ０５２６ ０. １３８１(０. ３２９８)

Ｆ２ ０. ００３(０. ９５３８) ０. ０００(０. ９９７０) ０. ０５７(０. ８１０８) ０. ０２０３ ０. ０３５９(０. １１９７)

Ｕ２
１、Ｕ２

２、Ｕ２
３栏中括号内数字为 Ｐ(Ｈ０)ꎬ括号外为均匀性检验统计值ꎻＳｍｉｒｎｏｖ 检验 ｎＷ２ (Ｐ < ０. ０５ )的临界值为 ０. ４６１ꎻＤｎ栏中括号内数字为

Ｐ < ０. ０５显著性标准值ꎬ括号外为 Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ 检验统计值

Ｔｈｅ ｖａｌｕｅｓ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔｓ ｏｆ Ｕ２
１ꎬＵ２

２ꎬ Ｕ２
３ ｃｏｌｕｍｎｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｈｙｐｏｔｈｅｓｉｓ Ｈ０ ａｎｄ ｏｕｔ ｏｆ ｂｒａｃｋｅｔｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ ｔｅｓｔ. Ｔｈｅ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｖａｌｕｅ

ｏｆ ｓｍｉｒｎｏｖ ｔｅｓｔ ｎＷ２ ｉｓ ０. ４６１ ａｔ ０. ０５ ｌｅｖｅｌ. Ｔｈｅ ｖａｌｕｅ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔｓ ｏｆ Ｄｎ ｃｏｌｕｍｎ ａｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｌｅｖｅｌ ａｔ ０. ０５ ｌｅｖｅｌ ａｎｄ ｏｕｔ ｏｆ ｂｒａｃｋｅｔｓ ａｒｅ ｔｈｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ
ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｙ ｔｅｓｔ

由表 ３ 可知ꎬ角果长度性状在 Ｃ －０ 模型和 Ｅ －２
模型下达到显著统计量均为 ０ꎬ进一步比较显著水平

及 ＡＩＣ 值大小ꎬ选择 Ｃ －０ 模型为最适模型ꎻ同理ꎬ角
果宽度性状在 Ｅ － １ 模型下达到显著统计量个数为

０ꎬ在 Ｅ －０ 模型下达到显著统计量仅为 １ 个ꎬ进一步

比较显著水平(Ｅ － ０ 中 １９ 个统计量显著水平低于

Ｅ －１)及 ＡＩＣ 值大小(Ｅ －０ 较低)ꎬ选择 Ｅ －０ 模型为

其最适模型ꎻ角果喙长性状在 Ｃ －０ 模型和 Ｅ －１ 模型

下达到显著统计量均为 １ 个ꎬ进一步比较显著水平及

ＡＩＣ 值大小ꎬ选择 Ｃ －０ 模型为最适模型ꎮ
２. ２. ３　 最适模型下的遗传参数估计　 在各性状最

适遗传模型下ꎬ根据成分分布计算出其各个参数的

极大似然估计值ꎬ并由此估计出一阶遗传参数和二

阶遗传参数(表 ４)ꎮ

０５５
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表 ４　 角果相关性状在最适模型下各遗传参数估计值

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｓｔｉｍａｔｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｓｉｌｉｑｕｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｆｉｔｔｉｎｇ ｍｏｄｅｌ

性状

Ｔｒａｉｔｓ
模型

Ｍｏｄｅｌ

一阶参数

１ ｓｔ ｏｒｄｅｒ
ｐａｒａｍｅｔｅｒ

估计值

Ｅｓｔｉｍａｔｅ

一阶参数

１ ｓｔ ｏｒｄｅｒ
ｐａｒａｍｅｔｅｒ

估计值

Ｅｓｔｉｍａｔｅ

二阶参数

２ ｓｔ ｏｒｄｅｒ
ｐａｒａｍｅｔｅｒ

估计值

Ｅｓｔｉｍａｔｅ

角果长度 ＳＰＬ Ｃ － ０ ｍ ２９. ５８１ σ２
ｐ ３４. ８８５

[ｄ] － ７. ６９３ σ２
ｍｇ ０. ２６６

[ｈ] － ２. ２８７ σ２
ｐｇ ２９. ００９

σ２ ５. ６０９

ｈ２
ｍｇ ０. ７６％

ｈ２
ｐｇ ８３. １６％

角果宽度 ＳＰＷ Ｅ －０ ｍ１ ７. ６７０５３７ ｈａ － ２. ４８０７５１ σ２
ｐ ２. ６６７

ｍ２ ６. ３５１２７８ ｈｂ － １. １０１０５８ σ２
ｍｇ ０. ５４４

ｍ３ ０. ０４０１１６ ｉ ２. ５２７６４ σ２
ｐｇ ２. ０９１

ｍ４ ６. ６６０７０７ ｊａｂ １. １０１０５７ σ２ ０. ０３２４
ｄａ － ２. ５２９７６８ ｊｂａ ２. ４８０７４７ ｈ２

ｍｇ ２０. ４０％
ｄｂ － ２. ５２９７６５ ｈ２

ｐｇ ７８. ３４％

角果喙长 ＳＢＬ Ｃ － ０ ｍ １２. ６１５ σ２
ｐ ２０. ８３７

[ｄ] － ７. ６７ σ２
ｍｇ １. ２４３

[ｈ] － ３. ６７７ σ２
ｐｇ １４. ３０９

σ２ ５. ２８５

ｈ２
ｍｇ ５. ９７％

ｈ２
ｐｇ ６８. ６７％

结果表明:角果长度性状( ＳＰＬ)在 Ｃ － ０ 模型

下ꎬ加性效应(ｄ)比显性效应(ｈ)相对较大ꎬ主基因

遗传率 ｈ２
ｍｇ为 ０. ７６％ ꎬ多基因遗传率 ｈ２

ｐｇ为 ８３ １６％ ꎬ
多基因遗传率显著大于相应世代的主基因遗传率ꎬ
可见角果长度的遗传表现为多基因效应ꎬ群体的环

境变异为 １６. ０８％ ꎬ环境对角果长度有一定影响ꎮ
角果宽度性状(ＳＰＷ)在 Ｅ － ０ 模型下ꎬ第 １ 对

主基因的加性效应(ｄａ)为 － ２. ５２９７６８ꎬ第 ２ 对基因

的加性效应(ｄｂ)为 － ２. ５２９７６５ꎬ即 ｜ ｄｂ ｜ < ｜ ｄａ ｜ ꎬ说明

第 １ 对主基因的加性作用比第 ２ 对主基因的稍大ꎬ
其加性效应以第 １ 对主基因为主ꎻ第 １ 对主基因的

显性效应(ｈａ)为 － ２. ４８０７５１ꎬ第 ２ 对基因的显性效

应(ｈｂ)为 － １. １０１０５８ꎬ即 ｜ ｈａ ｜﹥ ｜ ｈｂ ｜ ꎬ说明第 １ 对主

基因的显性作用比第 ２ 对主基因的大ꎬ其显性效应

以第 １ 个主基因为主ꎻ２ 对主基因的显性度(ｈａ / ｄａ、
ｈｂ / ｄｂ)分别为 ０. ９８０６ 和 ０. ４３５２ꎬ｜ ｈａ / ｄａ ｜ < １ꎬ ｜ ｈｂ / ｄｂ ｜
<１ꎬ即第 １ 对主基因的显性效应值小于相应的加性

效应值ꎬ第 ２ 对主基因的显性效应值小于相应的加

性效应值ꎬ说明控制角果宽度的第 １ 对主基因和第

２ 对主基因均以加性效应为主ꎮ
角果喙长性状在 Ｃ －０ 模型下ꎬ加性效应(ｄ)比

显性效应 ( ｈ) 相对较大ꎬ 主基因遗传率 ｈ２
ｍｇ 为

５ ９７％ ꎬ多基因遗传率 ｈ２
ｐｇ为 ６８. ６７％ ꎬ多基因遗传率

显著大于相应世代的主基因遗传率ꎬ可见角果喙长

的遗传表现为多基因效应ꎬ群体的环境变异为

２５ ３６％ ꎬ环境对角果喙长也有一定影响ꎮ

３　 讨论

本研究利用 ４ 个世代联合的数量性状分离分析

方法ꎬ对角果相关性状的分析结果表明ꎬ控制角果长

度及喙长的基因表现为多基因遗传效应ꎬ多基因遗

传率分别达到了 ８３. １６％和 ６８. ６７％ ꎻ控制角果宽度

的第 １ 对主基因和第 ２ 对主基因均以加性效应为

主ꎬ但其主基因遗传率仅为 ２０. ４０％ ꎬ多基因遗传率

亦较高ꎬ达 ７８. ３４％ ꎮ 环境条件对角果长度及喙长

影响较大ꎬ分别达 １６. ８９％和 ２５. ３６％ ꎮ 针对此类芸

薹种作物角果性状的改良应以多基因为主ꎬ适宜采

取聚合回交或轮回选择的方法来累积增效基因ꎬ提
高选择效率ꎬ并且注意环境条件的影响ꎮ

主基因 ＋多基因分析可以估计主基因和多基因

各解释多少遗传变异ꎬ还可估计可能存在的主基因

数目ꎬ但却无从知道主基因位于何处ꎮ ＱＴＬ 分析不

仅可以找到控制数量性状的基因数目ꎬ估计每个

１５５
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ＱＴＬ 解释的遗传变异ꎬ还可将基因(ＱＴＬ)定位到染

色体或连锁群的具体位置ꎬ目前 ＱＴＬ 分析已在作物

遗传育种实践中得到了日益广泛的应用ꎮ 在芸薹属

其他作物上ꎬＴ. Ｍａｈｍｏｏｄ 等[１５]利用 １１２ 个芥菜型油

菜双单倍体群体ꎬ对角果长度、每角果种子数、每主

枝角果数和千粒重等与产量构成相关的性状进行了

相关分析及 ＱＴＬ 定位研究ꎮ 结果表明角果长度与

每角果种子数及千粒重呈显著正相关ꎬ与每主枝角

果数和单位面积产量呈显著负相关ꎬ但相关系数均

较小ꎬ角果长度及其他与产量相关性状的 ＱＴＬ 分析

中均未发现主效 ＱＴＬꎬ单个 ＱＴＬ 解释的表型变异均

较小ꎬ本试验中角果长度性状主基因遗传率仅为

０ ７６％ ꎬ与上述 ＱＴＬ 分析研究结论类似ꎮ 相关研究

在甘蓝型油菜上进行的较为深入ꎬＬ. Ｗ. Ｚｈａｎｇ 等[１６]

利用 １４０ 个双单倍体群体对直接或间接与产量相关

的角果长度、每角果种子数及千粒重进行了 ＱＴＬ 定

位及相关分析ꎬ结果表明角果长度与每角果种子数

呈显著正相关ꎬ与种子千粒重呈显著负相关ꎬ结合多

年多点表型结果 ＱＴＬ 分析ꎬ定位了 １ 个效应相对较

大的 ＱＴＬ(解释表型变异 ８. ９３％ ~ １８. ８％ )ꎮ Ｐ.
Ｙａｎｇ 等[１７]利用 １８６ 个重组自交系对角果长度性状

及千粒重性状进行 ＱＴＬ 定位ꎬ在 Ａ９ 连锁群上检测

到了 １ 个控制角果长度及千粒重性状主效 ＱＴＬꎬ解
释表型变异超过 ５０％ ꎬ并证明上述两个性状呈显著

正相关ꎮ 关于角果长度与千粒重的相关性ꎬ不同种

间及同种内不同材料[１５￣１８] 未得出一致结论ꎮ Ｌ. Ｗ.
Ｚｈａｎｇ 等[１８]利用近等基因系将控制每角果种子数

及角果长度性状的主效 ＱＴＬ 定位在 Ｃ９ 连锁群上ꎬ
解释的表型变异分别为 ８５. ８％ 和 ５５. ７％ ꎮ 上述研

究表明ꎬ甘蓝型油菜角果长度性状的遗传存在主基

因遗传效应或以主基因遗传效应为主ꎮ 在甘蓝型油

菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓꎬＡＡＣＣ)的 Ａ 基因组[１７] 及 Ｃ 基因

组[１８]中均发现了控制角果长度的主效 ＱＴＬꎬ推测芸

薹种 (Ｂｒａｓｓｉｃａ ｃａｍｐｅｓｔｒｉｓꎬＡＡ)中极有可能也含有控

制角果长度的主基因ꎬ本试验中未能检测到效应较

大的主基因存在ꎬ可能与所用试验材料有关ꎬ也可能

不同种间控制同一性状的基因不同所致ꎮ
对于此类作物ꎬ种子产量是重要的农艺性状ꎬ但

产量性状本质上由多基因控制ꎬ不容易测量和改良ꎬ
受环境影响较大[１５]ꎮ 种子产量与单株角果数、单角

果种子数、种子千粒重等性状相关ꎬ利用与产量构成

相关的性状进行间接选择ꎬ与直接选择产量性状相比

更有效率[１９]ꎮ 在白菜型油菜、芥菜型油菜及甘蓝型

油菜相关研究中均证明ꎬ角果长度与单荚种子数呈

显著正相关[４ꎬ１５￣１８]ꎬ与种子千粒重、单位面积产量、
单株角果数等相关性未得出一致结论ꎮ 在甘蓝型油

菜中利用不同作图群体均定位了控制角果长度及单

荚种子数性状的主效 ＱＴＬ[１６￣１８]ꎬ相关研究在白菜及

白菜型油菜上进行的较少ꎬ本研究仅用 Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｆ２

４ 世代进行了遗传分析ꎬ相关 ＱＴＬ 研究及近等基因

系构建正在进行中ꎮ
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