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　 　 摘要:株高是油菜重要的株型改良性状之一ꎬ与油菜的产量、抗倒伏能力和机械收获适应性紧密相关ꎮ 本研究利用株

高性状差异较大的半矮秆新种质 １０Ｄ１３０ 和常规品种中双 １１ 号进行杂交ꎬ构建 ６ 世代遗传分析群体(Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｆ２、Ｂ１、
Ｂ２)ꎬ以主基因 ＋ 多基因混合遗传模型对该组合株高进行遗传分析ꎮ 结果表明:１０Ｄ１３０ × 中双 １１ 号组合株高受到 １ 对加

性￣显性主基因 ＋ 加性￣显性￣上位性多基因控制(Ｄ￣０ 模型)ꎮ 其中ꎬ株高性状加性效应值为 － ８􀆰 ５８ꎬ显性效应值为 ７􀆰 ４４ꎮ 在

Ｂ１、Ｂ２和 Ｆ２３ 个分离世代群体中主基因遗传率分别为 ２３􀆰 ５２％ 、０􀆰 ９１％ 和 １７􀆰 ８１％ ꎬ多基因遗传率分别为 ３０􀆰 ０５％ 、６８􀆰 ０５％
和 ３９􀆰 ３５％ ꎮ １０Ｄ１３０ 半矮秆遗传分析表明在该材料的运用上不仅要考虑主基因的作用、还要考虑多基因与环境对株高性

状的影响ꎮ
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株高是作物重要的株型性状ꎬ降低株高可以

有效提高作物抗倒伏能力和经济系数ꎬ提高作物

产量和品质[１] ꎮ 油菜是世界上重要的油料作物ꎬ
但随着杂种优势的利用ꎬ油菜营养体杂种优势越

来越强ꎬ导致植株高度增加ꎬ减少了油菜耐肥能

力、提高了倒伏风险[２] 、增加了油菜机械化操作难

度ꎬ严重影响了油菜生产ꎮ 油菜株高方面的研究

大多集中在株高性状与其他农艺性状的相关

性[３￣９] ꎬ以及非矮秆油菜株高的遗传模型分析[１０￣１１]

等ꎮ 目前ꎬ甘蓝型油菜矮秆突变体主要是在现有

甘蓝型油菜中通过理化诱变、自发突变等方式获

得ꎬ但植株过矮ꎬ影响了产量的形成ꎬ造成了较严

重的湿害和病害ꎬ从而限制了其在生产上的应用ꎮ
油菜矮秆突变体来源不同ꎬ其矮秆基因的性质具

有较大差异[２ꎬ１２￣１５] ꎮ
芸薹属包含 ３ 个基本种和 ３ 个复合种ꎬ每一个

种又包含许多变种ꎬ为通过远缘杂交改良现有甘蓝

型油菜提供了丰富的种质资源[１６]ꎮ 刘淑艳等[１７] 和

刘宏波等[１８]利用芥菜型油菜和甘蓝型油菜种间杂

交ꎬ在后代中选育出株高 １４０ ~ １７０ ｃｍ、性状优良的

抗倒伏半矮秆资源ꎮ 本研究利用羽衣甘蓝和芥菜型

油菜种间杂交人工合成的异源三倍体微量花粉植株

强制自交ꎬ幼胚挽救获得部分无性系ꎬ在田间鉴定出

１ 个植株矮小、株型紧凑的无性系ꎮ 经过连续多年

自交后在该无性系后代中选育出育性正常、性状稳

定、黄子、高油的半矮秆新种质 １０Ｄ１３０ꎮ ２０１０ 年以

１０Ｄ１３０ 为亲本ꎬ与优质常规新品种中双 １１ 号杂交

获得 Ｆ１ꎬ然后再配制 Ｂ１、Ｂ２和 Ｆ２分离群体ꎬ构建 ６ 世

代群体(Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｆ２、Ｂ１和 Ｂ２)ꎬ２０１２ 年春调查其株

高性状ꎬ拟通过主基因 ＋ 多基因混合遗传模型分析

方法研究 １０Ｄ１３０ 株高性状的遗传规律ꎬ为 ＱＴＬ 定

位和基因克隆奠定基础ꎬ为适宜株高油菜新品种选

育提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 试验材料

２ 个亲本材料分别为 １０Ｄ１３０( Ｐ１)和中双 １１
号(Ｐ２ꎬ代号 ＺＳ１１)ꎬ其中 １０Ｄ１３０ 为半矮秆高世代

自交系(Ｓ６)ꎬ株高均值在 １７０ ｃｍꎬ由西南大学油菜

工程技术中心在芥菜型油菜和羽衣甘蓝种间杂种

后代中选育获得ꎻ中双 １１ 号(ＺＳ１１)为中国农业科

学院油料所选育的常规优质油菜品种ꎬ株高均值

在 ２２０ ｃｍꎮ ２００９ 年秋ꎬ在西南大学油菜工程技术

中心歇马实验基地( ２９°４５′ Ｎꎬ１０６°２２′ Ｅ)种植亲

本ꎬ２０１０ 年春获得 Ｆ１(Ｐ１ × Ｐ２)种子ꎮ ２０１１ 年春对

Ｆ１进行套袋自交得到 Ｆ２ꎬ并获得 Ｂ１ ( Ｆ１ × Ｐ１ ) 和

Ｂ２(Ｆ１ × Ｐ２)ꎮ
２０１１ 年 ９ 月ꎬ将 Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｆ２、Ｂ１、Ｂ２ 共 ６ 个世

代群体种子播种ꎬ１１ 月 １ 日移栽ꎬ行距 ４０ ｃｍ、株距

２１ ｃｍꎮ 试验地前茬为空闲地ꎬ粘壤土ꎬ肥力中等ꎻ
２０１１ 年 １０ 月 ２６ 日ꎬ 每 ６６７ ｍ２ 施 基 肥 复 合 肥

(Ｎ∶ Ｐ∶ Ｋ ＝ １∶ １∶ １)２５ ｋｇꎬ２７ 日拖拉机旋耕ꎬ深度 ３０
~４０ ｃｍꎮ ２０１１ 年 １２ 月 ３ 日追肥ꎬ每 ６６７ ｍ２施 ５ ｋｇ
尿素ꎬ１２ 月 １３ 日中耕培土 １ 次ꎮ 其他措施按常规

栽培管理ꎮ 其中ꎬＰ１群体 ４５ 株ꎬＰ２ 群体 ３０ 株ꎬＦ１ 群

体 ４１ 株ꎬＢ１群体 １８１ 株ꎬＢ２群体 １２１ 株ꎬＦ２群体 ３６０
株ꎬ共 ７７８ 份材料ꎮ ２０１２ 年 ４ 月在黄熟期测量各群

体单株株高ꎮ
１. ２　 数据分析

采用盖钧镒等[１９]和章元明等[２０] 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对油菜株高及其相关性状进行联合分析ꎮ 通过

极大似然法和 ＩＥＣＭ( ｉｔｅｒａｔｅｄ ｅｘｐｅｃｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｎｄｉ￣
ｔｉｏｎａｌ ｍａｘｉｍｉｚａｔｉｏｎ)算法估计各世代、各成分分布

的参数ꎬ然后通过 ＡＩＣ( ａｋａｉｋｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ 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 Ｕ２
３ 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ꎮ
植物数量性状主基因 ＋ 多基因遗传体系系统分析

软件由南京农业大学国家大豆改良中心提供ꎮ 主

基因 遗 传 率: ｈ２
ｍｇ (％ ) ＝ σ２

ｍｇ / σ２
ｐꎻ 多 基 因 遗 传

率:ｈ２
ｐｇ(％ ) ＝ σ２

ｐｇ / σ２ｐ

２　 结果与分析

２. １　 株高性状表型特征值及次数分布

Ｆ１株高均值均介于双亲之间ꎬ更偏向于亲本中

双 １１ 号ꎻ从变异系数来看ꎬ分离世代群体( Ｂ１、Ｂ２

和 Ｆ２)变异系数明显高于不分离世代群体( Ｐ１、Ｐ２

和 Ｆ１)(表 １)ꎬ说明分离世代群体具有较高的遗传

多态性ꎬ为进一步进行遗传分析提供了较好的研

究基础ꎮ 分离世代群体(Ｂ１、Ｂ２和 Ｆ２)具有超越双

亲极端类型植株出现(表 １)ꎮ 株高性状在 ６ 世代

中均呈现连续性分布ꎬ具有典型的数量遗传特征ꎬ
但在分离世代 Ｂ１、Ｂ２和 Ｆ２群体存在着明显多峰现

象ꎬ表明该组合株高性状受到主基因遗传效应影

响(图 １)ꎮ

２４６
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表 １　 １０Ｄ１３０ ×中双 １１ 号组合 ６ 世代株高性状表型特征值

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｖａｌｕｅｓ ｆｏｒ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔｓ ｉｎ ６ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｒｏｓｓ ｂｅｔｗｅｅｎ １０Ｄ１３０ × ＺＳ１１

世代 Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ 单株数 Ｎｏ. ｏｆ ｐｌａｎｔｓ 最大值 Ｍａｘ. 最小值 Ｍｉｎ. 极差 Ｒａｇｅ 平均值 Ｍｅａｎ 标准差 ＳＤ 变异系数(％ )ＣＶ

Ｐ１ ４５ １８６􀆰 ００ １４６􀆰 ００ ４０􀆰 ００ １７２􀆰 ２０ ８􀆰 ８６ ５􀆰 １４

Ｆ１ ４１ ２２２􀆰 ００ １７２􀆰 ００ ５０􀆰 ００ ２０１􀆰 ３７ １１􀆰 １２ ５􀆰 ５２

Ｐ２ ３０ ２４５􀆰 ００ １９４􀆰 ００ ５１􀆰 ００ ２１６􀆰 ６３ １４􀆰 ５８ ６􀆰 ７３

Ｂ１ １８１ ２１４􀆰 ００ １１７􀆰 ００ ９７􀆰 ００ １６９􀆰 ７３ １６􀆰 ４４ ９􀆰 ６９

Ｂ２ １２１ ２２０􀆰 ００ １１６􀆰 ００ １０４􀆰 ００ １７７􀆰 ５２ ２０􀆰 ３０ １１􀆰 ４４

Ｆ２ ３６０ ２２６􀆰 ００ １０６􀆰 ００ １２０􀆰 ００ １７８􀆰 ６４ １７􀆰 １２ ９􀆰 ５８

图 １　 １０Ｄ１３０ ×中双 １１ 号杂交组合 ６ 世代株高性状的次数分布

Ｆｉｇ. １　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｉｎ ６ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ ｄｅｒｉｖｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ ｃｒｏｓｓ ｂｅｔｗｅｅｎ １０Ｄ１３０ × ＺＳ１１

２. ２　 适合模型分析

利用植物数量性状主基因 ＋ 多基因混合遗

传模型分析方法对 １０Ｄ１３０ × 中双 １１ 号组合 ６ 世

代株高表型数据进行基因联合分析ꎬ通过极大似

然法和 ＩＥＣＭ 算法估算后获得 １ 对主基因 ( Ａ
类) 、２ 对主基因( Ｂ 类) 、多基因 ( Ｃ 类) 、１ 对主

基因 ＋ 多基因 ( Ｄ 类) 、２ 对主基因 ＋ 多基因 ( Ｅ
类)共 ５ 类 ２４ 种遗传模型的极大似然函数值和

ＡＩＣ 值 (表 ２ ) ꎮ 根据遗传模型的选取原则ꎬ即

ＡＩＣ 最小准则ꎬ选取 ＡＩＣ 值比较小的 Ｃ￣０、Ｄ￣０、Ｅ￣
０ ３ 个遗传模型作为备选模型ꎮ 对备选模型进行

一组适合性检验 ( Ｕ１
２、Ｕ２

２、Ｕ３
２、 ｎＷ２ 和 Ｄｎ) (表

３) ꎬ结果表明ꎬＣ￣０、Ｄ￣０、Ｅ￣０ ３ 个模型统计量达

到显著水平均为 ２ 个ꎬ由于 Ｄ￣０ 模型 ＡＩＣ 值最

小ꎬ因此在适合备选模型中以 Ｄ￣０ 模型为最优模

型ꎬ推断 １０Ｄ１３０ × 中双 １１ 号组合的株高的遗传

可能由 １ 对加性￣显性主基因 ＋ 加性￣显性￣上位

性多基因构成ꎮ
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表 ２　 各遗传模型的极大似然函数值和 ＡＩＣ 值

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｏｇ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｖａｌｕｅ ａｎｄ ＡＩＣ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ

模型

Ｍｏｄｅｌ
极大似然函数值

Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｖａｌｕｅ
ＡＩＣ 值

ＡＩＣ ｖａｌｕｅ
模型

Ｍｏｄｅｌ
极大似然函数值

Ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｅｓｔｉｍａｔｅｄｖａｌｕｅ
ＡＩＣ 值

ＡＩＣ ｖａｌｕｅ

Ａ￣１ － ３３７７􀆰 ６４０６２５ ６７６３􀆰 ２８１２５ Ｄ￣０ － ３２７５􀆰 ４３２８６１ ６５７４􀆰 ８６５７２

Ａ￣２ － ３３７９􀆰 ８３４７１７ ６７６５􀆰 ６６９４３ Ｄ￣１ － ３３２２􀆰 ２８１２５０ ６６６２􀆰 ５６２５０

Ａ￣３ － ３３８５􀆰 ６３１５９２ ６７７７􀆰 ２６３１８ Ｄ￣２ － ３３２２􀆰 ０３４４２４ ６６６０􀆰 ０６８８５

Ａ￣４ － ３３７５􀆰 ８７７４４１ ６７５７􀆰 ７５４８８ Ｄ￣３ － ３３２３􀆰 ２８８３３０ ６６６２􀆰 ５７６６６

Ｂ￣１ － ３３０５􀆰 ６７６７５８ ６６３１􀆰 ３５３５２ Ｄ￣４ － ３３２２􀆰 ２８８０８６ ６６６０􀆰 ５７６１７

Ｂ￣２ － ３３７４􀆰 ２１８９９４ ６７６０􀆰 ４３７９９ Ｅ￣０ － ３２６９􀆰 ４８５３５２ ６５７６􀆰 ９７０７０

Ｂ￣３ － ３４０７􀆰 ５８９３５５ ６８２３􀆰 １７８７１ Ｅ￣１ － ３２９２􀆰 ０３１９４５ ６６１４􀆰 ０６３９７

Ｂ￣４ － ３３７６􀆰 ４１３０８６ ６７５８􀆰 ８２６１７ Ｅ￣２ － ３３６７􀆰 ５２３９２６ ６７５７􀆰 ０４７８５

Ｂ￣５ － ３３７９􀆰 ９９８５３５ ６７６７􀆰 ９９７０７ Ｅ￣３ － ３３２７􀆰 ２５０９７７ ６６７２􀆰 ５０１９５

Ｂ￣６ － ３３７９􀆰 ９９８２９１ ６７６５􀆰 ９９６５８ Ｅ￣４ － ３３６７􀆰 ５３１９８２ ６７５１􀆰 ０６３９７

Ｃ￣０ － ３２７６􀆰 ２０７２７５ ６５７６􀆰 ４１４５５ Ｅ￣５ － ３３６７􀆰 ５３５６４５ ６７５３􀆰 ０７１２９

Ｃ￣１ － ３３６６􀆰 ６８９２０９ ６７４７􀆰 ３７８４２ Ｅ￣６ － ３３７５􀆰 ４０４７８５ ６７６６􀆰 ８０９５７

表 ３　 遗传模型的适合性检验

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｆｉｔｎｅｓｓ ｔｅｓｔｓ ｏｆ ３ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ

模型 Ｍｏｄｅｌ 世代 Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ Ｕ２
１ Ｕ２

２ Ｕ２
３ ｎＷ２ Ｄｎ

Ｃ￣０ Ｐ１ ０􀆰 ０７４(０􀆰 ７８５６) ０􀆰 ０５３(０􀆰 ８１８２) ３􀆰 ８９４(０􀆰 ０４８５) ０􀆰 １４０２( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 １０９０( > ０􀆰 ０５)

Ｆ１ ０􀆰 ００１(０􀆰 ９７２０) ０􀆰 ００１(０􀆰 ９８２０) ０􀆰 ００２(０􀆰 ９６３５) ０􀆰 ０４３４( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ０８５１( > ０􀆰 ０５)

Ｐ２ ０􀆰 ０２６(０􀆰 ８７２７) ０􀆰 ４１１(０􀆰 ５２１３) １０􀆰 １４９(０􀆰 ００１０) ０􀆰 ２７１９( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ２３６９( > ０􀆰 ０５)

Ｂ１ ０􀆰 ３５５(０􀆰 ５５１５) ０􀆰 ３１８(０􀆰 ５７３１) ０􀆰 ００３(０􀆰 ９５８２) ０􀆰 １７０５( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ０７２３( > ０􀆰 ０５)

Ｂ２ ０􀆰 ０１９(０􀆰 ８９０２) ０􀆰 ０７６(０􀆰 ７８２１) ０􀆰 ３２７(０􀆰 ５６７７) ０􀆰 ０５４( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ０５４８( > ０􀆰 ０５)

Ｆ２ ０􀆰 １４８(０􀆰 ７００５) ０􀆰 ０４９(０􀆰 ８２５３) ０􀆰 ３６８(０􀆰 ５４４２) ０􀆰 ０７５３( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ０４０６( > ０􀆰 ０５)

Ｄ￣０ Ｐ１ ０􀆰 ０７４(０􀆰 ７８５６) ０􀆰 ０５３(０􀆰 ８１８２) ３􀆰 ８９４(０􀆰 ０４８５) ０􀆰 １４０２( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 １０９０( > ０􀆰 ０５)

Ｆ１ ０􀆰 ００１(０􀆰 ９７２０) ０􀆰 ００１(０􀆰 ９８２０) ０􀆰 ００２(０􀆰 ９６３５) ０􀆰 ０４３４( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ０８５１( > ０􀆰 ０５)

Ｐ２ ０􀆰 ０２６(０􀆰 ８７２７) ０􀆰 ４１１(０􀆰 ５２１３) １０􀆰 １４９(０􀆰 ００１０) ０􀆰 ２７１９( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ２３６９( > ０􀆰 ０５)

Ｂ１ ０􀆰 ５１３(０􀆰 ４７３９) ０􀆰 ３９８(０􀆰 ５２８０) ０􀆰 ０６２(０􀆰 ８０３１) ０􀆰 １９１７( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ０７５８( > ０􀆰 ０５)

Ｂ２ ０􀆰 ０１９(０􀆰 ８９０２) ０􀆰 ０７６(０􀆰 ７８２１) ０􀆰 ３２７(０􀆰 ５６７７) ０􀆰 ０５４０( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ０５４８( > ０􀆰 ０５)

Ｆ２ ０􀆰 ０８８(０􀆰 ７６６３) ０􀆰 ０１９(０􀆰 ８９１７) ０􀆰 ３６７(０􀆰 ５４４５) ０􀆰 ０６０１( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ０３５８( > ０􀆰 ０５)

Ｅ￣０ Ｐ１ ０􀆰 ０７４(０􀆰 ７８５６) ０􀆰 ０５３(０􀆰 ８１８２) ３􀆰 ８９４(０􀆰 ０４８５) ０􀆰 １４０２( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 １０９０( > ０􀆰 ０５)

Ｆ１ ０􀆰 ００１(０􀆰 ９７２０) ０􀆰 ００１(０􀆰 ９８２０) ０􀆰 ００２(０􀆰 ９６３５) ０􀆰 ０４３４( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ０８５１( > ０􀆰 ０５)

Ｐ２ ０􀆰 ０２６(０􀆰 ８７２７) ０􀆰 ４１１(０􀆰 ５２１３) １０􀆰 １４９(０􀆰 ００１０) ０􀆰 ２７１９( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ２３６９( > ０􀆰 ０５)

Ｂ１ ０􀆰 ０４２(０􀆰 ８３８３) ０􀆰 ００９(０􀆰 ９２４１) ０􀆰 １６７(０􀆰 ６８２７) ０􀆰 ０３７７( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ０３８０( > ０􀆰 ０５)

Ｂ２ ０􀆰 ０１９(０􀆰 ８９０５) ０􀆰 ０７６(０􀆰 ７８２３) ０􀆰 ３２８(０􀆰 ５６７０) ０􀆰 ０５４０( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ０５４８( > ０􀆰 ０５)

Ｆ２ ０􀆰 ０１０(０􀆰 ９２０１) ０􀆰 ００５(０􀆰 ９４２７) ０􀆰 ０１０(０􀆰 ９１９４) ０􀆰 ０４０４( > ０􀆰 ０５) ０􀆰 ０２９３( > ０􀆰 ０５)

括号内的数字为理论分布值 Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｉｎ ｂｒａｃｋｅｔｓ ｉｓ ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ ｉｎ ｔｈｅｏｒｙ

２. ３　 遗传参数估算

根据各世代株高性状遗传模型参数的极大似然

函数值ꎬ估计最优遗传模型 Ｄ￣０ 的各遗传参数(表

４)ꎮ 由表 ４ 可知ꎬ控制株高的 １ 对主基因加性效应为

负向减效ꎬ效应值为 －８􀆰 ５８ꎬ显性效应为正向增效ꎬ效应

值为 ７􀆰 ４４ꎬｈａ / ｄａ ＝ －０􀆰 ８７ꎬ加性效应大于显性效应ꎬ表
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现为部分显性ꎻＢ１、Ｂ２和 Ｆ２３ 个分离世代群体遗传率分

别为５３􀆰 ５７％、６８􀆰 ９６％和５７􀆰 １６％ꎬ其中主基因遗传率分

别为 ２３􀆰 ５２％、０􀆰 ９１％和 １７􀆰 ８１％ꎬ多基因遗传率分别为

３０􀆰 ０５％、６８􀆰 ０５％和 ３９􀆰 ３５％ꎮ 研究结果表明ꎬ１０Ｄ１３０ ×
中双 １１ 号杂交组合株高遗传受主基因和多基因共同

控制ꎬ同时受到环境因素的影响较大ꎮ

表 ４　 １０Ｄ１３０ ×中双 １１ 杂交组合株高遗传参数估计值

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｅｓｔｉｍａｔｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｆｏｒ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｉｎ ｔｈｅ ｃｒｏｓｓ ｂｅｔｗｅｅｎ １０Ｄ１３０ × ＺＳ１１

一阶遗传参数

１ ｓｔｏｒｄｅｒ ｇｅｎｅｔｉｃ　 ｐａｒａｍｅｔｅｒ

估计值

Ｅｓｔｉｍａｔｅ

二阶遗传参数　

２ｎｄ ｏｒｄｅｒ ｇｅｎｅｔｉｃ　 ｐａｒａｍｅｔｅｒ　

估计数值　 Ｅｓｔｉｍａｔｅ

Ｂ１ Ｂ２ Ｆ２

ｄａ － ８􀆰 ５８ σ２
ｐ ２７０􀆰 ３１ ４１２􀆰 ２８ ２９３􀆰 ００

ｈａ ７􀆰 ４４ σ２
ｍｇ ６３􀆰 ５８ ３􀆰 ７４ ５２􀆰 １９

ｈａ / ｄａ － ０􀆰 ８７ σ２
ｐｇ ８１􀆰 ２３ ２８３􀆰 ０５ １１５􀆰 ３１

ｈ２
ｍｇ(％ ) ２３􀆰 ５２ ０􀆰 ９１ １７􀆰 ８１

ｈ２
ｐｇ(％ ) ３０􀆰 ０５ ６８􀆰 ０５ ３９􀆰 ３５

ｄａ:第 １ 对主基因的加性效应ꎻｈａ:第 １ 对主基因的显性效应ꎻσ２
ｐ:表型方差ꎻσ２

ｐｇ:多基因方差ꎻσ２
ｍｇ:主基因方差ꎻｈ２

ｍｇ:主基因遗传率ꎻｈ２
ｐｇ:多基因

遗传率

ｄａ:ａｄｄｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅꎬｈａ:ｄｏｍｉｎａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅꎬσ２
ｐ:ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｎｃｅꎬσ２

ｐｇ:ｐｏｌｙｇｅｎｅ ｖａｒｉａｎｃｅꎬσ２
ｍｇ:ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ ｖａｒｉ￣

ａｎｃｅꎬｈ２
ｍｇ:ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅꎬｈ２

ｐｇ:ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｐｏｌｙｇｅｎｅ

３　 讨论

种质资源创新是作物遗传育种研究的重要方

向ꎮ 以往的油菜矮秆材料主要通过人工理化诱变或

者现有栽培品种中基因突变而来[２ꎬ１２￣１５]ꎬ由于矮秆

基因的一因多效作用ꎬ在有效分枝数、育性、主花序

长度等方面都无法满足育种要求ꎬ而通过远缘杂交

可以创造出复合育种要求的、性状较好的半矮秆材

料[１７￣１８]ꎮ 从 １０Ｄ１３０ 的来源来看ꎬ其亲本芥菜型油

菜植株高大ꎬ而羽衣甘蓝分枝部位低、植株矮小

(１５０ ~ １７０ ｃｍ)ꎬ所以初步推断该材料半矮秆基因

来源于羽衣甘蓝ꎬ还有待于进一步研究证实ꎮ 该种

质表现为黄子、高油(４５％ 左右)、多分枝、结实好、
高抗倒伏ꎬ具有亲本羽衣甘蓝和芥菜型油菜的优良

性状ꎬ且与现有的天然甘蓝型油菜杂交结实正常ꎬ是
改良现有天然甘蓝型油菜的优良遗传育种材料ꎬ具
有非常重要的遗传育种研究价值ꎬ是宝贵的半矮秆

油菜种质资源ꎮ 因此ꎬ１０Ｄ１３０ 半矮化的遗传基础对

于进一步研究和利用 １０Ｄ１３０ 具有非常重要的应用

价值ꎮ
通过经典遗传学分析方法研究控制油菜矮秆基

因对数及等位基因显隐性关系的报道较多ꎬ研究结

果表明不同来源的矮秆油菜种质资源矮化的作用方

式具有很大的差别[２ꎬ１２￣１５]ꎬ株高性状的遗传较为复

杂ꎮ 本研究通过分离世代群体的分布ꎬ认为株高性

状连续分布、分组困难ꎬ应采用常用的植物数量性状

主基因 ＋多基因混合遗传模型多世代联合分析方法

对其进行遗传分析[１９￣２２]ꎮ 研究结果表明ꎬ该组合株

高性状受到 １ 对加性￣显性主基因 ＋加性￣显性￣上位

性多基因控制(Ｄ￣０ 模型)ꎬ且主基因加性效应为负

向效应(矮秆)ꎬ显性效应为正向效应(高秆)ꎬ研究

结果与前人研究结果[２ꎬ１２￣１５] 不一致ꎮ 从适宜遗传模

型来看ꎬＣ￣０、Ｄ￣０、Ｅ￣０ ３ 个遗传模型 ＡＩＣ 值差异较

小ꎬ进行一组适应性检验后结果相同ꎬ其中 Ｃ￣０ 模

型代表加性￣显性￣上位性多基因模型ꎬＥ￣０ 模型代表

２ 对加性￣显性￣上位性主基因 ＋ 加性￣显性￣上位性

多基因控制混合遗传模型ꎬ说明控制该遗传模型的

机理比较复杂ꎮ 盖钧镒等[２０]认为ꎬ控制植物数量性

状的基因数目有多有少ꎬ各对基因效应的大小不同ꎬ
而且其受表现环境的影响ꎻ效应大的基因在一般试

验下可以通过适当方法检测出来ꎬ称之为主基因ꎬ效
应小的基因在一般试验条件下即便通过专利的技术

也难以检测ꎬ称之为微效基因或者多基因ꎮ 本组合

中株高性状虽然通过 ＡＩＣ 值检测为 Ｄ￣０ 模型ꎬ但是

该主基因加性和显性效应不同向ꎬ且效应值相对较

小ꎬ主基因控制的遗传率也小于多基因控制的遗传

率ꎬ说明可能还存在着效应值略小于该主基因的一

个或者多个基因影响该株高ꎬ这些基因之间ꎬ或者与

该主基因之间存在着互作(Ｃ￣０、Ｄ￣０、Ｅ￣０ ３ 个模型

都表现为加性￣显性￣上位性多基因)ꎬ对 Ｆ１和分离世

代群体株高性状造成极大的影响ꎬ这可能是导致 ６
个世代中 Ｂ１、Ｂ２和 Ｆ２分离世代结果平均值较小ꎬ偏
离杂种 Ｆ１的原因ꎮ 已有研究结果表明ꎬ植物数量性

状主基因 ＋ 多基因遗传模型分析分离方法与 ＱＴＬ
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定位检测主基因的数量相对一致[２３]ꎬ由于分离分析

所推论的基因只是概念上的基因ꎬ因此ꎬ有必要利用

分子标记方法对该组合株高及关联性状进行 ＱＴＬ
定位研究ꎬ进一步检测该组合 ＱＴＬ 位点对株高性状

的作用ꎮ 目前ꎬ笔者正在利用 ＳＳＲ 分子标记对该组

合的 Ｆ２群体开展株高及关联性状的 ＱＴＬ 分析ꎬ以期

从分子水平上进一步阐明其遗传效应ꎬ发掘与主基

因效应紧密连锁的分子标记ꎬ实现油菜株高性状的

分子标记辅助育种ꎮ
遗传率的高低决定选择世代的早晚ꎮ 从遗传率

大小来看ꎬ其中株高性状遗传率相对较高ꎬ说明其主

要受到遗传因素影响ꎬ早期选择是有效的ꎮ 从遗传

率的组成和大小来看ꎬ由于分离世代群体中各多基

因遗传率较高ꎬ因此在育种中既要考虑利用主基因ꎬ
也要考虑到微效多基因ꎮ 同时ꎬ各性状表现受到环

境因素影响较大ꎬ也说明油菜株高可以通过一定的

栽培技术进行适度调控ꎮ 株高性状是油菜重要的株

型性状ꎬ受到较多因素影响ꎬ本试验结论仅限于新型

半矮秆资源 １０Ｄ１３０ 的半矮化遗传基础的研究ꎬ对
于其他矮秆资源或者非矮秆资源株高性状来说ꎬ在
育种实践中应该考虑多个性状的综合ꎬ本研究结论

可以提供一定的参考ꎮ
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