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不同生态环境下短季棉早熟及相关性状的混合遗传
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摘要院分别在河南新乡和新疆石河子 2个生态环境下袁对短季棉早熟及相关性状进行了主基因 -多基因混合

遗传分析遥 结果表明袁除花铃期和衣分外袁其它性状在 2个环境中均检测到主基因遥 2个环境生育期的最适模

型相同且主基因与多基因分量趋势一致袁果枝始节尧铃重虽最适模型相同袁但主基因与多基因分量趋势相反袁
苗期尧蕾期尧花铃期尧衣分尧果枝始节高度 2个环境最适模型不同遥 生育期在不同生态环境早代选择有效袁果枝
始节高度和果枝始节可作为鉴定早熟性的可靠形态指标遥 2个环境生育期尧蕾期和果枝始节高度均以主基因
遗传为主袁其它性状均分别以主基因遗传为主或以多基因遗传为主袁针对各性状的遗传模式提出了具体的育
种策略遥
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Major gene-polygene mixed inheritance model was generated to analyze the genetics of earliness and its related traits

of short-season cotton by using six generations including earliness variety Baimian 2 (P2) and genetic standard line TM-1 (P1) in

upland cotton ( L.), and their F1, B1, B2, and F2 grown in the Yellow River Valley Region (Xinxiang, Henan,

Environment Ⅰ ) and Northwest Inland Region (Shihezi, Xinjiang, Environment Ⅱ ), respectively. The results indicated that

major genes were always detected under two environments in all traits except flower and boll period as well as lint percentage.

Under two environments, optimum genetic models of growth period were identical, and the tendencies of their major gene

heritability proportion were also consistent as well as that of polygene. Although optimum genetic models of fruit branch

beginning site and boll weight under two environments were identical, the tendencies of their major gene heritability proportion

were opposite as well as that of polygene. Optimum genetic models of seedling period, bud period, flower and boll period, lint

percentage and height of fruit branch beginning site were all different under two environments. Under two environments, total

heritability tendencies of growth period, seedling period, bud period, height of fruit branch beginning site and fruit branch

beginning site were more stable than other traits, in which total heritability of growth period was always the highest of all,

indicating selection was efficient in early generations under different ecological environments, height of fruit branch beginning

site and fruit branch beginning site might be considered as credible morphological indices to identify earliness of short-season

cotton. Under two environments, growth period, bud period and height of fruit branch beginning site were all mainly controlled

by major gene; seedling period, flower and boll period, fruit branch beginning site and lint percentage were all mainly controlled
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by major gene and polygene, respectively; boll weight was mainly controlled by polygene and major gene, respectively. To

improve breeding efficiency, single cross recombination or simple backcross should be adopted for the traits mainly controlled

by major gene, while polymerization backcross or recurrent selection to cumulate positive alleles should be adopted for the traits

mainly controlled by polygene.

ecological environment; short-season cotton; earliness and its related traits; major gene-polygene; mixed inheritance

我国人多地少袁 棉花主产区又是粮食主产
区袁短季棉品种的选育和推广袁是缓解粮棉争地
矛盾尧实现粮棉双丰收的有效途径[1]遥 因此袁了解
短季棉重要性状的遗传规律对指导短季棉育种

意义重大遥 迄今袁国内外对短季棉早熟及相关性
状的遗传研究已有较多报道[2-6]袁这些研究多数基
于经典数量遗传学方法袁把控制某一性状的多个
微效基因作为整体进行分析袁估计基因的总体效
应袁但不能解析单个基因的效应遥 现代数量遗传
学理论认为袁 数量性状不仅是一种多基因模式袁
还存在主基因模式和主基因 -多基因模式遥 盖钧
镒等[7-10]发展了一套完整的植物数量性状主基因

与多基因混合遗传模型和分析方法遥 目前袁该方
法已在水稻[7]尧大豆[9]尧小麦[11]尧玉米[12]尧烟草[13]等作

物上得到了广泛应用袁在棉花的产量和品质性状
方面[14-17]应用较多袁但在早熟及相关性状方面研
究应用较少遥 范术丽[18]曾通过构建陆地棉组合的

P1尧P2尧F1和 F2 4世代群体袁 分析了黄河流域棉区
短季棉早熟及相关性状的主基因 -多基因遗传规
律袁揭示了主基因存在的普遍性遥
百棉 2号是由河南科技学院利用系谱法选

育成的短季棉新品种袁表现出生育期短尧丰产性
突出尧品质优良尧抗病虫性好等优良特点[19]遥 本试
验以短季棉品种百棉 2号和陆地棉遗传标准系
TM-1形成的 P1尧P2尧F1尧B1尧B2和 F2 6世代群体为
材料袁利用主基因－多基因混合遗传模型和分析
方法袁分别在黄河流域棉区和西北内陆棉区 2个
不同的生态环境下袁研究了短季棉早熟及相关性
状的基因效应和遗传模式袁旨在为探讨不同生态
环境下短季棉早熟及相关性状的遗传规律尧QTL
检测以及短季棉生态育种提供理论依据遥

材料和方法
试验材料

短季棉品种百棉 2号来自河南科技学院棉
花研究所袁已连续自交多代曰TM-1是陆地棉遗传

标准系袁来自美国农业部南方平原农业研究中心
作物种质资源实验室袁在我国长江尧黄河流域以
及西北内陆棉区种植均表现晚熟遥

试验方法

分别在黄河流域棉区的河南新

乡渊环境Ⅰ冤和西北内陆棉区的新疆石河子渊环境
Ⅱ冤两个生态环境下袁种植 P1尧P2尧B1尧B2尧F1和 F2 6
个世代袁顺序排列遥 田间管理与当地大田生产相
同遥 按单株考查早熟及相关性状遥 早熟性状包括
生育期渊出苗期至吐絮期的天数冤尧苗期渊出苗期
至现蕾期的天数冤尧 蕾期 渊现蕾期至开花期的天
数冤尧花铃期(开花期至吐絮期的天数)尧果枝始节
和果枝始节高度曰子棉收获后室内考种获得 2个
早熟相关性状院铃重和衣分遥

数据分析采用盖钧镒等[10]提出

的主基因 -多基因混合遗传模型的多世代联合分
析方法遥通过综合考虑极大对数似然函数值尧AIC
值判别和适合性检验袁确定最优模型袁并估算出
相应的主基因与多基因效应值尧方差等遗传参数遥

结果与分析
生育期的混合遗传

短季棉突出的特点是生育期较短尧 早熟尧生
长发育进程快[20]遥 为此袁本研究将生育期作为短季
棉早熟性的重点性状袁首先对其进行了遗传分析遥

将 2个环境生育期各
世代的次数分布列于表 1遥 由表 1可知袁2个环境
中生育期 F1的平均值均介于 P1尧P2之间袁 趋近于
P2袁表明棉花早熟对晚熟呈不完全显性曰2个环境
分离世代 B1尧B2和 F2均存在超亲分离现象袁在环
境Ⅰ中主要表现为超低亲分离袁在环境Ⅱ中主要
表现为超高亲分离袁说明生育期在不同环境中的
基因表达可能存在差别曰2个环境生育期分离世
代的次数均呈明显的单峰偏态或多峰分布袁表明
其遗传方式可能表现为主基因与多基因的混合

遗传遥
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利用 P1尧P2尧F1尧
B1尧B2和 F2 6世代联合分析方法袁 对 2个环境的
生育期进行了遗传分析遥 根据遗传模型选择的原
则袁 2个环境生育期 E模型的 AIC值均最小 渊表
2冤遥 适合性检验结果显示袁环境Ⅰ中 E模型除个

别统计量显著外其它统计量都不显著袁 即都通
过曰环境Ⅱ中 E模型所有统计量都通过渊表 3冤遥综
合考虑认为生育期在 2个环境中的最适模型均
为 E模型袁 即 2对加性－显性－上位性主基因垣
加性－显性－上位性多基因模型遥

表 1 生育期各世代的次数分布

Table 1 Frequency distribution of growth period in each generation

环境 世代
生育期的次数分布

平均值 标准差93 99 105 111 117 123 129 135 141 147 153 159 165 171 177
Ⅰ P1 10 2 122.17 1.40

F1 15 9 1 99.28 3.10
P2 11 1 96.50 2.24
B1 1 6 17 29 20 18 3 110.79 7.58
B2 8 68 22 5 1 97.56 4.06
F2 2 72 81 41 7 6 3 102.47 6.49

Ⅱ P1 3 8 1 143.67 3.37
F1 2 15 6 2 134.32 2.45
P2 9 3 127.75 3.92
B1 2 4 46 24 16 6 142.63 6.12
B2 32 19 42 2 145.13 5.83
F2 25 29 60 50 22 8 1 151.79 7.75

表 2 生育期各遗传模型的 AIC值
Table 2 AIC values of different genetic models of growth period

表 3 生育期遗传模型的适合性检验

Table 3 Tests for goodness-of-fit about genetic models of growth period

模型 环境Ⅰ 模型 环境Ⅰ 模型 环境Ⅰ 环境Ⅱ

A-1 2905.72 B-5 3133.39 D-4 2843.07 2878.63
A-2 3006.30 B-6 3131.39 E 2816.10 2800.80
A-3 3155.40 C 2871.15 E-1 2825.11 -
A-4 2939.90 C-1 2876.52 E-2 2836.56 3158.20
B-1 2836.71 D 2848.31 E-3 2846.96 3014.54
B-2 2838.49 D-1 2841.78 E-4 2878.40 3152.20
B-3 3065.12 D-2 2839.78 E-5 2880.44 3154.20
B-4 2969.59 D-3 2867.16 E-6 3020.14 3171.91

环境Ⅱ

3150.12
3149.74
3150.82
3105.09
2927.54
3154.81
3156.77
3150.06

环境Ⅱ

3152.85
3150.85
2865.40
3134.87
2822.17
2846.47
2844.47
2879.49

环境 模型 世代 1
2

2
2

3
2 2

n

Ⅰ E P1 0.001(0.9742) 0.237(0.6263) 4.298*(0.0381) 0.1460(>0.05) 0.2322(>0.05)
F1 0.339(0.5602) 0.042(0.8372) 2.057*(0.1515) 0.1668(>0.05) 0.2152(>0.05)
P2 0.005(0.9456) 0.003(0.9596) 0.004(0.9507) 0.0853(>0.05) 0.2253(>0.05)
B1 1.819(0.1774) 1.371(0.2416) 0.291(0.5895) 0.3024(>0.05) 0.1110(>0.05)
B2 4.092*(0.0431) 5.062*(0.0245) 1.356(0.2442) 0.6300*(<0.05) 0.1621*(<0.05)
F2 0.422(0.5160) 0.534(0.4650) 0.165(0.6842) 0.1209(>0.05) 0.0677(>0.05)

Ⅱ E P1 0.025(0.8737) 0.164(0.6854) 1.010(0.3150) 0.0559(>0.05) 0.1920(>0.05)
F1 0.554(0.4565) 0.059(0.8074) 3.644(0.0563) 0.2387(>0.05) 0.2279(>0.05)
P2 0.001(0.9815) 0.018(0.8933) 0.200(0.6551) 0.0659(>0.05) 0.2125(>0.05)
B1 0.102(0.7500) 0.030(0.8630) 3.704(0.0543) 0.2434(>0.05) 0.1327(>0.05)
B2 0.606(0.4361) 0.792(0.3734) 0.296(0.5864) 0.1876(>0.05) 0.1114(>0.05)
F2 0.799(0.3714) 0.812(0.3676) 0.020(0.8871) 0.1516(>0.05) 0.0806(>0.05)

注院*表示在 0.05水平上显著曰 1
2尧 2

2尧 3
2院均匀性检验曰 2院Smirnov检验曰 n院Kolmogorov检验遥

306



4期

由表 4得知袁环
境Ⅰ中袁 生育期 2对主基因的加性效应均为正
值袁显性效应均为负值袁加性效应大于显性效应曰
主基因间存在上位性袁其中加－加互作尧加－显
互作尧显－显互作为正效应袁显－加互作为负效
应曰分离世代 B1尧B2和 F2的主基因 +多基因遗传
率分别为 89.059%尧61.9%和 85.09%袁 故在 B1代

选择效率最高曰 分离世代主基因遗传率平均为
67.464%袁多基因遗传率平均为 11.219%袁以主基
因遗传为主袁总遗传率为 78.683%遥 环境Ⅱ中袁生
育期 2对主基因的加性效应均为正值袁显性效应
一正一负袁加性效应大于显性效应曰主基因间存
在上位性袁其中加－加互作尧显－加互作尧显－显
互作为正效应袁加－显互作为负效应曰分离世代
B1尧B2 和 F2 的主基因 + 多基因遗传率分别为
81.156%尧79.225%和 88.228%袁 故在 F2代选择效

率最高曰分离世代主基因遗传率平均为 78.926%袁
多基因遗传率平均为 3.943%袁 以主基因遗传为
主袁总遗传率为 82.870%遥

苗期的混合遗传

环境Ⅰ中袁 苗期最适模型为 E模型 渊2对加
性－显性－上位性主基因 +加性－显性－上位
性多基因模型冤遥 2对主基因的加性效应均为正
值袁显性效应均为负值袁加性效应大于显性效应曰
主基因间存在上位性曰分离世代 B1尧B2和 F2的主

基因 +多基因遗传率分别为 83.557%尧73.467%
和 78.088%袁B1代选择效率最高曰 以主基因遗传
为主遥 环境Ⅱ中袁苗期最适模型为 D-2模型(1对
加性主基因 +加性－显性多基因模型)遥 主基因
的加性效应为正值袁无显性效应曰多基因加性效
应和显性效应均为正值袁势能比大于 1曰分离世代
B1尧B2 和 F2 的主基因 + 多基因遗传率分别为
67.46%尧73.34%和 72.138%袁B2代选择效率最高曰
以多基因遗传为主 (表 4) 遥

蕾期的混合遗传

环境Ⅰ中袁蕾期的最适模型为 D模型渊1 对
加性－显性主基因 +加性－显性－上位性多基
因模型冤遥 主基因的加性效应为正值袁显性效应为
负值袁加性效应大于显性效应曰分离世代 B1尧B2和

F2的主基因 + 多基因遗传率分别为 90.326%尧
59.869%和 79.606%袁B1代选择效率最高曰以主基

因遗传为主遥 环境Ⅱ中袁蕾期的最适模型为 E模
型 渊2对加性－显性－上位性主基因 +加性 -显
性－上位性多基因模型冤遥2对主基因的加性效应
均为正值袁显性效应均为负值袁加性效应大于显
性效应曰主基因间存在上位性曰分离世代 B1尧B2和

F2 的主基因 + 多基因遗传率分别为 81.016%尧
56.352%和 60.936%袁B1代选择效率最高曰以主基
因遗传为主 (表 4) 遥

花铃期的混合遗传

环境Ⅰ中袁花铃期的最适模型为 E模型渊2对
加性－显性－上位性主基因 +加性－显性－上
位性多基因模型冤遥2对主基因的加性效应均为正
值袁显性效应一正一负袁加性效应大于显性效应曰
主基因间存在上位性曰分离世代 B1尧B2和 F2的主

基因 +多基因遗传率分别为 83.667%尧40.272%
和 77.548%袁B1代选择效率最高曰 以主基因遗传
为主遥环境Ⅱ中袁花铃期的最适模型为 C模型渊加
性－显性－上位性多基因模型冤遥分离世代 B1尧B2

和 F2的主基因 +多基因遗传率分别为 67.991%尧
64.291%和 69.933%袁F2代选择效率最高曰以多基
因遗传为主 (表 4) 遥

果枝始节高度的混合遗传

环境Ⅰ中袁果枝始节高度的最适模型为 E模
型 渊2对加性－显性－上位性主基因 +加性－显
性－上位性多基因模型冤遥2对主基因的加性效应
均为正值袁显性效应均为负值袁加性效应大于显
性效应曰主基因间存在上位性曰分离世代 B1尧B2和

F2 的主基因 + 多基因遗传率分别为 74.898%尧
74.564%和 71.616%袁B1代选择效率最高曰以主基
因遗传为主遥 环境Ⅱ中袁果枝始节高度的最适模
型为 E-3模型 渊2对加性主基因 +加性－显性多
基因模型冤遥 2对主基因的加性效应一正一负袁无
显性效应曰多基因的加性效应和显性效应均为正
值袁势能比小于 1曰分离世代 B1尧B2和 F2的主基因

+多基因遗传率分别为 68.213% 尧51.227%和
64.114%袁B1代选择效率最高曰以主基因遗传为主
(表 4)遥

果枝始节的混合遗传

果枝始节在 2个环境中的最适模型均为 D-2
模型 渊1对加性主基因 +加性－显性多基因模
型冤遥 环境Ⅰ中袁主基因的加性效应为正值袁无显
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性效应曰 多基因的加性效应和显性效应均为负
值袁势能比大于 1曰分离世代 B1尧B2和 F2的主基因 +
多 基因遗 传 率分 别为 64.68% 尧60.409% 和
61.95%袁B1代选择效率最高曰以主基因遗传为主遥
环境Ⅱ中袁主基因的加性效应为正值袁无显性效
应曰 多基因的加性效应和显性效应均为正值袁势
能比大于 1曰分离世代 B1尧B2和 F2的主基因 +多
基因遗传率分别为 50.81%尧54.474%和 68.241%袁
F2代选择效率最高曰以多基因遗传为主(表 4)遥

铃重的混合遗传

铃重在 2个环境中的最适模型均为 E-3 模
型 渊2对加性主基因 +加性－显性多基因模型冤遥
环境Ⅰ中袁2对主基因的加性效应一正一负袁无显
性效应曰多基因的加性效应和显性效应均为正值袁
势能比小于 1曰 分离世代 B1尧B2和 F2的主基因 +
多基因遗传率分别为 53.495% 尧68.883%和
66.545%袁B2代选择效率最高曰 以多基因遗传为
主遥 环境Ⅱ中袁2对主基因的加性效应均为正值袁
无显性效应曰多基因的加性效应为负值袁显性效
应为正值袁势能比小于 1曰分离世代 B1尧B2和 F2的

主基因 + 多基因遗传率分别为 79.503% 尧
72.553%和 67.5%袁B1代选择效率最高曰以主基因
遗传为主(表 4)遥

衣分的混合遗传

环境Ⅰ中袁衣分的最适模型为 E-1模型渊2对
加性－显性－上位性主基因 +加性－显性－多
基因模型冤遥 2对主基因的加性效应均为正值袁显
性效应一正一负袁1对主基因显性效应大于加性
效应袁 另 1对主基因加性效应大于显性效应曰主
基因间存在上位性曰 多基因的加性效应为正值袁
显性效应为负值袁势能比小于 1曰分离世代 B1尧B2

和 F2的主基因 +多基因遗传率分别为 60.729%尧
62.383%和 46.675%袁B2代选择效率最高曰以主基
因遗传为主遥 环境Ⅱ中袁衣分的最适模型为 C模
型渊加性－显性－上位性多基因模型冤遥 分离世代
B1尧B2 和 F2 的主基因 + 多基因遗传率分别为
70.364%尧80.383%和 94.3%袁F2代选择效率最高曰
以多基因遗传为主(表 4)遥

讨论
率先在黄河流域棉区和西北内陆棉区 2个

不同的生态环境下袁研究了棉花早熟及相关性状

的主基因－多基因遗传规律遥 结果表明袁生育期
在不同环境中的遗传模型相同且主基因与多基

因遗传率分量趋势一致袁说明其在不同环境中的
遗传方式相对较稳定曰果枝始节和铃重在不同环
境中的遗传模型虽然相同袁但主基因与多基因遗
传率分量趋势相反袁其遗传规律尚待进一步深入
探讨遥 一些性状在不同环境中的遗传模型不同且
主基因与多基因遗传率分量差别较大袁如苗期在
环境Ⅰ中为 E模型袁主基因遗传率高于多基因遗
传率渊分别为 62.524%和 15.847%冤曰而在环境Ⅱ
中为 D-2模型袁主基因遗传率低于多基因遗传率
渊分别为 26.031%和 44.949%冤袁 这可能是因为在
环境Ⅱ中仅能检测到 1对主基因袁而在环境Ⅰ中
同时检测到第 2对主基因袁 由于环境Ⅰ中的第 2
对主基因的效应在环境Ⅱ中混杂在多基因效应

中了袁从而使主基因遗传率在环境Ⅰ中的分量要
比在环境Ⅱ中的大遥 蕾期尧花铃期和衣分结果同
此袁说明不同环境对这些性状的基因表达存在较
大影响袁对其选择只有在特定的环境中进行才能
提高效率遥 与前人研究结果比较袁本研究 2个环
境中的遗传模型果枝始节均为 D-2袁 与范术丽[18]

的报道一致袁铃重均为 E-3模型袁与张培通等[14]尧
李成奇等[15]尧范术丽[18]的报道不一致袁可能与采用
的试验材料尧世代和不同环境有关遥
本研究检测到的多数早熟及相关性状主基

因的加性效应均为正值袁其增效基因来自高值亲
本袁仅果枝始节高度和铃重分别在环境Ⅱ和环境
Ⅰ中检测到 1对主基因的加性效应为负值袁其增
效基因来自低值亲本袁说明低值亲本也可能存在
对目标性状有增效作用的增效位点袁由于隐蔽基
因效应[21]袁来自低值亲本的增效作用在亲本世代
表现不出来袁当发生重组时则会表现遥 在短季棉
育种实践中袁 既要考虑来自高值亲本的增效位
点袁又不可忽视来自低值亲本的增效位点袁这些
位点可通过标记辅助选择加以利用遥 本研究通过
估算各性状分离世代的主基因 +多基因遗传率袁
从而确定了各性状选择效率最高的世代袁对短季
棉育种有重要意义遥 关于棉花数量性状的遗传
率袁孔繁玲[22]认为袁在相同环境条件下袁不同性状
遗传率的高低相对稳定袁生育期尧株高等性状的
遗传率一般较高遥 本研究通过分析 2个不同生态
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环境下短季棉早熟及相关性状的总遗传率袁结果
发现各性状的总遗传率在环境Ⅰ中由高到低依

次为生育期尧苗期尧蕾期尧果枝始节高度尧花铃期尧
铃重尧果枝始节尧衣分袁在环境Ⅱ中由高到低依次
为生育期尧衣分尧铃重尧苗期尧花铃期尧蕾期尧果枝
始节高度尧果枝始节遥 由比较得出袁2个环境 6个
早熟性状中袁除花铃期外袁其它性状的总遗传率
高低趋势相对稳定袁其中生育期作为棉花早熟性
状的重要标志性状袁总遗传率均最高袁说明其受
环境影响较小袁可以在不同生态环境下进行早代
选择曰果枝始节高度和果枝始节总遗传率虽均较
低袁但由于其遗传方差均大于环境方差袁作为鉴
定棉花早熟性的形态指标也是比较可靠的袁此结
果与喻树迅等[23]关于果枝始节的报道吻合袁而与
赵伦一等[4]和 Godoy等[5]的报道不一致袁可能与各
研究采用的试验材料尧分析方法以及不同环境有
关曰2个早熟相关性状铃重和衣分在 2个环境中
的总遗传率趋势变化差别较大袁对这些性状的选
择必须考虑生态环境的影响袁同时兼顾其与其它
性状间的关系遥

由各性状主基因遗传率和多基因遗传率分

量可知袁各性状在 2个环境中的遗传模式不尽相
同遥 生育期尧蕾期和果枝始节高度在 2个环境中
均以主基因遗传为主曰苗期尧花铃期尧果枝始节和
衣分在环境Ⅰ中以主基因遗传为主袁在环境Ⅱ中
以多基因遗传为主曰铃重在环境Ⅰ中以多基因遗
传为主袁在环境Ⅱ中以主基因遗传为主遥 通过了
解短季棉早熟及相关性状的主基因－多基因遗

传规律袁 有助于选用适当的方法提高育种效率遥
如对以主基因遗传为主的性状可采用单交重组

或简单回交转育的方法转移主基因袁对以多基因
遗传为主的性状可采用聚合回交或轮回选择累

积增效基因的方法聚合多基因袁后代选择中还需
考虑主基因和多基因的各项遗传效应遥 随着分子
标记和 QTL定位研究的迅速发展袁 对目标性状
进行标记辅助选择也是十分必要的遥
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