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陆地棉重组自交系群体纤维品质及产量性状遗传变异分析
孙福鼎袁李俊文袁刘爱英袁石玉真袁王 涛袁张建宏袁王淑芳袁袁有禄 *

渊中国农业科学院棉花研究所 /农业部棉花遗传改良重点实验室,河南安阳 455000冤

摘要院 以陆地棉优质品系 0-153和大面积推广的双价转基因抗虫棉品系 sGK9708为亲本构建了含有 196个

F6院8家系的重组自交系群体遥在 4个环境中袁纤维长度尧纤维强度尧麦克隆值尧伸长率尧整齐度指数尧单株结铃数尧
铃重尧衣分尧子指尧单株子棉产量及单株皮棉产量等性状均呈正态分布袁且存在双向超亲分离遥多环境下变异分
析表明袁各性状家系间及环境间存在极显著差异遥除纤维伸长率外袁其余各纤维品质及产量性状都具有较高的
遗传力袁在 0.75以上遥 共有 6个家系在纤维长度尧细度和强度性状上均超过高亲袁可作为优质纤维种质遥 相关
分析显示袁有些家系可能打破了纤维品质和产量性状间的负相关遥通过聚类分析得出袁该群体各系分在了不同
的组袁表明存在着一定的遗传差异遥 该群体是进行优异纤维品质相关基础研究的良好材料遥
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A RIL population with 196 F6院8 lines was developed from an F2 population of Upland cotton ( L.)

cross of sGK9708伊0-153. sGK9708 is the commercial transgenic variety with + genes resistant to budworm, and 0-153

with high fiber quality. The RIL population were normally distributed for fiber quality and yield related traits and the range of

distribution exceeded the two parents. Analysis of genetic variability indicated that the effects of the genotypes and environments

were significant for the fiber quality and yield related traits. With the exception of fiber elongation, heritability estimated for fiber

quality and yield related traits measured in the RIL population were high with above 0.75. Six lines could be considered as ex-

cellent germplasm with high fiber quality. A number of phenotypic correlations were observed among the fiber quality and yield

related traits of the RIL population, some lines may be with positive correlation between fiber quality and yield traits. The differ-

ent genetic units for the RIL population were indicated by analysis of cluster. This RIL population will be the good materials for

the basic research related to fiber quality.
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棉花是我国主要的经济作物袁在我国国民经
济中占有重要的地位[1]遥 陆地棉是最主要的栽培
品种袁最早是 1865年从美国引入遥 虽然陆地棉产
量性状突出袁 但是由于现代纺织技术的提高袁对
陆地棉的纤维品质也提出了更高的要求遥 我国育

成的陆地棉品种大多来源于岱字棉和斯字棉袁丰
产性状好袁 但棉花栽培品种的遗传基础狭窄[2-4]袁
在纤维品质方面袁 尤其需要对纤维强度进行改
进遥 利用遗传差异大的亲本构建重组自交系群
体袁 尤其是利用种间杂交或种间渐渗的亲本杂
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交袁可以为育种工作者提供优异种质袁实现陆地
棉的纤维品质改良遥 且利用重组自交系群体可以
在多个不同的环境下进行评价袁可以在数量性状
研究上更加准确地估计遗传变异组分[5]遥 栾启福
等 [6]利用 HS46伊MARCA-BUCAG8US-1-88 的杂
交组合构建了 1套由 188个近交系组成的陆地
棉种内的重组近交系群体袁并筛选出了抗黄萎病
的优良资源袁Wu等[7]利用该群体进行了数量性状

分析曰Park 等[8]利用陆地棉遗传标准系 TM-1和
海岛棉品系 Pima3-79构建了由 183个自交系组
成的陆海种间重组自交系群体袁并利用该群体进
行了遗传图谱的构建曰Percy等[9]利用具有海岛棉

渐渗片段的陆地棉新材料 NM24016和陆地棉遗
传标准系 TM-1为亲本构建了 1套由 98个自交
系组成的重组自交系群体袁并进行了各性状的遗
传组分分析曰张培通等[10]利用高产棉花品种泗棉

3号及西班牙陆地棉栽培品种 Carmen为亲本构
建了含有 283个家系的重组自交系群体袁并分析
了泗棉 3号的高产性状的遗传规律曰Shen等[11]利

用 2个陆地棉种质系 7235和 TM-1为亲本构建
了含有 258个高代自交系的群体袁并进行了遗传
图谱的构建及纤维品质和产量性状的 QTL定位曰
Wan等[12]利用 2个陆地棉亲本渝棉 1号和 T586构
建了 1套含有 270个家系的重组自交系群体袁利
用该群体构建了 1个含有农艺性状标记位点的
陆地棉种内的遗传图谱袁并进行了衣分及纤维品
质性状的 QTL定位曰杨昶等[13]用 1个高抗黄萎病
的陆地棉品系 5026和 1个高感黄萎病的陆地棉
品种李 8为亲本,构建了 1个重组自交系群体遥
前人大多是利用的陆海种间杂交或陆地棉种内

杂交构建的重组自交系群体袁利用亚洲棉或亚洲
棉渐渗的材料进行重组自交系群体的构建还鲜

有报道袁利用亚洲棉与陆地棉杂交并与陆地棉回
交可以使得亚洲棉的优异纤维强度基因向陆地

棉渐渗袁获得纤维强度突出的新材料[14]遥利用稳定
的陆地棉渐渗系作为亲本在创新种质上要优于

陆地棉种内群体袁且不会像陆地棉和海岛棉杂交
群体一样发生严重的偏分离[9] 遥

本研究采用亚洲棉渐渗的纤维强度突出的

陆地棉种质系 0-153及大面积推广的双价转基因
抗虫棉中棉所 41的优系 sGK9708为亲本构建重

组自交系群体袁 以期获得高品质的陆地棉新种
质袁并利用 RIL群体分析纤维品质及产量性状的
遗传变异袁以更好地利用该优质家系群体遥

材料和方法

亲本及群体的构建

本试验所用亲本 0-153是四川农业大学通过
陆地棉(达棉 2号)伊亚洲棉(金香中棉)袁并对 F1进

行染色体加倍袁 经过早世代回交和高代互交袁选
育的一系列纤维品质显著改良的材料之一袁纤维
强度和早熟性都很突出遥 sGK9708为中棉所 41
选系袁 中棉所 41为中国农业科学院棉花研究所
培育的适合黄河流域推广种植的抗虫棉品种遥

2001年在中国农业科学院棉花研究所试验
农场渊河南安阳冤以优质纤维亲本 0-153为父本及
sGK9708为母本配置杂交组合袁2002年种植 F1袁
自交产生 F2种子袁2003年种植 250个 F2单株袁自
交获得 F2:3家系种子遥 选取了 196个 F2:3家系袁结
合冬天海南加代袁并每世代自交袁家系内每单株
各选择 1个自交铃混收直至 F2:6袁F2:6家系随机选

取 1个单株袁再自交 2代获得 F6:8群体袁将 F6:8世

代及以后的群体作为重组自交系群体[15-16]遥
田间种植及试验设计

2007年在中国农业科学院棉花研究所试验
场种植 196个 RIL家系渊F6院8冤和两亲本袁田间试验
采用不完全随机区组设计袁2重复袁单行区袁行长
5.0 m袁行距 0.8 m袁每行 20株袁每隔 20行设置 1
个对照渊鲁棉研 21冤袁4月 25日播种遥2008年分别
于中国农业科学院棉花研究所尧中国农业大学曲
周实验站和山东棉花中心临清试验站种植 196
个 RIL家系和两亲本袁试验设计同 2007年遥 曲周
和临清采用地膜覆盖种植袁宽窄行袁行长 5 m袁行
距 (0.8+0.5) m袁 每行 20株袁3点的播期分别为 4
月 26日尧4月 28日和 4月 29日遥 2年试验中袁分
别于 9月 20号前后调查株高尧果枝数尧单株结铃
数等性状遥 选择中部好花袁收获 30铃用于分析产
量及纤维品质测定曰按家系收获子棉袁并计算各
家系的单株产量曰纤维品质均由农业部棉花品质
监督检验测试中心利用 HVI900测定遥 纤维品质
性状包括上半部平均长度渊fiber length, FL冤尧纤维
比强度渊fiber strength, FS冤尧麦克隆值渊micronaire,
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FM冤尧伸长率渊elongation, FE冤尧整齐度指数渊fiber
uniformity, FU冤 等遥 产量性状包括单株结铃数
(boll number, BN)尧铃重(boll size, BS)尧衣分 (lint
percent, LP)尧子指(seed index, SI)尧单株子棉产量
渊plant seed yield, SY冤尧 单株皮棉产量 (plant lint
yield, LY) 等 遥 2007 年安阳点简称为环境 1
渊Env1冤尧2008年安阳点为环境 2渊Env2冤尧曲周点
为环境 3渊Env3冤尧临清点为环境 4渊Env4冤遥

统计分析方法

利用 Excel进行纤维品质及产量性状的基本
统计分析袁 相关系数的计算及显著性检验由 SPSS
11.0分析完成袁方差分析尧遗传力的估计及聚类
分析均由国际通用统计分析软件 SAS来完成遥

结果与分析
RIL群体的遗传变异分析
本实验获得的实验数据为平衡资料袁因此采

用传统的方差分析渊ANOVA冤方法进行分析袁用 F
测验判定差异显著性袁结果见表 1遥方差分量的估
算结果显示袁环境方差分量最大袁其次为家系袁然
后是重复袁家系与环境的互作分量最小遥 在所有
的纤维品质及产量性状中袁 环境间及家系间在
0.001水平下都达到了极显著差异遥 除纤维伸长
率外袁其余各纤维品质及产量性状均有较大的广
义及狭义遗传力袁 广义遗传力范围在 0.75～
0.96袁狭义遗传力范围在 0.60～0.93袁纤维伸长率
的广义及狭义遗传力仅为 0.42和 0.27遥

表 1 RIL群体纤维品质及产量性状四环境下 F值检验
Table 1 F values and significance levels of fiber quality and yield related traits in RIL lines

来源 自由度
纤维长

度

纤维比

强度

麦克隆

值
伸长率

整齐度

指数

单株结

铃数
铃重 衣分 子指

单株子

棉产量

单株皮

棉产量

环境 3 255.26*** 320.05*** 607.57***1160.75*** 106.35*** 926.28*** 412.50*** 414.88*** 194.50*** 1714.48***1600.36***

重复 1 1.81 21.86*** 0.71 18.79*** 3.57 2.99 5.63* 5.35* 0.00 7.54** 7.44**

家系 195 36.56*** 38.22*** 27.88*** 2.14*** 7.30*** 5.83*** 21.82*** 52.07*** 30.05*** 8.64*** 9.22***

家系伊环境 585 1.42*** 2.01*** 1.55*** 7.71*** 1.26** 1.45*** 1.83*** 1.98*** 1.39*** 1.81*** 1.81***

亲本及 RIL 群体的纤维品质及产量性状
分析

在所有环境下 0-153 纤维品质较 sGK9708
更好袁表现长尧强尧细的特点遥 在 4个环境下袁除纤
维伸长率外袁两亲本其它纤维品质性状均存在较
大差异袁0-153纤维长度平均多 3.1 mm袁整齐度高
1.9个百分点袁麦克隆值低 0.5袁比强度高 8.1 cN窑
tex-1遥产量性状上也存在较大差异袁在所有环境下
sGK9708要优于 0-153袁平均单株结铃数多 3.9个袁
铃重大 1.0 g袁衣分高 4.3个百分点袁子指多 0.9 g袁
单株子棉产量高 20.1 g袁单株皮棉产量高 9.5 g遥
纤维品质性状中袁亲本纤维长度分别为 30.6

mm和 27.5 mm袁相差 3.1 mm袁群体分布范围在
26.5～32.7 mm袁家系间长度最多相差 6.2 mm袁家
系间平均值为 29.5 mm袁介于两亲本之间袁但略高
于亲本平均值袁超高亲比例为 22.4%曰纤维比强度
两亲本分别为 33.6 cN窑tex-1和 25.5 cN窑tex-1袁相差
8.1 cN窑tex-1袁 群体分布范围在 24.6～36.8 cN窑
tex-1袁家系间最多相差 12.2 cN窑tex-1袁均值为 29.9
cN窑tex-1袁介于两亲本之间袁和亲本均值相当袁超高
亲比例为 4.1%曰 麦克隆值两亲本分别为 4.6 和
5.1袁相差 0.5袁群体分布范围在 3.3～5.6袁家系间
麦克隆值最多相差 2.3袁平均值为 4.6袁与低值亲
本接近袁负向超低亲比例为 51.0%曰纤维伸长率两

注院*为 0.05水平袁**为 0.01水平袁***为 0.001水平遥
表 2 RIL群体纤维品质及产量性状遗传力分析

Table 2 Heritability for fiber quality and yield related traits of RIL population
遗传力 FL FS FM FE FU BN BS LP SI SY LY

广义遗传力 0.96 0.95 0.94 0.42 0.83 0.75 0.92 0.96 0.95 0.79 0.80

狭义遗传力 0.93 0.90 0.89 0.27 0.71 0.60 0.85 0.93 0.91 0.65 0.67

注院FL纤维长度尧FS纤维强度尧FM麦克隆值尧FE伸长率尧FU整齐度指数尧BN单株结铃数尧BS铃重尧LP衣分尧SI子

指尧SY单株子棉产量尧LY单株皮棉产量遥

孙福鼎等院陆地棉重组自交系群体纤维品质及产量性状遗传变异分析 321
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图 1 RIL群体纤维品质及产量性状四环境平均值分布图
Fig.1 The distribution of fiber quality and yield related traits averaged from four environments

注院P1为父本 0-153袁P2为母本 sGK9708曰频率值为重组自交系的个数遥

亲本分别为 6.5袁该性状亲本间无差异袁群体分布
范围在 6.3～6.7袁 家系间最多相差 0.4袁 均值为
6.5袁和两亲本相同袁超高亲比例为 32.7%曰整齐度
指数亲本分别为 86.0%和 84.1%袁 相差 1.9个百
分点袁群体分布范围在 83.1%～87.5%袁平均值为
85.4%袁介于两亲本之间袁和亲本均值相当袁超高
亲比例为 20.9%遥
产量性状中袁 单株结铃数亲本分别为 9.4和

13.3个袁相差 3.9个袁群体分布范围在 6.8～15.2
个袁家系间单株结铃数最多相差 8.4个袁家系间平
均为 11.4个袁介于两亲本之间袁和亲本均值相当袁
超高亲比例为 9.7%曰 铃重两亲本分别为 4.3 g和
5.3 g袁 亲本间相差 1.0 g袁 群体分布范围在 3.8～
5.9 g袁家系间铃重最多相差 2.1 g袁平均为 4.7 g袁
介于两亲本之间袁和亲本平均值相当袁超高亲比
例为 5.6%曰 衣分性状两亲本分别为 37.1%和
41.4%袁 相差 4.3 个百分点袁 群体分布范围在
33.4%～45.3%袁 家系间衣分最多相差 11.9个百
分点袁均值为 40.3%,介于两亲本之间袁高于亲本
均值袁超高亲比例为 33.7%曰子指性状两亲本分别
为 10.5 g和 11.4 g袁亲本相差 0.9 g袁群体分布范

围在 8.4～13.2 g袁家系间最多相差 4.8 g袁均值为
10.5 g袁 和低值亲本相当袁 群体超高亲比例为
11.7%曰 单株子棉产量两亲本分别为 24.5 g 和
44.6 g袁相差 20.1 g袁群体分布范围在 15.9～60.6
g袁家系间最多相差 44.7 g袁均值为 35.1 g袁介于两
亲本之间袁和亲本均值相当袁超高亲比例为 8.7%曰
单株皮棉产量两亲本分别为 9.1 g和 18.6 g袁相差
9.5 g袁群体分布范围在 6.1～23.9 g袁家系间最多
相差 17.8 g袁均值为 14.2 g袁介于两亲本之间袁略
高于亲本均值袁超高亲比例为 8.2%遥
通过分析可以看出袁所研究的纤维品质及产

量性状均出现了双向超亲分离现象袁但是大多数
性状群体均值和亲本平均值相当遥 在品质性状
中袁 长度和细度的群体均值略高于亲本均值袁产
量性状中衣分和单株皮棉产量性状的群体均值

略高于亲本均值袁而子指性状的群体均值和低值
亲本相当袁低于亲本均值遥 通过偏度值可以看出
渊数据略冤袁RIL群体纤维品质及产量性状在 4个
环境下均值的偏度绝对值都小于 1袁呈正态分布袁
为典型的数量性状特征渊图 1冤遥
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RIL群体高品质家系纤维品质及产量性状
的表现

共有 6个家系在纤维长度尧比强度尧麦克隆
值方面均较亲本 0-153突出袁 具体各性状分析结
果见表 3遥所有 6个高品质家系袁纤维长度均超过
了 31 mm袁纤维比强度大于 34 cN窑tex-1袁麦克隆值
小于或等于 4.5袁伸长率均为 6.5%袁整齐度指数大
于 86%遥 高品质家系中袁单株子棉产量超过 40 g
的只有MBR014和MBR049袁其余单株子棉产量

较低遥 MBR004品质较好袁但是产量性状中除子
指较高外袁 其余性状均较低曰MBR014和MBR049
单株子棉产量分别为 40.3 g和 41.0 g袁 具有较高
的利用价值遥 高品质家系一般表现为单株结铃
数尧子指适中袁但铃重尧单株子棉及皮棉产量较
低袁衣分也偏低遥 MBR014尧MBR049及 MBR070
纤维品质较好且衣分也较高袁该家系有可能打破
了衣分和品质间的负相关袁子棉及皮棉产量也较
高袁有较高的利用价值遥

表 3 高品质家系的纤维品质及产量性状表现

Table 3 Fiber quality and yield related traits for RILs with high fiber quality

家系
纤维长度

/mm

纤维比强度

/渊cN窑tex-1冤 麦克隆值 伸长率 /%
整齐度

指数 /%

单株结铃数

/个

铃重

/g

衣分

/%

子指

/g

单株子棉

产量 /g

单株皮棉

产量 /g
MBR004 31.1 34.7 4.0 6.5 86.3 7.1 4.2 37.9 12.1 18.4 6.9
MBR014 32.1 35.2 4.2 6.5 86.2 14.9 4.1 39.0 11.0 40.3 15.9
MBR049 31.8 36.6 3.9 6.5 86.5 13.1 4.4 38.8 10.8 41.0 15.9
MBR069 32.5 34.4 4.5 6.5 86.6 12.1 4.5 37.9 11.7 33.0 12.4
MBR070 32.7 36.8 4.3 6.5 86.7 9.8 4.7 39.2 12.1 32.9 12.8
MBR097 31.4 34.1 4.4 6.5 86.4 10.7 4.5 35.9 11.1 29.3 10.6
0-153 30.6 33.6 4.6 6.5 86.0 9.4 4.3 37.1 10.5 24.5 9.1
sGK9708 27.5 25.5 5.1 6.5 84.1 13.3 5.3 41.4 11.4 44.6 18.6

性状相关系数分析

利用四环境下 RIL群体的表型均值进行了
各性状间的简单相关分析遥 纤维品质性状间袁麦
克隆值和纤维长度尧 纤维比强度呈极显著负相
关袁与整齐度和伸长率相关不显著曰其余各纤维
品质性状间均呈极显著正相关遥 产量性状间袁衣
分和子指呈极显著负相关袁和单株结铃数尧单株
子棉产量及单株皮棉产量呈显著或极显著正相

关曰铃重和子指尧单株子棉产量尧单株皮棉产量呈

极显著正相关袁与其它性状间相关不显著曰子指
和单株子棉产量尧单株皮棉产量间呈极显著负相
关遥 纤维品质和产量性状间袁纤维长度和单株结
铃数尧衣分尧单株子棉产量及单株皮棉产量间呈
显著或极显著负相关曰 麦克隆值和单株结铃数尧
铃重尧衣分尧单株子棉产量及单株皮棉产量呈极
显著正相关袁和子指呈极显著负相关曰纤维比强
度和单株结铃数尧衣分尧单株子棉产量及单株皮
棉产量呈极显著负相关袁和子指呈显著正相关遥

表 4 RIL群体纤维品质及产量性状间相关系数及其显著性
Table 4 Correlation coefficients and significances among fiber quality and yield related traits in RILs

纤维长度 整齐度指数 麦克隆值 伸长率 纤维比强度 单株结铃数 铃重 衣分 子指 单株子棉产量
整齐度指数 0.59**

麦克隆值 -0.36** 0.00
伸长率 0.20** 0.22** -0.08
纤维比强度 0.73** 0.70** -0.44** 0.25**

单株结铃数 -0.20** -0.13 0.22** -0.05 -0.24**

铃重 0.07 -0.03 0.32** -0.03 -0.13 0.01
衣分 -0.52** -0.34** 0.23** -0.18* -0.48** 0.16* 0.06
子指 0.48** 0.45** -0.22** 0.12 0.55** -0.36** 0.25** -0.42**

单株子棉产量 -0.15* -0.10 0.28** -0.05 -0.21** 0.78** 0.78** 0.15* -0.20**

单株皮棉产量 -0.29** -0.19** 0.32** -0.10 -0.33** 0.76** 0.43** 0.40** -0.29** 0.96**

注院*表明 0.05的显著水平袁**表明 0.01的显著水平遥
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RIL群体聚类分析
以 196个 RIL家系纤维品质性状采用类平

均法进行聚类分析得出(结果未列出)袁在遗传距
离为 1.0时袁196个 RIL家系共分成了 7组袁其中
MBR161自己为一组袁这可能是由于 MBR161的
纤维伸长率为家系间最大所致遥高纤维品质家系间袁
MBR004和 MBR014在遗传距离为 0.29处聚为
一类袁在遗传距离 0.33处MBR049和MBR070聚
为一类袁MBR097和MBR004及MBR014聚为一
类袁在距离为 0.47处MBR004尧MBR014尧MBR049尧
MBR070尧MBR097聚在一起袁说明该 5个家系在
品质的遗传组成上差异不大遥 直到遗传距离为
0.78处MBR069才和其它高品质家系聚为一类袁
说明 MBR069和其它高品质家系在品质上有较
大的差异遥

讨论

RIL群体为稳定的群体袁 可以进行多环境下
的重复试验袁因此可以更好地进行多环境下的鉴
定和遗传分析遥 分析结果显示袁在方差分量的估
算中袁环境方差分量最大袁说明环境对 RIL群体
表型的影响较大袁家系与环境的互作也都存在显
著差异袁 说明各性状在各环境下的表现不一致遥
通过遗传力分析可看出袁除纤维伸长率外袁纤维
品质较产量性状具有较高的广义及狭义遗传力遥
纤维伸长率受环境的影响较大袁且遗传力较低遥
以 sGK9708伊0-153 的杂交组合构建的 RIL

群体中袁 所有的性状都出现了较强的超亲分离袁
不同性状间超亲比例不同遥 纤维品质性状中袁成
熟纤维的麦克隆值越高袁品质也就越差遥 本研究
中家系的麦克隆值负向超低亲比例为 51.0%袁是
纤维品质性状中最高的袁而比强度的超高亲比例
仅为 4.1%袁可见在后代中对纤维细度的改良较为
容易袁而纤维比强度提高较为困难遥 产量性状中袁
衣分的超高亲比例达到了 33.7%袁 为产量性状中
最高的袁衣分最高为 45.3%袁铃重的超高亲比例仅
为 5.6%袁为最低袁铃重最大值也只有 5.9 g袁可见
对铃重的改良难度较大遥

RIL群体不同性状间的表型相关系数可用来
鉴定群体中各家系的表现袁同时提高多个纤维品
质性状[9]遥纤维比强度和长度呈显著正相关袁因此

可以在群体中鉴定纤维比强度超高亲的家系袁同
时具有高的纤维长度性状遥 麦克隆值越低越好袁
麦克隆值和纤维比强度及纤维长度都呈显著负

相关袁因此可以选择具有较高的纤维长度和纤维
比强度并具有较低的麦克隆值的家系遥 选择的 6
个高品质家系的纤维比强度尧纤维长度及麦克隆
值均超过了优质亲本 0-153袁 具有较高的利用价
值遥 同样在产量性状和品质性状间袁衣分和纤维
长度及纤维比强度呈极显著负相关袁但是在选择
的高品质家系中袁有些家系的衣分性状接近于高
值亲本袁因此这些家系可使产量及品质性状同时
得到提高遥 本研究所获得的 196个重组自交系材
料袁在纤维品质性状及产量性状上均表现了较大
的分离变异袁是进行相关基础研究的好材料遥
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