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陆地棉品种百棉 1号主要株型性状的遗传研究
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摘要院对陆地棉品种百棉 1号主要株型性状进行了主基因-多基因混合遗传分析遥 结果表明袁株高尧果枝长度尧
株高 /果枝长度尧主茎节间长度尧果枝节间长度尧总果节数尧总果枝数尧有效果枝数和果枝夹角的最适模型分别
为 D-4尧C-0尧D-4尧D-2尧E-0尧D-2尧B-1尧B-1和 C-0袁除果枝长度和果枝夹角外袁其它性状均检测到主基因遥 总果枝
数尧有效果枝数和果枝节间长度为主基因遗传或以主基因遗传为主袁对其可采用单交重组或简单回交转育转
移增效主基因曰株高尧株高 /果枝长度尧主茎节间长度尧果枝长度和果枝夹角为多基因遗传或以多基因遗传为
主袁对其可采用聚合回交或轮回选择累积增效多基因曰总果节数以主基因和多基因遗传并重袁对其可根据主基
因尧多基因相对效应大小分别考虑遥
关键词院棉花曰株型性状曰株型育种曰主基因-多基因
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The major gene-poly gene mixed inheritance model was used to analyze the genetics of main plant architecture traits

by using six generations of upland cotton variety Baimian 1 (P1) and genetic standard line TM-1 (P2), and their F1, B1, B2 and F2.

The results showed that optimum genetic models of plant height, fruit branch length, ratio of plant height to fruit branch length,

stem internodes length, fruit branch internodes length, fruit nodes, fruit branches, effective fruit branches and fruit branch angle

were D-4, C-0, D-4, D-2, E-0, D-2, B-1, B-1and C-0, respectively. The major genes of all traits were always detected except fruit

branch length and fruit branch angle. Understanding the major gene-poly gene genetic rule of plant architecture traits, we would

choose the appropriate means to enhance breeding efficiency. Single cross recombination or simple backcross should be adopted

to transfer positive major genes for the traits including fruit branches, effective fruit branches and fruit branch internodes length,

which belonged to typical major gene inheritance or mainly controlled by major gene; polymerization backcross or recurrent

selection should be adopted to cumulate positive polygenes for the traits including plant height, ratio of plant height to fruit

branch length, stem internodes length, fruit branch length and fruit branch angle, which belonged to typical polygene inheritance

or were mainly controlled by polygene; the relative effects of major genes and polygenes should be considered separately to

improve favorable major genes and polygenes simultaneously for fruit nodes controlled by major gene and polygene altogether.

Our studies might provide some theoretical references on improving cotton yield through plant architecture breeding.

cotton; plant architecture traits; plant architecture breeding; major gene-poly gene

近年来袁随着数量遗传学和统计分析方法的
迅速发展袁人们对数量性状基因的认识已有所深

化遥 研究表明袁数量性状不仅是一种多基因遗传
模式袁 还存在主基因模式和主基因 +多基因模
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式遥 盖钧镒等[1]认为袁主基因-多基因混合遗传模
型是数量性状的通用模型袁单纯的主基因或单纯
的多基因模型为其特例曰并由此发展了一套完整
的主基因与多基因存在与效应的数量性状分离

分析方法体系遥 目前袁该体系已在大豆的耐盐性
和抗虫性[2-3]尧水稻的稻曲病抗性[4]尧小麦的抗纹枯
病和 PPO活性[5-6]尧棉花的产量及其构成因素[7]尧玉
米的抗螟性[8]尧油菜的抗倒伏性[9]等多种作物多种

性状上进行了应用遥 同时袁一些性状的研究结果
得到了分子标记 QTL定位的验证[10-11]遥
株型与作物生产和育种关系密切袁合理的株

型可以提高叶面积系数袁 改良群体光合效率袁提
高作物耐肥性袁增加收获指数遥 通过株型研究袁还
可以为作物育种提供新的选择标准遥 作物株型多
属于数量性状袁受基因型和环境共同控制遥 株型
又与其它性状如抗性尧适应性尧产量等存在相关
关系袁在水稻尧小麦尧玉米等禾谷类作物上研究较
多[12-14]袁在棉花上也有一些报道[15]遥 株型育种是通
过改善植株形态特征袁 提高作物对光能的利用袁
协调各性状之间的关系袁最终提高作物产量遥 百
棉 1号是由河南科技学院利用系谱法选育成的
陆地棉新品种袁2004 年通过河南省品种审定袁
2009年通过国家审定遥百棉 1号的选育成功是以
塑造合理株型为突破口袁其株型表现为院叶片中
等偏大尧缺刻偏浅袁株高适中袁茎秆粗壮抗倒伏袁
果枝上举袁株型清秀袁通风透光好袁有效果枝数
多[16]遥 本研究采用主基因-多基因多世代混合遗

传模型袁对百棉 1号主要株型性状进行了遗传分
析袁旨在为通过株型育种实现棉花高产提供理论
依据遥

材料和方法

试验材料和性状调查

百棉 1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是由美国陆地棉商用品种
岱字棉 14连续自交并选择得到的陆地棉遗传标
准系遥两亲本株型性状表现见表 1遥由表 1可以看
出袁9个株型性状除主茎节间长度和果枝节间长
度在亲本间差异不显著袁 其它性状包括株高尧果
枝长度尧总果节数尧总果枝数和有效果枝数在亲
本间差异达极显著水平袁株高 /果枝长度尧果枝夹
角差异达显著水平袁 为主基因-多基因遗传分析
提供了较好的基础遥

2008年夏配置百棉 1号伊TM-1组合袁 获得
F1袁冬季海南加代获得 F2袁同时配置组合的 B1和

B2遥 2009年在河南科技学院棉花试验站种植 P1尧
P2尧B1尧B2尧F1和 F2 6个世代袁顺序排列遥 按单株分
别考查株高尧果枝长度尧株高 /果枝长度尧主茎节
间长度尧果枝节间长度尧总果节数尧总果枝数尧有
效果枝数和果枝夹角等 9个株型性状遥 其中袁果
枝长度尧果枝节间长度和果枝夹角是在得到总果
枝数的基础上袁调查植株中间 2个果枝袁取平均
值作为最终结果遥 P1尧P2尧F1分别定点调查 12尧12尧
20株曰B1尧B2尧F2分别调查 109尧120尧200株遥

表 1 亲本株型性状表现

Table 1 The performance of plant architecture traits of the parents

亲本 株高 /cm
果枝长度

/cm

株高 /果枝

长度

主茎节间

长度 /cm

果枝节间

长度 /cm

总果节数

/个

总果枝数

/个

有效果枝数

/个

果枝夹角

/度
百棉 1号(P1) 98.92 60.25 1.65 5.64 9.68 69.58 13.92 13.58 62.63

TM-1(P2) 79.25 51.08 1.58 6.04 9.16 53.25 10.33 5.58 67.92

P1-P2 19.67** 9.17** 0.07* -0.40 0.52 16.33** 3.59** 8.00** -5.29*

数据统计分析

基本统计分析采用 Excel 2007曰主基因-多基
因多世代联合分析采用盖钧镒等[1]提出的主基因

与多基因混合遗传模型的 P1尧P2尧F1尧B1尧B2 和 F2

六世代联合分析的方法袁分别对各株型性状进行
分析遥 首先比较 1对主基因(A类模型)尧2对主基

因(B类模型)尧无主基因(C类模型)尧1对主基因 +
多基因(D类模型)和 2对主基因 +多基因(E类模
型)共 24个遗传模型的 AIC值(Akaike's informa-
tion criterion)袁然后进行遗传模型的适合性测验袁
包括均匀性检验( 1

2尧 2
2尧 3

2)尧Smirnov检验(n
2)

和 Kolmogorov检验( n)袁最适模型的确定是综合

注院*, **分别表示在 0.05和 0.01水平上显著遥
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考虑极大对数似然函数尧AIC值最小和适合性检
验的结果遥 再根据模型分析结果袁估计主基因和
多基因的各项遗传参数遥

结果与分析

利用主基因与多基因混合遗传模型的 P1尧P2尧
F1尧B1尧B2和 F2六世代联合分析方法袁 对百棉 1
号伊TM-1组合的各株型性状进行了遗传分析遥

株高

由 P1尧P2尧F1尧B1尧B2和 F2 各世代的株高基本

参数渊表 2冤可知袁两亲本株高差异明显曰F1平均值

介于双亲之间袁接近于高值亲本渊P1冤曰 B1和 B2的

平均值均偏向于高值亲本曰F2的平均值偏向于低

值亲本渊P2冤曰B1尧B2尧F2群体均有超亲分离现象遥分
离世代 B1尧B2尧F2呈连续分布袁均表现偏态袁说明
株高性状的遗传可能存在主基因袁 表现出主基
因+多基因混合遗传特征渊图 1冤遥

表 2 各世代株高基本参数

Table 2 Basic parameters of plant height in each generation

世代 最小值 /cm 最大值 /cm 极差 /cm 均值 /cm 标准差 /cm 峰度 偏度

P1 92 106 14 98.917 4.833 -1.411 0.073
P2 70 91 21 79.250 6.757 -1.074 0.390
F1 85 107 22 96.050 6.083 -0.591 0.239
B1 56 130 74 94.661 14.959 -0.314 -0.124
B2 48 129 81 92.225 16.699 -0.135 -0.557
F2 48 114 66 78.650 16.653 -0.177 0.216

根据遗传模型选择的原则袁即 AIC值最小准
则袁 株高 D-2和 D-4模型的 AIC值相对较小袁分
别为 3824.4746和 3824.4738遥然后分别对其进行
适合性检验渊表 3冤袁结果显示袁2个模型所有统计
量都不显著即都通过袁但由于 D-4模型的 AIC值
相对最小袁因此认为株高的最适遗传模型为 D-4袁
即 1对负向完全显性主基因 +加性 -显性多基因
模型遥 根据模型的极大似然估计值袁估计最适遗
传模型的遗传参数渊表 4冤遥 株高主基因的加性效
应为较高的正值 6.830袁负向完全显性曰多基因加
性效应和显性效应分别为 1.910和 12.053袁 显性
效应较高 曰 分离世代主基因遗传率平均为

22.906%袁多基因遗传率平均为 62.230%袁以多基
因遗传为主袁总遗传率为 85.136%遥

果枝长度和果枝夹角

根据主基因-多基因遗传模型联合世代分析
结果袁果枝长度和果枝夹角的最适遗传模型均为
C-0袁即加性-显性-上位性多基因模型袁未检测到
效应大的主基因遥 果枝长度分离世代主基因遗传
率平均为 0.750% 袁 多基因遗传率平均为
53.108%袁总遗传率为 53.858%曰果枝夹角分离世
代主基因遗传率平均为 0.750%袁多基因遗传率平
均为 50.734%袁总遗传率为 51.485%遥果枝长度和
果枝夹角均属典型的多基因遗传渊表 4冤遥

图 1 分离世代株高的次数分布

Fig. 1 Frequency distribution of plant height in segregation generations

A. B1 B. B2 C. F2
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表 3 株高 D-2 和 D-4模型的适合性检验
Table 3 Fitness test of model D-2 and D-4 of plant height

模型 AIC值 世代 1
2

2
2

3
2

n
2

n

D-2 3824.4746 P1 0.640(0.4238) 0.472(0.4922) 0.123(0.7260) 0.0853(＞ 0.05) 0.1659 (0.05)=0.4301

F1 0.253(0.6152) 0.343(0.5578) 0.158(0.6910) 0.0549(＞ 0.05) 0.1255 (0.05)=0.3206

P2 0.011(0.9174) 0.043(0.8351) 1.523(0.2171) 0.0799(＞ 0.05) 0.2277 (0.05)=0.4301

B1 1.018(0.3129) 0.938(0.3328) 0.001(0.9728) 0.151(＞ 0.05) 0.0961 (0.05)=0.1315

B2 0.283(0.5950) 0.260(0.6099) 0.000(0.9857) 0.1839(＞ 0.05) 0.0822 (0.05)=0.1252

F2 0.001(0.9706) 0.001(0.9800) 0.002(0.9660) 0.0269(＞ 0.05) 0.0338 (0.05)=0.0967

D-4 3824.4738 P1 0.639(0.4242) 0.471(0.4926) 0.123(0.7259) 0.0852(＞ 0.05) 0.1659 (0.05)=0.4301

F1 0.250(0.6168) 0.341(0.5593) 0.158(0.6909) 0.0548(＞ 0.05) 0.1253 (0.05)=0.3206

P2 0.011(0.9157) 0.043(0.8366) 1.525(0.2169) 0.08(＞ 0.05) 0.2279 (0.05)=0.4301

B1 1.021(0.3124) 0.939(0.3325) 0.001(0.9707) 0.1513(＞ 0.05) 0.0962 (0.05)=0.1315

B2 0.285(0.5935) 0.263(0.6080) 0.000(0.9878) 0.1842(＞ 0.05) 0.0823 (0.05)=0.1252

F2 0.001(0.9696) 0.001(0.9787) 0.002(0.9673) 0.0269(＞ 0.05) 0.0337 (0.05)=0.0967

表 4 六世代联合估计的株型性状遗传参数

Table 4 The estimated genetic parameters of plant architecture traits using six generations

参数 株高 /cm
果枝长度

/cm

株高／果枝

长度

主茎节间

长度 /cm

果枝节间

长度 /cm

总果节数

/个

总果枝数

/个

有效果枝数

/个

果枝夹角

/°
D-4 C-0 D-4 D-2 E-0 D-2 B-1 B-1 C-0

86.746 51.901 1.717 5.637 9.071 59.672 11.522 9.983 62.394

6.830 - 0.177 0.297 - 8.995 - - -

-6.830 - -0.177 0.000 - 0.000 - - -

a - - - - 0.768 - 1.218 1.932 -

b - - - - 1.303 - 1.203 1.932 -

a - - - - 0.431 - 0.448 -0.560 -

b - - - - 0.709 - 2.006 1.514 -

- - - - 0.644 - 0.219 -0.158 -

ab - - - - -0.680 - -0.596 -0.416 -

ba - - - - -1.348 - -2.140 -2.489 -

- - - - -0.083 - -0.568 1.101 -

[ ] 1.910 - -0.156 -0.093 - -0.931 - - -

[ ] 12.053 - 0.416 -0.068 - -2.800 - - -

mg
2/(%) 22.906 0.750 6.715 9.058 41.837 24.590 45.613 60.594 0.750

pg
2/(%) 62.230 53.108 49.157 54.334 10.849 23.295 0.000 0.000 50.734

2/(%) 85.136 53.858 55.872 63.392 52.685 47.885 45.613 60.594 51.485

注院D-4为 1对负向完全显性主基因 +加性 -显性多基因模型曰C-0为加性 -显性 -上位性多基因模型曰D-2为 1对加

性主基因 +加性 -显性多基因模型曰E-0为 2对加性 -显性 -上位性主基因 +加性 -显性 -上位性多基因模型曰B-1为 2

对加性 -显性 -上位性主基因遗传模型遥 院中亲值袁 尧 分别表示 1对主基因时主基因的加性效应和显性效应曰 a尧 a院2对

主基因时主基因 a的加性效应和显性效应曰 b尧 b院2对主基因时主基因 b的加性效应和显性效应曰 院 主基因间加性伊加性
互作曰 ab院主基因间加性伊显性互作曰 ba表示主基因间显性伊加性互作曰 院主基因间显性伊显性互作曰[ ]院多基因加性效应曰[ ]院
多基因显性效应曰 mg

2院主基因遗传率曰 pg
2院多基因遗传率曰 2院总遗传率遥
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株高/果枝长度
株高 /果枝长度的最适遗传模型为 D-4袁即 1

对负向完全显性主基因 +加性-显性多基因模
型遥 主基因加性效应值为 0.177袁负向完全显性曰
多基因加性效应与显性效应方向相反袁 分别为
-0.156和 0.416遥 分离世代主基因遗传率平均为
6.715%曰多基因遗传率平均为 49.157%袁以多基
因遗传为主袁总遗传率为 55.872%渊表 4冤遥

主茎节间长度和总果节数

主茎节间长度和总果节数的最适遗传模型

均为 D-2袁 即 1对加性主基因 +加性 -显性多基
因模型遥 主茎节间长度主基因加性效应值为
0.297袁无显性效应曰多基因加性效应与显性效应
均为负值袁分别为-0.093和-0.068曰分离世代主基
因遗传率平均为 9.058%袁 多基因遗传率平均为
54.334%袁 以多基因遗传为主 袁 总遗传率为
63.392%遥 总果节数主基因加性效应值为 8.995袁
无显性效应曰多基因加性效应与显性效应均为负
值袁分别为-0.931和-2.800袁势能比较大遥 分离世
代主基因遗传率平均为 24.590%袁 多基因遗传率
平均为 23.295%袁以主基因与多基因遗传并重袁总
遗传率为 47.885%渊表 4冤遥

果枝节间长度

果枝节间长度的最适遗传模型为 E-0袁 即 2
对加性-显性-上位性主基因 +加性-显性-上位
性多基因模型遥 两对主基因加性效应值均为正
值袁正向部分显性曰主基因间存在互作袁其中加
性伊加性互作为正效应 0.644袁 其余均为负效应遥
分离世代主基因遗传率平均为 41.837%袁 多基因
遗传率平均为 10.849%袁以主基因遗传为主袁总遗
传率为 52.685%渊表 4冤遥

总果枝数和有效果枝数

总果枝数和有效果枝数的最适遗传模型均

为 B-1袁 即 2对加性-显性-上位性主基因遗传模
型遥总果枝数 2对主基因加性效应均为正值袁1对
主基因为正向部分显性袁另 1对主基因为正向超
显性曰2对主基因间存在互作袁 其中加性伊加性互
作为正效应袁其余均为负效应遥 分离世代主基因
遗传率平均为 45.613%袁总遗传率 45.613%遥有效
果枝数 2对主基因加性效应均为正值且大小相
等袁1对主基因为负向部分显性袁另 1对主基因为

正向部分显性曰2对主基因间互作效应除显性伊显
性互作为正效应袁其余均为负效应遥 分离世代主
基因遗传率平均为 60.594%袁总遗传率 60.594%袁
总果枝数和有效果枝数均属典型的主基因遗传

渊表 4冤遥

讨论

棉花株型性状主基因存在的证据

以分子标记为手段的 QTL作图提供了控制
数量性状主基因存在的证据[17]遥 目前袁在水稻[12]尧
小麦[13]尧玉米[18]尧大豆[19]等作物上袁已鉴定出诸多
与株型性状相关的 QTLs遥 在棉花上袁张培通等[20]

利用陆地棉 P1尧P2尧和 RIL群体三世代联合分析
法对 2个环境下 4个棉花株型性状进行了主基
因-多基因遗传分析袁结果表明袁株型性状都符合
主基因-多基因混合遗传模型袁 存在控制株型性
状的主基因曰同时袁利用分子标记技术检测到控
制棉花株型性状的 14 个 QTLs曰Wang等[21]利用

重组自交系和 SSR标记进行陆地棉株型 QTL的
鉴定和定位袁 共检测到 16 个株型性状 QTLs曰
Song等[22]利用陆海杂交 BC1群体检测到 8个叶
片形态性状的 29个 QTLs遥 本研究利用主基因 -
多基因联合遗传模型袁较全面地对陆地棉株型性
状遗传规律进行了分析遥结果表明袁9个株型性状
中除果枝长度和果枝夹角未检测到主基因袁其它
性状均检测到主基因的存在袁其中株高尧株高 /果
枝长度尧 主茎节间长度尧 总果节数分别检测到 1
对主基因袁果枝节间长度尧总果枝数和有效果枝
数分别检测到 2对主基因袁说明棉花株型性状主
基因是普遍存在的袁 为株型性状的 QTL定位和
标记辅助选择奠定了理论基础遥

棉花株型遗传对高产育种的启示

塑造棉花理想株型尧合理密植尧配套栽培措
施袁对提高棉花产量尧改善性状间的关系意义重
大遥 泗棉 3号是 20世纪 90年代我国育成的曾在
长江流域推广面积最大的棉花品种袁是我国棉花
常规品种培育的成功典范遥 该品种选育的关键技
术之一就是塑造了理想株型袁 表现出株型疏朗尧
层次清晰尧节间匀称尧群体内植株通透性好等特
点袁为其高光效利用和实现高产奠定了基础[23]遥杨
万玉对泗棉 3号的皮棉产量与株型关系进行了
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研究袁合理运筹栽培措施袁结果泗棉 3号的皮棉
产量得到显著提高[24]遥 百棉 1号的选育成功与利
用合理株型密不可分遥 本研究以百棉 1 号和
TM-1配制组合袁 目的即研究百棉 1号株型性状
的遗传规律袁为通过株型育种实现棉花高产提供
理论依据遥 由各性状的主基因加性效应可知袁加
性效应为正值的增效位点来自高值亲本袁 如株
高尧果枝长度尧株高 /果枝长度尧果枝节间长度尧总
果节数尧总果枝数和有效果枝数的主基因增效位
点来自百棉 1号袁而主茎节间长度和果枝夹角主
基因增效位点来自 TM-1袁在棉花株型育种中袁聚
合增效位点时应注意亲本间的基因互补遥 由各性
状主基因的显性效应与加性效应比值可知袁各性
状主基因的显性度存在差异袁在杂种优势利用上
应注意考虑遥 由各性状的总遗传率比较得出袁株
高的总遗传率最高渊85.136%冤袁其次为主茎节间
长度渊63.392%冤和有效果枝数渊60.594%冤袁这 3个
性状作为株型指标可在早期世代进行选择遥 从主
基因遗传率和多基因遗传率的权重来看袁总果枝
数尧有效果枝数和果枝节间长度为主基因遗传或
以主基因遗传为主袁对其可采用单交重组或简单
回交转育的方法转移主基因袁同时兼顾增效多基
因的聚合曰株高尧株高与果枝长度之比尧主茎节间
长度尧果枝长度和果枝夹角为多基因遗传或以多
基因遗传为主袁对其可采用聚合回交或轮回选择
的方法累积增效多基因曰总果节数以主基因和多
基因遗传并重袁对其可根据主基因尧多基因相对
效应大小分别考虑袁达到有利主基因和多基因同
步改良的育种效果遥
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