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　 　 摘要:　 本试验为进一步明确陆地棉(Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ Ｌ.)杂交后代产量、纤维品质性状的遗传规律ꎬ以 ９ 个

陆地棉品种为亲本设计不完全双列杂交(ＮＣⅡ)ꎮ 对２０１９－２０２１ 年的亲本、１８ 个 Ｆ１和 Ｆ２组合及组合 ＴＨ１４￣２２×Ｂ７
的 １２７ 个 Ｆ２单株分别采用加性￣显性￣上位性(ＡＤＡＡ)模型与主基因￣多基因遗传模型ꎬ从基因整体与个体水平进行

分析ꎮ ＮＣⅡ分析结果表明:所有性状均存在基因型与环境的互作ꎬ主要通过显性×环境来体现ꎬ上位性×环境不可

忽视ꎮ 多数性状的遗传以加性效应为主ꎬ整齐度以显性效应为主ꎬ伸长率无显著的基因主效应ꎮ 上半部平均长度

与整齐度具有正向平均优势ꎬ其他性状无明显的平均优势ꎮ 分离分析结果表明:各性状普遍受主基因控制ꎮ 单株

铃数、衣分与比强度的最适遗传模型为 ２ＭＧ￣ＥＡꎬ单铃质量与上半部平均长度最适遗传模型为 ２ＭＧ￣Ａꎬ整齐度与马

克隆值最适遗传模型为 ２ＭＧ￣ＡＤꎬ伸长率最适遗传模型为 １ＭＧ￣ＡＤꎮ 单铃质量、衣分、上半部平均长度、整齐度与比

强度主基因遗传率较高ꎬ单株铃数、马克隆值与伸长率的遗传率较低ꎮ ＡＤＡＡ 模型分析结果与主基因￣多基因分析

结果的相互补充ꎬ可有效了解各性状的遗传特征ꎬ为采用适当的育种改良策略提供参考ꎮ
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ｇｅｎｅ ｍａｉｎ ｅｆｆｅｃｔ. Ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ａｎｄ ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ
ｕｐｐｅｒ ｈａｌｆ ｈａｄ ａ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ａｖｅｒａｇｅ ａｄｖａｎｔａｇｅꎬ ｗｈｉｌｅ ｔｈｅ
ｏｔｈｅｒ ｔｒａｉｔｓ ｈａｄ ｎｏ ｏｂｖｉｏｕｓ ａｖｅｒａｇｅ ａｄｖａｎｔａｇｅ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｏｆ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ａｌｌ ｔｒａｉｔｓ ｗｅｒｅ ｇｅｎｅｒａｌｌｙ
ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｂｙ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ. Ｔｈｅ ｏｐｔｉｍａｌ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌ ｆｏｒ
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ｏｆ ｕｐｐｅｒ ｈａｌｆ ｗａｓ ２ＭＧ￣Ａꎬ ｆｏｒ ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ ａｎｄ ｍｉｃｒｏｎａｉｒｅ ｖａｌｕｅ ｗａｓ ２ＭＧ￣ＡＤꎬ ｆｏｒ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｗａｓ １ＭＧ￣ＡＤ. Ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ
ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｂｏｌｌ ｗｅｉｇｈｔꎬ ｌｉｎｔ ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅꎬ ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｕｐｐｅｒ ｈａｌｆꎬ ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｓｔｒｅｎｇｔｈ ｗａｓ ｈｉｇｈｅｒꎬ ｂｕｔ
ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｂｏｌｌ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔꎬ ｍｉｃｒｏｎａｉｒｅ ｖａｌｕｅ ａｎｄ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ ｗａｓ ｌｏｗｅｒ. Ｔｈｅ ｃｏｍｐｌｅｍｅｎｔａｒｙ ｒｅｓｕｌｔｓ
ｏｆ ＡＤＡＡ ｍｏｄｅｌ ａｎｄ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ￣ｐｏｌｙｇｅｎｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌ ｃａｎ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｒａｉｔｓ
ａｎｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｄｏｐｔｉｏｎ ｏｆ ａｐｐｒｏｐｒｉａｔｅ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｕｐｌａｎｄ ｃｏｔｔｏｎ (Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｈｉｒｓｕｔｕｍ Ｌ.)ꎻ ＡＤＡＡ ｍｏｄｅｌꎻ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ￣ｐｏｌｙｇｅｎｅꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 棉花(Ｇｏｓｓｙｐｉｕｍ ｓｐｐ.)是世界上重要的经济作

物ꎬ是天然植物纤维的主要来源[１]ꎮ 陆地棉作为世

界上应用最广泛的四倍体栽培种ꎬ种植面积已达到

全球棉花种植总面积的 ９５％[２]ꎮ 产量和纤维品质

作为重要的育种目标性状ꎬ明确其遗传特点ꎬ是有效

进行品种改良的基础ꎬ对育种实践具有重要的指导

意义ꎮ
以往对产量、纤维品质性状的遗传研究多采用

经典数量遗传方法ꎬ将控制性状的多个基因作为整

体分析ꎬ将遗传效应分解为加性、显性与上位性效

应ꎮ Ｒｏｙ 等[３]认为加性基因在性状表达中发挥着重

要作用ꎬ对育种后代的选择具有重要价值ꎮ 秦鸿德

等[４]指出可通过亲本的加性效应预测杂种 Ｆ１的表

现ꎬ加性方差分量越大ꎬ预测精度也越高ꎮ 对于产量

性状ꎬ衣分被认为主要受加性效应的影响[５]ꎬ而单

铃质量等性状ꎬ有研究结果表明以显性效应为

主[６￣７]ꎬ还有研究者指出其受加性、显性效应共同控

制[８￣９]ꎬ少数研究者认为其遗传以加性效应为主[１０]ꎮ
对于纤维品质性状ꎬ大部分研究结果表明主要受加

性效应的作用[１１￣１３]ꎮ 这些研究大多利用加性￣显性

(ＡＤ) 模 型 进 行 分 析ꎬ 利 用 加 性￣显 性￣上 位 性

(ＡＤＡＡ)模型进行遗传分析的报道相对较少ꎮ 努斯

热提等[１４]利用 ＡＤＡＡ 模型进行陆地棉机采性状对

皮棉产量的遗传贡献分析ꎬ认为不同组合皮棉产量

的加加上位性效应不同ꎬ但提高这些组合加加上位

性效应的主要机采性状各不相同ꎮ 然而经典数量遗

传分析方法无法解析出控制某一性状的单个基因的

行为和效应大小ꎮ 盖钧镒等[１５] 提出了主基因￣多基

因遗传体系ꎬ认为单纯的主基因或多基因控制某一

性状均为特例ꎬ主基因￣多基因混合遗传模型才是数

量性状的通用模型ꎮ 该模型将混合分布理论与数量

遗传学相结合ꎬ使用群体信息ꎬ能鉴别控制某一性状

的主基因数量并估计相关遗传参数ꎬ在陆地棉产量、
纤维品质相关性状均有所运用[１６￣１９]ꎮ 以分子标记

为手段的 ＱＴＬ 结果也提供了控制数量性状主基因

存在的证据[２０]ꎮ
前人对陆地棉产量、纤维品质性状开展了大量

遗传研究ꎬ但利用 ＡＤＡＡ 模型ꎬ考虑加加上位性效

应的研究报道并不多见ꎮ 本研究利用 ９ 个陆地棉亲

本ꎬ依据 ＮＣⅡ遗传设计组配 １８ 个组合ꎬ利用 ＡＤＡＡ
模型ꎬ对不同年份下亲本、Ｆ１与 Ｆ２ ３ 世代进行遗传

分析ꎬ并将 Ｆ２群体主基因￣多基因分析与 ＮＣⅡ分析

结果相互补充ꎬ以探讨陆地棉产量、纤维品质性状的

遗传模式ꎬ为进一步明确各性状的遗传规律、采用适

当的育种改良策略提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 试验地概况

试验地点为新疆阿拉尔垦区十二团试验田(北
纬 ４０°３３′１５″ꎬ东经 ８１°１８′５７″)ꎬ属暖温带极端大陆

性干旱荒漠气候ꎮ 该地区热量和光照条件充足ꎬ且
塔里木河及胜利、上游、多浪三大水库弥补了降水量

稀少的短板ꎻ年均气温 １０􀆰 ７ ℃ꎬ无霜期２００~ ２２０ ｄꎬ
年均日照时长２ ５５６.３~ ２ ９９１.８ ｈꎬ比较适合棉花生

长ꎮ 生产中播种、化学调控、收获均已实行机械化ꎬ
在“矮密早”与膜下精量播种种植模式下ꎬ该地区棉

花平均亩产量为４５０~ ５００ ｋｇꎬ但纤维品质指标还有

待提升ꎮ
１.２　 试验材料

供试材料为南疆广泛种植的 ９ 个陆地棉品种

(系)ꎬ包括 ３ 个早熟母本耕野王(Ａ１)、德农 ０９０８
(Ａ２)、 ＴＨ１４￣２２ ( Ａ３)ꎻ ６ 个高产优质父本 Ｊ２０６￣５
(Ｂ１ꎬ 国 审 棉 ２０１６０１１ )、 创 棉 ５１８ ( Ｂ２ꎬ 国 审 棉

２０２１６００２)、惠民 ６ 号(Ｂ３)、创棉 ５１７(Ｂ４ꎬ国审棉

２０２０００２６)、Ｂ７(Ｂ５)、中棉 ６４１(Ｂ６)ꎮ
１.３　 试验方法

２０１８ 年按照 ３×６ 的 ＮＣⅡ设计组配 １８ 个组合ꎻ
２０１９ 年种植亲本及 Ｆ１代ꎬ亲本自交留种ꎬ并再次配

制 １８ 个杂交组合ꎻ２０２０ 年种植亲本、Ｆ１与 Ｆ２ꎻ２０２１
年种植亲本与 Ｆ２代ꎮ
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２０２０ 年将组合 Ａ３×Ｂ５(ＴＨ１４￣２２×Ｂ７)Ｆ１自交留

种ꎬ以进行主基因￣多基因试验ꎬ２０２１ 年种植亲本及

Ｆ２群体ꎮ
试验采用完全随机区组设计ꎬ亲本与 Ｆ１各种植

２ 行ꎬＦ２ 种植 ６ 行ꎮ 宽窄行(１０ ｃｍ＋６６ ｃｍ＋１０ ｃｍ＋
６６ ｃｍ＋１０ ｃｍ)株行配置ꎬ２ 次重复ꎬ行长 ２􀆰 ５ ｍꎬ株
距 １０􀆰 ７ ｃｍꎮ 每年 ４ 月中旬进行人工播种ꎬ田间管

理措施参照一般大田的管理措施ꎮ
１.４　 数据采集

数据采集方法为小区调查ꎬ于每年 ８ 月 ２０ 日后

进行农艺性状调查ꎬ亲本与 Ｆ１ 每小区随机选取 ５
株ꎬＦ２选取 １０ 株ꎬ测定单株铃数(Ｂｏｌｌｓ ｎｕｍｂｅｒ)ꎬ取
其平均值ꎮ 棉花吐絮后于霜前每小区随机收获 ２０
个(２０２０ 年 Ｆ１收获 １５ 个)棉株中部棉铃ꎬ皮辊轧花

后考种ꎬ测定单铃质量 ( Ｂｏｌｌ ｗｅｉｇｈｔ) 与衣分 ( Ｌｉｎｔ
ｐｅｒｃｅｎｔ)ꎮ 皮棉样品编号后送新疆第一师农业科学

研究所棉花质量检测中心ꎬ测定上半部平均长度

(Ｕｐｐｅｒ ｈａｌｆ ｍｅａｎ ｌｅｎｇｔｈ)、整齐度(Ｆｉｂｅｒ ｕｎｉｆｏｒｍｉｔｙ)
马克隆值(Ｍｉｃｒｏｎａｉｒｅ ｖａｌｕｅ)、比强度(Ｆｉｂｅｒ ｓｔｒｅｎｇｔｈ)
与伸长率 ( Ｂｒｅａｋｉｎｇ ｅｌｏｎｇａｔｉｏｎ)ꎬ检测仪器型号为

ＨＶＩ ９０００ꎮ
由于 Ｆ２代为分离世代ꎬ主基因￣多基因试验所有性

状均采用单株数据ꎮ ２０２１ 年棉花吐絮后收获 １２７ 个发

育正常的 Ｆ２单株ꎬ进行考种和纤维品质指标测定ꎮ
１.５　 数据分析

ＮＣⅡ数据以小区平均值为单位ꎬ采用 ＡＤＡＡ 模

型对不同年份的表型数据进行联合分析ꎮ 各项遗传

参数采用 Ｚｈｕ[２１￣２２] 的软件及方法进行计算ꎮ 运用

ＭＩＮＱＵＥ(１)法估算各性状遗传效应的方差分量ꎬ用
Ｊａｃｋｋｎｉｆｅ 重复抽样方法计算各遗传参数的估计值及

标准误ꎬ并进行 ｔ 测验ꎮ 表型值分解为:
Ｙ＝μ＋Ｅ＋Ａ＋Ｄ＋ＡＡ＋ＡＥ＋ＤＥ＋ＡＡＥ＋ε
式中ꎬμ 为群体均值ꎻＥ 为环境效应ꎬＥ~Ｎ(０ꎬ

ＶＥ)ꎻＡ 为加性效应ꎬＡ~Ｎ(０ꎬＶＡ)ꎻＤ 为显性效应ꎬ
Ｄ~Ｎ(０ꎬＶＤ)ꎻＡＡ 为加 ×加上位性效应ꎬＡＡ~Ｎ(０ꎬ
ＶＡＡ)ꎻＡＥ 为加性×环境互作效应ꎬＡＥ~Ｎ(０ꎬＶＡＥ)ꎻＤＥ
为显性×环境互作效应ꎬＤＥ~Ｎ(０ꎬＶＤＥ)ꎻＡＡＥ 为加加

上位性×环境互作效应ꎬＡＡＥ~Ｎ(０ꎬＶＡＡＥ)ꎻε 为剩余

效应ꎬꎮ
利用 ＳＰＳＳ 软件对亲本及 Ｆ２群体进行表型统计

分析及正态性检验ꎮ 根据盖钧镒[２３]、王建康等[２４] 提

出的主基因￣多基因分析方法ꎬ利用王靖天等[２５] 开发

的 Ｒ 软件包 ＳＥＡ ２. ０ 进行分析ꎮ 根据 ＡＩＣ 准测

(Ａｋａｉｋｅ’ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ)选择备选模型并进行

适合性测验(Ｕ２
１、Ｕ２

２、Ｕ２
３ 均匀性检验ꎬＳｍｉｒｎｏｖ 检验和

Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ 检验)ꎬ进而确定各性状的最适遗传模型ꎮ
根据最小二乘法ꎬ由各成分分布参数估算方差、加性

效应、显性效应、主基因遗传力等遗传参数ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ＮＣⅡ试验遗传分析

２.１.１　 陆地棉亲本与 Ｆ１、Ｆ２组合的表型分析　 将 ９
个亲本与 １８ 个 Ｆ１、Ｆ２组合各性状在 ３ 年中的表型平

均值列于表 １ꎮ 由表 １ 可知ꎬ２０１９ 年各性状表型值

Ｆ１均高于亲本ꎬ２０２０ 年除单株铃数、马克隆值、比强

度 Ｆ１表型值低于亲本外ꎬ其余性状均高于亲本ꎬ这
表明杂交 Ｆ１在 ８ 个性状上基本表现出一定的正向

杂种优势ꎮ ２０２０ 年各性状 Ｆ２表型值存在差异ꎬ比强

度高于 Ｆ１但低于亲本ꎬ单株铃数、单铃质量、上半均

长、整齐度、马克隆值低于亲本、Ｆ１ꎬ衣分与伸长率高

于亲本ꎮ ２０２１ 年除比强度 Ｆ２低于亲本外ꎬ其余性状

Ｆ２表型值均高于亲本表型值ꎮ 亲本与 Ｆ１在不同年

份表现较为一致ꎬ而亲本与 Ｆ２在不同年份表现不一

致ꎬ如单株铃数、单铃质量与上半均长的亲本平均值

在 ２０２０ 年高于 ２０２１ 年ꎬ但 Ｆ２却表现出在 ２０２１ 年高

于 ２０２０ 年ꎬ说明这 ３ 个性状可能存在基因型与环境

互作等复杂的遗传关系ꎮ
２.１.２　 遗传方差比率和遗传率分析 　 根据 ＡＤＡＡ
模型ꎬ产量、纤维品质性状表型方差可分为加性方差

(ＶＡ)、显性方差(ＶＤ)、上位性方差(ＶＡＡ)与环境互

作方差ꎬ环境互作方差可分解为加性×环境互作方

差(ＶＡ×Ｅ)、显性×环境互作方差(ＶＤ×Ｅ)、上位性×环
境互作方差(ＶＡＡ×Ｅ)以及剩余方差(Ｖｅ)ꎮ 各遗传组

分方差占表型方差(ＶＰ)比率及遗传率见图 １ꎮ 单株

铃数、单铃质量、衣分、马克隆值、比强度的 ＶＡ / ＶＰ均

达极显著水平ꎬ无显性与上位性效应(图 １ａ)ꎮ 整齐

度的 ＶＤ / ＶＰ达极显著水平ꎬ无加性与上位性效应ꎮ
上半部平均长度的 ＶＡ / ＶＰ与 ＶＤ / ＶＰ均达极显著水平ꎬ
ＶＡ / ＶＰ远大于 ＶＤ / ＶＰꎬ同时检测出不显著的上位性效

应ꎮ 伸长率无显著的基因主效应ꎬ受环境影响较大ꎮ
从环境互作来看ꎬ衣分、整齐度有极显著的 ＶＡ×Ｅ / ＶＰꎮ
单株铃数、上半均长、比强度存在极显著的 ＶＤ×Ｅ / ＶＰꎮ
马克隆值与伸长率的 ＶＡ×Ｅ / ＶＰ、ＶＤ×Ｅ / ＶＰ 均达极显著

水平ꎬＶＤ×Ｅ / ＶＰ 远大于 ＶＡ×Ｅ / ＶＰꎮ 单铃质量、衣分、上
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半部平均长度、整齐度还存在显著或极显著的

ＶＡＡ×Ｅ / ＶＰꎮ 所有性状的 Ｖｅ / ＶＰ均达极显著水平ꎬ说明

产量、纤维品质性状还受其他试验因素的影响ꎮ 遗

传率分析结果(图 １ｂ)表明ꎬ比强度有较高的广义遗

传率(ｈ２
Ｂ)与狭义遗传率(ｈ２

Ｎ)ꎬ遗传率达到 ４５.２％ꎻ

整齐度 ｈ２
Ｂ 最高ꎬ达到 ５８. ９％ꎮ 与环境互作遗传率

中ꎬ互作狭义遗传率(ｈ２
ＮＥ)普遍较低ꎻ伸长率与单株

铃数有较高的互作广义遗传率(ｈ２
ＢＥ)ꎬ分别达到 ６１.

７％与 ５１.１％ꎬ表明这些性状在早代不同环境中选择

具有一定成效ꎮ
表 １　 ９ 个亲本与 １８ 个组合各性状在 ３ 年中的平均表现

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｖｅｒａｇｅ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｔｒａｉｔ ｏｆ ｎｉｎｅ ｐａｒｅｎｔｓ ａｎｄ １８ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｙｅａｒｓ

年份 世代 单株铃数
单铃质量

(ｇ)
衣分
(％)

上半部平均长度
(ｍｍ)

整齐度
(％) 马克隆值

比强度
(ｇ / ｔｅｘ)

伸长率
(％)

２０１９ Ｐ ５.８４±１.１５ ５.００±０.３７ ４２.７０±２.３１ ３１.１９±１.８４ ８５.７５±１.３６ ４.８８±０.２６ ３１.４９±１.４５ ５.３４±０.７０

Ｆ１ ５.８６±１.０９ ５.２７±０.２８ ４３.８６±１.７３ ３１.４２±１.１９ ８５.７５±１.１７ ４.９５±０.２８ ３２.００±１.７１ ５.３７±０.６９

２０２０ Ｐ ８.５７±１.８７ ６.０９±０.４３ ４６.８２±２.１９ ３０.３１±１.４５ ８４.２２±０.９８ ４.７２±０.２８ ２８.７２±２.９１ ６.８４±０.１１

Ｆ１ ８.２１±２.１８ ６.３７±０.３８ ４８.３４±１.１８ ３０.６６±０.９９ ８４.５８±０.７７ ４.６４±０.３２ ２８.３９±２.２６ ６.８６±０.０９

Ｆ２ ７.４５±１.２１ ６.０７±０.４３ ４６.８９±１.３９ ３０.２０±０.９９ ８３.７１±０.９６ ４.６２±０.３６ ２８.４８±２.５１ ６.８６±０.０９

２０２１ Ｐ ８.２６±１.８１ ６.０２±０.５１ ４４.８６±１.９９ ３０.２０±１.２３ ８４.８２±１.０９ ４.３０±０.２７ ２７.６６±２.８１ ６.７３±０.０９

Ｆ２ ８.３５±１.１８ ６.２１±０.３９ ４５.６８±２.５６ ３０.６７±１.０６ ８５.１８±１.０６ ４.４０±０.３２ ２７.２１±２.２１ ６.７７±０.０７

图 １　 产量、纤维品质性状的方差比率及遗传率

Ｆｉｇ.１　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ｒａｔｉｏ ａｎｄ ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ｆｉｂｅｒ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ

２.１.３　 参试亲本产量、纤维品质性状的遗传效应分解

　 在基因传递过程中ꎬ加性和加加上位性的遗传效应

是相对稳定的ꎬ杂交组合的表型受亲本加性效应的影

响ꎮ 本研究 ８ 个性状均未检测到显著的加×加上位性

效应ꎬ因此ꎬ将亲本各性状的加性效应预测值列于表 ２ꎮ
结果(表 ２)显示ꎬＢ４ 在单铃质量有显著的正向加性效

应ꎻＡ１、Ａ２、Ａ３ 与 Ｂ１ 在衣分均有显著或极显著的正向

加性效应ꎻＡ２、Ｂ２ 与 Ｂ５ 在上半部平均长度有显著或极

显著的正向加性效应ꎻ马克隆值一般认为在 ３􀆰 ７ 以上

时ꎬ数值越低越好ꎬ参试亲本中只有 Ａ３ 有极显著负向

加性效应ꎻＡ２、Ａ３、Ｂ２ 与 Ｂ５ 在比强度均有显著或极显

著的正向加性效应ꎮ 利用加性效应较高的材料作亲

本ꎬ是选育出强势组合的重要途径之一ꎬ育种实践中可

利用这些亲本提高单铃质量、衣分、比强度等ꎬ并适度

利用马克隆值的负向加性效应将其控制在优质范围之

内ꎮ 整齐度未检测到加性效应ꎬ可在杂种优势利用中
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发挥其显性效应ꎮ 伸长率加性与显性效应均不存在ꎬ 宜在不同的环境中根据表型加以选择ꎮ

表 ２　 参试亲本产量、品质性状的加性效应预测值

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｒｅｄｉｃｔｅｄ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ａｄｄｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｅｓｔｅｄ ｐａｒｅｎｔｓ

亲本 单株铃数 单铃质量 衣分 上半部平均长度 整齐度 马克隆值 比强度 伸长率

Ａ１ －０.３７７ －０.００４ １.２０５∗∗ －０.８６８ － ０.０１１ －１.２０１ －

Ａ２ －０.２２４ －０.２０７ ０.３１３∗∗ ０.４７１∗∗ － ０.０６３ １.１０５∗ －

Ａ３ －０.５３７ －０.３１６∗ １.３０４∗ ０.４９７ － －０.３８２∗∗ ４.８６５∗ －

Ｂ１ －０.００１ ０.０４９ ０.５５３∗∗ －０.１３４ － ０.０１０ －０.４９１ －

Ｂ２ ０.０６３ ０.２１７ －０.２３３ ０.３９１＋ － －０.０３０ １.１１３＋ －

Ｂ３ ０.５３２ －０.０８５ －０.２４６ －０.００３ － ０.００３ －０.２０７ －

Ｂ４ ０.１６３ ０.１９０∗ －０.７９９∗∗ －０.６１８∗ － ０.０３８ －１.４０９∗ －

Ｂ５ －０.１６９ －０.０９０ －０.６８７∗ ０.５４１＋ － ０.０４４ ０.５１５∗ －

Ｂ６ －０.２２１ ０.０１７ ０.０１７ ０.５４９ － －０.０５４ ０.５３２ －
Ａ１:母本耕野王ꎻＡ２:母本德农 ０９０８ꎻＡ３:母本 ＴＨ１４￣２２ꎻＢ１:父本 Ｊ２０６￣５ꎻＢ２:父本创棉 ５１８ꎻＢ３:父本惠民 ６ 号ꎻＢ４:父本创棉 ５１７ꎻＢ５:父本 Ｂ７ꎻ
Ｂ６:父本中棉 ６４１ꎮ＋表示在 ０.１０ 水平显著ꎻ∗表示在 ０.０５ 水平显著ꎻ∗∗表示在 ０.０１ 水平显著ꎮ

２.１.４　 陆地棉杂交后代群体的杂种优势分析 　 利

用 ＡＤＡＡ 模型预测基因型与环境互作的效应值及

Ｆ１和 Ｆ２群体的杂种优势ꎮ 结果(表 ３)显示ꎬ基因型

与环境互作在单铃质量、衣分、整齐度与比强度的

Ｆ１和 Ｆ２均达到极显著水平ꎬ表明这 ４ 个性状的基因

型易受环境条件的影响ꎮ 整齐度有极显著的正向平

均优势ꎬ优势率 Ｆ１为 ３􀆰 １％ꎬＦ２为 １􀆰 ５％ꎻ上半部平均

长度在 Ｆ２ 有极显著的正向平均优势ꎬ优势率为

１􀆰 ４％ꎻ其余性状均无明显的平均优势ꎬ可见陆地棉

杂交后代产量、纤维品质性状的杂种优势并不强ꎮ
整齐度在 Ｆ２存在极显著的正向超高亲优势ꎬ其余性

状均具有极显著的负向超高亲优势ꎮ

表 ３　 １８ 个组合 Ｆ１和 Ｆ２产量、品质性状的杂种优势分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｙｉｅｌｄ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ １８ Ｆ１ ａｎｄ Ｆ２ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ

参数　 单株铃数 单铃质量 衣分 上半部平均长度 整齐度 马克隆值 比强度 伸长率

Ｐｒｅ(Ｆ１) ７.１７３ ５.７７８∗∗ ４６.５２２∗∗ ３１.０５３ ８５.６３７∗∗ ４.５７９１ ３０.６９４∗∗ ６.４２０
Ｐｒｅ(Ｆ２) ７.１７３ ５.７７８∗∗ ４６.５２２∗∗ ３０.６７１ ８４.３３８∗∗ ４.５７９１ ３０.６９４∗∗ ６.４２０
Ｈｐｍ(Ｆ１) ０ ０ ０ ０.０２７ ０.０３１∗∗ ０ ０ ０
Ｈｐｍ(Ｆ２) ０ ０ ０ ０.０１４∗∗ ０.０１５∗∗ ０ ０ ０
Ｈｐｂ(Ｆ１) －０.０５９∗∗ －０.０４１∗∗ －０.０２６∗∗ ０.００２ ０.０２２ －０.０４０∗∗ －０.０８３∗∗ ０
Ｈｐｂ(Ｆ２) －０.０５９∗∗ －０.０４１∗∗ －０.０２６∗∗ －０.０１０∗∗ ０.００７∗∗ －０.０４０∗∗ －０.０８３∗∗ ０

Ｐｒｅ:基因×环境预测值ꎻＨｐｍ:平均优势ꎻＨｐｂ:超高亲优势ꎮ∗∗表示在 ０.０１ 水平显著ꎮ

２.２　 主基因￣多基因遗传分析

２.２.１　 Ｆ２群体表型分布统计　 对双亲及 Ｆ２群体 ８ 个性

状进行统计分析并构建频数分布直方图ꎬ结果(图 ２)显
示ꎬ所有性状均呈连续分布ꎬ符合数量性状遗传ꎮ 各性

状变异系数范围为１.３４％~４１􀆰 ２７％ꎬ其中整齐度变异系

数最小ꎬ单株铃数变异系数最大ꎮ Ｋ￣Ｓ 正态性检验结果

表明ꎬ单铃质量、整齐度与伸长率的Ｐ<０􀆰 ０５ꎬ其遗传可

能存在效应较大的主基因ꎻ其他性状Ｐ>０􀆰 ０５ꎬ符合正态

分布ꎬ可能受到主基因或多基因控制ꎮ 单株铃数、马克

隆值与伸长率存在正向超高亲优势ꎬ比强度有正向平

均优势ꎬ其他性状均表现出负向平均优势ꎮ

２.２.２　 主基因￣多基因最适遗传模型选择　 对 ８ 个

性状进行主基因￣多基因分离分析ꎮ 根据 ＡＩＣ 准则

选取 ＡＩＣ 值最小的 ３ 个模型作为备选模型(表 ４)ꎮ
对备选模型进行样本实际分布与最优遗传模型理论

分布间的适合性检验ꎬ根据检验结果(表 ５)确定最

适遗传模型ꎮ 伸长率选择检验达到显著水平个数最

少的模型为最适模型ꎬ其他性状 Ｕ２
１、Ｕ２

２、Ｕ２
３、ｎＷ２和

Ｄｎ均未达到显著ꎬ表明模型在统计学意义上有较好

的拟合水平ꎬ选择 ＡＩＣ 值最小的模型作为最适模

型ꎮ 表明伸长率的最适遗传模型为 １ＭＧ￣ＡＤꎬ整齐

度与马克隆值的最适遗传模型为 ２ＭＧ￣ＡＤꎬ单铃质

７９７１郭金成等:基于加性￣显性￣上位性(ＡＤＡＡ)模型与主￣多基因模型的陆地棉产量与品质性状的遗传分析



量与上半部平均长度的最适遗传模型为 ２ＭＧ￣Ａꎬ单 株铃数、衣分与比强度的最适遗传模型为 ２ＭＧ￣ＥＡꎮ

ａ１:０~２.０ꎻａ２:２.１~４.０ꎻａ３:４.１~６.０ꎻａ４:６.１~ ８.０ꎻａ５:８.１~ １０.０ꎻａ６:１０.１~ １２.０ꎻａ７:１２.１~ １４.０ꎻａ８:１４.１~ １６.０ꎻａ９:１６.１~ １８.０ꎻａ１０:１８.１~ ２０.０ꎻ
ｂ１:２.００~２.８０ ｇꎻｂ２:２.８１~３.６０ ｇꎻｂ３:３.６１~４.４０ ｇꎻｂ４:４.４１~ ５.２０ ｇꎻｂ５:５.２１~ ６.００ ｇꎻｂ６:６.０１~ ６.８０ ｇꎻｂ７:６.８１~ ７.６０ ｇꎻｂ８:７.６１~ ８.４０ ｇꎻｃ１:
３２.０％~３４.０％ꎻｃ２:３４.１％~ ３６. ０％ꎻｃ３:３６.１％~ ３８. ０％ꎻｃ４:３８.１％~ ４０. ０％ꎻｃ５:４０.１％~ ４２. ０％ꎻｃ６:４２.１％~ ４４. ０％ꎻｃ７:４４.１％~ ４６. ０％ꎻｃ８:
４６.１％~４８.０％ꎻｃ９:４８.１％~５０.０％ꎻｄ１:２７.５０~ ２８.００ ｍｍꎻｄ２:２８.０１~ ２８.５０ ｍｍꎻｄ３:２８.５１~ ２９.００ ｍｍꎻｄ４:２９.０１~ ２９.５０ ｍｍꎻｄ５:２９.５１~ ３０.００
ｍｍꎻｄ６:３０.０１~３０.５０ ｍｍꎻｄ７:３０.５１~３１.００ ｍｍꎻｄ８:３１.０１~３１.５０ ｍｍꎻｄ９:３１.５１~ ３２.００ ｍｍꎻｄ１０:３２.０１~ ３２.５０ ｍｍꎻｄ１１:３２.５１~ ３３.００ ｍｍꎻｅ１:
８１.５０％~８２.００％ꎻｅ２:８２.０１％~８２.５０％ꎻｅ３:８２.５１％~ ８３.００％ꎻｅ４:８３.０１％~ ８３.５０％ꎻｅ５:８３.５１％~ ８４.００％ꎻｅ６:８４.０１％~ ８４.５０％ꎻｅ７:８４.５１％~
８５􀆰 ００％ꎻｅ８:８５.０１％~８５.５０％ꎻｅ９:８５.５１％~８６.００％ꎻｅ１０:８６.０１％~８６.５０％ꎻｅ１１:８６.５１％~８７.００％ꎻｆ１:３.４０~３.６０ꎻｆ２:３.６１~３.８０ꎻｆ３:３.８１~ ４.００ꎻ
ｆ４:４.０１~４.２０ꎻｆ５:４.２１~４.４０ꎻｆ６:４.４１~ ４.６０ꎻｆ７:４.６１~ ４.８０ꎻｆ８:４.８１~ ５.００ꎻｆ９:５.０１~ ５.２０ꎻｆ１０:５.２１~ ５.４０ꎻｆ１１:５.４１~ ５.６０ꎻｆ１２:５.６１~ ５.８０ꎻｇ１:
２２.００~２３.４０ ｇ / ｔｅｘꎻｇ２:２３.４１~２４.８０ ｇ / ｔｅｘꎻｇ３:２４.８１~ ２６.２０ ｇ / ｔｅｘꎻｇ４:２６.２１~ ２７.６０ ｇ / ｔｅｘꎻｇ５:２７.６１~ ２９.００ ｇ / ｔｅｘꎻｇ６:２９.０１~ ３０.４０ ｇ / ｔｅｘꎻｇ７:
３０.４１~３１.８０ ｇ / ｔｅｘꎻｇ８:３１.８１~３３.２０ ｇ / ｔｅｘꎻｇ９:３３.２１~３４.６０ ｇ / ｔｅｘꎻｇ１０:３４.６１~ ３６.００ ｇ / ｔｅｘꎻｈ１:６.２０％~６.３０％ꎻｈ２:６.３１％~ ６.４０％ꎻｈ３:６.４１％~
６.５０％ꎻｈ４:６.５１％~６.６０％ꎻｈ５:６.６１％~ ６.７０％ꎻｈ６:６.７１％~ ６. ８０％ꎻｈ７:６.８１％~ ６. ９０％ꎻｈ８:６.９１％~ ７. ００％ꎻｈ９:７.０１％~ ７. １０％ꎻｈ１０:７.１１％~
７􀆰 ２０％ꎮ ｍｅａｎ:平均值ꎻＳＤ:标准差ꎻＣＶ:变异系数ꎮ

图 ２　 Ｆ２群体 ８ 个性状的统计分析及频数分布

Ｆｉｇ.２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｅｉｇｈｔ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｆ２ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
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表 ４　 Ｆ２群体 ８ 个性状分离分析的 ＡＩＣ 值

Ｔａｂｌｅ ４　 ＡＩＣ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｅｉｇｈｔ ｔｒａｉｔｓ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ Ｆ２ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

模型　 　
ＡＩＣ 值

单株铃数 单铃质量 衣分 上半部平均长度 整齐度 马克隆值 比强度 伸长率

０ＭＧ ６７９.０２ ３３７.５４ ５７９.２０ ４０５.８１ ３９６.７５ １７３.１５ ５６３.２７ －１１４.６７

１ＭＧ￣ＡＤ ６７４.１１ ３３４.７９ ５７８.２２ ４０５.５１ ３８０.４８ １６５.８２ ５５６.３９ －１２８.４０

１ＭＧ￣Ａ ６７２.１２ ３３４.２８ ５７６.２５ ４０５.０４ ３８４.５２ １６３.８５ ５５８.０５ －１２７.７５

１ＭＧ￣ＥＡＤ ６７５.０８ ３３９.４３ ５７８.２６ ４０５.８５ ３８５.６４ １７０.２８ ５５７.５７ －１２５.０６

１ＭＧ￣ＮＣＤ ６７８.７４ ３４１.５４ ５８３.２０ ４０９.８１ ４００.７５ １７４.７２ ５６７.２８ －１１０.６７

２ＭＧ￣ＡＤＩ ６８５.５４ ３４６.４８ ５９０.７０ ４１３.４７ ３８７.２４ １７８.５０ ５６８.３６ －１２３.３３

２ＭＧ￣ＡＤ / ３２５.７２ ５８０.９８ ４０２.４７ ３６８.１３ １６０.６７ ５５９.５３ /

２ＭＧ￣Ａ ６７４.１２ ３２４.６４ ５７４.０６ ４０２.２７ ３６８.６３ １６０.６７ ５６７.２５ －２ ６４３.３８

２ＭＧ￣ＥＡ ６７１.４３ ３３４.１８ ５７３.０８ ４０４.３１ ３７４.５０ １６０.７５ ５５６.１７ －２ ７６９.０６

２ＭＧ￣ＡＤ ６８３.０２ ３３９.４６ ５８１.９２ ４０６.０１ ３８５.５１ １７７.１５ ５６７.２２ －１１９.２７

２ＭＧ￣ＥＡＤ ６８１.０２ ３３８.５４ ５７９.９２ ４０５.１７ ３８５.７０ １７５.１５ ５６５.２２ －１１６.５６
ＭＧ:主基因ꎻＡ:加性效应ꎻＤ:显性效应ꎻＮ:负向效应ꎻＩ:互作ꎻＥ:相等ꎻＣ:完全ꎻ“ / ”表示性状不符合该模型ꎬ软件不予计算其 ＡＩＣ 值ꎻ“＿＿＿”为备
选模型ꎮ

表 ５　 ８ 个性状备选模型的适合性检验

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｓｕｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｔｅｓｔ ｏｆ ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｍｏｄｅｌｓ ｆｏｒ ｅｉｇｈｔ ｔｒａｉｔｓ

性状　 　 　 　 　 　 备选模型　 　 Ｕ２
１ Ｕ２

２ Ｕ２
３ ｎＷ２ Ｄｎ

单株铃数 １ＭＧ￣Ａ ０ ０.０００ １ ０.０００ ６ ０.１０６ ０ ０.０７９ １

２ＭＧ￣ＡＤ ０.０００ １ ０.０００ ３ ０.００１ １ ０.１０６ ２ ０.０７９ ９

２ＭＧ￣ＥＡ ０.０００ ４ ０.００３ ７ ０.０２６ ９ ０.１１０ ９ ０.０８５ ７

单铃质量 ２ＭＧ￣ＡＤ ０.００１ ６ ０.００３ ６ ０.００７ ２ ０.０１０ ０ ０.０３０ １

２ＭＧ￣Ａ ０.００５ ４ ０.００２ ２ ０.００９ ５ ０.０１０ ５ ０.０２６ ５

２ＭＧ￣ＥＡ ０.００１ １ ０.００８ ０ ０.０５３ １ ０.０２１ １ ０.０３９ ３

衣分 １ＭＧ￣Ａ ０.０００ ７ ０.０００ ２ ０.０２５ ３ ０.０３２ ２ ０.０５３ ３

２ＭＧ￣Ａ ０.００１ ８ ０.０００ ３ ０.００９ ７ ０.０２８ ５ ０.０４６ ３

２ＭＧ￣ＥＡ ０.００１ ０ ０.００２ ５ ０.００６ ５ ０.０２５ ７ ０.０４６ ７

上半部平均长度 ２ＭＧ￣ＡＤ ０ ０ ０.０００ ４ ０.００９ ２ ０.０２７ ３

２ＭＧ￣Ａ ０.００２ ４ ０.０１４ ２ ０.０８１ ９ ０.０１３ ６ ０.０２８ ７

２ＭＧ￣ＥＡ ０.００３ ０ ０.００７ ０ ０.０１４ ９ ０.０２１ １ ０.０４０ ８

整齐度 ２ＭＧ￣ＡＤＩ ０.００１ １ ０.０００ １ ０.００８ ２ ０.０２６ ３ ０.０４３ ７

２ＭＧ￣ＡＤ ０.２４２ １ ０.１８４ ３ ０.０３５ ４ ０.０６０ ７ ０.０６８ ９

２ＭＧ￣ＥＡ ０.０２７ ５ ０.０６７ ０ ０.１５４ ７ ０.０４６ ８ ０.０５１ ９

马克隆值 ２ＭＧ￣ＡＤ ０.０００ ２ ０.０００ ５ ０.００１ ３ ０.００８ ０ ０.０２５ ０

２ＭＧ￣Ａ ０.００１ １ ０.０００ ８ ０.０００ １ ０.００９ ７ ０.０３６ ０

２ＭＧ￣ＥＡ ０.００１ １ ０.０００ ６ ０.０００ ９ ０.０１１ ０ ０.０３０ ４

比强度 ２ＭＧ￣ＡＤ ０.０００ ２ ０.０００ ０ ０.００５ ３ ０.０１６ ８ ０.０３８ ３

２ＭＧ￣Ａ ０.０１６ ２ ０.０２４ ３ ０.０１６ ９ ０.０２５ ６ ０.０４７ ６

２ＭＧ￣ＥＡ ０.０００ １ ０.０００ ４ ０.００２ １ ０.０１９ ９ ０.０３３ ４

伸长率 １ＭＧ￣ＡＤ ０.００１ ７ ０.００３ ２ ０.００４ ６ ０.７０４ ９∗ ０.１８２ ３∗∗

２ＭＧ￣Ａ １.６３０ ３ ２.６６７ ０ ２.５１９ ３∗ １.０９２ ３∗∗ ０.２６０ １∗∗

２ＭＧ￣ＥＡ ２.７５９ ５ ５.００５ １∗ ６.３２５８∗ １.２７５ １∗∗ ０.２８０ ９∗∗

ＭＧ:主基因ꎻＡ:加性效应ꎻＤ:显性效应ꎻＮ:负向效应ꎻＩ:互作ꎻＥ:相等ꎮ Ｕ２
１、Ｕ２

２、Ｕ２
３:均匀性检验值ꎻｎＷ２:Ｓｍｉｒｎｏｗ 检验值ꎻＤｎ:Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ 检验

值ꎮ∗表示在 ０.０５ 水平显著ꎬ∗∗表示在 ０.０１ 水平显著ꎮ
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２.２.３　 主基因￣多基因遗传效应分析　 明确各性状最适

遗传模型后ꎬ对 Ｆ２群体进行遗传效应值估计ꎬ结果(表
６)显示ꎬ单铃质量与上半部平均长度的第一对主基因

加性效应为负向效应ꎬ其他性状的主基因加性效应均

为正向增效ꎮ 其中单株铃数、衣分与比强度受两对主

基因控制ꎬ两对主基因加性效应值相等ꎬ分别为

２.６５１ ９、１.５４１ ６与１.６９５ ２ꎮ 单铃质量与上半部平均长度

为加性遗传ꎬ受两对主基因控制ꎬ两对主基因加性效应

方向均为一正一负ꎬ正向效应均大于负向效应ꎮ 整齐

度与马克隆值为加性￣显性遗传ꎬ受两对主基因控制ꎬ主
基因加性效应均大于显性效应ꎮ 伸长率符合一对主基

因加性￣显性遗传模型ꎬ主基因的加性效应与显性效应

分别为０.１３５ ５与０.０５５ １ꎮ 单铃质量、衣分、上半部平均

长度、整齐度与比强度的主基因遗传率较高ꎬ表明这些

性状受环境影响较小ꎮ 而单株铃数、马克隆值与伸长

率的主基因遗传率较低ꎬ可能受到主基因与多基因的

共同控制ꎮ

表 ６　 ８ 性状在最适模型下的遗传参数估计值

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｆｏｒ ｅｉｇｈｔ ｔｒａｉｔｓ ｕｎｄｅｒ ｅａｃｈ ｏｐｔｉｍａｌ ｍｏｄｅｌ

性状　 　
一阶遗传参数

ｍ ｄａ ｄｂ ｈａ ｈｂ ｉ ｊａｂ ｊｂａ ｌ

二阶遗传参数

σ２
ｍｇ ｈ２

ｍｇ(％)

单株铃数 ８.３６９ ８ ２.６５１ ９ － － － － － － － ５.５２３ ９ ４６.０２

单铃质量 ５.４３７ ５ －０.２９６ ２ １.０５８ １ － － － － － － ０.８１３ ９ ９９.７９

衣分 ４２.０９６ ８ １.５４１ ６ － － － － － － － ５.２０４ ２ ９５.１６

上半部平均长度 ３０.６３３ ６ －０.１２８ ９ ０.９７７ １ － － － － － － １.３２８０ ９５.１１

整齐度 ８４.４０６ ４ １.１４５ ２ ０.８２７３ ０.２７１ １ ０.５６９ ９ － － － － １.２９７ ９ ９９.８３

马克隆值 ４.７４０ ７ ０.４３９ ８ ０.１０２ ９ －０.０４８ ４ －０.４３１ ４ － － － － ０.０６４ ６ ２８.８８

比强度 ２９.５３３１ １.６９５ ２ － － － － － － － ３.４５１ ８ ７１.５５

伸长率 ６.６９１ ２ ０.１３５ ５ － ０.０５５ １ － － － － － ０.００４ ８ ２０.５６
ｍ:群体均方ꎻｄａ:主基因 ａ 的加性效应ꎻｄｂ:主基因 ｂ 的加性效应ꎻｈａ:主基因 ａ 的显性效应ꎻｈｂ:主基因 ｂ 的显性效应ꎻｉ:２ 个主基因的加×加效
应ꎻｊａｂ:加性(ａ)×显性(ｂ)效应ꎻｊｂａ:加性(ｂ)×显性(ａ)效应ꎻｌ:２ 个主基因的显×显效应ꎻσ２

ｍｇ:主基因方差ꎻｈ２
ｍｇ:主基因遗传率ꎮ

３　 讨 论

３.１　 陆地棉产量、纤维品质性状遗传分析模型的

选择

　 　 以往的数量性状分析多采用 ＡＤ 模型ꎬ假定不

存在基因的上位性效应ꎮ 本试验采用 ＡＤＡＡ 模型

进行遗传分析ꎬ虽各性状均未检测到显著的 ＶＡＡꎬ但
单铃质量、衣分、上半部平均长度与整齐度的 ＶＡＡＥ均

达显著或极显著ꎮ 由于各性状 ＶＡＡ均未显著ꎬ因此

以 ＡＤ 模型再次分析ꎬ结果显示ꎬＡＤＡＡ 模型与 ＡＤ
模型的基因主效应基本一致ꎬ但基因与环境互作项

更为准确ꎮ 前人[２６￣２７] 利用遗传图谱进行 ＱＴＬ 定位

并对上位性进行分析ꎬ证明上位性是陆地棉的重要

遗传基础ꎮ Ｗａｄｅ 等[２８]也指出上位性以及基因与环

境互作对复杂遗传体系的性状要比对简单遗传体系

的性状更为重要ꎮ 因此ꎬ对于陆地棉产量、纤维品质

性状遗传体系的探索ꎬ应充分考虑其上位性效应及

其与环境互作ꎮ 主基因￣多基因模型能够鉴别控制

某一性状的主基因数量并估计相关遗传参数ꎬ但是

无法分解出基因型与环境的互作ꎮ 本研究利用两种

分析方法对陆地棉遗传效应进行分析ꎬ得到的结论

更为可靠、全面ꎮ
３.２　 陆地棉产量、纤维品质性状的遗传效应与育种

策略

　 　 明确目标性状的遗传特性ꎬ才能正确地选择

育种策略ꎮ 遗传分析结果表明ꎬ单株铃数、单铃质

量、衣分、马克隆值与比强度的遗传以加性效应为

主ꎬ与前人结论[９￣１０] 一致ꎮ 整齐度以显性效应为

主ꎬ这与汤飞宇等[２９] 、王保勤等[３０] 结果相符ꎮ 上

半部平均长度同时存在加性效应与显性效应ꎬ加
性效应大于显性效应ꎬ这与李春森等[３１]结论相同ꎮ
伸长率无显著的基因主效应ꎬ这与前人结论不同ꎬ
有研究结果[３０ꎬ３２] 表明其以显性效应为主ꎬ也有研

究者[３３￣３４]指出以加性效应为主ꎬ这可能是由于品

种或地域原因导致结果不一致ꎮ 育种实践中ꎬ对
于加性效应为主的性状可通过常规育种世代选择
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加以利用ꎬ使加性效应稳定遗传ꎻ显性效应为主的

性状ꎬ则可考虑在杂种优势利用中发挥其显性效

应ꎻ而对于伸长率ꎬ更适合在不同的环境中进行表

型选择和改良ꎮ 此外ꎬ本研究根据亲本的加性效

应预测值ꎬ筛选出在各性状有较高加性效应的亲

本材料ꎬ为进一步的品种改良和优势组合的测配

提供了参考ꎮ
试验中所有性状均检测到基因与环境的互作

效应ꎬ其中显性×环境占比较大ꎬ可见基因与环境

互作主要通过显性×环境来体现ꎬ孔广超等[３５] 与

梅拥军等[３６]也有相同结论ꎮ 单铃质量、衣分、上半

部平均长度与整齐度还存在一定比例的上位性×
环境ꎬ其中单铃质量的 ＶＡＡＥ / ＶＰ达到 ９.５％ꎬ这对研

究基因型与环境互作是不可忽视的ꎬ在今后的研

究中需加强对上位性及其与环境互作的深入研

究ꎮ 对于普通狭义遗传率高的性状(比强度)ꎬ可
在早代进行选择ꎻ广义遗传率高的性状(整齐度)ꎬ
需在特定环境中加以选择ꎮ 与环境互作遗传率高

的性状(伸长率、单株铃数)ꎬ在早代不同环境中进

行选择具有一定成效ꎮ
３.３　 Ｆ１、Ｆ２群体杂种优势

杂种优势是自然界普遍存在的一种现象ꎮ 已

有研究结果表明ꎬ棉花杂种 Ｆ１ 可比常规种增产

１５％左右ꎬ并可改善品质和增强抗逆性[３７] ꎬ裴小雨

等[３８]指出 Ｆ２杂种仍具有一定的利用价值ꎮ 邢朝

柱等[３９]研究结果表明ꎬ陆地棉品质性状杂种优势

不明显ꎬ产量性状杂种优势明显ꎮ 本研究利用

ＡＤＡＡ 模型预测产量、纤维品质性状 Ｆ１和 Ｆ２的杂

种优势ꎬ结果表明ꎬ仅有上半部平均长度与整齐度

存在显著的群体平均优势ꎬ且仅有上半部平均长

度与整齐度存在显性效应ꎬ这表明显性效应可能

在杂种优势中起到决定性作用ꎬ这符合显性假说

理论[４０] ꎬ群体超高亲优势除整齐度外均表现负向

优势ꎮ Ｆ２分离群体中 １２７ 个单株的统计分析结果

表明ꎬ单株铃数、马克隆值与伸长率呈正向超高亲

优势ꎬ比强度存在正向平均优势ꎬ其余性状均表现

负向平均优势ꎮ 这表明 Ｆ２群体优势的实际情况与

ＡＤＡＡ 遗传模型预测值并不完全一致ꎬ实际上虽大

多数性状 Ｆ２出现杂种优势的衰退ꎬ群体平均值低

于亲本中亲值ꎬ但仍存在超中亲优势很强的个体

和组合ꎮ 因此ꎬ只要 Ｆ２性状表现不低于双亲ꎬ育种

过程中加强对优势组合和个体的选择ꎬ利用 Ｆ２的

杂种优势是有可能的ꎬ这对降低棉花生产制种成

本具有实际意义ꎮ
３.４　 主基因￣多基因分离分析

利用主基因￣多基因遗传模型分析各性状遗

传模式ꎬ可为后续的基因定位与分子标记辅助育

种提供理论依据ꎮ 分离分析结果显示ꎬ所有性状

均存在一对或两对主基因ꎬ表明陆地棉产量、纤
维品质性状符合主基因￣多基因遗传模型ꎬ各性状

普遍存在主基因ꎬ这与前人结论 [４１￣４２] 一致ꎮ 由于

本研究所用数据来自 Ｆ２群体ꎬ与前人分析世代不

同ꎬ因此结果与前人存在异同ꎮ 对于单株铃数ꎬ
殷剑美等 [４３] 、李成奇等 [１８] 认为其遗传以多基因

为主ꎬ而马雪霞等 [１９] 认为其存在两对主基因ꎬ与
本研究结果一致ꎮ 对于单铃质量ꎬ龚举武等 [４４]

认为一般情况下以多基因遗传为主ꎬ而本研究中

单铃质 量 符 合 两 对 主 基 因 加 性 模 型ꎬ 狄 佳 春

等 [１７] 研究结果也表明铃重在两个组合中均存在

两对主基因ꎬ但不同组合主基因作用方式有所不

同ꎮ 龚举武等 [１６] 认为衣分一般有两对主基因ꎬ
与本研究结果一致ꎮ 对于纤维品质性状ꎬ王淑芳

等 [４５] 认为多数品质性状由一个主基因和多基因

控制ꎬ而艾先涛等 [４６] 认为纤维长度与整齐度符

合多基因遗传ꎬ比强度与伸长率遵循两对主基

因＋多基因遗传模式ꎮ 本研究结果表明ꎬ整齐度

与马克隆值符合两对主基因加性￣显性模型ꎬ上半

部平均长度符合两对主基因加性模型ꎬ比强度符

合两对主基因等加性模型ꎬ伸长率符合一对主基

因加性￣显性遗传模型ꎮ 研究结果与前人不完全

一致ꎬ还需更深入的研究与探讨ꎮ 不同性状主基

因遗传率存在差异ꎬ单铃质量、衣分、上半部平均

长度、整齐度与比强度主基因遗传率均较高ꎬ单
株铃数、马克隆值与伸长率主基因遗传率较低ꎬ
这与 ＮＣⅡ遗传率分析结果相似ꎮ

理论上单一分离世代可以对主基因￣多基因遗

传模型的基因组成进行分析ꎬ但由于不能获得误差

的估计因而不能将多基因信息剖分出来ꎬ无法肯定

是主基因还是主基因＋多基因遗传模型ꎬ改进的方

法是加入不分离群体 Ｐ １、Ｐ ２和 Ｆ１世代ꎬ以估计试验

误差[１５]ꎮ 今后的研究需进一步考虑加入不分离世

代和回交世代进行多世代联合分离分析ꎬ进一步提

高遗传模型及遗传参数的准确性ꎬ并对本研究结论

进行完善ꎮ
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