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摘要 以玉米自交系综3和衡白522的F2∶3家系为材料,通过一年两点的田间试验,研究了6个籽粒产量

相关性状的遗传特点。结果表明,所调查的6个性状中,广义遗传力在两点最高的为穗行数和穗粗,其次为行粒

数、穗粒重、穗重、穗长。F1 代中亲优势和超亲优势的强弱依次为穗粒重、穗重、行粒数、穗长、穗行数和穗粗。

F2∶3家系表现出明显的自交衰退现象。穗粒重的变异系数最高,其次分别为穗重、行粒数、穗长、穗行数和穗粗。

穗粒重与穗长、穗粗、穗行数和行粒数均存在极显著正相关关系;行粒数对穗粒重的促进作用更明显。利用籽粒

各性状之间的相关关系,可以为正确估算靶基因表型值、精细定位和克隆基因提供参考。
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  玉米(ZeamaysL.)是重要的粮食、饲料和工

业原料作物,近年来其种植面积和总产量在我国均

居第一。进一步提高玉米单产对我国粮食安全具有

重要的作用,而选育新的高产品种是提高单产的重

要手段。传统的玉米育种方法由于周期长、选择效

率低,已经无法完全满足当前玉米生产的需要。分

子标记辅助育种(MAS)作为一种新的育种手段,
对数量遗传学和表型选择进行有机结合,将表型

选择转化为基因型选择,从而提高了育种的选择

效率[1]。
在玉米育种过程中,除了对玉米株型等农艺性

状的选择外,对玉米穗部性状的选择也至关重要[2]。
随着分子标记技术的应用,对籽粒性状的 QTL定

位越来越多,在玉米的10条染色体上都发现了籽粒

性状的 QTL位点[3-5]。MAS利用导入系、近等基

因系等次级作图群体对效应值显著的籽粒性状

QTL精细定位之前,往往要对QTL进行初定位和

效应值分析。研究认为,对于来自同一亲本的不同

定位阶段的作图群体,较之初级作图群体,次级作图

群体遗传背景更为单纯,QTL效应值比初定位时表

现更为集中和放大[3,6-7]。
自交系综3表现为优质、高产、配合力高、株型

紧凑。自交系衡白522表现为植株较矮、根系发达、
抗病、抗倒性强,2个自交系间有较好的性状互补

性[8-9]。构建导入系群体具有正向导入优良基因和

反向敲除优良基因的遗传效应,是具有理论研究价

值的基础材料。华中农业大学作物遗传改良国家重

点实验室玉米研究团队利用综3和衡白522,采用

基于SSR分子标记的 MAS策略构建了以综3为背

景、覆盖全基因组的染色体片段导入系群体,并利用

该群体克隆了株高 (ZmGA3ox2)等基因[10]。本研

究以综3与衡白522为亲本,通过其F2∶3家系的田

间试验,剖析其籽粒产量相关性状的遗传特征,分析

各性状之间的相关关系,以期为进一步利用导入系

群体 精 细 定 位 和 克 隆 产 量 相 关 性 状 QTL 提 供

参考。

1 材料与方法

利用玉米常用自交系衡白522(P1)与综3(P2)
为亲本,组配F1 和F2,得到237个F2∶3家系。于

2008年分别在湖北鄂州和襄阳进行F2∶3 家系群体

的田间试验。试验采用完全随机区组设计,2次重

复;同时设P1、P2 和F1 为对照。小区为单行区,行
长5m,行距0.70m ,株距0.25m,每行30株;采
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用常规大田管理。
按小区从第3株开始收获10个正常果穗,统一

编号,晒干。对穗粒重、穗长、穗粗、穗行数、行粒数、
穗重等6个籽粒产量相关性状进行室内考种。参照

Knapp等[11]和张天真[12]的模型进行统计运算。采

用 MicrosoftExcel2003和SPSS17.0统计软件进

行全部数据的处理和分析。

2 结果与分析

2.1 产量性状的表现

试验结果(表1)表明:在鄂州、襄阳两点,所有6
个性状的表型值均符合正态分布,并达到极显著水

平,说明这6个籽粒相关性状均为数量性状。从

表1可看出,P1 果穗较长,行粒数较多;P2 果穗较

粗,穗行数较多,穗粒重较高;两亲本表现出较好的

性状互补优势。F1 代的6个籽粒相关性状均值高

于双亲和F2∶3家系,F2∶3家系的均值略高于双亲。
总体而言,6个性状在襄阳点的表现优于鄂州点。
2.2 F2∶3家系的广义遗传力分析

从表2可以看出:广义遗传力在两点最高的为

穗行数和穗粗,其次为行粒数、穗粒重、穗重、穗长;
穗粗在两点间的差别最大,为13.58%。F2∶3家系

的广义遗传力在两点间的表现趋势大体一致。
2.3 产量性状的杂种优势与自交衰退分析

由表3可知,F1 代的籽粒相关性状均值优于双

亲和F2∶3家系。F1 中亲优势和超亲优势最高的均

为穗粒重,其后依次为穗重、行粒数、穗长、穗行数和

穗粗。F2∶3家系的自交衰退率均为负值,表现出明

显 的 自 交 衰 退 现 象。穗 粒 重 衰 退 得 最 快,
穗粗和穗行数衰退较慢;行粒数和穗长皆比穗行数

表1 产量性状的田间表现

Table1 Fieldperformanceofsixyieldtraits

地点

Location
性状1)

Trait
P1 P2 F1

F2∶3
范围 Range 平均 Mean

穗长/cmEL 12.80 12.20 15.10 11.35~15.83 13.52±0.97
穗粗/cmED 3.35 3.70 3.90 3.40~4.31 3.83±0.19

鄂州Ezhou
穗重/gEW 60.30 70.10 91.30 51.85~121.95 81.07±12.35

穗粒重/gKWE 46.15 52.65 86.90 35.80~100.25 62.77±10.77
穗行数 RN 10.10 11.70 13.00 10.40~15.40 12.39±0.86
行粒数 KR 24.50 22.50 31.10 18.45~31.60 24.92±2.26

穗长/cmEL 13.70 13.10 17.60 10.73~16.83 14.36±0.96
穗粗/cmED 3.60 3.95 4.20 3.65~4.70 4.13±0.17

襄阳

Xiangyang
穗重/gEW 67.90 77.70 114.59 67.67~148.43 104.04±13.54

穗粒重/gKWE 56.20 62.70 99.76 55.33~127.30 86.25±12.01
穗行数RN 11.00 12.60 13.60 11.00~16.30 13.43±0.79
行粒数KR 25.80 23.80 35.20 20.30~32.75 25.95±2.18

 1)EL:Earlength;ED:Eardiameter;EW:Earweight;KWE:Kernelweightperear;RN:Rownumber;KR:Kernelsperrow;下同

Thesameasfollows.

表2 F2∶3家系的广义遗传力

Table2 H2binF2∶3familiesofsixyieldtraits

地点Location 穗长EL 穗粗ED 穗重EW 穗粒重 KWE 穗行数 RN 行粒数 KR
鄂州Ezhou 59.56 64.86 61.04 62.22 69.66 64.33

襄阳 Xiangyang 52.05 78.44 72.00 72.53 77.39 72.94

表3 两点试验的产量性状分析

Table3 Analysisofyieldtraitsintwo-locationtests %

项目Item

穗长EL
鄂州

Ezhou
襄阳

Xiangyang

穗粗ED
鄂州

Ezhou
襄阳

Xiangyang

穗重EW
鄂州

Ezhou
襄阳

Xiangyang

穗粒重 KWE
鄂州

Ezhou
襄阳

Xiangyang

穗行数 RN
鄂州

Ezhou
襄阳

Xiangyang

行粒数 KR
鄂州

Ezhou
襄阳

Xiangyang
F1 中亲优势

Mid-parentheterosis
20.80 31.34 10.64 11.26 40.03 57.40 75.91 67.81 19.27 15.25 32.34 41.94

F1 超亲优势

Over-parentheterosis
17.97 28.47 5.41 6.33 30.24 47.48 65.05 59.11 11.11 7.94 26.94 36.43

F2∶3自交衰退率

Inbreedingdepressionratio
-12.41 -24.08 -1.98 -1.81 -14.51 -14.25 -48.34 -22.25 -5.55 -1.37 -25.97-37.22

F2∶3变异系数

Coefficientofvariation
7.33 6.75 4.98 4.11 16.34 13.26 17.38 14.39 7.05 5.96 9.27 8.43

2
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和穗粗衰退得快。在襄阳,行粒数和穗长比在鄂州

衰退得更快。6个籽粒相关性状中,穗粒重的变异

系数均最高,其次分别为穗重、行粒数、穗长、穗行

数和穗粗。
2.4 籽粒产量性状偏相关分析

偏相关分析(表4)表明:穗长与穗行数、穗长

与穗粗呈极显著负相关,穗粗与穗行数呈极显著

表4 产量性状的偏相关分析1)

Table4 Pearsonpartialcorrelationofsixyieldtraits

穗长

EL
穗粗

ED
穗重

EW
穗行数

RN
行粒数

KR
穗粒重 0.531** 0.390** 0.563** 0.387** 0.337**

KWE 0.239** 0.488** 0.866** 0.040 0.550**

穗长 -0.350**0.165** -0.202**0.378**

EL -0.084 0.438** -0.186**0.419**

穗粗 0.088 0.069 0.107*

ED 0.342** 0.404** -0.215**

穗重 0.050 0.073

EW 0.087 0.025

穗行数 0.291**

RN 0.027

 1)**表示0.01水平的差异显著性,*表示0.05水平的差

异显著性。每个性状中上行为鄂州点的结果,下行为襄阳

点的结果 **showsignificantatP≤0.01level,*signifi-
cantatP≤0.05level.ThefirstlineistheresultatEzhouloca-
tion,thesecondlineistheresultatXiangyanglocation.

正相关;行粒数与穗长呈极显著正相关,说明穗长

越长,行粒数越多,同时可推知穗行数和穗粗越小

行粒数越大。穗粒重与穗长、穗粗、穗行数和行粒

数存在极显著正相关关系,但相关程度不高。增

加穗长会削弱穗粗和穗行数,从而影响穗粒重的

增加;综合来看,行粒数对穗粒重的促进作用更

明显。
2.5 产量性状的主成分分析

将穗粒重作为依变量Y,将穗长、穗粗、穗重、
穗行数和行粒数依次作为自变量X1~X5,对X1~
X5进行主成分分析,结果列于表5。由表5可知:
在鄂州和襄阳两点中,对主成分Ⅰ贡献较大的为

行粒数和穗长,可称为行粒数因子和穗长因子,且
行粒数因子相关性更高。穗粗和穗行数对主成分

Ⅱ的贡献较大,可称为穗粗因子和穗行数因子,穗
行数因子相关性更高。单株产量的2个构成因子

中行粒数的贡献率最高,其次为穗长,且与偏相关

性分析结果吻合。
由相关分析结果与主成分分析结果得出,对

单株产 量 影 响 最 大 的 性 状 依 次 是:行 粒 数>穗

长>穗行数>穗粗。需指出的是,穗重与穗粒重

的相关性最高,但穗重当中还有穗粒重本身的因素

在起作用;因为穗重可分解为穗粒重和穗轴重,但可

以肯定的是穗轴重与穗粒重存在正相关关系。
表5 产量性状的主成分分析

Table5 Principlecomponentanalysisoffiveyieldtraits

地点

Location
主成分

Principlecomponents
穗长

EL
穗粗

ED
穗重

EW
穗行数

RN
行粒数

KR

方差贡献率/%
Variancecontribution

rate

累计贡献率/%
Accumulatedvariance
contributionrate

鄂州 第一主成分PrinⅠ 0.806 0.485 0.898 0.469 0.863 53.118 53.118

Ezhou 第二主成分PrinⅡ -0.468 0.654 -0.030 0.641 -0.247 22.380 75.499

襄阳 第一主成分PrinⅠ 0.843 0.744 0.953 0.438 0.851 61.747 61.747

Xiangyang 第二主成分PrinⅡ -0.402 0.485 -0.069 0.810 -0.366 23.845 85.592

3 讨 论

3.1 产量性状遗传特征分析

综3由中国农业大学选育而成,衡白522由山

东省烟台市农业科学院选育而成,两亲本适宜在北

方自然条件下生长,襄阳的自然条件比鄂州更加接

近北方的自然条件;因此,F1 在襄阳的田间表现优

于鄂州是符合其品种适应性特点的。同时也说明,
产量作为复杂的数量性状,其田间表现受环境因素

的影响很大。6个性状的田间表现在两点间存在一

定的差异,这种差异可能是基因和环境互作的结果。
本研究对籽粒产量相关性状进行分析,发现6

个考察性状中,穗行数和穗粗的遗传力高于行粒数

和穗长,杂种优势和变异系数低于行粒数和穗长。
宋锡章[13]利用12个玉米自交系按双列杂交模式组

配66个杂交组合,分析了其遗传参数,穗粗和穗行

数的广义遗传力大于穗长和行粒数;汤华等[14]利用

豫玉22的亲本87-1和综3组配F2∶3群体,进行遗

传分析,也得到了相同结论。在玉米自交系选育过

程中,应该考虑各个产量相关性状的遗传力和变异

系数的表现。穗粗和穗行数变异系数偏小,说明对

这2个性状的选择不期望出现大的突破性变异。此

2个性状的遗传力大,从对育种原材料的筛选开始

就应该重视,在组配杂交组合时,选择亲本也应关注

3
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对穗粗和穗行数的选择。

F1 的高度杂合性,以及F2∶3群体的基因分离,
使其出现纯合和杂合基因型个体,导致杂种优势退

化,本研究的结论也证实了这一点。在襄阳,穗长和

行粒数的杂种优势强于穗粗和穗行数,但其自交衰

退也更明显。主成分分析中,第一主成分和第二主

成分相互制约,且都对穗粒重呈极显著正相关;第二

主成分与穗长呈极显著负相关,但对行粒数作用不

明显;可推知对穗粒重影响最大的第一主成分中,行
粒数对穗粒重的促进作用比穗长更大。由此可知:
行粒数对穗粒重的促进作用最大,此结果与偏相关

分析结果相同。
3.2 产量性状遗传特征的应用

传统的QTL定位群体遗传背景复杂,分离群

体内由于基因位点的随机组配,可产生多样的互作

类型,同时由于工作量等方面的限制,分离群体规模

也不能无限扩大,难以对单个 QTL进行准确鉴定

和定位。近年来研究者利用导入系及构建的次级分

离群体对 QTL进行精细定位及克隆,并探讨了基

因间的互作[15]。染色体片段导入系是在受体亲本

的遗传背景中导入供体亲本的染色体片段,导入系

与其受体亲本之间只有导入片段的差异,导入系与

受体亲本间的表型差异仅取决于这些导入片段上所

携带的特定基因。单片段导入系则只有单一的导入

片段与受体亲本遗传背景的差别,对导入片段携带

的QTL进行分析时遗传背景干扰很小,有效提高

了QTL的检测能力和定位精确度[16]。
迄今,玉米、水稻等作物均构建有单片段导入

系。王立秋等[17]分别以优良玉米单交种豫玉22的

亲本自交系87-1和综3为受体、以衡白522为供

体,构建了以87-1和综3为遗传背景的衔接式玉

米单片段导入系群体;张书红[18]以玉米自交系综3
为供体、87-1为受体,利用SSR标记对供体染色体

片段进行跟踪检测,获得了26份纯合的单片段代

换系。
利用导入系群体进行 QTL定位时,由于群体

遗传背景和表型性状之间的相关性发生改变,导致

上位性互作效应的减弱或加强,靶基因的表型值也

会改变。华中农业大学玉米课题组构建的综3导入

系群体是进行QTL定位及克隆的理想群体。本研

究通过对综3与衡白522F2∶3家系的遗传分析,剖
析了各产量相关性状的遗传特征和相关关系,可以

对靶基因的真实表型值进行正确估算,为利用导入

系群体精细定位和克隆产量相关性状QTL提供准

确的参考。
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Geneticanalysisofgrainrelatedtraitsofamaizeprimarymappingpopulation
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Abstract Apopulationwith237F2∶3familiesfromthecrossingofZong3×HB522wasphenotypi-
callyevaluatedattwolocationstoassaythegeneticcharacteristicsofsixgrainyield-relatedtraitsof
maize(ZeamaysL.).Resultsshowedthatthekernelrownumberandtheeardiameterhadhigher
broad-senseheritability(H2

b),followedbykernelsperrow,kernelweightperear,earweightandear
length.Thedescendingorderofmid-parentheterosisofsixtraitsandtheover-parentheterosisinF1gen-
erationwasthekernelweightperear,earweight,kernelsperrow,earlength,rownumberandeardiam-
eter.ObviousdepressionofinbreedingwereobservedinF2∶3families.Thecoefficientofvariation(CV)

ofkernelweightperearwasthehighest,CVoftheotherfivetraitswasasfollows:earweight,kernels
perrow,earlength,rownumberandkernelweightperear.Thekernelweightperearwassignificantly
correlatedwiththeearlength,eardiameter,rownumber,kernelsperrow.Kernelsperrowweremoreef-
fectiveinpromotingkernelweightperear.Resultsprovidedamethodforestimatingphenotypicvalues
oftargetgenesbyusingthecorrelationamongsixgrainyieldrelatedtraitsofmaize,thushelpedtocon-
ductfinemappingofrelatedgenesandgenecloninginmaize.

Keywords maize;inbredlines;grainyieldrelatedtrait;mappingpopulation;geneticanalysis;

heterosis;inbreedingdepression
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