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玉米孤雌生殖单倍体诱导性状的遗传分析
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摘 要：运用主基因-多基因混合遗传模型理论，对构建的玉米常规自交系与单倍体诱导系杂交组合群体A
(四-287×Y11)和两个单倍体诱导系杂交组合群体B(Y6×Y11)的F2世代的单倍体诱导性状的遗传进行研究。结果表

明，群体A的单倍体诱导性状遗传由两个主基因控制，表现加性-显性效应，遗传率达91.27%；群体B检测到1个主

基因，表现加性-显性效应，遗传率为38.86%，群体B的诱导率遗传主要由主基因和多个微效基因共同作用。
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Abstract: Two F2 generations of maize haploid induction lines population A (Si-287×Y11) and population B
(Y6×Y11) were used to study the inheritance of maize haploid induction with major gene+ploy gene mixed inheri⁃
tance analysis. The results showed that the inheritance of haploid induction was controlled by two major genes in
population A. The gene action was mainly additive to partial dominance and heritability was 91.27%. A gene with
additive to partial dominance effect accounting for 38.86% of the phenotypic variation was identified in population
B. It indicated that the trait was controlled by major gene and poly small genes.
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目前，国外发达国家的种业公司均将单倍体技

术作为玉米自交系的主要选育技术，在其玉米商业

化育种体系中建立了专门的“DH生产部”来规模化

生产纯合自交系[1]。国内在单倍体技术的应用上进

行了很多的研究，涉及诱导系选育、杂交诱导方法、

单倍体加倍方法和技术规范等[2～9]。在单倍体诱导

遗传基础研究上报道不多。早期研究证明，孤雌生

殖单倍体系 Stock6 的诱导能力是受核基因遗传控
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制的[10，11]。 近些年来，分子标记技术的发展为揭示

单倍体诱导性状的遗传机制提供了有效手段，定位

了控制诱导性状的主效QTL(qhir1)，并进行了精细

定位 [12，13]，但总体上看，遗传机理还有待于进一步

探索。本研究采用主基因-多基因混合遗传模型的

分析方法，对构建的两个玉米单倍体诱导系杂交

组合 F2群体进行遗传分析，分析玉米单倍体诱导

性状的遗传规律，为下一步的 QTL定位研究奠定

基础。

1 材料与方法

1.1 试验材料

供试材料为两个单世代的F2群体，群体A为常

规玉米自交系四-287(P1)和诱导系Y11(P2)构建的F2

群体；群体B为诱导系Y6(P1)和诱导系Y11(P2)构建

的 F2群体，其中，Y11为农大高诱 5号，由中国农业
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大学提供。

1.2 田间试验设计

2014年春季，将群体A的 150个单株和群体B
的215个单株种植于吉林省农业科学院公主岭试验

基地，行长 5 m，行距 63 cm，种植密度 6万株/hm2。

田间管理同大田常规管理。

1.3 性状测定

对两个群体每个单株进行单倍体诱导率的测

定，群体A采用 1个测验种C1(新合 344/PH4CV)，群
体B采用2个测验种C2(PH6WC/XL21)和C3(黄苗自

交系，由中国农业大学提供)。
测定方法：取被测单株的花粉给测验种授粉，每

个被测单株至少授粉 5穗以上，秋季收获测交子

粒。根据Navajo显性遗传标记所具有的紫色糊粉层

和紫色胚芽的特点，凡是顶端糊粉层为紫色、胚芽无

色、且胚面较小、呈三角形、凹陷较深为“单倍体子

粒”；子粒顶端糊粉层和胚均为紫色，则是正常的杂

交二倍体子粒。

单倍体诱导率=单倍体苗数/测交结实粒数×
100%。

1.4 统计分析

利用DPS V14.10软件对诱导率进行基本统计

量分析。遗传模型分析采用章元明等提出的数量性

状主基因+多基因混合遗传模型分离分析方法[14，15]，

分析模型包括1对主基因(A)、2对主基因(B)、多基因

(C)、1对主基因+多基因(D)、2对主基因+多基因(E)、
3对主基因(F)和 3对主基因+多基因(G)共 7类。依

据极大似然法和 IECM(Iterated expectation and condi⁃
tional maximization)算法估计混合分布中各成分分布

参数，根据期望熵最大即 AIC(Akaike’s information
criteri⁃on)值最小原则及适合性检验选择最优遗传模

型，利用最小二乘法，由各成分分布参数估算主基因

和多基因遗传方差及一阶、二阶遗传参数。

2 结果与分析

2.1 亲本与群体的表型分析

表1 亲本和群体的表型分析

Table 1 Phenotype analysis of parents and population

群 体

Population
群体A/C1
群体B/C2
群体B/C3
群体B平均

亲本 Parent
P1
0.00
5.12
4.98
5.05

P2
8.94
8.57
8.11
8.34

平均值

Mean
3.75
5.37
5.06
5.31

变化范围

Range
0.44～9.19
1.87～10.95
1.69～11.85
2.26～10.50

变异系数(%)
CV

53.85
34.40
36.44
30.97

图1 两个群体的单倍体诱导率次数分布图

Fig.1 Distribution of haploid induction in two populations
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由亲本和群体表型分析可知(表1)，常规自交系

四-287不具有诱导能力，Y6和Y11的平均诱导率分

别为 5.05%和 8.34%，双亲间具有显著差异，其F2群

体的变异范围也较大，均有超亲优势，说明以此双亲

建立的群体具有代表性，可做进一步的遗传分析。

从图 1的频次分布可以看出，两个F2群体不具

有单一分布的特征，表现出两个或多个成分分布的

混合，说明可能有主基因存在，可以应用主基因—多

基因混合模型进行遗传分析。

2.2 最优遗传模型选择与检验

根据 F2群体分离分析方法，最优遗传模型从

AIC 值较小的模型中选出；同时有几个模型AIC 值

较小且差异不大时，通过适合性检验，选择参数显著

差异最小的模型为最优模型。应用主基因-多基因

混合模型的单世代分析软件分析，F2群体在不同成

分分布个数的条件下对数似然函数的极大值和AIC
值见表 2和表 3。从表 2可以看出，对于群体A(四-
287×Y11)产生的 F2群体来说，B-2模型的AIC值最

小，为 464.55，根据AIC最小的原则，群体A的单倍

体诱导性状遗传主要由两个主基因控制，表现加

性-显性效应。从表 3可以看出，对于群体 B(Y6×
Y11)产生的F2群体来说，A-1模型在二个测验种和

联合平均下的 AIC 值均为最小，分别为 676.78、
550.35和 645.49，与之相近的还有模型 B-2。对候

选模型进行适合性测验，结果表明，A-1和B-2模型

适合性检验统计量均未达到显著性差异，根据AIC
最小的原则，群体B的单倍体诱导性状遗传主要由

一个主基因控制，表现加性-显性效应。

表2 群体A遗传模型的极大似然数和AIC值

Table 2 The number of maximum likelihood and AIC estimates of different genetic models in population A
代 号

Code
A-0
A-1
A-2
A-3
A-4
B-1
B-2
B-3
B-4
B-5
B-6

模 型

Model
0MG
1MG-AD
1MG-A
1MG-EAD
1MG-AEND
2MG-ADI
2MG-AD
2MG-A
2MG-EA
2MG-AED
2MG-EEAD

极大似然数

Number of maximum likelihood
-237.37
-229.80
-235.99
-237.37
-237.37
-226.20
-226.28
-234.28
-237.36
-237.37
-237.37

AIC值

AIC value
478.73
467.61
477.98
482.73
482.73
472.40
464.55
476.57
480.72
482.73
480.73

表3 群体B遗传模型的极大似然数和AIC值

Table 3 The number of maximum likelihood and AIC estimates of different genetic models in population B

代 号

Code

A-0
A-1
A-2
A-3
A-4
B-1
B-2
B-3
B-4
B-5
B-6

模 型

Model

0MG
1MG-AD
1MG-A
1MG-EAD
1MG-AEND
2MG-ADI
2MG-AD
2MG-A
2MG-EA
2MG-AED
2MG-EEAD

极大似然数

Number of maximum likelihood
群体B/C2

Population B/C2
-338.84
-334.39
-338.84
-338.84
-338.84
-332.34
-332.62
-338.84
-338.84
-338.84
-338.84

群体B/C3
Population B/C3

-274.15
-271.17
-274.15
-274.15
-274.15
-269.41
-271.09
-274.15
-274.15
-274.15
-274.15

平 均

Average
-321.83
-318.75
-321.83
-321.83
-321.83
-313.18
-316.97
-321.84
-321.83
-321.83
-321.83

AIC值

AIC value
群体B/C2

Population B/C2
681.69
676.78
683.69
685.69
685.69
684.68
677.24
685.69
683.68
685.69
683.69

群体B/C3
Population B/C3

552.29
550.35
554.30
556.29
556.29
558.83
554.18
556.30
554.30
556.29
554.29

平 均

Average
647.65
645.49
649.66
651.65
651.65
646.35
645.93
651.68
649.66
651.66
649.66
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3 结论与讨论

用分离群体数量性状表型观测值来初步剖析数

量遗传基础，了解植物数量性状是由主基因或多基

因控制还是主基因+多基因控制，可为选择作物育

种方法提高依据[16]。本研究以玉米单倍体诱导系与

非诱导系、诱导系与诱导系这两个F2分离群体，利用

主基因-多基因混合遗传分析方法，在群体A上鉴定

出 2个主基因，遗传率达 91.27%。由于群体亲本之

一四-287不具有诱导单倍体的作用，因此推断这 2
个主基因来自诱导系Y11。对群体B，采用了两个

测验种分别进行测定，所得结果也较为一致，检测到

一个遗传率达38.86%的主基因，但不能确定是来自

诱导系Y6还是Y11，但可说明群体B的诱导性状主

要是由一个主基因和多个微效基因共同作用。

Lashermes等研究表明，对(W23×Stock6)的F2和F3的

分析显示出诱导性状受三对显性基因控制，其中一

对基因对另外两对基因具有上位性作用，可能与所

用的诱导系不同有关。

本研究结果与Prigge 等利用分子标记进行诱导

性状定位的结果较一致，在诱导系和非诱导系构建

的群体中检测到一个能解释66%的遗传变异的控制

诱导性状的主效QTL(qhir1)，证实主效QTL(qhir1)可
能与玉米单倍体诱导能力的有无直接相关，这与本

研究中群体A较为一致，说明本研究检测到的两个

主基因可能包括该QTL。在高频诱导系UH400 与

低频诱导系CAUHOI 的分离群体的定位结果表明，

共检测到7 个QTL，其中，包括一个解释表型变异大

于20%的主效QTL，与本研究结果一致。
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