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玉米雌穗一节多穗性状的遗传研究

鞠方成
(辽东学院农学院，辽宁 丹东118000)

摘 要：以玉米自交系XL21和PH6WC组成的6世代群体为材料，调查各群体同一穗位处果穗数量。利用P1、

P2、F1、F2、BC1和BC2多世代联合分析法，研究控制玉米一节多穗性状的基因分离规律。结果表明，该性状在F2分离

世代表现为斜率负值的直线分布，BC1群体主要呈类似于偏正态分布，BC2群体呈类似于反比例函数分布。通过群

体AIC值进行适合性检验，该性状符合一对加-显主基因＋加-显-上位性多基因遗传D模型，主基因效应大于多基

因效应，且加性效应大于显性效应，主基因遗传率为49.5%～60.2%，多基因遗传力为27.4%～41.1%，两者累加贡献

率达到87.6%～90.6%。控制玉米一节多穗性状以加性效应为主，在遗传育种中针对该性状对早代试材进行重点选

择和淘汰。
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Genetics Study of Maize One Internode More Ears Traits
JU Fang-cheng

(College of Agriculture, Eastern Liaoning University, Dandong 118000, China)
Abstract: Six generations of maize inbred lines from XL21 and PH6WC were crossed as the research materi⁃

als, more ears number of each group were investigated on the same ear location, P1, P2, F1, F2, BC1 and BC2 were used
to study the inheritance of maize more ears trait with joint analysis of multiple generations. The results showed that,
maize ears trait showed the slope negative linear distribution in the F2 population, similar to a skewed normal distri⁃
bution in the BC1, and the distribution of inverse function in BC2 populations. It fitted the D model of a pair of addi⁃
tive-dominance-epitasis major gene plus additive-dominance-epitasis polygene through the group AIC value fit
test. The main genetic effects were more than polygenic effects, and additive effect was greater than the dominant ef⁃
fect, the major gene heritability was between 49.5% and 60.2%, the polygene heritability was between 27.4% and
41.1%, the accumulative contribution rate was 87.6%-90.6%. More ears traits were controlled priority to with addi⁃
tive effect, it suggested to be focused on the early generation of material selection and choice on maize breeding.
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玉米生产上经常会发生雌穗多穗即无效穗现

象，即在植株茎节的同一穗位处除生长主穗外，还同

时长出多个小穗，形似手指或香蕉状，结实不良或根

本无法结子粒，俗称“手指穗”或“香蕉穗”[1]。玉米

同一穗位多穗现象是玉米品种的一个不良特性，个

别品种特别是鲜食甜、糯玉米在特异的生长环境中

发生，但在不同密度、年份和地区间发生程度存
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有在差异。干旱缺水、低温寡照、肥水充足等条件下

也容易促使多穗现象发生，产生多穗后会给玉米生

产造成一定程度的损失。本试验选取当前具有代表

性的两个玉米自交系XL21和PH6WC为基础试材，

利用多世代联合数量性状分析方法对后代群体进行

遗传分析，探求控制玉米多穗性状的基因分离规律，

在遗传育种过程中对多穗性状进行有效规避，能够

更好地指导玉米育种和实践生产。

1 材料与方法

1.1 试验材料

试验以玉米自交系XL21和PH6WC及由他们组

配的F1、F2、B1和B2群体为材料，XL21为迪卡 516母
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本，无论南繁北育皆，有大量多穗现象表现；PH6WC
为先玉 335母本，在各种差异环境中均无多穗现象

发生，两者在多穗现象上表现差异明显。试材由丹

东农业科学院玉米所提供。2013年夏在丹东繁殖

P1(XL21)和P2(PH6WC)并组配F1种子；2013年冬在三

亚自交和回交组建 F2、B1 和 B2 群体种子；试验于

2014年夏丹东进行，不分离世代P1、P2和F1群体各播

种 4行，每个群体 72株，分离世代B1、B2和F2分别播

种40行，每个群体720株。小区行长5 m，行距60 cm，

18株/行，种植密度 67 500株/hm2。玉米雌穗吐丝

20 d选择生长正常植株计数最上穗位雌穗数量。

1.2 分析方法

试验数据采用多世代联合数量性状分离分析方

法Ⅱ-P1、P2、F1、B1、B2和F2进行分析[2]，将分离世代的

分布看成多个主基因在多基因与环境修饰下形成的

多个正态分布的混合分布，模型包括A模型(1对主

基因)、B模型(2对主基因)、C模型(多基因)和D模型

(1对主基因+多基因)，每类模型中按照基因加、显性

效应、上位性和连锁等情况，划分具体模型，如A-1、
A-2和A-3模型等[3]。通过极大似然法从模型的对

数极大似然函数中估计出相应各世代、各成分分布

的平均数、方差及该成分分布所占比例等参数及相

应的似然函数值；再计算 AIC(Akaike’s information
criterion)值，根据AIC值进行适合性检验，选出最优

遗传模型。利用最小二乘法估计主基因和多基因的

遗传参数、方差和效应值[4]。

2 结果与分析

2.1 P1、P2及F1稳定群体多穗数量平均值

通过田间雌穗数量调查，P1(XL21)的雌穗数量

平均为 3.83个；P2(PH6WC)的雌穗数量平均为 1.01
个，两个自交系的平均雌穗数量差异很大，以他们为

试材创建遗传群体具有代表性。F1(XL21×PH6WC)
代雌穗平均数量 1.15个，两个自交系杂交后F1代多

穗现象表现并不明显。

2.2 B1、B2及F2分离群体多穗数量次数分布

如图 1所示，多穗性状数值频率F2群体主要呈

斜率为负值的直线分布趋势；BC1群体主要呈类似

于偏正态分布；BC2群体呈类似于反比例函数分布，

从分离世代群体的频率分布可以初步认为，玉米多

穗性状为存在主基因控制的数量性状遗传，不排除

存在微效多基因调控的影响。
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图1 多穗性状分离世代群体数值频率次数分布

Fig.1 More ears number class value frequency distribution of segregating generation

2.3 最优遗传模型的选择与适合性检验

利用P1、P2、F1、B1、B2和F2六世代联合分析法，最

优遗传模型从AIC较小的模型中选出，同时有几个

模型AIC较小且差异不大时，通过适合性检验选择

参数显著差异最少的模型为最优模型。表1为各模

型的AIC值，从大到小依次为A-3>A-2>B-1-3>A-4>
A-1>D-2>D-3>C-1>D-1>B-1-2>C>B-1-1>D，其中，

C、B-1-1和D 3种模式的AIC值较小。

从表 2的U2适合性检验结果可以得出，C模型

中有7个统计量达显著差异，说明有7个适合性检的

验统计量描述C模型与分离世代群体的分布不同；

表1 各遗传模型的AIC值

Table 1 The AIC estimates of different genetic models
模 型

Model
A-1
A-2
A-3
A-4
C
C-1
B-1-1

群 体

Population
4 392.9
4 586.2
4 994.6
4 432.7
4 207.9
4 272.8
4 188.2

模 型

Model
B-1-2
B-1-3
D
D-1
D-2
D-3

群 体

Population
4 214.0
4 465.8
4 133.7
4 241.2
4 274.8
4 274.7



2.4 最优模型的一阶和二阶遗传参数估计

表2 群体C，B-1-1和D遗传模型的适合性检验

Table 2 Test for goodness-of-fit about C, B-1-1 and D genetic model in population
模 型

Model
C

B-1-1

D

注：U12、U22、U32为均匀性检验统计量；nW2为Smirnov检验统计量；Dn为Kolmogorov检验统计量。

Notes U12, U22, U32 were the statistics of uniformity test; nW2 was the statistics of Smirnov test; Dn was the statistics of Kolmogorov test.

群 体

Population
P1

P2

F1

B1

B2

F2

P1

P2

F1

B1

B2

F2

P1

P2

F1

B1

B2

F2

U12

0.27(0.61)
0.04(0.84)
0.00(1.00)
0.00(0.98)

16.25(0.00)
3.88(0.05)
2.32(0.13)

29.46(0.00)
3.49(0.06)

16.67(0.00)
14.70(0.00)
2.27(0.13)
0.27(0.61)
0.04(0.84)
0.00(1.00)
0.00(0.98)

16.25(0.00)
0.31(0.58)

U22

2.00(0.16)
1.98(0.16)
2.60(0.11)
0.10(0.75)

30.89(0.00)
2.63(0.10)
0.11(0.74)

25.24(0.00)
10.56(0.00)
9.62(0.00)

28.34(0.00)
2.98(0.08)
2.00(0.16)
1.98(0.16)
2.60(0.11)
0.10(0.75)

30.89(0.00)
0.05(0.82)

U32

13.37(0.00)
23.75(0.00)
41.66(0.00)
1.37(0.24)

43.83(0.00)
1.31(0.25)

20.94(0.00)
0.86(0.35)

33.26(0.00)
11.61(0.00)
41.51(0.00)
1.14(0.29)

13.37(0.00)
23.75(0.00)
41.66(0.00)
1.37(0.24)

43.83(0.00)
1.55(0.21)

nW2

0.66
2.14
2.98
3.35

20.71
4.86
0.81
4.19
3.10
5.02

20.62
4.24
0.66
2.14
2.98
3.35

20.71
4.36

Dn

0.28
0.42
0.48
0.19
0.46
0.24
0.33
0.67
0.56
0.26
0.45
0.23
0.28
0.42
0.48
0.19
0.46
0.24

B-1-1模型中有11个达显著差异；D模型中6个达显

著差异。根据六世代联合分析原则，选择参数显著

差异最少的模型为最优模型，所以D模型应为最优

模型。通过以上数据分析得出，玉米多穗性状遗传

符合一对加-显主基因＋加-显-上位性多基因遗传

模型(D模型)。

表3 玉米多穗性状的一阶遗传参数估计值

Table 3 The estimates of first order parameters of maize more ears traits
一阶参数

First order parameter
m

d

h

d/h
[d]

注：m为群体均值；d为主基因加性效应；h为主基因显性效应；[d]为基因加性效应；[h]为多基因显性效应；[i]为多基因之间的加性×加性互

作效应；[j]为基因之间的加性×显性互作效应；[l]为多基因之间的显性×显性互作效应。

Note: m, the colony mean value; d, additive effects of the major genes; h, dominant effects of the major genes; [d], additive effects of the polygene;
[h], dominant effects of the polygene; [i], the epistemic effect of additive × Additive of the polygene; [j], the epistemic effect of dominant ×
Additive of the polygene; [l], the epistemic effect of dominate × Dominant of the polygene.

参考数值

Reference data
2.16
2.33

-1.61
1.45
1.34

一阶参数

First order parameter
[h]
[i]
[j]
[l]

参考数值

Reference data
-0.94
2.16
1.73

-1.10

利用六世代联合分析软件计算出D模型成分分

布参数值，由此计算出D模型的一阶、二阶遗传参数

估计值。从表 3中可以得出，控制玉米多穗性状的

主基因加性效应值为 2.33，大于显性效应-1.61；多
基因的加性效应值 1.34，也大于显性效应值-0.94，
证明加性效应起主导作用。上位性方面，多基因之

96期 鞠方成：玉米雌穗一节多穗性状的遗传研究
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间的加性互作效应值为 2.16，加显性互作效应值为

1.73，显性互作效应值为-1.10，多基因加性互作效

应值最大，证明加性上位性起主导作用。加性效应

是基因位点内等位基因的累加效应，即通常所说的

育种值，可以在晋代过程中传递和累加且纯合速度

较快，应该在早代筛选非多穗基础试材具有较好的

育种效果[5]。

从表 4可以看出，玉米多穗性状主基因方差在

B1、B2和F2群体中分别为1.74、1.12和2.18，均高于多

基因方差；主基因遗传率在 49.5%～60.2%，高于多

基因遗传率，说明主基因在自交系晋代遗传上起到

主要作用。尽管多基因遗传率低于主基因，但其贡

献率也达到27.4%～41.1%，片面地追求主基因遗传

效果而忽视多基因的遗传作用也是不合适的，应该

相互兼顾。

表4 玉米多穗性状的二阶遗传参数估计值

Table 4 The estimates of second order parameters of maize more ears traits
二阶参数

Second order parameter
σp2

σmg2

σpg2

σ2

mg(%)
pg(%)

注：σp2为表型方差；σmg2为主基因方差；σpg2为多基因方差；σ2为误差方差；mg(%)为主基因遗传率；pg(%)为多基因遗传率。

Note: σp2, σmg2, σpg2, and σ2 mean variance of phenotypic, major genes, poly genes and error, respectively. mg(%) and pg(%) signify inheritabilities
of major genes and polygene, respectively.

B1

3.17
1.74
1.05
0.38
54.9
33.1

B2

1.86
1.12
0.51
0.23
60.2
27.4

F2

4.40
2.18
1.81
0.41
49.5
41.1

3 结论与讨论

从玉米生理生育规律看，雌穗为肉穗花序，除茎

秆上部 5个节外，下部每个节的叶腋处都有雌穗原

基，适宜的外界环境条件下都有形成果穗的可能，通

常只有上部第 6～8节的雌穗原基能发育成果穗。

除受特定基因控制外，干旱、异常温光、阴雨寡照和

肥水过盛等不良外界环境也可能诱发多穗现象的发

生。玉米起源于美洲热带地区，属短日照作物，雌穗

分化阶段遇到持续干旱天气或异常温光条件，果穗

主轴停滞生长使得穗柄上的潜在原基萌动发育，形

成多穗现象；雌穗吐丝期阴雨寡照，光合养分缺乏导

致吐丝不畅或持续降雨导致果穗吐丝却无法授粉，

剩余营养支持其他果穗生长发育，这种无法正常授

粉结实的果穗形成恶性循环，最终造成多穗现象发

生；玉米雌穗分化发育阶段，土壤肥水过分充足，导

致植株无法消耗过剩的养分，也容易形成多穗现象。

玉米同穗位多穗现象是玉米生产中影响产量构

成的不良性状，生产上多穗现象的发生很多是由于

品种自身基因控制而发生的。植物遗传性状多数都

是由数量性状基因控制，这些数量性状在世代分离

过程中既有可分组的趋势又存在组间界线模糊的现

象 [6]。从基因遗传角度来研究玉米多穗性状，不同

品种之间存在异质性。本试验参考玉米丝裂病、玉

米子粒长度、玉米抗倒伏性、玉米株型、玉米植株叶

片持绿能力[7～11]等研究方法设计玉米多穗性状试验

研究，通过研究认为，控制玉米多穗性状为一对加-
显主基因＋加-显-上位性多基因，主基因效应大于

多基因效应，对性状表现起主要作用。无论是主基

因还是多基因，其加性效应均大于显性效应。加性

效应具有很好的遗传和累加性，而显性效应在杂种

优势方面就有明显的表现。从多穗现象实际表现来

看，其F1代多穗率明显低于亲本P1，说明该基因趋向

隐性基因，其主基因和多基因显性效应的一阶参数

均表现为负值。在 3个不同的分离世代中，主基因

遗传率均高于多基因遗传率，两者累加贡献率达到

87.6%～90.6%，说明由环境因素控制的多穗发生概

率较小，主要还是由自身基因控制产生的。控制玉

米多穗性状以加性效应为主，显性效应为辅，所以在

遗传育种中针对该性状对早代基础试材中进行重点

淘汰和选择。在组配杂交种时，为避免多穗性状发

生，保证亲本之一不能含有控制多穗性状表达的基

因。
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