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摘 要：单倍体水平的选择可以提高轮回选择程序的效率。经过4个周期的单倍体轮回选择之后，一个综合

群体SPC4的产量达到了当前商业杂交种的产量水平。SPC4群体与27个来自于爱荷华州立大学的综合群体相比较

具有更好的群体表现。两个单交种在单倍体水平上表现出株高和穗长的超亲分离，表明利用单倍体植株来鉴定、创

造和改良优良的育种材料是非常有效的方法。
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Abstract: Selection at the haploid level allows increasing the efficiency of recurrent selection procedures. Af⁃

ter four cycles of a recurrent selection approach involving haploid plants, grain yield of a synthetic population,
SPC4, was at the same level as that of current commercial hybrids. The SPC4 population had a good performance in
comparison with 27 synthetic populations obtained from Iowa State University. Transgressive segregation for plant
height and ear length was revealed at the haploid level in two single crosses. It was demonstrated that the utilization
of haploid plants to identify, create and improve elite breeding material might be very efficient.
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在过去的十年里，单倍体诱导技术已经被广泛

地应用于玉米育种和研究中，应用DH技术还需要

经验丰富的工作人员和相应的配套设施。因此，目

前为止，DH系技术在育种工作中的应用还存在诸

多困难[1～9]。除DH技术之外，纯单倍体植株可以应

用在一些育种和研究中，研究表明，母本单倍体的表
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现型与它们对应的二倍体是一致的 [10-11]，而且单倍

体群体表现出了随机的分离群体。通过这些研究可

以设想，在单倍体水平上对某些农艺性状的选择和

进行遗传分析是有效的。

在玉米育种中，综合群体经常作为资源材料来

选育自交系。为了增加优良自交系的产生频率，需

要根据育种工作目标来改良综合群体。一个改良综

合群体的方法就是轮回选择[12]。在所有已知的轮回

选择方法中，每个周期平均产量增益2%～4%[13]。应

用单倍体轮回选择方案(HRS)来改良两个综合群体

SP和 SA，结果表明，通过这种轮回选择的方法能够

使每个周期的产量增益显著提高到10%以上[14～16]。

对于单倍体和DH植株来说，不存在等位基因

相互作用(显性和超显性)，因此大大促进了加性基

因的选择，进而导致群体自身的改良。单倍体可以
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被用于优良种质的鉴别。通过对不同群体在单倍体

水平上的性状比较分析，可以判断该群体作为优良

加性基因资源的利用价值。群体间的异质性可能导

致超亲分离，而且这种分离很容易在单倍体中被发

现。通过与当前商业杂交种以及来自爱荷华州立大

学引进的一些群体间的比较，评估经过改良的群体

SPC4 和SAC3，利用单倍体来鉴别优良种质，拟合两

个单交种在单倍体水平上的估算。

1 材料与方法

SP群体(FAO-330)是由自交系(P346C，ms1334，
Co125，MK01)和一个开放授粉的品种English Early
(爱荷华马齿)组合成，该群体的系谱是[(P346C×Eng⁃
lish Early)×(ms1334× MK01y)] × (Co125×MK01y)。

SA 群体 (FAO-295)是由自交系 N384S、P092、
RV、MR159(兰卡斯特)组成，其系谱是 (N384M×
P092)×[P092×(Rf7×MK159)]。

单倍体是由隔离区开放授粉得到的。诱导系是

MHI，该诱导系的 r1-nj标记基因是纯合的，因此可

以在干种子的时候就能将单倍体筛选出来。该基因

会导致未染色的材料被诱导系授粉之后，F1代子粒

的胚芽尖和胚乳顶部呈现紫色。胚是单倍体、胚乳

是三倍体的单倍体子粒呈现出胚芽尖不被染色、胚

乳顶部被染色的现象。

SP和 SA群体分别进行了 4个和 3个单倍体回

交选育(HRS)周期。每个周期都在 1 500～2 000株

单倍体植株，通过表型选择约300株进行授粉，花粉

由二倍体亲本群体的花粉混合得到的。选择穗长最

长和穗行数最多的50个果穗(选择密度约15%)的种

子混合进入下一个HRS周期。

单倍体回交选育的第一个周期如图 1所示，诱

导C0群体产生单倍体；用二倍体C0群体的混合花

粉给入选的单倍体授粉；诱导C1群体产生单倍体进

入第二个 HRS 周期。两个商业杂交种 Moldavian
291MV(FAO-290)和 Porumbeni 331MV(FAO-330) 被
用作对照。

原始群体(C0) × 单倍体诱导系

⇩
单倍体群体(C0) × 原始群体(C0)

⇩
改良群体(C1) 单倍体诱导系

图1 单倍体轮回选择的1个周期

Fig.1 A cycle of haploid recurrent selection

2009年来自爱荷华州立大学的27个群体(FAO-
500-700)，分别是 10个B-SSS群体(P1，P9～P17)，14
个N-SSS群体(P2，P6～P8，P18～P27)，1个 Iowa Early
Rootworm Synthetic群体(P3)，1个兰卡斯特组合群体

(P4)，1个(Tuxpeno×Lancaster 2)综合群体(P5)。这 27
个群体都被测试并且与包括 SPC4和 SAC3群体在

内的育种材料分别在单倍体和双单倍体水平进行

比较。

3个自交系MK01、092、A619和两个由这 3个

自交系组配的 F1代杂交种MK01×A619和MK01×
092 被用来控制单倍体水平表现型的变异范围。

为了展示变异区间，样本被平均分为 5 组，根据

n=log2N的规则(n-组数，N-样本的大小)和组的平均

值为基础作图。

田间试验设3个重复，10 m2两行区(行长7 m，行

间距70 cm)，植株密度每个小区60株。株高是雄穗

顶部的高度；双单倍体的产量将子粒烘干到水分

14%后进行测量；测量子粒千粒重，将每个小区的子

粒混合后取两个 500子粒的样本进行称量；使用

Infratec TM 1241谷物分析仪测量子粒蛋白质和油

分含量。

2 结果与分析

SPC4群体的产量和生长性状表现比SAC3群体

要好，且差异显著(表1)。该群体是由不同的种质组

合而成的，因此很有可能对单倍体的轮回选择产生

不同的结果。SPC4和 SAC3杂交形成的综合群体，

在产量上并没有表现出比SPC4群体有优势，株高却

表现出显著增长。

2008年 SPC4群体的产量是 9 700 kg/hm2，2009
年为103 000 kg/hm2。对照杂交种Moldavian 291MV
和 Porumbeni 331MV的产量与 SPC4群体相比没有

显著优势。从穗行数来看，SPC4群体的穗行数显著

多于对照，株高也显著高于杂交种 Porumbeni
331MV。对照杂交种的千粒重较高，所有群体的蛋

白质和油分含量均较高(表1)。
爱荷华州立大学的4个群体P4、P11、P15和P22

产量显著高于SPC4群体，且P15、P17和P18群体的

穗长比SPC4群体长，穗行数都少于SPC4群体(图2、
图 3、图 4)。只有 1个群体 P23的株高比 SPC4群体

高而且穗长在单倍体水平也比 SPC4群体长(图 5、
图6)。

SPC4群体不论是与商业杂交种比较还是和爱

荷华州立大学的群体比较都表现出优势，单倍体轮

回选择在群体自身改良上有较大的潜能。在单倍体



水平上的群体比较分析表明，单倍体轮回选择确实

改良了SPC4群体，这是由于增加了加性有利基因的

频率。通过该实验，还发现了 3个群体P18、P22 和

P23可以作为加性有利基因的资源。2010年，将这

些群体与育种材料杂交，来达到利用新种质进行群

体改良的目的。同时，确定在这些杂交后代中是否

出现超亲分离，希望通过利用单倍体植株来鉴别超

亲分离。这种估算方法的拟合已经相当清晰和有

效，由杂交种(MK01 × 092 和MK01 × A619)产生的

大约 15%单倍体，在株高和穗长上的表现显著地超

出其最优亲本的表现(图 7、图 8、图 9、图 10)。不同

群体间的杂交，通过双单倍体给单倍体授粉，可以使

得优良基因的组合导入到育种材料中。

表1 经HRS改良两个双单倍体群体SPC4和SAC3、SPC4和SAC3合成群体、

两个对照杂交种(2008、2009)的相关性状平均值

Table 1 Means of two diploid populations improved by HRS(SPC4 and SAC3), a synthetic composed of these populations,
and two check hybrids(2008, 2009)

基因型

Genotype

SPC4
SAC3
SPC4×SAC3
Moldavian 291MV
Porumbeni 331MV
LSD(0.05)

注：*显著低于SPC4群体；**显著超过SPC4群体。

Notes: *Significantly(P<0.05) inferior to the SPС4 population; ** significantly(P<0.05) exceed the SPС4 population.

产量(kg/hm2)
Yield

2008
9 700
5 100
9 800

10 100
9 800
0.9

2009
10 300
5 200
9 900

10 900
9 900
1.1

穗长(cm)
Ear length

2008
18.0
15.7
18.0
19.2
18.1
2.7

2009
20.3
16.4
19.6
20.5
18.4
2.9

穗行数(行)
Kernel rows
2008
17.7
13.7
16.9
15.0*
14.5*
0.8

2009
18.1
13.4
17.1
16.2*
16.6*
1.2

株高(cm)
Plant height
2008
298
212
309**
297
260*

9

2009
300
221
310**
299
260*
10

千粒重(g)
1 000-kernel weight

2008
310
244
316
340
350

2009
299
247
292
310
315

蛋白含量(%)
Protein content
2008
10.9
12.0
10.5
9.9

10.2

2009
11.6
11.8
11.1
10.5
10.4

油分含量(%)
Oil content

2008
4.7
5.3
5.0
4.4
4.4

2009
4.7
5.0
5.0
4.9
4.7

 

图2 27个合成群体、SPC4的产量平均值分布(2009)

Fig.2 Distribution of the means of 27 synthetics in comparison with SPC4 for grain yield(2009)

图3 27个合成群体、SPC4的穗长平均值分布(2009)

Fig.3 Distribution of the means of 27 synthetics in comparison with SPC4 for ear length(2009)
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图4 27个合成群体、SPC4的穗行数平均值分布(2009)

Fig.4 Distribution of the means of 27 synthetics in comparison with SPC4 for kernel row number(2009)

 

 

图5 27个合成群体、SPC4的单倍体的株高平均值分布(2009)

Fig.5 Distribution of the means of 27 synthetics in comparison with SPC4 for
plant height at the haploid level(2009)

图6 27个合成群体、SPC4的单倍体的穗长平均值分布(2009)

Fig.6 Distribution of the means of 27 synthetics in comparison with SPC4 for
ear length at the haploid level (2009)

 



图7 自交系MK01和A619、MK01×A619单倍体株高的5组平均值分布(2009)

Fig.7 Distribution of the plant height means of five groups in the lines MK01 and A619 and
their hybrid MK01 × A619 at the haploid level(2009)

 

图8 自交系MK01和092、MK01×092单倍体株高的5组平均值分布(2009)

Fig.8 Distribution of the plant height means of five groups in the lines MK01 and 092 and
their hybrid MK01 × 092 at the haploid level(2009)

 

图9 自交系MK01和A619、MK01×A619单倍体穗长的5组平均值分布(2009)

Fig.9 Distribution of the ear length means of five groups in the lines MK01 and A619 and
their hybrid MK01 × A619 at the haploid level(2009)
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3 结 论

单倍体轮回选择可以显著改良综合群体。高产

的综合群体不仅可以应用在育种工作中，同样可以

用来作为杂交种使用。在育种工作中，单倍体在鉴

定优良种质和在育种材料中积累加性基因的应用上

具有巨大的潜力。在理论和实践中单倍体需要获得

更多的关注，应把其作为一项常规工具用来选择由

加性基因控制的性状。
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图10 自交系MK01和092、MK01×092单倍体穗长的5组平均值分布(2009)

Fig.10 Distribution of the ear length means of five groups in the lines MK01 and 092 and
their hybrid MK01 × 092 at the haploid level (2009)
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