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基于加性-显性效应的杂种表现分子标记预测模型 
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（西南大学农学与生物科技学院/重庆市油菜工程技术研究中心，重庆 400716） 

 
摘要：【目的】以甘蓝型油菜为研究材料，探索杂种表现分子标记预测模式。【方法】以 6份甘蓝型油菜隐性

核不育两型系、11 份恢复系为亲本按 NCⅡ设计配制成 66 个杂交组合。利用 F1的 9 个性状的表型值对亲本材料的

SSR 和 AFLP 标记位点进行筛选，建立标记效应和标记型值估算体系，估算这些特异标记位点对性状表现的效应及

杂种标记型值，进而分析杂种标记型值与杂种表现的相关性，应用逐步回归分析建立 9 个性状杂种表现的分子标

记预测模型。【结果】114 个 SSR 和 205 个 AFLP 标记位点中，在 0.01 显著水平下 9个性状筛选到的特异性标记位

点分别为 39～85 个；不同标记位点对性状表现的效应大小、方向及作用方式存在广泛差异；9 个性状的杂种 F1

标记型值与性状表现间的相关性均达到极显著水平，相关系数为 0.6824～0.8113。9 个预测模型中分别包括了 6～

14 个标记位点，可决系数 R2
为 0.5191～0.6783，预测模型稳定性强，精确度较高。【结论】利用标记型值预测作

物杂种表现是一种有效的新途径，可以利用较少的标记位点建立甘蓝型油菜杂种表现预测模型。 
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Prediction Model of Hybrid Performance Using Molecular Marker 
Based on Additive-Dominant Effects 

XU Xin-fu, TANG Zhang-lin, LI Jia-na, CHAI You-rong, WANG Rui, CHEN Li 

(College of Agronomy and Biotechnology, Southwest University, /Chongqing Engineering Research Center for Rapeseed,  

Chongqing 400716, China) 

 

Abstract: 【Objective】 Mathematic model was explored to predict hybrid performance using molecular markers in Brassica 
napus L.【Method】 66 hybrids were developed between six recessive nuclear male sterile lines and 11 restorer lines according to the 
design of North Carolina mating design Ⅱ (NCⅡ). Specific marker loci of SSR and AFLP with significant effects on nine 
agronomic traits of hybrids were chosen from DNA polymorphic loci among parents by ANOVA to estimate the effects of markers 
(additive or dominant) and the marker-type values of parents and their hybrids. The relation between the marker-type values and 
hybrid performance was analyzed. The mathematic models to predict hybrid performance were established by stepwise regression 
analysis. 【Result】 Marker loci with significant effects of additive or dominant (P=0.01), ranging from 39 to 85, were chosen from 
114 SSR and 205 AFLP markers for nine agronomic traits, which exhibited different effects in the size and direction. High and 
significant (P＜0.01) relations of marker-type values were found with hybrid phenotype values with r ranging from 0.6824 to 0.8113 
for nine traits. The models established with 6-14 marker loci can be used to predict precisely the hybrid performance, with R2 ranging 
from 0.5191 to 0.6783 for nine traits.【Conclusion】 It is a new and effective way to predict hybrid performance using marker-type 
values. It is possible to establish model to predict hybrid performance using small amounts of molecular markers in B. napus L.. 
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0  引言 

【研究意义】油菜是世界范围内广泛种植的主要 

油料作物之一。中国油菜种植面积和总产均约占世界

的 1/3，均居世界首位，其中杂交种种植面积占栽培总

面积的 50%左右。中国的油莱杂种优势利用研究居国
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际领先地位，但在杂优育种中，还没有一个简便而有

效的预测指标来指导亲本选配。在多种作物上分子标

记技术被用于杂种表现及杂种优势的预测研究，而在

油菜上这方面的研究报道还比较少。【前人研究进展】

利用分子标记预测杂种优势的研究，主要集中在利用

DNA 分子标记研究亲本的遗传差异与 F1 杂种优势的

关系（Smith 等[1]、Godshalk 等[2]、Dudley 等[3]、Melchinger
等[4,5]、Xiao 等[6]、Dreisigacker 等[7]和 Yadav 等[8]），

然而不同作物、不同研究者得出的结论迥异。多数研

究者认为，分子标记检测到的亲本遗传差异与杂种优

势没有相关或相关程度很低。沈金雄等[9,10]和 Yu 等[11]

在对甘蓝型油菜的研究中也得到相似的结论。张启发

等[12,13]利用特殊杂合性分析提高了相关系数，但在随

后的研究中发现，当研究材料不同时，这种高相关性

也不复存在。何光华等[14]把阳性位点分解成增效位点

和减效位点，单独利用增效位点或减效位点计算的亲

本间遗传距离与杂种表现的相关性得到很大提高。 
【本研究切入点】Bermardo[15]较早地将 QTL 效应应 
用到杂种表现的预测研究，Vuylsteke 等[16]在对玉米杂

种表现预测研究中应用 QTL 效应分析取得了较好的

预测效果。而 Shen 等[17]在甘蓝型油菜杂种优势研究

中，通过对一组双列杂交 F1及其中一个组合的 F2:3分

离群体分析，认为无论是亲本杂合性还是产量性状的

QTL 都不能预测其杂种优势及杂种表现。【拟解决的

关键问题】本研究在传统数量遗传学基础上，联合分

析甘蓝型油菜生物学数据和分子标记数据，通过估算

特异标记位点的标记效应计算亲本及杂种 F1 的标记

型值，分析杂种标记型值与表型值的关系，应用逐步

回归分析建立基于加性—显性效应的甘蓝型油菜杂种

表现的分子标记预测模型。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

研究中的 17 份甘蓝型油菜亲本材料是从西南大

学重庆市油菜工程技术研究中心的骨干亲本中随机选

取的，其中 6 份为隐性核不育两型系，11 份为恢复系

（表 1）。所有研究材料均已自交或兄妹交选育 10 代

以上。2003 年 3 月配制 6×11 的不完全双列杂交组合。 
1.2  田间试验设计及性状考查 

2003～2004 年把 66 份杂交组合、17 份杂交亲本

以中油 821 为对照进行田间试验。试验设在西南大学

试验农场，2003 年 9 月 23 日播种育苗，10 月 28 日移

栽至大田。随机区组设计，2 次重复，3 行区，行距

0.4 m，行长 2.4 m，株距 0.24 m，每行 10 株。田间管

 
表 1  供试材料及来源 

Table 1  Parent lines tested and their origins 

亲本编号 Parent code  名称或系谱  Name or Genealogy 选育单位 Origin 

P1 L18A×[194×(Expander×74-317)]AB 西南大学 Southwest University 

P2 2018AB 上海市农科院 Shanghai Academy of Agricultural Sciences 

P3 蜀杂 6 号选系 AB  Shuza No.6 AB 四川大学 Sichuan University 

P4 蜀杂 7 号选系 AB  Shuza No.7 AB 四川大学 Sichuan University 

P5 油研 9 号选系 AB  Youyan No.9 AB 贵州思南油科所 Sinan Oil Research Institute, Guizhou 

P6 绵油 12 号选系 AB  Mianyou No.12 AB 四川绵阳市农科所 Mianyang Agricultural Research Institute

P7 SC94005×Andor  西南大学 Southwest University 

P8 Tower×81008×81008×非野  Tower×81008×81008×Fei-yei 西南大学 Southwest University 

P9 Tower×81008×81008×非野  Tower×81008×81008×Fei-yei 西南大学 Southwest University 

P10 84-57N-9*100K L 西南大学 Southwest University 

P11 84-57N-9*100K L ×GH01 西南大学 Southwest University 

P12 GH01×中双 1 号  GH01×Zhongshuang No.1 西南大学 Southwest University 

P13 GH01×(L17C×油研 2 号)  GH01×(L17C×Youyan No.2) 西南大学 Southwest University 

P14 GH01×94005 西南大学 Southwest University 

P15 6094×D2 西南大学 Southwest University 

P16 88-14 西南大学 Southwest University 

P17 955 华中农业大学 Huazhong Agricultural University 
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理按常规生产方式进行。成熟期在中间 1 行随机取样

6 株进行考种，考察性状包括：株高、一次有效枝起

点、主序有效长、主序有效果数、一次有效分枝数、

全株有效果数、每果粒数、千粒重、单株产量等 9 个。

其中不育两型系在初花期对可育植株系绳标记，成熟

期选可育株作性状考查。 
1.3  SSR 和 AFLP 分析 

对于每份亲本材料，于幼苗期从 10 株上摘取等量

幼嫩叶片，用 CTAB 方法提取基因组 DNA。 
用于 SSR 分析的 100 对甘蓝型油菜引物，来自

http：//ukcrop.net 的 Brassica 数据库，引物编号为

NAS1～NAS100，由上海博亚公司合成。AFLP 分析

采用鼎国生物技术公司 AFLP 试剂盒及其所提供的操

作步骤。 
扩增位点根据引物和扩增片段大小进行排序编

码，SSR 扩增位点编码形式为：NASx，AFLP 扩增位

点编码形式为：ExMy-z，其中 Ex、My 为 EcoRⅠ和

MseⅠ酶切位点对应的引物编号，z 为按扩增片段大小

所排序号。按亲本材料在 SSR 及 AFLP 某标记位点扩

增带的有无记为“1”或“0”，称之为亲本在该位点

的标记型。 
1.4  标记筛选 

本研究中的所有亲本材料都经过 10 代以上的自

交或兄妹交，可以认为在各位点上是纯合的，由杂交

亲本的标记型可以推测出杂种 F1 的标记型。根据 F1

的标记型把 F1分为纯合（0，0）组（双亲标记型都为

0），纯合（1，1）组（双亲标记型都为 1）及杂合（1，
0）组（双亲标记型一个为 1，另一个为 0）。采用单

向分组的方差分析法，对 3 组 F1性状表型均值进行 t
测验，筛选与该性状有关的标记位点（特异性标记）。 
1.5  遗传距离（GD）计算 

按 Nei 和 Li[18]的方法计算遗传相似系数（GS）和

遗传距离（GD）： 
GS=2Xl2/(Xl+X2) 
GD=－lnGS 

其中，Xl、X2分别为成对比较的两个亲本的扩增带数，

X12 为这 2 个亲本共有带数。一般遗传距离（GGD）

是指由所有扩增位点计算的遗传距离，特殊遗传距离

（SGD）是指由筛选出的特异性标记位点计算的遗传

距离。 
1.6  杂种表现的预测模型 
1.6.1  标记效应估计  对于筛选到的特异性标记，根

据三组标记型的杂种 F1性状表型均值差异显著性，分

析可能存在的遗传效应，按如下式估算该标记位点的

加性效应 a 和显性效应 d： 

sexxa /)(
2
1

0011 −=  

se/xxxd )](
2
1[ 001110 +−=  

其中， 11x 是（1，1）组 F1的性状表型均值， 00x 是（0，
0）组 F1的性状表型均值， 10x 是（1，0）组 F1的性状

表型均值，se 为标准误。当某标记位点加性效应存在

时，该位点（1，1）标记型对性状的效应为 a，（0，
0）标记型对性状的效应为－a，当显性效应存在时，

该位点（1，0）标记型对性状的效应为 d。 
根据第 i和第 j个杂交亲本在第 k个标记位点的标

记型和该位点的加性、显性效应，估算该标记位点对

该杂种 F1的实际效应 gMk： 
gMk=a(Mik+Mjk－1)+d|Mik－Mjk| 

其中，Mik 和 Mjk 分别是第 i 和第 j 个杂交亲本在第 k
个标记位点的标记型，取值为“0”或“1”。 

在不考虑互作的情况下，各位点间的效应是可以

累加的，即符合线性可加性原则，从而可以得到杂交

亲本及杂种的标记型值估计公式： 
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式中，pi 是亲本 i 的标记型值，Fij 是亲本 i 和亲本 j
的杂种 F1的标记型值，n 为与性状相关的特异标记位

点总数。 
1.6.2  基于加性—显性效应的杂种表现预测模型  
在加性—显性遗传模型下，杂种基因型值与表型值可

以分别表示为： 
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式中，G 为性状基因型值，P 为性状表型值，U 为常

数，gQl为第 l 个 QTL 位点的效应，h 为与该性状有关 
的 QTL 数目，E 为随机误差。 

当每个 QTL 选择一个与其最紧密连锁的标记位

点时，杂种基因型值与表型值可以用分子标记效应分

别表示为： 
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由于生物生长发育的复杂性，与某个性状有关的

QTL 可能会很多，因此利用方差分析所筛选到的特异

标记位点也会较多；而且这些 QTL 往往存在复杂的网

状关系，有些 QTL 可能只是一些间接作用；另外与同

一个 QTL 连锁的标记往往不只 1 个，这些都不利于在

实际研究中应用，需要对特异标记位点作出进一步选

择。 
在本研究中，利用所有相关位点的实际标记效应

对性状表型值进行逐步回归分析建立多元回归预测模型： 
y = Xβ＋ε 

1.7  预测模型 Jackknife 检验 
Jackknife 抽样技术是 Quenouille 于 1956 年提出

的，近年来广泛用于模型的评价和参数估计[19~21]，其

中可决系数 R2和预测残差（或剩余平方和）是模型评

价的重要参数。在本研究中，每次从 66 个组合中剔除

一个，计算可决系数 R2和预测残差，评价模型的稳定 
性和精确度。 

2  结果与分析 

100 对 SSR 引物对 17 个杂交亲本 DNA 模板扩增

结果，有 45 对引物具有多态性，共得到 114 条多态性

位点。从 17 个杂交亲本中随机选取两份材料用于对

64 对 AFLP 引物组合进行筛选，获得扩增效果好的引

物组合 34 对，用于 17 个杂交亲本的 AFLP 标记研究。

对 100～2 000 bp 的扩增位点进行统计，得到 205 个具

有多态性的 AFLP 标记位点。 
2.1  特异性标记筛选 

表 2 给出了与性状相关的特异性标记筛选结果。

在 0.01 的显著水平下，319 个标记位点中筛选到 268
个与 9 个性状相关的位点，单株产量筛选到的相关位

点最少，仅 39 个，而千粒重的相关位点则多达 85 个，

其它性状的相关位点在 42～58。部分标记位点同时在

多个性状中被筛选出来，其中NAS10标记位点与 7 个
性状有关，NAS41、NAS82、E5M4-4、E7M5-7 分别

与不同的 6 个性状相关，平均每个位点与 2.32 个性状

相关。这些位点有的只表现加性作用（加性位点），

有的只表现显性作用（显性位点），而有的位点则既

具有加性作用又具有显性作用（加显位点）。对每个

性状来说，显性位点所占比例较高，加性位点较低，

加显位点所点比例最低。 
在 0.001 的显著水平下，319 个标记位点中筛选到

121 个与 9 个性状相关的位点。与在 0.01 的显著水平

下筛选结果相比，各性状的相关位点数目大大减少，

单株产量相关位点仅有 9 个，与千粒重相关的位点数

下降到 46 个。 
2.2  亲本遗传距离与杂种表现的相关性 

 
表 2  特异标记位点筛选结果 

Table 2  Screening results of specific molecular marker loci 

显著水平 α=0.01   0.01 level of significance 显著水平 α=0.001   0.001 level of significance  

加性位点 
Additive loci 

显性位点 
Dominant loci

加显位点 
Additive and 
dominant loci 

总位点 
All loci 

加性位点 
Additive loci 

显性位点 
Dominant loci 

加显位点 
Additive and 
dominant loci

总位点

All loci

株高  Plant height 22 28 7 43 7 12 4 15 

一次有效枝起点  Branch height 19 34 2 51 2 11 0 13 

主序有效长 
Length of main inflorescence 

20 34 12 42 8 13 3 18 

一次有效枝数 
No. of primary branches 

25 44 11 58 6 12 1 17 

全株有效果数 
Siliques per plant 

18 38 12 44 9 16 5 20 

主序有效果数 
Siliques of main inflorescence 

20 45 10 55 8 14 0 22 

每果粒数  Seeds per silique 21 34 11 44 9 11 5 15 

千粒重  1000-seed weight 40 71 26 85 18 36 8 46 

单株产量  Yield per plant  15 33 9 39 2 9 2 9 
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从表 3 可以看出，杂交亲本分子标记的一般遗传

距离（GGD）与杂种 F1 性状表型值的相关性都不高，其

中与主序有效果数的表型值呈极显著负相关（－0.4294），
与一次有效枝起点及每果粒数表型值的相关性达 0.05
的显著水平，而与其它性状表型值的相关均不显著。

亲本特异标记遗传距离（SGD）与杂种性状表型值的

相关性除一次有效枝起点和主序有效果数外其它性状

上的相关性都有不同程度的提高。杂种 F1株高、一次

有效枝数和单株产量表型值与其亲本的两种遗传距离

的相关性都不显著。 
 

表 3  亲本遗传距离与杂种表现相关性分析 

Table 3  Correlations between hybrid performance and genetic distance of their parents 

 
株高 
Plant  
height 

一次有效 
枝起点 

Branch height 

主序有效长 
Length of main  

inflorescence 

一次有效枝数 
No. of primary 

branches 

全株有效果数 
Siliques  
per plant 

主序有效果数 
Siliques of main  

inflorescence 

每果粒数 
Seeds per  

silique 

千粒重 
1000-seed 

weight 

单株产量 
Yield per 

plant 

GGD -0.085 -0.28* -0.1396 0.0274 -0.1567 -0.4294** 0.2495* 0.209 0.0548 

SGD -0.0987 -0.1591 -0.2433* 0.0763 -0.5165** -0.3821** 0.4785** 0.5039** -0.1527 

* r0.05=0.232,  ** r0.01=0.301   
 

2.3  标记型值与杂种表现的相关性分析 

2.3.1  标记效应估计  在 9 个性状中都存在一些位

点只具有加性效应，另一些位点只具有显性效应，只

有少数位点同时具有加性、显性效应。同时具有加性、

显性效应的位点中，又以部分显性效应为主，在 9 个

性状中，只发现 2 个同时具有加性、显性效应的位点

是超显性。无论是加性效应，还是显性效应，不同位

点间的效应大小存在差异，作用方向也不一致。 
与单株产量相关的 39 个标记位点中，15 个位点

具有加性效应（表 4），效应值在－1.0732～0.8049，
 

表 4  单株产量相关的标记位点及效应 

Table 4  Marker loci and their effects related to yield per plant 

标记位点 
Loci 

显性效应 
Dominant effect 

加性效应 
Additive effect 

标记位点 
Loci  

显性效应 
Dominant effect 

加性效应 
Additive effect 

NAS4 0 -0.892 E4M2-8 -1.2944 0 

NAS6 -0.6946 0 E4M2-14 -0.7445 -1.0723 

NAS8 -0.8351 0 E4M3-3 1.7253 0 

NAS10 0 0.5174 E4M6-4 -0.7086 0 

NAS23-1 0.2323 0 E5M3-3 -0.2565 0.7868 

NAS23-2 0.1527 0 E5M5-3 0.1757 0.6755 

NAS26 -0.4647 0 E5M7-3 0 0.6105 

NAS41-1 0.2429 -0.8015 E5M7-4 -1.0261 0 

NAS41-2 0.7564 0 E5M8-5 0.9392 0 

NAS45 1.7253 0 E5M8-7 -0.9376 0 

NAS61 -0.9309 0 E5M8-10 0.7573 0 

NAS64 -0.3333 0 E6M1-2 0 0.8049 

NAS82 0.312 -0.6586 E6M3-7 -1.3496 0 

NAS99-1 0 -0.4677 E6M3-9 -0.2834 0 

NAS99-2 -0.154 0.7843 E7M3-4 0.8273 0 

E3M2-10 0 0.8043 E7M5-9 0.2407 -0.6759 

E3M2-12 0 0.7174 E7M6-2 0.2668 -1.0019 

E3M2-16 -1.0966 0 E8M1-1 0.8972 0 

E3M7-4 0.7148 0 E8M8-7 -0.2507 0 

E4M2-6 -1.2367 0    
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7 个位点效应值小于 0，8 个位点效应值大于 0，也就

是说 15 个有加性效应的位点中，8 个标记型为 1 的位

点具有增效作用，7 个标记型为 0 的位点具有增效作

用，其中 E4M2-14 对单株产量的加性作用最强。33
个具有显性效应的位点，效应值在－1.3496～1.7253。
16 个显性效应大于 0，17 个显性效应小于 0，可见在

杂种表现中并非杂合都是有益的。 
2.3.2  杂种标记型值与杂种表现的相关性  表 5 给 

出了各亲本及 F1 利用 0.01 显著水平下筛选到的特异

性标记位点估算的单株产量标记型值。17 个杂交亲本

的单株产量标记型值在－11.271～11.271，平均为－

0.8534；66 个杂种 F1 的单株产量标记型值在－

20.672～18.661，平均为－2.806。杂种 F1间单株产量

标记型值的变异幅度大于杂交亲本间的变异幅度。 
从图中可以看出，杂种标记型值与性状表现的相

关性相当高，9 个性状的相关系数在 0.6824～0.8113 
 
表 5  杂交亲本及 F1单株产量标记型值估计 

Table 5  Marker-type values of yield per plant of hybrids and their parents 

亲本编号 
Parent code  

 P1 P2 P3 P4 P5 P6 

  1.41 -6.617 8.901 7.664 5.682 -2.618 

P7 5.944 2.069 -3.304 4.776 4.498 4.828 -0.39 

P8 -3.335 -2.989 -7.884 1.816 3.797 2.064 -5.78 

P9 -1.331 -2.287 -6.583 3.085 5.067 2.832 -3.977 

P10 -11.271 -11.983 -20.672 -10.566 -8.936 -10.318 -18.514 

P11 -5.208 -6.981 -11.046 -4.489 -3.324 -3.936 -8.942 

P12 3.198 -0.863 -3.383 4.509 6.49 4.256 -0.777 

P13 -5.484 -4.26 -10.381 1.464 3.093 0.281 -6.997 

P14 11.271 12.587 9.652 18.661 15.795 15.195 11.493 

P15 -5.721 -6.856 -11.751 -1.699 -0.07 -1.452 -9.647 

P16 -11.271 -11.983 -20.672 -10.566 -8.936 -10.318 -18.514 

P17 -5.721 -6.856 -11.751 -1.699 -0.07 -1.452 -9.647 

 

 
 

R0.01=0.315    R0.001=0.396 

 

图  杂种标记型值与性状表型值及基因型值的相关性 

Fig.  Correlation between marker-type values of hybrid and their phenotype and genotype values 
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之间，决定系数最高达到 67.44%，可以根据杂种标记

型值来预测杂种性状表现。而利用杂种标记型值预测

性状基因型值（朱军[22,23]）的效果更好，全株有效果

数标记型值可以解释该性状基因型值 85.66%的变异，

单株产量标记型值解释其基因型值 68.11%的变异。 
不同的筛选方式，得到的标记型值与表型值或基

因型值间的相关性存在一定差异，筛选的显著水平对

相关系数也有一定影响，与 0.01 水平下相比，在 0.001
水平下筛选的标记，多数性状的相关系数略有下降。

以基因型值进行筛选时，标记型值与基因型值间的相

关性在 9 个性状上都有较大提高，相关系数在

0.7433～0.9255，这可能是因为与性状表型值相比基因

型值排除了部分随机误差的结果。 
2.4  杂种表现预测模型 

以杂种 F1各标记位点的标记效应为自变量，通过

逐步回归分析建立了 9个研究性状的预测方程（表 6）。
由于在0.01显著水平下千粒重筛选到的标记位点数多

达 85 个，超过了杂交组合数目，因此在建立千粒重的

 
表 6  性状表现预测模型 

Table 6  Prediction model of hybrid preformance 

性状 
Traits 

回归方程  
Regression equation 

复相关系数 
Multiple correlation coefficient

剩余误差 
Remainder error 

标记位点 
Loci 

株高 
Plant height 

y= 222.50+10.517X1+10.031X2+4.188X3  
－6.073X4+3.665X5+4.248X6+4.737X7  
+7.103X8+ 5.475X9 －8.989X10 

0.835 5.9346 NAS22 
NAS94-1 
E3M3-4 
E5M5-3 
E7M5-7 

NAS82 
NAS94-2 
E4M2-6 
E6M3-9 
E7M6-2

一次有效枝起点 
Branch height 

y= 91.48+5.949X1+3.455X2+4.008X3  
+6.038X4 －20.337X5+5.615X6  
+5.566X7 

0.792 6.0572 NAS21 
NAS41 
E4M2-7 
E7M1-2 

NAS28 
NAS82 
E6M3-7 

主序有效长 
Length of main  
inflorescence 

y=63.23+3.116X1+3.525X2+1.795X3 

+1.609X4+3.213X5+4.064X6－2.803X7  
+1.929X8+5.014X9+1.635X10－3.090X11 

0.839 2.8077 NAS8 
NAS41 
NAS96-2 
E4M3-8 
E7M2-10 
E8M8-8 

NAS21 
NAS96-1 
E4M2-14 
E7M1-6 
E7M6-1 

一次有效枝数 
No. of primary 
branches 

y= 9.77+0.253X1－0.560X2+0.938X3  

+0.496X4－1.742X5+0.979X6+0.360X7  
+0.397X8+ 0.668X9+0.733X10+0.359X11－0.704X12

－1.419X13－1.026X14 

0.873 0.5016 NAS17 
NAS41 
NAS64 
NAS99-1 
E4M2-7 
E4M4-12 
E7M5-9 

NAS33 
NAS61 
NAS98 
E3M3-2 
E4M2-14 
E4M6-3 
E7M6-2

全株有效果数 
Siliques per plant 

y= 474.59+29.12X1－58.990X2+63.453X3 

+54.359X4+30.704X5+43.150X6 
0.859 43.5665 NAS99-1 

E3M7-6 
E5M5-6 

NAS99-2 
E5M4-7 
E5M8-5 

主序有效果数 
Siliques of main  
inflorescence 

y= 84.67+3.960X1+5.037X2+6.807X3  
+2.894X4+8.485X5+6.412X6 

0.782 6.4280 NAS94 
E3M3-11 
E5M2-3 

NAS98 
E5M1-2 
E5M8-5 

每果粒数  
Seeds per silique 

y= 20.33－2.649X1+1.587X2+1.156X3  
+1.041X4+ 1.5395X5+1.209X6+1.487X7+1.024X8 

0.819 1.4532 NAS41 
E3M2-9 
E4M3-2 
E5M2-4 

NAS82 
E4M2-4 
E4M6-4 
E6M5-3 

千粒重 
1000-seed weight 

y= 3.71+0.144X1－0.241X2+0.181X3 

－0.147X4+0.288X5+0.0898X6  
+ 0.2983X7+0.3028X8 

0.856 0.2326 NAS31 
NAS48 
NAS99-3 
E5M8-5 

NAS34 
NAS94 
E8M2-9 
E5M5-6 

单株产量 
Yield per plant  

y= 18.86+3.682X1+1.251X2+3.405X3 

－3.239X4+2.087X5+2.788X6 
0.796 3.0120 NAS45 

E5M8-5 
E6M3-7 

E4M2-8 
E5M8-7 
E7M6-2 
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预测模型时，采用 0.001 显著水平下筛选的标记位点，

其它性状的预测模型均采用0.01显著水平下筛选的标

记位点。 
9 个性状的预测方程中，标记效应与性状表现的

复相关系数在 0.782～0.873。9 个性状预测方程涉及的

标记位点在 6～14 个，单株产量、主序有效果数和全

株有效果数的预测方程只含有 6 个标记位点，一次有

效枝数的预测方程涉及了 14 个位点。千粒重、全株有

效果数与单株产量的预测方程中有 1 个共同标记位点

E5M8-5，全株有效果数与千粒重的预测方程中有 2 个

共同位点 E5M8-5 和 E5M5-6。 
2.5  预测模型的评价 

9 个性状的预测值与表型值间的相关性都比较

高，均高于杂种标记型值与表型值的相关性。利用

Jackknife 抽样技术对预测模型的稳定性进行检验。从

66 个杂种 F1中依次剔除一个组合，用其余 65 个组合

重建回归方程，并预测剔除杂种 F1的性状表现，计算

预测模型的可决系数 R2和预测残差（表 7）。9 个性

状预测方程的可决系数 R2在 0.5191～0.6783，预测残

差在 0.2501～46.0705，预测残差变异系数在 3.02%～

14.00%。各性状预测方程的剩余误差（表 6）和预测

残差都小于调查数据的随机误差。也说明了预测模型

的稳定性强，预测误差较小，精确度高，具有实用价

值。 
 

表 7  预测模型的评价 

Table 7  Evaluation of prediction models 

项目 
Item 

R2 预测残差 
Prediction residual 

CV% 随机误差 
Random error 

株高 Plant height 0.5765 6.5104 3.02 6.8899 

一次有效枝起点 Branch height 0.5322 6.4411 7.27 8.8271 

主序有效长 Length of main inflorescence 0.5618 3.1518 5.02 4.7751 

一次有效枝数 No. of primary branches 0.6238 0.5673 7.13 0.8424 

全株有效果数 Siliques per plant 0.6783 46.0705 10.05 95.208 

主序有效果数 Siliques of main inflorescence 0.5191 6.8401 7.78 8.8669 

每果粒数 Seeds per silique 0.5426 1.6176 8.22 2.3083 

千粒重 1000-seed weight 0.6508 0.2501 6.68 0.3059 

单株产量 Yield per plant 0.5510 3.1865 14.00 5.975 

R2 为性状预测值对表型值的可决系数；CV%为预测残差的变异系数；随机误差指杂种 F1性状表现的试验误差 
R2 was determination coefficient of predictive value to phenotypic value. CV% was variation coefficient of prediction residual error. Random error was 
experimental error of hybrid performance 

 

3  讨论 

分子标记是生物遗传物质承载信息的外在表现，

对某一个标记位点，其外在特征具有一定的稳定性和

可考察性。本研究正是基于这一认识展开的。分子标

记自身不是表达单元，但当某一标记位点与数量性状

位点（QTL）相连锁时，则可以通过分子标记检测到

相关 QTL 的效应。这里所说的分子标记的效应并不等

同于QTL的效应，它应是QTL效应在分子标记与QTL
连锁紧密程度影响下的一个结果。从某种意义上说，

本研究是针对表达的性状相关 QTL 展开的。 
研究中发现，无论杂交亲本分子标记一般遗传距

离（GGD）还是特殊遗传距离（SGD）只在部分性状

上与杂种表现的相关性达到显著或极显著水平，SGD
比 GGD 与杂种表现的相关性更强，但决定系数均较

小（最大 0.2668），不能用于杂种优势预测，这与前

人的研究结果相一致[9~11,17]。 
利用亲本遗传距离（或遗传差异）预测杂种优势

（距离模式）的基础是人们长期育种实践中的一种认

知：在一定范围内亲本遗传差异越大，杂种优势越强。

从以前的研究结论和本文的结果来看，这种模式并不

理想。Bernardo[15]在用计算机模拟的基础上认为，这

种基于分子标记的杂交亲本间遗传差异预测杂种优势

的准确性在很大程度上取决于 QTL 覆盖率，及与 QTL
连锁的标记比例。何光华等[14]对遗传距离与杂种表现

的相关性较低的原因作了分析，认为出现这一现象的

原因大致有以下几点：①标记位点仅仅反应了基因组

的很少一部分，导致只有有限比例的遗传因子的抽样

是有效的；②大多数标记座位的等位基因可能与性状

相关不密切；③环境效应的影响，QTL 存在环境效应。
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在本研究中发现，在产量组成性状中 SGD 与每果粒数

和千粒重极显著正相关，但与有效角果数极显著负相

关，可能是这种相互抵消的结果导致最终与产量无相

关。进一步研究中通过分析标记位点的效应，发现基

因对性状表现的作用存在多种作用模式，有些位点只

表现加性效应，而有些位点只表现显性效应，另一些

位点则同时具有加性和显性效应。在同一模式中，不

同位点的效应大小、作用方向也不一致，杂合对性状

表现并非都是有利的。在遗传距离（差异）分析模式

中，无论利用一般杂合性还是特殊杂合性，都是将所

分析的位点等同看待，没有考虑各位点的效应大小和

作用方向，这应该是预测效果不佳的主要原因。 
与亲本分子标记遗传距离相比，杂种标记型值与

杂种表型值的相关性有了很大提高，9 个性状的相关

系数在 0.6824～0.8113；可见通过估计特异标记位点

的标记效应分析标记型值与表型值的关系，充分考虑

了各作用位点的效应大小和作用方向，预测效果较好。 
利用逐步回归分析建立的预测模型中，9 个性状

的预测方程涉及的标记位点在 6～14 个，大大减少了

用于性状表现预测所需的标记数目，从而使利用分子

标记预测性状表现变得更具有可操作性。预测值与杂

种表现的相关系数在 0.782～0.873，普遍高于由筛选

的全部相关位点得到的杂种标记型值与性状表现的相

关性。说明利用方差分析所筛选的标记位点中确实存

在一些干扰因子，影响了标记型值与杂种表现的相关

性，利用逐步回归分析进一步对标记位点进行筛选是

有效的。 
这种通过QTL 效应分析的方法由Vuylsteke等[16]

在对玉米杂种优势的研究中进行了探索，但在他的研

究中把特异标记的效应等同于 QTL 效应，而且没有分

析某种效应（加性或显性）存在的可能性，直接计算

其效应值，这与传统的数量遗传学理论不一致。本研

究提出了标记效应和标记型值的概念，在建立的杂种

优势预测模型中首先应用了逐步回归分析，有效的排

除了多种干扰因子，提高了预测效果，而且减少了预

测模型中所涉及的标记位点，使之在育种实践中更具

有实用性。 
研究中 9 个性状的预测模型都没有考虑基因间的

互作。在进一步的研究中如能在预测模型中包含互作

位点，则不但会提高对杂种表现的预测效果，而且可

以对杂交亲本的性状表现进行预测，从而把预测模型

引入到常规育种中去，预测杂交组合后代纯合个体可

能的表现，指导亲本选配及分子标记辅助选择。另外

研究中所建立的预测模型只是一个特定生长环境下的

结果，没有进行多环境条件下的分析，模型中没有包

含环境与基因型之间的互作效应，这也是今后要研究

的重点。 

4  结论 

在估计特异标记位点效应的基础上，利用逐步回

归分析建立了株高、一次有效枝起点、主序有效长、

一次有效枝数、全株有效果数、主序有效果数、每果

粒数、千粒重、单株产量等 9 个甘蓝型油菜产量相关

性状杂种表现的预测模型。Jackknife 检验分析表明这

些预测模型稳定性强，预测效果好。预测模型中涉及

的标记位点少，有利于今后在育种实践中的应用。 
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