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摘要  [ 目的] 为选育高产、适应性强的超甜玉米新品种提供理论依据。[ 方法] 对6 个超甜玉米自交系P1～P6 进行完全双列杂交 ,组配
了15 个杂交组合 , 并对花期性状进行了配合力及方差( Wr) 与协方差( Vr) 相关性分析与估算。[ 结果] 6 个超甜玉米自交系雄花期性状
的GCA 效应大小顺序为P2 < P3 < P5 < P1 < P4 < P6 , 则亲本P2 花期的GCA 效应值的负向优势最强 ,P3 、P5 次之。SCA 效应值中P4×P6 组
合的负向优势最强 ,P3 ×P5 和P1×P5 次之。在一般配合力与特殊配合力的测定中 ,P1×P5 , P3 ×P5 , P2×P3 等几个组合较优。6 个亲本
具有的显性基因由多至少排列顺序为 :P1 > P6 > P4 > P2 > P3 > P5。[ 结论] 亲本P2 和P3 是早熟亲本的理想选择。
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Inheritance Analysis of Florescence Characteristics of Super Sweet Corn
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Abstract  [ Objective] The ai mwas to provide the theoretical basis for selecting newvarieties of super sweet corn with highyield and strong adaptability .
[ Method] The complete diallel cross was made among 6 inbred lines of super sweet corn, and 15 cross combinations were made . The combining ability and
correlations between variance ( Wr ) and covariance ( Vr) of florescence characteristics were analyzed and esti mated . [ Result] The GCAeffect of male flo-
rescence characteristics in6 i nbred lines of super sweet cornin order was P2 < P3 < P5 < P1 < P4 < P6 . The GCA effect value of florescence characteristics
in parent plant P2 had the strongest negative heterosis , and the following was that in P3 and P5 . The negative heterosis of combination P4 ×P6 was the
biggest in SCAeffect value , and the following was that of P3 ×P5 and P1 ×P5 . The combinations of P1 ×P5 , P3×P5 and P2 ×P3 were better inthe de-
tection of their GCA and SCA. The dominant genes of the 6 parent plants frommore to less was P1 > P6 > P4 > P2 > P3 > P5 . [ Conclusion] The ideal
choice of parent plant for early maturity was P2 and P3 .
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  超甜玉米是由双隐性基因 sh2 控制的遗传性状, 缺乏水

溶性多糖( WSP) 的糯性。但含糖量高, 一般乳熟期含糖量在

20 %～25 % , 有适宜采收期长, 口感甜脆等优点[ 1 - 2] 。近几

年, 广东省在超甜玉米选育种方面进展迅速, 通过省品种审

定委员会审定的超甜玉米新品种达到9 个[ 3 - 5] ; 生产规模不

断扩大, 从20 世纪90 年代初的种植面积不超过0 .1 万hm2 ,

至目前已达5 .6 万hm2 。虽然广东省的超甜玉米的发展潜力

大, 但存在一些不足 , 主要是基础研究滞后 , 种质资源贫乏

等。为提高超甜玉米的育种水平, 应进一步加强超甜玉米的

基础研究。

超甜玉米的开花时期是成熟性、适应性和产量等性状的

重要指标, 亲本不同、杂交组合不同, 其杂交种的杂交优势与

配合力存在明显差异。深入研究超甜玉米开花期性状的遗

传性对杂交组合的早期鉴定和亲本选配具有重要意义。目

前国内对玉米花期性状的研究报道较少, 对于超甜玉米在此

方面的研究甚少。笔者采用Griffing 、Hayman 分析方法, 对超

甜玉米花期性状的一般配合力、特殊配合力和遗传力进行了

分析, 探讨各亲本间的遗传特性和规律 , 为选育高产、适应性

强的超甜玉米新品种提供理论依据。

1  材料与方法

1 .1 田间试验  试验选用6 个超甜玉米自交品系, 亲本

1132X 为P1 ;T5-1 为 P2 ;ZC-1X 为P3 ;43-1X 为P4 ;24X 为P5 ;

25-1X 为P6 。采用B.Griffing 的方法Ⅳ[ 6] , 组配成的15 个部

分双列杂交组合 , 见表1。15 个组合随机区组排列,2 次重

复, 每小区随机取样10 株。

1 .2 方法  

( 1) 配合力与遗传力测定[ 7 - 8] 。运用Griffing 双列杂交第

4 种试验方法, 对组合花期性状进行配合力估算。一般配合

力效应 :

g i =
1

P( P - 2)
( PXi . - 2 X. .) ;

特殊配合力效应:

Sij = Xi j -
1

P - 2( Xi . - X. j) +
2

( P - 1) ( P - 2) x . . ;

遗传力效应:

广义遗传力 h B
2 =

2σg
2 + σs

2

σp
2

=
σG

2

σp
2

;

狭义遗传力 h n
2 =

2σg
2

σp
2

=
σd

2

σp
2
。

( 2) 方差与协方差分析[ 9] 。

回归系数: b =
Cor( Wr , Vr)

V( Vr)
;

显性座位数目的估算 : K=
h2

H2
。

表1 配置的部分双列杂交组合

Table 1 The collocationof somediallel crosses

亲本♀

Female parent

亲笨♂ Male parent

P2 P3 P4 P5 P6

P1 P1×P2 P1×P3 P1×P4 P1×P5 P1×P6

P2 P2×P3 P2×P4 P2×P5 P2×P6

P3 P3×P4 P3×P5 P3×P6

P4 P4×P5 P4×P6

P5 P5×P6

2  结果与分析

2 .1 雄花期性状配合力效应及分析  将15 个双列杂交组

合的花期按每株植株的花期观察数值为基本统计单位进行

方差分析。结果表明 , 各遗传型间( 组合) 的花期性状存在极

显著差异( F 雄花期 = 11 .85 * * ) ( 表2) , 因此需作进一步的配

合力分析。
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  GCA 是亲本自交系与其他多个自交系杂交后遗传给后

代性状的平均表现, 它主要是由基因的加性效应所决定, 是

能够稳定遗传和固定的部分[ 9] 。SCA 是指根据于一般配合

力所预测的平均表现的离差, 指特定杂交组合的表现较之平

均数的优劣结果, 它表示基因显性、上位性、互作效应及基因

与周围环境因素的互作效应的综合结果。GCA 效应大小顺

序为P2 < P3 < P5 < P1 < P4 < P6 , 则亲本P2 花期的 GCA 效应

值有最强的负向优势,P3 、P5 次之。而SCA 效应值中P4 ×P6

组合配合负向优势最优,P3 ×P5 、P1 ×P5 次之,P2 ×P4、P2 ×

P3 、P1 ×P2 较优( 表3) 。

表2 超甜玉米组合花期方差分析( 以植株为计算单位)

Table 2 Variance analysis of florescenceinsuper sweet corncombinations

( with plant as the calculationunit)

变异来源
Sources of
variation

自由度 df
Degree of
freedom

平方和 S2

Square
sum

方差
MS

Variance

F 值
F value

组合Combinations   14 56 .33  56 .33 11 .85 * *

区组Block 1 946 .37 67 .60 14 .22

组合×重复 14 651 .57 46 .54 9 .79

Combination×repeat

机误Error 270 1 283 .40 4 .75

总和Sum 299 2 937 .67

表3 亲本间一般配合力与特殊配合力效应

Table 3  General combining ability and special combining ability among

parents

配合力效应
Combining
ability effect

亲本Parents

P1 P2 P3 P4 P5 P6

一般配合力 0 .096 - 1 .304 - 0 .917  0 .971 - 0 .217  1 .371

General comb-

ining ability

特殊配合力 P1 - 0 .475 1 .688 0 - 1 .413 0 .200

Specific comb- P2 - 0 .813 - 0 .9 0 .388 1 .800

ining ability P3 0 .112 5 - 1 .500 0 .513

P4 2 .913 - 2 .125

P5 - 0 .388

方差Variance σS
2 1 .099 1 .093 1 .330 3 .277 3 .079 1 .874

  从亲本的 GCA 和SCA 效应值可看出, 综合表现较优的

亲本为P2 、P3 , 其一般配合力效应负向值高, 配合出的较优组

合数目较多。因此, 在亲本选配时, 选择 GCA 和SCA 较优的

亲本, 选配出的优势组合的可能性大。试验结果显示亲本

P2 、P3 作为早熟亲本比较理想。进一步比较各亲本在其各组

合中性状传递能力的整齐度, 对每一个亲本的SCA 进行分

析。亲本P2 、P1 、P3 能够较整齐地将早熟性状传递给其所有

组合的F1 后代, 而P5 、P4 的整齐性最差。虽然亲本P1 比P3

的性状传递能力的整齐度高一些 , 但从总的表现来看亲本P3

比P1 较优。因而亲本P2 、P3 是早熟亲本的理想选择。

2 .2 花期性状遗传效应组成与分析

2 .2 .1 遗传方差( Vr) 与遗传协方差( Wr) 的估算。对6 个亲

本进行阵列方差( Vr) 与阵列协方差( Wr) 分析( 表4) 。结果

表明, Vri - Wri 值之间的差异较大, 即 Vri - Wri 呈现多样性。

进一步对 Wr 和 Vr 间进行相关和回归分析, 相关系数 r =

0 .76 * , 回归方程为 Wr = 0 .405 Vr - 1 .93 , 经 t 测验, 回归系数

b 与1 未达到显著水平, 与0 达到显著水平( 3 .46 * ) , 说明超

甜玉米花期性状的遗传符合“加性 - 显性”模型。由图1 可

见, Vr 与 Wr 的相关回归直线在原点下方与 Wr 轴相交 , 即显

性基因效应 h 小于加性基因效应 d , 则表现为超显性。从各

亲本的相对位置可以表明亲本带有显性基因和隐性基因的

分布。具有最多显性基因的亲本有最低的 Wri 和 Vri 值( 离

原点最近) , 具有最多隐性基因的亲本有最高的 Wri 和 Vri 值

( 离原点最远) 。6 个亲本具有的显性基因由多至少排列顺序

为:P1 > P6 > P4 > P2 > P3 > P5 , 则P6 、P1 具有较多的显性基

因, 但由于它们距离原点仍有距离, 所以P6 与 P1 都不具有

全部的显性基因。P2、P3、P5 距离原点较远, 说明它们具有较

多的隐性基因, 其中P5 距原点最远, 也就是它具有最多的隐

性基因。

表4 超甜玉米花期 Vr 与 Wr 的估算

Table 4 Theesti mateof Vr and Wr inflorescence of super sweet corn

亲本Parents Wri Vri Vri - Wri Wri + Vri Yr

P1  3 .405  - 0 .556 - 3.961  2 .849 20 .65

P2 5 .060 0 .444 - 4.616 5 .504 20 .45

P3 5 .192 - 0 .865 - 6.057 4 .327 20 .50

P4 4 .024 1 .350 - 2.675 5 .374 21 .30

P5 10 .971 3 .390 - 7.581 14 .361 23 .50

P6 3 .261 0 .797 - 2.465 4 .058 22 .90

图1 Vr 与 Wr 直线回归

Fig.1 The linear regressionof Vr and Wr

2 .2 .2 花期方差分量的估算。对加性效应( D) 、显性效应

( H1 和 H2) 、平 均 显 性 度[ ( H1/ D) 1/2 ] 、基 因 频 率 分 布

( H2/4 H1) 及狭义遗传力等进行估算: D、H1 、H2 、F 、E 、h N
2 、

D - H1 、( H1/ D) 1/2 、H2/4 H1 、K 的花期性状的遗传参数分别

为6 .161 ±1 .510、11 .485±3 .850、13 .776 ±3 .400、- 4 .859 ±

3 .700 、2 .378 ±0 .570 、41 .291 ±2 .310、- 12 .101、1 .365 、0 .299 、

3 .000 。结果表明, D 和 H1 、H2 均达显著水平, 说明超甜玉米

花期性状的遗传方差由加性效应和显性效应共同组成 ;

D - H1( - 12 .101) 为负值, 也说明显性效应比加性效应更为

重要, 即显性基因起主要作用, 而且存在超显性现象。花期

性状的平均显性度为1 .365 , 大于1 , 在各种显性关系中表现

为超显性。正效和负效基因频率分布为0 .299 , 大于0 .25

( 正、负效基因频率分布对称, 则值为0 .25) , 说明6 个亲本开

花期在显性座位上的正负效基因分布是不相等的。上位效

应 F 值( - 4 .859) 为负效应, 而环境方差 E 显著, 说明环境对

开花期性状影响较大, 因此, 选择自交系时, 注重早代选择和

晚代鉴定。估算控制花期性状的等位基因数目 K= 3 .000 , 说

明控制花期性状的基因至少有3 对以上。
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2 .3  花期性状的遗传力  遗传力所反映的是亲代的性状遗

传给子代的一种能力。遗传力高的性状, 子代重现亲代性状

的可能性就大, 选择愈易有效, 反之则较难。遗传力较高的

性状早代选择较大的可靠性较大 , 遗传力较低的性状早代选

择效果较小。对超甜玉米花期性状进行了广义遗传力和狭

义遗传力的估算, 广义遗传力为65 .37 % , 狭义遗传力为

44 .02 % , 结果表明, 超甜玉米花期性状既有显性基因效应 , 又

有加性基因效应, 其遗传力较高 , 因此 , 该性状属于多基因型

控制, 在早代选择的可靠性较大, 育出优良自交系的机会也

就大些。

3  讨论

(1) 超甜玉米的开花时期是成熟性和适应性的重要指

标, 亲本不同、杂交组合不同, 其杂交种的杂交优势与配合力

存在明显差异。深入研究超甜玉米开花期性状的遗传性对

杂交组合的早期鉴定和亲本选配具有重要意义。

(2) 对超甜玉米花期的配合力及遗传特性进行分析, 结

果表明, 一般配合力和特殊配合力效应值较高的亲本, 组配

出的优势组合较多 ; 多数优势组合中均有1 个或2 个是高配

合力效应值亲本, 并且特殊配合力较好的杂交组合在其组合

的杂交优势上一般都有较好的表现。在遗传力的分析中可

看出, 超甜玉米雄花期性状的广义遗传力较高而狭义遗传力

较低, 因此 , 我们要在晚代对它进行选择, 这样的可靠性才较

大, 育出优良新品种的机会也就较大。在 Vr 与 Wr 的相关回

归直线分析中可清楚地看到显性基因效应大于加性基因效

应和各亲本具有显性基因的多少,6 个亲本具有的显性基因

由多至少排列顺序为 P1 > P6 > P4 > P2 > P3 > P5 。Vr 与 Wr

的进一步分析表明, 超甜玉米雄花期性状的遗传效应由加性

和显性成分所组成, 而显性成分在雄花期性状的遗传中要重

要得多。
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表1 抗血清效价测定结果

Table1  The deter mination results of antiserumtiter

代号

Code

稀释倍数

Dilution multiple

OD492

样品Samples CK

1 10 - 1 4 .372 2 .100

2 10 - 2 3 .586 1 .393

3 10 - 3 3 .299 0 .935

4 10 - 4 1 .865 0 .827

5 10 - 5 1 .161 0 .899

  目前 , 已有不同类型的原核表达载体商品化[ 7] ,pET 系

统是在 E . coli 中克隆表达重组蛋白的功能最强大的系统,

拥有噬菌体T7 强转录及翻译信号控制和多选择型的宿主

菌, 不同的优化组合, 可使目的产物大量表达。该研究在选

用分泌表达载体pET-22b , 成功表达了PL 的融合蛋白 , 表达

量非常高 , 这与所用载体特点密切相关, 因为笔者曾用其他

相关载体得到的表达量均不理想。该研究中未采用 His

Band 柱提取重组蛋白, 而是直接通过 SDS- PAGE 凝胶分离

目的蛋白后, 连同胶块磨碎进行免疫 , 制备出的抗血清效果

较好 , 这样有利于简化分离抗原蛋白的程序并降低成本。

虽然得到的表达蛋白量很高 , 但是没有检测到蛋白酶

活性 , 这是由于pET 表达系统是一种高效表达系统, 表达产

物量大而没有形成正确的三维结构 , 况且大部分表达产物

形成包涵体形式 , 在没有经过复杂的复性过程前是不会表

现出生物学活性的 , 很多使用大肠杆菌表达系统进行蛋白

质表达时都遇到过这种问题 , 这有待进一步摸索出一套适

当的复性方法 , 提高表达蛋白的胞外活性。

该实验中高效价抗血清的制备 , 为进一步研究淡紫拟

青霉的侵染机理及 PL 蛋白酶的作用方式奠定了良好的

基础。
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