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小麦株高及其构成因素的遗传及相关性分析

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（江苏省农业科学院农业生物技术研究所，江苏南京２１００１４）

摘　要：为了给小麦抗倒伏育种提供依据，以７个株高差异较大的冬小麦品种为亲本，按Ｇｒｉｆｆｉｎｇ双列杂

交法Ⅱ配制２１个杂交组合，研究了小麦株高及其构成因素的遗传和相关性。结果表明，株高及其构成因素的

遗传均符合加性显性模型，以加性效应为主，显性程度为部分显性，遗传力高，早代选择有效。控制株高、穗

长、倒一、倒二、倒三、倒四节间长的增效等位基因为显性，而控制倒五节间长的减效等位基因为显性。宁麦８

号、宁麦９号、扬麦９号和扬麦１１具有控制株高、倒一、倒二、倒三和倒四节间长较多的隐性基因；望水白具有

控制穗长最多的显性基因；扬麦９号具有控制穗长和倒五节间长较多的显性基因。株高可能受３～４对主效

基因控制，而其构成因素可能受１～３对主效基因控制。相关分析表明，株高与其构成因素呈极显著遗传正相

关。株高构成因素对株高的作用大小依次为倒一节＞倒二节＞倒三节＞倒五节＞倒四节＞穗长。
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　　株高是影响小麦高产、稳产的重要性状，降低

株高和提高抗倒伏性一直是小麦育种的重要目

标。多年来，许多学者采用不同方法对小麦株高

性状的遗传和相关性进行了研究。多数研究结果

表明，株高的遗传符合加性显性模型，基因作用

方式以加性效应为主，显性程度为部分显性［１４］，

但也有以显性效应为主的报道［５６］，甚至有研究认

为存在较显著的上位性效应，其遗传符合加性显

性上位性模型
［７９］。杨兆生等［１０］和赵万春等［１１］

对株高性状间关系的研究表明，穗下节间长对株

高的直接遗传通径系数最高，对株高的作用最大，

其次为第２节间长。但迄今为止，有关小麦株高

构成因素（包括各节间长和穗长）遗传特性的研究

报道尚不多见。因此，本研究利用７个不同株高

的小麦品种双列杂交的Ｆ１ 及其亲本为材料，试图

探明小麦株高及构成因素的遗传和株高与其构成

因素间的相关性，为小麦高产抗倒育种提供参考。

１　材料与方法

１．１　试验材料

２００９年春选取植株高度有一定差异的７个

冬小麦品种作亲本，依次为宁麦８号（Ｐ１）、宁麦９

号（Ｐ２）、扬麦５号（Ｐ３）、扬麦９号（Ｐ４）、扬麦１１

（Ｐ５）、苏麦３号（Ｐ６）、望水白（Ｐ７）。其中宁麦８

号和扬麦９号为矮秆品种；宁麦９号为半矮秆品

种；扬麦５号和扬麦１１为中秆品种；苏麦３号和

望水白为高秆品种。

１．２　试验设计

按Ｇｒｉｆｆｉｎｇ双列杂交模型ＩＩ，配制成２１个杂

交组合，同年秋种植Ｆ１ 及亲本，共２８个遗传型。

田间按随机区组排列，重复３次，２行区，行长１．５

ｍ，行距２５ｃｍ，株距４ｃｍ。试验在江苏省农业科

学院试验田进行，田间管理措施同大田栽培。

１．３　测定项目

乳熟末期各区随机取１０个单株的主茎测定

株高、穗长、倒一节间（穗下节或称穗颈节）、倒二

节间、倒三节间、倒四节间（基部第二节间）和倒五

节（基部第一节间）的长度。

１．４　数据统计分析

遗传模型分析及遗传参数估计均按 Ｈａｙｍａｎ

双列分析法［１２］进行，同时进行了株高与构成因素

间的相关和通径分析。

２　结果与分析

２．１　方差分析结果

表１的犉测验表明，株高及构成因素的基因

型间方差均达极显著水平，说明各性状存在较大

的遗传变异，可进一步采用 Ｈａｍａｎ提出的犠狉／

犞狉回归分析法对各性状遗传模型进行测验。

２．２　遗传模型分析

模型适合性检验目的是检验各性状是否适合

Ｈａｙｍａｎ提出的加性显性模型，以及上位性的存

在与否。为使分析结果较为可靠，用两种方法进

行遗传模型测验。

２．２．１　犠狉／犞狉回归分析

株高及构成因素的犠狉／犞狉直线回归分析结

果（表２）表明，它们的直线回归系数犫与０的差

异均达极显著，与１的差异不显著，由此可见株高

表１　株高及构成因素的方差分析

犜犪犫犾犲１　犞犪狉犻犪狀犮犲犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳狆犾犪狀狋犺犲犻犵犺狋犪狀犱犻狋狊犮狅犿狆狅狀犲狀狋狊

性状

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ

均方 ＭＳ

基因型 Ｇｅｎｏｔｙｐｅ 机误Ｅｒｒｏｒ

犉值

犉ｖａｌｕｅ

株高Ｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔ ９１７．８５５１ ５．９３６７ １５４．６１

穗长Ｓｐｉｋｅｌｅｎｇｔｈ ３．０７７４ ０．１４６３ ２１．０４

倒１节间长１ｓｔｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ １４６．２８４７ １．２６６４ １１５．５１

倒２节长２ｎｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ ５２．２８６０ ０．５１８７ １００．８０

倒３节长３ｒｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ ２７．４９７８ ０．６５９９ ４１．６７

倒４节长４ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ １０．８７６６ ０．３５２８ ３０．８３

倒５节长５ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ ８．１１６４ ０．１９０２ ４２．６７

　　 表示差异达极显著水平（犘＜０．０１），下同。

ｉｎｄｉｃａｔｅｓｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｔ１％ｌｅｖｅ１．Ｔｈｅｓａｍｅａｒｅａｓｉｎｔａｂｌｅ２ａｎｄｔａｂｌｅ４．
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表２　株高及其构成因素犠狉对犞狉的回归分析

犜犪犫犾犲２　犚犲犵狉犲狊狊犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犠狉狅狀犞狉犳狅狉狆犾犪狀狋犺犲犻犵犺狋犪狀犱犻狋狊犮狅犿狆狅狀犲狀狋狊

项目

Ｉｔｅｍ

株高

Ｐｌａｎｔ
ｈｅｉｇｈｔ

穗长

Ｓｐｉｋｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒１节长

１ｓｔｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒２节长

２ｎｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒３节长

３ｒｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒４节长

４ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒５节长

５ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

犪 １１８．６７９６ ０．０４１０ １８．９０１５ ５．７７６５ ３．２２７６ １．３１５２ １．３９００

犫 ０．９８０８ １．１９７１ ０．９４７８ ０．９４６４ ０．９９９５ ０．９６９５ １．０１９３

狋犪０ １６．４３６５ ０．２５８４ ８．６１８６ １２．６６２２ ９．７９９８ １０．２７２４ １８．２１６２

狋犫０ ２３．２４１７ ５．２２１４ １２．０８９３ ２１．２４４９ １７．０５５３ １５．８６０２ １８．６９８１

狋犫１ ０．４５５０ ０．８５９６ ０．６６５８ １．２０４５ ０．００８５ ０．４９９２ ０．３５４１

及构成因素的遗传符合加性显性模型。由回归

截距ａ的测验结果可知，穗长的回归截距犪＞０，

但与０差异不显著，说明该性状属完全显性遗传；

株高、倒一、倒二、倒三、倒四和倒五节长的回归截

距犪＞０，且与０差异极显著，说明这些性状呈部

分显性遗传。

２．２．２　犠狉－犞狉和犠狉＋犞狉方差分析

一般认为，犠狉－犞狉的异质性是由非等位基

因的相互作用即基因的上位性效应引起的，犠狉＋

犞狉的多样性是由显性效应引起的。因此，可以分

别通过对犠狉 －犞狉和犠狉＋犞狉的同质性测验来

判断上位性与显性效应是否存在。从表３可以看

出，株高及构成因素的犠狉 －犞狉值在公共亲本

间差异均未达到显著水平，说明这些性状不存在

显著的上位性效应，其遗传符合加性显性模型，

此结论与犠狉／犞狉直线回归分析结果完全相同。

由犠狉＋犞狉值的方差分析结果可知，株高、穗长、

倒一节长、倒二节长和倒三节长的犠狉＋犞狉值达

到显著或极显著水平，说明这些性状存在显著的

显性效应；而倒四节长、倒五节长的犠狉＋犞狉值未

达到显著水平，说明这两个性状不存在显著的显

性效应。

表３　犠狉＋犞狉和犠狉－犞狉的方差分析

犜犪犫犾犲３　犞犪狉犻犪狀犮犲犪狀犪犾狔狊犻狊犳狅狉犠狉＋犞狉犪狀犱犠狉－犞狉

性状

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度

犇犉

犠狉＋犞狉

犕犛 犉

犠狉犞狉

犕犛 犉

株高Ｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔ 公共亲本间ＢＰ ６ ３５０９８．９０１０ １１．２３ ８２．２５３６ １．１７

公共亲本内 ＷＰ １４ ３１２６．３４２９ ７０．４３５２

穗长Ｓｐｉｋｅｌｅｎｇｔｈ 公共亲本间ＢＰ ６ ０．７７７８ ４．２６ ０．１０１８ ０．８９

公共亲本内 ＷＰ １４ ０．１８２７ ０．１１４７

倒１节长１ｓｔｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ 公共亲本间ＢＰ ６ １２２６．６３２１ １２．０７ １１．９１８４ ２．０２

公共亲本内 ＷＰ １４ １０１．６３０９ ５．８８８７

倒２节长２ｎｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ 公共亲本间ＢＰ ６ １４２．８８５７ ７．６８ ０．６３６６ １．５１

公共亲本内 ＷＰ １４ １８．６１０４ ０．４２１６

倒３节长３ｒｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ 公共亲本间ＢＰ ６ ７５．６８９８ ５．１３ ０．９９７２ １．５９

公共亲本内 ＷＰ １４ １４．７５７５ ０．６２６９

倒４节长４ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ 公共亲本间ＢＰ ６ ５．４９３５ ２．６２ ０．１４０１ １．０２

公共亲本内 ＷＰ １４ ２．０９７６ ０．１３７４

倒５节长５ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ 公共亲本间ＢＰ ６ ２．４６７２ ２．４７ ０．０２７８ ０．４２

公共亲本内 ＷＰ １４ ０．９９８２ ０．０６６２

　　 和 分别表示差异达显著（犘＜０．０５）和极显著水平（犘＜０．０１），下同。

ａｎｄｉｎｄｉｃａｔｅｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔａｔｔｈｅ５％ａｎｄ１％ｌｅｖｅ１ｓ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｓａｍｅａｒｅａｓｉｎｔｈｅｆｏｌｌｏｗｉｎｇｔａｂｌｅｓ．

ＢＰ：ｂｅｔｗｅｅｎｃｏｍｍｏｎｐａｒａｎｔｓ；ＷＰ：ｗｉｔｈｉｎｃｏｍｍｏｎｐａｒｅｎｔｓ．

２．３　亲本显隐性基因的分布及其作用方向

图１～７表明株高及其构成因素符合加性显

性模型的回归直线。依据各亲本在犠狉／犞狉回归

图形上的位置，可以推断亲本中显隐性基因的分

布。有较多显性基因的亲本具有较低的犠狉、犞狉

值，位于回归线的左下方，而有较少显性基因的亲

本具有较大的犠狉、犞狉值，位于回归线的右上方。

从图１可以看出，Ｐ１（宁麦８号）、Ｐ５（扬麦１１）、Ｐ２

（宁麦９号）和Ｐ４（扬麦９号）具有较多控制株高

遗传的隐性基因，Ｐ６（苏麦３号）和Ｐ３（扬麦５号）

则大约具有等量的控制株高遗传的显性基因和隐

性基因，而Ｐ７（望水白）则具有最多控制株高遗传

的显性基因。由图２可知，Ｐ７（望水白）和Ｐ４（扬

麦９号）具有较多控制穗长遗传的显性基因，Ｐ１
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　　１：宁麦８号；２：宁麦９号；３：扬麦５号；４：扬麦９号；５：扬

麦１１；６：苏麦３号；７：望水白。下同。

１：Ｎｉｎｇｍａｉ８；２：Ｎｉｎｇｍａｉ９；３：Ｙａｎｇｍａｉ５；４：Ｙａｎｇｍａｉ９；

５：Ｙａｎｇｍａｉ１１；６：Ｓｕｍａｉ３；７：Ｗａｎｇｓｈｕｉｂａｉ．Ｔｈｅｓａｍｅａｒｅａｓｉｎ

ｆｏｌｌｏｗｉｎｇｆｉｇｕｒｅｓ．

图１　株高犠狉依犞狉的回归直线

犉犻犵．１　犚犲犵狉犲狊狊犻狅狀狅犳犠狉狅狀犞狉犳狅狉狆犾犪狀狋犺犲犻犵犺狋

图２　穗长犠狉依犞狉的回归直线

犉犻犵．２　犚犲犵狉犲狊狊犻狅狀狅犳犠狉狅狀犞狉犳狅狉狊狆犻犽犲犾犲狀犵狋犺

图３　倒一节长犠狉依犞狉的回归直线

犉犻犵．３　犚犲犵狉犲狊狊犻狅狀狅犳犠狉狅狀犞狉犳狅狉犳犻狉狊狋犻狀狋犲狉狀狅犱犲犾犲狀犵狋犺

图４　倒二节长犠狉依犞狉的回归直线

犉犻犵．４　犚犲犵狉犲狊狊犻狅狀狅犳犠狉狅狀犞狉犳狅狉

狊犲犮狅狀犱犻狀狋犲狉狀狅犱犲犾犲狀犵狋犺

图５　倒三节长犠狉依犞狉的回归直线

犉犻犵．５　犚犲犵狉犲狊狊犻狅狀狅犳犠狉狅狀犞狉犳狅狉狋犺犻狉犱犻狀狋犲狉狀狅犱犲犾犲狀犵狋犺

图６　倒四节长犠狉依犞狉的回归直线

犉犻犵．６　犚犲犵狉犲狊狊犻狅狀狅犳犠狉狅狀犞狉

犳狅狉犳狅狌狉狋犺犻狀狋犲狉狀狅犱犲犾犲狀犵狋犺

（宁麦８号）、Ｐ２（宁麦９号）和Ｐ５（扬麦１１）具有较

多控制穗长遗传的隐性基因。由图３可知，关于

倒一节间长，携带较多显性基因的亲本是Ｐ７（望

水白）和Ｐ３（扬麦５号），Ｐ４（扬麦９号）和Ｐ５（扬

麦１１）具有较多的隐性基因。由图４可知，控制

倒二节间长，Ｐ７（望水白）具有最多的显性基因，

Ｐ５（扬麦１１）和Ｐ２（宁麦９号）具有较多的隐性基

因。由图５可见，控制倒三节间长，Ｐ６（苏麦３号）

和Ｐ７（望水白）具有较多的显性基因，Ｐ１（宁麦８

号）、Ｐ５（扬麦１１）和Ｐ２（宁麦９号）具有较多的隐

性基因。由图６可以看出，控制倒四节间长，Ｐ７

（望水白）和Ｐ６（苏麦３号）具有较多的显性基因，

Ｐ１（宁麦８号）具有最多的隐性基因。由图７可

知，控制倒五节间长，Ｐ４（扬麦９号）和Ｐ５（扬麦

１１）具有较多的显性基因，Ｐ７（望水白）具有最多

的隐性基因。在各图中，同一亲本不同性状显隐
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图７　倒五节长犠狉依犞狉的回归直线

犉犻犵．７　犚犲犵狉犲狊狊犻狅狀狅犳犠狉狅狀犞狉

犳狅狉犳犻犳狋犺犻狀狋犲狉狀狅犱犲犾犲狀犵狋犺

性基因分布有一定差异，因此在育种实践中应全

面权衡亲本各性状，选择适宜的亲本，使得在杂交

后代中能获得符合育种目标的个体，以提高育种

效率。从本试验结果看，矮秆品种宁麦８号和扬

麦９号、半矮秆品种宁麦９号、中秆品种扬麦１１

具有控制株高、倒一、倒二、倒三、倒四节间长较多

的隐性基因，因此，这４个品种在降低株高育种中

有一定的利用价值。

　　根据犠狉＋犞狉和犢狉（亲本值）间相关系数的

正负，可以判断显性的方向。当狉为正值时，高值

为隐性，低值为显性；当狉为负值时，高值为显性，

低值为隐性。本试验结果表明，倒五节间长的

犠狉＋犞狉和亲本犢狉呈正相关（狉＝０．６５３５），说明

高值受隐性基因控制，低值受显性基因控制，显性

基因起减效作用；株高、穗长、倒一、倒二、倒三、倒

四节间长的犠狉＋犞狉和犢狉均呈负相关（狉分别为

－０．８９０２，－０．９４０３，－０．６５１５，－０．７８０５，

－０．６２６７，－０．８０６７），表明这些性状的遗传表现

为高值受显性基因控制，低值受隐性基因控制，显

性基因起增效作用。

表４　株高及构成因素的遗传参数估计值

犜犪犫犾犲４　犈狊狋犻犿犪狋犲狅犳犵犲狀犲狋犻犮狆犪狉犪犿犲狋犲狉狊狅犳狆犾犪狀狋犺犲犻犵犺狋犪狀犱犻狋狊犮狅犿狆狅狀犲狀狋狊

参数

Ｐａｒａｍｅｔｅｒ

株高

Ｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔ

穗长

Ｓｐｉｋｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒１节长

１ｓｔｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒２节长

２ｎｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒３节长

３ｒｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒４节长

４ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒５节长

５ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

犇 ５１９．３９２８ １．６４５８ ８４．４８２８ ２５．９３７０ １６．１６１３ ５．７６５４ ５．９８８０

犉 －７４．６７２４ ０．０５５６ －３．９７７１ －７．６７４９ －１．０９４６ －１．３５４１ １．２０９５

犎１ ４９．７０００ ０．８８２２ １４．１３０５ ４．１０２１ ２．７９９３ ０．５１９２ ０．３１６０

犎２ ４４．３２９４ ０．８０８４ １０．７５８８ ３．５２６６ ２．６３０８ ０．４６１８ ０．２１８０

（犎１／犇）１
／２ ０．３０９３ ０．７３２１ ０．４０６６ ０．２１４９ ０．４１６２ ０．３００１ ０．２２９７

［（４犇犎１）１
／２＋犉］／

［（４犇犎１）１
／２－犉］

０．６２２９ １．０４７２ ０．８９１８ ０．４５７７ ０．８４９５ ０．４３７５ ２．５６９１

犎２／４犎１ ０．２２３０ ０．２２９１ ０．１９０４ ０．２１４９ ０．２３５０ ０．２２２４ ０．１７２５

犓 ３．５４７６ ０．１８０３ ２．０９７７ ２．７０６８ ０．８５５４ １．６０９６ ０．１４４３

犺２犖／％ ９５．０８ ７６．６２ ９３．１６ ９２．６６ ９０．３９ ９３．５３ ９５．０８

　　犇：加性方差；犉：显性和隐性等位基因的相对频率；犎１、犎２：显性方差；（犎１犇１
／２）：平均显性度；［（４犇犎１）１

／２＋犉］／［（４犇犎１）１
／２－犉］：

亲本中显性和隐性基因的比例；犎２／４犎１：增减效等位基因比例；犓：基因组数；犎２犖（％）：狭义遗传力

犇，ａｄｄｉｔｉｖｅｖａｒｉａｎｃｅ；犉ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｄｏｍｉｎａｎｔａｎｄｒｅｃｅｓｓｉｖｅａｌｌｅｌｅｓ；犎１、犎２，ｄｏｍｉｎａｎｔｖａｒｉａｎｃｅ；（犎１／犇１
／２），ａｖｅｒａｇｅｄｅｇｒｅｅｏｆｄｏｍｉ

ｎａｎｃｅ；［（４犇犎１）１
／２＋犉］／［（４犇犎１）１

／２－犉］，Ｒａｔｉｏｏｆｄｏｍｉｎａｎｔｔｏｒｅｃｅｓｓｉｖｅｇｅｎｅｓｉｎｐａｒｅｎｔｓ；犎２／４犎１，ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｏｆｐｏｓｉｔｉｖｅａｎｄｎｅｇａｔｉｖｅ

ａｌｌｅｌｅｓｉｎｐａｒｅｎｔｓ；犓ｎｕｍｂｅｒｓｏｆａｌｌｅｌｅｓ；犎２犖（％），ｎａｒｒｏｗｓｅｎｓｅｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ．

表５　株高及其构成因素间的相关系数

犜犪犫犾犲５　犌犲狀狅狋狔狆犻犮犮狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀犮狅犲犳犳犻犮犻犲狀狋狅犳狆犾犪狀狋犺犲犻犵犺狋犮犺犪狉犪犮狋犲狉狊

性状

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ

穗长

Ｓｐｉｋｅｌｅｎｇｔｈ

倒１节长

１ｓｔｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒２节长

２ｎｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒３节长

３ｒｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒４节长

４ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒５节长

５ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

株高Ｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔ ０．６８４７ ０．９４８６ ０．９７３５ ０．９５６２ ０．９７０７ ０．８４９５

穗长Ｓｐｉｋｅｌｅｎｇｔｈ ０．４６６６ ０．７２２４ ０．７２２１ ０．７２３４ ０．７８５０

倒１节间长１ｓｔｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ ０．９１３３ ０．８３２２ ０．８６１３ ０．６６８８

倒２节长２ｎｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ ０．９１５３ ０．９２６９ ０．７６８３

倒３节长３ｒｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ ０．９９１７ ０．９２６１

倒４节长４ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ ０．９３９５

２．４　遗传参数的估算

按Ｈａｙｍａｎ双列杂交分析方法对株高及其

构成因素进行了遗传参数估算（表４），可以看出：

（１）株高及构成因素的加性效应方差犇 和显性效

应方差犎１、犎２ 均达极显著水平，说明加性效应

和显性效应都真实存在，由于犇＞犎１，说明株高

及构成因素的遗传以加性效应更为重要。（２）株

高及构成因素的平均显性度（犎１／犇）
１／２
＜１，说明

显性程度为部分显性，这与回归分析完全一致。

（３）株高、倒一、倒二、倒三、倒四节间长的犉值为
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负，［（４犇犎１）
１／２＋犉］／［（４犇犎１）

１／２－犉］＜１，表

明其亲本所携带的隐性基因比显性基因要多；而

穗长和倒五节长的犉值为正，［（４犇犎１）
１／２＋犉］／

［（４犇犎１）
１／２－犉］＞１，说明其亲本所携带的显性

基因比隐性基因要多。（４）株高及构成因素的

犎２／４犎１ 值均＜０．２５，且株高、倒二、倒四、倒五节

长的犉值达极显著，表明亲本中这些性状的增减

效等位基因频率分布不对称。（５）犓 值反映了控

制该性状并显示显性的基因组数，穗长、倒三、倒

五节间长可能受１对主效基因控制；倒四节间长

可能受１～２对主效基因控制；倒一和倒二节间长

可能受２～３对主效基因控制；株高可能受３～４

对主效基因控制。（６）狭义遗传力除穗长＜８０％

以外，其余性状的狭义遗传力均＞９０％，说明株高

及构成因素的遗传力高，早代选择有效。

２．５　株高及其构成因素间的相关和通径分析

由表５可知，株高与其６个构成因素间均呈

极显著正相关，尤其与倒一、倒二、倒三、倒四节间

长的相关系数最大，说明株高与此４个性状关系

最密切。此外，株高构成因素之间也存在显著或

极显著的正相关。

为进一步明确株高与其构成因素间的关系，

以株高为依变量，各株高构成因素为因变量，进行

了通径分析（表６），由表６可知，株高构成因素对

株高的直接作用为倒一节长（０．４２５８）＞倒二节长

（０．２１９１）＞ 倒三节长 （０．１７５５）＞ 倒五节长

（０．１０６５）＞倒四节长（０．０９６６）＞穗长（０．０５３２），

并且穗长和下部各节也通过上部茎节，尤其是穗

下节间的间接效应作用于株高。

表６　株高及其构成因素间的通径系数

犜犪犫犾犲６　犘犪狋犺犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犫犲狋狑犲犲狀狆犾犪狀狋犺犲犻犵犺狋犪狀犱犻狋狊犮狅犿狆狅狀犲狀狋狊

性状

Ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ

穗长

Ｓｐｉｋｅｌｅｎｇｔｈ

倒１节长

１ｓｔｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒２节长

２ｎｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒３节长

３ｒｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒４节长

４ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

倒５节长

５ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅ
ｌｅｎｇｔｈ

穗长Ｓｐｉｋｅｌｅｎｇｔｈ ０．０５３２ ０．１９３０ ０．１５５３ ０．１２４１ ０．０６８８ ０．０８０９

倒１节间长１ｓｔｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ ０．０２４１ ０．４２５８ ０．１９９１ ０．１４３０ ０．０８１２ ０．０７００

倒２节长２ｎｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ ０．０３７７ ０．３８７０ ０．２１９１ ０．１５８３ ０．０８７９ ０．０８０８

倒３节长３ｒｄｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ ０．０３７６ ０．３４７２ ０．１９７６ ０．１７５５ ０．０９５０ ０．０９６８

倒４节长４ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ ０．０３７９ ０．３５７８ ０．１９９４ ０．１７２５ ０．０９６６ ０．０９８３

倒５节长５ｔｈｉｎｔｅｒｎｏｄｅｌｅｎｇｔｈ ０．０４０４ ０．２７９８ ０．１６６２ ０．１５９４ ０．０８９２ ０．１０６５

　　下划线为直接通径系数。Ｕｎｄｅｒｌｉｎｅｉｎｄｉｃａｔｅｓｄｉｒｅｃｔｐａｔｈｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ．

３　讨 论

３．１　关于株高及其构成因素基因的数目

一般认为，小麦株高性状表现为多基因控制

的数量性状的遗传特征。Ｈａｌｌｏｒａｎ
［１３］利用８个小

麦亲本双列杂交的２８个Ｆ１、Ｆ２ 杂交组合研究了

小麦株高的遗传，结果表明，高秆为显性，矮秆为

隐性，株高至少由二组显性基因控制。李泽宇［５］

利用７个亲本双列杂交的２８个Ｆ１ 杂交组合研究

了小麦５个产量性状的基因组数，结果表明，株

高、穗长都是由一组基因控制的，另有一些微效基

因起辅助作用。李斯深等［１４］利用重组自交系群

体进行质量数量性状分析表明，株高是由２对连

锁的主基因和微效基因共同控制。李俊周等［１５］

利用ＤＨ群体研究表明，控制株高、穗长和穗下节

长的基因数目分别为５、１０和６对。近年来，许多

学者对株高性状的ＱＴＬ进行了定位研究。李文

才等［１６］认为与穗长和株高相关的ＱＴＬ分别位于

５Ｄ和１Ｄ染色体上。Ｓｈａｈ等
［１７］以单个染色体重

组代换系为材料，在３Ａ和４Ａ染色体上发现２个

与小麦株高有关的ＱＴＬ。王竹林等
［１８］利用百农

６４×京双１６组合的Ｆ２：３株系群体检测到３个控

制株高的 ＱＴＬ，分别位于２Ｂ、４Ｄ和６Ａ 染色体

上。周淼平等［１９］利用江苏地方品种望水白与墨

西哥小麦品种Ａｌｏｎｄｒａ杂交构建的重组自交系群

体检测到４个影响小麦株高的ＱＴＬ，它们分别位

于１Ｄ、２Ｂ、４Ａ和４Ｄ染色体上。王岩等
［２０］利用

ＩＦ２ 群体检测到与株高相关的ＱＴＬ７个，分别位

于染色体２Ｄ、３Ａ、４Ｂ、４Ｄ、５Ｂ和６Ｄ 上。Ｚｈａｎｇ

等［２１］利用１６８个双单倍体群体检测到９个与小

麦株高有关的ＱＴＬ，分布在３Ａ、４Ｂ、４Ｄ、５Ａ、６Ａ、

７Ｂ和７Ｄ染色体上。本研究结果表明，株高的遗

传可能涉及３～４对主效显性基因控制，其构成因

素可能涉及１～３对主效基因控制。笔者认为，估

算主效基因组数的多少可能因试验环境、供试材

料和试验设计的不同而有所差异。至于株高及构

成因素究竟受多少对主基因控制、是否存在微效

基因、以及基因分布在哪几条染色体上还有待进

一步研究。
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３．２　关于株高的选育

本研究结果表明，小麦株高的遗传受加性效

应和显性效应的共同作用，以加性效应为主，显性

程度表现为部分显性，遗传力高，这与多数学者的

研究结果 ［１４，１８］相符。穗长、倒一、倒二、倒三、倒

四、倒五节间长的遗传特点与株高完全一致。株

高及构成因素以加性效应和显性效应共同控制的

遗传方式表明，杂交Ｆ１ 的性状表达不仅受亲本性

状数值的影响而且也受等位基因间相互作用的影

响。因此，在杂交育种中，一方面应注意双亲的株

高，尽量避免使用植株偏高的品种作亲本；另一方

面株高的高值受显性基因控制，因而杂种早代高

秆这一性状就易于表现。笔者在育种实践中也发

现，Ｆ１ 代株高常常表现中间型甚至高于双亲平均

值，表现较明显的正向优势。因此，在与矮秆亲本

杂交后，株高出现正向优势并不意味后代不能分

离出矮秆的个体。此外，由于株高及构成因素的

遗传力高，因此在早代就可以对这些性状进行选

择。本研究发现，株高与其构成因素呈极显著的

遗传正相关，在株高构成因素中，穗下节间长对株

高的作用最大，其次为倒二节间长，因此，通过严

格选择穗下节间和倒二节间的长短，可以控制植

株的高度。但穗下节间并不是越短越好，穗下节

间是穗部重要支撑器官，与形成小麦大穗关系密

切。张铁山等［２２］研究认为，小麦穗颈长与群体产

量相关密切，对群体产量具有较大的正效应。吴

同彦等［２３］认为穗颈节长与穗粒数呈显著正相关。

姚金保等［２３］研究表明，穗颈长与每穗粒数、千粒

重、单穗粒重和单株产量呈微弱的遗传正相关。

所以，育种工作者在进行选种时不能片面只追求

穗颈节的长或短，而应和株高统筹考虑，株高在相

同前提下选择穗颈较长的材料对产量有一定正向

作用。育种实践表明，选择穗下节间长度适中，基

部节间短而粗，节间长度配置合理，半矮秆或中秆类

型的小麦品种更有利于提高其抗倒性和产量潜力。
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