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长脖黄×大叶密合重组自交系群体主要农艺性状遗传分析 
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摘  要：了解烟草重要农艺性状的遗传变异可为烟草育种提供基础。本研究利用烟草品种“大叶密合”和“长脖黄”作亲本

建立的重组自交系 RILs（F6）群体为材料，对株高、节距、叶片数、最大叶叶宽、最大叶叶长、最大叶叶重和茎围等 7 个

农艺性状进行方差分析、相关性分析、遗传力以及遗传模型分析。结果表明，7个性状在重组自交系群体中连续变异，变异

范围在 10.8%~25.6%，存在双向超亲分离现象，除了最大叶叶长外，都符合正态分布。由各性状之间相关分析得出，21 对

性状中 18对达到显著或极显著水平，且均是正相关，其中有 4对性状的相关系数大于 0.5。7个性状的广义遗传力依次为：

茎围>最大叶叶宽>节距>株高>叶片数>最大叶叶重>最大叶叶长，同时具有较高的相对遗传进度。主基因+多基因混合遗传模

型分析表明，叶片数、最大叶叶宽和最大叶叶长分别符合 2对隐性上位主基因遗传模型、3对独立完全等加性主基因遗传模

型和 4对加性上位主基因遗传模型。株高、节距、最大叶叶重和茎围等 4个性状均受 2对主基因+多基因控制，其中株高和

最大叶叶重的主基因作用方式都为抑制作用，而节距和茎围都为显性上位。研究说明基于永久性的重组自交系群体，可解析

重要农艺性状的遗传变异规律，为烟草育种提供理论基础。 

关键词：烟草；重组自交系；农艺性状；遗传分析 

中图分类号：S572.03          文章编号：1007-5119（2017）05-0039-06      DOI：10.13496/j.issn.1007-5119.2017.05.007 

Genetic Analysis of Important Agronomic Traits in Recombinant Inbred Lines 
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Abstract: Understanding the genetic variation of important agronomic traits could be beneficial for tobacco breeding. In this study, 
the recombinant inbred lines (RILs) population derived from the cross of “Dayemihe” and “Changbohuang” were used for analysis of 
variance, correlation, heritability and genetic model on some agronomic traits including plant height, pitch, leaf number, the width of 
the largest leaf, the length of the largest leaf, the weight of the largest leaf, and stem girth. The results showed that seven traits 
showed continuous variation in RILs, with the variation ranging from 10.8%-25.6%. The transgressive segregation on both sides was 
observed and the frequency of all traits except the length of the largest leaf was normally distributed. According to correlation 
analysis between each trait in RILs, among 21 pairs of traits, 18 showed significant or extremely significant positive correlations. 
Among them, correlation coefficients of four pairs of traits were more than 0.5. The broad-sense heritability of seven agronomic 
traits was listed from high to low as follows: stem girth, the width of the largest leaf, pitch , plant height, leaf number, the weight of 
the largest leaf, the length of the largest leaf. All have high relative genetic progress. The analysis of mixed major gene plus polygene 
inheritance models showed that leaf number, the width of the largest leaf and the length of the largest leaf respectively accord with 
two pairs epistatic recessive major genes, three pairs completely equal additive major genes and 4 pairs epistatic additive major genes. 
Plant height, pitch, the weight of the largest leaf and stem girth were controlled by two major genes plus polygenes. The genetic 
effects of major genes in plant height and the weight of the largest leaf were inhibition, while pitch and stem girth are epistatic 
dominance. The study shows that the genetic variation of important agronomic traits can be dissected based on the permanent 
recombinant inbred lines, providing the theoretical foundation for tobacco breeding. 
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烟草是我国的一种特殊的经济作物，在国民经

济中占有重要的地位。前人研究表明，烟草的农艺

性状如株高、叶片数、叶长、叶宽等与烟草的产量、

品质等存在显著相关性，是烟草品种选育中评价和

筛选的重要目标性状[1-2]。因此，研究这些重要农艺

性状，了解其遗传机理，对其进行有效的选择有助

于提高烟草的育种效率。 

目前，国内外业已报道了一些有关烟草主要农

艺性状的相关性和遗传规律的研究，研究方法主要

包括遗传力分析[3-4]、配合力分析[5-7]、相关分析[8]、

通径分析[9]和主基因+多基因混合遗传模型[10-11]等，

但这些研究所利用的材料多为杂交F2代或BC等非

永久性群体，而重组自交系或加倍单倍体（DH）

等永久性群体材料的农艺性状遗传研究鲜有报道；

由于重组自交系群体可以在很大程度上消除遗传

背景的干扰，能较为准确地反映后代家系间农艺性

状的关系[12-13]，有利于对重要性状进行遗传分析。

据此，本研究以在农艺性状上具有明显差异的烤烟

品种“长脖黄”和晒烟品种“大叶密合”作为亲本，

构建出稳定的重组自交系群体，在此基础上研究和

探讨一些重要农艺性状的遗传变异及其相关性，并

分析各农艺性状的遗传模型，为开展这些性状的基

因定位和提高育种效率奠定基础。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

供试材料为烤烟品种“长脖黄”、晒烟品种“大

叶密合”以及两品种杂交后代 F1 通过单粒传法建

立的 158个 F6重组自交系（RIL）群体，这些材料

由广东省农业科学院作物研究所提供。 

1.2  方法 

2015年 12月播种，2016年 3月移栽至广东省

农业科学院白云区试验基地。田间试验采用随机区

组设计，每个品种或株系种植 30 株，设置两次重

复。按照常规烟草栽培管理，在其适宜的生长期调

查相关的农艺性状。调查性状包括最大叶叶长、最

大叶叶宽、株高、茎围、最大叶叶重、叶片数、节

距等，各农艺性状测量标准参照国家标准 YC/T 142

—1998执行[14]。利用 SPSS软件中的方差分析、相

关性分析[15]对各性状数据进行统计分析。应用盖钧

镒[16]、章元明[17-18]提出的植物数量性状主基因+多

基因混合遗传模型分离分析方法对 7个性状进行分

析，通过 IECM算法估计各遗传模型的极大似然函

数值和 AIC 值，根据 AIC 值结合适应性检验选择

最优遗传模型，并依据最优模型的各成分分布参数，

进而估计主基因和多基因效应值、方差等相关遗传

参数。 

2  结  果 

2.1  亲本及 RIL群体主要农艺性状的分析 

RIL群体及其双亲的 7个农艺性状数据见表 1。

方差分析表明，7 个农艺性状在双亲之间，除了最

大叶叶长和叶片数未达到显著差异之外，其余 5个

性状均达到了极显著差异；在 RIL群体中，也均存

着一定的差异，变异程度因性状不同而异，其中变

异系数最大是最大叶叶重，达到 26.5%，变幅为

6.5~50.2 g；最小的为最大叶叶长，达 10.8%，变幅

为 28.3~62.2 cm。表明控制这些性状的基因数量和

效应较为复杂。同时，在 RIL 群体中最大叶叶长、

叶片数的平均值高于高值亲本，存在正向超亲现象。 

 
表 1  亲本和重组自交系群体主要农艺性状的表现与分布 

Table 1  Performance and distributions of agronomic traits in the RIL population and the parents 

性状 
亲本  重组自交系 

  长脖黄   大叶密合 F值     均值 变异系数/% 变异范围     偏度     峰度

叶片数 14.2 15.2 0.51  16.1 14.4 9~24 0.064 0.945

最大叶叶重/g 21.5 33.1 101.73**  31.1 26.5 6.5~50.2 0.141 0.759

最大叶叶长/cm 44.9 42.9 3.75  48.3 10.8 28.3~62.2 −0.863 1.647

最大叶叶宽/cm 15.2 28.7 77.82**  22.3 17.2 9.3~32.3 −0.471 0.881

株高/cm 60.9 90.4 121.32**  84.1 25.3 24.0~138.3 −0.122 0.197

茎围/cm 6.2 8.4 65.36**  7.3 16.2 3.9~9.7 −0.501 −0.122

节距/cm 4.5 6.1 52.63**  5.9 18.5 1.9~7.0 −0.592 0.58

注：*表示 0.05水平差异显著，**表示 0.01水平差异极显著。 



第 5期                    李海洋等：长脖黄×大叶密合重组自交系群体主要农艺性状遗传分析                    41 

 

根据农艺性状的变异程度，有望在群体后代中筛选

出农艺性状表现好的材料。 

2.2  RIL群体中各农艺性状的分布特征 

基于RIL群体中各农艺性状的平均值，利用二维

次数分布图直观地展现这些性状的分布特征（图 1）。 

频次图表明，RIL 群体中各性状呈现出连续变异，

且存在不同程度的双向超亲现象，除了最大叶叶长

外，其他性状的偏度和峰度均小于 1，符合正态分

布，属于数量性状的典型特征，表明这些性状受微

效多基因控制[19]。 

 

 
图 1  各农艺性状在重组自交系中的分布 

Fig. 1  Frequency distribution of agronomic traits in the recombinant inbred lines 
 

2.3  重组自交系群体主要农艺性状的相关分析 

利用 SPSS 软件对重组自交系群体的 7 个主要

农艺性状进行分析（表 2），结果表明性状之间具有

复杂的相关关系。21 对性状中有 18 对达到显著或

极显著相关水平，且均是正相关；只有 3对性状相

关不显著，其中相关系数达到 0.5以上的有 4对，

即株高与节距（r=0.812，p=0.025）、最大叶叶重与

最大叶叶宽（r=0.799，p=0.006）、最大叶叶重与最

大叶叶长（r=0.744，p=0.001）和株高与叶片数

（r=0.699，p=0.003）。从这些性状间的相关性结果

可以看出，株高与 6个性状（叶片数、最大叶叶长、

最大叶叶宽、茎围、节距、最大叶叶重），叶片数

与 3 个性状（节距、最大叶叶长、茎围），最大叶

叶长与 3个性状（最大叶叶宽、最大叶叶重、茎围），

最大叶叶宽与 3个性状（节距、最大叶叶重、茎围），

最大叶叶重与茎围之间均呈极显著正相关；节距与

最大叶叶重、茎围之间呈显著正相关；而最大叶叶

长与节距，叶片数与最大叶叶宽、最大叶叶重之间

的相关性没有达到显著水平。以上性状之间复杂的

相关性表明在选育烟草品种时需要综合考虑这些

性状，同时仅通过表型相关分析无法确定它们之间

的遗传关系。 

 

表 2  RIL群体中农艺性状之间的相关分析 

Table 2  Correlation coefficients of agronomic traits in the 
RIL population. 

性状 株高 叶片数 节距 茎围 
最大叶

叶长 

最大叶

叶宽 

叶片数 0.669**      

节距 0.812** 0.163**     

茎围 0.351** 0.408** 0.144*    

最大叶叶长 0.274** 0.316** 0.111 0.375**   

最大叶叶宽 0.281** 0.011 0.339** 0.222** 0.374**  

最大叶叶重 0.206** 0.128 0.145* 0.336** 0.744** 0.799**

注：*和**分别表示相关性在 α=0.05和 0.01水平上显著。 

2.4  重组自交系群体主要农艺性状遗传变异规律 

采用 SPSS软件对 RIL群体中 7个性状进行分

析（表 3），结果表明这些性状的广义遗传力均大于

80%，属于高度遗传力，表明这些性状不易受环境

的影响。通过表型进行评估可靠性较高，直接选择

效率较高。在遗传变异系数方面，参考马育华[20]

的分类标准，茎围、最大叶叶宽、株高、叶片数、

最大叶叶重为遗传变异较高的性状，而节距和最大

叶叶长表现为中等遗传变异，同时这些性状伴随着
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较高相对遗传进度，更能说明该群体的农艺性状具有

较大遗传改良潜力，有望通过这些性状提高产量[21]。 

 

表 3  RIL群体中农艺性状的遗传参数 

Table 3  Genetic parameters of agronomic traits in the RIL 
population 

性状 
遗传 

方差 

环境 

方差 

遗传变异 

系数/% 

广义遗传

力/% 

相对遗传 

进度/%① 

茎围 4.01 0.57 27.87 87.59 57.73 

最大叶叶宽 28.09 4.05 23.73 85.01 45.04 

株高 432.97 84.42 24.91 83.68 46.74 

节距 1.21 0.22 18.41 84.81 34.92 

叶片数 18.03 4.15 26.34 81.28 48.91 

最大叶叶长 27.83 6.87 10.91 80.21 20.12 

最大叶叶重 68.28 15.97 26.61 81.04 49.34 

注：①以 5%选择率时（选择强度 K=2.06）估算。 

 

2.5  最优遗传模型的选择及遗传参数估计 

利用 RIL 群体主基因+多基因混合遗传模型对

RIL群体的 7个农艺性状进行分析，根据 AIC值和

适合性检验选择各个性状的最优模型，进而利用最

优模型的分布参数估算各性状的遗传参数（表 4）。

从分析结果可知，茎围和节距的最优模型均为

MX-Dominance I（E-1-4），表现为 2对显性上位的

主基因+多基因混合遗传模型，其中茎围 2 个主基

因的加性效应值分别为 0.806 5和−0.655 6，主基因

的遗传率为 64.77%，多基因遗传率为 22.01%；节

距 2个主基因的加性效应值别为 0.478 8和−0.557 8，

主基因和多基因的遗传率相差不大，分别为 41.12%

和 47.77%。最大叶叶重的最优模型为 3MG-CEA

（F-3），即 3对独立完全等加性的主基因遗传模型，

无多基因效应，3 个主基因的加性效应值都为

−1.945 5，主基因的遗传率为 66.19%。株高和最大

叶叶重均表现为 2 对抑制作用主基因+多基因混合

遗传模型（MX2-Inhibiting-A）两基因间的互作效

应值分别为−5.706 6和−2.379 1，株高和最大叶叶重

的主基因遗传率和多基因遗传率相差都较大，分别

为 6.17%、60.61%；89.66%、6.5%。叶片数和最大

叶叶长的最优模型分别为 2MG-RecessiveI（B-1-5）

和 4MG-AI（H-1），即 2对隐性上位的主基因模型

和 4 对加性上位的主基因模型，均无多基因效应。

叶片数最优模型的 2个主基因的加性效应值分别为

0.191 4和−1.477 6，主基因遗传率为 21.75%，最大

叶叶重最优模型的 4个主基因的加性效应值分别为

3.449 1、1.378 5、0.275 6 和 0.588 7，两两主基因

间的互作效应值依次为−3.500 9、−1.121 6、−1.456 2、

−2.211 9、−1.277 4和−0.980 8，均为负向互作，主

基因的遗传率为 90.39%。以上结果表明 RIL 群体

中 7个性状均表现出主基因控制，并具有较高的遗

传率，可以对这些农艺性状进行进一步的 QTL 定

位。 

 

表 4  RIL群体中 7个农艺性状的最优模型及遗传参数估计 
Table 4  The optimum models and estimates of genetic parameter on 7 agronomic traits in RIL population 

项目 
茎围 最大叶叶宽 株高 节距 叶片数 最大叶叶长 最大叶叶重 
E-1-4 F-3 E-1-9 E-1-4 B-1-5 H-1 E-1-9 
MX2-DominanceI 3MG-CEA MX2-Inhibiting-A MX2-DominanceI 2MG-RecessiveI 4MG-AI   MX2-Inhibiting-A 

M 7.095 3 22.009 4 81.186 6 5.107 9 16.063 5 47.949 6 29.701 8 
da 0.806 5 −1.945 5 — 0.478 8 0.191 4 3.449 1 — 

db −0.655 6 −1.945 5 — −0.557 8 −1.477 6 1.378 5 — 

dc — −1.945 5 — — — 0.275 6 — 

dd — — — — — 0.588 7 — 

iab — — −5.706 6 — — −3.500 9 −2.379 1 

iac — — — — — −1.121 6 — 

iad — — — — — −1.456 2 — 

ibc — — — — — −2.211 9 — 

ibd — — — — — −1.277 4 — 

icd — — — — — −0.980 8 — 

[d] −1.588 7 — −14.9 −0.977 9 — — −5.733 

σ2
pg 0.280 5 — 410.678 7 0.438 1 — — 60.339 2 

σ2
mg 0.825 4 9.758 3 27.945 6 0.377 1 1.173 8 24.479 1 4.376 9 

h2
pg /% 22.01 — 60.61 47.77 — — 6.5 

 
h2

mg/% 64.77 66.19 6.17 41.12 21.75 90.39 89.66 

注：m，群体均值；d，主基因加性效应值；i，互作效应值；[d]，多基因效应值；σ2
pg，多基因方差；σ2

mg，主基因方差；h2
pg；多基因遗传率；h2

mg，

主基因遗传率。 
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2.6  优良株系的筛选 

在烟草育种过程中，基于性状之间的相关性， 

常常根据各个性状的综合表现加以筛选，以达到优

质、适产的目的。本研究根据该群体中各株系的综

合性状表现，筛选出 6份具有优良性状的株系（表

5）。这些株系中 7个性状的平均值均大于群体的平

均值，而且除了最大叶叶宽和节距的平均值介于双

亲之间，株高、叶片数、最大叶叶长、最大叶叶重

和茎围均超过双亲值，其中叶片数的超高亲百分率

达到 26.31%。这些优良株系在育种中将有十分重要

的利用价值。 

3  讨  论 

多数研究表明，烟草农艺性状属于数量性状，

且易受环境影响，在对其研究时，应采用系间性状

变异大、系内性状稳定的 RIL群体。本研究中，构

建 RIL 群体的两个亲本各性状间（除最大叶叶长、

叶片数）具有很大的差异，并存在一定的互补性，

适合烟草重组自交系的构建、筛选表型较好的株系。

RIL 群体中各性状变异幅度较大，呈现连续分布，

除了最大叶叶长外均呈正态分布，均符合受多基因

控制数量性状的典型特征。研究还发现 RIL群体中

最大叶叶长和叶片数的平均值高于高值亲本，存在

正向超亲优势，说明这些性状高值为显性，低值为

隐性，表现为平均杂种优势；其他性状的平均值均

介于双亲之间，表现为不完全显性，都不存在负向

超亲优势。这一结果与李华丽[22]等利用烟草 F2:3

家系发现的超亲优势只有部分性状相符合，这可能

是由于采用不同的亲本及不同的群体和环境造成

的。 

作物育种改良过程中，明确性状之间的相关性， 

正确处理不同性状间的相关关系，综合考虑各性状，

可以提高相关性状对目标性状的选择效率[19]。本研

究结果表明RIL群体主要农艺性状之间具有复杂的

相关关系，其中株高、叶片数、最大叶叶长、最大

叶叶重和最大叶叶宽等性状之间呈现出显著正相

关。PANDEYA 等[23]和 LALITHA 等[8]发现产量与

叶片数、株高、叶宽有较高的正相关，牛佩兰等[24]

也发现产量与株高、茎围、叶片数和最大叶叶长相

关。因此在烟草育种中，可以充分运用性状间的相

关性，实现对目标性状的间接选择。 

遗传力是指亲代传递其遗传特性的能力，体现

遗传因素对表型性状的影响程度；因此，对遗传力

大的性状，可以进行早期选择[25]。本试验对 RIL群

体的 7个农艺性状遗传力的研究表明，各个农艺性

状的遗传力较高，说明性状的表型受环境的影响较

小，这一结果与许健等[26]利用 6个烤烟品种进行配

合力分析时所得的结果一致。另外，有研究表明广

义遗传力只能表明表型与基因型的相符程度大小，

如果同时伴随着较高的相对遗传进度，则表明表型

性状用于选择的潜力较高[27]。本研究 RIL群体的 7

个性状除了节距和最大叶叶长外，都同时具有较高

的遗传力和遗传进度；因此，在烟草目标性状的育

种中，对这些性状进行早期选择，有望提高育种效

率。最近几年，随着 QTL 定位成为研究热点，在

定位之前分析目标性状的遗传模型，能使定位具有

明确的方向性，也可以校验 QTL 定位所揭示的性

状遗传组成。本研究对利用主基因+多基因混合遗

传模型分离分析方法对 7个农艺性状进行遗传模型

分析，结果表明各性状具有复杂的遗传规律。其中

叶片数、最大叶叶宽和最大叶叶长分别表现为 2对

隐性上位的主基因模型、3对独立完全等加性的主

 

表 5  RIL群体中优良株系的农艺性状 
Table 5  Agronomic traits of elite lines in the RIL population 

株系 株高/cm 叶片数 节距/cm 茎围/cm 最大叶叶长/cm 最大叶叶宽/cm 最大叶叶重/g 

1 118.3 20 5.9 8.6 50.6 32.3 44.7 
5 110.0 19 5.8 7.8 51.6 24.6 36.7 
32 105.8 19 5.2 8.8 51.4 27.1 43.32 
59 96.20 20 4.8 8.6 49.8 26.8 37.79 
63 110.0 19 5.7 8.1 53.4 26.8 36.65 
84 114.6 20 5.7 9.2 53.9 28.2 42.1 
平均值 109.1 19 5.5 8.5 51.7 27.8 40.2 

超高率/% 20.74 26.31 −9.56 1.38 15.33 −3.7 21.59 
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基因模型和 4对加性上位的主基因模型，且不存在

多基因效应，这与张兴伟等[11]对叶片数的遗传模型

研究不一致，可能是因为采用不同的烟草群体和分

析方法。株高、最大叶叶重、节距和茎围表现为 2

对主基因+多基因混合遗传模型，性状中 2 对主基

因间的效应不同，并存在多基因效应，株高和节距

的多基因遗传率占了很大的比重，多基因效应发挥

重要的作用。王日新等[10]利用植物数量性状主基因

+多基因多世代联合分析方法对株高进行遗传分析，

发现株高符合 2 对加性-显性-上位性主基因+加性-

显性多基因混合遗传模型，与本研究发现的株高遗

传模型虽然都是两个主基因+多基因的遗传方式，

但遗传效应有所不同。综上所述，对烟草目标性状

进行育种时，应根据目标性状的遗传规律，制订相

应的育种策略，提高育种效率。 

致谢：南京农业大学章元明教授为研究提供

RIL群体主基因+多基因混合遗传模型的分析软件。 
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