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玉米行粒数主基因＋多基因混合遗传模型分析
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摘要：为了对玉米行粒数进行遗传改良，以ＰＨ６ＷＣ／７８７３（组合Ⅰ）和 ＭＸ００２／ＭＳ００１（组合Ⅱ）的

６个世代（Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｂ１、Ｂ２、Ｆ２）为材料，利用植物数量性状主基因＋多基因混合遗传模型，研究了
玉米行粒数的主基因＋多基因遗传规律。结果表明，组合Ⅰ的行粒数符合加性－显性－上位性多
基因遗传模型（Ｃ－０模型）。组合Ⅱ的行粒数符合２对加性主基因＋加性－显性多基因遗传模型
（Ｅ－３模型）。组合Ⅰ３个分离世代的行粒数多基因遗传率分别为７５．１３％、７４．５１％、８２．５９％。组
合Ⅱ３个分离世代的行粒数多基因遗传率分别为７３．５０％、７３．２０％、７２．４０％；主基因遗传率分别为

６．４０％、８．９０％、９．１０％。以多基因遗传为主，应采用轮回选择和聚合回交的方法积累微效基因，对
玉米行粒数进行遗传改良。
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　　玉米是我国重要的粮食、经济和饲料作物，其行
粒数决定果穗和整株的籽粒总数，从而影响玉米的
最终产量。谭静等［１］研究表明，行粒数对单株产量
的直接效应最大。行粒数对产量的贡献率为

４５．７６％，增加行粒数可以提高玉米籽粒产量［２－３］。

近年来，许多学者对玉米行粒数与其他穗部性状进
行了研究。刘宗华等［４］研究表明，玉米行粒数与穗
粒质量呈正相关。行粒数与穗行数呈正相关，行粒
数与粒长呈正相关［５－６］。李开忠等［７］、李继竹等［８］研
究表明，行粒数除存在显性效应外，还存在明显上位
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性效应。目前，对玉米行粒数的分子标记和 ＱＴＬ
的研究已见报道［９－１２］。玉米新品种改良所涉及的产
量、品质、抗逆性等性状大多数是由多基因控制且遗
传基础十分复杂的数量性状，原因是由于主基因＋
多效基因共同作用于同一性状的结果。莫惠栋［１３－１４］

分析了１对主基因存在时主基因＋多基因混合遗传
性状在各个世代的遗传组成以及遗传参数估计问

题，并把这类性状称为质量－数量性状。盖钧镒
等［１５］认为，主基因＋多基因混合遗传模型是数量性
状的通用模型，单纯的主基因和单纯的多基因模型
为其特例。在此基础上发展了适合植物数量性状遗
传体系检测的试验方法和统计分析方法。目前利用
主基因＋多基因混合遗传模型对玉米行粒数的研究
较少，为此，以ＰＨ６ＷＣ／７８７３（组合Ⅰ）和 ＭＸ００２／

ＭＳ００１（组合Ⅱ）的６个世代Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｂ１、Ｂ２、Ｆ２ 为
材料，利用植物数量性状主基因＋多基因混合遗传
模型，研究了玉米行粒数的主基因＋多基因遗传规
律，旨在为玉米自交系的选择及优良杂交种的选育
提供参考。

１　材料和方法

１．１　试验材料与田间设计
选用ＰＨ６ＷＣ（来源于美国先锋玉米杂交种先

玉３３５的母本）、７８７３（来源于掖４７８／６７３的选系）、

ＭＸ００２（来源于美国杂交种选系）、ＭＳ００１（来源于
美国自交系）组配２个组合ＰＨ６ＷＣ／７８７３（组合Ⅰ）
和 ＭＸ００２／ＭＳ００１（组合Ⅱ）。２０１０年４月２０日在
河南科技学院玉米育种试验田播种组合Ⅰ和组合Ⅱ
的亲本，并组配Ｆ１。收获后于２０１０年冬在河南科
技学院海南三亚育种基地播种２个组合的 Ｆ１及亲
本，并组配２个组合的Ｂ１、Ｂ２、Ｆ２。２０１１年６月１５
日在河南科技学院试验田播种组合Ⅰ和组合 Ⅱ 的

Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｂ１、Ｂ２、Ｆ２６个世代。采用随机区组试验
设计，行长６ｍ，行距０．６０ｍ，株距０．３３ｍ，３次重
复。Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１均每小区种植４行，Ｂ１、Ｂ２、Ｆ２每小区
分别种植６、６、８行。试验田两边各种植４行保护
行。试验田间管理同大田。

１．２　性状调查
收获后带回室内考种行粒数，组合 ＰＨ６ＷＣ／

７８７３（组合Ⅰ）Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｂ１、Ｂ２、Ｆ２６个世代分别考
种３０、３０、３０、２７１、３０９、３７６穗。ＭＸ００２／ＭＳ００１（组
合Ⅱ）Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｂ１、Ｂ２、Ｆ２６个世代分别考种３０、

３０、３０、２９９、３２９、４２２穗。

１．３　分析方法
主基因＋多基因混合遗传模型最主要的理论基

础是分离世代的混合分布理论。若某一数量性状是
由１对主基因 （Ａ－ａ）＋多基因所控制，则该性状在

Ｆ２ 世代的分布表现为由主基因型ＡＡ、Ａａ和ａａ所
决定并由多基因和环境所修饰的３个正态分布的
混合。根据主基因座数目及主基因遗传模型、多基
因有无及多基因遗传类型，利用盖钧镒等提出的

Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｂ１、Ｂ２、Ｆ２６个世代联合分离分析方法，
研究２个玉米组合行粒数的主基因＋多基因遗传
规律，通过比较１对主基因 （Ａ类模型）、２对主基
因 （Ｂ类模型）、无主基因 （Ｃ类模型）、１ 对主基
因＋多基因（Ｄ类模型）和２对主基因＋多基因（Ｅ
类模型）共２４个遗传模型的 ＡＩＣ值（Ａｋａｉｋｅ’ｓ　ｉｎ－
ｆｏｒｍａｔｉｏｎ　ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ）以及适合性测验，包括均匀性
检验 （Ｕ１２、Ｕ２２、Ｕ３２）、Ｓｍｉｒｎｏｖ检验 （ｎＷ２）和 Ｋｏｌ－
ｍｏｇｏｒｏｖ检验 （Ｄｎ）结果，确定性状的最适模型，然
后根据最适模型的分析结果，估计相应的主基因和
多基因效应值、方差等遗传参数。遗传参数估算包
括一阶遗传参数估计和二阶遗传参数估计。一阶遗
传参数参照文献［１６］。二阶遗传参数如下：主基因
遗传率：ｈ２ｍｇ＝σ２ｍｇ／σ２ｐ，多基因遗传率：ｈ２ｐｇ＝σ２ｐｇ／σ２ｐ，
其中σ２ｐ为群体的表型方差，σ２ｍｇ为群体主基因遗传方
差，ｈ２ｍｇ为群体主基因遗传率，σ２ｐｇ为群体多基因遗传
方差，ｈ２ｐｇ为群体多基因遗传率。主基因＋多基因６
个世代联合分离分析软件由南京农业大学章元明教

授提供。当多基因模型存在上位性效应时，其一阶
遗传参数采用 Ｇａｍｂｌｅ［１７］提出的六参数模式计算。

２　结果与分析

２．１　各世代玉米行粒数性状表现
由表１可知，在组合Ⅰ中，Ｐ１ 平均行粒数为

２１．７粒，Ｐ２ 的平均行粒数为１１．７粒，用ＳＡＳ　８．０
软件对２个亲本做ｔ测验，双亲差异极显著（ｔ＝
９．２６，Ｐ＜０．０１），Ｆ１ 的平均行粒数为２４．９粒，表现
出超亲遗传。组合Ⅱ中Ｐ１ 平均行粒数为１９．６粒，

Ｐ２ 的平均行粒数为１３．４粒，对２个亲本做ｔ测验
双亲差异极显著（ｔ＝８．００，Ｐ＜０．０１），Ｆ１ 的平均行
粒数为２９．４粒，表现出超亲遗传。

表１　２个组合亲本行粒数的ｔ测验

世代
均值

组合Ⅰ 组合 Ⅱ

ｔ测验
组合Ⅰ 组合Ⅱ

Ｐ１ ２１．７　 １９．６　 ｔ值 ９．２６　 ｔ值 ８．００

Ｐ２ １１．７　 １３．４　 Ｐ ＜０．０１　 Ｐ ＜０．０１

Ｆ１ ２４．９　 ２９．４

　注：Ｐ值小于０．０１表示在０．０１水平达到显著。

由表２得出，２个组合的Ｂ１、Ｂ２ 世代的次数分
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布均为单峰正态分布或偏态分布。２个组合的Ｆ２
均出现双峰正态分布。

表２　２个组合行粒数分离世代的次数分布

组合Ⅰ
中点值

频数

Ｂ１ Ｂ２ Ｆ２
组合Ⅱ
中点值

频数

Ｂ１ Ｂ２ Ｆ２

８．７５　 １　 ０　 ３　 ６．００　 ０　 ０　 １

１１．２５　 ３　 ２　 ８　 ９．００　 ０　 ３　 １

１３．７５　 ２０　 ４　 １２　 １２．００　 ３　 １３　 ６

１６．２５　 ３０　 １１　 ４０　 １５．００　 ９　 ２７　 ２９

１８．７５　 ６６　 ４３　 ３２　 １８．００　 ２６　 ３９　 ４９

２１．２５　 ５９　 ５０　 １０２　 ２１．００　 ４０　 ６２　 ９０

２３．７５　 ５１　 ８３　 ６２　 ２４．００　 ６６　 ７９　 ８１

２６．２５　 １９　 ４７　 ７０　 ２７．００　 ７２　 ５２　 ８８

２８．７５　 １９　 ４９　 ２２　 ３０．００　 ４８　 ３５　 ４２

３１．２５　 ３　 １１　 １９　 ３３．００　 ２７　 １２　 ２６

３３．７５　 ０　 ９　 ３　 ３６．００　 ６　 ４　 ９

３６．２５　 ０　 ０　 ３　 ３９．００　 ２　 ０　 ０

２．２　玉米行粒数的最适模型及遗传参数估算
由表３得出，组合Ⅰ中 Ｄ－２模型的 ＡＩＣ值最

小，Ｃ－０、Ｄ－０、Ｄ－２、Ｄ－３、Ｄ－４、Ｅ－１　６个模型为初选模
型（表４）。但经过统计量的适合性检验（表４），Ｄ－２
模型的 ＡＩＣ值虽然最小，但有７个统计量显著，Ｄ－
３、Ｄ－４、Ｅ－１统计量显著个数为３个，Ｃ－０、Ｄ－０统计量
显著个数为２个，Ｃ－０模型的ＡＩＣ值小于Ｄ－０模型，

综合考虑Ｃ－０模型为最适模型。在组合Ⅱ中，初选

Ｂ－２、Ｂ－６、Ｃ－１、Ｄ－１、Ｄ－２、Ｅ－３模型为最适模型，Ｄ－２的

ＡＩＣ值虽然最小，但有１０个统计量显著，Ｅ－３模型
统计量显著个数为６个，其他５个模型的统计量显
著个数均达到１０个以上，综合考虑Ｅ－３模型为最适
模型。

表３　２个组合行粒数分离世代遗传模型的ＡＩＣ值

组合 模型 ＡＩＣ值 模型 ＡＩＣ值

组合Ⅰ Ａ－１　 ６　１１４．７４６　０９４ Ｄ－０　 ５　９８２．４４９　７０７

Ａ－２　 ６　１６５．０８０　０７８ Ｄ－１　 ６　０２１．８３６　９１４

Ａ－３　 ６　０８２．４１０　６４５ Ｄ－２　 ５　９６６．４４３　８４８

Ａ－４　 ６　２４１．０５０　７８１ Ｄ－３　 ５　９７７．０３９　５５１

Ｂ－１　 ６　０４９．６７９　１９９ Ｄ－４　 ５　９７７．０２３　９２６

Ｂ－２　 ６　０７５．９４８　７３０ Ｅ－０　 ５　９９７．８５７　４２２

Ｂ－３　 ６　２８６．６６６　５０４ Ｅ－１　 ５　９９３．１３３　３０１

Ｂ－４　 ６　１５９．８３６　９１４ Ｅ－２　 ６　０５５．６９９　２１９

Ｂ－５　 ６　１１９．４１１　１３３ Ｅ－３　 ６　０２３．３３２　０３１

Ｂ－６　 ６　０６１．１０８　８８７ Ｅ－４　 ６　０４６．２８６　６２１

Ｃ－０　 ５　９７９．３２８　６１３ Ｅ－５　 ６　０４３．２０５　５６６

Ｃ－１　 ６　０５３．５８８　３７９ Ｅ－６　 ４　４９２０．１８７　５００

续表３　２个组合行粒数分离世代遗传模型的ＡＩＣ值

组合 模型 ＡＩＣ值 模型 ＡＩＣ值

组合Ⅱ Ａ－１　 ６　９６４．３０５　６６４ Ｄ－０　 ６　９０１．８５８　３９８

Ａ－２　 ６　９２１．３６２　７９３ Ｄ－１　 ６　７２６．１７６　７５８

Ａ－３　 ６　７７１．２９１　５０４ Ｄ－２　 ６　５４１．７１６　７９７

Ａ－４　 ７　１１５．７７２　９４９ Ｄ－３　 ６　８５２．９６４　８４４

Ｂ－１　 ６　８５７．５５３　７１１ Ｄ－４　 ６　８５１．６６８　９４５

Ｂ－２　 ６　７５０．６８７　５００ Ｅ－０　 ６　８７０．８０４　６８８

Ｂ－３　 ６　９７７．２６０　７４２ Ｅ－１　 ６　８６４．８５４　００４

Ｂ－４　 ７　０２７．９１８　４５７ Ｅ－２　 ６　８８４．２００　６８４

Ｂ－５　 ６　８４７．２６６　１１３ Ｅ－３　 ６　８１１．０７２　７５４

Ｂ－６　 ６　７５１．１５９　１８０ Ｅ－４　 ６　８８９．２０３　１２５

Ｃ－０　 ６　８４６．０７３　７３０ Ｅ－５　 ６　８１２．９６０　４４９

Ｃ－１　 ６　７４４．９３７　０１２ Ｅ－６　 ４２　０１８．４５７　０３１

表４　２个组合行粒数遗传模型的适合性检验

组合 模型 ＡＩＣ值 统计量显著个数

Ⅰ Ｃ－０　 ５　９７９．３２８　６１３　 ２

Ｄ－０　 ５　９８２．４４９　７０７　 ２

Ｄ－２　 ５　９６６．４４３　８４８　 ７

Ｄ－３　 ５　９７７．０３９　５５１　 ３

Ｄ－４　 ５　９７７．０２３　９２６　 ３

Ｅ－１　 ５　９９３．１３３　３０１　 ３
组合Ⅱ Ｂ－２　 ６　７５０．６８７　５００　 １７

Ｂ－６　 ６　７５１．１５９　１８０　 １９

Ｃ－１　 ６　７４４．９３７　０１２　 １２

Ｄ－１　 ６　７２６．１７６　７５８　 １０

Ｄ－２　 ６　５４１．７１６　７９７　 １０

Ｅ－３　 ６　８１１．０７２　７５４　 ６

　　由表５可知，玉米行粒数在组合Ⅰ中为Ｃ－０模型
（加性－显性－上位性多基因模型），没有检测到主基
因。多基因的加性效应为１．８７，显性效应为７．６，显
性效应大于加性效应。｜［ｈ］／［ｄ］｜＞１，势能比较高，
表明多基因位点显性总效应大于加性总效应。分离
世代Ｂ１、Ｂ２、Ｆ２ 的多基因遗传率分别为７５．１３％、

７４．５１％、８２．５９％，分离世代的平均多基因遗传率为

７７．４１％。分离世代Ｆ２ 的多基因遗传率最大，所以在

Ｆ２ 选择效率最高。玉米行粒数在组合Ⅰ中以多基因遗
传为主。玉米行粒数在组合Ⅱ中为Ｅ－３模型（２对加
性主基因＋加性－显性多基因模型）。２对主基因的
加性效应均为正值，分别为１．４、１．５。多基因的加性
效应和显性效应均为正值，显性势能远大于１，表明
多基因位点显性总效应大于加性总效应。分离世代

Ｂ１、Ｂ２、Ｆ２ 主基因的遗传率较低，分别为６．４０％、

８．９０％、９．１０％。分离世代的平均主基因遗传率为

８．１３％。分离世代Ｂ１、Ｂ２、Ｆ２ 多基因遗传率分别为

７３．５０％、７３．２０％、７２．４０％，分离世代的多基因的平
均遗传率为７３．０３％，远大于主基因遗传率。玉米行
粒数在组合Ⅱ中以多基因遗传为主。
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表５　２个组合行粒数最适模型及适遗传参数估算

组合 模型 一阶参数 估计值 一阶参数 估计值 二阶参数
估计值

Ｂ１ Ｂ２ Ｆ２

组合Ⅰ Ｃ－０ ｍ　 ２２．２２ ［ｉ］ －０．６ σ２　 １７．９８　 １７．５０　 ２３．６１

［ｄ］ １．８７ ［ｊ］ －３．０　 ｈ２ｐｇ（％） ７５．１３　 ７４．５１　 ８２．５９

［ｈ］ ７．６ ［ｌ］ －４．４

组合Ⅱ Ｅ－３　 ｍ　 １６．９ ［ｄ］ ０．５６ σ２　 ２５．４８　 ２８．６６　 ２７．６８

ｄａ １．４ ［ｈ］ １３．３　 ｈ２ｍｇ（％） ６．４０　 ８．９０　 ９．１０

ｄｂ １．５ ｈ２ｐｇ（％） ７３．５０　 ７３．２０　 ７２．４０

　注：ｍ为群体均值。［ｄ］和［ｈ］分别为多基因的加性效应和显性效应。ａ和ｂ为２对主基因的序列号。ｄａ和ｄｂ为２对主基因（ＡＡ和ＢＢ）
的加性效应。

３　结论与讨论

目前利用主基因＋多基因混合遗传体系对植物

数量性状的研究已有较多报道［１８－２１］，但利用主基
因＋多基因混合遗传模型对玉米行粒数的研究除石
明亮等［２２］和包和平等［２３］外未见其他报道。本研究

与石明亮等［２２］和包和平等［２３］的研究（１对加性主基
因＋加性－显性多基因）不同，这可能是因为试验材
料和环境条件的影响。本研究结果表明：行粒数在
组合Ⅰ中符合Ｃ－０模型，在组合Ⅱ中符合Ｅ－３模型。

组合Ⅰ中没有检测到主基因，组合Ⅱ中虽然检测到

２对主基因，但主基因的遗传率较低。杨俊品等［２４］

研究了玉米行粒数的分子标记和 ＱＴＬ定位，共检
测到影响行粒数的３个数量性状位点，分别位于第

３、５、６染色体上，位于第５条上的基因座表现超显
性。代国丽等［２５］同样检测到影响行粒数的３个数
量性状位点，且检测到了主基因，与本研究结果相吻
合。

在组合Ⅰ中没有检测到行粒数主基因，分离世
代的多基因平均遗传率较大（为７７．４１％）。组合Ⅱ
中检测到２对主基因，分离世代主基因的平均遗传
率为８．１３％，多基因的平均遗传率为７３．０３％，在

Ｆ２ 选择效率最高。行粒数作为产量构成中杂种优
势最强的因素，２个组合的｜［ｈ］／［ｄ］｜分别是４．０６
和２３．７５，说明２个组合的行粒数杂种优势主要归
因于多基因的显性效应。２个组合行粒数都以多基
因遗传为主。近年来，随着分子标记技术的发展，利
用该技术找到主基因与之紧密连锁的分子标记，并
采用轮回选择或聚合回交积累微效基因，从而对玉
米行粒数进行遗传改良。随着我国经济的发展，玉
米在国民生产的地位越来越重要，利用主基因＋多
基因混合遗传体系进行玉米产量性状研究，对玉米
自交系的选择和优良品种的培育具有重要意义。

参考文献：

［１］　谭静，陈洪梅，韩学莉，等．玉米杂交种产量与产量构成

因素的相关和通径分析［Ｊ］．华北农学报，２００９，２４（增

刊）：１５５－１５８．
［２］　杨金慧．玉米杂交种主要性状分析与高产育种探索

［Ｊ］．西北农业学报，１９９８，７（４）：６２－６５．
［３］　邢吉敏，蔡春泉．玉米单交种产量指示性状分析［Ｊ］．玉

米科学，２００３，１１（４）：６７－７１．
［４］　刘宗华，汤继华，卫晓轶，等．氮胁迫和正常条件下玉米

穗部性状的 ＱＴＬ分析［Ｊ］．中国农业科学，２００７，４０
（１１）：２４０９－２４１７．

［５］　广成，薛雁，苟升学．玉米８个产量构成因素的通径分
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［６］　张建华，刘志增，祝丽英，等．不同密度下玉米ＤＨ群体

果穗性状的 ＱＴＬ定位分析［Ｊ］．河北农业大学学报，

２００９，３２（５）：２１－２４．
［７］　李开忠，李盛旻．玉米穗部性状的遗传性研究［Ｊ］．玉米

科学，２００６，１４（３）：１３－１６．
［８］　李继竹，王爽，郭宝，等．玉米穗粒性状的遗传性研究

［Ｊ］．吉林农业大学学报，２００４，２６（５）：４９４－４９８．
［９］　向道权，曹海河，曹永国，等．玉米ＳＳＲ遗传图谱的构

建及产量性状基因定位［Ｊ］．遗传学报，２００１，２８（８）：

７７８－７８４．
［１０］　兰进好，李新海，高树仁，等．不同生态环境下玉米产

量性状ＱＴＬ分析［Ｊ］．作物学报，２００５，３１（１０）：１２５３－
１２５９．

［１１］　谢惠玲，冯晓曦，吴欣，等．玉米穗部性状的ＱＴＬ分析
［Ｊ］．河南农业大学学报，２００８，４２（２）：１９－２２．
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基因型鉴别［Ｊ］．作物学报，１９９３，１９（１）：１－６．
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（下转第４０页）
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５　小结

豫南稻茬麦区属于亚热带向暖温带的过渡地

带，自然条件错综复杂且年际间变幅较大，气候条件

独特。小麦是该区仅次于水稻的第二大粮食作物，

常年种植面积在３×１０５　ｈｍ２ 左右。小麦生育期间

逆境灾害主要是湿害、渍害、高温高湿逼熟和穗发

芽，多种自然灾害频繁发生，造成小麦产量低而不

稳［５－８］。因此在小麦品种选育上首先要对高产性状

重点选择，注重选择分蘖力强、群体自身调节力强、

成穗率高的后代材料，以形成较多的穗数，同时应注

重选择多花多实型、灌浆速度快及强度大的后代材

料，以提高穗质量。其次注意抗耐病性和综合抗逆

性的选择，选用耐病力较强的水平抗性后代材料，以

提高品种的综合抗性和稳产性，注重选用分蘖力强、

生长繁茂、起身拔节干净利落、两极分化快、群体自

身调节能力强、耐后期高温高湿环境、根系发达且活

力强、叶片功能期长的后代材料。第三要注意品种

早熟性的选择，豫南稻茬麦区小麦灌浆期短，期间高

温高湿、干热风频繁发生，早熟可以减轻或避免生育

后期病虫危害和高温高湿的影响，籽粒灌浆饱满，千

粒重高，商品性好。

太学６号结合了双亲的优良基因，高产与早熟

结合，抗病、抗倒伏、抗干热风与稳产性有机结合，是

一个晚播早熟、高产广适的小麦新品种。
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品种长８７４４的选育［Ｊ］．山西农业科学，２０１２，４０（６）：

５９６－５９８．
［７］　燕飞．小麦新品种谷神６号特征特性及高产栽培技术

［Ｊ］．现代农业科技，２０１２（９）：６５－６６．
［８］　王建贺，时晓伟，冯刚．等．优质强筋春小麦津强２号的

选育［Ｊ］．天津农业科学，２００７，１３（２）：

櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗櫗

４３－４４．

（上接第３３页）
［１５］　盖钧镒，章元明，王建康．植物数量性状遗传体系

［Ｍ］．北京：科技出版社，２００３．
［１６］　盖钧镒．植物数量性状遗传体系的分离分析方法研究

［Ｊ］．遗传，２００５，２７（１）：１３０－１３６．
［１７］　Ｇａｍｂｌｅ　Ｅ　Ｅ．Ｇｅｎｅ　ｅｆｆｅｃｔｓ　ｉｎ　ｃｏｒｎ（Ｚｅａ　ｍａｙ　Ｌ．）Ⅰ．

Ｓｅｐａｒａｔｉｏｎ　ａｎｄ　ｒｅｌａｔｉｖｅ　ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ　ｏｆ　ｇｅｎｅ　ｅｆｆｅｃｔｓ　ｆｏｒ

ｙｉｅｌｄ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔ　Ｓｃｉ，１９６２，４２：３３９－３４８．
［１８］　赵刚，吴子恺，王兵伟．微胚乳超高油玉米株高和穗位

高的主基因＋多基因遗传模型［Ｊ］．安徽农业科学，

２００７，３５（１７）：５０９６－５０９８．
［１９］　包和平，王晓丽，李春成．玉米抗螟性主基因＋多基因

混合遗传分析［Ｊ］．吉林农业大学学报，２００７，２９（３）：

２５３－２５５．
［２０］　赵刚，张亚平，席世丽，等．微胚乳超高油玉米产量性

状的主基因＋多基因遗传分析［Ｊ］．玉米科学，２００９，

１７（２）：７－１１．
［２１］　马娟，王铁固，张怀胜．玉米穗三叶叶面积主基因＋多

基因遗传模型分析［Ｊ］．河南农业科学，２０１２，４１（４）：

２５－２８．
［２２］　石明亮，江建华，梁奎，等．玉米新选自交系２个组合

６个世代穗行数和行粒数的遗传分析［Ｊ］．华北农学

报，２０１０，２５（５）：１０４－１１１．
［２３］　包和平，李颖，李春成．高淀粉玉米郑单９５８主要农艺

性状主基因＋多基因遗传分析［Ｊ］．吉林农业大学学

报，２０１０，３２（３）：２４５－２４８．
［２４］　杨俊品，荣廷昭，向道权，等．玉米数量性状基因定位

［Ｊ］．作物学报，２００５，３１（２）：１８８－１９６．
［２５］　代国丽，蔡一林，徐德林，等．玉米穗部性状的ＱＴＬ定

位［Ｊ］．西南师范大学学报：自然科学版，２００９，３４（５）：

３５－３９．
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