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　　摘要：产量性状对油菜育种至关重要，对产量性状进遗传分析可为高产育种提供理论基础。本研究以白菜型油菜
青海大黄和浩油１１构建的Ｆ２群体的２个株系为试验材料，利用Ｒ软件包ＳＥＡｖ２．０．１对白菜型油菜的８个产量相关

性状进行遗传分析。结果表明，株高和主花序长度的最适模型均为２ＭＧ－ＡＤ，表现为主基因加性－显性效应，主基因
遗传率分别为９７．０４％、３９．７１％。分枝总数、主花序角果数、角果长、全株角果数和千粒质量的最适模型均为２ＭＧ－
ＡＤＩ，即由２对主基因控制的加性 －显性 －上位性遗传模型，遗传率分别为７４．２７％、７８．９２％、２０．２５％、７３．５９％和
４７４７％。每角果粒数的最适模型为２ＭＧ－ＥＡ，为２对主基因控制的等加性模型，主基因遗传率为８３．１２％。主基因
的加性效应、显性效应和上位性效应在白菜型油菜的产量相关性状的遗传中起重要作用，在今后的白菜型油菜高产育

种中，应更好地利用基因间的相互效应，进一步提高产量。
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　　油菜（Ｂｒａｓｓｉｃａｎａｐｕｓ）是世界上重要的油料作物
之一。我国油菜的栽培面积约占油料作物的１／３，
油菜种植面积和生产总值均高于世界其他国

家［１－２］。虽然我国油菜栽培总量名列全球首位，但

平均栽培面积较小，加上近年来油菜和其他经济作

物茬口问题明显，油菜栽培面积不断减少［３］。油菜

在经济中具有重要战略地位，增加油菜的产量至关

重要。

油菜的种植密度和单株产量决定着其产量［４］。

油菜株型决定了栽培密度，产量三要素决定了单株

产量。在油菜株型方面，株高、分枝数和主花序长

度是影响产量的主要性状［５］；在单株产量方面，影

响单株产量的性状有主花序角果数、全株角果数、

每角果粒数和千粒质量［６］。油菜产量相关性状都

是由多个基因控制的数量性状，不同基因之间可能

还存在互作效应，受环境影响较大。

青海地处青藏高原，是白菜型油菜的发源地，

具有较多的遗传资源［７］。白菜型油菜具有成熟早、

耐寒、抗虫性强等特点［８］。目前，青海海拔２９００ｍ
以下地区已实现特早熟甘蓝型油菜品种的替换，但

在海拔２９００ｍ以上地区仍存在较大面积的白菜型
油菜种植区［９－１０］。因此，研究白菜型油菜产量相关

性状的遗传规律，对白菜型油菜的育种及高产稳产

具有重要意义。

与油菜产量相关的性状均属于数量性状，自数

量遗传学建立以来，得到了广泛的研究，应用数理

统计和遗传模型分析群体的数量遗传规律具有重

要意义，也为植物育种提供了重要的科学依

据［１１－１３］。对数量性状的遗传分析，盖钧镒等建立了

“主基因＋多基因遗传分析模型”，用于分析目标性
状主基因和多基因数量，以及基因之间的相互效

应［１４－１５］。近年来，主基因＋多基因混合遗传模型在
小麦［１６］、玉米［１７］、水稻［１８］、高粱［１９］、大豆［２０］、花

生［２１］等作物的数量性状遗传研究中应用广泛，该模

型在甘蓝型油菜中也得到了应用。刘霞等的研究

表明，甘蓝型油菜株高、主花序长度和一次分枝起

点均受到２对主基因控制，并存在加性 －显性多基
因效应［２２］；而李军庆等的研究却表明，甘蓝型油菜
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株高受到１对主基因＋多基因控制［２３］。通过比较

发现，研究者所采用的材料和环境不同，所得到的

遗传规律也不完全一样。

本研究以白菜型油菜产量相关性状为研究对

象，通过对其产量相关的８个性状进行主基因 ＋多
基因遗传规律分析，解析基因间的作用方式，以期

为白菜型油菜高产育种提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
选用白菜型油菜青海大黄和浩油１１作为亲本，

杂交后，Ｆ１再自交获得Ｆ２分离群体。２０２１年４月，
将２个株系的 Ｆ２群体种植于青海省农林科学院春
油菜研究所试验田（１０１°４９′１７″Ｅ，３６°３４′１３″Ｎ），行
长１．２ｍ，行距０．３ｍ，采用常规田间管理。
１．２　性状考察方法

２０２１年８月，对青熟期的 Ｆ２群体进行产量相

关性状的考查，株系Ⅰ成苗２５０株，株系Ⅱ成苗２４５
株。将成熟的单株逐一收获并进行性状测定。性

状考察包括株高（ＰＨ）、分枝总数（ＢＮ）、主花序长度
（ＬＭＩ）、角果长（ＳＬ）、主花序角果数（ＮＳＴＲ）、每角
果粒数（ＳＳ）、全株角果数（ＮＳＰ）及千粒质量
（ＴＳＷ）。性状的考查方法参考《油菜种质资源描述
规范和数据标准》［２４］。

１．３　数据处理
利用Ｅｘｃｅｌ２０１９和ＳＰＳＳ２３．０进行数据的基本

处理和分析，用 Ｏｒｉｇｉｎ２０２１绘制分布图；使用章元
明教授开发的Ｒ软件包ＳＥＡｖ２．０．１［２５］对８个性状
进行遗传模型分析，得到本试验的遗传模型和极大

似然函数值（ｍａｘｉｍｕｍｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄｍｅｔｈｏｄ，ＭＬＶ）及每
个模型对应的赤池信息准则（Ａｋａｉｋｅｓｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ，ＡＩＣ）。根据最小选取原则，每个性状选出
３个模型进行检验，最终通过检验筛选出最适合的
模型，并利用Ｒ软件包 ＳＥＡｖ２．０．１计算出相应的
遗传参数。

２　结果与分析

２．１　产量相关性状的表型统计
使用ＳＰＳＳ２３．０软件计算出青海大黄和浩油１１

组合的Ｆ２产量相关性状的表型特征值。由表１可
知，Ｆ２群体 ２个株系的平均株高分别为 １１０．７４、
９２．１５ｃｍ，平均分枝总数分别为１７．７０、１２．４９个，平
均主花序长度分别为５６．６６、４６．１８ｃｍ，平均主花序
角果数分别为４１．３１、３２．８９个，平均角果长分别为
４．１４、４．３２ｃｍ，平均每角果粒数分别为 １６．４４、
１６４９粒，平均全株角果数分别为 ２７１．７０、１７４５０
个，平均千粒质量分别为２．７６、２．７９ｇ。从变异性来
看，株系Ⅰ的变异系数由低至高的性状依次是：株
高（１３．８４％）、角 果 长 （１５．６９％）、千 粒 质 量
（２１７２％）、主花序长度（２６．１５％）、每角果粒数
（２９．９８％）、主花序角果数（３５．０５％）、分枝总数
（４６．９４％）、全株角果数（５０．７０％）；株系Ⅱ的变异

表１　产量相关性状的描述性统计

株系 性状 最小值 最大值 平均值 偏度 峰度 标准差
变异系数

（％）

Ⅰ ＰＨ（ｃｍ） ７５．００ １５４．２０ １１０．７７ －０．１７ －０．３７ １５．３４ １３．８４

ＢＮ（个） ３．００ ５６．００ １７．７０ ０．７９ １．０４ ８．３１ ４６．９４

ＬＭＩ（ｃｍ） １６．７０ １０３．００ ５６．６６ ０．１３ －０．１２ １４．８２ ２６．１５

ＮＳＴＲ（个） １０．００ ８９．００ ４１．３１ ０．２４ －０．１１ １４．４８ ３５．０５

ＳＬ（ｃｍ） ２．６０ ６．８１ ４．１４ ０．４２ ０．７０ ０．６５ １５．６９

ＳＳ（粒） １．６０ ２９．５０ １６．４４ ０．０４ ０．１０ ４．９３ ２９．９８

ＮＳＰ（个） ２３．００ ６１２．００ ２７１．７０ ０．７３ －０．３６ １３７．７６ ５０．７０

ＴＳＷ（ｇ） １．１４ ４．６２ ２．７６ ０．１５ ０．１７ ０．６０ ２１．７２

Ⅱ ＰＨ（ｃｍ） ５５．５０ １４８．６０ ９２．１５ ０．４７ ０．１１ １６．１２ １７．４９

ＢＮ（个） ３．００ ４２．００ １２．４９ １．１７ １．３４ ７．３７ ５９．００

ＬＭＩ（ｃｍ） ２２．３４ ８７．００ ４６．１８ ０．５０ －０．１２ １３．０９ ２８．３４

ＮＳＴＲ（个） １０．００ ７５．００ ３２．８９ ０．６５ ０．２７ １２．７１ ３８．６４

ＳＬ（ｃｍ） ２．３７ ６．６５ ４．３２ ０．３１ ０．２５ ０．７５ １７．３６

ＳＳ（粒） ５．５０ ２８．８０ １６．４９ ０．１７ －０．４２ ４．７５ ２８．８０

ＮＳＰ（个） ３９．００ ６２８．００ １７４．５０ １．５１ ２．５２ １０７．２０ ６１．４３

ＴＳＷ（ｇ） １．２０ ４．８３ ２．７９ ０．３９ １．０９ ０．５７ ２０．４３
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系数由低至高的性状依次是角果长（１７．３６％）、株
高（１７．４９％）、千粒质量（２０．４３％）、主花序长度
（２８３４％）、每角果粒数（２８．８０％）、主花序角果数
（３８．６４％）、分枝总数（５９．００％）、全株角果数
（６１４３％）。由此可见，本研究 Ｆ２群体的２个株系
中，分枝总数和全株角果数的变异系数较大，而株高

和角果长的变异系数相对较小，说明分枝总数和全株

角果数在形态上变异比其他性状更为丰富。图１显
示了Ｆ２群体产量相关性状的频次分布，曲线为正态
分布拟合曲线。由图１可以看出，Ｆ２群体产量相关
性状具有明显的以数量性状为主的遗传特性，表现连

续性分布，说明这些性状具有较广泛的遗传变异。

２．２　最适模型的选择和适合性检验
对８个性状遗传模型的初步选择得到了备选模

型的ＡＩＣ和极大似然函数值（表２）。进一步对备选

模型进行检验，选出显著水平最少的模型作为最优

模型（表３）。通过检验可知，２个株系的备选模型
均未达到显著水平，因此选择２ＭＧ－ＡＤ模型为株
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表２　各性状在不同遗传模型下的ＭＬＶ和ＡＩＣ

性状
株系Ⅰ 株系Ⅱ

模型 ＭＬＶ ＡＩＣ 模型 ＭＬＶ ＡＩＣ

ＰＨ ２ＭＧ－ＡＤ －１０２３．９１７ ２０５９．８３５ ２ＭＧ－ＡＤ －１０１２．９１１ ２０３７．８２１

２ＭＧ－ＥＡ －１０３２．５０３ ２０７１．００６ ２ＭＧ－ＥＡ －１０１７．８９４ ２０４１．７８８

１ＭＧ－ＡＤ －１０３２．１１４ ２０７２．２２８ １ＭＧ－Ａ －１０１８．４２７ ２０４２．８５４

ＢＮ ２ＭＧ－ＡＤＩ －８７５．１２１ １７２０．２４２ ２ＭＧ－ＡＤＩ －７９９．５２９５ １６１９．０５９

２ＭＧ－ＡＤ －８６３．３４２ １７３８．６８４ １ＭＧ－ＥＡＤ －８０５．５８５５ １６１９．１７１

２ＭＧ－ＥＡ －８６７．７６１ １７４１．５２３ １ＭＧ－ＮＣＤ －８１３．０９９１ １６３４．１９８

ＬＭＩ ２ＭＧ－ＡＤ －１０２０．３９１ ２０５２．７８３ ２ＭＧ－ＡＤ －９５８．３５１ １９２８．７０２

２ＭＧ－ＥＡ －１０２６．８９１ ２０５９．７８２ ２ＭＧ－ＥＡ －９６１．５１４ １９２９．０３

１ＭＧ－Ａ －１０２７．１０７ ２０６０．２１５ １ＭＧ－Ａ －９６１．６７７ １９２９．３５５

ＮＳＴＲ ２ＭＧ－ＡＤ －１０１３．３７６ ２０３８．７５３ ２ＭＧ－ＡＤＩ －９５２．３６４ １９２４．７２８

２ＭＧ－ＥＡ －１０１８．０３３ ２０４２．０６６ １ＭＧ－ＮＣＤ －９５９．６２２ １９２７．２４５

２ＭＧ－Ａ －１０１７．２８７ ２０４２．５７４ ０ＭＧ －９６６．０８６ １９３６．１７３

ＳＬ ２ＭＧ－ＡＤＩ －２４６．８０６ ５０３．６１２ １ＭＧ－ＮＣＤ －２７６．２７１ ５６０．５４２

１ＭＧ－ＮＣＤ －２４８．７６１ ５０５．５２２ ２ＭＧ－ＣＤ －２７７．２５９ ５６２．５１８

２ＭＧ－ＣＤ －２４９．７２９ ５０７．４５９ ２ＭＧ－ＡＤＩ －２７５．２３６ ５７０．４７３

ＳＳ ２ＭＧ－Ａ －７４８．７８６ １５０５．５７２ ２ＭＧ－ＥＡ －７２２．６３８ １４５１．２７７

０ＭＧ －７５３．１９９ １５１０．４００ １ＭＧ－ＡＤ －７２３．１４６ １４５４．２９３

２ＭＧ－ＥＡ －７５２．７８６ １５１１．５７３ １ＭＧ－Ａ －７２４．２９５ １４５４．５９１

ＮＳＰ ２ＭＧ－ＡＤ －１５４５．２５５ ３１０２．５０９ ２ＭＧ－ＡＤＩ －１４３９．９５１ ２８５９．９０１

１ＭＧ－ＡＤ －１５５１．３８８ ３１１０．７７６ ２ＭＧ－ＡＤ －１４２５．９４５ ２８６３．８９０

１ＭＧ－ＮＣＤ －１５５５．５１８ ３１１９．０３５ １ＭＧ－ＡＤ －１４３０．５８４ ２８６９．１６９

ＴＳＷ ２ＭＧ－ＡＤＩ －２２４．１４４ ４５６．２８９ ２ＭＧ－Ａ －１９９．５６８ ４０７．１３６

１ＭＧ－Ａ －２２５．２１６ ４５６．４３１ ２ＭＧ－ＡＤ －１９７．７３０ ４０７．４６１

０ＭＧ －２２６．８７５ ４５７．７５１ ２ＭＧ－ＥＡ －２０１．１３２ ４０８．２６４

表３　各性状的适合性检验结果

性状 株系 模型 Ｕ２１ Ｕ２２ Ｕ２３ ｎＷ２ Ｄｎ

ＰＨ Ⅰ ２ＭＧ－ＡＤ ０．０００３（０．９８５４） ０．００００（０．９９７０） ０．００３１（０．９５５５） ０．０１０２（０．９９９６） ０．０１８９（０．９９９６）

Ⅱ ２ＭＧ－ＡＤ ０．００００（０．９９６８） ０．００００（０．９９６０） ０．００００（０．９９６３） ０．０１６５（０．９９９２） ０．０２５７（０．９９７１）

ＢＮ Ⅰ ２ＭＧ－ＡＤＩ ０．０４４４（０．８３３１） ０．００３６（０．９５１９） ０．３３０３（０．５６５５） ０．０７４７（０．７３１９） ０．０５０５（０．５４７６）

Ⅱ ２ＭＧ－ＡＤＩ ０．１４４３（０．７０４０） ０．２８３６（０．５９４３） ０．４３４２（０．５０９９） ０．０６４５（０．７９０１） ０．０５３５（０．４８７４）

ＬＭＩ Ⅰ ２ＭＧ－ＡＤ ０．００５１（０．９４３１） ０．００４２（０．９４８６） ０．０００３（０．９８５１） ０．０１３９（０．９９９８） ０．０２２４（０．９９９６）

Ⅱ ２ＭＧ－ＡＤ ０．０００３（０．９８７３） ０．０００４（０．９８４３） ０．０００３（０．９８６６） ０．０１２５（０．９９９９） ０．０２３７（０．９９９１）

ＮＳＴＲ Ⅰ ２ＭＧ－ＡＤ ０．０００４（０．９８３９） ０．００１２（０．９７２９） ０．００３４（０．９５３８） ０．０３０３（０．９７５２） ０．０３２９（０．９４８９）

Ⅱ ２ＭＧ－ＡＤＩ ０．０００９（０．９７６６） ０．００００（０．９９５３） ０．００８１（０．９２８３） ０．０３４６（０．９５８９） ０．０３６５（０．９００５）

ＳＬ Ⅰ ２ＭＧ－ＡＤＩ ０．００００（０．９９７４） ０．０１６２（０．８９８６） ０．２７３０（０．６０１３） ０．１２７７（０．４６９８） ０．０６２０（０．２９２０）

Ⅱ １ＭＧ－ＮＣＤ ０．０５９７（０．８０７０） ０．０３５９（０．８４９６） ０．０３５２（０．８５１２） ０．０４３８（０．９１２９） ０．０４０９（０．８０８９）

ＳＳ Ⅰ ２ＭＧ－Ａ ０．００７４（０．９３１３） ０．０１１４（０．９１４９） ０．００８７（０．９２５７） ０．０１３０（０．９９９９） ０．０２３６（０．９９９１）

Ⅱ ２ＭＧ－ＥＡ ０．００００（０．９９５６） ０．００００（０．９９６８） ０．００００（０．９９５７） ０．０１３４（０．９９９９） ０．０１９９（０．９９９７）

ＮＳＰ Ⅰ ２ＭＧ－ＡＤ ０．０００１（０．９９３８） ０．０００１（０．９９１３） ０．００５５（０．９４１０） ０．００９６（０．９９９７） ０．０１９２（０．９９９９）

Ⅱ ２ＭＧ－ＡＤＩ ０．２６３１（０．６０８０） ０．１９２２（０．６６１１） ０．０５４４（０．８１５７） ０．１６０２（０．３６１１） ０．０６２３（０．３００２）

ＴＳＷ Ⅰ ２ＭＧ－Ａ ０．００００（０．９９４７） ０．０００２（０．９８９２） ０．０００８（０．９７７２） ０．０１２６（０．９９９９） ０．０２５３（０．９９７２）

Ⅱ ２ＭＧ－Ａ ０．００３０（０．９５６５） ０．０００２（０．９９０１） ０．０２６１（０．８７１６） ０．０１３３（０．９９９９） ０．０２１４（０．９９９９）

　　注：Ｕ２１、Ｕ２２、Ｕ２３为均匀性检验统计量；ｎＷ２为Ｓｍｉｒｎｏｖ检验统计量；Ｄｎ为Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ检验统计量；表中括号内的数字为概率值。
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高的最适模型，分枝总数、主花序角果数、角果长、

全株角果数和千粒质量的最适模型为２ＭＧ－ＡＤＩ；
主花序长度的最适模型为２ＭＧ－ＡＤ，每角果粒数的
最适模型为２ＭＧ－ＥＡ。
２．３　遗传参数的估计

根据Ｒ软件包ＳＥＡｖ２．０．１计算出Ｆ２群体８个

产量相关性状的遗传参数。由表４可以看出，８个
性状受２对主基因遗传控制，并且基因间存在相互
效应。其中，株高和主花序长度的遗传效应均为加

性－显性，主要以第１对主基因的加性效应为主，主
基因遗传率分别为９７．０４％和３９．７１％，可在早世代
进行选择。分枝总数、主花序角果数、角果长、全株

角果数和千粒质量的遗传率分别为 ７４．２７％、
７８９２％、２０．２５％、７３．５９％和４７．４７％，主基因作用
方式主要以正向加性效应为主，其中，角果长和千

粒质量的遗传率较小。控制每角果粒数的２对主基
因的加性效应均为３．９３，主基因遗传率为８３．１２％。

表４　不同性状的模型遗传参数参数估计值

分类 遗传参数
ＰＨ

（２ＭＧ－ＡＤ）
ＢＮ

（２ＭＧ－ＡＤＩ）
ＬＭＩ

（２ＭＧ－ＡＤ）
ＮＳＴＲ

（２ＭＧ－ＡＤＩ）
ＳＬ

（２ＭＧ－ＡＤＩ）
ＳＳ

（２ＭＧ－ＥＡ）
ＮＳＰ

（２ＭＧ－ＡＤＩ）
ＴＳＷ

（２ＭＧ－ＡＤＩ）

一阶遗传参数 ｍ ９４．１２ １７．０８ ４７．３５ ３７．０９ ４．３７ １６．５０ ２１８．７０ ２．８２

ｄａ １４．８６ ８．２４ １５．６１ １５．３２ ０．３３ ３．９３ ８６．１０ ０．５５

ｄｂ ７．８６ ３．４４ ３．８５ ４．９７ ０．３０ ８５．３６ ０．５３

ｈａ －９．４４ －１２．１７ －０．７１ －１２．６２ －０．４７ －１２８．８６ －０．３４

ｈｂ ５．４５ －２．７２ －１．７１ －４．９７ －０．２８ －３．０４ －０．０６

ｉ ３．４３ ４．９６ ０．３０ ８５．３３ ０．０６

ｊａｂ －２．７２ －４．９７ －０．２８ －３．０４ －０．５０

ｊｂａ ０．８３ １２．９７ －０．１３ －４２．１２ －０．２４

ｌ ６．７５ １１．５５ ０．４５ ４６．０２ ０．３４

二阶遗传参数 σ２ｐ ２５２．３８ ４０．４２ ６８．０ １２７．５２ ０．０８８ １８．８１ ８４５７．９９ ０．１５

σ２ｍｇ ２５９．８５ ５４．３１ １７１．３４ １６１．５４ ０．４２ ２２．５６ １１４９１．８４ ０．３２

ｈ２ｍｇ（％） ９７．０４ ７４．２７ ３９．７１ ７８．９２ ２０．２５ ８３．１２ ７３．５９ ４７．４７

　　注：ｍ—世代群体平均值；ｄａ—第１对主基因的加性效应值；ｄｂ—第２对主基因的加性效应值；ｈａ—第１对主基因的显性效应值；ｈｂ—第２

对主基因的显性效应值；ｉ—２个主基因的加性×加性效应值；ｊａｂ—加性×显性效应值；ｊｂａ—显性×加性效应值；ｌ—显性×显性效应值；σ２ｐ—群

体表型方差；σ２ｍｇ—主基因方差；ｈ２ｍｇ—主基因遗传率。

３　讨论

产量是多个性状共同作用的数量性状，生长环

境和自身遗传都会影响产量［２６］，对产量相关性状进

行遗传分析可对高产育种提供理论依据，株高、分

枝总数、主花序长度、角果长、主花序角果数、每角

果粒数、全株角果数及千粒质量与产量密切相关，

其中角果粒数、全株角果数和千粒质量尤为重要。

这８个性状均属于典型的数量性状，受多个基因遗
传控制，表型为数量上的连续变异［２７］。分析产量相

关性状的遗传规律，有助于更好地利用杂种优势进

行品种的改良。盖钧镒等建立的植物数量性状遗

传体系，为作物数量遗传的分析提供了有效的工

具，已广泛用于多种作物［２８］与蔬菜［２９］的产量、品质

等多种性状的遗传基础研究中。

本研究利用Ｒ软件包ＳＥＡｖ２．０．１对白菜型油

菜产量相关性状进行了数量遗传分析，得出了白菜

型油菜产量相关性状的遗传模型和其作用方式。

研究表明，白菜型油菜８个产量相关性状均符合２
对主基因＋多基因遗传模型，这与水稻［３０］、小麦［３１］

和甘蓝型油菜［３２－３４］产量相关性状的研究结果一致，

说明白菜型油菜产量性状的遗传也存在主基因效

应。从主基因的遗传效应看，基本上均表现为加性

效应，都为正向效应，并且存在显性效应和上位性

效应，说明白菜型油菜产量性状主要受加性效应遗

传。从主基因遗传率来看，本次试验中，株高、分枝

总数、主花序角果数、每角果粒数和全株角果数的

遗传率较高，在育种实践中可以在早代中进行选

择，为高产育种群体进行改良。其中株高和每角果

粒数的遗传较为稳定，受环境影响较小；角果长和

主花序长度主基因遗传率较小，受环境影响较大，

至于多基因方差和遗传率，该模型没能给出有效的
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估计，分析原因可能是所有群体较为单一。

４　结论

本研究结果表明，白菜型油菜株高和主花序长

度的最适模型为 ２ＭＧ－ＡＤ，主基因遗传率分别为
９７０４％和３９．７１％。分枝总数、主花序角果数、角
果长、全株角果数和千粒质量的最适模型为２ＭＧ－
ＡＤＩ，遗传率分别为 ７４．２７％、７８．９２％、２０．２５％、
７３５９％和 ４７．４７％。每角果粒数的最适模型为
２ＭＧ－ＥＡ，主基因遗传率为８３．１２％。
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［７］刘后利．油菜遗传育种学［Ｍ］．北京：中国农业大学出版

社，２０００．

［８］李秀萍，刘青元，杜德志，等．青海省白菜型春油菜的主要特性

［Ｊ］．青海农林科技，１９９５（１）：３９－４０，１０．

［９］徐　亮，唐国永，杜德志．我国双低油菜多功能利用及青海省发

展潜力分析［Ｊ］．青海大学学报，２０１９，３７（３）：４１－４８．

［１０］杜德志，肖　麓，赵　志，等．我国春油菜遗传育种研究进展

［Ｊ］．中国油料作物学报，２０１８，４０（５）：６３３－６３９．

［１１］ＬａｍｋｅｙＫＲ，ＬｅｅＭ．Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｇｅｎｅｔｉｃｓ，ｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒｓａｎｄ

ｐｌａｎｔｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ［Ｃ］／／ＩｍｒｉｅＢＣ，ＨａｃｋｅｒＪＢ．Ｆｏｃｕｓｅｄｐｌａｎｔ
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ＡｕｓｔｒａｌｉａｎＰｌａｎｔＢｒｅｅｄｉｎｇＣｏｎｆｅｒｅｎｃｅ，ＧｏｌｄＣｏａｓｔ．１９９３：１８－２３．

［１２］ＢｅｃｈｅＥ，ＢｅｎｉｎＧ，ｄａＳｉｌｖａＣＬ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｇａｉｎｉｎｙｉｅｌｄａｎｄ

ｃｈａｎｇｅｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌｔｒａｉｔｓｉｎＢｒａｚｉｌｉａｎｗｈｅａｔｄｕｒｉｎｇ

ｔｈｅ２０ｔｈｃｅｎｔｕｒｙ［Ｊ］．ＥｕｒｏｐｅａｎＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｇｒｏｎｏｍｙ，２０１４，６１：

４９－５９．　

［１３］解松峰，吉万全，王长有，等．小麦穗部性状的主基因 ＋多基因

混合遗传模型分析［Ｊ］．中国农业科学，２０１９，５２（２４）：４４３７－

４４５２．　

［１４］盖钧镒，章元明，王建康．植物数量性状遗传体系［Ｍ］．北京：

科学出版社，２００３：９６－１０２．

［１５］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．

［１６］解松峰，吉万全，王长有，等．小麦穗部性状的主基因 ＋多基因

混合遗传模型分析［Ｊ］．中国农业科学，２０１９，５２（２４）：４４３７－

４４５２．　

［１７］栗亚静，进茜宁，李　静，等．玉米籽粒淀粉含量主基因 ＋多基

因混合遗传模型分析［Ｊ］．江苏农业科学，２０１７，４５（１６）：６０－

６３．　

［１８］苏　展，程海涛，郭玉华，等．水稻 ＤＨ群体盐胁迫下苗高的主

基因－多基因混合模型遗传分析［Ｊ］．华北农学报，２０１１，２６

（３）：２１０－２１３．

［１９］李延玲，白晓倩，于澎湃，等．高粱株型性状数量遗传分析［Ｊ］．

华北农学报，２０１８，３３（１）：１４３－１４９．

［２０］赵桂云，王继安，李文滨，等．大豆抗食心虫主基因 ＋多基因混

合遗传模型的五世代联合分析［Ｊ］．大豆科学，２０１４，３３（３）：

３０１－３０４．　

［２１］刘　华，秦　利，张新友，等．基于花生种间杂交遗传群体的脂

肪及脂肪酸含量的遗传模型分析［Ｊ］．中国油料作物学报，

２０１６，３８（２）：１７２－１７８．

［２２］刘　霞，张冰冰，马　兵，等．甘蓝型油菜株高及其相关性状的

主基因＋多基因遗传分析［Ｊ］．西北农业学报，２０１８，２７（４）：

５２８－５３６．　

［２３］李军庆，崔　翠，陈雪峰，等．油菜半矮秆新种质１０Ｄ１３０株高

主基因＋多基因遗传模型分析［Ｊ］．植物遗传资源学报，２０１３，

１４（４）：６４１－６４６．

［２４］伍晓明，陈碧云，陆光远，等．油菜种质资源描述规范和数据标

准［Ｍ］．北京：中国农业出版社，２００７．

［２５］王靖天，张亚雯，杜应雯，等．数量性状主基因 ＋多基因混合遗

传分析Ｒ软件包ＳＥＡｖ２．０［Ｊ］．作物学报，２０２２，４８（６）：１４１６－

１４２４．　

［２６］张秋芝，郝玉兰，南张杰，等．玉米杂交种的产量比较及主要农

艺性状的相关和通径分析［Ｊ］．北京农学院学报，２００５，２０（４）：

３３－３９．

［２７］孔繁玲．植物数量遗传学［Ｍ］．北京：中国农业大学出版

社，２００６．

［２８］张中伟，杨海龙，付　俊，等．玉米穗轴粗性状的主基因 ＋多基

因遗传分析［Ｊ］．中国种业，２０２２（４）：９４－９７．

［２９］李　琼，梁晓雪，李文龙，等．甜瓜幼苗下胚轴长度多世代联合

遗传分析［Ｊ］．中国瓜菜，２０２１，３４（８）：２６－３１．

［３０］刘金波，徐　波，李建红，等．水稻株高和每穗颖花数的６个世

代联合遗传分析［Ｊ］．华北农学报，２０１７，３２（增刊１）：８８－９４．

［３１］解松峰，吉万全，张耀元，等．小麦重要产量性状的主基因 ＋多

基因混合遗传分析［Ｊ］．作物学报，２０２０，４６（３）：３６５－３８４．

［３２］张书芬，傅廷栋，朱家成，等．甘蓝型油菜产量及其构成因素的

ＱＴＬ定位与分析［Ｊ］．作物学报，２００６，３２（８）：１１３５－１１４２．

［３３］周清元，崔　翠，阴　涛，等．甘蓝型油菜角果长度的主基因 ＋

多基因混合遗传模型［Ｊ］．作物学报，２０１４，４０（８）：１４９３－

１５００．　

［３４］张冰冰．甘蓝型油菜开花时间的遗传及株高和开花时间的ＱＴＬ

定位［Ｄ］．杨凌：西北农林科技大学，２０１９．
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