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　　摘要：株型育种对提高棉花产量和纤维品质意义重大，是作物遗传育种的重要组成部分，因此株型遗传育种一直
受育种者的关注。棉花是重要的纤维和油料作物，棉花株型育种研究已经引起重视，尚待进一步深入。本文综述棉花

株型遗传育种在我国的研究进展，介绍株型性状研究的理论发展过程以及棉花株型性状遗传的主要研究内容，并对棉

花株型的育种措施进行展望，旨在为棉花株型性状遗传育种研究提供参考。
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　　株型是作物的形态特征及空间排列方式，是作物为适应
所处环境而表现的形态结构。株型会影响物质的生物量，其

中叶系的形态和数量等是决定物质生长差异的重要因素，当

叶面积指数较大时，直立叶片在均匀受光方面具有明显的优

越性［１－２］。Ｄｏｎａｌｄ首先定义了理想株型，即利于植物光合作
用和生长发育，促使籽粒产量提高的各性状所组成的理想化

株型，能最大限度地提高群体光能利用率，增加生物学产量，

提高经济系数；并提出最小竞争理论，即在农作物中个体最小

竞争强度的理想株型，不仅能够充分利用自己有限的环境，而

且不侵占邻株的环境［３］。Ｐｅｎｇ等发现，作物的光能利用率在
很大程度上受叶片的空间分布影响［４－５］。Ｙａｎｇ等指出，株型
是重要的、综合的农艺性状，与作物生产密切相关，包括个体

和群体２个水平［６－７］。在特定的自然条件下，植株个体发育

与群体结构相协调，合理的个体株型与群体结构是植株获得

较高生物学产量的重要前提。杨守仁综合水稻超高产育种的

理论和方法认为，只有使理想株型与优势利用相结合，才能培

育出超高产的品种［８］。因此，株型是重要的农艺性状，决定

着植物的收获指数、产量潜力及其对栽培环境的适应能

力［９－１０］。目前株型研究在小麦、水稻、玉米、油菜、马铃薯上

特别是在禾谷类作物上已有较多报道［１１－１５］，而在棉花上的研

究报道较少，综述总结更少。笔者所在单位从事多年棉花育

种研究，并深入研究了棉花株型性状遗传，在此基础上，本文

对棉花株型性状遗传育种进行总结。

１　株型性状的遗传

棉花株型是根据果枝和叶枝的分布情况以及果枝的长短

而形成的，为综合性状，包括株高、果枝长度、主茎节间长度、

果枝节间长度、总果节数、总果枝数、有效果枝数和果枝夹角

等多个株型构成因素，这些性状均属于复杂的数量性状，受基

因型和环境的共同控制，利用传统的育种方法改良株型的难

度较大，株型性状与其他性状如产量、品质、早熟等存在相关

关系，株型育种是改善棉花产量和纤维品质的有效途径［１６］，

株型性状的遗传解析是棉花理想株型育种的理论基础。２０
世纪７０年代，人们对数量遗传有了更深一步研究，从经典的
多基因遗传研究，转变为以主基因 ＋多基因混合的遗传模式
研究；２０世纪８０年代，随着分子标记技术的发展，遗传连锁
图谱的数量性状基因座（ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓ，简称 ＱＴＬ）定
位成为研究数量性状的重要手段。随着数量遗传学的发展，

棉花株型性状的遗传研究内容主要包括以下几个方面。

１．１　棉花株型性状的经典遗传研究
株型性状遗传规律解析是通过株型育种实现棉花高产的

理论依据［１７］。遗传力与棉花育种选择效率紧密相关，是研究

数量性状遗传规律的主要遗传参数之一。牛永章研究了特早

熟陆地棉的株型、产量和品质性状，结果发现，各调查性状广

义遗传力的大小顺序为生育期＞衣分率＞果枝节间长度＞植
株高度＞纤维长度＞籽指＞主茎节间长度＞叶片宽度＞铃质
量＞果枝始节位＞果枝成铃数 ＞单株籽棉产量 ＞单株总铃
数［１８］。在株型性状研究中，较少学者利用加性 －显性或加
性－显性－上位性模型对其进行深入研究，其中 Ｗａｎｇ等研
究认为，加性效应和互作效应作为棉花重组自交系株型性状

的遗传基础非常重要［１９］。

１．２　棉花株型性状的主基因－多基因遗传
盖钧镒认为，主基因－多基因混合遗传模型是数量性状

研究的常见模式，并发展了一套迄今为止最为完整的主基

因－多基因混合遗传模型分离分析方法体系［２０］。李成奇等

对陆地棉百棉１号的主要株型性状进行了主基因－多基因混
合遗传分析，结果表明，株高和株高／果枝长度的最适模型为
１对负向完全显性主基因 ＋加性 －显性多基因模型，果枝长
度和果枝夹角的最适模型为加性 －显性 －上位性多基因模
型，主茎节间长度和总果节数的最适模型为 １对加性主基
因＋加性－显性多基因模型，果枝节间长度的最适模型为２
对加性－显性－上位性主基因＋加性－显性－上位性多基因
模型，总果枝数和有效果枝数的最适模型为 ２对加性 －显
性－上位性主基因遗传模型；除果枝长度和果枝夹角外，其
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他性状均检测到主基因［１７］。李成奇等应用主基因 －多基因
混合遗传模型，对由短季棉百棉２号和ＴＭ－１形成的Ｐ１、Ｐ２、
Ｆ１、Ｂ１、Ｂ２、Ｆ２群体进行棉花株型性状遗传研究，结果表明，总
果枝数、株高、主茎节间长度和总果节数以主基因遗传为主；

果枝夹角以多基因遗传为主；有效果枝数属于主基因遗传；果

枝节间长度属于多基因遗传；果枝长度、高度／果枝长度以主
基因遗传和多基因遗传并重［２１］。

２　株型性状的ＱＴＬ定位

棉花株型性状属多基因控制的数量性状，遗传背景复杂，

易受环境影响，利用传统方法难以在短期内同步聚合优良性

状，随着生物技术的发展，分子标记和遗传作图技术成为突破

此育种瓶颈的有效方法。分子标记辅助选择可以在育种早期

于分子水平直接分析个体的遗传组成，对基因型进行直接选

择，不受环境影响，且不干扰植株正常生长发育，从而大大缩

短育种进程，提高育种效率。连锁分析和关联分析在 ＱＴＬ定
位的精度与广度、信息量和统计分析等方面具有互补性，目前

分子标记技术是解析植物数量性状基因的重要方法［２２］。

２．１　棉花株型性状的连锁分析
张培通等利用陆地棉重组自交系研究棉花株型性状

ＱＴＬ，检测到３个株高ＱＴＬｓ、２个果枝长ＱＴＬｓ和３个株高／果
枝长ＱＴＬｓ［２３］。Ｗａｎｇ等利用陆地棉重组自交系进行同样的
研究，检测到３个果枝长ＱＴＬｓ和３个株高／果枝长 ＱＴＬｓ［１９］。
Ｓｏｎｇ等利用海陆杂交群体进行试验，检测到２６个与果枝始
节、主茎叶夹角、株高、主茎节间长度、果枝夹角和果枝节间长

度相关的ＱＴＬｓ［１６］。Ｌｉａｎｇ等构建了陆地棉种类 Ｆ２群体的连
锁图谱，检测到４２１个多态性位点，覆盖３８１４．３ｃＭ，占总基
因组的７３．３５％；３９个与纤维相关的 ＱＴＬ被检测到，其中关
于纤维长度、整齐度、比强度、伸长率、马克隆值的 ＱＴＬ个数
分别为１２、５、９、７、６个［２４］。Ｌｉ等利用中熟棉连锁作图群体鉴
定到５５个棉花株型性状 ＱＴＬ，其中４个 ＱＴＬ包括总果枝数
ｑＴＦＢ－１０（Ｆ２／Ｆ２：３）、果枝长度 ｑＦＢＬ－２６ｂ（Ｆ２）／ｑＦＢＬ－２６
（Ｆ２：３）、果枝夹角ｑＦＢＡ－５（Ｆ２／Ｆ２：３）和果枝节数ｑＦＢＮ－２６ｂ
（Ｆ２）／ｑＦＢＮ－２６（Ｆ２：３），为共同ＱＴＬ，可以稳定遗传［２５］；另外，

利用短季棉连锁作图群体鉴定到７３个棉花株型性状ＱＴＬ，其
中４个ＱＴＬ包括总果节数ｑＴＦＮ－１７、果枝节数 ｑＦＢＮ－１７、果
枝长度ｑＦＢＬ－１７和总果枝数ｑＴＦＢ－１７ａ／ｑＴＦＢ－１７ｂ（ｑＴＦＢ－
１７），为共同ＱＴＬ，可以稳定遗传［２６］。Ｔａｎ等利用简单重复序列
（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔｓ，简称ＳＳＲ）标记构建了陆地棉种内自
交系的连锁图谱，该图谱包含 １２７４个多态性位点，覆盖
３０７６．４ｃＭ，平均距离为２．４１ｃＭ，５９个纤维性状 ＱＴＬ被检测
到，其中关于纤维上半部平均长度、整齐度、比强度、伸长率、马

克隆值的ＱＴＬ个数分别为１５、１０、９、１０、１５个［２７］。

２．２　棉花株型性状的关联分析
聂新辉等利用７５个ＳＳＲ标记对５１份陆地棉品种进行关

联分析，检测到２９个与农艺性状关联的位点，其中与株型性
状株高、果枝始节高、果枝数、有效铃有关的位点数分别有３、
４、２、２个［２８］。Ｌｉ等利用陆地棉种质资源群体构成的关联作
图群体，鉴定到６６个与株型性状关联的标记位点，其中３５个
标记位点能在２个及以上环境中同时检测到，并挖掘了来自
于３５个标记位点的４８个优异等位变异［２９］。

３　棉花株型性状与产量之间的相关关系

产量一直以来是棉花品种培育的重要目标，研究株型与

产量的关系是棉花株型遗传育种的重要组成部分。汤飞宇等

利用９个陆地棉品种（系）及其 Ｆ１代２０个组合，研究９个株
型性状对皮棉产量的遗传贡献，结果表明，９个株型性状对皮
棉产量的表型贡献率在１．１％～１１．１％之间；主茎节距、始果
枝高和果枝数对皮棉产量具有显著或极显著的加性遗传贡献

率，分别为２９．８％、６．２％、５．７％；果枝夹角对皮棉产量的加
性遗传方差具有较大的抑制作用，贡献率为－３９．９％；果节数
是多数组合皮棉产量显性效应的主要影响因素，对皮棉产量

的显性遗传方差贡献率最高，为５７．８％；主茎节距对皮棉产
量有极显著的加性 ×环境互作遗传方差贡献率，为１７．７％；
各亲本对皮棉产量加性效应贡献最大的株型性状不尽相

同［３０］。杨万玉等研究指出，各果节间长度与皮棉产量呈开口

向下的二次抛物线关系，果枝的粗度与皮棉产量呈显著正相

关关系，适宜的果枝节间长度和果枝粗度是获得棉花高产的

结构基础［３１］。陈德华等通过研究泗棉３号株型与铃质量的
关系发现，主茎和果枝节间保持适宜的长度、较多的果枝数及

适宜的节枝比，可增加果枝粗度，尤其是上部和中部外围的果

枝粗度；增加中上部果枝向值，改善群体内光照条件，是高产

棉铃增质量的基础，果枝向值也可用于衡量果枝和叶片的着

生状况［３２］。刘继国等选用辽棉１０号、辽棉１５号等材料研究
了株型结构对产量的影响，结果发现，果枝数和果枝节数能够

通过成铃率和单位面积铃数对产量产生较大正向效应［３３］。

汤飞宇等采用增广ＮＣⅡ，选配２５个棉花杂交组合材料，并
研究了它们的株型性状遗传、杂种优势及其与产量性状的相

关性，结果表明，株高、始果枝高、果枝数和果节数的平均中亲

优势较小，但不同组合间差异较大，均符合加性遗传模型；株

高与铃数、单株皮棉质量呈极显著正相关关系；果枝数与株铃

数呈极显著正相关关系，与铃质量呈极显著负相关关系；果节

数与株铃数、衣分、单株皮棉质量呈显著正相关关系；株型性

状中主要是果节数、株铃数、铃质量与产量性状关系密切［３４］。

李成奇等对２个陆地棉组合的杂交 Ｆ２进行主要农艺性状与
皮棉产量的相关分析，结果表明，除主茎节间长度与皮棉产量

在不同组合中表现出正负相关的明显差异外，其他性状与皮

棉产量均呈显著或极显著正相关关系［３５］。付远志等研究了

不同环境下１７２份陆地棉株型性状与皮棉产量之间的关系，
结果表明，对皮棉产量直接贡献最大的性状是有效果枝数，其

次是果枝节间长度，通过提高有效果枝数和果枝节间长度，降

低总果枝数或果枝长度能够增加皮棉产量［３６］。王新坤等利

用陆地棉矮杆突变体Ａｒｉｌ３２７和ＴＭ－１组配的Ｆ２群体，分析
株高和纤维品质间相关性得出，二者相关系数小，未达到显著

水平，遗传关系不大［３７］。

４　棉花株型育种的重要措施

４．１　单株选择
在将来的株型育种上，单株选择仍是棉花育种的重要方

法。应着重选择株型疏朗、通风透光好，株高、叶形和果枝类

型等适宜的类型，还要兼顾其他性状如产量、品质、抗性和早

熟性等的影响。例如在果枝的选择上，一般来说，Ⅲ型果枝品
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种纤维强度高、细度好，但晚熟，霜前皮棉产量低；零式果枝品

种早熟性好、丰产，但纤维强度偏低；Ⅱ型果枝品种早熟性、丰
产性及品质介于前两者之间。通过对具有不同株型优势的亲

本进行杂交，并进行田间单株选择，培育具有优良株型的早

熟、丰产、优质和多抗优良品种仍是将来长期采用的有效

方法。

４．２　基因调控
杜雄明等指出，果枝类型受主基因 Ｓｓ控制，同时还受另

外３个独立遗传的修饰基因控制，符合主基因 ＋多基因的遗
传模型［３８］。但目前有关棉花株型基因的定位研究较少。

Ｗａｎｇ等认为，植物株型相关性状的遗传发育基因调控非常保
守，可以借鉴不同物种株型发育基因的调控模式［３９］。Ｘｕｅ等
研究指出，水稻中Ｇｈｄ７基因的增强表达能够延迟抽穗期，增
加株高和穗长，使生态适应性增强、产量增加［４０］。刘海静等

对玉米株型相关基因 ＺｍＤｗａｒｆ４进行了克隆及表达分析，该
基因正向调控玉米叶夹角大小，在叶片中的表达量最高，参与

玉米油菜素类固醇（ｂｒａｓｓｉｎｏｓｔｅｒｏｉｄｓ，简称ＢＲ）生物合成途径，
进而调控其相关株型建成［４１］。借鉴这些已有的或其他植物

的株型性状基因，根据基因同源性，克隆与棉花株型发育相关

的基因，利用基因调控技术对棉花株型性状进行遗传改良也

是可行方案之一。

４．３　分子设计育种
分子设计育种即利用最佳育种目标基因进行亲本选配、

单株选择，得到最佳目标基因的亲本后代，以达到高效、精准、

定向的育种目的，从而提高育种效率和预见度［４２－４３］。棉花分

子设计育种不但要塑造理想株型，提高叶面积系数，改良光合

效率，同时要兼顾纤维产量、品质、早熟性、抗性等多种综合性

状，因此，通过分子设计育种可以同时改良多个性状。分子标

记辅助育种有助于实现分子设计育种，根据育种目标针对的

某一性状特点，选择与该性状连锁的分子标记作为辅助选择

位点，进行选择育种［２８］。因此，加强对目标性状稳定的主效

ＱＴＬ及紧密连锁的株型分子标记的挖掘，是该项设计的首要
问题，然后利用不同优良株型性状的种质材料，检测相应目标

性状的优异等位基因，通过计算机软件设计，建立分子标记辅

助选择的亲本选配和后代选择方案，探寻棉花株型分子设计

育种策略，最终培育具有理想株型的棉花新品种。
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植物根系在矿区生态修复中的应用研究进展

郗红超１，李富平１，鲁明星２，张博文１

（１．华北理工大学矿业工程学院，河北唐山０６３２１０；２．唐山学院土木工程学院，河北唐山 ０６３０００）

　　摘要：矿山开采在最大规模改变地形地貌的同时也严重破坏了地表的植被生境，为矿山生态环境治理带来巨大的
困扰。绿色植物作为生物圈的初级生产者，是矿区生态修复的主导力量。通过分析矿区生态修复中重金属污染、干

旱、高温、岩土体结构等逆境条件下植物根系的研究现状，以及根系分泌物改善根际环境，强化植物抗逆性能的特点，

指出矿区生态修复应把握矿区水分、养分等限制条件，从植物根系构型、生理及结构特征等角度出发，考虑植物根系的

反馈调节作用与环境因子胁迫，为未来生态修复的研究提供明确的研究方向。
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　　矿山开采严重改变了矿山原有地貌形态与植被景观，其
露天开采形成了大量裸露创面和凹陷采坑；地下开采造成严

重的地表沉陷和地面变形；同时采选工程产生的大量废石尾

砂堆积，不仅占用大量土地，而且受冻融、温变、干湿、地表径

流、地下渗流、动植物扰动等众多因素的影响，还可能引发水

土流失、重金属污染、局地气候异常等环境问题。因此当前矿

山生态环境严重恶化，亟须对环境破坏区域进行生态修复。

植物修复是矿区生态修复的重要生物措施，通过筛选适生植

物进行先锋植物定植，进而推动植物群落结构初步演替，逐步

改善矿山环境，以期初步实现矿区生态修复。而植物根系是

植物体与自然界物质能量交换的主要通道，将植物根系的研

究成果应用于矿区生态修复具有一定的前瞻性，因此以矿山

环境条件为基础，展开植物根系对矿区恶劣生境的适生性研

究，对筛选优势物种，修复矿山生态环境具有重要的意义。

１　采矿污染物对植物根系的影响

矿山开采选冶过程中，矿石中的重金属元素会随废石、尾

砂等进入矿区及其周边土壤中［１］，加剧土壤的重金属污染，

毒害周边农作物进而危害人类健康。采矿活动是土壤重金属

的主要来源，我国已经有７４３万ｈｍ２土地受到破坏，并以每年
４万ｈｍ２的速度增长［２］。我国每年约有６０万 ｔ石油进入环
境［３］，石油污染区别于其他固体矿产资源污染，受土壤毛细
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