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　　摘要：选取各农艺性状均较大的国内粒用高粱品种忻粱５２和从美国普渡大学引进的苏丹草品系美引 －４８进行
杂交，得到Ｆ２代分离群体，对Ｆ２代的开花期、株高、穗长、穗柄长、旗叶鞘长、叶片数、平均茎节长等７个农艺性状进行

测定。利用主基因－多基因遗传分析方法进行数据分析，得到７个性状的４个遗传备选模型，并进行适合性检验，从
备选模型中选出控制性状遗传的最适遗传模型，并根据ＩＥＣＭ（迭代ＥＣＭ）算法计算主基因遗传率。结果表明，株高、
穗柄长、旗叶鞘长、平均茎节长等性状均符合 ＭｏｄｅｌＡ＿０模型，均为微效多基因控制的数量性状；开花期、穗长均符合
ＭｏｄｅｌＢ＿６模型，这２个性状均符合２对主基因控制的等显性遗传模型，即 ｄａ＝ｄｂ＝ｈａ＝ｈｂ，２对主基因的遗传率为

３８．３５％；叶片数符合ＭｏｄｅｌＢ＿１模型，是２对主基因控制的加性－显性－上位性混合遗传模型，２对主基因的加性效应
之和为２．０９６７７４，显性效应之和为０．４０３２２６，主基因遗传率为９９．２２％，遗传率极高，可在育种后代中直接进行选择。
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　　高粱和苏丹草是隶属于高粱属的２个种，两者均为喜温
型一年生禾本科作物，且在形态学上差异较大，但是其生殖隔

离不是很明显，染色体均为２ｎ＝２０［１－６］。高粱是世界第五大
粮食作物，也是重要的饲用作物和酿造原料［７］，具有抗旱耐

涝、耐贫瘠和耐盐碱等优良特性，但是其品质欠佳，茎秆中的

粗蛋白含量较低且氢氰酸含量较高，不宜作为饲用原料来进

行加工。苏丹草原产于非洲苏丹高原［８］，是一种既具有高粱

的抗旱、抗病虫害、抗倒伏等特点，又具有分蘖力强、再生性

强、适应范围广、适口性好等优点的优质牧草，尤其是其营养

价值较高，其茎秆中的粗蛋白含量较高，氢氰酸含量较低，是

饲用的重要原料［９－１２］。

饲草作物指用作家畜饲料的饲用作物，饲草作物是发展

草食家畜的重要基础与原料，而粒用高粱与苏丹草杂交属于

种间杂交，其杂交种简称为高丹草，综合了高粱和苏丹草的优

良性状，具有很强的杂种优势，在饲用方面具有较大的发展

前景［１３］。

目前，国内外对于粒用高粱和甜高粱的研究较多，在饲草

作物性状遗传方面的研究较少［１４］。本研究通过粒用高粱与

苏丹草杂交Ｆ２代的数量遗传分析，得出高丹草主要农艺性状
的数量遗传规律，以期为饲草高粱育种提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
本试验选取性状差异较大的国内粒用高粱品种忻粱５２

和从美国引进的苏丹草品系美引－４８为试验材料进行杂交，
得到Ｆ１代杂交种，经Ｆ１代自交得到Ｆ２代分离群体。
１．２　试验设计

本试验于２０１６年１１月在海南省乐东黎族自治县利国镇
官村进行播种，同年１２月对２个亲本进行杂交，得到Ｆ１代杂
交种。２０１７年５月于天津市静海良种场种植 Ｆ１代正反交组
合，经检验，Ｆ１代正反交农艺性状长势一致，不存在细胞质遗
传；２０１７年７月对Ｆ１代植株进行套袋，使其自交授粉，得到
Ｆ２代分离群体，２０１７年１１月在海南省乐东黎族自治县按照
亲本、Ｆ１代正反交组合、Ｆ２代分离群体的顺序进行播种，所有
种植材料的行长均为５．５ｍ，行间距为０．５ｍ，株距为０．３ｍ，
田间管理同常规农田。２０１８年１月，在高粱完熟期测量各农
艺性状。

１．３　测定方法
由于Ｆ２群体单株之间的表型性状和基因型均不同，因此

以下性状测量的均为单株数据。

（１）开花期。在开花期，从Ｆ２群体开花第１天起，将第１
天开花的单株记录为１，第２天开花的单株记录为２，以此类
推（单位：ｄ）。

（２）株高。在完熟期，用钢卷尺测量地面至穗顶端的距
离（单位：ｃｍ）。

（３）穗长。在完熟期，用钢卷尺测量穗基部到穗顶端的
距离（单位：ｃｍ）。

（４）穗柄长。在完熟期，用钢卷尺测量穗基部到第１节
间的距离（单位：ｃｍ）。
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（５）旗叶鞘长。用钢卷尺测量高粱完熟期旗叶叶鞘到第
１节间的距离（单位：ｃｍ）。

（６）叶片数。在高粱完熟期，计算整株的叶片数量（单
位：张）。

（７）平均茎节长。平均茎节长 ＝（完熟期株高 －完熟期
穗长）／完熟期茎节数（单位：ｃｍ）。
１．４　数据处理

基本数据使用 Ｅｘｃｅｌ２０１０和 ＳＰＳＳＳｔａｔｉｓｔｉｃｓ１７．０进行处
理，根据王建康等提出的单个分离世代群体的遗传模型方法

（主基因－多基因混合遗传的分离分析方法［１５－１７］）进一步对

Ｆ２世代群体进行分析，选出最适遗传模型，根据 ＩＥＣＭ（迭代
ＥＣＭ）算法计算控制性状的主基因遗传率。

２　结果与分析

２．１　农艺性状间的相关性分析
由表１可知，开花期与叶片数呈极显著正相关，相关系数

为０．２２５，与株高呈显著正相关，相关系数为 ０．１３０，与穗柄
长、旗叶鞘长呈显著负相关，相关系数分别为 －０．１４２、
－０．１２２；株高与穗长、穗柄长、旗叶鞘长、叶片数和平均茎节
长均呈极显著正相关，其中与旗叶鞘长的相关性最高，相关系

数为０．５６６；穗长与穗柄长、旗叶鞘长、叶片数、平均茎节长呈
极显著正相关，相关系数最高的为旗叶鞘长，为０．６２２；穗柄
长与旗叶鞘长、平均茎节长呈极显著正相关，相关系数分别为

０．２６６、０．５１０，与叶片数呈极显著负相关，相关系数为
－０．２２８；旗叶鞘长与叶片数、平均茎节长呈极显著正相关，相
关系数分别为０．２８２、０．２４７；叶片数与平均茎节长呈现极显
著负相关，相关系数为－０．４３３。
２．２　各农艺性状的表型分析

由表２和图１可以看出，开花期、株高、穗长、穗柄长、旗
叶鞘长、叶片数及平均茎节长均呈现连续的正态分布，说明这

６个性状符合数量性状的遗传特征，属于数量遗传性状。

表１　Ｆ２群体各农艺性状间的相关系数

性状
相关系数

开花期 株高 穗长 穗柄长 旗叶鞘长 叶片数 平均茎节长

开花期 １．０００
株高 ０．１３０ １．０００
穗长 －０．１０３ ０．４９６ １．０００
穗柄长 －０．１４２ ０．２９８ ０．２３０ １．０００
旗叶鞘长 －０．１２２ ０．５６６ ０．６２２ ０．２６６ １．０００
叶片数 ０．２２５ ０．４９３ ０．１６８ －０．２２８ ０．２８２ １．０００
平均茎节长 －０．０５４ ０．５５３ ０．２０３ ０．５１０ ０．２４７ －０．４３３ １．０００

　　注：表示在０．０５水平上显著相关，表示在０．０１水平上显著相关。

表２　各农艺性状的表型分析结果

性状
开花期

（ｄ）
株高

（ｃｍ）
穗长

（ｃｍ）
穗柄长

（ｃｍ）
旗叶鞘长

（ｃｍ）
叶片数

（张）

平均茎节长

（ｃｍ）

平均值 ９．８６ １８５．６３ ２６．６３ ５２．６４ ３２．０７ ９．２５ １７．２８
标准差 ２．５７ ２０．５０ ３．５６ ６．０２ ２．７９ １．０１ ２．０２
最大值 １６．００ ２４２．３０ ３５．８０ ６８．１０ ４４．４０ １２．００ ２４．０１
最小值 １．００ １１６．１０ １５．７０ ３８．９０ ２３．５０ ７．００ １１．１６
偏度 －０．３８３ －０．１５１ －０．２６１ ０．０１１ ０．２００ ０．２７６ ０．１２４
峰度 ０．５１４ －０．２０８ －０．０８０ －０．３８６ ０．８８８ －０．１４６ ０．３３６
变异系数 ２６．０６％ １１．０４％ １３．３７％ １１．４４％ ８．７０％ １０．９２％ １１．６９％

２．３　农艺性状遗传模型的选择
根据盖钧镒等的主基因 －多基因混合遗传模型 Ｆ２代单

世代分离分析方法［１８－１９］，得到开花期、株高、穗长、穗柄长、旗

叶鞘长、叶片数、平均茎节长这７个农艺性状的极大似然值和
ＡＩＣ（Ａｋａｉｋｅｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｒｉｔｅｒｉｏｎ）值（在表３、表４、表５），根据
ＡＩＣ值最小原则，选出４个遗传备选模型（表３、表４、表５中
用“”标注）进行下一步适合性检验，以期确定各性状的数
量遗传模型。

２．４　农艺性状遗传模型的检测
根据Ｕ１

２、Ｕ２
２、Ｕ３

２（均匀性检验）、ｎＷ２（Ｓｍｉｒｎｏｖ检验）、
Ｄｎ（Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ检验），对开花期、株高、穗长、穗柄长、旗叶鞘
长、叶片数、平均茎节长这７个农艺性状的４个备选模型进行
适合性检验，结果见表６，选出７个性状最适的遗传模型。

（１）在开花期的４种遗传备选模型中，其ｎＷ２（Ｓｍｉｒｎｏｖ检

验）和 Ｄｎ（Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ检验）检验均达到显著水平（Ｐ＜
０．０５），而Ｕ１

２、Ｕ２
２、Ｕ３

２（均匀性检验）未达到显著水平，且

ＭｏｄｅｌＢ＿６的ＡＩＣ值最小；因此，选择 ＭｏｄｅｌＢ＿６为开花期的
最适遗传模型，说明在该群体中，开花期为２对主基 因＋多
基因混合遗传，为等显性混合遗传模型。（２）在株高的４种
备选模型中，其均匀性检验、Ｓｍｉｒｎｏｖ检验和 Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ检验
均未达到显著水平，但是相较于另外３种模型来说，ＭｏｄｅｌＡ＿
０的ＡＩＣ值最小，因此选择 ＭｏｄｅｌＡ＿０作为株高的最适遗传
模型，说明该群体的株高不受主基因控制，而是受微效多基因

控制。（３）在穗长的４个遗传备选模型中，其均匀性检验、
Ｓｍｉｒｎｏｖ检验和 Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ检验均未达到显著水平，但 Ｍｏｄｅｌ
Ｂ＿６的ＡＩＣ值小于另外３个备选模型，因此选择 ＭｏｄｅｌＢ＿６
为该群体穗长的最适遗传模型，说明该性状受２对主基因 ＋
多基因混合遗传，为等显性混合遗传模型。（４）穗柄长的４
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表３　开花期、株高、穗长的极大似然值和ＡＩＣ值

模型
开花期 株高 穗长

极大似然值 ＡＩＣ值 极大似然值 ＡＩＣ值 极大似然值 ＡＩＣ值
ＭｏｄｅｌＡ＿０ －７３４．４６１１８２ １４７２．９２２３６３ －１３８０．１９９９５１ ２７６４．３９９９０２ －８３５．６５８２６４ １６７５．３１６５２８
ＭｏｄｅｌＡ＿１ －７３２．４７７６００ １４７２．９５５２００ －１３７８．６１３８９２ ２７６５．２２７７８３ －８３３．５８１４２１ １６７５．１６２８４２

ＭｏｄｅｌＡ＿２ －７３４．４６４１７２ １４７４．９２８３４５ －１３８０．１９７３８８ ２７６６．３９４７７５ －８３５．６５６７３８ １６７７．３１３４７７
ＭｏｄｅｌＡ＿３ －７３２．４７７６００ １４７２．９５５２００ －１３７９．４０５３９６ ２７６６．８１０７９１ －８３３．５８１３６０ １６７５．１６２７２０

ＭｏｄｅｌＡ＿４ －７３４．４６３２５７ １４７６．９２６５１４ －１３８０．２０３９７９ ２７６８．４０７９５９ －８３５．６６１０１１ １６７９．３２２０２１
ＭｏｄｅｌＢ＿１ －７２６．０５２０６３ １４７２．１０４１２６ －１３７９．０９０２１０ ２７７８．１８０４２０ －８３３．５４２０５３ １６８７．０８４１０６
ＭｏｄｅｌＢ＿２ －７３２．４７７２９５ １４７６．９５４５９０ －１３７８．６１２９１５ ２７６９．２２５８３０ －８３３．５８１３６０ １６７９．１６２７２０
ＭｏｄｅｌＢ＿３ －７３４．４６７８３４ １４７６．９３５６６９ －１３８０．１９５５５７ ２７６８．３９１１１３ －８３５．６５６００６ １６７９．３１２０１２
ＭｏｄｅｌＢ＿４ －７３４．４６２７６９ １４７４．９２５５３７ －１３８０．１９７９９８ ２７６６．３９５９９６ －８３５．６５７０４３ １６７７．３１４０８７
ＭｏｄｅｌＢ＿５ －７３２．４３６６４６ １４７２．８７３２９１ －１３７９．３３８７４５ ２７６６．６７７４９０ －８３３．５０２９３０ １６７５．００５８５９

ＭｏｄｅｌＢ＿６ －７３２．４２６０２５ １４７０．８５２０５１ －１３７９．３２９１０２ ２７６４．６５８２０３ －８３３．５０３５４０ １６７３．００７０８０

个遗传备选模型的均匀性检验、Ｓｍｉｒｎｏｖ检验和Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ检
验均未达到显著水平，但相较于其他 ３个备选模型，Ｍｏｄｅｌ
Ａ＿０的ＡＩＣ值最小，因此选择 ＭｏｄｅｌＡ＿０作为该群体穗柄长

的最适遗传模型，说明该性状没有主基因控制，而是受微效多

基因控制。（５）在旗叶鞘长的４个遗传备选模型中，其 Ｕ１
２、

Ｕ２
２、Ｕ３

２（均匀性检验）与ｎＷ２（Ｓｍｉｒｎｏｖ检验）、Ｄｎ（Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ
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表４　穗柄长、旗叶鞘长的极大似然值和ＡＩＣ值

模型
穗柄长 旗叶鞘长

极大似然值 ＡＩＣ值 极大似然值 ＡＩＣ值
ＭｏｄｅｌＡ＿０ －９９９．２３９０７５ ２００２．４７８１４９ －７５９．４２５１７１ １５２２．８５０３４２

ＭｏｄｅｌＡ＿１ －９９９．２３５１６８ ２００６．４７０３３７ －７５９．３１０９１３ １５２６．６２１８２６
ＭｏｄｅｌＡ＿２ －９９９．２３５１６８ ２００４．４７０３３７ －７５９．４３０７２５ １５２４．８６１４５０

ＭｏｄｅｌＡ＿３ －９９９．２３７６１０ ２００６．４７５２２０ －７５９．４２８３４５ １５２６．８５６６８９
ＭｏｄｅｌＡ＿４ －９９９．２３１８７３ ２００６．４６３７４５ －７５９．３１０９１３ １５２６．６２１８２６
ＭｏｄｅｌＢ＿１ －９９６．６２４３２９ ２０１３．２４８６５７ －７５８．４１７１７５ １５３６．８３４３５１
ＭｏｄｅｌＢ＿２ －９９９．２３１９９５ ２０１０．４６３９８９ －７５９．２４６０３３ １５３０．４９２０６５
ＭｏｄｅｌＢ＿３ －９９９．２３１９９５ ２００６．４６３９８９ －７５９．４３２０６８ １５２６．８６４１３６
ＭｏｄｅｌＢ＿４ －９９９．２３６３２８ ２００４．４７２６５６ －７５９．４２８４６７ １５２４．８５６９３４

ＭｏｄｅｌＢ＿５ －９９９．２３８８３１ ２００６．４７７６６１ －７５９．４２９１３８ １５２６．８５８２７６
ＭｏｄｅｌＢ＿６ －９９９．２３９１３６ ２００４．４７８２７１ －７５９．４２９１３８ １５２４．８５８２７６

表５　Ｆ２群体叶片数、平均茎节长的极大似然值和ＡＩＣ值

模型
叶片数 平均茎节长

极大似然值 ＡＩＣ值 极大似然值 ＡＩＣ值
ＭｏｄｅｌＡ＿０ －４４５．２０７１８４ ８９４．４１４３６８ －６５８．８７３８４０ １３２１．７４７６８１

ＭｏｄｅｌＡ＿１ －４４３．３６８３１７ ８９４．７３６６３３ －６５８．６４０１９８ １３２５．２８０３９６
ＭｏｄｅｌＡ＿２ －４４５．２０５１０９ ８９６．４１０２１７ －６５８．８７５４２７ １３２３．７５０８５４

ＭｏｄｅｌＡ＿３ －４４５．２０９７４７ ８９８．４１９４９５ －６５８．８７７９９１ １３２５．７５５９８１
ＭｏｄｅｌＡ＿４ －４４３．３６８２２５ ８９４．７３６４５０ －６５８．６４０１３７ １３２５．２８０２７３
ＭｏｄｅｌＢ＿１ －２２９．８５４５９９ ４７９．７０９１９８ －６５８．２８５０３４ １３３６．５７００６８
ＭｏｄｅｌＢ＿２ －４４３．３６７１５７ ８９８．７３４３１４ －６５８．６４０１３７ １３２９．２８０２７３
ＭｏｄｅｌＢ＿３ －４４５．２０３８５７ ８９８．４０７７１５ －６５８．８７７８０８ １３２５．７５５６１５
ＭｏｄｅｌＢ＿４ －４４５．２０５５９７ ８９６．４１１１９４ －６５８．８７４５７３ １３２３．７４９１４６

ＭｏｄｅｌＢ＿５ －４４５．２１０５１０ ８９８．４２１０２１ －６５８．８７９０２８ １３２５．７５８０５７
ＭｏｄｅｌＢ＿６ －４４５．２１０４４９ ８９６．４２０８９８ －６５８．８７９０８９ １３２３．７５８１７９

检验）均未达到显著水平，而ＭｏｄｅｌＡ＿０的ＡＩＣ值是４个备选
模型中最小的，所以选择 ＭｏｄｅｌＡ＿０作为旗叶鞘长的最适遗
传模型，解释了该群体旗叶鞘长是受微效多基因控制而非主

基因控制。（６）在叶片数的 ４种遗传备选模型中，ｎＷ２

（Ｓｍｉｒｎｏｖ检验）和 Ｄｎ（Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ检验）均达到显著水平
（Ｐ＜０．０５），其中ＭｏｄｅｌＢ＿１的均匀性检验中的Ｕ３

２也达到显

著水平（Ｐ＜０．０５），而其他统计量未达到显著水平，且在４个
备选模型中 ＭｏｄｅｌＢ＿１的 ＡＩＣ值最小，因此选择 ＭｏｄｅｌＢ＿１
作为该群体叶片数的最适遗传模型，说明在该群体中叶片数

是２对主基因＋多基因混合遗传，为加性 －显性 －上位性混
合遗传模型。（７）在平均茎节长的４种备选模型中，所有统
计量均未达到显著水平，结合 ＡＩＣ值最小原则，选择 Ｍｏｄｅｌ
Ａ＿０作为平均茎节长的最适遗传模型，该性状不存在主基因
控制，受微效多基因控制。

２．５　农艺性状遗传参数估计
根据已经确定的各个性状的最优模型和 ＩＥＣＭ的估算方

法［２０－２１］，对Ｆ２群体农艺性状进行遗传参数估计，结果见表７。
由于株高、穗柄长、旗叶鞘长和平均茎节长都符合 Ｍｏｄｅｌ
Ａ＿０，不存在控制性状遗传的主基因，属于微效多基因控制的
数量性状遗传，因此无法计算主基因遗传率。

Ｆ２分离群体的开花期遗传符合Ｂ＿６模型，Ｆ２群体的开花
期符合等显性合遗传模型，说明２对主基因的显性效应相等
并与２对主基因的加性效应也相等，即ｄａ＝ｄｂ＝ｈａ＝ｈｂ（显性

度ｈａ／ｄａ＝ｈｂ／ｄｂ＝１），且上位性效应 ｉ＝ｊａｂ＝ｊｂａ＝０；其中，开
花期的平均值 ｍ为 ８．５４，偏向于开花期较早的亲本忻
粱－５２，控制开花期的２对主基因的加性效应和显性效应相
等，均为１．２９９９，主基因遗传率为３８．３５％，遗传率较低，说
明开花期遗传不稳定，易受环境影响。

穗长符合ＭｏｄｅｌＢ＿６模型，说明该群体的穗长是受２对
主基因控制的等显性遗传模型，即２对主基因的显性效应相
等，ｄａ＝ｄｂ，这种情况下的 ９种基因型的比例［（ＡＡＢＢ＋
ＡＡＢｂ＋ＡａＢＢ ＋ＡａＢｂ） ∶（ＡＡｂｂ＋Ａａｂｂ＋ａａＢＢ ＋
ａａＢｂ）∶ａａｂｂ］为９∶６∶１∶２，对主基因的遗传率为４４．２３％，
遗传率较低，说明该群体的穗长遗传不稳定，受环境因素的影

响较大。

叶片数符合ＭｏｄｅｌＢ＿１模型，即加性 －显性 －上位性混
合遗传模型，受２对主基因控制；第１对主基因的加性效应
（ｄａ）、显性效应（ｈａ）、显性度（ｈａ／ｄａ）分别为 １．５４８４、
０．４５１６、０．２９１７，第２对主基因的加性效应（ｄｂ）、显性效应
（ｈｂ）、显性度（ｈｂ／ｄｂ）分别为０．５４８４、０．０４８４、０．１０７２；其中
｜ｄａ｜＞｜ｄｂ｜、｜ｈａ｜＞｜ｈｂ｜，说明第１对主基因的加性作用和显
性作用均大于第２对主基因，且显性度均小于１，且２对主基
因的加性效应之和为２．０９６７７４，显性效应之和为０．４０３２２６，
说明控制该性状的２对主基因均以加性效应为主；主基因遗
传率为９９．２２％，即主基因遗传率高，易在后代中遗传，受环
境的影响较小。
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表６　Ｆ２群体各农艺性状备选模型的适合性检验结果

农艺性状 模型 Ｕ１２ Ｕ２２ Ｕ３２ ｎＷ２ Ｄｎ
开花期 ＭｏｄｅｌＢ＿６ ０．０２０（０．８８６７） ０．０２５（０．８７３７） １．４１０（０．２３５１） ０．５４３１（Ｐ＜０．０５） ０．１１５８（Ｐ＜０．０５）

ＭｏｄｅｌＢ＿１ ０．０００（０．９９９２） ０．００２（０．９６６４） ０．０２７（０．８６９０） ０．４７１２（Ｐ＜０．０５） ０．１０４０（Ｐ＜０．０５）
ＭｏｄｅｌＢ＿５ ０．０１６（０．８９９４） ０．０２７（０．８７０５） １．３０３（０．２５３７） ０．５４０４（Ｐ＜０．０５） ０．１１４２（Ｐ＜０．０５）
ＭｏｄｅｌＡ＿０ ０．０１６（０．８９９１） ０．０２４（０．８７６９） １．２３４（０．２６６６） ０．５３８５（Ｐ＜０．０５） ０．１１３５（Ｐ＜０．０５）

株高 ＭｏｄｅｌＡ＿０ ０．０４７（０．８２９２） ０．１０５（０．７４６２） ０．２１１（０．６４６３） ０．０７２５（Ｐ＞０．０５） ０．０３８８（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＢ＿６ ０．００２（０．９６８８） ０．００５（０．９４５３） ０．１８１（０．６７０１） ０．０６９３（Ｐ＞０．０５） ０．０３６４（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＡ＿１ ０．００１（０．９７２３） ０．００１（０．９７５９） ０．０６５（０．７９８５） ０．０４６０（Ｐ＞０．０５） ０．０２８６（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＡ＿２ ０．０４７（０．８２８７） ０．１１１（０．７３９３） ０．２４３（０．６２２０） ０．０７３３（Ｐ＞０．０５） ０．０３９２（Ｐ＞０．０５）

穗长 ＭｏｄｅｌＢ＿６ ０．０００（０．９８３０） ０．００１（０．９８０７） ０．０００（０．９８８９） ０．０４８４（Ｐ＞０．０５） ０．０３００（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＢ＿５ ０．０００（０．９９４３） ０．０００（０．９８６３） ０．００２（０．９６７２） ０．０４９５（Ｐ＞０．０５） ０．０３０９（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＡ＿３ ０．０００（０．９８４２） ０．００２（０．９６７４） ０．００８（０．９３０８） ０．０４９３（Ｐ＞０．０５） ０．０３０４（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＡ＿１ ０．０００（０．９８４４） ０．００２（０．９６７６） ０．００８（０．９３０９） ０．０４９３（Ｐ＞０．０５） ０．０３０５（Ｐ＞０．０５）

穗柄长 ＭｏｄｅｌＡ＿０ ０．００３（０．９５５５） ０．０５７（０．８１０５） ０．５５２（０．４５７４） ０．０５９５（Ｐ＞０．０５） ０．０３６５（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＡ＿２ ０．００３（０．９５５３） ０．０６２（０．８０３４） ０．６０６（０．４３６１） ０．０６０９（Ｐ＞０．０５） ０．０３６６（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＢ＿４ ０．００３（０．９５５２） ０．０６２（０．８０３２） ０．６０７（０．４３５９） ０．０６０９（Ｐ＞０．０５） ０．０３６６（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＢ＿６ ０．００２（０．９６２１） ０．０５８（０．８１００） ０．６０４（０．４３６９） ０．０６０１（Ｐ＞０．０５） ０．０３６２（Ｐ＞０．０５）

旗叶鞘长 ＭｏｄｅｌＡ＿０ ０．０１５（０．９０２５） ０．０９８（０．７５４７） ０．６０１（０．４３８１） ０．０４６７（Ｐ＞０．０５） ０．０３７５（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＢ＿４ ０．０１５（０．９０２５） ０．０９３（０．７６０６） ０．５５４（０．４５６９） ０．０４５５（Ｐ＞０．０５） ０．０３７２（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＢ＿６ ０．０１５（０．９０２１） ０．０９３（０．７６０３） ０．５５３（０．４５７１） ０．０４５４（Ｐ＞０．０５） ０．０３７２（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＡ＿２ ０．０１５（０．９０２５） ０．０９３（０．７６０６） ０．５５４（０．４５６７） ０．０４５５（Ｐ＞０．０５） ０．０３７２（Ｐ＞０．０５）

叶片数 ＭｏｄｅｌＢ＿１ ０．０２４（０．８７５７） ０．４８８（０．４８４７） ４．７９２（０．０２８６） ２．２４０７（Ｐ＜０．０５） ０．１８１７（Ｐ＜０．０５）
ＭｏｄｅｌＡ＿０ ０．１５０（０．６９８７） ０．０７１（０．７９００） ０．１８８（０．６６４５） ２．３３０４（Ｐ＜０．０５） ０．２０３４（Ｐ＜０．０５）
ＭｏｄｅｌＡ＿４ ０．００６（０．９３７３） ０．００１（０．９７７９） ０．１７３（０．６７７８） ２．３０５１（Ｐ＜０．０５） ０．１８６３（Ｐ＜０．０５）
ＭｏｄｅｌＡ＿１ ０．００６（０．９３７８） ０．００１（０．９７７５） ０．１７２（０．６７８１） ２．３０５１（Ｐ＜０．０５） ０．１８６２（Ｐ＜０．０５）

平均茎节长 ＭｏｄｅｌＡ＿０ ０．０４５（０．８３１４） ０．０７６（０．７８３３） ０．０７６（０．７８３２） ０．０６０２（Ｐ＞０．０５） ０．０３６７（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＢ＿４ ０．０４６（０．８３０８） ０．０７１（０．７８９４） ０．０５８（０．８０９６） ０．０６００（Ｐ＞０．０５） ０．０３６７（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＡ＿２ ０．０４６（０．８３０８） ０．０７１（０．７８９３） ０．０５８（０．８０９３） ０．０６００（Ｐ＞０．０５） ０．０３６７（Ｐ＞０．０５）
ＭｏｄｅｌＢ＿６ ０．０４６（０．８２９８） ０．０７２（０．７８８５） ０．０５８（０．８１０２） ０．０６０２（Ｐ＞０．０５） ０．０３６８（Ｐ＞０．０５）

表７　开花期、穗长、叶片数的遗传参数估计

遗传参数估计遗传参数 开花期ＭｏｄｅｌＢ＿６ 穗长ＭｏｄｅｌＢ＿６ 叶片数ＭｏｄｅｌＢ＿１
一阶遗传参数 ｍ ８．５４５４７７６６７ ２４．７００５６ ９．５４８３８７２５

ｄａ １．２９９９５７７５ １．９３３０７５ １．５４８３８７２５
ｄｂ １．２９９９５７７５ １．９３３０７５ ０．５４８３８６７５
ｈａ １．２９９９５７７５ １．９３３０７５ ０．４５１６１２７５
ｈｂ １．２９９９５７７５ １．９３３０７５ －０．０４８３８６７５
ｉ ０ ０ ０．０４８３８６７５
ｊａｂ ０ ０ －０．５４８３６７５
ｊｂａ ０ ０ －０．０４８３８５７５
ｌ ０ ０ －０．４５１６１４２５

二阶遗传参数 σ２ｍｇ ２．５３５ ５．６０５ １．０２１
σ２ｐｇ ６．６１０ １２．６７１ １．０２９
ｈ２ｍｇ ３８．３５％ ４４．２３％ ９９．２２％

　　注：ｍ表示群体均方，ｄａ表示主基因ａ的加性效应，ｄｂ表示主基因ｂ的加性效应，ｈａ表示主基因ａ的显性效应，ｈｂ表示主基因ｂ的显性效

应，ｉ表示２个主基因的加×加效应，ｊａｂ表示加性（ａ）×显性（ｂ）效应，ｊｂａ表示加性（ｂ）×显性（ａ）效应，ｌ表示２个主基因的显×显效应，σ２ｍｇ表

示主基因方差，σ２ｐｗ表示多基因方差，ｈ２ｍｇ表示主基因遗传率。

３　结论与讨论

高粱农艺性状的研究，对高粱育种有至关重要的作用。

本试验通过对粒用高粱忻粱－５２和苏丹草美引 －４８杂交 Ｆ２
代的数量遗传分析，得到了主要农艺性状的遗传模型及遗传

率，为今后的高粱育种提供了参考。

本研究结果表明，在忻粱 －５２和美引 －４８的 Ｆ２代分离
群体中，株高、穗柄长、旗叶鞘长和平均茎节长都符合 Ｍｏｄｅｌ
Ａ＿０模型，说明这４个农艺性状均无主基因控制，属于微效多
基因控制的数量性状。其中，旗叶鞘长与孙守钧等的研究结

果［２２］一致。在株高的数量遗传分析中，本研究结果与杜希朋

等关于小麦的研究结果［２３］一致。官延安等的研究结果［２４－２５］
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均为有２对主基因 ＋多基因控制的 Ｂ＿１模型，即加性 －显
性－上位性混合遗传模型。詹秋文等的研究结果为有２对
主基因＋多基因控制的Ｂ＿６模型，即等显性模型［１３］。蒋峰等

的研究结果为株高符合由２对主基因控制的 Ｂ＿２模型，为加
性－显性混合遗传模型［２６］。造成结果不一致的原因，一方面

可能是选择杂交的亲本不同，虽然高粱、苏丹草均为高粱属作

物且生殖隔离不明显，但二者均为高粱属下的２个不同种；另
一方面是种植环境不同，本试验中的亲本、Ｆ１代、Ｆ２代均在海
南省种植，南北方环境差异较大，包括光、温、气、热等，且海南

省田间多为沙质土，保水保肥差，北方多为壤质土，保水肥能

力强。

开花期符合ＭｏｄｅｌＢ＿６模型，为２对主基因 ＋多基因控
制的等显性混合遗传模型，即２对主基因的加性效应与显性
效应相等，遗传率为３８．３５％，遗传率较低，说明该性状受环
境影响较大。本研究与徐小万等对辣椒开花期的遗传分析结

果［２７］不同，其分析结果为开花期符合２对主基因控制的加
性－显性－上位性混合遗传模型。穗长符合２对主基因 ＋
多基因控制的等显性模型，遗传率为４４．２３％，同样受环境影
响较大，该结果与李延玲等对高粱的研究结果［２５］一致，与杜

希朋等关于小麦的研究结果［２３，２８－２９］不一致。前者研究表明，

小麦穗长为多基因控制，无主基因控制，后者采用质量－数量
性状遗传的极大似然分析认为，小麦穗长受１对主基因以及
若干微效多基因控制。叶片数符合 ＭｏｄｅｌＢ＿１模型，属于２
对主基因控制的加性 －显性 －上位性混合遗传模型，２对主
基因的加性效应之和为２．０９６８，显性效应之和为０．５，加性
效应显著大于显性效应，说明控制该性状以加性效应为主，２
对主基因的遗传率为９９．２２％，遗产率较高，在后代遗传中不
易受到环境的影响。

综上所述，在忻粱－５２×美引－４８的Ｆ２代分离群体的７
个主要农艺性状的遗传分析中，研究结果与前人的差异较大；

只有开花期、穗长、叶片数存在主基因控制，而开花期和穗长

的遗传率较低，在后代中受环境影响较大，不易稳定遗传，叶

片数的遗传率较高，可以在早期世代进行选择。在高粱遗传

育种中，数量性状不仅受到遗传因子的控制，外界环境因素也

对性状的遗传有较大影响，因此，在杂交后代的遗传研究中，

尤其应注意环境对各性状的影响。
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［２９］张安静，张俊祖，刘凤琴，等．超大穗小麦穗长和小穗数的配合
力及遗传模型分析［Ｊ］．麦类作物学报，２００６，２６（４）：４１－４３．
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