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利用图形分析鉴定数量性状遗传体系中的主基因

王建康　　　　　　　　　　　盖钧镒
(河南省农业科学院实验中心 , 郑州 450002) 　　　　 (南京农业大学大豆研究所 , 南京 210095)

　　本文在定义主基因遗传率和多基因遗传率基础上 , 建立了主基因 - 多基因性状在分离世代 F2、B1、和 F2∶3家

系的表型分布密度函数 , 分析了分布曲线的特征 , 进而提出利用分离世代分布图形鉴别数量性状遗传体系中主基

因的存在与否 , 并对主基因和多基因遗传率作初步估计。

1 分离世代的表型分布

设有纯合亲本 P1和 P2杂交产生的杂种 F1代 , F1自交产生 F2分离群体 , F1个体与亲本 P1回交产生 B1分离群

体 , 与亲本 P2回交产生 B2分离群体。在主基因和多基因混合遗传模型下 , 分离世代性状的表型值可以分解为 :

p = m + g + c + e

其中 , g为主基因效应 , c为多基因效应 , e为环境效应 , m 为群体平均数 , 对不同的主基因基因型 , g是一固

定值 , c和 e均为随机变量 , 本文假定它们都是正态随机变量 , 并且假定主基因与多基因间不存在互作 , 多基因

服从加2显性模型。这样可以建立分离世代 F2、B1、B2和 F2∶3家系在不同的主基因对数、主基因遗传率、多基因遗

传率和不同的主基因显性度下表型分布的分布函数 , 进而绘制了分布曲线 , 称这些曲线为标准曲线 , 并从中总结

出表型分布的特征。

2 分离世代的表型分布特征

限于篇幅 , 这里只给出一对主基因存在时表型分布的一些特征。

(1) 主基因存在的主要特征是分离世代出现多峰或偏态 , 但是峰的个数或分布的偏度随主基因遗传率的减少

而下降。例如在 F2群体中当主基因遗传率 h2
mg在 0. 4以下时 , 表型分布已非常接近于单一正态分布 , 此时已不

可能通过确定峰的个数或偏度检验发现是否有主基因存在 , 或者说由于多基因和环境变异的影响 , 该基因已表现

不出主基因的特征。

(2) 峰的个数与显性度 r有关系。在 F2群体中 , 当 r = 115 , 即主基因表现超显性时 , 即使 h2
mg达 019 , 表型

分布也不会出现 3个峰 , 因此 , 只利用 F2世代进行遗传分析时 , 由于基因型 A A 和 A a的个体混合表现出近似的

单一正态分布 , 对 F2混合群体的分解很可能得出 F2世代是两个分布以 1∶3的比例混合的结论 , 因此 ,单一 F2世代

混合群体的分析结果是不甚可靠的。

(3) 根据分离世代的构成 , 可以作出它的理论分布曲线 , 实际应用中 , 只能根据分离世代的次数分布图判断

分布特征 , 不同样本含量和分组数都影响次数分布图的形状 , 因此 , 根据大样本数据和合理分组数的次数分布图

所作的峰的个数的判断才较可靠。

(4) 对不同的遗传模式 , 表型分布出现适当的成分分布需要不同的遗传率水平。例如 , 在 F2群体中 , 当主基

因表现无显性 ( r = 0)、h2
mg低于 017时 , 表型分布与单一正态分布已难以区分 , 对于高于 017的 h2

mg值 , 分离世

代将出现 3个峰 , 满足 1∶2∶1的分离比 ; 当主基因表现出部分显性时 (如 r = 015) , h2
mg低于 016 , 主基因难以鉴

别 , 高于 016时 , 可以鉴别出基因的存在 , 但部分显性可能鉴别不出 , 因为对表型分布的分离会得到两个分布、

3∶1分离比的结论 ; 对于完全显性的情形 , h2
mg高于 016 时 ,2世代的表型分布有明显的两个峰 , 当 h2

mg在 014～
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016之间 , 表现为偏态分布 , 这时多世代联合图形分析方法也可以检测到主基因的存在。

(5) 当主基因遗传率很高时 , 利用 F2、回交和 F2∶3家系世代都可检测到主基因的存在 , 当遗传率较低时 ,

F2∶3家系世代检测主基因的效率最高 , F2世代的效率最低。

当 h2
mg > 019时 , 不论主基因表现为加性或显性 , 3个世代均可检测到 , 但对于 r = 015的部分显性 , F2世代

分布表现出两个峰 , 分离比为 3∶1 , 但从回交世代B1和 B2中都可分离出两个分布 , 分离比为 1∶1。因此 , 利用回

交世代探测主基因的效率要高于 F2世代 , 当 h2
mg = 018 时 , 回交世代也发现不了显性度为 015 的部分显性 , 但

F2∶3家系平均数的分布表现出 3个分布的混合 , 分离比为 1∶2∶1 , 因此 , 利用 F2∶3家系世代检测主基因的效率是最

高的。

当 h2
mg = 017时 , 利用 F2世代几乎发现不出表现为无显性的主基因 , 但回交世代和 F2∶3家系世代均能表现出

主基因的特征 , F2世代和回交世代检测不出表现为部分显性的主基因 , 但 F2∶3家系世代可以检测到 , 当 h2
mg小于

017时 , 从 F2世代的表型分布难以发现表现为加性或部分显性的主基因 , 但完全显性主基因仍可看到 , 回交世代

可以鉴别出部分和完全显性主基因 ; 当 h2
mg低于 015时 , 利用 F2世代和回交世代都难以检测到主基因 , 但 F2∶3家

系一直可以检测到遗传率不低于 014的主基因。

(6) 当多基因遗传率低于 012时 , 利用 F2∶3家系世代检测主基因的功效比利用 F2世代和回交世代都高。例如 ,

当多基因不存在时 , 利用 F2∶3家系可检测到遗传率不低于 012的主基因 , 当多基因遗传率为 011时 , 可检测到遗

传率不低于 014的主基因 , 当多基因遗传率为 012时 , 可检测到的遗传率不低于 015的主基因。当多基因遗传大

于 012时 , 利用 F2∶3家系检测主基因与利用 F2世代和回交世代的功效类似。由此可以推论 : 如果 F2∶3家系的分组

趋势明显于 F2世代的话 , 多基因的遗传率一般不超过 012。

3 鉴别主基因2多基因混合遗传模型的图形分析
建立数量性状在分离世代中的次数分布图 , 根据不同世代的次数分布特征并对照标准图 , 寻找与标准图最相

似的一行 , 从而对性状的遗传作初步的判断。主基因的对数及显隐性由图例说明可以得到 , 主基因和多基因在不

同分离世代的遗传率由图中右上角的文字可以得到 , 但这种推断是初步的和近似的 , 对性状遗传规律的深入认

识 , 需要借助主基因和多基因混合遗传的统计分析方法。

4 讨　论

本文提出主基因遗传率和多基因遗传率两个概念 , 从而把主基因2多基因混合遗传性状在分离世代中的遗传

方差分解为主基因变异和多基因变异两部分 , 建立了在一定遗传假定下分离群体的密度函数并绘制了函数曲线。

模拟结果表明 , 多基因加性效应与显性效应乘积和及多基因平均显性度的大小对分布曲线的形状影响不大。

图形分析是一种简单、直观和初步的分析方法 , 可以只用单个世代的次数分布图 , 也可利用多个世代的数据

资料 , 世代越多 , 对性状遗传模式的推测将越可靠。另外 , 利用图形分析 , 由一个或几个世代 , 不仅可以对这些

世代的遗传参数作粗略的估计 , 也可获得其它一些分离世代的信息。在上文的例子中 , 利用 F2和 F2∶3家系世代 ,

不仅可以对这两个世代中主基因和多基因的遗传率作大致的判断 , 而且也能对回交群体中一些遗传参数进行推

测。图形分析的不足之处在于无法对遗传参数作精确的估计 , 对所选择的遗传模型也无法进行统计检验。
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