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利用回交世代鉴定数量性状主基因 - 多基因混合遗传模型
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摘　要　主2多基因性状在分离世代中表现出多峰或偏态现象 , 具有混合分布的特征。本文利用混合分布

理论提出从回交世代鉴定主基因的存在并估计其遗传效应的统计分析方法。利用所提出的方法可鉴别主

基因的存在并估计其遗传效应和方差等遗传参数。
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1 主基因2多基因混合遗传模型

设来自杂种分离群体个体的表现型可分解为 :

x = m + g + c + e

其中 m 为群体平均值 , g为主基因效应值 , c为多基因效应值 , e为环境效应值。此处假定主基因与多基因之间

不存在互作 , 基因型效应与环境效应是相互独立的。主基因效应 g为固定值 , 主基因方差用σ2
mg表示 ; 多基因效

应 c～ N (0 ,σ2
pg) 是随机变量 ,σ2

pg为多基因效应值的方差 ; 环境效应 e～ N (0 ,σ2
e) 是随机变量 ,σ2

e为环境方差

σ2
p表示总表型方差 , 这样 , 遗传率可分解为主基因遗传率 h2

mg =σ2
mg/σ

2
p及多基因遗传率 h2

pg =σ2
pg/σ

2
p。如果主基因

有 k个不同的基因型值 , 那么分离群体表现为 k个正态分布的混合 , 通过对混合群体的分解可将主基因的效应分

解出来 , 混合分布中成分分布数由 AIC信息准则确定。除主基因之外的变异是多基因变异和环境变异的混合 , 在

只有个别分离群体的情况下 , 不能将二者分解开来 , 记为σ2 =σ2
pg +σ2

e。

2 利用回交群体鉴定主基因2多基因混合遗传模型

若回交世代均为单一分布 , 则一般不存在主基因 , 此处不再讨论。以下分析一个主基因位点 ( A2a) 的情形。

假定亲本基因型为 A A ( P1) 和 aa ( P2) , B1 = F1×P1 , B2 = F1×P2。

211 主基因表现为完全显性

如果通过对回交群体的分解发现回交群体B1是单一正态分布 , B2是两个正态分布的混合 , 并且两个分布所占
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比例符合 1∶1的分离比 , 此时认为存在有一个主基因 (用 A2a 表示) 位点 , 并表现为完全显性 , B2群体中两个成

分分布的主基因基因型分别为 aa和 A a , 分布的均值用μ1和μ2表示 ,μ1和μ2与主基因的加性效应 d ( > 0) 和群

体平均数的关系为 :

μ1 = m2d , μ2 = m + d ,μ1 <μ2

　　根据极大似然估计的线性不变性 , 便可获得 m 和 d的极大似然估计 :

m̂ = 015μ̂1 + 015μ̂2 , d̂ = 015μ̂2 - 015μ̂1

212 主基因表现为负向完全显性

如果通过对回交群体的分解发现回交群体B2是单一正态分布 , B1是两个正态分布的混合 , 并且两个分布所占

比例符合 1∶1的分离比 , 此时认为只存在有一个主基因 (用 A - a表示) , 并表现为负向完全显性 , B1群体中两

个分布的主基因基因型分别为 A a和 A A , 分布的均值用μ1和μ2表示 ,μ1和μ2与主基因的加性效应 d 和群体平均

数的关系为 :

μ1 = m - d ,μ2 = m + d

根据极大似然估计的线性不变性 , 便可获得 m 和 d的极大似然估计 :

m̂ = 015μ̂1 + 015μ̂2 , d̂ = 015μ̂2 - 015μ̂1

213 主基因表现为部分显性或无显性

如果通过对回交群体的分解发现回交群体B1和 B2均为两个正态分布的混合 , 并且两个分布所占比例符合 1∶1

的分离比 , 此时认为只存在有一个主基因 (用 A2a表示) 位点 , 并表现为部分显性或无显性 , 分别用μ11、μ12、

μ21和μ22表示两个回交世代中成分分布的均值。B1群体中两个分布的主基因基因型分别为 A a和 A A , B2群体中两

个分布的主基因基因型分别为 aa和 A a , 分布的均值与主基因的加性效应 d、显性效应 h、群体平均数 m1和 m2

的关系为 :

μ11 = m1 + h , μ12 = m1 + d

μ21 = m2 - d , μ22 = m2 + h

　　根据极大似然估计的线性不变性 , 便可获得 m1、m2、d和 h的极大似然估计 :

d̂ = 015 (μ12 +μ22 - μ11 - μ21) , ĥ = 015 (μ11 +μ22 - μ12 - μ21) ,

m̂ 1 = 015 (μ11 +μ12 +μ21 - μ22) , m̂ 2̂ = 015 (μ12 +μ21 +μ22 - μ11)

3 讨论

主2多基因性状在分离世代中表现出多峰现象 , 具有混合分布的特征 , 因此 , 可以利用混合分布理论鉴定主基

的存在并估计遗传效应。但是 , 不同分离世代鉴定主基因的功效是不同的 , F2世代的功效最低 , 回交世代和 F3家

系世代的功效较高 ; 只利用个别分离世代的信息只能对主基因是否存在进行鉴定 , 多世代联合分析方法可同时对

主基因和多基因的存在进行鉴定 , 并且可以判断多基因是否满足加2显性模型 , 并进一步估计多基因的遗传效应。
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