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摘要： 以标准切花菊〔Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ．） Ｔｚｖｅｌ．〕 品种 ‘优香’ （‘Ｙｕｕｋａ’） 为母本、品种 ‘神马’
（‘Ｊｉｎｂａ’）为父本进行杂交，对杂交 Ｆ１ 代群体的单株侧枝平均长度、单株侧枝数、单株侧枝数与单株叶节数的比值

（Ｒ１）、主蕾直径与侧蕾直径的比值（Ｒ２）、单株侧蕾数以及主蕾与侧蕾间距离 ６ 个性状进行杂种优势和相关性分

析，并利用主基因＋多基因混合遗传模型检测这些性状的主基因效应。 结果显示：杂交 Ｆ１ 代群体 ６ 个侧枝侧蕾性

状的变异系数为 ２３􀆰 ７８％～５０􀆰 ６５％，且侧枝性状的变异系数总体上高于侧蕾性状；各性状的频次均呈现连续性的正

态分布趋势，说明这些性状可能属于多基因控制的数量性状。 杂交 Ｆ１ 代群体的 ６ 个侧枝侧蕾性状均在 ０􀆰 ０１ 水平

上表现出显著的中亲优势，表明各性状均存在显著的杂种优势。 ６ 个性状中，单株侧枝平均长度的中亲值最大

（６２􀆰 ３０ ｍｍ），Ｒ１ 的中亲值最小（０􀆰 ２６）；单株侧枝平均长度、Ｒ２ 和主蕾与侧蕾间距离的中亲优势均为正值，单株侧

枝数、单株侧蕾数和 Ｒ１ 的中亲优势均为负值。 ６ 个性状的中亲优势率为－５３􀆰 ７４％ ～ ３１􀆰 ２８％，其中，单株侧枝数的

中亲优势率最小，而主蕾与侧蕾间距离的中亲优势率最大。 相关性分析结果显示：单株侧枝平均长度和单株侧枝

数均与 Ｒ１ 呈极显著正相关，并与 Ｒ２ 和单株侧蕾数呈极显著负相关；Ｒ２ 与侧蕾数也呈极显著正相关，且二者均与

主蕾与侧蕾间距离呈极显著正相关。 混合遗传分析结果显示：单株侧枝平均长度、Ｒ１、Ｒ２ 和单株侧蕾数均受 ２ 对

主基因控制，符合 Ｂ－１ 模型，主基因表现为“加性－显性－上位性”，这 ４ 个性状的遗传率分别为 ７７􀆰 ０７％、９６􀆰 ７２％、
６４􀆰 ３８％和 ５３􀆰 ０７％；单株侧枝数也受 ２ 对主基因控制，符合 Ｂ－２ 模型，主基因表现为“加性－显性”，该性状的遗传率

为 ７４􀆰 ３８％，表明这 ５ 个性状的遗传存在主基因控制效应。 而主蕾与侧蕾间距离符合 Ａ－０ 遗传模型，说明该性状无

主基因控制，易受环境影响。
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ｅｐｉｓｔａｓｉｓ”， ｔｈｅ ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｆｏｕｒ ｔｒａｉｔｓ ａｒｅ ７７􀆰 ０７％， ９６􀆰 ７２％， ６４􀆰 ３８％ ａｎｄ ５３􀆰 ０７％，
ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ ｉｓ ａｌｓｏ ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｂｙ ｔｗｏ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ ｗｈｉｃｈ
ｃｏｎｆｉｒｍｓ ｔｏ Ｂ⁃２ ｍｏｄｅｌ， ｉｔｓ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ ｄｉｓｐｌａｙ “ａｄｄｉｔｉｖｉｔｙ⁃ｄｏｍｉｎａｎｃｅ”， ａｎｄ ｔｈｅ ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｔｈｉｓ
ｔｒａｉｔ ｉｓ ７４􀆰 ３８％． Ｉｔ ｉｓ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅｓｅ ｆｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｈａｓ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ ｃｏｎｔｒｏｌ ｅｆｆｅｃｔ． Ｗｈｉｌｅ
ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍａｉｎ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｃｏｎｆｉｒｍｓ ｔｏ Ａ⁃０ ｍｏｄｅｌ， ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈａｔ ｔｈｉｓ ｔｒａｉｔ
ｉｓ ｎｏｔ ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｂｙ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ ａｎｄ ｉｓ ｅａｓｉｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ．

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ： ｓｔａｎｄａｒｄ ｃｕｔ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ 〔Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ．） Ｔｚｖｅｌ．〕； ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ
ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｔｒａｉｔｓ； ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ； ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ； ｍｉｘｅｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌ； ｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ

　 　 菊花〔Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ．） Ｔｚｖｅｌ．〕
为多年生草本花卉，既是中国十大名花之一［１］，也是

全世界最著名的观赏花卉植物之一［２］，在切花生产

和园林绿化中占有重要地位［３］。 切花菊主要分为大

花型的标准切花菊和小花型的多头切花菊 ２ 种类型，
其中标准切花菊是目前出口切花菊的主要类型。 在

实际生产中，通常采用人为方式调控切花菊的侧枝生

长［４］。 为保证切花菊的单头菊花品质，在生产过程

中往往需要进行多次人工抹除侧枝和侧蕾的操作，这
一操作过程不但极易造成主蕾损伤从而影响切花菊

的品质，而且费时费力，约占据切花菊生产成本的

１ ／ ３［５］。 在当前劳动力成本日益升高的背景下，培育

少侧枝和侧蕾品种是降低切花菊生产成本的主要途

径之一。
相关研究结果显示，许多作物侧枝和侧蕾的数量

性状受多基因控制［６－９］。 盖钧镒［１０］ 认为，控制数量

性状的多个基因的遗传效应并不对等，遗传效应大的

为主基因，遗传效应微小的为多基因，此类性状的遗

传模型为主基因＋多基因的混合遗传模型。 利用该

模型，张飞等［１１－１５］对盆栽小菊的花器、花期和株型等

性状进行了遗传分析，而彭辉等［８］ 则研究了影响多

头小菊观赏品质的一级分枝数、分枝高度、一级分枝

长度和分枝角度等主要分枝性状的主基因效应。 目

前，国内外主要针对盆栽小菊及多头小菊开展侧枝性

状的研究，且多以观赏性为研究目的，但标准切花菊

的侧枝和侧蕾性状与盆栽小菊和多头小菊存在明显

差异；而且，虽然标准切花菊在中国切花菊生产中占

有重要地位，但关于其侧枝和侧蕾性状遗传特性的研

究甚少，在一定程度上限制了少侧枝和侧蕾标准切花

菊品种的育种进程。
鉴于此，作者首先选择侧枝和侧蕾性状差异较大

的标准切花菊品种进行杂交，并对杂交 Ｆ１ 代群体植

株的 ６ 个数量性状（包括单株侧枝平均长度、单株侧

枝数、单株侧枝数与单株叶节数的比值、主蕾直径与

２
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侧蕾直径的比值、单株侧蕾数以及主蕾与侧蕾间距

离）进行分析；在此基础上，采用主基因＋多基因混合

遗传模型检测其主基因的作用方式和效应，以期为合

理选配标准切花菊的杂交亲本、培育少侧枝和侧蕾的

标准切花菊品种提供基础研究数据。

１　 材料和方法

１􀆰 １　 材料

供试品种为国内标准切花菊主栽品种‘优香’
（‘Ｙｕｕｋａ’）和‘神马’ （‘Ｊｉｎｂａ’），保存于南京农业大

学菊花种质资源保存中心。 其中，品种‘优香’具有

侧枝少而短、侧蕾多而小且距主蕾远等特征，为早花

品种；品种‘神马’具有侧枝多而长、侧蕾少而大且距

主蕾近等特征。 杂交前（２０１２ 年 ６ 月中旬），对品种

‘神马’植株进行遮光处理，使其花期提前至与品种

‘优香’花期一致。
１􀆰 ２　 方法

１􀆰 ２􀆰 １　 杂交及 Ｆ１ 代无性系植株扦插的方法 　 在南

京农业大学菊花种质资源保存中心的菊花苗圃地进

行杂交实验。 ２０１２ 年 ９ 月中旬（盛花期），以品种‘优
香’为母本、品种‘神马’为父本进行人工杂交，获得

２００ 余粒杂交种子；２０１３ 年 ３ 月初，将杂交种子进行

穴盘点播，栽培基质为 Ｖ（珍珠岩） ∶Ｖ（泥炭）＝ １ ∶３的
混合基质；２０１３ 年 ４ 月中、下旬，将播种获得的杂交

Ｆ１ 代幼苗及 ２ 个亲本品种的扦插苗定植于苗圃地

中，各单株均进行标号。 采取常规栽培管理措施，约
半月浇水 １ 次。

２０１４ 年 ４ 月，从上述杂交 Ｆ１ 代群体中随机选择

９５ 株实生苗进行扦插繁殖，每株实生苗视为 １ 个无

性系，确保扦插后每个无性系不少于 １０ 株。
１􀆰 ２􀆰 ２　 数量性状统计方法　 于 ２０１４ 年 ９ 月初（初花

期），在 ２ 个亲本及各杂交 Ｆ１ 代无性系群体中分别随

机选择 ５ 株，参照 ＮＹ ／ Ｔ ２２２８—２０１２ 中的方法对各单

株的侧枝数、侧枝平均长度、叶节数、侧蕾数、主蕾直

径、侧蕾直径以及主蕾与侧蕾间距离等数量性状进行

测量，每株视为 １ 个重复。 其中，侧枝长、主蕾直径、
侧蕾直径和主蕾与侧蕾间距离均使用数显式游标卡

尺（精度 ０􀆰 ０１ ｍｍ）进行测量。 单株侧枝数与单株叶

节数的比值 （ Ｒ１） 和主蕾直径与侧蕾直径的比值

（Ｒ２）分别根据公式“Ｒ１ ＝单株侧枝数 ／单株叶节数”
和“Ｒ２＝主蕾直径 ／侧蕾直径”计算。

１􀆰 ２􀆰 ３　 杂种优势分析及显著性检验　 采用中亲优势

和中亲优势率表示杂种优势［１６］。 杂交 Ｆ１ 代群体各

数量性状的平均数（Ｆｍ）与中亲值（ＭＰＶ）的差值为中

亲优势（Ｈｍ）；中亲优势率（ＲＨｍ）根据公式“ＲＨｍ ＝
〔（Ｆｍ－ＭＰＶ） ／ ＭＰＶ〕×１００％”计算。 采用 ＥＸＣＥＬ ２００７
和 ＳＰＳＳ １８􀆰 ０ 统计分析软件进行相关数据的统计分

析和 ｔ 检验。
１􀆰 ２􀆰 ４　 混合遗传分析　 以单株的侧枝数、侧枝平均

长度、叶节数、侧蕾数、Ｒ１ 和 Ｒ２ 的平均值为基础数

据，采用植物数量性状主基因＋多基因混合遗传模型

分析方法中的单个 Ｆ２ 世代分离分析方法［１０］，用 Ａ（１
对主基因）和 Ｂ（２ 对主基因）２ 类共 １１ 种遗传模型配

合表型频次分布对杂交 Ｆ１ 代（假 Ｆ２）群体进行分析，
计算每个遗传模型的极大似然值（ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ
ｖａｌｕｅ，ＭＬＶ），根据 ＭＬＶ 值计算赤池信息量准则

（Ａｋａｉｋｅ’ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ，ＡＩＣ）。 根据 ＡＩＣ 值选

择相对最佳模型，同时进行适合性检验〔包括均匀性

检验（Ｕ２
１、Ｕ２

２、Ｕ２
３）、Ｓｍｉｒｎｏｖ 检验（ ｎＷ２）和 Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ

检验（Ｄｎ）〕；根据 ＡＩＣ 值最小原则和适合性检验结果

选出最优模型［１７］。 最后，根据选出的最优模型，采用

最小二乘法估算主基因的效应值、方差和遗传率等遗

传参数。 主基因遗传率 （ ｈ２
ｍｇ ） 按照公式 “ｈ２

ｍｇ ＝
σ ２

ｍｇ ／ σ ２
ｐ ”计算。 式中，σ２

ｐ 为表型方差；σ２
ｍｇ为主基因

方差。 混合遗传分析采用由南京农业大学国家大豆

改良中心提供的 Ｇ４Ｆ２ 软件［１０，１８］完成。

２　 结果和分析

２􀆰 １　 标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体侧枝侧蕾表型特征

和频次分布及杂种优势分析

标准切花菊品种‘优香’和‘神马’杂交 Ｆ１ 代群

体侧枝侧蕾表型特征的统计分析结果见表 １；杂交 Ｆ１

代群体 ６ 个侧枝侧蕾性状的频次分布见图 １；品种

‘优香’和‘神马’杂交 Ｆ１ 代群体 ６ 个侧枝侧蕾性状

的杂种优势分析结果见表 ２。
２􀆰 １􀆰 １　 表型特征和频次分布分析 　 统计分析结果

（表 １）表明：标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体 ６ 个侧枝侧

蕾性状的变异系数为 ２３􀆰 ７８％ ～ ５０􀆰 ６５％，其中，主蕾

直径与侧蕾直径的比值（Ｒ２）的变异系数最小，单株

侧枝数与单株叶节数的比值（Ｒ１）的变异系数最大，
说明这 ６ 个性状的分离较广泛；单株侧枝平均长度、
单株侧枝数和 Ｒ１ 这 ３ 个侧枝性状的变异系数（分别

３
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表 １　 标准切花菊品种‘优香’和‘神马’杂交 Ｆ１ 代群体 ６ 个侧枝侧蕾性状的表型特征统计分析结果
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｉｘ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｏｆ ｃｒｏｓｓｂｒｅｄ Ｆ１ ｇｒｏｕｐ ｆｒｏｍ
ｃｕｌｔｉｖａｒ ‘Ｙｕｕｋａ’ ａｎｄ ‘Ｊｉｎｂａ’ ｏｆ ｓｔａｎｄａｒｄ ｃｕｔ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ 〔Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ．） Ｔｚｖｅｌ．〕

性状１）

Ｔｒａｉｔ１）
最大值

Ｔｈｅ ｍａｘｉｍｕｍ
ｖａｌｕｅ

最小值
Ｔｈｅ ｍｉｎｉｍｕｍ

ｖａｌｕｅ

极值
Ｒａｎｇｅ

平均值
Ａｖｅｒａｇｅ

变异系数 ／ ％
Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ

ｖａｒｉａｔｉｏｎ

标准差
Ｓｔａｎｄａｒｄ
ｄｅｖｉａｔｉｏｎ

偏度
Ｓｋｅｗｎｅｓｓ

峰度
Ｋｕｒｔｏｓｉｓ

ＬＬＢｒ ２１０􀆰 ７５ ｍｍ １７􀆰 １０ ｍｍ １９３􀆰 ６６ ｍｍ ７３􀆰 ２０ ｍｍ ４９􀆰 ０８ ３５􀆰 ９２ ｍｍ ０􀆰 ９６ １􀆰 ７０
ＮＬＢｒ １１􀆰 ６ １􀆰 ２ １０􀆰 ４ ４􀆰 ５ ４７􀆰 ７９ ２􀆰 ２ １􀆰 １ １􀆰 ２
Ｒ１ ０􀆰 ４ ０􀆰 ０ ０􀆰 ４ ０􀆰 ２ ５０􀆰 ６５ ０􀆰 １ １􀆰 ２ １􀆰 ５
Ｒ２ １􀆰 ８７ ０􀆰 ００ １􀆰 ８７ ０􀆰 ８９ ２３􀆰 ７８ ０􀆰 ２１ ０􀆰 ６３ ９􀆰 １５
ＮＬＢｕ ５􀆰 ４ ０􀆰 ０ ５􀆰 ４ ２􀆰 ４ ２９􀆰 ７０ ０􀆰 ７ ０􀆰 ０ ３􀆰 ９
Ｄ ７７􀆰 ６０ ｍｍ ０􀆰 ００ ｍｍ ７７􀆰 ６０ ｍｍ ４２􀆰 ６９ ｍｍ ３２􀆰 １７ １３􀆰 ７３ ｍｍ ０􀆰 １４ １􀆰 ００

　 １） ＬＬＢｒ： 单株侧枝平均长度 Ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； ＮＬＢｒ： 单株侧枝数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ１： 单株侧枝数与单株
叶节数的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ ｔｏ ｌｅａｆ ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ２： 主蕾直径与侧蕾直径的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｍａｉｎ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ
ｄｉａｍｅｔｅｒ ｔｏ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ； ＮＬＢｕ： 单株侧蕾数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｄ： 主蕾与侧蕾间距离 Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍａｉｎ
ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ．

Ｐ１： 母本品种‘优香’ Ｆｅｍａｌｅ ｃｕｌｔｉｖａｒ ‘Ｙｕｕｋａ’； Ｐ２： 父本品种‘神马’ Ｍａｌｅ ｃｕｌｔｉｖａｒ ‘Ｊｉｎｂａ’ ． ＬＬＢｒ： 单株侧枝平均长度 Ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ
ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； ＮＬＢｒ： 单株侧枝数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ１： 单株侧枝数与单株叶节数的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ ｔｏ ｌｅａｆ
ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ２： 主蕾直径与侧蕾直径的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｍａｉｎ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ ｔｏ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ； ＮＬＢｕ： 单株侧蕾数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｄ： 主蕾与侧蕾间距离 Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍａｉｎ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ．

图 １　 标准切花菊亲本品种‘优香’和‘神马’及其杂交 Ｆ１ 代群体 ６ 个侧枝侧蕾性状的频次分布图
Ｆｉｇ． １　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｓｉｘ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｏｆ ｐａｒｅｎｔ ｃｕｌｔｉｖａｒ ‘Ｙｕｕｋａ’ ａｎｄ ‘Ｊｉｎｂａ’ ｏｆ

ｓｔａｎｄａｒｄ ｃｕｔ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ 〔Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ．） Ｔｚｖｅｌ．〕 ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｒｏｓｓｂｒｅｄ Ｆ１ ｇｒｏｕｐ

为 ４９􀆰 ０８％、４７􀆰 ７９％和 ５０􀆰 ６５％）均高于 Ｒ２、单株侧蕾

数、主蕾与侧蕾间距离这 ３ 个侧蕾性状的变异系数

（分别为 ２３􀆰 ７８％、２９􀆰 ７０％和 ３２􀆰 １７％）。

由表 １ 和图 １ 可知：标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体

的 ６ 个侧枝侧蕾性状的个体数量表现出连续性的正

态分布趋势，说明标准切花菊的这 ６ 个侧枝侧蕾性状

４
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可能属于多基因控制的数量性状。
２􀆰 １􀆰 ２　 杂种优势分析　 由表 ２ 可见：标准切花菊杂

交 Ｆ１ 代群体的 ６ 个侧枝侧蕾性状中，单株侧枝平均

长度的中亲值最大（６２􀆰 ３０ ｍｍ），单株侧枝数与单株

叶节数比值的中亲值最小（０􀆰 ２６）；其杂交 Ｆ１ 代群体

的 ６ 个侧枝侧蕾性状均在 ０􀆰 ０１ 水平上表现出极显著

的中亲优势。 从中亲优势这一指标看，单株侧枝平均

长度、Ｒ２ 和主蕾与侧蕾间距离的中亲优势均为正值，
分别为 １１􀆰 ９２、０􀆰 ０７ 和 １０􀆰 １８；单株侧枝数、单株侧蕾

数与 Ｒ１ 的中亲优势均为负值，分别为－５􀆰 ３２、－０􀆰 １１
和－０􀆰 ４９。 从中亲优势率这一指标看，标准切花菊杂

交 Ｆ１ 代群体 ６ 个性状的中亲优势率为－ ５３􀆰 ７４％ ～
３１􀆰 ２８％，其中，单株侧枝数的中亲优势率最小，而主

蕾与侧蕾间距离的中亲优势率最大。
结合各性状的频次分布（图 １）可见，标准切花菊

杂交 Ｆ１ 代群体的 ６ 个侧枝侧蕾性状均出现正向或负

向超出亲本的株系，说明其杂交 Ｆ１ 代群体普遍存在

超亲分离现象。

表 ２　 标准切花菊品种‘优香’和‘神马’杂交 Ｆ１ 代群体 ６ 个侧枝侧蕾性状的杂种优势分析（􀭺Ｘ±ＳＤ）
Ｔａｂｌｅ ２　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｈｅｔｅｒｏｓｅｓ ｏｆ ｓｉｘ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｏｆ ｃｒｏｓｓｂｒｅｄ Ｆ１ ｇｒｏｕｐ ｆｒｏｍ ｃｕｌｔｉｖａｒ ‘Ｙｕｕｋａ’ ａｎｄ ‘Ｊｉｎｂａ’ ｏｆ
ｓｔａｎｄａｒｄ ｃｕｔ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ 〔Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ．） Ｔｚｖｅｌ．〕 （􀭺Ｘ±ＳＤ）

性状１）

Ｔｒａｉｔ１）
亲本的测定值　 Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｐａｒｅｎｔ

优香 Ｙｕｕｋａ 神马 Ｊｉｎｂａ
中亲值

Ｍｉｄ⁃ｐａｒｅｎｔ ｖａｌｕｅ
Ｆ１ 代的杂种优势指标２） 　 Ｈｅｔｅｒｏｔｉｃ ｉｎｄｅｘ ｏｆ Ｆ１

２）

Ｈｍ
３） ＲＨｍ ／ ％

ＬＬＢｒ （４７􀆰 ４８±１２􀆰 ５７） ｍｍ （７７􀆰 １２±１０􀆰 ４７） ｍｍ ６２􀆰 ３０ ｍｍ １１􀆰 ９２∗∗ １９􀆰 １３
ＮＬＢｒ ４􀆰 ８±１􀆰 ４ １５􀆰 ０±４􀆰 ３ ９􀆰 ９ －５􀆰 ３２∗∗ －５３􀆰 ７４
Ｒ１ ０􀆰 １±０􀆰 ０ ０􀆰 ４±０􀆰 １ ０􀆰 ３ －０􀆰 １１∗∗ －４２􀆰 ３１
Ｒ２ ０􀆰 ７３±０􀆰 ０４ ０􀆰 ９０±０􀆰 ０２ ０􀆰 ８２ ０􀆰 ０７∗∗ ８􀆰 ５４
ＮＬＢｕ ３􀆰 ２±０􀆰 ７ ２􀆰 ６±０􀆰 ２ ２􀆰 ９ －０􀆰 ４９∗∗ －１６􀆰 ９０
Ｄ （３６􀆰 ９８±３􀆰 ４６） ｍｍ （２８􀆰 ０９±１􀆰 ９０） ｍｍ ３２􀆰 ５４ ｍｍ １０􀆰 １８∗∗ ３１􀆰 ２８

　 １） ＬＬＢｒ： 单株侧枝平均长度 Ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； ＮＬＢｒ： 单株侧枝数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ１： 单株侧枝数与单株
叶节数的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ ｔｏ ｌｅａｆ ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ２： 主蕾直径与侧蕾直径的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｍａｉｎ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ
ｄｉａｍｅｔｅｒ ｔｏ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ； ＮＬＢｕ： 单株侧蕾数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｄ： 主蕾与侧蕾间距离 Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍａｉｎ
ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ．

　 ２）Ｈｍ： 中亲优势 Ｍｉｄ⁃ｐａｒｅｎｔ ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ； ＲＨｍ： 中亲优势率 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｍｉｄ⁃ｐａｒｅｎｔ ｈｅｔｅｒｏｓｉｓ．
　 ３） Ｆ１ 单株目标性状平均值与中亲值的单样本均值的 ｔ 检验结果 Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｔ⁃ｔｅｓｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｔｒａｉｔ ｏｆ Ｆ１ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ａｎｄ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ｍｉｄ⁃

ｐａｒｅｎｔ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｓｉｎｇｌｅ ｓａｍｐｌｅ；∗∗： 表示在 ０􀆰 ０１ 水平上差异显著 Ｉｎｄｉｃａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ ０􀆰 ０１ ｌｅｖｅｌ．

２􀆰 ２　 标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体 ６ 个侧枝侧蕾性状

间的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析

标准切花菊品种‘优香’和‘神马’杂交 Ｆ１ 代群

体 ６ 个侧枝侧蕾性状的 Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析结果见表

３。 结果表明：在 ３ 个侧枝性状中，单株侧枝数与单株

叶节数的比值（Ｒ１）与单株侧枝平均长度和单株侧枝

数均呈极显著正相关（Ｐ ＜ ０􀆰 ０１），相关系数分别为

０􀆰 ３１ 和 ０􀆰 ８８；３ 个侧蕾性状均呈极显著正相关，其
中，主蕾直径与侧蕾直径的比值（Ｒ２）与单株侧蕾数

和主蕾与侧蕾间距离的相关系数分别为 ０􀆰 ４１ 和 ０􀆰 ６０，

表 ３　 标准切花菊品种‘优香’和‘神马’杂交 Ｆ１ 代群体 ６ 个侧枝侧蕾性状间的相关性分析１）

Ｔａｂｌｅ ３　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓ ａｍｏｎｇ ｓｉｘ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｏｆ ｃｒｏｓｓｂｒｅｄ Ｆ１ ｇｒｏｕｐ ｆｒｏｍ ｃｕｌｔｉｖａｒ ‘Ｙｕｕｋａ’ ａｎｄ
‘Ｊｉｎｂａ’ ｏｆ ｓｔａｎｄａｒｄ ｃｕｔ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ 〔Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ．） Ｔｚｖｅｌ．〕 １）

性状　
Ｔｒａｉｔ　

各性状间的相关系数　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｎｅｎｔ ｔｒａｉｔｓ

ＬＬＢｒ 　 ＮＬＢｒ Ｒ１ 　 Ｒ２ 　 ＮＬＢｕ Ｄ
ＬＬＢｒ １􀆰 ００
ＮＬＢｒ ０􀆰 １５ １􀆰 ００
Ｒ１ ０􀆰 ３１∗∗ ０􀆰 ８８∗∗ １􀆰 ００
Ｒ２ －０􀆰 ２８∗∗ ０􀆰 ０９ －０􀆰 ０２ １􀆰 ００
ＮＬＢｕ －０􀆰 ３５∗∗ ０􀆰 ０３ －０􀆰 １３ ０􀆰 ４１∗∗ １􀆰 ００
Ｄ ０􀆰 ０６ ０􀆰 ０５ ０􀆰 ００ ０􀆰 ６０∗∗ ０􀆰 ３２∗∗ １􀆰 ００

　 １） ＬＬＢｒ： 单株侧枝平均长度 Ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； ＮＬＢｒ： 单株侧枝数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ１： 单株侧枝数与单株
叶节数的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ ｔｏ ｌｅａｆ ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ２： 主蕾直径与侧蕾直径的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｍａｉｎ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ
ｄｉａｍｅｔｅｒ ｔｏ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ； ＮＬＢｕ： 单株侧蕾数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｄ： 主蕾与侧蕾间距离 Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍａｉｎ
ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ． ∗∗： Ｐ＜０􀆰 ０１．

５
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单株侧蕾数与主蕾与侧蕾间距离的相关系数为

０􀆰 ３２。 另外，单株侧枝平均长度与 Ｒ２ 和单株侧蕾数

均呈极显著负相关，相关系数分别为－０􀆰 ２８ 和－０􀆰 ３５；
其余侧枝性状与侧蕾性状间均无显著相关性。
２􀆰 ３　 标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体侧枝侧蕾性状最适

遗传模型的适合性分析

根据主基因＋多基因混合遗传模型的方法计算 Ａ

和 Ｂ 类共 １１ 种模型中标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体

６ 个侧枝侧蕾性状的赤池信息量准则（ＡＩＣ）值，结果

见表 ４；利用 Ｕ２
１、Ｕ２

２、Ｕ２
３、ｎＷ２ 和 Ｄｎ 等统计量对标准切

花菊杂交 Ｆ１ 代群体 ６ 个侧枝侧蕾性状的备选遗传模

型进行适合性检验，结果见表 ５。
由表 ４ 可见：Ｂ－１ 模型中的单株侧枝数与单株叶

节数的比值（Ｒ１）、主蕾直径与侧蕾直径的比值（Ｒ２）

表 ４　 在 １１ 种遗传模型中标准切花菊品种‘优香’和‘神马’杂交 Ｆ１ 代群体 ６ 个侧枝侧蕾性状的赤池信息量准则（ＡＩＣ）值
Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｋａｉｋｅ’ｓ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｒｉｔｅｒｉｏｎ （ＡＩＣ） ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｓｉｘ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｏｆ ｃｒｏｓｓｂｒｅｄ Ｆ１ ｇｒｏｕｐ ｆｒｏｍ ｃｕｌｔｉｖａｒ
‘Ｙｕｕｋａ’ ａｎｄ ‘Ｊｉｎｂａ’ ｏｆ ｓｔａｎｄａｒｄ ｃｕｔ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ 〔Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ．） Ｔｚｖｅｌ．〕 ｉｎ ｅｌｅｖｅｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ

模型１） 　
Ｍｏｄｅｌ１） 　

各性状的 ＡＩＣ 值２） 　 ＡＩＣ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｎｅｎｔ ｔｒａｉｔｓ２）

ＬＬＢｒ ＮＬＢｒ Ｒ１ Ｒ２ ＮＬＢｕ Ｄ

Ａ－０ ９４４􀆰 ０７ ４１５􀆰 ９５ －１７０􀆰 ９６ －２２􀆰 ０４ ２０７􀆰 ４３ ７６３􀆰 ３１
Ａ－１ ９４４􀆰 ３７ ４０４􀆰 ２４ －１６８􀆰 ５６ －１８􀆰 １０ ２１１􀆰 ４３ ７６６􀆰 ８０
Ａ－２ ９４６􀆰 ０８ ４１７􀆰 ９５ －１６８􀆰 ９６ －２０􀆰 ０４ ２０９􀆰 ４３ ７６５􀆰 ３１
Ａ－３ ９４８􀆰 ０７ ４１９􀆰 ９５ －１６６􀆰 ９６ －１８􀆰 ０４ ２１１􀆰 ４３ ７６７􀆰 ３１
Ａ－４ ９４８􀆰 ０７ ４１９􀆰 ９５ －１６６􀆰 ９６ －１８􀆰 ０４ ２１１􀆰 ４３ ７６７􀆰 ３１
Ｂ－１ ９４３􀆰 ９９ ４１１􀆰 ９３ －２１２􀆰 ３１ －６２􀆰 ９５ １９９􀆰 ５８ ７７０􀆰 ６５
Ｂ－２ ９４２􀆰 ７５ ４０５􀆰 ８３ －１６４􀆰 ８４ －１４􀆰 １４ ２１５􀆰 ４３ ７６８􀆰 ３６
Ｂ－３ ９４８􀆰 ０８ ４１９􀆰 ９５ －１６６􀆰 ９５ －１８􀆰 ０４ ２１１􀆰 ４３ ７６７􀆰 ３１
Ｂ－４ ９４６􀆰 ０８ ４１７􀆰 ９６ －１６８􀆰 ９６ －２０􀆰 ０４ ２０９􀆰 ４３ ７６５􀆰 ３２
Ｂ－５ ９４８􀆰 ０７ ４１９􀆰 ９５ －１６６􀆰 ９６ －１８􀆰 ０４ ２１１􀆰 ４３ ７６７􀆰 ３１
Ｂ－６ ９４６􀆰 ０７ ４１７􀆰 ９５ －１６８􀆰 ９６ －２０􀆰 ０４ ２０９􀆰 ４３ ７６５􀆰 ３１

　 １）Ａ： １ 对主基因遗传模型 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌ ｗｉｔｈ ｏｎｅ ｐａｉｒ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ； Ｂ： ２ 对主基因遗传模型 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ．
　 ２） ＬＬＢｒ： 单株侧枝平均长度 Ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； ＮＬＢｒ： 单株侧枝数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ１： 单株侧枝数与单株

叶节数的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ ｔｏ ｌｅａｆ ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ２： 主蕾直径与侧蕾直径的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｍａｉｎ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ
ｄｉａｍｅｔｅｒ ｔｏ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ； ＮＬＢｕ： 单株侧蕾数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｄ： 主蕾与侧蕾间距离 Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍａｉｎ
ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ．

表 ５　 标准切花菊品种‘优香’和‘神马’杂交 Ｆ１ 代群体 ６ 个侧枝侧蕾性状备选遗传模型适合性检验的 ５ 个统计量的计算结果１）

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｃａｌｃｕｌａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｆｉｖｅ ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｆｏｒ ｆｉｔｎｅｓｓ ｔｅｓｔ ｏｆ ａｌｔｅｒｎａｔｉｖｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌｓ ｏｆ ｓｉｘ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｏｆ
ｃｒｏｓｓｂｒｅｄ Ｆ１ ｇｒｏｕｐ ｆｒｏｍ ｃｕｌｔｉｖａｒ ‘Ｙｕｕｋａ’ ａｎｄ ‘Ｊｉｎｂａ’ ｏｆ ｓｔａｎｄａｒｄ ｃｕｔ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ 〔Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ．） Ｔｚｖｅｌ．〕 １）
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模型３）

Ｍｏｄｅｌ３）
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ＬＬＢｒ Ａ－０ ０􀆰 ８００ ３（０􀆰 ３７１ ０） １􀆰 ２１０ ９（０􀆰 ２７１ ２） ０􀆰 ８７８ ０（０􀆰 ３４８ ８） ０􀆰 ２９６ ５（０􀆰 ８５４ ９） ０􀆰 ０１０ １（１􀆰 ０００ ０）
Ａ－１ ０􀆰 ０３３ ６（０􀆰 ８５４ ６） ０􀆰 ０７６ ７（０􀆰 ７８１ ９） ０􀆰 １５８ ３（０􀆰 ６９０ ８） ０􀆰 ０４６ ５（０􀆰 １０２ ９） ０􀆰 ００９ ６（１􀆰 ０００ ０）
Ｂ－１ ０􀆰 ０１１ ３（０􀆰 ９１５ ３） ０􀆰 ０００ ４（０􀆰 ９８３ ２） ０􀆰 １０７ ４（０􀆰 ７４３ １） ０􀆰 ０４０ ７（０􀆰 ０７０ ３） ０􀆰 ００５ ５（１􀆰 ０００ ０）
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ＮＬＢｕ Ｂ－１ ０􀆰 ０００ ０（０􀆰 ９９７ ７） ０􀆰 ００５ ６（０􀆰 ９４０ ２） ０􀆰 ０９６ ８（０􀆰 ７５５ ７） ０􀆰 １０５ ０（０􀆰 ４２９ ６） ０􀆰 ００５ ５（１􀆰 ０００ ０）
Ｄ Ａ－０ ０􀆰 ０５４ ４（０􀆰 ８１５ ６） ０􀆰 ２８０ ０（０􀆰 ５９６ ７） １􀆰 ４７２ ４（０􀆰 ２２５ ０） ０􀆰 １０９ ４（０􀆰 ４５０ ７） ０􀆰 ００５ ７（１􀆰 ０００ ０）

　 １）Ｕ２
１，Ｕ２

２，Ｕ２
３： 均匀性检验的统计量 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｈｏｍｏｇｅｎｅｉｔｙ ｔｅｓｔ； ｎＷ２： Ｓｍｉｒｎｏｖ 检验的统计量 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｓｍｉｒｎｏｖ ｔｅｓｔ； Ｄｎ： Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ 检验的统

计量 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｋｏｌｍｏｇｏｒｏｖ ｔｅｓｔ． 括号中数据为对应指标的 Ｐ 值 Ｄａｔｕｍｓ ｉｎ ｔｈｅ ｂｒａｃｋｅｔｓ ａｒｅ Ｐ ｖａｌｕｅ ｏｆ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｉｎｄｅｘｅｓ．
　 ２） ＬＬＢｒ： 单株侧枝平均长度 Ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； ＮＬＢｒ： 单株侧枝数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ１： 单株侧枝数与单株

叶节数的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ ｔｏ ｌｅａｆ ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ２： 主蕾直径与侧蕾直径的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｍａｉｎ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ
ｄｉａｍｅｔｅｒ ｔｏ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ； ＮＬＢｕ： 单株侧蕾数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｄ： 主蕾与侧蕾间距离 Ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍａｉｎ
ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ．

　 ３）Ａ： １ 对主基因遗传模型 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌ ｗｉｔｈ ｏｎｅ ｐａｉｒ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ； Ｂ： ２ 对主基因遗传模型 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｍｏｄｅｌ ｗｉｔｈ ｔｗｏ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ．
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第 １ 期 何　 臻， 等： 标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体侧枝侧蕾性状的杂种优势和遗传分析

和单株侧蕾数以及 Ａ－０ 模型中的主蕾与侧蕾间距离

的 ＡＩＣ 值均最小，分别为－２１２􀆰 ３１、－６２􀆰 ９５、１９９􀆰 ５８ 和

７６３􀆰 ３１，根据 ＡＩＣ 值最小准则可将 Ｂ－１ 模型作为标

准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体的 Ｒ１、Ｒ２ 和单株侧蕾数的

最适备选遗传模型，将 Ａ－０ 模型作为其主蕾与侧蕾

间距离的最适备选遗传模型。 Ａ－０、Ａ－１、Ｂ－１ 和 Ｂ－
２ 模型中单株侧枝平均长度的 ＡＩＣ 值均极为接近，而
Ａ－１ 和 Ｂ－２ 模型中单株侧枝数的 ＡＩＣ 值也很接近，
因此，可将这些模型分别作为标准切花菊杂交 Ｆ１ 代

群体相应性状的备选遗传模型。
由表 ５ 可见：标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体的 Ｒ１、

Ｒ２ 和单株侧蕾数均仅有 Ｂ－１ 模型 １ 个备选模型，而
主蕾与侧蕾间距离仅有 Ａ－０ 模型 １ 个备选模型，说
明 Ｂ－１ 模型为 Ｒ１、Ｒ２ 和单株侧蕾数的最适遗传模

型，Ａ－０ 模型为主蕾与侧蕾间距离的最适遗传模型，
即标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体的单株侧枝数与单株叶

节数的比值、主蕾直径与侧蕾直径的比值和单株侧蕾

数 ３ 个性状均受 ２ 对主基因控制，且主基因表现为

“加性－显性－上位性”，而主蕾与侧蕾间距离这一性

状则无主基因控制，可能受多基因控制且受环境的影

响较大。
由表 ５ 还可见：在标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体单

株侧枝平均长度的 ４ 个备选模型中，Ｂ－１ 模型的 ５ 个

适合性检验统计量的 Ｐ 值有 ２ 个大于 ０􀆰 ９０，其余模

型仅有 １ 个统计量或没有统计量的 Ｐ 值大于 ０􀆰 ９０，
据此判定单株侧枝平均长度的最适遗传模型为 Ｂ－１
模型，即标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体的单株侧枝平均

长度受 ２ 对主基因控制，且主基因表现为“加性－显
性－上位性”。 同理，单株侧枝数的最适遗传模型为

Ｂ－２模型，即单株侧枝数受 ２ 对主基因控制，且主基

因表现为“加性－显性”。
２􀆰 ４　 标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体侧枝侧蕾性状的遗

传参数估计值分析

依据以上分析筛选的最优遗传模型，对标准切花

菊杂交 Ｆ１ 代群体受 ２ 对主基因控制的 ５ 个侧枝侧蕾

性状的各项遗传参数进行计算，结果见表 ６。
由表 ６ 可见：控制单株侧枝平均长度、单株侧枝

数、单株侧枝数与单株叶节数的比值（Ｒ１）、主蕾直径

与侧蕾直径的比值（Ｒ２）和单株侧蕾数的 ２ 对主基因

的加性效应（ｄａ 和 ｄｂ）均为正值，表现为增效；显性效

应（ｈａ 和 ｈｂ）均为负值，表现为负向效应。 并且，第 １
对主基因的加性和显性效应的绝对值均高于第 ２ 对

主基因加性和显性效应的绝对值，表明第 １ 对主基因

的遗传效应高于第 ２ 对主基因。 其中，单株侧枝数、
Ｒ２ 和单株侧蕾数的 ２ 对主基因的加性效应值差异较

小，而单株侧枝平均长度和 Ｒ１ 的第 １ 对主基因的加

性效应值（分别为 ４８􀆰 ７４ 和 ０􀆰 １４）明显大于第 ２ 对主

基因（１９􀆰 ８２ 和 ０􀆰 ０４）。 总体上看，各性状的显性效应

表 ６　 标准切花菊品种‘优香’和‘神马’的杂交 Ｆ１ 代群体 ５ 个侧枝侧蕾性状的遗传参数１）

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒ ｏｆ ｆｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｏｆ ｃｒｏｓｓｂｒｅｄ Ｆ１ ｇｒｏｕｐ ｆｒｏｍ ｃｕｌｔｉｖａｒ ‘Ｙｕｕｋａ’ ａｎｄ ‘Ｊｉｎｂａ’ ｏｆ
ｓｔａｎｄａｒｄ ｃｕｔ ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ 〔Ｄｅｎｄｒａｎｔｈｅｍａ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ （Ｒａｍａｔ．） Ｔｚｖｅｌ．〕 １）

性状２） Ｔｒａｉｔ２） Ｍ ｄａ ｄｂ ｈａ ｈｂ ｉ
ＬＬＢｒ ９２􀆰 ７０ ４８􀆰 ７４ １９􀆰 ８２ －４４􀆰 ０５ －１９􀆰 ８１ １９􀆰 ７８
ＮＬＢｒ ６􀆰 １９ １􀆰 ８１ １􀆰 ４２ －２􀆰 ５５ －０􀆰 ８０ —
Ｒ１ ０􀆰 １５ ０􀆰 １４ ０􀆰 ０４ －０􀆰 ０９ －０􀆰 ０１ ０􀆰 ０４
Ｒ２ ０􀆰 ９１ ０􀆰 ４０ ０􀆰 ３９ －０􀆰 ２２ －０􀆰 ０２ ０􀆰 ０２
ＮＬＢｕ ２􀆰 ７６ １􀆰 １７ １􀆰 １６ －０􀆰 ８７ －０􀆰 ２９ ０􀆰 ２９

性状２） Ｔｒａｉｔ２） ｊａｂ ｊｂａ ｌ σ２
ｐ σ２

ｍｇ ｈ２
ｍｇ ／ ％

ＬＬＢｒ －１９􀆰 ７９ ３３􀆰 ３７ ３９􀆰 １０ １ ３０４􀆰 ４５ １ ００５􀆰 ３４ ７７􀆰 ０７
ＮＬＢｒ — — — ４􀆰 ４６ ３􀆰 ５２ ７４􀆰 ３８
Ｒ１ －０􀆰 ０１ ０􀆰 ０５ ０􀆰 ０９ ０􀆰 ０１ ０􀆰 ０１ ９６􀆰 ７２
Ｒ２ －０􀆰 ３９ －０􀆰 ２０ ０􀆰 ２２ ０􀆰 ０４ ０􀆰 ０３ ６４􀆰 ３８
ＮＬＢｕ －１􀆰 １４ －０􀆰 ５７ ０􀆰 ８７ ０􀆰 ５２ ０􀆰 ２７ ５３􀆰 ０７

　 １）Ｍ： 群体均方 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｍｅａｎ ｓｑｕａｒｅ； ｄａ： 第 １ 对主基因的加性效应 Ａｄｄｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｐａｉｒ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ； ｄｂ： 第 ２ 对主基因的加性效应
Ａｄｄｉｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｐａｉｒ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ； ｈａ： 第 １ 对主基因的显性效应 Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｐａｉｒ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ； ｈｂ： 第 ２ 对主基因的
显性效应 Ｄｏｍｉｎａｎｔ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｐａｉｒ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅｓ； ｉ： 加性－加性效应 Ａｄｄｉｔｉｖｉｔｙ⁃ａｄｄｉｔｉｖｉｔｙ ｅｆｆｅｃｔ； ｊａｂ： 加性－显性效应 Ａｄｄｉｔｉｖｉｔｙ⁃ｄｏｍｉｎａｎｃｅ
ｅｆｆｅｃｔ； ｊｂａ： 显性－加性效应 Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ⁃ａｄｄｉｔｉｖｉｔｙ ｅｆｆｅｃｔ； ｌ： 显性－显性效应 Ｄｏｍｉｎａｎｃｅ⁃ｄｏｍｉｎａｎｃｅ ｅｆｆｅｃｔ； σ２

ｐ： 表型方差 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｖａｒｉａｎｃｅ； σ２
ｍｇ：

主基因方差 Ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ ｖａｒｉａｎｃｅ； ｈ２
ｍｇ： 主基因遗传率 Ｍａｊｏｒ ｇｅｎｅ ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ． —： 无数值 Ｎｏ ｄａｔｕｍ．

　 ２） ＬＬＢｒ： 单株侧枝平均长度 Ａｖｅｒａｇｅ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； ＮＬＢｒ： 单株侧枝数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ１： 单株侧枝数与单株
叶节数的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｂｒａｎｃｈ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ ｔｏ ｌｅａｆ ｉｎｔｅｒｎｏｄｅ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ； Ｒ２： 主蕾直径与侧蕾直径的比值 Ｒａｔｉｏ ｏｆ ｍａｉｎ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ
ｄｉａｍｅｔｅｒ ｔｏ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｄｉａｍｅｔｅｒ； ＮＬＢｕ： 单株侧蕾数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｌａｔｅｒａｌ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｐｅｒ ｐｌａｎｔ．

７
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均表现为第 １ 对主基因的显性效应绝对值显著高于

第 ２ 对主基因。
由表 ６ 还可见：除单株侧枝数外，控制其他 ４ 个

性状的 ２ 对主基因间均存在上位性效应。 其中，单株

侧枝平均长度和 Ｒ１ 的加性－加性效应（ ｉ）、显性－加
性效应（ ｊｂａ）和显性－显性效应（ ｌ）均为正值，加性－显
性效应（ ｊａｂ）为负值；而 Ｒ２ 和单株侧蕾数的 ｉ 和 ｌ 值
均为正值，ｊａｂ和 ｊｂａ值均为负值。 并且，控制单株侧枝

平均长度、单株侧枝数、Ｒ１、Ｒ２ 和单株侧蕾数的主基

因的 遗 传 率 均 较 高， 分 别 为 ７７􀆰 ０７％、 ７４􀆰 ３８％、
９６􀆰 ７２％、６４􀆰 ３８％和 ５３􀆰 ０７％，说明控制这些性状的主

基因均具有较高的遗传力。

３　 讨　 　 论

３􀆰 １　 标准切花菊侧枝侧蕾性状的杂种优势

杂交 Ｆ１ 代群体基因型的高度杂合性是构成强杂

种优势的基本条件；以基因位点差异较大的材料作为

亲本，其杂交组合后代群体的基因分离程度越大［１９］，
则出现杂种优势的可能性就越大，从而为杂交后代优

良性状的选择创造有利条件。
相关研究结果［１４，２０－２１］ 表明：菊花普遍存在杂种

优势现象，杂交组合不同，各性状杂种优势的表现程

度也不同。 由于栽培菊花的遗传背景复杂，其杂交

Ｆ１ 代群体的基因广泛分离，往往出现杂种优势衰退

的现象［２０］，因此，选择合适的亲本是获得强杂种优势

后代的基础。 本研究选取侧枝侧蕾性状差异显著的

标准切花菊品种‘优香’和‘神马’进行杂交，其杂交

Ｆ１ 代侧枝侧蕾性状的变异系数为 ２３􀆰 ７８％ ～５０􀆰 ６５％，
说明性状差异显著的亲本杂交后代性状分离广泛，为
后期人工选育不同性状的单株提供基础。

中亲优势是指杂交种的产量或者某一数量性状

的平均值与其双亲同一性状平均值差值的比率［２２］。
本研究中，标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体的 ６ 个侧枝侧

蕾性状均在 ０􀆰 ０１ 水平上表现出显著的中亲优势，其
中，单株侧枝平均长度、主蕾直径与侧蕾直径的比值

（Ｒ２）和主蕾与侧蕾间距离的中亲优势为正值，单株

侧枝数、单株侧枝数与单株叶节数的比值（Ｒ１）和单

株侧蕾数的中亲优势为负值，说明标准切花菊杂交

Ｆ１ 代的单株侧枝平均长度、Ｒ２ 和主蕾与侧蕾间距离

３ 个性状均大于亲本，而单株侧枝数、Ｒ１ 和单株侧蕾

数 ３ 个性状则小于亲本。 从选育少侧枝、少侧蕾品种

的角度来看，标准切花菊的育种目标应该是杂交 Ｆ１

代的单株侧枝数、Ｒ１ 和单株侧蕾数均较小，单株侧枝

平均长度较短，Ｒ２ 和主蕾与侧蕾间距离较大。 可见，
在本研究涉及的 ６ 个侧枝侧蕾性状中，除单株侧枝平

均长度外，其余 ５ 个性状的中亲优势均与标准切花菊

少侧枝和少侧蕾的育种目标一致，有利于后期标准切

花菊相关新品种的选育。
３􀆰 ２　 标准切花菊侧枝侧蕾性状的遗传效应

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关性分析结果表明：本研究涉及的标

准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体的 ６ 个侧枝侧蕾性状间存在

复杂的相关性。 其中，单株侧枝数与 Ｒ１ 呈极显著正

相关（相关系数为 ０􀆰 ８８），但与单株侧枝平均长度、
Ｒ２、单株侧蕾数以及主蕾与侧蕾间距离均呈不显著

的正相关；单株侧蕾数与 Ｒ２ 和主蕾与侧蕾间距离呈

极显著正相关（相关系数分别为 ０􀆰 ４１ 和 ０􀆰 ３２），但却

与单株侧枝平均长度呈极显著负相关（相关系数为

－０􀆰 ３５）。 上述结果说明：单株侧枝数的提高有利于

Ｒ１ 的增加，但对其他性状无显著影响；单株侧蕾数的

提高则对单株侧枝数无显著影响，有利于 Ｒ２ 和主蕾

与侧蕾间距离的增加，但不利于单株侧枝平均长度的

增加，因此，在标准切花菊的选育过程中，若只注重单

株侧枝数和单株侧蕾数，则可能选育出侧枝生长旺盛

且侧蕾发育优于主蕾的品种，从而导致选育目标偏

离。 此外，在菊花的育种过程中，建议选择相对容易

测量的表型性状进行观察，但变异系数小的性状难以

直接测量，因此，可选择变异系数高且与其有显著相

关性的易测性状作为指示性状，从而提高其育种

效率。
性状的表型相关由遗传相关和环境相关共同组

成［２３］。 本研究中，对标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体 ６ 个

侧枝侧蕾性状混合遗传模型的研究结果表明：除主蕾

与侧蕾间距离无主基因控制外，其他 ５ 个性状均受

２ 对主基因控制；其中，单株侧枝平均长度、Ｒ１、Ｒ２ 和

单株侧蕾数的主基因均表现为“加性－显性－上位

性”，而单株侧枝数的主基因表现为“加性－显性”。
６ 个性状的主基因遗传率为 ５３􀆰 ０７％ ～ ９６􀆰 ７２％，说明

这些性状的主基因均具有较高的遗传力，受环境影响

较小，因此，可以在早世代进行选择［２４－２５］；但主蕾与

侧蕾间距离受环境影响较大，因此，在早期选择时可

适当扩大入选率［２６］。 彭辉等［８］对多头小菊分枝特性

的研究结果表明：控制一级分枝数的是表现为负向完

全显性的 １ 对主基因，一级分枝长度则无主基因控

８
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制；而本研究结果显示，标准切花菊杂交 Ｆ１ 代群体的

单株侧枝数和单株侧枝平均长度受 ２ 对主基因控制。
导致研究结果差异的原因可能与研究材料不同有关，
说明标准切花菊单株侧枝平均长度的遗传控制机制

极为复杂，有待深入研究。
显性效应和加性效应均为杂种优势的来源。 本

研究中，除主蕾与侧蕾间距离外，控制其他 ５ 个侧枝

侧蕾性状的主基因间均存在较大的加性、显性和加

性－加性等上位性互作效应。 尽管上位性效应会随

有性世代的增加而逐渐消退，但由于菊花为无性繁殖

植物，因此可以在 Ｆ１ 代固定其上位性效应，这将有利

于杂种优势在菊花育种中的应用。 另外，这些主基因

的存在有助于进一步了解和研究标准切花菊侧枝侧

蕾性状的遗传基础，为开展菊花侧枝侧蕾性状的 ＱＴＬ
定位和分子标记辅助育种研究奠定基础。
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