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在生物界中，植物的种类繁多，但其遗传性状的

变异大致可分成两类。一类性状差异大多呈明显的不

连续变异，例如小麦的有芒和无芒、豌豆花的红色和白

色等，这类性状为质量性状。其遗传规律可用三个遗

传法则来分析。而另一类性状差异不明显而且呈连续

状态，例如作物的植株高度、抽穗期、千粒重等，表面上

并无明显的差别，这类性状称为数量性状。其遗传规

律一般采用统计学来分析。育种工作者为选育出优良

的作物新品种，主要也是改良和提高这类性状的生产
性能。所以了解数量性状的遗传规律并使之为生产实

践服务，是十分重要的。为此，本讲座主要是谈谈数量

性状的一些基本遗传规律及其在作物育种方面的一些

应用。

一 数t性状的遗传方式—

微效多基因假说

数量性状的遗传有什么规律可循呢？在试验研究

的基础上，有人提出了微效多基因假说，以阐述数量性

状的遗传方式。依照这个假说，数量性状和质量性状

一样，也是受基因控制的，都服从基本的遗传规律，有

分离、重组、连锁和互换等遗传现象。但二者是有区别

的，控制质量性状的基因少，单个基因对某性状表现的

效应大，这些基因称为“主基因，’；而控制数量性状的基

因多，单个基因对某性状表现的效应小，故称微效基

因。这些微效基因对某性状的影响具有累加作用，即
性状表现的程度与控制它的基因数目相对应，控制数

量性状的这一群基因称为微效多基因。

现以小麦粒色的遗传为例子来说明数量性状的遗

传方式。有两个小麦品种，籽粒颜色分别为极深红色

和白色，而且都是真实遗传的。两品种杂交后，则F,和

F：代的实验结果如下：

亲本： 极深红色X白色
工

b,： 中红色
工⑧

F2： 红色 ：白色
15 ： 1

产曰一 一 一 一 一 f‘一 一 一、

极深红：深红：中红：浅红 ：白色
1 ： 4 ： 6 ： 4 ： 1
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从对F2植株的籽粒颇色表现型的分析可知，平均每
16株就有白色籽粒和极深红色籽粒的植株各一株，即
平均有两株是属于亲本类型。显然，这一杂交组合中，

小麦粒色的遗传是受两对基因控制的。因此，其籽拉

为极深红色的亲本基因型为R, R, Ra Rz，而籽拉为白

色的亲本基因型是 r, r, r. r2。其杂交后的理论结果图
示如下：

亲本：

配子：

F,:

R, R,凡凡（极深红） X r, r, ra r2（白）

杏 杏
R,凡 r, r2
L一一 ．＿ ．＿ I

杏

R，ri R2 r2（中红）

杏O

。＼，配子
卜＼＼ ＼
？配子 ＼＜飞

R, R2 R, ra r, R2 rt 几

R, R2
RIRIRzgz

极深红

Ri%Rzrz

深 红

R,r,R2Rz

深 红

R,r,凡r2

中 红

R, rz
R,R,R2r2

深 红

R,R,r2r2

中 红

R,r,R2r2

中 红

R,rlrzr2

浅 红

r, R2
只,r,RIR2

深 红

R,r,R2r2

中 红

r,r,凡凡

中 红

r,r,Rzr$

浅 红

r,rZ
R,r,R2rz

中 红

R,r,rzrz

浅 红

r,r,Rzrz

浅 红

r,r,介几

白

对 F：进行整理，即得下表：

基 因 型 R基因累积量 表 现 型 表现型比例

1 R, R, Rz凡

2 R, r, Rz凡 ‘
2 R, R,凡 rz；

1 R, R, r2 r2

4 R, r,凡r2
1 r, r,凡凡

2 R, r, rz rz
2 r, r,凡rz

1 r, r, r2 rz

4 R

3 R

2 R

1 R

0 R

极深红

深 红

中 红

浅 红

白

1

4
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由此可见，理论推出的结果与实验所得的结果是一致

的，这就说明数量性状的遗传是受微效多基因（此例是
两对）控制的。至于基因间的关系，如等位羞因R：和

，，间一般无显、隐性之别。这里，豆基因（(R,或R,）的

效应使小麦籽粒颇色变红，其变红的程度随合子内R
基因的累积量而定，这种微效基因就称为加性墓因；不

仅加性等位基因的效应是可加的，非等位基因间加性

基因的效应亦是可加的，随合子内R� Rx基因累积

f的增加，其籽粒的红色深度也相应增加。

一般来说，在 F,分离世代（群体里具有多种基因

型的世代）中，表现型的类型和比例与二项式（。十b)0

展开时各项系数相当。这里二代表基因的个数，a, b
分别代表各对基因中每个基因在一个个体内出现的机

率，即a二b．1/2,上述例子，由二对(4个）基因控

制的数量性状，应用二项式展开，它们的 F=代的表现

型类别及其出现的频率如下；

(1/2＋112)4_1116+4116+6116+4116+1116

(4R) (3R) (2R) (1R) (0幻
因此，傲效多墓因假说的要点可归结如下：数量

性状的遗传基础是一系列基因，其基因数目越多，F2代

的变异幅度就越广泛，并且这类基因大多无显隐性区

别，各个基因对表现型影响大多很小，其作用是累加

的。此外，参与控制某一个数量性状的基因越多，这个

性状的表现越易受环境条件的千扰，因而使表现型出

现了在一定范围内的连续变异。

的模式讲起，然后再推广到多基因系统。

1一对甚因的遗传模式 设一对等位基因（A,
a)构成的三种基因型AA, A：和 as，其效应值分别

为a, d和一a（图1-1)0

图1-1 基因 A, a的鉴因型 AA, Aa和 as
的效应值遗传模式图

二、橄It性状的遗传模式

性状的表现型是基因型与环境共同作用的结果。

因此可以把表现型值P看成为基因型值G和环境差值

E的线性函数，即 P．G十凡 我们所观察到的任何

一个植株的数量性状如株高、生育期、产盘等的差异

（表现型差异），一般来说，可归结于两方面的原因：基

因型差异和环境差异。差异的大小程度可用方差来度

里（关于方差的概念请参阅“遗传与育种”杂志1977年
第1期的‘遗传学基础知识讲座”第五讲），如果基因作

用和环境作用是互相独立的，则上述各差异满足如下

的关系：

v,（表现型方差）～VG（基因型方差）

＋VE（环境方差） (1-1-)

经进一步的研究，基因型方差又可分解为加性方差

{VA)、显性方差 (FD）和上位性方差 （价）三部分。

加性方差是由于基因的加性作用所引起的变异；显性

方差指由于等位基因间的相互作用引起的变异；而上

位性方差则指由于不同位点间基因的相互作用所引起

的交异。 后两者总称为非加性基因方差。 为便于分

析，我们在这里不讨论上位性方差。

这里，我们将以自花授粉植物为例，以说明数量性

状的遗传模式。为简明起见，先从一对等位基因A, a

图中。点为双亲平均值，是测最一个位点上不同基因

型效应的起点，其值为零。a为。点至亲本 人人(P.)

的值，即从 的基因型效应值‘’；一。为。点至亲本

aa(P.）的值，即 as的基因型效应值；‘为。点至

Aa(F.）的值，依其显性作用的程度和方向可等于、小

于或大于双亲平均值。例如，两个纯合的小麦品种，一

个为高秆小麦 “A)，其平均高度为90厘米；另一个

为矮秆小麦 (aa)，其平均高度为74厘米；而其杂种

一代 （Aa）的平均高度为85厘米，那么，两个纯合体

亲本的平均值为：

(90＋74)=2二82 (cm)

以中亲值为零点，即可求得：

‘＝90一82＝8 (cm)
‘二85一82二3 (cm)

若 F：的J值等于二（或一a)时，则基因A（或，）对

：（或才）为完全显性；若偏向AA或as一方，即。＜‘
<a或一。<d<。时，即为部分显性；又若 ‘二。，则

无显性；而 ！‘！＞！川时，则为超显性。因此，这里d
值是与显性变异有关的分量。AA和as相距数值为
2a，表示它们在同一环境中的差值，在这三种基因型

中，由于基因A或“的增减，使其效应值成比例地增

减，所以。是与加性作用有关的分量。

2.乡签因系统的遗传棋式 如果控制同一性伏

的基因有多对，并假定这些基因无连锁和无上位作用，
并且各对基因的效应是相等的，那么，只要将各对基因
的效应累加，即为多基因系统的总基因型效应。

S．各世代签因型平均效应值的估算 对于一对

等位基因的情况：先求F：代，因其基因型一致，故基

因型平均效应值仍为d,
F。自交后即得Fz，在 Fs群体中，由于各种基因

1)所谓基因型效应值是指在这个模式中，该基因型的性
状值与两个纯合亲本的性状值平均数的差值。
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型在群体中具有不同的频率，因此计算平均效应应将

各基因型效应值按不同的频率作加权平均。从表1-1

得知 F,代基因型频率 （群体中某基因型的个体数与

总个体数之比）、基因型效应值及其平均值。

裹1-1 Fz代基因型、基因型颇率和墓因型平均效应值

基 因 型 AA Aa aa

基因型频率 (f) 1/4 1/2 1/4

基因型效应值 （x) a d 一 a

平均效应值 （x) ＊二二f.!,=-L.+ 1 d+l}-a)= 1 d
4 2 4 一 乙

再看回交世代的基因型平均效应值。将这两亲本

的杂种一代（P, X P,) F,，分别进行回交。(P, X P,)F,
X P,，其回交一代用B：表示；(P, X P,) F, X Pz，其
回交一代用B,表示；现将B：和 B：的基因型效应

值、基因型频率和基因型平均效应值列于表 1-2。

表1-2 回交世代的基因型、基因型频率及

基因型平均效应值

基 因 型 AA Aa as
基因型平均

效应值（牙）

基因型效应值（x) a d 一召

基因型频率

<f)

B, 蚤 蚤 0 蚤(a＋d)

B, 0 蚤 圣 蚤(d一a)

对于m对基因的情况： 假定各对基因效应相等，

则F：代的基因型平均效应值为二d，而 F：代则为

竺d，同理回交世代的平均效应值为：
2

B,一1y2 :=1（一＋“’一m(a2＋‘，

B,一2 ，一a;’一警（‘一“，
三、各世代数R性状的方差组成部分的分析

数量性状的遗传研究除了测定上述各世代的平均

效应外，还应测定它们的变异程度。将这些变异按其

产生的原因进一步分解为几个不同的组成部分，其数

量的大小决定了群体的遗传性质。两个纯合的亲本P1

和P，及其杂种F：的表现型变异完全为环境所致。
根据需要，我们将把亲本及其 F，所提供的方差作为

其分离后代的环境方差的估值。一般说，从 F：代开
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始，其变异可包括三个部分：不能遗传部分（主要由于

环境因素引起的）；能固定的可遗传部分（如加性基因

产生的方差）；不能固定的可遗传部分（如显性基因产

生的方差）。根据式（1-1)，再进一步分析各世代方羞
的组成。

I．不分离世代各方差的估算 在不分离世代 （只

具有一种基因型的世代）的群体里，由于基因型是一致

的，即基因型方差为零，所以其表现型方差等于环境方

差。因而容易理解下列各式：因（v动P1-O, (VG)Pz二
0, M )P,＝0，故分别得：

VF：二VE, vP：二FED FF1＝vE (1-2)
2. F：分离世代方差的分解 群体总基因型方差

即为各基因型值（或效应值）与群体基因型平均数（或

平均效应值）的离差 （离均差）的平方的加权平均值。

于是根据表 1-1就可求得 F：在一对等位基因 （A, a）

情况下的总基因型方差：

‘“·，一““一‘，’一令（一合‘）’
＋11\ 2‘一合‘）’＋4(-a号‘）’
二生a2＋止dz

2 4

在多基因情况下，如有m对杂合基因（Ala,, A2a2l鸡、
...... Am a矽，并假设这些基因不相互连锁，而且各对

基因间无相互作用时，则 ,4,a：提供的基因型方差为

合“，＋令d', A2 a2所提供的基因型方差为合a2
十专‘，、⋯⋯“，a，所提供的基因型方差为合a“十
专dm, F·的总基因型方差为：

(VG)F：一（合a，十专‘，）＋（合a2＋专d今
十⋯＋（合a“十分“）一合(a：十、
＋⋯＋a22，十专(d2,＋d2＋⋯＋dzm)

一1 Ct a;2 j-1＋1 >+d4 :L 1，一12“+4 D
(1-3)

这里，“一艺a;，表示各基因相加作用方差的总和；
加 奋音 1

D二艺 d;，表示各基因显性作用方差的总和。因
,e,

此，FZ代的基因型方差就分成二部分，即加性方差分

量和显性方差分量。

若还考虑到环境所引起的方差 （VE)，则 F：的
表现型方差为：

VF,一VG＋V！一合‘＋令D＋VB（‘一‘）



3.两个回交世代 (B., BZ）的方差估算 根据表

1-2，可求得在一对等位基因情况下回交世代的基因

型方差：

（。。）·，一二，（一＊)2一合卜一合（·＋“，｝’
十外一1 (a2＋d) ,2
一生。，＋上d2一生ad

4 4 2

同理求得：

(VG)B：一令a2＋令d·十合ad
因此，B，和 B：基因型方差的和为：

(VG)B,＋(VG)B,一合·’＋合d2
若性状受多基因控制时，仿照求 F2总基因型方差的公

式，即可求出 B：和 B2总基因方差之和：

（、）·：＋(VG)B：一合.4＋合D
再考虑到环境方差，就可求出两个回交世代的表现型

方差的和：

V B,＋F B,＝(FG) B＋FS＋(ti7G)Bz＋VE
＝(VG)B,＋(VG)B2 ＋VE＋VE

＝三A＋三D＋2VE (1-5)
2 2

4.F：个体和F，系统平均值的协方差的分解

为了研究亲子代之间的相关程度，必须测定其协方差。

F：个体和 F，系统平均值的协方差估算公式如下：
cov F;/F,＝E f (x2一x2) (Y，一Ys)

式中，x：为Fz群体中某个体的性状值，y，则是性

状值为x2的个体的 F，后代家系的平均值，而 x2N Y3

分别为其群体平均数。

杂种后代的系统 （F3）来自上代(F2）的个体，在
一对等位基因的情况下，F：单株和F，系统的关系如

表 1-3 0

表1-3 F2、F，基因型及其频率的关系

于是 F,个体和 F，系统平均值的协方差为：

＿ ＿ 1／ d、／ d、
cov F,/F。二 -la一- 11a一上‘、

4＼ 2／＼ 4／

t／ d、／d d、

＋合Id一亏少l2一4/
1／ d、／ d、

十 ‘‘吸一a一 一 ”一a一 一 1
4＼ 2／＼ 4/

二生a2十工d2
2 8

对于多基因情况，如。对基因时，其协方差为：

cov F3爪一合矛，十音粤“一合‘＋静（‘一5，
这表明 F：个体效应值与 F，系统平均效应值的协方

差仅由加性方差和显性方差组成，而没有环境方差。

这是由于上、下代的协方差是由一对对数值相乘后累

加起来的，而这些成对数值受环境因素中相同和相反

两个方向的影响，其机率是一样的，相互抵消了，所以

其协方差不包括环境方差。

干 扰 素 学 术 讨 论 会

全国第一届干扰素研究学术讨论会于1979年3月4-8日在广州召开。 出席会议的代表共

“人，宣读论文19篇，综述和专题报告10篇。其中包括干扰素遗传工程、干扰素活性、制备与临

床、聚肌胞的研制与临床等。目前，干扰素研究在医学、生物学领域中比较活跃，已发展成为涉及
病毒学、遗传学、细胞学、生化学、免疫学和肿瘤学等多学科的一门边缘学科，因而加强干扰素研究

具有十分重要的理论和实践意义。

我国自1962年起就开展了干扰素的研究，对干扰素的诱生动态 检测方法，脐血干扰素的生

产和临床等进行了大量工作，在干扰素诱导剂聚肌胞的研制和临床鑫〔用方面取得了较好的成果，

但总的来说，与国际先进水平相比还存在很大差距。

会议还就今后国内干扰素的研究重点和加强协作问题提出了建议。 （胡乃壁）
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Fz （单 株） F3 （系 统）

基因型
频率
（f)

个体效
应值
(x2)

平均效
应值
(X2）

基因型
频率
(f)

系统平
均效应
值}Y3)

总平均效

应值（Y3)

AA 1/4 a

上 d
2

生 d
2

AA 1/4 a

生 d
斗

Aa 1/2 d
｝AA
！Aaas
1！’／‘
二{1／2

“I .
k1／斗

工d
2

aa 1/4 一 a aa 1/4 一 a


