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辣椒开花期的主基因 + 多基因遗传分析 
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辣椒早熟性状是重要的经济性状，对于增强辣椒的生态适应能力、调节产品上市期、降低温室

能耗以及提高种植效益等都具有重要作用。早熟是辣椒品种改良的主要目标性状之一。辣椒早熟性

状既是数量性状，也是复合性状，而开花期是与辣椒早熟性相关的主要性状之一，且受遗传、栽培

措施和环境因素等共同影响。因此，开花期的遗传规律对于辣椒的遗传育种具有重要的指导意义。 

以早熟辣椒自交系‘E100’为母本（P1），以纯化的高代自交系‘L101’为父本（P2），构建

F1、F2、B1（F1 × P1）和B2（F1 × P2）群体，2010年1月于广东省农业科学院蔬菜研究所白云实验基

地大棚内营养钵（9 cm × 9 cm）育苗，3月大田定植，其中F1、P1、P2各种植50株，F2、B1和B2各种

植160株，株距35 cm，行距60 cm。以单株为单位进行开花期的调查记载，按常规田间管理。 

采用盖钧镒等提出的植物数量性状混合遗传模型主基因 + 多基因多世代联合分析方法，对辣椒

‘E100’/‘L101’组合的6世代（P1、P2、F1、F2、B1和B2）群体的开花期的遗传规律进行分析。

考虑 1对主基因（代号A 类）、2对主基因（B类）、多基因（C类）、1对主基因 + 多基因（D类）、

2对主基因 + 多基因（E类）等5类/24种遗传模型，通过极大似然法和IECM算法估计混合分布中的分

布参数，经AIC（Akaike’s information criterion）值的判别、似然比测验（likelihood ratio test，LRT）

和一组适合性测验（U12、U22、U32、nW2、D2），选择最优遗传模型，并估算主基因和多基因效

应值、遗传率一阶遗传参数和二阶遗传参数等。 

用植物数量性状主基因 + 多基因多世代联合分析方法对 E100 × L101组合 6世代的开花期进行

分析，获得1对主基因（A），2对主基因（B），多基因（C），1对主基因 + 多基因（D）和2对主基因 + 

多基因（E）等5类24种遗传模型的极大对数似然函数值和AIC值。根据最小AIC值原则，选取D-2、

E、E-1这3个模型为开花期遗传的适合模型，经开花期模型的适合性检验可知，E不仅最佳也是最适，

而D-2、E-1分别有9和11个适合性检验统计量与分离群体的分布不一致。因此，E100 × L101组合开

花期为两对加性—显性—上位性主基因 + 加性—显性—上位性多基因混合遗传模型。 

控制辣椒开花期的第一对主基因的加性和显性效应、显性度分别为–3.72、1.23、–0.33，第二

对主基因的加性和显性效应、显性度分别为–2.90、1.96、–0.68，表明这两对主基因的效应均以加

性效应为主，且第一对主基因的加性作用更明显；在上位性作用中，两对主基因的显性 × 显性互

作效应较大。主基因遗传率在 B1、B2 和 F2 群体中分别为 55.27%、53.83%和 76.05%，主基因在 F2

作用较大。多基因遗传率在 B1、B2 和 F2 群体遗传率为 16.94% ~ 42.78%，多基因在 B2 群体中作用

较大。总之，主基因和多基因变异占有相当的比重。 
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