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摘要 用 6 个原种按完全双列杂交法安排试验
,

对组配的 36 个杂交组合的试验结果
,

用数量遗

传学及统计学的方法进行了分析
.

家蚕遗腹卵的发生
,

在原种间
、

杂种间均有一定的差异性
。

以 日系杂交原种有偏高的倾向
.

造卵数与遗腹卵率的相关分析表明
,

蚕的遗腹卵率并不依造卵

数的增多而增加
.

家蚕亲本的遗腹卵率多时
,

其杂交后代的遗腹卵率也高
,

遗腹卵的遗传表现

为超显性
,

显性效应大于加性效应
,

亲本以显性基因频率大于隐性基因的频率
,

推测其基因数 目

至少有 3 对
.
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家蚕 的产 卵性 状 是 由遗传基 因所 决定 的
,

但它易受 养蚕 环境 条 件
、

桑 叶质量 的影

响
,

徐 卫华 ( 19 89) 报道 了产卵粒数的遗传规律的研究
,

李瑞 ( 1 9 8 5) 研究了催产 素处理雌

蛾对产 卵的影 响
,

赵祖康 ( 1 9 8 8) 报道 了昆虫保幼激 素合 成类 似物 ( B l) 对产 卵 的影 响
。

然而 目前国内外 对遗腹卵 的遗传规律的研究 尚未 见有报道
。

为此
,

本试验利 用 完 全双

列杂交的 H a y am
n 法分析了遗腹 卵率的有 关遗传参数

,

并从育种学 的 角度去 讨论其遗

传效应
。

1 材料和方法

1 99 3 年 3 月饲养芙蓉
、

新九
、

华新
、

7 5 3 2
、

湘 晖
、

日桂 6 个原 种
,

按完全双列杂交法配 制

成 3 6 个组合 (包括 自交和正反交 )
,

并于 同年 5 月饲养全部组合的蚕
,

各组合 3 个重复
,

每 区

30 0 头蚕
,

按完全随机区组设计的方法安排饲养
。

雌蛾产卵后各 区抽取 80 个进行遗腹 卵及

产出卵数的调查
.

遗传参数的估算 ; 以小区平均值为计算单位
,

按 H a y
am y 法在本校农学系统计室 的计算

机上完成
。

百分数经 a cr s in 石 转换
。

2 结果与分析

.2 1 品种遗腹卵率的差异

对 6 个原种遗腹卵率的调查结果作方差分析 比较
,

结果遗腹 卵率在原种间有显著 的差

异
,

其遗腹卵率多少排列顺序为
:
新九 > 7 5 32 > 日桂 > 华新 > 芙蓉 > 湘晖

。

对 12 个 同系统内杂交组合品种的遗腹卵率的调查结果作方差分析表 明
: 日桂 火 7 5 3 2 的

遗腹卵率最高
,

除华新 火新九
、

7 5 3 2 x 日桂 以 外
,

与其他组 合 的差异 均 达显著水平
。

组合

199 4 一 10 一 0 4 收稿
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间的大小是 日桂
x 7 5 3 2 > 华新 x 新九 > 7 5 3 2 x 日桂 > 7 5 3 2 x 湘 晖 > 芙蓉 ` 些新 > 湘晖

x 7 5 3 2 > 日桂
x 湘 晖 > 华新 x 芙蓉 > 芙蓉 x

新九 > 新 九
x 华新 > 新 九

x 芙蓉 > 湘晖

x 日桂
。

组合间的遗腹 卵率亦达到显著水平的差异
。

对 9 个中
x 日 (正反交共 18 个 )杂交组合 品种 遗腹卵率亦作方差分析

,

结果同样反映

了组合间有极显著差异
,

进一步用 t 测验 比较各组合遗腹 卵率的差异
,

7 53 2 x 新九的遗腹

卵率最高
,

除与华新 x 湘晖组合外
,

与其他各组 合的差异均达极显著水平
.

最低的是湘晖

x 芙蓉正反交组合
。

另外
,

遗腹卵率的发生在正反交之间也存在着一定的差异
。

.2 2 造卵数与遗腹卵率的相关性

分别对原种
、

同系统杂交原种以及中 日杂交种
,

估算了它们的造卵数与遗腹卵率 的相 关

系数
,

结果
:
原种是 一 0

.

1%
,

杂交原种是 一 0
.

3 17
,

中 日杂种是 一 0
.

0 2 1
,

可见
,

3 个类型的造 卵

数 与遗腹卵率的相关系数均呈负相关
,

相关关系虽然未达显著水平
,

但却反映出造卵数即使

增多
,

遗腹 卵率并不会增大
,

反而减少
.

即遗腹卵残留量并不会按正 比比率随造卵量的增多

而增大
。

经统计分析
,

母本的遗腹卵率与子代遗腹卵率呈 .0 2 27 的正相 关
,

表 明亲本遗腹

卵 率的高低将影响到子代遗腹 卵率的高低
.

.2 3 遗腹卵率遗传成分的分析

2
.

3
.

1 方差分析 对 6 个原种及其相互杂交组合的遗腹卵率的调查结果作方差分析
,

结果

列于表 1
.

表 1 家蚕遗腹卵率全互交方差分析

变异来源 D
.

F 5
.

5 M S F F
。 。 S

F
。 。 1

总 和 10 7 2 0 9 1
.

56 5 0

组 合 35 1 85 4
.

5 13 0 52
.

9 80 7 15
.

740 1
* * 1

.

59 1
.

9 3

重 复 2 1
.

4 11 1 0
.

7 0 5 6 0
.

209 6

反交效应 15 2 84
.

l 6() 9 16
.

5科 1 4
.

9 14 6 * * 1
.

8 1 2
.

3 2

误 差 70 2 3 5
.

6 4 1 6 3
.

3 6 6 3

由表中 数字 可 以 看 出
,

各遗传型 (包括 自交 ) 间的差 异达显著
,

重复 间差 异 不显著

(F = 0
.

20 9 6 )
,

表明试验数据可以作遗传成分分析
。

表中反交效应达 显著水平
,

说明遗腹卵

率这一性状存在着母体效应
.

.2 3
.

2 遗传 效应及其参数的佑算 按

完全双列杂交的统计方法作进一步计

算
,

得到协方差 (W. )对方差 (V. )的回

归方程为
:

礁 = 一 11
.

117 8 + 0
.

8 19 IK
。

李

经 艺检验
,

回归系数 0
.

8 19 与 1无显著差

异
,

而 与零达极显著 差异
,

说明遗腹 卵

率的双列分析与 H a y ma
n 的假设条件

相符
,

控制遗腹 卵率的基 因是 独立分

布 的
,

试验数据可用 M ar t h er 的 加性

一显性模型来解析
,

见图 1
。

10 一 1 5 2 0 2 5 v
r

图 1 6 个亲本遗腹卵率的 环
.

哄 图
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从图 1看
,

回归截距为负值
,

表明遗腹卵率有超负显性现象存在
.

从亲本来看
,

各 点均

分布在抛物线下方
,

品种湘晖 (6) 靠原点最近
,

具有最多的显性基因 ;品种华新 ( l) 和芙蓉 (2)

次之 ;新九 ( 3) 含有最多隐性基因
,

品种 75 32 ( 4 ) 和 日桂 (5) 两品种的显隐性基因频率亦不大相

同
。

亲本所含显性基因数目由多到少排列顺序为 :6 一 1 一 2 一 5 一 4 一 3
。

(礁 + V, )和亲本值 .Y 的相关系数呈显著正相关 (r = 0
.

9 14* *
)

,

说明显性方向是指 向

负效的
,

即指向低遗腹卵率的
。

所以显性基 因越多
,

遗腹卵率越低
.

据 H a y m a y 法估算得到的各种遗传成分及其比率列于表 2
。

表 2 遗传成分及成分比率

符号 成分估值 成分 比率

表 现 估 值

D

F

H z

H
2

h 2

D 一 H
-

5
.

159 8

2
.

3 49 0

6 1
.

2 16 7

5 9
.

72 3 8

19 8
.

5 69 5

5 6
.

0 57 0

(H
,

/D )
,口

H
Z

/4 H
:

h ,

H/
2

[(4D 。 ,

了气月 /[(4。 。 ,

)
,口一月

土 D z(土 D + 生 月一 土 F + E 、

4
一 ` 、

4 一 4 一
’

4
-

一
z

3
.

44 4 0

0
.

244 0

3
.

3 23 6

1
.

14 1 5

12
.

13%

从表 2 可见
,

F 值为正数
,

说明显性基 因比隐性基因多 ; (H .

D/ )
’ 2/ 的值是衡量全部基因

位点的平均显性程度
,

其估值为 3
.

44 4
。

大于 1
,

表明遗腹卵率为超显性
。

H夕4 H . = U F 是估算正效等位基因 ( U )和负效等位基因 (V) 的频率分布
,

如果基因频率

分布对称
,

则 U V 各为 0
.

5
,

其积最大为 0
.

25
.

现 H
:
4/ H

,的值为 0
.

2 44 0
,

虽不等于 0
.

25
,

但很

接近
,

说明显性位点上的基因分布接近对称
,

即在所有的亲本中
,

正和负的基因分布是 大致

相同的
。

矿 H/
: 的比率 是估测控制遗腹卵率性 状并显示显性的基 因对数 (或组数 )

,

其估值为

3
.

32 3 6
,

故认为至少有 3 对基 因或基 因组控制遗腹卵率
`

([ 4 D H : )呱 十 F 』/([ 4 D H
:
)

.左一 F I是估测亲本显性
、

隐性基因总数的 比例
,

其值等于 1
,

表示

控制亲本性状显性基因和隐性基因频率相等 ;小于 1
,

则 亲 本的隐性 基因频率高 ; 大 于 1
,

则亲本 的显性基因频率高
。

本试验估值为 1
.

末本 四亚任全 囚 狈翠筒
。

本试验估值为 1
.

1 4 1 5
,

表明显性基因总数 比隐性 基 因总数略

令D/ (扣
十

令
H 一

令
; 十习 表 示 狭 义 遗 传 力

,

本 试 验 估 值 为 `.2l , ooo/

D 一 H
.二 5 6

.

0 5 7
,

这均显示出控制遗腹 率卵性状的显性效应远大于加性效应
.

3 分析讨论

家蚕的造卵量
、

不受精卵及遗腹卵等蚕卵性状
,

在蚕种生产上是极为重要 的经济指标
,

为此
,

不少蚕业科学工作者 曾从养蚕条件
、

桑叶质量
、

产卵环境等方面对家蚕产 卵的影 响进

行了研究
,

然而
,

从遗传学的角度去进行遗传规律的研究却不多
。

本试验通过各原种
、

杂交

原种以及中 日杂交种遗腹卵率的发生情况的分析
,

再从数量遗传学 的角度进行 了遗传参数

的估算
,

结果表明
: ( l) 参试的 6 个原种遗腹 卵在品种间差异显著

,

以新 九的遗腹卵 率最高
,

湘晖最低 ; (2) 以 6 个原种组合的中 x 中或 日 x 日共 1 2 个杂交原种
,

组合间差异亦显著
,

且

有 日系杂交原种的遗腹卵率高于中系杂交原种的倾向
。

( 3) 中 日异系统杂交组合间差异极显
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著
。

由此表明
,

遗腹卵率在品种 (或组合 )间存在遗传本质的差异
。

造卵数与遗腹卵率的相关性
。

经统计分析
,

为负相 关
,

并以 杂交原种 的相关性较密切
,

从这种关系来看
,

在品种选育的过程中
,

有利于造卵数多
、

遗 腹卵少的选择
,

即从理论上表明 :

要想同步提高造卵数和降低遗腹卵是有可能的
。

另外母本及两亲平均值的遗腹卵率与子代

呈正相关
.

故在选配组合时应尽量选择遗腹卵率低的亲本
,

才有利于减少子代的遗腹卵
,

从

而起到提高产出卵率的作用
。

本试验用完全双列杂交法对遗腹卵率的遗传参数进行估算
,

结果认为
:
遗腹卵率表现超

显性
,

显性效应远大于加性效应
,

因此
,

组配杂交原种或组合一代杂种
,

杂种亲本的选择就显

得更为突出和重要
。

再从狭义遗传力仅为 12
.

13 % 来考虑
,

它是属于难通 过选拔 方式 来进

行改良的性状
。

基 因数 目估算认为至少三对
,

这里所讲的有效基因数
,

并非意味着是微效多

基因数
,

而是染色体交换的单位
,

可看作是与性状表现有关的基因所在的染色体数
。

在本试验的亲本中
,

显隐性基因总数 比例以显性基因频率大于隐性基因频率
,

正效基因

和负效基因频率的分布是不相同的
。

从减少遗腹卵的角度来进行 选择
,

选择显性基因多 的

品种作为杂交亲本
,

在其后代中选 出遗腹卵率小的个体的机率就较大
。
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