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(57)摘要

本发明属于植物分子辅助育种领域，公开了

一种依据植物双亲基因型信息虚拟合成杂种基

因型的方法及应用。包括各类作物和野生植物的

父、母亲本(包括自交系、无性系、杂交种、农家品

种和天然混交群体)基因组信息(包括DNA全序列

数据和基因分型数据，包括来自芯片测序平台数

据和简易基因组测序平台GBS的数据)，利用生物

信息学技术推测或虚拟合成杂交种F1代基因型

的方法。解决了在利用全基因组预测技术预测自

交系一般配合力、特殊配合力和杂交组合表现型

时没有基因型信息可用的问题。
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1.一种依据植物双亲基因型信息虚拟合成杂种基因型的方法，其特征是，对原始基因

组数据进行质量控制、去劣补遗、然后将基因组数据中的碱基符号转变为代表显性的A和隐

性的a，再将原始的二倍体形式基因型转变为四倍体形式的基因型，然后将其数值化处理，

最后用父、母亲本数值化的四倍体形式的基因型虚拟合成杂交种的二倍体基因型；所获得

的数值化的杂交种二倍体基因型数据可直接代入全基因组预测模型，用来预测自交系的特

殊配合力和杂交组合的性状表型。

2.如权利要求1所述的一种依据植物双亲基因型信息虚拟合成杂种基因型的方法，其

特征是，包括以下步骤：

(1)将来自父、母亲本的基因型数据，进行质量控制，去除杂合率、最小等位基因频率不

符合实际情况的材料和SNP标记，去掉缺失率高的分子标记；

(2)补充遗缺数据；

(3)计算每个碱基座的等位碱基频率；

(4)根据等位碱基频率将碱基替换为A/a形式；

(5)将步骤4得到的A/a形式的基因型分别归入父、母本材料列表；

(6)从父、母本材料基因型列表中抽取基因型，合成四碱基A/a形式的杂交种基因型；

(7)根据A和a的频率将A/a转换成数值；

(8)虚拟合成数值化的二倍体杂交种基因型；

(9)将虚拟合成数值化的二倍体杂交种基因型数据直接代入全基因组预测模型预测自

交系特殊配合力或杂交组合的表现型。
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一种依据植物双亲基因型信息虚拟合成杂种基因型的方法及

应用

技术领域

[0001] 本发明涉及植物分子辅助育种领域，涉及一种依据植物双亲基因型信息虚拟合成

杂种基因型的方法及应用；具体涉及利用生物信息方法根据植物父、母本双亲的基因型信

息预测杂种一代(F1)基因型的方法。

背景技术

[0002] 植物杂交种(hybrid)是由基因型不同父、母亲本自交系之间进行杂交产生的第一

代种子(通常称为杂种F1代)。杂交种在生长势、抗逆性和产量方面优于父、母亲本，即，产生

杂种优势。然而，不是任何具有遗传差异(基因型不同)的自交系之间杂交都能产生适合农

业产生需要的优良杂交种。产生优良杂交种的两个自交系之间不仅要有遗传差异，而且还

要优良性状互补。所以，杂交育种者不仅要培育能够产生杂种优势的优良自交系，还要进行

自交系之间的杂交组合筛选，从中获得优良杂交种。

[0003] 传统的优良自交系选择和杂交组合筛选过程除需要大量土地外，还需要大量的田

间管理和性状测定；随着育种进程，育种单位的自交系和杂交组合会越来越多，需要的投入

也不断增加，成本增大。此外，目前的植物杂交种在产量、抗性和品质方面已经达到较高水

平，单纯依靠传统杂交育种方法将难有大的突破性提高。

[0004] 随着测序技术的发展，基因测序成本大幅度降低，分子辅助育种技术已经发展成

为可以实用的技术。将分子辅助育种技术与传统杂交技术结合，将是未来降低杂交育种成

本，提高育种效率，提高育种水平的必然途径。分子辅助育种技术包括分子标记辅助育种技

术(molecular  marker  assistance)和全基因组预测技术(genomic  prediction)。

[0005] 分子标记辅助育种技术(molecular  marker  assistance)利用已知的与特定表型

性状相关联的DNA分子标记，不需要经过田间种植和性状测定，直接对欲选择的自交系或杂

交种进行分子标记筛选，将不含有特定分子标记的材料淘汰，可以节省大量的人力、物力和

时间，提高育种效率。但是，与特定表型性状关联的DNA分子标记会因植物群体的遗传背景

变化而变化，没有广泛的通用性。因此，对于没有进行过分子标记研究的植物群体，将无法

应用分子标记辅助技术。

[0006] 全基因组预测(genomic  prediction)技术，与分子标记辅助育种技术不同，不依

赖于已知的分子标记，而是根据待预测材料的基因型，利用已经建立好的基因型与实测表

现型关系的数学模型，来预测表现型，将不符合表现型要求的材料淘汰。这种方法将减少大

量的田间种植和性状测定工作，可以节省大量的人力、物力和时间，提高育种效率。与分子

标记辅助育种相比，全基因组预测的优势是不需要事先知道表型性状的分子标记，只需知

道被预测材料的基因型即可，尤其适合由多基因控制的数量性状。因此，与分子标记辅助技

术相比，全基因组预测技术适用性更加广泛。

[0007] 全基因组预测技术即可用来预测自交系的一般配合力(general  combining 

ability，GCA)特殊配合力(specific  combining  ability，SCA)，也可用来预测杂交组合的
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性状表现，作为筛选优良杂交组合的依据。某个自交系的GCA是自交系与许多其他自交系

(测验种)杂交都产生具有强杂种优势F1的能力；特殊配合力是指自交系与特定遗传背景自

交系进行杂交产生强杂种优势的能力。一般配合力和特殊配合力是衡量优良自交系的重要

指标。自交系的一般配合力、特殊配合力和杂交组合的表型并不决定于单一亲本自交系的

基因型，而是决定于两个亲本自交系基因型的组合。因此，利用全基因组预测技术预测自交

系的特殊配合力或杂交组合的性状表现，都需要了解杂交组合的基因型。

[0008] 然而，全基因组预测技术不管是用来预测自交系的一般配合力和特殊配合力，还

是用来预测杂交组合的表现型时，都面临一个没有被预测杂交组合基因型信息的问题。由

于在进行全基因组预测时，研究者手里掌握的信息是：全部自交系的基因型，部分杂交组合

的表现型，如果不计成本的话，还可以实测这部分杂交组合的基因型。但是，没有待预测杂

交组合的基因型，即使不计成本肯花钱也得不到。因为，对于待预测杂交组合，由于没有做

真实的杂交，也就没有真实的杂种一代种子用来基因测序。没有待预测杂交组合的基因型，

也就不能利用全基因组预测技术高精度的预测自交系的一般配合力、特殊配合力和杂交组

合的表现，从而影响了全基因组预测技术在实际育种中的应用。

[0009] 综上，没有待预测杂交组合的基因型信息，是限制全基因组预测技术在杂交育种

中应用的关键障碍。因此，解决问题的关键是必须设法获得待预测杂交组合的基因型信息。

单个杂交种的测序费用高于自交系的费用，且杂交组合数量远大于其亲本的数量。解决问

题的有效方法是利用父、母亲本自交系基因型信息推测或虚拟合成杂交组合的基因型，目

前尚未见到这方面的技术。

[0010] 需要指出的是，利用父、母亲本自交系基因型信息虚拟合成杂交组合基因型，并不

是父、母本自交系基因型数据的简单相加，因为两个自交系基因组重新组合后，某些等位基

因位点将会出现杂合性，更为复杂的是为加快自交系选育进度，实践上都是在高代进行测

配选择，自交系的很多等位基因还未纯合，这些情况在基因型虚拟合成时必须加以考虑。另

外，在一些特殊情况下，育种者会用自交系与杂交种杂交，所产生后代基因型呈现多样化，

虚拟合成将会更加复杂。

[0011] 此外，植物的基因型信息分为DNA全序列信息和基因分型信息：DNA全序列信息反

映的是核苷酸在DNA分子上的精确排列；基因分型信息反映的是DNA分子的单核苷酸多态性

(SNP，single  nucleotide  polymorphism)，并不是完整的、精确的核苷酸在DNA上的排列信

息。因此，在进行杂交组合基因型虚拟合成时，需要对不同形式的基因组信息进行预处理。

发明内容

[0012] 为解决利用全基因组预测技术预测自交系特殊配合力和杂交组合表现型时缺乏

杂交组合基因型的问题，本发明提供一种依据植物，包括各类作物和野生植物的父、母亲本

(包括自交系、无性系、杂交种、农家品种和天然混交群体)基因组信息(包括DNA全序列数据

和基因分型数据，包括来自芯片测序平台数据和简易基因组测序平台GBS的数据)，利用生

物信息学技术推测或虚拟合成杂交种F1代基因型的方法。首先对原始基因组数据进行质量

控制、去劣补遗、然后将基因组数据中的碱基符号转变为代表显性的A和隐性的a，再将原始

的二倍体形式基因型转变为四倍体形式的基因型，然后将其数值化处理，最后用父、母亲本

数值化的四倍体形式的基因型虚拟合成杂交种的二倍体基因型。所获得的数值化的杂交种
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二倍体基因型数据可直接代入全基因组预测模型，用来预测自交系的特殊配合力和杂交组

合的性状表型。

[0013] 本发明的技术方案如下：

[0014] 依据父、母亲本基因组信息利用生物信息学技术虚拟合成杂交种F1代基因型的方

法，包括以下步骤(图1)：

[0015] (1)将来自父、母亲本的基因型数据，进行质量控制，去除杂合率、最小等位基因频

率不符合实际情况的材料和SNP标记，去掉缺失率高的分子标记。

[0016] (2)补充遗缺数据。

[0017] (3)计算每个碱基座的等位碱基频率。

[0018] (4)根据等位碱基频率将碱基替换为A/a形式，等位基因频率高的为A，小的为a。

如：在某个碱基座上，有A和T，A的等位基因频率>0.5，则A为A，T为a，反之T为A，A为a。

[0019] (5)将步骤4得到的A/a形式的基因型分别归入父、母本材料列表。

[0020] (6)从父、母本材料基因型列表中抽取基因型，合成四碱基A/a形式的杂交种基因

型。

[0021] (7)根据某个材料在特定基因座上A和a的频率，将所有A/a形式的基因型信息转换

成数值，例AAAA为1，AAAa为0.75，AAaa为0.5，Aaaa为0.25，aaaa为0。这些值恰好等于二倍体

杂交种在特定碱基座上的频率值，具有很好的代表性。

[0022] (8)将虚拟合成数值化的二倍体杂交种基因型数据直接代入全基因组预测模型预

测自交系特殊配合力或杂交组合的表现型。

[0023] 上述一种依据植物双亲基因型信息虚拟合成杂种基因型在作物育种上的应用。

[0024] 作物育种的最终目标是组配高产、稳产、高质的杂交种。一般情况下，育种单位会

将所有的自交系按照系谱或血缘分成两个或多个群体，再将不同群体之间进行杂交。由于

群体数量过于庞大，例如按照比较小的规模计算，A群100个材料，B群100个材料，则有10000

个杂交组合，把10000个杂交组合全部种在试验田，重复2年，每年3个地点，每个地点2个重

复，则需要种植120000行，占用大量土地资源，同时人工表型鉴定的费用也非常巨大。利用

虚拟杂交种基因型拟合技术可以选取有代表性的两个群体各20个材料建模，结合全基因组

预测技术预测其他所有杂交组合的表现(育种值)，则只有400个组合，总体田间工作量减少

100％-(400×2×3×2)÷120000×100％＝96％。

[0025] 本发明的有益效果如下：首次依据植物(包括作物和野生植物)父、母亲本(包括自

交系和杂交种)的基因型数据，包括DNA全序列数据和基因分型数据，包括来自芯片测序数

据和简易基因组(GBS)的测序数据，利用生物信息学技术推测或虚拟合成杂交种F1代的基

因型，解决了在利用全基因组预测技术预测自交系一般配合力、特殊配合力和杂交组合表

现型时没有基因型信息可用的问题，破除了限制全基因组预测技术在杂交育种中应用的关

键障碍；虚拟合成的基因型还可用来分析杂交组合的基因组结构，指导制定杂交组合的选

配方案。总之，该方法的应用将有助于提高杂交育种的效率和水平。

附图说明

[0026] 图1依据父、母双亲基因型信息虚拟合成杂交种基因型的技术路线图。
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具体实施方式

[0027] 下面结合具体实施例对本发明做进一步的说明，若无特殊说明，本发明所用技术

或软件均为本领域常规应用技术或软件。

[0028] 实施例1

[0029] 依据父、母亲本基因组全基因组精确序列信息利用生物信息学技术虚拟合成杂交

种F1代基因型的方法，包括以下步骤：

[0030] (1)将来自父、母亲本的测序原始数据利用SNP  Calling方法获取单核苷酸多态性

(SNP)信息并转换成hapmap格式(*.hmp.txt)。

[0031] (2)用TASSEL软件进行质量控制。

[0032] (3)杂合基因型的合成。

[0033] a)下载并安装R语言和RStudio(略)。本示例在Windows10下进行。

[0034] b)利用下面的命令依次选择Hapmap格式的文件和表型文件，表型文件的目的是提

供父本和母本信息，表型文件是3列的文本文件，第一列的列名为LINE，第二列为TESTER，第

三列为表型性状的名称。本程序除了读取文件外，也对文件进行检测，看是否符合规范，除

此之外，根据表型文件所在目录，建立生成目录。
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[0035]
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[0036]
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[0037]

[0038] c)表型和基因型数据经常会由于漏测或结果太差等原因引起数量不等，因此需要

先对表型和基因型进行对应，用如下命令。
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[0039]
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[0040]
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[0041]

[0042] d)将Hapmap格式中的“N”替换成缺失值“NA”，用于后续分析，使用如下命令。

[0043]

[0044] e)没有多态性的亲本合成没有意义，因此利用下面命令去除没有多态性的亲本。
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[0045]

[0046]

[0047] f)Hapmap格式中，用IUPAC(International  Union  of  Pure  and  Applied 

Chemistry，国际纯粹与应用化学联合会)命名法来表示二倍体碱基，需要还原成二倍体形

式。同时，利用table( )函数获得每个碱基的频率，将频率高的碱基转换为“AA”，频率低的

碱基转换为“aa”，杂合转换为“Aa”，用如下命令：
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[0048]
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[0049]
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[0050]

[0051] g)缺失值可能会对结果造成影响，使用概率补缺失方案，随机生成数字，该数字落

在哪个概率分布上，则将缺失值补充为该概率对应的碱基(此步骤非必须)，命令如下。

[0052]

[0053] h)杂交种四倍体基因型虚拟合成，如，AA和aa合成为AAaa，而Aa和aa则合成为

Aaaa，以此类推。命令如下：

[0054]
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[0055]
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[0056]
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[0057]
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[0058]

[0059] i)将四倍体基因型数据转换成数值型，以便用于进一步的全基因组预测分析，命

令如下。

[0060]
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[0061]

[0062] j)生成数值型基因型，用如下代码。程序会在表型数据目录下建立的GenoInfo子

目录中生成“hybrid_numeric_Geno.txt”文件。

[0063]

[0064] 实施例2

[0065] 依据父本为自交系、母本为杂交种的三交种，利用生物信息学技术虚拟合成杂交

种F1代基因型的方法，包括以下步骤：

[0066] 除了实施例1中的步骤(3)的(b)步骤外，其余步骤均同于实施例1。在步骤(3)的

(b)步骤中，表型输入文件需要用@把合成母本的基因型分开，虚拟合成时，先合成母本的杂

合基因型，再合成与父本杂交的杂合基因型。实施例1中的命令已经包含该过程。

[0067] 实施例3

[0068] 依据父本为杂交种、母本为杂交种的双交种基因型，利用生物信息学技术虚拟合

成杂交种F1代基因型的方法，包括以下步骤：
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[0069] 除了实施例1中的步骤(3)的(b)步骤外，其余步骤均同于实施例1。在步骤(3)的

(b)中，表型输入文件需要用@把杂交成母本和父本的基因型分开，虚拟合成时，先分别合成

母本和父本的杂合基因型，再合成最后的杂合基因型。实施例1中的命令已经包含该过程。

[0070] 上述实施例只是用于对本发明的举例和说明，而非意在将本发明限制于所描述的

实施例范围内。此外本领域技术人员可以理解的是，本发明不局限于上述实施例，根据本发

明的加倍虚拟拟合原理还可以做出更多种的变型和修改，这些变型和修改均落在本发明所

要求保护的范围内。

说　明　书 20/20 页

22

CN 112359124 A

22



图1
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