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大豆主要产量性状 ＱＴＬ定位分析
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摘要：【目的】进一步发掘与大豆产量性状紧密连锁且稳定存在的标记位点，为分子标记辅助选择培育高产大豆新

品种奠定理论基础．【方法】利用ＱＴＬＩｃｉＭａｐｐｉｎｇｖ２２完备区间作图法连续２年对Ｆ２及其衍生群体中４个主要产
量相关性状进行ＱＴＬ定位及效应分析．【结果和结论】以ＬＯＤ＝２５为阈值，在大豆单株粒数、单株粒质量、百粒质
量和单株荚数４个主要产量性状上共检测到１９个具有明显加性效应的 ＱＴＬｓ，其中主效 ＱＴＬｓ１５个，即单株粒数
ＱＴＬｓ３个，单株荚数ＱＴＬｓ２个，单株粒质量ＱＴＬｓ１０个，分布于４（Ｃ２）、１２（Ｇ）、６（Ａ１）和１７（Ｍ）４个连锁群上；定
位到了３个在２年间稳定存在的ＱＴＬｓ，即单株粒数 ＱＴＬｑＮＳＰＰ１２１、单株粒质量 ＱＴＬｓｑＳＷＰＰ１２１和 ｑＳＷＰＰ１２
２；研究初步确定了１个新的大豆单株粒质量ＱＴＬｑＳＷＰＰ１２５．研究中检测到的稳定存在和主效ＱＴＬｓ对今后大豆
遗传育种研究将具有重要的指导意义．
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　　大豆ＧｌｙｃｉｅｍａｘＬ．Ｍｅｒｒｉｌｌ育种中最重要的性状
是产量性状，籽粒产量是经济产量的基础．大豆产量
与许多性状有关，如百粒质量、单株粒数、单株荚数、

单株粒数等产量构成因子，这些性状均属多基因控

制的复杂的数量性状，易受环境条件的影响，因此仅

以表型性状对其选择难度较大．随着分子遗传学和
分子标记技术的发展，通过标记辅助育种技术选育

与目标性状相关的品种，将极大地推动育种事业的

发展．据ＳｏｙＢａｓｅ资料和相关文献报道，目前国内外
已在２０多个分离群体检测出１３０多个与大豆产量
有关的ＱＴＬ，分布于１８个连锁群，主要集中在Ｃ２、Ｌ、
Ｍ、Ｋ、Ｇ等连锁群［１５］．近５０年来，我国大豆种植面
积逐年缩减，大豆单产增长缓慢，大豆产量已远远不

能满足人们对于大豆的需求，大豆进口量已占到国

内大豆总需求量的３／４．因此进一步提高大豆单产和
培育高产大豆新品种已经成为目前国内大豆育种工

作者迫在眉睫的工作．
对大豆主要产量性状进行遗传学方面的深入研

究是培育高产大豆育种工作中必须解决的问题．自
１９９０年 Ｋｅｉｍ等［６］开始大豆性状的 ＱＴＬ分析以来，
与大豆产量相关的 ＱＴＬ报道日益增多，吴晓雷等［７］

利用科丰１号 ×南农１１３８２的 ＲＩＬ群体进行 ＱＴＬ
分析，发现４个产量 ＱＴＬ和６个百粒质量 ＱＴＬ分布
在不同的连锁群．Ｙｕａｎ等［８］检测到 ３个产量相关
ＱＴＬ分别位于Ｃ１、Ｉ、Ｋ连锁群，各解释了１０％的遗传
变异．Ｚｈａｎｇ等［９］利用同一组合的ＲＩＬ群体发现７个
小区产量 ＱＴＬ、４个百粒质量 ＱＴＬ和６个每节荚数
ＱＴＬ．Ｒｅｉｎｐｒｅｃｈｔ等［１０］利用 Ｆ５株系组成的 ＲＩＬ群体
在２年３点的试验中共检测到１１个产量 ＱＴＬ和７
个百粒质量 ＱＴＬ，部分 ＱＴＬ能够重复检测到；Ｃｏｎｃｉ
ｂｉｄｏ等［１１］对ＨＳ２１×ＰＩ４０７３０５的回交自交系群体进
行产量ＱＴＬ分析，发现一个来自野生大豆 ＰＩ４０７３０５
的产量 ＱＴＬ位于 Ｂ２连锁群，其贡献率为 ８．０％ ～
９．４％．虽然国内外有关产量性状相关的ＱＴＬ报道较
多，但是所用亲本多集中在有限的几个组合上，而

ＱＴＬ定位结果受遗传背景影响较大，只有在不同群
体中检测出稳定的 ＱＴＬ，才可能对作物育种具有实
用价值．因此有关大豆产量 ＱＴＬ定位还有待于在更
多的群体作进一步研究证实．

本研究以吉林省主推的大豆品种吉育５０和吉
农１８杂交后获得的 Ｆ２分离群体为试验材料，采用
ＱＴＬＩｃｉＭａｐｐｉｎｇｖ２２软件对大豆单株荚数、单株粒
质量、单株粒数和百粒质量４个主要产量性状进行
ＱＴＬ定位，并寻找在２年间稳定存在的ＱＴＬ位点，进
一步发掘与大豆产量紧密连锁的分子标记，为大豆

分子辅助育种提供理论基础．

１　材料与方法
１．１　材料
１．１．１　试验材料　以高蛋白大豆品种“吉育５０”为
母本、高油大豆品种“吉农１８”为父本，于２００５年夏
季在吉林农业大学生物中心试验田中进行杂交，

２００８年５月将Ｆ２收获的２３６个单株形成 Ｆ２∶３家系．
试验采用随机区组设计，３次重复，单行区，行长
５ｍ．田间管理与大田生产相同，收获时每行取１０株
进行室内考种，调查单株荚数、单株粒数、百粒质量

和单株产量４个性状，取３次重复的平均值作为各
产量性状值．
１．１．２　引物　参照２００３年Ｃｒｅｇａｎ等［１２］发表的“大

豆公共图谱”挑选引物，初步确定了 ３８０对 ＳＳＲ引
物．挑选引物的标准为座位分布均匀且基因多样性
程度高，并在大豆数据库 ＳｏｙＢａｓｅ（ｈｔｔｐ：∥ｓｏｙｂａｓｅ．
ａｇｒｏｎ．ｉａｓｔａｔｅ．ｅｄｕ）中查询ＳＳＲ的引物序列，引物由北
京三博远志生物技术有限公司合成．
１．２　方法
１．２．１　大豆总 ＤＮＡ的提取　２００７年在田间 Ｆ２单

株上取等量大豆新鲜叶片，采用 ＳＤＳ法［１３］提取大豆

基因组ＤＮＡ；２００８年以 Ｆ２∶３家系为材料，在每个家系
中随机选择１５株材料，取等量大豆新鲜叶片，混合后
提取大豆基因组ＤＮＡ，同时提取其亲本基因组ＤＮＡ．
１．２．２　ＰＣＲ扩增及产物电泳检测　方法同姚丹
等［１４］，采用改进的Ｓａｎｇｕｉｎｅｔｔｉ银染方法［１５］进行银染．
１．２．３　大豆主要产量性状的测定　２００７—２００８年
连续２年对大豆单株荚数、单株粒质量、单株粒数和
百粒质量４个主要产量性状进行室内考种测定．相
关农艺性状的调查标准参照《中国大豆品种志》［１６］

来进行．单株荚数：单株实际结荚数，不计秕荚，以
１０株平均数表示；单株粒数：单株实际粒数，不计秕
粒，以１０株平均数表示；百粒质量：指从单株正常结
实粒中选取大小均匀的１００粒称质量，重复２次，计
算２次平均值（ｇ）；单株粒质量：指单株全部正常结
实粒数的质量，每株系考种１０株，计算平均值（ｇ）．
１．２．４　连锁图谱的绘制和 ＱＴＬ分析　方法同姚丹
等［１５］．应用软件 ＭａｐｍａｋｅｒＥｘｐ３０进行图谱的构
建［１７］．利用“Ｇｒｏｕｐ”命令进行标记间的连锁分析和
分组，连锁标记数＜８的使用“Ｃｏｍｐａｒｅ”命令进行排
序，连锁标记数≥８的使用“Ｒｉｐｐｌｅ”命令进行排
序［１８１９］，错误检测水平设为１％，利用 Ｒｏｓａｍｂｉ函数
将重组率转化为遗传图距．

采用ＱＴＬＩｃｉＭａｐｐｉｎｇｖ２２软件，联合２年的分
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子标记数据和表型数据，对 Ｆ２及其衍生群体的单株
荚数、单株粒质量、单株粒数和百粒质量４个主要产
量性状进行完备区间作图，Ｓｔｅｐ＝１０ｃＭ，ＰＩＮ＝０５，
ＰＯＵ＝０１，取ＬＯＤ＝２５为阈值，对ＱＴＬ进行定位和
效应估算［２０］．

２　结果与分析
２．１　大豆主要产量性状在Ｆ２分离群体中的表现

对Ｆ２群体及其亲本的单株粒数、单株粒质量、

单株荚数和百粒质量４个主要产量性状进行室内考
察和分析，结果（表１）显示，以上各性状在２个亲本
间差异很大，４个性状均具有较大的遗传力，主要产
量性状频率分布和偏度、峰度检验表明，单株粒数、

单株粒质量、单株荚数和百粒质量等４个产量性状
指标均呈正态分布，具有较小偏度值．各农艺性状的
峰度均较平坦，为低阔峰．综合以上分析指标，Ｆ２群
体主要产量性状均表现为正态分布且具有广泛的分

布频率，呈典型的数量遗传模式．

表１　大豆主要产量性状在亲本及Ｆ２群体中的分布
Ｔａｂ．１　ＤｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｍａｉｎｙｉｅｌｄｔｒａｉｔｓｏｆｓｏｙｂｅａｎｉｎｐａｒｅｎｔｓａｎｄＦ２

性状　　
亲本 Ｆ２

吉育５０ 吉农１８ 平均值±标准差 最大值 最小值 偏度 峰度

单株粒数 ２０７．６９ １７１．８９ １８７．３８±１．０９ ５１４．００ ２９．００ １．２１ １．９１

百粒质量／ｇ １８．６６ １３．８８ １７．７２±１．２８ ２３．３４ １１．１５ ０．０７ ０．９４

单株荚数 ８２．５０ ７４．１０ ７９．８１±３．０１ ２１２．００ １０．００ １．１２ １．７２

单株粒质量／ｇ ３６．８４ ２４．１１ ３２．９６±１４．６３ １０５．２１ ４．９０ １．５６ ３．２０

２．２　大豆遗传图谱的构建
本研究采用３８０对ＳＳＲ引物在父母本间进行多

态性引物筛选，其中有１１８对引物在亲本 ＤＮＡ间表
现出较好的多态性，多态率为３１０５％，再利用在父
母本间表现多态性的１１８对 ＳＳＲ引物在 Ｆ２分离群
体的２３６个单株上进行ＰＣＲ扩增，经８０ｇ·Ｌ－１变性
聚丙烯酰胺凝胶电泳检测后统计谱带信息．利用
ＭａｐｍａｋｅｒＥｘｐ３０软件，调出数据文件，重组率≤
０５０，推测可能的连锁群，以含有２个或２个以上标
记的一组为１个连锁群，最终将１０２个 ＳＳＲ标记划
分到２５个连锁遗传群中，其中１６个 ＳＳＲ标记未被
整合进连锁群中，最终构建了一张包含１０２个标记
的大豆ＳＳＲ连锁遗传图谱（图１）．
２．３　大豆主要产量性状ＱＴＬ定位及分析
２．３．１　加性效应（ＩＣＩＭＡＤＤ）ＱＴＬ检测结果　利用
完备区间作图法，以 ＬＯＤ＝２５为阈值，连续２年对
大豆单株粒数、单株荚数、单株粒质量和百粒质量４
个主要产量性状进行一维扫描（ＩＣＩＭＡＤＤ）时，在４
个连锁遗传群上共检测到１９个具有明显加性效应
的ＱＴＬｓ，其中主效ＱＴＬｓ１５个（表２）．
２年间共检测到与大豆单株粒数相关的 ＱＴＬｓ４

个，分布于４（Ｃ２）、１２（Ｇ）和１７（Ｍ）３个连锁群上，
ＬＯＤ值为 ２６０～３９０，表型变异率为 ３６８％ ～
３８９９％．其中在１２（Ｇ）连锁群 Ｓａｔｔ５９４～Ｓａｔｔ１９９间
检测到１个稳定存在ＱＴＬ，即ｑＮＳＰＰ１２１．

检测到与大豆百粒质量相关的 ＱＴＬｓ共２个，分
布于６（Ａ１）和１２（Ｇ）连锁群上，ＬＯＤ值为２７１和

２９１，其解释的表型变异率分别为９８１％和８７６％．
２００７年在４（Ｃ２）和１２（Ｇ）连锁群上各检测到１个与
大豆单株荚数相关的主效 ＱＴＬｓ，其表型变异率分别
为４３６２％和４１４６％．其中２００７年在１２（Ｇ）连锁群
Ｓａｔｔ５９４～Ｓａｔｔ１９９标记区间检测到的 ｑＮＰＰＰ１２１与
百粒质量检测到的ｑＨＳＷ１２１（２００７年）和单株粒数
检测到的ｑＮＳＰＰ１２１（２００７年）ＱＴＬｓ，所在标记区间
位点相差不超过５０ｃＭ．
２年间检测到与大豆单株粒质量相关的ＱＴＬｓ共

１１个，分布于４（Ｃ２）、１２（Ｇ）和１７（Ｍ）３个连锁群
上，ＬＯＤ值为２７６～８５１，表型变异率为４２７％ ～
３０９２％．其中２００７年检测到的６个 ＱＴＬｓ，即 ｑＳＷ
ＰＰ１２１、ｑＳＷＰＰ１２２、ｑＳＷＰＰ１２３、ｑＳＷＰＰ１２４、
ｑＳＷＰＰ１２５和 ｑＳＷＰＰ１２６，在１２（Ｇ）连锁群上表现
为明显成簇分布；在１２（Ｇ）连锁群上检测到２个２
年间稳定存在的ＱＴＬｓ位点：ｑＳＷＰＰ１２１（２００７、２００８
年）和 ｑＳＷＰＰ１２２（２００７、２００８年）；另外，研究还发
现２００７年在４（Ｃ２）连锁群Ｓａｔｔ６４０～Ｓａｔ＿２４６标记区
间检测到的 ｑＳＷＰＰ４１位点与单株粒数检测到的
ｑＮＳＰＰ４１和单株荚数检测到的 ｑＮＰＰＰ４１位点，
各标记距离相差均不超过５０ｃＭ．
２．３．２　上位性效应（ＩＣＩＭＥＰＩ）ＱＴＬ检测结果　利
用完备区间作图法，以 ＬＯＤ＝２５为阈值，对大豆单
株粒数、单株荚数、百粒质量和单株粒质量４个主要
产量性状进行二维扫描（ＩＣＩＭＥＰＩ）分析时，共检测
到４对具有明显上位性互作的 ＱＴＬｓ，分布于３个连
锁遗传群（表３）．
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图１　ＳＳＲ标记的大豆分子遗传图谱
Ｆｉｇ．１　ＳｏｙｂｅａｎｍｏｌｅｃｕｌａｒｇｅｎｅｔｉｃｍａｐｂａｓｅｄｏｎＳＳＲｍａｒｋｅｒ

表２　完备区间作图法一维扫描（ＩＣＩＭＡＤＤ）检测到的大豆主要产量性状ＱＴＬｓ１）

Ｔａｂ．２　ＱＴＬｓｏｆｓｏｙｂｅａｎｍａｉｎｙｉｅｌｄｔｒａｉｔｓｄｅｔｅｃｔｅｄｂｙＩＣＩＭＡＤＤｍｅｔｈｏｄ

性状 年份 连锁群 ＱＴＬ 标记区间
ＱＴＬ位置
（前／后）／ｃＭ

ＬＯＤ值
加性

效应

表型

变异率／％
单株粒数 ２００７ 　４（Ｃ２） ｑＮＳＰＰ４１ Ｓａｔｔ６４０～Ｓａｔ＿２４６ １８．９／１１．１ ３．９０ ６２．７５ ３５．１３

１２（Ｇ） ｑＮＳＰＰ１２１ Ｓａｔｔ５９４～Ｓａｔｔ１９９ ２７．３／３５．２ ３．４１ －６３．４６ ３８．９９
２００８ １２（Ｇ） ｑＮＳＰＰ１２１ Ｓａｔｔ５９４～Ｓａｔｔ１９９ ３９．３／２３．２ ３．１６ １１．６０ ３８．４４

１７（Ｍ） ｑＮＳＰＰ１７１ Ｓａｔｔ３０６～Ｓａｔ＿１２１ １２．５／１４．１ ２．６０ １．９５ ３．６８
百粒质量 ２００７ １２（Ｇ） ｑＨＳＷ１２１ Ｓａｔｔ５９４～Ｓａｔｔ１９９ ２９．５／３３．０ ２．７１ －１．２８ ９．８１

２００８ 　６（Ａ１） ｑＨＳＷ６１ Ｓａｔｔ４１１～Ｓａｔｔ５９１ ２３．３／０．２ ２．９１ －４．６８ ８．７６
单株荚数 ２００７ 　４（Ｃ２） ｑＮＰＰＰ４１ Ｓａｔｔ６４０～Ｓａｔ＿２４６ ２２．０／２０．８ ５．３８ ４９．６３ ４３．６２

１２（Ｇ） ｑＮＰＰＰ１２１ Ｓａｔｔ５９４～Ｓａｔｔ１９９ ２５．０／３７．２ ３．９０ －３１．２２ ４１．４６
单株粒质量 ２００７ 　４（Ｃ２） ｑＳＷＰＰ４１ Ｓａｔｔ６４０～Ｓａｔ＿２４６ １８．９／１１．１ ８．５１ １４．７４ ２９．２１

１２（Ｇ） ｑＳＷＰＰ１２１ Ｓａｔｔ６９０～Ｓａｔ＿１４０ ４７．３／２６．０ ６．６０ １４．６３ ２９．３７
ｑＳＷＰＰ１２２ Ｓａｔ＿１４０～Ｓａｔｔ５７０ １８．０／４０．０ ３．８２ １０．９６ １３．６９
ｑＳＷＰＰ１２３ Ｓａｔｔ５７０～Ｓａｔｔ３２４ ２８．０／５２．５ ５．７６ －１５．７３ ３０．９２
ｑＳＷＰＰ１２４ Ｓａｔｔ３２４～Ｓａｔ＿３０８ ２２．５／２８．６ ３．５７ １１．４５ １４．４２
ｑＳＷＰＰ１２５ Ｓａｔ＿３０８～Ｓａｔｔ５９４ １７．４／１０．７ ４．８４ －１６．５５ １８．９８
ｑＳＷＰＰ１２３ Ｓａｔｔ５７０～Ｓａｔｔ３２４ ２１．３／４１．２ ６．８３ －１６．４０ ２６．０２
ｑＳＷＰＰ１２７ Ｓａｔ＿１４３～Ｓａｔ＿０６４ ２３．３／２０．９ ４．７８ １４．５１ ２５．２５

２００８ １２（Ｇ） ｑＳＷＰＰ１２１ Ｓａｔｔ６９０～Ｓａｔ＿１４０ ５２．３／２１．０ ５．２８ －１２．９３ ２３．６２
ｑＳＷＰＰ１２２ Ｓａｔ＿１４０～Ｓａｔｔ５７０ ２０．０／３８．０ ５．０８ －１２．５２ ２０．７７

１７（Ｍ） ｑＳＷＰＰ１７１ Ｓａｔｔ３０６～Ｓａｔ＿１２１ １２．５／１４．１ ２．７６ －０．２８ ４．２７

　１）连锁群括号中的大写字母表示公共遗传图谱中的连锁群编号；ＱＴＬ位置中“前”表示距标记区间中第１个标记的距离，
“后”表示距标记区间中第２个标记的距离；ＱＴＬ命名采用美国大豆遗传协会２００４年新制定的ＱＴＬ命名规则［２１］．
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　　２００７年在４（Ｃ２）和１２（Ｇ）２个连锁群间共检测
到３对影响大豆单株粒质量的上位性 ＱＴＬ互作，其
ＬＯＤＡＡ（仅度量上位性引起的变异）值在 ６８０～
８５３之间，可解释的表型变异在１７５６％ ～２２８３％

之间．２００８年在１２（Ｇ）和１７（Ｍ）连锁群间共检测到
１对影响大豆单株粒数的上位性 ＱＴＬ互作，其
ＬＯＤＡＡ值为４１１，表型变异率为１２０３％．

表３　完备区间作图法二维扫描（ＩＣＩＭＥＰＩ）检测到的大豆主要产量性状上位性互作ＱＴＬｓ
Ｔａｂ．３　ＥｐｉｓｔａｔｉｃｉｎｔｅｒａｃｔｉｎｇＱＴＬｓｏｆｓｏｙｂｅａｎｍａｉｎｙｉｅｌｄｔｒａｉｔｓｄｅｔｅｃｔｅｄｂｙＩＣＩＭＥＰＩｍｅｔｈｏｄ

　性状 年份 ＱＴＬ１ 标记区间 ＱＴＬ２ 标记区间
ＬＯＤＡＡ
值

表型

变异率％
单株粒质量 ２００７ ｑＳＷＰＰ４１ Ｓａｔｔ６４０～Ｓａｔ＿２４６ ｑＳＷＰＰ１２１ Ｓａｔｔ６９０～Ｓａｔ＿１４０ ８．５３ ２２．８３

ｑＳＷＰＰ４１ Ｓａｔｔ６４０～Ｓａｔ＿２４６ ｑＳＷＰＰ１２３ Ｓａｔｔ５７０～Ｓａｔｔ３２４ ６．８０ １７．５６

ｑＳＷＰＰ４１ Ｓａｔｔ６４０～Ｓａｔ＿２４６ ｑＳＷＰＰ１２３ Ｓａｔｔ５７０～Ｓａｔｔ３２４ ７．７７ １８．９１

单株粒数 ２００８ ｑＮＳＰＰ１２１ Ｓａｔｔ５９４～Ｓａｔｔ１９９ ｑＮＳＰＰ１７１ Ｓａｔｔ３０６～Ｓａｔ＿１２１ ４．１１ １２．０３

２．４　大豆主要产量性状遗传相关性分析
通过对大豆单株荚数、单株粒数、百粒质量和单

株粒质量４个主要产量性状进行相关性分析（表４），
可以看出，４个主要产量性状均呈极显著正相关，其
中单株粒数与单株粒质量的相关系数最高为０９６８，
其次是单株荚数与单株粒数的相关系数为０９５７，单
株荚数与单株粒质量相关系数为０９３９，相关系数最
低的为百粒质量与单株荚数、单株粒数，其相关系数

分别为０２２０和０２４４．分析结果表明与４个主要产
量性状相关的基因可能存在 ＱＴＬｓ簇，且紧密连锁，
这一结果与本研究初步定位结果基本吻合．

表４　大豆主要产量性状的Ｐｅａｒｓｏｎ相关分析１）

Ｔａｂ．４　ＴｈｅＰｅａｒｓｏｎｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｏｙｂｅａｎｍａｉｎ

ｙｉｅｌｄｔｒａｉｔｓ

性状 项目 单株荚数 单株粒数 百粒质量

单株粒数 ｒ
Ｐ
Ｎ

０．９５７

０．０００
０．１９０

百粒质量 ｒ
Ｐ
Ｎ

０．２２０

０．００２
０．１９０

０．２２４

０．００１
０．１９０

单株粒质量 ｒ
Ｐ
Ｎ

０．９３９

０．０００
０．１９０

０．９６８

０．０００
０．１９０

０．３８４

０．０００
０．１９０

　１）“”表示相关达００１的极显著水平．

３　讨论与结论
作物相关性状 ＱＴＬ的集中分布是一种普遍现

象，有不少ＱＴＬ可能具有多效性．不同性状的相关性
被认为是基因连锁或一因多效的主要原因，ＱＴＬ分
析结果则表明相关性状ＱＴＬ常常存在于相同的染色

体区段上．本研究利用完备区间作图法在 Ｆ２及其衍
生群体中共检测出与４个主要农艺性状相关的 ＱＴＬ
位点１９个，这些位点大多集中于Ｃ２及Ｇ连锁群上，
这与吴晓雷等［２２］２００１年发现的“与产量密切相关的
重要农艺性状的ＱＴＬ位点集中分布在 Ｃ２和 Ｎ等连
锁群的特定区域”的结果基本一致．从定位结果看，
相关性状的 ＱＴＬｓ大多聚集在染色体的相近或相同
区域内，具有相关功能的基因成簇分布的现象在植

物中是普遍存在的．例如，本研究发现控制单株粒质
量的基因在Ｇ连锁群中存在明显簇集现象；２００７年
在１２（Ｇ）连锁群 Ｓａｔｔ５９４～Ｓａｔｔ１９９标记区间检测到
的单株荚数 ｑＮＰＰＰ１２１位点与百粒质量检测到的
ｑＨＳＷ１２１和单株粒数检测到的ｑＮＳＰＰ１２１位点也
表现较为明显的簇集现象，且标记区间位点相差不

超过５０ｃＭ．这一研究结果与郭龙彪等［２３］２００２年在
水稻中检测到与产量相关的抽穗期、有效穗、穗长、

株高、结实率等５个ＱＴＬｓ位于同一区域的结论相吻
合．这些功能相关的基因成簇分布于同一基因组区
域，并处在同一染色质环境中，可以解释为功能相关

的基因表达都集中在个体发育中的某个时期，可能

与发育阶段密切相关．
与公共遗传图谱（ＧｍＣｏｍｐｏｓｉｔｅ２００３）比较，本研

究中定位的结果与大豆数据库 ＳｏｙＢａｓｅ（ｈｔｔｐ：∥ｓｏｙ
ｂａｓｅ．ａｇｒｏｎ．ｉａｓｔａｔｅ．ｅｄｕ）已定位的结果具有较好的吻
合性．例如，本研究在４（Ｃ２）和１２（Ｇ）连锁群中检测
到３个与大豆单株粒质量相关的ＱＴＬｓ，即ｑＳＷＰＰ４
１、ｑＳＷＰＰ１２７和ｑＳＷＰＰ１２３，与ＳｏｙＢａｓｅ库Ｃ２连锁
群中Ｓｄｗｔ２２、Ｇ连锁群中Ｓｄｗｔ１１４和Ｓｄｗｔ４２比较，
距离第１个引物的距离相差均不超过５０ｃＭ，因此，
研究初步认为这３个 ＱＴＬｓ与 ＳｏｙＢａｓｅ库中的 ＱＴＬｓ
可能是相同的ＱＴＬｓ．另外，研究还通过与 ＳｏｙＢａｓｅ库
相关ＱＴＬ信息的比对，在１２（Ｇ）连锁群 Ｓａｔ＿３０８～
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Ｓａｔｔ５９４标记区间初步确定了１个新的大豆单株粒质
量ＱＴＬ，即ｑＳＷＰＰ１２５．

由于存在基因型 ×基因型和基因型 ×环境互
作，对ＱＴＬ研究最为困难的是在不同的遗传背景和
不同的环境条件下找到最稳定的 ＱＴＬ．大多数 ＱＴＬ
受环境影响较大，不同的环境下 ＱＴＬ定位的结果不
尽一致［２４］．Ｔａｎｋｓｌｅｙ等［２５］认为相当部分ＱＴＬ，特别是
主效ＱＴＬ在不同的环境中容易被检测到．然而本研究
发现大部分产量相关性状，即使是主效ＱＴＬ也并未在
２年间相同标记区间被定位，说明环境对ＱＴＬ定位有
较大的影响．因此，进一步扩大构建不同类型大豆遗传
群体，在不同世代、不同生态环境下探讨ＱＴＬ定位结
果对大豆遗传育种研究具有重要意义．
　致谢：感谢吉林农业大学生物技术中心对本研究的支持和
帮助！
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