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摘要:以河北省粮油作物研究所选育的高蛋白大豆冀豆 12 号为母本，高油大豆冀黄 13 为父本所获得的 F9重组

自交系的 148 个株系为试验材料，构建该群体的连锁图谱，并对品质性状( 蛋白质含量、油分含量) ，产量相关性状( 株
高、底荚高、分枝数、主茎节数、有效荚、无效荚、单株粒重、单株粒数) 进行调查及 QTL分析，结果表明，10 个性状共检
出 15 个 QTL位点，其中蛋白和油份含量定位在 A2 连锁群上，贡献率分别为 10%，16%，同时发现 C2 连锁群上聚集了
与产量相关的位点。
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QTL Analysis of Soybean Quality and Yield Related Characters

JIANG Chun-zhi，PEI Cui-juan，JING Hui-xian，ZHANG Meng-chen，WANG Tao，
DI Rui，LIU Bing-qiang，YAN Long

( 1． Institute of Cereal and Oil Crops，Hebei Academy of Agriculture and Forestry Sciences，Shijiazhuang
Branch Center of National Center for Soybean Improvement，Shijiazhuang 050031，China)

Abstract: Cross was made using high protein content variety Jidou 12 as female parent and high oil content va-
riety Jihuang 13 as male parent，and get F9RIL population with 148 single plants． The linkage map of this population
was made using F9 family． The quantitative characters such as protein and oil content as well as yield related charca-
ters such as plant hight，first pod hight，branch number，nod number，efective pod，sterile pod，seed weight per
plant，seeds per plant were recorded and mapped． 15 QTLs for 10 characters were detected． The QTLs of protein and
oil content were located on A2 linkage group，and the contribution rate is 10% and 16% respectively． The result al-
so showed that most QTLs of the characters corelatited to yield were located on C2 linkage group．
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大豆许多重要的性状如与产量相关的性状、品
质性状、抗性等，都属于多基因控制的数量性
状［1 － 3］。对这些有重要价值的性状进行 QTL 定位，
目的就是尽可能地发掘有利用价值的等位基因，将

分子标记辅助选择用于育种实践，服务育种，同时为

从众多的大豆种质资源中选择出有价值的材料提供

依据。
国内外发表的大豆遗传连锁图谱所选用的作图

群体的亲本均属于种属远缘，没有针对性的选择目

标性状亲本品种，这对大豆性状定位会带来一定困

难［4 － 11］。为更好地揭示大豆品质和产量相关性状
的遗传特性，丰富大豆遗传图谱，使所定位的基因位

点更具有实用价值，本研究利用河北省粮油作物研

究所大豆室自己培育的高蛋白大豆品种冀豆 12 号
与高油大豆品种冀黄 13 为亲本配制杂交组合得到
F9重组自交系群体，并利用 F9群体进行了品质性状

及其他重要产量性状的 QTL定位，锁定 QTL分布的
特定区间，为目标性状的精细定位、基因的图位克隆
以及分子标记辅助育种提供理论依据。另外利用本
试验定位的标记与另一群体的定位结果进行了比

较，结果表明很多性状在两个群体中的定位结果是

一致的。

1 材料和方法
1． 1 试验材料及性状的调查
试验材料为河北省粮油作物研究所大豆室构建
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的 F9重组自交系群体( RIL) : 该群体的母本为高蛋
白品种冀豆 12 号，父本为高油品种冀黄 13，2003 年
通过人工杂交，获得 F0 杂交粒，通过单粒传法获得

F9包括 148 个单株的重组自交系群体。本试验所使
用的 150 对 SSR 引物由上海生工生物工程技术服
务有限公司合成。
品质性状的调查标准: 使用德国 Bruker 公司的

MATRIX-I型傅立叶变换近红外光谱仪检测了各单
株的蛋白质和油份含量; 株高: 自子叶节至植株主茎

顶端的高度; 底荚高: 自子叶节至最底荚的高度; 主

茎分枝数: 主茎上每枝结荚超过 2 个荚的分支总数;
主茎节数: 自子叶节至植株主茎顶端的节数; 有效

荚: 每单株有籽粒的荚的总数; 无效荚: 没有籽粒的

荚; 单株粒数: 每单株所有籽粒的总数; 单株粒重: 每

单株籽粒的总重量。
1． 2 DNA提取
在田间各株系内随机选取等量的新鲜叶片，按

照 SDS方法提取亲本及群体 DNA。
1． 3 DNA浓度检测
取少量 DNA样品在 0． 8%琼脂糖胶上检测，在紫

外分光光度计( 美国 AgilentAgilent 8453E) 上测定质量
和浓度，根据检测和测定结果稀释至 20 ng /μL备用。
1． 4 SSR分析

PCR扩增: PCR 扩增反应采用 20 μL 反应体
系: 20 ng 总 DNA，0． 15 mmol /L each 引物，150
μmol /L each dNTP，2． 0 μL 10 × Buffer，1 U Taq 酶，

用 ddH2O补足 20 μL。PCR 反应条件为: 94℃预变
性 5 min，进入循环: 94℃变性 30 s; 47℃复性 30 s;
72℃延伸 30 s; 循环 35 次后在 72℃延伸 5 min，置于
4℃下保存。
变性聚丙烯酰胺凝胶电泳方法: 取 10 μL PCR

样品加入 5 μL 3 × Loading Buffer，混匀后，在 95℃变
性 3 min，立即放至冰上冷却。PCR产物在 6%的聚
丙烯酰胺测序胶上分离。在 100 W 恒功率下电泳
约 1． 5 h，染色方法采用银染。
1． 5 统计分析
用 Map Manager QTXb20 构建分子标记连锁图

谱［12，13］。使用 WinQTLCart2． 5 对构建的大豆遗传
连锁图进行扫描，检测与大豆蛋白和脂肪两个品质

性状及产量相关性状连锁的 QTL［14，15］。

2 结果与分析
2． 1 大豆遗传连锁图谱的构建
从文献中报道的位点和大豆连锁图谱中每 10

cM选择一个引物，筛选得到 150 对在亲本间有多态
性的引物，通过对这 150 个 SSR 标记进行连锁分析
发现，连锁的标记有 86 个，分为 24 个连锁群。在这
24 个连锁群上，有 11 个连锁群可以与 Cregan 等
( 1999) 公布的大豆遗传图谱对应起来，有 6 个连锁
群与公布的大豆图谱不一致。图 1 为本试验所得到
的遗传连锁图。连锁的 SSR 标记的总的遗传距离
为 931． 6 cM，标记间的距离为 0． 2 ～ 48． 5 cM。

图 1 F9的遗传连锁图

Fig． 1 Linkage group of F9
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2． 2 品质及产量相关性状的 QTL定位
表 1 列出了利用 F9重组自交系群体定位的品

质和产量相关性状的 QTL 定位结果。本试验利用
WinQTLCart2． 5，扩增条带的统计方法为: 母本标为
“A”，父本标为: “B”，杂合体标为: “H”，未扩增出
的条代表为:“－”，取 LOD值为 2． 5，F9共定位了 10
个性状 15 个 QTL 位点，其中蛋白和油分含量定位

在 A2 连锁群上，贡献率分别为 10%，16%，蛋白质
表现为正的加性效应，脂肪为负的加性效应，说明蛋

白质含量随着世代的增加和基因的进一步纯合，其

含量也在不断增加，而油分含量则相反，其随着时代

的增加和基因的纯合其含量在降低，这就为后代的

选择提供了参考，即蛋白含量应在早代选择，而油分

含量可适当推迟选择时代。
表 1 大豆重要农艺性状的 QTL定位结果

Tab． 1 QTLs of agronomy characters of soybean

性状
character

连锁群
Linkage group

区间
renge

位置
location

LOD 贡献率
/%

Contribute rate
加性效应

Additive effect
显性效应

Dominant effect

株高 Plant hight L Satt229-Satt373 13 5． 33 27 13． 98 － 7． 50

底荚高 C2 Satt365-Satt376 36． 3 7． 27 37 － 18． 00 28． 58

First pod hight K Satt381-Sat399 14． 4 2． 80 14 2． 26 － 3． 82

分枝数 C2 Satt307-Satt365 26． 9 3． 04 22 － 2． 62 1． 08

Brench C2 Satt365-Satt376 30． 7 6． 26 29 － 1． 10 1． 67

节数 Nod number L Satt229-Satt373 0 4． 64 26 2． 63 － 1． 02

有效荚 C2 Satt307-Satt365 25． 8 5． 27 24 － 2． 59 5． 15

Effective pod C2 Satt365-Satt376 32． 2 5． 63 27 － 2． 99 5． 86

C2 Satt365-Satt376 30． 7 5． 03 26 － 25． 47 10． 78

无效荚 Sterile pod G Satt594-Satt517 6． 8 4． 65 6 － 1． 05 12． 29

单株粒重 A2 Sat334-Sat122 10． 8 4． 81 7 1． 12 19． 09

Seed weight per plant C2 Satt307-Satt365 27． 2 3． 90 13 － 7． 64 28． 18

单株粒数 Seed number per plant C2 Satt365-Satt376 31． 5 3． 87 17 － 32． 04 98． 26

蛋白质 Protein content A2 Sat334-Sat122 10． 8 2． 19 10 0． 59 － 3． 32

脂肪 Oil content A2 Satt228-Satt429 0． 4 2． 60 16 － 0． 42 － 0． 07

株高定位了 2 个 QTL 位点，分别在 L 和 C2 连
锁群上，贡献率分别为 27%和 37%，底荚高的 QTL
定位在 K和 C2 连锁群上，贡献率为 14%和 22%，
分枝数的 QTL定位在 C2 连锁群上，贡献率为 29%，
主茎节数定位了 3 个 QTL 位点，分别在 L 和 C2 连
锁群上，有效荚数、单株粒数和单株粒重等性状的
QTL定位在 C2 连锁群上，贡献率在 13% ～ 26%。
图 2 ～ 5 列出各个性状的 LOD曲线图。
从表 1 还可以看出，大部分与产量相关的性状

均定位在了 C2 连锁群上，如株高、底荚高、分枝数、
主茎节数、有效荚数、单株粒数和粒重等，这说明 C2
为控制产量性状基因聚集的连锁群，这为今后开展

产量性状的研究如基因的定位和图位克隆提供了理

论依据。
2． 3 两个群体定位结果的比较
本试验的结果与另一个群体即冀豆 12 号 /冀

nF98的定位结果进行了比较( 图 6) ，结果发现很多性
状两个群体的定位结果是一致的，说明本试验的定位

结果是准确的，可以用来进行后代的辅助选择。

图 2 株高的 LOD曲线图
Fig． 2 LOD map of plant hight

图 3 单株粒重的 LOD曲线图
Fig． 3 LOD map of seed weight per plant
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图 4 蛋白质含量的 LOD曲线图
Fig． 4 LOD map of protein content

图 5 脂肪含量的 LOD曲线图
Fig． 5 LOD map of oil content

图 6 两个组合 QTL定位结果比较

Fig． 6 comparetion of QTL of two crosses

3 讨论
本研究检测到的大部分与产量性状有关的 QTL

都定位在 C2 连锁群上，说明在 C2 连锁群上密集了
控制产量性状基因，这就为大豆的产量改良提供了

有力的理论依据。今后将进一步加密此区段连锁群
的标记密度，使定位更精确。
由于存在基因型 × 基因型和基因型 × 环境互

作，相同性状在不同群体，不同环境条件下表型值不

同，控制同一性状的 QTL 在不同群体、不同的杂交
组合中存在不同的位点。因此对 QTL 研究最为困
难的是在不同遗传背景和不同的环境条件下找到最

稳定的 QTL。因此，有必要进一步用不同群体、不同
杂交组合进行同一性状的 QTL定位，以弄清控制同
一性状的一整套 QTL。同时，找出在不同群体、组合
中控制同一性状的共同 QTL位点，以便育种中应用。
本试验通过对两个群体的定位结果进行比较得到部

分性状一致的 QTL，且贡献率也基本一致。
从性状定位的 QTL位点的加性效应分析，蛋白

质含量为正的加性效应，而油分含量为负的加性效

应，这一结果为后代蛋白和油分含量性状的选择提

供了有益的参考。
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