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摘要　磷效率是复杂的数量性状，有一系列基因参与其中。利用科丰１号×南农１１３８－２衍生的

重组自交系群体ＮＪＲＩＫＹ，对影响大豆磷效率的加性和上位性ＱＴＬ同时进行定位，比较在两种磷

条件下的大豆磷效率ＱＴＬ的表达差异。采用５个指标评估大豆的磷效率，包括：茎干重、根干重、

根冠比、磷利用效率和磷吸收效率。结果表明：在高磷和低磷条件下在８个连锁群上分别检测到３

个和１２个加性的ＱＴＬ，可解释４．０％～１３．８％的表型变异；另外，在高磷和低磷条件下，分别检测

到１２对和７对互作的ＱＴＬ，可解释３．３％～１９．９％的表型变异。本研究的ＱＴＬ定位结果为进一

步了解大豆在不同磷条件下的磷效率遗传机制提供了重要的线索。
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４期 耿雷跃等：大豆磷效率ＱＴＬ定位及互作分析 ４６１　　

　　磷元素是植物必需的大量元素之一，在植物生

长发育和新陈代谢中起着重要的作用［１～３］。尽管土

壤中全磷含量并不低，但有７０％～９０％的磷进入土

壤而成为难以被作物吸收状态，导致土壤中有效磷

含量较低［４］。如何充分利用这些潜在磷素资源，提

高土壤磷的生物有效性是需要研究的重要课题。改

良作物自身利用磷素的能力，即通过遗传育种的方

法，培育能充分吸收利用土壤中磷营养的作物品种，

是提高作物磷效率的有效途径。改良作物的磷营养

效率需要了解产生磷营养效率差异的原因，特别是

要探明只有在磷胁迫下才产生的专性反应。通过专

性反应提供的信息，寻找产生这一反应的分子标记，

然后通过分子标记追踪控制磷效率的基因，进而才

能更有效的对该性状进行遗传学改良。

作物磷效率与大多数农艺性状一样表现连续的

表型分布［５］，表明该性状是受多基因控制的数量性

状。ＱＴＬ定位作为一种通过分子标记寻找影响数

量性状基因的方法，对研究磷效率这样的复杂数量

性状有很大的优势。它能够在统计学上找到影响数

量性状变化的基因组区域［６］。２０世纪９０年代以

来，ＱＴＬ定位在作物磷效率的研究上已有较多报

道，如水稻［７～９］，玉米［１０，１１］，小麦［１２］。但是在大豆

中，磷效率的 ＱＴＬ定位相关研究却很少。只有Ｌｉ

等［１３］，在 Ｆ 连锁群上定位了 ７ 个磷效率相关

的ＱＴＬ。

本研究以科丰１号和南农１１３８－２为亲本构建

的重组自交系群体（ＮＪＲＩＫＹ）为材料
［１４］，运用能够

同时进行 ＱＴＬ加性和上位性分析的软件 ＱＴＬ

Ｍａｐｐｅｒ１．６
［１５，１６］，分别对生长在两种磷条件下的大

豆苗期干物重、磷利用效率和磷吸收效率进行了

ＱＴＬ定位和比较分析，这将有助于对相关ＱＴＬ进

行精细定位以及分子标记辅助育种的开展。

１　材料与方法

１．１　植物材料

供试材料为科丰１号和南农１１３８－２杂交产生

并经过调整的１８４个ＲＩＬ家系（ＮＪＲＩＫＹ），由国家

大豆改良中心通过单粒传法（ＳＳＤ）培育而成
［１４］。

１．２　试验设计

试验采用裂区设计。主区为高磷和低磷处理，

副区为１８４个家系及２个亲本随机区组排列。３次

重复，每次重复种３株。

１．３　生长环境

群体和他们的亲本种于两升的塑料盆内。每盆

内装大约１．５ｋｇ在南京江浦取的干土。为了避免其

他元素缺乏对低磷胁迫的表型的影响，在不施磷的盆

内加入Ｈ２ＮＣＯＮＨ２和 ＫＣｌ，使其浓度分别达到５０

ｍｇ／ｋｇ和１５ｍｇ／ｋｇ。施磷的盆内加入Ｈ２ＮＣＯＮＨ２和

ＫＨ２ＰＯ４使其浓度分别达到５０ｍｇ／ｋｇ和１５ｍｇ／ｋｇ。

群体于２００５年７月１日种植。六周以后，植株开花

前取样。

１．４　性状测定

测定总茎干重（ＳＤＷ，ｇ），根干重（ＲＤＷ，ｇ），根冠

比（Ｒ／Ｓ），磷利用效率（单位磷产生的干物重，ＰＵＥ，

ｇ／ｍｇ），磷吸收效率（每株的磷含量，ＰＡＥ，ｍｇ／ｐｌａｎｔ），

五个性状。干重测定方法为分别取茎和根，清水冲洗

后吸干，放入烘箱内，１０５℃杀青１ｈ，６５℃烘干至恒

重，称重。采用钒钼黄比色法测定磷含量［１７］。

１．５　数据分析

所有统计均用ＳＡＳ９．０
［１８］。数据描述性统计

和相关分析采用 Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｖｅ菜单，方差分析采用

ＧＬＭ过程。广义遗传率根据方差分析结果按公式

Ｈ２ｂ＝（Ｍ１－Ｍ２）／（Ｍ１＋Ｍ２×Ｒ）计算，其中 Ｍ１为

家系间均方，Ｍ２为误差均方，Ｒ为重复次数。

利用该ＲＩＬ群体业已构建的包括２２１个分子标

记的遗传图谱（所应用的ＳＳＲ标记均来自ｗｗｗ．ｓｏｙ

ｂａｓｅ．ｏｒｇ）
［１９～２１］，ＱＴＬＭａｐｐｅｒ１．６（ｗｗｗ．ｃａｂ．ｚｊｕ．ｅｄｕ．

ｃｎ／ｉｃｓ／ｆａｃｕｌｔｙ／ｚｈｕｊｕｎ．ｈｔｍ）
［１５，１６］对上述５个性状的

加性ＱＴＬ和加加上位性进行混合线性模型的复合区

间作图及遗传参数估算，以Ｐ＜０．００５和 ＬＯＤ＞２．０

为阈值进行定位分析。根据 ＭｃＣｏｕｃｈ
［２２］等提出的原

则命名各ＱＴＬ。

２　结果与分析

２．１　表型性状及其变化

不同Ｐ处理条件下性状的表现见表１。所有性

状在ＲＩ家系间均表现出极显著的差异，在亲本间

在多数情形下差异不显著，只有根干重在两种磷水

平下差异显著。所研究的 ＲＩＬ群体不同性状的家

系间变异幅度大，存在明显的超亲分离现象。并且

所有性状的分布均近似于正态分布。表明这些性状

均为多基因控制的数量性状。各性状的广义遗传力

中等偏低，在１６．９％～４２．５％之间，表明磷效率相

关的性状较易受环境的影响。
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表１　大豆ＲＩＬ群体及其亲本６个性状的统计分析

Ｔａｂｌｅ１　ＧｅｎｅｒａｌｓｔａｔｉｓｔｉｃｓｆｏｒｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃｔｒａｉｔｓｏｆｔｈｅＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｔｈｅｉｒｐａｒｅｎｔｓ

性状

Ｔｒａｉｔ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

重组自交家系ＲＩＬｓ 亲本Ｐａｒｅｎｔｓ（狓） 显著性Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ

均数 Ｍｅａｎ

狓±ＳＤ

幅度

Ｒａｎｇｅ

偏度

Ｋｕｒｔｏｓｉｓ

科丰

Ｋｅｆｅｎｇ

南农１１３８－２

Ｎａｎｎｏｎｇ１１３８－２
ＲＩＬｓ Ｒｅｐｓ Ｐａｒｅｎｔｓ

Ｈ２ｂ（％）

ＳＤＷ －Ｐ ２．６７±０．６０ １．２８－４．３２ ０．２６ １．９１ ３．３０   ｎｓ ４１．５

＋Ｐ ２．７０±０．６４ １．４０－４．８１ ０．７２ ２．５０ ３．６７  ｎｓ ｎｓ ３８．４

ＲＤＷ －Ｐ ０．９３±０．１６ ０．６０－１．４５ ０．５４ ０．６８ １．２８  ｎｓ  ４１．５

＋Ｐ ０．９７±０．１４ ０．６６－１．３７ ０．２１ ０．７３ １．３８  ｎｓ  ２２．９

Ｒ／Ｓ －Ｐ ０．３７±０．０７ ０．２２－０．６２ ０．３９ ０．３７０．３５  ｎｓ ｎｓ ４１．１

＋Ｐ ０．３８±０．０７ ０．２０－０．６４ ０．６４ ０．３９０．３７   ｎｓ ３４．７

ＰＵＥ －Ｐ ０．３６±０．１１ ０．１３－０．７６ １．２９ ０．２５０．２５   ｎｓ ４２．５

＋Ｐ ０．３６±０．１０ ０．１８－０．７４ １．１６ ０．２５０．２９   ｎｓ １６．９

ＰＵＰ －Ｐ １１．０８±３．３１ ４．５５－２３．５３ ０．６４ ９．６９１５．８０   ｎｓ ３５．８

＋Ｐ １１．８７±４．０１ ４．８７－３０．３８ １．０９ １３．３４２０．１６   ｎｓ ２９．６

　　注：ｎｓ为不显著，，和 分别表示在０．０５，０．０１和０．００１水平上显著，下同。

Ｎｏｔｅ：ｎｓ，ｎｏｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ；，，ｉｎｄｉｃａｔｅｄＰ＜０．０５，０．０１ａｎｄ０．００１，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ｔｈｅｓａｍｅｂｅｌｏｗ．

２．２　相关分析

从相关分析的结果（见表２）可以看出，各性状

在高磷与低磷条件下的自身的相关系数虽然均达到

显著水平，但均不高，在０．１５～０．５３之间，说明磷处

理对各性状的影响比较显著。

磷利用效率在两种磷水平下与茎干重、根干重

和根冠比的相关系数均不高，只在低磷水平下与茎

干重显著相关。而磷吸收效率在两种磷水平下与茎

干重、根干重均成极显著正相关，与根冠比成显著负

相关。表明磷吸收效率对干物重的影响较大。在两

种磷水平下，磷利用效率与磷吸收效率之间，均成极

显著负相关。

表２　在两种磷水平下５个性状在ＲＩＬ群体中的相关性

Ｔａｂｌｅ２　ＰｈｅｎｏｔｙｐｉｃｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓａｍｏｎｇｆｉｖｅｔｒａｉｔｓｕｎｄｅｒｔｗｏＰｌｅｖｅｌｓｉｎＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

性状

Ｔｒａｉｔ

茎干重

ＳＤＷ

根干重

ＲＤＷ

根冠比

Ｒ／Ｓ

磷利用效率

ＰＵＥ

磷吸收效率

ＰＡＥ

茎干重ＳＤＷ ０３２ ０．５５ －０．７７ －０．０６ｎｓ ０．６７

根干重ＲＤＷ ０．５４ ０５３ ０．０５ｎｓ ０．０６ｎｓ ０．３６

根冠比Ｒ／Ｓ －０．７０ ０．１７ ０３１ ０．０７ｎｓ －０．４８

磷利用效率ＰＵＥ ０．１５ ０．１４ｎｓ －０．０７ｎｓ ０１５ －０．６５

磷吸收效率ＰＡＥ ０．４８ ０．３４ －０．２７ －０．６８ ０２８

　　注：，，ｎｓ和表１相同。在对角线上的数据（黑体）表示在两种磷水平下５个性状自身的相关系数。在对角线上部的数据表示在高磷

水平下的５个性状相关系数。在对角线下的数据表示在低磷水平下５个性状的相关系数。

Ｎｏｔｅ：，，ｎｓ，ｔｈｅｓａｍｅｔｏｔａｂｌｅ１．Ｄａｔａａｌｏｎｇｄｉａｇｏｎａｌ（ｂｏｌｄ）ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓａｍｏｎｇｆｉｖｅｔｒａｉｔｓｕｎｄｅｒｔｗｏＰｃｏｎｄｉ

ｔｉｏｎｓ．ＤａｔａａｂｏｖｅｔｈｅｄｉａｇｏｎａｌｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｕｎｄｅｒｈｉｇｈＰｃｏｎｄｉｔｉｏｎ；Ｄａｔａｂｅｌｏｗｔｈｅｄｉａｇｏｎａｌｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ

ｕｎｄｅｒｌｏｗＰｃｏｎｄｉｔｉｏｎ．

２．３　加性ＱＴＬ分析

对与大豆磷效率相关的５个性状在两种磷水平

下分别定位，一共定位到１５个大于给定阈值的

ＱＴＬ，贡献率在３．９９％～１３．８４％之间。其中大于

１０％ 的 有 ３ 个，为 狇犾狊犱狑Ｃ１．１，狇犾狉犱狑Ｃ２．１ 和

狇犺狉犱狑Ｃ２．１，结果列于表３。

在低磷水平下，共定位到１２个 ＱＴＬ，其中对于

茎干重只定位到一个ＱＴＬ，位于Ｃ１连锁群上，贡献

率为１１．３６％。对于根干重共定位到４个ＱＴＬ，分布

于Ｂ１，Ｃ１，Ｃ２，Ｉ－２连锁群上，贡献率在４．２７％～

１２．５２％之间。其中位于Ｃ１连锁群上的狇犾狉犱狑Ｃ１．１

与影响茎干重的狇犾狊犱狑Ｃ１．１共位。对于根冠比共定
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位到３个ＱＴＬ，分布于Ｃ２，Ｄ２，Ｏ连锁群上，贡献率

在４．９６％～７．１９％之间。其中位于Ｃ２连锁群上的

狇犾狉／狊Ｃ２．１与影响根干重的狇犾狉犱狑Ｃ２．１共位。对于

磷利用效率共定位到３个ＱＴＬ，分布于Ｄ２，Ｉ－１，Ｊ－

２连锁群上，贡献率在３．９９％～７．３７％之间。对于磷

吸收效率只定位到１个ＱＴＬ，位于Ｄ２连锁群上，贡

献率为８．７８％，与影响磷利用效率的狇犾狆狌犲Ｄ２．１

共位。

在高磷水平下共定位到３个 ＱＴＬ，其中对于茎

干重、根干重和根冠比各定位１个ＱＴＬ，分布于Ｃ２，

Ｏ连锁群上，贡献率在４．９２％～１３．８４％之间。没有

定位到影响磷利用效率和磷吸收效率的ＱＴＬ。位于

Ｏ连锁群上，影响茎干重的狇犺狊犱狑Ｏ．１和影响根冠比

的狇犺狉／狊Ｏ．１共位。

共检测到２个在两种磷水平下同时表达的

ＱＴＬ。其中一个位于 Ｃ２连锁群上，在ｓａｔｔ３６５－

ｓａｔｔ６５８之间，影响根干重。另一个位于 Ｏ 连锁群

上，在ｓａｔ＿２９１－ｓａｔ＿１４５之间，影响根冠比。

表３　高磷、低磷条件下检测到的磷效率相关性状的加性 ＱＴＬ

Ｔａｂｌｅ３　ＡｄｄｉｔｉｖｅＱＴＬｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈＰ－ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｕｎｄｅｒｌｏｗａｎｄｈｉｇｈＰｃｏｎｄｉｔｉｏｎ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

性状

Ｔｒａｉｔ

位点

ＱＴＬ

连锁群

Ｌｉｎｋａｇｅ

标记区间

Ｍａｒｋｅｒｉｎｔｅｒｖａｌ
ＬＯＤ

加性效应

Ａｄｄｉｔｉｖｉｔｙ

贡献率

Ｈ２（％）

－Ｐ ＳＤＷ 狇犾狊犱狑Ｃ１．１ Ｃ１ ｓａｔｔ１９４－ｓａｔ＿３３７ ２．８ ０．１９１ １１．４

ＲＤＷ 狇犾狉犱狑Ｂ１．１ Ｂ１ ｓａｔ＿１５１－ｓａｔ＿２６１ ２．９ －０．０３９ ５．８

狇犾狉犱狑Ｃ１．１ Ｃ１ ｓａｔ＿３２２－ｓａｔｔ２９４ ３．８ －０．０４２ ７．０

狇犾狉犱狑Ｃ２．１ Ｃ２ ｓａｔｔ３６５－ｓａｔｔ６５８ ５．７ －０．０５７ １２．５

狇犾狉犱狑犐－２．１ Ｉ－２ ｓａｔｔ５６２－ｓａｔ＿１７４ ２．０ ０．０３３ ４．３

Ｒ／Ｓ 狇犾狉／狊Ｃ２．１ Ｃ２ ｓａｔｔ３６５－ｓａｔｔ６５８ ３．１ －０．０１９ ７．２

狇犾狉／狊Ｄ２．１ Ｄ２ ｓａｔｔ５１４－ｓａｔｔ３１１ ２．７ ０．０１６ ５．３

狇犾狉／狊Ｏ．１ Ｏ ｓａｔ＿２９１－ｓａｔ＿１４５ ２．５ －０．０１６ ５．０

ＰＵＥ 狇犾狆狌犲Ｄ２．１ Ｄ２ ｓａｔｔ６６９－ｓａｔ＿２９２ ２．８ ０．０３０ ６．６

狇犾狆狌犲犐－１．１ Ｉ－１ ｓａｔ＿４１９－ｓａｔｔ６２３ ２．０ －０．０２３ ４．０

狇犾狆狌犲犑－２．１ Ｊ－２ ｓａｔ＿３９４－ｓａｔ＿２２４ ３．０ －０．０３１ ７．４

ＰＡＥ 狇犾狆犪犲Ｄ２．１ Ｄ２ ｓａｔｔ６６９－ｓａｔ＿２９２ ３．８ －０．９２５ ８．８

＋Ｐ ＳＤＷ 狇犺狊犱狑Ｏ．１ Ｏ ｓａｔ＿２９１－ｓａｔ＿１４５ ２．０ ０．１４３ ４．９

ＲＤＷ 狇犺狉犱狑Ｃ２．１ Ｃ２ ｓａｔｔ３６５－ｓａｔｔ６５８ ５．７ －０．０３９ １３．８

Ｒ／Ｓ 狇犺狉／狊Ｏ．１ Ｏ ｓａｔ＿２９１－ｓａｔ＿１４５ ３．７ －０．０２３ ９．１

　　注：１）加性效应，即一个父本等位基因取代母本等位基因的效应 ２）加性效应贡献率

Ｎｏｔｅ：１）Ａｄｄｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔ，ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｅｆｆｅｃｔｗｈｅｎａｍａｔｅｒｎａｌａｌｌｅｌｅｉｓｒｅｐｌａｃｅｄｂｙａｐａｔｅｒｎａｌａｌｌｅｌｅ

２）Ｖａｒｉａｔｉｏｎｅｘｐｌａｉｎｅｄｄｕｅｔｏａｄｄｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔ

２．４　上位性ＱＴＬ分析

在两种磷水平下共检测到１９对互作的 ＱＴＬ，

它们分布于除Ｈ外的其他所有连锁群上。

在低磷水平下，除茎干重外，四个性状共检测到

７对互作的ＱＴＬ，贡献率在５．５％～９．６％之间，没

有检测到贡献率大于１０％的互作位点。

在高磷水平下，只在根干重和磷利用效率两个

性状中检测到互作的ＱＴＬ。共检测到１２个ＱＴＬ，

其中影响根干重的８个，影响磷利用效率的４个。

贡献率在３．３％～１９．９％之间，其中有三对互作的

ＱＴＬ效应值大于１０％，两对影响根干重，一对影响

磷利用效率。

３　讨论

在大豆中，磷效率在不同基因型之间的差异普

遍存在［２３～２５］。这种差异可表现为磷素吸收量（积

累）的差异和磷素代谢特性的差异。因此，磷效率可

以划分为磷吸收效率和磷利用效率［２６］。磷吸收效

率，即植物对土壤中磷的吸收能力，用单株的吸磷量

表示。磷利用效率，即植物对体内磷的代谢利用能

力，用植物利用单位含量的磷所生产的干物重表示。

探讨在两种磷水平下群体的两种磷效率的变

化，以及它们对植株茎干重和根干重的影响。从相
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关分析的结果可以看出在两种磷水平下，植株的茎

干重和根干重主要受磷吸收效率的影响，均达到极

显著水平。而磷利用效率对茎干重和根干重的影响

较小，未达到显著水平。这与徐青萍等［２４］的试验结

论相同。

表４　高磷、低磷条件下检测到的磷效率相关性状的互作 ＱＴＬ

Ｔａｂｌｅ４　ＥｐｉｓｔａｔｉｃＱＴＬａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈＰｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙｕｎｄｅｒｌｏｗａｎｄｈｉｇｈＰｃｏｎｄｉｔｉｏｎ

处理

Ｔｒｅａｔｍｅｎｔ

性状

Ｔｒａｉｔ

连锁群

Ｌｉｎｋａｇｅ

区间

Ｉｎｔｅｒｖａｌ

连锁群

Ｌｉｎｋａｇｅ

区间

Ｉｎｔｅｒｖａｌ

ＬＯＤ值

ＬＯＤｓｃｏｒｅ

互作效应

ＡｉＡｊ

贡献率

Ｈ２ＡＡ％

－Ｐ
ＲＤＷ

Ｃ２

Ｄ１ａ＋Ｑ

ｓａｔｔ６８１－ｓａｔｔ２２７

ｓａｔｔ４６８－ｓａｔ＿１６０

Ｍ

Ｌ－２

ｓａｔ＿１４８－ｓａｔ＿２５８

ｓａｔ＿２４５－ｓａｔｔ３７３

５．５

３．５

－０．０４５

－０．０４４

７．２

７．０

Ｒ／Ｓ Ｊ ｓｃｔ＿００１－ｓａｔｔ２１５ Ｋ ｓｃｔ＿１９６－ｓａｔｔ４６ ４．７ ０．０２１ ９．１

ＰＵＥ Ｆ－１ ｓａｔｔ３３５－ｓａｔｔ５２２ Ｋ ｓａｔｔ３２６－ｓａｔ＿３６３ ４．１ －０．０３７ ９．６

ＰＡＥ Ｃ２ ｓａｔｔ６８１－ｓａｔｔ２２７ Ｊ－１ ｓａｔｔ４１４－ｓａｔｔ１３２ ４．８ １．０３５ ９．３

Ｅ ｓａｔｔ２１０－ｓａｔｔ３３６ Ｊ－１ ｓａｔｔ４１４－ｓａｔｔ１３２ ３．８ －１．０１５ ８．９

Ｏ ｓａｔ＿３１８－ｓａｔｔ２５９ Ｊ－２ ｓａｔ＿３９４－ｓａｔ＿２２４ ２．２ －０．７９９ ５．５

＋Ｐ ＲＤＷ Ａ１ ｓａｔ＿１７１－ｓａｔｔ６４８ Ｆ－１ ｓａｔｔ５５４－ｓａｔｔ６５１ ７．２ －０．０５３ １１．４

Ｂ１ ｓａｔｔ２５１－ｓａｔ＿１５１ Ｊ－１ ｓａｔｔ４１４－ｓａｔｔ１３２ ５．７ －０．０３３ ４．３

Ｂ２ ｓａｔｔ１６８－ｓａｔ＿３５５ Ｆ－１ ｓａｔｔ２６９－ＡＷ１８６４９３ ２．９ －０．０２９ ３．３

Ｃ１ ｓｃｔ＿１９１－ＡＩ７９４８２１ Ｎ ｓａｔｔ２３７－ｓａｔｔ３１２ ３．３ ０．０３５ ４．８

Ｃ１ ＡＩ７９４８２１－ｓａｔｔ１６４ Ｍ ｓａｔｔ５９０－ｓａｔｔ２４５ ４．９ －０．０４３ ７．５

Ｄ１ａ＋Ｑ ｓａｔｔ２６７－ｓａｔ＿２０１ Ｇ ｓａｔ＿２２３－ｓａｔ＿１６４ ４．８ ０．０６５ １６．８

Ｄ１ｂ＋ｗ ｓａｔｔ７０３－ｓａｔｔ５４６ Ｋ ｓａｔｔ４６－ｓａｔｔ７２７ ４．４ －０．０３９ ６．０

Ｋ ｓａｔｔ７１０－ｓａｔｔ２７３ Ｏ ｓａｔｔ１７３－ｓａｔｔ２６２ ４．８ －０．０３３ ４．４

ＰＵＥ Ａ２ ｓａｔｔ４０９－ｓａｔｔ２２８ Ｋ ｓａｔ＿３５２－ｓａｔ＿２９３ ３．７ －０．０２４ ４．６

Ｂ１ ｓａｔ＿２６１－ｓａｔ＿１５６ Ｃ２ ｓａｔｔ６４０－ｓａｔｔ３２２ ４．０ －０．０３１ ７．２

Ｂ２ ｓａｔｔ１６８－ｓａｔ＿３５５ Ｄ２ ｓａｔ＿２９２－ｓａｔ＿２２２ ６．５ ０．０５１ １９．９

Ｆ ｓａｔｔ３３５－ｓａｔｔ５２２ Ｉ－２ ｓａｔ＿１７４－ｓａｔ＿２１９ ４．７ ０．０３３ ８．３

　　注：１）上位性效应。正值，亲本型＞重组型；负值，亲本型＜重组型　　２）Ｈ２ＡＡ％，分别表示上位性ＱＴＬ贡献率。

１）Ｅｐｉｓｔａｔｉｃｅｆｆｅｃｔｓ．Ｐｏｓｉｔｉｖｅｖａｌｕｅ，ｐａｒｅｎｔａｌｔｙｐｅ＞ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｔｙｐｅ；Ｎｅｇａｔｉｖｅｖａｌｕｅ，ｐａｒｅｎｔａｌｔｙｐｅ＜ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｔｙｐｅ．

２）Ｈ２ＡＡ％ｉｓｔｈｅｇｅｎｅｒａｌｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｆｒｏｍｅｐｉｓｔａｔｉｃＱＴＬ．

　　定位的ＱＴＬ效应值在４．０％～１３．８％之间，均

小于１５％，属于微效基因。这与其他学者研究的结

果相似［１３］。进一步说明大豆磷效率是由微效多基

因控制的数量性状。

对比两种磷水平下的 ＱＴＬ定位结果，只定位

到两个在两种磷水平下一致表达的 ＱＴＬ。其中一

个位于Ｃ２连锁群上，影响根干重。另一个位于 Ｏ

连锁群上，影响根冠比。作者推测这两个 ＱＴＬ可

能是影响根干重和根冠比的持家基因。从分析的结

果可以看出大多数ＱＴＬ在两种环境下表达是不一

致的。为了适应低磷胁迫，生物逐渐进化形成了紧

急基因调控系统。此系统与正常磷水平下的基因调

控系统有所不同［２７，２８］。这些不同的ＱＴＬ可能属于

两个不同的调控系统。这些不一致表达的ＱＴＬ对

于了解不同磷水平下，大豆磷效率调控机制的变化

将有很大帮助。

共检测到三个共位的 ＱＴＬ。一个影响低磷条

件下的根干重和根冠比，位于Ｃ１连锁群上。另一

个影响高磷条件下的茎干重和根冠比位于Ｏ连锁

群上。最值得探讨的一个是在低磷条件下同时影响

磷利用效率和磷吸收效率的ＱＴＬ。它位于Ｄ２连锁

群上ｓａｔｔ６６９－ｓａｔ＿２９２之间。这些共位的 ＱＴＬ可

能是由紧密连锁或者一因多效引起的。

本研究定位到的 ＱＴＬ未发现与Ｌｉ定位到的

ＱＴＬ共位
［１３］。作者推测可能是有以下两个原因：

一是两个研究所应用评估磷效率的性状不同。二是

Ｌｉ等定位所用的数值为磷效率指数，即低磷与高磷

的比值。本研究的目的主要是比较两种磷水平下植
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物遗传机制的变化，所以所用数值为性状的绝对值。

通过标记定位到的 ＱＴＬ 大豆公共图谱上的位

置［２０，２１］，可以发现在Ｂ１连锁群上影响低磷条件下

根干重的狇犾狉犱狑Ｂ１．１附近也存在着两个影响在高

铝条件下根伸长的ＱＴＬ
［２９］。已有研究表明土壤中

有效磷偏低是由于土壤中大部分磷与铝形成螯合

物［３０］，作者推断此区域可能存在通过改变根构型来

提高磷效率的基因。

上位性在复杂数量性状的遗传中起着重要的作

用，但因为技术发展的限制和相关统计分析方法的

缺乏，上位性在复杂数量性状遗传中的重要性常常

被忽视［３１］。因此，这样就不能无偏的估计 ＱＴＬ的

参数。作者使用一个可以同时进行加性ＱＴＬ和上

位性ＱＴＬ联合分析的软件
［１５，１６］，使得到的ＱＴＬ定

位结果更可靠。

ＱＴＬ的检测原理是基于双亲在目标性状上的

差异，在双亲间表现同等效应的基因位点是检测不

到的。并且基因的表达受环境（广义的）的影响较

大，在不同条件下表达强度不同。因此，在现有的实

验条件和统计学方法下，只能检测那些在本实验条

件下表达的基因，一些影响磷效率但在亲本间无差

异或受环境影响较大的基因检测不到。这就需要更

换不同的群体和重复实验，发现其他的 ＱＴＬ，并对

现有ＱＴＬ进行验证，确保其真实性，为其在分子育

种中的应用做准备。
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