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摘　要：大豆品质性状改良一直是大豆育种的重要目标之一。分子遗传学的发展和分子标记技术的逐步深入为大

豆分子辅助选择育种提供了可能。该文综述了大豆 ＱＴＬ的定位方法、大豆品质 ＱＴＬ定位的研究现状和分子标记

辅助选择概况。
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　　大豆是重要的粮饲作物，也是优质植物蛋白、
油脂及多种功能性医疗保健品的重要来源。大豆

蛋白质、脂肪等品质性状一般都是多基因控制的数

量性状，易受基因型和环境互作的影响。随着国际

贸易的发展和人民生活水平的提高，对大豆品质的

要求越来越高。进行大豆品质改良，使其具有更高

的营养价值和经济效益一直是大豆育种工作者研

究的目标之一。传统育种通常是通过表现型进行

基因型的选择，周期长而且效率不高
［１］
。近年来，

数量遗传学和现代生物技术的发展为大豆品质育

种提供了新的契机，借助 ＤＮＡ分子标记和 ＱＴＬ作
图，将控制复杂的数量性状的基因剖分成单个的孟

德尔因子，并确定其在染色体上的具体位置以及与

其它基因之间的关系
［２］
，为实现对基因型的直接选

择提供了可能。

该文主要对大豆 ＱＴＬ定位常用方法以及在控
制大豆品质性状的基因定位的最新研究进展进行

综述，并对大豆分子辅助育种进行分析和展望。

１　ＱＴＬ定位的主要方法

ＱＴＬ定位就是检测分子标记和 ＱＴＬ之间的连

锁关系，同时估计 ＱＴＬ的效应。由于数量性状是连
续变异，无法明确分组，需要特殊的统计分析方法，

自２０世纪８０年代以来，已经发展了不少数量性状
ＱＴＬ定位方法。根据个体分组依据的不同，ＱＴＬ定
位方法可以分为 ２大类：一是基于标记的分析法，
另一类就是基于性状的分析方法。这里简要介绍

几种常用的 ＱＴＬ定位方法。
１．１　区间作图法（ＩｎｔｅｒｖａｌＭａｐｐｉｎｇ，ＩＭ）

由 Ｌａｎｄｅｒ和 Ｂｏｔｓｔｅｉｎ提出。该法假设数量性状
遗传变异只受 １对基因控制，不受环境因素影响。
通过计算相邻标记间 ＱＴＬ是否存在的似然函数比
值的对数 ＬＯＤ［５］确定 ＱＴＬ的可能位置［３］

。当染色

体上存在多个 ＱＴＬ，如果 ＱＴＬ之间作用方向相反，
检测灵敏度就会降低，甚至检测不到；如果 ＱＴＬ之
间作用方向相同，则可能在２个 ＱＴＬ间出现”幻影”
ＱＴＬ易造成待估 ＱＴＬ位置与效应估计值的偏差。

１．２　复合区间作图法（ＣｏｍｐｏｓｉｔｅＩｎｔｅｒｖａｌＭａｐｐｉｎｇ，
ＣＩＭ）

　　Ｚｅｎｇ［４］提出的复合区间作图法中余因子的引
入，消除了遗传背景对被检测区间的影响，大大提

高了 ＱＴＬ定位的精确度。ＣＩＭ法保留了 ＩＭ可以预
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测染色体上 ＱＴＬ位置等的优点，但不能分析上位性
以及基因与环境互作等复杂效应，另外余因子的选

择对 ＱＴＬ的结果也会产生一定的影响。
１．３　基于混合线性模型的 ＱＴＬ复合区间定位

方法 （ＴｈｅＭｉｘｅｄＭｏｄｅｌｂａｓｅｄＣｏｍｐｏｓｉｔｅ
ＩｎｔｅｒｖａｌＭａｐｐｉｎｇ，ＭＣＩＭ）
ＭＣＩＭ［５］采用随机效应的无偏预测方法，既能

预测基因型值和基因型 ×环境互作效应值，同时能
够运用复合区间作图法间接分析 ＱＴＬ的加性、显性
遗传主效应及其与环境的互作效应，还能定位在特

定发育阶段表达的 ＱＴＬ，还可以对多环境条件下的
表型数据进行分析，预测包括上位性效应的遗传主

效应及其与环境的互作效应。

１．４　动态 ＱＴＬ定位

吴为人等
［６］
提出动态 ＱＴＬ定位方法，可以有效

利用性状发育过程中的遗传信息，有助于揭示数量

性状发育的分子遗传机理。后来 Ｙａｎｇ等［７］
对动态

分析过程进行了优化，开发出了基于 Ｗｉｎｄｏｗｓ的相
应计算机软件。

１．５　完备复合区间作图法（ＩｎｃｌｕｓｉｖｅＣｏｍｐｏｓｉｔｅ
ＩｎｔｅｒｖａｌＭａｐｐｉｎｇ，ＩＣＩＭ）

　　ＩＣＩＭ［８］能够利用所有标记的信息，并通过逐步

回归校正表型数据，然后在全基因组进行一维和二

维扫描，简化了常用的 ＣＩＭ法中控制背景遗传变异
的过程。ＩＣＩＭ的作图效率更高；对作图参数有着
很好的稳健性，同时也很容易推广到上位性作图，

是新近提出的较为完善的 ＱＴＬ定位方法。

２　大豆品质性状 ＱＴＬ定位研究

大豆具有较高的营养价值，并且在工业、食品

中有着广泛的应用，因此品质性状相对于其它性状

一直是研究重点。蛋白质和脂肪分别占大豆干重

的４０％和２０％，同时含有丰富的异黄酮、多糖、维生
素 Ｅ及矿物质等。目前国内外在大豆品质 ＱＴＬ定
位研究方面取得了一定的成就，以下介绍几种主要

品质性状 ＱＴＬ研究概况。

２．１　蛋白质、脂肪 ＱＴＬ

２．１．１　蛋白质、脂肪 ＱＴＬ　１９９２年 Ｄｉｅｒｓ等［９］
利用

ＲＦＬＰ标记对大豆蛋白质和脂肪定位，发现 ８个表
型解释率均在１０％以上的 ＱＴＬ与蛋白质有关：ｐＫ
１ｌａ、ｐＡ４０７ａ、ｐＡ１４４、ｐＡ６８８位于连锁群 Ｋ上，
ｐＳＡＣ７ａ、ｐＡ２４２ｂ、ｐＡ２３位于连锁群 Ａ上，ｐＡ
２４５Ａ位于连锁群Ｃ上；同时报道９个表型变异解释
率均在１０％以上的与油分含量有关的 ＱＴＬ，位于 Ａ

群上的有 ７个：ｐＳＡＣ７ａ、ｐＡ２４２ｂ、ｐＡ ２３、ｐｂ、
ｐＡ４５４、ｐＫ２２９和 ｐＡ２０３；位于 Ｋ群上的有 ２个：
ｐＫ１１Ａ和 ｐＡ４０７ａ。Ｌｅｅ等［１０］

利用 ２个重组自交
系群体和 ＲＦＬＰ标记，共发现１１个与蛋白质性状有
关的 ＱＴＬ，表型解释率大于 １０％的有 ７个，分别位
于连锁群 Ｃ１、Ｎ、Ｐ、ＵＮＫ１、Ｈ、Ｋ和 ＵＮＫ２上；与脂肪
含量有关的 ＱＴＬ共７个，表型解释率大于１０％的有
４个，分别位于连锁群Ｒ、Ｃ１、Ｇ上。Ｚｈａｎｇ［１１］发现连
锁群 Ｂ２上的１个 ＱＴＬ可以解释大豆蛋白质表型变
异的 １２．４％。Ｈｙｔｅｎ等［１２］

分析 ６个环境下的表型
数据共检测到４个蛋白质 ＱＴＬ，其中 ３个 ＱＴＬ比较
稳定；６个脂肪酸 ＱＴＬ分别位于连锁群 Ｃ２、Ｄ１ａ、
Ｄ２，、Ｌ和 Ｍ上，其中 ＱＴＬＯｉｌ５和 Ｏｉｌ６在６个环境
中都存在，是比较稳定的位点。张忠臣等

［１３］
应用美

国品种 Ｃｈａｒｌｅｓｔｏｎ与东农５９４衍生的 １５４个 Ｆ１０ＲＩＬ
群体及其遗传连锁图谱分析 ２００２年群体的油分和
蛋白数据，共检测到４个油分 ＱＴＬ，其中 ｏｉｌ２、ｏｉｌ３、
ｏｉｌ４贡献率为１１．２％ ～１６．４％；与蛋白含量相关的
２个 ＱＴＬ分别位于 Ｅ和 Ｎ连锁群上，揭示１９．９％和
７．０％ 的总变异。徐鹏等［１４］

发现位于连锁群 ｗｔ
１１的油份 ＱＴＬ受环境影响较小。梁慧珍等［１５］

研究

发现控制脂肪含量的 １１个 ＱＴＬ涉及 Ａ１、Ａ２、Ｂ２、
Ｃ２和 Ｄ２等 ５条连锁群；控制蛋白质含量的 ６个
ＱＴＬ分别定位在第 Ｂ２、Ｃ２、Ｇ和 Ｈ１这 ４条染色体
的连锁群上。杨?等［１６１７］

定位到一个与大豆高蛋

白基因连锁的 ＳＳＲ分子标记 ｓａｔｔ５３２，位于 Ｄ１ａ＋Ｑ
连锁群上，遗传贡献率为３２．７％；定位到高油 ＱＴＬ１
个，与 ｓａｔｔｌ６０连锁，贡献率为 ２３．２０％，位于大豆公
共遗传图谱的 Ｆ连锁群。单大鹏等［１８］

对 ５ａ的大
豆蛋白质含量进行 ＱＴＬ定位及混合线性模型分析，
并作加性效应，加性 ×加性上位互作效应及环境互
作效应分析。共检测到 １０个控制蛋白质含量的
ＱＴＬ，涉及 Ｂ２、Ｃ２、Ｄｌａ、Ｅ和 Ｎ连锁群。环境互作检
测中，发现 ９个 ＱＴＬ与环境存在互作，贡献率达到
４．４７％。又检测到１５对影响蛋白质含量的加性 ×
加性上位互作效应的 ＱＴＬ，可解释该性状总变异
１３．７５％。林延慧等［１９］

发现 ４个 ＱＴＬ与大豆蛋白
质有关，涉及 Ｄ２、Ｅ、Ｋ３条连锁群。

在对大豆蛋白质、脂肪含量进行动态分析时，Ｌｉ
等

［２０］
采用混合遗传模型对 ２ａ的表型数据进行分

析，共检测到种子发育不同时期的蛋白质 ＱＴＬ３３
个，表型解释率最大达３０．５２％；脂肪 ＱＴＬ有５４个，
其中表型解释率最大达 ２８．４７％。研究同时表明不
同发育时期蛋白质和脂肪的积累存在着显著的基

因型与环境互作效应。Ｊｉａｎｇ等［２１］
检测大豆种子不
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同发育阶段控制蛋白质积累的基因位点，检测到非

条件 ＱＴＬ位点 ３９个，分布于 １４条连锁群上，表型
解释率在４．８８％ ～２６．０５％之间；３８个条件 ＱＴＬ被
检测到，分布于１６条连锁群上，表型解释率 １．８７％
～３１．３４％。在区间 Ｓａｔ０２２Ｓａｔ００１之间发现的与条
件和非条件 ＱＴＬ都相关的 ＱＦＲＰＤ２＿１对表型的解
释率都是最大的，分别达 ３１．３４％和 ２６．０５％，该基
因对高蛋白育种具有潜在的价值。不同的发育阶

段控制蛋白质的 ＱＴＬ的数量、类型以及遗传效应有
所不同，且有些 ＱＴＬ与环境之间存在着显著的互作
效应。

２．１．２　蛋白质、脂肪酸组分 ＱＴＬ　在对大豆蛋白
质和脂肪组分的研究中，Ｄｉｅｒｓ和 Ｓｈｏｅｍａｋｅｒ［２２］发现
６个与油酸有关的分子标记，其中 ３个在连锁群 Ａ１
上，２个在连锁群 Ｅ上。Ｓｐｅｎｃｅｒ［２３］检测到在标记
Ｓａｔｔ５３４和 Ｓａｔｔ５６０之间的１个 ＱＴＬ可以解释大豆亚
麻酸表型变异的 ５９％，对于分子辅助选育低亚麻酸
含量的大豆品系是非常有用的。Ｐａｎｔｈｅｅ等［２４］

发现

与棕榈酸含量有关的标记有 Ｓａｔｔ１３３（ＭＬＧＡ２；Ｒ２

＝１２．２％）和 Ｓａｔｔ５３７（ＭＬＧＤ１ｂ；Ｒ２＝１９．７％）；
与硬脂酸有关的标记有 Ｓａｔｔ１６８（ＭＬＧＢ２；Ｒ２ ＝
１８．１％）和 Ｓａｔｔ２４９（ＭＬＧＪ；Ｒ２＝１１．８％）；与油酸有
关的标记１个：Ｓａｔｔ２６３（ＭＬＧＥ；Ｒ２＝１０．０％）；与
亚油酸含量有关的标记 １个：Ｓａｔｔ１８５（ＭＬＧＥ；Ｒ２

＝１３．８％）；与亚麻酸有关的标记有 ２个，分别是
Ｓａｔｔ２３５（ＭＬＧＥ；Ｒ２＝１３．８％）和 Ｓａｔｔ２６３（ＭＬＧＧ；
Ｒ２＝２２．５％）。Ｐａｎｔｈｅｅ等［２５］

利用同一套材料分析

大豆氨基酸组分，发现位于连锁群 Ａ１上的 ２个
ＱＴＬ，一个与 Ａｌａ、Ｇｌｙ、和 Ｔｈｒ相关，表型解释率分别
是１１．２％，１６．２％和１７．０％；一个与 Ｔｒｐ有关，表型
解释率为 １０．４％。位于 Ａ２上与标记 Ｓａｔｔ１７７连锁
的 ＱＴＬ与 Ａｓｐ、Ｇｌｕ和 Ｉｌｅ有关，表型解释率分别为
２６．１％、２２．２％和１２．７％，三者之间存在正相关；与
标记 Ｓａｔｔ４３７连锁的 ＱＴＬ控制 Ａｌａ、Ｐｒｏ和 Ｓｅｒ，表型
解释率分别为 １３．４％、１５．５％和 １３．３％；与 Ｓａｔｔ１３３
连锁的 ＴｒｙＱＴＬ，可以解释该氨基酸表型变异的
２２．９％；位于 Ｂ２上与 Ｓａｔｔ１６８连锁的 ＱＴＬ与 ５种氨
基酸有关，表型解释率分别为 １０．６％ ～１２．８％；位
于 Ｃ１上与 Ｓａｔｔ１３９连锁的 ＱＴＬ可以解释 Ｓｅｒ和 Ｔｒｐ
的２４．３％和１８．２％；Ｄ１ｂ上检测到的２个 ＱＴＬ与 ９
种氨基酸的含量均有关；在 Ｓａｔｔ００２附近的 ＱＴＬ控
制着 Ｌｅｕ的含量，表型解释率可达１６．４％；位于 Ｅ
上和 Ｌｙｓ、Ｔｙｒ有关的 ＱＴＬ可以解释表型变异的
１４．７％和 ２３．９％，二者之间呈负相关；Ｆ群上
Ｓａｔｔ２５２附近的 ＱＴＬ与 Ａｌａ、Ｃｙｓ、Ｉｌｅ、Ｍｅｔ和 Ｖａｌ有

关；共检测到大豆必需氨基酸 ＱＴＬ３３个，分布在连
锁群 Ａ１、Ａ２、Ｂ２、Ｃ１、Ｄ１ａ、Ｄ１ｂ、Ｄ２、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｉ、Ｊ、Ｋ、
Ｌ、Ｍ、Ｎ、Ｏ上，大部分为表型解释率大于 １０％的主
效 ＱＴＬ。Ｐａｎｔｈｅｅ［２６］在对含硫氨基酸进行 ＱＴＬ检测
时，发现 ４个 ＱＴＬ与半胱氨酸含量有关，分别位于
连锁群 Ｄ１ａ、Ｆ和 Ｇ上，表型解释率８．５％ ～１２．６％
之间；３个 ＱＴＬ与蛋氨酸有关，位于连锁群 Ｆ、Ｇ和
Ｍ上，表型解释率 １５．２％ ～２２．９％，表明这 ３个
ＱＴＬ均为主效 ＱＴＬ。研究指出控制蛋氨酸含量的
ＱＴＬ又与半胱氨酸有关，比如和蛋氨酸有关的标记
Ｓａｔｔ５６４与同样位于 Ｇ上的和半胱氨酸有关的标记
Ｓａｔｔ４２７之间仅相距７ｃＭ，这与半胱氨酸是蛋氨酸生
物合成途径中中间产物的观点是相符的。Ｍｏｎｔｅ
ｒｏｓ［２７］报道 ６个大豆油酸 ＱＴＬ，位于连锁群 Ｌ上的
ＱＴＬ贡献率达到 ２５％。Ｍａｓａｙｕｋｉ［２８］发现与标记
ｓａｔｔ３８４连锁的 ＱＴＬ对大豆亚麻酸和总油脂均有很
大的影响。李侠等

［２９］
的分析结果表明硬脂酸、油

酸、亚油酸都是有 ２对主效基因控制的，遗传贡献
率在 ６０％以上，棕榈酸、亚麻酸有 ３对主效基因控
制，遗传贡献率分别达５０％和９５％。

蛋白质亚基也是决定大豆品质和加工特性的

重要部分，Ｐａｎｔｈｅｅ［３０］报道 ３个 ＱＴＬ与 １１Ｓ有关，分
别位于连锁群 Ｄ２、Ｉ和 Ｌ上，７Ｓ的 ２个 ＱＴＬ分别位
于连锁群 Ｄ２和 Ｊ。刘顺湖［３１］

用 ２个群体和不同的
方法共检测到 ４个 １１ＳＱＴＬ和 ５个 ７ＳＱＴＬ。由于
分析和测定 １１Ｓ、７Ｓ及其亚基含量比较困难，因此
目前关于１１Ｓ和７Ｓ及其亚基 ＱＴＬ定位报道不多。
２．２　大豆异黄酮 ＱＴＬ

大豆异黄酮是大豆生长过程中形成的一种次

生代谢产物，具有抗癌、抗衰老、预防骨质疏松症、

改善妇女更年期障碍等多种药理和保健功效。大

豆异黄酮以苷元（大豆黄素、大豆黄酮、染料木黄

酮）的形式被吸收。

由于测定异黄酮含量的成本较高，因此对大豆

异黄酮的研究也受到了一些限制。Ｍｅｋｓｅｍ等［３２］
发

现连锁群Ｂ１和Ｎ上的ＱＴＬ对大豆黄素的贡献率达
分别达到５０．２％和１１．１％；与大豆黄酮有关的２个
ＱＴＬ分别位于连锁群Ｎ和Ａ１上。Ｋａｓｓｅｍ［３３，３４］报道
连锁群 Ａ１、Ｂ１、Ｂ２、Ｄ１ａＱ、Ｈ、Ｎ上都有与大豆异黄
酮有关的基因区域。Ｐｒｉｍｏｍｏ等［３５］

发现 ９个与异
黄酮总含量及各组分有关的基因区间，分别位于连

锁群 Ａ１、Ｃ２、Ｄ１ａＱ、Ｆ、Ｇ、Ｈ、Ｊ、Ｋ和 Ｍ上。Ｚｅｎｇ
等

［３６］
通过分析多年多点大豆异黄酮含量的数据，共

检测到大豆黄酮 ＱＴＬ３个，分别位于连锁群 Ｆ、Ｉ、Ｋ
上；染料木黄酮 ＱＴＬ（位于连锁群 Ａ２、Ｆ、Ｍ、Ｃ２上）４
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个，可以解释表型变异的 ３．８％ ～１８．９％；大豆黄素
ＱＴＬ３个，位于连锁群 Ｉ、Ｍ和 Ｏ上；总异黄酮含量
ＱＴＬ５个，可以解释表型变异的 ３．６％ ～１４．４％。
与 Ｓａｔｔ１４４连锁的 ＱＴＬ与大豆黄酮、染料木黄酮以
及总异黄酮含量都有关，且在多个环境中均可以被

检测到。梁慧珍等
［１５］
发现 ６个与异黄酮有关的

ＱＴＬ，分别定位在连锁群 Ｊ、Ｎ、Ｄ２、Ｇ上。Ｇｏｎｚａｌ
ｅｚ［３７］采用不同的定位方法对 Ｅｓｓｅｘ×ＰＩ４３７６５４衍
生的 ＲＩＬ群体进行扫描，发现６个 ＱＴＬ与大豆黄素
有关；７个 ＱＴＬ与染料木黄酮有关；６个大豆黄酮
ＱＴＬ；７个 ＱＴＬ与总的异黄酮含量有关，在后来的研
究中，定位出更多的异黄酮及其组分有关的位点，

同时指出位点以及环境之间存在着广泛的互作，同

时其含量受加性上位性效应的影响比较明显
［３８］
。

２．３　大豆糖分 ＱＴＬ

Ｍａｕｇｈａｎ［３９］发现与大豆蔗糖含量有关的标记
１７个，最显著的 ７个标记 ｓｇ：ｌａＳＵＡ４８７Ｖ、ｓｇ：ｌａＳＵ
Ａ１３６Ｖ、ｓｇ：ｌａＳＵＡ９６３Ｈ、ｓｇ：ｌａＳＵＡ１８６Ｉ、ＢＡＲＣ
ＳＣ５１４、ｓｇ：ｌａＳＵＡ２３Ｉ和 ｓｇ：ｌａＳＵＡ１４４Ｈ分别位于
Ａ１、Ａ２、Ｅ、Ｆ、Ｍ、Ｌ和 Ｉ上，可以解释表型总变异
的５３％。同时发现大豆蔗糖含量与大豆脂肪呈正
相关而与蛋白质含量呈负相关。Ｈｙｅｕｎ［４０］报道了 ４
个 ＱＴＬ与低聚糖相关，位于连锁群 Ｃ２、Ｈ、Ｊ、Ｌ上，
其中 Ｃ２上的主效 ＱＴＬ可以解释表型变异的
１４．４８％；２个与大豆蔗糖相关的ＱＴＬ可以解释表型
变异的１６．６％，分别位于连锁群 Ｈ和 Ｊ。Ｓｋｏｎｅｃｚｋａ
等

［４１］
在大豆种质 ＰＩ２００５０８中定位了 １个低水苏糖

的位点，并找到一个可直接选择低水苏糖表型的分

子标记，该标记表型结实率可达９４％。
２．４　大豆维生素 Ｅ的 ＱＴＬ

维生素 Ｅ简称生育酚，发现有 ８种异构体，分
别为 α、β、γ、δ及其相应的生育三烯酚。目前在数
量性状位点研究中，很少有关对维生素 Ｅ的报道。
Ｄｗｉｙａｎｔｉ等［４２］

分析大豆 ＶＥ各组分及总含量，结果
显示位于连锁群 Ｋ上 ＳＳＲ标记 Ｓａｔ２４３和 Ｓａｔ１６７
与 α生育酚有显著的关系。Ｌｉ等［４３］

利用高 ＶＥ含
量的 ＯＡＣＢａｙｆｉｅｌｄ×合丰 ２５的 １４４个 ＲＩＬ群体和
采用高效液相色谱法测定 ＶＥ含量，共检测到 ４个
ＱＴＬ与 α生育酚有关，８个 ＱＴＬ与 γ生育酚有关，
４个 ＱＴＬ与 δ生育酚有关，而与总 ＶＥ含量有关的
ＱＴＬ５个。其中位于连锁群 Ｃ２上与 α生育酚有关
的 ＱＴＬ表型变异解释率达 １７．０％；与 Ｓａｔｔ２８６连锁
的 ＱＴＬ可以解释 γ生育酚表型变异的１３．０％。
２．５　脂肪氧化酶 ＱＴＬ

脂肪氧化酶是一种含有非血红素铁、不含硫的

过氧化物酶，在大豆中有 ３种存在形式。它们能催
化不饱和脂肪酸的氧化，从而产生豆腥味和苦涩味

的物质。大豆脂肪氧化酶 Ｌ１、Ｌ２的主效基因位于
连锁群 Ｇ１３Ｆ的相同区域，Ｒｅｉｎｐｒｅｃｈｔ等［４４］

首次发

现大豆脂氧酶 Ｌ３与标记 Ｌｏｘ３ＨａｅＩＩＩ发生共分离，
被定位在连锁群 Ｇ１１Ｅ上。研究指出脂氧酶 ＱＴＬ
与产量性状基因不连锁，对于分子辅助选育脂氧酶

缺失但高产大豆品系有一定的指导意义。

３　大豆 ＱＴＬ与分子标记辅助育种

数量性状位点研究的目的就是作物的标记辅

助选择育种。大豆 ＱＴＬ定位的研究积累了丰富的
资料，涉及大豆农艺性状、生殖性状、抗逆性等各个

方面。分子标记辅助育种就是利用分子标记和目

标性状紧密连锁的特征，对个体基因型进行直接的

选择。张瑛等
［４５］
采用分子标记辅助对脂氧酶缺失

个体可进行有效的选择。Ｃｏｎｃｉｂｉｄｏ［４６］在分子标记
辅助选择的基础上成功筛选出抗胞囊线虫小种的

大豆品种。

目前发表的有关“分子标记辅助选择”和“ＱＴＬ
定位”的文章描述的多为研究的分子标记和 ＱＴＬ的
潜在应用价值，真正应用到育种中品种选育的报道

并不是很多
［４７］
。作图群体亲本选材与育种实际相

脱节和分子标记数量少是限制分子标记辅助育种

的原因之一。选择栽培品种或地方品种作为亲本

构建作图群体，构建高密度的遗传连锁图谱，是解

决这一问题的首选方法。周斌等
［４８］
将 ４个群体的

遗传图谱整合成一张含有 ２０个连锁群 ７９５个分子
标记的整合图谱。因其作图群体的亲本与国内育

种常用材料的遗传来源相近，更便于国内大豆育种

性状 ＱＴＬ研究及分子标记辅助育种。另一个重要
的原因就是目前的 ＱＴＬ定位还都停留在静态定位
的状态，结果只是某一性状特定阶段的表现。要全

面了解掌握性状不同发育时期的各个 ＱＴＬ的数量、
位置和作用大小，动态 ＱＴＬ研究是将来ＱＴＬ定位发
展的重要方向。另外就是上位性、ＧＥ互作效应的
存在也是分子标记辅助育种的一大障碍。

随着分子标记技术的发展和基因组研究的深

入，功能性标记如 ＳＮＰ、ＥＳＴ２ＳＳＲ以及候选基因标
记的开发研究，大豆各种性状的 ＱＴＬ数量越来越
多；一些复杂性状的遗传基础和性状之间的互作将

变得比较容易理解。运用这些知识和工具使得分

子设计育种成为一种有效的育种方式。而已经积

累的大量 ＱＴＬ研究成果，奠定了未来作物改良育种
的坚实基础。
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