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　　大豆是植物蛋白质和油分的主要来源。发掘

与大豆蛋白含量相关的基因／ＱＴＬ对于培育高产、

优质大豆品种具有重要的理论和实践意义。继

１９８８年第一张大豆 ＲＦＬＰ图谱问世以来［１］
，利用不

同的群体（Ｆ２、ＢＣ群体、ＲＩＬ）和不同类型的标记

（ＲＦＬＰ、ＡＦＬＰ、ＳＳＲ）构建出数张大豆遗传图谱，其中

Ｓｏｎｇ等［２］
构建了整合的大豆公共图谱（Ｓｏｙｍａｐ２），

其标记最多，为 １８４９个标记，平均遗传距离只有

２．５ｃＭ。

随着图谱的构建，大豆与蛋白质相关的 ＱＴＬ定

位数目在增加，但如何整合这些不同图谱的 ＱＴＬ已

成为一个科学问题。Ｃｏｎｃｉｂｉｄｏ等［３］
对 １６篇胞囊线

虫抗性 ＱＴＬ相关的文献进行检索，将大豆对胞囊线

虫病的抗性 ＱＴＬ进行物理整合，发现 Ｇ连锁群上有

着２０个连锁群中最多的抗性 ＱＴＬ区域（９个），而

Ｂ１、Ｃ２、Ｄ２连锁群上分别有 ３个。继物理整合之
后，为了更好地比较不同群体的 ＱＴＬ，大豆研究者

们把视线投向了元分析方法（Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓ）。该方

法最早是由 Ｇｌａｓｓ等［４］
在心理学领域提出来的，Ｇｕｏ

等
［５］
、吴琼等

［６］
、齐照明等

［７］
、宋万坤等

［８］
、Ｗａｎｇ

等
［９］
在大豆抗胞囊线虫病、大豆生育期相关性状、

大豆百粒重、大豆脂肪酸组分、大豆抗霉菌性状等

主要性状分析并加以应用。但是，元分析需要数据

量较大，原始图谱相邻标记间距、目标性状 ＱＴＬ的

遗传距离、公共图谱相邻标记间距缺一不可。而另

一种统计方法 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ则对数据量要求不高。该

方法最早由 Ｃｈａｒｄｏｎ［１０］首次在玉米中使用，３１３个

玉米开花期的原始 ＱＴＬ被优化为 ６２个“真实”

ＱＴＬ；王毅等［１１］
和史利玉等

［１２］
又相继把１２７个玉米

株高 ＱＴＬ和５７个玉米灰斑病 ＱＴＬ优化为４０个“真
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实”ＱＴＬ和 ７个“真实”ＱＴＬ，而大豆中至今无人使
用 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ统计方法来优化 ＱＴＬ。

该研究对１９９０～２０１０年关于大豆蛋白质含量
ＱＴＬ的文献进行物理整合，选用元分析方法验证了
重演性较好的６个区间，并通过 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分析中对
这些区间进行优化，得到了 ６个“真实”ＱＴＬ的遗传
位置，并筛选出了稳定性较高的标记Ｓａｔｔ１２７以备标
记辅助鉴定。

１　材料与方法

１．１　大豆蛋白质含量 ＱＴＬ信息的收集
该研究所用的数据来自于已发表文献中已定

位的与大豆蛋白含量相关的 ＱＴＬ位点，由于物理整
合、元分析和 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分析所需 ＱＴＬ定位信息不完
全相同，３种分析所选取的数据来源也不尽相同（表
１），其中物理整合选用了 ３９篇文献［１３５１］

，原始 ＱＴＬ
数目共１５９个，鉴于研究选取２０ｃＭ为界定 ＱＴＬ重
复的标准，有１１个 ＱＴＬ因其区间跨度较大（介于相
邻的两段２０ｃＭ的区间内）而被计入此 ２个 ２０ｃＭ
区 间 内； 元 分 析 方 法 选 用 ２７ 篇 文

献
［１３，１５，１７，２１，２３２４，２６２８，３０，３２３５，３８４４，４６，４８，５０５３］

中 的 １２６ 个
ＱＴＬ 位 点；Ｏｖｅｒｖｉｅｗ 方 法 选 用 ３７ 篇 文

献
［１３２１，２３２９，３２３５，３７４６，４８，５０５５］

中的１３８个 ＱＴＬ位点。

表 １　３种方法数据来源和原始 ＱＴＬ数目

Ｔａｂｌｅ１　Ｄａｔａｓｏｕｒｃｅｏｆｔｈｒｅｅａｎａｌｙｚｉｎｇｍｅｔｈｏｄｓａｎｄ

ｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒｓｏｆｏｒｉｇｉｎａｌＱＴＬｓ

方法

Ｍｅｔｈｏｄ

原始 ＱＴＬ数目

Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆ

ｏｒｉｇｉｎａｌＱＴＬｓ

原始文献数目

Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆ

ｏｒｉｇｉｎａｌｐａｐｅｒｓ

连锁群数目／名称

Ｎｕｍｂｅｒｓｏｆ

ｌｉｎｋａｇｅｇｒｏｕｐ／ｎａｍｅ

物理整合

Ｐｈｙｓｉｃａｌ

ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎ

１５９ ３９ ２０／Ａ１Ｏ

元分析

Ｍｅｔａａｎａｌｙｓｉｓ
１２６ ２７ ２０／Ａ１Ｏ

Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分析

Ｏｖｅｒｖｉｅｗ

ａｎａｌｙｓｉｓ

１３８ ３７
１８／Ａ１Ｄ１ｂ、

ＥＩ、ＫＯ

　　使用软件 Ｂｉｏｍｅｒｃａｔｏｒ２．０完成映射和元分析，
需要原始图谱和公共图谱上相邻标记间距及 ＱＴＬ
的位置；Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分析采用 Ｅｘｃｅｌ完成绘图工作，其
中 Ｅｘｃｅｌ需要的原始数据有染色体的名称、染色体
的长度、连锁群上统计的 ＱＴＬ的数目、ＱＴＬ的实验
数目、ＱＴＬ的名称、ＱＴＬ在公共图谱上的遗传位置、
ＱＴＬ在公共图谱上的左区间的遗传位置、右区间的
遗传位置。其中１篇报道中的多种条件（不同年代

或环境）下进行的同一群体的研究为不同试验，将

数据输入 Ｅｘｃｅｌ表格中，以备绘制散点图。
１．２　物理整合

搜索在公共图谱上定位到的遗传标记（ＳＳＲ、
ＲＦＬＰ、ＡＦＬＰ等），统计其在公共图谱上的遗传位置
以备比对；根据 Ｃｏｎｃｉｂｉｄｏ等［３］

选取的 ＱＴＬ发生重
演的区间２０ｃＭ作为区间大小来进行物理整合，对
于同时在２个或多个 ２０ｃＭ区间内的 ＱＴＬ，通过多
次统计以保证研究的精准度。

１．３　元分析
元分析的依据是“映射”，主要目的就是把原始

图谱上的标记统一到公共图谱上进行分析，要进行

２种图谱之间的转化，前提条件是原始图谱和公共
图谱上的标记（这里指与 ＱＴＬ相关的标记，别的标
记可以不一致）顺序一致。

将原始图谱上的相邻标记按照标记名称、距离

下一标记的遗传距离、标记类型制成 ｔｘｔ格式，然后
利用Ｂｉｏｍｅｒｃａｔｏｒ２．０的映射功能将这些标记映射到
公共图谱上（Ｓｏｙｍａｐ２），最后通过该软件的元分析
功能来挑选最优ＱＴＬ模型，确定最优ＱＴＬ模型的指
标为 ＡＩＣ值［５６］

（Ａｋａｉｋｅ’ｓｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｒｉｔｅｒｉｏｎ），选
择 ＡＩＣ值最小的 ＱＴＬ模型为最优模型。
１．４　Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分析

Ｏｖｅｒｖｉｅｗ方法基于 ＱＴＬ的真实位置在其染色
体上的可能位置附近呈现正态分布的假设，即连锁

群上第 ｉ个 ＱＴＬ的真实位置符合 Ｎ（Ｐｉ，Ｓ
２
ｉ）的正态

分布，其中 Ｐｉ是第 ｉ个 ＱＴＬ的最可能位置，而方差

Ｓｉ源自根据 ＱＴＬ的置信区间运算的公式 Ｓ
２
ｉ＝（Ｃ．

Ｉ．ｉ／２／１．９６）
２
；利用 Ｅｘｃｅｌ自带的函数 ＮＯＲＭＤＩＳＴ

（Ｐｉ；ＱＴＬＰｏｓｉｔｉｏｎ；Ｓｉ；ｆａｌｓｅ＝０）来模拟运算染色体上
每０．５ｃＭ单位内的正态函数值，其中 Ｐｉ和 Ｓｉ与前
面提到的意义相同，ＱＴＬＰｏｓｉｔｉｏｎ是 ＱＴＬ的遗传位
置，而把 ｆａｌｓｅ设为０就实现正态函数到概率密度函
数的回归；ＱＴＬ的密度函数 ｐ（ｘ）是第 ｘ个位置上 ｉ
个 ＱＴＬ的正态分布函数的加和，公式如下：

Ｐ（ｘ，ｘ＋０５）＝


ｎｂｑｔ１

ｉ＝１∫ｘ
ｘ＋０５

Ｎ（Ｐｉ，Ｓ
２
ｉ）ｄ（ｘ）

ｎｂＥ
ｐ（ｘ）的标尺就是统一可能性函数 ｕ（ｘ），它是通过
估测单次试验中染色体的单位长度内出现 ＱＴＬ的
统一可能性来实现的，ｕ（ｘ）的 ５倍函数为 Ｈ（ｘ），ｐ
（ｘ）曲线上位于 ｕ（ｘ）和 Ｈ（ｘ）直线之上的峰值即认
定为“真实”ＱＴＬ和“热点”ＱＴＬ的位置，ｕ（ｘ）、Ｈ（ｘ）
的公式分别如下：ｕ（ｘ）＝ｎｂＱＴＬ／ｎｂＥ／Ｔｏｔａｌｌｅｎｇｔｈ
ｏｆｍａｐ／２，Ｈ（ｘ）＝５×ｎｂＱＴＬ／ｎｂＥ／Ｔｏｔａｌｌｅｎｇｔｈｏｆ
ｍａｐ／２。
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２　结果与分析

２．１　大豆蛋白质含量相关 ＱＴＬ的物理整合
通过物理整合发现，与大豆蛋白质含量相关的

ＱＴＬ在 Ｉ连锁群上 ２０～４０ｃＭ区间重复次数最多，
为９次，来自 ３篇文献［１８，３２，４２］

，其中 ＱＴＬ遗传贡献
率的最大值为３３．７％［４２］

；Ｅ连锁群上４０～６０ｃＭ区
间内 ＱＴＬ重复次数其次 （８次），来自 ６篇文
献

［１５，２１，４０，４３，５０５１］
，其 ＱＴＬ遗传贡献率的最大值为

１９．９２％［５０］
；Ｂ１连锁群上的 ４０～６０ｃＭ区间内 ＱＴＬ

重复次数为 ６次，而 Ｃ１连锁群上的 １２０～１４０ｃＭ、
Ｃ２和 Ｋ连锁群上的 ４０～６０ｃＭ区间内均出现 ５次

ＱＴＬ重复。
２．２　大豆蛋白质含量相关 ＱＴＬ的元分析

利用元分析法将大豆蛋白质含量相关的 ＱＴＬ
整合到 Ｉ连锁群上 ２０～４０ｃＭ区间，这与利用物理
整合法所得到的重复次数最多的区间是一致的。

通过元分析确定物理整合中重演性较好的大豆蛋

白含量 ＱＴＬ所处６个连锁群的 ＡＩＣ值，并选择最优
模型，确定这６个 ＱＴＬ的侧翼标记，分别为 Ａ１１８＿１
Ａ５２０＿１（Ｂ１）、Ｓａｔｔ３３８Ｓａｔｔ６８２（Ｃ１）、Ｓａｔｔ２８１Ｓａｔｔ５２０
（Ｃ２）、Ｓａｔｔ２６８Ｓａｔｔ０４５（Ｅ）、Ｓａｔ＿２１９Ｓａｔｔ４９６（Ｉ）、
Ｓａｔｔ３４９Ｓａｔｔ２４０（Ｋ），见表２。

Ｐｒｏ表示性状名称，而竖直线表示置信区间的范围。

Ｐｒｏｍｅａｎｓｎａｍｅｏｆｔｒａｉｔ，ａｎｄｔｈｅｖｅｒｔｉｃａｌｌｉｎｅｍｅａｎｓｔｈｅｒａｎｇｅｏｆｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｉｎｔｅｒｖａｌ．

图 １　Ｉ连锁群上大豆蛋白含量 ＱＴＬ映射后的整合图谱

Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎｍａｐｏｆＱＴＬｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｓｏｙｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｓｉｎｌｉｎｋａｇｅｇｒｏｕｐＩａｆｔｅｒｐｒｏｊｅｃｔｉｏｎ

表 ２　连锁群上整合的蛋白 ＱＴＬ数目及最小的置信区间

Ｔａｂｌｅ２　ＴｈｅｎｕｍｂｅｒｓｏｆｓｏｙｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｓＱＴＬｓｉｎｔｅｇｒａｔｅｄｉｎｌｉｎｋａｇｅｇｒｏｕｐａｎｄｔｈｅｓｍａｌｌｅｓｔｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｉｎｔｅｒｖａｌｓ

连锁群名称

Ｎａｍｅ

整合前 ＱＴＬ数目

ＮｕｍｂｅｒｏｆＱＴＬｓ

ｂｅｆｏｒｅｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ

整合后 ＱＴＬ数目

ＮｕｍｂｅｒｏｆＱＴＬｓ

ａｆｔｅｒｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ

ＡＩＣ值

ＡＩＣｖａｌｕｅ

最小置信区间 ＱＴＬ

ＱＴＬｉｎｔｈｅｓｍａｌｌｅｓｔｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｉｎｔｅｒｖａｌ

范围

Ｒａｎｇｅ／ｃＭ

左标记

Ｌｅｆｔｍａｒｋｅｒ

右标记

Ｒｉｇｈｔｍａｒｋｅｒ

Ｂ１ ７ ４ ４５．７０ ０．１９ ５８．８７ ５９．０６

Ｃ１ １０ ４ １２９．３９ ４．３２ １２２．９０ １３７．２２

Ｃ２ ９ ４ １１２．１４ １．０１ ４０．９２ ４１．９３

Ｅ １２ ３ １０８．３０ ３．１０ ４４．１４ ４７．２４

Ｉ １５ ４ １３５．５６ ０．３６ ３５．９７ ３６．３３

Ｋ ５ １ ４２．９０ １１．４４ ４１．６２ ５３．０６

２．３　大豆蛋白质含量相关 ＱＴＬ的 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分析

利用来自于１８个连锁群的 １３８个原始 ＱＴＬ进

行 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分析，其中 Ａ１、Ａ２、Ｂ１、Ｂ２、Ｃ１、Ｃ２、Ｄ１ａ、

Ｄ１ｂ、Ｅ、Ｆ、Ｇ、Ｈ、Ｉ、Ｋ、Ｌ、Ｍ、Ｎ和 Ｏ上的原始 ＱＴＬ数

目分别为 ８、６、７、８、１４、１０、４、２、１５、６、９、７、１２、９、５、

６、７和３；选取前２种方法确定的具有较好重演性的

ＱＴＬ的６个连锁群作为参考（图 ２），结果表明在这

６个连锁群上都有重演次数较多的遗传位置，即在

Ｂ１、Ｃ１、Ｃ２、Ｅ、Ｉ和 Ｋ连锁群的 ５９、１２４．５、４２．５、

４５．５、３６．５和４５．５ｃＭ。

２．４　三种方法的对比
通过对利用物理整合、元分析法和 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分

析法得到的区间进行对比，可以看出蛋白含量 ＱＴＬ
重演性次数最多的区间位于连锁群 Ｉ、Ｅ、Ｂ１、Ｃ１、
Ｃ２、Ｋ上，采用不同的研究方法时多次重现（表 ３）。
其中 Ｉ连锁群上元分析整合的蛋白含量 ＱＴＬ位于
３６．１５ｃＭ，Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分析方法定位到了 ３６．５０ｃＭ，
均位于重复次数最多（９次）的 ２０～４０ｃＭ区间内；
Ｅ连锁群上元分析方法和 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ方法定位到了
４５．６９和４５．５ｃＭ处，均位于重复次数第二（８次）的
４０～６０ｃＭ区间内。
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水平轴为 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ优化后 ＱＴＬ的遗传位置，纵坐标代表连锁群上每１个 ＱＴＬ从 ｘ到 ｘ＋０．５每０．５ｃＭ区域上 ＱＴＬ真实位置的可能

性。

ＴｈｅｈｏｒｉｚｏｎｔａｌａｘｉｓｍｅａｎｓｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆＱＴＬａｆｔｅｒＯｖｅｒｖｉｅｗａｎａｌｙｚｉｎｇ，ａｎｄｔｈｅｏｒｄｉｎａｔｅｍｅａｎｓｔｈｅｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｙｏｆｔｈｅｔｒｕｅｐｏｓｉｔｉｏｎｅｘ

ｉｓｔｉｎｇｉｎｔｈｅｉｎｔｅｒｖａｌｂｅｔｗｅｅｎｘａｎｄｘ＋０．５ｏｎｔｈｅｗｈｏｌｅｌｉｎｋａｇｅｇｒｏｕｐ．

图 ２　大豆蛋白质含量 ＱＴＬｓＯｖｅｒｖｉｅｗ分析散点图（Ｂ１，Ｃ１，Ｃ２，Ｅ，Ｉ和 Ｋ）

Ｆｉｇ．２　ＯｖｅｒｖｉｅｗａｎａｌｙｓｉｓｏｆＱＴＬｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｓｏｙｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔ（Ｂ１，Ｃ１，Ｃ２，Ｅ，ＩａｎｄＫ）

表 ３　３种方法得到大豆蛋白含量 ＱＴＬ重演次数较多的区间的对比

Ｔａｂｌｅ３　ＣｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｈｅｉｎｔｅｒｖａｌｓｏｆｔｈｅｍｏｓｔｓｔａｂｌｅＱＴＬｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｓｏｙｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｏｂｔａｉｎｅｄｂｙｔｈｒｅｅｍｅｔｈｏｄｓ

连锁群名

Ｎａｍｅ

重演性 ＱＴＬ区间

ＩｎｔｅｒｖａｌｏｆｒｅｐｅａｔｅｄＱＴＬ／ｃＭ

元分析 ＱＴＬ区间

ＱＴＬｉｎｔｅｒｖａｌａｆｔｅｒＭｅｔａＡｎａｌｙｓｉｓ／ｃＭ

ＯｖｅｒｖｉｅｗＱＴＬ遗传位置

ＧｅｎｅｔｉｃｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆＱＴＬｂｙＯｖｅｒｖｉｅｗ／ｃＭ

Ｉ ２０～４０ ３６．１５（３５．９７～３６．３３） ３６．５

Ｅ ４０～６０ ４５．６９（４４．１４～４７．２４） ４５．５

Ｂ１ ４０～６０ ５８．９７（５８．８７～５９．０６） ５９．０

Ｃ１ １２０～１４０ １３０．０６（１２２．９～１３７．２２） １２４．５

Ｃ２ ４０～６０ ４１．４２（４０．９２～４１．９３） ４２．５

Ｋ ４０～６０ ４７．３４（４１．６２～５３．０６） ４５．５
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　　物理整合中，通过对比发现 Ｉ连锁群上蛋白含
量 ＱＴＬ遗传贡献率最大为 ８０％，与该 ＱＴＬ相关的
标记为 Ｓａｔｔ１２７，其在公共图谱上的遗传位置为
３５．３５ｃＭ，而元分析定位的最小置信区间为 ３５．９７
～３６．３３ｃＭ，Ｓａｔｔ１２７与该区间相距仅０．６２ｃＭ；另外
Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分析 Ｉ连锁群的蛋白的一个“真实”ＱＴＬ位
置为３６．５０ｃＭ，接近 Ｓａｔｔ１２７，这也证实了其相关蛋
白含量 ＱＴＬ的稳定性。
２．５　３种方法大豆重演性较好的主效 ＱＴＬ置信区

间的变化

　　通过３种方法的比较可以得到重演性较好的
主效 ＱＴＬ（表４），可以发现元分析整合得到的 ＱＴＬ
和 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ优化得到的 ＱＴＬ的置信区间均比原始
ＱＴＬ要小，有些连锁群（Ｂ１、Ｅ）还出现了大幅度的缩
减，以 ＱＴＬ重复次数为 ６的 Ｂ１连锁群上的 ４０～６０
ｃＭ为例，该区间内有 ４个主效原始 ＱＴＬ（遗传贡献
率分别为１２％、１０．８％、１０．８％、１０．５％），它们的遗

传位置分别为：４６．３９～５８．９１ｃＭ、４６．３９～５８．９１
ｃＭ、４６．３９～５８．９１ｃＭ、５３．４１～５８．９１ｃＭ，原始 ＱＴＬ
的置信区间为 １２．５２、１２．５２、１２．５２和 ５．５０ｃＭ，而
元分析整合到的 ＱＴＬ置信区间为 ０．１９ｃＭ（５８．０７
～５９．０６ｃＭ），Ｏｖｅｒｖｉｅｗ方法优化得到 ＱＴＬ的遗传
位置为５９ｃＭ，按照 Ｓｏｙｍａｐ２上的相邻标记估算得
到置信区间为０．１９ｃＭ（５８．９１～５９．１０ｃＭ），整合及
优化后的置信区间比原始 ＱＴＬ的置信区间要小，
Ｃ１、Ｃ２、Ｅ、Ｉ和 Ｋ连锁群上的主效 ＱＴＬ置信区间也
呈现了此类现象。同时还可以发现除 Ｃ２连锁群上
的Ｏｖｅｒｖｉｅｗ方法优化的ＱＴＬ置信区间（２．２９ｃＭ）稍
大于元分析整合得到 ＱＴＬ的置信区间（１．０１ｃＭ）
外，其余连锁群（Ｃ１、Ｅ、Ｉ、Ｋ）上的 ＱＴＬ经 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ
优化后的置信区间均小于元分析整合的置信区间，

而 Ｂ１连锁群上的原始 ＱＴＬ经元分析整合和 Ｏｖｅｒ
ｖｉｅｗ优化后置信区间长度相同，均为０．１９ｃＭ。

表 ４　３种方法下主效 ＱＴＬ置信区间的变化

Ｔａｂｌｅ４　Ｔｈｅｃｈａｎｇｅｓｏｆｔｈｅｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｉｎｔｅｒｖａｌｕｎｄｅｒｔｈｒｅｅｍｅｔｈｏｄｓ

数量性状遗传位点 ＱＴＬ 遗传位置＃／置信区间长度 Ｇｅｎｅｔｉｃｐｏｓｉｔｉｏｎ／ＣｏｎｆｉｄｅｎｃｅｉｎｔｅｒｖａｌｃＭ

Ｌｉｎｋａｇｅｇｒｏｕｐ
Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃ

ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎｒａｔｅ／％

原始 ＱＴＬ

ＯｒｉｇｉｎａｌＱＴＬ

元分析方法

ＭｅｔａＡｎａｌｙｓｉｓ

Ｏｖｅｒｖｉｅｗ方法

Ｏｖｅｒｖｉｅｗ

Ｂ１ １２ ４６．３９～５８．９１／１２．５２ ５８．０７～５９．０６／０．１９ ５８．９１～５９．１０／０．１９

Ｃ１ ４１．７７ １３２．４６ １２２．９～１３７．２２／１４．３２ １２３．７９～１２７．０６／３．２７

Ｃ１ １６ １２３．７９ １２２．９～１３７．２２／１４．３２ １２３．７９～１２７．０６／３．２７

Ｃ２ １４．３７ ４０．３０～４４．６６／４．３６ ４０．９２～４１．９３／１．０１ ４２．３７～４４．６６／２．２９

Ｅ１ ９．９２ ４６．６５～７０．２３／２３．５８ ４４．１４～４７．２４／３．１ ４５．４０～４５．６３／０．２３

Ｉ ３３．７ ３６．０３～３６．４０／０．３７ ３５．９７～３６．３３／０．３６ ３６．４０～３６．５９／０．１９

Ｋ ３１．４３ ４６．６３ ４１．６２～５３．０６／１１．４４ ４５．１４～４５．５９／０．４５

　　“＃”表示该置信区间为根据公共图谱上该 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ遗传位置相邻左右标记估算得到。

“＃”ｍｅａｎｓｔｈａｔｔｈｅｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅｉｎｔｅｒｖａｌｃａｍｅｆｒｏｍｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｍａｒｋｅｒｓａｒｏｕｎｄｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｐｏｓｉｔｉｏｎｂｙＯｖｅｒｖｉｅｗｉｎｐｕｂｌｉｃｍａｐ．

３　讨论

Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分析是一种统计学方法，迄今为止仅
在玉米这种作物中被应用。该研究首次把 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ
方法应用到大豆中，分析了大豆蛋白质含量相关的

ＱＴＬ，得到了连锁群上 ＱＴＬ的有效遗传位置。
虽然 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分析方法与元分析方法一样，实

质都是完成原始 ＱＴＬ到公共图谱上的映射，但
Ｏｖｅｒｖｉｅｗ方法对原始数据量要求不高，不需要原始
图谱上相邻标记的遗传距离，仅仅要求有 ＱＴＬ在公
共图谱上的遗传位置和其两端相邻标记的相应遗

传位置，可得到 ＱＴＬ的最终遗传位置（即散点图在
ｕ（ｘ）和 Ｈ（ｘ）之上的峰值）。

通过３种方法的分析发现，对大豆蛋白质含量
进行元分析整合到 Ｓａｔｔ４９６附近的蛋白质 ＱＴＬ（Ｉ连

锁群），遗传位置为３６．１５ｃＭ，而 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分析方法
定位的 ＱＴＬ遗传位置为 ３６．５０ｃＭ，Ｓａｔｔ４９６在公共
图谱上的遗传位置为 ３６．４０ｃＭ（Ｓｏｙｍａｐ２）。由此
看出 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ方法整合出的 ＱＴＬ比元分析的结果
更接近原始数据。

根据散点图上的遗传位置查找其在公共图谱

上的侧翼标记，发现除 Ｃ２连锁群上的 ４０～６０ｃＭ
处 ＱＴＬ的侧翼标记距离稍大于元分析整合得到的
置信区间长度外，其余 ５个连锁群上的真实 ＱＴＬ的
侧翼标记区间长度均小于元分析整合得到的置信

区间长度（如 Ｉ连锁群上的 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ得到 ＱＴＬ的置
信区间为０．１９ｃＭ，而元分析整合 ＱＴＬ的置信区间
为０．３６ｃＭ）（表３），因此利用 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ方法确实可
以缩短元分析得到的置信区间。

Ｏｖｅｒｖｉｅｗ分析方法基于统计学的分析对整条染
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色体进行“扫描”，该研究利用 １３８个 ＱＴＬｓ进行优
化，通过对多个试验结果整合，把簇集在相同染色

体相同区段内的 ＱＴＬ进行统计分析，有利于不同遗
传背景的比较，为实施分子标记辅助选择（ＭＡＳ）及
其拓展作用创造了条件。同时该研究加密了来自

２７张原始图谱的 ６２个与蛋白含量相关的 ＱＴＬ，在
ＱＴＬ综合图谱中定位了只能够在特定的原始图谱
才能找到的 ＱＴＬ。

近些年来随着分子标记技术的发展，ＭＡＳ已经
成为作物育种家们的研究热点，Ｓｔｕｂｅｒ等［５７］

首先选

用 ＭＡＳ对玉米进行育种改良，之后该技术相继在其
它作物如大麦

［５８］
、水稻

［５９］
中应用。大豆中 ＭＡＳ进

展由于受到主效基因定位的精确程度、成本核算、

标记的有效性等因素影响，ＭＡＳ在大豆早期育种
实践中仅在抗大豆胞囊线虫

［３］
选择中得到应用。

随着大豆重要性状分子标记的开发，ＭＡＳ在大豆育
种中的应用越来越普遍。该研究筛选出的稳定性

较高的标记 Ｓａｔｔ１２７为分子标记辅助选择蛋白质含
量创造了条件。

４　结论

通过对大豆蛋白含量相关 ＱＴＬ进行整合，在 Ｉ、
Ｅ、Ｂ１、Ｃ１、Ｃ２和 Ｋ连锁群上发现了６个重演性较好
的大豆蛋白含量相关 ＱＴＬ，相关区间侧翼标记分别
为 Ｓａｔ＿２１９Ｓａｔｔ４９６、Ｓａｔｔ２６８Ｓａｔｔ０４５、Ａ１１８＿１Ａ５２０＿
１、 Ｓａｔｔ３３８Ｓａｔｔ６８２、 Ｓａｔｔ２８１Ｓａｔｔ５２０ 和 Ｓａｔｔ３４９
Ｓａｔｔ２４０；由于 Ｉ连锁群上的 Ｓａｔｔ１２７具有较高的遗传
贡献率，并且在元分析中最小置信区间附近，Ｏｖｅｒ
ｖｉｅｗ方法也优化到该标记附近，因此可用于标记辅
助鉴定。

致谢　感谢 ＣａｍｐｕｓＵｎｉｖｅｒｓｉｔａｉｒｅｄｅｓＣｅｚｅａｕｘ的 Ｆａ
ｂｉｅｎＣｈａｒｄｏｎ在使用 Ｅｘｃｅｌ分析与 ＱＴＬ真实位置相
关的正态函数上的指点以及南昌大学的阮禄章副

教授在统计学上的帮助。
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［２０］ＧａｉＪＹ，ＷａｎｇＹＪ，ＷｕＸＬ，ｅｔａｌ．Ａｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅｓｔｕｄｙｏｎｓｅｇ

ｒｅｇａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓａｎｄＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｏｆｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｓｉｎｐｌａｎｔｓ

ｗｉｔｈａｃａｓｅｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］．ＦｒｏｎｔｉｅｒｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅｉｎＣｈｉｎａ，

２００７，１（１）：１７．

［２１］ＨｙｔｅｎＤＬ，ＰａｎｔａｌｏｎｅＶＲ，ＳａｍｓＣＥ，ｅｔａｌ．ＳｅｅｄｑｕａｌｉｔｙＱＴＬｉｎ

ａｐｒｏｍｉｎｅｎｔｓｏｙｂｅａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＧｅ

ｎｅｔｉｃｓ，２００４，１０９：５５２５６１．

［２２］ＪｕｎＴＨ，ＶａｎＫＪ，ＫｉｍＭＹ，ｅｔａｌ．Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｕｓｉｎｇ

ＳＳＲｍａｒｋｅｒｓｔｏｆｉｎｄＱＴＬｆｏｒｓｅｅｄｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］．

Ｅｕｐｈｙｔｉｃａ，２００８，１６２：１７９１９１．

［２３］ＫａｂｅｌｋａＥＡ，ＤｉｅｒｓＢＷ，ＦｅｈｒＷ Ｒ，ｅｔａｌ．Ｐｕｔａｔｉｖｅａｌｌｅｌｅｓｆｏｒ

ｉｎｃｒｅａｓｅｄｙｉｅｌｄｆｒｏｍｓｏｙｂｅａｎｐｌａｎｔｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＣｒｏｐＳｃｉ

ｅｎｃｅ，２００４，４４：７８４７９１．

［２４］ＬｅｅＳＨ，ＢａｉｌｅｙＭＡ，ＭｉａｎＭＡＲ，ｅｔａｌ．ＲＦＬＰｌｏｃｉａｓｓｏｃｉａｔｅｄ

ｗｉｔｈｓｏｙｂｅａｎｓｅｅｄｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｏｉｌｃｏｎｔｅｎｔａｃｒｏｓｓｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓａｎｄ

ｌｏｃａｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，１９９６，９３：６４９

６５７．

［２５］ＬｉＷ Ｂ，ＳｕｎＤＳ，ＤｕＹＰ，ｅｔａｌ．Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉｕｎｄｅｒｌｙ

ｉｎｇｔｈｅｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｓｅｅｄｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎｓｏｙｂｅａｎ（Ｇｌｙｃｉｎｅｍａｘ

Ｌ．Ｍｅｒｒ．）［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ，２００７，５０：１０６７１０７７．

［２６］ＭａｎｓｕｒＬＭ，ＯｒｆＪＨ，ＣｈａｓｅＫ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｍａｐｐｉｎｇｏｆａｇｒｏ

ｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓｕｓｉｎｇｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓｏｆｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］．Ｃｒｏｐ

Ｓｃｉｅｎｃｅ，１９９６，３６：１３２７１３３６．

［２７］ＯｒｆＪＨ，ＣｈａｓｅＫ，ＪａｒｖｉｋＴ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃｓｏｆｓｏｙｂｅａｎａｇｒｏｎｏｍｉｃ

ｔｒａｉｔｓ：Ｉ．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｔｈｒｅｅｒｅｌａｔｅｄｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｐｏｐｕｌａ

ｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，１９９９，３９：１６４２１６５１．

［２８］ＰａｎｔｈｅｅＤＲ，ＰａｎｔａｌｏｎｅＶＲ，ＷｅｓｔＤＲ，ｅｔａｌ．Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔ

ｌｏｃｉｆｏｒｓｅｅｄｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｏｉｌｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎ，ａｎｄｓｅｅｄｓｉｚｅｉｎｓｏｙ

ｂｅａｎ［Ｊ］．ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，２００５，４５：２０１５２０２２．

［２９］ ＰａｌｏｍｅｑｕｅＬ，ＬｉｕＬＪ，ＬｉＷ Ｂ，ｅｔａｌ．ＱＴＬｉｎｍｅｇａｅｎｖｉｒｏｎ

ｍｅｎｔｓ：ＩＩ．ＡｇｒｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔＱＴＬｃｏｌｏｃａｌｉｚｅｄｗｉｔｈｓｅｅｄｙｉｅｌｄＱＴＬ

ｄｅｔｅｃｔｅｄｉｎａｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｄｅｒｉｖｅｄｆｒｏｍ ａｃｒｏｓｓｏｆｈｉｇｈｙｉｅｌｄｉｎｇ

ａｄａｐｔｅｄ×ｈｉｇｈｙｉｅｌｄｉｎｇｅｘｏｔｉｃｓｏｙｂｅａｎｌｉｎｅｓ［Ｊ］．Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄ

ＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００９，１１９：４２９４３６．

［３０］ＱｉｕＢＸ，ＡｒｅｌｌｉＰＲ，ＳｌｅｐｅｒＤＡ．ＲＦＬＰｍａｒｋｅｒｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈ

ｓｏｙｂｅａｎｃｙｓｔｎｅｍａｔｏｄｅｒｅｓｉｓｔｅｎｃｅａｎｄｓｅｅｄｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎｉｎａ

‘Ｐｅｋｉｎｇ’× ‘Ｅｓｓｅｘ’ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．ＴｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄＡｐｐｌｉｅｄ

Ｇｅｎｅｔｉｃｓ，１９９９，９８：３５６３６４．

［３１］ＲｅｉｎｐｒｅｃｈｔＹ，ＰｏｙｓａＶＷ，ＹｕＫ．ＳｅｅｄａｎｄａｇｒｏｎｏｍｉｃＱＴＬｉｎ

ｌｏｗｌｉｎｏｌｅｎｉｃａｃｉｄｓｌｉｐｏｘｙｇｅｎａｚｅｆｒｅｅｓｏｙｂｅａｎ（ＧｌｙｃｉｎｅｍａｘＬ．

Ｍｅｒｒ．）ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓ［Ｊ］．Ｇｅｎｏｍｅ，２００６，４９：１５１０１５２７．

［３２］ＳｅｂｏｌｔＡＭ，ＳｈｏｅｍａｋｅｒＲＣ，ＤｉｅｒｓＢＷ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｑｕａｎｔｉｔａ

ｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓａｌｌｅｌｅｆｒｏｍｗｉｌｄｓｏｙｂｅａｎｔｈａｔｉｎｃｒｅａｓｅｓｅｅｄｐｒｏｔｅｉｎ

ｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］．ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，２０００，４０：１４３８

１４４４．

［３３］ＳｏａｒｅｓＴＣＢ，ＧｏｏｄＧｏｄＰＩＶ，ＭｉｒａｎｄａＦＤＤ，ｅｔａｌ．ＱＴＬｍａｐ

ｐｉｎｇｆｏｒｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｉｎｓｏｙｂｅａｎｃｕｌｔｉｖａｔｅｄｉｎｔｗｏｔｒｏｐｉｃａｌｅｎｖｉ

ｒｏｎｍｅｎｔｓ［Ｊ］．ＰｅｓｑｕｉｓａＡｇｒｏｐｅｃｕａｒｉａＢｒａｓｉｌｅｉｒａ，２００８，４３（１１）：

１５３３１５４１．

［３４］ＳｔｏｍｂａｕｇｈＳＫ，ＯｒｆＪＨ，ＪｕｎｇＨＧ，ｅｔａｌ．Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉ

ａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｃｅｌｌｗａｌｌｐｏｌｙｓａｃｃｈａｒｉｄｅｓｉｎｓｏｙｂｅａｎｓｅｅｄ［Ｊ］．

ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，２００４，４４：２１０１２１０６．

［３５］ＴａｊｕｄｄｉｎＴ，ＷａｔａｎａｂｅＳ，ＹａｍａｎａｋａＮ，ｅｔａｌ．Ａｎａｌｙｓｉｓｏｆｑｕａｎｔｉ

ｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉｆｏｒｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｌｉｐｉｄｃｏｎｔｅｎｔｓｉｎｓｏｙｂｅａｎｓｅｅｄｓ

ｕｓｉｎｇｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅｓ［Ｊ］．ＢｒｅｅｄｉｎｇＳｃｉｅｎｃｅ，２００３，５３：

１３３１４０．

［３６］ＺｈａｎｇＷ Ｋ，ＷａｎｇＹＪ，ＬｕｏＧＺ，ｅｔａｌ．ＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｏｆｔｅｎａｇ

ｒｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓｏｎｔｈｅｓｏｙｂｅａｎ（Ｇｌｙｃｉｎｅ．ｍａｘＬ．Ｍｅｒｒ．）ｇｅｎｅｔｉｃ

ｍａｐａｎｄｔｈｅｉｒａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｗｉｔｈＥＳＴｍａｒｋｅｒｓ［Ｊ］．Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌａｎｄ

ＡｐｐｌｉｅｄＧｅｎｅｔｉｃｓ，２００４，１０８：１１３１１１３９．

［３７］ＺｈａｏＧＹ，ＷａｎｇＪ，ＨａｎＹＰ，ｅｔａｌ．ＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＱＴＬｕｎｄｅｒ

ｌｙｉｎｇｔｈｅｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆｓｏｙｂｅａｎｔｏｐｏｄｂｏｒｅｒ，Ｌｅｇｕｍｉｎｉｖｏｒａｇｌｙｃｉｎｉ

ｖｏｒｅｌｌａ（Ｍａｔｓ．）ｏｂｒａｚｔｓｏｖ，ａｎｄｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｓｗｉｔｈｐｌａｎｔ，ｐｏｄａｎｄ

ｓｅｅｄｔｒａｉｔｓ［Ｊ］．Ｅｕｐｈｙｔｉｃａ，２００８，１６４：２７５２８２．

［３８］关荣霞．大豆重要农艺性状的 ＱＴＬ定位及中国大豆与日本大

豆的遗传多样性分析［Ｄ］．北京：中国农业科学院，２００２．

（ＧｕａｎＲＸ．ＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｏｆｓｏｙｂｅａｎａｇｒｏｎｏｍｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｓａｎｄ

ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｎａｌｙｓｉｓｏｆｓｏｙｂｅａｎｃｕｌｔｉｖａｒｓｆｒｏｍＣｈｉｎａａｎｄＪａ

ｐａｎ［Ｄ］．Ｂｅｉｊｉｎｇ：ＣｈｉｎｅｓｅＡｃａｄｅｍｙｏｆＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，

２００２．）

［３９］梁慧珍，王树峰，余永亮，等．大豆异黄酮与油分、蛋白质含量

基因定位分析［Ｊ］．中国农业科学，２００９，４２（８）：２６５２２６６０．

（ＬｉａｎｇＨＺ，ＷａｎｇＳＦ，ＹｕＹＬ，ｅｔａｌ．ＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｏｆｉｓｏｆｌａ

ｖｏｎｅ，ｏｉｌａｎｄｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａ

Ｓｉｎｉｃａ，２００９，４２（８）：２６５２２６６０．）

［４０］林延慧，张丽娟，李伟，等．大豆蛋白质含量的ＱＴＬ定位［Ｊ］．大

豆科学，２０１０，２９（２）：２０７２０９．（ＬｉｎＹＨ，ＺｈａｎｇＬＪ，ＬｉＷ，ｅｔ

ａｌ．ＱＴＬｓｍａｐｐｉｎｇｒｅｌａｔｅｄｔｏｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｏｆｓｏｙｂｅａｎｓ［Ｊ］．Ｓｏｙ

ｂｅａｎＳｃｉｅｎｃｅ，２０１０，２９（２）：２０７２０９．）

［４１］刘顺湖，周瑞宝，喻德跃，等．大豆蛋白质有关性状的 ＱＴＬ定位

［Ｊ］．作物学报，２００９，３５（１２）：２１３９２１４９．（ＬｉｕＳＨ，ＺｈｏｕＲ

Ｂ，ＹｕＤＹ，ｅｔａｌ．ＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｏｆｐｒｏｔｅｉｎｒｅｌａｔｅｄｔｒａｉｔｓｉｎｓｏｙ

ｂｅａｎ（ＧｌｙｃｉｎｅｍａｘＬ．Ｍｅｒｒ．）［Ｊ］．ＡｃｔａＡｇｒｏｎｏｍｉｃａＳｉｎｉｃａ，

２００９，３５（１２）：２１３９２１４９．）

［４２］吕祝章，杨建华，李玉环，等．大豆农艺性状的ＱＴＬ分析［Ｊ］．安

徽农业科学，２０１０，３８（６）：２８３８２８４１．（ＬüＺＺ，ＹａｎｇＪＨ，Ｌｉ

ＹＨ，ｅｔａｌ．ＱＴＬａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｇｒｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］．

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｎｈｕｉＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２０１０，３８（６）：２８３８

２８４１．）

［４３］单大鹏，朱荣胜，陈立君，等．大豆蛋白含量相关 ＱＴＬ间的上位

效应［Ｊ］．作物学报，２００９，３５（１）：４１４７．（ＳｈａｎＤＰ，ＺｈｕＲＳ，

ＣｈｅｎＬＪ，ｅｔａｌ．ＥｐｉｓｔａｔｉｃｅｆｆｅｃｔｓａｎｄＱＥｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｅｆｆｅｃｔｓｏｆ

ＱＴＬｓｆｏｒｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］．ＡｃｔａＡｇｒｏｎｏｍｉｃａＳｉｎｉｃａ，

２００９，３５（１）：４１４７．）

［４４］苏辉．大豆高油分 ×高蛋白 ＲＩＬ遗传图谱的构建及重要农艺

性状的 ＱＴＬ定位［Ｄ］．通辽：内蒙古民族大学，２００８．（ＳｕＨ．

ＣｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆＲＩＬｇｅｎｅｔｉｃｍａｐｂｙｓｏｙｂｅａｎｈｉｇｈｏｉｌ×ｈｉｇｈｐｒｏｔｅｉｎ

ａｎｄＱＴＬａｎａｌｙｓｉｓｏｆｉｍｐｏｒｔａｎｔａｇｒｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓ［Ｄ］．Ｔｏｎｇｌｉａｏ：Ｉｎ

ｎｅｒＭｏｎｇｏｌｉａＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙＦｏｒＮａｔｉｏｎａｌｉｔｉｅｓ，２００８．）

［４５］王珍．大豆 ＳＳＲ遗传图谱构建及重要农艺性状 ＱＴＬ分析［Ｄ］．

南宁：广西大学，２００４．（ＷａｎｇＺ．ＣｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆｓｏｙｂｅａｎＳＳＲ

ｂａｓｅｄｍａｐａｎｄＱＴＬａｎａｌｙｓｉｓｉｍｐｏｒｔａｎｔａｇｒｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓ［Ｄ］．

Ｎａｎｎｉｎｇ：ＧｕａｎｇｘｉＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２００４．）

［４６］王永军．大豆重组自交系群体的构建与调整及其在遗传作图、

抗花叶病毒基因定位和农艺及品质性状 ＱＴＬ分析中的应用

［Ｄ］．南京：南京农业大学，２００１．（ＷａｎｇＹＪ．Ｅｓｔａｂｌｉｓｈｍｅｎｔ

ａｎｄａｄｊｕｓｔｍｅｎｔｏｆＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎａｎｄｉｔｓａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｔｏｍａｐｃｏｎ

ｓｔｒｕｃｔｉｏｎ，ｍａｐｐｉｎｇｇｅｎｅｓｒｅｓｉｓｔａｎｔｔｏＳＭＶａｎｄＱＴＬａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｇ

ｒｏｎｏｍｉｃ＆ｑｕａｌｉｔｙｔｒａｉｔｓｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｄ］．Ｎａｎｊｉｎｇ：Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２００１．）
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ｓｔｕｄｙｏｎｍｅｔｈｏｄｓａｎｄｃｒｉｔｅｒｉａｏｆｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｌｅａｆ

ｆｅｅｄｉｎｇｉｎｓｅｃｔｓｉｎｓｏｙｂｅａｎｂｒｅｅｄｉｎｇ［Ｊ］．ＡｃｔａＡｇｒｏｎｏｍｉｃａＳｉｎｉｃａ，

１９９７，２３（４）：４００４０７．）

［１６］ＶａｎＤｕｙｕＪＷ，ＴｕｒｎｉｐｓｅｅｄＳＧ，ＭａｘｗｅｌｌＪＤ．Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｓｏｙ

ｂｅａｎｓｔｏｔｈｅＭｅｘｉｃａｎｂｅａｎｂｅｅｔｌｅ．Ⅰ．Ｓｏｕｒｃｅｓｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ［Ｊ］．

ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，１９７１，１１：５７２５７３．

［１７］ＶａｎＤｕｙｕＪＷ，ＴｕｒｎｉｐｓｅｅｄＳＧ，ＭａｘｗｅｌｌＪＤ．Ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｓｏｙ

ｂｅａｎｓｔｏｔｈｅＭｅｘｉｃａｎｂｅａｎｂｅｅｔｌｅ．Ⅱ．Ｒｅａｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｂｅｅｔｌｅｔｏｒｅ

ｓｉｓｔａｎｔｐｌａｎｔｓ［Ｊ］．ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，１９７２，１２：５６１５６２．

［１８］ＨａｔｃｈｅｔｔＪＨ，ＢｅｌａｎｄＧＬ，ＨａｒｔｗｉｇＥＥ．Ｌｅａｆｆｅｅｄｉｎｇｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｔｏｂｏｌｌｗｏｒｍａｎｄｔｏｂａｃｃｏｂｕｄｗｏｒｍｉｎｔｈｒｅｅｓｏｙｂｅａｎｐｌａｎｔｉｎｔｒｏｄｕｃ

ｔｉｏｎｓ［Ｊ］．ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，１９７６，１６：２７７２８０．

［１９］崔章林，盖钧镒．大豆抗食叶性害虫的研究进展［Ｊ］．大豆科

学，１９９６，１５（２）：１４９１５８．（ＣｕｉＺｈＬ，ＧａｉＪＹ．Ａｄｖａｎｃｅｏｆ

ｓｔｕｄｙｏｎｓｏｙｂｅａｎｌｅａｆｆｅｅｄｉｎｇｉｎｓｅｃｔｓ［Ｊ］．ＳｏｙｂｅａｎＳｃｉｅｎｃｅ，

１９９６，１５（２）：１４９１５８．）

［２０］吴巧娟，吴娟娟，吴业春，等．大豆资源对斜纹夜蛾的抗性鉴

定［Ｊ］．大豆科学，２００６，２５（４）：４１０４０９．（ＷｕＱＪ，ＷｕＪＪ，

ＷｕＹＣ，ｅｔａｌ．Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆｓｏｙｂｅａｎｇｅｒｍｐｌａｓｍｔｏ

ｃｏｔｔｏｎｗｏｒｍ（Ｐｒｏｄｅｎｉａｌｌｉｔｕｒａ，Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ）［Ｊ］．ＳｏｙｂｅａｎＳｃｉｅｎｃｅ，

２００６，２５（４）：４０９４１３．）

［２１］吴业春，王慧，吴巧娟，等．大豆对食叶性害虫田间抗性的相

对稳定性［Ｊ］．中国油料作物学报，２００４，２６（４）：６６７０．（Ｗｕ

ＹＣ，ＷａｎｇＨ，ＷｕＱＪ，ｅｔａｌ．Ｒｅｌａｔｉｖｅｓｔａｂｌｉｔｙｏｎｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆ

ｓｏｙｂｅａｎｓｔｏｌｅａｆｆｅｅｄｉｎｇｉｎｓｔｃｔｓｉｎｔｈｅｆｉｅｌｄ［Ｊ］．ＣｈｉｎｅｓｅＪｏｕｒｎａｌｏｆ

ＯｉｌＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００４，２６（４）：６６７０．）

［２２］王慧，喻德跃，吴巧娟，等．大豆对斜纹夜蛾抗生性基因的微

卫星标记（ＳＳＲ）的研究［Ｊ］．大豆科学，２００４，２３（２）：９１９５．

（ＷａｎｇＨ，ＹｕＤＹ，ＷｕＱＪ，ｅｔａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ

ｇｅｎｅｓｔｏｃｏｔｔｏｎｗｏｒｍｗｉｔｈＳＳＲｍａｒｋｅｒｓｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］．Ｓｏｙｂｅａｎ

Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００４，２３（２）：９１９５．）

［２３］ＫｏｍａｔｓｕＫ，ＯｋｕｄａＳ，ＴａｋａｈａｓｈｉＭ，ｅｔａｌ．ＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｏｆａｎｔｉ

ｂｉｏｓｉｓｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｃｏｍｍｏｎｃｕｔｗｏｒｍ（ＳｐｏｄｏｐｔｅｒａｌｉｔｕｒａＦａｂｒｉｃｉｕｓ）

ｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］．ＣｒｏｐＳｃｉｅｎｃｅ，２００５，４５：２０４４２０４８．

［２４］刘华，王慧，李群，等．大豆对斜纹夜蛾抗性的遗传分析及相

关 ＱＴＬ的定位［Ｊ］．中国农业科学，２００５，３８（７）：１３６９１３７２．

（ＬｉｕＨ，ＷａｎｇＨ，ＬｉＱ，ｅｔａｌ．Ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｍａｐｐｉｎｇ

ＱＴＬｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｃｏｔｔｏｎｗｏｒｍｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］．Ｓｃｉｅｎｔｉａ

ＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａＳｉｎｉｃａ，２００５，３８（７）：１３６９１３７２．）

［２５］付三雄，王慧，吴娟娟，等．应用重组自交系群体定位大豆抗

虫 ＱＴＬ［Ｊ］．遗传，２００７，２９（９）：１１３９１１４３．（ＦｕＳＸ，Ｗａｎｇ

Ｈ，ＷｕＪＪ，ｅｔａｌ．ＭａｐｐｉｎｇｉｎｓｅｃｔｒｅｓｉｓｔａｎｃｅＱＴＬｓｏｆｓｏｙｂｅａｎｗｉｔｈ

ＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ［Ｊ］．Ｈｅｒｅｄｉｔａｓ，２００７，２９（９）：１１３９１１４３．）

［２６］詹秋文，盖钧镒．大豆种质资源对斜纹夜蛾（ＰｒｏｄｅｎｉａＬｉｔｕｒａ）

抗性的鉴定［Ｊ］．应用与环境生物学报，２０００，６（１）：１８２３．

（ＺｈａｎＱＷ，ＧａｉＪＹ．Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｏｆｓｏｙｂｅａｎｇｅｒｍ

ｐｌａｓｍｔｏｃｏｔｔｏｎｗｏｒｍ（Ｐｒｏｄｅｎｉａｌｉｔｕｒａ，Ｆａｂｒｉｃｉｕｓ）［Ｊ］．Ｃｈｉｎｅｓｅ

ＪｏｕｒｎａｌｏｆＡｐｐｌｉｅｄ＆ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌＢｉｏｌｏｇｙ，２０００，６（１）：１８

２３．
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）
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［４７］吴晓雷，王永军，贺超英．大豆重要农艺性状的 ＱＴＬ分析［Ｊ］．

遗传学报，２００１，２８（１０）：９４７９５５．（ＷｕＸＬ，ＷａｎｇＹＪ，ＨｅＣ

Ｙ．ＱＴＬｓＭａｐｐｉｎｇｏｆｓｏｍｅａｇｒｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓｏｆｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］．Ａｃｔａ

ＧｅｎｅｔｉｃａＳｉｎｉｃａ，２００１，２８（１０）：９４７９５５．）

［４８］杨?，刘丽君，高明杰，等．大豆高蛋白基因分子标记及其在大

豆育种中的应用［Ｊ］．大豆科学，２００８，２７（２）：１８６１８９．（Ｙａｎｇ

Ｚ，ＬｉｕＬＪ，ＧａｏＭＪ，ｅｔａｌ．ＱＴＬｔａｇｇｉｎｇｆｏｒｈｉｇｈｐｒｏｔｅｉｎｇｅｎｅａｎｄ

ｕｓｉｎｇｍｏｌｅｃｕｌａｒｍａｒｋｅｒａｓｓｉｓｔａｎｔｓｅｌｅｃｔｉｏｎｉｎｓｏｙｂｅａｎｂｒｅｅｄｉｎｇ

［Ｊ］．ＳｏｙｂｅａｎＳｃｉｅｎｃｅ，２００８，２７（２）：１８６１８９．）

［４９］张军，赵团结，盖钧镒．大豆育成品种农艺性状 ＱＴＬ与 ＳＳＲ标

记的关联分析 ［Ｊ］．作物学报，２００８，３４（１２）：２０５９２０６９．

（ＺｈａｎｇＪ，ＺｈａｏＴＪ，ＧａｉＪＹ．Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆａｇｒｏｎｏｍｉｃ

ｔｒａｉｔＱＴＬｓｗｉｔｈＳＳＲｍａｒｋｅｒｓｉｎｒｅｌｅａｓｅｄｓｏｙｂｅａｎｃｕｌｔｉｖａｒｓ［Ｊ］．

ＡｃｔａＡｇｒｏｎｏｍｉｃａＳｉｎｉｃａ，２００８，３４（１２）：２０５９２０６９．）

［５０］张忠臣，战秀玲，陈庆山，等．大豆油分和蛋白性状的基因定位

［Ｊ］．大豆科学，２００４，２３（２）：８１８５．（ＺｈａｎｇＺＣ，ＺｈａｎＸＬ，

ＣｈｅｎＱＳ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｌｏｃａｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｓｏｙｂｅａｎｏｉｌａｎｄ

ｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔ［Ｊ］．ＳｏｙｂｅａｎＳｃｉｅｎｃｅ，２００４，２３（２）：８１８５．）

［５１］朱晓丽．大豆遗传图谱构建及在两个群体重要农艺性状的

ＱＴＬ定位［Ｄ］．哈尔滨：东北农业大学，２００６．（ＺｈｕＸＬ．Ｃｏｎ

ｓｔｒｕｃｔｉｏｎｏｆｇｅｎｅｔｉｃｌｉｎｋａｇｅｍａｐａｎｄＱＴＬｍａｐｐｉｎｇｏｆｉｍｐｏｒｔａｎｔａｇ

ｒｏｎｏｍｉｃｔｒａｉｔｓｉｎｔｗｏｓｏｙｂｅａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ［Ｄ］．Ｈａｒｂｉｎ：Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ

ＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２００６．）

［５２］ＶｏｌｌｍａｎｎＪ，ＳｃｈａｕｓｂｅｒｇｅｒＨ，ＢｉｓｔｒｉｃｈＨ，ｅｔａｌ．Ｔｈｅｐｒｅｓｅｎｃｅｏｒ

ａｂｓｅｎｃｅｏｆｔｈｅｓｏｙｂｅａｎＫｕｎｉｔｚｔｒｙｐｓｉｎｉｎｈｉｂｉｔｏｒａｓａｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ

ｔｒａｉｔｌｏｃｕｓｆｏｒｓｅｅｄｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＢｒｅｅｄｉｎｇ，２００８，

１２１（３）：２７２２７４．

［５３］杨?，关荣霞，王跃强，等．大豆遗传图谱的构建和若干农艺性

状的 ＱＴＬ定位分析［Ｊ］．植物遗传资源学报，２００４，５（４）：３０９
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