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摘　 要:大豆株高对大豆产量形成具有重要作用ꎬ基于前人研究ꎬ将大豆的重要农艺性状归纳总结为产量及其构成因

素、株型性状和倒伏性状ꎬ本文详细综述了株高与这 ３ 类性状之间相关性的研究进展ꎬ对进一步通过协调性状间的相

互作用、提升产量潜力具有重要的参考价值ꎮ 同时ꎬ本文全面综述了基于连锁分析定位到的大豆株高 ＱＴＬ 和基于全

基因组关联分析定位到的大豆株高 ＱＴＮꎬ为精准定位控制株高的位点和进一步挖掘潜在候选基因提供了有益参考ꎮ
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　 　 大豆[Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ(Ｌ. ) Ｍｅｒｒ. ]起源于中国ꎬ甲
骨文中有大豆古名“菽”字[１]ꎬ«礼记»中有“食菽与

鸡”的记载ꎬ在我国已有悠久的栽培历史ꎬ是我国国

民经济中最重要的粮油作物和经济作物ꎮ 进入 ２１
世纪以来ꎬ我国国民经济持续高速发展ꎬ畜牧业、加
工业和食品业齐头并进、发展迅猛ꎬ国民消费结构

升级ꎬ对油和肉的消费量大幅增加ꎬ因而对大豆的

需求量急剧增加ꎬ产需缺口不断扩大ꎬ进口量连年

递增[２]ꎬ与此同时ꎬ国产大豆生产成本高于国际大

豆ꎬ遭受严重挤压ꎬ以致国内大豆种植面积和总产

量逐年下滑ꎮ 目前ꎬ我国是全球最大的大豆进

口国[３]ꎮ
大豆产业关系国家粮食安全ꎬ２０１４ 年在东北三

省和内蒙古试行旨在保障生产者的基本种粮收益ꎬ
稳定粮食生产的大豆目标价格政策、２０１５ 年农业部

下发«关于促进大豆生产发展的指导意见»、２０１６ 年

实行耕地轮作休耕制度、推行“镰刀湾”地区玉米种

植结构调整以及 ２０１９ 年实行以“扩面、增产、提质、
绿色”为目标的大豆振兴计划ꎬ为扭转近年来大豆

种植面积连年下降的消极态势、增加我国大豆有效

供给提供了强有力的支撑ꎬ大豆种植面积出现恢复

性增长的良好态势ꎮ 尽管如此ꎬ我国仍呈现供需齐

升ꎬ进口量增加的趋势ꎬ２０２０ 年我国进口大豆突破

１ 亿 ｔ 关口ꎬ达到 １０ ０３２. ７３ 万 ｔꎬ因此ꎬ进一步提高

产量、提升国产大豆供给水平是现阶段的重要目标

之一[４]ꎮ
株高是大豆重要产量性状ꎬ为挖掘大豆单产潜

力ꎬ研究者们围绕这个性状开展了广泛而深入的研

究ꎮ 本研究仅对其与产量及其构成因素、株型、倒
伏等密切相关性状的相关性ꎬ以及基于连锁分析和

全基因组关联分析的 ＱＴＬ 和 ＱＴＮ 定位研究方面进

行综述ꎬ旨在为进一步探究株高增产潜力、精准定

位控制株高性状位点提供参考ꎮ

１　 大豆株高与重要性状的相关性研究

数量遗传学家和育种家非常注重大豆农艺性

状之间或促进或制约的相互作用ꎬ利用性状间的相

互作用可实现提高产量的目的ꎮ 对于株高而言ꎬ与
之密切相关的性状可归结为 ３ 类:产量及其构成因

素、株型性状和倒伏性状ꎮ
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１. １　 大豆株高与产量及其构成因素的相关性

１. １. １ 　 产量 　 王金陵[５] 指出株高与产量呈正相
关ꎻＯｕａｒｒａｒａ 等[６] 发现ꎬ株高和结荚高度的降低ꎬ会
引起大豆减产ꎻ章建新等[７] 研究认为株高和主茎节
数与单株产量呈正相关ꎻ薛红等[８] 利用灰色关联度

分析方法研究了产量相关性状对产量影响的主次

关系ꎬ结果表明底荚高度、株高、主茎节数和产量的

关联度最高ꎬ证明株高对产量影响较大ꎮ 这些研究

结果比较一致地肯定了株高对于大豆产量形成的

积极作用ꎬ但学者们的研究结论不尽一致ꎬ如王彩

洁等[９]的研究结果表明ꎬ产量高低主要取决于有效
荚数、单株有效荚数、单株粒数、有效分枝和底荚高

度ꎬ与株高、生育日数和主茎节数没有相关性ꎻ韩秉

进等[１０]也认为提高大豆产量主要应通过增加有效

荚数来增加单株粒数ꎬ并提高经济系数ꎬ而经济系数

与株高呈显著负相关ꎮ 还有研究者认为在一定范围

内株高与产量呈正相关关系ꎬ如李莹[１１]研究认为ꎬ在
９０ ~１００ ｃｍ 时ꎬ株高与产量的相关性不显著ꎬ在株高

高于 １００ ｃｍ 时ꎬ株高与产量呈负相关关系ꎮ 上述研

究中所得结论尽管不一致ꎬ但并不矛盾ꎬ一方面是试

验材料、研究条件差异所致ꎬ另一方面农艺性状易受

环境影响ꎬ而且产量又是一个综合的性状ꎮ
１. １. ２　 产量构成因素　 大豆产量由单位面积植株

数、单株有效荚数、单荚有效粒数和百粒重 ４ 个因素

构成ꎬ即产量由种植密度和单株产量所决定ꎮ 在一

定的种植密度范围下ꎬ大豆产量主要取决于单株产

量ꎬ单株产量由单株粒数和百粒重决定ꎬ单株粒数

由单株荚数和每荚粒数决定ꎮ 株高的遗传力较高ꎬ
能稳定遗传ꎬ选择的可靠性大ꎬ对其选择应严格且

在早期世代进行ꎮ 因此ꎬ研究者们往往通过相关性

分析、灰色关联度分析、主成分分析、通径分析等研

究株高与产量构成因素之间的关系ꎬ研究和探讨农

艺性状间的遗传联系ꎬ进而通过协调与产量性状间

的关系促进产量的提高ꎮ
罗瑞萍等[１２] 以 １２ 个春大豆新品种(系)为材

料ꎬ对主要农艺性状进行了相关分析ꎬ发现株高与

百粒重显著正相关ꎬ与单株荚数和单株粒数呈不显

著负相关关系ꎬ表明株高与产量构成因素间均存在

制约关系ꎮ 徐巧珍等[１３] 研究不同类型大豆性状间

的灰色关联度分析也发现类似结论ꎬ单株粒重、株
高、主茎节数、分枝数、总荚数 ５ 个性状呈正相关ꎬ百
粒重与单株粒重正相关ꎬ百粒重与株高、主茎节数、
分枝数、总荚数负相关ꎮ 在诸多研究中也不乏出现

不同的研究结论ꎬ刘明等[１４] 认为株高与单株荚数、
单株粒数、单株产量极显著正相关ꎬ与百粒重显著

正相关ꎬ可能原因是栽培方式引起了性状间相互关

系的改变ꎮ 除了栽培方式以外ꎬ汪宝卿等[１５] 认为不

同结荚习性的大豆品种ꎬ性状间的关系也是有差异

的ꎬ其以 ８７ 个不同结荚习性的黄淮海夏大豆为材

料ꎬ对株高、生育期、有效分枝数、主茎节数、茎粗、
底荚高度、单株荚数、每荚粒数、单株粒数、单株粒

重、百粒重和产量 １２ 个产量性状进行了相关性及主

成分分析ꎬ认为亚有限结荚习性的大豆品种株高与

百粒重呈极显著负相关ꎬ而有限型品种中二者相关

性不显著ꎮ
可以看出ꎬ株高与产量构成因素之间的关系因

不同品种类型、栽培方式等而异ꎬ在以提高大豆产

量为目标时ꎬ要综合考虑各种限制因素ꎬ兼顾株高

与其他性状之间的制约与促进关系ꎬ使其达到一定

的平衡ꎬ以培育出高产品种ꎬ实现增产的目的ꎮ
１. ２　 大豆株高与株型性状的相关性

自从提出理想株型概念以来ꎬ大豆育种家们试
图从改良冠层及株型结构着手ꎬ进一步提高育成品

种的产量潜力ꎮ 王金陵提出了“生态型育种原则”ꎬ
率先在大豆育种上提出了株型育种ꎻ杜维广等[１６] 指
出实现大豆超高产有赖于单位面积光能利用效率

的提高ꎬ开展了株型和高光效育种相关研究ꎻ盖钧

镒指出大豆理想株型主要是指植株受光态势的茎、
叶构成ꎬ还包括内在光合特性、物质积累与分配等

源、流、库的相应生理过程[１７]ꎮ 董钻等[１８] 经过多年

对大豆群体结构及株型研究ꎬ并结合他人的研究成

果指出株型一般指大豆植株的高低、分枝、分枝长

度、分枝角度和叶片的大小、形状、层次分布ꎬ叶柄

的长短、角度等许多性状ꎮ 研究表明株高与主茎节

数、茎粗、节间长度、分枝数等性状密切相关ꎮ
陈恒鹤等[１９] 研究大豆株型结构和冠层叶性状

与产量的相关性ꎬ发现对产量最重要的株型性状是

主茎节数和分枝数ꎬ株高与分枝数、主茎节数极显

著正相关ꎬ株高通过对主茎节数和分枝数间接地正

作用而掩盖了本身对产量的负作用ꎬ在当地大多数

情况下ꎬ大豆理想株型的结构是在缩短节间长度抗

倒伏的基础上增加主茎节数ꎮ 静广利[２０] 在株高与

小区产量及其它农艺性状的相关及通径分析中ꎬ发
现株高与主茎节数极显著正相关ꎬ与底荚高度呈极

显著负相关ꎬ与分枝数、茎粗呈不显著正相关ꎮ 闫

昊等[２１]进行了大豆主茎节数、节间长度遗传分析及
与株高关系研究ꎬ结果表明主茎节数与株高呈线性

正相关ꎬ不同亲缘关系大豆品种的节间长度对株高

的影响各有差异ꎮ
前人研究较一致地认为株高、主茎节数、分枝

数等性状是大豆株型的重要性状ꎬ性状间关联度较
高ꎮ 一般植株较高ꎬ可以降低叶片密度ꎬ利于 ＣＯ２的

扩散ꎬ提高群体光合效率ꎬ但植株过高ꎬ节间过长又

易倒伏ꎬ影响下部叶片受光ꎬ降低个体光合效率ꎮ
这也是株型育种得到育种家和数量遗传学家高度

关注的原因之一ꎮ
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１. ３　 大豆株高与倒伏性状的相关性

倒伏是大豆高产稳产优质的重要限制因素之

一ꎬ大豆植株在生长中期发生倒伏ꎬ会打乱叶片在

空间的分布秩序ꎬ降低下部叶片光合效率ꎬ进而减

少有效结荚数和百粒重ꎬ降低产量ꎬ茎秆折断还将

破坏茎秆输导系统ꎬ严重影响根系向叶片的水分和

养分输送以及叶片向荚果的光合产物输送ꎬ造成大

幅度减产ꎻ在生长后期发生倒伏ꎬ不仅会引起每荚

粒数和粒重减少、含油量降低等问题ꎬ而且还会增

大收获难度ꎬ不利于机械化收获ꎮ 因此ꎬ倒伏是大

豆生产上不容忽视的重要问题ꎮ 倒伏是作物内因

和外界环境条件综合作用的结果ꎬ前人的研究结果

表明ꎬ大豆倒伏现象的发生与气候条件、土壤条件、
施肥水平及田间管理措施有着密切的关系ꎬ大豆抗

倒伏能力主要与株高、主茎节数、茎粗、节间长、茎
粗、地上部重量、根系重量等形态指标以及茎秆的

力学特性、茎秆挫折力、茎秆机械强度等茎秆力学

指标有关ꎮ 外因是倒伏的诱导因素ꎬ而不同基因型

抗倒伏能力的差异ꎬ则是作物抗倒伏的内因和根本

原因ꎮ
株高作为植株倒伏最为密切的性状之一ꎬ国内

外学者进行了大量研究ꎮ 李灿东等[２２] 研究发现ꎬ大
豆株高、主茎节数、重心高度和倒伏率具有较强的

正相关性ꎬ株高与产量的负相关关系通过倒伏率实

现ꎬ倒伏率对产量的负相关性间接因子主要来源于

重心高度ꎬ同时株高也起到一定的间接效应ꎮ 周蓉

等[２３]研究表明株高、主茎节数、节间长、分枝数、株
高 /茎粗等与倒伏级别极显著相关ꎬ说明大豆植株

越高、主茎节数越多、节间越长、分枝数越多的品

种ꎬ倒伏级别就越高ꎬ倒伏就越严重ꎬ从而严重影响

产量ꎮ
徐瑶等[２４]在鼓粒期对大豆形态指标和茎秆力

学特性进行了测定ꎬ发现株高、鲜重和茎粗与抗倒

伏性均呈显著负相关ꎬ茎粗 /株高与抗倒伏性呈显

著正相关ꎻ随大豆株高的增加ꎬ大豆茎秆的挫折力、
弯矩和重力矩均增加ꎬ植株易发生倒伏ꎮ 研究还发

现矮秆品种的抗倒伏性较高秆品种更强ꎬ株高相近

的大豆品种的抗倒伏性与茎秆挫折力关系较大ꎮ
由于大豆承重的分枝较多ꎬ主茎秆不同部位的承载

力相差较大ꎮ 吴晓强等[２５] 研究了大豆茎秆压缩力

学特性随株高的变化规律ꎬ对大豆茎秆轴向压缩的

最大承载力、弹性模量、抗压强度和惯性矩的影响

进行了试验和分析ꎬ研究结果表明ꎬ沿茎秆高度方

向ꎬ茎秆的最大承载力基本呈线性下降趋势ꎬ最大

值在距地高度 ５ ｃｍ 以下ꎬ抗压强度沿株高基本上保

持不变ꎬ弹性模量沿株高变化也不大ꎮ 茎秆的最大

承载力随植株高度增加而减小ꎬ说明株高越高ꎬ在
遭遇恶劣环境时容易发生倒伏ꎮ 何晓莉等[２６] 对大

豆茎秆压缩力学特性的研究得到相似结论ꎬ研究表

明沿茎秆高度方向ꎬ最大承载力和惯性矩基本呈线

性下降趋势ꎬ最大值在距地高度 ５ ｃｍ 以下ꎬ而最大

应力基本上不变ꎬ弹性模量变化小ꎮ 说明随着大豆

株高增高ꎬ倒伏越容易发生ꎮ
综上分析ꎬ株高因其与诸多产量性状的复杂相

互关系ꎬ以及与株型和倒伏存在极显著相关关系ꎬ
研究者们进行了丰富而细致的研究ꎮ 然而ꎬ作为典

型的数量性状ꎬ具有连续变异且受环境因素影响较

为深刻ꎬ其表型值与基因型之间的对应关系难以确

定ꎬ以致传统的农艺学和遗传学研究具有一定的局

限性ꎮ 分子标记技术的发展及统计方法的创新加

速了数量遗传学的发展ꎬ尤其第一张大豆 ＲＦＬＰ 图
谱问世ꎬＳｏｎｇ 等[２７] 大豆公共图谱 Ｓｏｙｍａｐ ２ 以及随
后一些高密度遗传图谱的构建ꎬ使得对控制株高和

主茎节数性状位点的定位成为可能ꎬ进而为标记和

克隆控制株高性状的基因奠定基础ꎮ 当前ꎬ连锁分

析和全基因组关联分析(ＧＷＡＳ)是进行数量性状定

位的主要方法ꎬ基于这两种方法ꎬ研究者们定位到

了控制株高的位点ꎮ

２　 大豆株高 ＱＴＬ 定位研究

株高是大豆 ＱＴＬ 定位研究中非常重要的目标性
状ꎮ 在 １９９３ 年ꎬＭａｎｓｕｒ 等[２８]以 Ｍｉｎｓｏｙ(ＰＩ ２７８９０)和
Ｎｏｉｒ１(ＰＩ ２９０１３６)的杂交后代为材料ꎬ基于 Ｌａｒｋ 等

构建的 ＲＦＬＰ 遗传图谱ꎬ采用 ＩＭ 定位方法定位到了

１ 个株高 ＱＴＬꎬ位于 Ｊ 连锁群上ꎮ １９９５ 年ꎬ Ｌａｒｋ
等[２９]以大豆品种 Ｍｉｎｓｏｙ ( ＰＩ ２７８９０) 和 Ｎｏｉｒ １ ( ＰＩ
２９０１３６)为亲本ꎬ杂交衍生由 ２２４ 个个体组成的 Ｆ９:１２

重组自交系群体ꎬ在 Ｃ２、Ｄ１ａ、Ｄ１ｂ、Ｊ、Ｌ、Ｍ、Ｎ 连锁群

上共定位到了 １０ 个株高 ＱＴＬꎮ 次年ꎬＬｅｅ 等[３０]利用
Ｙｏｎｇ 和 ＰＩ１６９３７ 构建重组自交系ꎬ该群体由 Ｆ４ 代

１２０ 个个体组成ꎬ定位到 １４ 个与株高性状显著相关

的位点ꎬ分别位于 Ａ２、Ｂ１、Ｃ１、Ｄ１ｂ、Ｆ、Ｊ、Ｌ、Ｋ 连锁

群ꎮ 同年ꎬ他又以 ＰＩ ９７１００ 和 Ｃｏｋｅｒ ２３７ 的 Ｆ２群体
作为研究群体ꎬ构建了 １ 张全长 １ ６００ ｃＭ 的 ＲＦＬＰ
遗传图谱ꎬ发现了 ３ 个与株高相关的 ＱＴＬꎬ其中位于
Ｌ 连锁群的位点可以解释 ６７. ７％ 的表型变异[３１]ꎮ
随后ꎬ Ｏｒｆ 等[３２] 利 用 Ｍｉｎｓｏｙ ( ＰＩ２７８９０ ) × Ｎｏｉｒ１
(ＰＩ２９０１３６)、Ａｒｃｈｅｒ(ＰＩ ５４６４８７) × Ｍｉｎｓｏｙ 和 Ｎｏｉｒ１ ×
Ａｒｃｈｅｒ 重组自交系分别定位到 ３ꎬ４ꎬ２ 个控制株高

的 ＱＴＬꎮ
进入 ２１ 世纪以后ꎬ继 ＲＦＬＰ 之后ꎬ分子标记

ＳＳＲ 得到了快速发展和应用ꎮ Ｃｈａｐｍａｎ 等[３３] 利用
ＳＳＲ 分子标记对以美国南部、北部代表性大豆品种

Ｅｓｓｅｘ 和 Ｗｉｌｌｉａｍｓ 为亲本的 Ｆ２群体和 Ｆ４:６群体的籽

粒蛋白质含量、油分含量以及株高、倒伏等性状进
行定位分析ꎬＦ２群体中在 Ｍ 连锁群上定位到 １ 个株
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高主效 ＱＴＬ 位点 Ｓａｔｔ５４０ꎬＦ４:６群体中在 Ｌ 连锁群上

定位到 １ 个株高主效 ＱＴＬ 位点 Ｓａｔｔ２３９ꎮ ２００４ 年ꎬ
Ｗａｎｇ 等[３４] 以 ＩＡ２００８ 作为轮回亲本ꎬ以 ＰＩ ４６８９１６
作为受体亲本ꎬ构建 ＢＣ２Ｆ４群体ꎬ该群体包含 ４６８ 个

个体ꎬ利用 ＳＳＲ 标记在 Ｃ２、Ｅ、Ｋ、Ｍ、Ｏ 连锁群上共定

位到了 ６ 个株高 ＱＴＬꎮ Ｋａｂｅｌｋａ 等[３５]利用 ＳＳＲ 分子

标记ꎬ在由 １６７ 个个体组成的 ＢＳＲ１０１ × ＬＧ８２￣８３７９
的 Ｆ５群体中定位到了 １２ 个株高 ＱＴＬꎬ分别位于 Ｆ、
Ａ１、Ｇ、Ｋ、Ｎ、Ｃ２、Ｏ、Ｄ１ａ、Ｄ１ｂ 和 Ｈ 连锁群ꎬ可以解释

２％ ~２１％的表型变异ꎮ ２００７ 年ꎬ盖钧镒等[３６] 以垦

丰 １ 号和南农 １１３８￣２ 为亲本构建重组自交系群体ꎬ
对株高、主茎节数、百粒重、蛋白质含量等性状进行

ＱＴＬ 定位分析ꎬ共检测到 ６ 个株高 ＱＴＬ 位点ꎬ分布

在 Ｂ１、Ｃ２ 和 Ｆ 连锁群上ꎬ其中ꎬ位于 Ｃ２ 连锁群上的

２ 个 ＱＴＬ 可以分别解释 ３７. １％ 和 ３１. ８％ 的表型变

异ꎻ同年ꎬ陈庆山等[３７] 以亲本 Ｃｈａｒｌｅｓｔｏｎ、东农 ５９４
及其重组自交系为材料ꎬ以 １６４ 个 ＳＳＲ 分子标记构

建遗传图谱ꎬ定位到了 ８ 个株高 ＱＴＬꎬ分别位于 Ａ１、
Ｂ１、Ｄ１ａ 和 Ｅ 连锁群上ꎮ Ｌｉｕ 等[３８]于 ２０１１ 年发表的

研究显示ꎬ以 ＳＳＲ 分子标记在 Ｊｉｎｐｕｍｋｏｎｇ ２ × ＳＳ２￣
２２ 和 Ｉｋｓａｎｎａｍｕｌｋｏｎｇ × ＳＳ２￣２ 的重组自交系群体中

检测到了 ４ 个株高 ＱＴＬꎮ 近年来ꎬ由于 ＳＮＰ 分子标

记遗传稳定性、遗传分析重现性及准确性相较于其

他分子标记具有明显优势ꎬ在大豆、玉米、小麦等作

物的目标性状的定位研究中发挥了重要作用ꎮ Ｌｅｅ
等[３９]基于包含 ５１６ 个 ＳＮＰ 的 Ｗｙａｎｄｏｔ × ＰＩ ５６７３０１Ｂ
重组自交系群体的遗传图谱ꎬ定位到了 ６ 个株高

ＱＴＬꎬ位于 Ｃ１、Ｃ２、Ｂ１、Ｈ、Ｆ 连锁群上ꎬ解释 ７％ ~
１８％的表型变异ꎮ 其中ꎬ位于 Ｈ 连锁群上的 ２ 个

ＱＴＬ 为首次定位到ꎮ
此外ꎬ随着 Ｍａｔａ 分析、Ｏｖｅｒｖｉｅｗ 等统计方法的

出现及不断创新ꎬ使得通过不同群体、不同环境、不
同方法定位到的 ＱＴＬ 可以整合到已构建的遗传图

谱ꎬ进而通过筛选出遗传效应高、置信区间小的

ＱＴＬꎬ可以挖掘与目标性状相关的基因ꎮ 孙亚男

等[４０]以 Ｃｈａｒｌｅｓｔｏｎ 为母本、东农 ５９４ 为父本构建重

组自交系进行株高 ＱＴＬ 定位ꎬ结合 Ｍｅｔａ 分析方法ꎬ
将定 位 到 的 ＱＴＬ 和 收 录 在 Ｓｏｙｂａｓｅ ( ｈｔｔｐ: / /
ｓｏｙｂｅａｎｂｒｅｅｄｅｒｓｔｏｏｌｂｏｘ. ｏｒｇ)数据库中的与株高相关

的 ＱＴＬｓ 整合到大豆公共遗传连锁图谱 Ｓｏｙｍａｐ２
上ꎬ得到了 １２ 个大豆株高的“通用”ＱＴＬꎬ分别位于

Ｂ１、Ｃ２、Ｄ１ａ、Ｆ、Ｇ、Ｋ 和 Ｍ 连锁群上ꎬ其最小置信区

间仅为 ０. ２４ ｃＭꎮ 汪霞等[４１] 在 ２０１１ 年采用类似方

法ꎬ在 Ｃ２、Ｆ、Ｌ 和 Ｍ 连锁群上得到了 １８ 个一致性

ＱＴＬꎬ最小置信区间为 ０. ８１ ｃＭꎮ 由于 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ 方法

分析 ＱＴＬ 位点对数据要求简单ꎬ高丽芳等[４２] 对

Ｓｏｙｂａｓｅ 网站上以及已发表文献中的 ２０１ 个大豆株

高相关位点进行元分析和 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ 分析ꎬ采用这两

种方法进行验证与优化ꎬ得到了 １５ 个“通用 ＱＴＬ”ꎬ
分别位于 Ｃ２、Ｍ、Ｂ１、Ｆ、Ｇ 染色体上ꎬ最小置信区间

缩至 ０. １ ｃＭꎮ 随着发表的株高 ＱＴＬ 数量不断增多ꎬ
为准确挖掘株高候选基因ꎬ尹振功等[４３] 对 Ｓｏｙｂａｓｅ
网站上发布的 ２４９ 个株高 ＱＴＬ 进行 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ 分析ꎬ
得到了 ３２ 个重演性较好的置信区间ꎬ分别分布在

Ｄ１ｂ、Ｎ、Ｃ１、Ａ１、Ｃ２、Ｍ、Ｋ、Ｏ、Ｂ１、Ｆ、Ｊ、Ｄ２、Ｇ 和 Ｌ 连

锁群上ꎬ并预测了 １３ 个与大豆株高相关的基因ꎮ

３　 大豆株高 ＱＴＮ 定位研究

全基因组关联分析(ＧＷＡＳ)分析利用覆盖整个
基因组的高密度 ＳＮＰ 进行基因型鉴定ꎬ在植物复杂

数量性状的研究上表现出了巨大的优势ꎮ 随着关

联分析的算法模型和分析软件不断得到优化ꎬ
ＧＷＡＳ 分析已成为研究植物复杂数量性状遗传基础

的重要工具ꎮ 研究者们对多种作物的株高性状的

ＧＷＡＳ 分析进行了有益探索ꎮ 在大豆株高性状研究

上ꎬＺｈａｎｇ 等[４４] 利用大豆 ＳｏｙＳＮＰ５０Ｋ 芯片技术对
３０９ 份早熟大豆种质材料进行基因分型ꎬ采用混合

线性模型对大豆株高性状进行 ＧＷＡＳ 分析ꎬ在 ２０
条染色体上共鉴定到了 ２７ 个与株高性状显著相关

的位点ꎬ既有先前报道过的基因座也有新定位到的

基因座ꎮ
近年来有研究同时对株高和主茎节数两个性

状进行 ＧＷＡＳ 分析ꎬ试图从全基因组水平上定位更

多相关 ＱＴＮꎬ从而解释二者之间的显著相关关系ꎮ
杨胜先等[４５] 以 １３５ 对 ＳＳＲ 引物对 ２５７ 个栽培大豆
品种 进 行 全 基 因 组 扫 描ꎬ 采 用 广 义 线 性 模 型

(ＧＭＬ)、优化压缩混合线性模型(ＥＣＭＬＭ)和上位

性关联分析(ＥＡＭ)３ 种方法对株高、分枝数、主茎节

数、茎粗和单株荚数进行全基因组关联分析ꎬ两种

以上方法重复定位到的株高主效 ＱＴＮ 为 ６ 个ꎬ其中

两个与已发表的位点重叠ꎻ两种以上方法重复定位

到的主茎节数主效 ＱＴＮ 为 ７ 个ꎬ均为新定位到的位

点ꎬ同时ꎬ发现 ６ 个 ＱＴＮ 既为株高主效 ＱＴＮ 又为主

茎节数主效 ＱＴＮꎬ分别位于 Ｂ２、Ｄ２、Ｅ、Ｌ 和 Ｎ 连锁

群上ꎮ Ｃｈａｎｇ 等[４６] 对 ３６８ 个大豆品种(系)进行基
因分型ꎬ采用压缩混合线性模型(ＣＭＬＭ)和多位点

随机 ＳＮＰ 效应混合线性模型(ｍｒＭＬＭ)对大豆株高

和主茎节数进行 ＧＷＡＳ 分析ꎬＣＭＬＭ 方法定位到了

１１ 个株高 ＱＴＮ 和 １３ 个主茎节数 ＱＴＮꎬ其中新定位

到的位点分别为 １ 和 １０ 个ꎻｍｒＭＬＭ 方法则定位到

了 ３４ 个株高 ＱＴＮ 和 ３０ 个主茎节数 ＱＴＮꎬ其中新定

位到的位点分别为 ９ 和 １８ 个ꎮ 同时ꎬ发现有 ４ 对

ＱＴＮ 同时与株高和主茎节数显著相关ꎬ分别位于第

４、１０、１４、１９ 号染色体上ꎬ提示可能存在一个能同时

调控株高和主茎节数两个性状ꎮ
因为 ＧＷＡＳ 具有检测精度高、高通量、低成本、
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节约时间等优势ꎬ近年来研究热度较高ꎬ成为挖掘

作物复杂数量性状遗传信息的重要手段ꎬ能够成功

鉴定出与目标性状显著相关的新位点ꎮ 然而ꎬ仍有

许多连锁分析定位到的位点并未通过 ＧＷＡＳ 分析

定位到ꎬ这表明连锁分析仍然是挖掘重要复杂数量

性状遗传信息的主要手段ꎬ不可替代ꎬ进而也表明

连锁分析与全基因组关联分析是相辅相成的关系ꎬ
两种方法的结合应用将更有利于数量性状位点的

精准定位ꎮ

４　 结语

大豆株高是重要的产量性状ꎬ同时也是重要的

株型性状和与倒伏关系最为密切的性状ꎬ性状间的

关系复杂ꎮ 在生产实践中要综合考虑和协调性状

之间的制约与促进关系ꎬ进而提升大豆产量潜力ꎮ
数量性状定位研究是挖掘潜在控制基因ꎬ用于遗传

育种实践的前提ꎬ本研究全面综述了基于连锁分析

和全基因组关联分析定位到的大豆株高 ＱＴＬ 和

ＱＴＮꎬ为进一步精准定位大豆株高的控制位点和挖

掘潜在候选基因提供了参考ꎮ
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[２２] 李灿东ꎬ 郭泰ꎬ 王志新ꎬ 等. 大豆耐密性状与产量的相关分析

[Ｊ] . 大豆科学ꎬ ２０１９ꎬ ３８ (６): ８６２￣８６７. ( ＬＩ Ｃ Ｄꎬ ＧＵＯ Ｔꎬ
ＷＡＮＧ Ｚ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｅｎｓｉｔｙ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｔｒａｉｔｓ
ａｎｄ ｙｉｅｌｄ ｏｎ ｓｏｙｂｅａｎ [ Ｊ] . Ｓｏｙｂｅａｎ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１９ꎬ ３８ ( ６ ):
８６２￣８６７. )

[２３] 周蓉ꎬ 涂赣英ꎬ 沙爱华ꎬ 等. 大豆种质的倒伏性调查及其相关

农艺性状分析[ Ｊ] . 大豆科学ꎬ ２００７ꎬ ２６(１): ４１￣４４. ( ＺＨＯＵ
Ｒꎬ ＴＵ Ｇ Ｙꎬ ＳＨＡ Ａ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｌｏｄｇｉｎｇ ａｎｄ ｓｏｍｅ
ｒｅｌａｔｅｄ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ[ Ｊ] . Ｓｏｙｂｅａｎ
Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ２００７ꎬ ２６(１): ４１￣４４. )

[２４] 徐瑶ꎬ 张锐ꎬ 董守坤ꎬ 等. 不同大豆品种鼓粒期茎秆力学特性

与抗倒伏性差异研究[Ｊ] . 大豆科学ꎬ ２０１７ꎬ ３６(６): ９０５￣９１２.
(ＸＵ Ｙꎬ ＺＨＡＮＧ Ｒꎬ ＤＯＮＧ Ｓ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ
ｏｆ ｍｅｃｈａｎｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ａｎｄ ｌｏｄｇｉｎｇ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ａｍｏｎｇ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｓｏｙｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ ｓｅｅｄ￣ｆｉｌｌｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄ [ Ｊ] . Ｓｏｙｂｅａｎ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ
２０１７ꎬ ３６(６): ９０５￣９１２. )

[２５] 吴晓强ꎬ 何晓莉ꎬ 吕桦ꎬ 等. 大豆茎秆压缩力学特性随株高的

变化规律[ Ｊ] . 安徽农业科学ꎬ ２０１１ꎬ ３９(２): ７２１￣７２５ꎬ ７３９.
(ＷＵ Ｘ Ｑꎬ ＨＥ Ｘ Ｌꎬ ＬＹＵ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｏｍｐｒｅｓｓｉｖｅ ｍｅｃｈａｎｉｃａｌ
ｐｒｏｐｅｒｔｙ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｓｔｅｍ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｉｔｓ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ[Ｊ] .
Ａｎｈｕｉ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ２０１１ꎬ ３９(２): ７２１￣７２５ꎬ ７３９. )

[２６] 何晓莉ꎬ 吴晓强ꎬ 张立峰ꎬ 等. 大豆茎秆压缩力学特性的研究

[Ｊ] . 农机化研究ꎬ ２０１０ꎬ ３２(１１): １６４￣１６９. (ＨＥ Ｘ Ｌꎬ ＷＵ Ｘ
Ｑꎬ ＺＨＡＮＧ Ｌ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｆ ｍｅｃｈａｎｉｃｓ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｆｏｒ
ｓｏｙｂｅａｎ ｓｔａｌｋｓ ｃｏｍｐｒｅｓｓｉｏｎ [ Ｊ ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ
Ｍｅｃｈａｎｉｚａｔｉｏｎ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０１０ꎬ ３２(１１): １６４￣１６９. )

[２７] ＳＯＮＧ Ｑ Ｊꎬ ＭＡＲＥＫ Ｌ Ｆꎬ ＳＨＯＥＭＡＫＥＲ Ｒ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｎｅｗ
ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｌｉｎｋａｇｅ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｙｂｅａｎ[Ｊ] . Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ａｎｄ
Ａｐｐｌｉｅｄ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２００４ꎬ １０９(１): １２２￣１２８.

[２８] ＭＡＮＳＵＲ Ｌ Ｍꎬ ＬＡＲＫ Ｋ Ｇꎬ ＫＲＯＳＳ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｔｅｒｖａｌ ｍａｐｐｉｎｇ
ｏｆ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ｆｏｒ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅꎬ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌꎬ ａｎｄ ｓｅｅｄ
ｔｒａｉｔｓ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ (Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ Ｌ. ) [ Ｊ] . Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ
Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ １９９３ꎬ ８６: ９０７￣９１３.

[２９] ＬＡＲＫ Ｋ Ｇꎬ ＣＨＡＳＥ Ｋꎬ ＡＤＬＥＲ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ
ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ ｉｎ ｗｈｉｃｈ ｔｒａｉｔ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｔ ｏｎｅ
ｌｏｃｕｓ ｉｓ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎａｌ ｕｐｏｎ ａ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ａｌｌｅｌｅ ａｔ ａｎｏｔｈｅｒ [ Ｊ ] .
Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ
Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａꎬ １９９５ꎬ ９２(１０): ４６５６￣４６６０.

[３０] ＬＥＥ Ｓ Ｈꎬ ＢＡＩＬＥＹ Ｍ Ａꎬ ＭＩＡＮ Ｍ Ａ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒｓ
ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｓｏｙｂｅａｎ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔꎬ ｌｏｄｇｉｎｇꎬ ａｎｄ ｍａｔｕｒｉｔｙ ａｃｒｏｓｓ
ｌｏｃａｔｉｏｎｓ[Ｊ] . Ｃｒｏｐ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ １９９６ꎬ ３６(３): ７２８￣７３５.

[３１] ＬＥＥ Ｓ Ｈꎬ ＭＩＡＮ Ｍ Ａ Ｒꎬ ＳＨＩＰＥ Ｅ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ
ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ｆｏｒ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔꎬ ｌｏｄｇｉｎｇꎬ ａｎｄ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｉｎ ａ
ｓｏｙｂｅａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｎｇ ｆｏｒ ｇｒｏｗｔｈ ｈａｂｉｔ [ Ｊ] . Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ
ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ １９９６ꎬ ９２(５): ５１６￣５２３.

[３２] ＯＲＦ Ｊ Ｈꎬ ＣＨＡＳＥ Ｋꎬ ＪＡＲＶＩＫ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ
ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｔｒａｉｔｓ: Ｉ. Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｒｅｌａｔｅｄ ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ
ｉｎｂｒｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ[Ｊ] . Ｃｒｏｐ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ １９９９ꎬ ３９: １６４２￣１６５１.

[３３] ＣＨＡＰＭＡＮ Ａꎬ ＰＡＮＴＡＬＯＮＥ Ｖ Ｒꎬ ＵＳＴＵＮ Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ｆｏｒ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ａｎｄ ｓｅｅｄ ｑｕａｌｉｔｙ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ａｎ Ｆ２ ａｎｄ Ｆ４:６

ｓｏｙｂｅａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｅｕｐｈｙｔｉｃａꎬ ２００３ꎬ １２９: ３８７￣３９３.
[３４] ＷＡＮＧ Ｄꎬ ＧＲＡＥＦ Ｇ Ｌꎬ ＰＲＯＣＯＰＩＵＫ Ａ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｏｆ ｐｕｔａｔｉｖｅ ＱＴＬ ｔｈａｔ ｕｎｄｅｒｌｉｅ ｙｉｅｌｄ ｉｎ ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｓｏｙｂｅａｎ

ｂａｃｋｃｒｏｓｓ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ [ Ｊ] . Ｔｈｅｏｒｅｔｉｃａｌ ａｎｄ Ａｐｐｌｉｅｄ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ
２００４ꎬ１０８(３): ４５８￣４６７.

[３５] ＫＡＢＥＬＫＡ Ｅ Ａꎬ ＤＩＥＲＳ Ｂ Ｗꎬ ＦＥＨＲ Ｗ Ｒꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｕｔａｔｉｖｅ ａｌｌｅｌｅｓ
ｆｏｒ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｙｉｅｌｄ ｆｒｏｍ ｓｏｙｂｅａｎ ｐｌａｎｔ ｉｎｔｒｏｄｕｃｔｉｏｎｓ [ Ｊ] . Ｃｒｏｐ
Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２００４ꎬ ４４: ７８４￣７９１.

[３６] ＧＡＩ Ｊ Ｙꎬ ＷＡＮＧ Ｙ Ｊꎬ ＷＵ Ｘ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ａ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｓｔｕｄｙ ｏｎ
ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ＱＴＬ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ
ｐｌａｎｔｓ—ｗｉｔｈ ａ ｃａｓｅ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ [ Ｊ] . Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ ｉｎ
Ｃｈｉｎａꎬ ２００７ꎬ １: １￣７.

[３７] 陈庆山ꎬ 张忠臣ꎬ 刘春燕ꎬ 等. 大豆主要农艺性状的 ＱＴＬ 分析

[Ｊ] . 中国农业科学ꎬ ２００７ꎬ ４０ ( １ ): ４１￣４７. ( ＣＨＥＮ Ｑ Ｓꎬ
ＺＨＡＮＧ Ｚ Ｃꎬ ＬＩＵ Ｃ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ. ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ
ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ[ Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｔｉａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａ Ｓｉｎｉｃａꎬ２００７ꎬ ４０(１):
４１￣４７. )

[３８] ＬＩＵ Ｗ Ｘꎬ ＫＩＭ Ｍ Ｙꎬ ＶＡＮ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. ＱＴＬ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｙｉｅｌｄ￣
ｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｉｔｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ａｎｄ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｉｎ
ｓｏｙｂｅａｎ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｃｒｏｐ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０１１ꎬ
１４: ６５￣７０.

[３９] ＬＥＥ Ｓꎬ ＪＵＮ Ｔ Ｈꎬ ＭＩＣＨＥＬ Ａ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ. ＳＮＰ ｍａｒｋｅｒｓ ｌｉｎｋｅｄ ｔｏ
ＱＴＬ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｉｎｇ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔꎬ ｌｏｄｇｉｎｇꎬ ａｎｄ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ
[Ｊ] . Ｅｕｐｈｙｔｉｃａꎬ ２０１５ꎬ ２０３: ５２１￣５３２.

[４０] 孙亚男ꎬ 齐照明ꎬ 单大鹏ꎬ 等. 大豆株高 ＱＴＬ 的定位与整合分

析[Ｊ] . 分子植物育种ꎬ ２０１０ꎬ ８(４): ６８７￣６９３. (ＳＵＮ Ｙ Ｎꎬ ＱＩ
Ｚ Ｍꎬ ＳＨＡＮ Ｄ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍａｐｐｉｎｇ ａｎｄ ｍｅｔａ￣ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｈｅｉｇｈｔ ｑｔｌｓ
ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ [ Ｊ ] . Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ ２０１０ꎬ ８ ( ４ ):
６８７￣６９３. )

[４１] 汪霞ꎬ 徐宇ꎬ 李广军ꎬ 等. 大豆株高 ＱＴＬ 定位及 Ｍｅｔａ 分析

[Ｊ] . 南京农业大学学报ꎬ ２０１１ꎬ ３４ (３): １３￣１９. (ＷＡＮＧ Ｘꎬ
ＸＵ Ｙꎬ ＬＩ Ｇ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍａｐｐｉｎｇ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ａｎｄ Ｍｅｔａ￣
ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ Ｌ. Ｍｅｒｒ. ) [ Ｊ] .
Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎａｎｊｉｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ ２０１１ꎬ ３４ ( ３ ):
１３￣１９. )

[４２] 高丽芳ꎬ 郭勇ꎬ 郝再彬ꎬ 等. 大豆株高 ＱＴＬ 的 “整合” 及

Ｏｖｅｒｖｉｅｗ 分析[Ｊ] . 遗传ꎬ ２０１３ꎬ ３５(２): ２１５￣２２４. (ＧＡＯ Ｌ Ｆꎬ
ＧＵＯ Ｙꎬ ＨＡＯ Ｚ Ｂꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎ ａｎｄ “Ｏｖｅｒｖｉｅｗ” ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
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