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摘　 要:涝害是大豆生产中的主要逆境之一ꎬ研究大豆对渍涝的反应、了解其耐涝机理ꎬ对改良大豆品种的耐涝性和

制定抗涝农艺措施至关重要ꎮ 本文概括涝害对大豆生长发育、产量构成、生理生化过程(如光合作用、呼吸作用、内源

激素含量)的影响ꎬ介绍大豆耐涝的鉴定方法ꎬ阐述大豆耐涝的遗传规律和分子机制ꎬ对大豆耐涝品种选育进行总结ꎬ
并对大豆作物耐涝性研究中存在的问题和发展趋势进行展望ꎮ
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　 　 涝害(Ｗａｔｅｒｌｏｇｇｉｎｇ)是指土壤水分含量超过正

常田间持水量ꎬ气相被液相取代ꎬ导致作物和大气

之间的气体交换减少ꎬ对作物生长发育造成损伤的

现象[１]ꎮ 根据土壤中水分含量的不同ꎬ又将涝害

分为湿害(Ｗｅｔ)和淹涝害( Ｆｌｏｏｄ)ꎬ前者是指土壤

水分达到饱和时对作物的伤害ꎬ后者为地面的积水

淹没作物基部或全部而造成的危害[２￣３]ꎮ 近年来ꎬ
全球气候变化加剧ꎬ极端天气频发ꎬ致使洪涝灾

害显著增加ꎮ ２００１—２０２０ 年ꎬ全国农作物受灾面积

高达 ８５７. ７万 ｈｍ２ꎬ直接造成的经济损失为 １ ６７８. ６
亿元[４]ꎮ

大豆作为重要的粮食作物、油料作物和饲用蛋

白的主要来源ꎬ对保障我国食物安全和农业可持续

发展具有十分重要的作用ꎮ 我国大豆分布区域较

广ꎬ生态条件和耕作制度复杂ꎬ各大产区由于气候

原因均有洪涝现象发生ꎬ导致大豆大幅度减产ꎮ 在

大豆生产中ꎬ涝害和干旱、盐渍等逆境一样ꎬ也是大

豆减产的重要环境因素ꎮ 因此ꎬ提高大豆的耐涝

性ꎬ对提高大豆产量ꎬ保证粮食生产安全具有重要

意义ꎮ 本文综合分析涝害对大豆外部形态和内部

生理生化过程的影响ꎬ介绍大豆耐涝性鉴定方法ꎬ
诠释大豆耐涝性的遗传规律和分子机制ꎬ总结了国

内外大豆耐涝种质资源筛选和品种选育的进展ꎬ并
对当前存在的问题和未来研究方向进行了讨论ꎬ对
大豆耐涝育种和抗涝栽培管理具有一定指导意义ꎮ

１　 涝害对大豆植株形态和生理生化过程的

影响

１. １　 涝害对大豆外部形态和产量构成的影响

涝害改变了植物的生长环境ꎬ影响植物正常的

生长发育ꎬ其主要原因是土壤含水量过高导致根系

缺氧ꎮ 涝害抑制大豆根瘤的生长和结瘤ꎬ减少根瘤

的数量和生物量ꎬ降低固氮效率[５￣７]ꎮ 同时ꎬ根系缺

氧导致地上部分产生一系列的次级反应ꎬ如叶绿素

合成能力下降、叶片黄化、新叶形成受阻、叶面积减

少ꎬ甚至导致植株死亡[８￣９]ꎮ 根系对缺氧环境有一
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定应对能力ꎮ 研究表明ꎬ在涝害发生初期ꎬ大豆不

定根发生加快ꎬ以代替因缺氧而死亡的初生根ꎬ有
利于根部形成通气组织ꎬ促进氧气的运输[１０]ꎮ 涝害

胁迫下ꎬ植株茎基部变粗ꎬ使植株与水的接触面积

变大ꎬ增加气体交换和对营养物质的吸收ꎬ保持较

高的营养储备ꎬ增强耐涝性和生存能力[１１￣１２]ꎮ
不同发育时期发生的涝害对大豆产量的影响

各不相同ꎮ 在营养生长发育早期ꎬ涝害胁迫主要通

过降低大豆植株高度、减少单株荚数和粒数来影响

产量[１３]ꎮ Ｏｏｓｔｅｒｈｕｉｓ 等[１４] 在 Ｖ２ 期(第三个三出复

叶完全展开)对两个大豆品种(Ｅｓｓｅｘ 和 Ｆｏｒｒｅｓｔ)进

行 ７ ｄ 涝害处理ꎬ平均减产 ５２％ ꎮ Ｓｕｌｌｉｖａｎ 等[１５] 在

Ｖ２ ~ Ｖ３ 期对 ６ 个大豆植株进行涝害胁迫处理 ３ ｄꎬ
导致平均减产 ２０％ ꎬ并且减产幅度随着涝害时间的

延长而增加ꎮ 对 Ｒ１ 期(初花期)的 ＲＩＬ 群体(Ｓ９９ －
２２８１ × ＰＩ４０８１０５Ａ)进行 １４ ｄ 涝害胁迫处理ꎬ大豆减

产 ５０％ [１６￣１７]ꎮ 而在 Ｒ１ ~ Ｒ４ 期(初花至盛荚期)对

８４ 个栽培品种进行连续 ２８ ｄ 涝害胁迫ꎬ大豆平均减

产 ２５％ [１８]ꎮ Ｓｃｏｔｔ 等[１９] 在营养生长和生殖生长时

期分别对 ８ 个大豆品种进行 ２ ｄ 涝害胁迫ꎬ分别减

产 ８９ 和 １２９ ｋｇ􀅰ｈｍ － ２ꎮ 可见ꎬ生殖生长时期比营养

生长时期受到涝害后减产更严重[２０￣２１]ꎮ
１. ２　 涝害对大豆生理生化过程的影响

１. ２. １　 光合作用　 光合作用是植物能量物质的来

源和生命活动的基础ꎮ 在涝害发生的情况下ꎬ大豆

叶片气孔关闭ꎬＣＯ２ 气孔阻力增加ꎬ水分蒸发减少ꎬ
光合速率下降[２２￣２４]ꎮ 不仅如此ꎬ涝害还会抑制光合

作用相关酶的活性ꎬ导致光合色素的合成减少ꎬ叶
绿素含量降低ꎬ大豆植株叶片黄化ꎬ光合作用下降ꎬ
干物质积累减少ꎬ植株生长发育受到抑制[２５￣２７]ꎮ 有

研究表明ꎬ与 １２ ｈ 光照 / １２ ｈ 黑暗相比ꎬ持续的黑暗

降低了幼苗耐涝性ꎬ在完全黑暗条件下淹水 ３ ｄ 就

会使 ９０％ 幼苗死亡[２８]ꎮ 此外ꎬ随着不定根和通气

组织的形成ꎬＯ２ 的运输和摄取能力明显改善ꎬ光合

作用逐渐恢复[２９￣３０]ꎮ
１. ２. ２　 呼吸作用　 涝害导致土壤中的氧气与外界

交换受阻ꎬ植物有氧呼吸减弱ꎬ根系能量短缺、活力

下降[３１￣３２]ꎮ 为了维持正常的生命活动ꎬ植物通过糖

酵解和乙醇发酵等方式ꎬ在一定程度上可暂时维持

能量供应ꎬ但长时间涝害胁迫导致乳酸、乙醇和乙

醛等有害物质不断积累ꎬ细胞质酸化严重ꎬ最终导

致植物衰老和死亡[３３￣３４]ꎮ 乙醇脱氢酶(ＡＤＨ)和丙

酮酸脱羧酶(ＰＤＣ)作为乙醇发酵途径中关键酶ꎬ与
乳酸发酵过程中的乳酸脱氢酶(ＬＤＨ)共同维持植

物体内的氧化还原平衡[３４￣３５]ꎮ Ｂｏｒｅｌｌａ 等[３６] 研究表

明ꎬ在耐涝性强的大豆品种中ꎬＡＤＨ、ＰＤＣ 和 ＬＤＨ 等

厌氧呼吸相关的酶活性增强ꎬ在涝害前期为植株提

供少量能量ꎬ保证植株的基本代谢ꎬ并通过增强无

氧呼吸来促进 ＡＴＰ 的合成ꎬ增强大豆耐涝能力[３７]ꎮ
１. ２. ３　 内源激素含量　 植物内源激素密切参与植

物整个生命过程的调控ꎬ各种激素的含量和平衡状

况是保证植物正常生命活动的基础ꎮ 涝害改变了

植物内源激素的合成和运输状态ꎬ并通过复杂的信

号系统感知水分状况的变化ꎬ提高植物的耐涝

性[３８]ꎮ Ｃｈｅｎ 等[３９] 研 究 表 明ꎬ 施 用 外 源 生 长 素

(ＩＡＡ)可以促进大豆下胚轴生根ꎬ提高植株的耐涝

性ꎬ但用含有 ＩＡＡ 的溶液对大豆进行涝害处理ꎬ７２ ｈ
后可以观察到通气组织形成ꎬ但 ＩＡＡ 浓度并无显著

差异ꎬ说明 ＩＡＡ 可能不是影响下胚轴中次级通气组

织形成的直接原因[１１]ꎮ 此外ꎬ涝害导致的根系低氧

环境阻碍了细胞分裂素(ＣＴＫ)和赤霉素(ＧＡ)的合

成ꎬ从而抑制其向地上部茎叶的运输ꎬ茎叶中 ＣＴＫ
和 ＧＡ 降低ꎬ致使叶片褪绿[４０]ꎮ Ｋｉｍ 等[４１] 研究表

明ꎬ耐涝大豆品种中的 ＧＡ 含量明显高于敏感品种ꎬ
并且随着耐涝性提高 ＧＡ 含量显著上升[４１]ꎮ 与此

相反ꎬ脱落酸(ＡＢＡ)与耐涝性呈负相关ꎬ降低 ＡＢＡ
浓度可以提高耐涝性ꎮ Ｓｈｉｍａｍｕｒａ 等[１１]对大豆进行

２４ ｈ 涝害胁迫ꎬ发现下胚轴中 ＡＢＡ 浓度下降 ５０％ ꎬ
并在 ７２ ｈ 后出现次级通气组织ꎮ 施用 ＡＢＡ 会抑制

大豆 通 气 组 织 的 发 育 和 根 系 生 长[４１￣４２]ꎮ 乙 烯

(ＥＴＨ)在涝害胁迫条件下会在植物体内快速积累ꎬ
促进通气组织和不定根的形成[４３]ꎮ 研究表明ꎬ对受

涝害影响的大豆植株施用乙烯利ꎬ不定根的数量和

根表面积显著增加ꎬ植株造成的伤害减轻[４４]ꎮ 另

外ꎬＥＴＨ 通过调节植株体内的 ＧＡ 和 ＡＢＡ 的动态平

衡来促进植株生长ꎬ使植株获取更多氧气ꎬ耐涝性

增强[４５￣４６]ꎮ

２　 大豆耐涝性的鉴定方法

耐涝性鉴定是开展大豆耐涝种质资源评价和

耐涝育种的基础ꎬ而确定耐涝指标对评价大豆品种

的耐涝性至关重要ꎮ 在以往的研究中ꎬ常用种子发

芽状况、单株绿叶数、单株荚数、每荚粒数、百粒重、
产量、不定根的发育程度、存活率和生长量等直观

形态指标来评价大豆的耐涝能力ꎮ Ｎａｎｊｏ 等[４７]根据

幼苗成活率、根无损伤程度、侧根发育情况和移栽

后 ３ ｄ 胚根生长情况进行大豆的耐涝性鉴定ꎮ 部分

研究也将光合与呼吸强度、保护酶活性、脯氨酸和
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丙二醛含量等作为评价大豆耐涝性的生理生化指

标ꎮ 相对而言ꎬ直观形态指标操作简单、成本低ꎬ但
其涝害后的症状具有一定的滞后性ꎬ而生理生化指

标相对稳定和灵敏ꎬ但是操作繁琐、成本高[４８]ꎮ 由

于植物耐涝机制相对复杂ꎬ单个形态、生理指标都

具有局限性ꎮ Ｄｈｕｎｇａｎａ 等[４９] 则通过测定叶绿素含

量和枝条干重来评价鉴定大豆耐涝性ꎬ实现了形态

指标和生理指标的结合ꎮ 陈文杰等[５０] 采用主成分

分析法ꎬ从发芽势、发芽率、正常苗率、轻微损伤粒

率、严重损伤粒率和烂粒率等 ６ 个与耐涝性相关的

指标中提取两个主成分ꎬ并通过聚类分析将 １３７ 份

材料划分为 ３ 类ꎬ利用综合指标法将试验材料划分

为 ５ 个耐涝级别ꎮ 因此ꎬ使用隶属函数值法、主成分

分析法等综合评价方法有助于全面评价大豆的耐

涝性ꎬ弥补单个指标的局限性ꎮ

３　 大豆耐涝性的遗传规律和分子机制

３. １　 大豆耐涝性相关性状的遗传规律

众多研究工作表明ꎬ作物的耐涝性是一个复杂

的数量性状ꎬ受多个数量性状位点(ＱＴＬ)控制ꎬ并且

很大程度上受环境影响[５１￣５２]ꎮ 盖钧镒等[５３]指出ꎬ控
制数量性状的基因在效应上存在很大的差异ꎬ效应

比较大的基因表现出主基因的特征ꎬ效应比较小的

表现出微效多基因的特征ꎮ 将主基因 ＋ 多基因混

合遗传模型作为植物数量性状遗传分析模型ꎬ可较

为全面地了解目标性状的遗传规律ꎮ 王芳等[５４] 采

用主基因 ＋多基因混合遗传模型ꎬ对大豆的耐涝性

进行遗传分析ꎬ发现该性状至少受 ３ 对主效基因控

制ꎬ主基因遗传率为 ４２. ４０％ ꎮ 孙慧敏等[５５] 进一步

证明ꎬ大豆耐涝性是由两对连锁主基因 ＋ 多基因遗

传ꎬ主基因遗传率为 ６２. ８３％ ꎬ多基因遗传率仅为

８. ９％ ꎮ 刘瑞君等[５６] 的研究也表明ꎬ该性状主要由

少数主效基因控制ꎬ多基因效应较低ꎮ
３. ２　 大豆耐涝性相关性状的 ＱＴＬ 定位

近年来ꎬ通过大豆种内或种间亲本构建重组近

交系群体ꎬ利用连锁分析方法对大豆不同发育阶段

的耐涝相关性状进行定位ꎬ挖掘出一批与耐涝性相

关的数量性状位点(ＱＴＬ)ꎮ ｖａｎ Ｔｏａｉ 等[５７]对使用美

国北部材料创制的两个重组自交系 ( Ａｒｃｈｅｒ ×
Ｍｉｎｓｏｙ 和 Ａｒｃｈｅｒ × Ｎｏｉｒ １)进行涝害胁迫处理及遗传

分析ꎬ定位到 １ 个位于 １８ 号染色体上、与 Ｓａｔ０６４ 标

记连锁的 ＱＴＬꎬ 该 ＱＴＬ 来自于亲本 Ａｒｃｈｅｒꎮ 而

Ｒｅｙｎａ 等[５８]在美国潮湿的南方环境下ꎬ通过 Ａｒｃｈｅｒ
衍生的近等基因系 ( Ａ５４０３ × Ａｒｃｈｅｒ 和 Ｐ９６４１ ×

Ａｒｃｈｅｒ)验证 Ｓａｔ０６４ 与南方环境下大豆耐涝性的关

系ꎬ发现二者并无显著相关性ꎬ他们还通过近等基

因系定位到两个分别位于 ５ 号和 １３ 号染色体上的

耐涝 相 关 ＱＴＬ ( Ｓａｔｔ３８５ 和 Ｓａｔｔ２６９ ) [５９]ꎮ Ｇｉｔｈｉｒｉ
等[１３] 通 过 对 大 豆 ＲＩＬ 群 体 ( Ｍｉｓｕｚｕｄａｉｚｕ ×
ＭｏｓｈｉｄｏｕＧｏｎｇ５０３)进行耐涝性鉴定ꎬ检测出 ７ 个与

苗期耐涝性相关的 ＱＴＬ( ｆｔ１￣ｆｔ７)ꎬ分别位于不同的

染色体上ꎬ其中位于 ４ 号染色体上 Ｓａｔｔ１００ 位点附近

的 ｆｔ１ 在两年中均具有较高的 ＬＯＤ 值ꎮ Ｓａｙａｍａ
等[６０] 通过对不同颜色种皮材料构建的 ＮＩＬ 群体

[Ｐｅｋｉｎｇ(黑色种皮) × Ｔａｍａｈｏｍａｒｅ(黄色种皮)]进

行种子萌发期淹水处理ꎬ发现与种皮色素沉积相关

的 Ｓｆｔ２ 更利于大豆耐涝ꎮ Ｎｇｕｙｅｎ 等[１６] 通过观察植

株的涝害程度和耐涝产量指数ꎬ检测到两个 ＱＴＬꎬ即
ＦＴＳ￣１１ 和 ＦＴＳ￣１３ꎬ其中 ＦＴＳ￣１３ 在多个地点和年份

被检测到ꎬ 可解释 １８. ３％ 的表型变异ꎮ 此外ꎬ
Ｎｇｕｙｅｎ 等[６１]通过对受涝害胁迫后的根系发育情况

进行分析ꎬ定位到两个位于 １２ 号染色体上 Ｓａｔｔ０５２
和 Ｓａｔｔ３０２ 之间的 ＱＴＬ(Ｑｒｌｄ￣１２ꎬＱｒｓａｄ￣１２)并通过构

建携带目标性状 ＱＴＬ 的近等位基因系 ＮＩＬ９￣４￣５ 进

一步证明 Ｑｒｌｄ￣１２ 和 Ｑｒｓａｄ￣１２ 有助于根系的发育ꎬ
可提高大豆植株的耐涝性[６１￣６２]ꎮ Ｄｈｕｎｇａｎａ 等[４９] 通

过测定 ＲＩＬ 群体(Ｐａｌｄａｌｋｏｎｇ × ＮＴＳ１１１６)受涝害胁

迫后的叶绿素含量和地上部干重ꎬ定位到分别位于

９ 条染色体上的 ２０ 个 ＱＴＬꎬ其中在 １０、１２、１３ 号染

色体上检测出的 ＱＴＬ 具有较强的环境稳定性ꎮ 进

一步对使用共同亲本(ＮＴＳ１１１６)构建的 ＲＩＬ 群体进

行耐涝性鉴定表明 ｑＳＦＴ＿７￣３ 位点在多个环境中被

鉴定ꎬ可解释 ３０. ７％表型变异[２６]ꎮ
Ｙｕ 等[６３]采用混合线性模型 ＭＬＭ 和 ｍｒＭＬＭ 进

行大豆耐涝性全基因组关联分析(ＧＷＡＳ)ꎬ分别检

测到 ２５ 和 ２１ 个与萌发期耐涝性相关的数量性状核

苷酸(ＱＴＮ)ꎬ其中两个模型均检测到的 ３ 个主效

ＱＴＮ(ＱＴＮ１３、ｑＮＳＲ￣１０ 和 ｑＥＣ￣７￣２)ꎮ Ｗｕ 等[６４] 通过

ＧＷＡＳ 检测到与生殖生长阶段耐涝性相关的 １４ 个

ＳＮＰꎬ分别位于 ４ 条染色体上ꎬ其中 ５ 个 ＳＮＰ 位于与

耐涝性相关的候选基因编码区内ꎮ Ｓｈａｒｍｉｎ 等[６５] 对

电导率 ( ＥＣ)、萌发率 ( ＧＲ)、芽长 ( ＳＨＬ) 和根长

(ＲＬ)等耐涝性相关的生理指标进行 ＧＷＡＳ 分析ꎬ
共检测到了 ４ 个主效 ＳＮＰ 位点 Ｇｍ＿０８＿１１９７１４１６、
Ｇｍ＿０８ ＿４６２３９７１６、 Ｇｍ ＿０５ ＿１０００４７９ 和 Ｇｍ ＿０１ ＿
５３５３５７９０ꎮ 随着基因组测序成本的不断下降和各种

表型数据的不断积累ꎬ应用 ＧＷＡＳ 方法解决植物复

杂性状已经成为重要的研究手段ꎮ 另外ꎬ通过连锁
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分析和关联分析共同定位耐涝性相关位点ꎬ可进一

步加快大豆耐涝性相关基因挖掘研究ꎮ
３. ３　 大豆耐涝性相关基因的克隆及功能分析

随着生物信息学、分子生物学和基因工程等新

技术的快速发展ꎬ在水稻[６６]、玉米[６７]、小麦[６８]、拟
南芥[６９]等植物中ꎬ相继分离到与耐涝性相关的基

因ꎮ 目前ꎬ大豆耐涝基因挖掘也取得一定进展ꎮ 研

究发现ꎬ过表达 ＧｍＡｄｈ２ 基因ꎬ可引起糖酵解和酒精

发酵相关过程发生变化ꎬ增强厌氧呼吸ꎬ为缺氧条

件下的幼苗提供能量[７０]ꎮ Ｇｌｙｍａ. ０４ｇ２４０８００ 基因

与乙醇脱氢酶相关ꎬ提高该基因表达量可增强大豆

耐涝性ꎬ因此ꎬ可将该基因的表达水平作为大豆耐

涝性的鉴定指标之一[７１￣７２]ꎮ Ｌｉ 等[３７] 从野生大豆

Ｐ１８Ｂ 中挖掘到耐涝基因 ＧｓＣＮＧＣ２０￣ｆꎬ发现该基因

通过维持较高的 Ｃａ２ ＋ 含量增强厌氧代谢(ＡＤＨ 和

ＰＤＣ 活性更高)和能量储备(ＡＴＰ 水平更高)ꎬ从而

减轻带有毛状根的转基因大豆植株的涝害损伤ꎮ
另外ꎬ研究发现 ＸＴＨ 介导的细胞壁重塑在大豆耐涝

性能提升方面也发挥重要作用ꎬＡｔＸＴＨ３１ 基因表达

可使大豆在涝害条件下具有更高的发芽率和更长

的根 /下胚轴[７３]ꎮ 此外ꎬ谷胱甘肽 Ｓ￣转移酶基因家

族成员 ＧｓＧＳＴＵ２４ 和 ＧｓＧＳＴＵ４２ 可通过提高抗氧化

能力和光合能力减少涝害条件下活性氧(ＲＯＳ)的

积累并重建 ＲＯＳ 稳态平衡ꎬ增强大豆的耐涝性[７４]ꎮ
目前ꎬ对大豆耐涝性分子机制的研究仍处于初步阶

段ꎬ有待进一步深化ꎮ

４　 大豆耐涝种质资源筛选和品种选育

经过长期的自然选择和人工选择ꎬ大豆种质资

源在耐涝性方面积累了丰富的遗传变异ꎮ 经过多

年的努力ꎬ育种家们已经寻找、收集、评估和筛选了

一批耐涝大豆种质资源ꎮ Ｗｕ 等[８] 连续 ４ ~ ５ 年进

行大豆耐涝种质资源鉴定和评价ꎬ从 ７２２ 份种质资

源中筛选出 １１ 份耐涝材料 ＰＩ４０８１０５Ａ、ＰＩ４７１９３１、
ＰＩ４７１９３８、 ＲＡ￣４５２、 Ｗａｌｔｅｒｓ、 Ｒ１１￣６８７０、 Ｒ１０￣４８９２、
Ｒ１０￣２３０、 Ｒ０７￣６６６９、 Ｒ０７￣２００１ 和 Ｒ０４￣３４２ꎮ 王 芳

等[７５]对我国 ７４９ 份大豆种质资源进行耐涝筛选ꎬ共
筛选出 １１ 份高度耐涝优异种质ꎬ其中 ８ 份为来自不

同省份的栽培大豆(Ｎ０４９７４. １、Ｎ０４２６８. ０、Ｎ２３５９９. ０、
Ｎ２４５９６.０、Ｎ２３６１３. ０、Ｎ２１０４３. ０、Ｎ０５１９３. ０ 和 Ｎ０８６７３. １)ꎬ
３ 份为野生大豆(Ｎ２４８３５. ０、Ｎ２４８５０. ０、Ｎ２３４４４. ０)ꎬ
其中 Ｎ２４８３５. ０ 和 Ｎ２４８５０. ０ 的耐涝性鉴定结果和

它们在 ２００３ 年夏天南京江浦水灾中的表现结果一

致ꎬ说明这两份材料具有相对稳定的耐涝性ꎮ 王彩

洁等[７６]对黄淮海地区推广的 １０ 个大豆品种进行耐

涝性比较研究ꎬ其中齐黄 ４２、齐黄 ３４ 和中黄 ３７ 均

表现出较好的耐涝性ꎮ 此外ꎬ陈文杰等[７７] 对我国南

方 ７ 个省份的 ２００ 份材料[１６０ 份地方品种、４０ 份育

成品种(系)]进行耐涝性鉴定和评价ꎬ筛选出 １１ 份

地方品种和 ４ 份育成品种(系)ꎬ从地理来源看ꎬ海
南和广西大豆种质综合耐涝性较强ꎬ其中育成品种

桂春 ８ 号和桂春 １１ 号在两次试验中均表现出较

强的耐涝性ꎮ 总的来看ꎬ仍需加强不同生态区域耐

涝种质资源收集和鉴定ꎬ加快耐涝优异大豆品种

选育ꎮ

５　 总结与展望

在我国东北、黄淮海和南方大豆产区ꎬ均存在

由季节性降雨不均导致的涝害ꎬ其中ꎬ东北东部和

黄淮海南部地区大豆生长后期降雨偏多ꎬ易发生内

涝ꎬ而南方大豆产区由于夏季梅雨和秋季洪水频

繁ꎬ涝害更为严重ꎬ造成大豆产量大幅度下降ꎮ 近

年来ꎬ随着气候变化不断加剧ꎬ极端天气频发ꎬ涝害

问题日益突出ꎮ 然而ꎬ目前对大豆耐涝性的基础研

究尚不深入ꎬ大豆耐涝性鉴定技术体系和平台不够

完善ꎬ系统性的耐涝育种工作尚未展开ꎬ生产上缺

少耐涝性强、综合性状优良的耐涝高产大豆品种ꎮ
我国是大豆起源国和大豆分布区域最广的国

家ꎬ拥有十分丰富的大豆种质资源ꎬ包括从南到北

广泛分布的野生大豆ꎮ 部分野生大豆生长于河岸、
水塘等积水环境ꎬ说明其具有很强的耐涝能力ꎮ 在

栽培大豆中ꎬ不同地区品种的耐涝性也存在明显差

异ꎮ 耐涝性鉴定技术的改进和分子生物学、生物育

种技术的快速发展ꎬ为选育耐涝大豆品种创造了前

所未有的条件ꎮ 水稻等耐涝作物耐低氧分子机制

的揭示也可为大豆耐涝育种提供有价值的参考和

借鉴ꎮ
深入研究大豆耐涝性的遗传规律和分子机制ꎬ

筛选耐涝种质ꎬ挖掘耐涝基因ꎬ创制耐涝材料ꎬ培育

耐涝新品种对扩展大豆种植区域、提高大豆抗灾

减灾能力、保障大豆生产安全、提高大豆自给能力

具有重大意义ꎮ 近期ꎬ建议在以下方面加强研究:
(１)利用多种耐涝性鉴定指标和方法对库存种质资

源进行全方位的耐涝性鉴定ꎬ筛选耐涝时间长和耐

涝性强的优异大豆种质资源ꎻ(２)利用多种基因定

位法ꎬ深入挖掘大豆耐涝相关基因ꎬ阐明大豆耐涝

性的遗传和分子机制ꎻ(３)借助转基因、基因编辑、
全基因组选择等生物育种手段ꎬ创制耐低氧能力突
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出的耐涝新材料ꎻ(４)建立简单高效的大豆耐涝性

鉴定技术体系和耐涝育种体系ꎬ加强耐涝性与丰产

性、抗病性等优质性状的聚合ꎻ(５)在易发生涝害地

区ꎬ建立耐涝大豆区域试验体系和品种审定标准ꎬ
加快耐涝高产大豆新品种选育ꎬ建全良种繁育技术

体系ꎮ

参考文献

[１] 　 王宝山. 逆境植物生物学 [ Ｍ] . 北京: 高等教育出版社ꎬ

２０１０. (ＷＡＮＧ Ｂ Ｓ. Ｐｌａｎｔ ｂｉｏｌｏｇｙ ｕｎｄｅｒ ｓｔｒｅｓｓ [ Ｍ]. Ｂｅｉｊｉｎｇ:

Ｈｉｇｈｅｒ Ｅｄｕｃａｔｉｏｎ Ｐｒｅｓｓꎬ ２０１０. )

[２] 　 ＳＡＳＩＤＨＡＲＡＮ Ｒꎬ ＢＡＩＬＥＹ￣ＳＥＲＲＥＳ Ｊꎬ ＡＳＨＩＫＡＲＩ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ.

Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｅｃｏｍｍｅｎｄａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｔｅｒｍｉｎｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｐｒｏｃｅｄｕｒｅｓ ｕｓｅｄ

ｉｎ ｆｌｏｏｄｉｎｇ ａｎｄ ｌｏｗ ｏｘｙｇｅｎ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｅａｒｃｈ[ Ｊ] . Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔꎬ

２０１７ꎬ ２１４(４): １４０３￣１４０７.

[３] 　 李林ꎬ 邹冬生ꎬ 刘登望ꎬ 等. 花生等农作物耐湿涝性研究进展

[Ｊ] . 中国油料作物学报ꎬ ２００４ꎬ ２６(３): １０５￣１１０. (ＬＩ Ｌꎬ ＺＯＵ

Ｄ Ｓꎬ ＬＩＵ Ｄ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ｏｎ ｗａｔｅｒｌｏｇｇｉｎｇ ｉｎ ｐｅａｎｕｔ

ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｃｒｏｐｓ [Ｊ] . Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｏｉｌ Ｃｒｏｐ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２００４ꎬ

２６(３): １０５￣１１０. )

[４] 　 李莹ꎬ 赵珊珊. ２００１—２０２０ 年中国洪涝灾害损失与致灾危险

性研究[Ｊ] . 气候变化研究进展ꎬ ２０２２ꎬ １８(２): １５４￣１６５. (ＬＩ

Ｙꎬ ＺＨＡＯ Ｓ Ｓ. Ｆｌｏｏｄ ｌｏｓｓｅｓ ａｎｄ ｈａｚａｒｄｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｆｒｏｍ ２００１ ｔｏ

２０２０ [Ｊ] . Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ Ｃｌｉｍａｔｅ Ｃｈａｎｇｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０２２ꎬ １８(２):

１５４￣１６５. )

[５] 　 ＨＥＮＳＨＡＷ Ｔ Ｌꎬ ＧＩＬＢＥＲＴ Ｒ Ａꎬ ＳＣＨＯＬＢＥＲＧ Ｊ Ｍ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ.

Ｓｏｙａ ｂｅａｎ (Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ Ｌ. Ｍｅｒｒ. ) ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｅａｒｌｙ ‐

ｓｅａｓｏｎ ｆｌｏｏｄｉｎｇ: Ｉ. Ｒｏｏｔ ａｎｄ ｎｏｄｕｌｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ[ Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ

Ａｇｒｏｎｏｍｙ ａｎｄ Ｃｒｏｐ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２００７ꎬ １９３(３): １７７￣１８８.

[６] 　 ＮＧＵＹＥＮ Ｖ Ｌꎬ ＢＩＮＨ Ｖ Ｔꎬ ＨＯＡＮＧ Ｄ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ . Ｇｅｎｏｔｙｐｉｃ

ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｔｏ

ｗａｔｅｒｌｏｇｇｉｎｇ ａｔ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｓｔａｇｅ [ Ｊ ] . Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ

Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０１５ꎬ ４(８): １５０￣１５７.

[７] 　 朱建强ꎬ 张文英ꎬ 欧光华ꎬ 等. 夏大豆花荚期受渍胁迫对农艺

性状、产量与品质的影响[ Ｊ] . 大豆科学ꎬ ２００１ꎬ ２０(１): ７１￣

７４. (ＺＨＵ Ｊ Ｑꎬ ＺＨＡＮＧ Ｗ Ｙꎬ ＯＵ Ｇ Ｈꎬ ｅｔ ａｌ. Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｕｐｏｎ

ａｇｒｏｎｏｍｉｃ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓꎬ ｙｉｅｌｄｓ ａｎｄ ｑｕａｌｉｔｉｅｓ ｏｆ ｓｕｍｍｅｒ ｓｏｙｂｅａｎ ｉｎ

ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｗｉｔｈ ｆｌｏｗｅｒｓ ａｎｄ ｐｏｄｓ ｕｎｄｅｒ ｓｕｂｓｕｒｆａｃｅ

ｗａｔｅｒｌｏｇｇｉｎｇ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｆｉｅｌｄ [ Ｊ] . Ｓｏｙｂｅａｎ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２００１ꎬ ２０

(１): ７１￣７４. )

[８] 　 ＷＵ Ｃ Ｊꎬ ＺＥＮＧ Ａꎬ ＣＨＥＮ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ

ｏｆ ｆｌｏｏｄ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ ｓｏｙｂｅａｎ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ ２０１７ꎬ １３６

(６): ９１３￣９２３.

[９] 　 ＷＵ Ｃ Ｊꎬ ＺＥＮＧ Ａꎬ ＣＨＥＮ Ｐ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ . Ａｎ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｆｉｅｌｄ

ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｆｌｏｏｄ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ [ Ｊ ] . Ｐｌａｎｔ

Ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ ２０１７ꎬ １３６(５): ７１０￣７１９.

[１０] ＶＡＬＬＩＹＯＤＡＮ Ｂꎬ ＹＥ Ｈꎬ ＳＯＮＧ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ

ｇｅｎｏｍｉｃ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｆｏｒ ｉｍｐｒｏｖｉｎｇ ｄｒｏｕｇｈｔ ａｎｄ ｗａｔｅｒｌｏｇｇｉｎｇ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ

ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎｓ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ Ｂｏｔａｎｙꎬ ２０１７ꎬ ６８(８):

１８３５￣１８４９.

[１１] ＳＨＩＭＡＭＵＲＡ Ｓꎬ ＮＩＳＨＩＭＵＲＡ Ｔꎬ ＫＯＳＨＩＢＡ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ

ａｎｔｉ￣ａｕｘｉｎｓ ｏｎ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ａｅｒｅｎｃｈｙｍａ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｆｌｏｏｄｅｄ ｓｏｙｂｅａｎ

ｈｙｐｏｃｏｔｙｌｓ [ Ｊ ] . Ｐｌａｎｔ Ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１６ꎬ １９ ( １ ):

１５４￣１６０.

[１２] ＴＨＯＭＡＳ Ａ Ｌꎬ ＧＵＥＲＲＥＩＲＯ Ｓ Ｍ Ｃꎬ ＳＯＤＥＫ Ｌ. Ａｅｒｅｎｃｈｙｍａ

ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｃｏｖｅｒｙ ｆｒｏｍ ｈｙｐｏｘｉａ ｏｆ ｔｈｅ ｆｌｏｏｄｅｄ ｒｏｏｔ ｓｙｓｔｅｍ ｏｆ

ｎｏｄｕｌａｔｅｄ ｓｏｙｂｅａｎ [ Ｊ ] . Ａｎｎａｌｓ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ ２００５ꎬ ９６ ( ７ ):

１１９１￣１１９８.

[１３] ＧＩＴＨＩＲＩ Ｓ Ｍꎬ ＷＡＴＡＮＡＢＥ Ｓꎬ ＨＡＲＡＤＡ Ｋꎬ ｅｔ ａｌ. ＱＴＬ ａｎａｌｙｓｉｓ

ｏｆ ｆｌｏｏｄｉｎｇ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ ａｔ ａｎ ｅａｒｌｙ ｖｅｇｅｔａｔｉｖｅ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅ

[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ ２００６ꎬ １２５(６): ６１３￣６１８.

[１４] ＯＯＳＴＥＲＨＵＩＳ Ｄ Ｍꎬ ＳＣＯＴＴ Ｈ Ｄꎬ ＨＡＭＰＴＯＮ Ｒ Ｅꎬ ｅｔ ａｌ.

Ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｔｗｏ ｓｏｙｂｅａｎ [Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ (Ｌ. ) Ｍｅｒｒ. ]

ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｔｏ ｓｈｏｒｔ￣ｔｅｒｍ ｆｌｏｏｄｉｎｇ[Ｊ] . Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ａｎｄ Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ

Ｂｏｔａｎｙꎬ １９９０ꎬ ３０(１): ８５￣９２.

[１５] ＳＵＬＬＩＶＡＮ Ｍꎬ ＶＡＮＴＯＡＩ Ｔꎬ ＦＡＵＳＥＹ Ｎꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｖａｌｕａｔｉｎｇ ｏｎ￣

ｆａｒｍ ｆｌｏｏｄｉｎｇ ｉｍｐａｃｔｓ ｏｎ ｓｏｙｂｅａｎ [ Ｊ] . Ｃｒｏｐ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２００１ꎬ ４１

(１): ９３￣１００.

[１６] ＮＧＵＹＥＮ Ｖ Ｔꎬ ＶＵＯＮＧ Ｔ Ｄꎬ ＶＡＮＴＯＡＩ Ｔꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ

ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ ｓｏｊａ

ａｎｄ ｆｌｏｏｄｉｎｇ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ[ Ｊ] . Ｃｒｏｐ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１２ꎬ ５２

(６): ２４８１￣２４９.

[１７] ＶＡＬＬＩＹＯＤＡＮ Ｂꎬ ＶＡＮ ＴＯＡＩ Ｔ Ｔꎬ ＡＬＶＥＳ Ｊ Ｄꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ

ｏｆ ｒｏｏｔ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ ｆａｃｔｏｒｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｆｌｏｏｄｉｎｇ

ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ (Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ) [ Ｊ] . Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ

Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０１４ꎬ １５(１０): １７６２２￣１７６４３.

[１８] ＶＡＮＴＯＡＩ Ｔ Ｔꎬ ＢＥＵＥＲＬＥＩＮ Ａ Ｆꎬ ＳＣＨＭＩＴＴＨＥＮＮＥＲ Ｓ Ｋꎬ ｅｔ

ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ｆｏｒ ｆｌｏｏｄｉｎｇ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎｓ[Ｊ] . Ｃｒｏｐ

Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ １９９４ꎬ ３４(４): １１１２￣１１１５.

[１９] ＳＣＯＴＴ Ｈ Ｄꎬ ＤＥＡＮＧＵＬＯ Ｊꎬ ＤＡＮＩＥＬＳ Ｍ Ｂꎬ ｅｔ ａｌ . Ｆｌｏｏｄ

ｄｕｒａｔｉｏｎ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｎ ｓｏｙｂｅａｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ [ Ｊ ] . Ａｇｒｏｎｏｍｙ

Ｊｏｕｒｎａｌꎬ １９８９ꎬ ８１(４): ６３１￣６３６.

[２０] 韩亮亮ꎬ 周琴ꎬ 陈卫平ꎬ 等. 淹水对大豆生长和产量的影响

[Ｊ] . 大豆科学ꎬ ２０１１ꎬ ３０(４): ５８９￣５９５. (ＨＡＮ Ｌ Ｌꎬ ＺＨＯＵ

Ｑꎬ ＣＨＥＮ Ｗ Ｐꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｆｌｏｏｄｉｎｇ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｙｉｅｌｄ ｏｆ

ｓｏｙｂｅａｎ[Ｊ] . Ｓｏｙｂｅａｎ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１１ꎬ ３０(４): ５８９￣５９５. )

[２１] 倪君蒂ꎬ 李振国. 淹水对大豆生长的影响[ Ｊ] . 大豆科学ꎬ

２０００ꎬ １９(１): ４２￣４８. (ＮＩ Ｊ Ｔꎬ ＬＩ Ｚ Ｇ. Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｆｌｏｏｄｉｎｇ ｏｎ

ｓｏｙｂｅａｎ ｇｒｏｗｔｈ[Ｊ] . Ｓｏｙｂｅａｎ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０００ꎬ １９(１): ４２￣４８. )

[２２] 韩晓增ꎬ 裴宇峰ꎬ 王守宇ꎬ 等. 水氮耦合对大豆生长发育的影

响: Ⅱ. 水氮耦合对大豆生理特征的影响[ Ｊ] . 大豆科学ꎬ

２００６ꎬ ２５(２): １０３￣１０８. (ＨＡＮ Ｘ Ｚꎬ ＰＥＩ Ｙ Ｆꎬ ＷＡＮＧ Ｓ Ｙꎬ ｅｔ

ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｕｐｌｉｎｇ ｏｎ ｓｏｙｂｅａｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ

ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ. Ⅱ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｗａｔｅｒ ａｎｄ ｎｉｔｒｏｇｅｎ ｃｏｕｐｌｉｎｇ ｏｎ

ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ [ Ｊ] . Ｓｏｙｂｅａｎ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ

２００６ꎬ ２５(２): １０３￣１０８. )
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