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摘　要：以高蛋白的大豆品种齐黄 ２６和低蛋白的滑皮豆为亲本，杂交获得含 １７０个单株的 Ｆ２代分离群体，采用

ＳＳＲ分子标记技术，构建了一张包括１８个连锁群的分子连锁图谱，覆盖大豆基因组长度１０３５．６ｃＭ，标记间平均距

离为１６．４４ｃＭ。利用复合区间作图法，对在济南和冠县衍生出的 Ｆ２∶３群体的蛋白质含量的进行 ＱＴＬ分析。结果表

明：济南试验点定位到 ３个与蛋白质含量有关的 ＱＴＬ，分布于 Ｄ２、Ｅ和 Ｋ连锁群上，分别可解释 １４％、１１％和 ２％的

变异；冠县试验点定位到１个与蛋白质含量有关的 ＱＴＬ，位于 Ｅ连锁群上，可解释３％的变异。通过遗传作图找到３

个与所定位的 ＱＴＬ相连锁的 ＳＳＲ标记，这些标记可为大豆分子标记辅助育种提供参考。
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　　大豆是一种重要的粮食、油料作物，为人类提
供蛋白质和油脂。大豆不仅蛋白质含量高，而且所

含氨基酸比较全面，已成为人们饮食的重要组成部

分。蛋白质含量是大豆的主要品质性状，改良大豆

品种的蛋白质含量是国内外大豆育种研究的主要

目标之一。

有关大豆蛋白质含量的遗传研究国内外均有

报道。蛋白质含量是数量性状，受微效多基因控

制。国内外研究人员都在研究利用有效的方法定

位有效的蛋白质含量 ＱＴＬ。杨?等［１］
在 Ｄｌａ＋Ｑ连

锁群上定位到 １个高蛋白 ＱＴＬ；吴晓雷等［２］
检测到

３个蛋白质含量的 ＱＴＬ，分别位于 Ｂｌ、Ｂ２和 Ｗ连锁
群上，可解释 ６．２％ ～１２．０％的变异。Ｏｒｆ［３］和

Ｂｒｕｎｕｎｅｒ等［４］
曾有关于 Ｂｌ和 Ｂ２连锁群上蛋白质含

量 ＱＴＬ的报道。Ｚｈａｎｇ等［５］
在 Ｂ２连锁群上检测到

１个控制种子蛋白质含量的 ＱＴＬ，可解释 １２．４％的
变异。现通过研究遗传作图找到与大豆蛋白质含

量相关的 ＱＴＬ及与其连锁的 ＳＳＲ分子标记，为大豆
分子标记辅助育种提供参考。

１　材料与方法

１．１　供试材料
１．１．１　遗传分离群体　以高蛋白的育成大豆品种
齐黄２６和低蛋白的地方品种滑皮豆为亲本，配制
杂交组合，构建 Ｆ２分离群体；将 Ｆ２单株种植成株行
获得 Ｆ２∶３家系，同时种植亲本齐黄２６和滑皮豆。
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１．１．２　ＰＣＲ引物的合成　参照 Ｃｒｅｇａｎ的“大豆公
共图谱”

［６］
根据 ｓｏｙｂａｓｅ大豆数据库［７］

和已发表的

文献，选择随机覆盖大豆全基因组的ＳＳＲ引物序列
６００对，由上海生物工程公司合成。
１．２　试验方法
１．２．１　ＤＮＡ提取　在田间 Ｆ２单株上取等量嫩
绿叶 片，按 照 ＳＤＳ法，提 取 亲 本 和 Ｆ２ 群 体 的
ＤＮＡ［８］。
１．２．２　ＰＣＲ扩增　以 Ｆ２群体的 ＤＮＡ作为模板，进
行扩增。ＰＣＲ反应在 ＴＧｒａｄｉｅｎｔ进行，扩增条件为：
９５℃变性５ｍｉｎ；进入循环；９４℃变性３０ｓ；４８℃退火
４５ｓ；７２℃延伸３０ｓ；循环３６次后７２℃延伸１０ｍｉｎ，
于４℃保存。
１．２．３　聚丙烯酰胺凝胶电泳　将扩增好的产物点
入点样口，电压 １６０Ｖ，电流 ２００ｍＡ进行电泳，银
染

［９］
，分析电泳条带并赋值。

１．２．４　大豆 Ｆ２∶３群体蛋白质含量测定　大豆蛋白
质含量通过 ＤＡ７２００近红外分析仪进行测定，为
ＱＴＬ定位分析提供表型数据。
１．２．５　连锁图谱的构建和 ＱＴＬ定位分析　应用
ＭＡＰＭＡＫＥＲ／ＥＸＰＶ３．０软件［１０］

构建分子连锁图

谱。利用“Ｇｒｏｕｐ”命令进行标记间的连锁分析和分
组（ＬＯＤ＝２．５），连锁标记数小于 ８个的使用“Ｃｏｍ
ｐａｒｅ”命令进行排序，标记数大于等于 ８个的要重复
使用 ｔｒｙ命令［１１－１２］

。利用 ＱＴＬＣａｒｔｏｇｒａｐｈｅｒ２．５软
件进行复合区间作图，ＬＯＤ值２．５为阈值对 ＱＴＬ进
行定位和效应估算

［１３］
。

２　结果与分析

２．１　遗传图谱连锁分析
利用 Ｍａｐｍａｋｅｒ３．０做图软件，构建了一张包括

１８个连锁群的分子连锁图谱，覆盖大豆基因组长度
１０３５．６ｃＭ，标记间平均距离为１６．４４ｃＭ。
２．２　大豆蛋白质含量的 ＱＴＬ定位分析

在已建立的图谱基础上，定位与蛋白质含量有

关的 ＱＴＬ。利用复合区间作图法，取 ＬＯＤ值大于
２．５，对济南和冠县 ２个试验点的 Ｆ２∶３群体的蛋白质
含量进行 ＱＴＬ分析。
２．２．１　济南试验点蛋白质含量的 ＱＴＬ分析　
对济南试验点 Ｆ２∶３群体蛋白质含量数据作图分
析，共检测到 ３个与蛋白质含量有关的 ＱＴＬｓ，分
别位于 Ｄ２、Ｅ和 Ｋ连锁群上（图 １），与 ｓａｔ＿１００、
ｓａｔｔ２０４、ｓａｔｔ０４６的遗传距离分别为 ５．２、０．１和
１．７ｃＭ（表 １），对 表型性状 的解 释率分 别为
１４％、１１％和 ２％。位于 Ｋ连锁群上的 ＱＴＬ解释
率较小，有待进一步验证。

图 １　济南试验点蛋白质含量 ＱＴＬ在连锁群中的位置
Ｆｉｇ．１　ＱＴＬｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔ

ｉｎｌｉｎｋａｇｅｇｒｏｕｐｓｉｎＪｉｎａｎ

２．２．２　冠县试验点蛋白质含量的 ＱＴＬ分析　对冠
县试验点 Ｆ２∶３群体蛋白质含量的数据作图分析，检
测到１个与蛋白质含量有关的 ＱＴＬ，位于 Ｅ连锁群
上（图２），与 ｓａｔｔ２０４的遗传距离为 ５．０ｃＭ（表 １），
对表型性状的解释率为３％。

表 １　济南和冠县试验点蛋白质含量的 ＱＴＬ
Ｔａｂｌｅ１　ＱＴＬｓａｓｓｏｃｉａｔｅｄｗｉｔｈｓｅｅｄｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔｏｆｓｏｙｂｅａｎｉｎＪｉｎａｎａｎｄＧｕａｎｘｉａｎ

试验点

Ｌｏｃａｔｉｏｎ
ＱＴＬｓ

连锁群

ＬｉｎｋａｇｅＧｒｏｕｐ

分子标记

Ｍａｋｅｒ

遗传距离

Ｐｏｓｉｔｉｏｎ／ｃＭ

ＬＯＤ值

ＬＯＤｓｃｏｒｅ

解释率

Ｒ２／％

济南

Ｊｉｎａｎ

ｑＰＣｄ２１ Ｄ２ ｓａｔ＿１００ ２２８．９ ２．６９ １４
ｑＰＣｅ１ Ｅ ｓａｔｔ２０４ ５３．４ ３．７０ １１
ｑＰＣｋ１ Ｋ ｓａｔｔ０４６ １．７ ２．７１ ２

冠县

Ｇｕａｎｘｉａｎ
ｑＰＣｅ２ Ｅ ｓａｔｔ２０４ ５８．１ ２．５４ ３

图２　冠县试验点蛋白质含量 ＱＴＬ在连锁群 Ｅ中的位置

Ｆｉｇ．２　ＱＴＬｒｅｌａｔｅｄｔｏｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔ

ｉｎｌｉｎｋａｇｅｇｒｏｕｐＥｉｎＧｕａｎｘｉａｎ

３　讨论

３．１　遗传图谱的分析

所构建的遗传图谱与公共图谱
［１４－１６］

比较有较

好的一致性，所包含的 １８个连锁群与公共图谱中
的相对应，选择相同的命名方式

［１７－１８］
。

用６００对 ＳＳＲ引物对父母本进行多态性筛选，
其中９５对引物存在多态性，但是只有 ６４对引物定
位到连锁图谱上。通过卡方测验，部分呈现偏分
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离，表明亲本间亲缘关系较远。这与构建图谱所用

的材料相符，属于正常现象。总体来看，定位到图

谱上的标记较少，有待进一步加密。

３．２　蛋白质含量 ＱＴＬ分析
蛋白质含量是大豆重要的品质性状，目前在

ｓｏｙｂａｓｅ［７］网站中关于蛋白质含量的 ＱＴＬ已经有 ８３
个。通过与公共图谱以及吴晓雷等

［２］
、Ｏｒｆ［３］和

Ｂｒｕｎｕｎｅｒ等［４］
构建的图谱比对，该研究定位到的与

蛋白质含量有关的 ＱＴＬ与前人的结果不一致，这与
所用的材料和环境因素等有关。定位的新的 ＱＴＬ
丰富了大豆的分子遗传信息，可为分子标记辅助选

择提供更多的依据。

利用高蛋白的大豆品种齐黄 ２６和低蛋白的滑
皮豆杂交获得 Ｆ２分离群体以及由 Ｆ２衍生的 Ｆ２∶３群
体为材料，对济南和冠县试验点进行分析，共定位

到４个与蛋白质含量相关的 ＱＴＬｓ，分布于 Ｄ２、Ｅ和
Ｋ连锁群上，解释率分别为 １４％、１１％、２％和 ３％。
由济南和冠县蛋白质含量的 ＱＴＬ分析结果来看，２
个点都定位到了与蛋白质含量有关的 ＱＴＬ，济南 ３
个，冠县１个，其中Ｅ连锁群上２个点各定位到１个
ＱＴＬ，均位于 ｓａｔｔ０４５附近，是否为同一位点有待进
一步研究。同时，２个点检测到不同数量的 ＱＴＬ，表
明环境因素对与蛋白质含量有关的 ＱＴＬ效应的影
响较大。

由于 ＳＳＲ标记数较少，标记间遗传距离较大，
导致一些与蛋白含量有关的 ＱＴＬ检测不到，因此需
要对该图谱进一步加密。
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