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摘　要：以高油大豆东农４６为母本，高蛋白大豆Ｌ１００为父本，建立Ｆ２、Ｆ２∶３、Ｆ２∶４、Ｆ２∶５代群体。应用ＳＳＲ标记技术，对
不同世代在不同地点条件下遗传群体的蛋白质、脂肪含量进行ＱＴＬ分析。结果表明：不同世代群体的蛋白质含量、脂
肪含量均接近于正态分布，其中群体脂肪含量偏向于东农４６，蛋白质含量偏向于Ｌ１００。在Ｆ２∶４代检测到２个与蛋白
质含量相关的ＱＴＬ，分别位于Ｄ２和Ｋ连锁群，能够解释的表型变异率为１．９２％ ～２．０３％，其中位于 Ｓａｔｔ２２６附近的
ＱＴＬ在Ｆ２、Ｆ２∶３和Ｆ２∶５代能够稳定地被检测到。在 Ｆ２∶４代检测到２个与脂肪含量相关的 ＱＴＬ，分别位于 Ｆ和 Ｂ２连锁
群，能够解释的表型变异率为２．５６％～６．９８％，其中位于Ｓａｔｔ５７７附近的ＱＴＬ在Ｆ２∶３、Ｆ２∶５代能够稳定地被检测到。因
此，本研究获得１个与蛋白质含量相关的稳定ＱＴＬ和１个与脂肪含量相关的稳定ＱＴＬ。
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　　大豆是世界上重要油料作物之一，其籽粒蛋白质
含量约为４０％，脂肪含量约为２０％，是人类植物蛋白
和脂肪的主要来源［１］。改良大豆品质对改善人类膳

食结构具有重要的意义。大豆蛋白质和脂肪含量属

于数量性状，受多基因控制，其性状表现是基因型与

环境共同作用的结果。Ｃｈａｐｍａｎ等［２］利用 Ｅｓｓｅｘ和
Ｗｉｌｌｉａｍｓ形成的重组自交系群体将有关蛋白质和脂
肪含量ＱＴＬ定位在Ｍ、Ｌ、Ａ１、Ｄ２等连锁群上，陈庆山
等［３］利用Ｃｈａｒｌｅｓｔｏｎ和东农５９４的Ｆ２∶１０代重组自交系

将有关蛋白质和脂肪含量ＱＴＬ定位在Ｂ２、Ｄ１ａ、Ｎ、Ｅ
等连锁群上。因此前人定位的蛋白质含量和脂肪含

量ＱＴＬ几乎分散在大部分连锁群上［４］，表明关于蛋

白质和脂肪含量 ＱＴＬ的数量很多，但在不同遗传背
景的群体中检测到的 ＱＴＬ数量有差异，所在的连锁
群或连锁区域也多有不同［５］。因此分析在不同世代

间ＱＴＬ的稳定性有助于提高大豆蛋白质和脂肪含量
的选择效率，加速育种进程［６］。

本研究通过构建不同世代的遗传群体，采用完
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备区间作图法（ＩＣＩＭ）对蛋白质和脂肪含量进行
ＱＴＬ分析，以期明确不同世代间 ＱＴＬ的遗传稳定
性，从而为大豆蛋白质和脂肪含量的分子辅助育种

提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　试验材料
高油品种东农４６（东北农业大学大豆研究所选

育）和高蛋白大豆种质Ｌ１００（由日本引进）及其杂
交衍生的Ｆ１代单株（ｎ＝３０）和 Ｆ２、Ｆ２∶３、Ｆ２∶４、Ｆ２∶５代
群体（ｎ＝１３１）。

参照Ｃｒｅｇａｎ等的“大豆公共图谱”选择６００对
ＳＳＲ引物，用于本研究中大豆遗传图谱的构建，引物
序列均在 Ｓｏｙｂａｓｅ网站上获得，并由哈尔滨博仕生
物技术有限公司合成。

１．２　试验设计
２０１１和２０１２年春季分别将供试材料 Ｆ１代单

株、Ｆ２：３代家系种植于东北农业大学香坊农场试验基
地，秋季收获 Ｆ２代单株、Ｆ２∶４代家系的籽粒。在
２０１１和 ２０１２年冬季分别将供试材料 Ｆ２代单株、
Ｆ２∶４代家系种植于海南，分别在第二年春季收获
Ｆ２∶３、Ｆ２∶５代家系的籽粒。在 Ｖ５时期取亲本和各分
离群体的嫩叶，置于－８０℃冰箱中备用。
１．３　试验方法
１．３．１　蛋白质和脂肪含量的测定　取适量大豆籽
粒，用ＦＯＳＳ１２４１谷物分析仪测定蛋白质和脂肪含
量。蛋白质含量：以蛋白质占大豆种子干物质重量

的百分率为标准；脂肪含量：以脂肪占大豆种子干物

质重量的百分率为标准，用百分数（％）表示［７］。

１．３．２　总 ＤＮＡ的提取　取大豆嫩叶大约 １ｇ左

右，按照 ＣＴＡＢ法提取亲本和各分离群体的总
ＤＮＡ，参照楼巧君等［８］的方法。

１．３．３　ＱＴＬ定位分析　利用 Ｍａｐｍａｋｅｒ／ＥＸＰ３．０ｂ
和Ｍａｐｃｈａｒｔ２．１构建遗传图谱［９］，利用 ＱＴＬＩｃｉＭａｐ
ｐｉｎｇＶ３．２的完备区间作图法（ＩＣＩＭ），ＬＯＤ值等于
２．５作为ＱＴＬ存在的阈值，进行 ＱＴＬ定位和效应估
算［４］。利用获得的与蛋白质含量、脂肪含量 ＱＴＬ相
关的分子标记，在 Ｆ２、Ｆ２∶３和 Ｆ２∶５代不同世代分离群
体中进行检测，检验ＱＴＬ在不同世代中的稳定性。

２　结果与分析

２．１　大豆各世代群体蛋白质和脂肪含量表现型的
分布

　　试验结果表明：蛋白质和脂肪含量在亲本之间
存在明显差异，在不同世代间也存在着差异，蛋白质

含量的变化幅度为 ３８．３％ ～５１．２％，标准差在
１．２４～２．３４，脂肪含量的变化幅度为 １７．３０％ ～
２３．１０％，标准差在０．６０～０．９６。各世代群体的蛋
白质、脂肪含量分布均接近于正态分布，其中蛋白质

含量偏向于 Ｌ １００，脂肪含量偏向于东农４６（表１
和图１）。
２．２　遗传连锁图谱构建

利用６００对ＳＳＲ引物对亲本东农４６和 Ｌ １００
进行筛选，共获得１５０对具有多态性的引物，多态性
引物频率为２５．０％。选择亲本间多态性良好的９５
对ＳＳＲ引物对Ｆ２∶４代重组自交系群体进行检测，并
构建遗传连锁图谱。遗传连锁图谱上总标记数８３
个，分布在１８个连锁群上，全长２８５８．０ｃＭ。标记
间平均距离 ３４．４４ｃＭ，最小间距为 ７．１ｃＭ，其中
Ｄ２、Ｈ和Ｋ连锁群上标记数较多。

表１　亲本和群体的蛋白质和脂肪含量统计分析
Ｔａｂｌｅ１　Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｏｉｌｃｏｎｔｅｎｔｏｆｐａｒｅｎｔｓａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

性状

Ｔｒａｉｔｓ

世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ

　　　　　　　　　　　　　　　　群体 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ　　　　　　　　　　　　　　　 　　　　　　亲本 Ｐａｒｅｎｔｓ　　　　　　

均数

Ｍｅａｎ

幅度

Ｒａｎｇｅ

标准差

ＳＤ

峰度

Ｋｕｒｔｏｓｉｓ

偏度

Ｓｋｅｗｎｅｓｓ

东农４６

Ｄｏｎｇｎｏｎｇ４６
Ｌ１００

蛋白质

Ｐｒｏｔｅｉｎ

Ｆ２ ４４．９５ ４２．００～５１．２０ １．４４ ２．０１ ０．９６ ４２．００ ４４．００

Ｆ２∶３ ４４．５４ ４０．７０～４８．４０ １．２４ ０．６２ －０．３６ ４０．３５ ４３．２３

Ｆ２∶４ ４３．１１ ３８．３０～４６．７０ １．３９ １．０６ ０．５７ ４２．００ ４６．７０

Ｆ２∶５ ４５．５８ ４０．５０～５０．９０ ２．３４ －０．８１ ０．０４ ３９．６０ ４３．５０

脂肪

Ｏｉｌ

Ｆ２ １９．８５ １７．６０～２２．５０ ０．９６ －０．３４ ０．１１ ２１．４０ １８．５６

Ｆ２∶３ ２０．２０ １７．３０～２２．１０ ０．９６ ２．０５ －０．３５ ２２．２０ １９．７０

Ｆ２∶４ ２０．９０ １８．７０～２３．１０ ０．６１ ０．３９ －０．９２ ２１．８０ １９．８０

Ｆ２∶５ ２０．５０ １７．８０～２１．４０ ０．６０ ２．６７ －１．２９ ２２．２０ １９．６０
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图１　大豆各世代群体蛋白质和脂肪含量频率分布图
Ｆｉｇ．１　Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｓｏｙｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｏｉｌｃｏｎｔｅｎｔｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ

２．３　Ｆ２∶４代分离群体中大豆蛋白质和脂肪含量ＱＴＬ

定位

　　在以Ｆ２∶４代大豆分离群体的ＳＳＲ标记作为变异分

析的基础上，应用完备区间作图法（ＩＣＩＭ），ＬＯＤ取２．５
作为阈值，进行ＱＴＬ定位和效应估算［１０］。在Ｆ２∶４代大
豆分离群体中，检测到２个与蛋白质含量相关的ＱＴＬ，

分别位于 Ｄ２和 Ｋ连锁群上，分别在标记区间
Ｓａｔｔ２２６～Ｓａｔｔ３８６和Ｓａｔｔ３８１～Ｓａｔ＿１１６，其中以Ｋ连锁群
上的ＱＴＬ贡献率较大，为２．０３％；检测到２个与脂肪含
量相关的ＱＴＬ，分别位于Ｆ和Ｂ２连锁群上，分别在标
记区间Ｓａｔｔ１１４～Ｓａｔｔ４９０和Ｓａｔｔ５７７～Ｓａｔｔ５５６，其中以 Ｆ
连锁群上的ＱＴＬ贡献率较大，为６．９８％（表２）。

表２　Ｆ２∶４代检测到的蛋白质和脂肪含量ＱＴＬ
Ｔａｂｌｅ２　ＱＴＬｓｏｆｓｏｙｂｅａｎｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｏｉｌｃｏｎｔｅｎｔｉｎＦ２∶４ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

性状

Ｔｒａｉｔ

连锁群

ＬＧ

标记区间

Ｍａｋｅｒｉｎｔｅｒｖａｌ

ＱＴＬ位置

Ｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆ

ＱＴＬ／ｃＭ

似然比

ＬＲ

加性效应

ａ

贡献率

Ｒ２／％

蛋白质含量

Ｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔ

Ｄ２ Ｓａｔｔ２２６～Ｓａｔｔ３８６ ２２ ５．０２２５ ０．２９５３ １．９２

Ｋ Ｓａｔｔ３８１～Ｓａｔ＿１１６ ５０ １０．８６９８ ０．１９８２ ２．０３

脂肪含量

Ｏｉｌｃｏｎｔｅｎｔ

Ｆ Ｓａｔｔ１１４～Ｓａｔｔ４９０ ２２ ２．５２１５ ０．２０７６ ６．９８

Ｂ２ Ｓａｔｔ５７７～Ｓａｔｔ５５６ １１ ２．８８０７ ０．２１１４ ２．５６
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２．４　不同分离世代群体中大豆蛋白质和脂肪含量
稳定ＱＴＬ检测

　　利用Ｆ２：４代分离群体中获得大豆蛋白质和脂肪

含量ＱＴＬ相关标记，对Ｆ２、Ｆ２∶３和 Ｆ２∶５代分离群体进
行检测。结果表明：在 Ｆ２、Ｆ２∶３和 Ｆ２∶５代均稳定检测

到１个与蛋白质含量相关的 ＱＴＬ，位于 Ｄ２连锁群
上，在标记区间Ｓａｔｔ２２６～Ｓａｔｔ３８６，其中以Ｆ２∶５代的贡
献率较高；在Ｆ２∶３和Ｆ２∶５代均稳定检测到１个与脂肪
含量相关的 ＱＴＬ，位于 Ｂ２连锁群上，在标记区间
Ｓａｔｔ２２６～Ｓａｔｔ３８６（表３）。

表３　大豆不同世代检测到的与蛋白质和脂肪含量相关的稳定ＱＴＬ
Ｔａｂｌｅ３　ＱＴＬｓｏｆｐｒｏｔｅｉｎａｎｄｏｉｌｃｏｎｔｅｎｔｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｏｙｂｅａｎｇｅｎｅｒａｔｉｏｎｓ

性状

Ｔｒａｉｔ
世代

Ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
连锁群

ＬＧ
标记区间

Ｍａｋｅｒｉｎｔｅｒｖａｌ

ＱＴＬ位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎｏｆ
ＱＴＬ／ｃＭ

似然比

ＬＲ
加性效应

ａ
贡献率

Ｒ２／％

蛋白质含量

Ｐｒｏｔｅｉｎｃｏｎｔｅｎｔ

Ｆ２ Ｄ２ Ｓａｔｔ２２６～Ｓａｔｔ３８６ １７ １１．１２２７ ０．３１２７ １．６２

Ｆ２∶３ Ｄ２ Ｓａｔｔ２２６～Ｓａｔｔ３８６ １９ ６．２３３７ ０．２４４８ ４．４３

Ｆ２∶５ Ｄ２ Ｓａｔｔ２２６～Ｓａｔｔ３８６ １６ ６．２３４１ ０．２４２８ ５．０７

脂肪含量

Ｏｉｌｃｏｎｔｅｎｔ

Ｆ２∶３ Ｂ２ Ｓａｔｔ５７７～Ｓａｔｔ５５６ １６ ２．６１７１ ０．２１１９ ２．６９

Ｆ２∶５ Ｂ２ Ｓａｔｔ５７７～Ｓａｔｔ５５６ １２ ２．９３０９ ０．２１３１ ２．４３

３　结论与讨论

本研究在Ｆ２、Ｆ２∶３、Ｆ２∶４和Ｆ２∶５代获得了１个关于
蛋白质含量稳定遗传的 ＱＴＬ，位于 Ｄ２连锁群的
Ｓａｔｔ２２６～Ｓａｔｔ３８６区间内，其在不同世代的遗传贡献
率为１．６２％～５．０７％，说明各世代群体具有遗传稳
定性，与刘顺湖等［４］检测到的ＱＴＬ定位在同一连锁
群上（Ｄ２），对于大豆高蛋白质育种具有重要意义。

在Ｆ２∶３、Ｆ２∶４、Ｆ２∶５代检测到１个与脂肪含量ＱＴＬ，其
位于Ｂ２连锁群Ｓａｔｔ５７７～Ｓａｔｔ５５６区间，其遗传贡献率为
２．４３％～６．９８％，这与Ｌｉｕ等［１１］报道的位点相一致。Ｆ２
代未检测到稳定的ＱＴＬ位点，可能是由于低世代分离
群体不稳定造成的［１２］；另一个可能是由于Ｆ２代群体的
单株种子量较少，试验数据存在一定的误差［１３］，从而影

响后续的ＱＴＬ定位；另外环境条件也是影响ＱＴＬ不稳
定的一个主要因素［１４］。

检测到１个与蛋白质含量相关的 ＱＴＬＧＭ Ｄ２
（Ｓａｔｔ２２６～Ｓａｔｔ３８６）和１个与脂肪含量相关的 ＱＴＬ
ＧＭ Ｂ２（Ｓａｔｔ５７７～Ｓａｔｔ５５６）在不同世代间稳定出现，
这两个ＱＴＬ在大豆分子标记辅助育种工作中将具
有一定的应用价值。
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