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摘　要：随着功能基因组学和高通量测序技术的发展和应用，以分子标记辅助选择育种和转基因育种为主要手段的生物育
种技术越来越引起大豆育种家的重视。特别是伴随着新技术手段（如ｅＱＴＬ分析、ＧＷＡＳ分析、ＲＮＡ ｓｅｑ等）的发展，分子标
记和ＱＴＬ研究越来越趋向于高通量新标记开发、ＱＴＬ精细定位以及新分析方法的应用等方面，进而推动了优质、多抗大豆新
品种的培育，加快了大豆育种进程。为此，就２０１３年国内外大豆分子标记技术及其应用研究进展进行综述。
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　　大豆起源于中国，既是重要的植物油和蛋白来
源，又是重要的饲料和工业原料。目前我国大豆产

量较低，品质不及美洲大豆，是导致大豆进口量急剧

增加的原因之一。传统育种方法在提高大豆产量、

改善品质、增强抗性等方面具有选择效率低和育种

周期长等缺点，迫切需要大豆育种技术的升级换代。

近年来植物生物技术的迅猛发展和应用对作物

遗传育种产生了极其深远的影响，特别是随着现代

分子生物学的迅速发展，分子标记辅助选择技术克

服了常规育种方法周期长、预见性差、选择效率低的

局限性，为实现基因型的直接选择提供了可能，在提

高育种效率，选育抗病、优质、高产品种等发面发挥

着重要的作用，给大豆遗传育种工作开辟了新途径，

加快了大豆的育种进程。本文综述了２０１３年国内
外大豆分子辅助育种方面所取得的进展，并结合国

内外的研究现状对大豆分子标记辅助育种的应用前

景进行展望。

１　大豆分子标记及辅助选择育种技术国外
研究动态

　　利用分子标记开展重要农艺和产量性状的遗传

定位是分子育种的重要基础研究，而分子标记的开

发则是分子育种基础的基础。尽管从构建第一个大

豆分子遗传图谱［１］到现在仅有短短地二十几年的

时间，但分子标记辅助育种作为大豆育种的重要途

径之一，在提高育种效率，选育抗病、优质、高产品种

等发面发挥着重要的作用。

１１　分子标记的发展动态
功能基因组学的发展使 ＤＮＡ分子标记技术逐

渐向功能标记过渡，特别是高通量测序技术（Ｈｉｇｈ
ｔｈｒｏｕｇｈｐｕｔｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ）的出现不仅使对大豆转录组
和基因组进行细致全貌的分析成为可能，更使挖掘

高通量多态性 ＤＮＡ分子标记变成了现实。基于高
通量的基因芯片或测序技术的发展，使得从转录水

平挖掘控制复杂性状的基因互作、基因调控网络和

代谢途径成为可能。单核苷酸多态性标记（ｓｉｎｇｌｅ
ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＮＰ）作为第三代分子标
记，因其高密度、分布平均、容易实现自动化等优点

成为最具发展潜力的分子标记。而经典的 ＳＳＲ标
记以其共显性和丰富的多态性等特点，目前仍然是

分子辅助育种的有力工具。

Ｓｏｎｇ等［２］为了识别ＳＮＰｓ和发展ＩｌｌｕｍｉｎａＩｎｆｉｎｉ
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ｕｍＢｅａｄＣｈｉｐ，对所选的大豆ＤＮＡ序列进行了分析，
将获得的４９８９２１７７７个ｒｅａｄｓ与大豆全基因组比对
后共识别出２０９９０３个ＳＮＰ，经分析最终选择５２０４１
个ＳＮＰ用于生成 ＳｏｙＳＮＰ５０ＫｉＳｅｌｅｃｔＢｅａｄＣｈｉｐ，发现
４７３３７个ＳＮＰｓ在９６个栽培大豆和９６个野生大豆
中是多态性的和成功的ＳＮＰ等位，其中的４０８４１个
ＳＮＰｓ（占总数５２０４１个 ＳＮＰ的８６％）在这些品种
中等位基因频率不小于１０％，共识别出６２０个和４２
个候选区域分别与驯化和近来选择相关［２］。研究

认为，ＳｏｙＳＮＰ５０ＫｉＳｅｌｅｃｔＳＮＰＢｅａｄＣｈｉｐ可能会成为
描述大豆遗传多样性和连锁不平衡及构建高分辨率

遗传图谱的一种有力工具。

随着分子生物学和遗传学理论与技术不断完善

及高通量测序技术的发展，大豆数量性状 ＱＴＬ定位
目前正由ＱＴＬ定位向基因精细定位方向发展。Ｇａｏ
和Ｚｈｕ［３］研究了大豆豆荚炸裂这一影响收获期大豆
产量的性状，利用连锁作图和关联分析将大豆１６号
染色体上调控豆荚炸裂的主效 ＱＴＬ位点（ｑＰＤＨ１）
精细定位在４７ｋｂ之内。Ｔｕｙｅｎ等［４］将位于１７号染
色体上耐盐碱的主效 ＱＴＬ定位在 ＧＭ１７ １２２～
Ｓａｔｔ４４７之间，并通过精细定位的方法将其定位在物
理距离为７７１ｋｂ的遗传标记 ＧＭ１７ １１６～Ｓａｔｔ４４７
之间。

作为推动大豆分子标记发展的重要手段之一，

基于连锁不平衡的全基因组关联分析（ｇｅｎｏｍｅｗｉｄｅ
ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｓｔｕｄｙ，ＧＷＡＳ）为研究大豆农艺、品质、产
量和抗性等复杂性状提供了新途径，在挖掘大豆多

个性状ＱＴＬ及候选基因的过程中应用较多。ｄｅＯｌ
ｉｖｅｉｒａＰｉｎｔｏＭａｒｃｏｓ等［５］以大豆品种 Ａ２９（３个 ＦＡＤ３
基因发生突变，亚麻酸含量１％）和 Ｔｕｃｕｎａｒé（野生
型，亚麻酸含量 １１％）杂交衍生的 １８２个 Ｆ２为材
料，利用ＧＷＡＳ分析大豆籽粒中亚麻酸含量（１８∶３）
与ＦＡＤ３Ａ，ＦＡＤ３Ｂ，和ＦＡＤ３Ｃ基因的 ＳＮＰ之间的关
联位点，发现ＦＡＤ３Ａ位点的等位基因替换比其它２
个位点能产生更大的表型变异。Ｆａｌｌｅｎ等［６］利用

ＵｎｉｖｅｒｓａｌＳｏｙＬｉｎｋａｇｅＰａｎｅｌ（ＵＳＬＰ）１０从１５３６个
ＳＮＰ中识别出４８０个有效遗传标记，其中１０个大豆
籽粒蛋白氨基酸含量的ＱＴＬ位点，为大豆氨基酸范
谱的基因型筛选提供了一种新的方法。Ｈｕ等［７］利

用ＧＷＡＳ发现４１个ＳＮＰ与大豆籽粒大小和籽粒形
状相关联，其中 ２０个 ＳＮＰ与籽粒大小相关，７个
ＳＮＰ与籽粒形状相关，１４个 ＳＮＰ与第一主成分相
关，暗示籽粒大小和籽粒形状可能受不同的遗传因

子调控。Ｚｈａｎｇ等［８］利用ＧＷＡＳ和遗传作图识别并
精细定位控制大豆开花时间的 ＱＴＬ位点，在６号染
色体上定位出一个控制开花时间的主效 ＱＴＬ位点
ｑＦＴ６，并进一步将其精细定位在 ＢＡＲＣ ０１４９４７

０１９２９和Ｓａｔｔ３６５之间３００ｋｂ范围之内。
１２　大豆遗传图谱构建研究进展

目前，新一代高通量测序技术大大地推动了大

豆遗传图谱加密及ＱＴＬ挖掘工作。Ａｋｏｎｄ等从Ｉｌｌｕ
ｍｉｎａＩｎｆｉｎｉｕｍＳｏｙＳＮＰ６ＫＢｅａｄＣｈｉｐ基因型分析产生
的５３７６个ＳＮＰｓ中筛选出６５７个ＳＮＰｓ在亲本之间
存在多态性，利用ＪｏｉｎＭａｐ４０软件将其中的５５０个
ＳＮＰｓ定位在１６条大豆染色体上，构建了一张只含
有ＳＮＰ标记的高密度大豆遗传图谱［９］。

１３　大豆抗病虫性状的ＱＴＬ分析
２０１３年国外大豆抗病虫 ＱＴＬ及基因定位的研

究较少，其中很多研究正在向精细定位方向发展，特

别是在大豆抗蚜虫ＱＴＬ挖掘方面表现得较为突出。
１３１　大豆疫霉根腐病　大豆疫霉根腐病（Ｐｈｙｔｏ
ｐｈｔｈｏｒａｒｏｏｔｒｏｔ，ＰＲＲ）是由大豆疫霉（Ｐｈｙｔｏｐｈｔｈｏｒａ
ｓｏｊａｅ）引起的一种大豆毁灭性病害，能在大豆的任何
生育期进行侵染并造成危害。Ｌｅｅ等以大豆品种
ＯＸ２０８与ＰＩ３９８８４１杂交衍生的３０５个Ｆ７∶８重组自
交系为试验材料，共定位出１０个抗疫霉菌 ＱＴＬ位
点，其中 ７个抗性 ＱＴＬ的等位基因来源于 ＰＩ
３９８８４１，７个抗性ＱＴＬ共定位于已知的Ｒｐｓ基因（介
导对部分疫霉菌产生抗性的应答）附近，但是在 ＰＩ
３９８８４１中并未发现Ｒｐｓ基因介导的抗性应答反应，
表明ＰＩ３９８８４１可以作为一个潜在的提高大豆疫霉
菌抗性的新基因质资源［１０］。Ｌｅｅ等［１１］以 ＯＸ２０ ８
和ｐＩ４０７８６１Ａ杂交产生的１５７个 Ｆ７代重组自交系
为材料，评估了其对 Ｐｓｏｊａｅ分离株 ＯＨ２５的抗性，
定位出 ９个抗病性 ＱＴＬ，虽然这些 ＱＴＬ与源于
‘Ｃｏｎｒａｄ’的抗性位点不一致，但是却与另一个来源
于韩国的大豆材料的定位结果较一致，暗示这些来

源与不同的抗病品种中的抗性基因可能不同，而且

ＰＩ４０７８６１Ａ可以作为一个抗病等位基因来源应用
于抗ＰＲＲ的育种工作中。
１３２　大豆腐霉病　腐霉菌（Ｐｙｔｈｉｕｍｉｒｒｅｇｕｌａｒｅ
Ｂｕｉｓｍａｎ）是以大豆的籽粒和幼苗为寄主的病原菌，
能够对大豆生长造成严重危害，并降低产量和影响

品质，是危害苗期大豆较为严重的病害之一。Ｅｌｌｉｓ
等［１２］分析了６５个大豆基因型对 Ｐｉｒｒｅｇｕｌａｒｅ的抗
性情况，发现ｐＩ４２４３５４表现出最高的抗病性；将来
源于ｐＩ４２４３５４的抗性ＱＴＬ定位在ｏＨＳ３０３×（Ｗｉｌ
ｌｉａｍｓ×ｐＩ４２４３５４）群体的 １号和 ６号染色体上及
Ｄｅｎｎｉｓｏｎ×（Ｗｉｌｌｉａｍｓ×ｐＩ４２４３５４）群体的 ８号、１１
号和１３号染色体上，这些首次定位出的 ＱＴＬ位点，
为今后的大豆抗腐霉菌病育种提供了理论依据。

１３３　大豆拟茎点霉种腐病　拟茎点霉种腐病
（Ｐｈｏｍｏｐｓｉｓｓｅｅｄｄｅｃａｙ，ＰＳＤ），主要是由拟茎点种腐
菌（Ｐｈｏｍｏｐｓｉｓｌｏｎｇｉｃｏｌｌａ）引起的一种损害大豆籽粒
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质量并显著减产的大豆病害，特别是在早熟大豆品

种中发生较严重。Ｓｕｎ等［１３］以抗 ＰＳＤ的大豆品种
Ｔａｅｋｗａｎｇｋｏｎｇ和易感 ＰＳＤ的 ＳＳ２ ２杂交产生的
ＲＩＬｓ为材料，将２个抗 ＰＳＤ的 ＱＴＬ（ＰＳＤ ６ １和
ＰＳＤ １０ ２）分别位于 ６号染色体的 Ｓａｔｔ１００～
Ｓａｔｔ４６０之间和１０号染色体的 Ｓａｔ＿０３８～Ｓａｔｔ２４３之
间，发现抗ＰＳＤ的 Ｔａｅｋｗａｎｇｋｏｎｇ提供了 ＰＳＤ ６ １
的抗性等位基因，但 ＰＳＤ ６ １并不与以前报道的
任何抗ＰＳＤ位点重叠；在发现的３个早熟 ＱＴＬ中，
有２个ＱＴＬ（Ｍａｔ６２和Ｍａｔ１０３）定位在ＰＳＤ抗
性位点附近，暗示ＰＳＤ抗性可能与大豆早熟存在一
定的生物学关系持。

１３４　大豆猝死综合症　大豆猝死综合症（ｓｕｄｄｅｎ
ｄｅａｔｈｓｙｎｄｒｏｍｅ，ＳＤＳ）是近年来大豆上发生的一种由
镰刀菌（ｓｏｉｌｂｏｒｎｅｆｕｎｇｕｓＦｕｓａｒｉｕｍｖｉｒｇｕｌｉｆｏｒｍｅ）引起
的土传病害，对大豆幼苗的危害性很大。目前已经

确定了１４个与抗或耐 ＳＤＳ的 ＱＴＬ，Ｌｕｃｋｅｗ等［１４］利

用不同的群体评估了其中的１０个 ＱＴＬ在控制疾病
表达中的有效性，在多个群体中识别出的５个 ＱＴＬ
（ｑＲｆｓ４，ｑＲｆｓ５，ｑＲｆｓ７，ｑＲｆｓ１２和 Ｒｆｓ１６）至少与一种
病害相关，其中ｑＲｆｓ４与叶的发病率（ＤＩ）、病情发展
曲线的面积（ＡＵＤＰＣ）和根腐严重性（ｒｏｏｔｒｏｔｓｅｖｅｒｉ
ｔｙ）相关，ｑＲｆｓ１６与ＡＵＤＰＣ和根腐严重性相关。
１３５　大豆胞囊线虫病　大豆胞囊线虫病（ｓｏｙ
ｂｅａｎｃｙｓｔｎｅｍａｔｏｄｅ，ＳＣＮ）是危害大豆最严重的病害
之一，具有分布广、危害重、难防治的特点，给大豆产

量造成了极大的损失。研究实践证明控制 ＳＣＮ最
有效的方法是种植抗病品种，而精细定位 ＳＣＮ抗性
ＱＴＬ能够为最终克隆 ＱＴＬ下的抗性基因提供有效
的依据。Ｋｉｍ和 Ｄｉｅｒｓ［１５］对来源于野生大豆 ＰＩ
４６８９１６的 ２个抗性 ＱＴＬ（ｃｑＳＣＮ ００６和 ｃｑＳＣＮ
００７）进行精细定位，最终将ｃｑＳＣＮ ００６精细定位于
１５号染色体上的８０３４ｋｂ处，将 ｃｑＳＣＮ ００７精细
定位于１８号染色体上的１４６５ｋｂ处。
１３６　大豆根结线虫　大豆根结线虫（Ｍｅｌｏｉｄｏｇｙｎｅ
ｉｎｃｏｇｎｉｔａＣｈｉｔｗｏｏｄ，Ｍｉ）是给美国南方大豆及其他作
物造成经济损失最严重的虫害之一。Ｐｈａｍ等［１６］以

高抗Ｍｉ品种ＰＩ９６３５４和易感品种Ｂｏｓｓｉｅｒ杂交产生
的Ｆ５∶６为研究材料，将１０号染色体上的 Ｍｉ抗性等
位基因定位在２３５ｋｂ范围内，通过分析该区间内的
３０个注释基因，识别出４个与细胞壁修饰功能相关
的基因，为深入研究ＰＩ９６３５４中细胞壁修饰基因在
Ｍｉ抗性中的作用提供了思路。
１３７　大豆蚜虫　大豆蚜（ＡｐｈｉｓｇｌｙｃｉｎｅｓＭａｔｓｕｍｕ
ｒａ）是大豆产区的主要害虫之一，严重危害大豆的生
长发育和产量及品质形成。目前，从已知的抗蚜大

豆品系中，至少发现了 ４个抗蚜基因位点（Ｒａｇ１，
Ｒａｇ２，Ｒａｇ３和 ｒａｇ４）。Ｂａｌｅｓ等利用大豆品种
ＩＡ２０７０９与Ｅ０６９０２杂交产生的Ｆ４∶５为材料进行抗蚜
性评估，在７号和１６号染色体上定位出２个抗蚜
ＱＴＬ位点，而且这２个ＱＴＬ间的显著上位互作效应
在 Ｆ２∶５群体上得到了验证，源于抗蚜品种 ＰＩ
５６７５９８Ｂ的 Ｅ０６９０２对这 ２个抗性 ＱＴＬ均有贡
献［１７］。Ｚｈａｎｇ等［１８］利用分子标记识别ＰＩ５６７５３７中
的抗蚜基因，在１６号染色体上发现一个与 Ｒａｇ３基
因位置一致的位点，能够解释绝大多数的表型变异；

进一步利用ＰＩ５６７５３７９与 Ｓｋｙｌｌａ杂交产生的 Ｆ２群
体对该抗性位点进行验证，结果显示 ＰＩ５６７５３７中
的抗蚜位点很可能是一个单一的显性基因 Ｒａｇ３ｂ。
Ｊｕｎ等［１９］在大豆１３号染色体上定位出２个抗蚜主
效ＱＴＬ，其中 ＱＴＬ＿１３＿１与 Ｒａｇ２基因的位置邻近，
ＱＴＬ＿１３＿２与 ｒａｇ４基因的位置邻近；在６号染色体
上定位出一个新的微效 ＱＴＬ（ＱＴＬ＿６＿１）。Ｘｉａｏ
等［２０］在８号染色体上（Ｓａｔ＿３７７和 Ｓａｔｔ４０９之间）发
现一个来源于中国大豆品种Ｐ２０３的单一显性基因，
通过开发侧翼标记将其定位在 ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０８＿
１４５１和 ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０８＿１５２７之间的 １５７Ｍｂ
内；利用５个ＳＳＲ标记将其进一步定位在 ＳＳＲ＿０８＿
７５和ＳＳＲ＿０８＿８８之间１９２ｋｂ处，在该区间内发现
一个丝氨酸／苏氨酸蛋白激酶基因，暗示 Ｐ２０３中可
能存在一个新的抗蚜基因。

１４　大豆产量及品质性状的ＱＴＬ分析
１４１　大豆产量性状　为了识别多个环境下的大
豆籽粒和豆荚性状 ＱＴＬ，Ｙａｎｇ等［２１］在单个环境下

识别出１４个主效应 ＱＴＬ，在多环境下识别出２４个
加性ＱＴＬ和２３对上位效应 ＱＴＬ，其中３个正加性
效应和３个负加性主效ＱＴＬ与环境没有关联，可以
用于今后的分子辅助选择中。Ｌｉｕ等［２２］分析了大豆

株高和籽粒中的ＱＴＬ位点，在６个环境下共识别出
１１个株高ＱＴＬ和１８个籽粒重ＱＴＬ，其中有２个和５
个主效ＱＴＬ分别与株高和籽粒重相关，８个 ＱＴＬ同
时与株高和籽粒重相关。Ｊｉａｎｇ等［２３］分析了大豆籽

粒灌浆率的ＱＴＬ，定位出２９个不同生育时期的非条
件ＱＴＬ，３９个条件 ＱＴＬ，并且识别出一些影响籽粒
灌浆率的基因组区域。Ｐａｔｈａｎ等［２４］构建了一张包

括９００个ＳＳＲ和ＳＮＰ的遗传图谱，定位出４个籽粒
重ＱＴＬ，其中在６号染色体上定位出一个同时与大
豆籽粒蛋白、油分含量及籽粒重相关的ＱＴＬ。
１４２　大豆品质性状　为了发现和利用大豆籽粒
油分ＱＴＬ，Ｅｓｋａｎｄａｒｉ等［２５］利用２个 ＲＩＬｓ进行 ＱＴＬ
分析，在 ＯＡＣＷａｌｌａｃｅ与 ＯＡＣＧｌｅｎｃｏｅ群体中识别
出１１个ＱＴＬ，在ＲＣＡＴＡｎｇｏｒａ与ＯＡＣＷａｌｌａｃｅ群体
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中识别出５个ＱＴＬ，同时识别出７个上位互作位点。
同时Ｅｓｋａｎｄａｒｉ等［２６］还研究了大豆籽粒油分含量与

其他重要农艺性状间的关系，共定位出 ２５个相应
ＱＴＬ，其中对油分含量有贡献的标记Ｓａｔ＿０２０同时与
籽粒蛋白含量呈正相关，而 Ｓａｔｔ００１和 ＧｍＤＧＡＴ２Ｂ
与籽粒产量呈正相关，同时分别检测出１５与其它性
状互作的 ＱＴＬ。Ｗａｎｇ等［２７］在至少２种环境下共定
位出１５个脂肪酸相关ＱＴＬ，其中２个ＱＴＬ与油酸相
关，３个ＱＴＬ与亚油酸相关，５个ＱＴＬ与亚麻酸相关，
而且所有的ＱＴＬ都与环境间存在显著的互作效应。为
了定位控制大豆脂氧合酶基因ｌｉｐｏｘｙｇｅｎａｓｅ１的Ｌｏｘ１
位点（与Ｌｏｘ２位点连锁），Ｒａｎｉ等［２８］利用与Ｌｏｘ２位
点连锁的ＳＳＲ标记Ｓａｔ＿０７４和Ｓａｔｔ５２２在Ｆ２∶３品系上
进行ｌｉｐｏｘｙｇｅｎａｓｅ１基因分析，研究发现 Ｓａｔｔ６５６与
Ｌｏｘ１位点紧密连锁且均能在两个群体中检测出来。

大豆水溶性蛋白含量（Ｗａｔｅｒｓｏｌｕｂｌｅｐｒｏｔｅｉｎ
ｃｏｎｔｅｎｔ，ＳＰＣ）在大豆食品蛋白中具有重要的功能。
Ｌｕ等［２９］利用３０１个ＳＳＲ标记对多环境下的ＳＰＣ进
行了ＱＴＬ分析，在６个环境下共检测出１１个ＱＴＬ，
其中２个ＱＴＬ（ｑｓｐ８ ４，ｑｓｐ８ ５）与 ＧＭＥＮＯＤ２Ｂ和
Ｓａｔ＿２１５位置接近，可能是与蛋白质溶解度相关的关
键ＱＴＬ。Ｙｅｓｕｄａｓ等［３０］利用高蛋白大豆品种 Ｅｓｓｅｘ
与高油品种Ｆｏｒｒｅｓ杂交衍生的自交系群体，共检测
出１１个大豆籽粒性状ＱＴＬ，研究发现高蛋白等位基
因来源于Ｅｓｓｅｘ，高油等位基因来源于Ｆｏｒｒｅｓｔ。Ｌｅｓ
ｔａｒｉ等［３１］比较了１０号和２０号染色体上蛋白或油分
含量ＱＴＬ内的基因，共找到２７个基因，而且假定的
ｈｏｍｅｏｂｏｘｐｒｏｔｅｉｎ２２（ＨＢ２２）的４个串联重复区只存
在于２０号染色体上，暗示该区域可能对蛋白或油分
含量ＱＴＬ有重要贡献。

Ａｋｏｎｄ等［３２］对大豆籽粒异黄酮含量进行了

ＱＴＬ分析，检测出６个 ＱＴＬ同时与大豆黄素、黄豆
黄素和染料木素含量相关，２，２和５个 ＱＴＬ分别与
大豆黄素含量、黄豆黄素及染料木素含量相关，在这

些ＱＴＬ区间内共找到２６个黄铜合成相关的候选基
因。Ｋｉｎｇ等［３３］在１２号染色体上定位出一个籽粒总
磷含量的 ＱＴＬ，其 ＱＴＬ区间内存在一个磷转移基
因；同时在２个分别位于７号和１７号染色体上的
ＱＴＬ区域内分别存在一个磷转移基因和一个ＺＩＰ转
移基因。Ｓａｎｔｏｓ等［３４］利用１０５个 ＳＳＲ标记对生物
固氮ＱＴＬ进行了定位，共检测出２个芽干重（ＳＤＷ）
ＱＴＬ，３个根瘤数目（ＮＮ）ＱＴＬ和 １个根瘤干重率
（（ＮＤＷ）／ＮＮ）ＱＴＬ。
１５　大豆抗逆性状的ＱＴＬ分析

盐碱地是限制大豆生长和产量的重要因素之

一。大豆的耐盐性受主效ＱＴＬ或单基因控制，报道

证实野生大豆ＰＩ４８３４６３中存在一个单一的耐盐显
性基因。Ｈａ等［３５］以ＰＩ４８３４６３和Ｈｕｔｃｈｅｓｏｎ杂交产
生的ＲＩＬｓ为材料，利用 ＵＳＬＰ１０进行 ＳＳＲ和 ＳＮＰ
基因型分析，将来自ＰＩ４８３４６３的耐盐ＱＴＬ定位于３
号染色体的Ｓａｔｔ２５５与ＢＡＲＣ ０３８３３３１００３６之间，
进一步将其定位于 ＳＳＲ０３＿１３３５和 ＳＳＲ０３＿１３５９之
间的６５８ｋｂ处。缺铁失绿（Ｉｒｏｎ ｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙｃｈｌｏｒｏ
ｓｉｓ，ＩＤＣ）是大豆种植于石灰岩质土壤后产生的一种
症状，严重影响大豆产量甚至造成植株死亡。Ｋｉｎｇ
等［３６］利用ＳＳＲ、ＲＦＬＰ和 ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ标记识别出
１个位于２０号染色体上的铁积累主效ＱＴＬ（ｐａ＿５１５
１～Ｓａｔｔ２３９），并首次证明了大豆籽粒铁积累和铁利用
效率之间的遗传联系。

１６　大豆生育性状的ＱＴＬ分析
大豆的生育时期，对于在不同环境下的大豆适

应性非常重要。Ｚｕｏ等［３７］利用相关分析和连锁分

析共定位出６个、８个和２个分别与大豆开花天数、
从开花到成熟天数和成熟天数相关的 ＱＴＬ，其中两
种方法均能检测出的 ＳＳＲ标记为 Ｓａｔｔ１５０，Ｓａｔｔ４８９，
Ｓａｔｔ１７２和 Ｓａｔ＿３１２。Ｔａｓｍａ等［３８］利用１８个 ＳＳＲ标
记对６０个不同大豆品种的基因组ＤＮＡ和遗传关系
进行了分析，分别找到４个早熟和３个晚熟的大豆
基因型，并以这７个大豆基因型为亲本，利用 ＳＳＲ
标记Ｓａｔｔ３００和Ｓａｔｔ５１６构建了１２个 Ｆ２群体，其中
的２个群体可以用于今后的早熟大豆育种工作。

２　大豆分子标记及辅助选择育种技术国内
研究动态

２１　功能分子标记的开发及应用研究动态
高利芳等［３９］利用Ｓｏｙｂａｓｅ数据库和文献报道的

大豆株高ＱＴＬ信息，采用 ＢｉｏＭｅｒｃａｔｏｒ２１软件找到
１５个株高的“通用”ＱＴＬ，利用 Ｏｖｅｒｖｉｅｗ方法将这些
ＱＴＬ的置信区间最小缩至０１ｃＭ，对重演性较好的
ＱＴＬ物理区段内的基因进行分析，初步筛选出１７个
候选基因。

２２　大豆遗传图谱构建研究进展
作图群体是数量性状研究的必要条件，也是遗

传连锁图谱构建的基础。谭冰等［４０］从大豆基因组

中发掘出４０６个大豆分枝相关的候选基因，利用Ｂｉ
ｏＭｅｒｃａｔｏｒ２１软件将３５个收集到的 ＱＴＬ映射到公
共图谱的１２个染色体上，在２０个分枝相关 ＱＴＬ区
间内找到５７个候选基因。牛远等［４１］分析了３个群
体粒形性状的ＱＴＬ，将原Ｓａｔｔ３３１～Ｓａｔｔ５９２目标区间
的粒长ＱＴＬ细化为 ２个分别与标记 Ｓ２１～Ｓ２２和
Ｏ２３～Ｏ１９／Ｏ１９～Ｏ２１关联的 ＱＴＬ，经分析后认为
Ｇｌｙｍａ１０ｇ３５２４０和Ｇｌｙｍａ１０ｇ３４９８０可能是控制粒形
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性状的候选基因。

２３　大豆抗病虫性状的ＱＴＬ分析
２０１３年国内大豆抗病虫性状的研究相对较少，

但对某些常见大豆病虫害抗性 ＱＴＬ的研究仍有一
定进展。

２３１　大豆腐霉病　大豆腐霉菌是引起大豆猝倒
和根腐病及种子腐烂的主要病原菌，是大豆主产区

主要病害之一。魏崃等［４２］研究发现１５０个参试大
豆品种（系）与２５６个 ＳＳＲ位点存在广泛的连锁不
平衡，关联分析得到２５个抗性关联标记，Ｔ测验和
抗性验证找到１２个关联位点，其中与Ｐａｐｈａｎｉｄｅｒ
ｍａｔｕｍ抗性关联的位点为 Ｓａｔｔ１９１ １、Ｓａｔｔ５８４ １和
Ｓａｔｔ５８４ ２，与 Ｐｉｒｒｅｇｕｌａｒｅ抗性关联的位点为
Ｓａｔｔ６０２１和Ｓａｔｔ０４２４。
２３２　大豆花叶病毒病　由大豆花叶病毒（ｓｏｙ
ｂｅａｎｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ，ＳＭＶ）引起的大豆花叶病毒病，是
大豆生产上的一种世界性病害，严重地影响了大豆

的产量和品质。阳小凤等［４３］利用２个抗病品种分
别与２个感病品种配制２个抗感杂交组合及一个抗
抗组合，研究了３个组合的 Ｆ１、Ｆ２、Ｆ２∶３抗性遗传规
律，研究发现２号染色体上标记 ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０２＿
０６１７和ＲＳＣ６ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０２＿０６２１与抗性基因
ＲＳＣ６临近；２号染色体上的标记ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０２＿
０６２２和ＲＳＣ１７ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０２＿０６２７与抗性基因
ＲＳＣ１７临近且对应的物理区间分别为５２和６０ｋｂ。
２３３　大豆胞囊线虫病　冯莉君［４４］鉴定了３００份
种质资源对大豆胞囊线虫４号生理小种的抗性，发
现的新抗源分别与 Ｓａｔ３８５，Ｓａｔｔ５９１，Ｓａｔｔ１５５和
Ｓａｔｔ７１７标记连锁。张姗姗等［４５］对高抗大豆胞囊线

虫３号生理小种的中品０３ ５３７３及其亲本进行鉴
定，研究发现４个 ＳＳＲ标记（Ｓａｔｔ１５２、Ｓａｔｔ１７９、Ｂａｒｃ
ｓｏｙｓｓｒ＿１８＿１０７和 Ｓａｔｔ１９６）的单倍型可以将１１份材
料区别开来，通过系谱追踪筛选到２０个与ＳＣＮ３抗
性相关的候选标记。

２３４　大豆蚜虫　黄珊珊［４６］以高抗蚜品种野生

８５３２、抗蚜品种国育９８ ４和感蚜品种东农４９分
别组配多世代群体，应用多世代联合的 ＱＴＬ分析方
法进行抗性遗传分析，明确了现有抗源的遗传规律；

以东农４９和野生８５ ３２杂交 Ｆ２群体为试验材料，
共定位出５个大豆蚜抗性ＱＴＬ位点。
２４　大豆产量及品质性状的ＱＴＬ分析

杨?等［４７］分析了１１个环境条件下大豆荚数性
状相关ＱＴＬ，共定位出１１个加性效应ＱＴＬ，２０个上
位性的 ＱＴＬ，在多个环境下鉴定出 ９个加性效应
ＱＴＬ和１７个上位性ＱＴＬ。范冬梅等［４８］在多环境下

用２种方法定位大豆单株粒重ＱＴＬ，共检测到１７个

控制单株粒重的ＱＴＬ，用２种方法同时检测到３个
ＱＴＬ，２年以上条件下可检测到４个 ＱＴＬ，同时将７
种环境下的数据进行联合分析，得到１个 ＱＥ互作
ＱＴＬ和４对上位效应ＱＴＬ。

在大豆品质性状的ＱＴＬ分析方面，２０１３年的研
究报道较少。孙梦阳等［４９］以黑龙江省９２个主栽大
豆品种（系）为研究对象，结合ＳＳＲ数据的品种系统
进化树分析，将黑龙江省主栽大豆品种脂肪含量总

体上分成大于２０％和小于２０％两类；同时，鉴别出
２个与脂肪含量相关的 ＳＳＲ标记（Ｓａｔｔ４２８ ９００和
Ｓａｔｔ５０２１５０）。
２５　大豆生育性状的ＱＴＬ分析

大豆开花期是重要的生育期性状之一，是控制

营养生长与生殖生长转化的重要因素。王涛等［５０］

以冀豆１２×冀 ｎｆ５８杂交构建的１７５个 Ｆ９∶１１重组自
交系为材料，运用复合区间作图法（ＣＩＭ）和基于混
合线性模型的区间作图法（ＮＷＩＭ），同时检测到２
个控制开花期性状的 ＱＴＬ，其中 ｑＦＴＯ １定位在 Ｏ
连锁群（Ｓａｔｔ５８１～Ｓａｔ＿１９０内，增效基因来自 ｎｆ５８），
ｑＦＴＣ２１定位在 Ｃ２连锁群（Ｓａｔｔ５５７～Ｓａｔ＿２５１内，
增效基因来自冀豆１２）；这２个ＱＴＬ对产量性状有
显著影响，其中ｑＦＴＯ １平均提高单株产量２６２ｇ，
ｑＦＴＣ２１平均提高单株产量２２６ｇ。
２６　大豆其它数量性状的ＱＴＬ分析

大豆叶茸毛形态对抗虫性、耐旱性等均有重要

作用。邢光南等［５１］利用 ２个重组自交系群体
ＮＪＲＩＫＹ（ＫＹ）和ＮＪＲＩＸＧ（ＸＧ）进行叶面茸毛密度
和长度的ＱＴＬ分析，检测到２个叶面茸毛密度主效
ＱＴＬ（ＸＧ群体的ＰＤ１１和ＫＹ群体的ＰＤ１２１），该
研究证实大豆叶面茸毛密度和长度的遗传涉及多个

效应不同的基因／ＱＴＬ。
结荚习性、荚色和种皮色是大豆的重要形态性

状。王吴彬等［５２］利用染色体片段代换系（ＣＳＳＬ）群
体，检测到１，３和２个野生片段（基因）分别检测到
与结荚习性、荚色和种皮色相关，其中５个野生片段
（基因）分别与前人在栽培豆中检测到的无限结荚

Ｄｔ１基因、荚色 Ｌ１基因、荚色 Ｌ２基因、绿种皮 Ｇ基
因和黑种皮ｉ基因相对应，１个与荚色相关的野生片
段Ｓａｔｔ２７３能使大豆表现黑荚。

徐艳平［５３］发现大豆种皮色遗传受多基因控制，

发现第 ６号染色体的 ＢＡＲＣ０６ ０１８８与已发表的
ＱＴＬ位点区域重合；发现２个均与黑色种皮相关的
ＱＴＬ，分别位于 ５号染色体（ｂａｒｃ０５ ０７８３位点，
３２６７５ｃＭ）和 ８号染色体（ｂａｒｃ０８ ０５３９位点，
５２７５ｃＭ）上。
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３　大豆分子标记及辅助选择育种的发展趋
势与展望

　　国内外大豆分子辅助育种领域的发展，主要表
现在遗传信息数据库中数据的飞速增长，新型分子

标记的开发及应用，生物信息学技术在作物遗传育

种领域的应用、基因和 ＱＴＬ精细定位等。目前，分
子辅助选择育种的优势仍在于对主基因控制性状的

选择，对多基因控制的性状，由于遗传复杂性、背景

依赖性以及与环境的复杂互作，现有的 ＱＴＬ定位成
果很难直接用于分子标记辅助选择育种。

许多科研团队对试验选材、试验设计和分析方

法等进行了不断改进和积极探索，也取得了突破性

的进展，但在实际科研工作中应在以下方面做出努

力：（１）在重视简单性状的同时，从全基因组水平深
入研究复杂性状的ＱＴＬ，如 ＱＴＬ的数目、位置、效应
以及ＱＴＬ之间、ＱＴＬ与环境之间的互作等；（２）构建
适合的遗传作图群图，检验ＱＴＬ的真实性并实现基
因的精细定位；（３）利用已公布的基因组信息和新
一代高通量测序技术，进一步增加遗传图谱标记密

度，建立高密度遗传图谱或有针对性的建立染色体

区段局部饱和图谱；（４）将常规育种与分子标记辅
助选择相结合，寻找常规育种中适合不同育种程序

的最佳交配方式，将ＱＴＬ定位获得的目标功能基因
区段准确导入受体，为ＱＴＬ的应用及优异品种的选
育提供基础；（５）关联分析方法可从自然群体中挖
掘更丰富的优异变异，对于新位点乃至新基因的挖

掘非常有利，应该继续对其展开深入研究。
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ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉｉｎｓｏｙｂｅａｎｆｏｒａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎｔｏｉｒｏｎｄｅｆｉｃｉｅｎｃｙ
ｃｈｌｏｒｏｓｉｓｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ［Ｊ］ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｌａｎｔＮｕｔｒｉｔｉｏｎ，２０１３，３６：
２１３２２１５３

［３７］ＺｕｏＱ，ＨｏｕＪ，ＺｈｏｕＢ，ｅｔａｌＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆＱＴＬｓｆｏｒｇｒｏｗｔｈ

ｐｅｒｉｏｄｔｒａｉｔｓｉｎｓｏｙｂｅａｎｕｓｉｎｇａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓａｎｄｌｉｎｋａｇｅ
ｍａｐｐｉｎｇ［Ｊ］ＰｌａｎｔＢｒｅｅｄｉｎｇ，２０１３，１３２：３１７３２３

［３８］ＴａｓｍａＩＭ，ＳａｔｙａｗａｎＤ，ＷａｒｓｕｎＡ，ｅｔａｌＰｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃａｎｄｍａ

ｔｕｒｉｔｙａｎａｌｙｓｅｓｏｆｓｉｘｔｙｓｏｙｂｅａｎｇｅｎｏｔｙｐｅｓｕｓｅｄｆｏｒＤＮＡｍａｒｋｅｒｄｅ

ｖｅｌｏｐｍｅｎｔｏｆｅａｒｌｙｍａｔｕｒｉｔｙｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］

ＪｏｕｒｎａｌＡｇｒｏＢｉｏｇｅｎ，２０１３，７（１）：３７４６

［３９］高利芳，郭勇，郝再彬，等大豆株高 ＱＴＬ的“整合”及 Ｏｖｅｒ

ｖｉｅｗ分析［Ｊ］遗传，２０１３，３５（２）：２１５ ２２４（ＧａｏＬＦ，Ｇｕｏ

Ｙ，ＨａｏＺＢ，ｅｔａｌＩｎｔｅｇｒａｔｉｏｎａｎｄ“Ｏｖｅｒｖｉｅｗ”ａｎａｌｙｓｉｓｏｆＱＴＬｓ

ｒｅｌａｔｅｄｔｏｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］Ｈｅｒｅｄｉｔａｓ，２０１３，３５（２）：

２１５２２４）

［４０］谭冰，郭勇，邱丽娟大豆全基因组分枝相关基因发掘及与

ＱＴＬ共定位［Ｊ］遗传，２０１３，３５（６）：７９３ ８０４（ＴａｎＢ，Ｇｕｏ

Ｙ，ＱｉｕＬＪＷｈｏｌｅｇｅｎｏｍｅｄｉｓｃｏｖｅｒｙｏｆｇｅｎｅｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｂｒａｎｃｈｉｎｇ

ａｎｄｃｏｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎｗｉｔｈＱＴＬｓｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］Ｈｅｒｅｄｉｔａｓ，２０１３，

３５（６）：７９３８０４）

［４１］牛远，谢芳腾，布素红，等 大豆粒形性状 ＱＴＬ的精细定位

［Ｊ］作物学报，２０１３，３９（４）：６０９６１６（ＮｉｕＹ，ＸｉｅＦＴ，ＢｕＳ
Ｈ，ｅｔａｌＦｉｎｅｍａｐｐｉｎｇｏｆｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｉｆｏｒｓｅｅｄｓｈａｐｅ

ｔｒａｉｔｓｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］ＡｃｔａＡｇｒｏｎｏｍｉｃａＳｉｎｉｃａ，２０１３，３９（４）：

６０９６１６）

［４２］魏崃，薛永国，王伟威，等应用关联分析鉴定大豆对腐霉菌

的抗性基因［Ｊ］大豆科学，２０１３，３２（２）：１４３ １４８（ＷｅｉＬ，

ＸｕｅＹＧ，ＷａｎｇＷＷ，ｅｔａｌＩｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓｔｏ

Ｐｙｔｈｉｕｍｓｐｅｃｉｅｓｉｎｓｏｙｂｅａｎｓｂｙａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ［Ｊ］ＳｏｙｂｅａｎＳｃｉｅｎｃｅ，

２０１３，３２（２）：１４３１４８）

［４３］阳小凤，杨永庆，郑桂杰，等大豆对大豆花叶病毒株系 ＳＣ６

和ＳＣ１７抗病基因的精细定位［Ｊ］作物学报，２０１３，３９（２）：

２１６２２１（ＹａｎｇＸＦ，ＹａｎｇＹＱ，ＺｈｅｎｇＧＪ，ｅｔａｌＦｉｎｅｍａｐ

ｐｉｎｇｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｇｅｎｅｓｔｏＳＭＶｓｔｒａｉｎｓＳＣ６ａｎｄＳＣ１７ｉｎｓｏｙｂｅａｎ

［Ｊ］ＡｃｔａＡｇｒｏｎｏｍｉｃａＳｉｎｉｃａ，２０１３，３９（２）：２１６２２１）

［４４］冯莉君新的大豆孢囊线虫抗虫基因的发掘和鉴定［Ｊ］科学

之友，２０１３（３）：１６０１６２（ＦｅｎｇＬＪＤｉｓｃｏｖｅｒｎｅｗｓｏｙｂｅａｎｍｏ

ｓａｉｃｉｎｓｅｃｔｒｅｓｉｓｔａｎｔｇｅｎｅａｎｄｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ［Ｊ］ＦｒｉｅｎｄｓｏｆＳｃｉ

ｅｎｃｅＡｍａｔｅｕｒｓ，２０１３（３）：１６０１６２）

［４５］张姗姗，李英慧，李金英，等优良品系中品０３ ５３７３系谱的
遗传解析及抗大豆胞囊线虫病相关标记鉴定［Ｊ］作物学报，

２０１３，３９（１０）：１７４６１７５３（ＺｈａｎｇＳＳ，ＬｉＹＨ，ＬｉＪＹ，ｅｔａｌ

ＧｅｎｅｔｉｃｄｉｓｓｅｃｔｉｏｎｏｆｅｌｉｔｅｌｉｎｅＺｈｏｎｇｐｉｎ０３５３７３ｐｅｄｉｇｒｅｅａｎｄｉ

ｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎｏｆｃａｎｄｉｄａｔｅｍａｒｋｅｒｓｒｅｌａｔｅｄｔｏｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｓｏｙｂｅａｎ

ｃｙｓｔｎｅｍａｔｏｄｅ［Ｊ］ＡｃｔａＡｇｒｏｎｏｍｉｃａＳｉｎｉｃａ，２０１３，３９（１０）：

１７４６１７５３）

［４６］黄珊珊东北春大豆抗蚜关键酶活性测定、遗传分析及 ＱＴＬ

定位［Ｄ］哈尔滨：东北农业大学，２０１３：３３５６（ＨｕａｎｇＳＳ

Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎｏｆｋｅｙｅｎｚｙｍｅａｃｔｉｖｉｔｙ，ｉｎｈｅｒｉｔａｎｃｅａｎｄＱＴＬａｎａｌｙ

ｓｉｓｏｆｒｅｓｉｓｔａｎｃｅｔｏｓｏｙｂｅａｎａｐｈｉｄ［ＡｐｈｉｓｇｌｙｃｉｎｅｓＭａｔｓｕｍｕｒａ］ｉｎ

ｓｐｒｉｎｇｓｏｙｂｅａｎｏｆＮｏｒｔｈｅａｓｔＣｈｉｎａ［Ｄ］Ｈａｒｂｉｎ：ＮｏｒｔｈｅａｓｔＡｇｒｉ

ｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１３：３３５６）

［４７］杨?，孙亚男，齐照明，等大豆荚数性状相关 ＱＴＬ的加性上

位性及ＱＥ互作效应分析［Ｊ］中国农业大学学报，２０１３，１８

（３）：１１３（ＹａｎｇＺ，ＳｕｎＹＮ，ＱｉＺＭ，ｅｔａｌＡｎａｌｙｓｉｓｏｆａｄｄｉ

ｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔ，ｅｐｉｓｔａｔｉｃａｎｄＱＥｉｎｔｅｒａｃｔｉｏｎｅｆｆｅｃｔｆｏｒＱＴＬｏｆｐｏｄｎｕｍ

ｂｅｒｔｒａｉｔｓｉｎｓｏｙｂｅａｎ［Ｊ］ＪｏｕｒｎａｌｏｆＣｈｉｎａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉ

ｔｙ，２０１３，１８（３）：１１３）
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［７７］刘海坤，卫志明．利用根癌农杆菌介导转化大豆成熟种胚尖

获得转基因植株 ［Ｊ］．植物生理与分子生物学学报，２００４，３０

（６）：６３１ ６３６．（ＬｉｕＨＫ，ＷｅｉＺＭ．Ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｓｏｙｂｅａｎｏｂ

ｔａｉｎｅｄｗｉｔｈＡｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｔｕｍｅｆａｃｉｅｎｓｍｅｄｉａｔｅｄｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆ

ｅｍｂｒｙｏｎｉｃｔｉｐｏｆｓｏｙｂｅａｎｍａｔｕｒｅｓｅｅｄｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｌａｎｔＰｈｙｓ

ｉｏｌｏｇｙａｎｄＭｏｌｅｃｕｌａｒＢｉｏｌｏｇｙ，２００４，３０（６）：６３１６３６．）

［７８］王栋，买合木提·克衣木，王永雄，等．植物组织培养中的褐

化现象及其防止措施 ［Ｊ］．黑龙江农业科学，２００８（１）：７

１０．（ＷａｎｇＤ，Ｋｅｙｉｍｕ·Ｍ，ＷａｎｇＹＸ，ｅｔａｌ．Ｂｒｏｗｎｉｎｇｐｈｅｎｏｍ

ｅｎｏｎｉｎｐｌａｎｔｔｉｓｓｕｅｃｕｌｔｕｒｅａｎｄｉｔｓｐｒｅｖｅｎｔｉｏｎｍｅａｓｕｒｅｓ［Ｊ］．Ｈｅｉ

ｌｏｎｇｊｉａｎｇＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ，２００８（１）：７１０．）

［７９］李海燕，刘淼，吴小霞，等．大豆转化过程中的褐化现象研究

［Ｊ］．作物杂志，２０１０（１）：３３３６．（ＬｉＨＹ，ＬｉｕＭ，ＷｕＸＸ，

ｅｔａｌ．Ｓｔｕｄｙｏｎｔｈｅｂｒｏｗｎｉｎｇｄｕｒｉｎｇｓｏｙｂｅａｎｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎ［Ｊ］．

Ｃｒｏｐｓ，２０１０（１）：３３３６．）

［８０］王昌陵，赵军，李英慧，等．转录因子ＡＢＰ９转化大豆（Ｇｌｙｃｉｎｅ

ｍａｘＬ．）及遗传转化条件优化 ［Ｊ］．中国农业科学，２００８，４１

（７）：１９０８１９１６．（ＷａｎｇＣＬ，ＺｈａｏＪ，ＬｉＹＨ，ｅｔａｌ．Ｔｒａｎｓｆｏｒ

ｍｉｎｇｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎｆａｃｔｏｒＡＢＰ９ｉｎｔｏｓｏｙｂｅａｎａｎｄｏｐｔｉｍｉｚａｔｉｏｎｏｆｔｈｅ

ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｓｙｓｔｅｍ［Ｊ］．ＳｃｉｅｎｔｉａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａＳｉｎｉｃａ，２００８，４１

（７）：１９０８１９１６．）

［８１］ＯｌｈｏｆｔＰＭ，ＦｌａｇｅｌＬＥ，ＤｏｎｏｖａｎＣＭ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｏｙｂｅａｎ

ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｕｓｉｎｇｈｙｇｒｏｍｙｃｉｎＢｓｅｌｅｃｔｉｏｎｉｎｔｈｅｃｏｔｙｌｅｄｏｎａｒｙ

ｎｏｄｅｍｅｔｈｏｄ［Ｊ］．Ｐｌａｎｔａ，２００３，５：７２３７３５．

［８２］汲逢源，王戈亮，许亦农．抗氧化剂对农杆菌介导的大豆下

胚轴ＧＵＳ基因瞬时表达的影响［Ｊ］．植物生态学报，２００６，３０

（２）：３３０３３４．（ＪｉＦＹ，ＷａｎｇＧＬ，ＸｕＹＮ．Ｔｈｅｅｆｆｅｃｔｓｏｆａｎ

ｔｉｏｘｉｄａｎｔｓｏｎｔｈｅｔｒａｎｓｉｅｎｔｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｏｆＧＵＳｇｅｎｅｉｎｓｏｙｂｅａｎｈｙｐｏ

ｃｏｔｙｌｓｍｅｄｉａｔｅｄｂｙＡｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｔｕｍｅｆａｃｉｅｎｓ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＰｌａｎｔ

Ｅｃｏｌｏｇｙ，２００６，３０（２）：３３０３３４．）

［８３］ＷａｎｇＧＬ，ＸｕＹＮ．ＨｙｐｏｃｏｔｙｌｂａｓｅｄＡｇｒｏｂａｃｔｅｒｉｕｍｍｅｄｉａｔｅｄ

ｔｒａｎｓｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｓｏｙｂｅａｎ（Ｇｌｙｃｉｎｅｍａｘ）ａｎｄａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｆｏｒＲＮＡ

ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ［Ｊ］．ＰｌａｎｔＣｅｌｌＲｅｐｏｒｔｓ，２００８，２７（７）：１１７７１１８４．

［８４］龚学臣，季静，王萍，等．苗龄与６ＢＡ浓度对大豆子叶节丛

生芽诱导的影响 ［Ｊ］．吉林农业大学学报，２００５，２７（２）：

１２８１３０．（ＧｏｎｇＸＣ，ＪｉＪ，ＷａｎｇＰ，ｅｔａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｏｆａｓｅｐｔｉｃｓｅｅ

ｄｉｎｇａｇｅａｎｄ６ＢＡｃｏｎｃｅｎｔｒａｔｉｏｎｏｎｏｖｅｒｇｒｏｗｉｎｇｓｈｏｏｔｓｏｆｓｏｙｂｅａｎ

ｃｏｔｙｌｅｄｏｎａｒｙｎｏｄｅ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＪｉｌｉｎＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，

２００５，２７（２）：１２８１３０．）

［８５］武小霞，李静，姜成涛，等．大豆子叶节再生中植物生长调节

剂浓度及基因型筛选 ［Ｊ］．中国油料作物学报，２０１１，３３（２）：
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