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摘　要　本研究利用Ｃｈａｒｌｅｓｔｏｎ×东农５９４得到的１４７个Ｆ２：１４Ｆ２：１９重组自交系群体，对１１个环境条件下大豆荚数

性状相关ＱＴＬ的加性、上位性及其与环境互作效应进行了分析。在６年１１个不同遗传背景条件下的多环境联合

分析中定位了１１个ＱＴＬ具有加性效应，其加性（Ａ）贡献率和ＡＥ互作贡献率都是微效的。联合分析同时定位到

２０对ＱＴＬ具有上位效应，并发现上位ＱＴＬ的２种作用模式，一种是同一连锁群上２个ＱＴＬ间的上位性互作，另

一种是不同连锁群上２个ＱＴＬ间的上位性互作。鉴定出９个具有加性效应的 ＱＴＬ能在多个环境条件下被检测

到，１７对具有上位性效应的 ＱＴＬ能在多个环境条件下被检测到，部分 ＱＴＬ的上位性效应解释的表型变异大于

５％。这些在不同环境或不同遗传背景下检测到的ＱＴＬ，可作为大豆荚数相关性状改良的候选标记，用于分子标记

辅助选择或图位克隆。
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犲犳犳犲犮狋狊狅犳犪犱犱犻狋犻狏犲犙犜犔犫狔犲狀狏犻狉狅狀犿犲狀狋（犃犈）犻狀狋犲狉犪犮狋犻狅狀狊犪狀犱犲狆犻狊狋犪狋犻犮犙犜犔犫狔犲狀狏犻狉狅狀犿犲狀狋（犃犃犈）犻狀狋犲狉犪犮狋犻狅狀狊犻狀

犲犾犲狏犲狀犲狀狏犻狉狅狀犿犲狀狋狊狅狏犲狉狊犻狓狔犲犪狉狊．犜犺犲狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狅犳犉２：１４犉２：１９犚犲犮狅犿犫犻狀犪狋犻狅狀犐狀犫狉犲犱犔犻狀犲狊（犚犐犔狊），犱犲狉犻狏犲犱犳狉狅犿狋犺犲

犮狉狅狊狊犫犲狋狑犲犲狀犆犺犪狉犾犲狊狋狅狀犪狀犱犇狅狀犵犖狅狀犵５９４，狑犪狊狌狊犲犱狋狅犮狅狀狊狋狉狌犮狋狋犺犲犾犻狀犽犪犵犲犵狉狅狌狆狊狑犻狋犺犛犻犿狆犾犲犛犲狇狌犲狀犮犲犚犲狆犲犪狋

（犛犛犚）犿犪狉犽犲狉狊犻狀狆狉犲狊犲狀狋狊狋狌犱狔．１１犪犱犱犻狋犻狏犲犲犳犳犲犮狋犙犜犔狊 （犃）狑犲狉犲犻犱犲狀狋犻犳犻犲犱犻狀狋犺犲犮狅狀犼狅犻狀狋犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳１１
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犫犪犮犽犵狉狅狌狀犱犮犪狀犫犲狌狊犲犱犪狊狋犺犲犮犪狀犱犻犱犪狋犲犿犪犽犲狉狊犳狅狉狋犺犲犻犿狆狉狅狏犲犿犲狀狋狅犳狋犺犲狆狅犱狀狌犿犫犲狉狋狉犪犻狋狊犻狀狊狅狔犫犲犪狀犻狀犿犪犽犲狉

犪狊狊犻狊狋犲犱狊犲犾犲犮狋犻狅狀（犕犃犛）狅狉犿犪狆狆犻狀犵犮犾狅狀犲．

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ　狊狅狔犫犲犪狀；犙犜犔；狆狅犱狀狌犿犫犲狉狋狉犪犻狋狊；犪犱犱犻狋犻狏犲犲犳犳犲犮狋；犲狆犻狊狋犪狋犻犮犲犳犳犲犮狋；犙犈犻狀狋犲狉犪犮狋犻狅狀犲犳犳犲犮狋

　　大豆是最重要的农作物之一，提高大豆产量是

大豆育种专家进行大豆遗传改良的核心内容［１２］。

过去大豆单产的提高主要是通过品种间杂交的常规

方法实现的［３］，而利用分子标记辅助选择（Ｍａｒｋｅｒ

ａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，ＭＡＳ）方法是目前除常规育种方

法外进行大豆性状改良最为有效的育种方法之一，

它可以加速遗传改良进程，并极大地提高育种效

率［４５］。利用 ＭＡＳ不仅可以对单基因控制的性状

进行选择，也可以对多基因控制的性状进行选

择［６９］。随着越来越多的控制作物重要农艺性状的

基因被定位或分离，研究者发现并鉴定了一批与抗

性、品质和产量相关的基因或 ＱＴＬ，找到了一些与

之紧密连锁的分子标记，为 ＭＡＳ育种奠定了坚实

的理论基础并提供了有利工具［１０１５］。

大豆的荚数性状是重要的产量相关性状［１６１９］，

目前对大豆荚数性状的ＱＴＬ定位研究已经取得明

显进展［２０２６］。大豆荚数性状是多基因控制的数量性

状，对环境条件变化敏感，因此在分子标记辅助育种

过程中，除了要分析基因的主效作用外，对基因间的

互作、基因与环境的互作等因素也必须分析。在以

前的研究中，环境对 ＱＴＬ定位的影响虽有分析结

果［２１，２３，２５］，但是由于环境较少，导致对遗传效应的分

析不够准确；而且在ＱＴＬ定位研究中，特别是在多

个环境下进行 ＱＴＬ位点的加性和上位性效应分

析，对准确分析控制大豆不同性状的 ＱＴＬ效应是

非常必要的［２６２８］。研究加性效应和上位性效应的方

法很多［２９３１］，已经有具有显著上位效应的大豆株高

和产量ＱＴＬ被定位
［３２３３］。刘春燕等已经定位了荚

数相关性状的主效ＱＴＬ，但是没有关于控制大豆荚

数相关性状的加性、上位性效应 ＱＴＬ及其与环境

互作的报道［２６］。混合线性模型的ＱＴＬ分析软件的

开发和应用弥补了ＱＴＬ定位分析中环境效应估计

的不足，为获得更加稳定和准确的 ＱＴＬ提供了有

利的工具［３４３８］。

本研究利用２００６—２０１１年连续６年２点种植

的１４７个Ｆ２：１４Ｆ２：１９重组自交系群体（Ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ

ｉｎｂｒｅｄｌｉｎｅ，ＲＩＬ），分析大豆荚数相关性状 ＱＴＬ的

加性和上位性效应，并对其与环境互作效应进行分

析，深入研究ＱＴＬ与环境的互作关系，发掘多个环

境下稳定表达的ＱＴＬ，为从荚数相关性状的选择角

度制定大豆高产育种策略奠定分子基础，实现 ＭＡＳ

在育种中准确性和高效性的特点。

１　材料与方法

１．１　植物材料

中国农业科学院作物科学研究所 提供的

Ｃｈａｒｌｅｓｔｏｎ（♀）和东北农业大学大豆研究所提供的

东农５９４（♂）及由二者杂交后获得的１４７个Ｆ２：１４

Ｆ２：１９代重组自交系。

１．２　试验设计

于２００６—２０１１年连续６年在东北农业大学香坊

试验站和红兴隆农场科研所试验站种植。行长５ｍ，

垄宽６５ｃｍ。２００６—２００７年２次重复，２００８—２０１１年

３次重复，随机区组设计，管理同一般大田
［３９］。

１．３　表型数据记录

在每行中间按照标号顺序取５个单株进行表型

数据考察，数据分析和记录方法同一般大豆材

料［４０］。所记录性状为：一粒荚数、二粒荚数，三粒荚

数，四粒荚数、单株荚数和单数粒重，共６个性状的

表型数据。

１．４　犛犛犚分析

ＤＮＡ提取采用ＣＴＡＢ方法
［４１］，ＳＳＲ引物合成

和ＳＳＲ分析参照Ｃｒｅｇａｎ等的方法
［４２］，ＰＣＲ扩增反

应以及扩增产物电泳参照Ｔｒｉｇｉｚａｎｏ等的方法
［４３］。

１．５　数据统计分析

大豆连锁遗传图谱由陈庆山等绘制 ［４４］。利用

ＳＰＳＳ１７．０进行表型数据的正态分布检验、方差分

析和荚数性状的相关分析。将不同年份和不同地点

组合作为环境因子处理，利用 ＱＴＬＭＡＰＥＲＶ１．６

遗传分析软件采用单环境分析和多环境联合分析２

２
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种分析策略对６个大豆荚数性状的主效ＱＴＬ、加性

ＱＴＬ和上位ＱＴＬ进行定位以及其与环境互作效应

进行分析。为确定显著ＱＴＬ，以犘＜０．００５和ＬＯＤ

＞１．０为阈值来判断ＱＴＬ的存在。“一致性ＱＴＬ”

检测是根据Ｔｕｂｅｒｏｓａ等的标准，即在不同环境中检

测到相同性状的ＱＴＬ，标记区间相同或置信区间重

叠（距离＜２０ｃＭ），则被认定是同一ＱＴＬ
［４５４６］。

２　结果与分析

２．１　犚犐犔群体表型数据分析

从表１的统计分析结果可以看出，ＲＩＬ群体荚

数性状中一粒荚数在９个环境中表型差异达到显著

水平，二粒荚数在５个环境中表型差异达到显著水

平；三粒荚数在１个环境中表型差异达到显著水平；

四粒荚数在所有１１个环境中的表型差异都达到显

著水平；单株粒重在４个环境中表型差异达到显著

水平；单株荚数在３个环境中表型差异达到显著水

平，说明６个荚数性状在这１１个环境中表型变异是

非常丰富的。同时ＲＩＬ群体表现较强的超亲效应，

可见群体内部的个体变异较大，能够筛选出优良的

资源材料。６个性状的峰度和偏度值多介于０和１

之间，从整体看这６个性状的表型数据都符合近似

表１　犚犐犔群体在１１个环境下荚数性状表型数据统计分析

Ｔａｂｌｅ１　ＳｔａｔｉｓｔｉｃａｌａｎａｌｙｓｉｓｆｏｒｐｏｄｎｕｍｂｅｒｔｒａｉｔｓｏｆＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｉｎｍｕｌｔｉｐｌｅｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ

性 状

Ｔｒａｉｔ

环 境

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ

亲本Ｐａｒｅｎｔｓ 重组自交系 ＲＩＬ

Ｃｈａｒｌｅｓｔｏｎ
东农５９４

Ｄｏｎｇｎｏｎｇ５９４

平均值

Ｍｅａｎ

方差

Ｖａｒｉａｎｃｅ

偏度

Ｓｋｅｗｎｅｓｓ

峰度

Ｋｕｒｔｏｓｉｓ

一粒荚数ＮＯＰ Ｅ１ ４．３ ４．９ ５．０ ５．３ １．５ ３．６

Ｅ２ ４．８ ３．４ ３．８ ２．２ ０．９ ０．３

Ｅ３ ３．１ ５．３ ３．０ ２．４ ０．６ ０．２

Ｅ４ ５．８ ６．３ ５．５ ４．５ ０．４ ０．６

Ｅ５ １．４ ３．６ １．９ １．３ １．３ １．７

Ｅ６ ４．２ ２．１ ３．０ ２．９ ２．１ ８．１

Ｅ７ ２．３ ５．５ ６．３ ６．４ １．２ ２．１

Ｅ８ ７．１ ５．４ ６．２ ５．１ １．２ ３．３

Ｅ９ ４．４ １．３ ３．９ ４．３ １．２ １．８

ＥＥ１０ ９．９ ６．１ ５．７ ４．７ ０．５ ０．１

Ｅ１１ ３．４ ３．４ ３．５ ２．０ ０．７ ０．５

二粒荚数ＮＴＰ Ｅ１ １３．１ １５．９ １４．７ ３４．６ ３．４ ２４．９

Ｅ２ １４．３ ７．１ １１．７ １１．０ ０．４ ０

Ｅ３ １６．８ １２．９ １１．５ １２．４ ０．３ －０．２

Ｅ４ ７．４ １０．２ １０．６ ８．８ ０．４ ０．６

Ｅ５ ４．５ １０．９ ６．２ ６．７ ０．８ ０．３

Ｅ６ １０．５ ６．７ ７．１ ８．５ １．６ ３．４

Ｅ７ ８．９ １３．７ １４．１ １７．３ ０．７ １．３

Ｅ８ １６．６ １３．２ １６．４ ２５．５ １．３ ２．８

Ｅ９ １０．３ ３．８ １０．５ １９．４ １．０ １．１

Ｅ１０ １５．０ １０．９ １２．９ １３．１ ０．３ ０．７

Ｅ１１ ７．７ ７．６ １０．９ ８．７ ０．２ ０．４

３
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续 表

性 状

Ｔｒａｉｔ

环 境

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ

亲本Ｐａｒｅｎｔｓ 重组自交系 ＲＩＬ

Ｃｈａｒｌｅｓｔｏｎ
东农５９４

Ｄｏｎｇｎｏｎｇ５９４

平均值

Ｍｅａｎ

方差

Ｖａｒｉａｎｃｅ

偏度

Ｓｋｅｗｎｅｓｓ

峰度

Ｋｕｒｔｏｓｉｓ

三粒荚数ＮＴｈＰ Ｅ１ ２４．４ ２６．５ １７．９ ３１．９ ０．４ ０．３

Ｅ２ １４．５ ９．４ １５．７ ２６．３ ０．４ －０．３

Ｅ３ ２０．８ １８．７ ２１．０ ３４．４ ０．５ －０．１

Ｅ４ １０．１ １２．３ １２．６ １７．０ ０．４ －０．１

Ｅ５ １０．６ ２０．０ １２．６ １４．６ ０．３ －０．５

Ｅ６ １０．８ ８．５ ８．５ ７．５ ０．３ －０．３

Ｅ７ ７．１ １３．３ １６．８ ２６．３ ０．３ －０．１

Ｅ８ ２５．１ １７．０ ２０．１ ２９．８ ０．７ ３．２

Ｅ９ １０．７ ５．８ １４．３ ２８．５ １．１ ２．４

Ｅ１０ １５．５ ９．７ １４．９ １７．２ ０．２ ０．５

Ｅ１１ １３．０ ８．８ １６．２ ２２．７ ０．７ ２．１

四粒荚数ＮＦＰ Ｅ１ ７．３ ５．２ ２．２ ４．６ １．３ １．５

Ｅ２ ２．７ ０．１ ２．３ ４．１ １．２ １．３

Ｅ３ ２．８ ０．６ ２．７ ５．１ １．３ ２．４

Ｅ４ ０ ０ １．６ １．４ １．１ １．０

Ｅ５ ３．７ ６．９ ２．１ ３．８ １．０ ０．２

Ｅ６ １．３ ２．１ １．２ １．３ １．４ ２．０

Ｅ７ １．５ ３．７ １．９ ２．７ １．２ １．６

Ｅ８ ４．１ ３．５ ２．７ ４．２ ０．８ ０．９

Ｅ９ １．５ ２．６ ２．２ ４．３ １．１ ０．９

Ｅ１０ ２．４ ２．４ １．８ ２．３ １．２ １．６

Ｅ１１ ２．１ １．２ ２．３ ３．０ １．０ ０．８

单株荚数ＮＰＰＰ Ｅ１ ４９．１ ５２．５ ３９．７ １２６．１ １．４ ７．３

Ｅ２ ３６．３ ２０．０ ３３．３ ７２．０ ０．２ ０．４

Ｅ３ ４３．５ ３７．５ ３８．０ ５８．４ ０．１ ０．３

Ｅ４ ２３．３ ２８．８ ３０．２ ５９．７ ０．１ －０．５

Ｅ５ ２０．２ ４１．４ ２２．６ ４０．４ ０．１ －０．６

Ｅ６ ２６．８ １９．４ １９．７ ３２．７ ０．９ １．３

Ｅ７ １９．８ ３６．２ ３９．０ ８０．９ ０．１ ０．１

Ｅ８ ５２．９ ３９．１ ４５．４ １０９．５ ０．７ ４．０

Ｅ９ ２６．９ １３．５ ３０．９ １０３．３ ０．８ １．２

Ｅ１０ ４２．８ ２９．１ ３５．２ ６０．７ －０．３ ０．６

Ｅ１１ ２６．２ ２１．０ ３２．７ ５５．８ －０．１ ０．７

４
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续 表

性 状

Ｔｒａｉｔ

环 境

Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ

亲本Ｐａｒｅｎｔｓ 重组自交系 ＲＩＬ

Ｃｈａｒｌｅｓｔｏｎ
东农５９４

Ｄｏｎｇｎｏｎｇ５９４

平均值

Ｍｅａｎ

方差

Ｖａｒｉａｎｃｅ

偏度

Ｓｋｅｗｎｅｓｓ

峰度

Ｋｕｒｔｏｓｉｓ

单株粒重ＳＷＰＰ Ｅ１ ２５．４ ２７．０ １４．６ １５．１ ０．５ １．５

Ｅ２ １６．２ ９．６ １２．８ １０．９ ０．２ ０

Ｅ３ １８．０ １９．９ １４．２ ８．９ ０．２ ０．６

Ｅ４ １６．２ １６．８ １２．９ ７．６ ０．１ ０．４

Ｅ５ ２．０ ６．５ ４．５ ５．５ ０．５ ０．２

Ｅ６ ６．６ ７．７ ７．５ ２１．８ ２．１ ４．５

Ｅ７ ６．５ １４．３ １２．９ １０．６ ０．４ ０

Ｅ８ ２３．６ ２３．５ １９．１ １８．２ ０．８ ３．０

Ｅ９ １０．１ ７．６ １１．４ １０．５ ０．１ －０．４

Ｅ１０ １６．９ １２．５ １５．７ １４．３ －０．３ ０．４

Ｅ１１ ７．２ ５．９ ８．６ ６．８ １．０ ４．０

　　注：环境编号Ｅ１Ｅ１１分别代表环境２００６哈尔滨、２００６红兴隆、２００７哈尔滨、２００７红兴隆、２００８哈尔滨、２００８红兴隆、２００９哈尔滨、

２００９红兴隆、２０１０哈尔滨、２０１０红兴隆和２０１１哈尔滨。一粒荚数ＮＯＰ，ｎｕｍｂｅｒｏｆｏｎｅｓｅｅｄｐｏｄ；二粒荚数ＮＴＰ，ｎｕｍｂｅｒｏｆｔｗｏ

ｓｅｅｄｐｏｄ；三粒荚数ＮＴｈＰ，ｎｕｍｂｅｒｏｆｔｈｒｅｅｓｅｅｄｐｏｄ；四粒荚数 ＮＦＰ，ｎｕｍｂｅｒｏｆｆｏｕｒｓｅｅｄｐｏｄ；单株粒重ＳＷＰＰ，ｓｅｅｄｗｅｉｇｈｔｐｅｒ

ｐｌａｎｔ；单株荚数ＮＰＰＰ，ｎｕｍｂｅｒｏｆｐｏｄｐｅｒｐｌａｎｔ。：表明犘＜０．００１水平ＲＩＬ群体内差异极显著；：表明犘＜０．０５水平ＲＩＬ

群体内差异显著。

Ｎｏｔｅ：ＥｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｃｏｄｅｓＥ１Ｅ１１ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｔｈｅｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓｎａｍｅｄ２００６Ｈａｒｂｉｎ，２００６ＨｏｎｇＸｉｎｇｌｏｎｇ，２００７Ｈａｒｂｉｎ，２００７

ＨｏｎｇＸｉｎｇｌｏｎｇ，２００８Ｈａｒｂｉｎ，２００８ＨｏｎｇＸｉｎｇｌｏｎｇ，２００９Ｈａｒｂｉｎ，２００９ＨｏｎｇＸｉｎｇｌｏｎｇ，２０１０Ｈａｒｂｉｎ，２０１０ＨｏｎｇＸｉｎｇｌｏｎｇ，２０１１

Ｈａｒｂｉｎ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．ＮＯＰ，ｎｕｍｂｅｒｏｆｏｎｅｓｅｅｄｐｏｄ；ＮＴＰ，ｎｕｍｂｅｒｏｆｔｗｏｓｅｅｄｐｏｄ；ＮＴｈＰ，ｎｕｍｂｅｒｏｆｔｈｒｅｅｓｅｅｄｐｏｄ；ＮＦＰ，

ｎｕｍｂｅｒｏｆｆｏｕｒｓｅｅｄｐｏｄ；ＳＷＰＰ，ｓｅｅｄｗｅｉｇｈｔｐｅｒｐｌａｎｔ；ＮＰＰＰ，ｎｕｍｂｅｒｏｆｐｏｄｐｅｒｐｌａｎｔ．：ｉｎｄｉｃａｔｅｓｅｘｔｒｅｍｅｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔｌｅｖｅｌｏｆ犘＜０．００１ｉｎＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ；：ｉｎｄｉｃａｔｅｓｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅａｔｌｅｖｅｌｏｆ犘＜０．０５ｉｎＲＩＬｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ．

正态连续分布的数量遗传模式。

２．２　犚犐犔群体荚数性状相关性分析

对６个大豆荚数性状分析结果（表２）表明，不

同环境条件下单株荚数和单株粒重分别与一粒、二

粒、三粒和四粒等４个荚数性状的相关性存在着差

异。从总体上看，在２００６年２个环境中单株荚数和

单株粒重与４个荚数性状呈极显著正相关；在２００７

年哈尔滨这２个性状与四粒荚数没有相关性，而与

其他３个荚数性状呈极显著正相关，在２００７年红兴

隆二者与四粒荚数没有相关性，单株荚数与其他３

个荚数性状呈极显著正相关，单株粒重与一粒荚数

呈显著相关，与二粒荚数和三粒荚数没有相关性；在

２００８年红兴隆单株粒重与三粒荚数呈极显著正相

关，与其他３个荚数性状没有相关性，单株荚数与４

个荚数性状呈极显著正相关，在２００８年哈尔滨２个

性状与４个荚数性状呈极显著正相关；单株荚数在

２００９年２个环境都与四粒荚数没有相关性，与其他

３个荚数性状呈极显著正相关，而单株粒重则只在

２００９年哈尔滨与四粒荚数没有相关性，与其他３个

荚数性状在２个环境都呈极显著正相关；单株荚数

和单株粒重在２０１０年２个环境和２０１１年１个环境

与其他４个荚数性状都呈极显著正相关。

综合以上分析可知，一粒、二粒、三粒和四粒荚

数与单株荚数和单株粒重在除２００７和２００８年红兴

隆２个环境与单株粒重相关性不显著外（在２００７年

与一粒荚数显著正相关，２００８年与三粒荚数极显著

正相关），在其他年份和地点均呈极显著正相关，说

明这些性状间关系受环境影响较小，而其他性状在

年际间和环境间的相关性不一致，说明这些性状间

关系受环境影响较大。

２．３　犚犐犔群体荚数性状相关犙犜犔的加性效应及其

与环境互作效应分析

运用ＱＴＬＭＡＰＥＲＶ１．６分析１１个环境条件

下６个荚数性状数据，共检测到１１个加性ＱＴＬ，其

中有５个性状的加性ＱＴＬ与环境存在显著互作效

应（表３）。其中与二粒荚数连锁的加性ＱＴＬ有４个

５
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多
环
境
条
件
下
大
豆
荚
数
性
状
相
关
性
分
析

Ｔ
ａ
ｂｌ
ｅ
２
　
Ｃ
ｏ
ｒｒ
ｅｌ
ａｔ
ｉｏ
ｎ
ａ
ｎ
ａｌ
ｙ
ｓｉ
ｓ
ｆｏ
ｒ
ｐ
ｏ
ｄ
ｎ
ｕ
ｍ
ｂ
ｅｒ
ｔｒ
ａｉ
ｔｓ
ｏｆ
ｓ
ｏ
ｙ
ｂ
ｅａ
ｎ
ａ
ｍ
ｏ
ｎ
ｇ
ｍ
ｕｌ
ｔｉ
ｐｌ
ｅ
ｅ
ｎ
ｖｉ
ｒｏ
ｎ
ｍ
ｅ
ｎｔ
ｓ

年
份

Ｙ
ｅａ
ｒ

性
状

Ｔ
ｒａ
ｉｔ

哈
尔
滨
Ｈ
Ｒ
Ｂ

红
兴
隆
Ｈ
Ｘ
Ｌ

Ｎ
Ｏ
Ｐ

Ｎ
Ｔ
Ｐ

Ｎ
Ｔ
ｈ
Ｐ

Ｎ
Ｆ
Ｐ

Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ

Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ

Ｎ
Ｏ
Ｐ

Ｎ
Ｔ
Ｐ

Ｎ
Ｔ
ｈ
Ｐ

Ｎ
Ｆ
Ｐ

Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ

Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ

２
０
０
６

Ｎ
Ｏ
Ｐ

１
１

Ｎ
Ｔ
Ｐ

０
．４
３



０
．４
９



１

Ｎ
Ｔ
ｈ
Ｐ

０
．０
９

　
０
．４
７



１
－
０
．０
１

０
．５
２



１

Ｎ
Ｆ
Ｐ

０
．０
７

－
０
．０
４

０
． ２
０


１
０
． ２
２



－
０
．０
２

０
．２
３



１

Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ

０
．４
８



０
．８
４



０
．８
１



０
．２
９



１
０
．４
１



０
．７
９



０
．８
６



０
．４
１



１

Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ

０
．３
８



０
．５
５



０
．７
６



０
．３
７



０
．８
２



１
０
．２
５



０
．６
１



０
．７
９



０
．４
８



０
．８
８



１

２
０
０
７

Ｎ
Ｏ
Ｐ

１
１

Ｎ
Ｔ
Ｐ

０
．６
４



１
０
．６
８



１

Ｎ
Ｔ
ｈ
Ｐ

－
０
．２
４



０
．２
９



１
０
．２
６



０
．６
４



１

Ｎ
Ｆ
Ｐ

－
０
． ３
０


－
０
．４
７



－
０
．０
４

１
－
０
．１
７


－
０
．１
８


０
．１
３

１

Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ

０
．２
３



０
．６
７



０
．８
４



－
０
． ０
１

１
０
．６
５



０
． ８
８



０
．８
７



０
．１
１

１

Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ

０
．３
０



０
．５
１



０
．５
１



０
．１
６

０
．７
３



１
０
．１
７


０
．１
３

０
．１
１

－
０
．０
５

０
．１
５

１

２
０
０
８

Ｎ
Ｏ
Ｐ

１
１

Ｎ
Ｔ
Ｐ

０
．７
０



１
０
．６
９



１

Ｎ
Ｔ
ｈ
Ｐ

０
．１
３

０
．３
８



１
－
０
．０
６

０
．３
４



１

Ｎ
Ｆ
Ｐ

０
．１
１

－
０
．０
３

０
．０
７

１
０
．０
１

－
０
．０
１

０
．１
６

１

Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ

０
．５
８



０
．７
５



０
．８
０



０
．３
５



１
０
．６
２



０
．８
７



０
．６
６



０
．２
７



１

Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ

０
．４
３



０
．４
５



０
．４
０



０
．３
６



０
．６
１



１
－
０
．１
０

０
．０
２

０
．２
８



０
．１
０

０
．１
３

１

２
０
０
９

Ｎ
Ｏ
Ｐ

１
１

Ｎ
Ｔ
Ｐ

０
．２
６



１
０
．５
７



１

Ｎ
Ｔ
ｈ
Ｐ

０
．０
２

０
．５
３



１
０
．１
５

０
．５
７



１

Ｎ
Ｆ
Ｐ

０
．０
６

０
．０
１

０
．０
２

１
－
０
．０
８

－
０
．１
４

０
．０
５

１

Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ

０
．４
１



０
．８
１



０
．８
４



０
．０
９

１
０
．５
５



０
．８
７



０
．８
４



０
．１
３

１

Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ

０
．１
８


０
．３
６



０
．４
３



０
．１
２

０
．４
８



１
０
．２
８



０
．３
９



０
．４
７



０
．１
８


０
．５
３



１

２
０
１
０

Ｎ
Ｏ
Ｐ

１
１

Ｎ
Ｔ
Ｐ

０
．７
８



１
０
．７
０



１

Ｎ
Ｔ
ｈ
Ｐ

０
．３
７



０
．６
４



１
０
．０
９

０
．３
８



１

Ｎ
Ｆ
Ｐ

－
０
．１
２

－
０
．２
８



０
．０
４

１
－
０
．０
９

－
０
．１
０

０
．０
８

１

Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ

０
．６
９



０
．８
８



０
．８
８



－
０
．０
６

１
０
．６
４



０
．８
４



０
．７
５



０
．１
７


１

Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ

０
．４
０



０
．５
５



０
．６
９



０
．１
３

０
．７
７



１
０
．４
１



０
．５
５



０
．５
２



０
．３
３



０
．７
１



１

６
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续
表

年
份

Ｙ
ｅａ
ｒ

性
状

Ｔ
ｒａ
ｉｔ

哈
尔
滨
Ｈ
Ｒ
Ｂ

红
兴
隆
Ｈ
Ｘ
Ｌ

Ｎ
Ｏ
Ｐ

Ｎ
Ｔ
Ｐ

Ｎ
Ｔ
ｈ
Ｐ

Ｎ
Ｆ
Ｐ

Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ

Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ

Ｎ
Ｏ
Ｐ

Ｎ
Ｔ
Ｐ

Ｎ
Ｔ
ｈ
Ｐ

Ｎ
Ｆ
Ｐ

Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ

Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ

２
０
１
１

Ｎ
Ｏ
Ｐ

１

Ｎ
Ｔ
Ｐ

０
．６
１



１

Ｎ
Ｔ
ｈ
Ｐ

０
．０
８

０
．４
２



１

Ｎ
Ｆ
Ｐ

－
０
．０
４

－
０
．０
７

０
．１
３

１

Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ

０
．４
７



０
．７
６
３



０
．８
５



０
．２
９



１

Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ

０
．２
３



０
．４
３



０
．４
９



０
．２
７



０
．６
０



１

　
　
注
：
一
粒
荚
数
Ｎ
Ｏ
Ｐ
， ｎ
ｕ
ｍ
ｂ
ｅｒ
ｏ ｆ
ｏ
ｎ
ｅ
ｓｅ
ｅ
ｄ
ｐ
ｏ
ｄ
；
二
粒
荚
数
Ｎ
Ｔ
Ｐ
， ｎ
ｕ
ｍ
ｂ
ｅｒ
ｏｆ
ｔ
ｗ
ｏ
ｓ ｅ
ｅ
ｄ
ｐ
ｏ
ｄ
；
三
粒
荚
数
Ｎ
Ｔ
ｈ
Ｐ
， ｎ
ｕ
ｍ
ｂ
ｅｒ
ｏｆ
ｔ
ｈ
ｒｅ
ｅ
ｓｅ
ｅ
ｄ
ｐ
ｏ
ｄ
；
四
粒
荚
数
Ｎ
Ｆ
Ｐ
， ｎ
ｕ
ｍ
ｂ
ｅｒ
ｏｆ
ｆｏ
ｕ
ｒ
ｓｅ
ｅ
ｄ
ｐ
ｏ
ｄ
；
单
株
粒
重
Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ
，

ｓｅ
ｅ
ｄ
ｗ
ｅｉ
ｇ
ｈ
ｔ
ｐ
ｅｒ
ｐｌ
ａ
ｎ
ｔ
；
单
株
荚
数
Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ
， ｎ
ｕ
ｍ
ｂ
ｅｒ
ｏｆ
ｐ
ｏ
ｄ
ｐ
ｅｒ
ｐｌ
ａ
ｎ
ｔ
。

表
示
在
犘
＝
０
．０
５
水
平
达
到
显
著
相
关
性
；


表
示
在
犘
＝
０
．０
１
水
平
达
到
极
显
著
相
关
。

Ｎ
ｏｔ
ｅ
：

ｉｎ
ｄｉ
ｃａ
ｔｅ
ｓ
ｔ
ｈ
ｅ
ｃ
ｏ
ｒｒ
ｅｌ
ａｔ
ｉｏ
ｎ
ｉｓ
ｓｉ
ｇ
ｎｉ
ｆｉ
ｃａ
ｎ
ｔ
ａ ｔ
ｔ
ｈ
ｅ
０
．０
５
ｌｅ
ｖ
ｅ ｌ
；


ｉｎ
ｄｉ
ｃａ
ｔｅ
ｓ
ｔ
ｈ
ｅ
ｃ
ｏ
ｒｒ
ｅｌ
ａｔ
ｉｏ
ｎ
ｉｓ
ｓｉ
ｇ
ｎｉ
ｆｉ
ｃａ
ｎ
ｔ
ａｔ
ｔ
ｈ
ｅ
０
．０
１
ｌｅ
ｖ
ｅｌ
．Ｎ
Ｏ
Ｐ
， ｎ
ｕ
ｍ
ｂ
ｅｒ
ｏｆ
ｏ
ｎ
ｅ
ｓｅ
ｅ
ｄ
ｐ
ｏ
ｄ
； Ｎ
Ｔ
Ｐ
， ｎ
ｕ
ｍ
ｂ
ｅｒ
ｏｆ
ｔ
ｗ
ｏ
ｓｅ
ｅ
ｄ
ｐ
ｏ
ｄ
； Ｎ
Ｔ


ｈ
Ｐ
， ｎ
ｕ
ｍ
ｂ
ｅｒ
ｏｆ
ｔ
ｈ
ｒｅ
ｅ
ｓｅ
ｅ
ｄ
ｐ
ｏ
ｄ
； Ｎ
Ｆ
Ｐ
， ｎ
ｕ
ｍ
ｂ
ｅｒ
ｏｆ
ｆｏ
ｕ
ｒ
ｓｅ
ｅ
ｄ
ｐ
ｏ
ｄ
； Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ
， ｓ
ｅ
ｅ
ｄ
ｗ
ｅｉ
ｇ
ｈ
ｔ
ｐ
ｅｒ
ｐｌ
ａ
ｎ
ｔ
； Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ
， ｎ
ｕ
ｍ
ｂ
ｅｒ
ｏｆ
ｐ
ｏ
ｄ
ｐ
ｅｒ
ｐｌ
ａ
ｎ
ｔ
．

表
３
　
犚
犐
犔
群
体
荚
数
性
状
加
性
犙
犜
犔
及
其
与
环
境
互
作
效
应

Ｔ
ａ
ｂｌ
ｅ
３
　
Ａ
ｄ
ｄｉ
ｔｉ
ｖ
ｅ
Ｑ
Ｔ
Ｌ
ｂ
ｙ
ｅ
ｎ
ｖｉ
ｒｏ
ｎ
ｍ
ｅ
ｎｔ
ｉｎ
ｔｅ
ｒａ
ｃｔ
ｉ ｏ
ｎ
ｓ
ｆｏ
ｒ
ｐ
ｏ
ｄ
ｎ
ｕ
ｍ
ｂ
ｅｒ
ｔｒ
ａｉ
ｔｓ
ｉｎ
Ｒ
Ｉ
Ｌ
ｐ
ｏ
ｐ
ｕｌ
ａｔ
ｉ ｏ
ｎ

性
状

Ｔ
ｒａ
ｉｔ

Ｑ
Ｔ
Ｌ

环
境

Ｅ
ｎ
ｖｉ
ｒｏ
ｎ
ｍ
ｅ
ｎｔ

标
记
区
间

Ｍ
ａｒ
ｋ
ｅｒ
ｉｎ
ｔｅ
ｒｖ
ａｌ
　

位
置

ｐ
ｏ
ｓｉ
ｔｉ
ｏ
ｎ
（ ｃ
Ｍ
）

加
性
效
应

Ａ
显
著
Ａ
Ｅ
互
作
效
应

显
著
加
性
Ｑ
Ｔ
Ｌ

贡
献
率
犚
２ Ａ
／
％

Ａ
Ｅ
互
作
贡
献
率

犚
２ Ａ
Ｅ ｉ
／
％

二
粒
荚
数
Ｎ
Ｔ
Ｐ

Ｑ
Ｎ
Ｔ
Ｐ
Ａ
１
１

Ｅ
２
、 Ｅ
７

Ｓ
ａｔ
＿ ０
８
７
Ｓ
ａｔ
ｔ２
０
０

５
１
．８

０
．４
１

－
０
．０
６
、
－
０
．０
１

０
．６
８

０
．２
７

Ｑ
Ｎ
Ｔ
Ｐ
Ｃ
２
１


Ｅ
８

Ｓ
ａｔ
＿ ０
９
２
Ｓ
ａｔ
ｔ４
６
０

１
２
６
．５

－
０
．３
４

－
０
．４
６

０
．４
９

０
．３
２

Ｑ
Ｎ
Ｔ
Ｐ
Ｄ
１
ａ
１

Ｅ
１
、 Ｅ
１
０
、 Ｅ
１
１

Ｓ
ａｔ
ｔ２
０
３
Ｓ
ａｔ
ｔ１
９
８

２
３
６
．４

－
０
．１
２

－
１
．４
３
、 ０
．７
７
、 ０
．９
６

０
．５
１

２
．５
０

Ｑ
Ｎ
Ｔ
Ｐ
Ｄ
１
ａ
２


Ｅ
１

Ｓ
ａｔ
ｔ２
７
３ 
Ｓ
ａｔ
ｔ５
０
２

２
６
４
．１

－
０
．５
５

－
０
．５
５

１
．２
７

０
．７
３

三
粒
荚
数
Ｎ
Ｔ
ｈ
Ｐ

Ｑ
Ｎ
Ｔ
ｈ
Ｐ
Ｄ
１
ａ
１


Ｅ
３
、 Ｅ
９

Ｓ
ａｔ
ｔ２
２
０
Ｓ
ａｔ
＿ １
１
２

１
４
６
．５

０
．４
９

１
．０
４
、
－
０
．０
１

０
．６
７

０
．７
６

四
粒
荚
数
Ｎ
Ｆ
Ｐ

Ｑ
Ｎ
Ｆ
Ｐ
Ａ
１
１


Ｅ
５
、 Ｅ
８

Ｓ
ｃｔ
＿ ０
６
７
Ｓ
ａｔ
ｔ５
４
５

１
２
．０

０
．２
８

０
．３
１
、
－
１
．１
３

２
．２
３

１
．３
４

Ｑ
Ｎ
Ｆ
Ｐ
Ａ
１
２


Ｅ
７
、 Ｅ
１
０
、 Ｅ
１
１

Ｓ
ａｔ
ｔ３
９
０
Ｓ
ａｔ
ｔ２
１
８

２
１
２
．８

０
．２
５

０
．９
９
、
－
０
．２
４
、
－
１
．０
５

１
．７
８

１
．０
８

Ｑ
Ｎ
Ｆ
Ｐ
Ｂ
１
１


Ｅ
５
、 Ｅ
６
、 Ｅ
１
０

Ｓ
ａｔ
＿ １
１
３
Ｓ
ａｔ
ｔ５
２
１

１
２
９
．７

－
０
．３
０

０
．４
５
、 ０
．０
２
、 ０
． ０
１

２
．４
９

１
．８
７

Ｑ
Ｎ
Ｆ
Ｐ
Ｆ
１

Ｅ
５
、 Ｅ
７

Ｓ
ａｔ
ｔ２
５
２
Ｓ
ａｔ
ｔ２
６
９

１
０
．０

－
０
．２
７

－
０
．２
３
、
－
０
．０
１

２
．０
１

０
．５
４

单
株
荚
数
Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ

Ｑ
Ｎ
Ｐ
Ｐ
Ｐ
Ｏ
１

Ｅ
１
、 Ｅ
８
、 Ｅ
９

Ｓ
ａｔ
ｔ３
３
１
Ｓ
ａｔ
ｔ１
７
３

０
．０

０
．０
６

－
１
．０
２
、 ２
．０
４

０
．８
７

２
．５
８

单
株
粒
重
Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ

Ｑ
Ｓ
Ｗ
Ｐ
Ｐ
Ｆ
１


Ｅ
５
、 Ｅ
８

Ｓ
ａｔ
ｔ２
５
２
Ｓ
ａｔ
ｔ２
６
９

２
．０

－
０
．２
４

２
．９
８
、
－
２
．１
１
、
－
１
．４
６

０
．６
９

１
．７
３

　
　
注
：

为
单
环
境
分
析
中
检
测
到
的
主
效
Ｑ
Ｔ
Ｌ
。

Ｎ
ｏｔ
ｅ
：

ｉｎ
ｄｉ
ｃａ
ｔｅ
ｓ
ｔ
ｈ
ｅ
ｍ
ａｉ
ｎ
ｅｆ
ｆｅ
ｃｔ
Ｑ
Ｔ
Ｌ
ｉｄ
ｅ
ｎ
ｔｉ
ｆｉ
ｅ
ｄ
ｉｎ
ｓｉ
ｎ
ｇｌ
ｅ
ｅ
ｎ
ｖｉ
ｒ
ｏ
ｎ
ｍ
ｅ
ｎ
ｔ
ｍ
ａ
ｐ
ｐｉ
ｎ
ｇ
ｏｆ
Ｑ
Ｔ
Ｌ
Ｍ
Ａ
Ｐ
Ｅ
Ｒ
．

７
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（ＱＮＴＰＡ１１、ＱＮＴＰＣ２１、ＱＮＴＰＤ１ａ１和ＱＮＴＰＤ１ａ２），

ＱＮＴＰＡ１１和ＱＮＴＰＤ１ａ１分别在２个和３个环境

发生显著互作，ＡＥ互作贡献率分别为０．２７％和

２．５０％；ＱＮＴＰＣ２１和 ＱＮＴＰＤ１ａ２都是在单环境

分析中也检测到的ＱＴＬ，分别与１个环境发生显著

互作，ＡＥ互作贡献率分别为０．３２％和０．７３％，这

２个加性 ＱＴＬ 的主效贡献率分别为７．５１％和

１１．１０％（数据未列出）。与三粒荚数连锁的加性

ＱＴＬ为ＱＮＴｈＰＤ１ａ１，与２个环境发生显著互作，

ＡＥ互作贡献率为０．７６％，单个环境分析中主效贡

献率为１４．３１％。与四粒荚数连锁的加性 ＱＴＬ有

４个，有３个在单个环境分析中被检测到，分别与

１个、１个和３个环境发生显著互作，ＡＥ互作贡献

率分别为１．３４％、１．０８％和１．８７５％，在单个环境分

析中 主 效 贡 献 率 分 别 为 １４．９２％、９．８８％ 和

１１．９６％；ＱＮＦＰＦ１与２个环境发生显著互作，ＡＥ

互作贡献率为０．５４％。与单株粒重连锁的加性

ＱＴＬ为ＱＳＷＰＰＦ１，在单个环境分析中也被检测

到，与２个环境发生显著互作，ＡＥ互作贡献率为

２．５８％，其主效贡献率为１９．７９％和３０．２２％。与单

株荚数连锁的加性 ＱＴＬ为 ＱＮＰＰＰＯ１，与３个环

境发生显著互作，ＡＥ互作贡献率为１．７３％。

２．４　犚犐犔群体荚数性状相关犙犜犔的上位效应及其

与环境互作效应分析

运用ＱＴＬＭＡＰＥＲＶ１．６分析１１个环境６个荚

数性状数据，共检测到２０对上位ＱＴＬ，其中有４个性

状的上位ＱＴＬ与环境存在显著互作效应（表４）。

其中属于同一连锁群上２个ＱＴＬ互作模式的

上 位 ＱＴＬ 有 ５ 对，ＱＮＯＰＣ２１ＱＮＯＰＣ２２、

ＱＮＯＰＤ１ａ１ＱＮＯＰＤ１ａ２、 ＱＮＴＰＣ２１ＱＮＴＰＣ２２、

ＱＮＦＰＡ１１ＱＮＦＰＡ１２和ＱＮＦＰＡ１３ＱＮＦＰＡ１４，分

别与一、二和四粒荚数相连锁，分布于 Ａ１、Ｃ２和

Ｄ１ａ连锁群上，分别与３、４、４、３和２个环境发生显

著互作，ＡＡＥ 互作对表型变异的贡献率分别为

１．０６％、１．５３％、２．４１％、１．３１％和０．５４％。属于不

同连锁群上２个ＱＴＬ互作模式的上位ＱＴＬ有１５

对，分别与一、二和四粒荚数及单株粒重相连锁，分

布于Ａ１、Ａ２、Ｂ１、Ｂ２、Ｃ１、Ｃ２、Ｄ１ａ、Ｄ１ｂ、Ｆ、Ｇ、Ｈ、Ｉ、

Ｊ、Ｍ、Ｎ和 Ｏ连锁群上，与之发生显著互作的环境

个数范围是１～４个，ＡＡＥ互作对表型变异的贡献

率范围是０．２１％～２．５７％。有１对上位 ＱＴＬ为

ＱＮＴＰＤ１ａ１ＱＮＴＰＤ１ｂ２，与二粒荚数相连锁，与３

个环境发生显著互作，其上位效应贡献率为１７．９６％，

而其ＡＡＥ互作贡献率则为１．３９％，上位效应贡献

率远远大于 ＡＡＥ互作贡献率，这就表明对这个性

状而言除主效应外，上位效应也是影响其表型遗传

变异的重要因素。另外有２对上位ＱＴＬ，ＱＮＯＰＣ２

１ＱＮＯＰＣ２２和 ＱＮＦＰＣ２２ＱＮＦＰＤ１ａ１，分别与一

粒和四粒荚数，其 ＡＡ 贡献率分别为６．２９％和

７．９７％，而其 ＡＡＥ互作贡献率分别为１．０６％和

０．２１％，表明ＱＴＬ的上位性效应以及上位性和环

境互作效应也应给予重视。

３　讨　论

３．１　大豆荚数性状的相关性研究

大豆一、二、三、四粒荚数、单株荚数和单株粒重

等农艺性状都是重要的产量构成因子，对产量影响

较大，易受环境条件影响。周延清等认为四粒荚数

与单株株粒重之间存在负相关［４７］，但是本研究的结

果表明四粒荚数与单株粒重之间存在极显著正相

关，与之相反，说明不同环境条件对四粒荚数与产量

的关系影响较大；在不同环境下的研究结果表明，

一、二、三粒荚数与单株荚数存在显著正相关，而四

粒荚数则表现负相关［２３，４８，５７］，本研究结果表明单株

荚数与一、二、三、四粒荚数存在极显著正相关，说明

这４个荚数性状都是与产量密切相关的性状。从本

研究得到的１１个环境下６个大豆荚数相关性状分

析结果看，单株粒数和单株荚数与一、二、三、四粒荚

数的相关性在不同环境下比较稳定，受环境条件影

响较小；而其他性状之间的相关性不稳定，受环境条

件影响较大，与前人的研究结果相一致［２３，４８，５７］。

３．２　犙犜犔与环境互作对犙犜犔定位及其加性效应

的影响

　　很多研究证明数量性状重要遗传组分包括

ＱＴＬ与环境互作效应以及ＱＴＬ之间互作的上位效

应［３２，４９］，而上位性作为数量性状重要的遗传基础这

一研究结果在很多研究中已经被验证［３５，５０５１］，而同

时分析多个环境下的数据，能增大 ＱＴＬ的检测强

度，准确估计 ＱＴＬ的位置和效应
［５２］。在多种环境

中检测到的ＱＴＬ可能比那些表现出更高效应值但

是只能在一种环境中检测到的 ＱＴＬ更有用，这样

的ＱＴＬ在转移到新的遗传背景或在不同的环境条

件下评价时更稳定［５３］。本研究通过单环境分析在

１１个环境下共定位了３４个主效 ＱＴＬ（数据未列

出），分布于Ａ１、Ｂ１、Ｃ２、Ｄ１ａ、Ｄ１ｂ、Ｄ２、Ｆ、Ｈ、Ｉ、Ｊ和

８
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Ｎ连锁群，对表型变异的贡献率范围是５．６２％～

３０．２２％。研究发现在同一标记区间内存在与多个

性状连锁的ＱＴＬ
［２３，２６，２８］，共有６个标记区间存在这

个现象，即Ｓａｔｔ４１３Ｓａｔ＿０８６存在与一粒荚数 ＱＴＬ

和二粒荚数 ＱＴＬ，Ｓａｔｔ３７３Ｓａｔ＿０６２存在一粒荚数

ＱＴＬ和单株粒重 ＱＴＬ，Ｓａｔｔ２２９Ｓａｔ＿０９９存在二粒

荚数ＱＴＬ，Ｓａｔｔ１９８Ｓａｔｔ２７３存在二粒荚数ＱＴＬ和

单株荚数 ＱＴＬ，Ｓａｔ＿０９９Ｓａｔ＿１１３存在三粒荚数

ＱＴＬ和单株荚数 ＱＴＬ，Ｓａｔ＿０９２Ｓａｔｔ４６０存在二粒

荚数 ＱＴＬ、三粒荚数 ＱＴＬ，这样的结果可能是由

“一因多效”的原因造成的，但是具体还需要更深入

的研究来论证。又如在Ｂ１连锁群上的标记区间

Ｓａｔ＿０９９Ｓａｔ＿１１３定位了１个三粒荚数主效 ＱＴＬ，

位置８０．８ｃＭ，贡献率为７．０４％，这与刘春燕等
［２６］

定位的三粒荚数ＱＴＬ相同，它的位置为９１．７ｃＭ，

贡献率为９．１８％，二者仍为同一ＱＴＬ。另外，根据

研究结果得出与四粒荚数连锁的主效 ＱＴＬ中，

ＱＮＦＰＡ１２、ＱＮＦＰＡ１４ 和 ＱＮＦＰＡ１５ 为 同 一

ＱＴＬ并位于标记区间Ｓａｔｔ３９０Ｓａｔｔ２１８，ＱＮＦＰＡ１１

和ＱＮＦＰＡ１３为同一ＱＴＬ并位于标记区Ｓｃｔ＿０６７

Ｓａｔｔ５４５，ＱＮＦＰＢ１１和 ＱＮＦＰＢ１２为同一 ＱＴＬ并

位于 标 记 区 间 Ｓａｔ＿１１３Ｓａｔｔ５２１，ＱＮＦＰＦ１ 和

ＱＮＦＰＦ２为同一 ＱＴＬ并位于标记区间Ｓａｔｔ２６９

ＧＭＲＵＢＰ；与 单 株 粒 重 连 锁 的 主 效 ＱＴＬ 中，

ＱＳＷＰＰＦ１和 ＱＳＷＰＰＦ２为同一 ＱＴＬ并位于标

记区间Ｓａｔｔ２５２Ｓａｔｔ２６９，这些主效ＱＴＬ都能够在２

个或２个以上环境中稳定表达并被重复检测到，与

其他的研究中也得到可以在不同环境中检测到相同

ＱＴＬ的研究结果相一致
［２２２３］，这些在不同环境和不

同遗传背景下多次被验证的，可以作为改良大豆荚

粒相关性状的 ＭＡＳ的候选ＱＴＬ。

基因与环境互作是影响植物表型性状的重要因

素之一，导致遗传群体的同一性状在不同环境条件

下表现出明显差异。因此，在不同环境下检测同一

遗传群体的控制同一性状的 ＱＴＬ 结果不尽相

同［５４］。虽然控制植物许多性状的ＱＴＬ对环境表现

敏感，但是不同性状的ＱＴＬ稳定性不同，遗传力高

的性状在不同环境中更容易被检测到［５５］。正如Ｄｕ

等对大豆单株粒重和水分胁迫 ＱＴＬｓ定位研究结

果一样［５６］，ＱＴＬ与环境互作对ＱＴＬ稳定性的影响

很大，所得到的ＱＴＬ在各个环境中都可以检测到。

本研究对大豆６个荚数性状进行１１个环境联合分

析，共定位了１１个加性 ＱＴＬ，分布于 Ａ１、Ｂ１、Ｃ２、

Ｄ１ａ、Ｆ和Ｏ连锁群，与以前的研究相一致
［２２２３，２６，５７］。

与二粒荚数、三粒荚数、四粒荚数、单株荚数和单株

粒重相连锁的加性ＱＴＬ可以在多个环境中被检测

到，同时又分别与这些环境发生显著互作，这些加性

ＱＴＬ不论是加性贡献率还是 ＡＥ互作贡献率都没

有超过３％，是非常微效的。但是与环境互作的

ＱＴＬ，往往受环境的影响较大，稳定性较差，很难在

不同的环境中同时被检测到，而本研究的结果并不

是这样，其原因可能是上述加性 ＱＴＬ在单环境定

位分析中都是属于贡献率较高的主效ＱＴＬ，虽然与

环境发生互作但还是可以在不同环境中被检测到，

同时由于 ＱＴＬ与环境存在较强的互作关系，从而

影响ＱＴＬ在不同环境中的检测结果
［５８］。对于这些

既能在多环境下被定位到同时又与环境存在显著互

作的ＱＴＬ，是否能成为分子标记辅助选择或图位克

隆的候选染色体区段，关键在于它们与环境之间的

互作是否是有利的，因此如何利用这些 ＱＴＬ将是

今后研究的重点［５９］。ＱＴＬ成簇存在的现象是普遍

存在 的，这 在 大 豆 ＱＴＬ 定 位 研 究 中 是 常 见

的［２２２３，２６，５７］，在本研究中 ＱＮＦＰＦ１和 ＱＳＷＰＰＦ１

位于Ｆ连锁群的标记区间Ｓａｔｔ２５２Ｓａｔｔ２６９上，从在

连锁群的位置看可以确定为同一 ＱＴＬ位点，与四

粒荚数和单株粒重２个性状相连锁，这个结果与

Ｍａｎｓｕｒ等发现与大豆多个农艺性状相关的 ＱＴＬ

在连锁群上成簇存在相一致，其原因是由于各性状

具有较高的遗传力或这些性状间具有较大的遗传相

关性，可能是一个上位基因作用的结果，也可能是控

制某些性状的基因排列紧密，而在后代却表现单个

位点 分 离，使 得 该 位 点 的 遗 传 效 应 较 大［６０］。

Ｍｏｎｃａｄａ等
［６１］认为这种与多个性状有关的特定区

域，可能存在连锁或上位效应，有必要研究ＱＴＬ的

上位性作用，确定上位性作用对基因表达的影响。

３．３　犙犜犔上位效应及环境对上位犙犜犔定位的影响

复杂性状的基因表达存在上位性作用在 ＱＴＬ

定位研究中已经得到验证［６２６３］。而且一些研究表

明，在一个作图群体中的上位性效应能够解释较大

的表型变异［６４６５］。大豆荚数性状是由少数主效基因

和微效多基因控制的数量性状，尽管一系列的主效

和微效多基因已经被定位到大豆２０个连锁群中的

大部分，但是关于上位性存在的证据和重要性的研

究却很少。前人关于大豆荚数性状ＱＴＬ定位忽略

了上位性效应的原因一方面是研究群体世代较低或

者ＱＴＬ定位分析方法不能检测到上位性的存在，
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另一方面是统计方法限制了上位性的分析。上位

ＱＴＬ互作分析能够检测到上位ＱＴＬ自身对相关性

状没有直接作用，但是与另外一个控制该性状的其

他ＱＴＬ产生上位互作后能够对该性状有显著影

响［６６］。而忽略上位性ＱＴＬ互作则导致遗传方差的

低估和单个ＱＴＬ效应的高估
［６４］。这种忽略还直接

影响分子辅助选择（ＭＡＳ）的遗传响应，特别是在高

代群体个体选择中影响更为显著［６７］。在大豆胞囊

线虫研究中发现，忽略连锁群Ｊ上的 ＳＣＮ 连锁

ＱＴＬ上位性效应导致利用 ＭＡＳ方法分析ＳＣＮ高

代群体个体抗性消失，而早代群体后代则拥有抗

性［６８］。本研究在１１个环境下共定位了２０对上位

ＱＴＬ，发现上位 ＱＴＬ的２种作用模式与谭巍巍

等［５９］研究结果相似，说明在分析 ＱＴＬ间上位互作

又分析环境因素对这些上位 ＱＴＬ的影响，是对大

豆荚数性状ＱＴＬ定位研究的有益补充。存在于标

记区间Ｓａｔｔ２００Ｓａｔｔ１６４、Ｓａｔｔ３７２Ｓａｔｔ０７６、Ｓａｔｔ１３４

Ｓａｔｔ２８９和Ｓａｔｔ２７１Ｓａｔｔ２７４的上位ＱＴＬ，与一粒荚

数、二粒荚数和四粒荚数相连锁，位于 Ａ１、Ｃ２和

Ｄ１ｂ连锁群，根据在连锁群的位置可以确定为同一

上位ＱＴＬ（数据未列出），这个结果也与 Ｍａｎｓｕｒ等

研究的 ＱＴＬ成簇存在的结果相一致
［５８］。在上位

ＱＴＬ间互作及上位ＱＴＬ与环境间的互作也发现了

几种互作模式，其中３对上位 ＱＴＬ的上位贡献率

都大于其ＡＡＥ互作贡献率，这就表明对与这些上

位ＱＴＬ连锁的性状而言除了主效应外上位效应也

是影响其表型遗传变异的重要因素，而环境效应的

影响是微效的；其他１７对上位ＱＴＬ不论是ＡＡ贡

献率还是ＡＡＥ贡献率都是非常微效的，对表型变

异的影响是非常小的，但是这些效应又是客观存在

的，应该予以充分的研究和重视。而且ＱＮＯＰＤ１ａ

１、ＱＮＦＰＡ１１和 ＱＮＦＰＡ１６是３个具有主效应的

上位ＱＴＬ，它们不仅在单环境主效ＱＴＬ定位中可

以检测到而且在１１个环境联合分析定位中也可以

被检测到，它们可以和其他上位 ＱＴＬ发生上位互

作，３个上位ＱＴＬ与其他上位ＱＴＬ之间互作对表

型变异的贡献率分别为０．６３％、２．９５％和４．８５％，

它们的ＡＡＥ互作贡献率分别为１．５３％、１．３１％和

２．５７％；３ 个上位 ＱＴＬ 的主效贡献率分别为

１３．３２％、１４．９２％和９．８８％，都要大于它们的 ＡＡ

贡献率和ＡＡＥ互作贡献率。因此主效应还是影响

表型变异的最主要因素，部分上位性 ＱＴＬ对表型

贡献率也较大，同时环境条件对主效和上位性ＱＴＬ

的表性贡献率也有影响。因此，在分子标记辅助育

种中应充分估计上位性效应与环境效应对 ＭＡＳ的

影响，使被选的材料具有更高的准确性，从而达到

ＭＡＳ高效性和准确性的目的。

３．４　环境稳定型犙犜犔与 犕犃犛

不同环境中对ＱＴＬ评价的新的育种策略对发

掘 ＭＡＳ的潜力是非常必要的
［６９７０］，这些评价包括

主效应、加性效应和上位效应及其与环境互作效应

分析，因为育种者总是选择基因型稳定的材料进行

育种研究。同时对ＱＴＬ的正确评价和精确定位为

ＭＡＳ奠定了基础，这样育种者就可以根据所定位的

ＱＴＬ制定合适的育种策略，以利用 ＭＡＳ的高效

性、精确性和针对性。所以为了加快育种进程和提

高育种效率进行多环境联合ＱＴＬ定位研究是非常

必要的。
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