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　 　 摘要:　 为指导黄淮海地区夏大豆亲本选配和品种选育ꎬ通过在 ２０ 条染色体上分布基本均匀的 １３５ 对 ＳＳＲ 标

记对 １９２ 份黄淮海地区参试夏大豆品系进行基因分型ꎬ分析品系的遗传分化和遗传多样性ꎬ测量品系的粒长、粒
宽、粒长粒宽比ꎬ并进行粒形性状位点关联分析ꎮ 结果表明ꎬ１３５ 对标记共检测出 ３６５ 个等位基因ꎬ平均每个标记检

测到２.７０３ ７个等位基因ꎬ变化范围为１~ ５ 个ꎬ多态信息含量为０~ ０.６７６ ７ꎬ平均值为０.３６８ ６ꎮ 供试的 １９２ 份大豆品

系遗传多样性(多态性百分率 ＝ ９７􀆰 ７８％ꎬ等位基因数 ＝ ２.７０３ ７ꎬ有效等位基因数 ＝ １.９５６ １ꎬＳｈａｎｎｏｎ’ ｓ 信息指数 ＝
０.７０９ ０)丰富ꎬ根据供试大豆品系来自区域分为 ５ 个自然居群ꎬ自然居群间遗传相似度(ＧＩ≥０.９２５ ２)较高ꎬ遗传距

离(ＧＤ≤０.０７７ ８)小ꎬ表明黄淮海地区品种间交流频繁ꎬ遗传资源丰富ꎮ 群体结构分析和连锁不平衡分析结果表

明ꎬ１９２ 份参试夏大豆品系被划分为 ５ 个遗传亚群ꎬ且每个遗传亚群内存在不同程度的连锁不平衡ꎮ 主坐标分析结

果表明ꎬ第一主成分、第二主成分、第三主成分分别解释了总变异的 ７􀆰 ６９％、６􀆰 ２３％、５􀆰 ５７％ꎮ 关联分析结果表明ꎬ
Ｐ<０􀆰 ０５ 的显著水平下ꎬ共检测到 ８８ 个与粒形性状关联的位点ꎬ其中有 ４ 个与粒形性状关联的位点在 ２ 种环境下被

同时检测到ꎬ分别位于 ５ 号、１６ 号、１９ 号染色体上ꎬ其中位于 １９ 号染色体中的 Ｓａｔ＿０７１ 位点表型贡献率最高ꎮ
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(１.Ｃｏｌｌｅｇｅ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅꎬ Ａｎｈｕｉ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｃｈｕｚｈｏｕ ２３９０００ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２. Ｓｕｚｈｏｕ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｓｕｚｈｏｕ

２３４０００ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ３. Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎｄ Ｆｏｏｄ Ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇꎬ Ｓｕｚｈｏｕ
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ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｓｕｍｍｅｒ ｓｏｙｂｅａｎ ｉｎ Ｈｕａｎｇ￣Ｈｕａｉ￣Ｈａｉ ｒｅｇｉｏｎꎬ
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ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔꎬ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ａｎｄ ｔｈｅ
ｔｈｉｒｄ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｅｘｐｌａｉｎｅｄ ７􀆰 ６９％ꎬ ６􀆰 ２３％ ａｎｄ ５􀆰 ５７％ ｏｆ ｔｈｅ ｔｏｔａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ａｓｓｏｃｉａ￣
ｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ８８ ｌｏｃｉ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇｒａｉｎ ｓｈａｐｅ ｔｒａｉｔｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ａｔ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｌｅｖｅｌ ｏｆ Ｐ<０􀆰 ０５. Ｆｏｕｒ ｌｏ￣
ｃｉ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇｒａｉｎ ｓｈａｐｅ ｔｒａｉｔｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｉｎ ｔｗｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ａｔ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｔｉｍｅꎬ ｗｈｉｃｈ ｗｅｒｅ ｌｏｃａｔｅｄ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏ￣
ｓｏｍｅｓ ５ꎬ １６ ａｎｄ １９ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. Ａｍｏｎｇ ｔｈｅｍꎬ ｔｈｅ Ｓａｔ＿０７１ ｌｏｃｕｓ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ １９ ｈａｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｃｏｎｔｒｉｂｕ￣
ｔｉｏｎ ｒａｔｅ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｓｏｙｂｅａｎꎻ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ ｇｒａｉｎ ｓｈａｐｅꎻ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｌｏｃｉ

　 　 大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ)是最重要的粮油饲兼用作

物ꎬ但目前中国产量严重不足ꎬ严重依赖于国外进

口ꎬ２０２２ 年进口９.１× １０７ ｔꎬ占总需求的 ８５％以上ꎮ
黄淮海地区是中国第二大大豆产区ꎬ占全国大豆种

植面积的三分之一ꎬ在中国大豆生产中占重要战略

地位[１]ꎮ 种质资源是育种的基础ꎬ所掌握遗传资源

的丰富程度和剖析的深入程度决定育种水平的高

低ꎬ遗传和群体演化剖析可为种质资源创新和育种

实践提供理论依据[２]ꎮ
先前通过表型、系谱分析和分子标记对黄淮海

大豆育成品种进行了大量的研究ꎬ并且也利用该地

区的大豆种质资源进行了相关的农艺、品质和抗逆

性的遗传定位研究ꎮ 如徐泽俊等[３] 对黄淮海地区

大豆种质资源的农艺性状和品质性状进行了综合评

价ꎬ李琼等[４￣５]通过简单串联重复序列(ＳＳＲ)标记和

表型分析对 １２０ 份大豆进行遗传多样性分析ꎬ赵晶

云等[６]以 １０２ 份黄淮海大豆新品系为材料ꎬ对 １４ 个

与产量相关的农艺性状进行遗传多样性分析ꎬＬｉｕ
等[７]对 １８１ 个品种进行基因组重测序ꎬ依据育种年

限将其分为 ５ 个自然亚群ꎬ经主成分分析(ＰＣＡ)与
种群结构分析ꎬ不同自然群体间并无明显分群趋势ꎮ
这些研究结果都表明黄淮海地区育成品种具有丰富

的遗传多样性ꎬ蕴含大量的优异等位变异基因ꎮ 何

鑫等[８]的分析结果表明单株粒重是黄淮海地区大

豆产量提高的关键因素ꎮ
种子大小是决定单株粒重最重要的因素之

一ꎬ通常认为大豆种子大小的构成因素可剖分为

种子的长、宽等构成因子ꎮ 迄今为止ꎬ在 Ｓｏｙｂａｓｅ
(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｓｏｙｂａｓｅ.ｏｒｇ / )网站上与大豆粒形相关

的数量性状位点(ＱＴＬ)包括利用人工作图群体定

位到的种子长度相关位点 ２９ 个ꎬ宽度相关位点 ２５
个ꎬ粒长粒宽比相关位点 １８ 个[９￣１１] ꎬ除此之外ꎬ国
内外还有多个利用人工作图群体定位到多个大豆

粒形基因的报道[１２￣１６] ꎮ 这些报道表明大豆粒形是

一个复杂的数量性状ꎬ受遗传和环境共同控制ꎬ不
同遗传背景下ꎬ所定位得到的位点不尽相同ꎮ 但

这些研究多集中在利用人工作图群体进行大豆粒

形研究ꎬ而利用遗传变异更为丰富的自然群体进

行关联定位ꎬ寻找与粒形相关的优异等位变异和

材料并应用于育种实践具有更为重要的意义ꎬ但
迄今为止相关报道较少ꎮ

本研究拟选取 ２０１８ 年黄淮海地区区域试验材

料ꎬ通过分析不同来源地区选育品系的遗传关系和

品系间遗传多样性ꎬ并通过全基因组关联分析定位

粒形的遗传位点ꎬ解析黄淮海地区大豆选育品系的

遗传关系ꎬ为该地区大豆育种提供理论依据ꎬ加速黄

淮海地区大豆新品种的选育ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试材料

本研究的试验材料为 ２０１８ 年参加黄淮海地区

区域试验的 １９２ 份大豆品系ꎬ它们来自安徽省、北京
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市、江苏省、河南省等 ７ 个参试省市的科研育种单

位ꎬ均为无直接亲缘关系的自然群体ꎬ按选育单位的

来源地将其分为 ５ 个自然居群(表 １)ꎮ
１.２　 试验方法

１.２.１　 田间种植与测量　 本研究供试材料于２０２０－
２０２１ 年种植于宿州市农业科学研究院试验农场(处
理记作 ２０ＳＺ、２１ＳＺ)(３３°１８′Ｎ 和 １１６°０９′)ꎬ２０２２ 年种

植于凤阳(３２°４７′Ｎ 和 １１７°１９′) (处理记作 ２２ＦＹ)ꎮ
采用随机区组试验设计ꎬ行长 ２􀆰 ０ ｍꎬ行距 ０􀆰 ４ ｍꎬ每
行播种约 ２０ 粒大豆种子ꎬ重复 ３ 次ꎬ正常田间管理ꎬ
收获后充分晾干后ꎬ测量 １０ 粒种子的长、宽ꎬ取粒长

(ＳＬ)、粒宽(ＳＷ)平均值ꎬ并计算粒长粒宽比(ＳＬＷ)ꎮ

表 １　 不同自然居群供试材料数量

Ｔａｂｌｅ １ 　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｆｏｒ ｔｅｓｔｉｎｇ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ

ｚｏｎｅｓ

自然居群　 　 　 供试材料数量 (份)

黄淮海北部地区 １６

黄淮海中东部地区 ４４

黄淮海中西部地区 １０

黄淮海南部地区 ８５

长江中下游地区 ３７

１.２.２　 ＤＮＡ 的提取与基因分型　 称量 １ ｇ 大豆植株

的幼嫩叶片ꎬ利用改良的十六烷基三甲基溴化铵

(ＣＴＡＢ) [１７]法提取大豆 ＤＮＡꎬ随后经 １％琼脂糖凝

胶电泳进行 ＤＮＡ 质量检测ꎬ若条带清晰ꎬ则将 ＤＮＡ
置于 －２０ ℃ 冰箱保存备用ꎮ 从 Ｓｏｙｍａｐ２ 公共图

谱[１８]上选择在 ２０ 条染色体上分布基本均匀的 １３５
对 ＳＳＲ 引物进行基因分型ꎬ引物由上海通用生物公

司合成ꎮ
１.３　 数据处理与分析

１.３.１　 粒形性状统计与分析　 利用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ Ｅｘｃｅｌ
２０１９、ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２６.０(ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２６)软
件对粒形数据(粒长、粒宽、粒长粒宽比)进行统计

分析ꎮ
１.３.２　 自然居群的遗传多样性与变异分析 　 利用

Ｐｏｐｇｅｎｅ３２[１９] 软件分析所选群体的多态性位点

(ＮＰＢ)、多态性百分率(ＰＰＢ)、等位基因数(Ｎａ)、有
效等位基因数 (Ｎｅ)、Ｓｈａｎｎｏｎ’ ｓ 多态性信息指数

( Ｉ)、遗传距离(ＧＤ)、遗传一致度(ＧＩ)ꎮ
１.３. ３ 　 品 系 遗 传 结 构 分 析 　 使用 Ｐｏｗｅｒｍａｒｋｅｒ￣

Ｖ３.２５[２０]软件对 １９２ 份大豆材料进行品系间遗传相似

性分析ꎬ计算基因多样性系数(Ｇｅｎｅ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ)与多态

性信息含量(ＰＩＣ)ꎬ再经非加权平均配对法(ＵＰＧ￣
ＭＡ)对各品系聚类ꎬ然后用 ＭＥＧＡ７.０[２１] 生成系统进

化树ꎮ 之后利用“Ｒ”语言对 １９２ 份大豆材料品系间

的遗传相似性和聚类关系进行 ＰＣＡ 主成分分析ꎮ
１.３.４　 群体结构分析 　 选取分布于每条染色体上

遗传距离较远的 ２ 个标记ꎬ使用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ２.２[２２] 进

行群体结构分析ꎬ计算最优分群数目(Ｋ 值)下的亲

缘关系系数(Ｑ 值)ꎬ利用 ＳＰＡＧｅＤｉ[２３]软件归一化 Ｑ
值ꎮ
１.３.５　 连锁不平衡分析　 利用 Ｔａｓｓｅｌ ２.１[２４] 软件对

亚群中 １３５ 个 ＳＳＲ 标记位点间的连锁不平衡进行

计算ꎬ用来评价连锁不平衡程度ꎬ并绘制出连锁不平

衡图ꎮ
１.３.６　 全基因组关联分析 　 使用 Ｔａｓｓｅｌ ２.１ 软件ꎬ
基于混合线性模型(Ｍｉｘｅｄ ｌｉｎｅａｒ ｍｏｄｅｌｓꎬＭＬＭ)对简

单串联重复序列(ＳＳＲ)分子标记和粒形性状进行关

联分析ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 粒形的表型变异

黄淮海地区大豆群体粒形性状变化较大(表 ２)ꎬ
粒长、粒宽和粒长粒宽比在 ３ 种环境(２０ＳＺ、２１ＳＺ、
２２ＦＹ)的变异范围分别为５.９０~ ９􀆰 ７０、５.２０~ ８􀆰 ２０ 和

１.０３~１􀆰 ４５ꎮ 峰度范围为 －０.１５~ ０􀆰 ７３、偏度范围为

－０.１４~０􀆰 ５２ꎬ其绝对值均小于 １ꎬ峰度较小ꎮ 从频次分

布图(图 １)可以看出种子粒形大小呈连续分布ꎬ且近似

正态分布ꎮ ３ 个粒形性状均值在 ２２ＦＹ 环境下最高ꎬ
２１ＳＺ 环境下粒长的变异系数(ＣＶ)最大ꎬ２２ＦＹ 粒长粒

宽比的变异系数最低ꎮ 粒形性状指标变异系数为

４.９６％~７􀆰 ７３％ꎬ广义遗传率(ｈ２)为６６.００％~９３􀆰 ３３％ꎬ粒
长的广义遗传率最高(８８.８０％~９３􀆰 ３３％)ꎬ粒长粒宽比

的广义遗传率最低(６６.００％~９１􀆰 ４１％)ꎬ并且在 ２０ＳＺ 环

境下 ３ 个性状的广义遗传率都高于其他 ２ 个环境ꎮ 方

差分析结果(表 ３)表明ꎬ大豆粒形的 ３ 个性状都受到环

境、品系、环境与品系间相互作用的极显著影响(Ｐ<
０􀆰 ０００ １)ꎮ 总体看该群体在粒形上具有一定的遗传变

异ꎬ并且有较高的遗传率ꎬ同时受到基因型和环境的影

响ꎬ说明该群体适用于大豆粒长、粒宽和粒长粒宽性状

的遗传解析和基因定位研究ꎮ

７８７刘　 丽等:基于 ＳＳＲ 标记黄淮海地区夏大豆区域试验参试品系遗传多样性及粒形性状关联位点分析



２.２　 遗传多样性

２.２.１　 ＳＳＲ 标记多态性分析 　 利用 １３５ 对引物对

１９２ 份黄淮海地区参试夏大豆品系进行同源位点扩

增ꎬ均表现出较高多态性ꎮ 共得到 ３６５ 个等位基因

数ꎬ平均每个标记检测到２.７０３ ７个等位基因数ꎬ等
位基因数变化范围为１~５ 个ꎮ 多态信息含量(ＰＩＣ)
为０~０􀆰 ６７６ ７ꎬ平均值为０􀆰 ３６８ ６ꎮ

表 ２　 ３ 种环境下大豆粒形性状表型分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｇｒａｉｎ ｓｈａｐｅ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ

性状　 　 环境 均值±标准差 变异范围 变异系数(％) 广义遗传率(％) 偏度 峰度

粒长 ２０ＳＺ ７.５９±０.５５ ５.９０~９.２５ ７.２５ ９３.３３ －０.０７ ０.０７
２１ＳＺ ８.０２±０.６２ ６.１０~９.７０ ７.７３ ８８.８０ ０.１４ －０.１５
２２ＦＹ ８.２０±０.５３ ６.３０~９.６０ ６.４６ ８９.４０ －０.１４ －０.１２

粒宽 ２０ＳＺ ６.３２±０.３８ ５.２０~７.５５ ６.０１ ９１.６７ ０.０２ ０.３１
２１ＳＺ ６.７０±０.３８ ５.７０~８.２０ ５.６７ ７５.３１ ０.３３ ０.２２
２２ＦＹ ６.８０±０.３９ ５.５０~７.９０ ５.７４ ８６.６７ －０.０２ ０.０８

粒长粒宽比 ２０ＳＺ １.２０±０.０６ １.０３~１.４１ ５.００ ９１.４１ ０.３２ ０.７３
２１ＳＺ １.１９±０.０７ １.０４~１.４０ ５.８８ ６６.００ ０.５０ ０.１０
２２ＦＹ １.２１±０.０６ １.１０~１.４５ ４.９６ ８５.２５ ０.５２ ０.１８

２０ＳＺ:２０２０ 年宿州ꎻ２１ＳＺ:２０２１ 年宿州ꎻ２２ＦＹ:２０２２ 年凤阳ꎮ

２.２.２　 自然居群内遗传多样性分析　 ５ 个自然居群内

的遗传多样性分析结果(表 ４)表明ꎬ整个群体的位点多

态性百分率ꎬ平均等位基因数ꎬ有效等位基因数ꎬＳｈａｎ￣
ｎｏｎ’ｓ 信息指数ꎬ整体表现出较高的遗传多样性ꎮ 在 ５
个居群间ꎬ黄淮海南部地区自然居群多态性百分率

(９６􀆰 ３０％)、等位基因数(２.６４４ ４)、Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 信息指数

(０.６９３ ２)最高ꎻ黄淮海中西部地区自然居群多态性百

分率(８３􀆰 ７０％)、等位基因数(２.１１１ １)、Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信息

指数(０.５４６ ５)最低ꎮ 不同自然居群内的Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ信
息指数都比较高ꎬ说明不同地区参试的大豆品系来源

都比较多样ꎮ
２.２.３　 自然居群间遗传结构分析　 聚类分型结果(图
２)显示ꎬ５ 个自然居群被分为 ２ 大类ꎬ其中黄淮海中

西部地区自然居群被单独聚为第Ⅱ大类ꎬ第Ⅰ大类则又

分为 ２ 个亚群ꎬ黄淮海北部地区自然居群属于Ⅰ̄１ 亚

群ꎬ其余 ３ 个自然居群属于另外 １ 个亚群ꎮ 不同自然

居群间遗传相似性(ＧＩ)较高ꎬ均超过了０.９２０ ０ꎬ说明

不同地区育种单位之间育种材料交换比较频繁ꎬ其中

黄淮海南部地区自然居群与长江中下游地区自然居

群遗 传 相 似 度 最 高 (０.９７８ ９)、 遗 传 距 离 最 小

(０.０２１ ３)ꎬ黄淮海中西部地区自然居群与长江中下游

地区自然居群遗传相似度最小(０.９２５ ２)、遗传距离最

大(０.０７７ ８)(表 ５)ꎮ 黄淮海中西部地区的育种单位

和其他育种单位之间育种材料交换相对较少ꎬ遗传相

似性最小ꎮ 基因流分析结果表明ꎬ分化系数(Ｆｓｔ ＝
０􀆰 ０５４)较低ꎬ基因流(Ｎｍ ＝９􀆰 ７２２)较高ꎬ说明不同自然

居群之间的遗传交换较多ꎮ
２.２.４　 ＳＳＲ 聚类分析及主坐标分析　 利用 １３５ 对引

物扩增出来的 ３６５ 个等位基因ꎬ运用 ＰｏｗｅｒＭａｒｋｅｒ
ｖｅｒｓｉｏｎ２.５ 基于 Ｎｅｉ’ ｓ １９８３ 基因距离绘制 １９２ 份大

豆品系的亲缘关系聚类图ꎬ从图中可以看出ꎬ１９２ 份

大豆品系被分为 ５ 大遗传类群(图 ３Ａ)ꎻ主坐标分析

(图 ３Ｂ)结果表明ꎬ第一主成分、第二主成分、第三主

成分分别解释了总变异的 ７􀆰 ６９％、６􀆰 ２３％、５􀆰 ５７％ꎬ
由图 ３ 可知ꎬ５ 个自然居群分散在不同的遗传类群

之中ꎬ较为分散ꎬ集中度较低ꎬ表明育种材料之间的

遗传交换较多ꎬ并且不同材料之间的遗传相似性高ꎮ
２.３　 黄淮海地区夏大豆区域试验参试品系粒形性

状位点分析

２.３.１　 群体结构分析　 从 ２０ 条染色体中各选取 ２
个基本不连锁的标记ꎬ经 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ２.２ 软件分析ꎬ
当Ｋ ＝ ５ 时ꎬ△Ｋ 最大(图 ４Ａ)ꎬ进而将群体划分为 ５
个亚群(图 ４Ｂ)ꎬ分别含有 ３７ 份、４１ 份、４４ 份、２８
份和 ４２ 份材料ꎮ 使用 Ｔａｓｓｅｌ ２.１ 软件绘制出 １３５
个标记位点间的连锁不平衡图(图 ４Ｃ)ꎬ图中ꎬ各
连锁群均有连锁不平衡位点存在ꎬ当连锁强度

(Ｄ’) >０􀆰 ５０ 时ꎬ位点分布较集中ꎬ存在不平衡位

点ꎬ颜色越红表明连锁不平衡现象越突出ꎬ此外ꎬ
同一连锁群或不同连锁群均有一定程度连锁不平

衡存在(图 ４Ｃ 斜线下方)ꎬ评价位点间存在显著连

锁不平衡的标准为Ｐ≤０􀆰 ０１ꎬ由图 ４Ｃ 可见连锁不

平衡位点较多ꎮ
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Ａ 为 ２０２０ 年种植于宿州(２０ＳＺ)的大豆粒长ꎻＢ 为 ２０２１ 年种植于宿州(２１ＳＺ)的大豆粒长ꎻＣ 为 ２０２２ 年种植于凤阳(２２ＦＹ)的大豆粒长ꎻＤ 为

２０２０ 年种植于宿州(２０ＳＺ)的大豆粒宽ꎻＥ 为 ２０２１ 年种植于宿州(２１ＳＺ)的大豆粒宽ꎻＦ 为 ２０２２ 年种植于凤阳(２２ＦＹ)的大豆粒宽ꎻＧ 为 ２０２０
年种植于宿州(２０ＳＺ)的大豆粒长粒宽比ꎻＨ 为 ２０２１ 年种植于宿州(２１ＳＺ)的大豆粒长粒宽比ꎻＩ 为 ２０２２ 年种植于凤阳(２２ＦＹ)的大豆粒长粒

宽比ꎮ
图 １　 粒长、粒宽、粒长粒宽比在 ３ 种环境下的频次分布图

Ｆｉｇ.１　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｉｎ ｌｅｎｇｔｈꎬ ｇｒａｉｎ ｗｉｄｔｈ ａｎｄ ｔｈｅ ｒａｔｉｏ ｏｆ ｇｒａｉｎ ｌｅｎｇｔｈ ｔｏ ｇｒａｉｎ ｗｉｄｔｈ ｉｎ ｔｈｒｅｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ
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表 ３　 粒形各性状多环境下的方差分析结果

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｖａｒｉａｎｃｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｒａｉｎ ｓｈａｐｅ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ

性状　 　 　 　 因素　 　 　 　 Ⅲ类平方和 自由度 均方 Ｆ 值 Ｐ 值

粒长 品系 ３５８.８８ １９１ １.８８０ ５６.３１０ <０.０００ １

环境 ８７.５４ ２ ４３.７７０ １ ３１１.７０９ <０.０００ １

品系×环境 ８８.９３ ３８２ ０.２３０ ６.９７６ <０.０００ １

粒宽 品系 １２８.９２ １９１ ０.６８０ ２７.２８０ <０.０００ １

环境 ４９.５９ ２ ２４.７９０ １ ００２.３９０ <０.０００ １

品系×环境 ６７.２６ ３８２ ０.１８０ ７.１２０ <０.０００ １

粒长粒宽比 品系 ３.６７ １９１ ０.０２０ ２１.１００ <０.０００ １

环境 ０.０８ ２ ０.０４０ ４５.４７０ <０.０００ １

品系×环境 １.２０ ３８２ ０.００３ ３.４５０ <０.０００ １

表 ４　 自然居群内遗传多样性分析

Ｔａｂｌｅ ４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｗｉｔｈｉｎ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

自然居群　 　 　 样本数 多态性位点
多态性百分率

(％) 等位基因数 有效等位基因数 Ｓｈａｎｎｏｎ’ｓ 信息指数

黄淮海北部地区 １６ １２８ ９４.８１ ２.４２９ ６ １.８５９ ５ ０.６５５ ５

黄淮海中东部地区 ４４ １２６ ９３.３３ ２.５２５ ９ １.９５０ ８ ０.６９０ ２

黄淮海中西部地区 １０ １１３ ８３.７０ ２.１１１ １ １.６８７ ８ ０.５４６ ５

黄淮海南部地区 ８５ １３０ ９６.３０ ２.６４４ ４ １.９２３ ０ ０.６９３ ２

长江中下游地区 ３７ １２７ ９４.０７ ２.５６３ ０ １.９２７ ２ ０.６８５ １

总体 １９２ １３２ ９７.７８ ２.７０３ ７ １.９５６ １ ０.７０９ ０

图 ２　 基于 Ｎｅｉ’ｓ遗传距离的黄淮海地区夏大豆区域试验参试品系的聚类图

Ｆｉｇ.２　 Ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｍａｐ ｏｆ ｓｕｍｍｅｒ ｓｏｙｂｅａｎ ｒｅｇｉｏｎａｌ ｔｅｓｔ ｌｉｎｅｓ ｉｎ Ｈｕａｎｇ￣Ｈｕａｉ￣Ｈａｉ ｒｅｇｉｏｎ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

表 ５　 自然居群间遗传相似度(ＧＩ)与遗传距离(ＧＤ)
Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｉｍｉｌａｒｉｔｙ (ＧＩ) ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ (ＧＤ) ｂｅｔｗｅｅｎ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

自然居群　 　 黄淮海北部地区 黄淮中东部地区 黄淮中西部地区 黄淮海南部地区 长江中下游地区

黄淮海北部地区 ０.９５３ ６ ０.９３１ ０ ０.９５４ １ ０.９５２ ９

黄淮中东部地区 ０.０４７ ６ ０.９３４ ０ ０.９７８ ２ ０.９７０ ７

黄淮中西部地区 ０.０７１ ５ ０.０６８ ３ ０.９４０ ４ ０.９２５ ２

黄淮海南部地区 ０.０４７ ０ ０.０２２ １ ０.０６１ ５ ０.９７８ ９

长江中下游地区 ０.０４８ ２ ０.０２９ ８ ０.０７７ ８ ０.０２１ ３
表中上三角数据为遗传相似度ꎻ下三角数据为遗传距离ꎮ
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Ａ:１９２ 份黄淮海地区夏大豆区域试验参试资源聚类图ꎻＢ:居群主坐标分析ꎮ
图 ３　 １９２ 份黄淮海地区夏大豆区域试验参试品系非加权平均配对法聚类图

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ １９２ ｓｕｍｍｅｒ ｓｏｙｂｅａｎ ｒｅｇｉｏｎａｌ ｔｅｓｔ ｌｉｎｅｓ ｉｎ Ｈｕａｎｇ￣Ｈｕａｉ￣Ｈａｉ ｒｅｇｉｏｎ ｂｙ ｎｏｎ￣ｗｅｉｇｈｔｅｄ ａｖｅｒａｇｅ ｍａｔｃｈｉｎｇ ｍｅｔｈｏｄ

１９７刘　 丽等:基于 ＳＳＲ 标记黄淮海地区夏大豆区域试验参试品系遗传多样性及粒形性状关联位点分析



Ａ:△Ｋ 随亚群数(Ｋ)的变化折线图ꎻＢ:１９２ 份大豆材料群体遗传结构图ꎻＣ:大豆 ２０ 个连锁群 ＳＳＲ 位点间的连锁不平衡分布ꎮ
图 ４　 群体结构分析图

Ｆｉｇ.４　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｄｉａｇｒａｍ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
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２.３.２　 粒形性状关联位点　 利用 Ｔａｓｓｅｌ ２.１ 软件将

归一化后的 Ｑ 值作为协变量ꎬ利用混合线性模型对

３ 种环境下的粒形性状进行关联定位ꎬ在 ３ 种环境

下共检测出 ８８ 个与粒形相关的位点ꎮ 其中与粒长

关联的位点 ３４ 个ꎬ与粒宽关联的位点 ３０ 个ꎬ与粒长

粒宽比关联的位点 ２４ 个ꎮ 进一步的分析结果表

明ꎬ共检测到 ４ 个位点在 ２ 种环境下存在关联ꎬ即
Ｓａｔｔ２４９、Ｓａｔ０７１、Ｓａｔｔ６２０、Ｓａｔｔ６１９(表 ６)ꎬ分别位于 １６
号、１９ 号、５ 号染色体中ꎬ并未检测出 ３ 种环境下共

有的位点ꎮ 表型贡献率为２.７０％~ １０􀆰 ３４％ꎮ 与粒长

相关的位点 Ｓａｔｔ２４９ 在 ２０ＳＺ、２２ＦＹ ２ 种环境中被同

时检测出ꎬ其中在 ２０ＳＺ 环境下表现为极显著关联

(Ｐ<０.００１ ０)ꎬ表明该位点可能是调控粒长表型的

主效位点ꎮ 在粒长粒宽比性状中ꎬ Ｓａｔｔ６１９ 可在

２０ＳＺ、２１ＳＺ ２ 种环境中被同时检测出ꎮ 此外ꎬ在

２１ＳＺ、２２ＦＹ ２ 种环境中ꎬ分别位于 １６ 号、１９ 号染色

体上的 Ｓａｔｔ６２０、Ｓａｔ＿０７１ ２ 个位点可被同时检测出与

粒长、粒宽、粒长粒宽比 ３ 性状相关ꎬ说明这 ２ 个位

点属于多效位点ꎮ

表 ６　 在 ２ 种环境中与粒形性状显著相关的位点

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｔｈｅ ｌｏｃｉ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｇｒａｉｎ ｓｈａｐｅ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｔｗｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ

性状　 　 　 位点　 染色体
基因位置
(ｃＭ) Ｐ 值 Ｒ２

(％) 环境

粒长 Ｓａｔｔ２４９ １６ １１.７４０ ０.００１ ０、０.０４７ ７ ６.６５、３.２３ ２０ＳＺ、２２ＦＹ

Ｓａｔ＿０７１ １９ ２０.７７９ ０.０１６ ４、０.００５ １ ８.０９、９.９４ ２１ＳＺ、２２ＦＹ

Ｓａｔｔ６２０ １６ ５３.７０５ ０.０２１ ６、０.０１４ ７ ２.７０、３.１４ ２１ＳＺ、２２ＦＹ

粒宽 Ｓａｔ＿０７１ １９ ２０.７７９ ０.０１１ ５、０.００５ ９ ８.５０、９.７２ ２１ＳＺ、２２ＦＹ

Ｓａｔｔ２４９ １６ １１.７４０ ０.００１ ０、０.０４７ ７ ６.６５、３.２３ ２０ＳＺ、２２ＦＹ

Ｓａｔｔ６２０ １６ ５３.７０５ ０.００８ ４、０.０２０ ２ ３.５１、２.８５ ２１ＳＺ、２２ＦＹ

粒长粒宽比 Ｓａｔｔ６１９ ５ ６９.２０６ ０.０１３ ３、０.００６ ２ ５.４５、６.３４ ２０ＳＺ、２１ＳＺ

Ｓａｔ＿０７１ １９ ２０.７７９ ０.０１１ ４、０.００３ ７ ８.６８、１０.３４ ２１ＳＺ、２２ＦＹ

Ｓａｔｔ６２０ １６ ５３.７０５ ０.００９ １、０.０１１ ２ ３.５１、３.３９ ２１ＳＺ、２２ＦＹ

２０ＳＺ、２１ＳＺ、２２ＦＹ 见表 ２ 注ꎮ Ｐ 值中 ２ 个数值分别为 ２ 种环境下该位点显著性检验值、Ｒ２中 ２ 个数值分别为 ２ 种环境下该位点的表型贡献率ꎮ

３　 讨论与结论

３.１　 黄淮海地区夏大豆区域试验参试品系遗传多

样性分析

　 　 遗传多样性指数是评价不同种质间性状变异的

一个综合指标[２５￣２７]ꎬ其值越高说明性状越丰富ꎬ越
均匀[２８]ꎮ 本研究所选引物对 １９２ 份育成品系均具

有多态性ꎬ等位基因数(Ｎａ)为２.７０３ ７ꎬ平均多态性

信息含量(ＰＩＣ)为０.３６８ ６ꎬ表现为中度多态性信息

引物[２９]ꎮ ５ 个自然居群的遗传多样性分析结果表

明ꎬ整个群体表现出较高的遗传多样性 ( ＰＰＢ＝
９７􀆰 ７８％ꎬＮａ＝ ２􀆰 ７０３ ７ꎬＮｅ ＝ １.９５６ １ꎬ Ｉ ＝ ０.７０９ ０)ꎮ
本研究依据育种区域将所选材料分为 ５ 个自然居

群ꎬ对各自然居群间的遗传相似度(ＧＩ)与遗传距离

(ＧＤ)进行分析ꎬ结果显示ꎬ自然居群间遗传相似度

(０.９２５ ２~０.９７８ ９) 较高ꎬ遗传距离 ＧＤ (０.０２１ ３~
０.０７７ ８)较小ꎬ陈琪[３０] 将选自黄淮海及南方地区共

１８５ 份大豆育成品种依据年份划分为 ５ 个亚群ꎬ分
别 为 １９２３－ １９７０、 １９７１－ １９８０、 １９８１－ １９９０、 １９９１－
２０００、２００１－２０１０ꎬ在１９９１－２０００、２００１－２０１０ 两亚群

间ꎬ遗传相似度(ＧＩ＝ ０.９８０ ７)最高ꎬ遗传距离(ＧＤ＝
０.０１９ ５)最小ꎬ其中遗传相似度(ＧＩ)略高于本研究

的结果(ＧＩ＝ ０.９７８ ９)ꎬ表明近年来黄淮海地区育成

材料交流频繁且较为稳定ꎬ遗传资源丰富ꎮ 虽然遗

传距离小ꎬ但我们仍可明显发现ꎬ长江中下游地区与

黄淮海南部两自然居群遗传相似度(ＧＩ＝ ０.９７８ ９)
最高ꎬ遗传距离(ＧＤ＝ ０.０２１ ３)最小ꎬ长江中下游地

区与黄淮海中西部地区两自然居群遗传相似度

(ＧＩ＝ ０.９２５ ２)最低ꎬ遗传距离(ＧＤ＝ ０.０７７ ８)最大ꎬ
可能是由于长江中下游地区育种单位与黄淮海南部

地区育种单位种质资源交换比较频繁ꎬ因此基因型

相似性更高ꎻ而长江中下游地区育种单位与黄淮海

中西部地区育种单位之间种质资源交换相对较少ꎬ
因此遗传差异较大ꎮ
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３.２　 黄淮海地区夏大豆区域试验参试品系粒形性

状关联位点

　 　 种子大小对产量起着至关重要的作用ꎬ解析其

遗传机制ꎬ对提高中国大豆单产有着重要意义ꎮ 而

大豆粒形是受环境影响的微效多基因控制的数量性

状ꎬ李河南等[３１]调查溧水中子黄豆(Ｐ １)×南农４９３￣１
(Ｐ ２)正反交的 Ｐ １、Ｐ ２、Ｆ１、Ｆ２ ∶ ３四世代粒长、粒宽数

据ꎬ结果表明粒长性状受主基因＋多基因共同控制ꎬ
粒宽性状受多基因控制ꎮ 本研究以黄淮海地区 １９２
份夏大豆品系为试验材料ꎬ对 ３ 年 ２ 点环境下的

ＳＬ、ＳＷ、ＳＬＷ 进行关联分析ꎬ结果表明ꎬ共有 ４ 个位

点在两环境下被同时检测出ꎬ分别位于 ５ 号、１６ 号

和 １９ 号染色体ꎬ其中 １９ 号染色体上的 Ｓａｔ＿０７１ 位

点表型贡献率为８.０９％~１０􀆰 ３４％ꎬ为主效遗传位点ꎮ
５ 号、１６ 号染色体上的相关位点ꎬ表型贡献率为

２.７０％~６􀆰 ６５％ꎬ为微效遗传位点ꎬ没有在 ３ 种环境

下被同时检测出的位点ꎬ表明粒形受环境影响较大ꎬ
国内外研究结果表明ꎬ粒形性状位点主要集中于 ６
号、１０ 号、１３ 号、１８ 号染色体中[３２￣３４]ꎮ
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