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　 　 摘要:　 大豆是光周期敏感作物ꎬ大豆的生育期除了受到环境条件的影响ꎬ还受到遗传因素的调控ꎮ 目前的研

究发现ꎬ调控大豆开花和成熟的位点包括 Ｅ１~Ｅ１２ 和 Ｊ 基因ꎬ其中 Ｅ１~ Ｅ４ 是调控大豆开花和成熟的主要基因ꎮ 本

研究鉴定了 ２５０ 份大豆材料的 Ｅ１~Ｅ４ 基因型及开花、成熟表型ꎬ通过关联分析发现ꎬＥ１、Ｅ３ 基因与始花期、成熟期

间的关系最密切ꎬ显性的 Ｅ１、Ｅ３ 基因均有延迟开花的作用ꎬ隐性变异由于功能部分或完全丧失ꎬ导致开花提前ꎮ 结

果显示ꎬ大豆基因型组合可分为 １０ 组ꎬ分别为 ｅ１￣ｎｌｅ２ｅ４、ｅ１￣ｎｌＥ２Ｅ３ｅ４、ｅ１￣ｎｌｅ２Ｅ４、ｅ１￣ｎｌＥ２Ｅ４、ｅ１￣ａｓＥ２Ｅ４、ｅ２ｅ３ｅ４、ｅ１￣
ａｓｅ２Ｅ４、Ｅ１ｅ２Ｅ４、Ｅ１Ｅ２ｅ３ｅ４、Ｅ１Ｅ２Ｅ４ꎬ不同基因型组合决定了大豆生育期的多样化和对不同生态区的适应性ꎮ 本研

究结果为分子设计育种提供了分子模型ꎬ对于培育特定生态区的大豆品种具有重要意义ꎮ
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中图分类号:　 Ｓ５６５.１０１　 　 　 文献标识码:　 Ａ　 　 　 文章编号:　 １０００￣４４４０(２０２４)１１￣１９９２￣０９

Ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍａｊｏｒ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ

ＬＩＵ Ｎｉａｎｘｉꎬ　 ＱＩＡＮ Ｘｕｅｙａｎꎬ　 ＱＩＵ Ｈｏｎｇｍｅｉꎬ　 ＬＩＵ Ｙｕｅꎬ　 ＬＩ Ｚｈｉꎬ　 ＬＩＵ Ｊｉａꎬ　 ＷＡＮＧ Ｙｉｎｇｎａｎꎬ　 ＴＡＮ Ｈｕａꎬ
ＬＩＵ Ｘｉａｏｄｏｎｇꎬ　 ＷＡＮＧ Ｙｕｍｉｎꎬ　 ＤＯＮＧ Ｙｉｎｇｓｈａｎꎬ　 ＬＩ Ｙｕｑｉｕ
(Ｊｉｌｉｎ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ (Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｃｅｎｔｅｒ ｏｆ Ｃｈｉｎａ)ꎬ Ｃｈａｎｇｃｈｕｎ １３００３３ꎬ Ｃｈｉｎａ)

　 　 Ａｂｓｔｒａｃｔ:　 Ｓｏｙｂｅａｎ ｉｓ ａ ｐｈｏｔｏｐｅｒｉｏｄ ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ｃｒｏｐ. Ｔｈｅ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｉｓ ｎｏｔ ｏｎｌｙ ａｆｆｅｃｔｅｄ ｂｙ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｃｏｎ￣
ｄｉｔｉｏｎｓꎬ ｂｕｔ ａｌｓｏ ｒｅｇｕｌａｔｅｄ ｂｙ ｇｅｎｅｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ. Ａｔ ｐｒｅｓｅｎｔꎬ Ｅ１－Ｅ１２ ａｎｄ Ｊ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｔｏ ｒｅｇｕｌａｔｅ ｔｈｅ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ａｎｄ ｒｉｐｅ￣
ｎｉｎｇ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎꎬ ａｍｏｎｇ ｗｈｉｃｈ Ｅ１－Ｅ４ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｇｅｎｅｓ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ ｔｈｅ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ａｎｄ ｒｉｐｅｎｉｎｇ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ２５０
ｓｏｙｂｅａｎ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｗｉｔｈ Ｅ１－Ｅ４ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ａｎｄ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｓ ｗｅｒｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ. Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ
ｔｈａｔ Ｅ１ ａｎｄ Ｅ３ ｇｅｎｅｓ ｗｅｒｅ ｍｏｓｔ ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ａｎｄ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｓｔａｇｅｓ. Ｄｏｍｉｎａｎｔ Ｅ１ ａｎｄ Ｅ３ ｇｅｎｅｓ ｄｅｌａｙｅｄ
ｆｌｏｗｅｒｉｎｇꎬ ｗｈｉｌｅ ｒｅｃｅｓｓｉｖｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｃａｕｓｅｄ ｅａｒｌｙ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｄｕｅ ｔｏ ｐａｒｔｉａｌ ｏｒ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｌｏｓｓ ｏｆ ｆｕｎｃｔｉｏｎ. Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｓｏｙｂｅａｎ
ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｄｉｖｉｄｅｄ ｉｎｔｏ １０ ｇｒｏｕｐｓꎬ ｎａｍｅｌｙ ｅ１￣ｎｌｅ２ｅ４ꎬ ｅ１￣ｎｌＥ２Ｅ３ｅ４ꎬ ｅ１￣ｎｌｅ２Ｅ４ꎬ ｅ１￣ｎｌＥ２Ｅ４ꎬ ｅ１￣ａｓＥ２Ｅ４ꎬ
ｅ２ｅ３ｅ４ꎬ ｅ１￣ａｓｅ２Ｅ４ꎬ Ｅ１ｅ２Ｅ４ꎬ Ｅ１Ｅ２ｅ３ｅ４ꎬ Ｅ１Ｅ２Ｅ４. Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｔｈｅ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ
ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ ａｎｄ ｉｔｓ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ ｔｏ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｚｏｎｅｓ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ ｍｏｄｅｌ
ｆｏｒ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄｅｓｉｇｎ ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｆｏｒ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｓｏｙｂｅａｎ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｉｎ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｚｏｎｅｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: 　 ｓｏｙｂｅａｎꎻ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄꎻ ｇｅｎｏｔｙｐｅꎻ
ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｍｏｄｅｌ

　 　 大豆在全世界范围内的分布较广泛ꎬ从 ５３°Ｎ
到 ３５°Ｓ 的区域都有大豆种植ꎮ 虽然大豆分布范围

广泛、适应能力较强ꎬ但是对于具体大豆品种而言ꎬ
适种范围非常有限[１]ꎮ 主要原因是大豆是非常典
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型的光周期敏感作物ꎬ尤其体现在纬度差异上ꎬ每一

纬度的光周期差异会造成大豆的敏感性ꎬ导致单一

大豆品种的生态适应区非常狭窄ꎬ不能被广泛种植ꎮ
大豆生育期是受到光周期调控的重要生态指标之

一ꎬ不仅会影响大豆产量ꎬ还会影响大豆的品质ꎮ 除

了受到环境影响ꎬ大豆生育期主要受到遗传因素的

调控ꎬ借助经典正向遗传学手段研究发现ꎬ调控大豆

生育期的位点主要有 Ｅ１~ Ｅ１２ 和 Ｊ[２￣３]ꎬ目前人们已

经克隆并进行功能解析的有 Ｅ１、Ｅ２、Ｅ３、Ｅ４、Ｅ９、
Ｅ１０、Ｅ１１ 和 Ｊ 基因[４￣１７]ꎬ其中 Ｅ１、Ｅ２、Ｅ３、Ｅ４ 是研究

较深入、应用较多的大豆生育期基因ꎮ
Ｅ４ 基因是最先被克隆的大豆生育期基因ꎬ该基

因是大豆光敏色素 Ａ 基因之一(ＧｍｐｈｙＡ２)ꎬ编码光

敏色素蛋白ꎬ其隐性等位变异位点的形成原因是控

制该位点的基因 ＧｍｐｈｙＡ２ 的第 １ 个外显子存在 １
个长末端重复序列(Ｌｏｎｇ ｔｅｒｍｉｎａｌ ｒｅｐｅａｔꎬＬＴＲ)型反

转录转座子插入ꎬ从而造成功能丧失[７]ꎮ Ｅ４ 基因中

存在 ｅ４￣ｋｅｓ、ｅ４￣ＳＯＲＥ１、ｅ４￣ｋａｍ、ｅ４￣ｏｔｏ 和 ｅ４￣ｔｓｕ 等 ４
个隐性等位变异[１８￣１９]ꎮ 作为大豆光敏色素 Ａ 基因

(ＧｍｐｈｙＡ３)的另一个拷贝ꎬＥ３ 是第 ２ 个被克隆的大

豆生育期基因[２]ꎮ Ｅ３ 和 Ｅ４ 基因的不同等位变异组

合控制着大豆品种在高纬度地区的光周期不敏感

性ꎬ决定了大豆品种在高纬度地区的生态适应区域ꎮ
Ｅ３ 基因编码区包含 ４ 个外显子ꎬ编码长度为 １ １３０
个氨基酸的蛋白质ꎬＥ３ 基因存在 Ｅ３￣Ｍｉ、Ｅ３￣Ｈａ、ｅ３￣
ｔｒ、ｅ３￣ｍｏ、ｅ３￣ｎｓ 和 ｅ３￣ｆｓ 等 ６ 种等位变异类型ꎬ其中

Ｅ３￣Ｍｉ、Ｅ３￣Ｈａ 和 ｅ３￣ｔｒ 型较常见[１８ꎬ２０]ꎮ
Ｅ２ 基因为拟南芥 ＧＩ(ＧＩＧＡＮＴＥＡ)的同源基因

ＧｍＧＩａꎬ是第 ３ 个被克隆的大豆生育期基因[６]ꎮ Ｅ２
基因是生物钟相关基因ꎬ在 ＣＯ￣ＦＴ 光周期调控途径

中起到重要作用ꎬ作用于 ＣＯ 和 ＦＴ 的上游ꎬ无论在

长日照还是短日照条件下都呈现周期性节律表达ꎮ
目前发现的 Ｅ２ 基因变异类型[１８] 有 ｅ２￣ｄｌ、ｅ２￣ｎｓ 和

ｅ２￣ｉｎꎬ其中 ｅ２￣ｎｓ 型最常见ꎮ Ｅ１ 是第 ４ 个被解析且

对大豆生育期影响最大的基因ꎮ Ｘｉａ 等[４] 通过精细

定位将该基因定位到单基因水平ꎬ克隆了 １７.４ ｋｂ
区域内唯一的候选基因(Ｅ１)ꎬＥ１ 基因中存在 ｅ１￣ｆｓ、
ｅ１￣ａｓ、ｅ１￣ｎｌ 及 ｅ１￣ｂ３ａ ４ 种等位变异基因型ꎮ Ｅ１ 是

豆科作物所特有的基因ꎬ在长日照条件下会抑制开

花ꎬ且呈现昼夜节律性表达ꎬ对开花期的作用大于对

成熟期的作用ꎮ
Ｅ１、Ｅ２、Ｅ３、Ｅ４ 是最早被解析的大豆生育期相关

的主效基因ꎬ而且 Ｅ１~Ｅ４ 位点的不同等位基因型不

仅调控大豆的生育期ꎬ还决定着大豆的生态适应性ꎮ
各国研究者先后对其国内不同生态区的大豆品种进

行了 Ｅ１~Ｅ４ 基因型鉴定与分析ꎬ根据表型将大豆品

种划分为不同组别ꎬ用于生产中品种的定向选育、熟
期划分、精准育种等方面[１８￣２８]ꎮ 为了研究 Ｅ 系列基

因位点与农艺性状间的关系ꎬ２０１６ 年 Ａｂｕｇａｌｉｅｖａ
等[２５]鉴定了来自不同地区和国家的 １２０ 个大豆资

源ꎬ发现主要基因组合是 ｅ１￣ａｓ / ｅ２ / Ｅ３ / Ｅ４ꎬ当 Ｅ３、Ｅ４
位点为显性时ꎬ大豆资源在不同区域都表现出高产ꎮ
２０１７ 年 Ｌａｎｇｅｗｉｓｃｈ 等[２６] 鉴定了 ２３８ 个大豆品种

(系)的 Ｅ１~ Ｅ３ 基因型ꎬ发现 ７０％的北美祖先种都

是 ｅ１￣ａｓ 型ꎬＥ２ 主要存在于农家种和中国大豆品种

中ꎬ而北美祖先种中 ７１％都是 Ｅ２ 基因型ꎮ ２０２３ 年

Ｙｅｒｚｈｅｂａｙｅｖａ 等[２７] 对来自哈萨克斯坦的 １１ 个群体

及 ６６７ 份后代材料的生育期表型和基因型进行了调

查、鉴定ꎬ通过分析ꎬ将基因型分为 １０ 组ꎬ发现超短

生育期组 ＭＧ００ 与 ｅ１ｅ３ Ｅ４ ｅ７ 间的关联度最高ꎬ早
熟组 ＭＧ０ 与 ｅ１ｅ３ Ｅ４ ｅ７ 间的关联度最高ꎮ 本研究

拟对 ３００ 份大豆资源进行生育期表型鉴定及 Ｅ１ ~
Ｅ４ 基因等位变异分析ꎬ探索 Ｅ１ ~ Ｅ４ 基因等位变异

与大豆生育期基因间的关系ꎬ并用分子生物学手段

构建大豆的生育期分子预测模型ꎬ与生态适应性研

究结合ꎬ以期为中国大豆生育区划分、区域适应性分

析提供参考ꎬ本研究结果对实现高效、定向、精准的

分子设计育种、推动大豆产业发展具有重要意义ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 供试材料

２５０ 份栽培大豆材料由吉林省农业科学院大豆

研究所栽培大豆资源课题组提供ꎮ
１.２　 表型性状的调查与鉴定

２０１７－２０１９ 年将 ２５０ 份大豆资源种植于吉林省

公主岭市ꎬ春季播种ꎬ行长 ４􀆰 ５０ ｍꎬ垄距 ０􀆰 ６５ ｍꎬ每
行播种 ６０ 粒ꎮ 出苗后调查出苗期 (ＶＥ)、始花期

(Ｒ１)、成熟期(Ｒ８)等数据ꎮ
１.３　 ＤＮＡ 提取与引物设计

采用改良的十六烷基三甲基溴化铵(ＣＴＡＢ)法
提取叶片 ＤＮＡꎮ 取适量叶片放入 ２ ｍＬ 离心管中ꎬ
用液氮速冻后将组织打碎ꎬ分别加入６００~８００ μＬ 预

热(６５ ℃)的 ＣＴＡＢ 溶液、１０ μＬ β￣巯基乙醇ꎬ６５ ℃
放置 ４０ ｍｉｎꎬ中间晃动 ２ 次并加入６００~８００ μＬ 三氯
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甲烷￣异戊醇混合溶液 (体积 比＝ ２４ ∶ １ ) 混匀ꎬ
１２ ０００ ｇ 室温离心 ３０ ｍｉｎ 后ꎬ取上清液(约 ５００ μＬ)
转移到新的 ２ ｍＬ 离心管中ꎬ加入 ４２０ μＬ 异丙醇混

匀ꎬ室温放置 １ ｈꎬ１２ ０００ ｇ 离心 ３０ ｍｉｎꎬ弃上清液并

加入 ８００ μＬ ７５％乙醇洗涤沉淀ꎬ１２ ０００ ｇ 室温离心

１ ｍｉｎꎬ倒掉乙醇后在室温下晾干ꎬ加入 ８０ μＬ 去离

子水溶解 ＤＮＡꎮ 用 Ｎａｎｏ Ｄｒｏｐ ２０００ 超微量分光光

度计检测 ＤＮＡ 浓度ꎮ 用于检测 Ｅ１~Ｅ４ 基因型的引

物参考前人使用的 ＣＡＰＳ、ｄＣＡＰＳ、ＩｎＤｅｌ 等引物[２８]ꎬ
引物序列由吉林省库美生物科技有限公司合成ꎮ
１.４　 ＰＣＲ 反应体系与酶切反应体系

ＰＣＲ 反应体系:０􀆰 ８ μＬ(１０ μｍ)引物ꎬ５􀆰 ０ μＬ
ＤＮＡ 聚合酶[２×ＥａｓｙＴａｑ 􀅺 ＰＣＲ ＳｕｐｅｒＭｉｘ(＋ｄｙｅ)]ꎬ
１􀆰 ０ μＬ 模板ＤＮＡ(５０ ｎｇ)ꎬ用 ｄｄＨ２Ｏ 补足至 １０􀆰 ０ μＬꎮ

ＰＣＲ 反应条件: ９５ ℃预变性 ３ ｍｉｎꎻ９４ ℃变性 １５
ｓꎬ５２~５６ ℃复性 ２０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ４５ ｓꎬ循环 ３５ 次ꎮ

限制性酶切反应体系:０􀆰 ５ μＬ ＰＣＲ 产物ꎬ１􀆰 ０
μＬ 限制性内切酶ꎬ１􀆰 ０ μＬ １０×ｂｕｆｆｅｒꎬ 用 ｄｄＨ２Ｏ 补

足体积至 ２０􀆰 ０ μＬꎬ于 ３７ ℃反应 ２~３ ｈꎮ 通过 １０％
变性聚丙烯酰胺凝胶电泳检测酶切产物ꎮ
１.５　 基因型鉴定方法

参照刘月等[２８] 的 Ｅ１ ~ Ｅ４ 基因型鉴定方法ꎬ根
据 ＰＣＲ 扩增产物及酶切反应产物大小鉴定生育期

基因型ꎮ
１.６　 统计分析

用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ ２０ 软件进行相关性分析ꎬ选择

Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系数分析分类变量ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 大豆始花期、成熟期表型的调查

２５０ 份大豆种质资源于２０１７－２０１９ 年种植于吉

林省公主岭市ꎬ出苗后调查出苗期ꎬ用于生育期数据

分析ꎮ 在大豆生长期ꎬ对其出苗期(ＶＥ)、始花期

(Ｒ１)、成熟期(Ｒ８)进行调查ꎮ 结果表明ꎬ大豆始花

期在各年间表现稳定ꎬ由图 １Ａ、图 １Ｂ 可以看出ꎬ
２０１７ 年的始花期与 ２０１８ 年、２０１９ 年较为一致ꎮ 由

于受到品种差异、环境及气候的影响ꎬ成熟期的表现

不尽相同ꎬ但各年间相对较为稳定ꎮ
２.２　 大豆生育期基因型的鉴定

对 ２５０ 份大豆材料进行生育期 Ｅ１ ~ Ｅ４ 基因型

的鉴定ꎬ从 Ｅ１ 基因中共鉴定出 ３ 个等位变异ꎬ分别

为 Ｅ１、ｅ１￣ａｓ、ｅ１￣ｎｌꎮ Ｅ１ 位点上的显性基因型(Ｅ１)

最多ꎬ占 ４８％ꎻｅ１￣ａｓ 与 ｅ１￣ｎｌ 的等位变异数量相等ꎬ
占比均为 ２６％(图 ２Ａ、图 ２Ｅ)ꎮ 从 Ｅ２ 基因中共鉴定

出 ２ 个等位变异ꎬ分别为 Ｅ２、ｅ２ꎬ其中 ｅ２ 占比最高ꎬ
达 ８２％ꎬＥ２ 占比为 １８％(图 ２Ｂ、图 ２Ｆ)ꎮ 从编码光

敏色素 ＰｈｙＡ 的 Ｅ３ 基因中共鉴定出 ５ 个等位变异ꎬ
分别为 Ｅ３￣Ｈａ、Ｅ３￣Ｍｉ、ｅ３￣ｔｒ、ｅ３￣ｍｏ、ｅ３￣ｆｓꎬ其中 Ｅ３￣Ｈａ
等位变异占 ２６％ꎬＥ３￣Ｍｉ 等位变异占 １９％ꎬｅ３￣ｔｒ 等位

变异占 ４７％ꎬｅ３￣ｍｏ 等位变异占 ７％ꎬｅ３￣ｆｓ 等位变异

较少ꎬ仅占 １％ (图 ２Ｃ、图 ２Ｇ)ꎮ 从编码光敏色素

ＰｈｙＡ 的 Ｅ４ 基因中共鉴定出 ２ 个等位变异ꎬ分别为

Ｅ４ 和 ｅ４￣ＳＯＲＥ１ꎬ其中 Ｅ４ 占 ９４％ꎬ ｅ４￣ＳＯＲＥ１ 仅占

６％(图 ２Ｄ、图 ２Ｈ)ꎮ
２.３　 大豆生育期基因型及表型的关联分析

对上述资源的生育期基因 Ｅ１、Ｅ２、Ｅ３、Ｅ４ 的

来源地、始花期、生育期及生殖生长期进行了相关

性分析ꎮ 表 １ 表明ꎬＥ１ 基因与生殖生长期显著相

关ꎬ与种质来源地、始花期极显著相关ꎮ Ｅ１ 基因是

已知生育期相关基因中对始花期影响最大的基

因ꎬ具有抑制开花的作用ꎮ Ｅ１ 编码功能型蛋白质ꎬ
ｅ１￣ａｓ 编码功能部分缺失型蛋白质ꎬｅ１￣ｎｌ 变异类型

蛋白质功能完全缺失ꎮ Ｅ１ 调控的始花期平均为

５１.４５ ｄꎬｅ１￣ａｓ 品种的平均始花期为 ３６.５１ ｄꎬｅ１￣ｎｌ
品种的平均始花期为 ３７.３３ ｄ(图 ３Ａ)ꎮ 由此可见ꎬ
在延迟开花功能方面ꎬＥ１>ｅ１￣ｎｌ>ｅ１￣ａｓꎬ在促进大豆

开花功能方面ꎬｅ１￣ａｓ>ｅ１￣ｎｌ>Ｅ１ꎮ Ｅ１ 基因型的大豆

材料平均生育期为 １１８.１４ ｄꎬｅ１￣ａｓ 基因型的大豆

材料平均生育期为 １０９.２３ ｄꎬｅ１￣ｎｌ 基因型的大豆

材料平均生育期为 １１５.１４ ｄ(图 ３Ｃ)ꎮ 由此可见ꎬ
含有显性 Ｅ１ 位点的大豆品种开花迟、成熟晚ꎮ Ｅ１
基因型大豆材料的平均生殖生长期为 ７２. ３２ ｄꎬ
ｅ１￣ａｓ基因型大豆材料的平均生殖生长期为 ７２.７０
ｄꎬｅ１￣ｎｌ 基因型大豆材料的平均生殖生长期为

７７􀆰 ７１ ｄꎮ 此外ꎬ品种来源地与 Ｅ１ 基因型紧密相

关ꎬ在 ６４ 份含有 ｅ１￣ｎｌ 基因型的材料中ꎬ２３ 份来源

于黑龙江省ꎬ３１ 份来源于吉林省ꎬ４ 份来源于辽宁

省ꎻ在 ６５ 份含有 ｅ１￣ａｓ 基因型的材料中ꎬ２９ 份来源

于黑龙江省ꎬ１８ 份来源于吉林省ꎻ在含有 Ｅ１ 基因

型的 １２１ 份材料中ꎬ来自黑龙江省的材料有 １４
份ꎬ来自吉林省的材料有 ４７ 份ꎬ来自南方、黄淮地

区的材料有 ２９ 份(表 ２)ꎮ 由此可见ꎬ大多数含有

ｅ１￣ａｓ、ｅ１￣ｎｌ基因型的大豆材料来自黑龙江省、吉林

省等地区ꎮ
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Ａ: ２０１７ 年与 ２０１８ 年大豆始花期数据拟合结果ꎻＢ:２０１７ 年与 ２０１９ 年大豆始花期数据拟合结果ꎻＣ: ２０１７ 年与 ２０１８ 年大豆成熟期数据拟合

结果ꎻＤ:２０１７ 年与 ２０１９ 年大豆成熟期数据拟合结果ꎮ
图 １　 ２０１７－２０１９ 年大豆始花期及成熟期数据拟合结果

Ｆｉｇ.１　 Ｄａｔａ ｆｉｔｔｉｎｇ ｏｆ ｉｎｉｔｉａｌ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｓｔａｇｅ ａｎｄ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｓｔａｇｅ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｆｒｏｍ ２０１７ ｔｏ ２０１９

Ａ:Ｅ１ 等位基因变异频率ꎻＢ:Ｅ２ 等位基因变异频率ꎻＣ:Ｅ３ 等位基因变异频率ꎻＤ:Ｅ４ 等位基因变异频率ꎻＥ:Ｅ１ 等位基因变异分布比例ꎻＦ:Ｅ２
等位基因变异分布比例ꎻＧ:Ｅ３ 等位基因变异分布比例ꎻＨ:Ｅ４ 等位基因变异分布比例ꎮ

图 ２　 大豆种质资源生育期基因型频率

Ｆｉｇ.２　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ｏｆ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ

　 　 Ｅ３ 与始花期、生育期呈极显著相关ꎮ Ｅ３￣Ｍｉ 基
因型大豆材料的平均始花期为 ４５.５２ ｄꎬＥ３￣Ｈａ 基因

型大豆材料平均始花期为 ５３.４０ ｄꎬｅ３￣ｔｒ 基因型大豆

材料的平均始花期为 ３９.５９ ｄꎬｅ３￣ｍｏ 基因型大豆材

料的平均始花期为 ４０􀆰 ６３ ｄꎬｅ３￣ｆｓ 基因型大豆材料

的平均始花期为 ３１.５０ ｄꎮ 由此可见ꎬ在延长始花期

功能上ꎬＥ３￣Ｈａ>Ｅ３￣Ｍｉ>ｅ３￣ｍｏ>ｅ３￣ｔｒ>ｅ３￣ｆｓꎮ 相反ꎬ促
进开花的功能则表现为ｅ３￣ｆｓ>ｅ３￣ｔｒ>ｅ３￣ｍｏ>Ｅ３￣Ｍｉ>
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表 １　 生育期基因与始花期、成熟期及种质来源间的相关性分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅ ｇｅｎｅｓ ｗｉｔｈ ｉｎｉｔｉａｌ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｓｔａｇｅꎬ ｍａｔｕｒｉｔｙ ｓｔａｇｅ ａｎｄ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｓｏｕｒｃｅｓ

类别　 　
相关系数

Ｅ１ Ｅ２ Ｅ３ Ｅ４ 来源地 始花期 生育期 生殖生长期

Ｅ１ １.０００

Ｅ２ ０.０５０ １.０００

Ｅ３ ０.０８８ ０.１０１ １.０００

Ｅ４ ０.１０７ ０.０２８ ０.１２２ １.０００

来源地 ０.２０４∗∗ ０.００４ ０.０４０ ０.１０３ １.０００

始花期 ０.３９０∗∗ ０.１３７∗ ０.１９６∗∗ ０.０９２ ０.３６４∗∗ １.０００

生育期 ０.１２０ ０.０２４ ０.１７８∗∗ ０.０３４ ０.０６７ ０.６２３∗∗ １.０００

生殖生长期 ０.１７３∗ ０.０６６ ０.１１２ ０.０００ ０.２６４∗∗ ０.１３４∗ ０.６８８∗∗ １.０００
∗、∗∗分别表示显著(Ｐ<０􀆰 ０５)、极显著(Ｐ<０􀆰 ０１)相关ꎮ

Ａ: Ｅ１ 不同等位基因型的始花期ꎻＢ: Ｅ３ 不同等位基因型的始花期ꎻＣ:Ｅ１ 不同等位基因型的平均生育期ꎻＤ:Ｅ３ 不同等位基因型的成熟期ꎮ
ＶＥ￣Ｒ８:出苗期至成熟期ꎮ

图 ３　 Ｅ１、Ｅ３ 基因不同等位变异的大豆始花期和生育期

Ｆｉｇ.３　 Ｔｈｅ ｉｎｉｔｉａｌ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｓｔａｇｅ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｌｌｅｌｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｅ１ ａｎｄ Ｅ３ ｇｅｎｅｓ

Ｅ３￣Ｈａꎮ Ｅ３￣Ｍｉ 基因型大豆材料的平均生育期为

１１６.３５ ｄꎬＥ３￣Ｈａ 基因型大豆材料的平均生育期为

１２０.６１ ｄꎬ ｅ３￣ｔｒ 基因型大豆材料的平均生育期为

１０８.２５ ｄꎬｅ３￣ｍｏ 基因型大豆材料的平均生育期为

１１３.１７ ｄꎬ ｅ３￣ｆｓ 基因型大豆材料的平均生育期为

１０４.５０ ｄꎮ 在延长生育期功能方面ꎬＥ３￣Ｈａ>Ｅ３￣Ｍｉ>
ｅ３￣ｍｏ>ｅ３￣ｔｒ>ｅ３￣ｆｓꎮ 品种来源地与始花期、生殖生长

期呈极显著相关ꎮ 经鉴定发现ꎬ２５０ 份材料中有 ４６
份材料含有显性 Ｅ２ 基因型ꎬ２０４ 份材料均为 Ｅ２ 基

因型ꎻ２３６ 份材料 Ｅ４ 位点均为显性基因型ꎬ仅有 １４
个大豆材料为 Ｅ４ 基因型ꎬ且多数为黑龙江的大豆

品种ꎮ
２.４　 基因型分组

基于 Ｅ１~Ｅ４ 基因的等位变异情况ꎬ将 ２５０ 份大

豆材 料 分 为 １０ 个 组 合ꎬ 分 别 为 ｅ１￣ｎｌｅ２ｅ４、 ｅ１￣
ｎｌＥ２Ｅ３ｅ４、ｅ１￣ｎｌｅ２Ｅ４、ｅ１￣ｎｌＥ２Ｅ４、ｅ１￣ａｓＥ２Ｅ４、ｅ２ｅ３ｅ４、ｅ１￣
ａｓｅ２Ｅ４、Ｅ１ｅ２Ｅ４、Ｅ１Ｅ２ｅ３ｅ４、Ｅ１Ｅ２Ｅ４(表 ２)ꎮ ｅ１￣ｎｌｅ２ｅ４
组包括 ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋ｅ４￣ＳＯＲＥ１、ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋ｅ４￣
ＳＯＲＥ１、ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｈａ＋ｅ４￣ＳＯＲＥ１、ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋
ｅ４￣ＳＯＲＥ１ 这 ４ 种基因型ꎬ该组共有 ５ 个材料ꎬ占总材

料数的 ２％ꎬ其中 ３ 个材料来源于黑龙江省ꎬ２ 个材料

来源于吉林省ꎮ ｅ１￣ｎｌＥ２Ｅ３ｅ４ 组只包含 １ 个来自黑龙
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江省的大豆材料ꎬ基因型为 ｅ１￣ｎｌ ＋Ｅ２ ＋Ｅ３￣Ｍｉ ＋ ｅ４￣
ＳＯＲＥ１ꎮ ｅ１￣ｎｌｅ２Ｅ４ 组包括 ４ 种基因型ꎬ分别为 ｅ１￣ｎｌ＋
ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋Ｅ４、ｅ１￣ｎｌ ＋ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋Ｅ４、ｅ１￣ｎｌ ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋
Ｅ４、ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｈａ＋Ｅ４ꎮ ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋Ｅ４ 基因型

的 ２７ 个材料的平均始花期为(３６􀆰 ０６±２􀆰 ００) ｄꎬ平均

生育期为(１０５􀆰 ２３±７􀆰 ３７) ｄꎻｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋Ｅ４ 基因

型的 ２ 个材料的平均始花期为(３０􀆰 ６７±１􀆰 ２６) ｄꎬ平均

生育期为(８９􀆰 ３３±９􀆰 ０７) ｄꎻｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋Ｅ４ 基因

型的 ８ 个材料的平均始花期为(３８􀆰 ５４±１􀆰 ６６) ｄꎬ平均

生育期为(１２０􀆰 ３８±５􀆰 ５８) ｄꎻｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｈａ＋Ｅ４ 基因

型的 １１ 个材料的平均始花期为(３９􀆰 ４４±１􀆰 ４５) ｄꎬ平
均生育期为(１１５􀆰 ６４±５􀆰 ４０) ｄꎮ 从始花期和生育期数

据看出ꎬ在促进开花功能方面ꎬｅ３￣ｆｓ>ｅ３￣ｔｒ( ｅ３￣ｍｏ) >
Ｅ３￣Ｍｉ>Ｅ３￣Ｈａꎮ ｅ１￣ｎｌＥ２Ｅ４ 组共有 ３ 种基因型ꎬ分别为

ｅ１￣ｎｌ＋Ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋Ｅ４、ｅ１￣ｎｌ＋Ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋Ｅ４、ｅ１￣ｎｌ ＋Ｅ２＋
Ｅ３￣Ｈａ＋Ｅ４ꎬ共 １０ 个材料ꎬ其中有 ７ 个来自吉林省ꎬ２
个来自黑龙江省ꎬ１ 个来自黄淮地区ꎮ

表 ２　 基因型的分组信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｒｏｕｐｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ

分组　 　 基因型组合　 　 资源数量
(个) 资源来源地及数量　 　 　 　 　 　 　 　

ｅ１￣ｎｌｅ２ｅ４ ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋ｅ４￣ＳＯＲＥ１ １ 黑龙江省ꎬ１个

ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋ｅ４￣ＳＯＲＥ１ ２ 黑龙江省ꎬ１个ꎻ吉林省ꎬ１个

ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｈａ＋ｅ４￣ＳＯＲＥ１ １ 黑龙江省ꎬ１个

ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋ｅ４￣ＳＯＲＥ１ １ 吉林省ꎬ１个

ｅ１￣ｎｌＥ２Ｅ３ｅ４ ｅ１￣ｎｌ＋Ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋ｅ４￣ＳＯＲＥ１ １ 黑龙江省ꎬ１个

ｅ１￣ｎｌｅ２Ｅ４ ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋Ｅ４ ２７ 黑龙江省ꎬ１５个ꎻ吉林省ꎬ６个ꎻ辽宁省ꎬ３个ꎻ欧洲ꎬ２个ꎻ加拿大ꎬ１个

ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋Ｅ４ ２ 吉林省ꎬ１个ꎻ欧洲ꎬ１个

ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋Ｅ４ ８ 吉林省ꎬ８个

ｅ１￣ｎｌ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｈａ＋Ｅ４ １１ 黑龙江省ꎬ２个ꎻ吉林省ꎬ７个ꎻ辽宁省ꎬ１个ꎻ日本ꎬ１个

ｅ１￣ｎｌＥ２Ｅ４ ｅ１￣ｎｌ＋Ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋Ｅ４ ７ 黑龙江省ꎬ１个ꎻ吉林省ꎬ５个ꎻ黄淮地区ꎬ１个

ｅ１￣ｎｌ＋Ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋Ｅ４ １ 吉林省ꎬ１个

ｅ１￣ｎｌ＋Ｅ２＋Ｅ３￣Ｈａ＋Ｅ４ ２ 黑龙江省ꎬ１个ꎻ吉林省ꎬ１个

ｅ１￣ａｓＥ２Ｅ４ ｅ１￣ａｓ＋Ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋Ｅ４ ３ 黑龙江省ꎬ２个ꎻ吉林省ꎬ１个

ｅ１￣ａｓ＋Ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋Ｅ４ ３ 黑龙江省ꎬ２个ꎻ日本ꎬ１个

ｅ１￣ａｓ＋Ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋Ｅ４ ２ 吉林省ꎬ１个ꎻ辽宁省ꎬ１个

ｅ１￣ａｓ＋Ｅ２＋Ｅ３￣Ｈａ＋Ｅ４ １ 美国ꎬ１个

ｅ１￣ａｓ＋Ｅ２＋ｅ３￣ｆｓ＋Ｅ４ １ 黑龙江省ꎬ１个

ｅ２ｅ３ｅ４ ｅ１￣ａｓ＋ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋ｅ４￣ＳＯＲＥ１ ４ 黑龙江省ꎬ４个

Ｅ１＋ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋ｅ４￣ＳＯＲＥ１ ３ 黑龙江省ꎬ２个ꎻ美国ꎬ１个

ｅ１￣ａｓｅ２Ｅ４ ｅ１￣ａｓ＋ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋Ｅ４ ２５ 黑龙江省ꎬ１１个ꎻ吉林省ꎬ８个ꎻ辽宁省ꎬ１个ꎻ欧洲ꎬ２个ꎻ美国ꎬ２个ꎻ内蒙古自治区ꎬ１个

ｅ１￣ａｓ＋ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋Ｅ４ ２ 内蒙古自治区ꎬ１个ꎻ欧洲ꎬ１个

ｅ１￣ａｓ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋Ｅ４ ６ 黑龙江省ꎬ２个ꎻ吉林省ꎬ３个ꎻ美国ꎬ１个

ｅ１￣ａｓ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｈａ＋Ｅ４ １７ 黑龙江省ꎬ６个ꎻ吉林省ꎬ５个ꎻ辽宁省ꎬ１个ꎻ内蒙古自治区ꎬ１个ꎻ欧洲ꎬ１个ꎻ美国ꎬ３个

ｅ１￣ａｓ＋ｅ２＋ｅ３￣ｆｓ＋Ｅ４ １ 黑龙江省ꎬ１个

Ｅ１ｅ２Ｅ４ Ｅ１＋ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋Ｅ４ ３７ 黑龙江省ꎬ５个ꎻ吉林省ꎬ１０个ꎻ辽宁省ꎬ１０ 个ꎻ日本ꎬ２ 个ꎻ黄淮地区ꎬ５ 个ꎻ南方地区ꎬ２ 个ꎻ
美国ꎬ１个ꎻ欧洲ꎬ２个

Ｅ１＋ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋Ｅ４ ５ 吉林省ꎬ４个ꎻ内蒙古自治区ꎬ１个

Ｅ１＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋Ｅ４ ２４ 黑龙江省ꎬ２个ꎻ吉林省ꎬ１１个ꎻ辽宁省ꎬ１ 个ꎻ新疆维吾尔自治区ꎬ１ 个ꎻ黄淮地区ꎬ７ 个ꎻ南
方地区ꎬ２个

Ｅ１＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｈａ＋Ｅ４ ２６ 吉林省ꎬ１５个ꎻ辽宁省ꎬ６个ꎻ日本ꎬ１个ꎻ黄淮地区ꎬ１个ꎻ南方地区ꎬ３个

Ｅ１Ｅ２ｅ３ｅ４ Ｅ１＋Ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋ｅ４￣ＳＯＲＥ１ １ 美国ꎬ１个

Ｅ１Ｅ２Ｅ４ Ｅ１＋Ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋Ｅ４ １１ 黑龙江省ꎬ４个ꎻ吉林省ꎬ３个ꎻ辽宁省ꎬ１个ꎻ日本ꎬ１个ꎻ黄淮地区ꎬ２个

Ｅ１＋Ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋Ｅ４ ２ 吉林省ꎬ１个ꎻ辽宁省ꎬ１个

Ｅ１＋Ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋Ｅ４ ５ 吉林省ꎬ１个ꎻ黄淮地区ꎬ３个ꎻ南方地区ꎬ１个

Ｅ１＋Ｅ２＋Ｅ３￣Ｈａ＋Ｅ４ ７ 黑龙江省ꎬ１个ꎻ吉林省ꎬ２个ꎻ辽宁省ꎬ１个ꎻ黄淮地区ꎬ２个ꎻ南方地区ꎬ１个

７９９１刘念析等:大豆主要生育期基因型鉴定与分析



　 　 ｅ１￣ａｓＥ２Ｅ４ 组共有 ｅ１￣ａｓ ＋Ｅ２ ＋ｅ３￣ｔｒ ＋Ｅ４、ｅ１￣ａｓ ＋
Ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋Ｅ４、ｅ１￣ａｓ＋Ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋Ｅ４、ｅ１￣ａｓ＋Ｅ２＋Ｅ３￣
Ｈａ＋ Ｅ４、 ｅ１￣ａｓ ＋ Ｅ２ ＋ ｅ３￣ｆｓ ＋ Ｅ４ 这 ５ 种基因类型ꎮ
ｅ２ｅ３ｅ４ 组共有 ２ 种基因型ꎬ分别为 ｅ１￣ａｓ＋ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋
ｅ４￣ＳＯＲＥ１、Ｅ１＋ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋ｅ４￣ＳＯＲＥ１ꎬ前一种基因型的

４ 个大豆材料的始花期为(３２􀆰 ９２±１􀆰 ７０) ｄꎬ生育期

为(１０１􀆰 ０８±１０􀆰 ０４) ｄꎬ后一种基因型的 ３ 个大豆材

料的始花期为(３９􀆰 １１±２􀆰 ８０) ｄꎬ生育期为(１１３􀆰 ６７±
９􀆰 ６０) ｄꎬ这组中含有的 ｅ１￣ａｓ 基因型的大豆材料比

Ｅ１ 基因型的大豆材料开花早ꎬ生育期短ꎮ ｅ１￣ａｓｅ２Ｅ４
组含有 ｅ１￣ａｓ＋ｅ２＋ｅ３￣ｔｒ＋Ｅ４、ｅ１￣ａｓ＋ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋Ｅ４、ｅ１￣
ａｓ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋Ｅ４、ｅ１￣ａｓ＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｈａ＋Ｅ４、ｅ１￣ａｓ＋ｅ２＋ｅ３￣
ｆｓ＋Ｅ４ 这 ５ 个基因型ꎮ 第 １ 种基因型大豆材料的平

均始 花 期 为 ( ３４􀆰 ３９ ± ２􀆰 ００ ) ｄꎬ 平 均 生 育 期 为

(１０５􀆰 ４３±５􀆰 ９７) ｄꎻ第 ２ 种基因型大豆材料的平均始

花期为(３７􀆰 ３３±１􀆰 ９０) ｄꎬ平均生育期为(１０２􀆰 ５０ ±
５􀆰 １５) ｄꎻ第 ３ 种基因型大豆材料的平均始花期为

(４６􀆰 ６１±２􀆰 ５４) ｄꎬ平均生育期为(１２３􀆰 ０６±３􀆰 ８６) ｄꎻ
第 ４ 种基因型大豆材料的平均始花期为(３７􀆰 ７１ ±
２􀆰 ５４) ｄꎬ平均生育期为(１０８􀆰 ７１±５􀆰 ９４) ｄꎻ第 ５ 种基

因型的材料仅有 １ 个ꎮ
Ｅ１Ｅ２ｅ３ｅ４ 组 仅 有 １ 个 材 料ꎬ 来 源 于 美 国ꎮ

Ｅ１ｅ２Ｅ４ 组有 Ｅ１＋ｅ２ ＋ｅ３￣ｔｒ ＋Ｅ４、Ｅ１＋ｅ２ ＋ｅ３￣ｍｏ ＋Ｅ４、
Ｅ１＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋Ｅ４、Ｅ１＋ｅ２＋Ｅ３￣Ｈａ＋Ｅ４ 这 ４ 个基因

型ꎮ 第 １ 种基因型的大豆材料的平均始花期为

(４７􀆰 ３８±２􀆰 ４０) ｄꎬ平均生育期为(１１６􀆰 ６２±５􀆰 ４８) ｄꎻ
第 ２ 种基因型的大豆材料的平均始花期为(４０􀆰 ６０±
１􀆰 ０２) ｄꎬ平均生育期为(１１７􀆰 ４７±４􀆰 ８９) ｄꎻ第 ３ 种基

因型的大豆材料的平均始花期为(５５􀆰 ４２±２􀆰 ２２) ｄꎬ
平均生育期为(１１８􀆰 １１±３􀆰 １６) ｄꎻ第 ４ 种基因型的大

豆材料的平均始花期为(４８􀆰 ６２±２􀆰 ４４) ｄꎬ平均生育

期为(１１７􀆰 ００±３􀆰 ６８) ｄꎻ在延迟开花功能方面ꎬＥ３￣
Ｍｉ>Ｅ３￣Ｈａ>ｅ３￣ｔｒ>ｅ３￣ｍｏꎮ Ｅ１Ｅ２Ｅ４ 组有 Ｅ１＋Ｅ２＋ｅ３￣
ｔｒ＋Ｅ４、Ｅ１＋Ｅ２＋ｅ３￣ｍｏ＋Ｅ４、Ｅ１＋Ｅ２＋Ｅ３￣Ｍｉ＋Ｅ４、Ｅ１＋
Ｅ２＋Ｅ３￣Ｈａ＋Ｅ４ 这 ４ 个基因型ꎬ第 １ 种基因型的大豆

材料的平均始花期为(４３􀆰 ６５±２􀆰 ８５) ｄꎬ平均生育期

为(１０８􀆰 ７３±４􀆰 ４２) ｄꎻ第 ２ 种基因型的大豆材料的平

均始花期为(６３􀆰 ５０±３􀆰 ２０) ｄꎬ平均生育期为(１１８±
２􀆰 ０８) ｄꎻ第 ３ 种基因型的大豆材料的平均始花期为

(７５􀆰 １３±２􀆰 ０２) ｄꎬ平均生育期为(１３０􀆰 ３３±１􀆰 ２６) ｄꎻ
第 ４ 种基因型的大豆材料的平均始花期为(６３􀆰 ４０±
３􀆰 ２０) ｄꎬ平均生育期为(１１７􀆰 １７±４􀆰 ０８) ｄꎻ在延迟开

花及生育期功能方面ꎬＥ３￣Ｍｉ>Ｅ３￣Ｈａꎮ

３　 讨 论

３.１　 Ｅ１~Ｅ４ 基因等位变异多样性

大豆生育期等位基因变异的多样性决定了大豆

品种的生态适应性ꎮ 调控大豆生育期的主要位点为

Ｅ１~Ｅ４ꎮ Ｅ１ 基因具有延迟开花、促进成熟的作用ꎬ目
前 Ｅ１ 的等位变异类型主要有 ｅ１￣ｎｌ、ｅ１￣ｆｓ、ｅ１￣ａｓ、ｅ１￣
ｂ３ａ 和 Ｅ１ꎮ 拥有功能缺失型基因(ｅ１￣ｆｓ、ｅ１￣ｎｌ)的大豆

材料表现出极早的始花期、成熟期ꎮ 由于单碱基突

变ꎬ导致 ｅ１￣ａｓ 基因型的功能部分缺失ꎬ其开花期和成

熟期介于 Ｅ１ 和 ｅ１￣ｎｌ 之间ꎮ 在本研究中ꎬＥ１ 基因主

要鉴定出 Ｅ１、ｅ１￣ｎｌ、ｅ１￣ａｓ 这 ３ 种变异类型ꎬ其中 Ｅ１ 占

比最高ꎬ达 ４８％ꎬ而 ｅ１￣ｎｌ、ｅ１￣ａｓ 的占比相当ꎮ Ｅ１ 可显

著延长营养生长期ꎬ而携带 ｅ１￣ｎｌ 基因型的大豆材料

的营养生长期明显缩短ꎮ Ｅ２ 基因的变异类型有 ｅ２￣
ｎｓ、ｅ２￣ｉｎ 和 ｅ２￣ｄｌꎬ本研究中鉴定的 Ｅ２ 位点主要为

Ｅ２、ｅ２(ｅ２￣ｎｓ)类型ꎬ８２％为 ｅ２ 类型ꎬ１８％为 Ｅ２ 类型ꎮ
Ｅ２ 类型虽然占比较低ꎬ但在北方大豆、南方大豆材料

中均有分布ꎮ Ｅ３ 位点的等位变异较为丰富ꎬ本研究

中该位点的主要基因型有 Ｅ３￣Ｍｉ、Ｅ３￣Ｈａ、ｅ３￣ｔｒ、ｅ３￣ｍｏ
和 ｅ３￣ｆｓꎬ其中 ｅ３￣ｔｒ 基因类型的占比最高ꎬ达 ４７％ꎬ而
ｅ３￣ｆｓ 基因型较少ꎬ只占 １％ꎮ 携带 ｅ３￣ｔｒ 基因型的大豆

材料的开花期、生育期均居中ꎬ在南方和黄淮地区ꎬ此
基因型相对较少ꎬ多数存在于黑龙江省、吉林省等北

方大豆材料中ꎮ Ｅ３￣Ｈａ 和 Ｅ３￣Ｍｉ 基因型均具有延迟

开花期和生育期的功能ꎬ占比分别为 ２６％、１９％ꎮ Ｅ４
位点的遗传变异同样较为丰富ꎬ目前发现的 Ｅ４ 位点

变异类型主要有 ５ 种ꎬ但本试验中的大部分材料均为

Ｅ４ 显性基因型ꎬ仅有 １４ 个大豆材料为 Ｅ４ 基因型ꎬ且
多数为黑龙江省的大豆品种ꎬ说明 Ｅ４ 基因型适应高

纬度区域ꎬ为光钝感型ꎬ这与 Ｔｓｕｂｏｋｕｒａ 等[１９]、Ｌａｎｇｅ￣
ｗｉｓｃｈ 等[２６]、Ｊｉａｎｇ 等[２３]的研究结果一致ꎮ
３.２　 Ｅ１~Ｅ４ 基因等位变异组合对生育期的影响

大豆的生育期决定了其生态适应性ꎬ探索 Ｅ１ ~
Ｅ４ 基因不同等位变异类型组合与大豆生育期的相关

性ꎬ对于育种者进行大豆生态区域划分具有重要的指

导意义ꎬ对分子育种也具有重要的指导意义ꎮ 本研究

通过对 Ｅ１ ~ Ｅ４ 不同等位变异的基因型鉴定ꎬ发现

Ｅ１、Ｅ３ 位点与大豆全生育期紧密相关ꎬ对始花期、生
育期的影响较大ꎬ因此主要根据 Ｅ１、Ｅ３ 的不同等位

基因型将 ２５０ 份大豆材料划分为 １０ 组ꎬ分别为 ｅ１￣

８９９１ 江 苏 农 业 学 报 　 ２０２４ 年 第 ４０ 卷 第 １１ 期



ｎｌｅ２ｅ４、ｅ１￣ｎｌＥ２Ｅ３ｅ４、ｅ１￣ｎｌｅ２Ｅ４、ｅ１￣ｎｌＥ２Ｅ４、ｅ１￣ａｓＥ２Ｅ４、
ｅ２ｅ３ｅ４、ｅ１￣ａｓｅ２Ｅ４、Ｅ１ｅ２Ｅ４、Ｅ１Ｅ２ｅ３ｅ４、Ｅ１Ｅ２Ｅ４ꎮ 从分

组结果可以看出ꎬＥ１~Ｅ４ 位点中的显性位点越多ꎬ大
豆材料的开花越延迟ꎬ生育期越长ꎬ而含有的隐性位

点越多ꎬ开花越提前ꎬ生育期越短ꎬ这一结果与 Ｌｉ
等[２２]的研究结果一致ꎮ 在 １０ 个分组中ꎬＥ１ｅ２Ｅ４ 组材

料最多ꎬ共 ９２ 份ꎬ占总材料数的 ３６􀆰 ８％ꎬ其中 Ｅ１＋ｅ２＋
ｅ３￣ｔｒ＋Ｅ４ 的基因型最多ꎬ共 ３７ 份ꎬ吉林省、辽宁省的

材料居多ꎮ ｅ１￣ａｓｅ２Ｅ４、ｅ１￣ｎｌｅ２Ｅ４ 组材料的数量紧随

其后ꎬ分别为 ５１ 份、４８ 份ꎬ而这 ２ 组中的多数资源来

源于黑龙江省、吉林省ꎮ 由研究结果可以大致看出ꎬ
含有隐性基因型 ｅ１￣ａｓ、ｅ１￣ｎｌ、ｅ３￣ｔｒ 的大豆材料生育期

较短ꎬ适合高纬度地区ꎬ也就是大豆生育期偏早的地

区ꎻ含有 Ｅ１、Ｅ３ 基因型的大豆材料生育期较长ꎬ适合

低纬度地区ꎬ也就是大豆生育期偏晚的地区ꎮ 上述结

果与 Ｙｅｒｚｈｅｂａｙｅｖａ 等[２７]的研究结果一致ꎮ 本研究结

果表明ꎬＥ１ 对开花期的影响较大ꎬ而 Ｅ３ 对开花后期

的影响较大ꎬ通过二者不同功能的等位变异ꎬ可构建

生育期分子预测模型ꎬ用于指导育种者定向培育不同

适应性的大豆品种ꎮ
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