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摘 要 本研究从全国各地收集到不同生态类型大粒材料 36 份，小粒材料 12 份。运用已经定位的分子标记共 7 对，经

PCR 扩增，用 9%丙烯酰胺凝胶电泳，统计每个 SSR 位点，最后采用 SPSS 软件作方差分析。结果显示：选出 3 个与大粒相

关的实用性标记，分别为 GNE070、Satt126 和 Satt633。可以被一个或一个以上标记检出的大粒材料占 35 (大粒材料共 36 份)，

检出率高达 97.2%。研究结果表明用 GNE070、Satt126 和 Satt633 联合检测，可以应用于分子标记辅助育种大粒育种实践。 
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Abstract 48 soybean (36 large grain varieties and 12 small grain varieties) varieties are collected from many areas of China , 

including different ecological types. 7 pairs of location-known molecular markers are used for syste-matically practical confirmation 

and value evaluation. Amplified by PCR, ran electrophoresis with a 9% acryla-mide gel, counted each SSR loci and finally 

analysised variance with SPSS software. The results are as follows: 3 practical molecular markers (GNE070, Satt126, Satt633) were 

selected in the large/small grain group. In short, 35 materials can be detected by one or more markers (the number of large-seed 

material is 36), and the coincident rate is as high as 97.2%. The experimental results show that the joint use of GNE070, Sat t126 and 

Satt633 is feasible in molecular marker-assisted breeding (large-grain breeding) practice. 
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大豆在农作物中既是粮食兼油料作物，又是家

畜和轻工业的重要原料作物。提高大豆产量是育种

家追求的永恒课题，而百粒重是控制大豆产量性状

的主要数量性状。目前，对大豆百粒重进行基因定

位已有较多研究(Liu et al., 2011; Orf et al., 1999; 

Mianet al., 1996; Zhang et al., 2004)，然而利用分子

标记辅助育成的品系或品种还相对较少，绝大多数

的研究仍停留在标记鉴定、定位、作图等基础环节
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(杨友才等, 2005)。这些分子标记受其原始研究材料

所限制，与育种家使用材料有较大差距，难以真正

应用于育种实践，即分子育种与传统育种衔接不够，

育种家不便利用，导致分子标记研究尚不能大规模

应用。通过分子标记辅助选择提高效率，大规模培

育优良品系或品种的期望仍未实现。 

 

目前，大豆分子标记验证方面，孙鸿雁等(2008)

以 72 份高油、高蛋白种质资源为材料，对大豆油

分蛋白质含量相关的 QTL 进行了实用性验证。杨

喆等(2008)对 F2 分离群体进行大豆高油基因 SSR

分子标记，并得到一个通用性标记。而在百粒重方

面未见报道。本研究从育种家亲本材料出发，利用

国内外一些已发表的与百粒重相关的 QTL 定位和

分子标记研究成果，通过检测以验证其 QTL 的稳

定性及实用性，为分子标记辅助大豆育种、鉴定目

标性状选择育种提供分子水平上的理论依据。 

1 结果与分析 

1.1 电泳结果分析 

电泳后统计带型进行方差分析(孙鸿雁等, 

2008)，只有 GNE070、Satt126 和 Satt633 标记表

现出显著或极显著差异(表 1)。GNE070、Satt126 和

Satt-633 在大(小)粒组材料中的扩增产物呈多态性，

对各等位变异的材料数量、所代表的平均百粒重进

行统计，并做方差分析(表 1)。 

 

GNE070 是一个 EST-SSR 标记，获得 2 种等位

变异扩增产物，DNA 片段长度分别为 300 bp和 280 

bp，具有极显著差异。GNE070 第 2 等位变异，即

DNA 片段长度为 280 bp，所代表的大豆品种(系)平

均百粒重为 28.1 g，明显高于第 1 等位变异的 18.9g 

(表 1)。即在 DNA 片段长度为 280 bp 下存在着一

个与大粒相关的等位变异(图 1)。在第 2 等位变异中

大粒材料共31份，占大粒材料(36份)总数的86.1%。 

 

Satt126 扩增产物存在 2 种等位变异，DNA 片

段长度分别为 170 bp 和 130 bp，具有极显著差异。

Satt126 第 1 等位变异所代表的平均百粒重为 27.8 g，

明显高于第 2 等位变异的 20.5 g (表 1)。即在 DNA

片段长度为 170 bp 下存在着一个与大粒相连锁的

等位变异。在第 1 等位变异中大粒材料共 29 份，

占大粒材料(36 份)总数的 80.6% (图 2)。

表 1 与百粒重相关的 SSR 位点中各等位变异所代表百粒重的数据分析 

Table 1 Analysis of data for the weight of 100-seed among alleles of SSR loci with weight of 100-seed 

引物 等位变异 DNA 片段(bp) 材料数量 平均值(g)   方差分析  

Primer Allele (No.) DNA fragment (bp) Number Mean (g)   Analysis of variance 

      1-2 1-3 2-3 

GNE070 1 300 15 18.9 t=-5.658   

 2 280 33 28.1 p=0.000**   

Satt126 1 170 17 20.5 t=-4.151   

 2 130 31 27.8 p=0.000**   

Satt633 1 170 29 27.5 t=2.712 t=2.261 t=-0.049 

 2 160 12 21.0 p=0.010** p=0.030* p=0.961 

 3 140 7 23.1     

 

图 1 GNE070 在大/小粒组中的扩增 

注: M: 100 bp DNA ladder marker; a: 第二等位变异 

Figure 1 Amplification of GNE070 in the large/small grain group  

Note: M: 100 bp DNA ladder marker; a: The second allelic variation 
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Satt633 获得 3 种等位变异扩增产物，DNA 片

段长度分别为 170 bp、160 bp 和 140 bp，其中 1 和

2 呈极显著差异，1 和 3 之间具有显著差异。Satt633 

第 1 等位变异所代表的平均百粒重为 27.5 g，明显

高于第 2、第 3 等位变异的 21 g 和 23.1 g (表 1)。即

在DNA片段长度为170 bp 下存在着一个与大粒相

连锁的等位变异(图 3)。在第 1 等位变异中大粒材

料共 29 份，占大粒材料(36 份)总数的 80.6%。 

 

1.2 分子标记检测结果与品种(系)关系分析 

GNE070、Satt126 和 Satt633 在大(小)粒组材

料中的扩增产物呈多态性，对大粒材料在 GNE070、

Satt126 和Satt633 中出现与大粒相关(或连锁)的带

型进行统计(表 2)。 

 

从表 2 可以看出：36 份大粒材料可以被 GNE- 

070、Satt126 和 Satt633 三个标记检出的材料占 20

份，如科丰 14、诱处 4 号、科丰 35 等育种骨干亲

本材料。可被其中两个标记检出的材料占 11 份，

被其中一个标记检出的材料占 4 份，只有一份材料

徐豆 9313 未能被任何一个标记检出。由此可见，

可以被一个或一个以上标记检出的大粒材料占 35 

(大粒材料共 36 份)，检出率高达 97.2%。该结果表

明用 GNE070、Satt126 和 Satt633 联合检测，应用

于分子标记辅助育种大粒育种实践是可行的。 

 

2 讨论 

高产是育种专家们追求的主要目标，然而产量

是个由多种性状作用并与环境互作形成的综合指

标。在农业生产上，大豆的籽粒产量是用单位面积

上株数、单株荚数、每荚粒数和百粒重来计算的，

这些因子共同影响大豆的产量，并且这些因子互相

影响、互相制约，其中任何一个因子发生变化，都

会引起产量的变化。在这些产量因子中，百粒重是

遗传力较高的性状。本研究选出 3 个与大粒有关的

分子标记联合检出率高达 97.2%，但仍没有达到

100%，其原因在于百粒重是大豆的数量性状，是由

微效多基因控制的，并受环境因素的影响。 

 

 

图 2 Satt126 在大/小粒组中的扩增 

注: M: 100 bp DNA ladder marker 

Figure 2 Amplification of Satt126 in the large/small grain group 

Note: M: 100 bp DNA ladder marker 

 

 

图 3 Satt633 在大/小粒组中的扩增 

注: M: 100 bp DNA ladder marker 

Figure 3 Amplification of Satt633 in the large/small grain group  

Note: M: 100 bp DNA ladder marker 
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表 2 大/小粒材料中 GNE070, Satt126 和 Satt633 标记出现情况统计 

Table 2 Amplification statistics of GNE070, Satt126 and Satt633 in the large/small grain materials 

材料编号 GNE070 Satt126 Satt633 出现次数 材料编号 GNE070 Satt126 Satt633 出现次数  

Code     Times Code    Times 

1  + + + 3 25 + + - 2 

2  + + + 3 26 + + + 3 

3  + - + 2 27 + - - 1 

4  + + + 3 28 - - - 0 

5  + + + 3 29 + + + 3 

6  + + + 3 30 + - - 1 

7  + + + 3 31 + + + 3 

8  + + + 3 32 + + + 3 

9  + + + 3 33 + + - 2 

10  + + + 3 34 + + + 3 

11  + - + 2 35 + + + 3 

12  + + + 3 36 - + + 2 

13  - + + 2 37 - - + 1 

14  + + - 2 38 - - - 0 

15  + + - 2 39 - - + 1 

16  + - + 2 40 - - - 0 

17  + - - 1 41 - + - 1 

18  + + + 3 42 + - - 1 

19  - + - 1 43 + - - 1 

20  + + + 3 44 - - + 1 

21  - + + 2 45 - - - 0 

22  + + + 3 46 - - - 0 

23  + + + 3 47 - - - 0 

24  + + - 2 48 - + - 1 

注: 大粒组中百粒重≥25 g; 小粒组中百粒重≤18.3 g 

Note: 100-seed weight≥25 g in large grain group; 100-seed weight≤18.3 g in small grain group 

 

目前，分子标记主要集中在标记鉴定、定位、

作图等基础环节。大豆油分蛋白质方面有一些实用

性研究，而在百粒重方面未见报到。本文选出 3 个

与籽粒大小相关的实用性标记 GNE070、Satt126 和

Satt633，这三个标记的联合检测，可以将分子标记

与传统育种有效地结合，真正发挥分子标记在大粒

育种中的作用。 

 

3 材料与方法 

3.1 实验材料 

本研究从全国各地收集到大豆材料共 48 份(表

3)，绝大部分为中国不同生态区域大豆育种研究的

骨干亲本和特异材料，对我国目前大豆育种研究，

特别是分子标记辅助育种有重要应用价值。所用引

物共 7 对 (GNE070, GNE230, Satt070, Satt126, 

Satt2-59, Satt409 和 Satt633)，是汇总了目前国内外

大豆分子标记研究的重要结果，从公共图谱或查文

献获得，并结合本试验特点进行筛选。 

 

3.2 实验方法 

采用 CTAB 法提取大豆芽 DNA (王关林和方

宏筠, 2005, 科学出版社, pp.744)，经 0.8%的琼脂糖
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凝胶(EB 染色)上电泳检测 DNA 的质量，然后 SSR 

扩增，9%丙烯酰胺胶电泳，最后统计每个 SSR 位

点，以 1 和 0 记录等位基因的有无，缺失记为“.”，

获得矩阵。将全部电泳结果的数据，采用 SPSS 软

件作方差分析。 
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