
 
分子植物育种(网络版), 2012 年, 第 10 卷, 第 1401-1407 页 
Fenzi Zhiwu Yuzhong (Online), 2012, Vol.10, 1401-1407 
http://mpb.5th.sophiapublisher.com 

1401 

研究报告 

Research Report 

大豆豆荚开裂性状的相关分析及 QTL 定位 
罗汝叶 1,4 , 巩鹏涛 2,4 , 赵德刚 1 , 刘学义 3  
1 贵州大学生命科学院, 贵州省农业生物工程重点实验室, 贵阳, 550025 

2 东北林业大学盐碱地生物资源环境研究中心, 哈尔滨, 150040 

3 山西省农科院经济作物研究所, 汾阳, 032200 

4 海南省农作物分子育种重点实验室, 海南省热带农业资源开发利用研究所, 三亚, 572025 

 通讯作者: gpt321@gmail.com; Lxy1959@126.com    作者 

分子植物育种, 2012 年, 第 10 卷, 第 55 篇    doi: 10.5376/mpb.cn.2012.10.0055 

收稿日期：2012 年 12 月 06 日 

接受日期：2012 年 12 月 07 日 

发表日期：2012 年 12 月 14 日 

本文首次以英文发表在 Legume Genomics and Genetics 上。现依据版权所有人授权的许可协议，采用 Creative Commons Attribution License 协议

对其进行授权，用中文再次发表与传播。只要对原作有恰当的引用, 版权所有人允许并同意第三方无条件的使用与传播。如果读者对中文含义理解有

歧义，请以英文原文为播。 

引用格式(英文)： 

Luo et al., 2012, QTL Mapping and Analysis of Traits Related to Pod Dehiscence in Soybean, Legume Genomics and Genetics, Vol.3, No.3 14-20 (doi: 

10.5376/lgg. 2012.03.0003) 

摘  要 大豆豆荚开裂(pod dehiscence)是大豆重要的生育特性，而在生产上豆荚开裂则是影响大豆产量的重要不利因素之一。

本研究利用大豆重组自交系群体(JINF 群体)的 112 个株系，采用复合区间作图法(composite interval mapping, CIM)法，对大豆豆

荚开裂性状(PDH)，豆荚厚宽比(RTW)以及完熟天数(DFM) 3 个性状进行相关性分析及 QTL 定位。研究结果表明，PDH 与 RTW

之间呈现出极显著的负相关性(P=0.01, -0.960)，与 DFM 呈显著负相关性(P=0.05, -0.740)；而 RTW 和 DFM 之间呈现显著正相

关性(P=0.05, 0.867)。QTL 定位分析表明，在C2 连锁群(即第 6 染色体)上检测到一个控制豆荚开裂的QTL 座位，命名为 qPDH6-1

连锁，位于标记 Satt062 和 Satt520 之间，LOD 值为 12.15，遗传距离为 3.1 cM，可解释的表型变异率为 49.44%。对于完熟天

数，我们检测 3 个与之连锁的 QTL 座位，分别命名为 qDFM6-1、qDFM6-2 和 qDFM18-1，分别位于标记 Sat_062 和 Satt520、

Satt291 和 Satt305 及 Satt217 和 Satt130 之间，LOD 值分别为 6.59、2.85 和 2.81，遗传距离为 7.2 cM、12.3 cM 和 0.6 cM，可解

释的表型变异率为 21.77%、9.74%及 7.74%。其中 qDFM6-1 座位与 qPDH6-1 位于相同的标记区间(Satt062 和 Satt520 之间)；

qDFM6-2 和 qDFM18-1 分别位于第 6 和第 18 染色体的 Satt291 和 Satt305 之间以及 Satt217 和 Satt130 之间。我们还检测到 3

个与大豆豆荚厚宽比连锁的 QTL 座位，分别位于第 11、4 和 8 染色体上，命名为 qRTW11-1、qRTW4-1 和 qRTW8-1，分别位

于标记 Satt426 和 Satt509、Satt361 和 Satt399 及 Satt187 和 Satt377 之间，LOD 值分别为 3.00、2.77 和 2.14，遗传距离分别

为 10.0 cM、0.4 cM 及 3.7 cM，可解释的表型变异率为 9.03%、8.20%和 7.02%。 
关键词 大豆(Glycine max L.); QTL 定位; 豆荚开裂性状; 豆荚厚/宽比; 完熟天数 
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Abstract Pod dehiscence (Pod shattering) (PD) is an important reproductive trait in soybean, while this trait also causes major yield 

losses in the mechanically harvested soybeans. In this research, QTL mapping and correlation analysis of three related traits (PD trait 

(PDH), ratio of thickness to width (RTW) and days of full maturity (DFM) ) were performeded in 112 strains of soybean recombinant 

inbred lines (RIL) population (JINF population) by using methods of composite interval mapping (CIM). The results showed that there was 

an extremely significant negative correlation between PDH and RTW (P=0.01, -0.960), a significant negative correlation between PDH 

and DFM (P=0.05, -0.740), and also a significant positive correlation between RTW and DFM (P=0.05, 0.867). The results of QTL mapping 

demonstrated that there was a major QTL controlling PD, designated as qPDH6-1, mapped on soybean molecular linkage group (LG) 

C2 (chromosome 6) between Sat_062 and Satt520 with a linkage distance of 3.1 cM. The LOD value was found to be 12.15, and about 

49.44% of the total variance was accounted for. Total of 3 QTLs linked to DFM, designated as qDFM6-1, qDFM6-2 and, qDFM18-1, 
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were examined by CIM. qDFM6-1 was found in the same marker region between Sat_062 and Satt520 as qPDH6-1 on LG C2 (Chr- 

omosome 6), with linkage distance of 7.2 cM , LOD value of 6.59, and 21.77% of total variance accountable. qDFM6-2 was also found 

on chromosome 6 in the region between Satt291 and Satt305 with linkage distance of 12.3 cM, LOD value of 2.85, and 9.74% of the 

total variance accounted for qDFM18-1 was mapped on LG A2 (Chromosome 18) in the region between Satt217 and Satt130, with linkage 

distance of 0.6 cM, LOD value 2.81, and 7.74% of the total variance accounted for. 3 QTLs related to RTW were also identified, des- 

ignated as qRTW11-1, qRTW4-1, and qRTW8-1, which were mapped in the regions between the SSR markers Satt426 and Satt509 

on LG 11, between Satt361 and Satt399 on LG 4 and between Satt187 and Satt377 on LG 8, with the corresponding linkage distances of 

7.2 cM, 12.3 cM and 0.6 cM , LOD values 3.00, 2.77 and 2.14, and 9.03%, 8.20% and 7.02% of the total variance accounted for, 

respectively. 
Keywords Glycine max L.; Pod dehiscence; Ratio of thickness to width of pods; Days of full maturity; QTL mapping 

研究背景 
大豆(Glycine max L.)豆荚开裂(pod dehiscence, 

PDH)是指大豆在成熟期，豆荚干燥失水之后，豆荚
沿着背部、腹部的缝合线裂开，然后散播出种子的
特性。这种开裂特性是为了更好的繁衍后代经过不
断进化形成的，在野生大豆中这种特性仍然是非常
普遍的。野生大豆在向栽培大豆的驯化过程中，人类
在不断的淘汰这种豆荚开裂特性，以便有效的收获
大豆籽粒。尽管豆荚不开裂或者不易开裂是培育大
豆栽培品种的育种目标之一，但是仍然有许多大豆
品种在延迟收割或天气干燥的情况下，豆荚会自然
裂开。这在大豆生产中会导致大豆产量的损失。 

已有科学家采用大豆豆荚的开裂抗性和感性
的亲本品种，构建出重组自交系(recombinant inbred 
lines, RILs)，并且利用这些家系对豆荚开裂特性进行
QTL 定位和分析。Bailey 等(1997)在大豆 F4 代家系
中定位到 12 个与豆荚开裂特性相关 RFLP (Restri- 
ion fragment length polymorphism)标记，这些 QTL
座位分别位于第 2、第 15、第 16 和第 19 染色体上。
Funatsuki 等(2006)利用复合区间作图法，在大豆重组
自交系中定位到一个大豆豆荚开裂特性相关的
QTL，将其命名为 qPDH1，该 QTL 座位位于第 16
染色体上的 SSR 标记 Sat_093 和 Sat_366 之间，并
估计出该 QTL 的遗传距离为 2.9 cM；2008 年，他
们利用 4 个不同遗传背景的大豆材料，再次证明了
控制大豆豆荚开裂的QTL座位qPDH1位于Sat_093
和 Sat_366 之间，表型变异率为 50%，而且还发现
其中控制豆荚开裂的等位基因，在不同的遗传背景
下具有多重位点(Funatsuki et al., 2008)。Suzuki 等
(2009)认为 qPDH1 座位主要控制大豆豆荚的开裂
过程，而大豆的形态学特征在该过程中并没有发挥
明显的作用。Yamada 等(2009)通过对几个大豆群体
进行分析，发现控制豆荚开裂抗性的基因在不同的
遗传背景下具有一定的差异，但是豆荚开裂特性仍
然是由 qPDH1 座位控制的。Kang 等(2009)定位到
一个主要的以及 3 个次要的 QTL 座位，该主要 QTL

座位位于第 16 染色体上，也位于 qPDH1 附近；3
个次要的 QTL 座位分别位于第 5、第 14 和第 10 染
色体上，并且认为大豆的豆荚开裂特性在不同的遗
传背景下具有一定的差异性。 

在本研究中，我们利用本实验室和山西省农科院

共同构建的大豆重组自交系群体(JINF 群体) (刘学

义等, 2003)，对大豆豆荚的开裂特性、以及与之可能

关联的两个性状即大豆的完熟天数(dys of full mat- 

urety, DFM)和豆荚厚/宽比(rtio of thichness to width, 

RTW)，进行相关分析和 QTL 定位以期深入了解大豆

豆荚开裂特性以及与相关性状的相互关系，为进一

步克隆基因以及分子育种应用奠定基础。 

1 结果分析 
1.1 三个性状之间的相关性分析 

对大豆 JINF 群体中的 112 个株系的大豆豆荚的

开裂特性(pod dehiscence, PDH)、大豆的完熟天数

(days of full maturity, DFM)及豆荚厚宽比(ratio of 

thickness to width, RTW)进行表型测定和统计后，用

SPSS 16.0 软件并对上述 3 个性状进行相关性分析。

结果显示大豆豆荚的开裂特性与其它两个性状(豆荚

的厚/宽比, 大豆的完熟天数)之间具有一定的负相关

性。其中，PDH 与 RTW 便有极显著的负相关性

(P=0.01, -0.960)；PDH 与 DFM 呈现显著负相关

(P=0.05, -0.740)。而 RTW 与 DFM 之间则呈现显著

正相关(P=0.05, 0.867)。 

1.2 大豆豆荚开裂性状的 QTL 定位 

对大豆 JINF 群体中 112 个株系的豆荚开裂性

状进行 QTL 定位分析，利用 WinQTLCart 2.5 软件

中的复合区间作图法(composite interval mapping, 

CIM)设定 LOD 值>2.0，定位到该性状在连锁群 C2 

(第 6 染色体)上有一个 QTL座位，位于标记 Sat_062

和Satt520之间，命名为qPDH6-1，LOD值达到12.15，

遗传距离为 3.1 cM，可解释的表型变异率为 49.44% 

(图 1, 表 1)。 
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表 1 对大豆 JINF 群体的 112 个株系中, 3 个与豆荚开裂特性相关性状定位到的 SSR 标记 

Table 2 Putative independent SSR markers associated with QTLs for the traits related to the PD in the 112 plants of JINF population 

性状 

Trait 
QTL 座位 

QTL location 

染色体及位/cM 

The positionn of 

Chromo-some/ cM 

最近的SSR 标记 

The nearest SSR 

marker 

LOD 值 

The value 

of LOD 

遗传距 (cM) 

Genetic distance (cM) 

加性效应 

Additive 

表型变异率 

R2 (%) 

豆荚的开裂特性 

Pod dehiscence 

(PD) 

qPD6-1 6/2.01 Sat_062 12.15 3.1  -2.75 49.44 

豆荚厚/宽比 

The rate of thi- 

ckness/ Width of 

the pod (RT-W) 

qRTW11-1 

qRTW4-1 

qRTW8-1 

11/0.03 

4/52.01 

8/31.21 

Satt426 

Satt361 

Satt187 

3.00 

2.77 

2.14 

5 

0.5 

0.5 

-0.014 

0.013 

0.012 

9.03 

8.20 

7.02 

大豆完熟天数 

The days of full 

maturity (TFM) 

qTFM6-1 

qTFM6-2 

qTFM18-1 

6/0.05 

6/22.51 

18/42.91 

Sat_062 

Satt291 

Satt217 

6.59 

2.85 

2.81 

7 

9 

1.5 

2.57 

1.60 

1.44 

21.77 

9.74 

7.74 

 

 

 

 

 

 

 
 

图 1 大豆豆荚开裂性状 QTL 在第 6 染色体上的位置 

Figure 1 Location of the QTL for PDH on chromosome 6 in the 

JINF RIL population 

1.3 大豆豆荚的厚宽比的 QTL 定位 

我们利用 WinQTLCart 2.5 软件的复合区间作

图法(CIM法)对大豆 JINF群体的 112个株系的豆荚

厚宽比进行定位分析，设定 LOD 值>2.0，共检测到 3

个 QTL 座位，分别命名为 qRTW11-1、qRTW4-1 和

qRTW8-1 (图 2, 表 1)。 
qRTW11-1 位于连锁群B1 (第 11 染色体)上的标

记 Satt426 和 Satt509 之间，LOD 值为 3.00，可解释
的表型变异率为 9.03%，遗传距离为 10.0 cM；qRT- 
W4-1 位于连锁群 C1 (第 4染色体)上的标记 Satt361
和 Satt399 之间，LOD 值为 2.77，可解释的表型变异
率为 8.20%，遗传距离 0.4 cM；qRTW8-1 位于连锁群
A2 (第 8染色体)上的标记 Satt187和 Satt377之间，
LOD 值为 2.14，可解释的表型变异率为 7.02%，遗
传距离 3.7 cM。 

1.4 大豆完熟天数的 QTL 定位和分析 

采用 WinQTLCart 2.5 软件的复合区间作图法

(CIM 法)，对大豆 JINF 群体中的 112 个株系进行完熟

天数的 QTL 定位分析，设定 LOD 值>2.0，共检测到

3 个 QTL 座位，分别命名为 qDFM6-1、qDFM6-2 以

及 qDFM18-1 (图 3, 表 1)。 

qDFM6-1 和 qDFM6-2 座位都位于连锁群 C2 

(第 6 染色体)上，分别位于标记 Sat_062 和 Satt520 之

间以及 Satt291 和 Satt305 之间，LOD 值分别为 6.59

和 2.85，可解释的表型变异率分别为 21.77%、9.74%，

遗传距离分别为 7.2 cM 和 12.3 cM；qDFM18-1 座位

则位于连锁群G (第 18 染色体)上 Satt217 和 Satt130

标记之间，LOD 值为 2.81，可解释的表型变异率为

7.74%，遗传距离为 0.6 cM。 

1.5 相关 QTL 座位的基因组信息分析 

根据大豆基因组网站(http://www.phytozome. 

net/cgi-bin/gbrowse/soybean/)上的基因组注释信息，

我们发现 qPDH6-1 座位附近有一个具有生长素反

应蛋白活性的基因 Glyma06g00860.1，以及一个编码

水解酶活性的基因 Glyma06g01500.1。在 qRTW4-1

座位附近发现了一个编码生长素转移蛋白基因活

性的 Glyma04g43150.1，以及一个编码多聚半乳糖醛

酸酶的基因 Glyma04g43340.1。在 qDFM18-1 座位

附近发现了一个编码多聚半乳糖醛酸酶的基因Gly- 

ma18g16870.1。 
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图 2 大豆厚宽比性状的 3 个 QTL 在第 11, 第 4 和第 8 染色体上的位置 

Figure 2 Location of three QTLs for the ratio of thickness to width on the chromosome 11, 4 and 8 in the JINF RIL population 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
图 3 大豆完熟天数的 QTL 在第 6 和第 18 染色体上的位置 
Figure 3 Location of the QTLs for the trait of the days of full 
maturity on the chromosome 6 and 18 in the JINF RIL 
population 

2 讨论 
在以往的研究中，都认为影响大豆豆荚开裂特性

的主效 QTL (qPDH1 座位)位于第 16 染色体上(Fun- 

atsuki et al., 2006; 2008; Liu et al., 2007; Kang et al., 

2009; Suzuki et al., 2010)。Kang 等(2009)的研究认为

在不同的大豆品种中，豆荚的开裂程度具有一定的差

异。我们的研究将大豆豆荚开裂性状的 QTL (qPD- 

H6-1)定位在第 6 染色体上，这与已有的报道都不 

 

一样。这可能与我们采用高代重组自交系群体以及

驯化程度低的农家种“灰布支”有关。 

在我们的定位结果中，发现在 C2 连锁群(第 6 染

色体)上具有多个 QTL 座位。其中，PDH 的一个 QTL

座位 qPDH6-1 在第 6 染色体上的 0.4~3.6 cM 的位

置、DFM 的主效 QTL 座位 qTFM6-1 的位置为

0.1~7.3 cM，并且这两个 QTL都位于 Satt_062 和 Sa- 

tt520 标记之间。而与 DFM 连锁的 qTFM6-2 座位在

第 6 染色体上的位置为 16.4~28.7 cM，这 3 个 QTL

座位重叠或相邻，这表明在该染色体上，具有控制大

豆豆荚开裂相关性状的重要基因。 

Tsuchiya (1987)的研究表明大豆豆荚的厚度和

宽度之间的比值对其开裂特性有一定的影响，同时

认为，大豆豆荚的厚度和宽度在大豆的豆荚开裂特

性的抗性和感性品种之间，并没有明显的差异。Cavi- 

ness (1969)认为大豆豆荚的开裂特性还受大豆籽粒

大小的影响，而大豆籽粒的大小也影响着大豆豆荚

的厚宽比的大小。本研究认为大豆豆荚的开裂特性

和豆荚的厚宽比及完熟时间均呈现显著的负相关

性，证实了前人的研究结论。 

Arnaud 等(2010)认为生长素在双子叶植物的豆

荚的开裂过程中具有重要的作用。而我们通过对该 

特性所定位到的连锁 QTL 座位进行生物信息学分

析时，在第 6 染色体上的 qPDH6-1 座位的附近发现

了 1 个具有生长素反应蛋白活性的基因 Glyma06g- 

00860.1，而在第 4 染色体上于豆荚厚宽比连锁的

qRTW4-1座位附近也有一个生长素转移蛋白基因

Glyma04g43150.1，尽管目前对于这 2 个基因的详细

注释并不清楚，但是我们的发现也从一定的程度上

认为生长素在大豆豆荚开裂过程中可能具有重要
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的作用，为下一步的研究提供了一定的方向。 

Christiansen 等(2002)在大豆中发现多聚半乳糖

醛酸酶(polygalacturonase, PG)与油菜中的该基因具

有一定的差异，但是 Petersen 等(1996)等还是认为

油菜荚果的开裂特性与多聚半乳糖醛酸酶相关，巧

合的是，我们在 qRTW4-1 座位附近发现了 Glyma- 

04g43340.1 以及第 18 染色体上的 qDFM18-1 座位

附近的 Glyma18g16870.1 基因编码的蛋白都具有多

聚半乳糖醛酸酶活性，这说明 PG 可能在大豆的开

裂过程中也具有一定的作用，也为下一步的研究提

供一定的方向。 

水解酶在荚果植物的开裂过程中起着关键的

作用，这在荚果的开裂特性的研究中是被普遍接受

的(Fry et al., 1992; Agrawal et al., 2002)。而在第 6 染

色体 qPDH6-1 座位附近，我们发现了一个编码水解

酶的基因 Glyma06g01500.1。 

尽管对于上述基因的详细注释还不够清楚，以

及这些基因具有的相应活性是否与荚果的开裂相

关的性状有关，但是我们的研究表明生长素、相应

的多聚半乳糖醛酸酶以及水解酶在大豆豆荚开裂

特性的调控网络中可能具有的一定的作用。此外，

Arnaud 等(2011)等还认为在拟南芥中，由启动子区

域的基因序列来对荚果的开裂特性进行调控，这为

下一步荚果开裂特性的调控网络和基因的具体研

究提供了重要的研究材料和方向。 

3 材料与方法 
3.1 供试材料 

大豆母本：栽培品种“晋豆 23”(Glycine max Merr., 

CV. Jinbean 23)，在大豆成熟之后豆荚不容易裂开；

父本：半野生品种“灰布支”(Glycine max Merr., CV. 

ZDD2315)，大豆成熟之后，荚果因为失水容而易开

裂；以及由它们构建而成的纯合的重组自交系(reco- 

mbinant inbred lines, RILs)体系(JINF 群体)112 个株

系(刘学义等, 2003)均由山西省农科院经济作物研究

所刘学义研究员提供。 

3.2 大豆遗传图谱及 QTL 分析 

宛煜嵩等(2005)利用大豆 JINF 群体为材料，整

合了一张具有 227个 SSRs标记的大豆遗传连锁图，

后来巩鹏涛等(2006)基于该研究中的 SSRs 标记以

及大豆公共图谱中的标记，重新整合了一张新的图

谱。本研究所使用的遗传图谱是基于巩鹏涛等(2006)

整合的图谱中的 240 个 SSRs 标记组成的大豆分子

遗传图谱。 
在SPSS 16.0软件Analyze下的Descriptive Sta- 

tistics中选择 Frequencies，打开频数统计对话框后，

在 Charts 中选择 Histogram 选项及 With normal 

curve 后进行各性状的柱形图的正态分布统计。在

SPSS 16.0 软件 Analyze 下的 Correlate 中选择 Biva- 

riate，然后在Options中选中Means and standard dev- 

iations 以及 Excludes cases pairwise，再设置 Corre- 

lation Coeffecients 选项为 Pearson，Test of Signifi- 

cance 中选择 Two-tailed，然后选中 Flag significant 

correlations 之后进行 3 个性状之间的相关性分析。各

个性状的QTL定位是在WinQTLCat 2.5软件(http:// 

statgen.ncsu.edu/qtlcart/WQTLCart.htm)中导入数据

后，采用 CIM 法，将 Walk speed 设定为 2，然后将

By Manual Input 设定为 11.50，其余为默认值。 

3.3 田间种植 

供试材料在播种前进行晒种 1 d，于 2011 年 8

月 5 日在海南省热带农业资源开发与利用研究所的

防虫网室中进行播种。播种采用 20 cm×20 cm 的

方盆进行，每盆装泥土 4 kg (泥土也同种子一起进

行翻晒一天)，播种前在泥土中拌上有机肥。播种时

每个亲本(晋豆 23×灰布支)各 3 盆，112 个 RILs 各

1 盆，每盆播种 5~6 粒种子，待苗长至 V4 期(第 1

个三出复叶节至第 2 个三出复叶节)进行定苗，每盆

保留 3 个株系。在苗生长期进行定期的浇水及除草

等相关的管理工作，并在相应的生长期做好数据记

录和采收工作。 

3.4 表型测定 

3.4.1 豆荚开裂性状的表型评估 

待大豆长至 R8 期(Full maturity, 即有 95%的

豆荚的颜色变为黄色, 棕色或者黑色)时，便采集荚

果，每个植株采摘 10~20 个不等，并且在室温环境下

干燥 15 d。 

然后进行热处理，具体的处理方法参照Tukamu- 

habwa 等(2002)的研究进行，并有所改动，即将烘箱

预热至 80℃后，放入荚果烘 5 h (为了防止豆荚爆裂

影响结果的统计，将荚果放入三角瓶后再放入烘箱)，

然后取出三角瓶统计开裂豆荚的个数，并记录其占

总荚果的百分比，该百分比即为该大豆植株的开裂

程度，然后在每个株系的 3 个重复中求平均值，利

用 SPSS 16.0 获得其柱形分布图(图 4)。 
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图 4 112 个大豆株系中豆荚开裂性状表型评估的分布及标准

曲线 

Figure 4 The frequency distribution in 112 soybean plants for the 

shattering rate 

 

3.4.2 豆荚厚宽比的表型评估 

在大豆 R7 期(Beginning maturity)时，采集每个

株系的荚果10个，分别测量荚果的总宽度和总厚度。 

大豆荚宽的测量参照刘学义等(2003)的测量方

法，即将 10 个荚果按宽度方向连续排列之后，量取

总长度，然后求平均值。 

大豆荚厚的测量是仿照上述方法，由笔者制造

一个简易装置，使得荚果能够按照其厚度的方向，向

上依次叠加，然后再量取总厚度，之后求平均值。 

然后求出每个株系豆荚的厚/宽比，再在每 3 个重

复中求平均值，并用 SPPS 16.0 统计其分布图(图 5)。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
图 5 112 个大豆株系中豆荚厚宽比的分布及标准曲线 
Figure 5 The frequency distribution in 112 soybean plants for the 
rate of width and thickness of pods (T/W) 

 
3.4.3 大豆完熟天数的表型评估 

每个株系从种植到 R8 期的天数即为大豆成熟
所需要的天数，并在每3个重复中求平均值，SPSS 16.0
统计其柱形分布图(图 6)。 

 

 

 

 

 

 
 

图6 112个大豆株系完熟天数的分布及标准曲线 

Figure 6 The frequency distribution in 112 soybean plants for 

the days of full maturity 
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