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摘要：大豆荚而不实在黄淮区大豆生产中频繁发生，为探讨不同大豆品种荚而不实的遗传差异，以

瘪荚率为指标，对豫豆２５号×中黄２４、冀黄１３×中黄１３和冀黄１３×开豆１６等３个杂交组合Ｐ１、

Ｐ２、Ｆ１、Ｆ２ 等４个世代瘪荚率进行联合分离分析。结果表明：在相同的种植条件下，５个亲本的瘪荚

率存在显著差异（６．２６％～９０．９６％）。３个组合瘪荚率的变异主要由遗传因素引起，且均检测到主

基因的存在，但主基因的遗传率均较低，分别为１３．４０％、２９．１７％和３２．４２％。说明大豆荚而不实

现象的瘪荚率是典型的数量性状，育种上应以聚合回交及轮回选择等方法聚合有利基因。
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　　夏大豆荚而不实现象是造成我国黄淮区大豆减
产的主要因素之一，３０多年前就已经在部分地区偏
重发生［１］。近年来又有严重发生和蔓延的趋势。其
主要表现是：苗期生长正常，但后期不能正常鼓粒
（或部分豆荚不能正常鼓粒），到正常成熟期后，叶
片、叶柄、豆荚、茎秆等仍保持浓绿色，甚至干枯也不
变黄落叶，严重影响大豆产量，甚至造成绝收，生产

上也称之为“症青现象”。大豆荚而不实的一个主要
特征就是存在浓绿的瘪荚。因此，本研究选择瘪荚
率（即单株瘪荚数占总荚数的百分数）作为症青发生
程度的指标。

关于大豆荚而不实的原因，苏天增等、张慎举等
认为，造成大豆荚而不实的主要原因有土壤缺
硼［２－３］、关键生育时期高温干旱［４］、迎茬［５］等，增施硼
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肥、合理轮作换茬等［２－３，５－６］农艺措施可以在一定程度
上减轻大豆荚而不实现象。此外，也有人认为，大豆
荚而不实是氮肥过量、品种晚熟、特殊气候条件等原
因造成的［７－１０］。但研究发现，自然条件下不同大豆
品种荚而不实发病群体的瘪荚率有显著差异，而且
对施用硼肥的表现也有一定差异。所以，对于大豆
荚而不实的预防，除了进行适当的农艺措施外，深入
探讨不同大豆品种荚而不实现象中瘪荚率的遗传差

异，从而选择无荚而不实现象发生或发生程度较轻
的大豆品种也是有效途径之一。

１　材料和方法

１．１　供试材料和试验设计

２００８年在田间发现豫豆２５号和中黄１３的单
株瘪荚率较高，而中黄２４、开豆１６和冀黄１３较低。

２００９年根据花色和毛色的显隐性关系，以豫豆２５
号为母本、中黄２４为父本进行杂交，以冀黄１３为母
本、中黄１３为父本进行杂交，以冀黄１３为母本、开
豆１６为父本进行杂交，配制杂交组合，２００９年冬在
海南加１代。２０１０年夏在原洛阳市农科院同期播
种３个组合的Ｐ１、Ｐ２、Ｆ１、Ｆ２ 等４个世代，不设重复。

１．２　测定项目及方法
大豆成熟期调查３个组合不同世代各个单株的总

荚数和瘪荚数，并计算瘪荚率（反映了大豆荚而不实的
严重程度）。瘪荚率＝瘪荚数／总荚数×１００％。

１．３　遗传数据分析方法
采用植物数量性状主基因＋多基因混合遗传模

型的多世代联合分析方法［１１－１２］，包括 Ａ－１－Ａ－４模
型（１对主基因），Ｂ－１－Ｂ－６模型（２对主基因），Ｃ－０
－Ｃ－１（多基因），Ｄ－０－Ｄ－４（１对主基因＋多基因），

Ｅ－０－Ｅ－６（２对主基因＋多基因）共５类２４种遗传
模型，对瘪荚率进行遗传模型分析，然后通过 ＡＩＣ
值准则、适合性检验判断３个杂交组合Ｆ２ 代的瘪荚
率的最优遗传模型，并估计主基因和多基因一阶遗
传参数及遗传率。

２　结果与分析

２．１　供试大豆亲本的瘪荚率差异
对２０１０年种植的大豆亲本材料的瘪荚率进行分

析，结果见表１。由表１可见，５个亲本的瘪荚率差异
显著。豫豆２５号的瘪荚率最高，达到９０．９６％，冀黄

１３的瘪荚率最低，仅为６．２６％。杂交组合豫豆２５号

×中黄２４的双亲瘪荚率差异最大，冀黄１３×中黄１３
的双亲瘪荚率差异次之，冀黄１３×开豆１６的双亲瘪
荚率差异最小，未达显著水平。

表１　供试大豆亲本的瘪荚率差异分析

品种名称 样本数／个 瘪荚率均值／％ 标准差 差异比较

豫豆２５号 ５　 ９０．９６　 ５．７８ ａ

中黄１３　 １０　 ３１．２９　 ６．９４ ｂ

中黄２４　 ８　 １７．３９　 ５．３２ ｃ

开豆１６　 １０　 １３．０４　 ４．８７ ｃｄ

冀黄１３　 １１　 ６．２６　 ３．４６ ｄ

２．２　豫豆２５号×中黄２４大豆杂交组合瘪荚率的
遗传分析

大豆杂交组合豫豆２５号×中黄２４的Ｆ２ 代共
有１５０个单株，瘪荚率变幅４．８％～９７．８％，平均为

３１．２７％。Ｆ２ 代瘪荚率的次数分布呈偏态和多峰现
象（图１），初步推测其可能存在主效基因。结合双
亲和Ｆ１ 代，经４个世代联合分析，ＡＩＣ值较小的

３个模型分别是 Ｄ－０、Ｅ－０和 Ｅ－１，ＡＩＣ 值依次为

１　４３０．４２、１　３９９．８１和１　４１６．５３。经适合性检验，

Ｅ－０模型是最适模型，即２对加性－显性－上位性主基
因＋加性－显性－上位性多基因混合遗传模型。豫豆

２５号×中黄２４瘪荚率在最适遗传模型Ｅ－０条件
下，Ｆ２ 群体９个成分的均值见表２。根据这些分布
参数求得的一阶遗传参数见表３。从表３可以看
出，主基因遗传率只有１３．４０％，多基因遗传率

７３．５３％，广义遗传率为８６．９３％。

图１　豫豆２５号×中黄２４大豆杂交组合Ｆ２
群体中瘪荚率的次数分布

２．３　冀黄１３×中黄１３大豆杂交组合瘪荚率的遗
传分析

大豆杂交组合冀黄１３×中黄１３的Ｆ２ 代共有

１９４个单株，瘪荚率变幅０～９０．０％，平均为２５．５２％。

Ｆ２代瘪荚率的次数分布呈偏态和多峰现象（图２），推
测可能存在主基因。经４个世代联合分析，ＡＩＣ值
较小的３个模型分别是Ｅ－０、Ｅ－６和Ｅ－５，ＡＩＣ值依
次为１　７７６．３８５、１　７８４．８５和１　７８５．７２。经适合性
检验，Ｅ－０模型是最适模型。在最适遗传模型Ｅ－０
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表２　３个大豆杂交组合Ｆ２ 代最优模型的成分分布和权重估计

豫豆２５×中黄２４（Ｅ－０模型）

成分分布 权重

冀黄１３×中黄１３（Ｅ－０模型）

成分分布 权重

冀黄１３×开豆１６（Ｄ－０模型）

成分分布 权重

９３．２７１　３　 ０．０２０　９５５　 １７．４７４　５　 ０．０６４　３０８　 ２９．２７１　４　 ０．２５５　９

８９．５５１　８　 ０．０４１　２２４　 １７．４７４　５　 ０．１２８　６１５　 ２９．４３７　８　 ０．５１１　８

４８．８６９　０　 ０．０７０　３５８　 １７．４７４　５　 ０．０６４　３０８　 ７０．４７２　０　 ０．２３２　３

４５．３５７　３　 ０．１４１　０４５　 １７．４７４　５　 ０．１２８　６１５

２４．８６８　２　 ０．２９０　６９７　 １８．００１　９　 ０．２５７　２２５

２０．８３８　３　 ０．１４５　２１３　 ３３．７８５　４　 ０．１３３　８９４

１９．３９７　３　 ０．０７２　６２５　 ３３．７８５　４　 ０．０６６　９４７

１８．９８３　８　 ０．１４５　２５６　 ４１．６４２　１　 ０．１３２　３１４

１８．８２１　１　 ０．０７２　６２８　 ７７．８４７　０　 ０．０２３　７７４

表３　３个大豆杂交组合Ｆ２ 代最优模型的遗传参数估计

遗传参数
豫豆２５×中黄２４
Ｅ－０模型

冀黄１３×中黄１３
Ｅ－０模型

冀黄１３×开豆１６
Ｄ－０模型

ｍ１（ｍ） ４２．７８　 ２５．５３　 ４９．８７

ｍ２　 １１５．８２　 ４４．５５

ｍ３　 ４３．６６ －７．９５

ｍ４　 ４５．０９　 ３７．６３

ｄａ　 ２５．９８ －１９．２６　 ２０．６０

ｄｂ　 １１．２４ －９．９９

ｈａ －１１．９９ －１２．２５ －２０．４３

ｈｂ　 ９．１８ －８．６９

Ｉ １０．９６　 ９．９９

ｊａｂ　 ９．３０　 ８．６９

ｊｂａ　 １．０２　 ２．１０

Ｌ －１７．４１　 １．７０

表型方差δ２　ｐ　 ３９７．４０　 ２１７．０１　 ４４８．５６

多基因方差δ２　ｐｇ　 ２９２．２２　 ９０．４２　 ２８２．１２

主基因方差δ２　ｍｇ　 ５３．２５　 ６３．２９　 １４５．４３

多基因遗传率ｈｐｇ２／％ ７３．５３　 ４１．６５　 ６２．８９

主基因遗传率ｈｍｇ２／％ １３．４０　 ２９．１７　 ３２．４２

条件下，Ｆ２群体９个成分的均值见表２，成分分布方差
为６３．２９。根据这些分布参数求得的一阶遗传参数见
表３。从表３可以看出，主基因遗传率为２９．１７％，多基

图２　冀黄１３×中黄１３大豆杂交组合Ｆ２
群体中瘪荚率的次数分布

因遗传率为４１．６５％，广义遗传率为７０．８２％。

２．４　冀黄１３×开豆１６大豆杂交组合瘪荚率的遗
传分析

大豆杂交组合冀黄１３×开豆１６的Ｆ２ 代共有
２２２个单株，瘪荚率变幅 ０～１００．０％，平均为
３８．９３％。Ｆ２ 代瘪荚率的次数分布呈偏态和多峰现
象（图３），推测可能存在主基因。经４个世代联合
分析，ＡＩＣ 值较小的 ３ 个模型分别是 Ｄ－０、Ｅ－０
和Ｂ－１，ＡＩＣ 值依次为 ２　１００．８７６、２　１０３．７３７和
２　１１６．６６８。经适合性检验，Ｄ－０模型（即１对加性－显
性主基因＋加性－显性－上位性多基因遗传模型）是
最适模型。在最适遗传模型Ｄ－０条件下，Ｆ２ 群体３
个成分的均值见表２，主基因方差为１４５．４３，广义遗
传率为９５．３１％，主基因遗传率为３２．４２％，多基因
遗传率为６２．８９％。
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图３　冀黄１３×开豆１６大豆杂交组合Ｆ２ 群体中
瘪荚率的次数分布

３　结论与讨论

通过对３个大豆杂交组合Ｆ２ 代瘪荚率的分析
可以看出，试验中瘪荚率的变异主要由遗传因素引
起，广义遗传率均超过７０％。瘪荚率的遗传主要受

１～２对主基因＋多基因控制，而且主基因的遗传率
很低，主要由多基因控制，属于典型的数量性状，在
育种上应采用聚合回交及轮回选择等方法降低瘪

荚率。
在豫豆２５号×中黄２４和冀黄１３×中黄１３等

２个组合中都检测到２对主效基因，而在冀黄１３×
开豆１６组合中仅检测到１对主效基因，可能是由于
在前２个组合中，双亲的瘪荚率差异较大，而冀黄

１３×开豆１６组合双亲的瘪荚率差异较小的缘故，同
时也解释了前２个组合主效基因遗传率低的原因。
豫豆２５号×中黄２４和冀黄１３×中黄１３等２

个组合Ｆ２ 代瘪荚率的最优模型都是Ｅ－０模型，而豫
豆２５号×中黄２４中２个主效基因的加性效应都是
正值，冀黄１３×中黄１３中２个主效基因的加性

效应都是负值，这是由于前者的母本是瘪荚率高的
豫豆２５号，而后者的母本却是低瘪荚率的冀黄１３，
两者的结果正好互相印证。
由于受模型和试验材料组合所限，该研究结果

是否具有普遍性，有待于进一步研究。
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