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摘要：大豆是重要的植物蛋白来源，高蛋白大豆种质创新对于我国食用大豆育种及优异基因发掘具有重要意义。为获得

优异高蛋白大豆资源，本研究利用 NIR 法测定 EMS 诱变中品 661（Zp661）M2~M7 籽粒的蛋白质含量，系统分析连续选择对

蛋白变异的影响，旨在创制高蛋白优异种质，为大豆品质改良育种提供优异资源。结果表明，1971 个 M2 单株籽粒蛋白质含量

变异幅度为 34.96%~50.16%，平均值为 42.97%，较野生型（40.88%）提高 5.11%，其中 17.65% 的 M2 单株籽粒蛋白质含量高于

45%。M2 高蛋白含量个体经过定向连续选择，整体呈下降趋势；相比之下，M2 低蛋白含量个体定向选出的高蛋白含量种质遗

传增益效果明显。在 M7 获得 9 个高蛋白含量稳定种质（m1~m9），平均蛋白质含量为 48.17%，较野生型（41.19%）平均提高

16.94%，遗传增益为 7.23%。其中 m1~m7 来自 M2 高蛋白质含量个体 20722（47.21%），而 m8~m9 来自 M2 低蛋白质含量个体

3442（38.51%）。这些高蛋白纯合种质的农艺性状相关性分析发现，m2、m4 和 m5 的蛋白质含量分别与百粒重和单株粒重呈

显著正相关，说明通过选择可以实现蛋白质含量与产量的同时提高，获得高产优质的优异种质。
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Abstract：Soybean is an important source of vegetable protein，and innovation of high-protein soybean 
germplasm becomes of importance in breeding for elite soybean varieties and exploring the underlying 
mechanism.In order to obtain the high-protein soybean germplasm resources，the protein content of EMS 
mutagenized ″Zp661″ M2 population were measured following the NIR（Near-Infrared Reflectance）method，
and the subsets of selected offspring lines were further investigated.The results showed that the protein content 
of 1971 M2 seeds ranged from 34.96% to 50.16% with an average of 42.97%，being 5.11% higher than wild 
type（40.88%）.The protein content in 17.65% of tested M2 samples was higher than 45%.The mutants with 
high protein content showed a constant reduction in offspring lines in each of generations，whereas an increasing 
protein content was also observed in offspring lines of M2 mutants with low-protein content.Notably，we identified 
nine high protein M7 homozygous mutants（m1-m9）with a mean of 48.17%，which were 16.94% higher than 
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大豆（Glycine max L.Merr.）作为世界上最重要

的经济作物之一，为人类提供了占世界植物蛋白供

应市场 70% 左右的蛋白质资源［1］，同时也是我国植

物蛋白的主要来源。如今，随着人们饮食观念的改

变，豆制品已成为人类日常膳食的重要部分，这也使

得人们对高品质大豆的需求日益增加［2］。我国大豆

种质资源丰富，但品质并不高，缺少优异资源［3］。因

此，培育高蛋白大豆一直是我国大豆品质育种的重

点，改良大豆品质具有重要的理论意义和应用价值。

蛋白质含量是受多基因控制的数量性状，且

受环境影响较大［4］。通过常规育种方法，很难快

速准确地获得稳定遗传的高蛋白优异资源。近年

来，人工诱变筛选突变体是获得优异资源的重要

途径。常见的诱变方法有 4 种［5］：（1）物理诱变，

如紫外线、X 射线和快中子辐射；（2）化学诱变，如

甲基磺酸乙酯、N- 乙基 -N- 亚硝基脲等；（3）生物

制剂诱变，如 T-DNA 和转座子插入等［6］；（4）转基

因技术，如基因编辑和 RNA 干扰等［7-8］。其中，甲

基 磺 酸 乙 酯（EMS，ethyl methanesulfonate）是 诱

变育种中使用最多的化学诱变剂，具有高效诱发

点突变、突变专一、多效等优点［9-10］。早在 20 世纪

60 年代，人们就已经采用 EMS 进行诱变育种［11］。

EMS 诱变不仅可以影响产量因子的遗传变异，还可

以引起蛋白质、脂肪含量的改变［12］。于秀普等［12］ 

利用 0.8% EMS 处理冀豆 1 号和冀豆 6 号，从 M2

开始选择，在 M4 选出高蛋白突变体 3 个。冯悟一

等［13］利用 0.4% EMS 处理荷豆 12 号，在 M4 发现

40%~50% 的突变体后代的蛋白含量显著高于对

照组，获得一批高蛋白突变体材料。郭玉虹等［14］

利用有性杂交与诱变相结合的方法创制了新的高

蛋白品系，通过热中子辐照合丰 22 号（39.3%）× 
PI407.788A（50.7%）的 F1 籽粒，从 M5 选出 3 个高蛋

白突变系，含量分别为 47.46%、47.02% 和 47.53%。

前人报道 EMS 诱变突变体 M2 是分离变异较大的

世代［15］，在 M2 开始对品质性状进行连续选择，对后

代突变体的蛋白含量提高和稳定保持无疑将起到正

向的积极作用。

本试验采用 EMS 处理大豆中品 661（Zp661）
种子，利用近红外谷物品质分析仪对 M2 种子进行

蛋白质含量的测定。随后选择高或低蛋白含量个体

从 2013 年（M3）至 2017 年（M7）进行连续的鉴定

与筛选，最终获得 9 个高蛋白稳定种质，并对其遗传

变异规律和主要农艺性状进行分析，以期为大豆品

质育种及遗传改良提供优异资源。

1　材料与方法

1.1　供试材料

本试验以 1971 个 EMS 诱变 Zp661 的 M2 突变体

单株为试验材料，于 2012-2017 年连续 6 年种植于中

国农业科学院顺义基地（40.1″N，116.6″E）。每个单

株播种成一个株行，行长 5 m、行距 45 cm、株距 15 cm，

夏播。每 50 行设置 2 行野生型 Zp661 作为对照。

1.2　主要农艺性状调查

成熟期对突变体进行主要农艺性状调查，每行

随机取 5 株连续植株，进行株高、有效分枝、主茎节

数、百粒重和单株粒重的考种与统计。

1.3　蛋白含量测定

利 用 德 国 Bruker 傅 立 叶 型 近 红 外 光 谱 仪

（MPA）对大豆籽粒样品进行光谱扫描，通过软件

OPUS 以及蛋白质干基和脂肪干基模型，对扫描光

谱进行转换，获得大豆蛋白质含量数据。每个样品

独立测定 3 次，数值用平均值表示。

1.4　数据分析

利用 SPSS 19.0 统计分析软件，对蛋白质含量

及主要农艺性状进行显著性测验与相关性分析。显

著性测验采用的是 SPSS19.0 软件中比较均值模

块下的单因素方差分析方法。而相关性分析采用

的是相关分析模块下的双变量相关性分析。利用 
R 3.2 软件中的 ggplot 包对不同世代间的所有供试

突变体单株的蛋白含量进行运算，并绘制散点分布

图与箱型图。遗传增益计算方法参照吴裕等［16］描

述的方法：Genetic gain=（V2-V1）/V1，其中 V1 为原

wild type（41.19%），with an increased 7.23% genetic gain.The mutants m1 to m7 were derived from sergeants 
of the M2 high-protein content mutant 20722（47.21%），while m8 and m9 were derived from the M2 low protein 
content mutant 3442（38.51%）.Furthermore，that protein content in m2，m4 and m5 was found to be significantly 
positively correlated with 100-seed weight and single plant seed yield.Thus，the findings implied no negative 
correlation between protein content and yield production in some of mutants，and these germplasm resources 
might become valuable in future breeding for soybean varieties with simultaneous high-yield and high-quality.

Key words：soybean；protein content；EMS；genetic variation
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品种平均值，V2 表示改良后品种的平均值。

2　结果与分析

2.1　野生型大豆 Zp661 籽粒蛋白质含量分析

为了检测不同年份不同批次蛋白质含量测定

的准确性，每个世代每次测定样本时都测定了野生 
型 Zp661 的蛋白质含量，以确保数据的准确可

靠。如图 1 所示，2012 年 18 个批次对照的平均蛋

白质含量为 40.88%，变异系数为 0.37%；2013 年

8 个批次的平均蛋白质含量为 40.93%，变异系数

为 0.27%；2014 年 5 个批次的蛋白质含量平均数

为 40.34%，变异系数为 0.25%；2015 年 8 个批次的

蛋白质含量平均数为 39.75%，变异系数为 0.33%；

2016 年 8 个批次的蛋白质含量平均数为 42.10%，

变异系数为 0.12%；2017 年 13 个批次的蛋白质含

量平均数为 41.19%，变异系数为 0.15%。同一年

份不同批次的对照之间蛋白质含量无显著差异，说

明本试验稳定性好，蛋白质含量数据准确可靠。方

差分析显示，不同年份间的对照之间存在差异，其

中 2012 年和 2013 年之间差异不显著，但分别与 
2014 年、2015 年、2016 年、2017 年差异显著，这说

明不同年份环境对蛋白质含量的影响很大。

n：同一年份测定的野生型 Zp661 批次数。 
不同小写字母表示差异显著水平（P<0.05），下同

n：Number of wild type Zp661 measured in the same year.Different 
letters indicate significant difference at 0.05 level，the same as below

图 1　不同年份野生型 Zp661 的蛋白质含量
Fig.1　Protein content of wild type Zp661 in different years

2.2　突变体不同世代籽粒蛋白质含量选择与变异

利用近红外谷物品质分析仪对 1971 个 EMS 诱

变突变体 M2 个体种子进行蛋白质含量测定。结果显

示（图 2），蛋白质含量变异幅度为 34.96%~50.16%，

平均值为 42.97%，变异系数为 4.97%。其中 348 个

个体的蛋白质含量高于 45%，占 17.72%。进一步选

择其中高蛋白含量个体 26 株（47.34%）和低蛋白

含量个体 40 株（38.45%）进行种植，并以 45% 作为

蛋白含量筛选标准，2013-2017 年对 M3~M7 进行连

续筛选，发现各代突变体蛋白质含量均出现分离，但

变异范围存在差异。

来源于 26 个高蛋白含量个体的 273 个 M3 单

株蛋白质含量变异幅度为 38.48%~50.20%，平均值

44.05%，其中蛋白质含量≥45% 的个体为 118 株，

占 43.2%；选择其中 18 个单株进行种植，衍生的 
60 个 M4 单株蛋白质含量变异幅度为 39.02%~49.96%，

平均值 44.81%，其中蛋白质含量≥45% 的个体为 
30 株，占 50.0%；选择其中 29 株种植，衍生的 158 个

M5 单株蛋白质含量变异幅度为 37.15%~51.86%，

平均值 43.18%，其中蛋白质含量≥45% 的个体为 
45 株，占 28.5%；选择其中 31 个单株种植，衍生的 
109 个 M6 单株蛋白质含量变异幅度为 41.70%~ 
50.06%，平均值 47.01%，其中蛋白质含量≥45%
的个体为 91 株，占 83.5%；选择其中 17 株种植，

衍生的 151 个 M7 单株蛋白质含量变异幅度为

38.95%~50.74%，平 均 值 46.03%，其 中 蛋 白 质 含 
量≥ 45% 的个体为 106 株，占 70.2%。来源于 40 个

低蛋白含量个体的 665 个 M3 单株蛋白质含量变异

幅度为 36.49%~49.33%，平均值 42.18%，其中蛋白质

含量≥ 45% 的个体为 64 株，占 9.62%；选择其中 10
个单株种植，衍生的 33 个 M4 单株蛋白质含量变异

幅度为 36.41%~46.896%，平均值 42.22%，其中蛋白

质含量≥ 45% 的个体为 7 株，占 21.2%；选择其中 7
个单株种植，衍生的 54 个 M5 单株蛋白质含量变异

幅度为 38.85%~49.50%，平均值 42.17%，其中蛋白质

含量≥ 45% 的个体为 9 株，占 16.7%；选择其中 7 个

单株种植，衍生的 18 个 M6 单株蛋白质含量变异幅

度为 41.01%~49.87%，平均值 46.46%，其中蛋白质含

量≥ 45% 的个体为 14 株，占 77.8%；选择其中 7 个

单株种植，衍生的 58 个 M7 单株蛋白质含量变异幅

度为 42.88%~50.76%，平均值 47.00%，其中蛋白质含

量≥ 45% 的个体为 47 株，占 81%。M6、M7 蛋白质

含量普遍较高，均值达到 45% 以上，而 M5 蛋白含量

普遍较低，这与不同年份间野生型 Zp661 蛋白质含

量变化趋势一致，是由于年份间差异造成的。相比

之下，高蛋白含量个体衍生的 M3~M5 蛋白质含量均

显著高于低蛋白含量个体的后代。无论高蛋白含量

突变体还是低蛋白含量突变体，在连续筛选过程中，

均在高世代 M6、M7 中具有较高的蛋白质含量。

24 个 M7 株系可追溯至 3 个 M2 单株，分别是
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18734（48.4%）、20722（47.21%）和 3442（38.51%）。

如图 3 所示，低蛋白含量突变体 3442 在连续筛选

过程中，蛋白质含量随世代递增呈稳定上升趋势。

3442 在 M4 因虫害收获种子较少，无法进行蛋白含

量测定。3442 在 M7 高于 45% 的个体数量占 M7 总

体的 81.03%，M7 遗传增益高达 22.1%（表 1）。而

高蛋白含量突变体 18734 和 20722 在连续选择过

程中，其蛋白含量均呈下降趋势，在 M7 中高于 45%
的个体数量分别占 M7 总体的 27.8% 和 76.7%，M7

遗传增益分别为 -12% 和 -1.5%。推测这些高蛋白

种质的基因型与 3442 低蛋白含量突变体衍生的高

蛋白种质是不同的基因型。

2.3　高蛋白含量纯合突变体遗传增益及系谱追踪

进一步对来自 24 个 M7 株系的 209 个单株进行

蛋白质含量分析，高于 45%的有 154 个。如图 4 所

示，9 个 M7 株系为高蛋白含量稳定种质（m1~m9），该

9 个株系的单株蛋白质含量均高于 45%，而其他株系

仍在分离。高蛋白含量稳定种质平均蛋白质含量为

48.17%，较野生型 Zp661 平均提高 16.94%，遗传增益

分 别 为-1%、1%、2%、0、3%、3%、1%、28%和 28%。

其中 m8 和 m9 遗传增益最高，m8 有 9 株，蛋白质含量

变异幅度 46.77%~50.53%，平均蛋白含量为 49.22%，

较野生型 Zp661 提高 19.5%；m9 有 9 株，变异幅度为

46.98%~50.76%，平均蛋白含量为 47.27%，高于其他

8 个纯合突变体，较野生型 Zp661 提高 19.62%。

高蛋白含量稳定种质系谱追踪发现 m1~m9 分

别来源于 2 个 M2 单株（图 4）。其中 m1~m7 来源

于高蛋白含量个体 20722（47.21%）；而 m8~m9 来

自低蛋白含量个体 3442（38.51%），在 M3~M6 分离

世代连续筛选高蛋白含量单株，最终创制稳定高蛋

白含量种质，为挖掘控制蛋白含量基因和培育大豆

高蛋白种质奠定了材料基础。

A：M2 突变体蛋白含量分布；B：高蛋白含量突变体蛋白含量分布；C：低蛋白含量突变体蛋白含量分布 
A：Protein content distribution of M2，B：Protein content distribution of high protein content mutants， 

C：Protein content distribution of low protein content mutants

图 2　M2~M7 突变体蛋白质含量分布
Fig.2　Distribution of M2-M7 protein content
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A：3 个衍生高蛋白质种质的 M2 株系的蛋白含量分布；B：18734 在不同世代间的蛋白含量分布； 
C：20722 在不同世代间的蛋白含量分布；D：3442 在不同世代间的蛋白含量分布

A：Protein content distribution of 3 derivate germplasm lines for high protein，B：Protein content distribution of 18734 in different generations，
C：Protection content distribution of 20722 in different generations，D：Protein content distribution of 3442 in different generations

图 3　3 个衍生高蛋白质种质的株系在不同世代间的蛋白含量分布
Fig.3　Protein content distribution of 3 derivative germplasm lines for high protein in different generations
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表 1　3 个衍生高蛋白质种质的株系不同世代间蛋白含量变异及遗传增益
Table 1　Protein content variation and genetic gain of 3 derivative germplasm lines for high protein in different generations

名称

Name

不同世代突变体的蛋白质含量（%）

Protein content of mutants in different generations 遗传增益（%）

Genetic gain
M2 M3 M4 M5 M6 M7

18734 48.40 42.46±1.93 46.35±0.62 43.68±1.48 44.79±1.27 42.59±2.65   -12

20722 47.21 45.53±0.78 46.69±1.53 45.44±3.37 46.37±1.34 46.50±2.47  -1.5

3442 38.51 44.05±1.64 - 47.68±1.44 47.03±2.78 47.00±2.06  22.1

Zp661（CK） 40.88 40.93±0.11 40.34±0.10 39.75±0.13 42.10±0.05 41.19±0.06 -

数值为平均值 ±SD；-：数据缺失 
Values are means±SD，-：Missing data

图 4　高蛋白含量突变体系谱追踪
Fig.4　Pedigree of high protein content mutants

2.4　高蛋白种质主要农艺性状相关性分析

进一步对高蛋白种质的蛋白质含量和主要农艺

性状进行相关性分析（表 2），其中 m1、m4、m6 的蛋

白质含量和脂肪含量相关性不显著，其他 6 份种质

均呈显著负相关。各种质蛋白质含量与单株产量无

相关性。m2、m4 和 m5 的蛋白质含量与百粒重呈显

著正相关，同时 m2 还与株高、有效分枝、主茎节数

呈显著正相关。上述结果说明，通过人工选择可以

打破蛋白质含量与产量之间的负相关性，将高蛋白

与丰产结合起来，获得高蛋白高产优异种质。

表 2　高蛋白突变体蛋白质含量与其他农艺性状的相关性分析
Table 2　Correlation coefficient between protein content and other agronomic characters in high protein mutants
突变体

Mutant
脂肪含量

Oil content
百粒重

100-grain weight
单株粒重

Seed weight per plant
株高

Plant height
有效分枝

Effective branch number
主茎节数

No.of stem node
m1 -0.82 	 0.19 	 0.19 	 -0.43 	 0.06 	 -0.29
m2 -0.84 	 0.86** 	 -0.13 	 0.92* 	 0.88* 	 0.93*

m3 -0.96 	 -0.33 	 0.05 	 -0.77 	 -0.79 	 -0.41
m4 -0.132 	 0.727* 	 0.276 	 -0.112 	 -0.709 	 0.671
m5 -0.95** 	 0.91** 	 0.4 	 0.33 	 0.7 	 0.66
m6 -0.13 	 -0.15 	 -0.05 	 0.08 	 0.44 	 -0.5
m7 -0.89** 	 -0.05 	 -0.17 	 -0.7 	 0.71 	 -0.31
m8 -0.83** 	 -0.28 	 -0.05 	 -0.43 	 -0.28 	 0
m9 -0.78** 	 -0.26 	 -0.22 	 0.57 	 -0.21 	 0.09

*：P<0.05，**：P< 0.01
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3　讨论

3.1　突变体后代蛋白含量选择效果

EMS 诱变是大豆诱变育种的重要手段，除影响

大豆产量因子以外，还可以增加大豆品质的遗传变

异［15］。前人研究表明，快中子和 EMS 诱变后代的

蛋白质含量变异系数均超过对照品种，其中 EMS
诱变后的 M2 和 M3 之间遗传力较高，在早期世代进

行蛋白含量分析，可以预测子代的蛋白质含量［17］。

M2 是分离较大的世代，也是选择性状的关键世代，

在 M2 选择优异突变体进行连续筛选，可以有效提

高后代的蛋白质含量［15］。郭玉虹等［14］利用 EMS
和叠氮化钠（NaN3）诱变“龙福 837”，从 M2 开始

选择，到 M8 选出“923725”和“923738”两个稳定

高蛋白突变体，蛋白含量分别为 45.38% 和 45.24%，

较对照（44.46%）分别提高 0.92% 和 0.78%。于

秀普等［12］利用 EMS 处理冀豆 6 号，从 M4 中获得

蛋白含量高于 45% 的突变体 3 份，其含量分别为

45.85%、45.72% 和 45.44%，较对照（42.16%）分别

提 高 8.75%、8.52% 和 7.78%。 尽 管 上 述 EMS 诱

变后代蛋白含量较对照品种有所提高，但含量均在

45% 左右。而本研究筛选的 9 个稳定高蛋白含量

突变体（m1~m9）平均值为 48.17%±1.37%，较对照

（41.19%）平均提高 16.94%。其中 m9 蛋白质含量

最高，为 47.27%，较对照提高 19.62%。相比之下，

本研究获得的稳定突变体的蛋白含量提高率是前人

报道的 2.3 倍以上，遗传增益效果明显，其中早世代

为低蛋白个体的选择效果明显低于高蛋白个体的选

择效果，这与选择方向是分不开的，为大豆品质育种

提供了优异高蛋白亲本资源。

3.2　突变体后代蛋白含量的遗传变异

在大豆品质遗传改良过程中，传统育种方法多

采用配置杂交组合来产生遗传变异，进而选择优异

组合进行优良品种选育［18-19］。选择蛋白质含量高

的双亲配置组合时，有利于提高其后代的蛋白质

平均含量［20］。研究表明杂交后代的蛋白质含量变

异与双亲的蛋白质含量密切相关，双亲差异大，其 
F2 遗传变异也大；双亲蛋白质含量高，F2 蛋白质含

量也相对较高［21］。常规育种方法是通过基因组重

组等遗传效应，来获得优异新种质［22］。现代大豆品

种的选育重点主要是高产等性状，这对作物的改良

造成了遗传瓶颈［23］，导致品种中稀有等位基因的丢

失并降低了大豆的遗传多样性［24］。目前，可用于

增加大豆基因组多样性的策略之一是引入突变［5］。

与传统育种相比，诱变育种具有周期短、突变率高等

特点［25］。

EMS 是以点突变为主的稳定、高效的化学诱

变剂，在诱变育种中使用广泛。王义谅等［17］对辽

农二号 EMS 诱变处理，M2 和 M3 蛋白质含量变

异 幅 度 分 别 为 37.9%~45.6% 和 36.6%~42.7%，对

照品种蛋白质含量分别为 41.4% 和 38.4%，诱变

后代蛋白质含量提高 3%~4%。本研究中 M2 和

M3 蛋白质含量变异幅度分别为 34.96%~49.85%
和 36.49%~49.33%，对照品种蛋白质含量分别为

40.88% 和 41.13%，较诱变亲本分别提高 5.34% 和

4.13%。相比之下，本研究突变体蛋白质含量变异

幅度更加广泛。EMS 是一种高频率的点突变诱

变剂，其诱变频率受诱变剂浓度和品种影响较大。

随着功能基因组学研究的开展，多种作物的突变

体库被相继构建。Uauy 等［26］分别对四倍体小麦

“Kronos”和六倍体小麦“UC1041+Gpc-B1/Yr36”进

行 EMS 诱变，获得的两个诱变群体变异频率分别

是 1/38 kb 和 1/51 kb。Cooper 等［27］ 利 用 40 mmol/
L EMS 诱变处理大豆品种 Forrest 和 Williams82，
群体变异频率分别为 1/140 kb 和 1/550 kb。Till 等

［28］利用 EMS 处理后的日本晴水稻诱变群体，变

异频率为 1/300 kb。Greene 等［29］利用 EMS 诱变

拟南芥 Columbia，变异频率为 1/300 kb。相比之

下，EMS 诱变小麦和大豆的变异频率高于水稻和

拟南芥。然而，同一物种的不同品种或不同的处

理浓度会产生不同的诱变效果。Tsuda 等［30］对 12
个 EMS 诱变后代个体进行基于新一代测序技术

（NGS，next-generation sequencing）的全基因组测序

（WGS，whole genome sequencing），估算变异频率平

均为 1/74 kb，较其他群体提高了一倍。本实验室构

建的 EMS 诱变 Zp661 突变体库是至今为止变异频

率最高的大豆诱变群体，平均存在 84531 个单核苷

酸（SNP）变异，即基因组平均每 11.8 kb 便存在一

个单核苷酸变异［31］，比 Tsuda 等［30］的研究结果还

提高了 5 倍。本研究使用的诱变材料具有更多的变

异位点，因此在较高世代才逐渐趋于纯合。EMS 诱

变早期世代变异大，无论是低蛋白还是高蛋白含量

个体多为杂合状态，为选择高蛋白个体创造了条件。

在本研究中，EMS 诱变后的低蛋白个体“3442”在 
M2 为杂合状态，随着种质蛋白质含量产生分离，

从中选择出高蛋白含量个体。而高蛋白含量个体

“18734”和“20722”在连续选择过程中，其蛋白含

量发生分离，整体呈下降趋势。推测这些高蛋白种
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质的基因型与“3442”低蛋白含量个体衍生的高蛋

白种质是不同的基因型。随着不同世代的连续选

择，选出的高蛋白含量个体逐渐纯合，创制出稳定的

高蛋白种质。本研究结果为 EMS 诱变后代定向选

择提供了理论依据。
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