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摘要：检测与根系性状关联的位点并发掘其携带的优异等位变异，对改良大豆根系性状有重要意义。本研究选取北方

春大豆 242 份育成品种和 102 份地方品种作为试验材料，2018-2019 年在室内对根系性状进行鉴定，利用 175 对 SSR 引物进

行连锁不平衡和群体结构分析，并采用一般线性模型进行关联分析。结果显示：无论共线性组合还是非共线性组合群体均存

在不同程度的连锁不平衡现象。育成品种由 2 个亚群组成，两年共同检测到 17 个位点与 6 个根系性状关联，表型变异解释

率为 1.35%~7.83%；地方品种由 2 个亚群构成，两年共同检测到 12 个位点与 5 个根系性状关联，表型变异解释率为 3.89% ~ 
16.64%。两类群体中共同检测到的 2 个位点，分别是与主根长关联位点 Satt309 和与根平均直径关联位点 Sat_358。在育成

品种中发掘出的增效优异等位变异共 38 个，携带优异等位变异的材料共 29 个，其中主根长、总根长、根平均直径、根体积、根

表面积、根尖数的增效最大的等位变异及携带优异等位变异的材料分别为 Satt309-122bp（合丰 35）、Sat_272-254bp（黑河 16、
黑农 62）、Sat_358-236bp（吉林 12、吉林 1 号）、Sat_381-193bp（绥农 26）、Sat_381-193bp（绥农 26、垦豆 18）、Sat_381-224bp

（长农 24、合丰 51）。在地方品种中发掘出的增效优异等位变异共 33 个，携带优异等位变异的材料共 31 个，其中主根长、总

根长、根平均直径、根体积、根表面积、根尖数的增效最大的等位变异及携带优异等位变异的材料分别为 Satt220-242bp（小白

脐）、Satt683-206bp（汪清神仙洞、小白脐、宝清大白眉）、Sat_160-174bp（平顶香 -2）、Satt239-200bp（临江大黄豆）、Satt247-
245bp（白露豆 -1、汪清神仙洞）、Satt156-227bp（小白脐、铁荚青 -1）。这些优异等位变异和携带优异等位变异的材料可以作

为优异亲本配置杂交组合，选育具有优良根系性状的大豆品种。
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Abstract：Genetic improvement of root traits in soybean largely relied on exploring the elite loci that 
associated with beneficial root traits. In this study，242 northern spring cultivars and 102 landraces were subjected 
for analyzing phenotypic variation in root under laboratory conditions in 2018 and 2019. 175 pairs of SSR 
primers were applied for genotyping，followed by the genetic linkage disequilibrium analysis，the population 
structure analysis，and association analysis using general linear model（GLM）. The results show that both 
collinear combination and non-collinear combination groups have different degree of linkage disequilibrium. 
The cultivars were clustered into two subpopulations. Seventeen genetic loci associated with six root traits were 
detected showing the phenotypic variation ranged from 1.35% to 7.83%. The landraces were assigned into two 
subgroups. Twelve genetic loci were found to be associated with five root traits，which contributed to 3.89% to 
16.64% on phenotypic variation. Two genetic loci Satt309 and Sat_358，which were simultaneously detected 
in the two cultivar and landrace populations，were associated with main root length and root average diameter，
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respectively. A total of 38 alleles with positive effect were present in 29 cultivars. Out of them，the alleles of main 
root length（MRL），root length（RL），root average diameter（RAD），root volume（RV），root surface area

（RSA），root tip number（RTN）with the greatest synergistic effect were Satt309-122bp（Hefeng35），Sat_272-
254bp（Heihe16，Heinong62），Sat_358-236bp（Jilin12、Jilin1），Sat_381-193bp（Suinong26），Sat_381-193bp

（Suinong26、Kendou18），and Sat_381-224bp（Changnong24、Hefeng51），respectively. A total of 33 alleles 
with synergistic effect were found from 31 landraces. For example，the alleles governing MRL，RL，RAD，

RV，RSA，RTN which had the greatest synergistic effects，were Satt220-242bp（Xiaobaiqi），Satt683-206bp
（Wangqingshenxiandong、Xiaobaiqi、Baoqingdabaimei），Sat_160-174bp（Pingdingxiang-2），Satt239-200bp
（Linjiangdahuangdou），Satt247-245bp（Bailudou-1、Wangqingshenxiandong），and Satt156-227bp（Xiaobaiqi、
Tiejiaqing-1），respectively. Collectively，this study identified the superior alleles and donor lines which could be 
used in breeding for soybean varieties with superior root traits.

Key words：North Spring Soybean；seedling stage；root traits；elite alleles

根系是植物生长的主要结构及功能器官。生

长旺盛的根系一方面能够提高土壤养分和水分的

利用效率，有利于作物干物质的积累，增加作物产 
量［1-2］；同时发达的根系也是一种重要而有效的抗

逆机制［3-4］。大豆根系性状是受多基因控制的数量

性状，具有较高的遗传稳定性［5-6］。改良大豆品种

的根系性状对大豆生产具有重要意义。目前针对大

豆根系生理［7-8］、形态［9-10］、产量［11］与抗逆间的关系

研究较多，遗传方面的研究多集中在植株成熟期逆

境（如干旱、缺磷、铝毒、盐碱）条件下对根系开展

的遗传分析及相关位点的发掘［12-13］，对于大豆苗期

根系的遗传分析报道较少。研究发现培育良好根系

的最佳时期是大豆生长前期即苗期，其根系的早生

快发和发达的根系状态与提高产量和抗逆性显著相

关［14］。梁慧珍等［15］认为苗期根系性状主要受主基

因控制，抗逆品种的根系在苗期就表现出发根早、生

长快、主根长、侧根多等特点，并利用 RIL 群体检测

到 15 个控制大豆 V2 期幼苗根长、根重、侧根数和

根体积的 QTL，贡献率在 7.05%~16.45% 之间。周

蓉等［16］以中豆 29 和中豆 32 构建的 165 个 RIL 群

体为材料，利用 264 个 SSR 标记定位了 20 个与大

豆苗期根系性状相关的 QTL，分布于 8 条染色体，

其中 9 个主效 QTL 位于第 11 和第 14 号染色体。

Manavalan 等［17］利用 BILs 群体在第 8 号染色体

Satt315 标记的间隔位点上发现一个重要的 QTL，有
助于大豆的早期根和茎生长。上述对于大豆苗期根

系性状遗传分析的研究群体仅限于家系作图群体，

鉴定到的结果取决于双亲携带的根系优异等位变异

的情况，检测到的相关 QTL 具有一定的局限性［18］，

本研究将利用关联作图的方法发掘与大豆苗期根系

性状关联的标记及优异等位变异。

北方春大豆产区是中国大豆的主产区，其种

植面积占全国的 50% 以上［19］。北方春大豆品种

苗期根系与南方大豆品种比较，生长发育速度较缓 
慢 ［20］。在气候上南方雨水多，潮土松散利于根系的

扩展，而北方的砂浆黑土对根系的生长阻力比较大，

根系的生长就有一定的区分度［21］。根系的水平和垂

直分布特征决定了可被利用的土壤体积的大小［22］，

在一定程度上反映根系吸收能力的强弱［23］。具有发 
达的根系统可以增加根系吸收水分的能力和范围［24-25］。 
在中国北方春大豆播种期经常遭遇春季干旱和低温

的环境［26-27］，同时春大豆产区的盐碱地面积也在逐年

增加［28］，改良春大豆品种苗期根系性状对大豆高产

优质生产具有重要的意义。因此，本研究拟利用 344
份春大豆资源材料（育成品种和地方品种）构建关联

作图群体，利用 175 个 SSR 标记与苗期根系性状开

展关联分析，鉴定与根系性状关联的标记，发掘携带

优异等位变异的携带优异等位变异的材料，构建根系

性状的优异亲本组合，为分子标记辅助选择提供遗传

信息。

1　材料与方法

1.1　供试材料

本试验材料共 344 份大豆品种，包括育成品 
种 242 份（详见 http：//doi.org/10.13430/j.cnki. jpgr. 
20210401002，附表 1），其中黑龙江省 173 份（编号为

1~173），辽宁省 14 份（编号为 174~187），内蒙古 4 份

（编号为 188~191），吉林省 51 份（编号为 192~242）；

地方品种 102 份（详见 http：//doi.org/10.13430/j.cnki.
jpgr.20210401002，附表 2）。2018-2019 年种植在黑龙

江大学呼兰校区田间实验站，随机区组设计，每个品

种系单行种植，行长 2 m，行距 0.80 m，株距 0.20 m，
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常规田间管理。豆荚鼓粒成熟后，收获脱粒，自然晾

晒，采收的 344 份大豆用于室内根系鉴定试验。

1.2　试验方法

大豆苗期培养采用室内纸间发芽方法。每

个品种随机挑选 50 粒种子，用 0.6% 次氯酸钠

溶液灭菌 5 min，蒸馏水反复冲洗 4 次后，转入 
15 cm×20 cm 发芽盒中，准备 4 张吸足水分的发芽

纸，两张放在底部，两张覆盖在种子上面。置于光照 / 
温度分别为 8 h/28 ℃、黑暗 16 h/22 ℃的温室条件下，

培养至 11 d，期间保持水分，及时通气。重复 2 次。

1.3　根系性状鉴定

每个品种随机选取培养 11 d 的 5 株根系完整

的幼苗进行表型鉴定，利用根系扫描仪获取根系图

片，通过根系分析系统 RhizoPheno 获取主根长、总

根长、根平均直径、根体积、根表面积和根尖数。每

个品种取 5 株的平均值。

1.4　基因组 DNA 提取及 PCR 扩增

取大豆嫩叶，采用改良 CTAB 法［29］提取基因组

DNA。选取均匀分布于大豆 20 条染色体上的 175
个具有多态性的 SSR 标记对 344 份大豆基因组进行

扫描，SSR 引物由上海捷瑞生物工程有限公司合成。

SSR-PCR 扩增反应体系为 10 μL。扩增程序为 94 ℃
预变性 5 min，94 ℃变性 30s，42~61 ℃退火 30 s，72 
℃延伸 30 s，35 个循环，最后 72 ℃延伸 5 min，置于 4 
℃保存。PCR 产物在 8% 非变性聚丙烯酰胺凝胶中

分离，银染显色参照 Sanguinetti 等［30］的方法。

1.5　数据分析

表型数据利用 SPSS 25 进行描述性统计分析

及相关性分析。等位变异位点利用 Quantity One
软件处理电泳带型，根据 Marker 1 DNA 标准分子

量 Ladder（100~600 bp）为条带标准，按照分子量大

小（bp）依次读取。利用 SPGeDi1.5 软件计算 344
份大豆品种之间的亲缘关系值。利用 Powermarker 
3.25 软件分析等位基因数、基因多样性以及多态

性信息量（PIC，polymorphism information content）。
群体结构划分利用 Structure 软件［31］，参照 Evanno 
等［32］的方法确定最优亚群数。采用 Tassel 3.0 软件［33］ 

绘制连锁不平衡（LD）配对检测矩阵图，使用标准不

平衡系数（D′）衡量位点间连锁不平衡程度［34］，筛选

出成对共线性位点对应的 D′ 值及位点间遗传距离，

使用 Excel 2010 绘制 LD 衰减图。利用一般线性模

型（GLM，general linear model）对性状与标记进行

关联分析，以 P<0.05 作为显著性筛选的阈值。依据

Breseghello 等［35］提出的计算公式来确定优异等位变

异位点，表型效应值分析参考文自翔等［36］的方法。

2　结果与分析

2.1　根系性状遗传变异分析

两年试验材料的根系性状主根长、总根长、根

平均直径、根体积、根表面积、根尖数的变异系数在

9.80%~43.37% 之间，根尖数变异最大，根平均直径

变异最小，除根平均直径外，其他性状的变异系数均

大于 20%（表 1）。各个性状均表现为正态分布，属

于典型的数量性状。两年各性状的广义遗传率为

56.16%~82.17%，说明根系性状遗传稳定，其中主根

长的广义遗传率最小，根尖数的广义遗传率最大。

表 1　2018-2019 年 344 份大豆根系性状统计分析
Table 1　Statistical analysis of 344 soybean root traits in 2018-2019
性状

Traits
年份

Years
均值

Mean
最大值

Max.
最小值

Min.
标准差

SD
峰度

Kurtosis
偏度

Skewness
变异系数

（%）CV
广义遗传率

（%）HB
2

主根长（cm）MRL 2018 18.75 30.93 8.13 4.26 -0.29 0.31 22.72
56.16

2019 15.60 28.73 6.47 3.43 1.09 0.69 21.98
总根长（cm）RL 2018 170.78 361.41 32.35 64.03 -0.49 0.43 37.49

80.65
2019 96.21 212.62 8.22 38.41 -0.39 0.20 39.93

根平均直径（mm）RAD 2018 0.07 0.10 0.05 0.01 0.66 -0.06 15.00
76.68

2019 0.09 0.12 0.07 0.01 1.31 0.77 9.80
根体积（cm3）RV 2018 0.77 1.54 0.14 0.22 0.11 0.22 28.04

76.28
2019 0.82 1.76 0.11 0.29 -0.16 0.15 35.29

根表面积（cm2）RSA 2018 34.31 67.90 6.51 10.65 0.05 0.42 31.04
78.99

2019 26.21 58.03 3.03 9.67 -0.35 0.12 36.90
根尖数 RTN 2018 111.80 272.30 28.60  48.48 0.09 0.61 43.37

82.17
2019 51.85 119.10 7.20 19.51 0.15 0.49 37.63

粗体为最大值和最小值

Bold is maximum and minimum. MRL：main root length，RL：root length，RAD：root average diameter，RV：root volume，RSA：root surface area，
RTN：root tip number，CV：coefficient of variation，HB

2：heritability in the broad sense. The same as below
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2.2　根系性状相关性分析

由两年 344 份大豆品种 6 个根系性状的相关

性分析可知（表 2），除根平均直径与根体积在 2018
年呈不显著正相关外，根平均直径在两年的相关

性分析中与主根长、总根长、根表面积、根尖数均

呈现极显著负相关，其他性状之间呈现极显著正

相关，其中总根长与根表面积之间的相关性系数 
最大。

表 2　2018-2019 年大豆根系性状之间的相关性分析
Table 2　Correlation analysis between soybean root traits in 2018-2019

性状

Traits
主根长

MRL
总根长

RL
根平均直径

RAD
根体积

RV
根表面积

RSA
根尖数

RTN

主根长 MRL 1 0.68** -0.54** 0.41** 0.65** 0.58**

总根长 RL 0.76** 1 -0.64** 0.69** 0.94** 0.88**

根平均直径 RAD -0.50** -0.55** 1 0.06* -0.38** -0.70**

根体积 RV 0.64** 0.89** -0.20** 1 0.88** 0.48**

根表面积 RSA 0.72** 0.98** -0.40** 0.97** 1 0.76**

根尖数 RTN 0.74** 0.93** -0.55** 0.80** 0.89** 1

粗体为最大值；* 和 ** 表示在 0.05 和 0.01 水平显著相关；对角线右上方为 2018 年的数据，对角线左下方为 2019 年的数据

Bold is maximum，* and ** were significantly correlated at 0.05 and 0.01 levels，the data upper right of the diagonal line is the 2018 analysis result，
and the data lower left of the diagonal line is the 2019 analysis result

2.3　遗传多样性分析

175 个 SSR 标记从育成品种中共检测出 881
个等位变异，变幅为 2~15 个，每个标记平均检测

5.034 个，其中标记 Sat_256 检测到的等位变异最多 
（15 个），标记 Sct_190、Sct_064 和 Satt575 检测到的 
等位变异均只有 2 个。基因多样性变化为 0.008~ 
0.812，平均为 0.495，其中标记 Sat_212 的基因多

样性值最高（0.812）。PIC 的变幅为 0.008~0.789，
平 均 为 0.448，其 中 标 记 Sat_212 的 PIC 值 最 高 

（0.789）。
2.4　连锁不平衡分析

基因间的连锁不平衡是关联分析的基础，通

过分析大豆全基因组 SSR 位点间的连锁不平衡有

助于解析大豆基因组连锁不平衡程度和连锁不平

衡随遗传距离衰减的程度。用 Tassel 3.0 软件计算

绘制 175 个 SSR 标记位点间的连锁不平衡分布图 
（图 1）。

175 个位点共检测出 15209 种组合，在这些位

点组合中，无论是共线性组合（同一连锁群）还是

非共线性组合（不同连锁群）均存在不同程度的连

锁不平衡，说明历史上发生过连锁群间的大量重

组。连锁不平衡的位点组合在大豆 20 条染色体上

都有分布，涉及到较高水平连锁不平衡的位点组合

（D′>0.5）大多主要集中在第 3、4、10、20 号染色体

上，说明在现代育种过程中，许多目标性状所对应的

基因多集中于这 4 条染色体。

在检测到的 15209 种组合中，共线性组合有

699 种，占全部位点组合数的 4.60%，在统计概率

选择 P<0.01 时，发生连锁不平衡的成对位点仅有

350 种，占全部位点组合数的 2.30%。随着 D′ 值的

增加，成对位点数逐渐减少。根据成对位点间的遗

传距离将 699 个成对位点划分为 4 个组：紧密连锁

（<1 cM）、中度连锁（1~10 cM）、弱连锁（11~20 cM）

和微弱连锁（>20 cM）。

LD 衰减（D′<0.5）所延伸的距离决定着关联分

析所需使用的标记多寡及关联分析的精度。从衰减

图（图 2）中可以看出，SSR 位点 D′ 值随遗传距离

的增加而不断降低，即随着位点间遗传距离的增大，

位点间连锁不平衡强度呈现出降低的趋势。进一步

对 D′ 值与遗传距离的回归分析发现，D′ 值衰减都

遵循方程 Y=bln（x）+c，可求出 LD 衰减（D′<0.5）
所延伸的最小距离为 2.83 cM。

2.5　亲缘关系分析

344 份大豆品种的亲缘关系分析结果显示：

其中 57.96% 分布在 0~0.05 之间，10.53% 分布在

0.05~0.10 之间，11.50% 分布在 0.10~0.15 之间，这

表明在本研究中使用的成对材料之间亲缘关系较

远，适合开展关联分析。

2.6　大豆根系性状相关联的 SSR 标记

利用育成品种和地方品种构建群体进行关联分

析。通过 Structure 软件运行结果显示，在育成品种

和地方品种中的对数似然函数值 LnP（D）随着亚
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图 2　LD（D′）值随遗传距离衰减散点图
Fig.2　Scatter plot of the LD（D′）of marker pairs of the 

inter marker distance

对角线右上方为成对位点间 D′ 值，对角线左下方为成对位点间 LD 统计概率 P 值

The upper right of the diagonal is D′ value of the corresponding marker pair， 
the lower left of the diagonal is P-value of LD between paired sites

图 1　SSR 位点间连锁不平衡的分布
Fig.1　Distribution of linkage disequilibrium between SSR sites

群数 K 的增加而增加，因此无法根据似然函数来确

定适宜的亚群数，只能依据 ΔK 准则来确定最适亚

群数。结果发现，当 K=2 时 2 个群体都出现明显

的峰值。因此，将育成群体和地方群体各分为 2 个 
亚群。

在群体遗传结构分析的基础上，以各个体相应

的 Q 值作为协变量，以 Tassel 3.0 软件的 GLM 模型

对 175 个 SSR 标记分别与育成品种和地方品种的

6 个大豆根系性状进行关联分析，寻求与性状相关

联的标记，并计算表型变异解释率（表 3）。
对表 3 的分析可知，育成品种中，两年共同检

测到 17 个标记与主根长、总根长、根平均直径、根

体积、根表面积和根尖数 6 个性状关联，累计关联
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到 24 个（次），表型变异解释率 1.35%~7.83%。地

方品种中 17 个标记与 6 个根系性状相关联，累计关

联到 24 个（次），除根平均直径关联的 5 个位点外，

其他 12 个标记两年均被检测到，表型变异解释率

3.89%~19.12%。在本研究中同一位点与多个性状

相关联情况较多，在育成品种和地方品种中，共有 6
个标记与 2 个或 2 个以上的性状同时存在关联。在

育成品种中，Sat_381 和 Satt420 同时与总根长、根

体积、根表面积和根尖数 4 个性状关联；Satt038 同

时与根体积和根表面积 2 个性状相关联。在地方品

种中，Satt156 同时与总根长、根体积、根表面积和根

尖数 4 个性状关联；Satt683 和 Satt262 同时与总根

长、根体积和根表面积 3 个性状相关联。同一个标

记位点与多个性状关联可能是因为性状相关乃至基

因多效性的遗传基础。多种性状关联 SSR 位点的

详细情况见表 3。

表 3　与各性状显著相关（P<0.05）的标记位点及其表型变异的解释率
Table 3　Marker sites significantly associated with each trait（P<0.05）and their rate of interpretation of phenotypic 

variation 

性状

Traits
SSR 标记

SSR marker
染色体 

Chr.

开始位置 a

（bp）
Start position

结束位置 a

（bp）
End position

遗传距离 a 
（cM）

Genetic distance

2018 2019

P value R2（%） P value R2（%）

育成品种 Cultivars  

主根长 MRL Satt309 13 1736305 1736343 4.53 0.0422 3.26 0.0313 3.62

总根长 RL Satt542 2 12956554 12956610 53.02 0.0236 2.61 0.0379 2.69

Satt420 10 9907940 9907987 49.7 0.0023 4.29 0.0112 2.91

Sat_272 11 2710546 2710583 14.32 0.015 4.51 0.0118 4.25

Sat_381 15 50282249 50282298 64.18 0.0015 4.49 0.0093 2.93

根平均直径 RAD Satt531 1 3758404 3758445 40.86 0.0017 5.2 0.0355 2.59

Sat_379 3 462846 462865 4.33 0.0034 4.69 0.0001 6.79

Sat_207 4 42774033 42774058 87.3 0.004 7.83 0.0239 5.68

Satt244 16 33327246 33327326 65.04 0.0315 5.28 0.0229 5.27

Sat_358 18 11619335 11619400 45.49 0.0151 7.17 0.0140 6.74

根体积 RV Satt578 4 7819442 7819474 65.08 0.0002 4.73 0.0413 1.35

Satt681 6 488842 488901 3.15 0.0312 3.75 0.0323 3.44

Satt260 9 39730973 39731041 80.12 0.0031 3.98 0.0000 7.50

Satt420 10 9907940 9907987 49.7 0.0006 5.29 0.0031 3.82

Sat_381 15 50282249 50282298 64.18 0.0004 5.42 0.0021 3.95

Satt529 16 23096020 23096058 41.9 0.0262 2.56 0.0483 1.96

Satt038 18 1343760 1343810 1.84 0.0215 5.73 0.0078 6.13

根表面积 RSA Satt420 10 9907940 9907987 49.7 0.0005 5.20 0.0066 3.22

Sat_381 15 50282249 50282298 64.18 0.0005 5.11 0.0026 3.69

Satt038 18 1343760 1343810 1.84 0.0205 5.63 0.0099 5.74

Satt373 19 49191336 49191398 107.23 0.0392 3.44 0.0056 4.56

根尖数 RTN Satt296 2 12975935 12975997 52.61 0.0440 2.40 0.0165 2.51

Satt420 10 9907940 9907987 49.7 0.0143 3.30 0.0073 3.09

Sat_381 15 50282249 50282298 64.18 0.033 2.62 0.0116 2.72
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性状

Traits
SSR 标记

SSR marker
染色体 

Chr.

开始位置 a

（bp）
Start position

结束位置 a

（bp）
End position

遗传距离 a 
（cM）

Genetic distance

2018 2019

P value R2（%） P value R2（%）

地方品种 Landraces

主根长 MRL Sat_337 4 4172809 4172860 32.09 0.0008 16.64 0.0394 8.54

Satt220 7 9862827 9862901 56.29 0.0429 6.22 0.0001 16.32

Satt347 10 5041002 5041034 42.29 0.0359 4.37 0.0009 10.34

Satt309 13 1736305 1736343 4.53 0.0477 6.02 0.0287 6.88

总根长 RL Satt683 3 9058190 9058213 34.52 0.0375 10.13 0.0269 10.81

Satt262 10 35510863 35510922 57.02 0.0344 8.45 0.0103 10.8

Satt156 19 40444250 40444300 56.13 0.0021 9.51 0.0151 5.93

根平均直径 RAD Sat_160 1 53236862 53236911 104.27 — — 0.0035 12.64

Satt266 2 14090384 14090434 59.61 0.0027 17.13 — —

SOYGPATR 4 525144 525164 10.34 — — 0.0066 11.46

Sat_256 7 17606889 17606932 74.52 0.0191 17 — —

Sat_358 18 11619335 11619400 45.49 0.0013 19.12 — —

根体积 RV Satt683 3 9058190 9058213 34.52 0.0318 10.47 0.0257 11.01

Satt565 4 511133 511189 0 0.0012 15.02 0.0055 12.17

Satt262 10 35510863 35510922 57.02 0.0270 8.94 0.0057 12.09

Sat_214 12 14359 14368 2.85 0.0295 10.53 0.0422 9.8

Satt649 13 12953321 12953374 5.36 0.0485 3.89 0.0200 5.4

Satt156 19 40444250 40444300 56.13 0.0012 10.42 0.0187 5.67

Satt239 20 24129710 24129775 36.93 0.0035 13.14 0.0351 8.53

根表面积 RSA Satt683 3 9058190 9058213 34.52 0.0119 12.63 0.0228 11.24

Satt247 9 9265135 9265197 43.95 0.0357 10.21 0.0500 9.25

Satt262 10 35510863 35510922 57.02 0.0213 9.43 0.0069 11.65

Satt156 19 40444250 40444300 56.13 0.0007 11.44 0.0132 6.21

根尖数 RTN Satt156 19 40444250 40444300 56.13 0.0066 7.49 0.0070 7.32

— ：没有标记与性状关联；Chr.：染色体；a：估计的遗传距离和物理距离

— ：no association of markers with traits，Chr.：chromosome，a：the estimated map position（cM）and physical position（bp）was inferred the 
Gremene（https：//www.soybase.org/）

表 3（续）

2.7　基因注释

在关联到与根系性状相关的位点中，我们发现

有 6 个标记位点与 2 个或 2 个以上根系性状相关

联，对共同定位到的与多个性状关联位点的相关基

因注释如表 4 所示，基因多是蛋白酶，与蛋白质的加

工和降解相关，可能与根系的生长发育也有密切的

关联。

2.8　稳定遗传位点的优异等位变异及携带优异等

位变异的材料

对关联位点各等位变异的表型效应值进行分析，

发现即使是同一位点等位变异间的表型效应也有很

大差异。根据育种目标对性状要求，表 5 为育成品种

和地方品种中各关联位点增效表型效应最大的等位变

异、相应的表型效应值及其携带优异等位变异的材料。
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表 4　基于共同定位的位点注释到的相关基因
Table 4 Related genes annotated based on co positioned sites

基因 ID
Gene ID

拟南芥同源基因 ID
The Arabidopsis ortholog ID

基因本体论的生物进程描述

Description of biological processes in Gene Ontology

Glyma.03g061000 AT2G45270.1 糖蛋白酶 1 

Glyma.15g266600 AT3G12670.1 CTP 合酶家族蛋白

Glyma.18g018400 AT5G65100.1 对乙烯不敏感的 3 家族蛋白

Glyma.18g018500 AT5G10130.1 花粉油 e1 过敏原和延伸蛋白家族蛋白

Glyma.19g143300 AT5G06940.1 富含亮氨酸的重复受体样蛋白激酶家族蛋白

Glyma.19g143400 AT3G20840.1（PLT1） 整合酶型 DNA 结合超家族蛋白

表 5　群体中各个稳定遗传关联位点的最大优异等位变异、表型效应值及携带优异等位变异的材料
Table 5　Max elite alleles，phenotypic effect and materials carrying excellent allelic variation of each stability marker alleles 

associated in population

性状

Traits
等位变异位点

Locus-alleles

表型效应值

Phenotypic effect
携带优异等位变异的材料

Materials carrying excellent allelic
variation 2018 2019 平均 Mean

育成品种 Cultivars

主根长（cm）MRL Satt309-122bp 9.7251 0.9293 5.3272 合丰 35

总根长（cm）RL Sat_381-193bp 11.8407 37.1291 24.4849 垦豆 18、绥农 26

Satt420-212bp 7.8848 8.7083 8.2966 黑河 19、黑农 60

Sat_272-254bp 4.5958 50.2086 27.4022 黑河 16、黑农 62

Satt542-203bp 4.1430 3.5557 3.8493 黑河 19、合丰 51

根平均直径（mm）RAD Sat_379-246bp 0.0021 0.0012 0.0016 公 79 号、吉林 12

Sat_358-236bp 0.0161 0.0152 0.0157 吉林 12、吉林 1 号

Satt244-154bp 0.0037 0.0043 0.0040 吉林 12

Sat_207-254bp 0.0021 0.0070 0.0046 吉林 12、吉林 32

Satt531-248bp 0.0008 0.0003 0.0006 吉林 32、赤豆 3 号

根体积（cm3）RV Satt578-158bp 0.1278 0.1247 0.1262 绥农 26、垦豆 18

Sat_381-193bp 0.2708 0.3358 0.3033 绥农 26

Satt420-212bp 0.0255 0.0732 0.0494 黑河 19、绥农 31

Satt260-272bp 0.0494 0.0831 0.0662 绥农 26、黑河 19

Satt038-206bp 0.1101 0.1379 0.1240 合丰 28、合农 61

Satt529-225bp 0.0255 0.0062 0.0159 黑河 19、绥农 26

Satt681-285bp 0.1319 0.1017 0.1168 合丰 55、合农 66

根表面积（cm2）RSA Sat_381-193bp 7.7250 10.9329 9.3290 绥农 26、垦豆 18

Satt420-212bp 1.3579 2.4356 1.8967 绥农 31、黑河 19

Satt038-206bp 7.6364 5.2785 6.4574 合丰 51、长农 24

Satt373-237bp 1.6976 2.8536 2.2756 黑河 16、丰收 11

根尖数 RTN Satt420-212bp 4.1268 4.8468 4.4868 黑农 60、黑河 19

Sat_381-224bp 19.6979 5.7848 12.7414 长农 24、合丰 51
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分析发现：在育成品种中，共检测到增效等位

变异 38 个。主根长关联到的位点中，具有增效效

应的等位变异共有 3 个，其中，Satt309-122bp 的增

效表型效应最大，为 9.7251，材料为合丰 35；总根

长关联到的位点中，具有增效效应的等位变异共

有 6 个，其中，Sat_272-254bp 的增效表型效应最

大，为 50.2086，材料为黑河 16、黑农 62；根平均直

径关联到的位点中，具有增效效应的等位变异共

有 9 个，其中，Sat_358-236bp 的增效表型效应最

大，为 0.0161，材料为吉林 12、吉林 1 号；根体积关

性状

Traits
等位变异位点

Locus-alleles

表型效应值

Phenotypic effect
携带优异等位变异的材料

Materials carrying excellent allelic
variation 2018 2019 平均 Mean

地方品种 Landraces

主根长（cm）MRL Sat_337-281bp 3.4045 1.5830 2.4938 和龙油太、小白脐

Satt347-260bp 4.6907 6.2354 5.4630 小白脐、抚松花嘟噜豆

Satt220-242bp 9.3821 13.4677 11.4249 小白脐

总根长（cm）RL Satt156-227bp 6.4163 5.3890 5.9026 汪清神仙洞、小白脐、白露豆（小白花）

Satt262-256bp 7.7977 6.6788 7.2382 小白脐、汪清神仙洞、和龙油太

Satt683-206bp 22.9574 13.7298 18.3436 汪清神仙洞、小白脐、宝清大白眉

根平均直径（mm）RAD Sat_358-270bp 0.0050 — — 大白眉、蛟河天鹅蛋

Satt266-227bp 0.0093 — — 克山大金黄

Sat_256-280bp 0.0031 — — 蛟河天鹅蛋

Sat_160-174bp — 0.0187 — 平顶香 -2

SOYGPATR-115bp — 0.0089 — 金黄豆、安图小黑豆

根体积（cm3）RV Satt565-165bp 0.0717 0.0859 0.0788 富锦四粒黄、临江大黄豆

Satt156-227bp 0.0250 0.0320 0.0285 宝清小金黄、黄豆、小白脐

Satt239-200bp 0.1972 0.3368 0.2670 临江大黄豆

Satt262-256bp 0.0248 0.0517 0.0382 宝清小金黄、临江大黄豆

Sat_214-244bp 0.0666 0.0876 0.0771 汪清神仙洞、临江大黄豆

Satt683-206bp 0.0918 0.0999 0.0958 富锦四粒黄、黄豆

Satt649-245bp 0.0316 0.0486 0.0401 伊通绿大豆、富锦四粒黄、临江大黄豆

根表面积（cm2）RSA Satt156-227bp 1.2032 1.2778 1.2405 汪清神仙洞、保险豆、小白脐

Satt683-206bp 4.3197 3.4138 3.8668 小白脐、汪清神仙洞、富锦四粒黄

Satt262-256bp 1.3215 1.7303 1.5259 汪清神仙洞、保险豆、小白脐

Satt247-245bp 7.5605 7.5377 7.5491 白露豆 -1、汪清神仙洞

根尖数 RTN Satt156-227bp 4.5550 2.6404 3.5977 小白脐、铁荚青 -1

—表示没有表型效应值

— indicating no phenotypic effect value

表 5（续）

联到的位点中，具有增效效应的等位变异共有 11
个，其中，Sat_381-193bp 的增效表型效应最大，为

0.3358，材料为绥农 26；根表面积关联到的位点中，

具有增效效应的等位变异共有 7 个，其中，Sat_381-
193bp 的增效表型效应最大，为 10.9329，材料为绥

农 26、垦豆 18；根尖数关联到的位点中，具有增效

效应的等位变异共有 2 个，其中，Sat_381-224bp 的

增效表型效应最大，为 19.6979，材料为长农 24、合 
丰 51。

在地方品种中，共检测到增效等位变异 33 个。
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主根长关联到的位点中，具有增效效应的等位变异

共有 3 个，其中，Satt220-242bp 的增效表型效应最

大，为 13.4677，材料为小白脐；总根长关联到的位

点中，具有增效效应的等位变异共有 3 个，其中，

Satt683-206bp 的增效表型效应最大，为 22.9574，
材料为汪清神仙洞、小白脐、宝清大白眉；根平均

直径关联到的位点中，具有增效效应的等位变异共

有 14 个，其中，Sat_160-174bp 的增效表型效应最

大，为 0.0187，材料为平顶香 -2；根体积关联到的

位点中，具有增效效应的等位变异共有 8 个，其中，

Satt239-200bp 的增效表型效应最大，为 0.3368，材
料为临江大黄豆；根表面积关联到的位点中，具有

增效效应的等位变异共有 4 个，其中，Satt247-245bp
的增效表型效应最大，为 7.5605，材料为白露豆 -1、
汪清神仙洞；根尖数关联到的位点中，具有增效效

应的等位变异共有 1 个，其中，Satt156-227bp 的增

效表型效应最大，为 4.5550，材料为小白脐、铁荚 
青 -1。

在分子设计育种中，这些片段很可能在培育优

良的根系性状品种中被利用。同时我们可以发现部

分携带优异等位变异的材料同时携带 2 个或 2 个以

上不同性状关联位点的增效等位变异，如黑河 19、
汪清神仙洞等。除了这些极值等位变异以外，还有

大量等位变异与大豆根系的表型效应关联，具体见

表 5。
2.9　优异等位变异的亲本杂交组合设计

优良品种的形成是优异等位变异逐渐积累的结

果。本研究在挖掘到的优异等位变异的基础上，选

取了优异等位变异较多的材料做亲本，以期为大豆

根系性状改良育种提供最优供体和最优组合，具体

内容见表 6。

3　讨论

目前，在禾本科作物水稻、玉米和小麦根系性

状的研究中定位到了一些根系相关的 QTL，为作物

根系的改良提供了遗传基础，但对大豆苗期根系性

状 QTL 研究报道较少。本研究对两年大豆苗期根

系性状变异和遗传能力的分析发现北方春大豆资

源材料根系性状具有广泛的遗传变异及稳定的遗

传能力。这与栾维江［37］和王燕平等［19］研究结果一

致。同时利用 175 个标记对所研究的群体进行遗传

亲缘关系分析，结果显示本研究中成对材料之间没

有或者存在较弱的亲缘关系，满足关联分析的基本 
要求。

表 6　与 6 个根系性状的优异等位变异的杂交组合
Table 6　Cross combinations with superior allelic variants 

for six root traits

性状

Traits
亲本组合

Parental combinations

预测的优异等

位变异数

Predicted No. of 
elite alleles 

主根长 MRL 黑河 19× 小白脐 23

 黑河 19× 合农 66 16

合农 66× 小白脐 15

总根长 RL  黑河 19× 绥农 26 21

 黑河 19× 合丰 51 16

 黑河 19× 合农 59 16

根平均直径 RAD         大白眉 × 临江大黄豆 9

蛟河天鹅蛋 × 临江大黄豆 9

 吉林 12× 吉林 32 8

根体积 RV         黑河 19× 汪清神仙洞 20

 小白脐 × 绥农 26 20

        小白脐 × 汪清神仙洞 19

根表面积 RSA         绥农 26× 汪清神仙洞 17

 小白脐 × 垦豆 18 15

 小白脐 × 合农 66 15

根尖数 RTN 合丰 51× 小白脐 15

 长农 24× 黑河 19 15

长农 24× 小白脐 14

连锁不平衡是关联分析的基础［38］。关联分析

使用的标记数量由连锁不平衡的范围决定［39-40］，有

研究表明大豆作物在进行全基因组扫描时所需的标

记数量一般为 150~300 个［41］。本研究基于 175 个

SSR 标记进行分析，共检测出 15209 种组合。对 D′
值与遗传距离的回归分析得出 LD 衰减（D′<0.5）
所延伸的最小距离为 2.83 cM，略高于张军等［42］研

究结果（0.65 cM）和文自翔等［36］研究结果（1.02 
cM）。LD 的衰减距离与研究群体标记的选择有直

接的关系。

本研究中育成品种两年共同检测到与根系性

状紧密关联的位点有 17 个标记，累计关联到 24 次

（个），地方品种两年共同检测到与根系性状（除根

平均直径外）紧密关联的位点有 12 个标记，累计关

联到 19 次（个）。两年里育成品种和地方品种中共

同检测到的位点有 2 个，分别是与主根长关联的位

点 Satt309 和与根平均直径相关联的位点 Sat_358，
可能是所用的材料不同，导致得出的结果会有所 
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差异。

在苗期阶段，梁慧珍等［15］共检测到 9 个 QTL
与主根长关联，分布在第 6、7、8、11、12 和 14 号

染色体上，其中第 6、7 号染色体的标记区间为

Satt520–Satt305、Satt305–Satt291、Satt590–Satt201。
Brensha 等［43］在第 6 号染色体上 Satt357–Satt202
和 Satt239–Sat_105 区间也检测到控制主根长的

QTL。在本研究中，两年共同检测到与根系性状关

联的 28 个位点中，有 2 个标记 Satt296 和 Satt239
在梁慧珍等［15］和 Brensha 等［43］的研究中有过报

道，但关联的性状有所不同，究其原因一方面源于定

位群体的不同，另一方面是根系性状间控制性状的

位点紧密连锁或基因多效性。这种效应在本研究中

也有发现：即检测到的位点中有 6 个位点与 2 个或

2 个以上性状关联，其中有 3 个位点同时与 4 个性

状关联，这样的结果在张军等［42］和文自翔等［36］研

究结果中也有报道，这也是导致本研究中根系性状

相互显著或者极显著相关的原因。

除了标记 Satt296 和 Satt239，本研究还检测到

其他的 26 个根系相关的标记与前人研究定位的根

系相关性状标记位点处于同一条染色体上，但是具

体的标记区间不一致。如周蓉等［16］检测到 2 个与

主根长关联的 QTL，位于第 6 和 10 号染色体上，标

记区间为 Satt281–Sat_153、Satt345–Sat_291；检测

到 3 个与根体积关联的 QTL，位于第 7、11、14 号

染色体上，标记区间为 Sat_287–Sct_034、Sat_360–
Satt415、Satt336–Sat_330。 在 本 研 究 中，在 第 7、
10 号染色体上检测到 2 个与主根长有关的位点，

标记位点为 Satt220、Satt347；在第 6、9、10 号染色

体上检测到 4 个与根体积关联的位点，标记位点

为 Satt681、Satt260、Satt420、Satt262；在 第 11 号

染色体上检测到 1 个与总根长有关的位点，标记位

点为 Sat_272。Liang 等［44］检测到 5 个与主根长关

联的 QTL，分布在第 7、9 号染色体上，标记区间为

Satt519–Satt597、Satt152–Satt521、Satt388–Satt182、 
Satt232–Satt446、Satt345–Satt466；检测到 3 个与 
根体积关联的 QTL，分布在第 3、11、19 号染色体

上，标记区间为 Satt337–Satt167、Satt220–Satt323、
Satt323–Satt175。Lian 等［45］检测到 2 个与根长关

联的 QTL，分布在第 1、11 号染色体上，标记区间

为 Satt519–Sat_128 和位点 Sat_343。本研究中在

第 3 号染色体上分别检测到 1 个与总根长、根平均

直径、根体积和根表面积有关的位点，标记位点为

Satt683、Sat_379；在第 19 号染色体上检测到与总

根长、根体积、根表面积、根尖数有关的位点，标记

位点为 Satt156。刘莹等［5］在第 6 号染色体定位了 
6 个耐旱相关根系性状 QTL；以结荚鼓粒期根活

形态增量在第 6 染色体和第 11 号染色体分别定位

6 个和 1 个产量相关根系性状 QTL。周蓉等［4］利

用 R7 期性状值在第 6 号染色体和第 8 号染色体分

别检测到 1 个和 3 个根重 QTL。Wang 等［46］以成

熟期根系表型值在第 6 号和第 11 号染色体检测到 
3 个根重 QTL。从以上研究进展中可以看出，在大

豆根系性状的 QTL 定位中，前人利用家系群体在

作物生长不同时期如苗期［15，16，42］、生长期［43］、鼓粒 
期［5］、成熟期［4，44］定位到了一些根系性状的 QTL，
主要聚集第 3、6、7、9、10、11、19 号染色体上。由

于不同研究采取的研究群体、遗传图谱和分析方法

不同，尽管定位在同一条染色体上，但区间不统一，

这些区间是否有重叠，需要进一步研究。故在本研

究中检测的与 6 个根系性状相关联的 26 个位点是

首次报道，为新检测出的标记，需要在今后加以关注

并进一步研究。

对本研究中共同定位到的 6 个一因多效根系性

状相关位点进行基因注释，结果表明：共找到 6 个相

关基因，分别为 Glyma.03g061000、Glyma.15g266600、 
Glyma.18g018400、Glyma.18g018500、Glyma.19g143300
和 Glyma.19g143400，它们均与植物的生长发育密

切相关。其中 Glyma.19g143400 是整合酶型 DNA
结合超家族蛋白，是在胚胎模式形成过程中建立

干细胞生态位的关键效应子，根据植物生长素的

积累而转录的，并依赖于植物生长素反应的转录

因子。在其他植物中，该基因的拟南芥同源基因

与根系的生长密切相关，由此，我们可以推断基因

Glyma.19g143400 与大豆根系的生长发育密切相

关［47］。基因 Glyma.19g143300 的功能注释为富含

亮氨酸的重复受体样蛋白激酶家族蛋白，该蛋白被

证明主要对植物生长、发育以及环境胁迫等方面进

行调控［48］。Glyma.03g061000 和 Glyma.15g266600
的 功 能 注 释 为 糖 蛋 白 酶 1 和 CTP 合 酶 家 族

蛋白，二者对植物的胚胎发育至关重要［49-50］。 
Glyma.18g018400 和 Glyma.18g018500，一个为对乙

烯不敏感的 3 家族蛋白，另一个为花粉油 e1 过敏原

和延伸蛋白家族蛋白，对植物生长发育阶段密切相

关［51-52］。以上对 6 个基因进行了简单的功能注释，

但是关于基因如何对目标性状产生影响还需要进一

步去研究。

本研究逐一解析与根系性状关联的位点的表型
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效应，挖掘其优异等位变异及携带优异等位变异的

材料。育成品种中共检测到增效等位变异 38 个，地

方品种中共检测到增效等位变异 33 个。其中部分

携带优异等位变异的材料同时携带 2 个或 2 个以上

不同性状关联位点的增效等位变异，例如黑河 19 同

时携带主根长、总根长、根体积、根表面积和根尖数

5 个不同性状关联位点的增效等位变异。小白脐同

时携带主根长、总根长、根体积、根表面积和根尖数

5 个不同性状关联位点的增效等位变异。汪清神仙

洞同时携带总根长、根体积和根表面积 3 个不同性

状关联位点的增效等位变异。本研究发掘的优异等

位变异和携带优异等位变异的材料可作为亲本资源

开展表型和基因型互补选择，利用等位变异作为选

择标签，开展聚合设计育种以及杂交选育中的辅助

谱带。

4　结论

本研究发现不论共线性或非共线性的 SSR 位

点组合都广泛存在连锁不平衡（LD），共线位点 D′
值随遗传距离衰减较快。通过 Tassel 3.0 软件 GLM
模型对育成品种大豆资源和地方品种大豆资源的 6
个根系性状与 175 个 SSR 标记进行关联分析，育成

品种中两年共同检测到 17 个标记与根系性状呈显

著相关，累计检测到 24 个（次），发掘的增效优异等

位变异共有 38 个，所获得的携带优异等位变异的材

料共有 29 个；地方品种中检测到 17 个位点与根系

性状呈显著相关，除根平均直径关联的 5 个位点外，

其他 12 个标记两年均被检测到，累计检测到 19 个

（次），发掘的增效优异等位变异共有 33 个，所获得

的携带优异等位变异的材料共有 31 个。
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附表 1 育成品种的品种编号和品种名称

Table 1 Variety number and variety name of cultivar varieties

编号

No.

名称

Name

编号

No.

名称

Name

编号

No.

名称

Name

编号

No.

名称

Name

1 东农 24 62 合农 62 123 绥农 40 184 铁丰 22号

2 东农 36 63 合农 63 124 绥农 41 185 铁丰 9 号

3 东农 38 64 合农 67 125 北豆 5号 186 铁丰 18

4 东农 42 65 合农 69 126 垦豆 18 187 铁丰 25

5 东农 43 66 合农 70 127 垦豆 40 188 登科 1

6 东农 47 67 黑河 35 128 垦豆 41 189 登科 5 号

7 东农 48 68 金源 55 129 垦豆 43 190 赤豆 1 号

8 东农 49 69 黑河 10 130 垦丰 14 191 赤豆 3 号

9 东农 50 70 黑河 11 131 垦丰 17 192 吉育 95

10 东农 51 71 黑河 12 132 垦丰 20 193 长密 30

11 东农 52 72 黑河 14 133 垦丰 22 194 长农 18

12 东农 53 73 黑河 15 134 垦丰 23 195 长农 24

13 东农 54 74 黑河 16 135 垦鉴 27 196 长农 26

14 东农 55 75 黑河 18 136 垦鉴豆 43 197 长农 27

15 东农 56 76 黑河 19 137 垦农 23 198 长农 28

16 东农 57 77 黑河 20 138 垦农 26 199 长农 29

17 东农 5号 78 黑河 21 139 垦农 28 200 长农 31

18 东农 67 79 黑河 22 140 北豆 10 201 吉林 30

19 东升 1 80 黑河 23 141 北豆 19 202 吉林 29号

20 东升 3号 81 黑河 24 142 北豆 21 203 吉林 28号

21 东升 9 82 黑河 25 143 北豆 34 204 通农 4 号

22 东生 7 83 黑河 26 144 北豆 41 205 白农 1 号

23 东生 8 84 黑河 33 145 北豆 42 206 吉林 9 号

24 丰收 06 85 黑河 39 146 北豆 47 207 吉林 2 号

25 丰收 11 86 黑河 44 147 北豆 49 208 九农 1 号

26 丰收 20 87 黑河 49 148 北丰 11 209 九农 2 号

27 丰收 24 88 黑河 50 149 北丰 14 210 吉林 25号

28 丰收 25 89 黑河 51 150 宝农 1 211 通农 8 号

29 合丰 24 90 黑河 52 151 垦豆 25 212 吉林 20号

30 合丰 25 91 黑河 53 152 垦豆 38 213 延农 2 号

31 合丰 28 92 黑河 56 153 北疆 2号 214 九农 5 号

32 合丰 29 93 黑农 37 154 北疆 1号 215 通农 9 号

33 合丰 41 94 黑农 40 155 哈北 46-1 216 吉林 15号

34 合丰 42 95 黑农 44 156 红丰 3号 217 九农 21

35 合丰 43 96 黑农 48 157 金元 2号 218 吉林 16号

36 合丰 44 97 黑农 51 158 俄豆-1 219 北满 41

37 合丰 46 98 黑农 52 159 公交 6308-1 220 九农 4 号

38 合丰 48 99 黑农 58 160 公交 5610-2 221 九农 7 号

39 合丰 50 100 黑农 60 161 安达 37-1 222 吉林 3 号

40 合丰 51 101 黑农 61 162 克系 209 223 通农 5 号



41 合丰 52 102 黑农 62 163 公交 6005-2 224 吉林 1 号

42 合丰 53 103 黑农 64 164 公交 5201-18 225 吉青 1 号

43 合丰 55 104 黑农 65 165 公交 5601-1 226 长农 5 号

44 合农 59 105 黑农 66 166 公交 5610-1 227 吉林 19号

45 合农 61 106 黑农 68 167 辽 86-5453 228 怀远 1 号

46 合农 64 107 黑农 71 168 164-4-32 229 吉林 13号

47 合农 65 108 黑农 83 169 6521 230 吉林 5 号

48 合农 66 109 龙豆 1号 170 274-2 231 吉林 21号

49 合农 68 110 黑农 69 171 平顶香 B 232 公 79号

50 合农 75 111 黑农 84 172 奎武豆 A 233 吉林 14号

51 合农 76 112 黑农 85 173 阿 8122 234 吉林 32

52 合丰 05 113 哈 05-5675 174 育丰 115 235 安丰 1 号

53 合丰 06 114 哈 06-1939 175 育丰 20 236 吉林 17号

54 合丰 22 115 绥农 24 176 紫花 4号 237 吉林 11

55 合丰 30 116 绥农 26 177 铁丰 5号 238 吉林 12

56 合丰 35 117 绥农 04 178 辽豆 3号 239 吉林 18号

57 合丰 40 118 绥农 25 179 辽豆 11 240 九农 9 号

58 合丰 45 119 绥农 31 180 丹豆 2号 241 群选 1 号

59 合丰 57 120 绥农 35 181 铁丰 16 242 争光 1 号

60 合丰 58 121 绥农 36 182 集体 1号

61 合丰 60 122 绥农 38 183 开育八号

附表 2 地方品种的品种编号和品种名称

Table 2 Variety number and variety name of landrace varieties

编号

No.

名称

Name

编号

No.

名称

Name

编号

No.

名称

Name

编号

No.

名称

Name

1 大白眉 27 汤原猴顶奎 53 小金黄-2 79 崩皮

2 大金黄-1 28 宝清小金黄 54 天鹅蛋 80 小黑脐

3 双小金黄 29 宝清大白眉 55 大金黄-2 81 小洋豆

4 克山大金黄 30 白露豆-1 56 大粒黄-2 82 黑滚豆

5 长白小黄豆 31 小金黄-1 57 逊克小秧豆 83 克旗小黑豆

6 安图白花绿大豆 32 安达白眉 58 四粒黄-4 84 快豆

7 四粒黄(农 16) 33 小白脐 59 满仓金 85 苗圃

8 四粒黄(农 27) 34 伊通绿大豆 60 辉南牛毛黄 86 茶色豆

9 蛟河小黑豆 35 通化平顶黄 61 大金黄-3 87 黑豆

10 安图小黑豆 36 四粒黄-2 62 辉南紫花黑豆 88 牛毛黄-2

11 嘟噜豆 37 汪清神仙洞 63 小金黄-3 89 铁荚青-1

12 黑脐大豆-1 38 黄豆 64 小黄壳 90 青扎豆

13 抚松花嘟噜豆 39 安图黑色大豆 65 一窝猴 91 白秣食豆

14 伊通满仓金 40 海伦嘟噜豆 66 兔眼豆 92 保险豆

15 汤原秃荚子 41 宁安小黑脐 67 平顶香-2 93 黑脐大豆-2

16 四粒黄-1 42 绥卫土丝子 68 牛毛黄-1 94 蓑衣领

17 荆山扑 43 蛟河紫花小白豆 69 和龙油太 95 青皮四粒黄

18 黄金塔 44 临江灰毛豆 70 白露豆(小白花) 96 铁荚青-2



19 白脐小金黄 45 满地金 71 前郭尖叶褐荚豆 97 白花矬

20 辉南紫花小黑豆 46 一窝蜂 72 铁荚四粒黄 98 黄壳

21 临江大黄豆 47 大粒黄-1 73 海龙丰地黄 99 白毛子

22 蛟河天鹅蛋 48 四粒黄-3 74 扁大粒 100 小白眉

23 元宝金 49 白露豆-2 75 小猪腰 101 金黄豆

24 富锦四粒黄 50 爱辉本地种 76 永丰豆 102 褐脐丰地黄

25 抚松有限白花 51 平顶香-1 77 舒兰大叶黄金塔

26 方正白露豆 52 九台无限白花 78 小灰脐


