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大豆高蛋白种质中引 1106 
蛋白质含量的 QTL 分析
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摘要：大豆籽粒蛋白质含量由多基因控制且易受环境条件的影响，发掘高蛋白基因是促进大豆优质分子育种的重要手段。

本研究选用综合性状优良、蛋白质含量较低的黑河 50 为轮回亲本，以引进的高蛋白种质中引 1106 为供体亲本，构建了由 384 个

家系组成的回交高代群体。利用近红外光谱仪测定回交群体的蛋白质含量，使用 SSR 分子标记技术鉴定回交群体 BC1F6 基因

型，通过 QTL ICIMapping4.1 的区间作图法（IM-ADD）和完备区间作图法（ICIM-ADD）定位蛋白含量 QTL，共获得 9 个蛋白含

量 QTL，其中 IM 定位到 7 个蛋白含量 QTL，而 ICIM 定位到 3 个蛋白含量 QTL，两种方法同时在 8 号染色体上定位到一个 QTL
（qPro-8-1），该 QTL 两侧的分子标记是 SSR_50 和 SSR_51，可解释表型变异分别是 2.26% 和 7.85%，定位区间物理距离大小为

218.71 kb，该 QTL 尚未见报道，是一个与蛋白质含量相关的新 QTL 位点，为高蛋白大豆品种选育提供了材料和理论依据。
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Abstract：The protein content in soybean is genetically controlled by multiple genes. Identification of the 
quantitative trait loci（QTL）associating with this trait will benefit for a practice use in soybean breeding. In 
this study，a backcross population consisting of 384 lines was derived from a cross of elite cultivar Heihe50 
as recurrent parent and high protein accession ZhongYin1106 as donor parent. The protein content of parents 
and the offspring segregants was detected by Near-infrared spectrometer，and genotyping was conducted with 
SSR molecular markers. A genetic linkage map was constructed by software QTL ICIMapping4.1. Nine QTL 
associating with protein content were revealed，including seven QTL detecting by interval mapping（IM）and 
3 QTLs detecting by inclusive composite interval mapping（ICIM）. One QTL qPro-8-1，which was located in 
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a 218.71kb interval of markers SSR_50 and SSR_51，can explain 2.26% and 7.85% phenotype variance using 
both IM and ICIM mapping methods，respectively. The locus qPro-8-1 is genetically independent of other QTL 
of protein content. Thus，this work provided elite materials and theoretical foundation in molecular breeding for 
high-protein soybean varieties.

Key words：protein content；QTL mapping；backcross population；interval mapping；inclusive composite 
interval mapping

连锁群）号染色体上，两年同时定位到 1 个 QTL
（Satt557~Satt100），可解释的表型变异分别为 5.89%
和 6.34%。Jun 等［9］利用 96 份种质资源和 150 个

SSR 标记，通过关联分析，定位到 11 个大豆蛋白的

QTL，其中 16 号染色体（J 连锁群）的 Satt431 和 
7 号染色体（M 连锁群）的 Satt551 是两个新的蛋白

QTL。Li 等［14］利用 159 份大豆材料，通过 GLM 法

仅在第 1 号染色体上检测到 1 个与高蛋白质含量

关联的 QTL，可解释 5.94% 表型变异。Patil 等［15］

利用 Williams 82 和 PI4834608 构建的 RIL 群体检

测到 5 个大豆蛋白含量相关的 QTL，位于 6、8、13、
19 和 20 号染色体上，可解释 4.6%~19.6% 的表型变

异。截至 2019 年 2 月 Soybase 数据库公布的大豆

蛋白质含量相关 QTL 为 246 个（5 个全基因组关联

分析获得），这些 QTL 分布在 20 条染色体，其中 20
号染色体上检测到的蛋白含量 QTL 数目最多，为

25 个，可解释的表型变异范围为 0.07%~65%，表型

变异率大于 10% 的 QTL 有 12 个；其次是 6 号和 9
号染色体，QTL 数目均为 17 个，可解释的表型变异

范围分别为 0.05%~27.6% 和 0.07%~24.4%。

虽然国内外学者对大豆蛋白含量 QTL 做了大

量的研究，但精细定位鲜见报道，其中 20 号染色体

（I 连锁群）蛋白含量 QTL 在公共图谱上最小的遗传

距离为 0.54 cM。黎志康［16］提出利用性状优良的高

代回交群体有望育成有应用价值的新品系，从而将

QTL 定位与育种实践紧密结合起来。本研究以黑龙

江省低蛋白高产品种黑河 50 和欧洲引进的高蛋白

种质中引 1106 杂交衍生出的 384 个高代回交群体

为研究对象，结合 SSR 分子标记数据和表型数据，用

QTL ICIMapping4.1 的区间作图法（IM）和完备区间

作图法（ICIM），对大豆蛋白质含量进行 QTL 定位，

以期获得稳定的、与大豆蛋白质含量性状相关的基

因，为分子标记辅助育种和基因挖掘提供依据。

1　材料与方法

1.1　试验群体

以 2008 年黑龙江省农业科学院黑河分院选育

大豆（Glycine max（L.）Merr.）是当今世界植

物蛋白和食用植物油的重要来源，营养价值很高，

籽粒中不仅含有丰富的蛋白质，还含有人和动物

的 8 种必需氨基酸，而且氨基酸全面且配比较为合 
理［1］。在增加大豆产量的基础上，提高大豆籽粒

蛋白质含量一直是国内外大豆育种研究的重要方 
向［2］。黑龙江省是我国重要的大豆商品粮基地，种

植大豆具有比较优势，种植面积约占全国的 1/3，但
大豆蛋白质含量偏低［3-4］。利用高蛋白质品种对黑

龙江省本地优异品种进行蛋白质含量改良可以在保

证产量的同时提高大豆的品质。

大豆蛋白质含量是多基因控制的数量性状，易

受环境影响。数量遗传学的发展、现代分子标记技

术的完善，为数量性状的遗传规律提供了更有效的

方法，使发掘有价值的主效基因并进行克隆成为可

能。继 1988 年第一张大豆品种 RFLP 图谱问世以

来［5］，国内外学者利用不同的群体（F2，BC 群体、

RIL 等）和不同类型的分子标记（RFLP、AFLP、
SSR 等）构建出数张不同密度的大豆遗传图谱［6-7］，

Keim 等［8］1990 年首次报道大豆 QTL 定位后，相继

出现了众多与数量性状相关的 QTL 定位的报道。

目前为止，已经有许多关于大豆蛋白 QTL 研究的报

道［9-10］，并可在专业网站（www.soybase.com）查到

相关定位结果。Sebolt 等［11］利用两个野生豆（A81-
356022×PI468916）构建 BC3 群体，发现野生豆的

蛋白质含量与 20 号染色体（I 连锁群）紧密连锁

的标记显著相关，可解释的表型变异为 41%~65%。

Lee 等［12］ 利 用 两 个 群 体（Young×PI416937 和

PI97100×Coker237）F4 和 F2，通 过 单 因 素 方 差

分析和区间作图法在 15（E 连锁群）、18（G 连锁

群）、12（H 连锁群）和 9（K 连锁群）号染色体定

位了蛋白质含量 QTL，其中有 1 个 QTL 在两个群

体中均与蛋白含量相关，可解释的表型变异率分

别为 4.9% 和 7.4%。Liang 等［13］利用两年的蛋白

含 量（Jindou23×Huibuzhi，F13 RIL）进 行 QTL 定

位，共检测到 6 个蛋白含量 QTL，分布于 6（C2 连

锁群）、12（H 连锁群）、14（B2 连锁群）和 18（G
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的具有早熟、抗倒、高产、低蛋白品种黑河 50 为母

本，欧洲引进的高蛋白种质中引 1106 为父本配置杂

交组合，2014 年在 F2 中选择 1 株高蛋白（蛋白含

量为 45.79%）单株，与亲本黑河 50 进行回交，获得

BC1F1，通过单粒传法加代，获得由 384 个株系组成

的回交群体。

1.2　田间试验设计

BC1F4（2016 年）和 BC1F6（2017 年）播 种 于

黑河市黑龙江省农业科学院黑河分院实验基地，

均采用 3 m 行长，行距为 0.60 m，株距为 0.05 m，

BC1F5（2016 年冬）播种于三亚市中国农业科学院

作物科学研究所海南试验站，行距为 0.35 m，株距为 
0.06 m，四周均设保护行。全生育期田间管理同一

般大田栽培，植株成熟后从每行选择正常一致的 5
株进行收获。

1.3　蛋白质含量测定

每株选择完整的大豆籽粒，用德国 Bruker 公司

生产的傅立叶变换近红外光谱仪测定大豆籽粒的蛋

白质含量［17］。每份样品扫描 3 次，收集近红外吸收

光谱信息，用已构建好的大豆蛋白质干基模型在软

件 OPUS 中分析样品光谱数据得到蛋白质含量数

据，以 3 次平均值代表每份样品的蛋白质含量，5 株

的平均值作为该株系的蛋白质含量。因亲本中引

1106 在黑河地区生育期过长，收获的种子无法测定

蛋白质含量，所以回交群体种植在黑河地区时，中引

1106 的蛋白质含量数据缺失。

1.4　基因组 DNA 提取

2016 年在 BC1F6 群体针对 384 个家系分别取

不同单株叶片等量混合，采用经典的 CTAB 法［18］

提取基因组 DNA，同时提取亲本的基因组 DNA。

使用 1% 的琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 质量，并用

Nanodrop One 检测所提 DNA 的浓度，稀释成所用

DNA 浓度 20 ng/µL，-20℃保存备用。

1.5　SSR 标记选择及基因型鉴定

用实验室保存的分布于 20 个染色体的 872 对

SSR［19］引物进行多态性筛选，选择多态性高、扩增

性强、条带清晰的 SSR 引物，SSR 引物由北京博迈

德生物技术有限公司合成。

PCR 反应采用 20 µL 反应体系，反应液组成

为 5 µL 的 DNA 模 板（20 ng/µL），2 µL 10×Easy 
Taq Buffer（含 Mg2+），1.5 µL 2.5 mmol/L dNTPs，
8.3 µL 的 ddH2O，0.2 µL Easy Taq 酶（5 U/µL），3 µL  
2 µmol/L SSR 引物（正反向引物混合）。PCR 反应程序

为 95℃ 预变性 5 min，95℃ 变性 30 s，55℃（SSR 引

物）退火 30 s，72℃延伸 30 s，循环 35 次，最后 72℃延

伸 5 min，12℃保存。扩增产物中加入 6 µL 6×loading 
buffer（0.125 g 的溴酚蓝，0.125 g 的二甲苯青，49 mL
的甲酰胺，1 mL 0.5 mol/L，pH8.0 的 EDTA），95℃变性

3 min，取出后迅速置于冰水混合物中冷却。

用 6%变性聚丙烯酰胺凝胶，取 1 µL 变性后的

PCR 产物上样，恒定功率 100 W，电泳 1~2 h，最后进行

银染显色［20］。将与轮回亲本黑河 50 的条带相同的记

为 A，与供体亲本中引 1106 的条带相同的记为 B，杂

合的带型记为 H，缺失或模糊不清的带型记为 -。

1.6　数据统计分析

利用 SPSS19.0 和 Microsoft Excel 2013 计算群

体蛋白质含量的最大值、最小值、平均值、标准差、偏

度、峰度、变异系数和相关系数，利用 ggplot2（R 语

言程序包）中的 vioplot 程序分析定位区间边界各

个基因型对应的蛋白质含量分布。

1.7　QTL 定位

利用 QTL ICIMapping4.1 软件［21］中的 map 模

块进行遗传图谱构建，根据 Churchill 等［22］的方

法，Kosambi 函数计算图距，模拟运算 1000 次，设

定 QTL 的显著性水平为 0.05，利用 BIP 功能中的

区间作图法（IM-ADD）和完备区间作图法（ICIM-
ADD）进行蛋白质含量 QTL 定位。

2　结果与分析

2.1　亲本及 BC1 群体的蛋白质含量分布

轮回亲本黑河 50 和供体亲本中引 1106 的蛋白

质含量存在差异，黑河 50 的蛋白质含量为 41.27%，

中引 1106 的蛋白质含量为 45.50%，黑河 50 的蛋

白质含量在不同年份间均低于中引 1106 的蛋白

质含量。群体内 384 个家系间的蛋白质含量变异

丰富（表 1）。从表中可以看出，BC1F4 家系蛋白

质含量的变异幅度是 32.67%~42.93%，变异系数

为 5.11%；BC1F5 家系蛋白质含量的变异幅度是

37.01%~49.55%，变异系数为 5.01%；BC1F6 家系蛋

白质含量的变异幅度 37.59%~46.04%，变异系数为

3.67%。回交群体的 3 个世代中均存在明显的超

亲分离，且超亲分离比随着环境的变化有所不同，

以 BC1F5 群体的超亲家系数最多，超亲品系为选育

高蛋白品种提供了基础材料。对 BC1F4、BC1F5 和

BC1F6 蛋白质含量的频率分布和偏度、峰度进行分

析，发现其偏度值较小，偏度值为负值（呈现左偏分

布），且峰度较窄，蛋白质含量呈现正态分布（图 1），
可用于蛋白质含量的 QTL 定位。
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表 1　BC1F4、BC1F5 和 BC1F6 3 个世代群体的蛋白质含量统计分析
Table 1　Statistical analysis of protein content in three populations of BC1F4，BC1F5 and BC1F6

年份

Year
群体

Population
最小值（%）

Max.
最大值（%）

Min.
平均值 ± 标准差

Mean±SD
峰度

Kurtosis
偏度

Skewness
变异系数（%）

CV 

2016 BC1F4 32.67 42.93 38.00±1.94 -0.20 -0.08 5.11

2016 冬 BC1F5 37.01 49.55 42.08±2.11 0.39 -0.01 5.01

2017 BC1F6 37.59 46.04 41.65±1.53 0.17 -0.34 3.67

图 1　BC1F4 家系（A）、BC1F5 家系（B）和 BC1F6 家系（C）的蛋白质含量频率分布
Fig.1　Frequency distribution of protein content in BC1F4 families（A）， 

BC1F5 families（B）and BC1F6 families（C）

相关性分析（表 2）表明，世代间蛋白质含量存

在一定的相关性，BC1F4、BC1F5 和 BC1F6 群体蛋白

含量均呈现极显著正相关，相关系数最高达 0.430
（表 2）。这证明尽管不同世代蛋白质含量变异幅度

不同，但变化趋势相似。

2.2　SSR 标记的筛选

利用 872 对 SSR 引物扩增亲本黑河 50 和中引

1106 的基因组 DNA，共检测出 365 对多态性 SSR
标记（图 2），占引物总数的 41.86%。

表 2　3 个回交世代蛋白质含量的相关性
Table 2　Correlation coefficients among three backcross 

populations

群体

Population
BC1F4 BC1F5 BC1F6

BC1F4 1 <0.0001 <0.0001

BC1F5 0.364** 1 <0.0001

BC1F6 0.315** 0.430** 1
** 代表在 0.01 水平下显著
** Represent significance at the 0.01 probability levels

图 2　28 个 SSR 引物在黑河 50（1）和中引 1106（2）多态性筛选结果
Fig.2　Polymorphism screening results of 28 SSR markers between Heihe50（1）and ZhongYin1106（2）
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2.3　大豆蛋白质含量 QTL 分析

以筛选出的多态性 SSR 引物为基础构建连锁

群，用 ICIMapping4.1 设定 QTL 的显著性水平为

0.05，进行 1000 次模拟运算获得 QTL 显著的 LOD
阈值，区间作图法和完备区间作图法的阈值分别为

2.34 和 2.24。两种方法在 3 条染色体上共定位到 9
个蛋白含量相关的 QTL，同时定位的 QTL 有 1 个

（qPro-8-1），该 QTL 位于 SSR_50~SSR_51，标记间

的物理距离为 218.71 kb。
用区间作图法（IM-ADD）在 BC1F6 群体中共检

测到 7 个与蛋白质相关的 QTL（图 3），分别位于 5、6
和 8 号染色体上，其中 8 号染色体上 SSR_63~SSR_64
的表型贡献率最高，为 6.07%。加性效应均为负值，加

性效应来自中引 1106 的贡献（表 4）。

图 3　检测到的 QTL 在连锁群中的分布
Fig.3　Distribution of QTL for protein content on linkage groups

表 4　IM 模型 BC1F6 群体蛋白含量 QTL 的染色体位置和参数
Table 4　Chromosomal locations and parameters associated with the quantitative trait loci（QTL）of protein contents in the 

BC1F6 population by IM

QTL 名称

Name of QTL
染色体

Chromosome
标记区间

Marker interval
LOD

表型变异率（%）

PVE 
加性效应

Additive effective

qPro-5-1 5 SSR_33~SSR_34 8.38 2.17 -0.58

qPro-6-1 6 SSR_39~SSR_40 2.72 5.98 -0.99

qPro-6-2 6 SSR_17~SSR_49 3.12 0.83 -0.34

qPro-8-1 8 SSR_50~SSR_51 9.02 2.26 -0.54

qPro-8-2 8 SSR_61~SSR_62 4.33 1.13 -0.38

qPro-8-3 8 SSR_63~SSR_64 6.14 6.07 -0.95

qPro-8-4 8 SSR_65~SSR_66 4.41 1.23 -0.48
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用完备区间作图法（ICIM-ADD）在 BC1F6 群

体中共检测到 3 个与蛋白质相关的 QTL（图 3），分
别位于 5、6 和 8 号染色体上，其中 SSR_50~SSR_51
的表型贡献率最大，为 7.85%。加性效应均为负值，

加性效应来自中引 1106 的贡献（表 5）。
2.4　qPro-8-1 位点两侧基因型与蛋白质含量的差

异性分析

统计 BC1F6 群体在 qPro-8-1 两侧标记 SSR_50
和 SSR_51 处基因型和蛋白质含量。标记 SSR_50
处，具有黑河 50 基因型（A）和中引 1106 基因型

（B）的家系分别有 266 个和 95 个，蛋白质含量变

化范围分别为 37.00%~48.26% 和 39.06%~49.55%。

标记 SSR_51 处，具有黑河 50 基因型（A）和中引

1106 基因型（B）的家系分别有 266 个和 92 个，

蛋白质含量变化范围分别为 37.23%~48.26% 和

39.06%~49.55%。用 R 语言对基因型为 A 和 B 时

的蛋白质含量分布进行差异显著性检验（图 4），
结果在标记 SSR_50 和 SSR_51 处，基因型为 A 和

B 时的蛋白质含量分布均具有极显著差异，表明

qPro-8-1 真实存在。

表 5　ICIM 模型 BC1F6 群体蛋白含量 QTL 的染色体位置和参数
Table 5　Chromosomal locations and parameters associated with the quantitative trait loci（QTL）of protein contents in the 

BC1F6 population by ICIM

QTL 名称

Name of QTL
染色体

Chr.
标记区间

Marker interval
LOD

表型变异率（%）

PVE 
加性效应

Additive effective

qPro-5-2 5 SSR_31~SSR_32 4.09 6.79 -0.39

qPro-6-3 6 SSR_12~SSR_36 2.32 4.27 -0.30

qPro-8-1 8 SSR_50~SSR_51 4.81 7.85 -0.38

a：SSR_50，b：SSR_51

图 4　qPro-8-1 两侧标记 SSR_50、SSR_51、不同基因型的蛋白含量分布及差异显著性测验
Fig.4　Distribution of protein content and difference significance test on SSR_50 and SSR_51

3　讨论

3.1　BC1 回交群体的优势

通常用于大豆基因定位研究的群体包括重组自

交系（RIL）、F2、近等基因系等，与这些群体类型相

比，回交群体具有如下优点：经过回交和多次自交

后，家系间的遗传背景差异越来越小，供体背景对目

标性状 QTL 效应检测的影响较小，QTL 检测更为

准确，更容易检测到新的位点；在回交的基础上，后

代含有大量轮回亲本的遗传信息，增加了微效 QTL
的几率［23-25］。回交群体结合分子标记技术，还可以

快速改良现有品种的某种特定性状，快速获得相关

的近等基因系，成为有应用价值的新品系。许多学

者利用回交群体对大豆数量性状进行了 QTL 研究，

包括耐旱［26］、产量［27-28］、油酸［29］、蛋白质和油分含

量［30-32］等性状相关的 QTL，并且有研究学者［11］通

过回交群体验证不同遗传背景下 QTL 的稳定性。

本研究利用回交群体对蛋白质含量进行 QTL 定位，

在保持轮回亲本黑河 50 优势的基础上，将供体亲本

中引 1106 的高蛋白特性导入后代中，检测到 9 个蛋

白 QTL 且检测出 1 个新的蛋白含量 QTL 位点。

3.2　SSR 分子标记的优点

分子标记是随着分子生物学的发展而发展起来
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的一种新型的鉴定方法，具有多态性高、检测手段简

单迅速、无基因多效性、能够明确辨别等位基因、实

验重复性好的特点［33］。目前作物遗传多样性研究

中应用较广的分子标记技术有 RAPD、RFLP、AFLP
和 SSR 等，其中 SSR 标记具有较高的多态性、共显

性分离、位点专业化、标记覆盖整个基因组且分布均

匀、DNA 样本用量少等优点，在小麦、水稻、玉米、大

豆［34］、高粱、大麦等主要作物中广泛用来构建连锁

图谱、进行遗传变异和分子标记等研究。自 Akkaya
等［35］首次研究大豆基因组中微卫星 DNA（SSR 标

记），证明 SSR 标记大量存在且具有丰富的多态性，

之后更多的学者利用 SSR 标记构建大豆的遗传连

锁图谱，随着大豆参考基因组的公布［36］，设计了大

量的 SSR 引物序列并被公开，目前设计出来的大豆

基因组 SSR 引物超过 3 万个，为基因定位提供了便

利。本研究中仅筛选了分布于 20 条染色体的 872
个 SSR 引物的多态性，进行蛋白含量 QTL 定位。

3.3　大豆蛋白 QTL 定位结果比较

本研究中 IM 作图法定位到的 QTL 数目比

ICIM 作图法多，且 IM 作图法得到的 QTL 在 8 号

染色体上形成 QTL 簇，可能与区间作图法本身具有

的缺点有关，区间作图法假定每条染色体上至多有

一个 QTL，当实际情况不相符时，例如一条染色体

上有 2 个 QTL，若 2 个 QTL 的作用方向相反，往往

检测不到；若作用方向相同，2 个 QTL 间可能会出

现一个“幻影”QTL，且 QTL 的置信区间较大，一般

在 10~30 cM 之间，会造成待估 QTL 位置与效应值

的偏差［37］；而 ICIM 作图法简化了控制背景遗传变

异的过程［38］，有较低的抽样误差，较高的作图效率，

有 QTL 的区域 ICIM 有显著的 LOD 值，没有 QTL
的区域 LOD 接近于 0，ICIM 对作图参数有着很好

的稳健性，同时也很容易推广到上位性作图［39-41］。

本 研 究 采 用 QTL ICIMapping4.1 的 ICIM 和

IM 两种方法共定位到 9 个蛋白含量 QTL，分布在

5、6 和 8 号染色体上，分别有 2、3 和 4 个蛋白含量

QTL，可解释的表型变异率为 0.83%~7.85%，其中

ICIM 作图法检测到 3 个 QTL，位于 5、6 和 8 号染

色体，但 IM 作图法也在 5、6 和 8 号染色体检测出 7
个蛋白含量 QTL，其中 2 种方法同时检测到的 QTL
有 1 个（qPro-8-1），位于 SSR_50~SSR_51 之间，区

间大小为 218.71 kb，加性效应来自父本中引 1106
的贡献，可解释的遗传变异为 7.85% 和 2.26%，可能

是一个控制大豆蛋白质含量的主效应 QTL，由于区

间内还存在较多基因，还需利用分离群体进一步缩

小区间，分析出候选基因，用于分子标记育种中，加

快改善黑龙江省蛋白质大豆品种含量低的现状。

对定位到的 QTL 与前人研究结果进行比较，发

现 9 个蛋白含量 QTL 中有 6 个尚未见报道，其中 5
号染色体上的蛋白含量 QTL（qPro-5-1 和 qPro-5-2） 
与 Mao 等［42］和 Jun 等［9］在该染色体上检测到的

两个蛋白含量 QTL（QSPA1_1 和 Seed protein 41-1）
物理距离均相差 1M bp 左右。8 号染色体上的 3
个 蛋 白 含 量 QTL（qPro-8-1、qPro-8-2 和 qPro-8-
3）与 Lu 等［43］在该染色体上检测到的蛋白 QTL

（Seed protein 34-4）距离相近，物理距离相差 0.49~ 
3.3 Mbp。其他 3 个蛋白含量 QTL（qPro-6-1、qPro-
6-3 和 qPro-8-4）与前人研究的 QTL 部分重叠，其

中 qPro-6-1 与 Pathan 等［44］和 Mao 等［42］在该染色

体上定位到的蛋白含量 QTL（cqSeed protein-012、
Seed protein 36-7 和 Seed protein 36-8）区间部分重

叠，qPro-6-3 与 Kabelka 等［45］和 Rossi 等［46］在 6 号

染色体上检测到的 QTL（Seed protein 21-3 和 Seed 
protein 35-1）部分重叠，8 号染色体上的蛋白 QTL

（qPro-8-4）与 Brummer 等［47］在该染色体上定位到

的蛋白 QTL（Seed protein 3-1）部分重叠，重叠的蛋

白含量 QTL 是否为同一个 QTL，还需通过实验进

行验证。
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