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� � 摘要: 利用绿豆 Berken /ACC41重组自交系在北京种植得到的 121个 F10家系和 79个 RFLP分子标记, 采用改进复合区间

作图法对绿豆种子休眠性和百粒重进行数量性状基因定位及上位性互作分析。检测到与发芽势有关的 QTL 3个,与发芽率

有关的 QTL 4个,分别位于第 1、11连锁群,解释表型变异的 8�17% ~ 12�14% 和 4� 34% ~ 12�69%。检测到与百粒重有关的

QTL 5个,分别位于第 2、8、9、11连锁群, 解释表型变异的 4� 58% ~ 10� 36%。增加发芽率和百粒重的基因效应均来自母本

Berken。分别检测到发芽势、发芽率和百粒重的加性 !加性上位性互作 8、9、9对, 对这 3个性状的总表型贡献率分别达到

66�58%、47�91%、39� 90%。本文初步分析了休眠性和百粒重的关系, 并与前人的研究结果作了比较,旨在通过分子标记辅助

选择, 培育适度休眠的优良绿豆品种, 进而解决绿豆收获前的荚上子粒发芽问题。
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� � Abstract: Seed do rmancy and seed w e igh tw ere analyzed by using aRecomb inant�inbred�lines ( R ILs) popu la�
t ion from the cross betw een a no dormant parentB erken and a h ighly dormantw ild paren tACC41. TheR ILs popu la�
t ions w ere p lanted in B eijing and evalua ted for their gem inat ing energy, germ inating percentage and 100�seed w eight
in the labo ratory of CAAS. Softw are ICMi app ingV1�3 w as app lied to detect the add itive and epistaticQTLs. As a re�
su lt, three QTLs on group 1 and 11 for gem inating energy, fourQTLs on group 1 and 11 for germ inat ing percen tage,

five QTLs for 100�seed w e ight on g roup 2, 8, 9, 11 w ere detected, exp lained 8�17% �12�14%, 4�34% �12�69% and

4�58% �10�36% o f the pheno typ ic variations respective ly. 26 pa irs o f interaction w ere detected, contributed

66�58%, 47�91% , 39�90% o f the phenotypic variations respective ly. In order to breed w eather�to lerantmungbean
var iet ies w ith large seeds, the re lationsh ip betw een seed dormancy and seed w eightw as analyzed and compared w ith

prev ious research.
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� � 绿豆 ( Vigna rad iate L. )是一种重要的填闲作

物, 其富含蛋白质、维生素, 可医食两用, 又具有生

物固氮, 耐旱耐脊等优势, 在食物构成和农业结构

中具有重要意义
[ 1 ]
。种子休眠性是植物在长期系
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统进化中形成的一种对不良环境条件的适应性,

是植物生命中的一个重要的生理阶段
[ 2 ]
。休眠性

过强会导致田间出苗率低, 出苗参差不齐; 休眠性

过弱,田间易发生穗发芽
[ 3 ]
, 降低作物品质和种子

质量。只有对种子休眠性的生理基础和遗传特性

进行深入、透彻的研究, 才能根据客观需要来调节

种子休眠的强度和期限, 培育具有不同休眠程度

的品种
[ 4]
。

在农业生产中,小麦和水稻的穗发芽很严重,众

多学者对小麦和水稻的穗发芽原因、影响因素、抗性

机理、鉴定方法、遗传和抗性品种选育方面进行了广

泛和深入的研究
[ 5]
。虽然许多学者共同认可水稻

休眠对不休眠为显性
[ 6�8 ]

,但由于所用群体不同,对

控制该性状的基因数目存在不同看法, 有的认为水

稻种子休眠性由一个或几个主效基因控制
[ 6�9]

, 有

的则认为该性状受多个基因控制
[ 10]
。有关水稻休

眠性 QTL 的检测数目也不同, 由 3个到 10个不

等
[ 11�15]

。在对小麦穗发芽的研究中,有关学者认为

小麦穗发芽与子粒发芽有着极为密切的关系, 子粒

发芽是穗发芽的前提,但两者并不完全相同,小麦抗

穗发芽的显隐性常因组合不同而不同, 小麦穗发芽

的 QTL位点也由 2个到 13个不等
[ 16�19]

。

目前, 对豆科作物种子休眠性的研究多数还只

停留在种子休眠破除的物理和化学方法上。从普通

遗传学方面的研究来看, Lebedeff
[ 20]
早在 1947年就

指出只有几个基因参与豆类种子休眠性的选择分

化; Donne lly
[ 21]
提出野豌豆的休眠性由 2个基因控

制; W illiams
[ 22 ]
和 Malik

[ 23]
研究表明绿豆的休眠性

受单显性基因控制。W illiams研究表明所有强休眠

的绿豆均存在于野生种中。Hamphry等
[ 24]
通过分

子标记和遗传连锁作图检测了控制绿豆休眠性的基

因数目, 结果获得 4个影响绿豆休眠的 QTL。前人

对绿豆
[ 25�27]

、大豆
[ 28�29]

、扁豆
[ 30]
以及菜豆

[ 31]
的研究

结果则表明子粒大小是受微效多基因控制的数量

性状。

尽管选育休眠性适中的大粒绿豆品种一直没有

成功, 但也没有休眠性强,百粒重则一定小的定论。

Hamphry等
[ 24]
所用的 F8R IL群体是由强而稳定休

眠的绿豆野生种 ACC41与澳大利亚栽培种 Berken

通过单粒传法得到。由于绿豆的休眠性也和气候及

其他控制因子有关
[ 33]
,因此 H amphry等的结果还需

要多年多点试验的验证。本试验中将该群体在北京

种植, 检测休眠性位点, 并同时关注百粒重 QTL,旨

在通过分子标记辅助选择, 培育出百粒重高而适度

休眠的绿豆品种, 解决绿豆收获前的荚上子粒发芽

问题。

1� 材料与方法

1�1� 试验材料
母本 Berken( Vigna. rad iata ssp. radiata)由美国

俄克拉何马州立大学 James K irby博士培育, 发芽率

为 100% (室温 25∀ 培养皿中浸泡 7d )
[ 34]
; 父本

ACC41( Vigna. rad iata ssp. sub lobata )是澳大利亚

Lawn博士在昆士兰州的萨默塞特奥马镇 ( 152#33∃E,

27#7∃S)发现的野生绿豆, 为多年蔓生类型, 茎秆纤

细, 农艺性状与栽培绿豆有很大差异, 发芽率为 0

(室温 25∀ 培养皿中浸泡 7d)
[ 35�36]
。

从 Berken /ACC41亚种内杂交 F2开始, 利用单

粒传得到包含 227个 F8家系的 R IL群体
[ 37]
。 2006

年选取澳大利亚大田收获的 1个重复中的 208个 F9

R IL在北京种植收获 F10R IL群体。由于受天气和土

壤因素的影响,有些家系出苗不齐,还有些家系对光

温反应敏感,未能正常开花结实,共有 121个家系获

得了完整的试验数据。

1�2� 试验方法
1�2�1� 田间试验 用刀片将 208个 F9R IL种子切

去部分子叶, 于 2006年 6月 15日种植在北京市朝

阳区楼梓庄试验场内。完全随机区组设计, 不设重

复,每个家系种植 2行,行长 1�5m, 行距 0�5m,每行
20粒种子。成熟时每小区按家系分别收获 10个单

株的种子,剩余单株按家系混收。

1�2�2� 百粒重的称量 将收获的 121个家系,每个

家系取 3个单株,每个单株收获的材料分别选取 50

粒健康种子称量百粒重。

1�2�3� 标准发芽试验 以萌发种子的胚根和胚芽

均大于 1mm为发芽,作为判断种子发芽的标准。所

有萌发试验的具体方法为:每个家系选取 3个单株,

每个单株选取 50粒称好重量的种子,分别置于铺有

湿润滤纸的培养皿中 (每个培养皿底放一层厚度为

2mm的浸透水的海绵, 将 1张干滤纸置于海绵之

上, 50粒种子均匀的平铺在滤纸之上, 再在种子上

盖一层厚度为 1mm的干海绵 ), 再放入中国农业科

学院国家种子库发芽室的 20∀ 恒温发芽箱内。第 3

天测定发芽势,以 3个单株发芽势的平均数作为该

家系的发芽势;第 7天测定发芽率,以 3个单株发芽

率的平均数作为家系的发芽率。公式为:

GE=
% N1

N
! 100, GP=

% N2

N
!100
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式中 � GE& & & 发芽势 (% )

GP& & & 发芽率 (% )

N1 & & & 第 3天发芽的种子数

N2 & & & 第 7天发芽的种子数

N& & & 做发芽试验的种子总数

1�3� 数据分析
遗传连锁图谱由澳大利亚联邦科学与工业研究

院 ( CS IRO)提供。图谱中的 79个 RFLP分子标记

均匀地分布于 13个连锁群上, 总图距 684�7cM, 标
记间平均距离为 10�4cM。其中, ACC41基因占整个
群体基因组成的 43�70%, Berken基因占 56�30%, �2

测验显示群体组成符合 1∋1的分离比例 ( �
2
= 0�67<

�
2
0� 05, 1 = 3�84),表明该群体适合进行 QTL定位

[ 24]
。

采用 ICMi app ingV1�3软件 [ 38 ]
的改进复合区间

作图法,对发芽率、发芽势和百粒重进行加性和上位

性互作分析,其中选用 H aldane函数, 标记距离表示

方法为区间,作图方法选择 ICIM �ADD和 IC IM �EPI,
将 LOD值 3�0作为出现 QTL的检测标准,用这样的

阈值在绿豆基因组中检测 1个错误 QTL的几率大

约只有 0�05。利用 SAS PROCGLM软件计算基本统

计量,并对休眠性和百粒重进行相关分析、方差分

析。遗传力的计算方法为性状基因型方差占表型方

差的比例。

2� 结果与分析

2�1� RIL群体发芽势、发芽率及百粒重评价

对 R IL群体的 121个家系的发芽势、发芽率及

百粒重 3个性状进行分析, 结果见表 1。由 3个性

状的分布频率图 1可以看出: 3个性状均呈连续变

异, 表明 3个性状均为多基因控制的数量性状。百

粒重的分布频率为正态分布, 为典型的多基因控制

的数量性状;发芽势和发芽率的分布不是正态分布,

分布规律趋向于极值 0。百粒重的变异系数稍小,

为 21�54,变异范围为 1�64~ 4�55g。发芽势和发芽
率的变异系数分别为 80�08和 73�75, 变异范围分
别在 0~ 97�33%与 0~ 98�67%之间,说明该 R IL群

体中存在丰富的休眠性变异。3个性状的遗传力都

很高,均大于 0�85, 表明 3个性状受遗传效应的影

响较大。

表 1� 重组近交系群体 3个性状的表现与分布

Table 1� Perform ance and d istr ibu tion of the three agronom ic tra its in the R ILs

性状

Trait

家系数

No.

平均值 (标准差 (% )

M ean ( SD
偏度

Skew

峰度

Ku rtosis

变异系数 (% )

CV

最大值

M ax

最小值

M in

遗传力

h2

发芽势 GE 121 35�27 ( 28�24 0�52 - 0�97 80�08 97�33 0 0�90

发芽率 GP 121 39�49 ( 29�12 0�33 - 1�16 73�75 98�67 0 0�87

百粒重 CSW 121 2�71 ( 0�58 0�52 0�01 21�54 4�55 1�64 0�94

GE: gem in at ing energy; GP: germ inating percen tage; CSW: 100�seed w eigh t. The sam e as below

图 1 3个性状在 RILs群体中的分布

F ig� 1� Frequency d istr ibu tion of the three agronom ic tra its in the R ILs popu lation
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2�2� RIL群体发芽势、发芽率及百粒重的相关分析

由表 2可见发芽势、发芽率及百粒重 3个性状

之间存在极显著相关。其中发芽势和发芽率二者高

度相关,相关系数达到 0�999(P < 0�01); 发芽势、发
芽率分别与百粒重低度相关, 相关系数分别为

0�364和 0�371(P < 0�01)。
2�3� RIL群体发芽势、发芽率及百粒重的 QTL

定位

检测到 3个影响发芽势的 QTL, 分别位于第 1

和 11连锁群, 总变异解释率为 28�97% , 3个 QTL

的加性效应均为正,表明提高发芽势的等位基因来

自母本 Berken。检测到 4个影响发芽率的 QTL, 分

别位于第 1、11连锁群, 其贡献率为 4�34% ~

12�69%, 4个 QTL的增效基因均来自母本 Berken。

与百粒重有关的 QTL有 5个,分别位于第 2、8、9、11

连锁群,共解释 39�26%的表型变异, 其总加性效应
能使百粒重增加 0�38g,除第 2连锁群的 SWB4的加

性效应为 - 0�11,其余 6个百粒重 QTL的增效基因

均来自母本 Berken(表 2)。

表 2 3个性状的 QTL定位及其遗传参数估算

Table 3 Putative QTLs affec ting the three agronom ic traits in the RILs and their genetic param eter

性状

Trait

位点

QTL

标记区间

F lank ing m arker

连锁群

G roup

位置 ( cM )

Pos it ion

LOD 值

LOD valu e

加性效应

Add it ive

贡献率 (% )

R 2

发芽势 GEA1 V rCS364~ V rCS49�1 1 53 5�98 7�17 12�14

GE GEK
1 V rCS65~ V rCS73 11 22 4�84 6�05 8�66

GEK 2 V rCS73~ V rCS170 11 27 4�68 5�87 8�17

发芽率 GPA
1 cgO103~ V rCS364 1 38 2�64 4�44 4�34

GP GPA2 V rCS364~ V rCS49�1 1 53 6�13 7�57 12�69

GPK
1 V rCS65~ V rCS73 11 22 4�48 6�05 8�11

GPK 2 V rCS73~ V rCS170 11 26 4�30 5�67 7�12

百粒重 SWB 3 VrCS282�2~ V rCS23�2 2 24 5�80 0�13 8�95

CSW SWB 4 V rCS369~ LpCS304 2 76 4�73 - 0�11 6�77

SWH V rCS228~ m gQ062�1 8 21 6�04 0�13 8�40

SWI m gM213~ V rCS161 9 45 3�56 0�09 4�58

SWK LpCS82~ V rCS65 11 3 6�63 0�14 10�36

2�4� RIL群体发芽势、发芽率及百粒重的上位性互

作分析

分别检测到发芽势、发芽率和百粒重的加性 !
加性上位性互作 8、9、9对 (表 3) , 这些互作位点分

布于除第 13连锁群外的其他 12条连锁群上。第 2

连锁群标记区间 mgM 241 ~ Lob和 V rCS215�1 ~
pM 241位点 的互作 对发 芽势的 贡献 率达到

31�80%, 其余互作对性状的单个贡献率虽都小于
10%,介于 2�99% ~ 6�54%之间。这些互作对发芽
势、发芽率、百粒重 3个性状的总表型贡献率分别达

到 66�58%、47�91%、39�90%, 可见, 休眠性和百粒
重受非等位基因间互作的影响也很大。

其中 1对互作发生在 2个主效 QTL SWB3与

SWK之间; 8对互作发生在主效 QTL GEA 1、GEK 1、

GEK 2、GPA 2、GPK 1、GPK 2、SWI与非连锁标记位点之

间, 其余 17对均发生在非连锁标记位点之间。有些

标记区间同时与 2个不同的标记区间存在互作效

应, 如位于第 1连锁群 V rCS364 ~ V rCS49�1区间中
的位点分别与位于第 9连锁群上的 mgM 213 ~

V rCS161和第 7连锁群上的 V rCS363 ~ V rCS371存

在上位性互作效应,第 9连锁群 V rCS161~ V rCS205

区间的位点分别与第 11连锁群上的 V rCS65 ~

VrCS73和 V rCS73~ V rCS170区间上的 2个位点存在

互作效应,表明 1个遗传位点对 1个数量性状的效应

可能同时受多个遗传因子的影响。第 11连锁群的

VrCS73~ V rCS170分别为发芽势和发芽率的主效

QTL区间,但也参与百粒重的互作, 第 9连锁群区间

mgM 213~ V rCS161是百粒重的主效 QTL,但也参与发

芽势的互作,这说明这些 QTL具有多效性,同时也说明

发芽率、发芽势和百粒重 3个性状具有较高的相关性。
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表 3 3个性状的上位性互作及遗传参数

Table 3 D igen ic ep istat ic loc i affecting the three tra its and the ir genetic param eter

性状

Trait

连锁群

G roup

区间 ( i)

In t. i

连锁群

Group

区间 ( j)

Int. j

LOD值

LOD value

加性效应

A i

加性效应

A j

互作效应

AA ij

贡献率 (% )

R 2

发芽势 9 mgM 213~ VrCS161 1 V rC S364~ V rC S49�1 3�05 - 0�28 6�98 4�19 4�16

� GE 7 V rC S363~ V rC S371 1 V rC S364~ V rC S49�1 4�36 - 0�72 6�70 4�96 5�82

2 m gM 241~ Lob 2 V rCS215�1~ m gM241 3�29 - 5�41 4�61 - 11�60 31�80

9 V rCS205~ m gM 151 4 V rC S60~ VrCS215�2 3�46 0�04 1�12 4�21 4�18

6 LpC S250~ LpCS205 4 LpCS291~ VrCS215�4 4�74 0�49 3�18 5�05 6�03

12 m c017�1~ V rCS198 6 V rC S85~ LpCS250 3�64 0�03 - 0�42 4�64 5�08

11 V rCS65~ V rC S73 9 VrCS161~ VrCS205 4�44 6�16 0�31 4�52 4�82

11 V rCS73~ V rCS170 9 VrCS161~ VrCS205 3�94 6�09 0�24 4�46 4�69

发芽率 6 LpCS205~ m c003 1 V rC S356�1~ V rCS307 3�70 - 0�10 1�38 - 4�11 3�75

� GP 6 LpC S250~ LpCS205 1 VrCS51~ cgO103 6�35 - 0�43 1�63 5�42 6�52

7 V rC S363~ V rC S371 1 V rC S364~ V rC S49�1 4�13 - 0�10 6�70 4�56 4�61

9 V rC S161~ V rC S205 4 V rC S60~ VrCS215�2 4�49 0�09 0�84 4�46 4�42

6 LpC S250~ LpCS205 4 m gQ117~ LpCS291 5�73 0�04 2�73 5�08 5�73

12 V rCS198~ V rC S66 6 V rC S85~ LpCS250 5�42 - 0�54 - 0�65 4�98 5�50

10 VrCS323�1~ LpCS185 7 VrCS159~ VrCS346 3�58 - 0�58 0�39 4�51 4�50

11 V rCS65~ V rC S73 9 VrCS161~ VrCS205 6�61 5�64 0�04 5�43 6�54

11 V rCS73~ V rCS170 9 VrCS161~ VrCS205 6�00 5�50 - 0�02 5�35 6�34

百粒重 10 VrCS323�1~ LpCS185 1 VrCS51~ cgO103 3�10 0�00 0�00 0�07 3�00

CSW 12 M c017�1~ V rCS198 1 VrCS51~ cgO103 4�27 - 0�02 0�00 0�08 4�00

11 LpC S82~ VrCS65 2 V rCS282�2~ VrCS23�2 4�04 0�12 0�12 0�08 3�92

12 LpCS265~ m c017�1 2 V rCS23�2~ VrCS215�1 3�10 - 0�02 0�03 - 0�07 2�99

11 V rCS73~ V rCS170 2 LpCS304~ V rCS225 5�40 0�01 0�10 0�09 4�53

9 mgM 213~ VrCS161 3 V rCS49�2~ m gM78 4�66 0�08 0�01 0�10 5�29

11 V rCS73~ V rCS170 4 V rC S60~ VrCS215�2 4�71 0�01 0�05 - 0�09 4�10

9 mgM 213~ VrCS161 5 VrCS84�1~ m c017�3 5�36 0�09 0�03 0�11 6�16

8 V rCS116~ m gM 273 6 LpCS250~ LpCS205 5�74 - 0�08 0�02 0�10 5�91

In t. i和 In t. j分别代表上位性互作的不同标记区间; A ,i A j和 AA ij分别代表加性效应和上位性效应,带有下划线的 In t代表主效 QTL间的互作

In t. i and In t. j represen t differen tm arker in tervals for ep is tat ic loc;i A ,i A j andAA ij ind icate add itivem ain effect and epistaticm ain ef fect, respect ively. Int

w ith underline m eans the m ajor QTL

3� 讨论

Lawn等
[ 25, 35]

研究表明: Sublobata亚种内的绿

豆休眠性强而稳定,如 1964年在实验室常温条件下

保存的 1份绿豆材料, 20年后检测到发芽率只有

0�1%。因此,利用 Berken /ACC41 R IL群体对绿豆

的休眠性进行深入的分子剖析和 QTL定位, 将对绿

豆育种产生更深远的意义。

Humphry
[ 24]
用澳大利亚昆士兰温室和大田种

植收获的 2组各含 228个家系的 Berken /A cc41 F9

R IL群体做发芽势和百粒重 QTL分析。Humphry在

大田 RIL群体检测到 4个发芽势 QTL,温室 R IL群

体中检测到 1个发芽势 QTL。本试验检测到 3个控

制发芽势的 QTL和 4个控制发芽率的 QTL, 这与

Humphry
[ 24]
以及先前根据表型数据的研究结

果
[ 25, 39�40 ]

一致,即表明绿豆的休眠性受少数几个主

效基因控制,且增加发芽势和发芽率的等位基因均

来自母本 Berken。Humphry
[ 24]
研究表明, 昆士兰大

田和温室 R IL群体的发芽势低度相关, Im rie等
[ 39]

的研究也表明大田和温室材料的发芽势相关性不显
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著,这些都说明了休眠性容易受环境影响,也解释了

不同环境下检测到数目不同 QTL的主要原因。本

试验在第 1连锁群 cgo103~ Vrcs364间检测到控制

发芽率的 QTL, H umphry
[ 24]
和 Lambr ides

[ 40 ]
也曾得

到同样的试验结果, 说明了该分子标记区间存在控

制休眠性 QTL的可能性。本试验在第 11连锁群标

记 V rCS73所在的 2个相邻区间分别检测到 2个控

制发芽势和发芽率的 QTL, 与 V rCS73相距 1�4 ~
2�6cM,对发芽势和发芽率的贡献率分别为 16�83%
和 15�23% , Humphry

[ 24]
也在大田 R IL群体中检测

到 1个贡献率为 10�0%的影响发芽势的 QTL, 位于

V rCS65~ V rCS73区间, 距 V rCS73标记 7�9cM, 该
QTL在澳大利亚和北京大田都检测到,可见 VrCS73

也是检测绿豆种子休眠性的 1个重要的分子标记。

本试验检测到 5个控制百粒重的 QTL, M ei

等
[ 41]
对该 RIL群体在其他 4个环境下种植收获的

家系进行百粒重 QTL 分析, 分别检测到 3 ~ 9个

QTL,进一步说明子粒大小是受微效多基因控制的

数量性状。从目前该群体检测出的百粒重 QTL来

看,有 8个 QTL是 3或 5个环境下均能检测到的,其

中在 5个环境下均能检测到的是第 10连锁群的

swK (贡献率 7�8% ~ 10�36% ); 在 3个环境下检测

到的有第 1连锁群的 swA (贡献率 5�8% ~ 6�8% )、

第 2连锁群的 swB1 (贡献率 3�3% ~ 6�8% )和 swB2

(贡献率 2�6% ~ 4�0% )、第 4连锁群的 swD (贡献

率 2�8% ~ 3�9% )、第 5连锁群的 swE2 (贡献率

6�5% ~ 11�4% )、第 8连锁群的 sw I(贡献率 4�58%
~ 15�1% )、第 9连锁群的 swJ (贡献率 3�5% ~

11% )。这些多环境检测的 QTL对提高绿豆百粒重

具有十分重要的意义。

Im rie等
[ 39, 42]

和W illiams
[ 22]
研究表明许多小粒

种子的休眠性强而大粒种子的休眠性都很弱, 容易

引发荚上发芽,而培育大粒又适度休眠的绿豆品种

一直很困难。Humphry
[ 24 ]
检测到 2个影响休眠性的

QTL h sB和 hsK 分别与控制百粒重的 QTL swB1和

swK位于相同标记区间内, 尽管通过协方差分析了

百粒重对休眠性位点的影响效果, 但百粒重与休眠

性的关系并不明晰, 温室与大田得到的结果也不尽

相同, 作者只能通过有限的试验结果推测出培育百

粒重高而适度休眠的绿豆品种的可能性。本试验相

关分析表明,百粒重与发芽势及发芽率呈极显著正

相关, 预示着选择百粒重高的绿豆必然休眠性差,但

QTL检测结果显示,并没有休眠性与百粒重 QTL位

于相同染色体区段,这可能是试验群体较小所致,也

可能是环境的不同对 QTL的检测起到很大影响。

上位性互作表明休眠性与百粒重存在一定关系, 但

控制相关性状的这些 QTL的遗传效应是源于 �一因

多效  还是基因的紧密连锁并不十分清楚。因此,

目前还不能对百粒重高的绿豆必然休眠性差下一定

结论。要准确区分 �一因多效 和 �紧密连锁  这两
种遗传效应,必须把这些 QTL通过回交转育成单个

QTL近等基因系,将复合 QTL剖析为单个孟德尔遗

传基因,对其进行精细定位。同时,利用与这些 QTL

紧密连锁的分子标记进行辅助选择, 对百粒重和休

眠性进行遗传改良,最终实现预期的育种目标。
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