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　　摘要：利用６０Ｃｏγ射线和ＥＭＳ分别对大豆华夏３号的种子进行诱变处理，期望创制一批大豆突变体，为大豆育
种和分子机理研究提供材料。田间种植６７０份Ｍ４株系，调查其主要农艺性状，并用均匀分布在２０条染色体上的
８２个ＳＳＲ标记分别对２７０个Ｍ４株系进行鉴定。结果表明，８６个株系叶、茎、花、荚、种子、花期等性状均发生了变
异；２７０个株系中有１０个株系与野生型华夏３号存在至少一个ＳＳＲ位点的差异，其中Ｍ３－９１、Ｍ３－５００－２４、ＥＭＳ３
－２３、ＥＭＳ３－３１材料与野生型有超过１０个标记的差异，有６个突变体在Ｓａｔｔ５１３位点上与野生型存在差异。获得
的突变体既可为大豆品种改良提供新的种质资源材料，也可为大豆功能基因组研究提供基础材料。
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　　目前狭窄的大豆遗传资源基础已成为限制进一
步提高大豆育种水平的因素之一［１～６］。创制大豆突

变体不仅有利于拓宽大豆育种材料的遗传基础，也

可为大豆基因功能研究提供材料［７，８］。

目前突变体诱变方法主要包括物理诱变、化学

诱变和生物诱变。物理诱变主要有６０Ｃｏγ射线、空间
诱变、激光诱变和离子束轰击，最常用的是６０Ｃｏγ射
线诱变。利用６０Ｃｏγ射线诱变大豆先后获得了农艺
性状突变体［９］、抗病突变体［１０］、脂肪氧合酶完全缺

失的突变体［１１，１２］、Ｋｕｎｉｔｚｔｒｙｐｓｉｎ抑制酶的突变

体［１１］、蛋白和油份突变体［１３］和植酸突变体［１４］等。

化学诱变是利用烷化类、核酸碱基类似物和叠氮化

钠等分子结构不太稳定的化学物质做诱变剂，导致

大豆基因组产生点突变，其中主要引起 Ｇ／Ｃ→Ａ／Ｔ
的突变［１５］。最常用的是烷化类诱变剂 ＥＭＳ（甲基
磺酸乙酯）［８］，容易形成点突变，不容易造成染色体

畸变、基因失活或部分失活［１６］。谢圣男等［１７］利用

ＥＭＳ对大豆绥农１４的种子进行诱变，经过 Ｍ２筛选
和鉴定，获得了叶、茎、花、种子等性状突变体。韩锁

义等［８］利用ＥＭＳ诱变大豆南农８６－４获得一系列



叶、茎、花器官、种子、子叶（３片子叶和子叶折叠）、
蛋白含量和匍匐生长等表型变异材料。生物诱变主

要是Ｔ－ＤＮＡ插入突变和转座子介导诱变，已知插
入元件／转座元件随机插入植物基因组中引起插入
位点基因的变化，影响其正常功能造成突变，以此插

入元件为标记来分离和克隆该基因［１８～２８］。Ｍａｔｈｉｅｕ
等［２９］利用Ｄｓ转座子插入产生了一个大豆突变体
库，包含雄性不育等性状。Ｃｕｉ等［３０］利用 Ｔｎｔ１转座
子插入构建大豆转基因系突变体库。

突变体与野生型间的差异主要表现在表型性

状、生理生化和ＤＮＡ水平等方面。目前主要通过正
向遗传学和反向遗传学两种策略进行突变体的筛选

和利用。正向遗传学在鉴定突变体表型的基础上，

建立遗传分析群体定位基因，最后通过图位克隆法

确定突变基因［３１］。反向遗传学是先根据 ＤＮＡ序列
信息筛选出ＤＮＡ序列变异的突变体，再观察突变体
的表型确定基因的功能，其中Ｄｅｌｅｔｅａｇｅｎｅ主要应用
于物理诱变的突变体群体［３２］，ＴＩＬＬＩＮＧ技术应用于
化学诱变剂诱变的突变体群体［３３］。通过正向遗传

学策略已鉴定了大豆成熟期相关的基因 Ｅ１、Ｅ２、Ｅ３
和Ｅ４［３４～３８］；利用反向遗传学策略也成功鉴定了大
豆抗异皮线虫基因ＬＲＲ－ＲＬＫ［３９］。

近年来，已利用不同的诱变手段诱变建立了一

些大豆突变体库［１７，３０，４０］，然而我国不同地区的气

候、土壤和耕作制度差异明显，生产上对大豆品种的

要求不同，这些研究所用大豆品种无法适应南方地

区特殊的条件，因此有必要根据我国华南地区大豆

选育目标建立突变体库。本研究通过６０Ｃｏγ射线和
ＥＭＳ诱变华南地区高产大豆品种华夏３号，并对获
得的突变体进行表型鉴定和 ＳＳＲ分析，以期为大豆
育种和基因功能分析创建新的种质资源。

１　材料与方法
１．１　材料

诱变处理的大豆品种华夏３号是华南农业大学
和广西农业科学院合作育成的品种。该品种用桂早

１号与巴西 １３号杂交后，采用改良系谱法选育而
成。有限结荚习性，平均株高１００．７ｃｍ，株型收敛，
有效分枝４．５个，单株有效荚数平均７８．９个。叶卵
圆形，白花，棕毛，荚黄色。籽粒椭圆形，种皮黄色，

脐浅褐色，百粒重 １７．５ｇ。属华南夏大豆，晚熟品
种，华南地区夏播平均生育期１１３ｄ。田间综合抗性
好，落叶性好，籽粒整齐，不裂荚，但易倒伏。

１．２　诱变处理方式
物理诱变是用辐射剂量为２５０Ｇｙ的６０Ｃｏ辐射处

理５ｋｇ华夏３号种子。化学诱变是先用纯水浸种
３．５ｋｇ华夏 ３号种子约 ４ｈ，然后用 ４０ｍｍｏｌ·Ｌ－１

ＥＭＳ浸泡 ８ｈ，之后用流水冲洗多次，风干后马上
播种。

１．３　播种与收获
２００５年７月在华南农业大学增城科研基地播

种６０Ｃｏ处理的种子和 ＥＭＳ处理的种子。种子按行
播种，行长１．５ｍ，行距５０ｃｍ，株距１０ｃｍ，每隔２０行
种华夏３号作对照。当年１１月根据田间性状收获
单株１１５０株，其余混收。随后在 ２００６年 ７月和
２００７年７月分别将上年入选的单株种成株系，而混
收种子按区播种，收获季节分别在株系和混播区继

续根据田间性状选单株。２００７年秋季收获的 Ｍ４种
子按单株保存在冷库中。

２０１３年７月根据多年的调查数据，从 Ｍ４中选
取了６７０个株系（其中５６２株系来自６０Ｃｏ处理、１０８
株系来自ＥＭＳ处理），每个株系种２行区（１．２ｍ株
行、株距５ｃｍ），重复３次。从出苗后每７ｄ就进行
一次田间性状调查，对比华夏３号发现表型差异较
大的突变体，收获时根据株系的表现单株或混收突

变株种子。

１．４　表型性状调查
以华夏３号为参照，记录叶形、叶色、株高、花

色、种子颜色、荚型、花期和成熟期等性状，表型与华

夏３号差异明显的做为突变体，其中在成熟期株高
只有华夏３号一半的系为矮化突变体；开花时间比
华夏３号早或晚７ｄ以上的系确定为早花或晚花突
变体。

１．５　部分突变系农艺性状的调查
根据田间调查的数据，从６７０个株系中选取２９

个性状明显变异和综合性状优良突变系的花期、株

高、节数、分枝数、荚粒数（三粒荚、二粒荚、一粒荚

和秕荚）、百粒重和单株产量，比较主要农艺性状的

变异。

１．６　ＳＳＲ分子检测
依据大豆分子标记遗传（ｈｔｔｐ：／／ｓｏｙｂａｓｅ．ｎｅｇｒ．

ｏｒｇ／）选取大豆ＳＳＲ分子标记，除第１１染色体和第
１３染色体有５个 ＳＳＲ标记外，其他染色体各选择４
个标记，共计８２对 ＳＳＲ引物。利用这些 ＳＳＲ标记
对根据田间观察选取得２７０份 Ｍ４株系（其中

６０Ｃｏ
诱变２０２份，ＥＭＳ诱变６８份）进行ＳＳＲ分析。

２　结果与分析
２．１　主要形态性状的变异

在不同生育期对６７０个株系的主要农艺性状进
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行了调查，发现其中８６个株系在株型、叶片、花色、
种子大小、荚大小和花期等方面明显不同于野生型

华夏３号，占 Ｍ４株系的１２．８４％，其中由
６０Ｃｏ诱变

获得的占９．５６％，由ＥＭＳ诱变获得的占３．２８％。

注：Ａ：株高突变体；Ｂ：五小叶突变体；Ｃ：早花突变体；Ｄ：大荚突变体；Ｅ：晚花突变体；Ｆ：秕荚
Ｎｏｔｅ：Ａ：ｐｌａｎｔｈｅｉｇｈｔｍｕｔａｎｔ；Ｂ：５－ｌｅａｆｌｅｔｍｕｔａｎｔ；Ｃ：ｅａｒｌｙｆｌｏｗｅｒｉｎｇｍｕｔａｎｔ；Ｄ：ｌａｒｇｅｒｐｏｔｓｍｕｔａｎｔ；Ｅ：ｌａｔｅｌｙｆｌｏｗｅｒｉｎｇｍｕｔａｎｔ；Ｆ：ａｂｏｒｔｅｄｐｏｔｓｍｕｔａｎｔ

图１　部分６０Ｃｏ和ＥＭＳ诱变获得突变体与野生型华夏３号的表型比较
Ｆｉｇ．１　Ｐｈｅｎｏｔｙｐｅｏｆｗｉｌｄ－ｔｙｐｅ（ＨＸ３）ａｎｄｍｕｔａｎｔｓｉｎｄｕｃｅｄｂｙ６０ＣｏａｎｄＥＭＳ

　　Ｍ４突变系中共有３０个株系茎秆表现不同于华
夏３号，包括 ９株高秆植株、２０株矮秆植株（图
１Ａ）、１株匍匐株，其中６０Ｃｏ诱变后代２２株系，ＥＭＳ
诱变后代８株系；有１３个株系叶片形态不同于野生
型，其中４个株系为五出复叶，不同于野生型华夏３
号三出复叶（图１Ｂ），７个株系呈不同于野生型华夏
３号卵圆形的狭长叶，３个株系呈不同于野生型华夏
３号的叶背多毛，其中６０Ｃｏ诱变后代１２株系，ＥＭＳ
诱变后代１株系；２２份呈现花期突变，比华夏３号
早开花的突变体有７份（图１Ｃ），比华夏３号晚开花
的突变体１５份（图１Ｅ），其中６０Ｃｏ诱变后代１１株
系，ＥＭＳ诱变后代１１株系；４个株系表现花色突变，
其中两个株系由华夏３号的白花突变为紫花，另２
个株系表现紫花和白花分离，其中６０Ｃｏ诱变后代３
株系，ＥＭＳ诱变后代１株系。６０Ｃｏ诱变后代１４个株
系的荚长显著比华夏３号长（图１Ｄ）。ＥＭＳ诱变处
理的ＥＭＳ－５７株系的秕荚率为５０．６２％，远高于对
照华夏３号１３．３８％（图１Ｆ）。
２．２　部分突变体主要农艺性状的变异

选取２９个突变系对其主要农艺性状进一步调
查，发现花期、株高、节数、分枝数、荚粒数（三粒荚、

二粒荚、一粒荚和秕荚）、百粒重和单株产量等均有

不同于华夏３号的变异。
２．２．１　花期　野生型华夏３号花期平均是５２．４ｄ，
诱变后代花期变化范围为 ４１．４０～６５．６０ｄ，其中早

花突变体ＥＭＳ－２３花期只有４１．４０ｄ，比野生型早
１１ｄ；晚花突变体ＥＭＳ－５７花期达６５．６０ｄ，比野生型
晚１３．２ｄ（表３）。早花突变体Ｍ３－２８３综合性状优
良，可用于育种。

２．２．２　株高和节数　华夏３号株高１０４．３４ｃｍ，诱
变后代株高变化范围为６０．５０～１６０．８４ｃｍ，其中矮
秆突变体ＥＭＳ－２株高只有６０．５０ｃｍ，比野生型矮
５４．１５％；高秆突变体 Ｍ３－５００－２４株高达１６０．８４
ｃｍ，比野生型高４２．０２％（表１）。华夏３号平均节
数为２０．８０个，诱变后代变化范围为１６．６０～２２．００
个，其中突变体Ｍ３－５００－①只有１６．６０个，比野生
型少４．２０个；突变体 Ｍ３－５００－２４达２２．００个，比
野生型多１．２个（表１）。

同时比较株高和节数发现，一些矮秆突变体

（例如 Ｍ３－７１、Ｍ３－７１－２、Ｍ３－１４８、Ｍ３－３９９和
ＥＭＳ－２９）节数多于野生型，主要是节间缩短导致株
高矮于野生型；另一些矮秆突变体（例如Ｍ３－５００－
３２、ＥＭＳ－２、ＥＭＳ－７、ＥＭＳ－２１和 ＥＭＳ３－３１）节数
少于野生型，节数少和节间缩短均对株高有贡献。

矮秆突变体Ｍ３－７和 ＥＭＳ－２１克服了华夏３号易
倒伏的弱点，同时兼具丰产性，可直接用于育种。

在６０Ｃｏ诱变处理中发现１株系表现匍匐生长，这一
突变系可用于大豆生长习性的遗传分析。

２．２．３　分枝数　野生型华夏３号平均分枝为 ９．０
个，诱变后代中分枝变异范围４．８～１０．４个，其中
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ＥＭＳ－５２的分枝最少，只有４．８个，是野生型华夏３
号的５３．３％，而Ｍ３－５００－２４分枝最多１０．４个，达
野生型华夏３号的１１５．５６％（表１）。
２．２．４　荚数　野生型华夏３号的单株总荚平均为
１４２．６个，诱变后代中变异范围６４．２～２６７．０个，其
中ＥＭＳ－５２的单株荚最少，平均只有６３．６个，只有
野生型华夏３号的４４．６％，而 Ｍ３－７单株荚最多，
平均达２６７．０个，是野生型华夏３号的１８７．２％（表
３）。１５个突变系的单株荚数比华夏３号有显著的
降低，只有４个突变系（Ｍ３－７、Ｍ３－５００－２４、ＥＭＳ
－２１和ＥＭＳ－５７）的单株荚数比华夏３号有显著增
加（表１）。

野生型华夏３号单株的三粒荚、二粒荚、一粒荚
和秕荚分别是１６．０、８１．２、２６．４和１９．０个，占总荚
的比例分别为 １１．２２％、５６．９４％、１８．５１％ 和
１３．３２％；单株荚最多的突变系 Ｍ３－７的三粒荚、二
粒荚、一粒荚和秕荚分别是 ２２．４、１３１．４、６０．０和
５３．２个，占总荚的比例分别为 ８．３９％、４９．２１％、
２２．４７％和１９．９３％；单株荚最少的ＥＭＳ－５２的三粒

荚、二粒荚、一粒荚和秕荚分别是５．０、２３．６、２４．０和
１４．０个，占总荚的比例分别为 ７．８６％、３７．１１％、
３３．０３％和２２．０１％。４个比华夏３号有显著增加的
突变系中，Ｍ３－７和ＥＭＳ－２１的三粒荚、二粒荚、一
粒荚和秕荚占总荚的比例类似于野生型，而 Ｍ３－
５００－２４三粒荚的比例显著高于野生型，ＥＭＳ－５７
秕荚的比例显著高于野生型（表１）。
２．２．５　百粒重　野生型华夏３号的百粒重为１５．０７
ｇ，诱变后代中百粒重变异范围６．８４～１８．６８ｇ，其中
Ｍ３－５００－２４材料百粒重最小，只有６．８４ｇ，是野生
型华夏３号的４５．３９％，而 ＥＭＳ－５７材料百粒重最
大为 １８．６８ｇ，是野生型华夏 ３号的 １２３．９５％
（表１）。
２．２．６　单株产量　野生型华夏３号的单株产量平
均为３５．７ｇ，诱变后代中单株产量变异范围 １４．３８～
６４．３１ｇ，其中 ＥＭＳ－５２的单株产量最低，只有
１４．３８ｇ，只有野生型华夏３号的 ３８．９％，而 Ｍ３－７
单株产量最高，平均达６４．３１ｇ，是野生型华夏３号
的１８０．１％（表１）。

表１　２９个入选突变系农艺性状的变异
Ｔａｂｌｅ１　Ｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆａｇｒｏｎｏｍｙｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓａｍｏｎｇ２９Ｍ４ｍｕｔａｎｔｓ

突变系
Ｍｕｔａｎｔ

开花期
Ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ
ｐｅｒｉｏｄ／ｄ

株高
Ｐｌａｎｔ

ｈｅｉｇｈｔ／ｃｍ

节数
Ｎｏｔｅｓ

分枝数
Ｂｒａｎｃｈｅｓ

总荚数
Ｓｅｅｄｐｏｄｓ

三粒荚
３－ｓｅｅｄ
ｐｏｄｓ

两粒荚
２－ｓｅｅｄ
ｐｏｄｓ

一粒荚
１－ｓｅｅｄ
ｐｏｄｓ

秕荚
Ａｂｏｒｔｅｄ
ｐｏｄｓ

百粒重
１００－ｓｅｅｄ
ｗｅｉｇｈｔ／ｇ

单株产量
Ｙｉｅｌｄｐｅｒ
ｐｌａｎｔ／ｇ

华夏３号 ５２．４０±０．２４ １０４．３４±１．２９ ２０．８０±０．２０ ９．００±０．３２ １４２．６±６．３５ １６．００±３．４２ ８１．２０±１３．５６ ２６．４０±５．１６ １９．００±３．３０ １５．０７±０．１２ ３５．７０±４．９９
Ｍ３－７ ５３．００±０．３２ ６９．６０±３．３８ １９．００±０．４５ ９．００±０．４５ ２６７±１１．２０ ２２．４０±６．９２１３１．４０±１７．２５６０．００±１２．５８ ５３．２０±６．５６ １６．５０±０．１０ ６４．３１±１１．０５
Ｍ３－４５ ５４．００±０．３２ ８２．００±１．６４ １７．２０±０．６６ ７．６０±０．４０ １２１．４±２．５１ ９．４０±１．０８ ８３．６０±３．４４ ２２．２０±３．６５ ６．２０±１．１１ １５．２１±０．１０ ３３．０９±０．４８
Ｍ３－７１ ５２．６０±０．２４ ７８．６０±１．５７ ２０．４０±０．５１ ８．２０±０．３７ １８５±８．１１ １６．００±３．８２ ６６．００±１１．１３６６．８０±１５．４６ ３６．２０±４．６１ １５．７７±０．１１ ３８．８８±６．２０
Ｍ３－７１－２ ５３．６０±０．２４ ７８．３４±１．３５ ２１．２０±１．２４ ９．６０±０．２４ １９６．２±４．９３ １２．８０±３．１５ ８５．００±２．６１ ４２．４０±２．５０ ５６．００±９．０３ １３．７４±０．１９ ３４．４５±１．４２
Ｍ３－７８ ５３．２０±０．２０ ９６．６０±５．４３ ２０．６０±１．０３ ８．２０±０．５８ １４４±７．８７ １７．８０±４．９１ ６６．８０±１３．０２ ３９．８０±８．００ １９．６０±５．２２ １７．３２±０．１１ ３９．２９±７．６２
Ｍ３－１０５ ５２．００±０．３２ ９４．０４±１．５７ ２０．２０±０．８６ ８．００±０．３２ １１５±４．１７ ２０．００±１．３０ ６３．６０±７．２０ ２３．８０±５．３８ ７．６０±２．０１ １７．４８±０．１３ ３６．９２±４．０８
Ｍ３－１１９ ５３．４０±０．２４ ８１．３６±０．９０ １９．４０±０．２４ ８．２０±０．３７ ８６．６±２．０６ １０．６０±１．３６ ３７．００±１．８２ ２４．２０±３．４０ １４．８０±１．０７ １３．９２±０．１５ １８．０８±０．５３
Ｍ３－１４８ ５７．４０±０．２４ ７７．５６±１．１３ ２２．８０±０．４９ ８．４０±０．５１ １４７±９．２６ ８．８０±２．２７ ６９．００±１９．３２ ３８．６０±９．０４ ３０．６０±６．５５ １１．７０±０．１１ ２３．７７±５．９８
Ｍ３－２８３ ４３．６０±０．２４ ９８．５０±２．１８ ２０．４０±０．６８ ９．６０±０．４０ １５０．４±５．５２ １４．８０±０．６６ ８０．００±１４．７６ ３８．４０±５．０１ １７．２０±１．９３ １５．１８±０．３６ ３６．６８±４．８３
Ｍ３－３９９ ５２．２０±０．２０ ６５．９２±２．４８ ２１．８０±０．３７ ８．２０±０．３７ ８８．６±４．０３ １３．８０±０．８０ ３８．２０±６．８９ ４．８０±１．３９ ３１．８０±７．０７ １３．０３±０．１８ １５．９１±２．０８

Ｍ３－５００－① ４８．６０±０．２４ ９１．８４±４．０７ １６．６０±０．６０ ６．８０±０．８０ ６６．２±６．２３ １６．２０±３．９７ ３０．６０±１２．３７ １４．２０±６．７８ ５．２０±２．４４ １７．１９±０．０９ ２１．３２±７．０５
Ｍ３－５００－２４ ５２．６０±０．２４ １６０．８４±２．４３ ２２．００±０．５５ １０．４０±０．２４ ２１２±９．０１ ８３．２０±１５．４８ ７９．２０±９．６８ ２５．００±４．９４ ２４．６０±６．９１ ６．８４±０．０３ ２９．５９±４．７０
Ｍ３－５００－３２ ５２．２０±０．２０ ８０．９２±２．４９ １８．６０±０．８１ ６．００±０．５５ １０１．２±４．５．２ ２３．４０±３．８８ ５８．４０±９．５１ １２．００±３．０３ ７．４０±２．１１ １６．９４±０．１２ ３３．６５±５．０９
Ｍ３－５００－３３ ５３．４０±０．２４ ７７．８０±３．９８ １９．８０±０．３７ ７．２０±０．２０ １４３．２±６．９７ ２３．００±４．３５ ６１．４０±１１．４７ ４１．４０±９．７２ １７．４０±２．５６ １６．０３±０．０８ ３７．４３±３．６８
Ｍ１－１ ４７．６０±０．２４ ９４．４２±２．６２ ２０．００±０．５５ ７．６０±０．５１ １０６．８±２．３１ ２５．８０±３．２５ ６１．２０±２．８９ ４．６０±１．２１ １５．２０±１．６６ １５．０４±０．２８ ３０．７６±２．２６

Ｍｍ－４－３－２ ５２．４０±０．４０ ８２．９８±２．８２ １８．８０±０．４９ ６．４０±０．２４ ８１．２±２．６４ ９．４０±１．３３ ３２．００±４．０１ ２４．８０±２．５２ １５．００±２．５３ １４．１６±０．２７ １６．６１±１．９９
Ｅ２－１８ ５２．６０±０．２４ ８５．８６±２．２４ ２１．００±０．３２ ７．２０±０．２０ ５３．４±１．２６ １４．４０±２．３４ ３１．４０±０．７５ ５．００±２．３０ ２．６０±０．７５ １３．９２±０．１１ １５．４５±０．７８
ＥＭＳ－２ ５３．００±０．３２ ６０．５０±１．５０ １７．４０±０．２４ ６．８０±０．３７ ６４．６±１．５７ ７．２０±１．１６ １９．６０±１．８１ １７．４０±１．０３ ２０．４０±２．５８ １１．５１±０．１２ ８．９９±０．５５
ＥＭＳ－１８ ６４．００±０．３２ ９９．３４±５．４９ ２１．００±０．４５ ６．００±０．３２ １５１．８±５．６５ ９．６０±１．８６ ４４．８０±８．０３ ４０．８０±８．１６ ５６．６０±３．７６ １５．７８±０．１４ ２５．２２±３．８９
ＥＭＳ－２１ ５２．６０±０．２４ ８０．１４±１．５２ ２０．６０±０．７５ １０．２０±０．３７ ２５９．８±４．１５ ２８．６０±２．５８ １１３．２０±４．８７ ６９．００±３．８９ ４９．００±５．７６ １５．１３±０．０９ ５７．６７±２．９６
ＥＭＳ－２３ ４１．４０±０．２４ ７６．２０±５．７２ １８．８０±１．０７ ６．６０±０．５１ １０１．６±７．９３ １１．６０±６．７６ ３５．８０±８．３９ ２５．６０±９．０７ ２８．６０±８．２７ １５．８８±０．０８ ２１．０２±６．３０
ＥＭＳ－２６ ５２．２０±０．２０ １０２．５８±２．５２ ２０．６０±０．４０ ６．００±０．７１ １０５．６±３．２５ １７．６０±２．２５ ４６．００±７．１５ ４．４０±０．５１ ３７．６０±５．５３ １５．７９±０．４０ ２３．４６±３．２７
ＥＭＳ－２７ ５３．６０±０．２４ ９２．２４±３．５３ ２１．２０±０．８０ ６．６０±１．２１ ９０．４±７．９８ １２．８０±６．１９ ４３．８０±１５．５４ ３．６０±１．８１ ３０．２０±８．２２ １６．００±０．１６ ２０．６６±８．１１
ＥＭＳ－２９ ５３．４０±０．４０ ８５．３４±０．９６ ２１．６０±０．６８ ７．００±０．６３ ９９．８±４．７５ １１．２０±２．４８ ４５．６０±９．８５ ５．８０±１．３２ ３７．２０±５．９９ １４．１３±０．１２ １８．３８±３．６７
ＥＭＳ－４９ ５３．２０±０．３７ １１７．４０±３．６７ ２１．００±０．３２ ７．００±０．３２ ８６±２．０７ ２．２０±０．５８ ２７．８０±４．０７ ３０．２０±１．９８ ２５．８０±２．１８ １７．５４±０．１０ １６．２２±１．９６
ＥＭＳ－５２ ５１．８０±０．３７ ９６．００±６．７９ １８．４０±１．２９ ４．８０±０．５８ ６３．６±２．１４ ５．００±１．１８ ２３．６０±３．８５ ２１．００±１．６４ １４．００±１．８２ １７．２５±０．２１ １４．３８±１．７８
ＥＭＳ－５７ ６５．６０±０．４０ １３０．８０±８．９９ ２０．４０±０．９８ ８．６０±０．９３ ２４１．２±８．２７ ９．００±３．００ ４２．２０±７．６８ ６７．６０±１１．５７１２２．４０±１１．１０１８．６８±０．２１ ３３．４１±６．１２
ＥＭＳ３－１３ ５２．４０±０．２４ ８６．９４±２．５８ １９．６０±０．４０ ７．２０±０．７３ １２８．４±５．６５ １０．００±２．９３ ４３．２０±７．６４ ４０．４０±８．１０ ３４．８０±５．７４ １７．５１±０．０９ ２７．４６±５．１７
ＥＭＳ３－３１ ４８．００±０．３２ ６４．８８±１．７３ １７．６０±０．２４ ６．８０±０．８６ ６４．２±２．３３ ２３．００±３．２６ ２７．００±２．９８ １１．２０±３．７５ ３．００±１．３４ １１．６２±０．２６ １５．６３±２．１５

　　分析单株产量构成因素发现，单株产量构成因
素中一个变化都可影响产量。荚数、荚粒数和百粒

重都高的系有高的单株产量，例如 Ｍ３－７荚数是野
生型的１８７．２％，荚粒数和百粒重与野生型相似，单

株产量是野生型的１８０．１％；单株产量构成因素中
任何一个因素较低都导致单株产量降低，例如Ｍ３－
５００－２４的百粒重和 ＥＭＳ－５２的荚数影响了单株
产量。
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２．３　突变体的ＳＳＲ分子标记检测
用８２对 ＳＳＲ引物对２７０个 Ｍ４株系进行 ＳＳＲ

分子标记检测，发现突变体的 ＳＳＲ带型有多种变化
（图２）。其中突变体Ｍ３－９１在Ｓａｔｔ３０２位点的带型
比野生型大，表明突变体对应位点发生ＤＮＡ序列的

增加；突变体 Ｍ３－９１在 Ｓａｔｔ２１１的带型比野生型
小，表明突变体在该位点发生 ＤＮＡ的删除；突变体
Ｍ３－５００－２４带型增加，表明突变体发生 ＤＮＡ插
入；突变体 Ｍ３－１８比野生型有带型缺失，表明突变
体发生了ＤＮＡ删除。

注／Ｎｏｔｅ：１：野生型／ｗｉｌｄｔｙｐｅ；２：Ｍ３－１８；３：Ｍ３－３９；４：Ｍ３－８２；５：Ｍ３－９１；６：Ｍ２－１０７；７：Ｍｍ－４－３－２；８：Ｍ３－５００－６；
９：Ｍ３－５００－２４；１０：Ｍ３－５００－３３；１１：ＥＭＳ－２１；１２：ＥＭＳ－２６；１３：ＥＭＳ－２７；１４：ＥＭＳ－４９；１５：ＥＭＳ３－１３；１６：ＥＭＳ３－２３；１７：ＥＭＳ３－３１

图２　部分突变体ＳＳＲ带型的变异
Ｆｉｇ．２　ＶａｒｉａｔｉｏｎｏｆＳＳＲｐａｔｔｅｒｎｓａｍｏｎｇｓｏｍｅｓｏｙｂｅａｎｍｕｔａｎｔｓｉｎｄｕｃｅｄｂｙ６０ＣｏａｎｄＥＭＳ

表２　部分６０Ｃｏ和ＥＭＳ诱变获得突变体的多态ＳＳＲ位点的数量
Ｔａｂｌｅ２　ＮｕｍｂｅｒｏｆｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＳＳＲａｍｏｎｇｓｏｍｅｓｏｙｂｅａｎｍｕｔａｎｔｓｉｎｄｕｃｅｄｂｙ６０ＣｏａｎｄＥＭＳ

突变体
Ｍｕｔａｎｔ

多态性引物数
ＮｕｍｂｅｒｏｆｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＳＳＲ

差异的ＳＳＲ标记
ＰｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＳＳＲ

Ｍ３－１８ ５ 　Ｓａｔｔ１９３（Ｃｈｒ１３），Ｓａｔ＿１１２（Ｃｈｒ１５），Ｓａｔ＿３３３（Ｃｈｒ１７），Ｓａｔｔ５１３（Ｃｈｒ１９），Ｓａｔｔ２３９（Ｃｈｒ２０）
Ｍ３－３９ １ Ｓａｔ＿３３３（Ｃｈｒ１７）
Ｍ３－８２ １ ｓａｔｔ１９３（Ｃｈｒ１３）

Ｍ３－９１ ２９

　Ｓａｔｔ１６０（Ｃｈｒ１），Ｓａｔ＿３５１（Ｃｈｒ２），Ｓａｔｔ００９（Ｃｈｒ３），Ｓａｔｔ５３０（Ｃｈｒ３），Ｓａｔｔ３３８（Ｃｈｒ４），Ｓａｔｔ６０７
（Ｃｈｒ４），Ｓａｔｔ０４２（Ｃｈｒ５），Ｓａｔｔ２１１（Ｃｈｒ５），Ｓａｔｔ６８１（Ｃｈｒ６），Ｓａｔｔ４６３（Ｃｈｒ７），Ｓａｔｔ１５０（Ｃｈｒ７），
Ｓａｔｔ０４３（Ｃｈｒ９），Ｓａｔｔ３４９（Ｃｈｒ９），Ｓａｔｔ５５２（Ｃｈｒ９），Ｓａｔｔ４７８（Ｃｈｒ１０），Ｓａｔｔ４４４（Ｃｈｒ１１），Ｓａｔｔ２７９
（Ｃｈｒ１２），Ｓａｔｔ２５３（Ｃｈｒ１２），Ｓａｔｔ３０２（Ｃｈｒ１２），Ｓａｔｔ３０４（Ｃｈｒ１４），Ｓａｔｔ５３４（Ｃｈｒ１４），Ｓａｔ＿１０７
（Ｃｈｒ１５），Ｓａｔｔ３１１（Ｃｈｒ１７），Ｓａｔｔ３８９（Ｃｈｒ１７），Ｓａｔｔ６８８（Ｃｈｒ１８），Ｓａｔｔ１３０（Ｃｈｒ１８），Ｓａｔｔ５１３
（Ｃｈｒ１９），Ｓａｔ＿１０５（Ｃｈｒ２０），Ｓａｔｔ２７０（Ｃｈｒ２０）

Ｍ３－５００－６ １ Ｓａｔｔ２７９（Ｃｈｒ１２）

Ｍ３－５００－２４ １２
　Ｓａｔｔ１６０（Ｃｈｒ１），Ｓａｔｔ３３８（Ｃｈｒ４），Ｓａｔｔ６０７（Ｃｈｒ４），Ｓａｔ＿０７７（Ｃｈｒ４），Ｓａｔｔ２１１（Ｃｈｒ５），Ｓａｔｔ４６３
（Ｃｈｒ７），Ｓａｔｔ１５０（Ｃｈｒ７），Ｓａｔｔ４７８（Ｃｈｒ１０），Ｓａｔｔ４８１（Ｃｈｒ１９），Ｓａｔｔ２３９（Ｃｈｒ２０），Ｓａｔ＿１０５
（Ｃｈｒ２０）Ｓａｔｔ２７０（Ｃｈｒ２０）

ＥＭＳ－４９ ４ Ｓａｔ＿０７７（Ｃｈｒ４），Ｓａｔｔ１９３（Ｃｈｒ１３），Ｓａｔｔ５１３（Ｃｈｒ１９），Ｓａｔｔ２３９（Ｃｈｒ２０）
ＥＭＳ３－１３ ３ Ｓａｔｔ２７９（Ｃｈｒ１２），Ｓａｔｔ５１３（Ｃｈｒ１９），Ｓａｔｔ２３９（Ｃｈｒ２０）

ＥＭＳ３－２３ １１
　Ｓａｔｔ２６６（Ｃｈｒ２），Ｓａｔｔ００９（Ｃｈｒ３），Ｓａｔ＿０７７（Ｃｈｒ４），Ｓａｔｔ５４０（Ｃｈｒ７），Ｓａｔｔ２５３（Ｃｈｒ１２），
Ｓａｔｔ３０２（Ｃｈｒ１２），Ｓａｔ＿１０７（Ｃｈｒ１５），Ｓａｔｔ３１１（Ｃｈｒ１７），Ｓａｔｔ６８８（Ｃｈｒ１８），Ｓａｔｔ５１３（Ｃｈｒ１９），
Ｓａｔｔ２３９（Ｃｈｒ２０）

ＥＭＳ３－３１ ２２

　Ｓａｔｔ１６０（Ｃｈｒ１），Ｓａｔｔ５３０（Ｃｈｒ３），Ｓａｔｔ３３８（Ｃｈｒ４），Ｓａｔｔ６０７（Ｃｈｒ４），Ｓａｔ＿０７７（Ｃｈｒ４），Ｓａｔｔ５９１
（Ｃｈｒ５），Ｓａｔｔ２１１（Ｃｈｒ５），Ｓａｔｔ２４６（Ｃｈｒ６），Ｓａｔｔ４６３（Ｃｈｒ７），Ｓａｔｔ１５０（Ｃｈｒ７），Ｓａｔｔ２７９（Ｃｈｒ１２），
Ｓａｔｔ２５３（Ｃｈｒ１２），Ｓａｔｔ３０２（Ｃｈｒ１２），Ｓａｔｔ５３４（Ｃｈｒ１４），Ｓａｔ＿１０７（Ｃｈｒ１５），Ｓａｔｔ３３３（Ｃｈｒ１７），
Ｓａｔｔ３８９（Ｃｈｒ１７），Ｓａｔｔ６６８（Ｃｈｒ１８），Ｓａｔｔ０７６（Ｃｈｒ１９），Ｓａｔｔ５１３（Ｃｈｒ１９），Ｓａｔ＿１０５（Ｃｈｒ２０），
Ｓａｔｔ２７０（Ｃｈｒ２０）

３６１黄益安等：大豆华夏３号突变体库构建及ＳＳＲ分子标记



　　１０个突变株系与华夏３号在多个 ＳＳＲ标记位
点上存在差异，其中株Ｍ３－９１、Ｍ３－５００－２４、ＥＭＳ３
－２３和ＥＭＳ３－３１分别有２９、１２、１１和２２个ＳＳＲ位
点的差异（表２）。仅有３个分子标记检测有差异的
突变系在主要性状上和华夏３号存在显著差异（例
如Ｍ３－５００－２４表现匍匐茎），大多分子标记检测
有差异的突变体在主要性状上与野生型并不存在显

著表型和农艺性状的差异，同时表型和农艺性状存

在显著差异的大部分突变系在检测的 ＳＳＲ位点上
未观察到多态。

３　讨论
物理和化学等人工诱变能在短时间内得到大量

诱变后代，是创制育种资源的一种途径，应用６０Ｃｏ和
ＥＭＳ等方法都能获得农艺性状及品质性状符合育
种目标的大豆突变体。６０Ｃｏ照射大豆种子得到了叶
色、种皮色、真叶、子叶融合、生长习性、株高、熟期、

蛋白质含量等性状的突变体［４１～４３］。利用ＥＭＳ诱变
剂诱变大豆获得了低亚麻酸突变体［４４］。利用 ＮａＮ３
诱变黑豆种子，获得了５个异黄酮含量比野生型高
５％～２５％的突变体和４个产量比野生型高１７％ ～
２５％的突变体［４５］。本研究利用６０Ｃｏ和 ＥＭＳ两种手
段处理华夏３号，在诱变后代中都获得一些在茎、叶
形、花色、花期、荚等性状表现特殊的突变体，表明这

两种手段都可创造大豆新的突变体。

突变体不但可以丰富种质资源、创造各种优良

性状个体，而且可为基因功能的分析提供材料［７，４６］。

目前既有通过物理和化学诱变手段构建的大豆随机

突变体库［８，１７，４０，４７～４９］，也有利用转座子和反转座子

构建的插入突变体库［２９，３０］。利用这些突变体库提

供的材料结合高通量测序技术等分子生物学方法对

大豆 重 要 性 状 的 遗 传 特 征 有 了 全 新 的 认

识［７，４０，４８，４９］。然而，华南地区为热带、亚热带气候条

件，土壤存在酸铝、低磷和重金属等问题［５０］，本研究

利用丰产、抗逆、重金属低积累品种华夏３号所构建
的突变体库可满足这些研究。

除利用表型性状的变异筛选突变体，也可在分

子水平上通过检测 ＤＮＡ的变异筛选突变体。ＳＳＲ
是基于简单重复序列重复次数不同而产生的一类分

子标记，可以用于分析基因组的变异［５１］。大豆的

ＳＳＲ标记因其染色体随机分布、高多态性、检测手段
简单成为大豆遗传多样性研究的重要手段［５２，５３］。

利用１２０个ＳＳＲ标记对ＥＭＳ诱变大豆绥农１４获得
的１２０份突变体进行了全基因组扫描，发现２株与
野生型有超过 ７个标记的差异，其余植株分别有

１～７个标记的差异［５３］。本试验利用分布在大豆２０
条染色体上８２对 ＳＳＲ标记对２７０份突变材料进行
全基因组扫描，发现有１０份材料与野生型至少有１
个标记存在差异，其中有４株与野生型有超过１０个
标记的差异，表明这些突变体发生多位点突变。同

时发现６个突变体与野生型在Ｓａｔｔ５１３有多态性，表
明Ｓａｔｔ５１３位点是一个易突变的位点。

目前的研究结果认为６０Ｃｏ和 ＥＭＳ两者的诱变
机理不同，６０Ｃｏ由于能量高、穿透力强，可以使原子
内层电子激活释放，造成共价键断裂，导致易位、倒

位和缺失等染色体结构畸变［５４，５５］。ＥＭＳ主要诱发
点突变，可能导致无义突变、错义突变和沉默突

变［５６］。本研究对突变体 ＳＳＲ分子标记检测结果表
明ＥＭＳ诱变不仅可导致点突变，也可以引起插入／
缺失突变。这一结果和前人认为 ＥＭＳ主要引起点
突变和６０Ｃｏ主要引起缺失突变这一观点［５６～５８］不一

致。但要了解两种诱变机制差异需要进一步对突变

后代从全基因组水平上深入分析ＤＮＡ结构变异。

４　结论

本研究利用６０Ｃｏγ射线和ＥＭＳ分别对华南地区
主栽大豆品种华夏３号的种子进行诱变处理建立突
变体库，该突变体库包括丰富的形态变异类型，发现

叶、茎、花、荚、种子、花期等性状发生了变异的突变

体。突变体库中发现的一批综合性状好、产量高的

大豆突变体，为大豆育种提供了材料，而发现的生育

期、荚形态、叶形态和抗逆性等性状的突变体也为大

豆分子机理研究提供材料。通过大豆全基因组标记

筛选，选出有１０株系与野生型华夏３号存在至少一
个ＳＳＲ位点的差异，同时发现６０Ｃｏγ射线和 ＥＭＳ均
能引起ＤＮＡ序列的重复和缺失，因此有必要利用测
序技术比较该突变体库中不同来源材料的差异，为

诱变机理提供数据。
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