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摘 要：株高是大豆最重要的株型性状之一。本研究以大豆株高突变体 z110及其野生型吉大豆 5号为材料，分析了突变

体株型变化以及产量潜力。结果表明，与野生型相比，突变显著降低了叶片的叶绿素含量、叶片含氮量，对光合速率无显

著影响；突变显著降低了株高、平均节间长度、平均叶柄长度，显著增加了节数、分枝数，且第 4节后叶柄长度随着节数的

增加而逐渐缩短；突变使百粒重显著降低，而使单株产量、单株粒数、单株荚数等性状显著增加，表现出一定的增产潜力。
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Abstract：Plant height is one of the most important plant architecture traits in soybean. In this study, dwarf mutant
z110 and its wild type, named Jidadou 5, were used as materials to analyze the traits changes and yield potential of
mutant. The results showed that the chlorophyll content and leaf nitrogen content of the mutation significantly re⁃
duced, but photosynthetic rate was no significant affected. The plant height, the average inter-node length, the aver⁃
age petiole length of the mutation significantly reduced, but the node number of main stem, branch number signifi⁃
cantly increased. After the fourth node, the length of the petiole gradually shortened with the increasing of the num⁃
ber of node. The 100-seed weight of the mutation significantly decreased. The yield per plant, seed number of per
plant, pod number of per plant increased significantly, which showed that z110 had a certain potential for increased
yield.
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矮化是植物最重要的农艺性状之一。第一次

绿色革命即以小麦、水稻等禾谷类作物的半矮秆

品种应用为技术核心，辅以农药和农业机械，大

幅度提高了谷类作物产量，缓解了亚洲很多发展

中国家粮食自给问题 [1]。大豆的株高不仅被证实

与产量性状呈显著正相关 [2]，而且与品质性状也
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存在显著正相关关系 [3]。Cooper教授等通过选育

大豆矮秆品种，并配以密植栽培模式，创造了美

国当时的高产记录 [4]。该模式引入我国并改良

后，成为“窄行密植高产栽培技术”，提高大豆产

量 20%以上 [5]，该类技术的核心内容之一即是株

高在 40～60 cm矮秆品种的应用。

传统育种中，往往通过两种方式进行矮秆品

种（系）的创制。一种是通过品种（系）间杂交，基

因重组后出现矮秆表型，如 T263、MS2060[6]、合农

91[7]、吉密豆 2号 [8]等；另一种是通过物理或化学等

方式诱变创制，如利用秋水仙素诱变 [9]、快中

子 [10-11]、EMS[12-15]等。利用突变体已锚定了 2个影

响大豆株高的基因 [11-12]。但大豆株高属于数量性

状，由多基因控制，现有遗传研究结果尚不能全
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面解析大豆株高形成的分子机制。本研究分析了

由EMS诱变获得的大豆矮秆突变体 z110的株型、产

量、生理等性状，评估了该突变体在大豆高产育种研

究中的可利用性，以期为研究大豆株高的遗传发育

研究及大豆株型育种提供特异种质资源。

1 材料与方法

1.1 供试材料

大豆品种（系）吉大豆 5号及 z110。 z110为
EMS诱变吉大豆 5号自交 5代后获得的矮秆突变

体（图 1）。

1.2 供试材料种植与性状调查

供试材料于 2018年 5月 6日种植于吉林大学

植物科学学院农业教学科研实验实习基地，每个

材料 1行，行长 5 m，行距 65 cm，第一片三出复叶

期定苗 40株，株距 12.5 cm，邻近种植株高相近的

突变体材料，田间管理同大田。分别选取吉大豆

5号及 z110生长状态相对一致的植株各 20株，于

不同发育时期调查农艺性状及测定生理指标。

1.2.1 生理指标测定

于盛花期调查植株上部、中部、下部代表节位

的含氮量、光合速率、叶绿素含量。代表节位三

出复叶的 3个小叶均测量，重复 3次，测定时间为

上午 9∶00～11∶00，测量时避开中脉。叶片叶绿

素相对含量 (SPAD值)、含氮量性状由便携式叶绿

素测定仪 (托普仪器有限公司 ,TYS-4N)测定；光合

速率由植物光合作用测定仪（托普仪器有限公

司，3051D）测定。

1.2.2 农艺及产量性状调查

于盛花期测量供试材料主茎各节位的叶柄长

度及代表节位叶片的叶面积。于完熟期调查供试

材料株高、主茎节数、有效分枝数、单株总荚数、

单株有效荚数、单株粒数、百粒重、单株粒重等农

艺及产量性状。

1.3 数据分析

采用 Microsoft Excel 2007和 SPSS 19.0软件

对数据进行统计分析；利用 Duncan新复极差法进

行多重比较，显著性水平 ɑ＝0.05，极显著性水平

ɑ=0.01；采用Graphpad Prism 5软件进行作图。

2 结果与分析

以突变体 z110与野生型吉大豆 5号品种为材

料，比较了两者在株高、主茎节数、分枝数、叶面

积、叶柄长度等株型性状；单株有效荚数、单株总

荚数、百粒重、单株粒数、单株粒重等产量性状以

及叶片叶绿叶含量、含氮量、光合速率等生理指

标的差异。

2.1 突变体与野生型在叶片生理指标上的差异

于盛花期测定野生型及突变体 z110植株上、

中、下部叶片的光合速率、氮含量、叶绿素含量。

结果表明，突变体与野生型的光合速率变化规律

为自下而上逐渐升高，两者无显著差异；叶片氮

含量除下部叶片无显著差异外，突变体上部及中

部叶片的氮含量均显著低于野生型，最大差异发

生在植株上部；突变体与野生型相比，上部叶片

的叶绿素含量间存在极显著差异，中部叶片间虽

有显著差异，但未达到极显著水平，下部叶片间

无显著差异（图 2）。

2.2 突变体与野生型在农艺性状上的差异

由表 1及图 1可以看出，z110在株型性状上与

野生型存在显著差异。突变引起了株高、节间长

度、叶柄长度、叶面积的显著降低，以及有效分枝

数、主茎节数等性状的显著增加。从性状的变异

幅度来看，突变体在有效分枝数上增加比例最

高，其次株高，再次是节数（表 1），分枝主要发生

在第 1、2及第 5节。

 

 

吉大豆 5 号 z110 吉大豆 5 号 z110 

图1 野生型吉大豆5号和突变体z110的表型

图2 突变体z110与野生型吉大豆5号叶片特性比较

注：*和**分别代表P<0.05和P<0.01显著水平；误差线表示标准误
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分析 z110与吉大豆 5号叶柄长度和节间长度

的分布规律发现，两者在叶柄长度性状上变化规

律相近，从下至上，叶柄长度由短变长后下降，但

两者在最大叶柄长度出现的节位略有不同，吉大

豆 5号出现在 7节，而 z110出现在 4节，而后逐渐

下降。突变体与野生型在节间长度性状上变化趋

势基本相同，均呈先降后升再降的趋势，但 z110
的各节位的节间长度较均匀，变幅较小。除最上

部两个节位外，野生型的节间长度均长于突变

体，尤其中部节间长度差异较大（图 3）。
2.3 突变体与野生型在产量性状上的差异

从产量构成因素来看，单株有效荚数、单株总

荚数、单株粒数、单株粒重均有显著增加，百粒重

性状显著降低。与野生型相比，突变体的百粒重

降低了 16.74%，但单株粒数增加比例高于野生

型，使得突变体的单株产量显著提高（表 1）。

图3 突变体z110与野生型吉大豆5号不同节位的叶柄长度和节间长度的比较

注：叶柄长度于盛花期测定，节间长度于完熟期测定
 

表1 突变体z110和野生型吉大豆5号的表型分析

性状

株高（cm）
主茎节数

分枝数

平均节间长度 (cm)
平均叶柄长度 (cm)
单株有效荚数

单株总荚数

单株粒数

百粒重（g）
单株粒重（g）
注：**代表 P<0.01显著水平

平均数±标准差

突变体 z110
69.80±4.48**
17.85±1.14**
3.20±1.11**
3.51±0.22**
15.02±2.26**
84.35±25.78**
95.00±24.4**
208.53±58.03**
17.06±2.00**
36.00±10.13**

野生型吉大豆 5号
88.39±3.43
15.78±0.95
0.09±0.29
5.30±0.32
24.71±1.09
44.39±5.91
46.48±5.88
115.48±16.34
20.49±1.24
22.73±6.02

比野生型增减值

-18.59
2.07
3.11
1.79
-9.69
39.96
48.52
93.05
-3.43
13.27

比野生型增减%
21.03
13.12
3456.00
33.77
39.22
90.02
104.39
80.58
16.74
58.38

3 讨 论

株高是大豆最重要的株型性状之一，直接影响

产量。在我国超高产大豆品种中，中黄 13、新大豆 1
号、MN413、JN96-2343等均为半矮秆品种 ,株高在

70～77 cm之间，产量可达5.96 t/hm2[16]。而且降低株

高，还可减少倒伏[4]，进而提高产量。因此，植株矮

化性状的改良一直是大豆科研重点关注内容之

一[17-23]。本研究创制的矮秆突变体源于我国北方春

中早熟组大豆品种吉大豆 5号，该品种综合性状优

良，2013年品种审定时的平均油分含量达 24.2%。
以其为材料，利用EMS方法，创制了大豆突变体库，

z110为突变之一，目前为 5代，纯合稳定，且在株型

上发生显著变化。突变体的株高、节间长度降低，节

数、分枝数显著增加，主要分枝均在第 6节位以下，

不易倒伏。同时，突变体的叶柄长度显著短于野生

型，且自下而上，叶柄长度先增加后缩短，中上部的

叶片因节位缩短而显紧凑，叶柄与茎荚角小，且从下



6期 周玉雪等：大豆矮化突变体z110的生理及产量性状分析 23

部第 4节往上，突变体的叶柄长度逐渐缩短，形成层

次。该类株型减少了叶片的相互遮蔽，提高了光能

利用率，有利于产量的积累。因此，z110突变体可

作为大豆高产育种的特异种质资源。
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