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抗草甘膦转基因大豆与野大豆杂交 Ｆ３ 代表型性状分析

刘佳丽ꎬ 刘金悦ꎬ 纪雪勤ꎬ 强　 胜ꎬ 宋小玲①

(南京农业大学生命科学学院ꎬ 江苏 南京 ２１００９５)

摘要: 为了评估转基因大豆向野大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｓｏｊａ Ｓｉｅｂ. ｅｔ Ｚｕｃｃ.)基因漂移后可能产生的生态风险ꎬ选取抗草甘膦转

基因大豆(携带外源基因 ｃｐ４－ｅｐｓｐｓ)与野大豆(来自内蒙古包头)杂交 Ｆ２代种皮颜色为黑色、褐绿色和褐黄色(与野

大豆种皮颜色相近)的种子ꎬ对这些种子萌发产生的 Ｆ３代植株的 １９ 个定量性状和 ５ 个定性性状进行分析ꎬ在此基

础上ꎬ将 Ｆ３代植株及其亲本进行聚类分析ꎬ并对不同组 Ｆ３代的定量和定性性状进行分析ꎮ 结果显示:Ｆ３代幼苗中抗

性植株与非抗性植株的分离比符合“５ ∶ １”的孟德尔遗传定律ꎮ 定量性状中ꎬ结实率的变异系数最小(４.６５％)ꎬ其
余 １８ 个性状的变异系数高于 １４％ꎬ其中ꎬ单株种子数的变异系数最大(５５.６８％)ꎮ 不同种皮颜色 Ｆ２代种子萌发产

生的 Ｆ３代植株均以强缠绕型占比最高ꎻＦ３ 代植株中ꎬ９０.７％的果荚为弯镰形或弓形ꎬ且 ８０.０％的果荚颜色为黑褐

色ꎻ黑色种皮 Ｆ２代种子萌发产生的 Ｆ３代种皮颜色无性状分离ꎬ褐绿色和褐黄色种皮 Ｆ２代种子萌发产生的 Ｆ３代种皮

颜色均出现性状分离ꎻＦ３代种子中ꎬ８２.７％的种子有泥膜ꎮ 聚类结果显示 Ｆ３代植株被分为 ３ 组ꎮ 不同组 Ｆ３代中ꎬⅠ
组的多数性状最低ꎬ且株高等 ５ 个性状显著低于野大豆ꎻⅡ组的 ９ 个性状最高ꎬ且单株结荚数等 １５ 个性状显著高于

野大豆ꎬ仅株高显著低于野大豆ꎻⅢ组的部分性状最高ꎬ且单株结荚数等 １２ 个性状显著高于野大豆ꎬ株高等 ３ 个性

状显著低于野大豆ꎮ 综合比较认为ꎬⅡ组的竞争能力最强ꎬⅠ组的竞争能力最弱ꎮ Ⅰ组的不缠绕型植株占比最高ꎬ
而Ⅱ和Ⅲ组的强缠绕型植株占比最高ꎮ ３ 组 Ｆ３代的种皮颜色均以黑色占比最高ꎮ 综上所述ꎬ供试的不同组 Ｆ３代植

株均能完成生活史并产生后代ꎮ 若抗草甘膦转基因大豆的基因通过花粉漂移到野大豆上并成功杂交ꎬ则会产生不

同适应性杂交后代ꎬ增加生态风险ꎮ
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ｃａｎ ａｌｌ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｔｈｅｉｒ ｌｉｆｅ ｃｙｃｌｅ ａｎｄ ｐｒｏｄｕｃｅ ｐｒｏｇｅｎｉｅｓ. Ｉｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ
ｓｏｙｂｅａｎ ｆｌｏｗ ｔｏ ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ ｖｉａ ｐｏｌｌｅｎｓ ａｎｄ ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙ ｈｙｂｒｉｄｉｚｅꎬ ｈｙｂｒｉｄｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｉｅｓ
ｗｉｌｌ ｂｅ ｐｒｏｄｕｃｅｄꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｉｓｋ ｗｉｌｌ ｂｅ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｓｏｙｂｅａｎꎻ ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎꎻ Ｆ３ ｈｙｂｒｉｄꎻ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔꎻ
ｔｒａｉｔ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ

　 　 野大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｓｏｊａ Ｓｉｅｂ. ｅｔ Ｚｕｃｃ.)是栽培大豆

〔Ｇ. ｍａｘ (Ｌｉｎｎ.) Ｍｅｒｒ.〕的直接祖先ꎬ其染色体数与

栽培大豆相同(２ｎ＝ ４０)ꎬ且同属 Ｇ 染色体组ꎬ对于研

究大豆的起源和进化有重要价值ꎬ也是栽培大豆增产

和品质改良的重要基因来源[１－４]ꎮ 研究发现ꎬ野大豆

在种群内和种群间的遗传变异非常丰富[５－７]ꎬ由于野

大豆与栽培大豆没有生殖隔离ꎬ因此ꎬ栽培大豆能与

野大豆进行自然杂交[８]ꎮ 在转基因大豆商业化种植

可能引起的生态风险中ꎬ通过花粉向野大豆进行基因

漂移一直受到研究者的关注[９－１６]ꎮ 在自然环境中ꎬ某
些基因通过花粉从栽培大豆漂移到野大豆中ꎬ子代性

状基本介于野大豆和栽培大豆之间ꎬ子代植株的主茎

与分枝明显可辨ꎬ植株下部直立ꎬ但上部却表现出一

定程度的蔓化现象ꎬ分枝较发达ꎬ叶片、豆荚和籽粒均

大于野大豆ꎬ单株豆荚数明显多于栽培大豆但少于野

大豆[１７－２１]ꎮ Ｗａｎｇ 等[２０] 发现ꎬ栽培大豆与野大豆天

然杂交后代的成熟期、株高、主茎粗、地上部干质量、
百粒质量、种皮颜色等出现性状分离ꎬ特别是 Ｆ２和 Ｆ３

代种子质量(种子百粒质量分别为 ２. ４１ ~１３. ００ 和

２.６２ ~１０.７４ ｇ)ꎮ
值得注意的是ꎬ虽然野大豆是栽培大豆的祖先ꎬ

但由于栽培大豆在人工驯化过程中遗失了约 ７０％的

野大豆基因[２２－２３]ꎬ导致其与野大豆的基因组和基因

型出现较大差异ꎬ致使转基因大豆抗性基因漂移至野

大豆后ꎬ杂交后代可能出现复杂的性状分离ꎬ引起的

生态风险更加复杂ꎮ 目前ꎬ虽然关于野大豆与抗草甘

膦转基因大豆杂交后代的研究较多[１６ꎬ２４－２６]ꎬ但尚未

见性状分离方面的研究报道ꎮ
有研究者测定了内蒙古包头野大豆与抗草甘膦

转基因大豆杂交 Ｆ１和 Ｆ２代的适合度ꎬ发现供试 Ｆ２代

植株均能够完成生活史[２７－２８]ꎮ 尽管同一 Ｆ２代植株自

交产生的种子种皮颜色无明显差异ꎬ但不同 Ｆ２代植

株各自自交后产生的种子种皮颜色及种子硬实性出

现了明显的性状分离ꎬ而这些种子萌发产生的 Ｆ３代

植株的性状分离情况尚未可知ꎮ 为了全面了解抗草

甘膦转基因大豆与野大豆杂交 Ｆ３代可能引起的生态

风险ꎬ笔者选取种皮颜色为黑色、褐绿色和褐黄色且

硬实率高于 ５０％的 Ｆ２代种子ꎬ对这些种子萌发产生

的 Ｆ３代植株的 １９ 个定量性状和 ５ 个定性性状进行统

计分析ꎬ在此基础上ꎬ对 Ｆ３代植株与亲本进行聚类分

析ꎬ并对不同类型 Ｆ３代的定量和定性性状进行分析ꎮ

１　 材料和方法

１.１　 材料

供试抗草甘膦转基因大豆品系 Ｔ１４Ｒ １２５１ － ７０

７５
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(携带外源基因 ｃｐ４－ｅｐｓｐｓ)由南京农业大学国家大豆

改良中心提供ꎬ供试野大豆种子采自内蒙古自治区包

头市(东经 １０９°５４′１４″、北纬 ４０°３７′３７″)ꎮ
以抗草甘膦转基因大豆为父本、野大豆为母本通

过人工杂交获得 Ｆ１代
[２７]ꎬＦ１代自交获得的种子萌发

产生 Ｆ２代ꎬ不同 Ｆ２代植株各自自交获得的种子萌发

产生 Ｆ３代ꎮ 选择种皮颜色为黑色、褐绿色和褐黄色

(接近野大豆种子的 ３ 种种皮颜色)且硬实率超过

５０％的 Ｆ２代种子ꎬ每类种皮颜色分别选择 ５ 株单株ꎬ
每株随机选择 ３０ 粒饱满种子进行萌发ꎮ
１.２　 方法

１.２.１　 播种方法　 在南京农业大学牌楼基地网室中

进行播种ꎬ试验地概况与 Ｌｉｕ 等[２７] 一致ꎮ 播种基质为

农田土ꎬ每天适当浇水ꎮ 在底部打孔的一次性塑料杯

(直径 ７.０ ｃｍ、高 ７.５ ｃｍ)中分别播种抗草甘膦转基因

大豆、野大豆及 Ｆ２代种子ꎬ每杯 １ 粒种子ꎮ 其中ꎬ抗草

甘膦转基因大豆和野大豆各播种 １００ 杯ꎬ每 ２０ 杯视为

１ 个重复ꎻ来自同一单株的 Ｆ２代种子视为１ 个重复ꎮ
１.２.２　 抗性基因鉴定　 待植株上第 １ 个三出复叶完

全展开时采集叶片ꎬ采用天根植物基因组 ＤＮＡ 提取

试剂盒〔天根生化科技(北京)有限公司〕提取叶片总

ＤＮＡꎮ 以抗草甘膦转基因大豆为阳性对照、野大豆为

阴性对照ꎬ使用引物 ｃｐ４－ｅｐｓｐｓ－Ｆ 和 ｃｐ４－ｅｐｓｐｓ－Ｒ 进行

扩增反应ꎬ引物序列分别为 ５′ －ＧＧＣＡＣＡＡＧＧＧＡＴＡ
ＣＡＡＡＣＣ－３′和 ５′－ＡＣＣＧＣＣＧＡＡＣＡＴＧＡＡＧＧＡＣ－３′ꎮ
扩增体系总体积 ２０ μＬꎬ包括 １０ μＬ ＭＩＸ ( ＴａＫａＲａ
ＴａｑＴＭ Ｖｅｒｓｉｏｎ ２. ０)、７ μＬ ｄｄＨ２Ｏ、１ μＬ 模板 ＤＮＡ(约
１０ ｎｇ)、１０ μｍｏｌ􀅰Ｌ－１上游和下游引物各 １ μＬꎮ 使用温

度梯度 ＰＣＲ 仪(德国 ＷｈａｔｍａｎＢｉｏｍｅｔｒａ 公司)进行扩增

反应ꎬ扩增程序如下:９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎻ９５ ℃变性

３０ ｓ、５８ ℃退火５０ ｓ、７２ ℃延伸 １ ｍｉｎꎬ共 ３５ 个循环ꎻ
最后 ７２ ℃延伸１０ ｍｉｎꎮ 将扩增产物置于质量体积分

数 ２.５％琼脂糖凝胶中于 １２０ Ｖ 电压下电泳 ３０ ｍｉｎꎻ
经 １０ ０００×ＳｏｌａｒＲｅｄ 核酸染料染色后ꎬ在紫外灯下观

察并拍照ꎮ 统计携带和不携带抗性基因 ｃｐ４－ｅｐｓｐｓ 的
植株数量ꎬ使用卡方检验方法[２７] 验证 Ｆ３代幼苗中抗

性植株与非抗性植株的分离比是否符合“５ ∶ １”的孟

德尔遗传定律ꎮ 具体公式为 ２ ＝ 〔 ｂ􀅰Ａ１－ａ􀅰Ａ２ －
(ａ＋ｂ) / ２〕 ２ / 〔ａ􀅰(Ａ１ ＋Ａ２)〕ꎬ式中ꎬ ２表示卡方值ꎬＡ１

为携带抗性基因 ｃｐ４－ｅｐｓｐｓ 的植株数ꎬＡ２为不携带抗

性基因 ｃｐ４－ｅｐｓｐｓ的植株数ꎬａ ＝ ５ꎬｂ ＝ １ꎮ ２<３.８４ꎬＰ>
０.０５ꎬ说明抗性基因在 Ｆ３代中的遗传规律符合孟德尔

遗传定律ꎮ
１.２.３　 表型性状分析　 待植株上第 １ 个三出复叶完

全展开时ꎬ将幼苗移栽至底部打孔并装有农田土的盆

钵(直径 ２３ ｃｍ、高 ２５ ｃｍ)中ꎬ每盆 １ 株ꎮ 来自同一 Ｆ２

代单株的 Ｆ３代幼苗各移栽 １０ 株携带抗性基因 ｃｐ４－
ｅｐｓｐｓ的长势一致的植株ꎮ 移栽后 ３ ｄꎬ在盆中央竖直

插入竹竿(高 ２ ｍ、直径 ２ ｃｍ)ꎮ 对所有材料进行正常

田间管理ꎬ每天浇水ꎬ每周 １ 次人工除草ꎮ 采用阚贵

珍等[２６]的方法检测所有植株的定量和定性性状ꎬ并
统计所有植株各表型性状的分离情况ꎮ
１.２.３.１　 定量性状　 在第 １ 个三出复叶已经形成、叶
片皱缩但未完全展 开 时ꎬ 利 用 游 标 卡 尺 ( 精 度

０.０１ ｍｍ)测量子叶的长度和宽度以及真叶的长度和

宽度ꎬ据此计算子叶和真叶长度加和ꎮ 在第 ３ 个三出

复叶已经形成、叶片皱缩但未完全展开时ꎬ利用直尺

(精度 ０.１ ｃｍ)测量植株主茎顶端到子叶环的长度ꎬ
即株高ꎮ 统计植株从种植到初花期(５０％的植株开始

开花)的天数ꎬ即营养生长期ꎮ 在盛花期(５０％的植

株开花量达到最大)ꎬ随机采集植株中部完全开放的

花蕾 ３ 个ꎬ测量翼瓣的长度ꎬ记为花大小ꎬ结果取平均

值ꎮ 在鼓粒期(５０％的植株出现鼓粒果荚)ꎬ随机选

取植株倒 ５ 叶(三出复叶)ꎬ将直尺与叶片放于同一

平面后拍照ꎬ使用 ＩｍａｇｅＪ 软件分析叶面积、叶长(沿
叶中脉的最大长度)和叶宽(垂直叶中脉的最大宽

度)ꎬ并计算叶形指数ꎬ计算公式为叶形指数 ＝叶长 /
叶宽ꎮ 在成熟期(５０％的植株全株 ９５％的果荚变为成

熟颜色)ꎬ每株随机选取 ２０ 个果荚ꎬ利用游标卡尺测

量荚长(果荚的最大长度)、荚宽(果荚的最大宽度)
和荚厚(果荚最厚部位的厚度)ꎬ３ 个指标的乘积记为

果荚大小ꎻ同时ꎬ统计单果荚种子总粒数和饱粒数ꎬ计
算结实率ꎬ计算公式为结实率＝ (单果荚饱粒数 /单果

荚种子总粒数)×１００％ꎮ 收获后ꎬ用游标卡尺测量植

株子叶环的直径ꎬ即主茎粗ꎻ统计单株结荚总数ꎬ人工

脱粒后ꎬ利用电子秤(精度 ０.０１ ｇ)称量单株荚皮总质

量ꎻ每株随机选取 ２０ 粒成熟、饱满的种子ꎬ利用游标

卡尺测量种子的长度(种子的最大长度)、宽度(种子

的最大宽度)和厚度(种子的最大厚度)ꎬ３ 个指标的

乘积记为种子大小ꎻ统计单株种子数和单株饱粒数ꎬ
并称量单株种子质量和单株饱粒质量ꎻ随机挑选 １００
粒成熟、饱满的种子ꎬ称量种子百粒质量ꎬ每个单株重

复取样称量 ３ 次ꎬ结果取平均值ꎻ将植株地上部晒干

至恒质量后ꎬ称量单株地上部干质量ꎮ

８５
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１.２.３.２　 定性性状　 在成熟期ꎬ观察并统计植株的主

茎形态ꎬ包括直立型、不缠绕型、弱缠绕型、强缠绕型ꎮ
植株主茎基本全部缠绕在竹竿上为强缠绕型ꎻ植株主

茎部分缠绕、部分没有缠绕在竹竿上为弱缠绕型ꎻ植
株主茎完全没有缠绕在竹竿上ꎬ且主茎匍匐生长的为

不缠绕型ꎻ植株主茎没有缠绕在竹竿上ꎬ且主茎笔直

的为直立型ꎮ 收获后ꎬ每株随机选取 ２０ 个果荚ꎬ观察

并统计果荚形状ꎬ分为直线形、弯镰形、弓形ꎻ同时ꎬ观
察并统计果荚颜色ꎬ分为深褐色、黑褐色、披棕色、黄
色ꎻ每株随机选取 ２０ 粒种子ꎬ观察并统计种皮颜色ꎬ
分为黄色、绿色、褐黄色、褐绿色、黑色ꎮ 用肉眼观察

种子有无泥膜ꎮ
１.３　 数据统计分析

采用 ＳＰＳＳ ２２.０ 统计软件对所有实验数据进行

单因素方差分析( ｏｎｅ￣ｗａｙ ＡＮＯＶＡ)ꎻ计算 Ｆ３代中各

定量性状的变异系数ꎬ据此分析各性状的变异程度ꎮ
基于所有表型性状ꎬ采用 Ｒ 语言对 Ｆ３代植株及其亲

　 　 　

本进行聚类分析ꎮ

２　 结果和分析

２.１　 ｃｐ４－ｅｐｓｐｓ 基因在 Ｆ３代中的遗传规律

经分子鉴定ꎬ在种子萌发后获得的抗草甘膦转基

因大豆与野大豆杂交的 １８８ 株 Ｆ３代幼苗中ꎬ有 １６５ 株

检出抗性基因 ｃｐ４－ｅｐｓｐｓ 的目的条带(扩增片段长度

为 ３１３ ｂｐ)ꎬ ２值为 ２.３５ꎬ小于 ３.８４ꎬ表明供试的 Ｆ３代

幼苗中抗性植株与非抗性植株的分离比例符合

“５ ∶ １”的孟德尔遗传定律ꎮ
２.２　 Ｆ３代表型性状分析

２.２.１　 定量性状分析　 抗草甘膦转基因大豆与野大

豆杂交 Ｆ３代 １９ 个定量性状的统计结果见表 １ꎮ 结果

显示:结实率的变异系数最小ꎬ仅 ４.６５％ꎬ其余 １８ 个

性状的变异系数高于 １４％ꎬ其中单株种子数的变异

系数最大(５５.６８％)ꎮ

表 １　 抗草甘膦转基因大豆与野大豆杂交 Ｆ３代的定量性状分析１)

Ｔａｂｌｅ １　 Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ Ｆ３ ｈｙｂｒｉｄｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｓｏｙｂｅａｎ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ１)

统计量 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｈ / ｃｍ ｌ / ｍｍ ｔ / ｄ ｄ / ｍｍ ＬＳＩ Ａ / ｍｍ２ ＦＳ / ｍｍ ＰＳ / ｍｍ３ ｎＳ１ ｎＦＳ１
最小值 Ｍｉｎｉｍｕｍ ｖａｌｕｅ ５.５ ５２.０８ ３１　 ２.２０ １.２９ １４.３５ ３.７５ ５６９.０４ １.６ １.５
最大值 Ｍａｘｉｍｕｍ ｖａｌｕｅ ３４.７ １１６.４３ ５５ １０.１８ ４.３９ １００.４２ ７.７４ ４ ７５０.５１ ３.４ ３.３
极差 Ｒａｎｇｅ ２９.２ ６４.３６ ２４ ７.９８ ３.１０ ８６.０６ ３.９９ ４ １８１.４７ １.８ １.８
均值 Ｍｅａｎ １５.２５ ９０.５９ ４１.４ ５.７４ ２.２１ ４９.９６ ６.１９ ９６０.０５ ２.６８ ２.４７
标准误 Ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒ ０.４０ １.１２ ０.５ ０.１４ ０.０４ １.３８ ０.０７ ３０.５２ ０.０３ ０.０３
ＣＶ / ％ ３２.０３ １５.１４ １４.８８ ２８.９１ ２０.２８ ３３.７２ １４.４１ ３９.９４ １４.７６ １５.０３

统计量 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ＳＳＲ / ％ ｎＰ ＳＳ / ｍｍ３ ｎＳ２ ｎＦＳ２ ｍＳ / ｇ ｍＦＳ / ｇ ｍＡＧ / ｇ ｍ１００ / ｇ

最小值 Ｍｉｎｉｍｕｍ ｖａｌｕｅ ０.７９ ３２ ５８.６１ ８４ ８０ ４.１７ ３.９７ ７.９９ ３.０８
最大值 Ｍａｘｉｍｕｍ ｖａｌｕｅ ０.９８ ６０２ １４９.３７ １ ４９０ １ ３５３ ６３.９１ ５７.５６ １６８.７９ ９.４１
极差 Ｒａｎｇｅ ０.１９ ５７０ ９０.７７ １ ４０６ １ ２７３ ５９.７４ ５３.５９ １６０.８０ ６.３３
均值 Ｍｅａｎ ０.９３ １７３.８ ９５.９３ ４６３.４ ４２７.６ ２６.０４ ２４.８７ ６３.０９ ６.００
标准误 Ｓｔａｎｄａｒｄ ｅｒｒｏｒ ０.００ ７.５ １.７３ ２１.１ １９.１ １.０５ ０.９８ ２.５３ ０.１１
ＣＶ / ％ ４.６５ ５２.９３ ２２.０８ ５５.６８ ５４.７６ ４９.２７ ４８.３６ ４９.１３ ２２.３７

　 １) ｈ: 株高 Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔꎻ ｌ: 子叶和真叶长度加和 Ｌｅｎｇｔｈ ｓｕｍｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｔｙｌｅｄｏｎ ａｎｄ ｅｕｐｈｙｌｌａꎻ ｔ: 营养生长期 Ｖｅｇｅｔａｔｉｖｅ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄꎻ ｄ: 主茎粗
Ｍａｉｎ ｓｔｅｍ ｄｉａｍｅｔｅｒꎻ ＬＳＩ: 叶形指数 Ｌｅａｆ ｓｈａｐｅ ｉｎｄｅｘꎻ Ａ: 叶面积 Ｌｅａｆ ａｒｅａꎻ ＦＳ: 花大小 Ｆｌｏｗｅｒ ｓｉｚｅꎻ ＰＳ: 果荚大小 Ｐｏｄ ｓｉｚｅꎻ ｎＳ１: 单果荚种子数
Ｓｅｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｏｄꎻ ｎＦＳ１: 单果荚饱粒数 Ｆｉｌｌｅｄ ｓｅｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｏｄꎻ ＳＳＲ: 结实率 Ｓｅｅｄ ｓｅｔｔｉｎｇ ｒａｔｅꎻ ｎＰ : 单株结荚数 Ｐｏｄ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔꎻ ＳＳ:
种子大小 Ｓｅｅｄ ｓｉｚｅꎻ ｎＳ２: 单株种子数 Ｓｅｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔꎻ ｎＦＳ２: 单株饱粒数 Ｆｉｌｌｅｄ ｓｅｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔꎻ ｍＳ: 单株种子质量 Ｓｅｅｄ ｍａｓｓ ｐｅｒ
ｐｌａｎｔꎻ ｍＦＳ: 单株饱粒质量 Ｆｉｌｌｅｄ ｓｅｅｄ ｍａｓｓ ｐｅｒ ｐｌａｎｔꎻ ｍＡＧ: 单株地上部干质量 Ｄｒｙ ｍａｓｓ ｏｆ ａｂｏｖｅ￣ｇｒｏｕｎｄ ｐａｒｔ ｐｅｒ ｐｌａｎｔꎻ ｍ１００: 种子百粒质量 １００￣
ｓｅｅｄ ｍａｓｓ. ＣＶ: 变异系数 Ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ.

２.２.２　 定性性状分析 　 根据植株主茎形态ꎬ所有抗

草甘膦转基因大豆植株主茎为直立型ꎬ所有野大豆植

株主茎为强缠绕型ꎬ抗草甘膦转基因大豆和野大豆杂

交 Ｆ３代植株主茎形态出现不同类型ꎬ总体表现为无

直立型ꎬ不缠绕型、弱缠绕型、强缠绕型植株占比分别

为 ３２.０％、２２.０％、４６.０％ꎮ 其中ꎬ种皮为黑色的 Ｆ２代

种子萌发产生的 Ｆ３代植株中上述 ３ 种主茎类型植株

占比分别为 ３０.０％、３０.０％、４０.０％ꎬ种皮为褐绿色的

Ｆ２代种子萌发产生的 Ｆ３代植株中上述 ３ 种主茎类型

植株占比分别为 ３４.０％、１６.０％、５０.０％ꎻ种皮为褐黄

色的 Ｆ２代种子萌发产生的 Ｆ３代植株中上述 ３ 种主茎

类型植株占比分别为 ３２.０％、２０.０％、４８.０％ꎮ 另外ꎬ

９５
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来自同一 Ｆ２代单株的 Ｆ３代植株多数具有上述 ３ 种类

型主茎ꎮ 不同种皮颜色 Ｆ２代种子萌发产生的 Ｆ３代植

株均以强缠绕型占比最高ꎮ
统计结果显示:Ｆ３ 代植株中ꎬ９０.７％的果荚为弯

镰形或弓形ꎬ总体上偏向于野大豆的果荚形状ꎮ 另

外ꎬＦ３代植株中ꎬ黄色果荚占比为 ２０.０％ꎬ黑褐色果荚

占比为 ８０.０％ꎬ总体上看ꎬＦ３代的果荚颜色偏向于野

大豆的果荚颜色ꎮ
统计结果显示:黑色种皮 Ｆ２代种子萌发产生的

Ｆ３代植株种皮全部为黑色ꎻ褐绿色种皮 Ｆ２代种子萌

发产生的 Ｆ３代植株无黄色种皮种子ꎬ黑色、绿色、褐
黄色、褐绿色种皮种子占比分别为 ３４. ０％、１４. ０％、
　 　 　

４.０％、４８.０％ꎻ褐黄色种皮 Ｆ２代种子萌发产生的 Ｆ３代

植株无绿色和褐绿色种皮种子ꎬ黑色、黄色、褐黄色种

皮种子占比分别为 ２４.０％、１６.０％、６０.０％ꎮ
统计结果显示:供试的 Ｆ２代种子均有泥膜ꎬ而 Ｆ３代

种子中ꎬ无泥膜种子占比为 １７.３％ꎬ有泥膜种子占比为

８２.７％ꎮ 其中ꎬ黑色、褐绿色、褐黄色种皮 Ｆ２代种子产生

的 Ｆ３代植株的有泥膜种子占比分别为 ７４.０％、８６.０％、
８８.０％ꎮ 其中ꎬ有泥膜的黑色种皮种子占比为 ４２.０％ꎮ
２.３　 Ｆ３代及其亲本的聚类分析

基于上述 ２４ 个表型性状ꎬ将抗草甘膦转基因大

豆和野大豆杂交 Ｆ３代植株及其亲本进行聚类分析ꎬ
结果见图 １ꎮ 由图 １ 可见:Ｆ３代植株被分为 ３ 组ꎬⅠ组

　 　 　

ＷＳ: 野大豆 Ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎꎻ ＴＳ: 抗草甘膦转基因大豆 Ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｓｏｙｂｅａｎꎻ Ｂ: 黑色种皮 Ｆ２代种子萌发产生的 Ｆ３代 Ｆ３ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ
ｇｅｒｍｉｎａｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｆ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｅｄｓ ｗｉｔｈ ｂｌａｃｋ ｓｅｅｄ ｃｏａｔꎻ Ｇ: 褐绿色种皮 Ｆ２代种子萌发产生的 Ｆ３代 Ｆ３ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｇｅｒｍｉｎａｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｆ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｅｄｓ
ｗｉｔｈ ｂｒｏｗｎ ｇｒｅｅｎ ｓｅｅｄ ｃｏａｔꎻ Ｙ: 褐黄色种皮 Ｆ２代种子萌发产生的 Ｆ３代 Ｆ３ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｇｅｒｍｉｎａｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｆ２ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｓｅｅｄｓ ｗｉｔｈ ｂｒｏｗｎ ｙｅｌｌｏｗ ｓｅｅｄ ｃｏａｔ.

图 １　 基于 ２４ 个表型性状的抗草甘膦转基因大豆与野大豆杂交 Ｆ３代及其亲本的聚类分析
Ｆｉｇ. １　 Ｃｌｕｓｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ Ｆ３ ｈｙｂｒｉｄｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｓｏｙｂｅａｎ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ ａｎｄ

ｔｈｅｉｒ ｐａｒｅｎｔｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ２４ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ ｔｒａｉｔｓ

０６
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含 ６０ 株 Ｆ３代植株ꎬ并与野大豆聚在同一分支ꎻⅡ和

Ⅲ组分别含 ３９ 和 ５１ 株 Ｆ３代植株ꎬ并与抗草甘膦转基

因大豆聚在同一分支ꎮ
根据聚类结果ꎬ比较不同组 Ｆ３代与其亲本抗草

甘膦转基因大豆和野大豆各定量性状的差异ꎬ结果见

表 ２ꎮ 结果显示:与抗草甘膦转基因大豆相比ꎬ３ 组

Ｆ３代植株的株高、子叶和真叶长度加和、主茎粗、叶面

积、花大小、果荚大小、种子大小、种子百粒质量均显

著下降ꎬ结实率、单株结荚数、单株种子数、单株饱粒

数均显著升高ꎮ 与野大豆相比ꎬ３ 组 Ｆ３代植株的株高

显著降低ꎬ而子叶和真叶长度加和、营养生长期、主茎

粗、叶面积、花大小、果荚大小、种子大小、单株种子质

量、单株饱粒质量、单株地上部干质量、种子百粒质量

均显著升高ꎮ

表 ２　 抗草甘膦转基因大豆与野大豆杂交 Ｆ３代及其亲本定量性状的比较(Ｘ±ＳＥ) １)

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｎ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔｓ ｏｆ Ｆ３ ｈｙｂｒｉｄｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｓｏｙｂｅａｎ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｐａｒｅｎｔｓ
(Ｘ±ＳＥ) １)

样本２)

Ｓａｍｐｌｅ２)
ｈ / ｃｍ ｌ / ｍｍ ｔ / ｄ ｄ / ｍｍ ＬＳＩ Ａ / ｍｍ２ ＦＳ / ｍｍ ＰＳ / ｍｍ３ ｎＳ１ ｎＦＳ１

ＴＳ ２３.７５±０.４７ａ １２４.５４±１.５０ａ ４４.０±０.０ａ ９.１４±０.３９ａ ２.００±０.０７ｂ ９７.５８±１.１１ａ ２６.４０±０.１５ａ ５９.５８±０.２７ａ ２.７±０.０ｂ ２.２±０.０ｃ
ＷＳ ２２.０５±０.７４ａ ７２.４４±１.２４ｄ ３１.０±０.０ｃ ２.３７±０.１２ｄ ２.０６±０.１０ｂ ２２.５８±０.４９ｄ １６.５４±０.１４ｄ ３２.０９±０.９１ｄ ２.９±０.０ａ ２.６±０.１ａｂ
Ⅰ １３.３５±０.４５ｃ ８８.３１±１.７９ｃ ３７.８±０.６ｂ ４.５３±０.１７ｃ ２.３２±０.０６ａ ４２.０６±１.８２ｃ ２０.８１±０.２１ｃ ４１.２１±０.４４ｃ ２.８±０.１ｂ ２.５±０.１ｂ
Ⅱ １４.９５±０.７７ｃ ８７.７７±２.１３ｃ ４２.８±０.９ａ ６.３７±０.２３ｂ ２.１７±０.０８ａｂ ５６.３４±２.４１ｂ ２２.０３±０.２５ｂ ４３.３５±０.４８ｂ ２.９±０.０ａ ２.７±０.０ａ
Ⅲ １７.７１±０.７５ｂ ９６.４１±２.１１ｂ ４４.６±０.８ａ ６.６７±０.１８ｂ ２.１２±０.０５ａｂ ５４.３７±２.４８ｂ ２２.１８±０.２１ｂ ４３.９６±０.６１ｂ ２.５±０.１ｃ ２.２±０.０ｃ

样本２)

Ｓａｍｐｌｅ２)
ＳＳＲ / ％ ｎＰ ＳＳ / ｍｍ３ ｎＳ２ ｎＦＳ２ ｍＳ / ｇ ｍＦＳ / ｇ ｍＡＧ / ｇ ｍ１００ / ｇ

ＴＳ ８３.８９±１.４１ｄ ７１.０±３.６ｄ ２０.１４±０.０５ａ １７３.９±８.８ｄ １４６.２±８.１ｄ ２８.０３±１.５０ｂ ２６.５７±１.４１ｂ ８８.４９±３.７２ａ １８.１４±０.０７ａ
ＷＳ ８８.８３±１.４６ｃ １５７.６±６.３ｃ １０.０２±０.０３ｄ ４１５.１±１９.４ｂ ３６９.１±１８.５ｂ ８.４３±０.３７ｄ ７.６５±０.４０ｄ ２３.３６±１.０１ｄ ２.０４±０.０３ｄ
Ⅰ ９４.５７±０.３６ａ ９７.９±５.０ｄ １３.６１±０.１２ｃ ２６４.１±１５.１ｃ ２４９.２±１４.１ｃ １４.００±０.７４ｃ １３.５５±０.７２ｃ ３４.１６±１.８６ｃ ５.６３±０.１５ｃ
Ⅱ ９２.５３±０.６３ａｂ ２７０.６±１４.７ａ １３.５４±０.１３ｃ ７８１.０±３８.７ａ ７２０.７±３４.３ａ ４０.０１±１.５２ａ ３８.０１±１.３２ａ ９２.８８±４.０８ａ ５.４３±０.１７ｃ
Ⅲ ９１.１４±０.７４ｂｃ １８８.９±７.２ｂ １４.７５±０.１３ｂ ４５４.９±１５.１ｂ ４１３.２±１３.２ｂ ２９.５１±０.９３ｂ ２８.１５±０.９２ｂ ７４.３５±２.４２ｂ ６.８７±０.１８ｂ

　 １) ｈ: 株高 Ｐｌａｎｔ ｈｅｉｇｈｔꎻ ｌ: 子叶和真叶长度加和 Ｌｅｎｇｔｈ ｓｕｍｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｔｙｌｅｄｏｎ ａｎｄ ｅｕｐｈｙｌｌａꎻ ｔ: 营养生长期 Ｖｅｇｅｔａｔｉｖｅ ｇｒｏｗｔｈ ｐｅｒｉｏｄꎻ ｄ: 主茎粗
Ｍａｉｎ ｓｔｅｍ ｄｉａｍｅｔｅｒꎻ ＬＳＩ: 叶形指数 Ｌｅａｆ ｓｈａｐｅ ｉｎｄｅｘꎻ Ａ: 叶面积 Ｌｅａｆ ａｒｅａꎻ ＦＳ: 花大小 Ｆｌｏｗｅｒ ｓｉｚｅꎻ ＰＳ: 果荚大小 Ｐｏｄ ｓｉｚｅꎻ ｎＳ１: 单果荚种子数
Ｓｅｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｏｄꎻ ｎＦＳ１: 单果荚饱粒数 Ｆｉｌｌｅｄ ｓｅｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｏｄꎻ ＳＳＲ: 结实率 Ｓｅｅｄ ｓｅｔｔｉｎｇ ｒａｔｅꎻ ｎＰ : 单株结荚数 Ｐｏｄ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔꎻ ＳＳ:
种子大小 Ｓｅｅｄ ｓｉｚｅꎻ ｎＳ２: 单株种子数 Ｓｅｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔꎻ ｎＦＳ２: 单株饱粒数 Ｆｉｌｌｅｄ ｓｅｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｐｅｒ ｐｌａｎｔꎻ ｍＳ: 单株种子质量 Ｓｅｅｄ ｍａｓｓ ｐｅｒ
ｐｌａｎｔꎻ ｍＦＳ: 单株饱粒质量 Ｆｉｌｌｅｄ ｓｅｅｄ ｍａｓｓ ｐｅｒ ｐｌａｎｔꎻ ｍＡＧ: 单株地上部干质量 Ｄｒｙ ｍａｓｓ ｏｆ ａｂｏｖｅ￣ｇｒｏｕｎｄ ｐａｒｔ ｐｅｒ ｐｌａｎｔꎻ ｍ１００: 种子百粒质量 １００￣
ｓｅｅｄ ｍａｓｓ. 同列中不同小写字母表示差异显著(Ｐ<０.０５)Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｏｗｅｒｃａｓｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｏｌｕｍｎ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ (Ｐ<０.０５) ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ.

　 ２) ＴＳ: 抗草甘膦转基因大豆 Ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｓｏｙｂｅａｎꎻ ＷＳ: 野大豆 Ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎꎻ ⅠꎬⅡꎬⅢ: 不同组杂交 Ｆ３代 Ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ Ｆ３
ｈｙｂｒｉｄｓ.

　 　 对 ３ 组 Ｆ３代植株主茎类型进行统计ꎬ结果见表

３ꎮ 由表 ３ 可见:在Ⅰ组植株中ꎬ不缠绕型占比最高

(４１.７％)ꎬ强缠绕型占比次之(３１.７％)ꎬ弱缠绕型占

比最低(２６.７％)ꎮ 在Ⅱ组植株中ꎬ强缠绕型占比最高

(７１.８％)ꎬ且明显高于另 ２ 种主茎类型ꎻ而不缠绕型

和弱缠绕型占比较接近ꎬ分别为 １５.４％和 １２.８％ꎮ 在

　 　 　
表 ３　 抗草甘膦转基因大豆与野大豆杂交 Ｆ３代不同主茎类型的占比
Ｔａｂｌｅ ３ 　 Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ ｏｆ ｍａｉｎ ｓｔｅｍ ｏｆ Ｆ３ ｈｙｂｒｉｄｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｓｏｙｂｅａｎ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ

组
Ｇｒｏｕｐ

不同主茎类型占比 / ％　
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｍａｉｎ ｓｔｅｍ ｔｙｐｅ

不缠绕型
Ｎｏｔ ｗｉｎｄｉｎｇ ｔｙｐｅ

弱缠绕型
Ｗｅａｋ ｗｉｎｄｉｎｇ ｔｙｐｅ

强缠绕型
Ｓｔｒｏｎｇ ｗｉｎｄｉｎｇ ｔｙｐｅ

Ⅰ ４１.７ ２６.７ ３１.７
Ⅱ １５.４ １２.８ ７１.８
Ⅲ ３３.３ ２３.５ ４３.１

Ⅲ组植株中ꎬ强缠绕型占比也最高(４３.１％)ꎬ不缠绕

型占比次之(３３.３％)ꎬ弱缠绕型占比最低(２３.５％)ꎮ
对不同颜色种皮 Ｆ３代种子占比进行统计ꎬ结果

见表 ４ꎮ 由表 ４ 可见:在Ⅰ组种子中ꎬ黑色种皮种子

占比最高ꎬ达 ４５.０％ꎻ褐黄色种皮种子占比次之ꎬ为
３５.０％ꎻ黄色种皮种子占比最低ꎬ仅 １.７％ꎮ 在Ⅱ组种

　 　 　
表 ４　 抗草甘膦转基因大豆与野大豆杂交 Ｆ３代不同颜色种皮种子的占比
Ｔａｂｌｅ ４ 　 Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｓ ｏｆ ｓｅｅｄ ｃｏａｔ ｏｆ Ｆ３ ｈｙｂｒｉｄｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ｓｏｙｂｅａｎ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ

组
Ｇｒｏｕｐ

不同颜色种皮种子占比 / ％
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｓｅｅｄｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｏｌｏｒｓ ｏｆ ｓｅｅｄ ｃｏａｔ

黄色
Ｙｅｌｌｏｗ

绿色
Ｇｒｅｅｎ

褐黄色
Ｂｒｏｗｎ ｙｅｌｌｏｗ

褐绿色
Ｂｒｏｗｎ ｇｒｅｅｎ

黑色
Ｂｌａｃｋ

Ⅰ １.７ ５.０ ３５.０ １３.３ ４５.０
Ⅱ ７.７ ２.６ ２０.５ ２８.２ ４１.０
Ⅲ ７.８ ５.９ ５.９ ９.８ ７０.６
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子中ꎬ黑色种皮种子占比也最高ꎬ达 ４１.０％ꎻ褐绿色和

褐黄色种皮种子占比相对较高(均在 ２０％以上)ꎻ黄
色种皮种子占比较低ꎬ为 ７.７％ꎻ绿色种皮种子占比最

低ꎬ仅 ２.６％ꎮ 在Ⅲ组种子中ꎬ黑色种皮种子占比也最

高(７０.６％)ꎬ且明显高于其余颜色种皮种子ꎻ褐绿色、
黄色、绿色和褐黄色种皮种子占比均较低ꎬ为 ５.９％ ~
９.８％ꎮ

３　 讨论和结论

Ｌｉｕ 等[２７]发现ꎬ抗草甘膦转基因大豆与野大豆的

杂交 Ｆ１代自交后产生的种子种皮颜色未出现性状分

离且介于 ２ 个亲本种皮颜色之间ꎬ种子百粒质量为

５.５２ ｇꎻ而抗草甘膦转基因大豆与野大豆的杂交 Ｆ２代

不同植株各自自交后产生的种子的百粒质量为

３.５４ ~６.８９ ｇꎬ且分离出 ５ 种种皮颜色[２８]ꎮ 本研究中

种皮颜色为黑色、褐黄色和褐绿色的 Ｆ２代种子萌发

产生的 Ｆ３代植株的种子百粒质量为 ３.０８ ~ ９.４１ ｇꎬ较
Ｆ２代种子百粒质量的变化范围增大ꎬ并且 Ｆ３代种子

的种皮颜色出现性状分离ꎮ 除结实率外ꎬＦ３ 代的株

高、子叶和真叶长度加和、营养生长期等 ６ 个营养性

状及 １２ 个生殖性状共 １８ 个定量性状均存在明显性

状分离ꎮ 其中ꎬ与植株产量和繁殖能力密切相关的单

株结荚数、单株种子数和单株饱粒数的变异系数很高

(均在 ５０％以上)ꎮ 统计结果显示:抗草甘膦转基因

大豆与野大豆的杂交 Ｆ３代植株的主茎形态、种子种

皮颜色及有无泥膜均出现明显的性状分离ꎮ 这些杂

交后代上述表型性状的变化范围如此之大ꎬ说明其在

自然环境中的生存能力存在明显差异ꎬ造成的生态风

险可能较为复杂ꎮ
经对比ꎬ抗草甘膦转基因大豆与野大豆的杂交

Ｆ３代的 １９ 个定量性状和 ５ 个定性性状均较野大豆发

生了明显变化ꎮ 基于这些性状的聚类分析结果表明:
供试的 Ｆ３代植株被分为 ３ 组ꎮ 统计结果显示:Ⅰ、Ⅱ
和Ⅲ组的株高均显著低于 ２ 个亲本ꎬ且Ⅲ组的株高显

著高于Ⅰ和Ⅱ组ꎬ鉴于在植物营养生长期ꎬ高植物比

矮植物能够获得更多的光照ꎬ具有较强的竞争能

力[２９－３１]ꎬ判定抗草甘膦转基因大豆与野大豆的杂交

Ｆ３代在苗期对光的竞争能力弱于 ２ 个亲本ꎬ且Ⅲ组在

早期建立种群方面较Ⅰ和Ⅱ组更具优势ꎮ 在生殖生

长期ꎬ强缠绕型植株可占据较大的生存空间ꎬ能够获

取更多的光能ꎬ提高植株的光合效率[３２－３４]ꎻ不缠绕型

植株可匍匐生长ꎬ占领更大的生存空间[３５]ꎻ弱缠绕型

植株既有缠绕能力又有延展能力ꎬ在阳光充足时可节

省能量产生更多的后代ꎬ在阳光不足时可向上缠绕ꎬ
从而获取更多的光照ꎮ 本研究在 ３ 组 Ｆ３代中均未发

现直立型植株ꎬ并且强缠绕型、弱缠绕型和不缠绕型

植株各占有一定比例ꎬ但占比存在明显差异ꎬ例如强

缠绕型植株占比在Ⅱ和Ⅲ组中最高ꎬ但在Ⅰ组中居

中ꎬ由此认为ꎬ不同组杂交 Ｆ３ 代的生存策略可能不

同ꎮ ３ 组 Ｆ３代的子叶和真叶长度加和、主茎粗、叶面

积、花大小、果荚大小、种子大小、单株地上部干质量

和种子百粒质量均显著高于野大豆ꎬ但基本上显著低

于抗草甘膦转基因大豆ꎬ推测这可能是因为这些指标

受父本抗草甘膦转基因大豆的影响更大ꎮ 据此认为ꎬ
抗草甘膦转基因大豆与野大豆的杂交 Ｆ３代在获得抗

草甘膦转基因大豆基因后ꎬ其在自然环境中的生存能

力可能提高ꎬ具体情况有待后续研究ꎮ
杂交后代的生殖能力是判断其生存能力的重要

指标ꎬ植物产生的后代越多ꎬ意味着其生存能力越

强[３６]ꎮ 就单株饱粒数来说ꎬ野大豆为 ３６９.１ꎬ抗草甘

膦转基因大豆为 １４６.２ꎻ在 ３ 组 Ｆ３代中ꎬⅠ组的单株

饱粒数最小(２４９.２)ꎬ介于 ２ 个亲本之间ꎬ并与 ２ 个亲

本存在显著差异ꎻⅡ组的单株饱粒数最大(７２０.７)ꎬ且
显著高于 ２ 个亲本及Ⅰ和Ⅱ组ꎻⅢ组的单株饱粒数介

于Ⅰ和Ⅱ组之间ꎬ并高于 ２ 个亲本ꎬ但与野大豆的差

异不显著ꎮ 值得注意的是ꎬ供试 Ｆ３代的单株饱粒数

均显著高于抗草甘膦转基因大豆ꎬ说明杂交 Ｆ３代受

野大豆单株饱粒数的影响更大ꎬ野大豆的产量相关基

因可能遗传给其与栽培大豆的杂交后代ꎬ使后代产量

更偏向母本[３７－３８]ꎮ
超亲分离指在杂种的分离世代中ꎬ出现某种性状

超越双亲的个体现象ꎮ 已有研究表明:栽培大豆与野

大豆的杂交后代会出现大量的性状分离ꎬ且在这些后

代中会出现超亲本植株[３９]ꎻ以野大豆为母本产生的

杂交后代能够较双亲产生更多的种子[４０]ꎮ 因此ꎬ若
转基因大豆的花粉成功漂移至野大豆中并产生杂交

后代ꎬ由于杂交后代性状分离ꎬ可能会产生更复杂多

样的生态效应ꎮ 本研究中Ⅱ组的单株种子数显著高

于 ２ 个亲本ꎬ这可能是因为 ２ 个亲本具有不同的遗传

基础ꎬ通过性状内基因位点重组ꎬ可以积累更多的增

效基因ꎬ得到更多的增效位点ꎬ致使后代变异更为丰

富ꎬ甚至出现超亲个体[４１]ꎮ
综合分析来看ꎬ３ 组 Ｆ３代中ꎬⅠ组的多数性状最

２６
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低ꎬ且株高、单果荚种子数、单株结荚数、单株种子数

和单株饱粒数显著低于野大豆ꎬ可见ꎬⅠ组的竞争能

力最弱ꎮ 但是ꎬ从单株饱粒数看ꎬ其在自然环境中仍

有繁殖后代的能力ꎮ Ⅱ组的叶面积及多数与繁殖相

关的性状最高ꎬ且单株结荚数等 １５ 个性状显著高于

野大豆ꎬ仅株高显著低于野大豆ꎻⅡ组的强缠绕型植

株占比最高ꎬ种子百粒质量最小ꎮ 初步分析认为ꎬⅡ
组可能通过主茎的强缠绕能力占据更大的生存空间ꎬ
从而有利于植株产生更多的种子ꎬ发挥更强的竞争优

势ꎮ Ⅲ组的株高、子叶和真叶长度加和、营养生长期、
主茎粗、花大小、果荚大小、单株地上部干质量和种子

大小均最高ꎬ种子百粒质量最大ꎬ且单株结荚数等 １２
个性状显著高于野大豆ꎬ株高等 ３ 个性状显著低于野

大豆ꎻⅢ组的强缠绕型植株占比也最高ꎮ 由此认为ꎬ
Ⅲ组的早期营养生长能力较强ꎬ为其繁殖后代奠定了

一定的物质基础ꎬ竞争能力介于Ⅰ和Ⅱ组之间ꎮ
综上所述ꎬ不同类型抗草甘膦转基因大豆与野大

豆的杂交 Ｆ３代植株均能够完成生活史并产生后代ꎬ
因此ꎬ一旦抗草甘膦转基因大豆的基因通过花粉漂移

到野生大豆上并成功杂交ꎬ则会产生适应性不同的杂

交后代ꎬ增加生态风险ꎮ
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ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ ａｎｄ ｓｉｎｇｌｅ￣ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｌｏｃｉ[Ｊ] .
Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌｏｇｉｓｔꎬ ２０１０ꎬ １８８: ２４２－２５３.

[３] 　 ＳＴＵＰＡＲ Ｒ Ｍ. Ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｗｉｌｄ: ｔｈｅ ｓｏｙｂｅａｎ ｇｅｎｏｍｅ ｍｅｅｔｓ ｉｔｓ
ｕｎｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｅｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ[Ｊ] . Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａꎬ ２０１０ꎬ １０７: ２１９４７ －

２１９４８.
[４] 　 ＡＫＰＥＲＴＥＹ Ａꎬ ＢＥＬＡＦＦＩＦ Ｍꎬ ＧＲＡＥＦ Ｇ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ

ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ ｆｒｏｍ ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ ｔｏ ｓｏｙｂｅａｎ [ Ｊ] .
Ｃｒｏｐ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１４ꎬ ５４: ２６８３－２６９５.

[５] 　 ＬＩ Ｙ Ｈꎬ ＺＨＯＵ Ｇ Ｙꎬ ＭＡ Ｊ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ. Ｄｅ ｎｏｖｏ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ
ｗｉｌｄ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ ｆｏｒ ｐａｎ￣ｇｅｎｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ａｇｒｏｎｏｍｉｃ
ｔｒａｉｔｓ[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０１４ꎬ ３２(１０): １０４５－１０５２.

[６] 　 齐广勋ꎬ 王英男ꎬ 袁翠平ꎬ 等. 基于 ＳＳＲ 标记的不同地理生态型

野生大豆遗传多样性分析 [ Ｊ] . 大豆科学ꎬ ２０２１ꎬ ４０ ( ３):
３３４－３４３.

[７] 　 ＨＥ Ｓ Ｌꎬ ＷＡＮＧ Ｙ Ｓꎬ ＶＯＬＩＳ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ
ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ: ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ

(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｓｏｊａ Ｓｉｅｂ. ｅｔ Ｚｕｃｃ.) ｂａｓｅｄ ｏｎ ｎｕｃｌｅａｒ ａｎｄ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ [ Ｊ ] . Ｉｎｔｅｒｎａｔｉｏｎａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ ２０１２ꎬ １３: １２６０８－１２６２８.

[８] 　 ＮＡＫＡＹＡＭＡ Ｙꎬ ＹＡＭＡＧＵＣＨＩ Ｈ. Ｎａｔｕｒａｌ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｉｎ ｗｉｌｄ
ｓｏｙｂｅａｎ ( Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ ｓｓｐ. ｓｏｊａ) ｂｙ ｐｏｌｌｅｎ ｆｌｏｗ ｆｒｏｍ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ
ｓｏｙｂｅａｎ ( Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ ｓｓｐ. ｍａｘ) ｉｎ ａ ｄｅｓｉｇｎｅｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ [ Ｊ] .
Ｗｅｅｄ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ２００２ꎬ ２: ２５－３０.

[９] 　 ＣＨＥＮ Ｘꎬ ＹＡＮ Ｇ Ｊꎬ ＧＡＯ Ｂꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｆｒｏｍ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ
ｒｏｕｎｄｕｐ￣ｒｅａｄｙ ｓｏｙｂｅａｎ ｔｏ ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ[Ｊ] . Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ
Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２００６ꎬ ７(１): ８－１３.

[１０] 　 刘　 琦ꎬ 李希臣ꎬ 刘昭军ꎬ 等. 抗草甘膦转基因大豆基因漂移

的研究Ⅰ大豆风媒介传粉的基因漂移研究[ Ｊ] . 黑龙江农业科

学ꎬ ２００８(１): １４－１６.
[１１] 　 ＭＩＺＵＧＵＴＩ Ａꎬ ＹＯＳＨＩＭＵＲＡ Ｙꎬ ＭＡＴＳＵＯ Ｋ. Ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ

ｐｈｅｎｏｌｏｇｉｅｓ ａｎｄ ｎａｔｕｒａｌ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ａｎｄ
ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎｓ ｕｎｄｅｒ ｆｉｅｌｄ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ [ Ｊ ] . Ｗｅｅｄ Ｂｉｏｌｏｇｙ ａｎｄ
Ｍａｎａｇｅｍｅｎｔꎬ ２００９ꎬ ９: ９３－９６.

[１２] 　 ＭＩＺＵＧＵＴＩ Ａꎬ ＯＨＩＧＡＳＨＩ Ｋꎬ ＹＯＳＨＩＭＵＲＡ Ｙꎬ ｅｔ ａｌ.
Ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ＧＭ ｓｏｙｂｅａｎ (Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ (Ｌ.) Ｍｅｒｒ.) ａｎｄ
ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ (Ｇｌｙｃｉｎｅ ｓｏｊａ Ｓｉｅｂ. ｅｔ Ｚｕｃｃ.) ｕｎｄｅｒ ｆｉｅｌｄ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｉｎ
Ｊａｐａｎ [ Ｊ ] . Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ Ｂｉｏｓａｆｅｔｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ ２０１０ꎬ ９ ( １ ):
１３－２３.

[１３] 　 刘　 杰ꎬ 周　 波ꎬ 杨春燕ꎬ 等. 抗草甘膦转 ＥＰＳＰＳ大豆的基因

漂移研究[Ｊ] . 大豆科学ꎬ ２０１２ꎬ ３１(４): ５１７－５２１.
[１４] 　 刘　 标ꎬ 薛　 堃ꎬ 刘来盘ꎬ 等. 转 ＥＰＳＰＳ＋ＰＡＴ基因大豆向非转

基因大豆的基因漂移研究[ Ｊ] . 生态与农村环境学报ꎬ ２０２０ꎬ
３６(３): ３６７－３７３.

[１５] 　 ＫＩＭ Ｄ Ｙꎬ ＨＥＯ Ｊ Ｈꎬ ＰＡＣＫ Ｉ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ. Ｎａｔｕｒａｌ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃ ａｎｄ ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ [ Ｊ ] . Ｐｌａｎｔ
Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ Ｒｅｐｏｒｔｓꎬ ２０２１ꎬ １５: ２９９－３０８.

[１６] 　 ＹＯＯＫ Ｍ Ｊꎬ ＰＡＲＫ Ｈ Ｒꎬ ＺＨＡＮＧ Ｃ Ｊꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｒｉｓｋ
ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｇｌｕｆｏｓｉｎａｔｅ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ ｓｏｙｂｅａｎ ｂｙ ｐｏｌｌｅｎ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｇｅｎｅ
ｆｌｏｗ ｕｎｄｅｒ ｆｉｅｌｄ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ ｉｎ ｔｈｅ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｏｒｉｇｉｎ[ Ｊ] .
Ｓｃｉｅｎｃｅ ｏｆ ｔｈｅ Ｔｏｔａｌ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ２０２１ꎬ ７６２: １４３０７３.

[１７] 　 ＷＡＮＧ Ｋ Ｊꎬ ＬＩ Ｘ Ｈ. Ｉｎｔｅｒｓｐｅｃｉｆｉｃ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ａｎｄ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｓｅｍｉ￣
ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂｙ ｃａｐｔｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｎａｔｕｒａｌ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｏｆ
ｉｎｔｒｏｇｒｅｓｓｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｗｉｌｄ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｓｏｙｂｅａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ[ Ｊ] .
Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄｉｎｇꎬ ２０１１ꎬ １３０: １１７－１２７.

[１８] 　 ＷＡＮＧ Ｋ Ｊꎬ ＬＩ Ｘ Ｈꎬ ＬＩＵ Ｙ. Ｆｉｎｅ￣ｓｃａｌｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ
ｍａｊｏｒ ｅｖｅｎｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｈｉｓｔｏｒｙ ｏｆ ｔｈｅ ｃｕｒｒｅｎｔ ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ ( Ｇｌｙｃｉｎｅ
ｓｏｊａ) ａｎｄ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ａｓｓｉｇｎｍｅｎｔ ｏｆ ｓｅｍｉ￣ｗｉｌｄ ｔｙｐｅ (Ｇｌｙｃｉｎｅ ｇｒａｃｉｌｉｓ
Ｓｋｖｏｒｔｚ.) ｗｉｔｈｉｎ ｔｈｅ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｓｕｂｇｅｎｕｓ Ｓｏｊａ [ Ｊ ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ
Ｈｅｒｅｄｉｔｙꎬ ２０１２ꎬ １０３(１): １３－２７.

[１９] 　 ＷＡＮＧ Ｋ Ｊꎬ ＬＩ Ｘ Ｈꎬ ＹＡＮ Ｍ Ｆ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｒｅｌａｔｉｏｎ
ｔｏ ｓｅｅｄ ｗｅｉｇｈｔｓ ｉｎ ｗｉｌｄ ｓｏｙｂｅａｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ( Ｇｌｙｃｉｎｅ ｓｏｊａ Ｓｉｅｂ. ＆
Ｚｕｃｃ.) [ Ｊ ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０１４ꎬ ３００:
１７２９－１７３９.

[２０] 　 ＷＡＮＧ Ｋ Ｊꎬ ＬＩ Ｘ Ｈ. Ｓｙｎｃｈｒｏｎｏｕｓ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｆｒｏｍ ｂｏｔｈ ｐｈｅｎｏｔｙｐｉｃ
ａｎｄ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｉｇｎａｔｕｒｅｓ ｆｏｒ ｔｈｅ ｎａｔｕｒａｌ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｏｆ ｓｙｍｐａｔｒｉｃ
ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｓｏｙｂｅａｎ ( Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ) ａｎｄ ｉｔｓ

３６
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ｗｉｌｄ ｐｒｏｇｅｎｉｔｏｒ ( Ｇ. ｓｏｊａ ) [ Ｊ ] . Ｇｅｎｅｔｉｃ Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｎｄ Ｃｒｏｐ
Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ２０１４ꎬ ６１: ２３５－２４６.

[２１] 　 王克晶ꎬ 李向华. 中国野大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｓｏｊａ)遗传资源主要形

态、遗传变异和结构[ Ｊ] . 植物遗传资源学报ꎬ ２０１２ꎬ １３(６):
９１７－９２８.

[２２] 　 ＺＨＵＡＮＧ Ｙ Ｂꎬ ＷＡＮＧ Ｘ Ｔꎬ ＬＩ Ｘ Ｃꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｈｙｌｏｇｅｎｏｍｉｃｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｇｅｎｕｓ Ｇｌｙｃｉｎｅ ｓｈｅｄｓ ｌｉｇｈｔ ｏｎ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｌｉｆｅ￣ｓｔｒａｔｅｇｙ
ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｐｌａｎｔｓꎬ ２０２２ꎬ ８: ２３３－２４４.

[２３] 　 ＺＨＵＡＮＧ Ｙ Ｂꎬ ＬＩ Ｘ Ｍꎬ ＨＵ Ｊ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ. Ｅｘｐａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅ ｐｏｏｌ
ｆｏｒ ｓｏｙｂｅａｎ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｗｉｔｈ ｉｔｓ ｗｉｌｄ ｒｅｌａｔｉｖｅｓ[ Ｊ] . ａＢＩＯＴＥＣＨꎬ
２０２２ꎬ ３(２): １１５－１２５.

[２４] 　 ＫＵＢＯ Ａꎬ ＡＯＮＯ Ｍꎬ ＮＡＫＡＪＩＭＡ Ｎꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ
ｈｙｂｒｉｄｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｗｉｌｄ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｇｌｙｐｈｏｓａｔｅ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ
ｓｏｙｂｅａｎｓ[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ ２０１３ꎬ ３０: ３３５－３４５.

[２５] 　 ＧＵＡＮ Ｚ Ｊꎬ ＺＨＡＮＧ Ｐ Ｆꎬ ＷＥＩ Ｗꎬ ｅｔ ａｌ. Ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｈｙｂｒｉｄ
ｐｒｏｇｅｎｙ ｆｏｒｍｅｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｅｎｅｔｉｃａｌｌｙ ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｈｅｒｂｉｃｉｄｅ￣ｔｏｌｅｒａｎｔ
ｓｏｙｂｅａｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｗｉｌｄ ａｎｃｅｓｔｏｒ[Ｊ] . ＡｏＢ Ｐｌａｎｔｓꎬ ２０１５ꎬ ７: ｐｌｖ１２１.

[２６] 　 阚贵珍ꎬ 童振峰ꎬ 胡振宾ꎬ 等. 野大豆和抗草甘膦转基因大豆

杂交后代的适合度分析 [ Ｊ] . 大豆科学ꎬ ２０１５ꎬ ３４ ( ２ ):
１７７－１８４.
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