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大豆微核心种质在黄淮地区的区域适应性分析 
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摘  要: 运用主效可加互作可乘(AMMI)模型, 对黄淮地区三省两年的 60份大豆微核心种质数据进行了分析, 目的是对

参试种质的环境稳定性和适应性进行评价。结果表明, 株高、有效分枝数、百粒重和产量性状的基因型与环境互作

效应(G×E)占总平方和的 16.73%~24.57%, 均达到极显著水平, 说明有进一步进行稳定性分析的必要。不同种质不同

性状在各试验点具有不同的适应性, 部分种质某一性状具有广泛适应性、而部分种质只在某一特定环境才能表现其

潜力。本研究结果将为黄淮地区微核心种质在育种实践中的有效利用提供理论依据。 
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Adaptability of Soybean Mini Core Collections in Huang-Huai Region 
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Abstract: Accurate identification and evaluation of germplasm can enhance its effective use. To evaluate the environmental 
adaptability and stability of Chinese soybean germplasm, we applied the additive main effects and multiplicative interaction 
(AMMI) model to analyze the two years’ data of the 60 mini core collections of soybean in three provinces in the Huang-Huai 
region. The results showed that the interactions between the genotypes and environment (G×E) for plant height, effective branch 
number, 100-seed weight, and yield per unit area were highly significant (P<0.01), and the squares of G×E to total squares were 
16.73–24.57%, suggesting a need of further analysis for the stability of varieties. The phenotypes of different varieties were de-
pendent on the planting sites, and some germplasm performed wide adaptability while others not in particular environment. The 
results laid a theoretical foundation to effectively use mini core collection for soybean breeding in Huang-Huai region. 
Keywords: Soybean; Mini core collection; AMMI; Biplot; Regional adaptability 

我国共有栽培大豆和一年生野生大豆3万余份[1]。

在表型上存在丰富的遗传多样性, 对于其中蕴含优

异基因的挖掘和利用具有重要意义, 但鉴定和评价

的种质数量庞大。本课题组自 1998 年来经过 10 年

的努力, 在将 SSR 标记数据和农艺学数据相结合的

基础上[2-6], 利用种质分类法进行核心种质的分层取

样[7]并最终构建了大豆微核心种质[1]。微核心种质能

够以较少的种质代表总体种质的遗传多样性, 对其

鉴定和评价可以有效的克服庞大的资源规模所带来

的困难和压力, 节省大量的时间, 从而方便并有效

促进种质的利用。我国资源的评价在目录中有记载, 

但与产量相关性状较少。 

主效可加互作可乘模型 (additive main effects 

and multiplicative interaction model, AMMI模型)早
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在 20世纪 80、90年代就已被应用到基因型×环境型

(G×E)互作的分析上[8-11]。模型通过从加性模型的残

差中分离模型误差与干扰可以提高估计的准确性 , 

并且借助于双标图可以直观地描绘和分析基因型与

环境交互作用的模式[12]。由于 AMMI模型能够很好

的解释基因型与环境的互作效应, 因此已被广泛应

用于对许多作物的区域产量[13-16]数据和其他品质性

状[17-19]数据的分析上。在大豆的相关报道中, 模型

多集中应用于区域产量分析[20-22]、基于大豆产量数据

的各种分析模型的比较[23-26]及油分和粗蛋白含量[27]的

分析上, 而对于产量相关性状或农艺学性状的研究

还未见报道。 

本研究主要利用 AMMI 模型对黄淮地区 2 年 3

省的 60份微核心种质的株高、有效分枝数、百粒重、

单位面积产量等数量性状的基因型与环境的互作效

应进行研究, 目的是明确不同种质不同性状的适应

性, 从而为核心种质在育种中的利用提供理论指导。  

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

以黄淮大豆微核心种质 60份(表 1), 分别于 2008

和 2009 年在河北省农林科学院粮油作物研究所试 

验基地(试验点编号分别为 A 和 B)、河南省农业科

学院经济作物研究所试验基地(试验点编号分别为 

 
表 1  参试微核心种质统一编号及相应种质名称 

Table 1  Code and name of core collections in study 

编号 

No. 

统一编号 

Given code 

种质名称 

Variety name 

编号

No. 

统一编号 

Given code 

种质名称 

Variety name 

1 ZDD01612 兔儿眼 Tu’eryan 31 ZDD08190 样田小黄豆 Yangtianxiaohuangdou 

2 ZDD01629 白脐大豌豆 Baiqidawandou 32 ZDD08228 南关小皮青 Nanguanxiaopiqing 

3 ZDD01683 第六黄豆-2 Diliuhuangdou-2 33 ZDD08238 赤城绿黄豆 Chichenglühuangdou 

4 ZDD01720 四角齐黄豆 Sijiaoqihuangdou 34 ZDD08251 大屯小黑豆 Datunxiaoheidou 

5 ZDD01983 白皮黄豆 Baipihuangdou 35 ZDD08352 本地大黄豆 Bendidahuangdou 

6 ZDD02096 天鹅蛋 Tian’edan 36 ZDD08472 黑豆 Heidou 

7 ZDD02114 天鹅蛋 Tian’edan 37 ZDD08564 小圆黄豆 Xiaoyuanhuangdou 

8 ZDD02134 小黄豆 Xiaohuangdou 38 ZDD08603 小黄豆 Xiaohuangdou 

9 ZDD02149 黄秆豆 Huanggandou 39 ZDD08633 青棵圆豆 Qingkeyuandou 

10 ZDD02159 大黑豆 Daheidou 40 ZDD08650 黄豆<2> Huangdou<2> 

11 ZDD02315 灰皮支黑豆 Huipizhiheidou 41 ZDD08690 小黄豆 Xiaohuangdou 

12 ZDD02400 夏黑豆 Xiaheidou 42 ZDD08697 榆选 13 Yuxuan 13 

13 ZDD02626 胜利 3号 Shengli 3 43 ZDD08728 白露豆 Bailudou 

14 ZDD02764 四粒圆 Siliyuan 44 ZDD08928 六十日白豆 Liushiribaidou 

15 ZDD02864 平顶黄豆 Pingdinghuangdou 45 ZDD09136 小青豆 Xiaoqingdou 

16 ZDD02866 大白皮 Dabaipi 46 ZDD09279 小黑豆 Xiaoheidou 

17 ZDD02891 大黄豆 Dahuangdou 47 ZDD10100 郑 8516 Zheng 8516 

18 ZDD02892 大天鹅蛋 Datian’edan 48 ZDD18524 下台子磨石豆 Xiataizimoshidou 

19 ZDD02913 小米豆 Xiaomidou 49 ZDD18529 猫眼豆 Maoyandou 

20 ZDD02921 青 6号 Qing 6 50 ZDD18558 花黑虎 Huaheihu 

21 ZDD02940 绿草豆 Lücaodou 51 ZDD18632 冀豆 7号 Jidou 7 

22 ZDD02990 二粒黑豆 Erliheidou 52 ZDD18771 青豆 Qindou 

23 ZDD03026 平顶黑 Pingdinghei 53 ZDD18835 猫眼豆 Maoyandou 

24 ZDD03106 茶豆 Chadou 54 ZDD18870 东山 69 Dongshan 69 

25 ZDD03153 泌阳小籽黄 Biyangxiaozihuang 55 ZDD19027 绿皮黄豆 Lüpihuangdou 

26 ZDD03237 淅川鸡窝黄 Xichuanjiwohuang 56 ZDD19131 毛豆 Maodou 

27 ZDD03293 泌阳牛毛黄 Biyangniumaohuang 57 ZDD19144 气死洼 Qisiwa 

28 ZDD03540 博爱红皮皂角 Bo’aihongpizaojiao 58 ZDD19293 早熟黑豆 Zaoshuheidou 

29 ZDD03570 信阳羊眼豆 Xinyangyangyandou 59 ZDD19381 高作选 1号 Gaozuoxuan 1 

30 ZDD08018 密云老爷脸 Miyunlaoyelian 60 ZDD19409 豫豆 18 Yudou 18 
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C和 D)、山东省农业科学院作物研究所试验基地(试

验点编号分别为 E和 F)进行 6点次试验。采用随机

区组设计, 3行区, 3次重复, 行长 3 m, 株距 10 cm, 

行距 0.45 m。成熟后在每小区中间行中部取长势均

匀一致的 10个单株分别调查株高、有效分枝数, 分

小区收获并调查百粒重、单位面积产量等性状。 

1.2  分析方法 

运用 IRRISTAT5.0 软件处理试验数据 , 利用

AMMI模型分析结果。 

yijk=+i+j+


N

r
r

1

 irjr+ij+ijk 

式中 yijk是第 i 个种质在环境 j 的第 k 次重复的

观察值, μ为总平均, αi为第 i个基因型与总平均的离

差(即基因型主效应), βj为第 j 个环境与总平均的离

差(即环境主效应), θr 为第 r 个交互效应主成分轴

(IPCA)的特征值, γir为第 r 轴的基因型特征向量值, 

δjr为第 r轴环境特征向量值, ρij为提取 N个轴后留下

的残差 , εijk 为试验误差
[12]。其中 Σλs γis δjs 

(=λs
0.5γis×λs

0.5δjs)即所估算的基因型与环境交互作用

(G×E)ij, λs
0.5γis和 λs

0.5δjs分别为基因型 i与地点 j的第

s个交互作用主成分值(IPCAs值)。对所得数据分类

作图得到相应 AMMI模型双标图并进行相应分析。

但是当 IPCA轴为 3个或以上时, 仅利用双标图就不

一定能准确判断种质的稳定性差异[12]。因此, 在这

种情况下我们将利用Di (特定基因型在 IPCA空间中

和原点的距离)值这一具体的数字指标来准确判断

稳定性。 





c

s
isiD

1

2   I=1, 2, …, G 

其中 c为显著的 IPCA个数, γis为第 i个基因型

在第 s个 IPCA上的值。 

2  结果与分析 

2.1  方差分析和 AMMI模型分析 

株高、有效分枝数、百粒重和产量 4 个性状的

基因型、试点、G×E 的方差结果均极显著, 且基因

型与环境互作效应 (G×E)占总平方和的 16.73%~ 

24.57%, G×E 的显著性结果说明对数量性状进行检

测需要多年多点分析以确定其稳定性(表 2)。 

在株高、有效分枝数和百粒重 3个性状中, 基因

型的平方和分别占总平方和的 60.14%、37.20%和

67.03%, 大于其相对应的试点 (5.35%、 5.25%和

1.07%)和互作(19.32%、24.57%和 16.73%)平方和在

总平方和中的比例, 由此可见, 基因型对这 3 个性状

的变异起很大作用; 而对于产量性状, 试点平方和

占总平方和的 33.63%, 说明不同试点对产量的变异

有很大的影响。 

从表 2可知, 每个性状 G×E分解的乘积项均表

现为极显著, 4个性状的前 2个互作效应主成分值平

方和分别解释了 61.21%、61.74%、84.73%和 61.46%

的互作效应总平方和, 因此前 2个互作主成分的值就

能够准确代表种质与环境的互作效应。说明 AMMI模

型适于阐明以上 4个性状的 G×E的互作效应。 

2.2  基于 AMMI模型的双标图分析 

根据 AMMI 模型的分析数据结果, 获得了 4 个

性状的 AMMI模型双标分析图(图 1~图 4)。 

不同基因型株高均值和 IPCA1 值形成了

AMMI1 双标图(图 1-a), 该图解释了 84.5%的处理 

(基因型+试点+G×E 互作)平方和。其中株高均值为

横坐标 , IPCA1 值为纵坐标 ; 图中水平直线代表

IPCA1=0 的株高均值, 种质越靠近水平线适应性(稳

定性)越高。水平方向上种质相对试点分布更广, 因

此种质的变异幅度大于环境 (变异系数：0.1948> 

0.0634); 株高均值最大的是种质 55 (154.83 cm), 最

小的是种质 10 (65.9 cm); 参试地点 A和 F的株高均

值(98.01 cm, 98.85 cm)相当, 但试点间的 G×E互作

效应差异较大(Di=8.70, 6.54); 另外, 种质 55 (均值

=154.83 cm, Di=4.62)株高均值虽高但稳定性很差 , 

种质 01稳定性很好但株高均值较低(均值=61.18 cm, 

Di=0.12), 种质 12 (均值=139.44 cm, Di=0.37)及 39 

(均值=97.33 cm, Di=0.34)稳定性较好。 

株高的 IPCA1和 IPCA2值形成了 AMMI2双标

图(图1-b)。模型的前2个互作乘积项解释了株高61.2%

的 G×E互作效应的平方和。图中原点的 IPCA=0, 种

质越接近原点稳定性越好; 试点和原点的距离长短

表示 G×E 互作效应的大小; 种质在试点和原点连线

的垂直投影长短表示种质在该试点的适应程度。由

图可知, 种质和试点的互作程度为 A>F>C>E>D>B 

(Di: 8.70>6.54>6.26>5.53>5.52>2.83); 种质 20在试点

A 与原点的连线上有最长的垂直投影距离, 因此种

质 20在试点 A有较强的特殊适应性, 同理的还有种

质 55在 E、种质 43在 F、种质 04在 B、C和 D。 

有效分枝数 AMMI1 双标图(图 2-a), 解释了

74.8%的处理的平方和。由图可知, 种质的有效分枝

数的变异大于环境(变异系数：0.2746>0.1117); 有效

分枝数均值最大的是种质 09 (5.06个), 最小的是种 



446 作 物 学 报 第 37卷 

 

表 2  2008–2009 年度黄淮微核心种质部分数量性状的方差和 AMMI 模型分析 
Table 2  Analysis of variance and AMMI model of partial quantitative trails of mini core collection in Huang-Huai Region in 

2008–2009 

性状 
Trait 

变异来源 
Variance source 

自由度 
df 

平方和 
Sum of square 

均方 
Mean square

F值 
F-value 

占总平方和百分比
Percentage of the 

total sum of squares

处理 Treatment 359 554229.240 1543.814 10.918**  

基因型 Genotype 59 392981.500 6660.703 47.107** 60.14 

参试地点 Site 5 34979.940 6995.988 49.478** 5.35 

G×E 295 126267.800 428.026 3.027** 19.32 

IPCA1 63 43137.900 684.729 4.843** 34.16 

IPCA2 61 34151.400 559.859 3.960** 27.05 

IPCA3 59 22960.590 389.163 2.752** 18.18 

IPCA4 57 15635.880 274.314 1.940** 12.38 

G×E残差 G×E residual 55 10382.030 188.764 1.335 8.22 

株高 
Plant height 

误差 Error 702 99259.430 141.395   
       

处理 Treatment 359 1510.447 4.207 3.962**  

基因型 Genotype 59 838.364 14.210 13.379** 37.20 

参试地点 Site 5 118.218 23.644 22.262** 5.25 

G×E 295 553.865 1.878 1.768** 24.57 

IPCA1 63 193.709 3.075 2.895** 34.97 

IPCA2 61 148.250 2.430 2.288** 26.77 

IPCA3 59 93.778 1.589 1.497** 16.93 

G×E残差 G×E residual 112 118.127 1.055 0.993 21.33 

有效分枝数 
Effective branch 

number 

误差 Error 700 743.438 1.062   
       

处理 Treatment 359 16788.841 46.766 10.829**  

基因型 Genotype 59 13265.360 224.837 52.062** 67.03 

参试地点 Site 5 211.652 42.330 9.802** 1.07 

G×E 295 3311.829 11.227 2.600** 16.73 

IPCA1 63 1781.274 28.274 6.547** 53.79 

IPCA2 61 1024.725 16.799 3.890** 30.94 

G×E残差 G×E residual 171 505.830 2.958 0.685 15.27 

百粒重 
100-seed weight 

误差 Error 695 3001.437 4.319   
       

处理 Treatment 359 500513101.600 1394187.000 6.277**  

基因型 Genotype 59 150071034.500 2543577.000 11.452** 22.72 

参试地点 Site 5 222106771.400 44421354.000 200.004** 33.63 

G×E 295 128335295.700 435034.900 1.959** 19.43 

IPCA1 63 46263300.000 734338.100 3.306** 36.05 

IPCA2 61 32610000.000 534590.200 2.407** 25.41 

IPCA3 59 24183090.000 409882.900 1.845** 18.84 

G×E残差 G×E residual 112 25278905.700 225704.510 1.016 19.70 

单位面积产量 
Yield per unit area 

 

误差 Error 720 159913602.600 222102.200   

**表示在 0.01的水平上极显著。** Significant difference at the 0.01 probability level. 

 

质 51 (0.85个); 大部分种质的 IPCA1的值接近于零, 

说明大部分参试微核心种质的有效分枝数相对稳定, 

其中种质 09 (均值=5.06 个, Di=0.20)和 11 (均值

=4.87 个, Di=0.36)的均值较大且稳定性较好, 种质 

32 (均值=2.31个, Di=0.13)的有效分枝数较适合且稳

定性较好。AMMI2 (图 2-b)模型的前 2 个互作乘积

项解释了 61.7%的 G×E互作效应的平方和。由图可

见, 大部分种质都很接近原点, 说明大部分种质稳

定性较好, 恰好与 AMMI1双标图的结果相符; 由原 

点和试点的连线距离看, 种质和试点的互作程度为
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E>D>C>A>B>F (Di: 2.47>2.18>1.49>1.02>0.86>0.48); 
种质 33在试点 E、种质 54在试点 D、种质 49在试

点 A、种质 12在试点 D和种质 23在试点 C有较强

的特殊适应性。 

百粒重均值和 IPCA1值的双标图(图 3-a)解释了

90.2%的处理的平方和。其中种质的百粒重值变异大

于环境(变异系数：0.215>0.0294); 百粒重均值最大

的是种质 47 (25.65 g), 最小的是种质 46 (8.96 g); 试

点 B、D、E、F 坐标点很接近, 说明这 4 个试点的

百粒重均值(均值为 16.41、16.86、16.35和 17.13 g)

和 G×E 互作效应(Di为 1.38、1.47、1.71 和 1.31)差

别不大; 种质 47 的百粒重均值最大但稳定性差(均

值=25.65 g, Di=1.45), 种质 14 (均值=25.50, Di=0.58)

和种质 38 (均值=19.58, Di=0.24)的稳定性较好。

AMMI2 (图 3-b)模型的前 2 个互作乘积项解释了

84.7%的 G×E 互作效应平方和。种质和试点的互作 
 

 
 

图 1  株高的 AMMI 双标图 
Fig. 1  AMMI biplot of plant height 

 

 
 

图 2  有效分枝数的 AMMI 双标图 
Fig. 2  AMMI biplot of effective branch number 
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图 3  百粒重的 AMMI 双标图 
Fig. 3  AMMI biplot of 100-seed weight 

 
程度为 C>A>E>D>B>F (Di: 4.30>3.95>1.71>1.47> 

1.38>1.31); 种质 19 在试点 A、种质 56 在试点 C、

种质 20 在试点 B、D 和 E、种质 47 在试点 F 有较

强的特殊适应性。 

单位面积产量均值和 IPCA1值的双标图(图 4-a)

解释了 83.6%的处理的平方和。由图可知, 种质的产

量变异大于环境(变异系数：0.2248>0.1701); 种质

59单位面积产量均值最大(3 070.07 kg hm–2), 种质 

07最小(1 647.35 kg hm–2); 种质 51 (均值=3 068.79 

kg hm–2, Di=7.87)和 60 (均值=3 028.85 kg hm–2, 

Di=12.45)高产且稳定, 种质 49 (均值=1 777.83 kg 

hm–2, Di=5.03)稳定性很好但产量太低。AMMI2 (图

4-b)模型的前 2 个互作乘积项解释了 61.5%的 G×E

互作效应的平方和。种质和试点的互作程度为

C>A>D>B>E>F (Di: 48.70>45.18>36.93>32.46> 14.79> 
13.26); 种质 34在试点 A、种质 11在试点 B、种质 

 

 
 

图 4  单位面积产量的 AMMI 双标图 
Fig. 4  AMMI biplot of yield per unit area 
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55在试点 E和 F、种质 18在试点 D、种质 28在试

点 C有较强的特殊适应性; 试点 A和 D与原点的连

线几乎成水平, 说明种质如在 A点有较大的正相关, 

那么在 D点就会有较大的负相关。 

2.3  Di值、稳定性及性状相关性分析 

双标图能直观的反应种质稳定性, 而Di值(图 5)

是从数值的角度来对参试品种的稳定性进行评估。

Di值越低则种质的稳定性越好。根据 Di值将种质的

稳定性排名, 从株高、有效分枝数、百粒重和单位

面积产量 4个性状看, Di值最低的品种是种质 1、56、

30和 42。 

另外, 研究对种质不同性状的 Di值与其对应性

状值、播种类型、生育日数和粒色进行相关性分析。

结果显示(表 3), 仅百粒重Di值与其性状值呈极显著

正相关性, 即百粒重值越大, 则种质 Di 值越大, 稳

定性越差。 

3  讨论 

基因型和环境的互作对作物性状的准确评价有

较大影响, AMMI 模型将方差分析和主成分分析综

合应用, 不仅能够判断出种质的性状稳定性, 还能

够利用双标图直观地展示出种质和环境的适应性 , 

这在育种或生产上都具有非常重要的实际指导意义。 

本研究结果显示不同种质不同性状的稳定性不

同, 有些种质某一性状具有较广泛的适应性, 可以

被多个试点利用, 如：种质 59 (高作选 1号)产量最

高但稳定性并不最佳, 相比之下种质 51 (冀豆 7号)

具有很好的稳定性和较高的产量。而有些种质只在

某一试点有较特殊的适应性, 可有较好的利用效果, 

例如种质 34 (大屯小黑豆)在试点 A (河北, 2008), 种

质 55 (绿皮黄豆)在试点 B (河北, 2009)、E (山东, 

2008)、F (山东, 2008), 种质 28 (博爱红皮皂荚)在试

点 C (河南, 2008), 种质 18 (大天鹅蛋)在试点 D (河

南, 2009)有特殊的环境适应性。另外, 通过图 5可知, 

4 个性状均表现稳定的只有种质 10 (大黑豆), 而 3

个性状表现较稳定的有种质 31 (样田小黄豆)和 39 

(青棵圆豆), 这一结果从另一方面说明本研究中地

方种质综合性状表现均较好的较少, 这也在一定程 

 

 
 

图 5  60 份大豆参试种质 4 个性状的 Di 值曲线图 
Fig. 5  Graph of Di values on four traits of 60 accessions in soybean mini core collection 

 
表 3  基于 Di 值的性状稳定性与表型性状的相关性 

Table 3  Correlations between trait stability based on Di value and trait measurement 

表型 
Trait 

表型均值 
Mean 

播种类型 
Sowing season type 

生育日数 
Growth period 

粒色 
Seed-coat color 

株高稳定性 Stability of plant height 0.16 0.03 0.04 0.01 

有效分枝数稳定性 Stability of effective branch number 0.16 –0.20 0.12 0.09 

百粒重稳定性 Stability of 100-seed weight 0.38** 0.21 0.04 –0.13 

单位面积产量稳定性 Stability of yield per unit area 0.08 0.02 0.02 0.11 

** 表示在 0.01的水平上极显著。** Significant difference at the 0.01 probability level. 



450 作 物 学 报 第 37卷 

 

度上影响了育种家对地方种质利用的积极性。 

种质的性状适应性和稳定性在不同的环境中存

在明显差异。例如, 种质 43 (大屯小黑豆)和种质 28 

(博爱红皮皂角)分别原产于河北和河南, 在图 4-b中

显示分别在 A试点(河北 2008)和 C试点(河南 2008)

有特殊的适应性, 同样原产于山东的种质 18 (大天

鹅蛋)在百粒重的 AMMI2双标图中也显示出在 F试

点(山东 2009)有特殊的适应性。但是从图 4-b 中同

样发现, 原产于山东的种质 18 (大天鹅蛋)却在 D试

点(河南 2009)有较强的特殊适应性; 此外, 原产于

山东的种质 19 (小米豆)和种质 56 (毛豆)却在试点 A 

(河北 2008)和试点 C (河南 2008)有较强的适应性。 

这一结果与冬播小麦品质性状的部分结果[19]相一致, 

说明种质在其来源地种植, 即使是产量性状也不一

定表现出最佳的适应性。因此, 通过对种质的适应

性和稳定性进行评价, 可为今后种质更新寻找最佳

适宜地点提供指导性意见。 

在相关性分析中, 百粒重均值与 Di值呈现极显

著正相关, 即百粒重值小, 则百粒重性状越稳定。一

般认为野生大豆较栽培大豆具有更好的适应性和稳

定性, 而野生大豆籽粒均较小, 这种关联性尚没有

研究报道, 需要进一步研究证实。 

本研究认为, 对于黄淮海地区微核心种质, 应

根据种质性状的不同稳定性方式, 即广适应性和特

殊适应性有目的利用, 从而有效发挥种质潜力, 更

好为育种工作服务。 

4  结论 

不同种质不同性状的稳定性有差异, 应根据具

体表现有针对性利用, 种质 51 (冀豆 7号)的产量性

状、种质 39 (青棵圆豆)的株高性状、种质 32 (南关

小皮青)的有效分枝数性状、种质 14 (四粒圆)的百粒

重性状等具有广泛的适应性且稳定性好, 可在黄淮

海地区广泛利用; 种质 34 (大屯小黑豆)、种质 55 (绿

皮黄豆)等具有特殊的环境适应性, 可在黄淮海地区

某一特定区域利用。百粒重与 Di 值极显著正相关, 

百粒重越小, 则百粒重性状越稳定。大豆种质最佳

适应区域不一定是其来源地。 
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