
大豆是世界上重要的经济与粮食作物，也是

食用油和植物蛋白的主要来源之一。因此，大豆的

遗传研究一直受到广泛的重视。但由于大豆的遗

传变异程度低，基因组较大并含有广泛的复制区

和丰富的重复序列，染色体又很小，难于进行细胞

遗传学观察等研究，导致大豆的遗传研究明显滞

后于其它作物。
现代分子生物学技术的发展，使得建 立在

DNA 水平上的揭示遗传多态性的遗传标记成为

可能。1980 年，人类遗传学家 D.R.L. Botstein 等

首先提出了 DNA 限制性片段长度多态性(RFLP)
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可以作为遗传标记的思想，开创了直接应用 DNA
多态性发展遗传标记的新阶段，也为遗传育种的

研究开辟了一条新的途径。

1 DNA 分子标记

DNA 分子标记是继形态标记、细胞学标记和

生化标记之后发展起来的一种新的遗传标记形

式，前三种标记都是以基因表达的结果为基础，是

对基因的间接反映；而 DNA 分子标记是以 DNA
多态性与性状间的紧密连锁关系为基础的遗传标

记，是性状基因遗传变异的真实反映，能够稳定遗

传，且遗传方式比较简单，可以在不同的发育阶段

对不同组织 DNA 进行检测分析。DNA 分子标记

大多以电泳谱带的形式表现，依其所用的分子生

物学技术，大致可分为三大类：第一大类是基于

Southern 杂交技术为核心的方法，主要指限制性

片 段 长 度 多 态 性 (Restriction Fragment Length
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polymorphism ,RFLP)。第二大类是基于 PCR 技术

为核心的 DNA 扩增方法，基于 PCR 的分子标记

又可分为二类，一类是使用随机引物 (Arbitrary
primer)， 这 一 类 方 法 以 随 机 扩 增 多 态 性 DNA
(Random Amplified Polymorphic DNA,RAPD) 为

代表，它不需要预先知道任何基因组的 DNA 序列

信息，其引物是通用的，无种属界限；另一类是利

用 特 定 引 物 或 成 对 引 物 扩 增 的 标 记 ， 主 要 有

SCAR (Sequence Characterized Amplified Re－
gions)、STS (Sequence Tagged Sites)、SSR(Simple
Sequence Repeat)、ISSR (Inter -Simple Sequence
Repeat) 等。第三大类是 PCR 与酶切相结合的方

法，主要指扩增片段长度多态性(Amplified Frag－
ment Length Polymorphism，AFLP)。

2 分子标记技术在大豆遗传研究中
的应用

大豆是由古四倍演变而来的二倍体作物 , 其

基因组大小为 129×109~181×109 bp。由于大豆

的基因组较大 , 染色体又很小 , 而且细胞在有丝

分裂时染色体压缩 , 使细胞不易观察 , 因此 , 大

豆的细胞遗传学研究难度较大。DNA 分子标记出

现后，以其数量丰富、遗传稳定及操作简便等特

点，已经广泛地应用于大豆遗传连锁图谱的构建、
遗传多样性研究、基因与 QTL 分析、品种鉴定、分

子标记辅助育种等方面。
2.1 构建大豆遗传连锁图谱

相对于其他重要作物而言，大豆的经典遗传

图谱发展十分缓慢。例如，迄今大豆上己鉴定的包

括形态、色素和同工酶在内的常规标记约有 250
个，但能分配到连锁图上的只有 68 个，形成 20 个

短小的连锁群，并且大多数连锁群上只有 2~3 个

标记。分子标记作图技术的发展，使得大豆分子遗

传图谱有了迅速的发展，连锁图上的标记数从

1987 年的 57 个增至 1999 年的 1 423 个。遗传图

谱在许多研究领域，从植物改良中的标记辅助选

择育种到分子遗传研究中的图位克隆(Map based
clone)都发挥了重要作用。

1988 年，Apuya 等 [1]应用大豆两个栽培品种

Minsoy 和 Noir1 杂交得到的 F2 群体构建了第一

张大豆 RFLP 图谱，共有 11 个 RFLP 标记分布在

4 个连锁群上。随后，Keim 等应用 G．max 和 G.
Soja 进行种间杂交，构建了第二张 RFLP 图谱，该

图谱包括 130 个 RFLP 标记组成的 26 个连锁群，

覆盖大豆基因组 1 200 cM。Shoemaker 和 OIson
同样使用 G．max×G.Soja 杂交的 F2 群体，发展了

含有 25 个连锁群的遗传图谱，包括 365 个 RFLP
标记，11 个 RAPD 标记 ，3 个经典性 状 标 记 和 4
个同功酶标记。目前，较为完整的大豆遗传连锁图

谱是 1999 年 Cregan 等运用 SSR 标记，同时对三

个作图群体，USDA ／IOWA G．max×G．soja 的 F2 群

体，Univ. Of Utah Minsoy×Noir1 的重组自交系和

Univ．Of Nebraska Clark×Harosoy 的 F2 群体，进行

作图。鉴于定位的连锁图仍有不少大于 20cM 的

无 SSR 标记的区间，有必要寻找新的 SSR 位点，

创建更为密集的分子标记图谱，为将来建立大豆

基因组核苷酸序列图谱提供信息。
我国大豆遗传图谱研究工作始于 1997 年，张

德水等[3]用栽培大豆与半野生大豆间的杂种 F2 群

体，以 RFLP 标记为主构建了中国第一套大豆分

子连锁图；2000 年，刘峰等应用栽培大豆长农 4
号和半野生大豆新民杂交得到的 F8 代重组自交

系，构建了一张较高密度的遗传连锁图谱。2006
年，巩鹏涛等对宛煜嵩等利用重组自交系群体

Jinf 构建的含有 227 个 SSR 标记的图谱的基础上

进行整合，整合后的大豆分子遗传图包含 315 个

SSR 标记和 40 个 AFLP 标记，总图距为 1951.7
cM，相邻标记间的平均图距为 5.48 cM。2007 年，

宋显军等利用沈农 6 号×OhioFG1 群体，构建了

包括 27 个连锁群和 170 个 SSR 标记的大豆遗传

图谱。与国外遗传图谱相比，国内构建的大豆遗传

图谱存在着标记数偏少，有些区段标记间距离偏

大等问题。
2.2 遗传多样性的研究

自 20 世纪 70 年代限制性片段 长度多态性

(RFLP)诞生以来，分子生物技术迅发展，使得遗传

多样性可以直接从 DNA 分子水平进行检测。它是

直接基于 DNA 序列上变化，不受环境的影响，可

以客观准确地反映生物遗传多样性。广泛作为遗

传多样性分析的分子标记主要有 RFLP，RAPD，

AFLP 和 SSR。
大豆种质遗传多样性的分子标记分析可用于

研究系统进化和亲缘关系。1996 年，惠东威等[5]用

8 个引物对大豆属中的 Glycin 亚属中的 10 个种

和 Soja 亚属中的 3 个种共 21 份材料进行了基因

组指纹图谱构建，通过对其指纹图谱的量化分析

对大豆属中的各个种进行了亲缘关系重建。1999
年，许东河等选用全国各野生大豆和栽培大豆中
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的有代表性材料，用等位酶、细胞器 DNA (包括

mtDNA 和 cpD NA)RFLP 标 记 和 细 胞 核 DNA
RAPD 标记对其进行了遗传多样性分析，结果表

明，野生大豆综合遗传多样性水平高于栽培大豆，

并且在其所用的分子标记位点，野生大豆与栽培

大豆群体等位基因的分布频率差异明显，为研究

大豆的的起源和演化提供了依据。
2.3 数量性状基因分析

QTL(Quantitative Trait Loci)即 数 量 性 状 基

因座位，是控制数量性状的基因在基因组中的位

置。QTL 定位(QTL Mapping)是检测分子标记和

QTL 间的连锁关系，估计 QTL 的效应，利用分子

标记进行遗传连锁分析，检测出 QTL。借助与

QTL 连锁的分子标记，可以在育种中对有关的

QTL 的遗传动态进行跟踪，增强数量性状的可操

作性，提高数量性状优良基因型选择的准确性和

预见性。
随着大豆高密度连锁遗传图谱的构建，使许

多大豆的重要农艺性状 QTL 得到了定位，其中包

括形态特征、抗病特性、营养特征、籽粒性状等。
在我国，中科院遗传所吴晓雷等 2001 年应用科丰

1 号×南农 1138-2 的 201 株重组自交系，通过分

析大豆种子中的蛋白质和脂肪含量，检测到蛋白

质含量的 QTL 位点 1 个，分别位于 B1、B2 和 W
连锁群上，在 B2 和 M 连锁群上检测到 2 个脂肪含

量相关的 QTL，其中 M 连锁群上的 oc2 可能是主

效基因。2002 年，宛煜蒿等利用晋豆 23×灰不支杂

交获得的 F8 代 RIL 群体在 O 连锁群上检侧到一

个抗大豆抱囊线虫的 QTL，可解释 11.73%的遗传

变异。2005 年，王晓丹鉴定出了 2 个与蛋白质含量

QTLs 密切相关的 SSR 标记 Satt202 和 Satt551，并

鉴 定 出 2 个 与 油 分 含 量 QTL 紧 密 连 锁 的 标 记

Satt345 和 Satt472。2007 年，高文瑞等[7]研究了大

豆籽粒大小的遗传及 SSR 标记分析，得出了 6 个

SSR 标记在 J280082×海系 l3 和巴马九月黄×海

系 l3 这 2 个群体中都表现出与籽粒大小相关，其

中 satt302 和 satt070 在 2 个群体中对籽粒大小性

状变异的解释率都较高(>8％)。
2.4 分子标记辅助育种

分 子 标 记 辅 助 选 择 (MAS，Marker assisted
selection)是指把分子标记技术应用于育种过程之

中，通过分析与目的基因紧密连锁的分子标记的

基因型来进行育种，从而达到提高育种效率的目

的。分子标记辅助育种选择是分子育种的(还包括

利用基因工程育种)的一部分，其对提高作物性状

选择效率的潜力正在被广泛研究。
从 90 年代开始，我国开始利用已经鉴定出或

引进的优异种质对大豆重要基因进行分子标记、
评价大豆种质遗传多样性、辅助选择大豆优良种

质的研究。Guo 等 1998 年利用 BSA 法鉴定出共

显 性、与 耐 盐／盐 敏 感 等 位 基 因 紧 密 连 锁 的

RAPD 标记，并应用于大豆品种资源耐盐鉴定和

育种后代鉴别真伪杂种、区分纯合与杂合个体的

分子标记辅助选择。除大豆耐盐基固标记外，大豆

其它重要基因的分子标记也取得了进展。1998
年，郑翠明等用“抗病×感病”组合 F2 代鉴定出一

个与东北 SMV 的 3 号强毒株系抗性基因连锁的

分子标记。中国农业科学院作物品种资源所利用

利用美国引进的脂肪氧化酶缺失基因转育鲁豆 4
号的脂肪氧化酶近等基因系，确立了大豆 SSR 标

记辅助背景选择时适宜标记的数目和选择方式，

建立了选择策略，为大豆 Lox 缺失育种提供了理

论依据和分子标记辅助选择方法。

3 展 望

分子标记技术为大豆遗传育种工作开辟了一

条更宽广的道路，它为育种工作的每一步环节带

来了很大的方便，使传统育种方法更趋成熟、合理

和完善。但我们还应清楚的看到，分子育种的发展

离不开常规育种，而且在今后相当长的一段时间

内，常规育种方法在大豆品种选育中将起重要的

主导作用。目前，分子标记技术在大豆遗传研究应

用中还存在一些问题，例如分子标记技术成本较

高，标记的基因数目和位点少，以及绝大多数的研

究仍停留在标记鉴定、定位、作图等基础环节。当

然，随着现代生物技术的进一步发展，简化分子标

记技术复杂的操作程序，各方面技术基础工作的

完善，减少资金耗费，在大豆的遗传育种工作中使

用分子标记技术必将成为现实，同时大豆基因组

测序计划的完成无疑将对大豆分子育种发展起到

极大的促进作用。随着 DNA 分子标记技术的迅速

发展和应用，以及一些新的分子标记的不断开发，

MAS 将结合传统育种技术为大豆遗传育种带来

一场深刻的革命。
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(上接第 39 页)但同时具有降低磷利用率的特性，对

于磷敏感型亲本 Nippionbare 则相反。这种现象

在 Ming 等和吴平等的研究中也都存在. 此外，在

小麦的遗传研究中，也发现磷利用率与磷吸收量

和分蘖数呈负相关的现象。最理想的耐低磷基因

型既具有高的磷吸收量的特性，又具有高的磷利

用率的特性。因此，磷利用率在水稻耐低磷机制中

的具体作用，还有待进一步探讨。

6 水稻耐低磷研究发展方向及展望

随着植物营养遗传学、分子生物学及相关学科

的不断发展，水稻磷效率相关研究取得了一定的进

展及初步成果，而且随着水稻耐低磷材料的不断挖

掘及研究工作的不断展开，人们对水稻耐低磷种质

的筛选、水稻磷效率相关性状的遗传及水稻适应磷

亏乏的本质将会有更深入的认识。然而我们仍需要

在以下几个方面进行较为深入的研究。①不断完善

水稻磷高效基因型体系；②磷酸盐转运蛋白与水

稻低磷胁迫的关系研究；③在水稻中开展一些与

磷效率密切相关的性状研究；④开展更多的有关

水稻磷胁迫的 QTLS；⑤建立一套较为规范的、可

靠可行的水稻耐低磷鉴定评价标准；⑥进一步明

确水稻磷效率相关性状与产量及其构成因素间的

关系。
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