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大豆“走失”的基因“回家”了。

左上为栽培大豆种子，其余为多年生野生大豆种子。 山东农大供图

多年生野生大豆植株 山东农大供图

                                                   1 / 6



 

从又黑又小的野生大豆，到又黄又大的栽培大豆，3月15日《自然—植物》在线发表的论文证实
，在这个过程中丢失了约70%的基因位点。现在，科学家让这些丰富的遗传资源回家了。

论文通讯作者、山东农业大学教授张大健告诉《中国科学报》，人们日常食用的大豆一年一种一
收，然而它的野生种却可以多年生长。该团队首次获得了多年生野生大豆（即大豆Glycine亚属）
的高精度基因组图谱，填补了大豆属泛基因组的空白，解析了大豆进化历程，高效准确挖掘了大
豆基因组的结构变异，拓宽了大豆分子育种可利用的基因资源，为大豆遗传基础解析、驯化性状
调控基因挖掘及种质创新提供了重要的理论支撑。

丢失的基因与遗传瓶颈效应

大豆是重要的粮油饲兼用作物，在国民经济发展中具有重要的战略地位。张大健在接受《中国科
学报》采访时说，近年来，我国大豆产量徘徊不前，进口量持续增长，对外依存度超过80%，严
重威胁我国粮食安全，其种质育种和改良工作迫在眉睫。

然而，要想利用先进的育种手段改良大豆品种，必须搞清楚大豆的基因组。

大豆在分类学上属于豆科大豆属，该属分为Glycine和Soja两个亚属。Soja亚属分为一年生野生大
豆和一年生栽培大豆；而Glycine亚属为多年生野生大豆。

截至目前，该研究领域已经发表了多个大豆Soja亚属中代表性大豆种质资源参考基因组，并构建
了高质量的基于图形结构的泛基因组（一个物种全部的基因组成）图谱，为深入研究大豆功能基
因组学提供极为重要的资源和平台。

但随着大豆育种工作的快速发展，大豆种质资源显得相对匮乏。栽培大豆原产于中国，由祖先野
生大豆长期定向选择、改良驯化而成。张大健说，在长期驯化和改良过程中，仅有少量基因资源
被选择，大部分基因资源丢失了。因而在栽培大豆中产生了严重的遗传瓶颈效应（生产上所用品
种失去了遗传上的多样性，导致一定程度的遗传单一化，成为作物育种研究可持续发展的限制因
素），极大限制了栽培大豆产量提高与品质改良。
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山东农大供图

野生大豆是栽培大豆进行性状改良的重要遗传资源。论文第一作者、山东农业大学副教授庄永斌
说，如今的多年生野生大豆主要生活在热带亚热带地区，其遗传多样性丰富，具有较强的抗逆、
抗盐碱、抗虫、耐旱、耐热等特性。

其丰富的遗传变异为重要农艺性状的挖掘和育种提供了宝贵的资源。张大健说，但由于多年生大
豆基因组庞大、重复序列多和高度杂合等特性，一直缺乏高质量染色体级别的参考基因组，更没
有泛基因组图谱。

填补大豆属泛基因组空白

野生大豆的种子又黑又小，而栽培大豆的种子又黄又大。张大健说，从野生大豆到栽培大豆，驯
化过程中到底发生了什么变化，此前科学家并不知道。

庄永斌介绍，他们选取了5个具有代表性的二倍体和1个异源四倍体（拥有四套来源于不同祖先的
染色体）野生大豆进行全基因组测序。其中，5个二倍体野生大豆分别为Glcyine亚属中A、B、C
、D、F基因组型的代表，而1个自然形成的异源四倍体基因组型为AADD。
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综合利用二代、三代、Hi-C等测序技术，他们组装得到了染色体级别的高质量参考基因组，首
次构建了Glycine亚属大豆泛基因组。

多年生野生大豆基因组解析 山东农大供图

由于之前已经有科学家完成了Soja亚属的大豆泛基因组，加上我们这次完成的Glycine亚属大豆泛
基因组，可以说整个大豆属的泛基因组已经全部完成了。填补了这项空白。张大健说。

通过建立两个亚属基因组的共线性关系，即两个亚属间染色体上对应位置的基因类型和相对顺序
的保守性，他们鉴定出109827个多年生大豆非冗余的基因位点，并发现其中约70%的位点在Soja
亚属中丢失。庄永斌说，这一庞大的遗传资源将为大豆育种提供丰富的遗传多样性基础。

进一步分析发现，与栽培大豆同属Soja亚属的一年生野生大豆的基因较为保守，而Glycine亚属的
多年生野生大豆的基因最为保守。

该团队还鉴定出183个大片段基因组结构变异，这些变异影响着大豆开花时间、抗病性、抗逆性
等重要的表型特征。

张大健说，结构变异是指基因在染色体空间结构上出现倒位、异位等现象，例如某个基因从一号
染色体上移到了8号染色体，而这种结构变异可能对其内部的基因的表达或功能产生影响。
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近年来，随着分子生物学技术的不断发展进步，越来越多的证据显示，大片段的结构变异广泛存
在于作物基因组内，且影响着许多重要的农艺性状。准确解析这些结构变异对于显著提高大豆产
量、改良大豆品质等农艺性状具有重要意义。张大健说。

大豆遗传改良还在路上

我们这次在大量基因位点中筛选出两个基因——PHP和D14，它们可能在调控大豆一年生或多年
生习性中起重要作用。张大健说，PHP通过影响开花基因的表达来调控，而D14通过影响独脚金
内酯来影响植株的表型。这两个基因突变后，有可能将一年生大豆变成多年生大豆。

他们发现，除了大片段的结构变异，大豆基因组中还有很多驯化基因仅仅是由于一两个碱基的变
化而产生的。庄永斌认为，要改变现有品种的表型，或者在栽培大豆中恢复野生大豆的优良抗性
等，可能只需要改变这些驯化基因就能实现。

不过，野生大豆的遗传资源非常丰富，拥有很高的多样性，要从中找到合适的基因用于大豆品质
的提升和改良还需要进行大量工作。

经过多年科研攻关，张大健团队围绕大豆重要农艺性状驯化基因及其分子机制开展系统研究。结
合前期研究内容，针对已发掘的品质和产量重要基因，该团队利用分子标记辅助技术，已选育出
适宜黄淮海地区种植的高产高油大豆品种。目前该品种已参加山东省大豆区域试验，表现良好。

论文评审人认为，该论文是对可利用植物的基因组学的重要贡献，为多年生和一年生植物的不同
遗传学机制提供了更多更深入的信息。

评审人说，在这篇论文中，作者鉴定了多年生和一年生大豆中复杂的基因组变异和进化特征，并
利用大豆已知基因组信息结合新的组装方法构建了一个超级泛基因组，这为大豆的遗传改良和进
化研究提供了更加全面的基因组信息。

不仅如此，作者还提出了多年生向一年生大豆转变的机理和异源多倍体中亚基因组分离的偏向性
。数据质量很高，研究思路新颖，引用文献得当。总之，这项研究全面解析了大豆属的进化，创
新性强，逻辑严谨。评审人说。（来源：中国科学报 李晨 王静）

相关论文信息：https://doi.org/10.1038/s41477-022-01102-4
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