
 

新研究解析调控大豆粒重遗传位点和驯化基因
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新研究解析调控大豆粒重遗传位点和驯化基因。 近日，广东省科学院南繁种业研究所教授王振
宇团队联合南京农业大学国家大豆改良中心教授赵团结团队，研究解析调控大豆粒重遗传位点和
驯化基因。相关成果发表于《理论与应用遗传学》。

俗语说：宁可食无肉，不可食无豆。大豆是优质的植物蛋白资源，也是健康的食用植物油源。我
国是大豆的原产地，种植和消费历史悠久。然而，我国大豆需求长期依赖进口满足。2020-2023
年，我国年均大豆进口量超9000万吨，对外依存度超80%，卡脖子问题十分突出。

论文第一作者、广东省科学院南繁种业研究所博士李阳表示，大豆百粒重是影响大豆产量的重要
农艺性状，野生大豆百粒重只有5克左右，但人类选择和培育的栽培豆百粒重可达20克。解析大
豆百粒重分子遗传基础、发掘主效遗传位点和关键候选基因，对大豆高产优质育种和改良具有重
要意义。

该研究通过对两个大豆群体开展百粒重性状调查，结合群体测序发掘的SNP数据，利用全基因组
关联分析（GWAS）等方法，发掘调控大豆百粒重的遗传位点（QTL）和目标基因。在第一个群
体中共发掘6个QTL与大豆百粒重显著关联。其中4号染色体上的大豆百粒重主效QTL同时被上述
两个群体同时定位到，暗示其稳定性和可靠性。

为进一步发掘此QTL中目标候选基因，结合其候选区域连锁不平衡分析，基因功能分析以及表达
模式分析，筛选出细胞色素P450（Cytochrome
P450）基因GmCYP82C4为最终候选基因，且其启动子中的序列变异与大豆百粒重显著关联。

因此，基于GmCYP82C4内部的序列变异，在第二个群体中（包含野生豆、地方品种、育成品种
共345份材料）进行了单倍型分析。研究发现，共有8种GmCYP82C4单倍型（Hap1-8）被发现，
其中优异单倍型Hap2（平均百粒重18.27）在地方品种（92.4%）和栽培品种（74.1%）中的占比
远远高于其在野生豆中的占比（33.3%），表明GmCYP82C4基因在大豆驯化改良过程中可能也被
选择了。进一步基于基因组数据对GmCYP82C4及上下游区间进行遗传多样性与分子进化分析，
再次证明GmCYP82C4在大豆驯化改良过程被强烈选择。

该研究发掘的调控大豆百粒重的QTL和驯化基因GmCYP82C4，可为大豆高产育种提供遗传资源
和基因资源。（来源：中国科学报 朱汉斌）

相关论文信息：https://doi.org/10.1007/s00122-024-04571-7
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