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683份核心种质绘制普通菜豆高精度图谱。

基于683份普通菜豆种质资源重测序而获得的单倍型图谱。武晶供图
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几种普通菜豆种质资源。李晨摄
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普通菜豆。武晶供图

普通菜豆是全球种植范围最广、栽培面积最大、食用人群最多的食用豆类。12月23日，《自然—
遗传学》以长文形式发表了683份普通菜豆资源全基因组重测序结果分析，以及普通菜豆最大规
模的主要农艺性状表型鉴定结果。该项工作由中国农业科学院作物科学研究所（以下简称作科所
）特色农作物优异种质资源发掘与创新利用团队联合国内外6家科研单位共同完成。

论文通讯作者、作科所研究员王述民告诉《中国科学报》：我们团队利用现代测序技术系统阐释
了普通菜豆种质资源的遗传多样性，构建了规模最大、表型数据最完整、基因信息量最多的表型
和基因型变异数据库，为培育高产与抗病的普通菜豆提供了宝贵的遗传资源。然后，我们通过全
基因组关联分析鉴定到一系列可靠的关联位点/基因，为普通菜豆的分子育种提供了大量关键性
状的准确标记选择依据，加速普通菜豆分子育种进程。

可以当粮食的豆科作物

根据联合国粮农组织统计，普通菜豆全世界年种植面积约为3.65千万公顷，总产约3.14千万吨，
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约占食用豆类总产量的50%，仅次于豆科作物大豆。

论文第一作者、作科所副研究员武晶介绍，普通菜豆是豆科作物，具有高蛋白、中淀粉、低脂肪
、营养元素丰富等特点，是人类十分重要的植物蛋白质来源。

普通菜豆每100克籽粒蛋白质含量为20~30克，是小麦含量的2倍，玉米含量的4倍；脂肪含量却很
低，是大豆的含量的1/20，玉米含量的1/5，是小麦含量的一半，人体易于吸收，可大量食用，且
可当主食；淀粉含量中等，略低于小麦、玉米等。同时，普通菜豆富含丰富的矿物元素，每100
克含钾1406毫克，是小麦含量的3.5倍、玉米含量的4.5倍；叶酸394毫克，是小麦含量的9倍，玉米
含量的16倍。

论文共同通讯作者、美国田纳西州立大学教授Matthew Blair介绍，普通菜豆是发达国家和地区调
节膳食结构的重要食品，在欧美等众多国家普遍食用，同时也能为解决贫困地区营养匮乏和人类
生存繁衍发挥巨大作用。

在我国，根据食用器官的不同，把普通菜豆划分为两大类。论文共同第一作者、作科所副研究员
王兰芬介绍，以食用籽粒为主的称之芸豆或干菜豆，以食用嫩荚为主的称之荚用菜豆或四季豆。
而他们这项工作的研究对象主要是以食用籽粒作粮食用途的普通菜豆。

籽粒用普通菜豆在我国主要分布于黑龙江西北部、云南大部、贵州大部、四川凉山、陕西北部、
山西北部、新疆北部、内蒙古凉城等地区。据联合国粮农组织统计，我国年播种面积约80.7万公
顷，年平均产量为133万吨，居世界第五，是世界普通菜豆主要出口国之一。普通菜豆也是我国
主要的出口创汇商品之一。

本底不清限制普通菜豆育种

我们这个团队长期从事普通菜豆种质资源的收集、引进、鉴定等工作，已收集保存有6500余份种
质资源。王述民介绍，这些资源来源于安第斯基因库和中美基因库，包括野生种、地方种和现代
育成品种。由于我国对普通菜豆种质资源的遗传研究起步较晚，对现有种质资源研究不足，鉴定
不够，导致这些宝贵资源的遗传本底不清、难以被育种家有效利用，在一定程度上限制了我国普
通菜豆的育种和产业发展。

武晶在接受《中国科学报》采访时说，随着植物基因组学的快速发展，普通菜豆两个基因库的代
表性材料也于2014和2016年先后完成全基因组序列的测定，这为利用基因组学了解我国普通菜豆
种质资源的遗传基础提供了新的契机。

在这种背景下，项目组从2012年开始在现存种质资源中依据已有数据进行筛选，构建核心种质，
开展表型和基因型鉴定，拟在全基因组层面对我国库存种质资源的遗传背景进行深度剖析，以提
升种质资源利用效率，促进普通菜豆产业提质增效提供科技支撑。

四地三年683份资源精准表型鉴定

我们拥有很多种质资源，但怎么样深入研究这些资源？能不能为育种家提供一些有用的科研基础
？这是王述民团队多年来思考的问题。

目前，我国种质库保存有6500余份普通菜豆种质资源。如何从中选取能够代表群体多样性的资源
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开展深入研究？

首先，通过对资源的地理来源、已有表型等数据的分析，他们精挑细选了1000份种质资源，分别
在黑龙江省哈尔滨市、河南省南阳市、贵州省毕节市和海南省三亚市试种。武晶说，这四个地方
北至北纬45度，南至北纬18度，光周期时间长短差异明显。有些南美品种的菜豆无法适应东北的
气候，不能开花、结果。

随后，他们再依据各地80%的资源能够获得表型数据的标准，遴选出683份普通菜豆种质资源，
以此构建核心种质。2014年~2016年，连续三年，分别在上述四个地点开展基本农艺性状、产量
性状、病虫害、籽粒特性等20余个表型的精准鉴定。

王述民说，这个核心种质代表了75%的现有普通菜豆种质资源的遗传多样性，包括地方种529个
、现代育成种154个，来源于我国20个省、市、自治区，以及阿根廷、巴西、厄瓜多尔、墨西哥
等18个国家。

重测序鉴定大量基因位点

在获取连续三年不同光热条件下的683份核心种质的表型精准鉴定数据的同时，王述民还带领团
队进行大规模的针对普通菜豆个体的基因组重测序工作。

单核苷酸多态性（SNP）反映的是DNA水平上的碱基变化，这些变化决定着物种个体的差异。论
文共同第一作者、作科所研究员付俊杰解释到，利用第二代高通量基因组测序技术，他们对包含
683份种质资源的核心种质进行了全基因组重测序，分析了普通菜豆种质资源的基因组变异，构
建了首张包含480万个单核苷酸多态性的高密度、精确的单倍型图谱。

可以说普通菜豆的大部分基因型变异都包含在这个基因图谱里了。付俊杰说。

值得注意的是，由于这些普通菜豆个体来源于不同纬度的种植环境，而且历经三年试验，所以他
们还获得了目前为止普通菜豆最大规模的表型数据，为育种家提供了丰富的种质资源表型数据信
息，提升了种质资源的利用效率。

基于此，他们发现了一些重要结论。例如，通过比较分析地方种和现代育成种的多样性，他们共
鉴定出171个人工改良选择区域。候选基因包括转录因子和抗病蛋白等，其中已有基因被验证是
与籽粒特性相关的基因，暗示了在人工改良过程中，籽粒性状相关基因受到选择。

这也正是不同国家、地区的民众对不同籽粒的喜好与需求不同所导致，揭示了人类在普通菜豆籽
粒大小形成进化中的重要作用。武晶说，全基因组关联分析发现，与籽粒性状和生育期等性状相
关的位点，恰好位于人工改良驯化的区间之内，成功揭示了人工选择对基因组的影响。

此外，通过全基因组关联分析，他们共鉴定到505个涉及开花期、生长习性、籽粒特性、病虫害
等性状的位点，特别是籽粒性状、开花期等性状在较大环境差异下遗传稳定性好。而1号染色体
末端是一个多性状基因富集区域。农艺性状的全基因组关联分析为进一步开展高产、抗逆育种提
供了大量的基因位点信息。王述民说。（来源：中国科学报 李晨）

相关论文信息：https://doi.org/10.1038/s41588-019-0546-0
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