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　 　 摘要：我国是大豆消费大国，但主要依赖于进口，且进口依存度将持续增加。 与国外大豆主要生产国相比，我国大豆单产

还有很大差距，提高大豆单产是解决我国大豆危机的关键。 加快大豆分子设计育种创新体系建设，引领大豆育种实现跨越式

发展，是赶超国外大豆生产的重要途径。 ２０１７ 年我国科学家克隆了一批控制大豆生育期、高产、优质相关性状的重要基因，且
在大豆重要性状耦合遗传网络方面取得了重要进展。
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１　 我国大豆生产现状

１ １　 大豆在我国粮食结构中占有重要地位

大豆是世界重要的粮油兼用作物，同时也是人类

优质蛋白及畜牧业饲料蛋白的主要来源。 无论大豆

油还是作为饲料的豆粕，我国一直都是消费大国，居
世界第一位。 仅 ２０１６ 年，我国消费大豆油 １６００ 万 ｔ，
占全球消费总量的 ２９ ８２％；消费豆粕 ６７２６ 万 ｔ，占全

球消费总量的 ３０ ３％。
１ ２　 我国大豆供需矛盾日益突出

随着我国人口增长、人民生活水平提高和饮食

结构的变化，对大豆需求逐年增加，供求矛盾日益突

出。 １９９５ 年以前我国一直是大豆净出口国。 １９９５
年国家对大豆进出口政策进行了调整，加大进口，减
少出口，从而使得我国首次成为大豆净进口国，随后

呈逐年上升趋势。 ２０００ 年进口突破 １０００ 万 ｔ，２０１０
年突破 ５０００ 万 ｔ，２０１６ 年高达 ８３９１ 万 ｔ。 目前，我
国大豆对外依存度高达 ８７％以上，为世界最大的大

豆进口国 （中国海关总署数据）。
１ ３　 我国大豆生产水平低于国外

自 １９７８ 年以来，经过大豆育种学家的不懈努力，
我国大豆生产水平有了一定程度的提高，已经培育了
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１８００ 多个大豆新品种，在生产上品种更换了４ ～５ 次，
使大豆单产提高 １４０％。 但是，与国外大豆主要生产

国相比，我国大豆单产还有很大差距。 目前，美国、巴
西、阿根廷等大豆生产大国的大豆平均产量已经高于

３０００ ｋｇ ／ ｈｍ２（相当于２００ ｋｇ ／ ６６７ ｍ２），与之相比，我国

大豆平均单产长期以来在 １００ ～１２０ ｋｇ ／ ６６７ ｍ２ 徘徊。
其主要原因是我国大豆科研水平总体较低。 国外大

豆育种家和公司充分利用了现代育种技术，例如分子

辅助选择，大大提高了育种效率，针对性地改良了大

豆株型等重要性状，实现了窄行密植，从而增加了单

位面积的产量。 而我国基本还采用传统育种方式，在
育种效率和具体性状的精确改良上与国外相比还有

很大差距。

２　 我国大豆未来发展趋势

２ １　 未来相当长的一段时间内，我国大豆还将依赖

进口

我国人口还在持续增长，城镇化建设将进一步

推进，从而导致优良耕地的不断减少和膳食结构的

不断升级。 因而，我国对粮食的刚性需求还将持续

增加。 大豆单产现有增长水平不能与我国消费需求

的增长速度持平。 因此，如果我国大豆生产不能有

突破性进展，在未来相当长的一段时间内，我国的大

豆消费还将依赖进口，并且进口量还将继续增加。
２ ２　 提高产量还应是我国大豆研究重心

当前，我国大豆已“全面沦陷”，并且进口依存

度还将持续增加。 在此形势下，从长远发展考虑，想
要真正实现我国“大豆复兴”，高产还应是主攻的目

标。 这是因为只有将大豆生产掌握在自己手里才可

保障国家粮食安全。 未来，我国大豆刚性需求还将

持续增加。 据咨询公司 ＨｉｇｈＱｕｅｓｔ Ｐａｒｔｎｅｒｓ 预测，到
２０２０ 年左右，世界大豆产量需再增加 １ 亿 ｔ 才能满

足全球需求，而我国大豆消费量将占全球总产量的

三分之一。 大豆进口依存度的进一步提高将严重威

胁我国粮食安全。 因此，提高大豆产量才是保障我

国粮食安全的根本出路。

３　 我国大豆发展的对策

３ １　 加大种质资源的系统评价、挖掘利用、创制与

共享

我国虽然拥有世界上最为丰富的大豆种质资

源，但是在系统评价、挖掘利用及共享方面与国外还

有一定差距，这在一定程度上限制了我国大豆科研

生产的发展。 因此，我国应大力开展种质资源研究

与创新，开展我国特有原始资源的基因组、表型组分

析，构建大豆育种核心资源数据库，分析大豆优异亲

本形成的系谱特征及其遗传演变规律，深入解析大

豆的起源与进化路径，为大豆发展奠定基础材料。
３ ２　 加快分子设计育种创新体系建设，赶超国外大

豆生产

科学技术是第一生产力。 随着分子生物学、基
因组学、系统生物学、合成生物学等学科的发展和生

物技术的不断进步，多学科联合催生的分子设计育

种技术，是现代育种一次新的革新，使得我国和国外

处于一个相对接近的新起跑线。 因此，分子设计育

种创新体系建设为我国育种技术发展带来了新的机

遇。 抓住机遇，加快分子设计育种创新体系建设，将
引领动大豆育种实现跨越式发展，从而有机会赶超

国外大豆生产。

４　 ２０１７ 年我国大豆主要研究进展

４ １　 大豆生育期研究进展

大豆是光周期敏感的短日植物。 正常栽培条件

下，当高纬度地区大豆品种引种到低纬度区域时，其
成熟期将大大提早，从而使得生物量和产量大幅度

降低，这极大程度限制了低纬度地区的大豆种植。
２０ 世纪 ７０ 年代，科学家发现一类大豆具有较长的

童期 （ ＬＪ，ｌｏｎｇ ｊｕｖｅｎｉｌｅ），在短日照条件下开花推

迟。 该性状的成功应用，使得低纬度地区大豆的产

量有了很大突破，促使了低纬度地区（尤其是南美

地区）大豆栽培得以快速扩张。 ２０ 世纪 ９０ 年代，遗
传分析发现 Ｊ 是控制大豆 ＬＪ 性状的关键位点，然而

其编码基因和分子调控机制一直未明确。 中国科学

院东北地理与农业生态研究所孔凡江研究组和刘宝

辉研究组、中科院遗传与发育生物学研究所田志喜

研究组、中科院华南植物园侯兴亮研究组合作，克隆

了该基因，发现其编码拟南芥 ＥＡＲＬＹ ＦＬＯＷＥＲＩＮＧ
３（ＥＬＦ３）的同源蛋白。 群体遗传学分析发现，Ｊ 基

因在适应低纬度大豆品种中至少存在 ８ 种功能缺失

型等位变异。 通过功能互补实验和近等基因系表型

鉴定等方法发现在低纬度条件下（短日照），突变型

ｊ 比野生型 Ｊ 大豆产量提高 ３０％ ～ ５０％ 。 进一步研

究表明，在短日照条件下，Ｊ 基因的表达受到光敏色

素蛋白 Ｅ３ 和 Ｅ４ 的调控，进而 Ｊ 蛋白结合 Ｅ１ 启动

子的 ＬＵＸ 结合元件，抑制 Ｅ１ 基因的表达，从而解除

了 Ｅ１ 对 ＦＴ 的抑制，这样就形成了大豆特异的光周

期调控开花的 ＰＨＹＡ（Ｅ３Ｅ４）⁃Ｊ⁃Ｅ１⁃ＦＴ 遗传网络［１］。
该研究对提高大豆在低纬度地区的产量奠定了重要
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的理论基础。
中国农业科学院作物科学研究所遗传育种中心

韩天富团队以往研究发现，一些晚熟品种（如自贡

冬豆）在长日条件下不开花，经短日处理后转长日

条件时会发生开花逆转现象，推测长日条件下有开

花抑制物质的存在，但对开花抑制物质的分子性质

一直缺乏了解。 该团队通过结合转录组分析和实时

定量 ＰＣＲ 分析，发现并确证大豆 ＦＴ 开花基因家族

的一个成员 ＧｍＦＴ１ａ 与已知成员 ＧｍＦＴ２ａ ／ ＧｍＦＴ５ａ
的光周期表达特性完全相反，即 ＧｍＦＴ１ａ 的表达受

长日照的诱导，而 ＧｍＦＴ２ａ ／ ＧｍＦＴ５ａ 则受短日照的

诱导。 由此推测 ＧｍＦＴ１ａ 与已知成员 ＧｍＦＴ２ａ ／ Ｇｍ⁃
ＦＴ５ａ 在开花作用上功能存在分化。 转基因实验分

析表明，与ＧｍＦＴ２ａ ／ ＧｍＦＴ５ａ 具有开花促进功能明

显不同，ＧｍＦＴ１ａ具有开花抑制的功能，从而确证了

前述推测。 基于此项研究及前人结果，该团队提出

了大豆 ＦＴ 开花基因家族调控大豆生长发育的跷跷

板模型（Ｔｅｅｔｅｒ ｂｏａｒｄ ｍｏｄｅｌ）：光周期通过生育期主

基因 Ｅ１ 调控大豆 ＦＴ 开花基因家族不同成员的表

达水平，从而决定大豆的发育方向［２］。 ＧｍＦＴ１ａ基
因的发现有助于促进大豆向低纬短日地区的扩展，
为进一步阐明影响大豆生长发育方向的分子机制奠

定了基础。
４ ２　 大豆品质研究进展

大豆是重要的油料作物，种子油脂含量是大豆

最重要农艺性状之一。 在驯化过程中，受到人工选

择的作用，大豆种子中油脂含量不断提高。 虽然油

脂代谢的生化合成途径已经比较清晰，但其调控尚

不明确。 中国科学院遗传与发育生物学研究所张劲

松研究组和陈受宜研究组通过转录组分析，构建了

大豆子粒油分的基因共表达网络，从中鉴定出油脂

快速合成时期的种子偏好表达转录因子基因

ＧｍＺＦ３５１，其编码串联 ＣＣＣＨ 锌指蛋白。 功能分析

发现，ＧｍＺＦ３５１ 蛋白定位于细胞核并具有转录激活

活性，可直接激活油脂合成和贮存基因 ＢＣＣＰ２、
ＫＡＳＩＩＩ、ＴＡＧ１ 和 ＯＬＥＯ２ 的表达。 另外，研究还发现

ＧｍＺＦ３５１ 可结合 ＷＲＩ１ 的启动子，通过正调控 ＷＲＩ１
及其下游基因 Ｐｋｐα 和 Ｐｋｐβ１ 的表达，从而促进油脂

在种子中的积累。 功能分析发现，过表达 ＧｍＺＦ３５１
显著提高了转基因拟南芥和大豆种子油脂含量。 群

体遗传分析发现，ＧｍＺＦ３５１ 在驯化中受到人工选

择，ＧｍＺＦ３５１ 单倍体型来自于野生大豆 ＩＩＩ 型，与高

基因表达量、启动子活性和油脂含量相关联。 该研

究揭示了大豆中油脂积累调控的新机制，并为驯化

过程中油脂含量的增加提供了理论支持，对提高大

豆品质和价值具有重要意义［３］。
黄酮是具有多种功能的生物活性物质，在植物的

防御及共生系统中发挥重要作用。 异黄酮含量是大

豆的重要品质性状之一，是复杂的数量性状，目前对

大豆异黄酮生物合成的调控机制了解很少。 南京农

业大学国家大豆改良中心喻德跃教授课题组与河南

农业大学、中国科学院遗传与发育生物学研究所、九
江学院等单位协作，应用高通量大豆 ３５５ Ｋ ＳＮＰ 芯

片，通过全基因组关联分析，克隆了一个与大豆异黄酮

含量相关的 Ｒ２Ｒ３ 型 ＭＹＢ 转录因子基因（ＧｍＭＹＢ２９）。
结合组织表达分析、瞬时表达分析、遗传转化和候选基

因关联分析等研究，证明 ＧｍＭＹＢ２９ 对大豆异黄酮的生

物合成具有正向调控作用，从而为大豆异黄酮分子育

种提供新的基因信息［４］。
４ ３　 大豆产量相关性状

百粒重是大豆产量的重要构成因子。 前期研究

表明，大豆百粒重是复杂的数量性状，受多个遗传位

点调控。 ＳｏｙＢａｓｅ 数据库收录已经定位的百粒重 ＱＴＬ
位点达近百个（ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ ｓｏｙｂａｓｅ ｏｒｇ ／ ）。 然而，目
前有关大豆百粒重基因的克隆和种子形成的分子机

制研究还较少。 中国科学院遗传与发育生物学研究

所张劲松研究员和陈受宜研究员领导的研究团队与

黑龙江省农业科学院大豆研究所满为群研究员和耕

作栽培研究所来永才研究员等团队合作，通过全基因

组重测序，对野生大豆 ＺＹＤ７ 和栽培大豆 ＨＮ４４ 的

１９８ 份自交系材料和 ２ 个亲本进行了遗传分析，获得

了高质量的 ＳＮＰｓ。 进而通过 ＱＴＬ 分析，定位了调控

种子百粒重的 １４ 个 ＱＴＬ 位点，其中 １３ 个位点的优势

基因来源于栽培大豆 ＨＮ４４，１ 个位点的优势基因来

源于野生大豆 ＺＹＤ７。 对来源于野生大豆 ＺＹＤ７ 的百

粒重遗传位点进一步分析发现，该定位区间内有 ２２
个蛋白编码基因，其中仅 Ｇｌｙｍａ１７ｇ３３６９０ （ＰＰ２Ｃ）和
Ｇｌｙｍａ１７ｇ３３７９０ （ＥＡＬ） 在 ＨＮ４４ 和 ＺＹＤ７ 中的核苷酸

变异改变了氨基酸序列。 对来源于 ＺＹＤ７ 的 ＰＰ２Ｃ⁃１
和 ＥＡＬ⁃１ 基因与来源于ＨＮ４４ 的 ＰＰ２Ｃ⁃２ 和 ＥＡＬ⁃２ 分

别转基因分析表明，仅来源于 ＺＹＤ７ 的 ＰＰ２Ｃ⁃１ 基因

显著增加了转基因拟南芥种子的重量，而另外 ３ 种基

因则不能。 功能分析发现，ＰＰ２Ｃ⁃１ 与 ＰＰ２Ｃ⁃２ 存在

功能差异，ＰＰ２Ｃ⁃１ 能与油菜素内酯 ＢＲ 信号通路的

转录因子（ＧｍＢＺＲ１ 等）相互作用，通过去磷酸化激活

这些转录因子，促进下游控制种子大小的基因表达以

提高粒重。 而 ＰＰ２Ｃ⁃２ 则没有上述功能。 群体遗传

分析发现，近 ４０％ 的栽培大豆不含有 ＰＰ２Ｃ⁃１ 基因

６６４
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型，该基因型导入到不含该位点的大豆品种中有望进

一步提高现有大豆品种产量，这对于大豆高产育种具

有重要意义［５］。
大豆叶柄夹角影响冠层结构、光合作用效率，并

最终影响产量，是大豆重要农艺性状之一，但调控叶

柄夹角的调控机制尚不明确。 中国科学院东北地理

与农业生态研究所大豆分子设计育种重点实验室研

究人员与中国农科院和“大豆分子设计育种”创新

国际团队的国外专家一起，通过分析大豆叶柄夹角

增大的 ｇｍｉｌｐａ１ 突变体，鉴定并分离了控制大豆叶

柄夹角的 ＧｍＩＬＰＡ１ 基因，发现该基因编码 ＡＰＣ８⁃
ｌｉｋｅ 蛋白。 功能分析发现该蛋白与 ＧｍＡＰＣ１３ａ 互

作，形成复合体行使功能。 研究还发现，ＧｍＩＬＰＡ１
基因主要在叶原基基部细胞表达，可能是通过促进

细胞增殖及分化以控制叶枕形态［６］。
４ ４　 大豆重要性状耦合遗传网络研究进展

不同复杂性状间的耦合是分子设计育种的关键

科学问题。 产量、品质等性状大都是多基因控制的复

杂性状，由于受到一因多效和遗传连锁累赘的影响，
某些性状在不同材料和育种后代中协同变化，呈现耦

合性相关。 解析复杂性状间耦合的遗传调控网络，明
确关键调控单元，对分子设计育种具有重要意义。

大豆原产中国，是人类和动物油脂和蛋白质

的主要来源。 高效分子设计育种新体系的研究对

于高产优质大豆新品种的培育具有重要意义。 中

国科学院遗传与发育生物学研究所田志喜研究员

联合王国栋研究员、朱保葛研究员、华盛顿州立大

学张志武研究员等多家研究团队深入解析了大豆

８４ 个农艺性状间的遗传调控网络，为大豆的分子

设计育种提供重要的理论基础。 该研究团队对

８０９ 份大豆栽培材料的 ８４ 个产量和品质性状进行

了连续多年多点的观测，发现不同性状间呈现不

同程度的相关性。 通过重测序技术对该群体的群

体遗传变异进行了分析，进而利用全基因组关联

对 ８４ 个性状的调控位点进行了系统的全基因组

扫描，鉴定出 ２４５ 个显著性关联位点，并发现其中

９５ 个关联位点和其他位点存在上位性效应。 这些

关联位点很好地解析了单个性状的遗传调控。 同

时，这些关联位点揭示了不同性状间相互耦合的

遗传基础。 根据连锁不平衡分析，发现 １１５ 个关

联位点可相互连锁，形成复杂的多性状多位点调

控网络。 将所观测的 ５１ 个性状联系起来，很好地

解释了不同性状间的耦合关系。 在该调控网络

中，２３ 个关联位点起到了重要节点作用，对不同性

状的形成起到关键调控作用［７］ 。 该研究为大豆的

分子设计育种提供了重要的理论基础，对于提高

大豆的品质和产量具有非常重要的意义。

参考文献
［１］ 　 Ｌｕ Ｓ Ｊ，Ｚｈａｏ Ｘ Ｈ，Ｈｕ Ｙ Ｌ，ｅｔ ａｌ． Ｎａｔｕｒａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｔ ｔｈｅ ｓｏｙｂｅａｎ

Ｊ ｌｏｃｕｓ ｉｍｐｒｏｖｅｓ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ｔｏ ｔｈｅ ｔｒｏｐｉｃｓ ａｎｄ ｅｎｈａｎｃｅｓ ｙｉｅｌｄ
［Ｊ］ ． Ｎａｔ Ｇｅｎｅｔ，２０１７，４９ （５）：７７３⁃７７９

［２］ 　 Ｌｉｕ Ｗ，Ｊｉａｎｇ Ｂ，Ｍａ Ｌ，ｅｔ ａｌ． Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｆｌｏｗｅｒ⁃
ｉｎｇ Ｌｏｃｕｓ Ｔ ｈｏｍｏｌｏｇｓ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ：ＧｍＦＴ１ａ ａｎｄ ＧｍＦＴ２ａ ／ ５ａ ｈａｖｅ
ｏｐｐｏｓｉｔｅ ｒｏｌｅｓ ｉｎ ｃｏｎｔｒｏｌｌｉｎｇ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ａｎｄ ｍａｔｕｒａｔｉｏｎ ［ Ｊ］ ． Ｎｅｗ
Ｐｈｙｔｏｌ，２０１８，２１７ （３）：１３３５⁃１３４５

［３］ 　 Ｌｉ Ｑ Ｔ，Ｌｕ Ｘ，Ｓｏｎｇ Ｑ Ｘ，ｅｔ ａｌ． Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ａ Ｚｉｎｃ⁃Ｆｉｎｇｅｒ ｐｒｏｔｅｉｎ
ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｓ ｔｏ ｓｅｅｄ ｏｉｌ ｉｎｃｒｅａｓｅ ｄｕｒｉｎｇ ｓｏｙｂｅａｎ ｄｏｍｅｓｔｉｃａｔｉｏｎ
［Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌ，２０１７，１７３ （４） ：２２０８⁃２２２４

［４］ 　 Ｃｈｕ Ｓ Ｓ，Ｗａｎｇ Ｊ，Ｚｈｕ Ｙ，ｅｔ ａｌ． Ａｎ Ｒ２Ｒ３⁃ｔｙｐｅ ＭＹＢ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｉｏｎ
ｆａｃｔｏｒ， ＧｍＭＹＢ２９， ｒｅｇｕｌａｔｅｓ ｉｓｏｆｌａｖｏｎｅ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ
［Ｊ］ ． ＰＬｏＳ Ｇｅｎｅｔ，２０１７，１３ （５）：ｅ１００６７７０

［５］ 　 Ｌｕ Ｘ，Ｘｉｏｎｇ Ｑ，Ｃｈｅｎｇ Ｔ，ｅｔ ａｌ． Ａ ＰＰ２Ｃ⁃１ ａｌｌｅｌｅ ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ａ
ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｕｓ ｅｎｈａｎｃｅｓ ｓｏｙｂｅａｎ １００⁃ｓｅｅｄ ｗｅｉｇｈｔ ［ Ｊ］ ．
Ｍｏｌ Ｐｌａｎｔ，２０１７，１０ （５）：６７０⁃６８４

［６］ 　 Ｇａｏ Ｊ，Ｙａｎｇ Ｓ，Ｃｈｅｎｇ Ｗ，ｅｔ ａｌ． ＧｍＩＬＰＡ１，ｅｎｃｏｄｉｎｇ ａｎ ＡＰＣ８⁃ｌｉｋｅ
ｐｒｏｔｅｉｎ，ｃｏｎｔｒｏｌｓ ｌｅａｆ ｐｅｔｉｏｌｅ ａｎｇｌｅ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ ［Ｊ］ ． Ｐｌａｎｔ Ｐｈｙｓｉｏｌ，
２０１７，１７４ （２）：１１６７⁃１１７６

［７］ 　 Ｆａｎｇ Ｃ，Ｍａ Ｙ Ｍ，Ｗｕ Ｓ Ｗ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ⁃ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｉｅｓ
ｄｉｓｓｅｃｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｎｅｔｗｏｒｋｓ ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ａｇｒｏｎｏｍｉｃａｌ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ ｓｏｙ⁃
ｂｅａｎ ［Ｊ］ ． Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｉｏｌ，２０１７，１８：１６１

７６４


