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高纬度地区大豆蛋白含量及氨基酸组
分表型鉴定与聚类分析

邱红梅，杨春明，高淑芹，侯云龙，马晓萍，孙星邈，郑宇宏，王跃强，王曙明
（吉林省农业科学院大豆研究所 ／ 大豆国家工程研究中心，长春 １３００３３）

　 　 摘要：对国内外高纬度地区的 ２４０ 份大豆种质资源的蛋白及 １６ 个氨基酸组分进行测定，通过遗传多样性、因子和聚类分

析，进行了表型鉴定及基因型分类。 结果表明，供试大豆种质蛋白及氨基酸组分变异较丰富，遗传多样性程度较高。 根据因

子分析，将筛选到的 ３ 个公因子进行聚类分析，可将供试种质资源分为 ７ 类。 蛋白含量从高到低的顺序为类群Ⅶ ＞ 类群Ⅵ ＞
类群Ⅴ ＞ 类群Ⅱ ＞ 类群Ⅰ ＞ 类群Ⅲ ＞ 类群Ⅳ。 １２ 个氨基酸组分的变化趋势与蛋白一致。 类群Ⅶ和类群Ⅵ为高蛋白遗传群

体，可作为高蛋白基因聚合育种的亲本材料。 通过前期分析，筛选到 ２４ 份高蛋氨酸资源，包括有公野 ０４Ｌ⁃１４１、龙品 ０３⁃３１１、
Ｐｒｏｔｏ、和龙油太、猫眼豆、茶色豆、紫花 ２ 号、东农 ４８ 等，可为高蛋氨酸种质创新提供材料基础。
　 　 关键词：大豆；蛋白；氨基酸组分；遗传多样性；聚类分析
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　 　 大豆（Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ（Ｌ． ）Ｍｅｒｒ． ）起源于我国，是
古老的作物之一，至少有 ３０００ 多年的栽培历史［１］。

大豆蛋白具有很高的营养价值，是重要的植物蛋白

来源。 其子粒中的蛋白含量一般为 ４０％ ，约是谷
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类蛋白的 ３ 倍、肉类蛋白的 ２ 倍［２］ 。 野生大豆的

蛋白含量通常高于栽培大豆，Ｙ． Ｓ． Ｄｏｎｇ 等［３］ 测定

了 ６１７２ 份野生大豆的蛋白含量，均值为 ４５． ２０％ 。
大豆蛋白的氨基酸组成较均衡，含有人体所需的 ８
种必要氨基酸，但蛋氨酸含量较少，未达到联合国

粮农组织的营养标准［４］ 。 国内外在大豆蛋白、氨
基酸组分的生理生态及遗传等方面均有研究，取
得了较深入进展。 研究表明，大豆种质资源蛋白

含量存在广泛的遗传变异。 王文真等［５］ 对 ２１０５０
份栽培大豆的蛋白含量进行测定，含量均值为

４４． ３１％ ，变幅为 ２９． ３０％ ～ ５２． ９％ ，变异系数为

６． ０６％ 。 李为喜等［６］ 对中国三大生态区 ４５４ 份大

豆种质的蛋白含量进行了分析，结果表明北方、黄
淮海、南方种质的蛋白含量呈现自北向南递增的

趋势。 东北 ２３４２ 份大豆品种资源蛋白含量均值

为 ４２． ０７％ ，黄淮 ４９２３ 份夏大豆种质蛋白含量均

值为 ４３． ５８％ ，二者均值比较表明东北种质蛋白含

量总体较黄淮低［７⁃８］ 。
不同生态区种质蛋白含量虽有所差异，但氨

基酸组成基本相同，含量居前几位的一般是谷氨

酸、天冬氨酸、亮氨酸、精氨酸、赖氨酸，含量最少

的是含硫氨基酸［９］ 。 不同进化类型的大豆均以谷

氨酸含量最高，天冬氨酸次之，蛋氨酸含量最

低［１０⁃１１］ 。 徐豹等［１２］ 指出栽培大豆的天冬氨酸和

苯丙氨酸略高于野生大豆，组氨酸和精氨酸略低

于野生大豆。 陈绍江等［１３］探讨了氨基酸组成的遗

传原因，２０ 个栽培大豆品种的氨基酸含量与其相

应密码子数目呈极显著正相关，对应于蛋氨酸的

密码子最少，因而一般其在蛋白质中含量也最低。
张明等［１４］对中国 ２４ 个省、市、自治区的 １００４ 份大

豆含硫氨基酸组分进行了分析，结果表明种质间

含硫 氨 基 酸 组 分 变 异 较 大， 蛋 氨 酸 的 变 幅 为

０． ９３ ～ １． ６５ ｇ ／ １６ｇＮ，变异系数为 ９． ３０％ 。 野生大

豆蛋氨酸含量虽然也较低，但变异系数更大，徐豹

等［１５］从野生大豆中筛选出 ５ 份高含硫氨基酸种

质。 通过上述研究初步了解了种质资源的蛋白及

氨基酸含量分布，但关于种质类型划分及品质育

种亲本选配的研究较少。 宁海龙等［１６］ 对 ６２ 份黑

龙江大豆种质的蛋白质组分进行分析，通过聚类

分析划分出种质的主要品质类型。 然而，该研究

只涉及到少部分种质，代表性不强。 本研究对 ２４０
份高纬度地区大豆种质的蛋白及氨基酸组分进行

了系统分析，旨在发掘优异基因型，为基因聚合育

种和优质种质创制奠定基础。

１　 材料与方法

１． １　 材料

供试材料 ２４０ 份大豆资源，由国家农作物种质

资源平台中国农业科学院作物科学研究所大豆基因

资源与利用课题组提供（表 １）。 包括国外高纬度地

区 １１８ 份；国内黑龙江 ６５ 份、吉林 ３５ 份、辽宁 ９ 份、
内蒙古 ７ 份、新疆 ４ 份、甘肃 １ 份、宁夏 １ 份，国内种

质包含有 ３１ 份东北大豆微核心种质。
１． ２　 田间试验及品质性状测定

试验于 ２０１２—２０１３ 年在吉林省农业科学院公

主岭试验基地进行。 试验地肥力中等，土地平整。
采取随机区组种植，４ 行区，行长 ４ ｍ，行距 ０． ６ ｍ，
株距 ０． １ ｍ，３ 次重复，常规管理。 根据生育天数，试
验材料可分为 ３ 个熟期组，生育期变幅在 １００ ～
１３０ ｄ，在公主岭均可正常成熟。

采用凯氏定氮法［１７］ 混合样单次测定子粒蛋白

的含量。 利用 Ａｇｉｌｅｎｔ １１００ 高效液相色谱仪参照氨

基酸测定方法（ＧＢ ／ Ｔ １８２４６—２０００） ［１８］，测定蛋氨

酸、天冬氨酸、苏氨酸、丝氨酸、谷氨酸、甘氨酸、丙氨

酸、缬氨酸、异亮氨酸、亮氨酸、酪氨酸、苯丙氨酸、组
氨酸、赖氨酸、精氨酸、脯氨酸的含量。
１． ３　 统计分析

统计分析的性状包括蛋白、蛋氨酸、天冬氨酸、
苏氨酸、丝氨酸、谷氨酸、甘氨酸、丙氨酸、缬氨酸、异
亮氨酸、亮氨酸、酪氨酸、苯丙氨酸、组氨酸、赖氨酸、
精氨酸、脯氨酸含量 １７ 个品质性状，性状编号为

Ｘ１ ～ Ｘ１７。
用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 软件分析处理各个性状的多样性

指数。 参照胡建斌等［１９］方法，数量性状根据平均值

（Ｘ）和标准差（δ）分为 １０ 级，１ 级 ＜ Ｘ － ２δ，１０ 级≥
Ｘ ＋ ２δ，中间每级相差 ０． ５δ。 各性状遗传多样性用

Ｓｈａｎｎｏｎ′ｓ 信息指数（Ｈ′）进行评价，Ｈ′ ＝ － ΣＰ ｉ ｌｎＰ ｉ，
Ｐ ｉ表示第 ｉ 种变异出现频率，用所有相应的各个性

状 Ｈ ＇的平均值表示一组或所有种质的遗传多样性

程度。
利用 ＤＰＳ ｖ７． ０５ 软件分析蛋白与 １６ 种氨基酸

含量均值、标准差、变异系数；并进行因子分析和数

据标准化转换的欧氏距离法［２０］聚类分析。

２　 结果与分析

２． １　 品质性状的表现及多样性分析

２４０ 份高纬度地区大豆种质的蛋白及 １６ 个氨

基酸含量存在较丰富的遗传变异（表 ２）。 其中，变

３０２１
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表 １　 供试大豆种质及来源

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ２４０ ｓｏｙｂｅａｎ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｏｒｉｇｉｎｓ

来源

Ｏｒｉｇｉｎ
数量

Ｎｏ．
种质名称（编号）

Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｎａｍｅ（Ｃｏｄｅ）

国外 １１８ 　 Ｍａｇｎｏｌｉｄ（２０８）、９４⁃１２⁃９（２２３）、９４⁃１５（２２６）、９７４８⁃９７５０（１８７）、Ｂｅｅｓｏｎ（１８８）、Ｂｏｉｇｅｄｕｌｏｔｅｔ ｇｅｒｏｎｎｅ（７６）、Ｃｅｎ⁃
ｔｕｒｙ（２０９）、ＣＮ ２１０（１１５）、Ｄａｗｓｏｎ（７９）、Ｈａｃｋ（２１５）、Ｈａｒｋ（２１８）、Ｈａｒｏｓｏｙ（２１０）、Ｈｉｔａｔｓａ（４６）、Ｈｏｄｇｓｏｎ（１３８）、
Ｈｏｄｇｓｏｎ⁃１（１３９）、Ｈｏｄｇｓｏｎ ７８ （１１３）、Ｈｏｙｔ（１６０）、ＩＬ１ （２１１）、Ｋａｔｏ（１１４）、Ｌ５９⁃７３１ （８６）、Ｌ６１⁃１０６９ （１８１）、Ｌ６１⁃
４０９４（１４４）、Ｌ６１⁃５０４７ （１４５）、Ｌ６２⁃１７ （１８９）、Ｌ６２⁃３６４ （１１６）、Ｌ６２⁃５５８ （２１２）、Ｌ６２⁃８０１ （２２１）、Ｌ６２⁃９０４ （１９０）、
Ｌ６３⁃１０９７ （１５１）、Ｌ６３⁃１２１２ （１８２）、Ｌ６３⁃１３９７ （１１７）、Ｌ６３⁃１６１２ （１６１）、Ｌ６４⁃１０６１ （１６２）、Ｌ６４⁃１０６７ （１６３）、Ｌ６４⁃
２１３９（２１３）、Ｌ６４⁃２４８９（２１９）、Ｌ６５⁃１０５８（１５５）、Ｌ６５⁃１２７４ （８８）、Ｌ６５⁃２３７ （２０３）、Ｌ６５⁃３４ （１９１）、Ｌ６５⁃５４０ （１９２）、
Ｌ６５⁃６０（２０４）、Ｌ６５⁃７５６（１４８）、Ｌ６６⁃７０４（８７）、Ｌ６６⁃７０７（１８３）、Ｌ６６⁃７３１（１５８）、Ｌ６７⁃１２５０（１４７）、Ｌ６７⁃１６６（１５２）、
Ｌ６７⁃１６８７（１６８）、 Ｌ６７⁃２２５ （１５６ ）、 Ｌ６７⁃２２６ （１８４ ）、 Ｌ６７⁃２３４ （１８５ ）、 Ｌ６７⁃３０９０ （ １５３ ）、 Ｌ６７⁃３３８８ （ １８６ ）、 Ｌ６７⁃３８
（１６９）、Ｌ６７⁃９７１（２１６）、Ｌ６８⁃５６０（１５９）、Ｌ６８⁃７５８（１４６）、Ｌ６９⁃４２６５（２２０）、Ｌ６９⁃４２６６（８９）、Ｌ６９⁃４３１８（１５４）、Ｌ６９⁃
４４２８（１７３）、 Ｌ６９⁃６０９５ （ １９３ ）、 Ｌ７０⁃４１１２ （ １７４ ）、 Ｌ７０⁃４１３６ （ １９４ ）、 Ｌ７１⁃４６ （ ２２２ ）、 Ｌ７２⁃１１３８ （ １７５ ）、 Ｌ７２⁃１１４０
（１５７）、Ｌ７２⁃１１９８ （１７６）、Ｌ７２⁃１２４１ （１１８）、Ｌ７２Ｄ⁃４０４５ （１７７）、Ｌ７３⁃１０５ （１４９）、Ｌ７３⁃１５４３ （１５０）、Ｌ７３⁃７９ （２０５）、
Ｌ８１⁃４０７５（２０６）、Ｌ８３⁃４３８７（２２８）、Ｌ８４⁃３３７（１９５）、Ｌ８５⁃１４４ （１９６）、Ｌ９０⁃４７１１ （１９７）、ＬＳ２０１（１４１）、Ｍａｐｌｅ Ａｍｂｅｒ
（７８）、Ｍａｐｌｅ Ａｒｒｏｗ（４８）、Ｍａｐｌｅ Ｐｒｅｓｔｏ（８４）、Ｍａｐｌｅ Ｒｉｄｇｅ（８２）、Ｎ０２（７４）、Ｎ０９（１０９）、Ｎ１３（２９）、Ｎ２０（３０）、Ｎ２１
（３１）、Ｎ２２（３２）、Ｎ２３（３３）、Ｎ２９（３４）、Ｎ３１（３５）、Ｎ３２（３６）、Ｎ３５（３７）、Ｎ３６（３８）、Ｎ３８（３９）、Ｎ４９（４０）、Ｎ５４（４１）、
Ｎ５７（４２）、Ｎ５９（４３）、Ｎ６２（４４）、Ｎ６６（４５）、Ｎａｔｔａｗａ（４７）、Ｎａｔｔｏｓａｎ（８３）、Ｎｏｖａ（１７８）、Ｐｒｏｔｏ（１３７）、ＳＳ２０１ （１６４）、
ＳＳ２０２（１４２）、Ｔ２９５Ｈ（１６５）、Ｖｉｎｔｏｎ（１４０）、Ｖｉｎｔｏｎ ８１（１６６）、Ｗｅｂｅｒ（８１）、Ｗｉｌｋｉｎ（８５）、杜纳吉卡（１３６）、赫尔松 ２
号（１２２）、多马卡·托利萨（７７）、艾卡 １６６（１１２）

黑龙江 ６５ 　 北丰 １１（１２）、北丰 １４（１８）、北丰 ９ 号（１７）、东大 ２ 号（２８）、东农 ０１⁃１２３４（１０７）、东农 ４７（６４）、东农 ４２（７５）、东
农 ４６（１０１）、东农 ４４（１１）、东农 ４８（１３３）、嘟噜豆（２１７）、方正秣食豆（５１）、丰收 ６ 号（５８）、合丰 ５２（１０５）、合交０２⁃
１６６７（７２）、合丰 ２４（１）、合丰 ２５（２）、合丰 ２９（１３０）、合丰 ３０（２０）、合丰 ３５（９７）、合丰 ３７（２７）、合丰 ３９（１４）、黑河

１１（６８）、黑河 １３（１９）、黑河 １４（２６）、黑河 １７（７）、黑河 １８（１６）、黑河 １９（１３）、黑河 １ 号（６９）、黑河 ２５（２４）、黑河 ２７
（８）、黑河 ２９（２２）、黑河 ３１（２３）、黑河 ３５（２１）、黑河 ４ 号（６）、黑河小黄豆（４）、黑河 ４４（７３）、黑龙江 ４１（１６７）、黑
农 ２ 号（１２６）、黑农 ９ 号（１２７）、黑农 ３５（９８）、黑农 ３７（１０２）、黑农 ４４（６５）、黑农 ４８（８０）、红丰 １１（１０３）、抗线 ２ 号

（１２９）、克北 １ 号（９０）、龙品 ０３⁃３１１ （１３４）、龙泉大豆（３）、牡丰 １ 号（６０）、嫩丰 １１ （５９）、嫩丰 １５ （１３１）、青豆

（１２０）、庆安黑豆（５０）、绥农 ２７（１０４）、绥 ０２⁃３３９（１０６）、绥农 １０ 号（１５）、绥农 １４（９）、绥农 １５（６６）、绥农 １ 号（５）、
绥农 ８ 号（６７）、压破车（１２５）、元宝金（４９）、紫花 ２ 号（１２４）、紫花 ４ 号（９１）

吉林 ３５ 　 薄地高（１９８）、铁荚子（９４）、茶色豆（１２３）、丰地黄（５３）、凤交 ６６⁃２２ （２２９）、公野 ０３⁃５５７０ （１２８）、公野 ０３⁃
７２３９（１７９）、公野 ０４Ｌ⁃１４１（９９）、公野 ０４⁃Ｌ１５（１００）、公野 ５０５６（１３５）、怀德白花大粒（１７１）、黄脐（２３０）、吉林

２０（１１１）、吉育 ３５（１７２）、吉育 ３９（６２）、吉林茶里花（５７）、吉育 ５７（９６）、吉育 ６６（１９９）、吉育 ６７（６３）、吉育 ７１
（１４３）、吉育 ９３（２２７）、吉育 ９４（１１０）、九农 ２１（２５）、牛毛黄⁃１（２３４）、牛毛黄（２４０）、青仁黑豆（２３６）、四粒黄

（１１９）、天鹅蛋（２３７）、铁荚四粒黄（２００）、通农 １３（２０１）、小黄豆⁃１（２２５）、小黄豆（２３８）、小金黄（９３）、小粒秣

食豆（１３２）、和龙油太（９５）

辽宁 ９
　 黄宝珠（１８０）、金元 １ 号（２３１）、锦州 ４⁃１（２０７）、荆山璞（９２）、辽鲜 １ 号（１０）、六十天还仓（５６）、盘石豆（２３５）、
铁 ５６２１（２２４）、铁丰 ２９（２３９）

内蒙古 ７ 　 赤 ３８２（７０）、大粒黑豆（５４）、大粒黑豆⁃１（５５）、猫眼豆（１２１）、蒙豆 １２（６１）、蒙豆 １４（５２）、蒙豆 ９ 号（７１）

新疆 ４ 　 昌吉黄豆（１７０）、石大豆 １ 号（１０８）、新大豆 １ 号（２０２）、焉耆黄豆（２１４）

甘肃 １ 　 绿滚豆（２３２）

宁夏 １ 　 倪丁花眉豆（２３３）

异系数大于 １０％ 的性状有精氨酸、脯氨酸、蛋氨酸

组分。 变异系数最大的是精氨酸，为 １６． ５２％ ，平均

值为 ３． ６８％ ，变幅为 ２． １９％ ～４． ９０％ 。 其次为脯氨

酸，１４． ２５％ ，平均值为 ２． ７４％ ，变幅为 １． ２５％ ～
４． ２６％ 。 精氨酸与脯氨酸组分的变异系数较大，表

明北方大豆种质的精氨酸与脯氨酸组分的离散程度

较高，特异含量种质较多。 变异系数最小的是蛋白

含量，仅为 ４． ７０％ ， 平均值为 ４２． ６１％ ， 变幅为

３４． １２％ ～ ５１． ２７％ ， 蛋 白 含 量 的 极 差 较 大 为

１７． １５％ ，但变异系数最小，表明核心种质的蛋白含量
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表 ２　 ２４０ 份大豆种质蛋白含量及氨基酸组分的统计分析及多样性指数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎｄａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｆｏｒ ２４０ ｓｏｙｂｅａｎ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ

性状

Ｔｒａｉｔ
均值（％ ）

Ｍｅａｎ
最大值（％ ）

Ｍａｘ．
最小值（％ ）

Ｍｉｎ．
极差（％ ）

Ｒａｎｇｅ
标准差

ｓ
变异系数

（％ ）ＣＶ

多样性指数 Ｈ′

国内种质 国外种质

蛋白 ４２． ６１ ５１． ２７ ３４． １２ １７． １５ ２． ００ ４． ７０ ２． ０４ １． ９１

蛋氨酸 ０． ５８ ０． ７７ ０． ４５ ０． ３２ ０． ０６ １０． ０５ ２． ０９ １． ９６

天冬氨酸 ４． ９４ ５． ８６ １． ７４ ４． １２ ０． ３３ ６． ６５ ２． ０７ １． ９２

苏氨酸 １． ６２ １． ８８ １． １９ ０． ６９ ０． ０９ ５． ４５ ２． ０１ １． ８５

丝氨酸 ２． １３ ２． ５９ １． ７３ ０． ８６ ０． １３ ６． １５ ２． ０６ １． ９１

谷氨酸 ８． ４３ ９． ８６ ６． ９８ ２． ８８ ０． ４７ ５． ５５ ２． ０２ １． ９４

甘氨酸 １． ８０ ２． ２２ １． ５２ ０． ７０ ０． １０ ５． ４７ ２． ０３ １． ８９

丙氨酸 １． ７５ ２． １６ １． ４７ ０． ６９ ０． １１ ６． ０８ ２． ０６ ２． ０１

缬氨酸 ２． ２２ ２． ８３ １． ７７ １． ０６ ０． １５ ６． ５６ ２． ０９ １． ９８

异亮氨酸 １． ９３ ２． ２９ １． ６１ ０． ６８ ０． １１ ５． ８８ ２． １２ ２． ０８

亮氨酸 ３． ２１ ３． ７０ ２． ６９ １． ０１ ０． １６ ４． ９２ ２． １６ ２． ０６

酪氨酸 １． ５８ １． ９６ １． ３６ ０． ６０ ０． ０９ ５． ９３ ２． ０６ １． ９５

苯丙氨酸 ２． １０ ２． ７１ １． ７２ ０． ９９ ０． １３ ６． ３０ ２． ０４ １． ８４

组氨酸 １． ５４ ２． ０４ １． ２７ ０． ７７ ０． １４ ９． ３０ ２． ２１ ２． ０５

赖氨酸 ２． ９８ ３． ５９ ２． ４１ １． １８ ０． １９ ６． ３５ ２． １８ ２． ０４

精氨酸 ３． ６８ ４． ９０ ２． １９ ２． ７１ ０． ６１ １６． ５２ ２． ２３ ２． １３

脯氨酸 ２． ７４ ４． ２６ １． ２５ ３． ０１ ０． ３９ １４． ２５ ２． １７ ２． ０８

较多分布在均值 ４２． ６１％ 左右，离散程度较低。 但国

内外种质蛋白的遗传多样性指数均较高，表明此群体

中调控蛋白的基因型较丰富，只是基因频率相对较

低。 国内种质各性状的遗传多样指数均高于国外种

质，国内外种质总的遗传多样指数分别为２． １０和

１ ９８，表明国内种质蛋白及氨基酸组分遗传变异更

丰富。
２． ２　 品质性状的因子分析

对供试大豆种质的 １７ 个品质性状的平均值进行

了因子分析，按最小特征值大于 １ 得到 ３ 个公因子，
累积贡献率达 ８４． ３５％ ，经方差极大正交旋转后的因

子特征值及累积贡献率见表 ３。 第 １ 公因子的贡献

率高达 ５３． ９６％ ，反映了原始变量的大部分信息。 第

１ 公因子中天冬氨酸 （Ｘ３）、谷氨酸 （Ｘ６）、甘氨酸

（Ｘ７）、丙氨酸（Ｘ８）、亮氨酸（Ｘ１１）的特征向量较大，
可称为氨基酸因子。 第 ２ 公因子中蛋氨酸（Ｘ２）、丝
氨酸（Ｘ５）、异亮氨酸（Ｘ１０）、组氨酸（Ｘ１４）、赖氨酸

（Ｘ１５）、精氨酸（Ｘ１６）的特征向量较大，可称为必需

氨基酸因子。 第 ３ 公因子中蛋白（Ｘ１）的特征向量最

大，可称为蛋白因子。 第 １ 公因子值越大，种质的天

冬氨酸、谷氨酸、甘氨酸、丙氨酸、亮氨酸含量越高。
第 ２ 公因子值越大，种质的蛋氨酸、异亮氨酸、赖氨酸

等必需氨基酸含量越高。 第 ３ 公因子值越大，表明种

表 ３　 ２４０ 份大豆种质蛋白含量及氨基酸组分的因子分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｆａｃｔｏｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ
ａｎｄ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ ｆｏｒ ２４０ ｓｏｙｂｅａｎ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ

性状代号

Ｔｒａｉｔ ｃｏｄｅ
因子 １
Ｆａｃｔｏｒ １

因子 ２
Ｆａｃｔｏｒ ２

因子 ３
Ｆａｃｔｏｒ３

Ｘ１ ０． １２ － ０． １８ ０． ６７

Ｘ２ ０． ０４ ０． ４０ － ０． ２４

Ｘ３ ０． ３１ ０． ０８ － ０． １５

Ｘ４ ０． ２８ ０． １７ － ０． ２３

Ｘ５ ０． ２３ ０． ３３ － ０． ０２

Ｘ６ ０． ３１ － ０． ０２ ０． １１

Ｘ７ ０． ３１ ０． ０１ － ０． ０６

Ｘ８ ０． ３０ ０． ０４ － ０． ２４

Ｘ９ ０． ２９ ０． １３ ０． ２６

Ｘ１０ ０． ２２ － ０． ３３ － ０． ０５

Ｘ１１ ０． ３１ － ０． １１ － ０． １０

Ｘ１２ ０． ２７ － ０． ０７ － ０． １１

Ｘ１３ ０． ２１ － ０． ０５ ０． ２２

Ｘ１４ ０． ０９ ０． ４４ ０． １４

Ｘ１５ ０． １９ － ０． ３７ － ０． ２１

Ｘ１６ ０． ２２ － ０． ３４ ０． ０２

Ｘ１７ ０． １９ ０． ２６ ０． ３８

特征值 ９． １７ ３． ８５ １． ３２

贡献率（％ ） ５３． ９６ ２２． ６４ ７． ７４
累积贡献率（％ ） ５３． ９６ ７６． ６０ ８４． ３５
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质的蛋白含量越高。 若第 ２ 和第 ３ 公因子值均大的

种质，则为高蛋白且优异氨基酸组成的材料。 通过上

述因子分析，有效地减少了变量数目，发掘到具有代

表性的因子，为后续聚类分析奠定了基础。
２． ３　 聚类分析

利用挖掘到的 ３ 个公因子，采用欧氏距离最小距

离法进行聚类分析（图 １）。 在遗传距离 ３． ３１ 处，将
２４０ 份大豆种质分为 ７ 个主要类群。 类群Ⅰ包含 ６０
份种质，其中 ３３ 份国外、２７ 份国内种质，国内种质包

括黑龙江 １８ 份、吉林 ４ 份、辽宁 ３ 份、内蒙古 １ 份、新
疆 １ 份。 类群Ⅱ包含 ６６ 份种质，其中 ３７ 份国外、２９
份国内种质，国内种质包括黑龙江 １７ 份、吉林 ６ 份、
辽宁 ２ 份、内蒙古 ２ 份、宁夏 １ 份、甘肃 １ 份。 类群Ⅲ
包含 ２２ 份种质，其中 ９ 份国外、１３ 份国内种质，国内

种质包括黑龙江 ８ 份、吉林 ４ 份、内蒙古 １ 份。 类群

Ⅳ包含 １０ 份种质，其中 ３ 份国外、７ 份国内种质，国

内种质包括黑龙江 ３ 份、吉林 ４ 份。 类群Ⅴ包含 ４３
份种质，其中 １６ 份国外、２７ 份国内种质，国内种质包

括黑龙江 １１ 份、吉林 １２ 份、辽宁 ２ 份、内蒙古 １ 份、
新疆 １ 份。 类群Ⅵ包含 １７ 份种质，其中 ８ 份国外、９
份国内种质，国内种质包括黑龙江 ５ 份、辽宁 ２ 份、吉
林 １ 份、新疆 １ 份。 类群Ⅶ包含 １５ 份种质，其中 ７ 份

国外、８ 份国内种质，国内种质包括吉林 ３ 份、黑龙江

２ 份、内蒙古 ２ 份、新疆 １ 份。
７ 个主要类群共含有 ２３３ 份种质，还有 ７ 份种质

离散出群，包括黑农 ４４、ＣＮ２１０、Ｌ６５⁃１２７４、Ｎ２１、Ｎａｔ⁃
ｔｏｓａｎ、Ｈｉｔａｔｓａ、吉林菜里花。 其中 Ｌ６５⁃１２７４ 的蛋白含

量最少，仅 ３４． １２％ ，蛋氨酸含量为 ０． ５７％ 。 其对应

的近等基因系材料蛋白含量均值为４２． ６５％ ，表明此

类材料蛋白含量遗传差异较大，可作蛋白含量控制基

因研究的材料。 黑农 ４４ 与 ＣＮ２１０ 的蛋白含量分别为

３７． １９％和 ３７． ９２％ ，蛋氨酸含量均值为 ０． ５６％ 。 Ｎ２１

　
图 １　 供试大豆种质的聚类树

Ｆｉｇ． １　 Ｔｈｅ ｃｌｕｓｔｅｒ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ２４０ ｓｏｙｂｅａｎ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ
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与 Ｎａｔｔｏｓａｎ 的蛋白含量分别为 ４８． ３０％、４８ ０３％，而
蛋氨酸含量较低，分别为 ０． ５４％ 和 ０ ６０％。 Ｈｉｔａｔｓａ
与吉林菜里花的蛋白含量分别为 ５１ ２７％、５０． ３２％，
蛋氨酸含量均值为 ０． ６１％。 结果表明，７ 份种质含有

蛋白及氨基酸组分特异的基因型，育种者可根据各自

目标有针对性地选取特异种质。
２． ４　 供试大豆种质蛋白及蛋氨酸含量的分型

通过聚类结果可知，关于蛋白品质可分为 ７ 个主

要基因型类群。 蛋白含量从高到低的顺序为类群

Ⅶ＞类群Ⅵ＞类群Ⅴ＞类群Ⅱ＞类群Ⅰ＞类群Ⅲ＞类群

Ⅳ（表 ４）。 类群间的蛋白含量存在极显著差异，表明

分型结果较合理，具有基因型代表性。 类群Ⅶ与类群

Ⅵ为高蛋白基因型，由于存在 １ 个蛋白百分点的差

异，应存在部分基因型差异；２ 个类群合计 ３２ 份种质，
占总群体的 １３． ３３％；其中公野 ０４Ｌ⁃１４１、龙品 ０３⁃
３１１、Ｐｒｏｔｏ 为高蛋氨酸种质。 类群Ⅴ的蛋白含量高于

群体均值，为亚高蛋白基因型，其中和龙油太、猫眼

豆、茶色豆、紫花 ２ 号、东农 ４８、小粒秣食豆为高蛋氨

酸种质。 其他Ⅳ个类群的蛋白含量接近或低于群体

均值，但均含有高蛋氨酸种质，类群Ⅱ中有 ６ 份、类群Ⅰ
中有 ４ 份、类群Ⅲ中有 ３ 份、类群Ⅳ中有 ２ 份。 共筛选

到 ２４ 份高蛋氨酸种质，国外 ８ 份、国内 １６ 份，国内种

质包括吉林 ９ 份、黑龙江 ６ 份、内蒙古 １ 份。
７ 个类群的氨基酸组成比例基本相同，谷氨酸

含量（Ｘ６）最高，天冬氨酸含量（Ｘ３）次之，精氨酸含

量（Ｘ１６）位居第三，其后依次为亮氨酸（Ｘ１１）、赖氨

酸（Ｘ１５）、脯氨酸 （ Ｘ１７ ）、缬氨酸 （ Ｘ９ ）、丝氨酸

（Ｘ５）、苯丙氨酸（Ｘ１３）、异亮氨酸（Ｘ１０）、甘氨酸

（Ｘ７）、丙氨酸（Ｘ８）、苏氨酸（Ｘ４）、酪氨酸（Ｘ１２）、组
氨酸（Ｘ１４）、蛋氨酸（Ｘ２）。 除蛋氨酸外，其他必需

氨基酸含量均较高。 虽然氨基酸组成比例相同，但
在类群间 １２ 个氨基酸组分存在显著性差异，包括天

冬氨酸（Ｘ３）、苏氨酸（Ｘ４）、丝氨酸（Ｘ５）、谷氨酸

（Ｘ６）、甘氨酸（Ｘ７）、丙氨酸（Ｘ８）、缬氨酸（Ｘ９）、异
亮氨酸（Ｘ１０）、亮氨酸（Ｘ１１）、酪氨酸（Ｘ１２）、苯丙

氨酸（Ｘ１３）、赖氨酸（Ｘ１５），１２ 个氨基酸组分的变化

趋势与蛋白一致，均为类群Ⅶ ＞ 类群Ⅵ ＞ 类群Ⅴ ＞
类群Ⅱ ＞类群Ⅰ ＞类群Ⅲ ＞类群Ⅳ（图 ２）。

表 ４　 供试大豆种质蛋白的分型结果

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｅｎｏｔｙｐｅ ａｎｄ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｆｏｒ ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ２４０ ｓｏｙｂｅａｎ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ

类群

Ｇｒｏｕｐ
蛋白含量（％ ）
Ｐｒｏｔｅｉｎ ｃｏｎｔｅｎｔ

标准差

ｓ
样本数

Ｎｏ．
高蛋氨酸种质

Ｈｉｇｈ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｍｅｔｈｉｏｎｉｎｅ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ

Ⅶ ４６． ０１ ａ Ａ ０． ３１ １５ 　 公野 ０４Ｌ⁃１４１（９９）、龙品 ０３⁃３１１（１３４）

Ⅵ ４４． ８３ ｂ Ｂ ０． ２３ １７ 　 Ｐｒｏｔｏ（１３７）

Ⅴ ４３． ７６ ｃ Ｃ ０． ２８ ４３ 　 和龙油太（９５）、猫眼豆（１２１）、茶色豆（１２３）、紫花 ２ 号（１２４）、东农 ４８（１３３）、小
粒秣食豆（１３２）

Ⅱ ４２． ６３ ｄ Ｄ ０． ３４ ６６ 　 吉育 ５７（９６）、黑农 ３５（９８）、Ｌ７２⁃１２４１（１１８）、杜纳吉卡（１３６）、Ｈａｒｏｓｏｙ（２１０）、公
野 ５０５６（１３５）

Ⅰ ４１． ５０ ｅ Ｅ ０． ３２ ６０ 　 嫩丰 １５（１３１）、吉林 ２０（１１１）、艾卡 １６６（１１２）、赫尔松 ２ 号（１２２）

Ⅲ ４０． ３７ ｆ Ｆ ０． ２５ ２２ 　 黑农 ２ 号（１２６）、Ｈｏｄｇｓｏｎ（１３８）、Ｌ６２⁃３６４（１１６）

Ⅳ ３９． １６ ｇ Ｇ ０． ４０ １０ 　 公野 ０３⁃５５７０（１２８）、吉育 ３５（１７２）

３　 讨论

大豆蛋白含量是重要的品质性状之一，优异氨

基酸组成是优质蛋白的前提。 对种质资源的蛋白含

量及氨基酸组成进行鉴定评价，对大豆品质育种具

有重要意义。 美国大豆区划实验室对 ３０００ 份栽培

大豆的蛋白含量进行分析， 变幅为 ３６． ００％ ～
４９． ５０％ ，极差为 １３． ５０％ ［２１］。 徐豹等［２２］分析了我国

１６３５ 份栽培大豆的蛋白含量，平均值为４２． １５％，变幅

为 ３４． ７０％ ～５０． ７３％，极差为 １６． ０３％。 孟祥勋［２３］对

东北三省 ２３４３ 份栽培大豆种质资源蛋白进行统计

分析，平均值为 ４１． ８０％，变幅为 ２３． １５％ ～４９ ５０％，

图 ２　 供试大豆种质氨基酸组成分析

Ｆｉｇ． ２　 Ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｍｉｎｏ ａｃｉｄｓ
ｉｎ ２４０ ｓｏｙｂｅａｎ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎｓ

７０２１



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １５ 卷

极差为 ２６． ３６％ 。 本研究的蛋白均值为 ４２． ６１％ ，变
幅为 ３４． １２％ ～５１． ２７％ ，极差为１７． １５％ ，变幅与极

差均大于美国大豆区划实验室［２１］ 与徐豹等［２２］ 的结

果，但小于孟祥勋［２３］ 的结果。 其中孟祥勋［２３］ 分析

的蛋白均值为 ４１． ８０％ ，仅比本研究结果低 ０． ７１％ ，
表明其研究的群体样本中蛋白含量极端低的材料

少，蛋白含量为 ２３． １５％ 的材料属特例。 Ｙ． Ｓ． Ｄｏｎｇ
等［２４］对 １９０９９ 份中国大豆种质的蛋白遗传多样性

进行了分析，鉴定到蛋白含量的变幅为３０． １０％ ～
５３． ００％ ，遗传多样性指数为 ３． ４７。 崔艳华等［８］ 分

析 ４５５６ 份黄淮夏大豆的遗传多样性指数为 １． ９０。
本研究国内外种质的遗传多样性指数分别为 ２． ０４
和 １． ９１。 Ｙ． Ｓ． Ｄｏｎｇ 等［２４］研究的样本群体来自全国

２４ 个省市，包含多个生态区，故遗传多样性指数最

高。 本研究蛋白含量遗传多样性略高于黄淮夏大

豆，表明本研究样本材料的蛋白品质遗传变异较丰

富，从中选择高蛋白育种亲本是可行的。
合理氨基酸组成一直以来都是研究者关注的课

题之一。 福井重郎［２５］对大豆属植物种子氨基酸组成

进行了分析，指出种间氨基酸差别不大。 平春枝［２６］

分析了 １１１０ 份大豆含硫氨基酸组分的差异，结果表

明含硫氨基酸具有较大变异。 宁海龙等［１６］ 对 ６２ 份

东北大豆种质品质性状的分析表明，在各种氨基酸

中，脯氨酸的变异系数最大，甘氨酸最小，蛋氨酸较

大。 本研究计算的精氨酸变异系数最大，脯氨酸次

之，蛋氨酸居第 ３ 位；苏氨酸的变异系数最小，与之接

近的为甘氨酸变异系数。 本研究结果与宁海龙等［１６］

存在差异，与样本群体差异有关。 胡润芳等［２７］ 对大

豆蛋白与氨基酸组分进行分析表明，蛋氨酸的变异系

数较高为 １３． １５％。 李楠等［２８］ 研究表明大豆子粒中

谷氨酸含量最高，含硫氨基酸变异系数较高。 综上可

知大豆氨基酸组成基本相同，均是谷氨酸含量最高，
含硫氨基酸遗传变异较丰富，为优异氨基酸组成高蛋

白育种奠定了材料基础。 本研究筛选到的高蛋白、高
蛋氨酸种质（公野 ０４Ｌ⁃１４１、龙品 ０３⁃３１１），经系谱分

析均具有野生大豆血缘，在蛋白品质改良方面野生大

豆优异基因型得到了很好的利用［２９］。 同时表明，我
国北方大豆核心种质蛋白含量相关基因变异丰富。
本研究鉴定的类群Ⅶ和类群Ⅵ为高蛋白遗传类群，且
基因型不同，可进行高蛋白基因聚合育种。
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