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　 　 摘要:大豆 Ｋｕｎｉｔｚ 型胰蛋白酶抑制剂(ＳＫＴＩ)广泛存在于栽培大豆和野生大豆中ꎬ具有多种变异类型ꎬ常作为一种遗传标

记用来研究大豆的起源与传播ꎮ 本研究对我国 １０１３１ 份大豆地方品种进行了 ＳＫＴＩ 多态性鉴定ꎬ使用 ２０ 对细胞核 ＳＳＲ
(ｎｕＳＳＲ)标记和 ５ 对叶绿体 ＳＳＲ(ｃｐＳＳＲ)标记对不同 ＳＫＴＩ 类型的 １８７ 份地方品种进行了遗传多样性分析ꎮ 结果显示ꎬ在细胞

核水平上 Ｔｉｂ 类型材料遗传多样性低于 Ｔｉａ 类型ꎬ但是在叶绿体基因组水平上 Ｔｉｂ 类型材料明显高于 Ｔｉａ 类型ꎬ暗示 Ｔｉｂ 类型

大豆在驯化过程中可能来源于较多的野生大豆个体祖先ꎬ而不是来源于单一祖先ꎮ 聚类分析显示不同地区的 Ｔｉｂ 类型材料存

在优先聚类的现象ꎬ说明 Ｔｉｂ 类型材料具有祖先亲缘性ꎮ 来源于甘肃省的 Ｔｉｂ 类型大豆地方品种的叶绿体单倍型类型丰富ꎬ并
以Ⅱ型和Ⅲ型为主ꎬ具有Ⅱ型叶绿体单倍型的大豆地方品种很可能是其他地区的同类型大豆的主要来源ꎻ基于甘肃 Ｔｉｂ 类型

大豆具有较高的遗传多样性ꎬ并与其他省区 Ｔｉｂ 类型材料亲缘关系密切等因素ꎬ推测甘肃地区是栽培大豆 Ｔｉｂ 类型的起源
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目前国家作物种质资源库中保存了 ２３５８７ 份栽

培大豆地方品种ꎬ这些地方品种保留了大量的原始

遗传信息ꎬ对于分析栽培大豆遗传多样性的地理分

布ꎬ进而推测起源中心具有非常重要的意义ꎮ
大豆种子中含有 Ｋｕｎｉｔｚ 型胰蛋白酶抑制剂

(ＳＫＴＩꎬＳｏｙｂｅａｎ ｋｕｎｉｔｚ ｔｒｙｐｓｉｎ ｉｎｈｉｂｉｔｏｒ)ꎮ Ｍ. Ｋｕｎｉｔｚ[１]

于 １９４５ 年首次发现ꎬ之后在栽培和野生大豆中相继

发现了多种电泳变异类型ꎮ 到目前为止在大豆中已

经报道有 ５ 种电泳类型ꎬＴｉａ 和 Ｔｉｂ[２]、Ｔｉｃ[３]、Ｔｉｄ[４]

和缺失体( ｔｉ) [５￣６]ꎮ 已经证明 Ｔｉａ 和 Ｔｉｂ 在栽培和

野生大豆中都具有很高的频率ꎮ Ｔｉｃ 型通常只存

在于栽培大豆中ꎬ徐豹等[７]１９８５ 年报道在中国野

生大豆中发现 Ｔｉｃ 型ꎬ但是 Ｋ. Ｊ. Ｗａｎｇ 等[８]２０１０ 年

对 ５６１２ 份中国野生大豆的研究中没有发现 Ｔｉｃ 类

型ꎬ认为 Ｔｉｃ 与 Ｔｉｆ 电泳迁移速率非常相近ꎬ野生大

豆中 Ｔｉｃ 很可能实际为 Ｔｉｆ[９] ꎮ Ｔｉｄ 型仅在 １ 份中

国甘肃省的栽培大豆品种中发现[４] ꎮ 在对美国种

质库所保存的大豆资源进行 ＳＫＴＩ 类型鉴定时发

现 ２ 份引种自韩国的材料 ( Ｐ. Ｉ １５７４４０ 和 Ｐ.
Ｉ １９６１６８) 不含 ＳＫＴＩꎬ将这种缺失类型定名为

ｔｉ[５￣６] ꎮ 中国和日本的野生大豆中相继发现了多种

电泳变异类型[８￣１４] ꎮ 由于具有较高的多态性ꎬＳＫＴＩ
曾作为一种遗传标记用于研究大豆的起源、传播

和地理分化[６￣７ꎬ１５]ꎮ
随着分子生物学技术的快速发展ꎬ各种 ＤＮＡ 水

平上的遗传标记被广泛应用于遗传多样性检测ꎬ其
中 ＳＳＲ(ｓｉｍｐｌｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｒｅｐｅａｔ)标记广泛应用于大

豆遗传多样性研究[１６￣２０]ꎮ 叶绿体基因组由于具有

单亲遗传、序列保守的特点ꎬ可以为物种起源与进化

提供更加有用的遗传信息[１８￣１９]ꎮ
现有证据表明在栽培大豆形成之前ꎬＳＫＴＩ 在野

生大豆中已经发生分化ꎬ栽培大豆中的 Ｔｉｂ 基因来

源于野生大豆[１３]ꎮ 大豆起源于中国ꎬ所以推测大豆

中的 Ｔｉｂ 类型是从我国某地野生大豆驯化而来ꎬ并
非由栽培大豆分化而来ꎮ 因此ꎬ分析我国大豆 Ｔｉａ
和 Ｔｉｂ 类型的遗传多样性及遗传进化关系对于探讨

大豆起源地具有重要意义ꎮ 本研究分析不同 ＳＫＴＩ
类型大豆资源的遗传多样性ꎬ讨论 Ｔｉａ 和 Ｔｉｂ 类型的

遗传关系ꎬ从蛋白质变异及地理分布角度为中国栽

培大豆的起源与传播研究提供线索ꎮ

１　 材料与方法

１ １　 材料

本研究对中国 ２９ 个省市自治区共 １０１３１ 份大豆

地方品种进行 ＳＫＴＩ 类型电泳鉴定ꎬ其中在黑龙江、吉
林、辽宁、甘肃、山东、江苏、福建和云南 ８ 个省共检测

到 ４１ 份 Ｔｉｂ 类型材料ꎬ根据 Ｔｉｂ 类型来源的 ８ 个省分

别挑选一定比例的 Ｔｉａ 类型ꎬ共计１４３ 份ꎬ同时将２ 份

Ｔｉｃ 和 １ 份 Ｔｉｄ 类型材料包括在内ꎬ总计 １８７ 份材料ꎬ
构成本研究的代表性样本用于 ＳＳＲ 分析(表 １)ꎮ

表 １　 用于 ＳＫＴＩ 类型鉴定和 ＳＳＲ 分析的各省大豆地方品种材料数及 ＳＫＴＩ 类型分布

Ｔａｂｌｅ １　 ＳＫＴＩ ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｆｒｏｍ ｖａｒｉｏｕｓ ｐｒｏｖｉｎｃｅｓ

地区 材料数 ＳＫＴＩ 类型 ＳＫＴＩ ｔｙｐｅ Ｔｉｂ 频率(％ ) ＳＳＲ 分析 ＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ
Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｒｅｇｉｏｎ Ｓｉｚｅ Ｔｉａ Ｔｉｂ Ｔｉｃ Ｔｉｄ Ｔｉｂ Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ Ｔｉａ Ｔｉｂ Ｔｉｃ Ｔｉｄ 总计 Ｔｏｔａｌ
东北 黑龙江 ＨＬＪ ４７９ ４７４ ５ １ ０４４ ２０ ５ ２５
Ｎｏｒｔｈ￣Ｅａｓｔ 吉林 ＪＬ ７７３ ７６６ ７ ０ ９０６ ２３ ７ ３０

辽宁 ＬＮ ６８１ ６７６ ３ ２ ０ ４４１ ２５ ３ ２ ３０
内蒙古 ＮＭＧ ２９０ ２９０

华北 河北 ＨｅＢ ３８３ ３８３
Ｎｏｒｔｈ 北京 ＢＪ ３４ ３４

山西 ＳｈａｎＸ １３６４ １３６４
华东 山东 ＳＤ ２９１ ２９０ １ ０ ３４４ ９ １ １０
Ｅａｓｔ 江苏 ＪＳ ５７７ ５７６ １ ０ １７３ ９ １ １０

安徽 ＡＨ ６０７ ６０７
上海 ＳＨ ５９ ５９

华中 湖北 ＨｕＢ ２９８ ２９８
Ｃｅｎｔｒａｌ 河南 ＨｅＮ ２６４ ２６４
西北 陕西 ＳｈａａｎＸ ２８３ ２８３
Ｎｏｒｔｈ￣Ｗｅｓｔ 甘肃 ＧＳ ２８７ ２６５ ２１ １ ７ ３２０ ３７ ２１ １ ５９

宁夏 ＮＸ ９５ ９５
新疆 ＸＪ ５ ５

４７３



　 ３ 期 张志华等:中国不同 ＳＫＴＩ 类型栽培大豆地方品种的遗传多样性

表 １(续)

地区 材料数 ＳＫＴＩ 类型 ＳＫＴＩ ｔｙｐｅ Ｔｉｂ 频率％ ＳＳＲ 分析 ＳＳＲ ａｎａｌｙｓｉｓ
Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｒｅｇｉｏｎ Ｓｉｚｅ Ｔｉａ Ｔｉｂ Ｔｉｃ Ｔｉｄ Ｔｉｂ Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ Ｔｉａ Ｔｉｂ Ｔｉｃ Ｔｉｄ 总计 Ｔｏｔａｌ
东南 浙江 ＺＪ ２６８ ２６８
Ｓｏｕｔｈ￣Ｅａｓｔ 福建 ＦＪ ２５９ ２５８ １ ０ ３８６ ９ １ １０

江西 ＪＸ ２８４ ２８４
湖南 ＨｕＮ ２４５ ２４５

西南 贵州 ＧＺ ６３７ ６３７
Ｓｏｕｔｈ￣Ｗｅｓｔ 四川 ＳＣ ５５６ ５５６

重庆 ＣＱ ２０２ ２０２
西藏 ＸＺ １６ １６

华南 广东 ＧＤ ２９８ ２９８
Ｓｏｕｔｈ 广西 ＧＸ ２７８ ２７８

云南 ＹＮ ２９４ ２９２ ２ ０ ６８０ １１ ２ １３
海南 ＨａｉＮ ２４ ２４

总计 Ｔｏｔａｌ １０１３１ １００８７ ４１ ２ １ ０ ４００ １４３ ４１ ２ １ １８７

ＨＬＪ:ＨｅｉｌｏｎｇｊｉａｎｇꎬＪＬ:ＪｉｌｉｎꎬＬＮ:ＬｉａｏｎｉｎｇꎬＮＭＧ:ＮｅｉｍｅｎｇｇｕꎬＨｅＢ:ＨｅｂｅｉꎬＢＪ:ＢｅｉｊｉｎｇꎬＳｈａｎｘ:ＳｈａｎｘｉꎬＳＤ:ＳｈａｎｄｏｎｇꎬＪＳ:ＪｉａｎｇｓｕꎬＡＨ:ＡｎｈｕｉꎬＳＨ:Ｓｈａｎｇ￣
ｈａｉꎬＨｕＢ:ＨｕｂｅｉꎬＨｅＮ:ＨｅｎａｎꎬＳｈａａｎｘ:ＳｈａａｎｘｉꎬＧＳ:ＧａｎｓｕꎬＮＸ:ＮｉｎｇｘｉａꎬＸＪ:ＸｉｎｊｉａｎｇꎬＺＪ:ＺｈｅｊｉａｎｇꎬＦＪ:ＦｕｊｉａｎꎬＪＸ:ＪｉａｎｇｘｉꎬＨｕＮ:ＨｕｎａｎꎬＧＺ:Ｇｕｉｚｈｏｕꎬ
ＳＣ:ＳｉｃｈｕａｎꎬＣＱ:ＣｈｏｎｇｑｉｎｇꎬＸＺ:ＸｉｚａｎｇꎬＧＤ:ＧｕａｎｇｄｏｎｇꎬＧＸ:ＧｕａｎｇｘｉꎬＹＮ:ＹｕｎｎａｎꎬＨａｉＮ:Ｈａｉｎａｎ

１ ２　 方法

１ ２ １　 ＳＫＴＩ 提取及类型鉴定 　 每份大豆地方品

种选取 １ 粒种子ꎬ使用微型钻磨机钻取 ０ ０５ ｇ 大豆

粉ꎮ 提取方法参考 Ｔ. Ｈｙｍｏｗｉｔｚ 等[３] 的方法ꎻ采用

Ｄａｖｉｓ￣ＰＡＧＥ 电泳进行 ＳＫＴＩ 类型鉴定(１０％分离胶ꎬ
４％浓缩胶)ꎬＳＫＴＩ 标样为 Ｓｉｇｍａ 公司大豆胰蛋白酶

抑制剂ꎮ
１ ２ ２　 ＤＮＡ 提取及 ＳＳＲ 标记分析 　 材料在温室

内种植ꎬ选取幼苗新长出的 ３ 出复叶ꎬ使用 ＣＴＡＢ
法[２１]提取 ＤＮＡꎮ 根据 Ｐ. Ｂ. Ｃｒｅｇａｎ 等[２２] 构建的大

豆遗传连锁图谱ꎬ每个连锁群选择 １ 对引物ꎬ共计使

用 ２０ 对引物ꎮ 根据 Ｗ. Ｐｏｗｅｌｌ 等[１８] 和 Ｄ. Ｈ. Ｘｕ
等[１９]方法选取 ３ 对叶绿体 ＳＳＲ 引物( ＳＯＹＣＰ、ｇｍ￣
ｃｐ２ 和 ｇｍｃｐ４)ꎬ并从本实验室设计的大豆叶绿体基

因组 ＳＳＲ 引物中筛选出 ２ 对引物(ＳＯＹＣＰ３ꎬｆｏｒｗａｒｄ￣
ＴＣＡＡＴＡＡＴＴＣＣＴＡＣＴＴＣＴＡＴꎬ ｒｅｖｅｒｓｅ￣ＡＡＡＣＧＡＡＡＴ￣
ＧＡＣＣＣＣＴＣＣＣＣꎻ ＳＯＹＣＰ４ꎬ ｆｏｒｗａｒｄ￣ＴＣＣＴＴＴＣＡＴＣＡ￣
ＧＡＧＡＡＴＣＴＴꎬ ｒｅｖｅｒｓｅ￣ＡＣＡＴＴＣＡＡＴＴＡＴＧＴＣＴＴＣＧＣ )ꎬ
共计 ５ 对叶绿体 ＳＳＲ 引物ꎮ ＰＣＲ 扩增体系为

２０ μＬꎬ包含 １００ ｎｇ 模板 ＤＮＡꎬ上下游引物各 １０
ｐｍｏｌꎬｄＮＴＰｓ 各 １００ μＭꎬ１Ｕ Ｔａｑ 酶和 ２ μＬ １０ × ＰＣＲ
ｂｕｆｆｅｒꎮ ＰＣＲ 扩增程序为:９５ ℃预变性 ５ ｍｉｎꎬ９４ ℃
变性 ３０ ｓꎬ５０ ℃复性 ３０ ｓꎬ７２ ℃延伸 ３０ ｓ(３５ 个循

环)ꎬ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎꎬ最终 ４ ℃保存ꎮ 扩增产物采

用 ６％聚丙烯酰胺凝胶电泳进行分离ꎬ银染检测ꎮ
１ ２ ３　 数据处理　 根据分析目的ꎬ采取 ２ 种材料分

组方法:首先ꎬ按照地理生态区域划分为 ３ 组ꎬ即东

北区(ＮＥꎬ包含黑龙江 ２５ 份、吉林 ３０ 份和辽宁 ３０
份共 ８５ 份)、黄淮区(ＨＨꎬ包含甘肃 ５９ 份、山东 １０
份和江苏 ２ 份共 ７１ 份)和南方区(Ｓꎬ包含江苏 ８ 份、
福建 １０ 份和云南 １３ 份共 ３１ 份)ꎻ再根据 ＳＫＴＩ 类

型ꎬ将材料划分为 Ｔｉａ 组(１４３ 份)、Ｔｉｂ 组(４１ 份)、
Ｔｉｃ 组(２ 份)和 Ｔｉｄ 组(１ 份)ꎮ 所采用的遗传多样

性及群体结构分析方法如下:１)遗传多样性参数:
应用 Ｐｏｐｇｅｎ １ ３２[２３]计算平均等位基因数(Ｎａ)、有
效等位基因数(Ｎｅ)、期望杂合度(Ｈｅ)、香农指数( Ｉ)
等ꎮ 应用 Ｐｏｗｅｒｍａｒｋｅｒ ３ ２５[２４]软件计算多态性信息

量(ＰＩＣ)、基因多样性(ｈ)、主要基因频率(Ｍ.Ａ.Ｆ)、
特有等位变异数( ＳＰＡ)和特缺等位变异数( ＳＤＡ)
等ꎮ ２)聚类分析:应用 Ｐｏｗｅｒｍａｒｋｅｒ ３ ２５[２４]软件ꎬ采
用 Ｎｅｉ (１９８３)遗传距离进行邻近法(ＮＪꎬｎｅｉｇｈｂｏｒ￣
ｊｏｉｎｉｎｇ)聚类ꎮ ３)群体结构分析:应用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ Ｖｅｒ￣
ｓｉｏｎ ２ ２[２５]分析 １８７ 份材料的遗传背景ꎬＫ 值(Ｋ 代

表群体数目)设为 １ 到 ５０ꎬ将 ＭＣＭＣ(ｍａｒｋｏｖ ｃｈａｉｎ
ｍｏｎｔｅ ｃａｒｌｏ)开始时的不作数迭代( ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｂｕｒｎ￣ｉｎ
ｐｅｒｉｏｄ)和不作数迭代后的 ＭＣＭＣ 均设为 １ 万次ꎬ重
复运行 ２０ 次ꎮ 根据运行结果 ＬｎＰ(Ｄ)值的平均数ꎬ
应用公式

ΔＫ ＝ ｍ( Ｌ(Ｋ ＋ １) － ２Ｌ(Ｋ) ＋ Ｌ(Ｋ － １) ) / ｓ[Ｌ
(Ｋ)]ꎬ计算 ΔＫ 值并判断出最佳分类群数[２６]ꎮ

２　 结果与分析

２ １　 ＳＫＴＩ 类型的分布

本研究在 １０１３１ 份大豆地方品种中共检测到
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４１ 份 Ｔｉｂ 类型材料、２ 份 Ｔｉｃ 类型材料和 １ 份 Ｔｉｄ 类

型材料ꎬ其余 １００８７ 份均为 Ｔｉａ 类型材料(表 １)ꎮ
其中ꎬＴｉｂ 类型材料仅在 ８ 个省检测到ꎬＴｉｂ 频率从高

到低依次为甘肃(２１ 份ꎬ７ ３２０％ )、黑龙江(５ 份ꎬ
１ ０４４％ )、 吉 林 ( ７ 份ꎬ ０ ９０６％ )、 云 南 ( ２ 份ꎬ
０ ６８０％ )、 辽 宁 ( ３ 份ꎬ ０ ４４１％ )、 福 建 ( １ 份ꎬ
０ ３８６％ )、 山 东 ( １ 份ꎬ ０ ３４４％ )、 江 苏 ( １ 份ꎬ
０ １７３％ )ꎻＴｉｃ 类型材料仅在辽宁省检测到 ２ 份ꎬ位
于大连和丹东地区ꎻＴｉｄ 类型位于甘肃省文县[４]ꎮ
２ ２　 １８７ 份样本材料 ＳＳＲ 位点的遗传多样性

２ ２ １　 遗传多样性参数　 ２０ 个 ＳＳＲ 位点共检测到

２３０ 个等位基因变异ꎬ多数引物表现了较高的多态

性ꎬ平均每个位点等位基因数为 １１ ５ 个ꎬ变化范围

为 ３(ＳＯＹＧＰＡＴＲ) ~ ２０(Ｓａｔｔ２８１)个ꎻ每个位点香农

指数 ( Ｉ ) 变 异 范 围 为 ０ ７７３ ( Ｓａｔｔ２６７ ) ~ ２ ５８６
(Ｓａｔｔ３７３)ꎬ平均值为 １ ８３１ꎻ多态信息量(ＰＩＣ)与香

农指数趋势相同ꎬ每个位点多态信息含量变异范围

为 ０ ３６４ ( Ｓａｔｔ２６７) ~ ０ ９０３ ( Ｓａｔｔ３７３)ꎬ平均值为

０ ７４４ꎻ每个位点基因多样性变异范围为 ０ ３９２
(Ｓａｔｔ２６７) ~ ０ ９０９(Ｓａｔｔ３７３)ꎬ平均值为 ０ ７７０ꎻ多样

性指数高的引物其主要基因频率较低ꎬ说明在多态

性较高的 ＤＮＡ 区段上基因频率分布比较均衡

(表 ２)ꎮ
５ 个叶绿体 ＳＳＲ 位点共检测到 １４ 个等位基因

变异ꎬ平均每个位点等位基因数为 ２ ８ 个ꎬ变化范围

为 ２(ＳＯＹＣＰ３ 和 ＳＯＹＣＰ４) ~ ４(ＳＯＹＣＰ)个ꎻ香农指

数( Ｉ)、基因多样性(ｈ)和多态信息含量(ＰＩＣ)趋势

相同ꎬ 每 个 位 点 香 农 指 数 变 异 范 围 为 ０ １９４
(ＳＯＹＣＰ４) ~ ０ ６１４(ｇｍｃｐ２)ꎻ每个位点多态信息含

量变异范围为 ０ ０８８(ＳＯＹＣＰ４) ~ ０ ３２０(ｇｍｃｐ２)ꎻ每
个位点基因多样性变异范围 ０ ０９２ ( ＳＯＹＣＰ４) ~
０ ３８７(ｇｍｃｐ２)(表 ３)ꎮ

表 ２　 ２０ 个细胞核 ＳＳＲ 位点所在连锁群及在 １８７ 份材料中的遗传多样性信息

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｌｉｎｋａｇｅ ｇｒｏｕｐｓ ｏｆ ２０ ｎｕｃｌｅａｒ ＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｏｒ １８７ ｓｏｙｂｅａｎ ｌａｎｄｒａｃｅｓ

位点

Ｌｏｃｕｓ
连锁群

ＬＧ

等位

基因数

Ｎａ

有效等位

基因数

Ｎｅ

期望

杂合度

Ｈｅ

主要基因频率

Ｍ.Ａ.Ｆ

香农

指数

Ｉ

多态信息含量

ＰＩＣ

基因

多样性

ｈ

Ｓａｔｔ２３６ Ａ１ １０ ４ ８４１ ０ ７９６ ０ ３３７ １ ８１８ ０ ７６７ ０ ７９３

Ｓａｔｔ４２９ Ａ２ １４ ７ ２９９ ０ ８６５ ０ １９９ ２ １６７ ０ ８４８ ０ ８６３

Ｓａｔｔ１９７ Ｂ１ １２ ５ ８１８ ０ ８３０ ０ ２２７ １ ９３２ ０ ８０６ ０ ８２８

Ｓａｔｔ１６８ Ｂ２ ８ ４ １６３ ０ ７６２ ０ ３２３ １ ５３９ ０ ７１９ ０ ７６０

ＳＯＹＧＰＡＴＲ Ｃ１ ３ ２ ５２２ ０ ６０５ ０ ５３６ １ ００９ ０ ５３５ ０ ６０４

Ｓａｔｔ２８１ Ｃ２ ２０ １０ １０３ ０ ９０３ ０ １９６ ２ ５５４ ０ ８９３ ０ ９０１

Ｓａｔｔ２６７ Ｄ１ａ ４ １ ６４４ ０ ３９３ ０ ７６５ ０ ７７３ ０ ３６４ ０ ３９２

Ｓａｔｔ２１６ Ｄ１ｂ ＋ Ｗ １７ ６ ６７２ ０ ８５２ ０ １８７ ２ １２０ ０ ８３２ ０ ８５０

Ｓａｔｔ３８６ Ｄ２ ５ ２ ４６１ ０ ５９５ ０ ５６８ １ ０８８ ０ ５３７ ０ ５９４

Ｓａｔｔ３８４ Ｅ ６ ２ １６６ ０ ５４０ ０ ６３０ １ ０２６ ０ ４８６ ０ ５３８

Ｓａｔｔ５８６ Ｆ １１ ６ ３９５ ０ ８４６ ０ ２４７ ２ ０２７ ０ ８２５ ０ ８４４

Ｓａｔｔ３５２ Ｇ １０ ３ ２６０ ０ ６９５ ０ ５１１ １ ５８５ ０ ６６８ ０ ６９３

Ｓａｔｔ４３４ Ｈ １０ ５ ６７９ ０ ８２６ ０ ３３９ １ ９９８ ０ ８０７ ０ ８２４

Ｓａｔｔ５７１ Ｉ ８ ４ ２８２ ０ ７６９ ０ ３７４ １ ６５６ ０ ７３５ ０ ７６７

Ｓａｔｔ４３１ Ｊ １７ ８ ９１３ ０ ８９０ ０ １９３ ２ ３７７ ０ ８７８ ０ ８８８

Ｓａｔｔ５８８ Ｋ １６ ６ １７３ ０ ８４０ ０ ２６２ ２ １２３ ０ ８２０ ０ ８３８

Ｓａｔｔ３７３ Ｌ １８ １０ ９９７ ０ ９１２ ０ １６１ ２ ５８６ ０ ９０３ ０ ９０９

Ｓａｔｔ３０８ Ｍ １３ ６ ３８６ ０ ８４６ ０ ２３３ ２ ０６６ ０ ８２５ ０ ８４３

Ｓａｔｔ０２２ Ｎ １１ ４ ９７２ ０ ８０１ ０ ２６９ １ ８０３ ０ ７７０ ０ ７９９

Ｓａｔｔ１７３ Ｏ １７ ８ ２８６ ０ ８８２ ０ ２２７ ２ ３８２ ０ ８６９ ０ ８７９

均值 Ｍｅａｎ １１ ５ ５ ６５２ ０ ７７２ ０ ３３９ １ ８３１ ０ ７４４ ０ ７７０
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表 ３　 １８７ 份材料的 ５ 个 ｃｐＳＳＲ 位点遗传多样性信息

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ５ ｃｐＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ ｆｏｒ １８７ ｓｏｙｂｅａｎ ｌａｎｄｒａｃｅｓ

位点

Ｌｏｃｕｓ
等位基因数

Ｎａ
有效等位基因数

Ｎｅ
主要基因频率

Ｍ.Ａ.Ｆ
香农指数

Ｉ
多态信息含量

ＰＩＣ
基因多样性

ｈ

ｇｍｃｐ２ ３ １ ６３１ ０ ７４３ ０ ６１４ ０ ３２０ ０ ３８７

ｇｍｃｐ４ ３ １ ６２４ ０ ７４３ ０ ５９６ ０ ３１４ ０ ３８４

ＳＯＹＣＰ ４ １ １６５ ０ ９２５ ０ ３３３ ０ １３７ ０ １４１

ＳＯＹＣＰ３ ２ １ ６１７ ０ ７４３ ０ ５７０ ０ ３０９ ０ ３８２

ＳＯＹＣＰ４ ２ １ １０１ ０ ９５２ ０ １９４ ０ ０８８ ０ ０９２

均值 Ｍｅａｎ ２ ８ １ ４２３ ０ ８２１ ０ ４６１ ０ ２３４ ０ ２７７

２ ２ ２　 遗传结构　 使用 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ２ ２ 软件根据 ２０
对核 ＳＳＲ 位点多态信息对 １８７ 份材料进行 ＳＴＲＵＣ￣
ＴＵＲＥ 分析ꎬ在 Ｋ ＝ ２ 时 ΔＫ 有最大值ꎬ因此将 １８７ 份

材料划分为 ２ 个类群(图 １)ꎮ 类群Ⅰ包含 ５４ 份材

料ꎬ由甘肃(４１ 份)、吉林(６ 份)、黑龙江(３ 份)、云
南(３ 份)和江苏(１ 份)材料组成ꎻ类群Ⅱ包含 １３３
份材料ꎬ包含了黑龙江、吉林、辽宁、山东、江苏、福
建、云南 ７ 个省的大部分材料ꎬ以及甘肃省的 １８ 份

材料ꎮ 其中类群Ⅰ中黑龙江和吉林 ２ 个省的 ９ 份材

料全部为 Ｔｉｂ 类型ꎬ占这 ２ 个省 Ｔｉｂ 类型材料总数的

７５％ ꎬ甘肃省的 ４１ 份材料中有 １６ 份为 Ｔｉｂ 类型ꎬ占
甘肃省 Ｔｉｂ 类型总数的 ７６％ ꎬ说明黑龙江、吉林和甘

肃省的大部分 Ｔｉｂ 类型材料在核 ＳＳＲ 水平上亲缘关

系密切ꎮ

Ａ:２０ 对 ｎｕＳＳＲ 位点分析得出的 ２ 个类群ꎻ
Ｂ:５ 对叶绿体 ＳＳＲ 位点分析得出的 ２ 个类群

Ａ:２ ｇｒｏｕｐｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂｙ ２０ ｎｕＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓꎬ
Ｂ:２ ｇｒｏｕｐｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂｙ ５ ｃｐＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

图 １　 １８７ 份材料 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 结果分析

Ｆｉｇ １　 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｆｏｒ ｔｈｅ １８７ ｌａｎｄｒａｃｅｓ

根据 ５ 对 叶 绿 体 ＳＳＲ 位 点 信 息 进 行 的

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析ꎬ同样在 Ｋ ＝ ２ 时 ΔＫ 有最大值ꎬ
因此也划分为 ２ 个类群ꎬ类群Ⅰ包含 ４７ 份材料ꎬ其
中甘肃 ３０ 份、吉林 ６ 份、云南 ４ 份、黑龙江 ３ 份、福
建 ２ 份、山东 １ 份和辽宁 １ 份ꎻ类群Ⅱ包含 １４０ 份

材料ꎬ包含江苏省全部材料ꎬ辽宁、山东、福建、黑
龙江、吉林和云南省的大部分材料ꎬ以及甘肃 ２９
份材料ꎮ

比较细胞核和叶绿体 ＳＳＲ 信息所得出的

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析结果ꎬ发现有 ３２ 份材料划分到同

一类群中ꎬ其中甘肃 ２２ 份(８ 份 Ｔｉｂ 类型ꎬ１４ 份 Ｔｉａ
类型)ꎬ吉林 ６ 份(全部为 Ｔｉｂ 类型)ꎬ黑龙江 ３ 份(全
部为 Ｔｉｂ 类型)和云南 １ 份(Ｔｉａ 类型)ꎮ 说明这些材

料不论是从细胞核 ＳＳＲ 还是从叶绿体 ＳＳＲ 水平上ꎬ
亲缘关系都非常密切ꎮ
２ ３　 不同生态地区群体的遗传多样性

在 ２０ 对核 ＳＳＲ 位点上ꎬ黄淮地区(ＨＨ)等位基

因数最高(９ ０５０)ꎬ南方地区(Ｓ)等位基因数最低

(７ ４００)ꎻ香农指数( Ｉ)、多态信息含量(ＰＩＣ)和基因

多样性(ｈ)趋势相同ꎬ黄淮和南方地区高ꎬ东北地区

低ꎮ 特有等位变异是某群体具有而其他各群体都没

有的等位变异ꎻ特缺等位变异是某群体没有而其他

各群体都有的等位变异ꎻ特有、特缺等位变异表示了

群体的特异性[２７]ꎻ３ 个不同生态类型群体的特有

(特缺)等位变异数分别为东北 ２１ (１７)、黄淮 ３６
(８)、南方 ２２(２６)(表 ４)ꎮ

在 ５ 对叶绿体 ＳＳＲ 位点上ꎬ南方地区等位基因

数略高(２ ２００)ꎬ而黄淮地区有效等位基因数最高

(１ ６０８)ꎻ基因多样性、香农指数和多态信息含量趋

势相同ꎬ黄淮地区最高ꎬ其次为南方地区ꎬ东北地区

最低(表 ５)ꎬ与核 ＳＳＲ 得出的结论一致ꎮ

７７３
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表 ４　 不同生态地区材料 ２０ 对核 ＳＳＲ 位点遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏ￣ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｇｒｏｕｐｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ２０ ｎｕＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

生态类型

Ｅｃｏ￣ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ
ｔｙｐｅ

样本数

Ｎｏ.

等位

基因数

Ｎａ

有效等位

基因数

Ｎｅ

等位变异数

特有

ＳＰＡ
特缺

ＳＤＡ

主要

基因频率

Ｍ.Ａ.Ｆ

香农

指数

Ｉ

多态信息

含量

ＰＩＣ

基因

多样性

ｈ

中国东北 ＮＥ ８５ ７ ８５０ ４ ２４２ ２１ １７ ０ ４１５ １ ５２８ ０ ６６４ ０ ６９７
中国黄淮 ＨＨ ７１ ９ ０５０ ４ ８８１ ３６ ８ ０ ３８２ １ ７０４ ０ ７１４ ０ ７４３
中国南方 Ｓ ３１ ７ ４００ ４ ６０３ ２２ ２６ ０ ３７７ １ ６３２ ０ ７０７ ０ ７３９

表 ５　 不同生态地区材料 ５ 对 ｃｐＳＳＲ 位点遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ５　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｅｃｏ￣ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｏｒｉｇｉｎ ｇｒｏｕｐｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ５ ｃｐＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

生态类型

Ｅｃｏ￣ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ
ｔｙｐｅ

样本数

Ｎｏ.

等位

基因数

Ｎａ

有效等位

基因数

Ｎｅ

主要

基因频率

Ｍ.Ａ.Ｆ

香农

指数

Ｉ

多态信息

含量

ＰＩＣ

基因

多样性

ｈ

中国东北 ＮＥ ８５ ２ ０００ １ ２６９ ０ ８８０ ０ ３６７ ０ １８９ ０ ２１１
中国黄淮 ＨＨ ７１ ２ ０００ １ ６０８ ０ ７３２ ０ ４４７ ０ ２３６ ０ ３０６
中国南方 Ｓ ３１ ２ ２００ １ ３２０ ０ ８６４ ０ ３９６ ０ ２００ ０ ２２７

２ ４　 不同 ＳＫＴＩ 类型群组之间的遗传多样性

由于 Ｔｉｃ 和 Ｔｉｄ 类型材料数目太少ꎬ因此仅分析

Ｔｉａ 和 Ｔｉｂ 类型群体的遗传多样性ꎮ ２０ 对核 ＳＳＲ 位

点上ꎬ整体水平上 Ｔｉａ 类型的遗传多样性高于 Ｔｉｂ 类

型ꎬ但是香农指数在 ６ 个位点 ( Ｓａｔｔ２６７、 Ｓａｔｔ３８６、
Ｓａｔｔ３８４、Ｓａｔｔ３５２、Ｓａｔｔ５７１ 和 Ｓａｔｔ０２２)上、多态信息含

量和基因多样性指数在 ６ 个位点(Ｓａｔｔ２６７、 Ｓａｔｔ３８４、
Ｓａｔｔ３５２、Ｓａｔｔ４３４、Ｓａｔｔ５７１ 和 Ｓａｔｔ０２２)上ꎬＴｉｂ 类型高于

Ｔｉａ 类型(表 ６)ꎮ Ｓａｔｔ３８６ 和 Ｓａｔｔ４３４ 位点上香农指数

同多态信息含量、基因多样性指数的趋势相反ꎬ可能

是由不同多样性参数本身统计学上的差异造成的ꎮ
在 ５ 对叶绿体 ＳＳＲ 位点上ꎬＴｉｂ 类型的遗传多

样性明显高于 Ｔｉａ 类型ꎬＴｉａ 类型香农指数 ０ ３１８ꎬ而
Ｔｉｂ 类型为 ０ ６７９ꎻＴｉａ 类型多态信息含量 ０ １６３ꎬ而
Ｔｉｂ 类型为 ０ ３５９ꎻＴｉａ 类型基因多样性为 ０ １８８ꎬ而
Ｔｉｂ 类型为 ０ ４５２(表 ７)ꎮ

表 ６　 Ｔｉａ 和 Ｔｉｂ 类型群体的 ２０ 对核 ＳＳＲ 位点遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ６　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ Ｔｉａ ａｎｄ Ｔｉｂ ｔｙｐｅ ｇｒｏｕｐｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ２０ ｎｕＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

位点

Ｌｏｃｕｓ
连锁群

ＬＧ

等位基因数 Ｎａ 有效等位基因数 Ｎｅ 香农指数 Ｉ 多态信息含量 ＰＩＣ 基因多样性 ｈ

Ｔｉａ Ｔｉｂ Ｔｉａ Ｔｉｂ Ｔｉａ Ｔｉｂ Ｔｉａ Ｔｉｂ Ｔｉａ Ｔｉｂ

Ｓａｔｔ２３６ Ａ１ １０ ８ ４ ４８９ ４ ３２１ １ ７７８ １ ６８８ ０ ７４８ ０ ７３６ ０ ７７７ ０ ７６９
Ｓａｔｔ４２９ Ａ２ １３ ８ ６ ５３５ ３ ９４１ ２ ０８３ １ ６４０ ０ ８２９ ０ ７１６ ０ ８４７ ０ ７４６
Ｓａｔｔ１９７ Ｂ１ １２ ６ ５ ６７５ ２ ３５３ １ ９１９ １ ２２０ ０ ８０１ ０ ５４７ ０ ８２４ ０ ５７５
Ｓａｔｔ１６８ Ｂ２ ８ ６ ４ ３１９ ２ ３２６ １ ５５５ １ １８７ ０ ７２９ ０ ５３８ ０ ７６８ ０ ５７０
ＳＯＹＧＰＡＴＲ Ｃ１ ３ ３ ２ ５２０ ２ ３９５ １ ０１０ ０ ９６３ ０ ５３６ ０ ５０５ ０ ６０３ ０ ５８３
Ｓａｔｔ２８１ Ｃ２ ２１ １１ ９ ２６９ ７ ７４７ ２ ５１１ ２ １８７ ０ ８８３ ０ ８５８ ０ ８９２ ０ ８７１
Ｓａｔｔ２６７ Ｄ１ａ ４ ３ １ ５３５ １ ９１７ ０ ７０７ ０ ７８２ ０ ３２８ ０ ４０２ ０ ３４８ ０ ４７８
Ｓａｔｔ２１６ Ｄ１ｂ ＋ Ｗ １５ ９ ６ ６９９ ３ ９７４ ２ １０８ １ ６８０ ０ ８３３ ０ ７１７ ０ ８５１ ０ ７４８
Ｓａｔｔ３８６ Ｄ２ ４ ５ ２ ４１４ ２ ３７１ １ ０４２ １ ０６１ ０ ５２７ ０ ５１０ ０ ５８６ ０ ５７８
Ｓａｔｔ３８４ Ｅ ５ ４ １ ９２５ ２ ８４７ ０ ９０６ １ １３０ ０ ４３５ ０ ５７８ ０ ４８１ ０ ６４９
Ｓａｔｔ５８６ Ｆ １１ ６ ６ ００６ ４ ２３３ ２ ００５ １ ５７２ ０ ８１４ ０ ７２８ ０ ８３３ ０ ７６４
Ｓａｔｔ３５２ Ｇ ８ ８ ２ ６８４ ５ ９７０ １ ３５９ １ ９１７ ０ ５９８ ０ ８１２ ０ ６２７ ０ ８３３
Ｓａｔｔ４３４ Ｈ １０ ８ ４ ９０７ ５ ９８２ １ ９２８ １ ９０３ ０ ７７８ ０ ８１２ ０ ７９６ ０ ８３３
Ｓａｔｔ５７１ Ｉ ７ ８ ４ １８４ ４ ３８９ １ ６１０ １ ７３５ ０ ７２７ ０ ７４５ ０ ７６１ ０ ７７２
Ｓａｔｔ４３１ Ｊ １７ ８ ８ ８２４ ４ ８１７ ２ ３９７ １ ７７１ ０ ８７７ ０ ７６５ ０ ８８７ ０ ７９２
Ｓａｔｔ５８８ Ｋ １５ １２ ６ ０５２ ４ ７８９ ２ １０１ １ ９６１ ０ ８１５ ０ ７７２ ０ ８３５ ０ ７９１
Ｓａｔｔ３７３ Ｌ １９ １０ １０ ９３５ ５ ８１７ ２ ５９５ １ ９８４ ０ ９０２ ０ ８０８ ０ ９０９ ０ ８２８
Ｓａｔｔ３０８ Ｍ １３ ８ ６ １１９ ５ ４５２ ２ ０４９ １ ８４２ ０ ８１７ ０ ７９２ ０ ８３７ ０ ８１７
Ｓａｔｔ０２２ Ｎ １０ ９ ４ ５５６ ４ ６３１ １ ７２６ １ ７８２ ０ ７４８ ０ ７５５ ０ ７８０ ０ ７８４
Ｓａｔｔ１７３ Ｏ １５ １１ ７ ７１８ ５ ２０４ ２ ３１０ １ ９６７ ０ ８５８ ０ ７８７ ０ ８７０ ０ ８０８
均值 Ｍｅａｎ １１ ００ ７ ５５ ５ ３６８ ４ ２７４ １ ７８５ １ ５９９ ０ ７２９ ０ ６９４ ０ ７５６ ０ ７２９

Ｔｉａ、Ｔｉｂ 类型样本数分别为 １４３、４１ꎬ下同　 Ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅ ｏｆ Ｔｉａ ａｎｄ Ｔｉｂ ｔｙｐｅ ｇｒｏｕｐｓ ｉｓ １４３ ａｎｄ ４１ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

８７３
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表 ７　 Ｔｉａ 和 Ｔｉｂ 类型群体的 ５ 对 ｃｐＳＳＲ 位点遗传多样性参数

Ｔａｂｌｅ ７　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ Ｔｉａ ａｎｄ Ｔｉｂ ｇｒｏｕｐｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ５ ｃｐＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

位点

Ｌｏｃｕｓ

等位基因数 Ｎａ 有效等位基因数 Ｎｅ 香农指数 Ｉ 多态信息含量 ＰＩＣ 基因多样性 ｈ

Ｔｉａ Ｔｉｂ Ｔｉａ Ｔｉｂ Ｔｉａ Ｔｉｂ Ｔｉａ Ｔｉｂ Ｔｉａ Ｔｉｂ
ｇｍｃｐ２ ２ ３ １ ４２４ ２ １９７ ０ ４７４ ０ ８５４ ０ ２５３ ０ ４４１ ０ ２９８ ０ ５４５
ｇｍｃｐ４ ３ ２ １ ４１０ １ ９８９ ０ ４９３ ０ ６９１ ０ ２５２ ０ ３７４ ０ ２９１ ０ ４９７
ＳＯＹＣＰ ３ ３ １ ０５８ １ ６１２ ０ １４７ ０ ６３５ ０ ０５４ ０ ３２４ ０ ０５５ ０ ３８０
ＳＯＹＣＰ３ ２ ２ １ ４２４ １ ９８９ ０ ４７４ ０ ６９１ ０ ２５３ ０ ３７４ ０ ２９８ ０ ４９７
ＳＯＹＣＰ４ １ ２ １ ０００ １ ５２１ ０ ０００ ０ ５２６ ０ ０００ ０ ２８４ ０ ０００ ０ ３４３
均值 Ｍｅａｎ ２ ２ ２ ４ １ ２６３ １ ８６２ ０ ３１８ ０ ６７９ ０ １６３ ０ ３５９ ０ １８８ ０ ４５２

２ ５　 Ｔｉａ 和 Ｔｉｂ 类型材料亲缘关系分析

根据 ２０ 对核 ＳＳＲ 位点多态性信息使用 Ｎｅｉ
(１９８３)距离和 ＮＪ 聚类法对 １８７ 份材料进行聚类分

析ꎮ 结果如图 ２ 所示ꎬ可以分为 ３ 个亚群(表 ８)ꎬ其
中第Ⅰ亚群主要由黑龙江、吉林和辽宁 ３ 个省的 Ｔｉａ

类型材料构成ꎬ此外黑龙江的 ２ 份 Ｔｉｂ 类型材料

(ＨＬＪ１３、１６)与辽宁的 Ｔｉａ 类型材料(ＬＮ１８)聚到一

起ꎻ第Ⅱ亚群所含 Ｔｉｂ 类型比例最高ꎬ其中黑龙江的

３ 份 Ｔｉｂ 类型材料(ＨＬＪ１、１０、１７)和吉林的 ６ 份 Ｔｉｂ
类型材料(ＪＬ４、６、８、１０、１２、１５)聚类到一起ꎬ辽宁的

图中 Ｔｉｂ、Ｔｉｃ 和 Ｔｉｄ 类型分别用▲、●和■图形作为前缀表示ꎬ无图形前缀的为 Ｔｉａ 类型ꎬ下同

ＴｉｂꎬＴｉｃꎬ ａｎｄ Ｔｉｄ ｔｙｐｅｓ ｗｅｒｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｅｄ ｂｙ ▲ꎬ●ꎬａｎｄ ■ ａｓ ｐｒｅｆｉｘꎬｔｈｏｓｅ ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｒｅｆｉｘ ｗｅｒｅ Ｔｉａ ｔｙｐｅꎬｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

图 ２　 根据 ２０ 对 ｎｕＳＳＲ 引物位点信息对 １８７ 份材料进行邻近法聚类

Ｆｉｇ ２　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ １８７ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ２０ ｎｕＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

９７３
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表 ８　 根据 ２０ 对 ｎｕＳＳＲ 位点信息对 １８７ 份材料采用邻近法聚类为 ３ 个类群的统计结果

Ｔａｂｌｅ ８　 Ｇｒｏｕｐｉｎｇ ｏｆ １８７ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｂｙ ＮＪ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｂａｓｅｄ ｏｎ ２０ ｎｕＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

聚类亚群

Ｃｌｕｓｔｅｒｓ
黑龙江

ＨＬＪ
吉林

ＪＬ
辽宁

ＬＮ
山东

ＳＤ
江苏

ＪＳ
福建

ＦＪ
云南

ＹＮ
甘肃

ＧＳ
总计

Ｔｏｔａｌ

Ⅰ １８ａꎬ２ｂ １９ａ １５ａ ０ ３ａ ０ ０ １ａ ５６ａꎬ２ｂ

Ⅱ ２ａꎬ３ｂ ３ａꎬ７ｂ ７ａꎬ３ｂ ５ａꎬ１ｂ ２ａꎬ１ｂ ２ａ ６ａꎬ１ｂ ３ａꎬ１ｂ ３０ａꎬ１７ｂ

Ⅲ ０ １ａ ３ａꎬ２ｃ ４ａ ４ａ ７ａꎬ１ｂ ５ａꎬ１ｂ ３３ａꎬ２０ｂꎬ１ｄ ５７ａꎬ２２ｂꎬ２ｃꎬ１ｄ

ａ、ｂ、ｃ、ｄ 分别代表 Ｔｉａ、Ｔｉｂ、Ｔｉｃ 和 Ｔｉｄ 类型ꎬ下同

ａꎬｂꎬｃꎬａｎｄ ｄ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ＴｉａꎬＴｉｂꎬＴｉｃꎬａｎｄ Ｔｉｄ ｔｙｐｅｓ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

１ 份 Ｔｉｂ 类型材料(ＬＮ８)、江苏 １ 份 Ｔｉｂ 类型材料

(ＪＳ１)和山东 １ 份 Ｔｉｂ 类型材料(ＳＤ２)聚类到一起ꎬ
而且上述 １２ 份 Ｔｉｂ 类型材料又与 ２ 份 Ｔｉｂ 材料

(ＪＬ２、ＹＮ１)、３ 份 Ｔｉａ 材料(ＪＬ２８、ＬＮ２４ 和 ＹＮ７)聚类

到一起ꎻ第Ⅲ亚群主要由甘肃省的品种构成ꎬ甘肃省

内的 Ｔｉｂ 类型材料分布虽然较为分散ꎬ但是也存在

小范围的不同地区的 Ｔｉｂ 类型材料聚到一起的情

况ꎮ 辽宁省的 Ｔｉｃ 类型材料以及甘肃省的 Ｔｉｄ 类型

材料分别与其本省的 Ｔｉａ 类型材料聚类到一起ꎮ
使用 ５ 对叶绿体 ＳＳＲ 位点信息的聚类分析如

图 ３ 所示ꎬ也划分 ３ 个亚群ꎬ其中第Ⅰ亚群和第Ⅱ亚

群主要由 Ｔｉｂ 材料构成ꎬ第Ⅲ亚群主要由 Ｔｉａ 材料构

成(表 ９)ꎮ 在第Ⅰ亚群中 ３ 份黑龙江省的 Ｔｉｂ 材料

(ＨＬＪ１、１０、１７)和 ６ 份吉林省的 Ｔｉｂ 材料(ＪＬ４、６、８、

图 ３　 根据 ５ 对 ｃｐＳＳＲ 引物位点信息对 １８７ 份材料进行邻近法聚类

Ｆｉｇ ３　 Ｎｅｉｇｈｂｏｒ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｃｌｕｓｔｅｒ ｏｆ ｔｈｅ １８７ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ５ ｃｐＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

０８３
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表 ９　 根据 ５ 对 ｃｐＳＳＲ 引物位点信息对 １８７ 份材料进行的邻近法聚类

Ｔａｂｌｅ ９　 Ｇｒｏｕｐｉｎｇ ｏｆ １８７ ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｂｙ ＮＪ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ｂａｓｅｄ ｏｎ ５ ｃｐＳＳＲ ｍａｒｋｅｒｓ

聚类亚群

Ｃｌｕｓｔｅｒｓ
黑龙江

ＨＬＪ
吉林

ＪＬ
辽宁

ＬＮ
山东

ＳＤ
江苏

ＪＳ
福建

ＦＪ
云南

ＹＮ
甘肃

ＧＳ
总计

Ｔｏｔａｌ

Ⅰ ３ｂ １ａꎬ６ｂ １ｂ １ａ ０ １ａ ２ａꎬ１ｂ １９ａꎬ９ｂ ２４ａꎬ２０ｂ

Ⅱ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ０ ２ｂ ２ｂ

Ⅲ ２０ａꎬ２ｂ ２２ａꎬ１ｂ ２５ａꎬ２ｂꎬ２ｃ ８ａꎬ１ｂ ９ａꎬ１ｂ ８ａꎬ１ｂ ９ａꎬ１ｂ １８ａꎬ１０ｂꎬ１ｄ １１９ａꎬ１９ｂꎬ２ｃꎬ１ｄ

１０、１２、１５)聚类到一起ꎬ而且与云南会泽的 １ 份 Ｔｉｂ
材料(ＹＮ１)距离非常近ꎬ与核 ＳＳＲ 聚类结果相同ꎻ
在核 ＳＳＲ 聚类亚群Ⅲ中分布较为分散的部分 Ｔｉｂ 类

型材料(ＧＳ３、４、２１、２２、３１、３４、３８、４５、５４)在叶绿体

ＳＳＲ 聚类分析中聚到一起ꎻ叶绿体 ＳＳＲ 聚类第Ⅱ亚

群由 ２ 份甘肃华亭的 Ｔｉｂ 材料(ＧＳ１０、１１)组成ꎬ这 ２
份材料在核 ＳＳＲ 聚类中也聚类在一起ꎻ此外ꎬ大部

分 Ｔｉａ 材料在 ５ 个叶绿体 ＳＳＲ 水平上遗传关系密

切ꎻ甘肃省的 Ｔｉｄ 类型材料在第Ⅲ亚群中单独分化

为一支ꎬ说明其与其他材料在叶绿体基因组水平具

有不同的遗传背景ꎻ辽宁省的 ２ 份 Ｔｉｃ 类型材料在

第Ⅲ亚群中与其他 Ｔｉａ 材料聚到一起ꎮ
２ ６　 叶绿体 ＳＳＲ 单倍型分析

１８７ 份材料共产生 ８ 种叶绿体单倍型(表 １０)ꎬ
其中单倍型Ⅱ在 ８ 个省均有分布ꎬ且数量最多ꎻ单倍

型Ⅲ在除黑龙江和江苏以外的地区都有分布ꎬ且以

甘肃地区为主ꎻ单倍型Ⅳ和Ⅴ为 Ｔｉａ 类型特有ꎬ其中

单倍型Ⅳ仅分布在江苏 １ 份 Ｔｉａ 类型中ꎬ单倍型Ⅴ
分布在福建和云南 ２ 份 Ｔｉａ 类型中ꎻ单倍型Ⅰ和Ⅶ
为 Ｔｉｂ 类型特有ꎬ其中单倍型Ⅰ仅分布在黑龙江和

吉林的 ９ 份 Ｔｉｂ 类型中(ＨＬＪ１、１０、１７ꎬＪＬ４、６、８、１０、
１２、１５)ꎬ单倍型Ⅶ分布在甘肃 ２ 份 Ｔｉｂ 类 型 中

(ＧＳ１０、１１)ꎻ单倍型Ⅵ分布在云南 １ 份 Ｔｉａ 和 Ｔｉｂ
类型以及甘肃 １ 份 Ｔｉａ 类型中ꎻ单倍型Ⅷ为 Ｔｉｄ 类

型特有ꎮ

３　 讨论

３ １　 不同 ＳＫＴＩ 类型的地理分布

王衍桐等[２８] 对 １８５８ 份大豆地方品种进行了

ＳＫＴＩ 类 型 鉴 定ꎬ 检 测 到 １０ 份 类 型 ( 频 率 为

０ ５４％ )ꎬ其中黑龙江 ２ 份(１ ３％ )位于克山ꎬ辽宁 ３
份(２ ２％ )位于丹东ꎬ福建 １ 份(１ ２５％ )位于晋江ꎬ
西藏 ４ 份 Ｔｉｂ(１２ ９％ )ꎻ１ 份 Ｔｉｃ 位于辽宁丹东ꎮ 赵

述文等[２９]对东北三省 ２２７７ 份大豆进行了 ＳＫＴＩ 类

型鉴定ꎬ共检测到 ８ 份类型(０ ３５％ )ꎬ其中黑龙江 ６
份(０ ８３％ )、吉林 ２ 份(０ ２５％ )ꎬ辽宁 ７４４ 份材料

中未检测到 Ｔｉｂꎻ２ 份 Ｔｉｃ 类型位于黑龙江延寿地区

和辽宁丹东地区ꎮ 刘兴媛等[３０] 对中国 １４０６７ 份大

豆进行 ＳＫＴＩ 电泳分析ꎬ共检测到 ３８ 份 Ｔｉｂ 类型

(０ ２７％ )ꎬ 甘 肃 ２５ 份 ( １０ ００％ )、 山 东 ４ 份

(０ ５２％ )、河南 １ 份(０ １９％ )、江苏 ４ 份(０ ３１％ )、
安徽 ２ 份(０ ３０％ )、福建 １ 份(０ ４２％ )、云南 １ 份

(０ ３３％ )ꎮ
本试验在 ７７３ 份吉林省材料中检测到 ７ 份 Ｔｉｂꎬ

频率为 ０ ９１％ ꎬ高于赵述文等[２９]２ 份 Ｔｉｂ 类型大豆

的调查结果ꎬ说明吉林地区 Ｔｉｂ 类型大豆也较多ꎮ
本试验除在曾经报道检测到 Ｔｉｂ 类型的丹东地区检

测到 １ 份 Ｔｉｃ 类型大豆之外ꎬ还在大连地区(庄河)
新检测到 １ 份 Ｔｉｃꎮ 在 ２９４ 份云南省材料中检测到 ２
份 Ｔｉｂ 类型ꎬ分别位于会泽和德钦地区ꎬ之前仅在云

南检测到 １ 份 Ｔｉｂ 类型大豆[３０]ꎮ
３ ２　 群体的遗传多样性

关于大豆的遗传多样性ꎬ不同学者采用不同群

体和遗传标记进行了大量的研究ꎮ Ｌ. Ｘ. Ｗａｎｇ
等[１６]对 １２９ 份中国大豆使用 ６０ 对核 ＳＳＲ 位点的遗

传多样性进行分析ꎬ平均等位基因数 １２ ２ꎬ平均多

态信息含量 ０ ７８ꎻ张军等[３１]对 ３７８ 份我国大豆育成

品种使用 ６４ 对核 ＳＳＲ 位点进行分析ꎬ平均等位变

异数 ８ ９４ꎬ平均多态信息含量 ０ ７５２ꎻ宋喜娥等[３２]

对 ２４８ 份我国大豆微核心种质使用 １００ 对核 ＳＳＲ 位

点进行分析ꎬ平均等位变异数 １４ ６０ꎬ平均多态信息

含量 ０ ７４３ꎮ 本研究对 １８７ 份我国大豆地方品种使

用 ２０ 对核 ＳＳＲ 位点进行了分析ꎬ得出平均等位基

因数为 １１ ５ꎬ平均多态信息含量 ０ ７４４ꎬ尽管样本数

和标记数有差异ꎬ本研究结果与前人研究结论基本

一致ꎬ基本反映出了我国栽培大豆地方品种的遗传

多样性ꎮ
关于我国不同地理生态区大豆的遗传多样性ꎬ

张军等[３１]和宋喜娥等[３２] 的结果都证明黄淮地区最

高ꎬ其次是南方地区ꎬ东北地区最低ꎮ Ｌ. Ｘ. Ｗａｎｇ
等[１６]提出黄河流域是栽培大豆的遗传多样性中心ꎮ
Ｙ. Ｈ. Ｌｉ 等[３３]对 １８６３ 份我国大豆地方品种采用 ５９

１８３



植　 物　 遗　 传　 资　 源　 学　 报 １４ 卷

书书书

!
!"

#
$
"

#
$

%
%%

&
&

'
(

)
*

+
,

-
.

/
0

1
2

3
4

'
()

*+
!"

#
,
(-

*.
/0
-+

1
.2

$
3-

%%
&
1
(4

5
/6
+7
8
57
1/
87
)9

/7.
4
74

57
22
+8
+4

/
8+
:7
.4

1

!
"

#
$

%
&

!!
"
!#

$!
!"

%"
'

(
)

*
!&

'%
()'
*+

(',
-
'-

.'
//0

)0
-(

)0
1'
,-
%"

+
,

2,
(3
4

5
3$
4,
(6
$0

17
#$
8

17
#$
9

!:
;
<=

8
!:

;
<=

!:
;
<=

>
-

.
/

5
?@

0
1

@?
2

3
?A

4
5

!&
/

6
@!

7
8

B@
9

:
;
A

;
<

C
!

3
*

#
.

!
!

>
D

9
9

9
>*

!D
9E

"
F*

!9
GE

"
H

"
9

9
D

>
D

9G
3#
9*

!I
IE

"
99

3#
D*

!J
JE

"
9K

3#
9*

#9
#

!H
JE

"
I3

#D
*

!H
GE

"
I3

#D
*

!H
GE

"
J3

#D
*

!I
GE

"
I3

#D
*

!F
HE

"
DI

3#
DG

*
!8

JE
"

DD
K

DH
9

#
>

D
D

>
9

D3
!>

E
"

D*
!>

E
"

D3
!D

GE
"

D3
!D

GE
"

D3
!I

E
"

DI
3#
H*

!8
FE

"
99

DG

$
D

9
D

>
D

D3
!D

GE
"

D

%
9

D
D

D
9

D3
!D

GE
"

D3
!I

E
"

9

&
>

D
D

8
9

D3
#D

*
!D

KE
"

D3
!9

E
"

9
D

'
!

>
>

D
>

9
9*

!>
E

"
9

(
>

9
D

>
D

D.
!9

E
"

D

!
=

>
!"
#
?

#
@

A
!

"
#

$ B
C

D
E

)
F

=
>

'
(

G
H

I
$

%
&

!
"

#
J

K
L

!
)0
$)
0%
0-
(%

(L
0
%$
0#
'/'
#
L3
$4
,(
6$
0%

,/
!"
#
(6
$0

3#
#0
%%
',
-%
#
(L
0
$0
)#
0-
(3
10

'-
*)
3#
M0
(%

)0
$)
0%
0-
(%

(L
0
$)
,$
,)
(',

-%
,/

.'
//0

)0
-(

L3
$4
,(
6$
0%

'-
03
#L

$)
,N
'-
#0

对细胞核 ＳＳＲ 引物进行分析ꎬ得出来自黄河流域

(即河北、河南、安徽、甘肃、陕西、山西等省)的大豆

地方品种遗传多样性最高ꎬ提出栽培大豆起源于黄

河流域ꎮ 本研究使用 ２０ 对细胞核 ＳＳＲ 引物获得的

结果也显示黄淮地区(尤其是甘肃东南部地区)栽

培大豆地方品种遗传多样性较高ꎬ其次为南方地区ꎬ
而东北地区最低ꎬ且 ５ 对叶绿体 ＳＳＲ 位点的结果也

支持这一结论ꎮ
Ｔｉａ 类型材料在细胞核 ＳＳＲ 水平上高于 Ｔｉｂ 类

型ꎬ但是在叶绿体 ＳＳＲ 水平上 Ｔｉｂ 类型却明显高于

Ｔｉａ 类型ꎬ尽管 Ｔｉａ 类型材料样本数远大于 Ｔｉｂ 类型

样本数ꎮ 这说明 Ｔｉｂ 类型大豆在驯化过程中可能来

源于较多的野生大豆个体祖先ꎬ而不是来源于单一

祖先ꎮ
３ ３　 大豆地方品种材料间的遗传关系

大豆地方品种是长期自然和人工选择的结果ꎬ
同一地区的大豆地方品种往往亲缘关系较近ꎬ因此

来源于相同地区的大豆地方品种在进行聚类分析时

往往聚类到一起[３２ꎬ３４￣３５]ꎮ 本研究在对细胞核与叶绿

体 ＳＳＲ 信息的聚类分析中ꎬ发现黑龙江 ３ 份 Ｔｉｂ 类

型材料、吉林 ６ 份 Ｔｉｂ 类型材料ꎬ以及辽宁、江苏和

山东各 １ 份 Ｔｉｂ 类型材料优先聚类到一起ꎬ且与 ２
份 Ｔｉｂ 材料( ＪＬ２、ＹＮ１)、３ 份 Ｔｉａ 材料( ＪＬ２８、ＬＮ２４
和 ＹＮ７)聚类到一起ꎬ而没有与其本省的大部分 Ｔｉａ
类型材料优先聚类到一起ꎬ说明黑龙江、吉林、辽宁、
江苏、山东和云南的这 １４ 份 Ｔｉｂ 类型材料亲缘关系

非常近ꎮ 而且其中黑龙江的 ３ 份 Ｔｉｂ 类型材料和吉

林的 ６ 份 Ｔｉｂ 类型材料在叶绿体 ＳＳＲ 水平优先聚在

一起ꎬ说明这 ９ 份材料很可能具有相同的来源ꎮ 此

外ꎬ黑龙江的 ２ 份 Ｔｉｂ(ＨＬＪ１３、１６)与辽宁的 Ｔｉａ 聚到

一起ꎬ其余的 Ｔｉｂ 类型材料(辽宁 ２ 份、云南 １ 份和

福建 １ 份)分别与本省的 Ｔｉａ 类型材料聚到一起ꎬ未
与其他 Ｔｉｂ 类型材料优先聚类到一起ꎮ

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析中ꎬ有 ５４ 份材料划分到细胞

核 ＳＳＲ 类群Ⅰ中ꎬ其叶绿体单倍型分布为 ２２ 份Ⅱ
型(甘肃 １９ 份、云南 ２ 份、江苏 １ 份)ꎬ２０ 份Ⅲ型(甘
肃 １９ 份、云南 １ 份)ꎬ９ 份Ⅰ型(黑龙江 ３ 份、吉林 ６
份)ꎬ２ 份Ⅶ型(甘肃)ꎬ１ 份Ⅵ型(甘肃)ꎮ 甘肃地区

具有不同叶绿体单倍型的大豆地方品种(尤其是Ⅱ
型和Ⅲ型)在细胞核水平上亲缘关系如此密切ꎬ推
测这些栽培大豆地方品种之间发生过较多的基因

交流ꎮ
甘肃为我国大豆地方品种中 Ｔｉｂ 类型比例最高

的地区ꎬ本研究结果显示甘肃的 Ｔｉｂ 类型大豆地方

２８３



　 ３ 期 张志华等:中国不同 ＳＫＴＩ 类型栽培大豆地方品种的遗传多样性

品种的叶绿体单倍型类型丰富ꎬ且与其他省的许多

Ｔｉｂ 类型材料亲缘关系密切ꎬ同时这一地区的 Ｔｉａ 与

Ｔｉｂ 类型材料之间亲缘关系也较近ꎬ推测该地区是

栽培大豆 Ｔｉｂ 类型的起源中心ꎮ 此外ꎬ甘肃省大豆

主要由 ２ 种叶绿体单倍型Ⅱ型(１８ 份 Ｔｉａ 和 １０ 份

Ｔｉｂ)和Ⅲ型(１８ 份 Ｔｉａ 和 ９ 份 Ｔｉｂ)组成ꎬ而Ⅱ型单倍

型也是其他地区栽培大豆的主要类型ꎬ推测甘肃具

有Ⅱ型叶绿体单倍型的大豆地方品种很可能是其他

地区同类型大豆的主要来源ꎮ
在叶绿体单倍型分析中发现黑龙江、吉林 ２ 省

的 ９ 份 Ｔｉｂ 类型材料具有特有的Ⅰ型叶绿体单倍

型ꎬ这种叶绿体单倍型是栽培大豆在驯化和传播过

程中发生的变异ꎬ还是来源于 Ｔｉｂ 类型的野生大豆ꎬ
有待研究证实ꎮ
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６４５￣６５３

[２０] 　 王栋ꎬ卢新雄ꎬ张志娥ꎬ等 . ＳＳＲ 标记分析种子老化及繁殖
世代对大豆种质遗传完整性的影响[ Ｊ] . 植物遗传资源学
报ꎬ２０１０ꎬ１１(２):１９２￣１９９

[２１] 　 Ｄｏｙｌｅ Ｊ ＪꎬＤｏｙｌｅ Ｊ Ｌ. Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ＤＮＡ ｆｒｏｍ ｆｒｅｓｈ ｔｉｓｓｕｅ
[Ｊ] . Ｆｏｃｕｓꎬ１９９０ꎬ１２:１４９￣１５１

[２２] 　 Ｃｒｅｇａｎ Ｐ ＢꎬＪａｒｖｉｋ ＴꎬＢｕｓｈ Ａ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ａｎ ｉｎｔｅｇｒａｔｅｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｌｉｎｋ￣
ａｇｅ ｍａｐ ｏｆ ｔｈｅ ｓｏｙｂｅａｎ ｇｅｎｏｍｅ [ Ｊ ] . Ｃｒｏｐ Ｓｃｉꎬ １９９９ꎬ ３９:
１４６４￣１４９０

[２３] 　 Ｙｅｈ Ｆ ＣꎬＹａｎｇ Ｒ ＣꎬＢｏｙｌｅ Ｔ. Ｐｏｐｇｅｎｅ ｖｅｒｓｉｏｎ１ ３１ ｑｕｉｃｋ ｕｓｅｒ
ｇｕｉｄｅ [Ｍ]. Ｃａｎａｄａ:Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ａｌｂｅｒｔａꎬａｎｄ Ｃｅｎｔｒｅ ｆｏｒ Ｉｎｔｅｒｎａ￣
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ｆｏｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｒｋｅｒ ｄａｔａ [Ｊ] . Ｂｉｏｉｎｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ２００５ꎬ２１:２１２８￣２１２９

[２５] 　 Ｐｒｉｔｃｈａｒｄ Ｊ ＫꎬＳｔｅｐｈｅｎｓ ＭꎬＤｏｎｎｅｌｌｙ Ｐ. Ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｕｓｉｎｇ ｍｕｌｔｉｌｏｃｕｓ ｇｅｎｏｔｙｐｅ ｄａｔａ [ Ｊ] . Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ２０００ꎬ
１５５:９４５￣９５９

[２６] 　 Ｅｖａｎｎｏ ＧꎬＲｅｇｎａｎｔ ＳꎬＧｏｕｄｅｔ Ｊ. Ｄｅｔｅｃｔｉｎｇ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｌｕｓｔｅｒｓ
ｏｆ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｕｓｉｎｇ ｔｈｅ ｓｏｆｔｗａｒｅ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ: ａ ｓｉｍｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ
[Ｊ] . Ｍｏｌ Ｅｃｏｌꎬ２００５ꎬ１４:２６１１￣２６２０

[２７] 　 张军ꎬ赵团结ꎬ盖钧镒. 中国东北大豆育成品种遗传多样性和
群体遗传结构分析[Ｊ] . 作物学报ꎬ２００８ꎬ３４(９):１５２９￣１５３６

[２８] 　 王衍桐ꎬ李福山ꎬ常汝镇. 从种子蛋白电泳分析看我国大豆品
种 Ｔｉ 和 Ｓｐ１ 位点等位基因的分布[ Ｊ] . 作物学报ꎬ１９８６ꎬ１２
(１):３１￣３７

[２９] 　 赵述文ꎬ邹淑华ꎬ胡明祥ꎬ等. 东北三省栽培大豆(Ｇ. ｍａｘ)种
子蛋白中 Ｔｉ 和 ＳＰ１位点等位基因频率及分布[ Ｊ] . 大豆科学ꎬ
１９９１ꎬ１０(１):７７￣８１

[３０] 　 刘兴媛ꎬ林国庆ꎬ李中平ꎬ等. 中国大豆种子蛋白中 ＳＢＴＩ 等位
基因频率及分布[Ｊ] . 吉林农业科学ꎬ１９９３(１):６￣９

[３１] 　 张军ꎬ赵团结ꎬ盖钧镒. 中国大豆育成品种群体遗传结构分化
和亚群特异性分析 [ Ｊ] . 中国农业科学ꎬ ２００９ꎬ ４２ ( ６ ):
１９０１￣１９１０

[３２] 　 宋喜娥ꎬ李英慧ꎬ常汝镇ꎬ等. 中国栽培大豆(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ(Ｌ. )
Ｍｅｒｒ. )微核心种质的群体结构与遗传多样性[ Ｊ] . 中国农业
科学ꎬ２０１０ꎬ４３(１１):２２０９￣２２１９

[３３] 　 Ｌｉ Ｙ ＨꎬＧｕａｎ Ｒ ＸꎬＬｉｕ Ｚ Ｘꎬｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ｏｆ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｓｏｙｂｅａｎ(Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ(Ｌ. )Ｍｅｒｒ. ) ｌａｎｄｒａｃｅｓ ｉｎ Ｃｈｉ￣
ｎａ [Ｊ] . Ｔｈｅｏｒ Ａｐｐｌ Ｇｅｎｅｔꎬ２００８ꎬ１１７:８５７￣８７１

[３４] 　 Ｗｅｎ Ｚ ＸꎬＺｈａｏ Ｔ ＪꎬＤｉｎｇ Ｙ Ｌꎬｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎬｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｍｏｎｇ ｅｃｏｔｙｐｅｓ ｏｆ
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