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山东省 3 个野生大豆居群生育期基因遗传多样性分析
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摘要：以来自山东省 3 个居群的 137 份野生大豆种质资源为试验材料，利用等位基因特异性 DNA 标记进行生育期

E1~E4 基因型鉴定及遗传多样性分析。结果表明：在山东省野生大豆生育期基因 E1~E4 中，E1、E4 位点上只检测出 1 个

等位变异，皆为显性基因型 E1、E4；E2、E3 位点上变异较为丰富，分别以 E2-in、E3-Ha 为主；共发现 5 种基因型组合，其中

E1E2-dlE3-HaE4 基因型为优势组合。3 个居群遗传变异不尽相同，临沂居群 E2、E3 位点以 E2-in、E3-Mi 为主，共有 4 种基

因型组合，基因型组合以 E1E2-inE3-MiE4 为主。蓬莱和荣成居群，E2、E3 位点以 E2-dl、E3-Ha 为主，共有 3 种基因型组合，

以 E1E2-dlE3-HaE4 为主。在遗传多样性方面，山东荣成和蓬莱的亲缘关系较近，与临沂亲缘关系较远。遗传多样性最高

的为临沂居群，其次是蓬莱居群，荣成居群。本研究结果可为山东省野生大豆种质资源利用提供理论依据，具有重要的应用 
价值。
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Abstract：The genetic diversity analysis of 137 wild soybean accessions from three populations of 
Shandong province were analyzed by allele-special DNA markers. One dominant allele was detected at E1 and 
E4 loci，respectively，while the haplotypes E2-in and E3-Ha were found to be predominant at E2 and E3 loci，
respectively. Out of five genotypic combinations，the genotype carrying E1E2-dlE3-HaE4 was predominant. 
By further analyzing the diversity among the three populations，four genotypic combinations were detected in 
Linyi population. The genotypes carrying E1E2-inE3-MiE4 were often detected，while E2-in and E3-Mi were 
major alleles at E2 and E3 loci，respectively. Three genotypic combinations were observed in both Penglai and 
Rongcheng populations，while E1E2-dlE3-HaE4 was often detected. The alleles E2-dl and E3-Ha were superiority 
allele on E2 and E3 loci，respectively. A similarity on genetic diversity was found between Rongcheng and Penglai 
populations，while both were differing with Linyi population that represented a highest genetic diversity. Taken 
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together，the results gained from this study might provide insights for the utilization of wild soybean germplasm 
resources in Shandong Province. 

Key words：wild soybean；E gene；genetic diversity；correlation

一年生野生大豆（Glycine soja Sieb.& Zucc.）
是栽培大豆（Glycine max（L.）Merr.）的近缘祖先，

为典型的短日性植物，不同地区生育期差别很大，

出苗至开花需 40~150 d，出苗至成熟需 80~210 d，一
般比当地栽培大豆开花较晚［1-2］，并且与栽培大豆

不存在生殖隔离［3］。野生大豆分布范围很窄，仅

分布在中国、日本、朝鲜和俄罗斯远东的部分地区，

在中国除新疆、青海、海南 3 省区外，其余各省均有

分布，如此广泛的地理分布和巨大的环境差异，导

致野生大豆群体能够适应不同生态类型条件，变异

类型丰富［4］。植物的光周期现象是长期在特定的

环境条件下形成的一种对光照的生态适应性，是

决定野生大豆能够适应不同地区生态条件的关键 
因素［5］。

野生大豆与栽培大豆同是光周期敏感植物［6］，

其开花和成熟同样受生育期基因控制。目前国内

外学者对大豆生育期基因研究发现，大豆的生育期

是由多个主效基因同时调控，目前已发现控制大豆

开花和成熟的基因共有 12 个，并且每个基因所起

到的作用不同，分别是 E1~E11 和 J 基因［7-18］。其中，

大豆生育期基因 E1~E4 是研究最广泛的。Tsubokura 
等［19］研究表明 E1~E4 基因与大豆品种的生态适应

性相关，对大豆开花期变异贡献率达 62%~66%。其

中 E1 基因主要等位变异类型有 E1、e1-nl、e1-as、
e1-fs、e1-b3a［20-22］。E2 基因的主要等位变异类型

有 E2-in、E2-dl 和 e2-ns［19，23］。E3 基因主要的等位

变异类型有 E3-Ha、E3-Mi、e3-tr、e3-mo 和 e3-fs 基

因型［19，22］。E4 基因主要的等位变异类型有 E4、
e4-SORE-1、e4-oto、e4-tsu、e4-kam 和 e4-kes［24-25］。

2006-2010 年王克晶等［26］研究发现来自于相同或

相近的光周期条件下的同一居群野生大豆开花时

间不尽相同，居群内个体间往往会出现开花期幅度

变化较大的情况，这表明天然居群生育期基因存在

异质性，极小居群因为个体间亲缘关系较近或者是

源自于同一家系而导致花期相同或相似。这种表

型之间的差异往往是由于生育期基因型与环境共

同导致的结果。野生大豆在遗传进化中由于长期

的自然选择，形成特定的生态结构，导致野生大豆

的生育期是较为稳定的遗传性状，遗传力较高，基

因型估算的平均广义遗传力高达 92.8%［5］。但是

目前为止，尚未有人对野生大豆生育期基因研究

有关内容进行报道。董英山等［27］研究发现黄河中

下游区域可能为野生大豆起源中心之一，而山东

省地处黄河下游，野生大豆资源分布广，34°30′~ 
38°15′N、114°45′~122°45′E 范围内均有发现

且综合变异系数高、遗传多样性丰富［28］。因此本

研究对山东省荣成、临沂、蓬莱 3 个地区居群的野

生大豆，共 137 份野生大豆种质资源进行农艺性状

调查并利用等位基因特异性 DNA 标记鉴定生育

期 E1~E4 基因型，以期了解山东省荣成、临沂、蓬莱 
3 个地区的野生大豆生育期基因的遗传变异和地理

分布，并为山东省野生大豆的保护和利用提供理论 
依据。

1　材料与方法

1.1　供试材料

试验材料为吉林省农业科学院大豆研究所采自

山东省荣成、临沂、蓬莱 3 个居群的 137 份材料，其

中荣成 32 份，临沂 61 份，蓬莱 44 份。在每个居群

内采用随机采种的方法，采种间隔距离 30 m。并且

对每个取样点都进行 GPS 定位确定位置。试验材

料于 2017-2018 年种植于吉林省农业科学院公主岭

市作物资源平台。

1.2　调查与记录

按照《大豆种质资源描述规范和数据标准》观

察并记录叶形、荚型、粒型、花色、荚色、粒色、种脐

色、茎茸毛色共 8 个质量性状［29］。

1.3　试验方法

1.3.1　DNA 的提取与引物设计　采用改良的 CTAB
（十六烷基三甲基溴化铵）法提取大豆嫩叶中的

DNA，0.8% 的琼脂糖凝胶电泳检测 DNA 质量，并

用 Nano Drop 2000 超微量分光光度计测定 DNA 的

浓度后并稀释成工作浓度为 50 ng/μL。利用前人［19-25］

根据 E1~E4 基因序列和长度设计的等位基因特异

性标记引物，在采用合适的限制性内切酶对生育期

基因型加以区分的方法，鉴定待测样本生育期基因

型。引物和酶切方法如表 1（引物由吉林省库美有

限公司合成）。
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表 1　标记和限制性酶的种类
Table 1　The information of PCR markers and restriction enzymes
基因

Gene
变异类型

Variation type
引物

Primer
引物序列（5′-3′）

Primer sequence（5′-3′）
标记方法

Marker type
限制性内切酶

Restriction enzyme
参考文献

Reference

E1 e1-as/e1-nl E1-1 F：TCAGATGAAAGGGAGCAGTGTCAAAAGAAGT dCAPS TaqI ［20］

R：TCCGATCTCATCACCTTTCC

e1-b3a E1-1 F：TCAGATGAAAGGGAGCAGTGTCAAAAGAAGT dCAPS Bfu I ［20-21］

R：TCCGATCTCATCACCTTTCC

e1-fs/E1 E1-2 F：CACTCAAATTAAGCCCTTTCA CAPS Hinf I ［20，22］

R：TTCATCTCCTCTTCATTTTTGTTG

E2 E2-in/E2-dl E2-1 F：TGTTGATATTACATGCACATGCAT InDel ［19］

R：GGCAGTTTCACCTTCTTAGC

e2-ns E2-2 F：GAAGCCCATCAGAGGCATGTCTTATT dCAPS Dra I ［19，23］

R：GAGGCAGAGCCAAAGCCTAT

E3 E3-Ha（e3-Mo）
/E3-Mi/e3-tr

E3-1 F：TGGAGGGTATTGGATGATGC FLP ［19］

R1：CTAAGTCCGCCTCTGGTTTCAG

R2：CGGTCAAGAGCCAACATGAG

R3：GTCCTATACAATTCTTTACGACG

E3-Ha/e3-Mo E3-2 F：TTGCATGAAGTTTTGGTTGC CAPS Mse I ［19］

R：CAACTGAACTGAAGACCCACAA

e3-fs E3-3 F：GGGATAGTTCTGATGCTGTTCAA CAPS Ale I ［22］

R：CCTTGTATCGATAGCATATGTGCT

E4 e4-SORE-1 E4-1 F：AGACGTAGTGCTAGGGCTAT FLP ［24］

R1：GCATCTCGCATCACCAGATCA

R2：GCTCATCCCTTCGAATTCAG

e4-kam E4-2 F：CTTAATAAAGCCATGACTGGTTTG CAPS Afl II ［25］

R：CTTGAGTTTCAATGAGGTTTCAAC

e4-kes E4-2 F：CTTAATAAAGCCATGACTGGTTTG CAPS BspH I ［25］

R：CTTGAGTTTCAATGAGGTTTCAAC

e4-oto E4-3 F：CCCAGACACTCTTGTGTGAT CAPS Sac I ［25］

R：CCATACTCTCGGTATCTTTC

e4-tsu E4-4 F：CACCCTAGGAGTTGTGTTGTT dCAPS EcoR V ［25］

R：GCGGTTCTGTACAATTGCCTGATA

1.3.2　生育期基因分型方法　E1 基因的基因分型：

用 E1-1 引物对基因组 DNA 进行扩增，444 bp 处没

有条带的为 e1-nl 基因型，对其扩增出的 PCR 产物

（444 bp）用 Taq I 和 Bfu I 限制性内切酶进行酶切反

应。能被 Taq I 酶切成 2 个片段即 410 bp 和 34 bp 的

材料为 e1-as 基因型；能被 Bfu I 酶切成 2 个片段即 
336 bp 和 108 bp 的材料为 e1-b3a 基因型。再用

E1-2 引物对基因组 DNA 进行扩增，对其 PCR 产物

（218 bp）利用 Hinf I 限制性内切酶进行酶切反应，

能被酶切成 3 个片段即 136 bp、46 bp 和 36 bp 的材

料为 e1-fs 基因型，其余材料均为 E1 基因型。

E2 基因的基因分型：用 E2-1 引物对基因组

DNA 进行扩增，扩增出 544 bp 的材料为 E2-in 基因

型，512 bp 为 E2-dl 基因型，用 E2-2 引物对基因组

DNA 进行扩增，PCR 产物（142 bp）用 Dra I 限制

性内切酶进行酶切，142 bp 为 E2 基因型，能被酶切

成 2 个片段即 115 bp 和 27 bp 为 e2-ns 基因型。

E3 基因的基因分型：用 E3-1 引物对基因组

DNA 进行扩增，1339 bp 的材料为 E3-Mi 基因型，

275 bp 为 e3-tr 基因型，558 bp 为 E3-Ha/e3-mo/e3-fs 
基因型。用 E3-2 引物对 558 bp 的材料基因组

DNA 进行扩增，对其 PCR 产物（324 bp）利用 Mse I 
限制性内切酶进行酶切反应，能被酶切成 2 个片段

即 223 bp 和 101 bp 为 e3-mo 基因型。再用 E3-3 引物

对基因组 DNA 进行扩增，对其 PCR 产物（758 bp）利

用 Ale I 限制性内切酶进行酶切反应，能被酶切成 2
个片段即 552 bp 和 206 bp 片段的材料为 E3-Ha 基

因型，未被酶切开的材料为 e3-fs 基因型。
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E4 基因的基因分型：用 E4-1 引物对材料基因

组 DNA 进行扩增，837 bp 的材料为 e4-SORE-1 基

因型，对扩增出 1229 bp 的材料再用 E4-2 引物进行

扩增，PCR 产物（494 bp）利用 Af l II 酶切和 Bsp H I 

限制性内切酶进行酶切反应，能被 Af l II 酶切成 2
个片段即 286 bp 和 208 bp 为 e4-kam 基因型，能被

BspHI 酶切成 2 个片段即 399 bp 和 95 bp 为 e4-kes 
基因型，对未确定基因型的材料基因组 DNA 用

E4-3 引物进行扩增，PCR 产物（535 bp）利用 Sac I 
限制性内切酶进行酶切反应，能被酶切成 2 个片段

即 439 bp 和 96 bp 为 e4-oto 基因型，继续对未确

定基因型的材料基因组 DNA 用 E4-4 引物进行扩

增，PCR 产物（355 bp）利用 EcoR V 限制性内切酶

进行酶切反应，能被酶切成 2 个片段即 332 bp 和 
23 bp 为 e4-tsu 基因型，其余均为 E4 基因型。

1.3.3　PCR 反应与限制性酶切反应体系　PCR 反

应均采用 10 μL 体系，包括 0.2 μL（10 μmol/L）引物，

0.1 μL（5 U/μL）Taq DNA 聚合酶（采用全式金 Easy 
Taq® DNA polymerase），0.8 μL（2.5 mmol/L）dNTP，50 ng 
模板 DNA 和 1 μL 的 10×EasyTaq®buffer 并于 ddH2O
补足 10 μL。

PCR 反应条件：94 ℃预变性 5 min，94 ℃变性

15 s，50~56 ℃复性 20 s，72 ℃延伸 20~50 s，进行 30
个循环，72 ℃后延伸 8 min。PCR 产物采用 1%~3%
的琼脂糖凝胶电泳检测。

限制性酶切反应均采用 10 μL 体系，包括

0.3~1 μg 目的片段产物，0.1 μL（10 U/μL）限制性

内 切 酶，1 μL 的 10×NEB buffer 并 于 ddH2O 补

足 10 μL，37 ℃反应 2~3 h（其中 Taq I 反应温度为 
65 ℃）。酶切产物利用 10% 的非变性聚丙烯酰胺

凝胶电泳检测，用 US EverbrightInc 公司的 Super 
Page GelRed 核酸染料稀释液浸泡 30 min，UVP 紫

外凝胶成像分析并记录。

1.3.4　数据统计分析　利用 popgene 32 软件计算

等位基因观察值（Na，Observed number of alleles）、
等位基因有效值（Ne，Effective number of alleles）、
期望杂合度（He，Expected heterozygosity）、Shannon
多样性指数（I，Shannon′s Information index）、Nei′s
遗传距离（GD，Genetic distance）、Nei′s 遗传一致度

（GI，Genetic identity）等遗传多样性指标。

2　结果与分析

2.1　野生大豆农艺性状及生育期基因分型

调查的山东省临沂、蓬莱、荣成 3 个群体共 137

份野生大豆资源均为蔓生型生长、无限结荚习性，有

泥膜，叶形为卵圆形，荚型为弯镰，粒型为扁圆，花色

为紫色，荚熟色为黑色，粒色为黑色，种脐色为黑色，

茎茸毛色为棕色。生育期基因分型结果详见 http：//
doi.org/10.13430/j.cnki.jpgr.20190909001，附表 1。
2.2　山东省野生大豆生育期基因的遗传多样性分析

本研究对山东省临沂、蓬莱、荣成 3 个居群的

野生大豆的生育期 E1~E4 基因的遗传变异进行分

析（图 1，表 2）。3 个群体中等位基因型频率分析

结果表明（图 1A），这 3 个地区在 E1 和 E4 位点上，

只检测出 E1 和 E4 基因型，未发现其他隐性等位变

异。E2 位点上检测出 3 个等位变异，基因型频率

为 E2-in（54.01%）>E2-dl（40.88%）>e2-ns（5.11%）。

E3 位点上检测出 2 个显性等位变异，基因型频率为

E3-Ha（70.80%）>E3-Mi（29.20%）。根据不同等位

基因型组合频率分析结果表明（图 1B），共有 5 种

类型，其中 E1E2-dlE3-HaE4 基因型组合所占比例最

大，为 36.50%，其次是 E1E2-inE3-HaE4、E1E2-inE3-
MiE4，分 别 占 29.20%、24.80%，E1e2-nsE3-HaE4 和

E1E2-dlE3-MiE4 所占比例最小，为 5.10%、4.40%。

临沂居群中（图 1C），E2 和 E3 位点均检测出 2
个显性等位变异，而未发现其他隐性等位变异。E2
位点上 E2-in（73.77%）远大于 E2-dl 的基因型频率

（26.23%），E2-in 为主要基因型；E3 位点上 E3-Mi
（65.57%）大 于 E3-Ha 的 基 因 型 频 率（34.43%），

E3-Mi 为主要基因型。临沂居群基因型组合共有 
4 种类型（图 1D），其中 E1E2-inE3-MiE4 基因型组合

所占比例最高，为 55.70%，其次是 E1E2-inE3-HaE4、 
E1E2-dlE3-HaE4，分别占 18.00%、16.40%，E1E2-
dlE3-MiE4 基因型所占比例最少为 9.80%。

蓬莱居群中（图 1E），E2 位点检测出 2 个显性

等位变异和 1 个隐性等位变异，而其他位点上只检

测出 1 个基因型，即 E1、E3-Ha、E4。E2 位点上基因

型 频 率 为 E2-dl（45.45%）>E2-in（43.18%）>e2-ns 
（11.36%），E2-dl 为主要基因型。蓬莱居群基因

型 组 合 共 有 3 种 类 型（图 1F），其 中 E1E2-dlE3-
HaE4 基因型组合所占比例最高，为 45.45%，其次是

E1E2-inE3-HaE4 为 43.18%，E1e2-nsE3-HaE4 基 因

型组合所占比例最少为 11.36%。

荣成与蓬莱居群在生育期 E1~E4 基因上的遗传

变异相似（图 1G），仅 E2 位点的基因型频率不同，

其 频 率 为 E2-dl（62.50%）>E2-in（31.25%）>e2-ns
（6.25%），E2-dl 为主要基因型。蓬莱居群基因型组

合共有 3 种类型（图 1H），其中 E1E2-dlE3-HaE4 基
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图 1　不同群体中等位基因与基因型组合频率
Fig.1　Combination frequency of intermediate gene and genotype in different populations

因型组合所占比例最高，为 62.50%，其次是 E1E2-
inE3-HaE4，占 31.30%，E1e2-nsE3-HaE4 基因型组

合所占比例最低为 6.20%。

期望杂合度和 Shannon 多样性指数是衡量遗传

多样性水平的重要指标。基于 E1~E4 位点对这 3
个居群的野生大豆进行遗传多样性分析（表 2），发
现 3 个居群中 E2 基因多样性最高，E3 基因多样性

次之，E1 和 E4 基因多样性最低。并且每个居群的

基因多样性不尽相同，在临沂居群中 E3 基因多样

性最高，E2 基因多样性次之，E1 和 E4 基因多样性

最低；在蓬莱居群中 E2 基因多样性最高，E1、E3 和

E4 基因多样性最低；在荣成居群中 E2 基因多样性

最高，E1、E3 和 E4 基因多样性最低。从总体来看，

3 个居群中，临沂居群遗传多样性较高，而蓬莱和荣

成居群遗传多样性较低。

遗传一致度和遗传距离是评价居群间相似程

度的重要指标。在这 3 个群体中荣成和蓬莱居群的

遗传距离最小且遗传一致度最大，而与临沂居群的

遗传距离最大且遗传一致度最小（表 3）。这说明荣成

与蓬莱居群亲缘关系较近，与临沂居群亲缘关系较远。
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表 2　野生大豆基因位点的遗传变异
Table 2　Genetic variation of gene loci in wild soybean

居群 位点 样本数 等位基因观察值 等位基因有效值 期望杂合度 Shannon 多样性指数

Population Locus Sample 
size

Observed number 
 of alleles

Effective number 
 of alleles

Expected 
heterozygosity

Shannon′s  
information index

3 个居群

Three populations
E1 137 1.0000 1.0000 0.0000 0.0000

E2 137 3.0000 2.1671 0.5385 0.8503

E3 137 2.0000 1.7049 0.4134 0.6039

E4 137 1.0000 1.0000 0.0000 0.0000

平均 137 1.7500 1.4680 0.2380 0.3636

临沂

Linyi 
E1 61 1.0000 1.0000 0.0000 0.0000

E2 61 2.0000 1.6313 0.3870 0.5754

E3 61 2.0000 1.8231 0.4515 0.6438

E4 61 1.0000 1.0000 0.0000 0.0000

平均 61 1.5000 1.3636 0.2096 0.3048

蓬莱

Penglai
E1 44 1.0000 1.0000 0.0000 0.0000

E2 44 3.0000 2.4631 0.5940 0.9681

E3 44 1.0000 1.0000 0.0000 0.0000

E4 44 1.0000 1.0000 0.0000 0.0000

平均 44 1.5000 1.3658 0.1485 0.2420

荣成

Rongcheng 
E1 32 1.0000 1.0000 0.0000 0.0000

E2 32 3.0000 2.0317 0.5078 0.8305

E3 32 1.0000 1.0000 0.0000 0.0000

E4 32 1.0000 1.0000 0.0000 0.0000

平均 32 1.5000 1.2579 0.1270 0.2076

表 3　3 个野生大豆居群之间的遗传距离和遗传一致度
Table 3　Genetic Identity and genetic distance coefficient 

among three populations
居群

Populations
临沂

Linyi
蓬莱

Penglai
荣成

Rongcheng

临沂 Linyi **** 0.8496 0.8261

蓬莱 Penglai 0.1630 **** 0.9956

荣成

Rongcheng
0.1910 0.0044 ****

对角线下方：Nei′s 遗传距离；对角线上方：Nei′s 遗传一致度

Above diagonal：Nei′s genetic distance，Below diagonal：Nei′s genetic 
identity

3　讨论

生育期是影响大豆品质、产量和生态适应性

的重要农艺性状，决定大豆品种的适宜种植范

围，一直受到科研工作者的重视。伴随着分子

生物学和遗传学的进一步发展，生育期基因被

逐渐定位和克隆，前人对不同地方大豆品种主

要的生育期基因 E1~E4 等位基因变异类型和生

态适应性进行了深入研究，发现不同等位基因型

组合与大豆品种的生态类型密切相关［21，30-31］。野

生大豆是栽培大豆的近缘祖先，含有丰富的基因资

源，遗传变异多样性高，但是尚未有人对野生大豆

天然居群的生育期基因进行系统地研究，本研究

通过对山东省 3 个天然野生大豆群体生育期基因型

研究发现，E1 和 E4 位点只有 1 种变异类型皆为显

性基因型 E1 和 E4；E2 位点有 3 种变异类型为 E2-
in、E2-dl 和 e2-ns，以 E2-in 为主；E3 位点有 2 种变

异类型为显性基因型 E3-Ha 和 E3-Mi，以 E3-Ha 为

主。基因位点遗传变异分析结果表明，3 个群体中

E2、E3 比 E1、E4 位点遗传变异较为丰富，并且只

有 E2 位点检测出隐性基因且基因频率为 5.11%。

而 Li 等［30］对山东省 15 份栽培大豆核心种质资源

E1~E4 基因型鉴定发现 E2 位点隐性基因频率为

80.00%，Zhai 等［32］对中国 180 份优良大豆品种

E1~E4 基因型鉴定发现 E2 位点隐性基因频率为

84.45%，这表明本研究的 3 个野生大豆居群 E2 位

点隐性基因频率低于栽培大豆。Watanabe 等［23］

发现 E2 基因对大豆开花期的影响可能不受光

周期调控，不同环境条件下对开花期的影响相对

稳定，这可能是由于在驯化过程中，开花期和成

熟期因为人为选择而导致 e2-ns 基因型被栽培
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大豆广泛应用。赵洪锟等［33］通过 AFLP 技术和

Lam 等［34］通过高通量测序技术均证实了野生大

豆比栽培大豆的遗传多样性丰富，野生大豆中可

能蕴含着尚未被发现而栽培大豆中没有的隐性

基因，所以我们应该对这些种质资源进一步深入

研究。也有可能是由于选取材料相对栽培大豆

空间分布较窄、遗传关系较近造成的。

本研究发现共有 5 种基因型组合，以 E1E2-
dlE3-HaE4 为优势基因型组合。这与前人［21，30-31］在

研究栽培大豆和野生大豆的生育期 E1~E4 优势基

因组合的鉴定结果基本吻合。Li 等［30］对中国大豆

核心种质资源进行生育期 E1~E4 基因型鉴定 E1e2-
nsE3E4 和 E1E2E3E4 为优势组合。Zhai 等［32］对中

国 180 个优良大豆品种进行生育期 E1~E4 基因型

鉴定 E1E3E4 为优势组合。Jiang 等［31］对来自于

中国和南美以及俄罗斯的 85 份大豆种质资源进行

E1~E4 基因型鉴定 E1e2E3E4 和 E1E2E3E4 为优势

组合，其中 4 份野生大豆种质资源（23°N、39°N、

46°N 和 50°N）基因型均为 E1E2E3E4。说明该

优势基因组合不仅普遍存在于栽培大豆而且也

可能广泛存在于野生大豆中。

山东省不同野生大豆居群的生育期遗传变异

各不相同，临沂居群的 E2、E3 位点分别以 E2-in、
E3-Mi 为主，基因型组合以 E1E2-inE3-MiE4 为主。

而在蓬莱和荣成居群则与临沂居群不同，E2、E3 位

点分别以 E2-dl、E3-Ha 为主，基因型组合以 E1E2-
dlE3-HaE4 为主，蓬莱（37°46′N，120° 51′E）和荣

成居群（37°22′N，122°34′E）有可能是由于经纬

度较近，所以导致其生育期基因型变异相似；临沂

居群（35°38′N，117°17′E）距离蓬莱、荣成经纬

度较远，因此生育期基因变异类型差异较大。Jiang
等［31］研究不同纬度栽培大豆生育期基因型组合变

异也发现不同基因型组合与纬度之间关系密切。这

说明野生大豆生育期基因型很可能具有较强的地域

性，与经纬度相关联。

野生大豆在自然条件下生长，很多丰富的功能

基因并未因人为选择的影响而丢失，是栽培大豆育

种的宝贵资源。但是由于对野生大豆资源保护与利

用的重视程度不够，导致了有许多优异基因尚未发

现，因此，我们应加大对野生大豆种质资源的收集和

利用，对更多的野生大豆进行生育期基因研究，以期

为拓宽栽培大豆生育期基因遗传基础、创造新种质

及选育大豆新品种打下良好的基础［35］。
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