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大豆DMP基因的生物信息学及基因多样性分析
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摘要： 双单倍体技术被广泛应用于加速植物育种，近年来，利用含有功能未知结构域DUF679膜蛋白（DMP）突变的玉米

（Zea mays L.）株系作为单倍体诱导株系。本研究搜索与玉米DMP基因氨基酸序列同源率60%以上的大豆DMP基因，对其进

行生物信息学分析；并结合 2214 份重测序数据库探究 GmDMP 基因在大豆中的分子机理及生物多样性。分析结果表明： 

GmDMP1（Glyma.18G097400）与GmDMP2（Glyma.18G098300），与玉米DMP基因的进化关系亲缘度极高，基因全长均为645 bp，

氨基酸序列同源率高达95%以上，编码氨基酸数目与等电点完全一致，磷酸化分布仅有1个位点差异。GmDMP1与GmDMP2

基因均有1个相同的结构域DUF679，定位于内质网的可能性较大，均为跨膜的不分泌亲水蛋白。GmDMP1与GmDMP2基因

在2214份种质资源中分别发生了3个与1个非同义突变，各组成3种和2种单倍型。GmDMP1H3在驯化中受到了强烈的选择，

GmDMP1H1与GmDMP1H2单倍型的突变位点在结构域DUF679上。将大豆的两个DMP基因突变后可能获得单倍体诱导系，从

而缩短大豆育种年限。
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Abstract：Double haploid techniques have been widely used to accelerate plant breeding， and in recent 

years， maize （Zea mays L.） lines containing mutations in the membrane protein （DMP） of the functionally 

unknown domain DUF679 have been used as haploidy-induced lines. In this study， soybean DMP genes with 

more than 60% homology with maize DMP gene were searched and bioinformatic analysis was performed. The 

molecular mechanism and biodiversity of GmDMP gene in soybean were investigated by using 2214 

resequencing databases. The analysis results show that： GmDMP1 （Glyma. 18G097400） and GmDMP2 

（Glyma.18G098300） have high evolutionary affinity with maize DMP gene. The full length of genes is 645 bp， 

the homology rate of amino acid sequence is over 95%， and the number of encoded amino acids is completely 

consistent with the isoelectric point. The phosphorylation distribution differs at only one site. Both GmDMP1 and 

GmDMP2 genes have the same domain DUF679， which is more likely to locate in the ER， and both are 

transmembrane non-secreting hydrophilic proteins. There were 3 and 1 non-synonymous mutations of GmDMP1 
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and GmDMP2 genes in 2214 germplasm resources， respectively， consisting of 3 and 2 haplotypes. GmDMP1H3 

has been strongly selected during domestication， and the mutation site of the GmDMP1H1 and GmDMP1H2 

haplotypes is located in the DUF679 domain. It is possible to obtain a haploid inducible line by mutating two 

DMP genes in soybean， thus shortening the breeding life of soybean.

Key words： soybean；GmDMP1；GmDMP2；haplotype analysis；haploid induction line

大豆［Glycine max （L.） Merr.］的原产国是中

国，属一年生草本植物，作为中国的四大粮食作

物之一，大豆富含油脂、蛋白质、碳水化合物和其

他有益营养物质，作为人类食物和动物饲料的主

要来源［1-2］，是重要的经济作物和油料作物［3］。随

着中国人口持续不断地增多，造成国内大豆市场

需求量的持续增高［4］。但由于国内种植的大豆面

积较少，单产水平不高，从而造成了严重的供给

不足［5］。

传统的大豆育种方法需经过 7~8 代的选育过

程，已不能满足人们的需求，纯系育种是作物育种

十分重要的组成部分［6］。如今，单倍体技术的发展

为育种提供了新思路，具有重要的技术优势与实用

育种价值。单倍体是指仅由原生物体染色体组一

半的染色体组数所构成的个体，和运用多代自交或

回交得到纯合株系的传统育种模式相比较，单倍体

育种技术利用杂交诱导的育种方式诱导产生单倍

体植株，再利用化学药剂进行染色体加倍，只需要2

代约 1~2年的时间得到纯合株系，为实现快速提升

作物成为纯系提供了高效的育种途径［7］。自然发生

的突变与人工诱导突变两种育种途径均可产生单

倍体。自然突变促使作物产生单倍体的概率极低，

当作物受到侵害或者发育出现异常状况时才会产

生。人工诱导突变则是对作物进行人为技术处理，

除了原始的体外花药离体培养等方法之外［8］，单倍

体体内诱导系是目前诱导作物产生单倍体最有效

的方法。最早运用体内诱导系诱导出单倍体的作

物是玉米［9］。1959 年美国 Northrup King 种子公司

Coe［10］从玉米中发掘出诱导系 Stock6，作为父本诱

导系可以诱导母本产生单倍体但该诱导系存在自

身不足，诱导率仅有1%~2%。后经过玉米研究者的

优化，将诱导率提升至7%~15%，但Stock6诱导系具

体的分子机能尚未得到解释。研究者利用图位克

隆的方法在 Stock6 诱导系中定位到两个控制玉米

产生单倍体的数量性状位点：qhir1 与 qhir8。经过

对第一个重要数量性状基因qhir1的探索研究，克隆

得到的基因命名为ZmMTL/ZmPLA1/ZmNLD［11-12］，该

基因编码一种花粉特异性磷脂酶，在玉米的精细胞

中表达，但并未能在双子叶植物中得到运用。另一

个重要数量性状基因 qhir8定位于玉米 9号染色体

的一个 789 kb的区域，该区域编码一个DUF679结

构域膜蛋白，并将此基因命名为ZmDMP［13］。DMP

蛋白在单子叶与双子叶植物中都具有保守功能和

相似的表达模式，而在双子叶作物中的氨基酸相似

性高达 74%。随着现代生物分子技术的发展运用，

可以对目标基因DNA序列进行调控从而达到改变

靶 基 因 功 能 的 目 的［14］。 拟 南 芥（Arabidopsis 

thaliana）［15］、番茄（Solanum lycopersicum）［16］、甘蓝

型油菜（Brassica napus）［17］和紫花苜蓿（Medicago 

sativa）［18］都利用生物技术改变玉米单倍体诱导基

因 ZmDMP同源基因的基因功能，最终都成功诱导

产生单倍体，说明DMP基因在诱导植物产生单倍体

的道路中起到了关键的作用，研究该基因的蛋白结

构与生物信息多样性分析为大豆育种的研究提供

了新方法。

本研究首先利用玉米ZmDMP基因的蛋白序列

经过同源序列比对得到大豆的同源基因GmDMP1

与GmDMP2，分析大豆两个同源基因的结构差异、

进化关系及理化性质。通过 2214份重测序数据分

析大豆两个同源基因的突变位点及突变类型，为进

一步对GmDMP1与GmDMP2基因的单倍型特性分

析以及基因的分子机理与多样性的研究分析提供

基础依据。

1　材料与方法

1.1　试验材料

从 Phytozome（https：//phytozome-next. jgi. doe.

gov/）和 NCBI（https：//www.ncbi.nlm.nih.gov/）网站

中下载玉米、拟南芥、番茄、甘蓝型油菜、紫花苜蓿、

大豆等作物的DMP基因序列与氨基酸序列。农业

农村部北京生物学重点实验室已完成重测序的

2214份国内外大豆种质数据，均保存在NCBI序列

读取档案中，登录号为PRJNA681974［19］。

1.2　试验方法

1.2.1　DMP 基因进化分析　在 GSDS（http：//gsds.

gao-lab.org）分析绘制DMP基因家族外显子和内含
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子结构图。利用 MEGAX 软件中的 Muscle 算法对

DMP基因家族序列进行比对，获得比对结果后用邻

接法（Neighbor-joining，NJ）构建系统演化树，利用

泊松模型将 Bootstrap 值设置为“1000”。分析大豆

与其他植物DMP基因的亲缘关系。

1.2.2　DMP 同源基因氨基酸序列分析　利用

DNAMAN对玉米、拟南芥、甘蓝型油菜、紫花苜蓿，

以及大豆GmDMP1（Glyma.18G097400）和GmDMP2

（Glyma.18G098300）基因的氨基酸序列进行多序列

比对，绘制这几个基因的氨基酸序列结构图。

1.2.3　GmDMP 蛋白高级结构分析　通过 prabi

（https：//npsa-prabi.ibcp.fr/）在线网站预测和分析了

大豆 GmDMP1 和 GmDMP2 蛋白质二级结构模型

图；利用SWISS-MODEL（https：//swissmodel.expasy.

org/）构建两个蛋白质的三级结构模型图；利用CDD

（https：//www.ncbi.nlm.nih.gov/cdd）网站分析蛋白功

能结构域。

1.2.4　GmDMP 蛋白质特性分析　运用 GenScript

（https：//www. genscript. com/tools/psort）网 站 中 的

PSORTⅡ对GmDMP1及GmDMP2基因氨基酸序列

进行亚细胞定位预测。利用在线软件ExPasy中的

ProtParam（https：//web. expasy. org/protparam/）工具

预测GmDMP1及GmDMP2基因所编码蛋白质的理

化性质，包括蛋白质分子量、等电点、不稳定性、脂

肪量和氨基酸含量。使用TMHMM Server v.2.0网

站（http：//www. cbs. dtu. dk/services/TMHMM-2.0/）预

测GmDMP1及GmDMP2基因是否拥有跨膜结构。利

用在线网站SignaIP4.1 Server（http：//www.cbs.dtu.dk/

services/SignalP-4.1/）对GmDMP1及GmDMP2基因

氨基酸序列进行信号肽预测。利用网站 NetPhos-

3.1（https：//services.healthtech.dtu.dk）预测GmDMP1

及 GmDMP2 基因氨基酸的磷酸化位点。应用

ExPasy 中 的 Protscale（https：//web. expasy. org/

protscale/）网站预测 GmDMP1 及 GmDMP2 基因氨

基酸序列的亲疏水性。

1.2.5　GmDMP 在大豆中各组织的表达分析　从

Phytozome（https：//phytozome-next. jgi. doe. gov/）在

线网站下载大豆GmDMP1与GmDMP2基因在大豆

各组织器官中的表达量数据进行比较分析获得差

异性并运用 TBtools 软件绘制表达量热图表达模

式图。

1.2.6　GmDMP的多态性分析　运用Phytozome网

站查询得到 GmDMP1 及 GmDMP2 基因的位置信

息，根据实验室所拥有的 2214 份重测序数据中的

SNP 数据对其进行多态性分析，获得其变异位点、

变异类型及变异数目。

2　结果与分析

2.1　大豆GmDMP1和GmDMP2基因序列与蛋白

结构分析

2.1.1　GmDMP基因进化树与编码序列分析　利用

Phytozome（https：//phytozome-next. jgi. doe. gov/）网

站对玉米（Zea mays）、拟南芥、番茄、紫花苜蓿、甘蓝

型油菜、大豆的 DMP 基因进行同源比对，并运用

MEGA11 软件构建系统进化树，GSDS（http：//gsds.

gao-lab.org/）网站绘制基因结构图如图 1 所示。大

豆 GmDMP1（Glyma. 18G097400.1）和 GmDMP2

（Glyma.18G098300.2）与玉米、拟南芥、甘蓝型油菜、

紫花苜蓿这4个物种的同源性较高、亲缘关系较近，

聚为一类，结果表明GmDMP1（Glyma.18G097400.1）

和GmDMP2（Glyma.18G098300.2）两个基因敲除后

可能同样具有诱导出大豆单倍体的能力。

2.1.2　 DMP 基因编码序列比对　大豆 GmDMP1

（Glyma.18G097400）和GmDMP2（Glyma.18G098300）

两个基因结构均位于 18 号染色体上，基因全长均

为 645 bp，无内含子。编码区核苷酸序列长度均

为 645 bp，编码蛋白长度均为 215 aa，基因结构相

似度极高，仅有少量的氨基酸差异。两个基因的

氨基酸序列同源性高达 97%。玉米、拟南芥、甘

蓝 型 油 菜 、紫 花 苜 蓿 以 及 大 豆 GmDMP1 和

GmDMP2 基因的多序列比对如图 2 所示。比对序

列结果可以看出各作物存在一定的相似度，关联

性较大。

2.1.3　GmDMP1和GmDMP2氨基酸序列二级结构

与三级结构分析　蛋白二级结构主要有α螺旋、β折

叠、β转角、无规则卷曲和延伸链。大豆GmDMP1和

GmDMP2氨基酸序列预测出的二级结构如图3A、B

所示，结果发现，GmDMP1和GmDMP2氨基酸主要

由 α 螺旋、延伸链、β 转角、无规则卷曲构成。

GmDMP1的 α螺旋、延伸链、β转角、无规则卷曲构

成 比 例 分 别 为 38.32%、14.02%、4.21%、43.46%，

GmDMP2的 α螺旋、延伸链、β转角、无规则卷曲构

成比例分别为 42.52%、14.49%、4.21%、38.79%。可

以确定GmDMP1和GmDMP2氨基酸二级结构主要

以 α 螺旋和无规则卷曲为主要构成部分。大豆

GmDMP1和GmDMP2氨基酸序列预测出的三级结

构如图 3C、D所示，两个基因的氨基酸三级结构基

本无差异。
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图1　植物DMP基因系统进化树与基因结构

Fig.1　Phylogenetic tree and gene structure of plant DMP genes

深蓝色部分为比对相似度值为100%，粉色部分为比对相似度值大于等于75%，

淡蓝色部分为比对相似度大于等于50%，黄色部分为比对相似度大于等于33%

The dark blue part indicates that the comparison similarity value is 100%， the pink part indicates that the comparison 

similarity value is greater than or equal to 75%， the light blue part indicates that the comparison similarity value is 

greater than or equal to 50%， and the yellow part indicates that the comparison similarity value is greater than or equal to 33%

图2　植物DMP基因多序列比对

Fig.2　Multiple sequence alignment of plant DMP genes
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2.1.4　GmDMP1和GmDMP2氨基酸序列结构域分

析　氨基酸的保守结构域分析可以辅助确定基因的

功能研究。运用在线网站对GmDMP1和GmDMP2

氨基酸序列进行BLAST得到的功能结构域分析如

图 4所示。GmDMP1和GmDMP2具有相同的结构

域，且所在位置相同，均为DMP基因家族所特有的

DUF679保守结构域，说明GmDMP1和GmDMP2均

属于DMP基因家族。

2.2　大豆GmDMP1和GmDMP2蛋白特性分析

2.2.1　理化性质　大豆GmDMP1和GmDMP2基因

的蛋白理化性质分析结果如表 1所示，两个蛋白的

编码氨基酸数目均为214，分子量差值约为18Da，pI

值均为8.22，不稳定指数均小于40，为稳定蛋白，脂

肪指数差值为 1.4。蛋白序列中含量丰富的氨基酸

为缬氨酸、苯丙氨酸、亮氨酸、脯氨酸、甘氨酸、苏氨

酸、丙氨酸。两个基因中亮氨酸、脯氨酸和苏氨酸

的含量均一致，剩余氨基酸含量差值都较小，两个

基因的理化性质存在较高的相似度。

2.2.2　亚细胞定位　GmDMP1和GmDMP2基因氨

基酸的亚细胞定位预测结果如图 5所示，两个基因

的亚细胞定位预测结果相同，在内质网、线粒体、细

胞核、分泌系统囊泡的百分比分别为43.5%、34.8%、

17.4%、4.3%。可得出结论，两个基因均定位于内质

网的可能性最大。

图C、D红色部分为ɑ螺旋区，黄色部分为β折叠区，绿色部分为环区

In Figure C and D， the red part is the ɑ helix region， the yellow part is the β pleated sheet region， and the green part is the loop region

图3　GmDMP1和GmDMP2氨基酸序列二级、三级结构预测图

Fig.3　Secondary and tertiary structure prediction of GmDMP1 and GmDMP2 amino acid sequences

图4　GmDMP1和GmDMP2氨基酸序列结构域

Fig.4　Amino acid sequence domains of GmDMP1 and GmDMP2
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2.2.3　亲疏水性　蛋白质的亲疏水性是影响和形

成蛋白质二级结构稳定性的重要因素之一，从而影

响形成发挥作用的结构域和三级结构。利用工具

预测出的大豆GmDMP1和GmDMP2基因蛋白的亲

疏水性分析如图 6所示，GmDMP1蛋白的最高值为

3.322，位于159 aa处，疏水性最强；最低值为-3.033，

位于35 aa处，亲水性最强；且大于0的值多于小于0

的值。GmDMP2基因氨基酸亲疏水性预测结果与

GmDMP1基因氨基酸亲疏水性预测结果完全一致。

理化性质中的脂肪指数也可以作为氨基酸亲疏水

性的判定指标，百分比小于100%的为亲水、反之百

分比大于 100%的为疏水。由表 1中的脂肪指数以

及图 6中的低峰数可知GmDMP1和GmDMP2基因

均为亲水蛋白。

2.2.4　跨膜结构域和信号肽　跨膜结构域是蛋白与

膜脂结合的主要区域。通过在线网站对GmDMP1和

GmDMP2蛋白序列预测的跨膜结构域与信号肽分析

结果如图7所示。GmDMP1和GmDMP2基因蛋白具

有跨膜结构域，属于跨膜蛋白。 GmDMP1 和

GmDMP2 基因蛋白并不具有信号肽。总结得出

GmDMP1和GmDMP2基因蛋白均为跨膜的不分泌

蛋白。

表1　GmDMP1和GmDMP2蛋白特性分析

Table 1　Physical and chemical properties of GmDMP1 and GmDMP2 protein

蛋白名称

Protein 

name

GmDMP1

GmDMP2

编码

氨基酸

数目

Number 

of 

encoding 

amino 

acids

214

214

分子量

Molecular 

weight

23746.73

23728.71

等电点

pI

8.22

8.22

不稳定

指数

Instability 

index

28.04

32.14

脂肪指数

（%）

Aliphatic 

index

83.27

84.67

含量最丰富的氨基酸（%）

The most abundant amino acid

缬氨

酸

Valine

9.8

8.9

苯丙氨酸

Phenylalanine

9.3

8.9

亮氨酸

Leucine

8.9

8.9

脯氨

酸

Proline

7.5

7.5

甘氨酸

Glycine

7

6.5

苏氨酸

Threonine

6.5

6.5

丙氨酸

Alanine

5.6

6.1

43.50%

34.80%

17.40%

���
Endoplasmic reticulum

���
Mitochondrial

���
Nuclear

������
Vesicles of secretory system

A

GmDMP1

43.50%

34.80%

17.40%

���
Endoplasmic reticulum

���
Mitochondrial

���
Nuclear

������
Vesicles of secretory system

B

GmDMP2

4
.3

0
%

4
.3

0
%

图5　GmDMP1和GmDMP2蛋白亚细胞定位

Fig.5　Subcellular localization of GmDMP1 and GmDMP2 proteins

图6　GmDMP1和GmDMP2蛋白亲疏水性

Fig.6　GmDMP1 and GmDMP2 proteins are hydrophilic and hydrophobic
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图7　GmDMP1和GmDMP2蛋白跨膜结构与信号肽

Fig.7　Transmembrane structure and signal peptide of GmDMP1 and GmDMP2 proteins

2.2.5　磷酸化位点　蛋白质磷酸化是生物体内重

要的共价修饰之一，与信号转导、细胞周期、生长发

育及癌症机理有重要关系。GmDMP1和GmDMP2

基因氨基酸序列的磷酸化位点分析结果如图 8 所

示。GmDMP1 共有 30 个磷酸化位点，酪氨酸磷酸

化位点有 4 个，分别为 Y13、Y76、Y117、Y118；苏氨

酸磷酸化位点有 14个，分别为T18、T25、T49、T53、

T62、T64、T67、T82、T86、T106、T122、T146、T169、

T204；丝氨酸磷酸化位点有12个，分别为S29、S30、

S51、S54、S74、S99、S108、S154、S164、S186、S196、

S213。其中 Y118、T122、S54 在所属位点中磷酸化

潜力较高，分别为 0.477、0.985、0.827。GmDMP2共

有 31个磷酸化位点，酪氨酸磷酸化位点有 4个，分

别为 Y13、Y76、Y117、Y118； 苏氨酸磷酸化位点有

14 个，分别为 T18、T25、T49、T53、T62、T64、T67、

T82、T86、T106、T122、T146、T169、T204；丝氨酸磷

酸化位点有 13 个，分别为 S29、S30、S51、S54、S74、

S99、S108、S154、S164、S186、S196、S197、S213。

GmDMP2中的丝氨酸磷酸化位点比GmDMP1的丝

氨酸磷酸化位点多一个S197，且磷酸化潜力较高的

位点与 GmDMP1 的一致，分别为 Y118（0.477）、

T122（0.985）、S54（0.827）。

2.2.6　大豆GmDMP1和GmDMP2位于各组织器官

的表达分析　将运用 Phytozome 的表达数据在

Tbtools软件分析得出大豆GmDMP1和GmDMP2基

因不同组织部分的相对表达量（图 9）。Phytozome

表达数据显示GmDMP1和GmDMP2基因均只在花

中表达且均在始花期表达量较高，其他组织部位未

表达。GmDMP1在始花期与盛花期的表达量均高

于GmDMP2，但数值相差不大。

图8　GmDMP1和GmDMP2蛋白磷酸化位点

Fig.8　GmDMP1 and GmDMP2 protein phosphorylation sites
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图9　大豆各组织部位GmDMP1和GmDMP2基因表达分析

Fig.9　Analysis of GmDMP1 and GmDMP2 

gene expression in soybean tissues

2.2.7　大豆GmDMP1和GmDMP2多态性分析　将实

验室的 2214 份重测序数据中分析 GmDMP1 和

GmDMP2 基因组序列的变异情况（表 2）。发现

GmDMP1基因外显子发生了3个非同义突变；GmDMP2

基因外显子位置发生了1个非同义突变。GmDMP1形

成了 3 种单倍型，GmDMP2 形成了两种单倍型（图

10）。GmDMP1H1存在于栽培大豆（包括地方品种与选

育品种）和野生大豆中，其中栽培大豆地方品种占比

表2　GmDMP1和GmDMP2基因多态性分析

Table 2　Polymorphism analysis of GmDMP1 and GmDMP2 genes

基因名称

Gene name

GmDMP1

GmDMP2

突变类型

Mutation type

非同义突变

非同义突变

非同义突变

非同义突变

碱基变化

Base change

位点（bp）

Site

+61

+76

+431

+454

原碱基

The original base

C

C

G

G

突变碱基

Mutant base

G

G

A

A

氨基酸序列变化

Amino acid sequence change

位点（bp）

Site

+21

+26

+144

+152

原氨基酸

The original amino acid

脯氨酸

亮氨酸

甘氨酸

缬氨酸

突变氨基酸

Mutant amino acid

丙氨酸

缬氨酸

谷氨酸

异亮氨酸

A

B

GmDMP1 GmDMP2

Promoter CDS
TAG ATGATG

CDS
TAG

+61

(C/G)

+76

(C/G)

+431

(G/A)

+454
(G/A)

ANNO
ANNO

POS

REF

ALT

H1

H2

POS

REF

ALT

H1

H2

H3

nonsynon
ymous

nonsynon
ymous

10065390 10065405

nonsynon
ymous

nonsynon
ymous

10065760

Pro-Ala Leu-Val Gly-Glu
Val-Ile

Number
Number

1526

77

28

1990

210

10205652

GmDMP1H1

GmDMP2H1 GmDMP2H2

GmDMP1H2 GmDMP1H3

31%

10%

17%
27%

13%
17%

66%
60%

59%

33%

67% 62%

38%

�����Wild soybean

�����Landrace

�����Improved cultivar

A：GmDMP1与GmDMP2基因单倍型分析；B：GmDMP1与GmDMP2基因在野生大豆、栽培大豆地方品种、栽培大豆选育品种间的分布频率

A： The haplotype analysis of GmDMP1 and GmDMP2 genes； B： Distribution frequency of GmDMP1 and 

GmDMP2 genes in wild soybean， cultivated soybean local varieties and cultivated soybean selected varieties

图10　GmDMP1和GmDMP2单倍型分析

Fig.10　Haplotype analysis of GmDMP1 and GmDMP2
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59%，栽培大豆选育品种占比 31%，野生大豆占比

10%。而GmDMP1H2和GmDMP1H3单倍型仅存在于

栽培大豆中，其中GmDMP1H2栽培大豆地方品种占比

67%，栽培大豆选育品种占比33%，GmDMP1H3栽培大

豆地方品种占比38%，栽培大豆选育品种占比62%。

表明该基因在驯化过程中受到了强烈选择。相比之

下，GmDMP2在野生大豆与栽培大豆中两种单倍型比

例的变化较小。将不同的单倍型进行亲疏水性、结构

域、信号肽和磷酸化位点分析，结果表明除了

GmDMP1H3单倍型结构域在54~76 bp位置多了一个跨

膜结构域之外，其余的单倍型特性均无变化（表3）。推

测该位点的突变可能导致单倍体诱导系功能的产生。

3　讨论

3.1　作物单倍体育种技术创新

原始的作物育种技术是将外源DNA导入到植

物基因组中实现基因表达的调节，使得基因沉默或

过表达后获得优良性状［20］。因为大豆的基因组十

分复杂，从而造成大豆育种需要消耗很长的时间。

双单倍体技术作为大豆遗传改良的技术手段，在大

豆品质提高［21］、生育期调控［22］、提高优异大豆品种

抗逆性能力［23］等方面提供了重要的技术支持［24］，尤

其是加快品系纯化，有助于提高育种效率。通过花

粉诱导形成的单倍体诱导系，是创造纯系的主要方

法。诱导单倍体产生的方法主要有花药离体培养、

小孢子培养、远缘杂交等技术。单倍体植株在杂草

曼陀罗中被首次自然发现［25］，曼陀罗也是第一个

通过花药培养技术产生单倍体植株的物种［26］。随

后运用小孢子培养技术在小麦［27］、大麦［28］、水稻［29］

等作物中诱导出单倍体，而烟草［30］、小麦［31］和大

麦［32］则是运用远缘杂交技术获得了母体单倍体

株系。

3.2　大豆DMP单倍体诱导基因

DMP基因的出现开辟了单倍体育种的新篇章，

更多的作物利用该基因创制出单倍体诱导系以达

到缩短育种年限的目标，从而改变了传统的育种方

法，实现减少时间与成本消耗的高效快速的育种新

模式［33-35］。DMP基因编码DUF679结构域，突变后

会造成作物产生单倍体植株，是诱导作物产生单倍

体的关键基因之一。本研究在大豆中筛选出两个

编码 DMP 的同源基因 GmDMP1 与 GmDMP2。经

过生物信息学分析发现两个基因的功能与结构存

在较高的相似度，均编码 DUF679 结构域膜蛋白。

进化树分析表明这两个基因的蛋白序列与玉米、拟

南芥、甘蓝型油菜、紫花苜蓿的DMP基因序列聚为

一类，说明其亲缘关系较近。据预测 GmDMP1 与

GmDMP2基因定位于内质网中的可能性最大，而在

玉米中DMP的同源基因蛋白定位于质膜与细胞核

中，所以不同物种的DMP基因可能存在功能差异。

在大豆不同组织器官中的表达分析得出该基因仅

在花中表达，这与玉米DMP基因在花器官中表达结

论相一致［15］。因此大豆DMP基因功能缺失可能影

响植物受精从而诱导了母体单倍体的产生。研究表

明，大豆的基因遗传多样性会影响油脂与蛋白质［36］、

百粒重［37］与种子大小与质量等性状［38］。根据对大豆

DMP基因多态性分析发现突变后GmDMP1H3单倍

型结构域多出一个跨膜结构域，研究发现玉米DMP

基因的多态性变化影响了其单倍体诱导率［13］，该位

点的变化可能同样影响大豆单倍体的诱导效率，后

续将通过实验对此推测进行进一步研究验证。该

基因的发现为尝试打破大豆传统育种方法拓展了

新的研究方向。DMP基因在单子叶与双子叶植物

中都有诱导单倍体的功能［15］，为利用分子生物育种

技术手段解决大豆传统育种周期长的问题提供了

新思路。

4　结论

本研究通过对可诱导单倍体株系的DMP基因

表3　GmDMP1与GmDMP2基因各单倍型特性的变化情况

Table 3　Changes of haplotype characteristics after GmDMP1 and GmDMP2 gene mutations

基因

Gene

GmDMP1

GmDMP2

单倍型

Haplotype

GmDMP1H1

GmDMP1H2

GmDMP1H3

GmDMP2H1

GmDMP2H2

亲疏水性

Hydrophilic

亲水蛋白

亲水蛋白

亲水蛋白

亲水蛋白

亲水蛋白

结构域

Domain

与参考基因组一致

与参考基因组一致

多一个跨膜结构域（54~76 bp）

与参考基因组一致

与参考基因组一致

信号肽

Signal peptide

无信号肽

无信号肽

无信号肽

无信号肽

无信号肽

磷酸化位点

Phosphorylation site

与参考基因组一致

与参考基因组一致

与参考基因组一致

与参考基因组一致

与参考基因组一致
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进行大豆同源基因搜索，获得GmDMP1与GmDMP2

基因，二者的蛋白序列、基因结构、结构域、二三级

结构基本一致，相似率达95%以上。经过生物信息

学分析表明，GmDMP1 与 GmDMP2 基因编码的蛋

白均属于跨膜的不分泌亲水蛋白，亚细胞定位于内

质网的可能性最大。邻接法构建的多物种系统进

化树以及编码序列分析表明大豆的DMP基因与玉

米等作物处在同一分支上，亲缘关系较近。利用

2214份重测序数据对GmDMP1与GmDMP2基因进

行多态性分析发现两个基因分别在外显子位置发

现了3个和1个非同义突变，形成了3种和2种单倍

型，并将突变后单倍型亲疏水性、结构域等特性进行

比对分析得到只有GmDMP1H3单倍型多出了1个54~

76 bp的跨膜结构域之外，其余突变后的单倍型特性

均无变化。所以本研究将GmDMP1与GmDMP2基

因定为候选基因，探究其是否拥有构成大豆单倍体诱

导系的功能，为后续获得大豆的单倍体纯合诱导系提

供了稳定的前期基础。
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