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摘要：【目的】绥农 14 是目前中国推广面积最大的大豆品种，该品种由 17 个亲本经 5 次杂交而成，其中包

括 5个祖先亲本和 2个国外种质。对绥农 14 系谱亲本的遗传关系进行深入研究，为大豆育种的亲本选择提供理论

依据。【方法】用分布于大豆基因组的 550 个 SSR 位点结合系谱分析的方法研究绥农 14 系谱亲本间的遗传关系。

【结果】利用 Treecon（Neighbour-joining 方法）对绥农 14 系谱亲本进行聚类，发现绥农 14 系谱亲本随培育时

期不同而聚在不同类别，与亲本来源及组合方式存在一定的关系。分析绥农 14 系谱中遗传物质的传递，发现在

12.97%的位点上子代拥有与父母本均不相同的等位变异，品种育成年代越早这种现象越明显。47.72%的位点能够

追溯到亲本来源，除绥农 14 接受父母本遗传物质相当外，其它 4个品种均有偏亲现象，来自父本的遗传物质多于

母本。经过 5 代的遗传重组，绥农 14 的遗传物质与祖先亲本相比已发生了很大的改变。【结论】绥农 14 及其系谱

亲本的遗传关系反映了品种更新换代的特征及组合方式的变化，研究表明 SSR 不仅能用来分析系谱亲本间的遗传

关系也可以有效地用来分析遗传物质在系谱中的传递。 
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Abstract: 【Objective】 Suinong14 is the largest-scale grown soybean (Glycine max L.) cultivar and the typical elite cultivar in 
China. Tracing its breeding pedigree, it was found that Suinong14 was bred from five generations of recombination between 17 
genotypes including five domestics and two overseas. The genetic structure of Suinong14 pedigree was analyzed to provide useful 
information for the selection of parents in soybean breeding. 【Method】 550 SSR loci, distributed in 20 linkage groups were 
analyzed to explain the evolvement and genetic relationship of Suinong 14 and its pedigree. 【Result】SSR data were analyzed with 
Treecon soft (Neighbour-joining method). The clustered results of the accessions were different because of the difference of parental 
original and mating types. Parental inheritance and transmission of microsatellite alleles through the generations of the pedigrees 
were analyzed. The results confirmed the occurrence of inconsistent alleles, 20.84% of all loci, which were not found in both parents. 
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Most inconsistencies were found for ancestors Fengshou6 (21.85). Despite these difficulties approximately 47.72% of all loci were 
informative for determining the parental inheritance and indicated two situations: either a predominant impact of one of the parents 
was observed in the developed genotype. Alternatively, in some cases alleles have been transmitted to the new genotype from both 
parents in equal, or close to equal ratios in cultivar Suinong14. The genetic constitute of Suinong 14 is greatly changed compared 
with ancestor through five generations of recombination. 【Conclusion】The characteristics of the times and mating types led to 
diversity of genetic structure of Suinong 14 pedigree. The results confirm the importance and informative value of microsatellite 
markers for parental inheritance as well as for genetic relationship studies in soybean. 
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0  引言 

【研究意义】中国已育成大豆品种有 1 000 余个，

这些品种在中国大豆生产发展中发挥了重要作用。育

种实践表明，优良的品种常出自少数亲本及其组合，

20 世纪 70 年代占美国中北部生产面积 65.8%的 11 个

大豆品种及占南部地区 82.9%的 9 个大豆品种，其主

要亲本只有 17 个[1]；崔章林等分析了中国 1923～1992
年育成的 651 个大豆品种的系谱[2]，发现许多新品种

来自一些主要亲本：正确选配组合是育种成功与否的

关键。因此，总结已育成优良品种的系谱，发现亲本

选配的规律对于指导育种具有重要的理论和实践意

义。【前人研究进展】国内外大豆育种家开展了许多

育成品种的系谱分析工作，包括编写品种志、绘制系

谱图表、分析遗传贡献值等[3-5]，为亲本选配提供了参

考依据。Bernard 等在 20 世纪 80 年代分析了美国大豆

育成品种的系谱[6]，Allen 等、Bhardwaj 等和 Carter
等以共祖先度为指标研究了美国大豆育成品种之间的

亲缘关系[1,7-8]，盖钧镒等在分析 1923～1995 年育成的

651 个中国大豆品种系谱基础上，计算每个育成品种

祖先亲本的细胞核和细胞质遗传贡献值，评选出 38
个对中国和中国三大生态区域遗传贡献最大的亲本种

质[9-11]。邱家驯等分析了苏沪地区品种的遗传物质，

分别总结出10份细胞核及6份细胞质遗传贡献最大的

亲本种质[12]。上述研究都是从系谱追踪和遗传贡献率

角度进行亲缘关系和遗传关系分析的。随着分子标记

的发展及遗传图谱上分子标记的密集化，越来越多的

分子标记被用于系谱研究。Dreisigacker 等利用 99 个

SSR 标记对来自不同地区的 68 个小麦品种的遗传关

系和系谱关系进行了分析，结果表明 SSR 是反映种质

间遗传多样性的有效工具[13]。Almanza-Pinz´on 等利用

8 对 RFLP 标记和 37 对 SSR 标记结合系谱信息对 70
个春小麦种质的遗传多样性进行分析，结果表明在系

谱信息已知情况下，AFLP 和 SSR 所揭示的品种间的

遗传关系与依据系谱血缘获得的共祖先系数信息相吻

合，在系谱关系未知的情况下，分子标记所得到的遗

传信息更准确[14]。此外，在大麦、玉米等作物也有类

似的研究[15-16]。但以上研究只随机选用了少量标记，

并没有在全基因组展开研究，且所选用的品种来自多

个遗传信息不完整的系谱，因此所得出的结论有一定

的局限性。【本研究切入点】综上所述，目前研究作

物品种系谱关系的方法有两种，一是传统的共祖先系

数法，另一种是基于分子水平的相似系数法，而将系

谱关系和相似系数相结合的遗传贡献率法未见应用[17]。

绥农 14 是目前中国推广面积最大的东北春大豆品种，

追溯其系谱发现，绥农 14 综合了国内外多个优良种质

资源的优良性状，集优质、高产、抗病、广适应性于

一身[18-20]，本研究欲在分子水平上用上述 3 种不同方

法解析绥农 14 与其各代亲本间的遗传关系，同时通过

系谱上下代的关系分析各代亲本对绥农 14 的遗传贡

献，从而为培育大豆新品种的亲本选择提供指导。【拟

解决的关键问题】通过绥农 14 系谱亲本遗传关系的分

析，阐明亲本对后代的遗传贡献。 

1  材料与方法 

1.1  试验材料 

绥农 14 系谱中包含有 17 个亲本，其中有 5 个祖

先亲本（金元、白眉、克山四粒荚、Amsoy、Tokachi 
nagaha）被列在中国和三大生态区域遗传贡献最大的

38 份种质中，而紫花 4 号、元宝金、丰收 6 号这 3 个

亲本的衍生品种数分别为 114、85、57 个，是应用频

率最高的亲本[2]。绥农 14 的直接父本合丰 25 在黑龙

江推广面积达 66.67 万公顷，母本绥农 8 号是辽宁省

中南部及黑龙江省南部主栽品种[19]。此外，日本品种

Tokachi nagaha 和美国品种 Amsoy 的成功引进扩大杂

交亲本范围，提高绥农亲本的遗传基础[21]。60 年的品

种选育过程可主要分为以下 4 个阶段：第一阶段为 50
年代初以紫花 4 号、元宝金等代替生产上混杂的农家

品种，紫花四号的推广面积为 3.3×105 ha；第二阶段

为 50 年代末 60 年代初以丰收 6 号为首的品种代替紫
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花 4 号等品种；第三个阶段为 20 世纪 60 年代末 70
年代初以丰收 10 号为首的品种代替丰收 6 号品种；第

4 个阶段为 70 年代末 80 年代初合丰 23 号代替丰收 10
号[3]；在此基础上，合丰 25 和绥农 14 由这些品种有 

性杂交育成。 
由于绥 70-6、克 69-5236 和 F1 3 个材料未能保存

下来，故本研究只对该系谱中的其余 14 个品种进行分

析（表 1）。 

 
表 1  绥农 14 系谱材料的亲本来源 

Table 1  Name, origin and type of Suinong 14 pedigree 

品种名称 
Cultivars 

统编号 
National code 

系谱来源 
Pedigree origin 

生态区 
Ecological region 

品种类型 
Cultivar type 

原产地 
Origin 

紫花 4 号 
Zihua4 

ZDD00087 白眉 
Baimei 

东北春大豆 
NorthEast Spring soybean 

系选品种 
Selected pure lines 

海伦 
Hailun 

元宝金 
Yuanbaojin 

ZDD00079 黄宝珠×金元 
Huangbaozhu×Jinyuan 

东北春大豆 
NorthEast Spring soybean 

育成品种 
Developed cultivar 

黑龙江 
Heilongjiang 

丰收 6 号 
Fengshou6 

ZDD00030 紫花 4 号×元宝金 
Zihua4×Yuanbaojin 

东北春大豆 
NorthEast Spring soybean 

育成品种 
Developed cultivar 

克山 
Keshan 

克山四粒荚 
Keshansilijia 

ZDD00200 未查到 Unknown 东北春大豆 
NorthEast Spring soybean 

地方品种 
Landrace 

拜泉 
Baiquan 

小粒豆 9 号 
Xiaolidou9 

ZDD00223 未查到 Unknown 东北春大豆 
NorthEast Spring soybean 

地方品种 
Landrace 

勃利 
Boli 

丰收 10 号 
Fengshou10 

ZDD00034 丰收 6 号×克山四粒荚 
Fengshou6×Keshansilijia 

东北春大豆 
NorthEast Spring soybean 

育成品种 
Developed cultivar 

克山 
Keshan 

Tokachi nagaha WDD01252 未查到 Unknown 未查到 Unknown 引进资源 
Plant introduced 

日本 
Japan 

合丰 23 号 
Hefeng23 

ZDD06821 小粒豆 9 号×丰收 10 号 
Xiaolidou9×Fengshou10 

东北春大豆 
NorthEast Spring soybean 

育成品种 
Developed cultivar 

合江 
Hejiang 

克 4430-20 
Ke 4430-20 

ZDD22682 克 69-5236×Tokachi nagaha 
K69-5236×Tokachi nagaha 

东北春大豆 
NorthEast Spring soybean 

育成品种 
Developed cultivar 

克山 
Keshan 

Amsoy WDD00528 Adams× Harosoy 未查到 Unknown 引进资源 
Plant introduced 

美国 
America 

绥农 4 号 
Suinong4 

ZDD06834 绥 70-6×Amsoy 
Sui70-6×Amsoy 

东北春大豆 
NorthEast Spring soybean 

育成品种 
Developed cultivar 

绥化 
Suihua 

合丰 25 号 
Hefeng25 

ZDD06823 合丰 23 号×克 4430-20 
Hefeng23×Ke4430-20 

东北春大豆 
NorthEast Spring soybean 

育成品种 
Developed cultivar 

合江 
Hejiang 

绥农 8 号 
Suinong8 

ZDD17692 绥农 4 号×F1 
Suinong4×F1 

东北春大豆 
NorthEast Spring soybean 

育成品种 
Developed cultivar 

绥化 
Suihua 

绥农 14 号 
Suinong14 

ZDD22648 合丰 25 号×绥农 8 号 
Hefeng25×Suinong8 

东北春大豆 
NorthEast Spring soybean 

育成品种 
Developed cultivar 

绥化 
Suihua 

 
1.2  试验方法 

1.2.1  引物的选取  在全基因组每隔 3 cM 选择一个

SSR 位点[22]，对绥农亲本进行全基因组扫描。共对 550
个 SSR 位点进行了检测，SSR 引物序列来自于美国农

业部大豆基因组数据库（http://Soybase.org/resources/ 
ssr.php），由上海生工生物工程技术服务有限公司合

成。 
1.2.2  DNA 的提取与纯化  基因组 DNA 的提取采用

SDS 法，并稍有改动[23]，纯化采用酚-氯仿法。 
1.2.3  PCR 反应与电泳检测  20 µl 反应体系中加入

30 ng 大豆基因组 DNA，2 µl PCR buffer，2 µl 1.5 
mmol·L-1 Mg2+，终浓度为 0.15 mmol·L-1 的 dNTP，1U 

Taq DNA 聚合酶，0.15 µmol·L-1引物。PCR 程序为在

95℃预变性 5 min 后，按 94℃，30 s；47℃，30 s；72℃，

30 s 的条件进行 35 个循环；最后 72℃延伸 5 min。反

应在 PE9600 上进行。PCR 产物进行聚丙烯酰胺凝胶

电泳，定影。室温干燥后统计谱带或照相。 
1.2.4  系谱遗传关系的的计算方法  相似系数法

（similarity coefficient，SC 法）：这种方法是分子标

记分析常用的方法，即不考虑每个 SSR 位点在世代间

的传递，只比较等位变异的相同与否。与祖先亲本相

同的等位变异记作“1”，不同的等位变异记作“0”。

如果等位变异与祖先亲本相同，就认为是来自祖先亲

本，成对品种相似系数用 Nei 和 Li 计算法（1979），
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计算公式为 Sij= 2Nij（Ni + Nj）。其中 Nij为两个品种

共有的等位变异，Ni、Nj分别为第 i 和第 j 品种各自的

等位变异数[24]，由 NTSYS 2.1 软件完成[25]。  
遗传贡献率法（genetic contribution，GC 法）：

根据品种的系谱图，比较品种与其直接亲本的等位变

异，与直接亲本相同的等位变异记作“1”，不同的等   
位变异记作“0”。亲本 A 对自交系后代 X 的贡献用 λA⇒X

表示，亲本 B 对自交系后代 X 的贡献用 λB⇒X表示，

A 和 X 间的期望标记相似性为 SAX，遗传贡献率为 
 
    

直接父母本对子代位点贡献数的计算方法：追踪

位点时，不是所有的位点都有意义，只有那些在父母

本之间检测出多态性，且子代与亲本之一的等位变异

相同的位点才能追踪到直接亲本来源，甚至更高代亲

本。以下 3 种情况均不能追踪到直接亲本的来源，第

一种情况是子代与父母本在同一位点具有相同的等位

变异；第二种情况是后代存在与父母本均不相同的等

位变异；第三种情况是双亲或亲本之一缺失。 

间接亲本对绥农 14 位点贡献数的计算方法：寻找 
就近亲本，根据上下代的关系，按照直接父母本对子

代位点贡献数的计算方法依次统计。 
1.2.5  统计分析  以二进制来记录凝胶电泳结果，在

指定迁移位置有带记为“1”，无带记为“0”，构建

所有引物扩增结果数据库。利用 Treecon 软件构建参

试种质的系统树（bootstraps 运行次数为 1 000 次）[26]。 

2  结果与分析 

2.1  利用 SC 法解析绥农 14 系谱品种间的遗传关系 

选取分布于大豆公共图谱20个连锁群的550个位

点在绥农 14 系谱亲本中进行检测，多态性位点为 477
个（图 1），占全部位点的 86.72%，利用 Treecon
（Neighbour-joining 方法，1 000 次 bootstrap）对绥农

14 系谱品种进行聚类分析（图 2），所构建的树状图

与实际系谱图相符（图 3），证明 SSR 标记是鉴定大

豆系谱种质资源遗传关系的一条有效途径。 
根据 SSR 标记的聚类结果，绥农 14 系谱亲本的

选育过程可分为 3 个阶段：第一阶段是 40 年代初到 
 

 
 

图 1  绥农 14 系谱亲本在 Satt687、Satt489 和 Sat_069 的等位变异 

Fig. 1  The specific alleles of Suinong14 pedigree on site Satt487, Satt489 and Sat_069 

 

 
 

图 2  绥农 14 系谱品种基于 bootstrap（1000 次，支持数值列于分支处）分析的 Neighbour-joining 系统树 

Fig. 2  Neighbour-joining tree with bootstrap support values (based on 1000 bootstraps) on forks 

SAX－SBXSAB 
λA⇒X= 

1－（SAB）
[17]。 
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图 3  绥农 14 的系谱（每个品种的全国统一编号标注在括号里） 

Fig. 3  The pedigree tree of Suinong14 (The conservation number of national genebank is shown under each cultivar name) 

 
50 年代末的主要推广品种紫花 4 号、元宝金、丰收 6
号；第二阶段为60年代到70年代末的品种克4430-20、
丰收 10 号和合丰 23；第三阶段为 80 年代到 90 年代

末育成的品种绥农 4 号、绥农 8 号、合丰 25 和绥农

14。可见第一阶段品种主要由育成品种×地方品种的

亲本组合方式育成，第二阶段品种主要由育成品种×

国外品种的亲本组合方式育成，第三个阶段品种主要

由育成品种×育成品种及育成品种×育成品系的亲本

组合方式育成。研究表明绥农 14 及其系谱亲本的遗传

结构分化反映了时代特征及组合方式的变化。 
从树状图中还可发现，由于 Tokachi nagaha 的引

进，使得由它衍生的品种克 4430-20、合丰 25 与 Amsoy
衍生的品种绥农 4 号、绥农 8 号与其它国内祖先品种

归为不同的类别。以上结果表明国外种质在拓宽绥农

14 和合丰 25 遗传基础的过程中发挥了重要作用，为 

前期研究[21]提供了充分的证据。 
2.2  3 种方法解析绥农 14 系谱中直接亲本对其后代

的遗传贡献 

在系谱分析中，直接亲本对其后代遗传贡献率的

计算方法包括共祖先系数（CP）、相似系数法（SC）
和遗传贡献率法（GC）。由于系谱中个别亲本的缺失

如绥 70-6、克 69-5236 和 F1，仅对除克 4430-20 和绥

农 8 号以外的 5 个品种的直接亲本贡献率进行了 3 种

方法的解析（表 2）。 
共祖先系数是指 2 个等位基因属于后裔相同的平

均概率，因此父母本对子代的遗传贡献均为 0.5。GC
法和 SC 法所显示的规律相同，除绥农 14 父母本的遗

传贡献基本相同外，丰收 6 号、丰收 10 号、合丰 23
和合丰 25 这 4 个品种的父本遗传贡献率均高于母本；

这与育种过程中的人为选择相关。从绥农 14 系谱材料

 

表 2  亲本 P1（母本）和 P2（父本）对其子代品种的遗传贡献率 

Table 2  Percentage of genetic contribution in Suinong pedigree 

CP 法 Coefficient of parentage GC 法 Genetic contribution SC 法 Similarity coefficient 品种名称 
Cultivar 

XP1⇒λ  XP2⇒λ  XP1⇒λ  XP2⇒λ  S1 S2  

丰收 6 号 Fengshou6 0.50 0.50 0.236 0.509 0.532 0.646 

丰收 10 号 Fengshou10 0.50 0.50 0.386 0.426 0.600 0.620 

合丰 23 Hefeng23 0.50 0.50 0.450 0.468 0.683 0.692 

合丰 25 Hefeng25 0.50 0.50 0.349 0.502 0.563 0.651 

绥农 14 Suinong14 0.50 0.50 0.451 0.447 0.681 0.679 
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的分子聚类图也可以看出，这 4 个品种与遗传贡献率

高的亲本聚在一起（图 2）。 
2.3  绥农 14 系谱中直接父母本对子代遗传物质的传

递分析 
根据系谱关系，追踪子代的遗传物质来源。克

4430-20 和绥农 8 号由于部分亲本的缺失而无法追溯

到亲本的来源，因此对其它 5 个品种进行遗传位点的

追踪。对于子代与父母本拥有相同等位变异的位点，

将无法估计到该位点的亲本来源，在本研究中合丰 23
与其父母本具有相同等位变异的位点最多为 208 个，

占全部位点数的 44.26%；合丰 25 与其父母本具有相

同等位变异的位点最少为 144，占全部位点数的

30.90%。有些位点子代拥有与父母本均不相同的等位

变异，该位点也无法确定亲本来源，在本研究中，品

种育成年代越早这种现象越明显，丰收 6 号拥有 104
个与父母本均不相同的等位变异，占全部位点数的

21.85%，而绥农 14 只有 37 个与父母本均不相同的等

位变异，仅占全部位点数的 7.91%。子代与亲本之一

具有相同的等位变异的位点即可追踪到亲本来源，在

所追踪的 5 个子代品种中，除绥农 14 父母本影响相当

外，其它 4 个品种均存在偏亲现象，来自父本的遗传

物质多于母本（表 3）。 

 

表 3  直接亲本对后代的遗传位点的传递 

Table 3  Inheritance of the 477 microsatellite loci in five cultivars from their immediate parents. Alleles not found in either parents 
are designated as inconsistent 

父母本传递给后代的遗传位点数 Number of corresponding loci 子代及其父母本 

Accession with parents 母本(百分率%) 

Female(Percentage) 

父本(百分率%) 

Male(Percentage) 

相同(百分率%) 

Consistant (Percentage) 

不相同(百分率%) 

Inconsistent(Percentage)

丰收 6 号(紫花 4 号/元宝金) 

Fengshou6 (Zihua4/Yuanbaojin) 

62(13.03) 117(24.58) 193(40.55) 104(21.85) 

丰收 10 号(丰收 6 号/克山四粒荚) 

Fengshou10 (Fengshou6/Keshansilijia) 

90(19.11) 128(27.18) 177(37.58) 76(16.14%) 

合丰 23(小粒豆 9 号/丰收 10 号) 

Hefeng23 (Xiaolidou9/Fengshou10) 

108(22.98) 125(26.60) 208(44.26) 29(6.17) 

合丰 25(合丰 23/克 4430-20) 

Hefeng25 (Hefeng23/K4430-20) 

111(23.82) 152(32.62) 144(30.90) 59(12.67) 

绥农 14(合丰 25/绥农 8 号) 

Suinong14 (Hefeng25/Suinong8) 

119(25.43) 110(23.50) 202(43.16) 37(7.91) 

总计 Sum 490(20.84) 632(26.88) 924(39.30) 305(12.97) 

 

2.4  各代亲本对绥农 14 的遗传贡献分析 
分析绥农 14 与系谱中各代亲本的相似性发现，随

着世代的递增，各亲本与绥农 14 的遗传相似系数呈递

增的趋势，由第一代亲本与绥农 14 的平均遗传相似系

数 0.451 增加到第五代亲本与绥农 14 的平均遗传相似

系数 0.680（表 4）。通过系谱中上下代及父母本的标

记信息来计算遗传位点的传递，统计各代亲本经遗传

重组后传递给绥农 14 的位点，由于系谱中部分亲本的

缺失，Takach nagaha、Amsoy 及绥农 4 号对绥农 14
的遗传位点取最大估计值。由表 4 可知从第三代以前，

很少位点经遗传重组后传递给绥农 14。第三代小粒豆

9 号及丰收 10 号分别只有 7 个位点经遗传重组后被绥

农 14 保留下来，第二代亲本丰收６号和克 4430-20 分

别有２个位点经遗传重组后被绥农 14 保留，经过 5

代的遗传重组第一代亲本中仅紫花 4 号检测到了一个

位点经遗传重组后被保留下来。这说明经过 60 年的品

种选育，绥农 14 的遗传物质与祖先亲本相比已发生了

很大的改变。 

3  讨论 

大豆是严格的自花授粉作物，育成品种通常有着

清晰的系谱关系。用系谱来研究品种的遗传关系，是

比较经济有效的方式，因而被育种家普遍采用[2,6-8]。

但在实际应用中，由于育种过程中的偏亲选择（选择

压）的存在，目标基因的漂移，未知亲缘亲本的存在

等均会导致研究者过高或过低地估计品种间的遗传关

系。SSR 标记的优势在于可以直接检测品种间的遗传

变异，而忽略其内在的遗传关系[14-16]。随着分子标记
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表 4  各代亲本对绥农 14 遗传贡献的特异性 

Table 4  The special genetic contribution of Suinong14 parants to Suinong14 revealed by SSR markers 

亲代 
Parental generation 

亲本 
Parents 

平均遗传相似系数 
Average of  

similarity coefficient 

传递给绥农 14 的位点数目 
Inheritance of the 477 microsatellite 
loci in Suinong14 from its parents 

紫花 4 号 Zihua4 1 第一代亲本 
The first parental generation 元宝金 Yuanbaojin 

0.451 

0 

丰收 6 号 Fengshou6 2 第二代亲本 
The second parental generation 克山四粒荚 Keshansilijia 

0.523 

2 

小粒豆 9 号 Xiaolidou9 7 

丰收 10 号 Fengshou10 7 

Takach nagaha 20 

第三代亲本 
The third parental generation 

Amsoy 

0.522 

16 

合丰 23 Hefeng23 27 

克 4430-20 Ke 4430-20 31 

第四代亲本 
The fourth parental generation 

绥农 4 号 Suinong4 

0.607 
 

94 

合丰 25 Hefeng25 119 第五代亲本 
The fifth parental generation 绥农 8 号 Suinong8 

0.680 

110 

    

的不断开发，遗传图谱的日趋饱和为系谱研究提供了

新的思路。有些学者将分子标记用于系谱间重要遗传

位点的传递研究，Pestsova 等根据系谱对 59 个小麦品

种 2D 染色体短臂上的 Ppd-D1 进行追溯[27]；Russell
等利用 SSR 对欧州大麦品种 Cooper 的系谱进行分析，

在染色体 3H 和 5H 上发现了 4 个关键位点[28]。Sjakste
利用 65 个 SSR 标记对 37 个大麦品种进行遗传分析，

研究表明品种的聚类结果与地理分布有关，此外根据

品种的系谱关系，分析了遗传物质的传递[29]。本研究

利用 550 对 SSR 分子标记分析大豆品种绥农 14 与系

谱中亲本间的遗传关系，并结合系谱关系分析了上下

代亲本间及各代亲本对绥农 14 的遗传贡献，结果表明

在品种选育过程中父本传递给子代的遗传片段较多，

经过近 60 年的品种选育，绥农 14 与祖先品种的遗传

物质相比，已发生了很大的变化。在研究直接父母本

对子代的遗传贡献时，发现子代中大约 12.97% 的位

点存在与父母本均不相同的等位变异，且这种现象较

多发生在育成年代较早的品种中。Sjakste 在研究 7 个

大麦品种与其父母本的遗传物质传递时也发现有

13.93 位点存在与父母本均不相同的等位变异[29]。 

4  结论 

4.1  利用均匀分布在大豆 20 个连锁群的 550 对 SSR
标记分析绥农 14 系谱品种，根据 Neighbour-joining
构建的树状图与实际系谱图相符，可将绥农 14 系谱品 

种的选育过程分为 3 个阶段，聚为不同类别的品种与

育种时期和组合方式有关。 
4.2  绥农 14 系谱中直接父母本对子代遗传物质的传

递分析表明，除绥农 14 接受父母本遗传物质相当外，

其它 4 个品种均存在偏亲现象，来自父本的遗传物质

多于母本。 
4.3  各代亲本对绥农 14 的遗传贡献分析表明，经过

近 60 年的品种选育，绥农 14 与祖先品种相比，遗传

物质已发生了较大的变化。 
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