
中国农业科学  2009,42(8):2661-2666 
Scientia Agricultura Sinica                                                   doi: 10.3864/j.issn.0578-1752.2009.08.004 

 
收稿日期：2008-10-21；接受日期：2009-06-15 
基金项目：农作物种质资源保护项目（nb07-2130135-25-30-13）、食用豆类行业科研专项（NyhyZX07-017）、国家食用豆产业技术体系（08-18） 
作者简介：王丽侠（1972－），女，副研究员，博士，研究方向为食用豆类资源。通信作者程须珍（1954－），女，研究员，研究方向为食用豆类资

源。E-mail：chengxz@caas.net.cn；010-62189159 
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摘要：【目的】分析小豆起源国中国丰富的小豆种质资源的遗传多样性及群体结构，提高这些种质在育种中

的利用效率。【方法】选用 51 对 SSR 引物对国内外 145 份小豆种质进行多样性评价，并分析了中国小豆种质资源

间的遗传关系和遗传结构。【结果】共检测出 222 个等位变异，每 SSR 位点的等位变异数为 2～13 不等，平均为

4.35 个，其中分布频率低于 5%的等位变异数占 35.9%。多态性信息含量（PIC 值）为 0.014～0.838，平均为 0.472。

不同种质间遗传相似性系数为 0.227～0.951，平均为 0.482。比较分析发现，湖北、陕西等省小豆资源的遗传变

异最丰富，且遗传背景与中国主产区小豆存在较大差异。基于 NTSYS 的聚类可以将 145 份小豆种质划分为 5 组，

根据组内种质的地理来源，可分别命名为东北组、华北Ⅰ组、华北Ⅱ组、华东组和混合组，其中混合组主要由湖

北、陕西及国外种质组成。利用 STRUCTURE 对小豆种质资源的遗传结构分析与 NTSYS 聚类结果基本一致，即种质

的遗传背景与地理来源有关。【结论】中国小豆种质资源遗传变异丰富，不同地理来源小豆间存在遗传分化，可以

作为小豆生态区划的重要参考依据。  
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Abstract:【Objective】 Adzuki bean originated from China, and there are abundant germplasm in China. Evaluation of the 
genetic diversity can accelerate the application of them in breeding program. 【Method】 In this study, 51 pairs of SSR primers were 
used to assess the genetic diversity and structure among 137 Chinese and eight alien adzuki bean germplasm. 【Results】 A total of 
222 alleles were detected and the alleles with frequency lower than 5% accounted for about 35.9%. The number of alleles changed 
from 2 to 13 with an average of 4.35 per locus. The PIC value varied from 0.014 to 0.838, and the mean PIC value for SSRs on each 
linkage group was 0.440. The similarity coefficient between accessions varied from 0.227 to 0.951 and averaged at 0.487. Adzuki 
bean from Hubei and Shaanxi provinces had much higher genetic variations, and their genetic backgrounds are much different from 
that of other provinces. Cluster analysis divided the 145 accessions into five groups, which is much agreeable with that obtained in 
analysis by using STRUCTURE package, and the accessions within five groups almost related with their origins of geographical 
distribution. 【Conclusion】 There are abundant genetic variations in Chinese adzuki bean. The genetic differentiation among adzuki 
bean from different origins is important in dividing ecological region for Chinese adzuki bean. 
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0  引言     

【研究意义】小豆（Vigna angularis）是豆科 

（Leguminosae）蝶形花亚科（Papilionaceae）菜豆族

（Phaseoleae）豇豆属（Vigna）的一年生栽培种。小

豆除富含蛋白质、维生素、矿质元素等营养物质，还
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具有清火解毒等药用价值[1]。作为中国的传统、特色

作物，小豆不仅在现代农业种植结构调整中起重要作

用，也是重要的出口创汇商品[2]。但近年来，随着中

国小豆名优品种的退化严重及小豆引种种植区域的扩

大等方面的影响，中国小豆在国际市场的竞争面临严

峻挑战。因此，发掘新的基因，提高小豆新品种选育

水平，对增强中国小豆及其食品的国际市场竞争力，

稳定国内小豆生产均具有重要意义[3]。目前中国收集

和保存的小豆种质资源 5 000 余份，分析这些种质资

源的遗传多样性分布及遗传背景，既可发掘潜在的优

异基因，提供育种利用，还能了解不同来源小豆资源

的遗传差异，指导人们设计育种程序，加强资源利用

效率，从而丰富中国小豆品种的遗传基础，提高小豆

育种技术水平。【前人研究进展】以往对小豆种质资

源的研究主要集中在表型分析与鉴定[4-5]。虽然也有利

用 DNA 分子标记研究小豆遗传多样性的报道，但所

用标记类型主要为 AFLP[6-10]、RAPD[11-13]等通用型

DNA 标记。因 RAPD 具重复性差、AFLP 具耗费高、

操作复杂、读带准确率低等诸多缺点。操作简单、耗

费低的 SSR 标记逐渐取而代之应用于多样性分析[14]

及其它遗传研究中[15-16]。小豆遗传研究相对薄弱，公

开发表的 SSR 标记也非常有限，故在小豆种质资源的

遗传分析中还很少用到。本课题组通过国际合作，从

日本引进了近 200对小豆SSR标记[17]。初步分析表明，

有60%的SSR引物在中国小豆种质资源中可以检测到

多态性（未发表）。【本研究切入点】本研究利用几

乎覆盖小豆全基因组的 51 对多态性 SSR 引物分析了

145 份不同来源小豆种质。【拟解决的关键问题】以

明确中国小豆种质资源的遗传多样性水平、分布规律

及不同来源种质间的遗传分化，为加强种质资源的收

集与提高利用效率等研究奠定基础；基于本研究结果，

文章最后作者还对中国小豆的生态区划进行了讨论。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

145 份小豆种质，分别从中国小豆核心样本中依

据地理来源按 30%的比例随机选取；其中国内不同省

份种质 137 份，国外种质 8 份，包括日本 6 份，朝鲜

1 份，澳大利亚 1 份（表 1）。 
1.2  SSR 分析 

用 CTAB 法从每份种质的 2-3 株小豆植株上取新

鲜叶片混合提取基因组 DNA[18]。选用的 51 对 SSR 引

物几乎遍布小豆全基因组 [17,19]。PCR 扩增反应在

Perkin-Elmer GeneAmp PCR System 9600 热循环仪上

进行。反应体积为 20 µl（ 1×PCR 缓冲液， 2 
mmol·L-1MgCl2，100 µmol·L-1 dNTP，0.4 mmol·L-1引

物，20 ng DNA，1 U Taq DNA 聚合酶）。反应程序

为 95℃变性 5 min，然后以 94℃变性 30 s，退火 30 s，
72℃延伸 30s 循环 35 次，最后 72℃延伸 5 min。扩    
增产物用 6%的聚丙烯酰胺凝胶在恒功率 70 W下电泳

分离，银染法染色，具体操作程序主要参考 Van Toai
等[20]。 
1.3  数据处理 

依据 SSR 等位变异在不同小豆种质中的分布，用

NTSYS 以非加权平均法（UPMGA）计算种质间 Nei-Li
遗传相似系数，并分别用 NTSYS 和 STRUCTURE 进

行聚类分析作树状聚类图及遗传结构分析[21-22]；利用

POPGEN32 软 件 包 计 算 多 态 性 信 息 含 量 PIC
（Polymorphic information content）值和群体间遗传分

化系数 Fst
[23]；利用不同软件分析时，相应的转换数据

格式。其它统计分析均在 Excel 表格中完成。 

2  结果与分析 

2.1  小豆种质资源的遗传多样性 

51 对 SSR 引物共检测到 222 个等位变异，SSR
位点等位变异数的变化从 2 到 13 不等，平均每 SSR
位点检测到 4.35 个等位变异，其中检测等位变异数最

多的是位于 LG5 的 SSR31（13 个）；不同连锁群上

SSR 位点的平均等位变异数见表 2。稀有等位变异（指

分布频率小于 5%的等位变异）占总等位变异数的

35.9%，特异等位变异（指只在一份种质中检测到的

等位变异）占 8.1%。其中国外 8 份种质分别在 SSR6
（LG1）、SSR35（LG6）、SSR42（LG7）、SSR44
（LG8）等 4 个位点各检测到 1 个特异等位变异。 

多态性信息含量 PIC 值的变异范围从 0.014 到

0.838，平均为 0.472，PIC 值最高的是位于 LG1 的

SSR2，最低的是位于 LG1 的 SSR5。简单相关分析表

明（R=0.149），多态性信息含量与检测等位变异数不

相关，从侧面说明同一 SSR 位点不同等位变异的分布

频率差异较大。等位变异分布频率的不均匀性，预示

着小豆种质资源中蕴含着丰富的低频率等位变异，这

是新基因发掘、种质创新等工作丰厚的物质基础。 
国内不同省份小豆种质中检测等位变异数及其特

异等位变异数见表 1。其中以安徽省小豆中特异等位

变异数最高，北京、湖北次之，说明这些省市小豆种

质资源中的遗传变异比较丰富，将是新基因发掘的重 
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表 1  国内不同省份小豆种质的检测种质数、等位变异数及

特异等位变异 

Table 1  Number of accessions, alleles and specific alleles in 
different provinces of China 

来源 
Origin 

检测种质数 
Num of 

accessions 

等位变异数 
Num of 
alleles 

特异等位变异数

Num of specific 
alleles 

安徽 Anhui 15 162 9 

北京 Beijing 20 136 3 

河北 Hebei 15 136 1 

河南 Henan 4 88 0 

黑龙江 Heilongjiang 7 111 0 

湖北 Hubei 8 139 2 

吉林 Jilin 11 120 0 

江苏 Jiangsu 7 110 1 

辽宁 Liaoning 5 93 0 

内蒙古 Inner Mongolia 8 110 1 

山东 Shandong 11 115 0 

山西 Shanxi 11 117 0 

陕西 Shaanxi 11 143 4 

天津 Tianjin 4 80 0 

 

表 2  不同连锁群SSR位点在小豆种质中检测的等位变异数

及 PIC 值 

Table 2  The NA, PIC values for SSR loci in each linkage 
group 

连锁群 
Linkage group 

等位变异数 
Number of alleles 

PIC 值 
PIC value 

1 4.2 0.565 

2 3.29 0.41 

3 4.2 0.446 

4 4.14 0.477 

5 6.0 0.556 

6 5.2 0.424 

7 4.75 0.436 

8 3.33 0.346 

9 3.75 0.463 

11 5 0.277 

 
点资源。 
2.2  小豆种质间遗传关系及聚类 

基于 NTSYS 分析发现，145 份小豆种质间的遗传

相似性系数变化从 0.227 到 0.951，平均为 0.487。其

中遗传背景差异最大的是山东宁阳红小豆和日本的农

林 6 号，遗传背景最近的是来自北京 86 早 46 和 86

早 1 号种质。依据遗传相似性系数，利用 UPGMA 方

法基本上可以将 145 份种质分为 5 大类别。同一省份

内的种质在聚类图上大多成簇状分布，但很难完全聚

在一起；其中除辽宁省外，其它省份的种质分别分布

于不同类别中。尤其是河北省、湖北省和国外种质分

别被聚在 4 个不同类别（表 3）。 
除第 V 类外，其余 4 大类别的划分基本和各省份

的地理分布相吻合。其中东北三省的种质主要分布在

第Ⅱ类（占 87.0%），简称东北组；来自华北的种质

主要分布于第Ⅱ（48.3%）、第Ⅲ类（19.0%），分别

简称华北Ⅰ组、华北Ⅱ组；来自安徽的种质主要分布

在第Ⅳ类（86.7%），简称华东组。来自湖北、陕西

的种质则与国外种质组成第Ⅴ类，简称混合组。陕西

种质均来自陕南地区，这可能是能够与湖北小豆聚在

一起的主要原因。上述结果表明，尽管同一省份内小

豆种质间的遗传距离比较大，同一生态区域小豆种质

间的遗传背景相似程度较高。 
 
表 3  聚类分析小豆群体与种质地理来源的分布 

Table 3  Geographical distribution of adzuki bean within 
populations divided by cluster analysis  

 东北组

Northeast
华北Ⅰ组 
NorthⅠ 

华北Ⅱ组 
NorthⅡ 

华东组

East 
混合组

Mix

北京 Beijing 12 1 7   

天津 Tianjin 1  3   

河北 Hebei 3 1 9  2 

山西 Shanxi  5 6   

内蒙 Inner Mongolia 4 4    

辽宁 Liaoning 5     

吉林 Jilin 8   3  

黑龙江 Heilongjiang 5  1 1  

江苏 Jiangsu 1   6  

安徽 Anhui 1  1 12 1 

山东 Shandong  8 3   

河南 Henan  1 3   

湖北 Hubei 1 2 1 1 3 

陕西 Shaanxi  5  1 5 

国外 Aboard 1 1 1 1 4 

合计 Total 42 28 35 25 15 

 
2.3  小豆群体的遗传结构 

利用 SSR标记和 Structure软件对 145份小豆种质

的群体遗传结构分析中发现，在 K=2～8 中，当 K=5
时似然值最大，即所分析的小豆种质从遗传结构上可
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分为 5 类血缘（图-a）。进一步分析显示这五类血缘

的种质在地理分布上与聚类的分组结果基本一致（图）， 
即小豆种质资源的遗传背景在地理区域间存在分化，

这说明外引种质有助于拓宽当地小豆的遗传背景。

 

 
 

a：K=5 时的群体遗传结构分析；b：不同聚类群体在各类血缘中的分布 
a: The genetic structure of adzuki bean when K=5; b: The distribution of clusters in different ancestry sources 

 

图  基于 Structure 的小豆群体遗传结构分析 

Fig.  The genetic structure of adzuki bean populations based on structure package 

 

3  讨论 

3.1  小豆遗传多样性研究 

对小豆种质资源的遗传多样性分析有助于新基因

发掘、种质创新、新品种选育等工作的进一步开展。

目前已有不少小豆遗传多样性研究的报道，包括表型

数据[5,24-25]和 DNA 分子标记的研究[10,14]。研究均表明，

小豆种质资源呈现一定的地理区域分化，并认为外引

种质有助于拓宽当地小豆品种的遗传背景。不同国家

及不同类型小豆的多样性分析则表明，栽培型小豆的

遗传多样性均比较低，这对小豆的遗传研究如作图群

体的构建等有一定局限性[12,26]。然而所用标记类型及

材料的差异也导致多样性水平存在差异[7]。 
由于 RAPD、AFLP 等通用型 DNA 标记在遗传多

样性分析中存在缺陷，故逐渐被 SSR 标记所取代。小

豆遗传研究相对落后，公开发表的 SSR 标记极其有  
限[20]。叶剑等[27]仅用 7 对 SSR 引物对不同国家 104
份小豆种质进行分析，检测到平均等位变异为6.29个，

高于本研究结果（4.35 个）。但 4 对共用引物检测的

平均等位变异为 5.75 个，却低于本研究结果（8.0 个）。

因此说明中国小豆种质资源中存在丰富的等位变异类

型。上述结果也显示所分析的大部分 SSR 引物的多态

性水平较低，这势必降低其利用效率，因此利用多种

渠道发掘更多的多态性SSR引物对深入发掘中国小豆

资源的遗传变异尤为重要。 
3.2  中国小豆遗传多样性分布 

虽然本研究中的小豆种质几乎覆盖了中国小豆主

产区的所有省份，但在选材时亦考虑了中国小豆种质

资源分布的不均衡性，故不同省份的分析种质数存在

差异。对检测种质数相当的省份，如吉林、山东、陕

西、山西的比较发现，陕西的等位变异数及特异等位

变异数最高；而黑龙江、湖北、江苏及内蒙古相比，

则以湖北最高；检测种质数较多的省份如安徽、北京、

河北相比则以安徽的多样性最丰富。这与徐宁等的分

析结果完全一致[28]。上述进一步说明中国中西部省份

的小豆种质资源中含有更丰富的遗传变异，尤其是一

些低频率和特异等位变异的存在，为今后的资源收集、

鉴定及新基因发掘、种质创新等工作提供了可靠信息。

小豆主产区如黑龙江、天津、河北等省市的小豆种质

资源遗传基础相对狭窄，可能是这些地区的小豆育种

水平较高，新品种的示范和推广，导致生产上的主栽

培种比较单一。因此，在制订今后的育种策略时，应

尽力引进国内其它省份或国外材料来拓宽这些区域品

种的遗传背景。 
3.3  中国小豆生态区划 

生态区划不仅对作物引种、育种具有重要的指导

意义，对确定核心样本构建的策略也有一定的参考价

值。中国大豆、小麦等主要农作物都进行过生态区划

的研究[29-30]。小豆对光温反应比较敏感，生态适应性

较差，而目前关于小豆的生态区划还未形成公认的标

准。胡家蓬[31]根据不同来源种质资源的熟性，初步认

为中国小豆可划分为东北生态区（东北三省及内蒙）、

华北生态区（河北、山西、北京、天津）、黄河中游

生态区（陕西、河南）和南方生态区（广西、云南）

等 4 区，然而由于当时分析的种质数量有限，很多地

区的小豆资源并没包括进去；金文林[32]根据小豆生长

发育所需的气候因子（温度、日照、降水量）进行聚

类分析，将中国小豆划分为 8 个气候资源区。上述两



8 期              王丽侠等：利用 SSR 标记分析小豆种质资源的遗传多样性 2665 

种划分方法的主要依据均与成熟期有很大关系，而熟

性仅仅是小豆农艺性状表现的一个方面，很难反应小

豆种质资源真实的遗传背景。 
本研究所选 51 个 SSR位点几乎遍布小豆基因组，

反映信息量比较全面、可靠，因此将在 DNA 水平上

为小豆生态区划提供重要的信息。研究表明依据

NTSYS 聚类分析后，各群体间遗传分化均比较明显

（Fst=15.7），然而由于五大类别种质的地理分布与省

份不完全吻合，尤其是华北地区的种质被分为两大类，

而详细分析发现这两类种质的地理分布并无明显规

律，故在生态区划时可以考虑合并；基于上述分析，

笔者认为中国小豆区划基本上可以分为东北区、华北

区、华东区、华中区和西南区，这与胡加蓬的观点基

本一致，但就省份而言，也存在一定差异，比如本研

究发现将山东和河南纳入华北区比较合适，而安徽和

江苏两省份内小豆的遗传背景比较特异，有必要单独

划为一区，华中区主要为湖北、陕西两省；另外，因

本研究中缺乏西南地区的小豆种质，而以往对食用豆

的研究表明，西南山区的食用豆遗传背景也比较特  
异[28,33]，故暂时可以单独划分一区。当然，因小豆遗

传背景与其地理分布相关，那么随着小豆种植面积及

种植区域的扩大，本研究中未涉及到的省区小豆资源

也可以暂时按照就近原理，划入相应生态区。  

4  结论 

中国小豆种质资源遗传变异丰富。湖北、安徽及

陕西等省份的特异变异类型较多，应加强这些区域的

资源收集与分析利用。地理生态环境对小豆遗传背景

的影响较大，可用于小豆生态区划的主要参考因子。 
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