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蚕豆种质资源鉴定评价与创新利用研究进展
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摘要：作物种质资源对农业生产与育种至关重要，是提高作物产量和气候适应性的物质基础。作为全球广泛种植的粮

食、蔬菜和饲料兼用的食用豆类作物之一，蚕豆（Vicia faba L.）表现出日趋重要的产业价值和显著的生态优势。然而，气

候变化、环境胁迫及农业生产方式转型，对蚕豆种质资源的保护与利用提出了新的挑战。本文系统梳理了蚕豆种质资源在遗

传多样性、表型鉴定评价、抗病耐逆筛选、营养特性优化及分子育种技术应用方面的研究进展，重点阐述了基因组学、分子

标记、高通量筛选及育种技术的创新应用。同时，文章深入探讨了种质资源的保护策略、创新利用，强调了高效管理的必要

性。展望未来，通过多组学技术与育种技术的深度融合，蚕豆种质资源将在高产优质育种改良及农业可持续发展中发挥更加

深远的作用。
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Research progress on identification, evaluation and innovative
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Abstract: Crop germplasm resources are crucial for agricultural production and breeding, serving as the fundamental material

basis for improving crop yield and climate adaptability. As one of the world’s widely utilized legume crops for food, vegetables, and

feed, faba bean (Vicia faba L.) exhibits increasingly significant industrial value and notable ecological advantages. However, climate

change, environmental stress, and transformations in agricultural production systems present new challenges to the conservation and

utilization of faba bean germplasm resources. This paper systematically reviews the research progress on faba bean germplasm

resources intems of genetic diversity, phenotypic identification and evaluation, disease resistance and stress tolerance screening,

nutritional trait optimization, and the application of molecular breeding technologies in faba beans. It focuses on the innovative

applications of genomics, molecular markers, high-throughput screening, and breeding technologies. Additionally, the paper delves

into protection strategies and innovative utilization methods for germplasm resources, emphasizing the necessity of efficient

management. Looking ahead, through the deep integration of multi omics technology and breeding technology, faba bean germplasm

resources are expected to play a more profound role in breeding improvement of high-yield and high-quality varieties as well as the

sustainable development of agriculture.

Key words: faba bean; germplasm resources; identification and evaluation; innovative utilization; breeding improvement

收稿日期：2025-01-23 网络出版日期：

URL：
第一作者: 研究方向为食用豆类种质资源，E-mail : aa18451979903@163.com；刘 荣为共同第一作者

通信作者：宗绪晓，研究方向为食用豆类种质资源，E-mail: zongxuxiao@caas.cn
杨 涛，研究方向为食用豆类种质资源，E-mail:yangtao02@caas.cn

基金项目：国家食用豆产业技术体系（CARS-08-G11）

Foundation project：China Agriculture Research system-Food Legumes (CARS-08-G11)

mailto:zongxuxiao@caas.cn


作物种质资源为全球农业应对日益严峻的环境变化、病虫害威胁和作物产量下降等挑战提供了宝贵的

物质基础。无论是针对单一作物，还是跨作物的广泛应用，种质资源的多样性为农业生产提供了持久的支

持，确保了作物的适应性、抗逆性和生产能力。特别是随着气候变化和资源紧张的加剧，种质资源的保护

与开发显得尤为重要，它不仅是提高作物性能的关键所在，也为农业可持续发展提供了科学依据[1]。蚕豆

（Vicia faba L.）营养价值丰富，产量潜力巨大，在全球 70多个国家广泛种植，具有重要的产业价值和显

著的生态优势。在长期驯化过程中，蚕豆种质资源积累了丰富的遗传多样性和形态变异，针对其种质资源

的研究不仅有助于蚕豆本身产量和抗性的提升，也为其他作物的育种改良提供了重要借鉴和参考[2]。然

而，随着气候变化、环境胁迫及农业生产方式转型，蚕豆种质资源的保护利用与遗传改良正面临严峻考

验。种质资源不仅是育种工作的核心基础，也是应对作物生产面临的环境压力的关键所在。特别是在气候

变化及市场需求日益复杂的背景下，如何全面评估蚕豆种质资源的多样性，深入挖掘其优良性状，并通过

加强育种提升品种适应性，是当前研究的核心方向。随着基因组学与分子标记技术的进步，蚕豆育种逐步

向精准化、智能化发展。高通量测序、全基因组关联分析（Genome wide association analysis, GWAS）、高

密度遗传图谱构建及分子标记辅助选择（Molecular Marking Assisted Selection, MAS）等技术显著加速了优

良性状的挖掘与遗传机制的解析[3-4]；无人机表型组学与机器学习技术的结合则为田间育种提供了有效路

径。此外，基于多组学数据与智能算法的资源管理系统为种质资源的高效利用与全球共享奠定了坚实基础

[5]。

本文系统梳理了蚕豆种质资源在遗传多样性、表型鉴定评价、抗性资源筛选、营养特性优化及分子育

种技术应用方面的研究进展，重点阐述了基因组学、分子标记及表型组学等先进育种技术的创新应用。基

于现代组学技术与育种体系的深度融合，蚕豆种质资源将在蚕豆高产优质品种的选育和改良以及农业可持

续发展中发挥更加深远的作用。

1蚕豆产业概况

蚕豆（Vicia faba L.）作为全球广泛种植的食用豆类作物之一，具有重要的经济价值和显著的生态优

势。它不仅是许多国家和地区的传统粮食作物，也是高蛋白、低脂肪的植物性食品，广泛用于人类食物和

动物饲料中。蚕豆的生物固氮特性使其能够将空气中的氮气转化为植物可吸收的氮源，减少对化肥的依

赖，从而改善土壤质量，促进农业生态平衡，因此在农业可持续发展方面发挥了重要作用。蚕豆含有丰富

的营养成分，包括 25%至 34%的高蛋白质，特别是其赖氨酸含量较高，这使其在植物蛋白中的地位独特。

此外，蚕豆还富含膳食纤维、维生素 B族、矿物质以及多种生物活性物质，如黄酮、皂苷、L-DOPA（3,4-

二氢氧苯丙氨酸）等。这些营养元素和功能成分不仅对改善人体健康具有积极作用，还能预防和缓解心血



管、糖尿病等多种慢性疾病，是一种药食同源的健康食品[6]。

根据联合国粮食及农业组织（FAO）统计数据，全球范围内，干蚕豆的种植面积在过去 20年呈现下降

趋势，近年来稳定在 4000 万亩以上，而总产量一直稳步上升，2022 年总产量达到 612 万吨（图 1）。尽

管中国干蚕豆种植面积和总产量在过去 20年略有下降（图 1），但近年来我国蚕豆种植面积和总产量均位

列世界第一，2022年中国干蚕豆种植面积约为 1200 万亩，占世界干蚕豆种植面积的 30%，其后是埃塞俄

比亚、澳大利亚、英国、摩洛哥、德国、法国、立陶宛、意大利和秘鲁（图 2）[7]。值得注意的是，近年

来我国鲜食蚕豆因其效益高，消费需求旺盛，种植面积逐年扩大，产业规模已达到蚕豆产业的 70% [8]。

尽管我国蚕豆产业发展势头良好，但它在生产上还面临许多挑战。多变气候导致的极端气候事件，如高

温、干旱、寒潮、霜冻等，对蚕豆产量影响巨大。同时，蚕豆的病虫害问题也不容忽视，如蚕豆锈病、根

腐病等病害，常常成为影响其产量和品质的重要因素。此外，蚕豆单产水平落后，机械化水平偏低，亟需

开展高产广适宜机收相关性状的改良和品种的选育。为应对这些挑战，现代育种技术为蚕豆的种质创新和

育种改良提供了新的方法和手段。基因组学、基因编辑技术、基因标记辅助选择（MAS）等技术，能够有

效改良作物的抗病性、抗旱性和产量，缩短育种周期，提升育种效率。近年来，随着现代育种技术在蚕豆

遗传改良中的发展应用，蚕豆品种选育和产业发展将在提高产量、改善品质和推动农业生态可持续性等方

面迎来更多机遇。

图 1 近 20 年世界和中国干蚕豆种植面积(a)和 总产量(b)趋势

Fig. 1 Trends in the harvest area and production of dry faba bean in the world and China in the past 20 years



图 2 2022 年世界干蚕豆种植面积（a）和总产量（b）排名前 10 的国家

Fig. 2 The top 10 major producing countries in terms of harvest area (a) and production (b) of faba bean in the World in 2022

2蚕豆种质资源保存现状及多样性研究进展

目前，世界范围内蚕豆种质资源保存数量约 29255 份，位于黎巴嫩的国际干旱地区农业研究中心

（ICARDA）保存的蚕豆种质资源数量达到 13090 份，居世界之首；中国蚕豆种质资源保存数量为 6170

份，排名第二；排名第三的是澳大利亚种质库，蚕豆资源保存数量为 3022份。保存数量排名前 10的其他

国家还包括：埃塞俄比亚、俄罗斯、美国、荷兰、保加利亚、葡萄牙和苏丹等也在保存蚕豆种质资源方面

有所贡献（表 1）（https://www.genesys-pgr.org/）。蚕豆种质资源中蕴藏着丰富的遗传多样性，为种质创

新和育种改良提供了宝贵的遗传基础。然而，随着农业生产方式转型与气候变化加剧，导致许多地方种质

资源的退化和消失。如何有效保护和长期保存这些宝贵资源，已成为保障粮食安全和推进农业可持续发展

的关键环节。因此，现代保存技术的研究和应用显得尤为重要。

表 1 世界蚕豆种质资源保存现状

Table 1 Conservation Status of Faba Bean Germplasm

Resources in the World

国家

Country

保存数量

Number of accessions

preserved

黎巴嫩

Lebanon
13090

中国

China
6170

澳大利亚

Australia
3022

埃塞俄比亚

Ethiopia
2601

俄罗斯

Russia
1269



美国

United States of America
769

荷兰

The Netherlands
735

保加利亚

Bulgaria
731

葡萄牙

Portugal
392

苏丹

Sudan
148

其他

Other
328

蚕豆种质资源在多样化的环境和生态系统中展现出丰富的遗传多样性。各地独特的自然环境、土壤特

性和种植传统共同塑造了蚕豆资源的丰富性与差异性，形成了特定的生态型分布格局。特别是在亚洲、欧

洲和北非，蚕豆表现出高度适应性，多样化的种质资源分布与区域气候和地理条件紧密相关，为遗传育种

提供了宝贵的素材[9-12]。种质资源采集通常优先覆盖代表性地理区域、气候条件和栽培方式等。这些方法

聚焦于植株形态和种子性状等多样性特征，并结合环境数据记录，准确评估其生态适应性和遗传差异。这

些采集样本为基因组研究提供了数据支撑，揭示蚕豆种质的遗传多样性及生态适应特征 [13-14]。例如，

Skovbjerg等[15]对 2678个蚕豆基因型开展全基因组关联分析，识别出与农艺性状相关的重要基因组区域，

从而揭示了生态适应特征的地理分化与亚群结构。此外，Ohm等[16]研究通过表型和基因型分析揭示了蚕豆

的广泛遗传多样性，鉴定了与关键农艺性状相关的遗传标记，为开发高效育种策略以扩大蚕豆种植提供了

重要资源。通过对株高、产量和成熟期等表型性状的精确测量，结合基因组关联分析，建立了性状与基因

型的关联模型。同时，SSR和 SNP 标记技术在蚕豆遗传多样性及群体关系研究中具有重要应用价值。基于

高分辨率遗传图谱，这些标记系统性揭示了蚕豆群体的遗传结构和多样性，为优质种质资源的筛选和科学

育种方案的设计提供了基础支持[3,7,17]。表型与基因型数据的整合分析进一步揭示了特定基因在农艺性状调

控和生态适应中的作用，不仅提高了种质资源利用效率，还显著推动了多环境适应性育种的发展。

3蚕豆种质资源鉴定评价研究进展

3.1表型鉴定

近年来，针对蚕豆种质资源的表型鉴定研究采用多种方法，为种质创新与遗传改良提供了重要理论基

础。何玉华等[18]在云南地方蚕豆种质资源的研究中，通过聚类分析发现株高、生育期和百粒重等性状具有

显著的内在关联，不同生态区种质表现出明显的区域特异性，为地方资源的精准分类与高效利用奠定了基

础。类似地，刘玉皎等[19]对青海蚕豆种质资源的形态性状分析表明，该区域资源具有较高的遗传多样性。

通过主成分分析与聚类方法，研究明确了资源类型及不同性状对产量构成的贡献，为进一步利用提供了参



考依据。在农艺性状与遗传结构相结合的研究中，江贵荣等[20]利用农艺性状数据与 SSR 分子标记，发现部

分标记与关键性状显著关联，从而更为准确地揭示了种质资源的遗传多样性和亲缘关系，为育种改良及优

良亲本选择提供了高效工具。在资源适应性筛选方面，张鹏等[21]在高寒地区对 41 份春蚕豆资源开展分

析，明确籽粒产量与株高、荚数和分枝数等性状间的显著相关性，筛选出适宜高寒区种植的优质种质。而

在上海地区，石晗等[22]基于 54份资源的田间表现与综合性状评价，鉴定出表现优异的种质，为地方品种

改良提供了重要支持。在福建的大粒蚕豆试验中，李程勋等[23]发现江苏的通 09-110-1 品种表现出较高的产

量及经济效益，显示出良好的推广潜力。针对表型性状与品质的关系，赵娜等[24]通过分析籽粒表型与营养

品质性状的多样性，揭示蛋白质、淀粉含量等品质指标与粒长、粒宽、百粒重等表型性状之间的显著相关

性，并通过聚类方法划分资源类型，为品质育种提供了科学依据。此外，李文俊等[25]从更大规模的资源角

度出发，基于 513份蚕豆种质的农艺性状数据，开展遗传多样性与主成分分析，结果显示资源间遗传变异

显著，并明确分枝数、株荚数等性状对高产育种的重要指导意义，最终筛选出综合性状优异的资源。同时

本课题组用一种基于无人机成像与机器学习算法的高通量表型测量技术，覆盖蚕豆全生长周期的多种表型

性状。该技术整合多模态数据（RGB与多光谱）与集成学习算法，可精准估算株高、鲜重、干重、地上生

物量（AGB）、豆产量（BY）及收获指数（HI）。尤其是在灌浆期，成功预测地上生物量和产量，为蚕

豆表型研究提供了强有力的技术支撑。同时结合极限梯度上升算法，进一步提升田间数据采集与分析效

率，为农业遥感监测和田间管理提供了科学依据（图 3）[26-30]。总体而言，这些研究通过对蚕豆种质资源

的系统表型分析，揭示了其性状表现与生态适应性之间的内在联系，为蚕豆种质资源的挖掘与创新利用提

供了多层次的理论支撑。



图 3 蚕豆种质资源表型鉴定

Fig. 3 Phenotypic identification of faba bean germplasm resources

3.2抗病虫鉴定

蚕豆种质资源的抗病虫性鉴定是提升遗传多样性与加速育种进程的关键环节。针对赤斑病，龙珏臣等

[31]采用田间自然发病结合离体叶片接种的连续筛选方法，对 146份种质资源进行了为期三年的系统评价，

最终筛选出 24份具有中抗及以上水平的优异材料，为抗赤斑病育种提供了关键种质支持。喻敏博等[32]进

一步结合多环境试验与 GGE双标图分析，对 34份蚕豆种质资源的抗病性与稳定性进行了系统研究，筛选

出‘VF4’、‘VF5’、‘VF6’等抗病性强且表现稳定的优良材料，并明确了不同生态区的试验点布局。在锈病抗

性鉴定方面，于海天等[33]通过混合菌株在苗期与成株期的连续接种评价，对 1416份种质资源进行了为期

三年的系统筛选，最终筛选出 12份高抗材料和 47份抗病材料。该筛选方法具有较高的效率与稳定性，为

锈病抗性资源的快速鉴定提供了可靠的技术路径，同时提升了抗病资源筛选的科学性与可操作性。针对菜

豆黄花叶病毒病，通过人工摩擦接种与酶联免疫吸附检测技术，筛选出 2份蚕豆和 3份豌豆的抗病材料。

这些材料在病毒繁殖与移动的抑制方面表现突出，为病毒病抗性资源的开发与利用奠定了重要基础[34]。在

O. foetida病害抗性鉴定中，Rubiales等[35]通过对 484份蚕豆种质资源的筛选研究发现，尽管尚未筛选出完

全抗病的材料，但鉴定出 6份表现不完全抗性的优异材料。其中，L-831818、V-26和 V-958在不同环境条

件下展现出稳定的抗病能力，而 V-255等材料虽然抗性较强，但其稳定性相对较低。这些种质资源为后续

抗病育种提供了潜在基础，并拓宽了蚕豆抗性资源的利用方向。在抗虫性研究方面，张红岩等[36]利用绿豆

象饱和侵染实验结合群体结构与聚类分析，对 500份蚕豆种质资源进行了连续两年的系统评价，筛选出 6



份高抗材料；一步研究发现，抗虫性与粒色及地理分布之间存在一定关联，为深入解析抗虫机制与优化抗

虫育种策略提供了科学依据。总体而言，多种病虫害抗性鉴定工作的深入开展，不仅为蚕豆种质资源的创

新利用提供了宝贵材料，也为抗病、抗虫品种的定向培育奠定了坚实基础。这些研究显著推动了蚕豆遗传

改良进程，并为相关领域的育种研究提供了重要借鉴与实践经验。

3.3耐逆性鉴定

蚕豆种质资源的耐逆性研究主要集中于耐盐、耐碱和耐旱等多个方面。邹兰等[37]对攀西地区 22 株蚕

豆根瘤菌进行了抗逆性系统分析，发现菌株普遍耐盐性较差，仅少数菌株能在高盐条件下生长，但整体耐

酸碱性和耐温性较强，其中菌株 B1和 B3在多种逆境下表现优异，具备进一步研究与利用的潜力。在耐盐

碱性评价方面，金文海等[38]通过对青海高原 107 份蚕豆种质的全生育期盐碱胁迫处理，结合遗传多样性、

主成分分析和聚类分析，筛选出 30 份耐盐碱性较强的种质，为青海盐碱地蚕豆种植提供了优质种质资

源。而彭小星等[39]通过 322 份蚕豆核心种质的芽期盐碱胁迫实验，基于发芽率、根干质量等关键指标，筛

选出 22 份高耐盐碱种质，并指出发芽率可作为芽期盐碱耐受性的首选评价指标，为耐盐碱育种和功能基

因挖掘提供了坚实基础。在耐旱性研究方面，李萍等[40]对分离自青海干旱地区的蚕豆根瘤菌 QHCD22进行

系统鉴定，发现其在模拟干旱和田间试验中均表现出显著的耐旱特性，并显著提高了接种蚕豆植株的抗旱

性、生物活性及产量，尤其对干旱敏感型品种增产效果显著，显示出根瘤菌在抗旱育种中的应用潜力。

3.4营养性状鉴定

在营养性状优化方面，研究重点聚焦于提升蛋白质、氨基酸及微量元素含量，同时降低植酸和单宁等

抗营养因子的水平。王琳琳等[41]通过对 22 份鲜食蚕豆种质的感官品质分析，明确甜味、鲜味、硬度和糯

性是决定食味品质的核心性状，并提出了量化评分标准，为优质鲜食蚕豆的选育提供了明确方向。Kumar

等[42]在印度比哈尔邦的研究中发现，不同种质间可溶性蛋白、游离氨基酸及糖类等营养参数和一些抗营养

因子的含量差异显著，表明通过优良种质筛选可实现营养特性的显著改善。与此同时，Mayer Labba 等[43]

针对 15 个蚕豆品种的营养与抗营养成分的研究发现，铁生物利用度在品种间存在显著差异，仅少数品种

可满足以豆类为铁主要来源的膳食需求，这为蚕豆功能性营养的进一步开发提供了重要启示。肖亚冬等[44]

则聚焦于蚕豆的加工特性，提出叶绿素、可溶性糖、支链淀粉等为速冻品质评价的关键指标，并筛选出最

适合速冻加工的品种，为蚕豆加工品质的改良奠定了科学基础。此外，王琳琳等[41]通过主成分和聚类分析

对 15 份鲜食蚕豆的农艺与品质性状进行了系统评价，揭示了关键性状间的相关性，并将品种划分为不同

功能类群，为资源利用及品种创新提供了理论支撑。综上，这些研究系统解析了蚕豆种质资源在营养成

分、感官品质、抗营养因子及加工特性等方面的差异性与潜力，为蚕豆品质优化和多功能开发提供了深刻

洞见与实践依据。



4蚕豆种质资源遗传分析与分子调控机制

4.1遗传分析与分子标记

针对蚕豆种质资源的遗传分析和分子标记为揭示遗传背景、挖掘优异基因及种质资源创新利用提供了

有力支持（图 4）。其中，SSR 标记因其高多态性和良好重复性，已成为遗传研究和标记辅助育种的重要

工具。Yang 等[45]通过在亲本品种“9182”和“K1563”中筛选大量 SSR 和 EST-SSR 引物，构建了一幅覆盖范

围达 4516.75 cM 的高密度遗传连锁图，大幅提升了标记密度，为标记辅助选择育种奠定了基础。相比之

下，SNP 标记因其分辨率高，在遗传多样性分析和全基因组关联分析（GWAS）中展现了独特优势。

Carrillo-Perdomo 等[46]通过转录组测序构建了包含 1728个 SNP 标记的高密度遗传图谱，并揭示了蚕豆与其

他豆科作物间的宏观共线性。Wang 等[47]利用 102份多样性的蚕豆种质资源的花和叶的转录组数据，通过

de novo拼接注释了 243120 个 unigenes，检测到 1579411 个 SNP 位点。经过筛选，最终确定了 130514 个

多态性 SNP 标记，用于开发蚕豆 130K 液相基因芯片，并成功建立了高通量 SNP 基因分型平台。此外，

Ohm 等[16]结合表型与基因型数据，通过 GWAS 分析鉴定出 51 个与 10种重要性状显著关联的 SNP 标记，

为提高蚕豆产量、优化品质以及改进育种策略提供了重要支持。随着基因组学技术的突破性进展，丹麦、

芬兰和英国的合作团队联合完成了蚕豆第一个高质量、染色体水平的参考基因组，并利用该基因组解析了

种子大小和种脐颜色变异的遗传机制，为蚕豆育种提供了关键的基因组资源和技术平台[3]。在此基础上，

Zhao 等[48]通过遗传图谱数据比对，新增 38850 个新基因，形成了包含 54753 个 unigenes 的参考转录组。

同时，研究还预测了 15640 个可变剪接事件、2148个 LncRNA、1752个融合转录本和 6568 个转录因子，

为基因功能研究和分子育种提供了丰富的资源。蚕豆种质资源遗传多解析与环境适应性评价为优良基因型

的筛选和育种策略的优化提供了重要支撑。Ahmed 等[49]利用 ISSR标记技术解析了 92个蚕豆基因型的遗传

多样性和地理分布特征，并通过聚类分析和群体结构解析，明确了基因型间的遗传分化规律，为杂交育种

策略提供了科学依据。此外，基于环境适应性和稳定性的评价，优良种质资源的筛选取得了显著成果。

Wondaferew等[50]采用 AMMI模型和 GGE 双标图法，评估了 10个基因型在多环境条件下的适应性和稳定

性，最终筛选出表现卓越的高适应性基因型 G9、G8和 G7[50]。同样，Tadesse等[51]通过 BLWAASB指标分

析了 13 个基因型在 15 个环境中的产量稳定性，筛选出高产稳产基因型 AO1155。这些研究通过基因型与

环境互作效应（G×E）的系统分析和多环境联合评价，构建了蚕豆种质优化与遗传改良的科学框架，为推

动种质资源的高效利用与创新开发奠定了重要基础。



图 4 蚕豆种质资源遗传分析与分子标记

Fig. 4 Genetic analysis and molecular markers of faba bean germplasm resources

4.2分子调控机制

近年来，通过分子生物学与基因组学技术，在蚕豆耐旱、耐盐及抗病等生物和非生物胁迫中的分子调

控机制方面取得了重要进展。异源表达马铃薯 PR10a基因显著提高了蚕豆的耐旱性和耐盐性[52]；基因型筛

选发现，“C5”和“Zafar 1”在抗氧化酶活性、脯氨酸积累和叶片含水量等抗旱性指标上表现突出[53]。此

外，从青藏高原分离的抗旱根瘤菌新菌株 QHCD11 显著增强了蚕豆的根系活力和抗氧化能力，显示了生物

互作在耐逆性改良中的潜力[54]。在基因调控层面，TLP 家族基因（如 VfTLP4-3和 VfTLP5）以及WRKY

和 bZIP 等转录因子通过调控脯氨酸代谢、抗氧化酶活性及胁迫响应基因表达，在蚕豆抗逆性中发挥了关

键作用[55-57]。研究表明，在盐胁迫下，蚕豆通过调控肌醇与脯氨酸的积累及 Cl⁻ 浓度平衡，有效提高了耐

盐能力[58]。在抗病性方面，Mahmoud等[59]研究发现，蚕豆基因型 Assiut-215和 Roomy-3 对枯萎病表现出

较强抗性，并通过 SRAP、SSR、ISSR和蛋白质谱分析鉴定了与抗性相关的分子标记和生化特征，将 16种

基因型分为抗性、中度抗性和易感三类。针对 Orobanche crenata，Bahaa等[60]研究显示，蚕豆 P5×P6（A

ssiut 125×Romy 12）群体具有较高的抗性和产量潜力，通过 RAPD、ISSR和 SRAP标记及 QTL定位，

鉴定了 8个与抗性相关的 DNA片段，并在 3个连锁群中定位了 12个抗性 QTL。此外，Ammar等[61]研究

通过抑制性消减杂交（SSH）技术，在耐旱蚕豆品种 Hassawi 2中鉴定了 35个潜在的抗旱基因，这些基因

在耐旱基因型中显著上调，可能与离子通道、激酶、能量代谢及转录因子相关，为耐旱蚕豆的基因型改良

提供了新思路。综上所述，分子生物学和基因组学研究正推动蚕豆抗逆性研究进入精细化和多层次调控的

新阶段，为蚕豆的分子育种提供了丰富的遗传资源和技术支撑。

5蚕豆种质资源创新利用与品种选育

近年来，分子生物学和基因组学的迅速发展显著推动了蚕豆种质创新研究，逐步将蚕豆从传统育种

引领向分子育种时代[62]。蚕豆种质资源创新利用研究内容包括多个方面，如（图 5）所示。丰富的种质



资源为蚕豆育种提供了坚实的基础，研究表明，华北地区的蚕豆种质资源具有较高的遗传多样性，而华

中的遗传多样性相对较低。通过聚类分析可见，中国春性和冬性蚕豆资源的遗传变异主要来源于群体内

部，并与地理分布及生态环境密切相关[63]。分子标记技术的广泛应用极大提升了种质鉴定的精确性和育

种效率，特别是在种质资源评价、基因定位及分子辅助选择等领域中发挥了重要作用[64]。例如，耐逆和

抗病基因的分子定位为抗性种质的选育提供了科学依据，而农艺性状与品质性状的研究则揭示了蛋白质

含量与百粒重等重要性状的关联性，为品质改良指明了方向[65-66]。随着 2023 年高质量蚕豆基因组数据

的发布，基因组学研究显著加深了对基因结构与功能的理解，为分子育种提供了强有力的技术支持

[3,48]。此外，组织培养和遗传转化技术的不断优化，为蚕豆重要基因的功能解析及生物育种奠定了重要

基础。尽管当前体外遗传操作仍面临一定挑战，但多学科技术的交叉融合有望进一步突破瓶颈，加速蚕

豆遗传改良进程[67]。未来的研究应聚焦于种质资源的系统评价，推动分子标记与基因组学研究成果向实

际育种的高效转化，同时突破体外再生与基因编辑技术的关键难题，从而加速蚕豆新种质的培育与创

新，全面提升其产量与品质。这将为蚕豆产业提供坚实的支撑，也为其他豆科作物的遗传改良积累宝贵

经验[48,68]。蚕豆作为优质植物蛋白的重要来源，其在生物固氮和改良土壤等生态功能方面的重要性日益

凸显，为应对气候变化和粮食危机提供了关键支撑[69]。通过提升生物固氮效率和生产性能，蚕豆在农业

种植系统中的经济与环境效益逐步显现。优化蚕豆氮输入能力和减少氮流失的研究，能够促进蛋白质的

自给生产，并改善农业生态环境[70]。此外，基因组学、转录组学和代谢组学等多组学技术的整合，加速

了蚕豆种质资源的深入挖掘，为高效育种奠定了基础。研究还支持开发高蛋白、低植酸及矿物质强化品

种，推动农业与食品工业的发展[3]。在耐逆性育种方面，干旱和盐碱等逆境资源的利用效率显著提升，

通过耐旱基因型筛选和耐盐基因功能研究，进一步强化了蚕豆的抗性特性[69,71-74]。同时，微生物共生改

良也优化了固氮效率和土壤健康，大幅减少了化肥使用，推动了环境友好型农业发展[75-76]。智能化育种

技术结合高通量表型组学与人工智能算法，提供了精准性状预测和优良品种培育的革命性路径，加速了

育种进程[26-29,77-80]。在蚕豆品种选育方面，我国科研人员致力于培育具有抗逆性强、产量高、品质优等

特性的新品种，取得了显著成效。以青海大学农林科学院培育的“青蚕 13 号”为例，该品种通过系统

选育和技术推广，成功解决了寒旱地区蚕豆种植的技术难题，实现了高产稳产和机械化生产，累计带动

省内外新增产值 4.7 亿元，新增收入 1.7 亿元，有力推动了区域蚕豆产业规模化发展。同时，该院从国

外引种选育的“陵西一寸”品种展现出广泛的适应性，在我国秋播区和春播区均表现优异，已成为市场

主栽品种。此外，江苏培育的“苏蚕”和“通蚕鲜”系列品种，有效满足了江苏、浙江、上海等地的周

年供应需求；云南选育的“云豆”系列品种则为西南高海拔地区冬春季鲜食供应提供了可靠保障。重庆

市农业科学院及青海大学等联合选育的豆美 1号为全球首个食赏两用蚕豆品种，在四川松潘高原等地种

植，实现了种粮、赏花两不误，为当地耕地“非农化”、“非粮化”提供了解决方案。这些优良品种凭



借其高产、抗逆、优质等特性，在市场上获得广泛认可，为蚕豆产业的可持续发展奠定了坚实的品种基

础[81-82]。

图 5 蚕豆种质资源创新利用

Fig. 5 Innovative utilization of faba bean germplasm resources

6展望

尽管蚕豆种质资源创新利用研究已取得了诸多进展，然而蚕豆育种改良仍面临重要农艺性状基因挖掘

不足与基因编辑技术落后等关键科学难题。面对全球气候变化、环境压力和农业生产方式转型的严峻挑

战，如何科学保护和高效利用蚕豆种质资源目前需要关注的核心问题。在此背景下，应以“广泛调查、全

面保护、充分评价、深入研究、积极创新、共享利用”为指导方针，统筹规划，分步实施，集中力量攻克

种质资源保护与利用中的科学难题与技术瓶颈。首先，应加强对蚕豆种质资源的全面调查与精准鉴定。基

于多样化的自然生态条件，结合区域化特色，优先覆盖代表性地理区域、生态类型和种植方式，系统采

集、鉴定和分类优质种质资源。通过田间试验与现代表型组学手段，开展全面的性状评价，深入解析种质

资源在生态适应性、农艺性状及品质性状方面的遗传差异和表现特征，为种质创新与开发利用奠定坚实基

础。其次，针对种质资源退化和流失的严峻形势，应建立更加完善的保护体系。依托国家种质资源库，扩

大保存规模、提升保存质量，进一步增加种质资源保存数量和多样性。同时，应加快种质资源数字化建

设，构建覆盖全球蚕豆资源的数据库和资源管理系统，为种质资源的共享与交流提供高效平台。第三，完

善基因组数据库，深入挖掘蚕豆种质资源中的优良性状及关键基因。基于基因组学、转录组学、代谢组学

等多组学技术，结合 GWAS，解析与抗逆性、抗病性及品质改良相关的核心基因组区域和调控网络。在此

基础上，通过功能基因验证与分子育种技术，创制优异种质资源，推动育种与精准改良进程。此外，先进

的分子标记技术与智能化育种手段的深度融合，将显著提升种质资源利用效率。MAS和基因编辑技术（如

CRISPR/Cas9）将为关键性状的快速改良提供革命性工具。无人机表型组学、高通量筛选及人工智能算法

的应用，则将进一步优化复杂环境下种质资源的鉴定与评价体系，加速新品种培育。

展望未来，通过多组学技术与育种技术的深度融合，蚕豆种质资源研究将围绕安全保存与高效利用这



一核心目标展开，积极发挥其在高产优质育种改良及农业可持续发展中的深远作用。
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