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福建菜用大豆审定品种遗传多样性分析
和SSR标记指纹图谱构建
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摘要： 选用2003-2022年通过福建省审定的22份菜用大豆品种，基于26个表型性状和30对SSR分子标记进行遗传多样

性分析及分子指纹图谱构建。结果表明，22份菜用大豆7个质量性状存在16种变异类型，平均多样性指数为0.494，19个数量

性状变异系数变幅为3.44%~50.60%，平均多样性指数为1.934，表明整体具有丰富的表型遗传多样性。30对SSR分子标记共

检测到122个等位变异，等位变异数和有效等位变异数平均值分别为4.0667和2.7013，平均Nei′s基因多样性指数为0.5691，

平均Shannon′s多态性信息指数为1.0479，多态信息含量变幅为0.0830~0.7319，平均为0.5262，其中Satt184引物的多态信息含

量最高。22个品种间的遗传相似系数为0.3301~1.0000，平均为0.6341，其中沪选23-9与毛豆389之间的遗传相似数最大，青酥

6号与闽豆1号间的遗传相似系数最小。聚类分析表明，22份菜用大豆基于表型性状和分子标记均被划分为3类，闽豆1号基

于两种方法均被单独划分为一类，表明闽豆1号不管在表型性状还是遗传背景上都与其他品种差异较大，适合用作杂交亲本。

综合考虑标记在染色体上分布、带型清晰度、多态等原则，筛选出9对引物Satt197、Satt442、Satt268、Satt005、Satt431、Satt334、

Satt556、Sat_112和Satt487，构建22份福建省菜用大豆审定品种分子指纹图谱，利用该引物组合可以区分除沪选23-9、毛豆389

和浙鲜10号以外的19份菜用大豆品种。研究结果为福建省菜用大豆种质资源的高效利用和新品种选育提供了科学依据，有

利于对已审定品种的区分与保护。
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Abstract：In this study， genetic diversity analysis and the construction of a molecular fingerprinting map 

were performed for 22 vegetable soybean varieties approved in Fujian province from 2003 to 2022， basing on 26 

phenotypic traits and 30 pairs of SSR molecular markers. The results revealed there exhibited 16 types of 

variations in the seven qualitative traits among the 22 vegetable soybean varieties， with an average diversity 

index of 0.494. The variation coefficients of the 19 quantitative traits ranged from 3.44% to 50.60%， with an 
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average diversity index of 1.934， indicating rich phenotypic genetic diversity. A total of 122 alleles were detected 

with 30 pairs of SSR molecular markers， the average number of alleles and effective number of alleles were 

4.0667 and 2.7013. The average Nei′s gene diversity index was 0.5691， and the average Shannon′s 

polymorphism information index was 1.0479. The polymorphism information content varied from 0.0830 to 

0.7319， with an average of 0.5262. The Satt184 maker demonstrated the highest polymorphism information 

content. The genetic similarity coefficient among the 22 varieties ranged from 0.3301 to 1.0000， with an average 

of 0.6341. The highest genetic similarity coefficient was observed between Huxuan 23-9 and Maodou 389， 

whereas the lowest coefficient was found between Qingshu No.6 and Mindou No.1. Cluster analysis showed that 

the 22 vegetable soybean cultivars were classified into three groups based on phenotypic characters and 

molecular markers. Mindou No. 1 was classified into a separate group using both methods， indicating that it 

would have significant differences from other cultivars in both phenotypic traits and genetic background， making 

it suitable as a parental linefor hybridization. Considering the principles of uniform chromosomal distribution， 

distinct band patterns， and rich polymorphism， nine SSR makers （Satt197， Satt442， Satt268， Satt005， 

Satt431， Satt334， Satt556， Sat_112 and Satt487） were selected to construct the molecular fingerprint map of the 

22 vegetable soybean varieties approved in Fujian province. With these primer combination， 19 out of the 22 

varieties could be distinguished， except for Huxuan 23-9， Maodou 389 and Zhexian No.10. The findings would 

provide a scientific foundation for the efficient utilization of vegetable soybean germplasm resources and 

breeding in Fujian province. This would also contribute to the differentiation and preservation of approved 

varieties.

Key words： vegetable soybean；molecular marker；genetic diversity；fingerprint

菜用大豆，又称毛豆，是指大豆生长到 R6~R7

（鼓粒盛期~成熟初期）时采青荚作菜用的大豆专用

型品种，含有高蛋白、低脂肪和易被人体吸收利用

的多种游离氨基酸、维生素［1］，种植效益比一般粒用

大豆高 2~3倍，有利于农民增收和农业种植结构的

调整［2］。福建省作为传统的菜用大豆生产和消费大

省，长期以来在生产上应用的品种大多从亚洲蔬菜

研究中心或日本引进，品种选育工作起步较晚，基

础相对薄弱［3-4］。截至 2022 年，通过福建省审定的

菜用大豆品种共 22 个，其中本省自主选育品种 15

个［5］。这些品种对推进福建省菜用大豆品种更新换

代、丰富品种多样性具有重要意义。探究不同菜用

大豆审定品种间的遗传差异，能直观反映育种现

状，对种质资源的高效利用和新品种选育具有重要

指导作用。

分子标记分析和表型性状分析是两种常用来

研究作物遗传多样性的方法，前人利用SSR分子标

记对大豆种质进行遗传多样性分析，结果表明大豆

种质遗传多样性与地理来源有一定相关性，不同地

区间存在丰富的基因交流，地方品种的遗传多样性

高于育成品种，大豆种质资源遗传相似系数较高，

遗传基础狭窄，需加强对遗传背景差异大、亲缘关

系远的种质的利用［6-8］。聂波涛等［9］、林文磊等［10］、

范元芳等［11］和卜远鹏等［12］通过对大豆种质资源主

要农艺性状进行分析与综合评价，发现不同大豆品

种存在丰富的表型性状变异，具有广泛的遗传背景

和丰富的基因潜力，通过对表型性状分析，能够从

中筛选出优异大豆种质资源，提高种质利用效率，

为优质品种选育提供参考。但单纯依靠表型鉴定

或分子标记鉴定方法均有其自身的局限性，当研究

群体较广、外界生态环境复杂时，表型性状不能真

实反映DNA水平的遗传相似性，将两者结合可提高

特异性种质鉴定效率和准确率［13-16］。目前，将表型

性状和分子标记结合对种质资源进行遗传多样性

分析已在板栗［17］、水稻［18］、裸大麦［19］、马铃薯［20］等作

物上得到应用，结果均表明，表型性状差异能一定

程度上反映基因水平的差异，但不能从本质上反映

遗传背景差异，以分子标记为主，表型性状分析为

辅，二者结合能更加准确地分析种质资源遗传多样

性。在粒用大豆上，秦君等［21］和崔艳华等［22］利用表

型性状和 SSR 分子标记对大豆种质资源进行遗传

多样性分析，结果均表明结合表型性状和分子标记

才能更准确地评估种质资源的遗传多样性。

为服务于福建省菜用大豆育种研究，了解育成
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品种亲缘关系和遗传背景，对菜用大豆审定品种的

遗传多样性进行评估十分必要。目前，将表型性状

和分子标记结合对菜用大豆进行遗传多样性分析

的研究较少，且暂无对福建省菜用大豆审定品种遗

传多样性分析及指纹图谱构建的系统性研究报道。

本研究以 2003-2022 年福建省审定的 22 份菜用大

豆为材料，基于 26 个表型性状与 30 对 SSR 分子标

记进行遗传多样性分析及分子指纹图谱构建，旨在

挖掘福建菜用大豆丰富的遗传变异信息，为高效利

用种质资源和创制优良新品种提供科学依据。

1　材料与方法

1.1　试验材料

选用2003-2022年通过福建省主要农作物品种

审定委员会审定的22份菜用大豆品种，其中福建省

内自主选育（包括引进）品种 15份、上海市 4份、江

苏省2份、浙江省1份（表1）。22份通过审定的菜用

大豆品种具有明确的农艺性状优势、稳定的区域适

应性和推广价值，能够反映福建省当前菜用大豆生

产中的主流遗传背景。

表1　22份福建省菜用大豆审定品种来源

Table 1　Sources of 22 vegetable soybean varieties registrated in Fujian province

序号

No.

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

品种名称

Variety name

毛豆75

毛豆2808

闽豆1号

毛豆3号

沪选23-9

闽豆5号

绿领1号

毛豆389

闽豆6号

青酥6号

苏豆10号

浙鲜10号

交大11

闽豆7号

兴化豆1号

兴化豆618

闽豆9号

闽豆10号

兴化豆5号

交大29

闽豆12

闽豆13

审定编号

Approved No.

闽审豆2003001

闽审豆2003002

闽审豆2007001

闽审豆2009001

闽审豆2009002

闽审豆2011001

闽审豆2011002

闽审豆2012001

闽审豆2013001

闽审豆2013002

闽审豆2014002

闽审豆2015004

闽审豆20180001

闽审豆20180002

闽审豆20180003

闽审豆20190001

闽审豆20200002

闽审豆20210001

闽审豆20220003

闽审豆20210002

闽审豆20220001

闽审豆20220002

亲本来源

Parental origin

台湾省引进

台湾省引进

毛豆292/早生枝豆

台湾省引进

AVR-1/VS-9

浙2818/毛豆3号

由富贵306变异单株系统选育

毛豆3号/毛豆2808

浙2818/闽豆1号

AVR-3/VS96-7

综合毛豆/宁豆4号

品系4074/亚99009

（2676/2698）F1/（2679/2680）F1

抚鲜5号/云豆9号

浙98002/浙88005-7

浙98002/毛豆389

闽豆6号/08B4-1

抚鲜5号/K丰72-2

浙98002/毛豆389

沪鲜6号/交大10-332

浙鲜豆3号/K丰77-1

浙鲜12号/交大18

育种单位

Breeding institution

福建省农业科学院耕作所、福建省种子总站

福建省农业科学院耕作所、福建省种子总站

福建省农业科学院作物研究所、福建省种子总站

龙海市种子管理站、福建省农业科学院作物研究所

上海市农业科学院园艺研究所

福建省农业科学院作物研究所

南京绿领种业有限公司

龙海市石码万瑞福良种研究所、龙海市种子管理站

福建省农业科学院作物研究所

上海市农业科学院园艺研究所

江苏省农业科学院蔬菜研究所

浙江省农业科学院作物与核技术利用研究所

上海交通大学

福建省农业科学院作物研究所

莆田市农业科学研究所

莆田市农业科学研究所

福建省农业科学院作物研究所

福建省农业科学院作物研究所

莆田市农业科学研究所

上海交通大学

福建省农业科学院作物研究所

福建省农业科学院作物研究所
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1.2　试验方法

1.2.1　田间试验　试验材料种植于莆田市农业科学

研究所农作物试验基地（119°4′E，25°23′N），该地属

亚热带季风气候，年均气温16~21℃，年均日照时数

1995.9 h，年降水量1300~1800 mm。试验地土壤为壤

土，前作为甘薯，土壤有机质含量1.9%，土壤中全氮、

全磷、全钾含量比例约 1∶1∶17。22 份菜用大豆于

2023年3月31日播种，10 d左右先后出苗，各品种采

收期为6月23日至7月3日。试验采用随机区组排

列，3次重复，每个品种种植4行，行长7 m，行距0.4 m，

株距0.19 m，每穴播种3粒，定苗2株。与大田常规管

理一致，播种前结合整畦施钙镁磷肥375 kg/hm2，花荚

期施三元复合肥（15∶15∶15）150 kg/hm2，播种后浇足

底墒水，花荚期保持土壤相对含水量在70%~80%。

1.2.2　表型性状调查　参照福建省菜用大豆区域

试验记载标准进行田间观察，记载幼茎色、叶型、花

色、种皮色、脐色、株型、荚形等质量性状并进行赋

值（表 2）。田间观察记载各品种采收日数（出苗至

鲜荚采收期的天数），采收时每小区随机选择中间

两行 5穴 10株植株进行室内考种，分别测量株高、

茎粗、主茎节数、有效分枝数、底荚高度、二粒以上

标准荚数、标准荚长、标准荚宽、单荚粒数、鲜百粒

重、每千克标准荚数、单株荚重、单株总荚数、单株

有效荚数、单株秕荚数、单粒荚果数、双粒荚果数、

三粒荚果数等数量性状。

1.2.3　DNA的提取　待菜用大豆生长至两叶一心

时采集鲜嫩叶片，按照CTAB法［8］提取DNA。

1.2.4　SSR 引物设计及筛选　参考 http：//soybase.

org/公布的引物标记和 https：//www. ncbi. nlm. nih.

gov/中大豆遗传图谱，选取均匀分布在20条染色体

且已报道的44对SSR引物［7， 23］（表3）进行多态性引

物筛选，根据聚丙烯酰胺凝胶电泳结果，从中筛选

出扩增条带清晰、特异性强、且在预期片段大小范

围内稳定扩增的30对引物，用于后续遗传多样性分

析。SSR引物由福州尚亚生物技术有限公司合成。

表3　44对SSR引物信息

Table 3　Information for 44 pairs of SSR primers

Satt300

Satt429

Satt197

Satt556

Satt100

Satt267

Satt005

Satt514

Satt268

Satt334

Satt191

Satt218

A1

A2

B1

B2

C2

D1a

D1b

D2

E

F

G

F

Gm05

Gm08

Gm11

Gm14

Gm06

Gm01

Gm02

Gm17

Gm15

Gm13

Gm18

Gm13

GCGCCCACACAACCTTTAATCTT

GCGACCATCATCTAATCACAATCTACTA

CACTGCTTTTTCCCCTCTCT

GCGATAAAACCCGATAAATAA

ACCTCATTTTGGCATAAA

CCGGTCTGACCTATTCTCAT

TATCCTAGAGAAGAACTAAAAAA

GCGCCAACAAATCAAGTCAAGTAGAAAT

TCAGGGGTGGACCTATATAAAATA

GCGTTAAGAATGCATTTATGTTTAGTC

CGCGATCATGTCTCTG

TCAATCAACAAAAACATAATTCTTC

GCGGCGACTGTTAACGTGTC

TCCCCATCATTTATCGAAAATAATAATT

AAGATACCCCCAACATTATTTGTAA

GCGTTGTGCACCTTGTTTTCT

TTGGAAAACAAGTAATAATAACA

CACGGCGTATTTTTATTTTG

GTCGATTAGGCTTGAAATA

GCGGTCATCTAATTAATCCCTTTTTGAA

CAGTGGTGGCAGATGTAGAA

GCGAGTTTTTGGTTGGATTGAGTTG

GGGAGTTGGTGTTTTCTTGTG

ATTTGTGTTTTGTTTTAGCTCTCTA

引物

Primer

连锁群

Linkage 

group

染色体

Chromosome

正向引物序列（5′-3′）

Forward primer sequence（5′-3′）

反向引物序列（5′-3′）

Reverse primer sequence（5′-3′）

表2　质量性状赋值

Table 2　Assignment of values to qualitative traits

性状

Traits

幼茎色 SSC

叶型 LS

花色 FC

种皮色 SC

脐色 HC

株型 PT

荚形 PS

赋值

Assignment of values

绿色=1，紫色=2

椭圆=1，卵圆=2

白=1，紫=2

淡绿=1，淡黄=2

无色=1，浅黄=2，淡褐=3，蓝黑=4

中间型=1，收敛型=2

弯月型=1，中间型=2

SSC： Seedling stem color； LS： Leaf shape； FC： Flower color； SC： 

Seed color； HC： Hulim color； PT： Plant type； PS： Pod shape； The 

same as below
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Satt380

Satt462

Satt588

Satt567

Satt022

Satt487

Satt236

Satt453

Satt168

Satt180

Satt092

Sat_112

Satt193

Satt288

Satt442

Satt330

Satt431

Satt242

Satt373

Satt551

Sat_084

Satt345

Satt509

Satt415

Satt271

Satt579

Satt542

Satt600

Satt216

Satt230

Satt548

Satt184

J

L

K

M

N

O

A1

B1

B2

C1

D2

E

F

G

H

I

J

K

L

M

N

O

B1

B1

D1b

D1b

D1b

D1b

D1b

E

D1a

D1a

Gm16

Gm19

Gm09

Gm07

Gm03

Gm10

Gm05

Gm11

Gm14

Gm04

Gm17

Gm15

Gm13

Gm18

Gm12

Gm20

Gm16

Gm09

Gm19

Gm07

Gm03

Gm10

Gm11

Gm11

Gm02

Gm02

Gm02

Gm02

Gm02

Gm07

Gm01

Gm01

GCGAGTAACGGTCTTCTAACAAGGAAAG

GCGGTCACGAATACAAGATAAATAATGC

GCTGCATATCCACTCTCATTGACT

GGCTAACCCGCTCTATGT

GGGGGATCTGATTGTATTTTACCT

ATCACGGACCAGTTCATTTGA

GCGTGCTTCAAACCAACAAACAACTTA

GCGGAAAAAAAACAATAAACAACA

CGCTTGCCCAAAAATTAATAGTA

TCGCGTTTGTCAGC

AATTGAGTGAAACTTATAAGAATTAGTC

TGTGACAGTATACCGACATAATA

GCGTTTCGATAAAAATGTTACACCTC

GCGGGGTGATTTAGTGTTTGACACCT

CCTGGACTTGTTTGCTCATCAA

GCGCCTCCATTCCACAACAAATA

GCGTGGCACCCTTGATAAATAA

GCGTTGATCAGGTCGATTTTTATTTGT

TCCGCGAGATAAATTCGTAAAAT

GAATATCACGCGAGAATTTTAC

AAAAAAGTATCCATGAAACAA

CCCCTATTTCAAGAGAATAAGGAA

GCGCTACCGTGTGGTGGTGTGCTACCT

GCGTCTCCCTTAATCTTCAAGC

GTTGCAGTTGTGCGTGGGAGAGAG

GCGATTGGTTATTCTGATTAAAT

CACCAGCACAGAACAATCATTT

GCGCAGGAAAAAAAAACGCTTTTATT

TACCCTTAATCACCGGACAA

CCGTCACCGTTAATAAAATAGCAT

GCGGGTTAAGTCTCCTTTTGAACA

GCGCTATGTAGATTATCCAAATTACGC

GCGTGCCCTTACTCTCAAAAAAAAA

GCGTGCATGTCAGAAAAAATCTCTATAA

GAGCCAAAACCAAAGTGAAGAAC

GGGCCATGCACCTGCTACT

CGGGTTTCAAAAAACCATCCTTAC

TGAACCGCGTATTCTTTTAATCT

GCGGTTTGCAGTACGTACCTAAAATAGA

TAGTGGGGAAGGGAAGTTACC

CCATTCTCCAACCTCAATCTTATAT

TTGATTGAAACCCAACTA

AAATAAGTAGGATGCTTGACAAA

CTACAAATAACATGAAATATAAGAAATA

TGTTCGCATTATTGATCAAAAAT

GCGCTTATAATTAAGAGCAAAAGAAG

GCGGTTCAAGGCTTCAAGTAGTCAC

GCGGCATCCGTTTCTAAGATAGTTA

GCGCACGAAAGTTTTTCTGTAACA

GCGAGTGCCAACTAACTACTTTTATGA

GGCCAGATACCCAAGTTGTACTTGT

TATATGCGAACCCTCTTACAAT

TTGGGACCTTAGAAGCTA

CCATGCTCTACATCTTCATCATC

GCGCAAGTGGCCAGCTCATCTATT

GCGTGTGACGGTTCAAAATGATAGTT

GCGACATAGCTAATTAAGTAAGTT

GCGGTTACGAAAATCGTAAATTGATG

CACGGTCTAACCTTTCCTTCTA

GCGCAATCCACTAGGTGTTAAT

AGGGAACTAACACATTTAATCATCA

CTCCCCCAAATTTAACCTTAAAGA

GCGCCAATTAAATCCATCATTAAATCAG

GCCACTTACTGTTACTCAT

表3（续）

引物

Primer

连锁群

Linkage 

group

染色体

Chromosome

正向引物序列（5′-3′）

Forward primer sequence（5′-3′）

反向引物序列（5′-3′）

Reverse primer sequence（5′-3′）

1.2.5　PCR 扩增　采用 10 μL PCR 反应体系：2×

Taq PCR Mix预混液 5 μL，2 μmol/L正、反向引物各

0.25 μL，DNA模板 0.5 μL，ddH2O 4 μL。扩增程序：

95℃预变性 3 min；95℃ 30 s，55℃（依引物而定）退

火30 s，72℃ 30 s，40个循环；72℃延伸5 min。PCR

产物通过6%非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳分离。
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1.3　数据分析

采用Microsoft Excel 2019、SPSS 26软件进行数

据整理，计算表型性状平均数、变异系数、标准差和

遗传多样性指数（H'，genetic diversity index）。参考

翟彩娇等［24］的方法，根据参试材料某一性状的总体

平均数（X）和标准差（σ），将性状从第 1 级（Xi<X-
2σ）到第 10级（Xi≥X+2σ）划分为 10个等级，每级相

差 0.5σ，每一级中观察值个体数相对于总个数的比

例用于计算遗传多样性指数，H'=-ƩPi lnPi，其中 Pi

为某一性状第 i 级别内材料份数占总份数的百分

比。利用 Origin 2024 软件进行表型相关性分析并

作图。

通过聚丙烯酰胺凝胶电泳结果，在每个引物

中，仅将条带清晰且在目的片段范围内的主条带判

定为该个体的等位变异并进行记录。同一位置有

条带赋值“1”，无条带赋值“0”，利用DataFormater软

件将“0/1”数据转换后，用Popgene 32软件计算SSR

分子标记的等位变异数（Na，observed number of 

alleles）、有效等位变异数（Ne，effective number of 

alleles）、Nei′s 基因多样性指数（He，Nei′s gene 

diversity）、Shannon′s多态性信息指数（I，Shannon′s 

information index）［19］，利用 PowerMarker 软件计算

SSR 分子标记多态性信息含量（PIC，polymorphism 

information content），利用NTSYS pc 2.1软件DICE

法 计 算 材 料 间 的 遗 传 相 似 系 数 ，并 用 SHAN 

Clustering模块进行算数平均数不加权对组法聚类

分析，构建树状聚类图［25］。在Microsoft Excel 2019

软件中，使用“0/1”数据组成的指纹编码绘制指纹

图谱。

通过中国种业大数据平台（http：//202.127.42. 

47：6010/SDSite/Home/Index）和各有关品种的选育

过程［26-34］对22份菜用大豆进行溯源，利用Microsoft 

PowerPoint 2019绘制系谱图。

2　结果与分析

2.1　22份菜用大豆品种表型性状多样性分析

对 22 份菜用大豆的 7 个质量性状进行分析

（表 4），发现幼茎色与花色二者高度关联，紫茎品种

表4　22份菜用大豆品种质量性状

Table 4　Qualitative traits of 22 vegetable soybean varieties

序号

No.

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

21

22

品种名称

Variety name

毛豆75

毛豆2808

闽豆1号

毛豆3号

沪选23-9

闽豆5号

绿领1号

毛豆389

闽豆6号

青酥6号

苏豆10号

浙鲜10号

交大11

闽豆7号

兴化豆1号

兴化豆618

闽豆9号

闽豆10号

兴化豆5号

交大29

闽豆12

闽豆13

幼茎色

SSC

1

2

1

1

1

1

1

1

1

2

1

1

1

1

1

1

2

2

1

1

2

1

叶型

LS

1

1

1

1

1

1

2

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

花色

FC

1

2

1

1

1

1

1

1

1

2

1

1

1

1

1

1

2

2

1

1

2

1

种皮色

SC

1

2

2

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

1

2

1

1

1

1

1

1

脐色

HC

1

1

2

2

2

2

2

2

2

4

2

2

2

2

2

3

2

2

1

2

2

2

株型

PT

1

2

2

2

1

2

1

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

2

荚形

PS

1

2

2

2

1

1

1

2

1

2

2

2

2

2

2

2

1

1

1

2

2

2
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均为紫花，绿茎品种均为白花，绿茎白花品种占比

为 77.27%，紫茎紫花品种占比 22.73%；21份品种叶

型均为椭圆形，1份为卵圆形；种皮色以淡绿色为主

（86.36%），少 数 淡 黄 色 ；株 型 以 收 敛 型 为 主

（86.36%）；荚形以中间型为主（63.64%），弯月型较

少（36.36%）；脐色多为浅黄色（77.27%），无色次之，

蓝黑和淡褐色仅各有1个品种。所调查的质量性状

共有16种变异类型，22份材料平均遗传多样性指数

为 0.494，其中脐色遗传多样性指数最高，为 0.752，

存在 4 种变异类型；荚形次之，遗传多样性指数为

0.655，存在2种变异类型；其他质量性状均存在2种

变异类型，遗传多样性指数为0.185~0.536（表5）。

通过对 22 份菜用大豆的数量性状进行分析

（表 6），发现其变异系数在 3.44%~50.60%之间，说

明22份品种间存在着丰富的变异类型。单、双、三粒

荚果数和单株秕荚数以及有效分枝数变异系数均大

于20%，其中单株秕荚数变异系数最大，为50.60%。

采收日数变异系数最低，22份菜用大豆采收日数在

73~84 d，其中19份品种采收日数≤80 d，属于中早熟

品种。在株型相关性状中，株高、茎粗、主茎节数、有

效分枝数和底荚高度的变异系数均大于 10%，标准

荚长与标准荚宽的变异系数相对较小，低于 10%。

在产量相关性状方面，二粒以上标准荚数、单株荚

重、单株总荚数和单株有效荚数的变异系数均超过

10%，但鲜百粒重、单荚粒数和每千克标准荚数的变

异系数则较小，均在10%以下。数量性状遗传多样

性指数平均值为 1.9340，双粒荚果数遗传多样性指

数最低，为 1.5775；鲜百粒重遗传多样性指数最高，

为 2.1871。以上结果均表明，22份菜用大豆品种整

体上具有丰富的表型遗传多样性和差异性。

表6　19个数量性状遗传多样性分析

Table 6　Genetic diversity analysis of 19 quantitative traits

采收日数（d）DH

株高（cm）PH

茎粗（mm）SD

主茎节数 NNMS

有效分枝数 EBN

底荚高度（cm）PHB

二粒以上标准荚数 NSP

标准荚长（cm）SPL

标准荚宽（cm）SPW

单荚粒数 NSPP

鲜百粒重（g）FWHG

77.95±2.68

29.89±5.61

6.21±0.66

8.15±1.02

2.84±0.71

6.59±1.27

23.33±4.54

5.42±0.33

1.38±0.06

1.89±0.11

71.19±4.95

3.44

18.78

10.56

12.46

25.13

19.30

19.45

6.00

4.28

5.90

6.95

73.00~84.00

23.58~45.92

5.06~7.13

6.75~10.50

1.67~4.17

4.58~10.33

17.33~33.33

4.81~6.15

1.29~1.51

1.69~2.18

60.66~82.62

1.8048

1.6933

1.6974

1.6805

2.0476

1.8070

2.1726

1.9639

2.0507

1.8833

2.1871

数量性状

Quantitative traits

平均值±标准差

Mean±SD

变异系数（%）

CV

变异幅度

Range

遗传多样性指数

H'

表5　质量性状遗传多样性分析

Table 5　Genetic diversity analysis of qualitative traits

性状

Traits

幼茎色 SSC

叶型 LS

花色 FC

种皮色 SC

脐色 HC

株型 PT

荚形PS

品种数量 Number of varieties

1

17

21

17

19

3

3

8

2

5

1

5

3

17

19

14

3

－

－

－

－

1

－

－

4

－

－

－

－

1

－

－

频次分布（%） Frequency distribution

1

77.3

95.5

77.3

86.4

13.6

13.6

36.4

2

22.7

4.5

22.7

13.6

77.3

86.4

63.6

3

－

－

－

－

4.5

－

－

4

－

－

－

－

4.5

－

－

遗传多样性指数

H'

0.536

0.185

0.536

0.398

0.752

0.398

0.655

－： 无数据

－： No data
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每千克标准荚数 SPPK

单株荚重（g）PWPP

单株总荚数 PNPP

单株有效荚数 NEPP

单株秕荚数 NEmPP

单粒荚果数 NSSP

双粒荚果数 NDSP

三粒荚果数 NTSP

349.55±25.96

78.55±9.44

34.76±6.07

32.48±5.86

2.28±1.15

8.78±1.92

18.99±5.49

4.68±2.09

7.43

12.02

17.46

18.04

50.60

21.83

28.93

44.58

290.00~398.00

60.17~95.00

26.25~45.75

25.00~44.33

0.83~4.50

5.42~12.50

12.25~30.42

1.75~10.67

2.0620

1.8964

2.1520

2.1282

1.7810

2.0238

1.5775

2.1373

表6（续）

数量性状

Quantitative traits

平均值±标准差

Mean±SD

变异系数（%）

CV

变异幅度

Range

遗传多样性指数

H'

DH： Days of harvesting； PH： Plant height； SD： Stem diameter； NNMS： Number of nodes on main stem； EBN： Effective branch number； PHB： 

Pod height at bottom； NSP： Number of standard pods； SPL： Standard pod length； SPW： Standard pod width； NSPP： Number of seed per pod； 

FWHG： Fresh weight of 100 grains； SPPK： Standard pods per kg； PWPP： Pod weight per plant； PNPP： Pod number per plant； NEPP： Number of 

effective pods per plant； NEmPP： Number of empty pods per plant； NSSP： Number of single-seeded pods； NDSP： Number of double-seeded pods； 

NTSP： Number of triple-seeded pods； The same as below

2.2　22份菜用大豆品种聚类分析

基于表型性状进行聚类分析，构建树状图（图1），

在欧氏距离 18时，22份菜用大豆被分为 3大类，各

类群的表型性状均值见表7。第Ⅰ类包含16份材料，

其主要特征为植株较高、茎粗较粗，其中平均有效

分枝数、单株荚重、二粒以上标准荚数、单株总荚

数、单株有效荚数均为 3类中最高，综合性状最好，

该类群可作为高产品种进行开发利用。第Ⅱ类包

�

�

�

���29

���12

���7 �

����618

���10 �

����1 �

���9 �


��75


��389


��2808

���10 �

���11

����5 �

���5 �

���6 �

���6 �


��23-9

���1 �

���10 �

���13


��3 �

���1 ��

0 2 4 6 8 10 12 14 16 18 20 22 24 26



�� Euclidean distance

20

21

14

16

18

15

17

1

8

2

11

13

19

6

9

10

5

7

12

22

4

3

品种序号同表1； 下同

Variety No. is the same as table 1； The same as below

图1　基于表型性状的22份菜用大豆品种聚类分析

Fig. 1　Clustering analysis of 22 vegetable soybean varieties based on phenotypic traits
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含 5 份材料，该类群主要特征为采收日数最迟，标

准荚长最长，鲜百粒重最高，主茎节数、底荚高度、

每千克标准荚数、单粒荚果数均最小，属大荚大粒

品种。闽豆 1号被单独分为一类，其每千克标准荚

数最高，鲜百粒重、单株荚重最低，标准荚长最短，

茎粗最细，有效分枝数和单株秕荚数最少，属小粒

小荚品种。

2.3　22份菜用大豆品种表型性状相关性分析

对 22份菜用大豆品种表型性状进行皮尔逊双

尾相关性分析，发现各性状间存在不同程度的相关

性。结果如图 2所示，采收日数与茎粗存在极显著

正相关，与有效分枝数呈显著正相关；株高与茎粗、

有效分枝数、底荚高度、二粒以上标准荚数呈极显

著正相关，与主茎节数、单株荚重呈显著正相关；茎

粗与有效分枝数、二粒以上标准荚数、单株荚重、单

荚粒数呈极显著正相关，与双粒荚果数存在显著正

相关；主茎节数同二粒以上标准荚数呈极显著正相

关，与单株荚重、单株总荚数、单株有效荚数呈显著

正相关；有效分枝数与二粒以上标准荚数、单株荚

重、单株有效荚数呈极显著正相关，与单株总荚数、

双粒荚果数、单荚粒数存在显著正相关；底荚高度

与每千克标准荚数呈显著正相关；二粒以上标准荚

数与单株荚重、单株总荚数、单株有效荚数、双粒荚

果数呈极显著正相关；标准荚长与每千克标准荚数

呈极显著负相关，与单粒荚果数呈显著负相关；标

准荚宽与种皮色和荚形存在显著相关性；每千克标

准荚数与鲜百粒重呈极显著负相关，与单株有效荚

数、单粒荚果数呈显著正相关；单株荚重是影响产

量的关键因素之一，与单株总荚数、单株有效荚数、

双粒荚果数均呈极显著正相关；单株总荚数与单株

有效荚、双粒荚果数呈极显著正相关；单株有效荚

数与双粒荚果数呈极显著正相关；单株秕荚数与花

表7　聚类分析的3个类群的表型性状特征值

Table 7　Phenotypic traits characteristic values of three groups in cluster analysis

表型性状

Phenotypic traits

采收日数（d）DH

株高（cm）PH

茎粗（mm）SD

主茎节数 NNMS

有效分枝数 EBN

底荚高度（cm）PHB

二粒以上标准荚数 NSP

标准荚长（cm）SPL

标准荚宽（cm）SPW

单荚粒数 NSPP

鲜百粒重（g）FWHG

每千克标准荚数 SPPK

单株荚重（g）PWPP

单株总荚数 PNPP

单株有效荚数 NEPP

单株秕荚数 NEmPP

单粒荚果数 NSSP

双粒荚果数 NDSP

三粒荚果数 NTSP

类群 Cluster

Ⅰ

77.90

30.77

6.34

8.26

3.04

6.91

24.28

5.36

1.38

1.89

70.50

357.81

80.25

36.95

34.45

2.50

9.03

20.49

4.89

Ⅱ

78.40

28.03

6.01

7.71

2.43

5.65

21.50

5.73

1.38

1.88

75.51

313.40

76.77

29.15

27.33

1.82

7.83

15.55

3.94

Ⅲ

76.00

25.25

5.06

8.58

1.67

6.17

17.33

4.81

1.43

1.84

60.66

398.00

60.17

27.83

26.83

1.00

9.50

12.25

5.08
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色和幼茎色存在极显著相关性；单粒荚果数与鲜百

粒重呈显著负相关，与单荚粒数呈极显著负相关；

三粒荚果数与单荚粒数呈极显著正相关；鲜百粒重

与种皮色存在显著相关性；幼茎色与花色呈极显著

正相关；叶型与株型呈极显著负相关；株型与荚形

存在显著相关性。

2.4　SSR分子标记多态性分析

根据聚丙烯酰胺凝胶电泳结果，从44对SSR引

物中筛选出30对条带清晰、特异性强的引物（表8）。

在22份材料中共检测到122个等位变异，每对引物

平均检测到 4.0667 个，有效等位变异数为 1.0950~

4.2087，平均值为2.7013。平均Nei′s基因多样性指

数为 0.5691，Shannon′s 多态性信息指数平均值为

1.0479。引物多态性信息含量介于 0.0830~0.7319，

平均多态性信息含量为0.5262，其中有18对引物表

现为高度多态（多态性信息含量>0.5），仅有 3对引

物为低多态（多态性信息含量<0.25），多态信息含量

最高的为Satt184（0.7319）。以上结果表明所筛选出

的引物有较高的多态性监测效率。

表8　30对SSR引物遗传多样性参数

Table 8　Genetic diversity parameters of 30 pairs of SSR primers

Satt300

Satt197

Satt556

Satt100

Satt267

Satt005

0.4938

0.6125

0.6925

0.1516

0.4938

0.7268

4

6

4

2

4

6

2.3960

2.9969

3.8566

1.1980

2.3960

4.2087

0.5826

0.6663

0.7407

0.1653

0.5826

0.7624

0.9978

1.2822

1.3671

0.3046

0.9978

1.5892

引物

Primer

多态性信息含量

PIC

等位变异数

Na

有效等位变异数

Ne

Nei′s基因多样性指数

He

Shannon′s多态性信息

指数 I

*和**分别表示在P<0.05和P<0.01水平下显著相关

* and ** indicated significant correlation at P<0.05 and P<0.01 levels， respectively

图2　表型性状相关性分析

Fig. 2　Correlation analysis between phenotypic traits
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Satt268

Satt334

Satt191

Satt380

Satt462

Satt487

Satt180

Sat_112

Satt193

Satt288

Satt442

Satt330

Satt431

Satt242

Satt373

Satt551

Sat_084

Satt345

Satt509

Satt415

Satt271

Satt600

Satt216

Satt184

平均 Mean

0.5811

0.5262

0.6819

0.4938

0.6687

0.6651

0.3136

0.6985

0.2822

0.6030

0.7084

0.5413

0.6961

0.5902

0.6287

0.3459

0.3750

0.6883

0.4367

0.1190

0.0830

0.6637

0.4938

0.7319

0.5262

5

3

4

4

6

4

5

4

3

5

8

4

6

4

3

3

2

4

2

2

2

4

4

5

4.0667

2.8140

2.4694

3.7231

2.3960

3.5072

3.5328

1.3507

3.9350

1.4491

2.7896

3.9350

2.6162

3.8110

2.6486

2.6667

1.6053

2.0000

3.1873

2.0000

1.1456

1.0950

3.5200

2.3960

3.3927

2.7013

0.6446

0.5950

0.7314

0.5826

0.7149

0.7169

0.2596

0.7459

0.3099

0.6415

0.7459

0.6178

0.7376

0.6224

0.6250

0.3771

0.5000

0.6863

0.5000

0.1271

0.0868

0.7159

0.5826

0.7052

0.5691

1.1818

0.9949

1.3486

0.9978

1.4527

1.3186

0.6001

1.3780

0.5764

1.2785

1.6227

1.0915

1.5090

1.1033

1.0397

0.6935

0.6931

1.2504

0.6931

0.2489

0.1849

1.3154

0.9978

1.3284

1.0479

表8（续）

引物

Primer

多态性信息含量

PIC

等位变异数

Na

有效等位变异数

Ne

Nei′s基因多样性指数

He

Shannon′s多态性信息

指数 I

PIC： Polymorphism information content； Na： Observed number of alleles； Ne： Effective number of alleles； He： Nei′s gene diversity； I： Shannon′s 

information index

2.5　SSR分子标记遗传相似性及聚类分析

基于筛选出的30对SSR引物构建的“0/1”矩阵

计算品种间遗传相似系数（表 9）。22 份品种间的

遗传相似系数为 0.3301~1.0000，平均为 0.6341，其

中沪选23-9和毛豆389遗传相似数最大，为1，表明

2个品种亲缘关系很近，30对SSR分子标记均无法

将 2 个品种区分开；青酥 6 号和闽豆 1 号间遗传相

似系数最小，为 0.3301，表明这两个品种间遗传背

景差异较大。绿领 1 号与其他 21 份菜用大豆品

种间遗传相似系数的平均值最大，为 0.7378；闽

豆 1号与其他品种间遗传相似系数的平均值最小，

为0.4959。
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基于 22 份品种间的遗传相似系数进行聚类

（图 3），结果显示在遗传相似系数为 0.556时，可分

为三大类，第Ⅰ类仅包含兴化豆618和兴化豆5号，这

两个品种是由同一个杂交组合选育出来的不同品

种。第Ⅱ类为闽豆 1 号。剩余 18 个品种聚为第Ⅲ

类，其中毛豆 75、毛豆 3号、沪选 23-9、绿领 1号、毛

豆389、浙鲜10号在遗传相似系数为0.867时聚为一

个小类，表明这6个品种间亲缘关系较近，可能与这

些品种具有台湾品种血缘有关。

2.6　SSR分子标记指纹图谱构建

将 30 对 SSR 引物扩增结果转换为“1”和“0”

的二元矩阵，其中同一位置有条带记为“1”，无条

带记为“0”，以蓝色和绿色方块分别代表 “1”和

“0”，进行指纹图谱构建。由于不同引物鉴定品种

的能力不同，试验中单个引物仅能区分出少数品

种，综合考虑在染色体上分布均匀、带型清晰、多

态 性 丰 富 等 主 要 原 则 ，最 终 筛 选 出 Satt197、

Satt442、Satt268、Satt005、Satt431、Satt334、Satt556、

Sat_112 和 Satt487 引物，并用这 9 个引物组合首次

建构 22 份福建省菜用大豆审定品种分子指纹图

谱（图 4），利用这 9 个引物组合可以区分除沪选

�

�

�

0.526 0.645 0.763 0.882 1.000

1 
� 75

� 3 �

� 23-9

� 389
�� 1 �
�� 10 �
�� 5 �
�� 10 �
�� 7 �
�� 29
�� 13

� 2808
�� 6 �
�� 6 �
�� 10 �
�� 12
�� 11
��� 1 �
�� 9 �
�� 1 �
��� 618
��� 5 �

4
5
8
7
12
6
18
14
20
22
2
10
9
11
21
13
15
17
3
16
19

������ Gentic similarity coefficient

图3　基于遗传相似系数的22份菜用大豆品种聚类分析

Fig. 3　Clustering analysis of 22 vegetable soybean varieties based on genetic similarity coefficients

蓝色和绿色方块分别代表1和0； 数字1~46代表不同变异位点

The blue and green squares represent 1 and 0， respectively； Number 1-46 represent different polymorphic loci

图4　基于SSR分子标记构建的22份菜用大豆指纹图谱

Fig. 4　Fingerprint construction of 22 vegetable soybean varieties using SSR molecular markers
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23-9、毛豆 389和浙鲜 10号以外的19份菜用大豆品 种，区分率达86.36%（表10）。

2.7　22份菜用大豆品种系谱分析

对22个菜用大豆进行溯源，发现除苏豆10号、

交大11、绿领1号、沪选23-9和青酥6号5个品种外，

其他17个品种在血缘上显示出明显的关联性（图5）。

从亲本来源上来看，供试品种大部分都含有中国台

湾或日本引进品种的血缘，尤其是含有毛豆75的遗

传背景，如闽豆12、闽豆13、兴化豆1号、浙鲜10号、

闽豆 9号；部分品种因未查询到具体亲本信息无法

进行溯源，如苏豆 10号的亲本综合毛豆来源不详，

交大11的亲本只有品系编号未注明具体来源，沪选

23-9 亲本只知道是引自中国台湾亚洲蔬菜研究发

展中心。但这些亲本不详的品种在进行分子标记

聚类分析时也和其他审定品种聚为 1个亚类，遗传

相似系数大，遗传距离近，如交大 11和兴化豆 1号

表10　SSR标记组合对22份菜用大豆品种的区分情况

Table 10　Discrimination of 22 vegetable soybean varieties by SSR marker combinations

引物组合

Primer combination

Satt197

Satt197+Satt442

Satt197+Satt442+Satt268

Satt197+Satt442+Satt268 +Satt005

Satt197+Satt442+Satt268+Satt005+Satt431

Satt197+Satt442+Satt268+Satt005+Satt431+Satt334

Satt197+Satt442+Satt268+Satt005+Satt431+Sat334+Sat556

Satt197+Satt442+Satt268+ Satt005+Satt431+Sat334+Satt556+Sat_112

Satt197+Satt442+Satt268+Satt005+Satt431+Sat334+Satt556+Sat_112+Satt487

引物数

Number of 

primers

1

2

3

4

5

6

7

8

9

区分材料数

Number of 

discriminated 

materials

2

5

9

12

15

16

17

18

19

区分率

（%）

Discrimination

rate

9.09

22.73

40.91

54.55

68.18

72.73

77.27

81.82

86.36

红色字体为22份审定品种， 绿色方块为日本品种， 粉色方块为中国地方品种， 蓝色方块为美国品种， 黄色方块为中国台湾引进品种

Red font indicates 22 approved varieties， the green squares represent Japanese varieties， the pink squares represent local varieties of China， 

the blue squares represent American varieties， and the yellow squares represent varieties introduced from Taiwan， China

图5　22份菜用大豆系谱图

Fig. 5　Pedigree chart of 22 vegetable soybean varieties
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聚为 1个亚类，沪选 23-9和毛豆 389聚为 1个亚类，

表明其亲本间可能存在关联；浙鲜 10号、绿领 1号

和沪选 23-9表型和分子标记聚类都聚为 1个小类，

具体原因还有待研究。

3　讨论

SSR分子标记技术在遗传分析中具有高效性和

可靠性［35］，因此国际植物新品种保护联盟（UPOV， 

International Union for the Protection of New 

Varieties of Plants）推荐其作为构建植物 DNA 指纹

图谱的首选方法［36］。向艳涛等［8］选用212对SSR标

记对中国和日本的 84份菜用大豆进行遗传多样性

分析，其引物的多态性信息含量平均值为 0.24；

Zhang等［37］用EST-SSRs标记于评估 48份菜用大豆

种质的遗传多样性，其多态性息含量均值为 0.386。

两者所选用的 SSR 引物多态性信息含量较低。一

般而言，多态性信息含量>0.5的SSR标记被认为是

高度多态的，而多态信息含量<0.25则被视为低多态

性［38-40］。李超汉等［41］利用筛选出的7对核心SSR引

物对地方菜用大豆进行遗传多样性分析，其多态性

信息含量均值为 0.54，与本研究结果相似。本研究

筛选出的 30 对 SSR 引物多态性信息含量值介于

0.0830~0.7319 之间，平均值为 0.5262，其中有 18 对

引物为高度多态（多态性信息含量>0.5），这些引物

能够作为菜用大豆种质资源遗传多样性评价的理

想标记。本研究选取多态性高、变异位点丰富、扩

增条带清晰的位于8条染色体上的9个SSR引物组

合，构建了 19份福建省菜用大豆审定品种DNA指

纹图谱，图谱较为精准，有利于对已审定品种的区

分与保护。

遗传相似性系数反映不同品种间亲缘关系远

近［42-43］，可为下一步的遗传研究及育种实践提供依

据。徐海风等［44］和李超汉等［41］基于 SSR引物对菜

用大豆品种（系）进行遗传多样性分析，遗传相似系

数的变异范围分别为 0.62~0.88和 0.57~1.00。李之

国等［45］基于 AFLP 位点对 40 份菜用大豆对中国和

日本的40份菜用大豆进行遗传多样性分析，其遗传

相似系数平均值为 0.7094。本研究中 22 个菜用大

豆品种遗传相似系数均值为 0.6349，这与前人研究

结果相似，表明菜用大豆品种间遗传差异较小，遗

传多样性较低，可能与早期我国菜用大豆品种多从

日本和中国台湾等地引进、亲本来源有限、优良性

状的品种被重复利用，从而使遗传基础变窄有

关［30］。本研究在遗传相似系数为 0.556时，22个品

种可以分为3个类群。第Ⅰ类为兴化豆618和兴化豆

5号，是由同一育种单位选用浙98002与毛豆389为

亲本杂交选育而来的姊妹品种，通过分子标记将其

聚为一类，表明筛选的引物能够较为准确地反映品

种间的遗传背景。第Ⅱ类中仅包含闽豆1号，系谱分

析表明，闽豆 1号是福建省菜用大豆审定品种中唯

一一个父母本均源自日本种质的品种，其母本为毛

豆292，由日本品种Taisho Shiroge改良而来，曾长期

作为我国及福建省菜用大豆区试对照品种，父本早

生枝豆为日本早熟、抗病性品种。闽豆 1号继承母

本高产稳产（两年区试鲜荚产量比对照增产14.6%）

和父本早熟、抗病基因［46］，是目前福建省菜用大豆

审定品种中唯一表现抗炭疽病的品种。本研究中，

闽豆 1号基于表型性状聚类也单独聚为一类，其株

高最低、有效分枝最少、每千克标准荚数最高，具有

耐密植潜力，研究表明闽豆 1号在较高种植密度下

表现出较高的产量［47］。综上，闽豆 1号不管在表型

性状还是遗传背景上都与其他品种差异较大，适合

用作改良株型、产量提升及拓宽遗传多样性的亲

本，尤其是其具有抗炭疽病特性。在我国有抗炭疽

病品种选育需求和春播菜用大豆缺乏对炭疽病抗

性较好品种的背景下［48］，可将其用作抗炭疽病品种

选育的关键材料。第Ⅲ类包含剩余的18个品种，其

中毛豆75、毛豆3号、沪选23-9、绿领1号、毛豆389、

浙鲜 10 号在遗传相似系数为 0.867 时聚为一个小

类，这几个品种遗传相似系数大，亲缘关系近，可能

与这些品种亲本均含有中国台湾品种的血缘有关。

值得关注的是，沪选 23-9与毛豆 389的遗传相似系

数为 1，本研究 30 对 SSR 引物均无法区分，王彪

等［49］研究表明用 SSR 方法分析大豆遗传变异关系

时，只有等位变异数达到一定的范围时，才能真实

地反映出品种之间的遗传变异关系，下一步有待通

过增加标记类型和数量予以区分。

基于分子标记和表型性状对 22个菜用大豆品

种进行聚类分析，虽然两种方法都将品种划分为三

大类，但聚类结果存在明显差异。分子标记聚类偏

向将具有共同亲缘的品种划归为一类，反映的是亲

缘的远近，而表型性状因易受到环境因素影响，有

时候无法反映遗传变异的真实情况，基于表型性状

的聚类则更多地反映了数量性状的相似性［50-51］，如

兴化豆618和兴化豆5号具有共同亲本，毛豆389为

毛豆 3号的衍生品种，在分子标记聚类中被聚为一

类，但在表型性状聚类中却未被划分到一类，两种

方法聚类结果的差异反映了即使品种间亲缘关系
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很近，但后代在表型性状上仍然可产生丰富的遗传

变异。另外，本研究虽通过统一化田间管理减少环

境干扰，但单一年份数据仍可能引入偏差，尤其株

高、单株荚重等性状易受环境影响，后续研究需结

合多年多点试验，进一步验证表型性状的稳定性。

因此，单纯依靠表型对品种进行划分，无法准确反

映品种间的遗传背景，结合分子标记与表型性状对

菜用大豆进行遗传多样分析，能够较为客观的反映

品种间血缘关系，挖掘品种间丰富的遗传多样性，

育种实践中应综合考虑这两种方法以提高育种

效率。

综上，福建省菜用大豆审定品种间的遗传相似

性较高、亲缘关系近、多态性较低，需要引进更多的

外来种质资源，同时挖掘地方优质种质和野生大豆

资源，加强菜用大豆种质资源筛选，拓宽菜用大豆

基因池，将有利于新品种的选育和改良。
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