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大豆优异基因资源发掘及其基因组研究

”

立项背景和意义

冯 锋 杨新泉

( 国家自然科学基金委员会生命科学部
,

北京 1X( X) 85 )

〔摘 要 l 大豆 是重要的粮食和油料作物
,

在我 国国民经济发展中具 有重要地位
。

在中国加入

WT ( ) 的形势下
,

我国大豆 面临着生产落后
、

供给严重不足
、

国内大豆产业受到进 口 转基 因大豆 的严

重冲击的局面
。

我国是大豆 的起源中心
,

收集保存的大豆资源蕴藏着丰富的有益基因
。

开展大豆

优异基 因资源发掘
、

大豆基因组序列测定与生物信息学分析
、

大豆优异基 因的分子标记
、

定位与克

隆等关键科学问题研究
,

将推动大豆的分子生物学研究并提高大豆 的分子育种水平
,

为大豆遗传改

良奠定坚实的理论基础
。

针对这些 内容
,

2 00 3 年国家 自然科学基金委员会设立 了重大项 目
“

大豆

优异基 因资源发掘及其基因组研究
” 。

〔关键词 ] 大豆
,

优异基因
,

资源
,

基 因组

引 言

在中国加人 琪q D
、

全面建设小康社会形势下
,

稳定优质农产品生产和供应
,

保障国家粮食安全
,

是

农业科学研究面临的重要任务和 目标
。

开展农作物

优异基因资源发掘及其基因组研究是保证国家粮食

安全
、

实现农业可持续发展的重要途径
。

植物基因

组研究是生命科学的重要前沿领域
,

在国家 自然科

学基金委员会 (以下简称 自然科学基金会 )生命科学

部优先领域中也占有重要地位
。

1 大豆的重要地位和生产与供给状况

1
.

1 大豆在国民经济发展中的地位

大豆 (以拜 ine ~ ( L
.

)) 原产于我国 「̀
,

2 〕
,

其种

植
、

加工利用的历史悠久
,

在世界粮食作物构成和国

际油料作物生产中占有重要地位
。

大豆具有较高的

营养保健价值
,

富含多种人体必需氨基酸和不饱和

脂肪酸
,

是主要的植物蛋白和优质油脂营养来源
,

还

含有与抗癌等相关的功能性物质
。

大豆蛋白可通过

降低血液胆固醇水平减少心血管病的发病危险 [’ 〕
。

此外
,

大豆因其天然固氮能力而成为为数不多 的
“

环

境友好
”

作物之一
,

对土壤改良
、

维护生态环境的良

性循环具有重要的作用
。

大豆的生产和加工利用涉

及 的相关产业众多
,

包括畜牧业
、

油脂加工业
、

食品

加工业
、

饲料行业
、

医药行业和保健品行业等
。

因

此
,

大豆生产对于稳定
、

促进国内相关产业的良性发

展也起着举足轻重的作用
。

1
.

2 我国大豆生产与供给的基本状况

( l) 大豆生产严重落后
:
我国大豆生产远远落后

于世界大豆生产的发展
。

20 世纪 50 年代以前
,

中

国曾是世界上大豆生产第一大国
。

但是
,

近年来我

国的大豆产业却正处于萎缩衰退的局面
。

近半个世

纪来
,

大豆的种植面积持续缩减
,

产量增长缓慢
,

大

豆生产第一大国的地位逐渐被美国取代
,

随后又为

巴西
、

阿根廷赶超
,

现在又有可能被后起的印度所赶

上 4[,
5马

。

在国内
,

大豆生产也远落后于其他粮食作

物的发展
。

近 50 年的大豆生产仅增长 62 % 困
,

而其

他粮食作物已增长 5 倍以上
。

( 2) 大豆供给严重不足
:
现阶段我国大豆种植面

积约 8仪卜
一

, 汉〕万公顷
,

总产量约 1 500 万吨 4[,
6 1

,

人

均大豆占有量从 19 38 年的 23
.

4 公斤降至 2仪旧年的

or
.

8公斤 〔7
,

8〕
,

远低于人均 23
.

4 公斤的世界平均水

国家自然科学基金重大项 目
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平叫
。

目前的生产量远不能满足市场需求
。

以 30

公斤/ 人为尺度
,

13 亿人应有近 4 以刃 万吨的大豆供

给量 ; 以 20 30 年拥有 16 亿人 口计
,

则应有近 5 X( 刃

万吨的供给量
。

我国对大豆的需求空间巨大
,

供需

缺口更趋严重
。

( 3 )大豆产业遭受进 口大豆严重冲击
:
我国从大

豆原产国
、

最大出口国变为大豆进 口 国
、

世界最大进

口国
,

成为美国
、

巴 西和阿根廷大豆的主要国际市

场
。

进口 量从 199 6 年的 H 万 吨增加到 2加 l 年的
1 4 20 万吨〔7〕

。

国外廉价转基因大豆的大量进 口
,

造

成国内大豆价格的持续下跌
,

对我国大豆生产及其

相关产业形成严重威胁
,

甚至影响国民经济的正常

发展
。

造成上述状况的原因是多方面的
,

主要在于我

国大豆单产水平低
、

品质参差不齐
、

综合抗病虫害和

抗逆能力差
。

我国大豆的单产近年多维持在 1 700

公斤 /公顷
,

分别 比美 国
、

巴西 和阿 根廷低 33 %
、

29 % 和 27 % 川
。

我 国 目前大豆主栽品种的脂肪含

量大约是 19
.

2% 困
,

比美国大豆低 1%一2%
,

比进

日榨油用大豆低 3% 左右
。

我国是大豆 的起源 中

心
,

收集保存的 3 万余份大豆资源居世界之首 [` 4」
,

其中蕴藏丰富的有益基因 (如抗病虫
、

耐逆
、

优质
、

高

产潜力等 )
。

因此
,

通过研究开发我国大豆特有遗传

资源
,

可充分挖掘
、

提高优质大豆单产潜力
。

尽管传

统的大豆改良技术在大豆产量
、

品质和抗性等方面

仍发挥着重要作用
,

但由于周期长
、

把握性小
、

应变

速度慢
,

已不能满足大豆生产发展需要
。

现代生物

技术的应用和植物基因组学的发展为大豆遗传改良

开辟了全新的途径
,

有可能使我国大豆科学研究实

现跨越式发展
。

因组 的研究不仅可以提供大豆最基本的生物遗传信

息
,

发掘大多数的功能基因
,

促进对大豆遗传机理的

综合了解
,

而且有利于推动大豆分子生物学研究和

提高大豆分子育种水平
,

为大豆基因资源研究和遗

传改良奠定坚实的科学基础
,

最终全面推动大豆的

应用研究
。

此外
,

由于大豆与固氮菌共生而具有固

定氮素的特殊能力
,

而且生物固氮是当前巫待研究

的重大科学问题之一
,

因此开展大豆基因组研究可

为探讨植物固氮机理及物种协同进化提供新的学术

思想
。

国际上拟南芥
、

水稻基因组测序的工作已完

成
,

若能启动大豆基因组研究
,

则可初步构建我国经

济作物基因组研究和利用 的平台
,

并为农作物 比较

基因组研究打下基础
,

从而带动整个粮油作物 的基

础与应用研究
,

提高粮油作物的研究水平
。

2 开展大豆优异基因资源发掘及其基因组

研究的科学意义

大豆种质资源研究是大豆遗传育种及其相关学

科发展的基础
。

造成我国大豆育种水平停滞不前的

主要原因之一是对大豆种质资源研究不够深人
。

我

国收集保存的大豆资源中蕴藏着丰富的有益基因
,

这是我国独有的巨大财富
,

也是我国大豆产业持续

发展的坚实基础和巨大的潜在优势
。

如何将这一潜

在优势变为现实优势
,

是 目前迫切需要解决的一个

科学问题
,

同时也是世界各国所普遍关注的一个研

究领域
。

植物基因组研究是生命科学的重要前沿领域
,

介笠
:

命科学部优先领域中也占有重要地位
。

大豆基

3 国外相关研究现状和国内研究基础

3
.

1 国外相关研究

围绕大豆遗传育种和基因组研究
,

国外已开展

了相关的工作
。

( 1) 大豆遗传图谱和生物技术研究

取得 了长足进展
,

发展 了基于 R FL I
〕 、

RA DP
、

AF肆 和

ss (R 简单重复序列 )等技术的标记系统
,

建立了涵

盖 20 个连锁群
、

包括 1 中X〕多个标记 的遗传图

谱 [’ `
,

’ 2
,

`“ 〕
。

目前正在开发 s N (P 单一核昔酸多态性 )

标记
,

MA S (分子标记辅助选择 ) 和 E S T (表达序列

标记 )等在大豆上应用的方法学也正在研究之中
。

此外
,

美国已于 2 0( 刃 年首先倡议启动
、

实施大豆基

因组研究计划〔’ 4
, ’ 5

,

’ 7〕
。

( 2) 大豆生理学研究与育种

相结合
,

把非生物逆境抗性作为大豆育种的重要 目

标性状
,

在继续重视产量
、

光周期反应和适应性的同

时
,

开展抗 /耐逆性育种
。

( 3 )虽然 国内在转化方法

方面尚没有取得突破性进展
,

但国外一些公司 已成

功培育出转基因抗除草剂大豆
,

并大面 积推广
。

2 (X) 1年全球种植总 面积 7 2田 万公顷 的大豆 中有

46 %是转基因品种
。

目前
,

抗虫
、

改善营养成分 (如

脂肪酸组成 )已逐渐成为国际上转基因大豆的研究

重点
。

3
.

2 国内研究基础

资源优势为发掘优异基因奠定了物质基础
:
自

“

六五
”

以来的四个五年计划全国大豆育种攻关和国

家自然科学基金重大项 目
“

东北大豆种质资源研究

与拓宽
”

的资助
,

使我国科学家围绕大豆种质资源开

展了较系统的研究 〔̀ 3 J
,

促进了我国大豆资源征集和

遗传育种研究的发展
,

共搜集保存栽培大豆种质 2
.

2

万余份
,

一年生野生种质约 0
.

7 万份
,

国外引种和多
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年生野生材料近 0
.

2 万份
,

通过表型鉴定 已筛选出

一批优异性状的品种资源
。

在大豆抗病
、

雄性不育

恢复基因发掘等方面取得了显著进展
,

分离克隆了

具有自主知识产权
、

可供植物基因工程利用的新基

因
。

巧 年间共育成大豆新品种 388 个
。

这些工作

为开展大豆优异基因资源发掘和大豆基因组研究提

供了物质基础
。

国内大豆分子生物学研究已有一定基础
:
近年

来
,

中国科学院遗传研究所
、

中国农科院品种资源

所
、

中国农科院作物所
、

南京农业大学大豆研究所
、

吉林省农科院大豆所和东北农业大学等单位在国家
“

86 3
” 、 “

97 3
”

等项 目的资助下先后开展了大豆基因

组学的相关基础研究
,

包括基因定位及永久作图群

体的构建
,

农艺性状的分子标记 ( QTL )和定位
,

抗病

侯选基因的克隆以及大豆基因转化体系的建立等
,

并取得一定进展
。

研究方法和技术手段接近国际先进水平
:
我国

大规模基因组测序和分析的技术和方法 已比较成

熟
,

在植物基因组研究领域处 于 国际先进水平
。

2田 2年 4 月
,

中国率先完成并且在国际权威杂志

反ic二 上以
“

封面文章
”

发表了水稻基因组框架图

的测序和分析结果 ;并将在近期绘制完成水稻基因

组的精细 图
。

国外拟南芥基 因组完整 图谱 已于

2以刃年底宣布绘制完成
。

作为两种非常重要的模

式植物
,

拟南芥和水稻基因组图谱的完成将为大豆

基因组图谱的绘制提供参考和帮助
。

在独立完成水

稻基因组计划的过程中
,

我国已基本拥有了全套生

物信息学分析软件系统和高性能计算能力
,

具有了

针对植物基因组的大规模测序
、

分析和综合能力
。

研究队伍实现了学科交叉和优势互补
: 目前

,

国

内已建立了一支学科交叉的老中青相结合的
、

既有

较好理论基础又有丰富实践经验
、

严谨务实
、

优势互

补的研究队伍
。

他们与国际同行保持着紧密的合

作
,

引进和消化吸收了一批国际上最新的研究手段

与方法
,

并结合我国农业生产实际
,

取得了一些在国

际上有影响的研究成果
。

相关研究单位为国家和部

级重点开放实验室
,

基本具备了从事大豆基因组等

研究的条件
。

这些为开展大豆基因组相关研究奠定

了基础
。

定与分析
、

大豆基因组生物信息学分析
、

优异基因的

分子标记
、

定位与功能研究等开展系统研究
。

这一

研究将为大豆的遗传育种研究打下坚实基础
,

有利

于加快育种进程
、

提高育种效率
,

培育具有突破性的

新品种
,

进而改变大豆生产落后的局面 ;研究结果将

促进我国大豆资源的开发
、

利用和保护
,

为维护我国

大豆资源 的优势提供有力保障
。

具体研究内容包

括
:

4
.

1 大豆优异基因资源发掘和文库建立

鉴定
、

发掘大豆优异性状种质的基因资源
,

包括

与产量
、

品质
、

抗病虫
、

抗逆
、

生育期和育性以及固氮

等性状相关的基因
,

建立其
C DNA 文库

。

建立其插

人片段为 Zk
、

s k
、

2 0 k
、

40 k 和 15Ok 的基因组克隆文

库
。

为进一步研究和利用大豆优异基因提供资源基

础
。

4
.

2 大豆部分基因组序列测定与分析

针对一类或几类与育种有关的重要生物学性状

的优异基因
,

利用 网上公开的资源及 已有基础
,

设计

特异性探针
,

得到其基因组克隆
,

在基因组水平上进

行序列测定
,

从而得到包括基因调控区域
、

基因外显

子和内含子在内的完整基因组序列
。

利用这些序列

与已有的拟南芥基因组和水稻基因组进行比较研

究
,

从而奠定其功能研究的分子基础
。

4
.

3 大豆基因组生物信息学分析

在已有的基因序列和基因组序列基础上
,

全面

开展包括信息学
、

数学和物理学研究方法与手段在

内的大豆基因组生物信息学分析
,

包括适应于大豆

基因组特有的基因识别与注释系统
、

重复序列识别

与注释系统
、

针对优异基因进行的基因组间比较分

析
、

基因表达调控研究等
。

为今后在大豆全基因组

水平上的序列和功能研究打下理论基础
。

4
.

4 优异基因的分子标记
、

定位与功能研究

利用具有不同优异性状基因的资源构建相应的

重组自交系
,

为这些基因的标记
、

定位
、

克隆提供材

料
。

对与育种有关的重要生物学性状的优异基因进

行分子标记及基因定位
,

开展大豆分子标记辅助育

种研究
,

针对某一类基因进行功能鉴定
,

为大豆品种

的遗传改 良研究打下基础
。

4 大豆优异基因资源发掘及其基因组研究

的关键科学问题

在国内外现有的研究基础上
,

有必要针对大豆

优异基因资源发掘和文库建立
、

大豆基因组序列测

5 结束语

作为大豆的起源地
,

同时面临着大豆研究和生

产的落后局面
,

从保护我国特有基因资源和发展大

豆生产着眼
,

在中国开展大豆优异基因资源发掘及

其基因组研究具有重要的战略意义
。

自然科学基金
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会生命科学部联合信息科学部
、

数理科学部在综合

专家建议的基础上
,

提出了
“

大豆优异基因资源发掘

及其基因组研究
”

重大项 目建议
。

经专家咨询组和

委务会专家讨论决定
,

200 3 年 自然科学基金会设立

了重大项目
“

大豆优异基因资源发掘及其基因组研

究
” ,

该项研究是一项重要的基础性工作
,

它将生命

科学中分子生物学研究方法和基因组研究的成果与

大豆资源研究相结合
,

体现了学科交叉
。

该项研究

将推动大豆的分子生物学研究并提高大豆的分子育

种水平
,

为大豆遗传改良奠定坚实的理论基础
,

是未

来大豆遗传改良取得突破性进展的关键
,

并可为开

展农作物比较基因组研究打下基础
。

致谢
:
南京农业大学盖均锰院士

、

中国科学院遗

传发育研究所陈受宜研究员
、

中国农业科学院作物

品种资源研究所常汝镇研究员
、

邱丽娟研究员分别

为本文的写作提供了素材并给予 了悉心指导
,

特此

致谢
。
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