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摘　 要:为解析大豆皂苷含量的遗传基础ꎬ本研究以包含 ２６４ 份大豆种质的自然群体为研究对象ꎬ利用高效液相色谱
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果显示大豆干籽粒中大豆皂苷 Ａｂ 的平均含量最高ꎬ分别为 ０. ３１１ 和 ０. ７４０ ｍｇ􀅰ｇ － １ꎬ大豆皂苷 Ａａ 和 Ｂｂ 的平均含量次

之ꎮ 相关性分析表明大豆皂苷 Ａａ 和大豆皂苷 Ａｂ 显著负相关ꎬ大豆皂苷 Ａｂ 与大豆皂苷 Ｂｂ 显著的正相关ꎮ 全基因组
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　 　 大豆是我国以及全世界最重要的经济作物之

一ꎬ在人们的日常生活中具有不可替代的作用ꎬ其
不仅含有丰富的蛋白质和油脂ꎬ还含有大豆皂苷、
异黄酮、维生素等生物活性成分ꎬ广泛应用于食品、
化妆品与医药行业[１]ꎮ 大豆皂苷属五环三萜类皂

苷ꎬ其 分 子 由 低 聚 糖 与 齐 墩 果 烯 三 萜 连 接 而

成ꎮ 日本学者北川熏和大久保一良按照苷元的不

同ꎬ 主要将其分为 ４ 类ꎬ分别是 Ａ 类、Ｂ 类、Ｅ 类和

ＤＤＭＰ 类[２]ꎮ
大豆皂苷可溶于水ꎬ易溶于乙醇、水等极性较

大的有机溶剂ꎬ因此一般使用有机溶剂提取法提取

大豆皂苷[２]ꎮ 范远景等[３] 利用 ７０％ 乙醇提取大豆

豆渣中的皂苷ꎬ效率较高ꎬ但是提取时间较长ꎬ固液

比 １∶ ５ꎬ所使用的溶剂量较大ꎮ 李华[４] 比较了有机

溶剂提取法、索式提取、微波和超声辅助提取法提

取大豆皂苷情况ꎬ其中微波和超声辅助提取法相对

另外两种步骤简单ꎬ所需时间较短ꎬ但是微波提取

效率较低ꎬ而且所需温度较高ꎮ 因此ꎬ超声辅助提

取法相对其他方法优势较大ꎮ 另外还有一些提取

法比如高温蒸汽[５]、闪氏提取器[６] 等方法也可取得

不错的提取效果ꎮ
皂苷的检测法主要有光谱法、色谱法和比色
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法ꎮ 其中光谱法主要采用紫外分光光度法ꎬ一般选

用与大豆皂苷结构类似的物质如齐墩果酸来作为

对照ꎬ从而对所测大豆皂苷进行定量ꎬ光谱法简单、
快捷ꎬ但是准确度不高[７￣９]ꎮ 色谱法[１０￣１２] 主要有

３ 种:薄层色谱法、高效液相色谱法和液相色谱串联

质谱法ꎮ 色谱法分离效率较高ꎬ分析速度快ꎬ并且

易于自动化ꎮ 比色法虽然非常简便快捷ꎬ但是检出

限较高ꎮ 从经济、准确度、快捷和检出限等方面综

合考虑ꎬ选择高效液相色谱法最为合适ꎮ
近年来ꎬ随着人们对大豆皂苷的深入研究ꎬ发

现大豆皂苷是一种生物活性物质ꎬ对人体具有非常

多的有利生理功能ꎮ Ｔａｋａｈａｓｈｉ 等[１３] 研究表明大豆

皂苷可以特异性地抑制人体内肾素的活性ꎬ从而达

到降血压的目的ꎻ江燕等[１４]发现由大豆皂苷和绞股

蓝提取物制成的复方大豆皂苷胶囊对高脂肪的大

鼠具有降血脂作用ꎻ此外ꎬ大豆皂苷还具有抗肿

瘤[１５]、抗炎[１６]、抗癌[１７]等许多生物学活性ꎮ
本研究以实验室收集的 ２６４ 份大豆种质资源为

材料ꎬ基于基因组重测序获得群体基因型数据ꎬ利
用高效液相色谱测得群体的皂苷含量表型数据ꎬ之
后将两者数据结合进行全基因组关联分析(Ｇｅｎｏｍｅ
Ｗｉｄｅ Ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ Ｓｔｕｄｙꎬ ＧＷＡＳ)ꎬ鉴定与大豆皂苷含

量高低显著关联的 ＳＮＰꎬ旨在为进一步研究大豆皂

苷的分子改良奠定基础ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 材料

供试的 ２６４ 份大豆种质资源包含 ５２ 份地方种

和 ２１２ 份栽培种ꎬ由江苏省农业科学院经济作物研

究所大豆课题组提供ꎮ ２０２０ 年种植于海南三亚试

验基地(１０９. ６８°Ｅꎬ１８. ３３°Ｎ)ꎻ２０２１ 年种植于江苏

南京试验基地(１１８. ６３°Ｅꎬ３２. ４７°Ｎ)ꎮ 田间材料播

种采取随机区组设计ꎬ３ 次重复ꎮ 单次重复种植 ３
垄ꎬ每垄播种 １０ 穴ꎬ每穴两株苗ꎬ垄长 １. ５ ｍꎬ垄间

距 ４０ ｃｍꎬ穴距 １５ ｃｍꎮ 按照常规田间管理方法ꎬ收
获后及时晒干、脱粒保存ꎮ

４ 种大豆皂苷标品均购自于四川省维克奇生物

科技有限公司ꎮ
１. ２　 方法

１. ２. １　 大豆皂苷标准样品的制备　 称取 ４ 种大豆

皂苷标品各 ０. ０１ ｇ(精确至 ０. ０００ １ ｇ)ꎬ用甲醇(色

谱纯)配置成浓度为 １ ｍｇ􀅰ｍＬ － １的母液ꎬ再按梯度进

行稀释ꎬ浓度为 ０. ６ꎬ０. ５ꎬ０. ４ꎬ０. ３ꎬ０. ２ꎬ０. １ꎬ０. ０８ꎬ
０. ０８ꎬ０􀆰 ０４ꎬ ０. ０２ ｍｇ􀅰ｍＬ － １ꎬ过 ０. ２２ mｍ 滤膜备用ꎬ
其中配置的大豆皂苷标品溶液必须现配现用ꎮ
１. ２. ２ 　 大豆皂苷提取 　 将大豆种子放入烘箱以

８０ ℃烘干至恒重ꎬ之后用植物组织研磨仪器充分磨

碎成粉末ꎬ准确称取 １. ００ ｇ(精确至 ０. ０１ ｇ)大豆粉

放入 １５ ｍＬ 离心管中ꎬ加入 ７０％ (Ｖ / Ｖ)乙醇水溶液

１０ ｍＬꎻ４０ ℃超声提取 ４０ ｍｉｎ(４０ ｋＨｚ)ꎬ期间不时摇

晃离心管以便充分提取皂苷ꎻ３ ０００ ｒ􀅰ｍｉｎ － １ 离心

５ ｍｉｎꎻ用 １ ｍＬ 针管吸取上清液经 ０. ２２ mｍ 滤膜过

滤ꎬ放入 － ２０ ℃冰箱待用ꎮ
１. ２. ３　 ＨＰＬＣ 分析大豆皂苷　 采用 Ａｇｉｌｅｎｔ １２６０ 高

效液相色谱仪(ＨＰＬＣ)检测大豆皂苷的含量ꎬ检测

器为蒸发光散射检测器(ＥＬＳＤ)ꎮ 色谱柱:Ｔｈｅｒｍｏ
ＢＤＳ Ｈｙｐｅｒｓｉｌ Ｃ１８(２５０ ｍｍ × ４. ６ ｍꎬ５ mｍ)ꎻ流动相

Ａ:０􀆰 ２％(Ｖ / Ｖ)乙酸水溶液ꎬ流动相 Ｂ:１００％ (Ｖ / Ｖ)
乙腈溶液ꎻ梯度:０ ｍｉｎꎬ８０％Ａ 相ꎬ２０％ Ｂ 相ꎻ１５ ｍｉｎꎬ
５５％Ａ 相ꎬ４５％Ｂ 相ꎻ２０ ｍｉｎꎬ５５％ Ａ 相ꎬ４５％ Ｂ 相ꎻ流
速:１. ０ ｍＬ􀅰ｍｉｎ － １ꎻ柱温:３０ ℃ꎻ进样量:１０ mＬꎮ 每

个样品重复进样 ３ 次ꎬ根据标准样品绘制的标准曲

线计算样品中大豆皂苷组分的含量ꎬ取 ３ 次进样测

得的平均值作为大豆皂苷组分最终的检测结果ꎮ
１. ２. ４ 　 表型分析 　 采用 ＳＰＳＳ ２６. ０ 和 Ｅｘｃｅｌ ２０１１
对 ４ 种大豆皂苷的所有检测数据进行分析ꎮ
１. ２. ５　 基因型分析　 本课题组前期对 ２６４ 份材料

进行重测序ꎬ平均测序深度为 １２. ４ × ꎬ获得高质量

ＳＮＰ 标记 ２ ５９７ ４２５ 个[１８]ꎮ
１. ２. ６ 　 全基因组关联分析 　 采用基于 Ｒ 软件的

ＧＡＰＩＴ 算法包进行全基因组关联分析(ＧＷＡＳ)ꎬ采用

混合线性模型(ＭＬＭ)进行全基因组关联分析以控制

假阳性关联位点ꎮ 同时ꎬ以 Ｐ≤１ / ２ ５９７ ４２５ ＝ ３􀆰 ８５ ×
１０ － ７ꎬ － ｌｏｇ１０Ｐ≥６. ４ 作为显著阈值ꎬ当 ＳＮＰ 的￣ｌｏｇ１０Ｐ
≥６. ４ 时ꎬ则被认为是显著关联位点ꎮ

２　 结果与分析

２. １　 ＨＰＬＣ 色谱图分析

采用 Ａｇｉｌｅｎｔ １２６０ 高效液相色谱仪(ＨＰＬＣ)分离

并检测大豆皂苷ꎬ可以清晰地分离 ４ 种皂苷ꎬ并根据

保留时间定性确定皂苷类型ꎬ根据峰面积来确定皂苷

含量ꎬ洗脱出来的顺序分别为 Ａａ、Ａｂ、Ｂａ、Ｂｂ(图 １)ꎮ
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　 　 注:１. 大豆皂苷 Ａａꎻ ２. 大豆皂苷 Ａｂꎻ ３. 大豆皂苷 Ｂａꎻ ４. 大豆皂苷 Ｂｂꎮ

Ｎｏｔｅ:１. Ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ Ａａꎻ ２. Ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ Ａｂꎻ ３. Ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ Ｂａꎻ ４. Ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ Ｂｂ.

图 １　 大豆皂苷 ４ 种组分标准样品的 ＨＰＬＣ 图谱

Ｆｉｇ. １　 ＨＰＬＣ ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｍｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ ４ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ

２. ２　 大豆种质的表型分析

此次共检测了 ４ 种主要大豆皂苷ꎬ但是根据两

年测得的结果ꎬ大豆皂苷 Ｂａ 含量相对较低且难以

检测ꎬ并不具备 ＧＷＡＳ 分析所要求的量的条件ꎬ故
将之剔除ꎮ 结果表明:大豆皂苷 Ａａ 平均含量分别

为 ０. １６０ 和 ０. ３１１ ｍｇ􀅰ｇ － １ꎬ含量范围分别为 ０􀆰 ００８
~ １. ０６４ 和 ０. ０１０ ~２. ２４１ ｍｇ􀅰ｇ －１ꎻ大豆皂苷 Ａｂ 的平

均含量分别为 ０. ３１１ 和 ０. ７４０ ｍｇ􀅰ｇ －１ꎬ含量范围分别

为 ０. ０１９ ~０. ９００ 和 ０. ０１３ ~ ３. ３０７ ｍｇ􀅰ｇ －１ꎻ而大豆皂

苷 Ｂｂ 的平均含量分别为 ０. ２９０ 和０. ２０２ ｍｇ􀅰ｇ － １ꎬ含

量范围分别为 ０. ０４３ ~０. ６２３ 和 ０􀆰 ０７８ ~０. ５１５ ｍｇ􀅰ｇ －１ꎮ
皂苷 Ａａ、皂苷 Ａｂ 年份间含量差距较大ꎬ２０２１ 年种

植于南京的大豆种质皂苷 Ａａ 与皂苷 Ａｂ 的平均含

量分别为 ０. ３１１ 和 ０. ７４０ ｍｇ􀅰ｇ － １ꎬ分别为 ２０２０ 年种

植于海南三亚的含量的 １. ９４ 和 ２. ３８ 倍ꎬ其中测得

的最小值并无太大差异ꎬ但是最大值比 ２０２０ 年分别

多了 １. １７７ 和 ２. １３７ ｍｇ􀅰ｇ － １ꎬ这可能是大豆皂苷含

量受环境影响较大造成的ꎮ 两年的变异系数都是

大豆皂苷 Ａａ 最大ꎬ大豆皂苷 Ｂｂ 最小(表 １)ꎮ

表 １　 ２０２０ 和 ２０２１ 年 ２６４ 份大豆种质不同皂苷的含量情况

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｎｔｅｎｔｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓａｐｏｎｉｎｓ ｉｎ ２６４ ｓｏｙｂｅａｎ ｇｅｒｍｐｌａｓｍｓｉｎ ２０２０ ａｎｄ ２０２１

皂苷组分

Ｓａｐｏｎｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

年份

Ｙｅａｒ

最小值

Ｍｉｎ.

最大值

Ｍａｘ.

均值

Ｍｅａｎ

标准差

ＳＤ

变异系数

ＣＶ / ％

大豆皂苷 Ａａ ２０２０ ０. ００８ １. ０６４ ０. １６０ ０. １５４ ９８. ２０

Ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ Ａａ ２０２１ ０. ０１０ ２. ２４１ ０. ３１１ ０. ４４６ １４３. ３４

大豆皂苷 Ａｂ ２０２０ ０. ０１９ ０. ９００ ０. ３１１ ０. １５６ ５０. ０３

Ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ Ａｂ ２０２１ ０. ０１３ ３. ０３７ ０. ７４０ ０. ３９３ ５３. １７

大豆皂苷 Ｂｂ ２０２０ ０. ０４３ ０. ６２３ ０. ２９０ ０. ０９０ ３１. １２

Ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ Ｂｂ ２０２１ ０. ０７８ ０. ５１５ ０. ２０２ ０. ０７６ ３７. ３３

２. ３　 大豆皂苷各组分相关性分析

两年中大豆皂苷各组分之间显著性表现一致ꎬ

其中大豆皂苷 Ａｂ 与大豆皂苷 Ｂｂ 呈现显著的正相

关(２０２０ 年相关系数 ｒ ＝ ０. ３９２ꎬ２０２１ 年相关系数

ｒ ＝ ０. ２７８)ꎬ而大豆皂苷 Ａａ 与大豆皂苷 Ａｂ 显著负

相关(２０２０ 年相关系数 ｒ ＝ － ０. ５２２ꎬ２０２１ 年相关系

数 ｒ ＝ － ０. ４０２)ꎬ而大豆皂苷 Ａａ 与大豆皂苷 Ｂｂ 相

关性较弱ꎮ

２. ４　 大豆皂苷的全基因组关联分析

对不同环境下大豆自然群体皂苷含量(大豆皂

苷 Ａａ、大豆皂苷 Ａｂ、大豆皂苷 Ｂｂ)进行全基因组关

联分析的结果表明ꎬ在 ２０２０ 年共检测到 １ １３７ 个

ＳＮＰ[ － ｌｏｇ１０Ｐ≥６. ４]与大豆皂苷 Ａａ 显著关联ꎬ分别

位于 ２ 号、７ 号和 １７ 号染色体上 (图 ２)ꎬ其中有

１ １３３个 ＳＮＰ 位于 ７ 号染色体ꎬ各有 ２ 个 ＳＮＰ 分别位

于 ２ 号和 １７ 号染色体(表 ２)ꎮ 而 ２０２１ 年则检测到
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１ ３４３ 个 ＳＮＰ 与大豆皂苷 Ａａ 显著关联ꎬ位于 ７ 号、
９ 号和 １４ 号染色体(图 ３)ꎬ分别为 １ ３４１ 个、１ 个和

１ 个(表 ２)ꎬ两年共同定位到的 ＳＮＰ 位点共有 ９０６
个ꎬ都位于 ７ 号染色体上ꎬ其中 ＳＮＰ Ｓ０７＿４３１３５６１７
的 － ｌｏｇ１０ Ｐ 值最大ꎬ为 １３. ２６ꎬ表型变异解释率为

３７􀆰 ３３％ ꎮ ２０２０ 年与大豆皂苷 Ａｂ 显著关联的 ＳＮＰ
位点共 ８０６ 个[ － ｌｏｇ１０ Ｐ≥６. ４]ꎬ都位于 ７ 号染色体

上ꎬ２０２１ 年与大豆皂苷 Ａｂ 显著关联的 ＳＮＰ 位点有

２２９ 个ꎬ同样位于 ７ 号染色体上ꎬ两年共同定位的

ＳＮＰ 有 ２２７ 个ꎬ其中 ＳＮＰ Ｓ０７＿４３１５４６０７ 的 － ｌｏｇ１０ Ｐ
值最大ꎬ为 １３. ４４ꎬ表型变异解释率为 ２５. ７９％ ꎬ定位

到的位置相同ꎮ 而检测到与大豆皂苷 Ｂｂ 显著关联

的 ＳＮＰ 位点共 １９ 个ꎬ分别位于 ５ 号和 １４ 号染色体ꎮ
结果表明大豆皂苷 Ａａ 与大豆皂苷 Ａｂ 定位的 ＳＮＰ
位点大都位于 ７ 号染色体ꎬ在该位点极有可能存在

控制大豆皂苷 Ａａ 和 Ａｂ 的关键基因ꎮ

表 ２　 各个皂苷显著相关的 ＳＮＰｓ

Ｔａｂｌｅ ２　 ＳＮＰｓ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｅａｃｈ ｓａｐｏｎｉｎ

年份

Ｙｅａｒ

皂苷组分

Ｓａｐｏｎｉｎ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

ＳＮＰ 数目

ＳＮＰ ｎｕｍｂｅｒ

极显著相关 ＳＮＰ

Ｅｘｔｒｅｍｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ＳＮＰ

－ ｌｏｇ１０Ｐ 值极大值

－ ｌｏｇ１０Ｐｍａｘ

解释率

Ｒ２ / ％

２０２０ Ａａ ２ ２ Ｓ０２＿２５８５５５７３ ７. １８ １８. ８９
Ａａ ７ １１３３ Ｓ０７＿４２９５４１３４ １０. ６３ ３０. ３６
Ａａ １７ ２ Ｓ１７＿３５７３７８２８ ７. ８５ ２１. ００
Ａｂ ７ ８０６ Ｓ０７＿４３１５４６０７ １３. ４４ ２５. ７９

２０２１ Ａａ ７ １３４１ Ｓ０７＿４３１３５６１７ １３. ２６ ３７. ３３
Ａａ ９ １ Ｓ０９＿２３１８６０６３ ７. ２７ １７. ９８
Ａａ １４ １ Ｓ１４＿３６８４７８８０ ７. ５２ １８. ７２
Ａｂ ７ ２２７ Ｓ０７＿４３１３３８４３ ８. ７２ １６. ９５
Ａｂ ９ ２ Ｓ０９＿３９０７８１８０ ６. ８１ １２. ６６
Ｂｂ ５ ２ Ｓ０５＿３３３１１３３７ ７. ６６ １４. ９４
Ｂｂ １４ ２ Ｓ１４＿４２２５８０６ 　 ７. ６０ １４. ７９

　 　 注:Ａ. 大豆皂苷 ＡａꎻＢ. 大豆皂苷 ＡｂꎻＣ. 大豆皂苷 Ｂｂꎮ

Ｎｏｔｅ:Ａ. Ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ Ａａꎻ Ｂ. Ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ Ａｂꎻ Ｃ. Ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ Ｂｂ.

图 ２　 ２０２０ 年 ３ 种大豆皂苷全基因组关联分析结果的曼哈顿图和 ＱＱ 图

Ｆｉｇ. ２　 Ｍａｎｈａｔｔａｎ ａｎｄ ＱＱ ｐｌｏｔｓ ｆｏｒ ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎｓ ｉｎ ２０２０
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　 　 注:Ａ. 大豆皂苷 ＡａꎻＢ. 大豆皂苷 ＡｂꎻＣ. 大豆皂苷 Ｂｂꎮ
Ｎｏｔｅ:Ａ. Ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ Ａａꎻ Ｂ. Ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ Ａｂꎻ Ｃ. Ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎ Ｂｂ.

图 ３　 ２０２１ 年 ３ 种大豆皂苷全基因组关联分析结果的曼哈顿图和 ＱＱ 图

Ｆｉｇ. ３　 Ｍａｎｈａｔｔａｎ ａｎｄ ＱＱ ｐｌｏｔｓ ｆｏｒ ｇｅｎｏｍｅ￣ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ ｓｔｕｄｙ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｓｏｙａｓａｐｏｎｉｎｓ ｉｎ ２０２１

２. ５　 候选基因分析
与大豆皂苷 Ａａ 和 Ａｂ 含量显著关联的 ＳＮＰ 位

点分别为 Ｓ０７＿４３１３５６１７ 和 Ｓ０７＿４３１５４６０７ꎬ结果表
明在大豆自然群体中ꎬ携带 ＳＮＰ Ｓ０７＿４３１３５６１７￣Ａ 的
大豆种质的大豆皂苷 Ａａ 平均含量为 ０. ７１４ ｍｇ􀅰ｇ －１ꎬ
极显著高于携带 Ｓ０７＿４３１３５６１７￣Ｇ 的 ０. １０ ｍｇ􀅰ｇ － １

(Ｐ < ０. ００１)ꎻ携带 ＳＮＰ Ｓ０７＿４３１５４６０７￣Ａ 的大豆种
质的大豆皂苷 Ａａ 平均含量为 ０. １４２ ｍｇ􀅰ｇ － １ꎬ极显
著低于携带 Ｓ０７ ＿ ４３１５４６０７￣Ｇ 的 ０. ３５２ ｍｇ􀅰ｇ － １

(Ｐ < ０. ００１)(图 ４)ꎮ 这两个位点的表型变异解释
率均超过 １０％ ꎬ且二者的物理位置相距只有 １９ ｋｂ
左右ꎬ说明大豆皂苷 Ａａ 与大豆皂苷 Ａｂ 可能由同一

位点控制ꎬ在该位点存在调控二者含量的关键基因ꎮ
因此可在 Ｓ０７＿４３１３５６１７ 和 Ｓ０７＿４３１５４６０７ 位点的上

下游 １２０ ｋｂ 区间范围ꎬ内寻找调控大豆皂苷含量的

候选 基 因ꎮ 依 据 数 据 库 ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ １３ ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ. ｊｇｉ. ｄｏｅ. ｇｏｖ / ｐｚ / ｐｏｒｔａｌ. ｈｔｍｌ)中大豆基因

组注释信息可知ꎬ在区间内存在 ４０ 个候选基因ꎮ 在

拟南芥中同源基因比对后发现ꎬ４ 个基因可能为控

制大豆皂苷 Ａａ / Ａｂ 含量的候选基因ꎬ其中 Ｇｌｙｍａ.
０７ｇ２５３９００ 编码磷酸酶 ２Ｃ 蛋白 ( ＰＰ２Ｃ)ꎬ Ｇｌｙｍａ.
０７ｇ２５４５００ 编码 ＭＹＢ 转录因子ꎬＧｌｙｍａ. ０７Ｇ２５４６００
和 Ｇｌｙｍａ. ０７Ｇ２５４６００ 编码 ＵＤＰ￣糖基转移酶(表 ３)ꎮ

图 ４　 不同基因型大豆种质皂苷 Ａａ(Ａ)和皂苷 Ａｂ(Ｂ)平均含量箱线图

Ｆｉｇ. ４　 Ｂｏｘ ｐｌｏｔ ｏｆ ｔｈｅ ａｖｅｒａｇｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｓａｐｏｎｉｎ Ａａ (Ａ) ａｎｄ ｓａｐｏｎｉｎ Ａｂ (Ｂ) ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｎｏｔｙｐｅｓ
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表 ３　 大豆皂苷 Ａａ / Ａｂ 含量调控候选基因

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃａｎｄｉｄａｔｅ ｇｅｎｅｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ ｓｏｙｂｅａｎ ｓａｐｏｎｉｎ Ａａ / Ａｂ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ

基因 ＩＤ Ｇｅｎｅ ＩＤ 同源基因 Ｈｏｍｏｌｏｇｓ 功能注释 Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

Ｇｌｙｍａ. ０７Ｇ２５３９００ ＡＴ３Ｇ０６２７０ 磷酸酶 ２Ｃ 蛋白

Ｇｌｙｍａ. ０７ｇ２５４５００ ＡＴ２Ｇ４４７３０ ＭＹＢ 转录因子

Ｇｌｙｍａ. ０７Ｇ２５４６００ / ＧｍＳｇ￣１ ＡＴ２Ｇ３６７７０ ＵＤＰ￣糖基转移酶

Ｇｌｙｍａ. ０７Ｇ２５４７００ ＡＴ４Ｇ３４１３１ ＵＤＰ￣糖基转移酶

３　 讨论

随着社会经济的发展和人们生活水平的提高ꎬ
普通的大豆品种已经不能满足于人们对于健康与

品质的要求ꎮ 皂苷是许多中草药如人参、桔梗等的

主要有效成分ꎬ具有抗癌、镇静、解热等非常有价值

的生物活性[１９￣２１]ꎬ而人参等中草药价格又非常昂

贵ꎬ因此高含量大豆皂苷品种的选育不仅可以提高

大豆的营养价值ꎬ也便于健康水平提高ꎮ 然而ꎬ国
内外对于有关大豆皂苷的 ＧＷＡＳ 研究甚少ꎬ对于大

豆皂苷调控基因的遗传机制研究相对较少ꎮ 为此ꎬ
本研究对含有 ２６４ 份大豆种质的自然群体的大豆皂

苷含量进行了研究ꎬ结果发现同一环境下大豆自然

群体皂苷含量的遗传变异较大ꎬ不同材料间皂苷组

分含量差异大ꎬ最大含量差异达百倍以上ꎬ这说明

不同基因型对大豆皂苷的合成代谢影响很大ꎮ 而

不同环境下ꎬ大豆皂苷含量差异也较为显著ꎬ种植

于江苏南京的大豆平均皂苷含量显著高于种植于

海南三亚的大豆ꎬ说明大豆皂苷含量也容易受到环

境因素的影响ꎮ
全基因组关联分析(ＧＷＡＳ)是目前发现的复杂

农艺性状相关遗传基础的有效研究方法ꎬ在植物中

多有应用[２２￣２５]ꎮ 目前ꎬＧＷＡＳ 在大豆油脂含量和蛋

白质含量方面研究的应用较多ꎮ Ｗｕ 等[２３] 分析了

２００ 份大豆种质和重组自交系的异黄酮含量ꎬ并利

用 ＧＷＡＳ 和连锁分析确定 ＧｍＭＰＫ１ 调控大豆异黄

酮的累积ꎮ Ｈｕ 等[２４] 利用 ３０２ 份大豆的重测序结

果ꎬ对其中的 １６４ 份大豆进行 ＧＷＡＳ 和 Ｇｍｚｆ＿ＣＣＣＨ
基因的单倍型分析ꎬ发现 ８ 个基因在种子油或脂肪

酸的合成中起重要作用ꎬ这些候选基因的发现十分

有助于后续探明大豆油脂合成的机制以及高油大

豆的选育改良ꎮ 而本研究利用 ＧＷＡＳ 对大豆皂苷

Ａａ 和大豆皂苷 Ａｂ 含量进行遗传解析ꎬ分别在 ２、５、
７、９、１４、和 １７ 号染色体上发现与大豆皂苷显著关联

的 ＳＮＰ 位点ꎬ其中位于 ７ 号染色体上的主效位点同

时与大豆皂苷 Ａａ 和大豆皂苷 Ａｂ 显著关联ꎬ且在两

年环境下均能重复检测到ꎮ 分析比较发现 ９２８ 个与

大豆皂苷 Ａａ 显著关联的 ＳＮＰ 位点ꎬ在 ２０２０ 和 ２０２１
年两次试验中均被检测到ꎬ且 ２２７ 个与大豆皂苷 Ａｂ
显著关联的 ＳＮＰ 位点同样在两年中均被检测到ꎮ

研究表明尿 苷 二 磷 酸 糖 基 转 移 酶 ( Ｕｒｉｄｉｎ
Ｄｉｐｈｏｓｐｈａｔｅ Ｇｌｙｃｏｓｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅｓꎬ ＵＧＴｓ) 家族参与了

皂苷元糖基的修饰ꎬＵＧＴｓ 将活化的糖基从尿苷糖

核苷酸转移到皂苷元[２５￣２６]ꎮ 本研究挖掘的 ４ 个调

控大豆皂苷 Ａａ / Ａｂ 含量的候选基因中的两个为

ＵＤＰ￣糖基转移酶ꎬ其生物学功能还有待进一步证

实ꎮ 本研究定位到的与大豆皂苷 Ａａ / Ａｂ 含量显著

关联的 ＳＮＰ 可靠性强ꎬ针对这些 ＳＮＰｓ 设计 ＫＡＳＰ 分

子标记ꎬ可以为大豆高皂苷分子辅助育种提供有力

的科学工具ꎮ 而与皂苷 Ｂｂ 显著关联的位点只在

１ 个环境中检测到ꎬ这就需要更多的研究数据进一

步定位和解析ꎬ以便更加全面地了解不同大豆皂苷

类型的遗传机制ꎮ 本研究中获得的显著关联 ＳＮＰ
位点为分子辅助育种奠定基础ꎬ在特用大豆的育种

方面具有重要应用价值ꎮ

４　 结论

本研究对两年不同地区的 ２６４ 份大豆种质材料

中的皂苷含量进行检测ꎬ再与基因型结合进行全基

因组关联分析ꎮ 发现控制大豆皂苷 Ａａ 和大豆皂苷

Ａｂ 含量的位点为同一主效位点ꎬ分布在 ７ 号染色体

上ꎬ其中ꎬ与大豆皂苷 Ａａ 关联最为显著的 ＳＮＰ 位点

是 Ｓ０７＿４３１３５６１７ꎬ与大豆皂苷 Ａｂ 含量关联的 ＳＮＰ
位点为 Ｓ０７＿４３１５４６０７ꎬ二者的表型变异解释率分别

为 ３７. ３３％和 ２５. ７９％ ꎬ并找到 ４ 个可能参与大豆皂

苷含量调控的候选基因ꎮ 而大豆皂苷 Ｂｂ 的两年结

果中并没有共同的 ＳＮＰ 位点ꎬ但 ２０２１ 年与 ２０２０ 年

相比存在 ４ 个阈值大于 ６. ４ 的 ＳＮＰ 位点ꎮ 本研究

初步解析了大豆皂苷含量的遗传变异ꎬ鉴定了与大

豆皂苷含量显著关联的关键位点ꎬ为后续利用大豆

分子育种技术改良大豆皂苷提供了参考依据和基

因资源ꎮ
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