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摘　要：为研究大豆花青素合成途径关键酶的基因标记和结构信息，利用大豆基因组和染色体标记数据，对 １６个

花青素合成关键酶基因（苯丙氨酸解氨酶（ＰＡＬ）、查尔酮合酶（ＣＨＳ，包括 ９个成员）、黄烷酮３羟化酶（Ｆ３Ｈ）、苯基

苯乙烯酮黄烷酮异构酶（ＣＨＩ）、二氢黄酮醇还原酶（ＤＦＲ）和 ４香豆酰 ＣｏＡ连接酶（４ＣＬ），进行基因遗传图和物理

图定位和基因结构分析。结果表明：１６个基因分别定位在 Ａ１、Ａ２、Ｂ１、Ｂ２、Ｄ１ａ、Ｄ１ｂ、Ｄ２、Ｉ、Ｋ、Ｏ等 １０个连锁群上，

并获得了基因所在序列两侧标记。利用大豆的 ｃＤＮＡ和 ｇＤＮＡ序列信息，获得了１６个基因的结构，外显子数目１～

７个，内含子数目 ０～６个，其中 ＰＡＬ、ＤＦＲ２、ＧｍＣＨＳ７是单外显子基因，４ＣＬ、ＣＨＩ、Ｆ３Ｈ、ＧｍＣＨＳ１、ＧｍＣＨＳ５、ＧｍＣＨＳ８

有１个内含子，ＤＦＲ１、ＧｍＣＨＳ２、ＧｍＣＨＳ３、ＧｍＣＨＳ６有 ２个内含子，ＧｍＣＨＳ４、ＧｍＣＨＳ９有 ３个内含子，ＧｍＩＲＣＨＳ则有

６个内含子。
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　　大豆花叶病毒病（ＳｏｙｂｅａｎＭｏｓａｉｃＶｉｒｕｓ，ＳＭＶ）
是世界性大豆病害，在我国各大豆产区都有发生，

既可以导致大豆成株感病使得产量降低，又会引起

种粒斑驳，严重影响着大豆的经济和商品价值。目

前，吴宗璞等将大豆种粒斑驳按颜色分为：淡褐斑、

深褐斑、赤褐斑、黑褐斑、灰褐斑等 ７种，并于 ２０００

年提出，大豆种粒斑驳是类黄酮（ｆｌａｖｏｎｏｉｄ）在种皮
上的异常积累

［１］
。花青素（ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ）是植物体

内很重要的一大类次生物质，属于类黄酮。花青素

又称花色素，是广泛存在于植物中的水溶性色素，

广泛存在于２７个科７２个属的被子植物中［２］
。花青

素的基本结构为 ２苯基并吡喃盐。在 ３，５，７碳位
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上有取代羟基。由于 Ａ环和 Ｂ环各碳位上的取代
基不同（羟基或甲氧基），形成了各种各样的花青

素。在自然状态下，３，５碳位上常和糖结合成糖配
体，以糖苷形式存在，称花色苷。由于花色素苷的

高生物化学反应活性，使其对细胞具有毒害作用。

因此，花色素苷被合成后立即由细胞质运送到液

泡、细胞壁等其它部位储存
［３７］
。苯丙氨酸是类黄

酮生物合成的直接前体，花青素在细胞质中从苯丙

氨酸经一系列的酶促反应合成，经不同的羟基化、

糖基化、甲基化、酰基化修饰后被转运到液泡中予

以汇集
［８，９］
。花青素的生物合成代谢途径可以分为

５个阶段（图 １）。首先，苯丙氨酸在苯丙氨酸解氨
酶和肉桂酸羧化酶催化生成 ４香豆酰 ＣｏＡ。然后
４香豆酰 ＣｏＡ和丙二酰 ＣｏＡ结合在查尔酮合成酶
（ＣＨＳ）和黄烷酮３羟化酶（Ｆ３Ｈ）作用下生成二氢
黄酮醇

［１０１１］
。最后在二氢黄酮醇还原酶（ＤＦＲ）、花

青素合成酶（ＡＮＳ／ＬＤＯＸ）将无色的二氢黄酮醇转
化成无色花青素进而合成未修饰的花青素

［８］
。

图 １　花青素生物合成途径（ＨｏｌｔｏｎａｎｄＣｏｒｎｉｓｈ１９９５）

Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅｍｅｔａｂｏｌｉｃｐａｔｈｗａｙｏｆａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎ

　　为了解大豆花青素合成途径关键酶基因对大
豆种粒斑驳的影响，利用大豆基因组和染色体标记

信息完成 １６个花青素合成关键酶基因的定位，获
得对应分子标记，并进行基因结构分析。基因的分

子标记可以为基因的分子辅助育种提供参考资料，

而基因结构信息能更好的分析基因功能。

１　材料与方法

１．１　试验材料
从 ＮＣＢＩ网 站 （ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．

ｇｏｖ／）下载 １６个大豆花青素合成中关键的酶基因
（表１）。并从 ＮＣＢＩ网站下载用于进行本地比对的
Ｂｌａｓｔ２．２．１６软件包。从 Ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ网站（ｈｔｔｐ：／／
ｗｗｗ．ｐｈｙｔｏｚｏｍｅ．ｎｅｔ／ｓｅａｒｃｈ．ｐｈｐ？ｓｈｏｗ＝ｂｌａｓｔ）下载

大豆基因组序列并进行在线比对。

１．２　试验方法
１．２．１　格式化数据库　在开始运行中打 ｃｍｄ进入
ＤＯＳ命令行，用 ｃｄ命令进入 ｂｌａｓｔ安装目录。

ｆｏｒｍａｔｄｂ命令格式：ｆｏｒｍａｔｄｂｉｃ：｜｜．
ｔｘｔｐＦｏＴ其中ｉ是输入文件的地址，ｐ指示要
格式化的数据是蛋白还是核酸，如果是蛋白，则输

入ｐＴ，如果是核酸，则输入ｐＦ，ｏ指是否要输出，
是则输入 Ｔ，参数输入使用大写。
１．２．２　用基因序列进行本地比对（ｌｏｃａｌｂｌａｓｔ）　在
开始运行中打 ｃｍｄ进入 ＤＯＳ命令行，用 ｃｄ命令进
入 ｂｌａｓｔ安装目录。

ｂｌａｓｔａｌｌｐｂｌａｓｔｎｄｃ：｜｜． ｉｃ：｜

｜．ｔｘｔｅ２ｅ１０ｍ８ｏｃ：｜｜．ｔｘｔ
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ｐ指定用于比对的程序，核酸和核酸数据库之
间比对用 ｂｌａｓｔｎ，蛋白与蛋白数据库之间比对用
ｂｌａｓｔｐ，蛋白与核酸数据库之间比对用 ｔｂｌａｓｔｎ，核酸
与蛋白数据库之间比对用 ｂｌａｓｔｘ。

ｅ指定期望值，只有低于这个值的比对才会被
显示。

ｄ指定数据库所在目录。

ｉ指定要比较的序列所在的目录。
ｍ指定输出的格式为表格，总共有 １１种输出

格式，默认的是经典的 ｂｌａｓｔ格式，即比对序列上下
排列，匹配的核苷酸或氨基酸残基之间用短线连

接。

ｏ指定输出结果到哪一个目录。

表 １　大豆花青素合成关键酶基因信息
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ＤＦＲ１ ＡＦ１６７５５６ Ｕｎｋｎｏｗｎ Ｔａｎｇｅｔａｌ．Ｕｎｐｕｂｌｉｓｈｅｄ（１９９９）

ＤＦＲ２ ＥＦ１８７６１２ Ｕｎｋｎｏｗｎ Ｘｕｅｔａｌ．［１３］（２０１０）

ＧｍＣＨＳ１ Ｘ５４６４４ Ｕｎｋｎｏｗｎ Ａｋａｄａｅｔａｌ．［１４］（１９９１）

ＧｍＣＨＳ２ Ｘ６５６３６ Ｕｎｋｎｏｗｎ Ａｋａｄａｅｔａｌ．［１５］（１９９３）

ＧｍＣＨＳ３ Ｘ５３９５８ Ｕｎｋｎｏｗｎ Ａｋａｄａｅｔａｌ．［１６］（１９９０）

ＧｍＣＨＳ４ Ｘ５２０９７ Ｕｎｋｎｏｗｎ Ａｋａｄａｅｔａｌ．［１７］（１９９０）

ＧｍＣＨＳ５ Ｌ０７６４７ Ｕｎｋｎｏｗｎ Ａｋａｄａｅｔａｌ．Ｕｎｐｕｂｌｉｓｈｅｄ（１９９９）

ＧｍＣＨＳ６ Ｌ０３３５２ Ｕｎｋｎｏｗｎ Ａｋａｄａｅｔａｌ．［１８］（１９９４）

ＧｍＣＨＳ７ Ｍ９８８７１ Ｕｎｋｎｏｗｎ Ａｋａｄａｅｔａｌ．［１９］（１９９３）

ＧｍＣＨＳ８ ＡＹ２３７７２８ Ｕｎｋｎｏｗｎ Ａｋａｄａｅｔａｌ．Ｕｎｐｕｂｌｉｓｈｅｄ（２００３）

ＧｍＣＨＳ９ ＥＦ６２３８５３ Ｕｎｋｎｏｗｎ Ｔｕｔｅｊａｅｔａｌ．［２０］（２００８）

ＧｍＩＲＣＨＳ ＡＢ４８００７０ 诱导查尔酮合酶基因的内源 ＲＮＡ沉默 Ｋａｓａｉｅｔａｌ．［２１］（２００９）

１．２．３基因的电子定位　将下载大豆基因组序列进
行本地建库，用大豆公共图谱上的标记序列信息与

本地大豆基因组序列库进行比对，将得到的结果按

照匹配度的大小择优，经过筛选，共有 １６０个拼接
的 Ｓｕｐｅｒ（占序列总数据的 ７２．７７％）定位到连锁群
上，用 ＭａｐＣｈａｒｔ２．１画出连锁群，并按照比对的结果
将 Ｓｕｐｅｒ画在与之相应的标记位置，得到了一套物
理图谱与遗传图谱的整合图谱。

由本地比对的结果可以得到基因定位的具体

信息，并结合整合的图谱确定该基因定位的连锁

群，最后根据比对结果得出定位在 Ｓｕｐｅｒ上的位置，
确定距离基因较近的标记。

２　结果与分析

２．１　基因的物理图定位
将合成花青素的关键酶基因与大豆基因组进

行本地比对（表２），表明具有内含子的基因与基因
组比对时存在多基因联配、匹配区段的 Ｅ值和平均

匹配率。基因与基因组匹配的 Ｅ值均接近于 ０，平

均匹配率都在 ９６％以上，其中 ＧｍＣＨＳ１、ＧｍＣＨＳ２、

ＧｍＣＨＳ５、ＧｍＣＨＳ６、ＧｍＣＨＳ７和 ＧｍＣＨＳ９平均匹配

率达到１００％，表明基因与基因组的匹配区段是可

信的。

２．２　基因的遗传定位

根据基因与基因组匹配区段将 １６个花青素合

成关键酶基因分别定位在 Ａ１、Ａ２、Ｂ１、Ｂ２、Ｄ１ａ、

Ｄ１ｂ、Ｄ２、Ｉ、Ｋ、Ｏ等１０个连锁群上（表３）。其中４ＣＬ

和 ＧｍＣＨＳ７基因定位在 Ｄ１ａ连锁群上，ＧｍＣＨＳ１、

ＧｍＣＨＳ３、ＧｍＣＨＳ４、ＧｍＣＨＳ５、ＧｍＣＨＳ９和 ＧｍＣＨＳ１０

基因定位在Ａ２连锁群上，并与 ＧｍＣＨＳ３和 ＧｍＣＨＳ４

基因两侧的标记相同。如：ＰＡＬ基因定位于 Ｏ连锁

群的 ５３１１３２０５３０７０９７之间，两侧的标记分别为

ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿１０＿０３１４和 ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿１０＿０３１５，

ＳＳＲ标记的起始位置和终止位置分别在 ５２８４０１３，

５２８４０５６和５３１９１６１，５３１９２３９。
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表 ２　大豆花青素合成关键基因的物理图定位

Ｔａｂｌｅ２　Ｐｈｙｓｉｃａｌｍａｐｐｉｎｇｒｅｓｕｌｔｏｆｔｈｅｋｅｙｇｅｎｅｓｉｎａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆｓｏｙｂｅａｎ

名称

Ｎａｍｅ

基因长度

Ｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ

基因匹配区段

Ｇｅｎｅｍａｔｃｈｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅ

基因组匹配区段

Ｇｅｎｏｍｅｍａｔｃｈｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅ

Ｅ值

Ｅｖａｌｕｅ

平均匹配率

Ｉｄｅｎｔｉｔｙ／％

ＰＡＬ ２２８４ １２２８４ ５３１１３２０５３０７０９７ ０ ９９．７

４ＣＬ １６９７ １１６９７ ５４９７８１５９５４９７４２０８ ０ ９９．２

ＣＨＩ ６８１ １６８１ ４６１３６０６０４６１３５０８９ ２．８Ｅ１３２ ９９．１

Ｆ３Ｈ １４２３ １１４２３ ４３８８７７２４３９２２９５ ０ ９９．８

ＤＦＲ１ １２７９ １１２７９ ６０００５７７６００４７８９ ８．９ｅ１７６１．６ｅ７７ ９６．３

ＤＦＲ２ ７０８８ １７０８８ ４０９１８２２１４０９２５３２６ ０ ９９．１

ＧｍＣＨＳ１ １３１４ １１３１４ ８４６９８９６８４６８４６１ ３．００Ｅ８７ １００．０

ＧｍＣＨＳ２ ２２０８ １２２０８ ３４４２０２７１３４４２２４７９ ０ １００．０

ＧｍＣＨＳ３ ４０４７ １４０４７ ８４７１９４３８４７５９９０ ０ ９９．９

ＧｍＣＨＳ４ ２３２３ １２３２３ ８４７８３０７８４７５９８５ ０ ９９．８

ＧｍＣＨＳ５ ２０３１ １２０３１ ８３７９９３８８３８１９６８ ０ １００．０

ＧｍＣＨＳ６ ２５９５ １２５９５ ８１９６２１６８１９３６２２ ０ １００．０

ＧｍＣＨＳ７ ２６８８ １２６８８ ５４７４１９８６５４７４４６７３ ０ １００．０

ＧｍＣＨＳ８ ２８５６ １２８５６ ７９２９０１７９５７５７ ０ ９９．９

ＧｍＣＨＳ９ ３３７５ １３３７５ ８４６５９７０８４６２５９６ ０ １００．０

ＧｍＩＲＣＨＳ ６４８２ １６４８２ ８４４３８７４８４６８２５７ ０ ９９．６

表 ３　大豆花青素合成关键酶遗传图基因定位

Ｔａｂｌｅ３　Ｇｅｎｅｔｉｃｍａｐｐｉｎｇｒｅｓｕｌｔｏｆｔｈｅｋｅｙｇｅｎｅｓｉｎａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆｓｏｙｂｅａｎ

名称

Ｎａｍｅ

基因组匹配区段

Ｇｅｎｏｍｅｍａｔｃｈｅｄｓｅｑｕｅｎｃｅ

标记

Ｍａｒｋｅｒ

标记起始位置

ｓｔａｒｔ＿ｐｏｓｉｔｉｏｎ

标记终止位置

ｅｎｄ＿ｐｏｓｉｔｉｏｎ

连锁群

ＬＧ

４ＣＬ ５４９７８１５９５４９７４２０８ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０１＿１６８５ ５４９６７３０８ ５４９６７３２７ Ｄ１ａ

ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０１＿１６８６ ５５０５９３３５ ５５０５９３６２

ＣＨＩ ４６１３６０６０４６１３５０８９ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿２０＿１３２４ ４５７２４７１５ ４５７２４７３４ Ｉ

ＢＡＲＣ０１７１２５０２２１２ ４６４６２５７３ ４６４６３４２３

Ｆ３Ｈ ４３８８７７２４３９２２９５ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０２＿０２３９ ４３８６２５４ ４３８６２７５ Ｄ１ｂ

ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０２＿０２４０ ４４６７７２４ ４４６７７４５

ＤＦＲ１ ６０００５７７６００４７８９ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿１４＿０３４４ ６０００３７３ ６０００４３６ Ｂ２

ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿１４＿０３４６ ６０１２８８３ ６０１２９１４

ＤＦＲ２ ４０９１８２２１４０９２５３２６ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿１７＿１６１０ ４０９１８１６２ ４０９１８２２３ Ｄ２

ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿１７＿１６１１ ４０９６３０６４ ４０９６３０８５

ＧｍＣＨＳ１ ８４６９８９６８４６８４６１ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０８＿０４６８ ８４４４５０１ ８４４４５２０ Ａ２

ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０８＿０４６９ ８５０９９７９ ８５１００１０

ＧｍＣＨＳ２ ３４４２０２７１３４４２２４７９ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０５＿１０３１ ３４４０７４２４ ３４４０７４４３ Ａ１

ＢＡＲＣ０３０９０７０６９６７ ３４４３７４２７ ３４４３６４００

ＧｍＣＨＳ３ ８４７１９４３８４７５９９０ ＢＡＲＣ０１０９５３０１７４０ ８４７１７５７ ８４７１０４２ Ａ２

ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０８＿０４６９ ８５０９９７９ ８５１００１０

ＧｍＣＨＳ４ ８４７８３０７８４７５９８５ ＢＡＲＣ０１０９５３０１７４０ ８４７１７５７ ８４７１０４２ Ａ２

ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０８＿０４６９ ８５０９９７９ ８５１００１０

ＧｍＣＨＳ５ ８３７９９３８８３８１９６８ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０８＿０４６２ ８３７４２４８ ８３７４３０９ Ａ２

ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０８＿０４６３ ８３８６０４１ ８３８６０９２

ＧｍＣＨＳ６ ８１９６２１６８１９３６２２ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０９＿０４６７ ８１６９３３７ ８１６９３９４ Ｋ

ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０９＿０４６８ ８２１２９８５ ８２１３００６

ＧｍＣＨＳ７ ５４７４１９８６５４７４４６７３ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０１＿１６７９ ５４７１０６６８ ５４７１０７４１ Ｄ１ａ

ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０１＿１６８０ ５４７８３７４４ ４７８３７６７５

ＧｍＣＨＳ８ ７９２９０１７９５７５７ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿１１＿００３８ ７８８３８５ ７８８４５８ Ｂ１

ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿１１＿００３９ ８８７４３７ ８８７４５６

ＧｍＣＨＳ９ ８４６５９７０８４６２５９６ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０８＿０４６８ ８４４４５０１ ８４４４５２０ Ａ２

ＢＡＲＣ０３９２４７０７４８６ ８４６９９８０ ８４６９１２５

ＧｍＩＲＣＨＳ ８４４３８７４８４６８２５７ ＢＡＲＣＳＯＹＳＳＲ＿０８＿０４６７ ８４３７２４４ ８４３７２９３ Ａ２

ＢＡＲＣ０３９２４７０７４８６ ８４６９９８０ ８４６９１２５
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２．３　基因结构分析
根据比对结果确定了这 １６个花青素合成关键

基因的长度为６８１～７０８８ｂｐ，外显子数目 １～７个，
内含子的数目０～６个（表４）。其中 ＰＡＬ、ＤＦＲ２和
ＧｍＣＨＳ７是单外显子基因。其余基因均有内含子。

表 ４　大豆花青素合成关键酶基因比对信息

Ｔａｂｌｅ４　Ｂｌａｓｔｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｏｆｔｈｅｇｅｎｅｓｔｒｕｃｔｕｒｅｉｎ

ａｎｔｈｏｃｙａｎｉｎｓｙｎｔｈｅｓｉｓｏｆｓｏｙｂｅａｎ

名称

Ｎａｍｅ

登录号

Ａｃｃｅｓｓｉｏｎ

ｃＤＮＡ

基因长度

ｃＤＮＡｌｅｎｇｔｈ

／ｂｐ

ｇＤＮＡ

基因长度

ｇＤＮＡｌｅｎｇｔｈ

／ｂｐ

外显子

Ｎｏ．ｏｆ

ｅｘｔｒｏｎ

内含子

Ｎｏ．ｏｆ

ｉｎｔｒｏｎ

ＰＡＬ ＧＱ２２０３０５ ２２８４ ４２２４ １ ０

４ＣＬ ＦＪ７７０４６９ １６９７ ３９５２ ２ １

ＣＨＩ ＦＪ７７０４７２ ６８１ ９７２ ２ １

Ｆ３Ｈ ＡＹ５９５４２０ １４２３ ３５２４ ２ １

ＤＦＲ１ ＡＦ１６７５５６ １２７９ ４２１３ ３ ２

ＤＦＲ２ ＥＦ１８７６１２ ７０８８ ７１０６ １ ０

ＧｍＣＨＳ１ Ｘ５４６４４ １３１４ １４３６ ２ １

ＧｍＣＨＳ２ Ｘ６５６３６ ２２０８ ２２０９ ３ ２

ＧｍＣＨＳ３ Ｘ５３９５８ ４０４７ ４０４８ ３ ２

ＧｍＣＨＳ４ Ｘ５２０９７ ２３２３ ２３２３ ４ ３

ＧｍＣＨＳ５ Ｌ０７６４７ ２０３１ ２０３１ ２ １

ＧｍＣＨＳ６ Ｌ０３３５２ ２５９５ ２５９５ ３ ２

ＧｍＣＨＳ７ Ｍ９８８７１ ２６８８ ２６８８ １ ０

ＧｍＣＨＳ８ ＡＹ２３７７２８ ２８５６ ２８５７ ２ １

ＧｍＣＨＳ９ ＥＦ６２３８５３ ３３７５ ３３７５ ４ ３

ＧｍＩＲＣＨＳ ＡＢ４８００７０ ６４８２ ２４３８４ ７ ６

３　结论与讨论

花青素属于类黄酮的一种，是广泛存在于植物

中的一种水溶性色素，它所产生的颜色范围是从红

色到紫色。大豆感染大豆花叶病毒（Ｐｏｔｙｖｉｒｉｄａｅ，
Ｓｏｙｂｅａｎｍｏｓａｉｃｖｉｒｕｓ，ＳＭＶ）所产生的种粒斑驳，严
重影响着大豆的经济和商品价值。吴宗璞等将大

豆种粒斑驳按颜色分为：淡褐斑、深褐斑、赤褐斑、

黑褐斑、灰褐斑等７种，并于２０００年提出，大豆种粒
斑驳是类黄酮在种皮上的异常积累

［１］
。查尔合酶

（Ｃｈａｌｃｏｎｅｓｙｎｔｈａｓｅ，ＣＨＳ）是类黄酮生物合成途经
中的第一个关键酶。编码 ＣＨＳ的是一个多基因家
族，自１９９０年 Ａｋａｄａ等陆续在大豆中克隆得到了 ９
个 ＣＨＳ基因。Ｂｅｒｎａｒｄ等提出，在大豆中至少有 ３
个独立的基因位点（Ｉ，Ｒ，Ｔ）控制种皮中的色素［２２］

。

其中，Ｉ位点主要控制种皮中花青素和原花青素的
积累。ＡｔｓｕｓｈｉＫａｓａｉ等 ２００７年提出，Ｉ基因的候选
基因（ＧｍＩＲＣＨＳ）能够通过诱导 ＣＨＳ基因的内源
ＲＮＡ沉默从而抑制大豆种皮中色素积累［２３］

。

在花青素合成途径中，苯丙氨酸解氨酶（ｐｈｅｎ
ｙｌａｌａｎｉｎｅａｍｍｏｎｉａｌｙａｓｅ，ＰＡＬ）在花青素合成中即是
诱导酶，又是变速酶。查尔酮合酶（Ｃｈａｌｃｏｎｅｓｙｎ
ｔｈａｓｅ，ＣＨＳ）可与查尔酮异构酶（ｃｈａｌｃｏｎｅｉｓｏｍｅｒａｓｅ，
ＣＨＩ）基因及二氢类黄酮还原酶（ｄｉｈｙｄｒｏｆｌａｖｏｎｏｌｒｅ
ｄｕｃｔａｓｅ，ＤＦＲ）基因之间存在着相互作用。对 ＣＨＳ
的反义调控可使花色素合成被打断，从而使花色变

淡，甚至变成白花。黄烷酮 ３羟化酶（ｆｌａｖｏｎｏｉｄ３
ｈｙｄｒｏｘｙｌａｓｅ，Ｆ３Ｈ）属于氧化戊二酸依赖型加氧酶
（ｏｘｏｇｌｕｔａｒａｔｅｄｅｐｅｎｄｅｎｔｄｉｏｘｙｇｅｎａｓｅｓ）家族，Ｆ３Ｈ是位
于类黄酮合成通路分支点处的关键酶。可见，花青

素合成中的关键酶基因之间的互作，是决定花青素

合成与积累的关键。

该试验通过大豆基因组和染色体标记信息，对

１６个花青素合成的关键酶基因进行遗传图及物理
图定位，确定了基因两侧的标记，为基因的分子辅

助育种提供参考资料。同时，对花青素合成途径中

关键酶基因的结构进行分析，为进一步研究基因功

能，抑制花青素的合成，降低种粒斑驳的形成比率，

提高大豆产量，改善大豆品质奠定基础。
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