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摘　 要:我国的大豆生产落后于世界大豆主产国ꎬ从品种角度看ꎬ存在着单产水平低、油分含量低等问题ꎮ 本文对主

产国大豆品种研发应用情况以及美国大豆品种发展趋势进行分析ꎬ明确了美国在大豆种质的资源研究、育种技术研

发、品种特性鉴定以及环境因素研究等方面对于大豆品种研发的促进作用ꎮ 通过对中美大豆品种特性的全面比较分

析ꎬ明确我国大豆品种在单产、含油量、种植密度等方面的差距ꎬ提出了快速提升我国大豆品种产量和品质的路径ꎬ即
通过对高油大豆资源进行表型精准鉴定ꎬ研发全基因组选择、转基因等高效育种技术ꎬ聚合产量和其他优异性状ꎬ创
制优异大豆种质ꎬ设计培育高油高产突破性品种ꎬ以期为中国大豆品种改良研究提供参考ꎮ
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　 　 大豆原产于我国ꎬ是重要的粮油作物和食用植

物蛋白来源ꎮ ２０２３ 年全球大豆产量 ３. ７ 亿 ｔꎬ巴西、
美国和阿根廷是种植面积和产量位居世界前三位的

国家ꎬ这 ３ 个国家的大豆产量之和占世界总产量的

８０％ [１]ꎮ 中国 ２０２３ 年的大豆产量为 ２ ０８４ 万 ｔ[２]ꎬ仅
占世界的 ５. ６％ ꎬ居世界第四位ꎮ 随着经济社会发

展和人民生活水平的提高ꎬ我国对大豆需求量逐年

增加ꎬ国产大豆远远不能满足需求ꎬ需要从国外进

口ꎬ近年来我国每年进口大豆占消费量的比例都超

过了 ８０％ [２]ꎬ这些进口大豆主要来源于巴西、美国

和阿根廷等国家ꎮ
与三大主产国相比ꎬ我国大豆存在着单产水平

低、油份含量低等问题ꎬ为适应产业发展的需求ꎬ亟
需培育高油高产大豆新品种ꎮ 本文对大豆主产国

特别是美国大豆品种发展趋势进行了深入分析ꎬ通
过中美大豆品种特性的比较ꎬ提出当前和今后我国

大豆品种培育发展策略ꎬ探索我国大豆品种改良路

径ꎬ以期为我国大豆产业的发展提供参考ꎮ

１　 大豆主产国品种研发应用情况

世界三大主产国美国、巴西和阿根廷大豆种植

面积的 ９５％以上种植的是转基因大豆品种ꎬ转基因

性状从耐除草剂向耐除草剂抗虫等多基因复合方

向发展ꎬ转基因技术、基因编辑等生物育种技术使
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得国际大豆品种研发进入精准、高效的基因设计育

种时代ꎬ特别是转基因技术的迅速发展促进了世界

大豆主产国大豆产量自 ２０ 世纪 ９０ 年度初高速增

长ꎬ年复合增长率高达 ８. ７％ ꎮ
１. １　 耐除草剂转基因大豆的应用促进了大豆生产

的发展

　 　 自 １９９６ 年转基因作物商业化种植以来ꎬ转基因

作物的种植面积一直呈稳步增长趋势ꎮ ２０２３ 年全

球转基因作物种植面积达到 ２. ０６ 亿 ｈｍ２ꎬ批准种植

转基因作物的国家有 ２７ 个[３]ꎮ 从 １９９６ 年到 ２０２３
年全球转基因作物累计种植面积 ３５. ２ 亿 ｈｍ２ꎬ其中

１ / ２ 是转基因大豆ꎬ转基因大豆成为世界上推广时

间最早、推广面积最大的转基因作物ꎮ 自耐草甘膦

转基因大豆 ＧＴＳ ４０￣３￣２ 首次获得在美国商业化种

植的许可以来ꎬ全球转基因大豆种植面积以年均

５％左右的速度持续增加ꎬＧＴＳ ４０￣３￣２ 也是在不同国

家和地区获得监管机构批准最多的转化体[４]ꎮ
２０２３ 年ꎬ全球转基因大豆种植面积 １. ００９ 亿 ｈｍ２ꎬ占
大豆总种植面积的 ７２. ４％ ꎬ占全球转基因作物总种

植面积的 ４８. ９％ ꎬ主要分布在巴西、美国、阿根廷、
巴拉圭、加拿大、玻利维亚、乌拉圭和南非等国家ꎬ
其中巴西转基因大豆种植面积自 ２０１９ 年以来始终

位居全球第一ꎮ 截至 ２０２３ 年ꎬ全球已批准应用的大

豆转化事件 ４３ 个ꎬ其中独立转化事件 ２７ 个ꎬ杂交选

育转化事件 １６ 个ꎬ３５ 个具有耐除草剂特性[５]ꎮ 耐

除草剂转基因大豆推广应用带来了大豆种植制度

变革ꎬ带动单产和种植面积的大幅度提高ꎬ是美国、
巴西等国家大豆产业迅猛发展的重要引擎ꎮ
１. ２　 耐除草剂抗虫等复合性状转基因大豆应用面

积不断扩大

　 　 除了耐除草剂转基因大豆ꎬ聚合多基因、多性

状的转基因大豆品种正逐渐成为转基因大豆研发

的主流[６]ꎮ 国际种业巨头研发出了耐多种除草剂

转基因大豆ꎬ为除草剂的使用提供了更多的选择ꎻ
培育出的抗虫转基因大豆ꎬ对鞘翅目、鳞翅目、直翅

目昆虫有良好的防治效果ꎮ 耐除草剂和抗虫等复

合性状转基因大豆的种植面积已经达到 ４０％以上ꎬ
兼抗虫、耐除草剂转基因大豆以及油酸含量达到

７０％以上的转基因大豆陆续投放市场ꎮ 例如含有 ５

个基因的转基因大豆 Ｉｎｔａｃｔａ ２ Ｘｔｅｎｄꎬ具有抗虫、耐
草甘膦和麦草畏除草剂的特性ꎬ是由 ４ 个大豆转化

体(ＭＯＮ８７７５１ ×ＭＯＮ８７７０１ ×ＭＯＮ８７７０８ × ＭＯＮ８９７８)
聚合而成ꎬ２０２１ 年在巴西上市ꎮ 含有 Ｃｒｙ１４Ａｂ￣１. ｂ 和

ｈｐｐｄＰｆ￣４Ｐａ 基因的 ＧＭＢ１５１ 大豆ꎬ具有抗大豆胞囊

线虫和耐受对羟基苯基丙酮酸双氧化酶(ＨＰＰＤ)抑
制剂类除草剂(硝磺草酮、异噁唑草酮和环磺酮等)
的特性ꎬ２０２２ 年获美国种植许可ꎮ
１. ３　 基因编辑大豆不断涌现

基因编辑技术可对内源基因进行精准定点编

辑ꎬ实现作物性状的快速改良ꎬ缩短育种时间ꎬ降低

成本[７]ꎮ 在大豆中ꎬ通过基因编辑技术获得了品质

(高油酸、无豆腥味、高异黄酮等)、生育期、开花期

等性状改良ꎬ以及抗病、抗逆性提高的大豆新材

料[８￣１３]ꎮ Ｃａｌｙｘｔ 公司利用 ＴＡＬＥＮ 技术编辑大豆内源

基因 ＦＡＤ２￣１Ａ 和 ＦＡＤ２￣１Ｂꎬ 开发出高油酸大豆

ＦＡＤ２ＫＯꎬ油酸含量达到 ８０％ ꎬ远超受体品种油酸含

量(２０％ )ꎮ ２０２３ 年我国研发的基因编辑高油酸大

豆 ＡＥ１５￣１８￣１ 获得了国内首个植物基因编辑安全证

书ꎬ其油酸含量能够达到 ８０％以上ꎮ
可见ꎬ美国、巴西和阿根廷等世界大豆主产国

生产主要应用转基因品种ꎬ基因编辑大豆也将成为

重要的育种方向ꎮ

２　 美国大豆新品种发展趋势

美国的大豆是由东印度公司的海员于 １７６５ 年

带到美国的佐治亚州ꎬ之后相继传入美洲其他国

家ꎮ １００ 多年来ꎬ美国大豆的发展主要经历了引种

扎根阶段(１７６５—１８９７ 年)、迅速发展阶段(１８９８—
１９７２ 年)、波动性发展阶段(１９７３—１９９５ 年)和稳

定成熟阶段(１９９６—２０１９ 年) [１４] ꎮ 根据美国农业

部国家农业统计局的统计数据(ｈｔｔｐｓ:∥ｑｕｉｃｋｓｔａｔｓ.
ｎａｓｓ. ｕｓｄａ. ｇｏｖ / )ꎬ近百年来美国大豆的种植面积、
产量和单产总体呈上升趋势ꎬ其中种植面积从 １９２４
年的１８. １ 万 ｈｍ２ 增至 ２０２３ 年的 ３ ３３２􀆰 ８ 万 ｈｍ２ꎬ
年均增长率 ５. ４１％ ꎻ大豆产量从 １９２４ 年的 １３. ５ 万 ｔ
增加至 ２０２３ 年的 １. １３ 亿 ｔꎬ年均增长率 ７. ０４％ ꎻ单
产从 １９２４ 年的 ７４２. ６ ｋｇ􀅰ｈｍ － ２ 增至 ２０２３ 年的

３ ４００. ９ ｋｇ􀅰ｈｍ － ２ꎬ年均增长率 １. ５５％ (图 １)ꎮ
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图 １　 １９２４—２０２３ 年美国大豆种植面积(Ａ)和
单产(Ｂ)变化趋势

Ｆｉｇ. １　 Ｔｒｅｎｄｓ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｐｌａｎｔｉｎｇ ａｒｅａ (Ａ) ａｎｄ ｙｉｅｌｄ
(Ｂ) ｉｎ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｆｒｏｍ １９２４ ｔｏ ２０２３

２. １　 种质资源和品种评价全面

美国保存有 ２２ ７００ 份大豆种质资源ꎬ这些资源

已经开展了系统的基因型和表型性状评价[１５]ꎮ 在

基因型鉴定方面ꎬ利用 ＳｏｙＳＮＰ５０Ｋ 芯片对这些材料

进行了全基因组的基因型鉴定ꎬ发现具有不同地理

来源的大豆种质资源往往有不同的遗传背景ꎬ从野

生大豆到地方品种再到栽培品种的遗传多样性急

剧降低[１６]ꎮ 在表型鉴定方面ꎬ所有的大豆种质资源

都完成了 ２０ 个以上的农艺性状和种子特性的鉴定

评价ꎬ 并通过美国种质资源信息网 ( Ｇｅｒｍｐｌａｓｍ
Ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｎｅｔｗｏｒｋ) 提供数据 ( ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｗｗ. ａｒｓ￣ｇｒｉｎ. ｇｏｖ / )ꎮ 对于选育的品种ꎬ评价的性状

更加全面ꎬ对植株特性、主要农艺性状、田间病害、
病虫害抗性位点、土壤适应性等 ４０ 多个性状进行深

入评价ꎬ明确了品种的最适环境ꎮ
２. ２　 育种技术不断创新

美国传统的大豆育种主要采用系谱法、改良一

粒传法和分子标记辅助选择等ꎬ常规育种需要配置

大量的杂交组合ꎬ保持较大变异的遗传群体ꎬ从 Ｆ４

或 Ｆ５选单株ꎬ鉴定并选择品系ꎬ进一步通过产量鉴

定来选育优良品种[１７]ꎮ 传统的大豆育种通常需要

至少 ６ 年左右时间才能培育出新的品种或种质ꎬ与
常规育种技术相比ꎬ全基因组选择等生物育种技术

实现了对低世代材料的选择鉴定ꎬ可将育种年限缩

短到 ４ 年[１８]ꎮ 转基因技术打破了物种界限ꎬ跨物种

转移基因ꎬ从而解决常规方法不能解决的重大生产

问题ꎬ利用转基因技术ꎬ美国培育出耐除草剂、抗虫

以及复合性状的转基因大豆品种ꎬ有效地解决了草

害和虫害问题ꎬ实现了规模化生产ꎮ 基因编辑等新

技术的出现使育种研发的方式呈现多样化ꎬ研发的

产品更加高效ꎬ基因编辑育种正逐步走向应用ꎬ例
如 ２０１９ 年利用基因编辑技术培育的高油酸大豆

ＦＡＤ２ＫＯ 获得美国食品药品监督管理局(ＦＤＡ)的批

准ꎮ 全基因组选择技术利用分子标记构建预测模

型ꎬ对目标性状进行预测和定向选择ꎬ从而减少育

种工作量ꎬ显著缩短育种周期ꎬ提高育种效率ꎮ 大

豆的全基因组选择主要集中在产量、生育期、品质

和抗病性的预测ꎮ Ｓｔｅｗａｒｔ￣Ｂｒｏｗｎ 等[１９] 利用 ４８３ 个

育成品种ꎬ通过基因型鉴定进行性状预测ꎬ对蛋白

质含量、油分含量和产量的预测准确率分别达到

８１％ 、７１％和 ２６％ ꎮ
２. ３　 大豆新品种的优良特性不断提升

从 ２０ 世纪 ２０ 年代开始ꎬ美国大豆新品种产量

不断提升ꎬ至 ２０２１ 年单产增加了约 ３. ７ 倍ꎬ大豆总

产量增加 ９００ 倍[１８]ꎮ 白智媛等[２０] 基于 １９９１—２０１９
年美国 ２１３ 个大豆品种试验站点共计 １０２ ２４４ 个点次

的观测数据ꎬ研究了近 ３０ 年来美国大豆品种(系)
农艺和品质性状的时空变化特征ꎮ 在产量性状方

面ꎬ１９９１—２００３ 年大豆单产稳定在 ３ ０００ ｋｇ􀅰ｈｍ － ２ꎬ
２００４—２０１９ 年单产以年均 ４６. ４ ｋｇ􀅰ｈｍ －２的速度显著

增加ꎬ有 ５. ６％ 的试验点单产达到 ５ ０００ ｋｇ􀅰ｈｍ －２ꎻ
１９９１—２００３ 年百粒重年均降低 ０. １２ ｇꎬ２００４—２０１９
年百粒重无明显变化ꎬ稳定在 １５ ｇ 左右ꎬ以中粒为

主ꎮ 在品质性状方面ꎬ１９９１—２００３ 年油脂含量以年

均 ０. ０７％的速度降低ꎬ２００４—２０１９ 年油脂含量以年

均 ０. １９％的速度显著增加ꎬ目前平均油脂含量在

２２. ０％以上ꎻ１９９１—２００３ 年和 ２００４—２０１９ 年蛋白

质含量变化不显著ꎬ平均蛋白含量在 ４０％ 左右ꎬ也
就是说美国大豆品种在提高油脂含量的同时ꎬ蛋
白含量并未明显降低ꎮ Ａｓｓｅｆａ 等[２１]对 ２０１２—２０１６
年美国大豆品种试验的数据分析结果表明大豆

品种的单产逐年增加ꎬ每增加 １ ０００ ｋｇ􀅰ｈｍ － ２ 的

产量ꎬ蛋白质产量增加 ３５０ ｋｇ􀅰ｈｍ － ２ꎬ油分产量增

加 ２００ ｋｇ􀅰ｈｍ － ２ꎮ
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２. ４ 　 遗传和环境因素对大豆产量影响研究不断

深入

　 　 要提高农作物产量ꎬ需要在生产环境中优化每

一个影响产量的生物或非生物因素ꎬ美国对于遗传

和环境因素对大豆产量的影响进行了深入研究ꎮ
研究表明农业技术的进步ꎬ以及大气中二氧化碳的

持续增加ꎬ有助于大豆产量的上升ꎻ光合作用、固氮

性能等生理性状的变化对大豆产量也产生影响ꎬ并
且新品种比老品种表现出更好的固氮性和干物质

积累量ꎬ相对于老品种ꎬ新品种在高密度种植下表

现出增产[２２]ꎮ 病害是影响大豆产量的重要因素ꎬ大
豆胞囊线虫、木炭腐病和苗期病害最具破坏性ꎬ锈
病、细菌性枯萎病和南方枯萎病破坏性最小ꎬ美国

北部和南部因病害造成的经济损失分别为 ８０８. ９ 和

５４５. ９ 亿美元ꎬ北方每公顷总经济损失是南方的

１􀆰 ５４ 倍[２３]ꎮ 非生物胁迫的研究表明ꎬ对大豆产量

负面影响最大的是高温和夏季作物繁殖期的低土

壤湿度ꎬ其他负向影响产量的重要因素是生长早期

较低的蒸散量和后期较低温度ꎬ而干旱和高温也会诱

导不同生长抑制模式ꎬ可以同时降低作物的光合速率

和最终的产量ꎬ因此ꎬ深入研究逆境可能给大豆生产

带来的风险是确保大豆产量和品质改良的重要措施ꎮ

３　 中美大豆品种特性比较

通过对中美大豆品种特性进行比较分析ꎬ可以

看出中国大豆品种的单产、含油量和抗性等综合性

状明显低于美国品种ꎬ相同纬度种植密度也比美国

要低ꎬ遗传分析研究表明中美大豆品种存在着大量

的遗传变异ꎬ说明中美育种家在遗传改良过程中选

择了不同位点ꎬ中美品种特性的差异主要是育种目

标的不同造成的ꎮ
３. １　 中美大豆品种综合性状的比较分析

中美大豆品种最显著的差距是单产ꎬ２０２３ 年美

国大豆平均单产是 ３ ４０１ ｋｇ􀅰ｈｍ －２ꎬ而我国大豆平均

单产为 １ ９９１ ｋｇ􀅰ｈｍ －２ꎬ不到美国的 ６０％ꎮ １９９６—
２０２３ 年ꎬ美国大豆单产从 ２ ５２７ ｋｇ􀅰ｈｍ －２ 提高到

３ ４０１ ｋｇ􀅰ｈｍ －２ꎬ同期我国大豆单产仅从１ ７７０ ｋｇ􀅰ｈｍ －２

提高到 １ ９９１ ｋｇ􀅰ｈｍ － ２ꎬ 中美大豆单产差距由

７８７ ｋｇ􀅰ｈｍ － ２扩大到 １ ４１０ ｋｇ􀅰ｈｍ － ２ꎬ单产差距不断

拉大(图 ２)ꎮ 根据国家大豆产业技术体系统计ꎬ实
现良种良法配套的情况下ꎬ我国东北、黄淮海和南

方大豆产区万亩平均产量分别可达 ２ ７７５ꎬ３ ０００ 和

２ ６２５ ｋｇ􀅰ｈｍ － ２ꎬ这与美国等发达国家相比仍有相当

的差距ꎮ

图 ２　 １９９６—２０２３ 年中美大豆单产比较

Ｆｉｇ. ２　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｙｉｅｌｄ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｃｈｉｎａ ａｎｄ ｔｈｅ
Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｆｒｏｍ １９９６ ｔｏ ２０２３

　 　 从品质上看ꎬ我国大豆的含油量普遍比美国大

豆低ꎮ ２０００—２０２１ 年ꎬ 美国大豆平均含油量为

２１􀆰 ８％ ꎻ同期我国国审大豆品种平均含油量则为

２０. ５％ ꎬ比美国大豆低 １. ３ 百分点ꎮ 在抗性方面ꎬ美
国已经实现了耐除草剂、抗虫等转基因大豆品种的

产业化ꎬ有效解决了草害虫害问题ꎬ同时注重新品

种抗病性(疫霉根腐病、胞囊线虫病、茎腐病等)、耐
逆性(干旱、土壤 ｐＨ 值、铁离子缺乏、土壤肥力、土

壤生产力)等性状的改良ꎬ而国内转基因大豆尚未

实现产业化ꎬ在品种选育过程中对抗病耐逆等特性

的鉴定也较少ꎮ
３. ２　 中美大豆品种种植密度的比较分析

大豆产量是依靠群体获得的ꎬ合理密植能够建

立适宜的群体结构ꎮ 对于耐密植的品种来说ꎬ提高

密度可以提高单产ꎻ但是有的品种在高密度条件

下ꎬ产量并不会超过甚至低于通常密度条件下的产



４ 期 郭　 勇等:基于国内外大豆品种比较的中国大豆品种改良路径探索 ３９９　　

量ꎮ 黄俊霞[２４]利用不同分枝类型品种进行密度比

较试验ꎬ发现不同分枝类型品种产量最高的种植密

度存在差异ꎬ黑河 ４３、金源 ７３、长密豆 ３０ 和吉育 ８６
等 ４ 个品种最适宜的种植密度分别是 ４０ 万、３０ 万、
３０ 万和 ２０ 万株􀅰ｈｍ －２ꎮ 通过对中美大豆品种种植密

度的比较可以看出ꎬ中国大豆品种种植密度普遍低于

美国品种ꎬ品种的耐密性较差ꎮ 我国国家大豆品种区

域试验中ꎬ北方春大豆区密度与当地大豆生产实际密

度相当ꎬ东北北部的种植密度在 ３０ 万株􀅰ｈｍ －２以上ꎬ
东北中南部的密度为 １５ 万 ~ ２０ 万株􀅰ｈｍ － ２ꎬ黄淮海

地区为 ２０ 万株􀅰ｈｍ － ２左右[２５]ꎮ 在美国各州大豆的

种植密度有一定的浮动ꎬ但都比同纬度中国的种植

密度高ꎬ美国北达科他州和明尼苏达州种植密度超

过 ３７ 万株􀅰ｈｍ － ２ꎬ在美国中西部农场为 ２５ 万 ~ ３０
万株􀅰ｈｍ － ２ꎬ在美国南方种植密度 ２５ 万株􀅰ｈｍ － ２ [２６]

(表 １)ꎮ 此外ꎬ不同生产环境的种植密度也不同ꎬ低
产田密度为 ３１. ３ 万株􀅰ｈｍ －２可达到产量最大ꎬ中产和

高产田密度减少到 ２４ 万株􀅰ｈｍ －２产量可达到最大ꎮ
综合考虑品种、土壤条件、播期和耕作方式ꎬ早

熟品种需提高播种量ꎬ高纬度地区种植密度高于低

纬度地区ꎬ土壤条件差的地区种植密度高于土壤条

件好的地区ꎮ
表 １　 ２０２１ 年美国各州推荐大豆种植密度

Ｔａｂｌｅ １　 Ｐｌａｎｔｉｎｇ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｓｏｙｂｅａｎ ｂｙ ｓｔａｔｅｓ
ｉｎ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｉｎ ２０２１

编号

Ｎｏ.

种植州

Ｓｔａｔｅｓ

推荐种植密度

Ｐｌａｎｔ ｄｅｎｓｉｔｙ /

(万株􀅰ｈｍ － ２)

１ 北达科他州 Ｎｏｒｔｈ Ｄａｋｏｔａ ３７. ５

２ 南达科他州 Ｓｏｕｔｈ Ｄａｋｏｔａ ３３. ０ ~ ４９. ５

３ 威斯康星州 Ｗｉｓｃｏｎｓｉｎ ３０. ０ ~ ３９. ０

４ 密歇根 Ｍｉｃｈｉｇａｎ ２４. ０ ~ ３７. ５

５ 艾奥瓦州 Ｉｏｗａ ２４. ０

６ 伊利诺伊州 Ｉｌｌｉｎｏｉｓ ２７. ０

７ 俄亥俄州 Ｏｈｉｏ ２４. ０ ~ ４５. ０

８ 宾西法尼亚州 Ｐｅｎｎｓｙｌｖａｎｉａ ２４. ０ ~ ３０. ０

９ 肯塔基州 Ｋｅｎｔｕｃｋｙ ２４. ０ ~ ３４. ５

１０ 北卡罗莱纳州 Ｎｏｒｔｈ Ｃａｒｏｌｉｎａ １８. ０ ~ ２４. ０

１１ 佐治亚州 Ｇｅｏｒｇｉａ ２１. ０ ~ ２４. ０

１２ 阿肯色州 Ａｒｋａｎｓａｓ １８. ０ ~ ３０. ０

３. ３　 中美大豆品种差异的遗传分析

中美大豆品种特性的差异主要是育种目标的

不同造成的ꎮ Ｄｅｌａｎｎａｙ 等[２７] 对 １５８ 个北美大豆育

成品种的研究发现这些品种的遗传基础狭窄ꎬ仅能

追溯到 ５０ 个祖先系ꎬ北方基因库中 １０ 个祖先系对

种质贡献率超过了 ８０％ ꎬ而南方基因库仅需 ７ 个ꎻ
北方基因库贡献最大的种质多来自中国东北ꎬ南方

基因库贡献的地理分布并不明显ꎮ 李琼等[２８] 利用

ＳＳＲ 引物对包括 ６７ 份中国大豆区试参试品种(系)
和 ５３ 份美国大豆品种进行遗传多样性及亲缘关系

分析ꎬ结果表明中国大豆品种(系)比美国大豆品种

的遗传多样性更高ꎬ大豆种质遗传多样性与地理来

源具有一定相关性ꎬ不同地区间存在丰富的基因交

流ꎮ Ｌｉｕ 等[２９]利用 ５ ３６１ 个 ＳＮＰ 标记对 ２７７ 份中国

大豆品种和 ３００ 份美国大豆品种鉴定结果也表明中

国品种遗传多样性指数高于美国品种ꎬＬＤ 衰减距离

要较美国品种短ꎬ与中美大豆品种间差异最显著相

关的 １０ 个选择位点主要与环境适应性和产量性状

相关ꎮ 在基因组水平上ꎬＳｈｅｎ 等[３０] 对我国累计推

广面积最大的大豆品种中黄 １３ 的基因组(Ｇｍａｘ＿
ＺＨ１３)进行从头组装ꎬ分析表明 Ｇｍａｘ＿ＺＨ１３ 和美国

的 Ｗｉｌｌｉａｍｓ ８２ 大豆基因组之间存在着大量的遗传

变异ꎬ包括 １ ４０４ 个易位事件、１６１ 个倒位事件、
１ ２３３个倒位易位事件ꎮ Ｌｉ 等[３１] 通过对 ２ ２１４ 份大

豆种质资源基因组分析ꎬ鉴定到中国地方品种、中
国选育品种和美洲选育品种间基因组显著差异片

段 ２ １２４ 个ꎬ说明育种家在遗传改良过程中选择了

不同位点ꎬ包括我国品种特有的抗病耐逆基因 ２６３
个ꎬ美国品种特有的优异等位基因 １３２ 个说明育种

家在遗传改良过程中选择了不同位点ꎮ 我国大豆

品种富集了蛋白质含量、抗疫霉根腐病、抗胞囊线

虫病等性状相关的优异等位基因ꎬ但单株产量、脂
肪含量、抗病性相关的等位基因明显较少ꎻ美国选

育品种富集了抗线虫、抗真菌性病害、脂肪含量等

性状相关的优异等位基因ꎮ

４　 中国大豆品种培育策略

通过对国内外大豆品种培育的分析可以看出

中美大豆产量差距主要体现在品种上ꎬ品种的差距

又集中在单产和油分含量上ꎮ 在国产大豆已基本

满足食用需求的基础上ꎬ进一步发展我国大豆生产

首先要以高产为前提ꎬ关键是满足压榨用油ꎬ同时

兼顾饲用豆粕需要ꎮ 未来我国大豆品种培育的发

展策略主要是围绕产业需求ꎬ坚持优先提升大豆产

量和油分、兼顾压榨用蛋白综合效益的育种理念ꎬ
加强生物育种技术创新ꎬ建立规模化高效育种技术

体系ꎬ强化资源鉴定挖掘和优异种质创制ꎬ加快培

育突破性高油高产大豆新品种ꎬ支撑主产区大豆产
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能提升ꎮ
４. １　 发掘优异大豆基因资源

建立高油高产大豆测试网络和鉴定平台ꎬ对高

油大豆资源进行表型精准鉴定ꎬ发掘稳定高油、耐
密抗倒、新株型等优异大豆种质资源ꎮ 基于分子生

物学手段ꎬ解析调控大豆油分含量、油分稳定性、产
量和耐密抗倒的遗传基础及演变特点ꎬ深入挖掘调

控大豆高油、株型、耐密抗倒等重要性状的优异基

因资源ꎮ
４. ２　 研发高效育种技术

开发低成本高效基因型鉴定和高通量表型鉴

定技术ꎬ优化各技术环节ꎬ提高大豆新品系鉴定和

选择的效率ꎮ 强化全基因组选择、转基因、基因编

辑等技术的研究与应用ꎬ将生物技术(ＢＴ)与信息技

术(ＩＴ)结合ꎬ开发优化大豆智能设计育种技术ꎬ定
向创制和培育高油高产大豆ꎮ
４. ３　 创制优异大豆新种质

通过产量、株型、抗病虫、耐逆等多性状的改

良ꎬ创制耐高密、高油、高产大豆新种质ꎮ 产量从单

性状改良到综合性状提高ꎬ包括在荚数不变基础上

增加粒重ꎻ或荚粒数、株高不变增加节数ꎬ提高光合

效率和转运效率等ꎮ 此外ꎬ在密植条件下ꎬ筛选耐

密抗倒结荚均匀的株型ꎻ同时增加抗病虫、耐逆性

选择ꎮ
４. ４　 培育突破性新品种

利用关键基因改造设计品种ꎬ一方面提高单个

性状ꎬ如增加高产品种的油分含量ꎬ或增加高油品

种的产量ꎬ另一方面开展多个性状的协同改良ꎬ如
增加高油品种的蛋白和产量ꎬ或同时提高油分和产

量而不降低蛋白质含量ꎬ或同时提高油分、产量、蛋
白质含量ꎮ 通过高油与高产性状的协同改良ꎬ尤其

是高油分条件下与蛋白质含量的协调ꎬ培育稳定高

油高产的突破性大豆品种ꎮ
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