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广东乳源县大桥镇野生大豆自然居群遗传结构分析

赵青松１，２，赵云云１，马启彬１，年　海１，杨存义１

（１亚热带农业生物资源保护和利用国家重点实验室／国家大豆改良中心广东分中心／
华南农业大学 农学院，广东 广州 ５１０６４２；２河北农林科学院 粮油作物研究所，河北 石家庄 ０５００３１）

摘要：【目的】粤北山区的野生大豆是全世界分布最南端的野生大豆自然居群，本研究对来源于广东乳源县大桥镇

的一个自然居群的遗传多样性进行分析，为该自然居群的原位保护和异位保护提供理论依据．【方法】在广东乳源
县大桥镇发现的１个野生大豆自然居群中根据地形等距离采集了９８株野生大豆样本，分别用２２和７３对微卫星
（ＳＳＲ）引物对其遗传结构进行了分析．【结果和结论】在９８个样品中分别检测到２７和８５个等位变异，平均位点等
位变异数分别为１２３和１０２个，居群期望杂合度（Ｈｅ）平均为００２．聚类结果表明，可将居群分为３个部分，沿坪
乳公路两侧分布的野生大豆表现出相对较高的遗传多样性．综合各指标表明，广东乳源县大桥镇居群的遗传多样
性较低，在保护和利用时选取部分单株即可代表该群体；在对居群遗传多样性初步评价时，用均匀分布的３０对引
物即可．
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　　一年生野生大豆ＧｌｙｃｉｎｅｓｏｊａＳｉｅｂ．ｅｔＺｕｃｃ．是栽
培大豆的近缘祖先种，比栽培大豆的遗传多样性

高［１２］．野生大豆群体中所蕴含的优良基因为栽培大
豆改良提供了重要的基因资源，目前已从野生大豆

群体中筛选出高异黄酮［３］、抗旱［４］、抗大豆花叶病

毒［５］、抗大豆包囊线虫［６］、抗锈［７］、耐盐［８］、高蛋

白［９］、油分特异［１０］等珍贵种质，并成功利用野生大

豆资源改良大豆［１１］．野生大豆资源是宝贵财富，但由
于人口激增、人类活动和生态环境变化等多种原因，

导致野生大豆的分布面积正在逐渐减小，生境碎片

化乃至消失［１２］．野生大豆的保护迫在眉睫，了解群体
的遗传结构是制定合理的取样策略、确定原地保存

或异地保存的前提．
野生大豆主要分布在中国、日本、朝鲜半岛和俄

罗斯远东地区，我国境内除青海、新疆及海南 ３省
外，北起５３°Ｎ的黑龙江省塔河县，南至２４°Ｎ的广西
象州均有分布［１３］．然而各省所搜集和研究的野生大
豆数量差异很大，编目入国家长期库保存的８５１５余
份野生大豆资源，南方各省所占比例不到８％，其中
来自广东省的仅有１６份［１４］．盖钧镒等［１５］对全国栽

培大豆不同地理、季节生态类型和一年生野生大豆

不同地理生态类型大量材料的等位酶、细胞器、

ＤＮＡ、ＲＦＬＰ等不受人工选择直接影响的中性性状分
析发现，南方原始野生大豆可能是各地栽培大豆的

共同祖先，南方原始栽培类型在向北方扩展过程中

不断演化出各种早熟类型．董英山等［１６］根据《中国

野生大豆资源目录》中记载的１３个性状数据分析了
６１７２份野生大豆资源遗传多样性、综合变异系数和
地理分布，认为东南沿海是中国３个野生大豆起源
中心之一．Ｗｅｎ等［１７］调查了１９６个来自中国的野生
大豆的８个形态性状和６０个ＳＳＲ位点的变异发现，
华南野生大豆多样性最高．因此有必要对南方野生
大豆做深入调查，为野生大豆资源保护和利用提供

依据．
全国大豆考查组于２０世纪８０年代对全国野生

大豆进行了考察，认为全国野生大豆分布的南端在

广东和广西．对广东省野生大豆的表型性状已有描
述［１８］，从分子水平上进行遗传多样性的分析散布在

全国群体的分析中，例如徐立恒等［１９］分析了来自全

国８个群体时发现，广东英德一个野生大豆居群具

有较高的遗传多样性．本研究在对广东省乳源县大
桥镇的一个野生大豆的植物学性状和生境进行调查

的基础上，收集了９８份野生大豆的叶子，采用 ＳＳＲ
分子标记分析其遗传多样性，旨在更加全面地了解

广东野生大豆遗传多样性，为广东省野生大豆的保

护和利用提供依据．

１　材料与方法
１．１　材料

在广东乳源县大桥镇坪乳公路边发现一个野生

大豆自然居群，在野生大豆居群中采集９８份材料的
叶子，将叶子装入自封袋内，放到随身携带的冰盒

内，带回实验室置于－８０℃冰箱中备用．取样方法采
用居群内随机取样，根据各居群内野生大豆的分布

密度不同，取样点间距五至几十米不等（图１）．
１．２　ＳＳＲ引物

参照Ｃｒｅｇａｎ等［２０］建立的大豆分子标记连锁图，

从每个连锁群上等距离选择３～４个 ＳＳＲ位点，其引
物序列来源于美国农业部大豆基因组数据库（ｈｔｔｐ：
∥１２９．１８６．２６．９４／ＳＳＲ．ｈｔｍｌ），共计 ７３对引物（表
１）．引物由上海生物技术有限公司合成．
１．３　ＤＮＡ提取

取野生大豆叶片约４ｃｍ２放入２ｍＬ离心管中，
加入８００μＬ微量抽提液，用打样机打碎．６５℃水浴
３０ｍｉｎ；加氯仿＋异戊醇＋乙醇（体积比为７６∶４∶２０）
的混合液 ８００μＬ，摇 １０ｍｉｎ；１２０００ｒ／ｍｉｎ离心 ５
ｍｉｎ．取上清液，加１／１０体积的３ｍｏｌ／Ｌ乙酸钠（约
８０μＬ），再加等体积（约８００μＬ）的异丙醇，摇３～５
ｍｉｎ．１２０００ｒ／ｍｉｎ离心５ｍｉｎ，去上清液，加φ为７５％
乙醇溶液５００μＬ洗ＤＮＡ沉淀２次，风干．加１００μＬ
１×ＴＥ（含ＲＮａｓｅＡ）溶解，放－２０℃冰箱内保存．
１．４　ＰＣＲ扩增及检测

ＰＣＲ反应体系：２０μＬ的 １０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ（含
Ｍｇ２＋），０２μＬ的ｄＮＴＰ（１０ｍｍｏｌ／Ｌ），０２μＬ的Ｔａｑ
酶（５Ｕ／μＬ），１μＬ模板ＤＮＡ（约５０ｎｇ），０１２μＬ的
ＳＳＲＰｒｉｍｅｒ（５０μｍｏｌ／Ｌ），双蒸水补至２０μＬ．ＰＣＲ反
应程序为：９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃ ３０ｓ，５０℃ ３０ｓ，
７２℃２５ｓ，３０个循环；７２℃延伸５ｍｉｎ．反应结束后，
扩增产物中加入５μＬ上样缓冲液，６０ｇ／Ｌ变性聚丙
烯酰胺凝胶电泳，银染后记录条带．
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图１　广东乳源野生大豆采样分布图
Ｆｉｇ．１　ＴｈｅｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｏｆｓａｍｐｌｅｓｏｆｗｉｌｄｓｏｙｂｅａｎｉｎＲｕｙｕａｎＣｏｕｎｔｙｏｆＧｕａｎｇｄｏｎｇＰｒｏｖｉｎｃｅ

表１　本试验所采用的ＳＳＲ引物
Ｔａｂ．１　ＴｈｅｌｉｓｔｏｆＳＳＲｐｒｉｍｅｒｓｕｓｅｄｉｎｔｈｉｓｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ

引物 连锁群 引物 连锁群 引物 连锁群 引物 连锁群 引物 连锁群

Ｓａｔｔ２０３ Ｃｈｒ１ Ｓａｔｔ０７３ Ｃｈｒ５ Ｓａｔｔ５８８ Ｃｈｒ９ Ｓａｔｔ５９５ Ｃｈｒ１３ Ｓａｔｔ３０１ Ｃｈｒ１７

Ｓａｔｔ１２９ Ｃｈｒ１ Ｓａｔｔ２３６ Ｃｈｒ５ Ｓａｔｔ４８７ Ｃｈｒ１０ Ｓａｔｔ６５６ Ｃｈｒ１３ Ｓａｔｔ３８６ Ｃｈｒ１７

Ｓａｔｔ５５８ Ｃｈｒ２ Ｓａｔｔ６８１ Ｃｈｒ６ Ｓａｔｔ１７３ Ｃｈｒ１０ Ｓａｔ＿１７７ Ｃｈｒ１４ Ｓａｔｔ５７０ Ｃｈｒ１８

Ｓａｔ＿１３５ Ｃｈｒ２ Ｓａｔｔ２８１ Ｃｈｒ６ Ｓａｔｔ２４１ Ｃｈｒ１０ Ｓａｔｔ１２６ Ｃｈｒ１４ Ｓａｔｔ３９４ Ｃｈｒ１８

Ｓａｔｔ５７９ Ｃｈｒ２ Ｓａｔｔ３０５ Ｃｈｒ６ Ｓａｔｔ１５３ Ｃｈｒ１０ Ｓａｔｔ１６８ Ｃｈｒ１４ Ｓａｔｔ３５２ Ｃｈｒ１８

Ｓａｔｔ４５９ Ｃｈｒ２ Ｓａｔｔ２８６ Ｃｈｒ６ Ｓａｔ＿２７２ Ｃｈｒ１１ Ｓａｔｔ０２０ Ｃｈｒ１４ Ｓａｔｔ２３２ Ｃｈｒ１９

Ｓａｔｔ１５２ Ｃｈｒ３ Ｓａｔｔ２７７ Ｃｈｒ６ Ｓａｔｔ１９７ Ｃｈｒ１１ Ｓａｔｔ５５６ Ｃｈｒ１４ Ｓａｔｔ４９７ Ｃｈｒ１９

Ｓａｔｔ５３０ Ｃｈｒ３ Ｓａｔｔ５９０ Ｃｈｒ７ Ｓａｔｔ４１５ Ｃｈｒ１１ Ｓａｔ＿１１２ Ｃｈｒ１５ Ｓａｔ＿０９９ Ｃｈｒ１９

Ｓａｔｔ３８７ Ｃｈｒ３ Ｓａｔｔ１５０ Ｃｈｒ７ Ｓａｔｔ３５３ Ｃｈｒ１２ Ｓａｔｔ０４５ Ｃｈｒ１５ Ｓａｔｔ５１３ Ｃｈｒ１９

Ｓａｔｔ３３９ Ｃｈｒ３ Ｓａｔｔ５３６ Ｃｈｒ７ Ｓａｔｔ１９２ Ｃｈｒ１２ Ｓａｔｔ２４９ Ｃｈｒ１６ Ｓａｔｔ４１９ Ｃｈｒ２０

Ｓａｔｔ０２２ Ｃｈｒ３ Ｓａｔｔ３０８ Ｃｈｒ７ Ｓａｔｔ２７９ Ｃｈｒ１２ Ｓａｔｔ５９６ Ｃｈｒ１６ Ｓａｔｔ２３９ Ｃｈｒ２０

Ｓｃｔ＿１８６ Ｃｈｒ４ Ｓａｔｔ３４１ Ｃｈｒ８ Ｓａｔ＿２１８ Ｃｈｒ１２ Ｓａｔｔ４３１ Ｃｈｒ１６ Ｓａｔｔ３３０ Ｃｈｒ２０

Ｓａｔ＿０８５ Ｃｈｒ４ Ｓａｔｔ５３８ Ｃｈｒ８ Ｓａｔｔ１４６ Ｃｈｒ１３ Ｓａｔｔ１３５ Ｃｈｒ１７ Ｓｃｔ＿１８９ Ｃｈｒ２０

Ｓａｔｔ３８２ Ｃｈｒ５ Ｓａｔｔ５３９ Ｃｈｒ９ Ｓａｔｔ５８６ Ｃｈｒ１３ Ｓａｔｔ３８９ Ｃｈｒ１７

Ｓａｔｔ３００ Ｃｈｒ５ Ｓａｔｔ３４９ Ｃｈｒ９ Ｓａｔｔ２６９ Ｃｈｒ１３ Ｓａｔｔ４６１ Ｃｈｒ１７〗
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１．５　数据统计分析
根据每个ＳＳＲ标记的等位变异有无进行赋值，

有带记为ｌ，无带记为０；并将０、１矩阵转化为基因型
数据：纯合个体用２个相同的字母表示，如ＡＡ、ＺＺ
等，杂合个体用２个不同的字母表示，如用ＡＺ表示．
等位基因数、期望杂合度、实测杂合度、有效等位变

异数、Ｓｈａｎｎｏｎ指数（Ｉ）用 Ｐｅａｋａｌｌ等［２１］编写的 Ｇｅｎｅ
ＡｌＥｘ６５计算，用ＮＴＳＹＳＣ２１软件进行聚类分析．

２　结果与分析

２．１　野生大豆地理分布、生境及生物学特性描述
广东省乳源县野生大豆主要分布在大桥镇附近

坪乳公路的两侧，分布范围大约２万 ｍ２，不连续分
布，总体呈长方形．公路的东侧主要为稻田，野生大
豆主要着生在田埂、水沟旁等地方．坪乳公路西侧有
一条机耕小路，野生大豆主要着生在这两条路旁边

及周围．野生大豆多与主干明显的植物伴生在一起，
也有一些野生大豆匍匐于地面，但长势较弱；多分布

在水源充足的地方，干旱地方较少分布，近水源野生

大豆植株高大，叶片肥厚，干旱地方野生大豆植株矮

小．从表型性状看，野生大豆叶片的形状有卵圆形、
椭圆形、披针形等，有同株异形叶现象，叶的大小差

异很大，花较小，紫色或淡紫色，茎为青色或淡紫色，

茎上多披绒毛，茎的形状方形或圆形．

２．２　基于２２对引物遗传多样性分析

首先利用分布在 ２０个大豆连锁群上的 ２２对
ＳＳＲ引物对乳源大桥镇自然群体取得的样本进行分
析，结果见表２和表３．发现在５个位点上出现多态
性，多态性位点为２２７３％，等位基因在居群中的分
布频率不均（表２）．２２对引物共扩增出２７条带，平
均每个位点扩增出１２３个位点，大部分引物扩增出
１条带，因此多样性指标均比较低（表３），说明乳源
野生大豆居群的遗传多样性较为单一．

２．３　基于２２对引物的聚类分析

首先根据每对引物扩增出的带型将所有个体分

为９组，每组内个体在２２对ＳＳＲ引物扩增产物带型
一致（表４）．然后从每组中选１个个体作为代表进行
聚类，聚类结果见图２．在相似系数为约为０．８处可
将野生大豆分为 ３类：第 １类以 ＲＹ００１、ＲＹ０７３、
ＲＹ０７４、ＲＹ０４９为代表，包括８４个材料；第２类包括
ＲＹ０３３和 ＲＹ０３８共 ２份材料；第 ３类以 ＲＹ００５、
ＲＹ０２７、ＲＹ０７９为代表，包括１２份材料．从分布空间
上看，第１类主要分布于田间地头，后２类主要分布

表２　多态性位点等位基因分布频率

Ｔａｂ．２　Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆａｌｌｅｌｅｓｏｆｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｌｏｃｉ

等位基因
５个位点分布频率

Ｓａｔｔ０２０ Ｓａｔｔ０７３ Ｓａｔｔ２３９ Ｓａｔｔ０４５ Ｓａｔｔ２７７

１ ０．９２９ ０．９６３ ０．０２０ ０．１２２ ０．９９０

２ ０．０７１ ０．０３７ ０．９８０ ０．８７８ ０．０１０

表３　各ＳＳＲ位点主要遗传多样性

Ｔａｂ．３　ＴｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙａｔＳＳＲｌｏｃｉ

位点
样品数

（Ｎ）

等位

基因数

有效等位

基因数
Ｉ

杂合度

实测值 期望值

Ｓａｔｔ２６９ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔｔ０２０ ９８ ２．０００ １．１５３ ０．２５７ ０．０００ ０．１３３

Ｓａｔｔ４９７ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔｔ５７０ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔｔ３９４ ９７ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔｔ０７３ ９４ ２．０００ １．０７７ ０．１５９ ０．０１１ ０．０７２

Ｓａｔｔ２４９ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔ＿０８５ ９６ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔｔ２３９ ９８ ２．０００ １．０４２ ０．１００ ０．０００ ０．０４０

Ｓａｔｔ０４５ ９８ ２．０００ １．２７４ ０．３７２ ０．０００ ０．２１５

Ｓａｔｔ３４９ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔｔ１５０ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔｔ２７７ ９８ ２．０００ １．０２１ ０．０５７ ０．０００ ０．０２０

Ｓａｔ＿１３５ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔｔ２４１ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔｔ１２９ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔｔ４６１ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔｔ１５２ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔｔ５３８ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔ＿２７２ ９７ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔ＿１７７ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

Ｓａｔｔ１９２ ９８ １．０００ １．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

平均 １．２３ １．０３ ０．０４ ０．００ ０．０２

于乳坪公路两侧．
２．４　基于７３对引物对乳源野生大豆遗传多样性的

分析

　　为了了解更多位点的遗传结构，从２０个连锁群
上均匀选择７３对 ＳＳＲ引物进一步分析该群体的遗
传多样性．结果表明，平均位点多态率为１６４４％，７３
个位点共检测到８５个等位基因变异，等位基因数目
范围为１～２个，其中扩增出多态性条带的有１２对
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表４　基于ＳＳＲ结果的个体分组

Ｔａｂ．４　ＴｈｅｍｅｒｇｅｄｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｂｙＳＳＲ

编号 个体数 个体

１ ７９ ＲＹ００１ＲＹ００２ＲＹ００３ＲＹ００４ＲＹ００７ＲＹ００８ＲＹ００９ＲＹ０１０ＲＹ０１１ＲＹ０１２ＲＹ０１３ＲＹ０１４ＲＹ０１５ＲＹ０１６

ＲＹ０１７ＲＹ０１８ＲＹ０１９ＲＹ０２０ＲＹ０２１ＲＹ０２２ＲＹ０２３ＲＹ０２４ＲＹ０２５ＲＹ０２６ＲＹ０３２ＲＹ０３６ＲＹ０４１ＲＹ０４２

ＲＹ０４３ＲＹ０４４ＲＹ０４５ＲＹ０４６ＲＹ０４７ＲＹ０４８ＲＹ０５０ＲＹ０５１ＲＹ０５２ＲＹ０５３ＲＹ０５４ＲＹ０５５ＲＹ０５６ＲＹ０５７

ＲＹ０５９ＲＹ０６０ＲＹ０６１ＲＹ０６２ＲＹ０６３ＲＹ０６４ＲＹ０６５ＲＹ０６６ＲＹ０６７ＲＹ０６８ＲＹ０６９ＲＹ０７０ＲＹ０７１ＲＹ０７２

ＲＹ０７７ＲＹ０７８ＲＹ０８０ＲＹ０８１ＲＹ０８２ＲＹ０８３ＲＹ０８４ＲＹ０８５ＲＹ０８６ＲＹ０８７ＲＹ０８８ＲＹ０８９ＲＹ０９０ＲＹ０９１

ＲＹ０９２ＲＹ０９３ＲＹ０９４ＲＹ０９５ＲＹ０９６ＲＹ０９７ＲＹ０９８ＲＹ０９９ＲＹ１００

２ １ ＲＹ０７３
３ ３ ＲＹ０７４ＲＹ０７５ＲＹ０７６
４ １ ＲＹ０３３
５ ６ ＲＹ００５ＲＹ００６ＲＹ０３１ＲＹ０３５ＲＹ０３７ＲＹ０５８
６ ５ ＲＹ０２７ＲＹ０２８ＲＹ０２９ＲＹ０３０ＲＹ０３４
７ １ ＲＹ０７９
８ １ ＲＹ０３８
９ １ ＲＹ０４９

图２　基于２２对引物乳源野生大豆居群聚类图

Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｃｌｕｓｔｅｒｃｌａｓｓｄｉａｇｒａｍｏｆｗｉｌｄｓｏｙｂｅａｎｉｎＲｕｙｕａｎ

引物，分别为 Ｓａｔｔ０４５、Ｓａｔｔ４１９、Ｓａｔｔ１３５、Ｓａｔｔ０２０、Ｓａｔ＿
０９９、Ｓａｔｔ５３０、Ｓａｔｔ５３９、Ｓａｔｔ５５６、Ｓａｔｔ３０１、Ｓａｔｔ０７３、Ｓａｔｔ２３９
和Ｓａｔｔ２７７，而其他引物对在群体内仅扩出１条带．平
均有效等位基因数为１０２，Ｓｈａｎｎｏｎ指数（Ｉ）００４，期
望杂合度为００２．
　　２２对引物所获得的主要指标与７３对引物所获
得的主要指标比较发现，各指标间相似，无明显差异

（表５），说明乳源野生大豆遗传多样性比较单一，对
于遗传结构单一的乳源群体，只要用２２对引物即可
以评价其遗传多样性水平．

表５　２２对和７３对引物主要遗传多样性指标

Ｔａｂ．５　Ｔｈｅｍａｉｎｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｉｎｄｅｘｏｆ２２ａｎｄ７３ｐａｉｒｓ

ｏｆｐｒｉｍｅｒｓ

引物数／

对

样品数

（Ｎ）

等位

基因数

有效等位

基因数
Ｉ

杂合度

实测值 期望值

２２ ９８ １．２３ １．０３ ０．０４ ０．００ ０．０２
７３ ９８ １．１６ １．０２ ０．０４ ０．００ ０．０２

３　讨论与结论

乳源县大桥镇野生大豆自然居群分布于坪乳公

路两侧的路边、土埂、水沟等水源充足的地方，这和

前人描述的野生大豆生境相似［１８］．调查发现该群体
个体间叶片大小与生境环境密切相关，分布在水源

充足的野生大豆植株高大，叶片亦较大；而分布在干

旱瘠薄地方的野生大豆则叶片较小．野生大豆的叶
形、花色、种子形状及颜色、种子大小、茸毛疏密程

度、茸毛颜色等性状等均存在不同程度的变异．乳源
大豆叶片的形状有卵圆形、椭圆形、披针形等，花较

小，紫色或淡紫色，茎为青色或淡紫色，茎上多披绒

毛，茎的形状方形或圆形．
中国野生大豆分布广泛，来自不同地区的野生

大豆多样性呈现明显的地域性，南方群体最高，黄淮

海群体次之，东北群体最低［１７］．目前多样性研究多集
中在全球范围［２２２３］或全国范围［２４］的大尺度研究，这

些研究为从整体上揭示野生大豆的分化提供了证

据，而小区域或单一自然居群的研究却可从微进化

角度提供数据．本研究利用 ＳＳＲ标记对广东乳源１
个野生大豆居群进行了多样性分析，７３个位点检测
出８５个等位变异，平均每个位点有１０２个多态性
带，低于江西省野生大豆（７２个）［２５］、湖南新田野生
大豆居群（５４个）［２６］、吉林省龙井野生大豆保护区
（４２９个）［２７］．乳源野生大豆居群遗传多样性较低，
推测此处野生大豆是由于人类活动从其他地方带来

的少数野生大豆种子繁衍形成的群体．乳源野生大
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豆分为３类，结合采样点分析发现，此居群中没有差
异的一类（共包括８４份材料）分布在田间，而其他２
类主要沿坪乳公路两侧分布．由此推断此处野生大
豆居群形成时间较短，遗传多样性较低．
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