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摘要：【目的】揭示野生大豆ＧｌｙｃｉｎｅｓｏｊａＳｉｅｂ．ｅｔＺｕｃｃ．在特定微环境中演化和分化的信息，为自然居群的取样提供
理论依据．【方法】采用４１对ＳＳＲ引物对湖南新田大冠岭地区及其周围的１６个居群６１２份野生大豆材料的遗传多
样性和群体结构进行了分析，并分析了居群多样性与空间分布间的关系．【结果和结论】４１个ＳＳＲ位点在６１２份野
生大豆材料中共检测出４１４个等位变异，每个位点的等位变异范围为４～１９个，平均为１０１个．每个位点 Ｓｈａｎｎｏｎ
指数（Ｉ）变异范围为０２８３～２５４２，平均为１７５１．通过比较不同居群遗传多样性指数，发现大冠岭区域向西岭至桑
梓一带野生大豆遗传多样性丰富，拥有较多的等位变异，与其周围居群间有较高的基因流．用基于混合模型的
Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２３软件分析群体结构，可将野生大豆居群分为１９个组群，大冠岭区域向西岭至桑梓一带野生大豆居群互
混成不同组，而远离大冠岭的野生大豆居群则大都独立．空间自相关分析显示，１４００ｍ以内遗传距离与地理距离
呈正相关；向西岭至桑梓一带是大冠岭区域野生大豆居群的一个多样性中心，周围野生大豆自然居群呈现出明显

的空间分布特点，遗传多样性与地理距离、海拔呈正相关，大冠岭野生大豆传播方式为由高海拔地区向低海拔辐射

传播．因此认为该地区野生大豆遗传结构模式应属于距离隔离模式和陆岛模式．
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　　中国是大豆的起源地，拥有丰富的种质资源［１］．
野生大豆是栽培大豆的祖先，蕴含着许多优良基

因［２５］．野生大豆在中国广泛分布，从北纬５３°的漠河
到北纬２４°的象州均有分布［６］．野生大豆资源的有效
保护和利用是建立在了解野生大豆遗传多样性和群

体遗传结构的基础上．目前已利用形态性状、同工
酶、分子标记等在不同水平上对中国野生大豆的遗

传多样性进行了广泛研究．从全国范围对野生大豆
遗传多样性的分析表明野生大豆拥有比栽培大豆更

高的遗传多样性［７９］．在全国范围内的野生大豆地理
群体中，４３％ ～９２％的遗传变异存在于居群内，大多
数居群存在遗传瓶颈效应［１０１３］．多个研究结果也表
明西南部和南方是野生大豆的一个主要多样性中

心［１０１１］，但也有研究结果认为中国有多个多样性中

心，分别位于黄河流域、中国中部和长江流域［１３］．研
究表明，浙江［１４］、河北省［１５１６］、重庆［１７］、湖南和湖

北［１８］、江西［１９］、广西［２０］、西藏［２１］和北京［２２］等区域内

的野生大豆群体间也存在丰富的遗传多样性．
小尺度空间范围对野生大豆居群的遗传多样性

研究可提供居群在特定微环境中演化和分化的信

息，也为自然居群的取样提供理论依据［２３］．从小尺度
范围内已对我国辽宁新宾县野生大豆保护区野生大

豆居群［２４］、吉林省龙井保护区野生大豆居群［２５］、山

东垦利黄河口自然保护区野生大豆居群［２６］、上海江

湾野生大豆居群［２３，２７］的遗传多样性做了分析，结论

不尽相同．多数分析结果认为受野生大豆种子、花粉

传播和微环境的影响，居群内的遗传变异并不完全

呈随机分布，而呈斑块状分布，居群的遗传多样性与

地理分布存在相关．但对浙江金华的自然群体分析
结果表明遗传距离与地理距离无明显相关性［１３］．这
主要是因为小尺度范围居群的多样性主要由突变引

起，随机漂变是其空间分布的主要因素，而影响大尺

度居群分布的光、温等因素的作用较小．
目前已有的小尺度居群分析多集中在黄淮海流

域和东北地区野生大豆群落，而多个研究都认为中

国南方、西南部为中国野生大豆的多样性中心［１０１１］，

也是野生大豆的起源中心［７，２８］，但对该区域内野生

大豆小尺度分析及居群之间进化及其演变关系报道

较少．研究认为南方野生大豆与栽培大豆的细胞器
ＤＮＡ最接近［８］，尤其北纬２５°左右野生大豆可能与
栽培大豆的起源有关［２９３０］．上述研究结论是利用了
国家资源库中的野生大豆资源得出，而利用该区域

自然群体研究的报道不多．
地处北纬２５°的南岭是我国重要的自然地理分

界线，南岭的南北坡降水和温度差异明显．北纬２５°
附近也是目前已知野生大豆分布的最南端，其中湖

南新田大冠岭位于南岭北，分布着丰富的野生大豆，

一些野生大豆居群的遗传多样性远高于周围的自然

居群［３１］．本研究采用ＳＳＲ标记对分布在大冠岭周围
的野生大豆自然居群遗传多样性、空间结构进行分

析，以揭示该地区野生大豆居群间关系及其演变关

系，旨在为中国南方野生大豆资源的有效利用和资

源保护提供理论指导．
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１　材料与方法

１．１　材料及来源
２００７年在湖南省新田县大冠岭及其周围的１６个

野生大豆ＧｌｙｃｉｎｅｓｏｊａＳｉｅｂ．ｅｔＺｕｃｃ．自然居群中依据
群体大小随机采集６１２份个体的新鲜叶子用于 ＤＮＡ
提取和ＳＳＲ分析，并用ＧＰＳ定位仪对取样植株地理位
置定位，记录采样点面积、生境等相关信息（表１）．

表１　野生大豆居群采集地点及相关信息
Ｔａｂ．１　Ｔｈｅｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｔｅｓａｎｄｒｅｌａｔｅｄｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｓｏｆｓｏｙｂｅａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

采样点 编号 采样数
经度／
（°）

纬度／
（°）

海拔／
ｍ

面积／

ｍ２
生境

长富 ＣＨ ３０ ２５．８３９１１２．２７４ １９３ ３００ 位于向西岭山脉东侧的农田旁边，水源充足

观口 ＧＫ ３２ ２５．８９８１１２．１１７ ３６１ ２５０ 位于向西岭山脉的北侧，为山地，杂草丛生

快乐洞 ＫＬＤ ５４ ２５．８７８１１２．１０３ ３３２ ６００ 位于向西岭西侧，为山地，地势起伏较大．

龙秀 ＬＸ ４４ ２５．８１６１１２．１３５ ３５２ ５００ 位于新田龙秀村附近一池塘的堤岸之上．

龙秀后山 ＬＸＨＳ ３０ ２５．８２１１１２．１２６ ４０６ ４００
位于新田龙秀村西北部的一座山上，山上地势平坦，较为

干旱，野生大豆成片分布．

!

家 ＭＪ ３０ ２５．８２７１１２．２１７ ２２４ ２５０ 位于向西岭西侧，村庄旁边

青龙 ＱＬ ４８ ２５．８５８１１２．１４１ ３４３ ７５０
位于青龙村村边及其附近，野生大豆分布在大堤的侧面，

与杂草伴生，附近主要是稻田．

石屋湾 ＳＷＷ ４２ ２５．８３９１１２．１４２ ３４５ ６００ 向西岭山脉东侧，野生大豆分布在水源充足的地方

三下洞 ＳＸＤ ３０ ２５．７８８１１２．２２９ ２２０ ３００ 野生大豆周围为稻田

社沅 ＳＹ ３８ ２５．９２８１１２．１２４ ３９９ ３００ 位于大冠岭的最北侧．地势平坦

桑梓 ＳＺ ６２ ２５．８７０１１２．１１８ ５３２ ２０００
大冠岭高处，地势复杂，野生大豆多分布在田旁、村口或

水沟边

桑梓路边 ＳＺＬＢ ４８ ２５．８６５１１２．１１７ ５４１ １０００ 分布于桑子到青龙村小路两侧

新田１ｋｍ ＸＴ１ ３２ ２５．９０６１１２．１９６ ２１８ ２００ 位于湖南新田县城西１公里处

新田６ｋｍ ＸＴ６ ３０ ２５．９０２１１２．１６５ ２２４ ５００
位于新田县城西大约６公里处一个池塘周围，野生大豆
成片分布

新潭铺 ＸＴＰ ３０ ２５．７９３１１２．１８０ ２８３ ５００ 位于向西岭山脉的东侧，与杂草伴生

向西岭 ＸＸＬ ３２ ２５．８３５１１２．１１４ ６２８ １０００ 位于大冠岭山顶，野生大豆与杂草伴生

１．２　基因组提取及ＳＳＲ扩增
参照Ｃｒｅｇａｎ等［３２］建立的大豆分子标记连锁图，

从每个连锁群上等距离选择２～３个 ＳＳＲ位点，共选
用４１对引物（表２）．基因组 ＤＮＡ提取和 ＳＳＲ扩增
与文献［３１］一致．
１．３　野生大豆居群的遗传多样性分析

居群多态位点百分数（Ｐｏｌｉｍｏｐｈｉｓｍ，Ｐ）：Ｐ＝ｌ／Ｔ×
１００％，ｌ为居群（或个体）观测到的多态性位点数，Ｔ
为总群体所观测到的多态性位点总数．位点等位基
因数（Ｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓａｔｌｏｃｕｓ，Ｎａ）：某位点在所有
居群中检测到的等位变异数．群体平均等位基因数
（Ｍｅａｎｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓｐｅｒｌｏｃｕｓ，Ｎａｐ）：某居群在所
有位点上所检测到等位变异数的平均值．期望杂合
度（Ｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｈｅ）和Ｓｈａｎｎｏｎ指数（Ｉ）：

Ｈｅ＝１－∑
ｍ

ｉ＝１
ｑｉ
２，Ｉ＝－∑

ｍ

ｉ＝１
ｑｉｌｎｑｉ，式中ｍ为某位点

等位基因数，ｑｉ为某位点第 ｉ等位基因频率．分化系

数（Ｆｓｔ）：Ｆｓｔ＝
ＨＴ－Ｈｅ
ＨＴ

，式中 ＨＴ为总群体的期望杂

合度，Ｈｅ为各居群的平均期望杂合度，ＨＴ ＝１－

∑
ｈ

ｉ＝１
珋ｐｉ
２，珚Ｈｅ＝∑

ｈ

ｉ＝１
Ｈｅ（ｉ） Ｋ，式中 珋ｐｉ表示某位点第 ｉ

等位变异在各居群中的平均值，Ｈｅ（ｉ）表示第 ｉ居群
的期望杂合度．基因流（Ｎｍ）：反映群体间基因迁移
的强度，计算公式为Ｎｍ＝（１－Ｆｓｔ）／４Ｆｓｔ．以上公式参
照文献［３３］，数据采用澳大利亚 Ｐｅａｋａｌｌ等［３３］编写

的ＧｅｎＡｌＥｘ６５软件计算．
１．４　遗传结构分析及聚类分析

应用Ｃｒｅｇａｎ等［３２］和 Ｐｒｉｔｃｈａｒｄ等［３３］的基于混合

模型的多位点基因型数据聚类分析方法（软件Ｓｔｒｕｃ
ｔｕｒｅ２３）对供试野生大豆居群聚类，并确定材料的
血缘组成．具体分析过程，先设定群体数目（Ｋ）为 ２
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～３０，并假定位点都是独立的，将 ＭＣＭＣ（Ｍａｒｋｏｖ
ｃｈａｉｎＭｏｎｔｅＣａｒｌｏ）开始时的不作数迭代（Ｌｅｎｇｔｈｏｆ
ｂｕｒｎｉｎｐｅｒｉｏｄ）设为１００００次，再将不作数迭代后的
ＭＣＭＣ迭代设为１０００００次，然后依据似然值最大的
原则选取一个合适的Ｋ值并且画出基于模型的群体
遗传结构图．群体的主成份分析用 ＧｅｎＡｌＥｘ６５软件
计算［３３］．
１．５　遗传结构与地理分布相关评价

用Ｍｅｎｔａｌｔｅｓｔ矩阵相关检测遗传距离和地理距
离的相关性．用空间自相关系数（ｒ）来衡量野生大豆
居群的空间遗传结构，即样本个体间空间距离对和

遗传距离对之间的相关系数，以上数据采用 ＧｅｎｅＡ
ｌＥｘ６５计算［３３］．

２　结果与分析

２．１　大冠岭及其周围区域各居群的地理分布
调查中发现，野生大豆居群往往分布在离村庄

或耕地不远的地方，如水沟边、池塘边、田埂旁、路边

等地方．位于大冠岭区域的快乐洞（ＫＬＤ）、桑梓村

（ＳＺ）和向西岭（ＸＸＬ）一带分布较大面积的野生大
豆，而远离大冠岭地区的野生大豆零星分布．在大冠
岭及其周围区域共采集了１６个居群６１２个样本（表
１），其中新田县城西１ｋｍ处（ＸＴ１）和６ｋｍ处（ＸＴ６）
２个较小的自然居群处于公路边，地势较平坦，长富
村（ＣＨ）、茂家（ＭＪ）和三下洞（ＳＸＤ）自然居群则位
于新田县城南部，其余１１个居群位于大冠岭及其周
边地区．大冠岭向西岭（ＸＸＬ）一带海拔较高，周边海
拔逐渐降低，形成复杂地形地貌．
２．２　大冠岭及其周围区域野生大豆居群遗传多样

性分析

　　分子标记结果显示，４１个位点共检测到４１４个
等位变异，位点等位变异数目范围为４～１９个，平均
值为１０１个，Ｓａｔｔ２６９、Ｓａｔｔ０７３、Ｓａｔｔ４９７等位变异最
少，只有４个，而 Ｓａｔ＿１７７等位变异最多，为 １９个．
≥１０个等位变异的位点有２０个，＜１０个等位变异的
位点有２１个．位点的 Ｉ值变化范围０２８３～２５４２，
平均为１７５１，Ｈｅ值变化范围００９６～０９０９，平均为
０７５１（表２）．

表２　４１个位点在１６个野生大豆居群中的遗传多样性参数１）

Ｔａｂ．２　Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ４１ｌｏｃｉａｍｏｎｇ１６ｗｉｌｄｓｏｙｂｅａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

位点 Ｎａ Ｉ Ｈｅ 位点 Ｎａ Ｉ Ｈｅ
Ｓａｔ＿１３５ ５ １．２７４ ０．６５１ Ｓａｔｔ３８２ ９ １．５８１ ０．６７５
Ｓａｔｔ０４５ １１ １．８３１ ０．７９３ Ｓａｔｔ２７９ １１ １．５１７ ０．６５０
Ｓａｔｔ２６９ ４ ０．８４６ ０．５２７ Ｓａｔｔ５５６ ９ １．８０４ ０．７９９
Ｓａｔｔ５７０ １１ １．８８０ ０．８２０ Ｓａｔ＿０９９ ９ １．８６０ ０．７８５
Ｓａｔｔ３９４ ９ １．５８０ ０．７０３ Ｓａｔｔ３０１ １１ １．８１５ ０．７９３
Ｓａｔｔ１９２ ８ １．５５２ ０．７６１ Ｓａｔｔ３３９ １０ １．９１８ ０．８００
Ｓａｔｔ２３９ ８ １．４０８ ０．６３１ Ｓａｔｔ５９６ ９ １．９０４ ０．８０７
Ｓａｔｔ３４９ ８ １．６８８ ０．７７１ Ｓａｔｔ１７３ １８ ２．５４２ ０．９０５
Ｓａｔｔ１５０ １０ １．７８４ ０．７６５ Ｓａｔｔ２８１ １５ ２．２６３ ０．８７５
Ｓａｔｔ２４９ ６ １．４１４ ０．６９４ Ｓａｔｔ２３６ １２ ２．２２１ ０．８７４
Ｓａｔｔ４９７ ４ ０．２８３ ０．０９６ Ｓａｔｔ１９７ １２ ２．０１１ ０．８３３
Ｓａｔｔ５３８ １４ ２．３１０ ０．８７１ Ｓｃｔ＿１８６ ５ １．５７５ ０．７７６
Ｓａｔｔ１５２ ９ １．５３１ ０．７０９ Ｓａｔｔ５５８ ７ １．７２１ ０．７９２
Ｓａｔｔ０７３ ４ １．１９７ ０．６８０ Ｓａｔ＿１１２ １７ ２．１７５ ０．８４３
Ｓａｔｔ４６１ ８ １．５５２ ０．７２５ Ｓｃｔ＿１８９ １２ ２．０１１ ０．８３１
Ｓａｔ＿０８５ １４ ２．１１８ ０．８１８ Ｓａｔｔ５３９ １５ ２．２３６ ０．８６１
Ｓａｔｔ２７７ １０ １．０５６ ０．４５５ Ｓａｔｔ３０８ １１ １．９６２ ０．８１５
Ｓａｔｔ２４１ ９ １．７８３ ０．７８７ Ｓａｔｔ３４１ １２ ２．４５９ ０．９０９
Ｓａｔ＿２７２ １０ １．９９７ ０．８３１ Ｓａｔｔ２０３ ８ １．８９９ ０．８４５
Ｓａｔ＿１７７ １９ １．９１２ ０．７４６ Ｓａｔｔ６５６ ６ １．１５９ ０．６２１
Ｓａｔｔ１２９ １５ ２．１５３ ０．８６７ 平均值 １０．１ １．７５１ ０．７５１

　１）Ｎａ：等位变异数；Ｉ：Ｓｈａｎｎｏｎ指数；Ｈｅ：期望杂合度．

　　４１对引物在各居群中均具有多态性，居群平均
位点多态性为６６０９％（表３）．多态位点百分率大于
９０％的居群有７个，分别是 ＫＬＤ、ＬＸ、ＬＸＨＳ、ＳＹ、ＳＺ、

ＳＺＬＢ、ＸＸＬ，其中 ＸＸＬ最高，多态位点百分数为
１００％．１６个野生大豆居群 Ｈｅ变化范围为００６２～
０６１０，信息指数变化范围为０１１８～１２２８．从空间
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分布发现大冠岭区域的向西岭（ＸＸＬ）至桑梓一带野
生大豆遗传多样性较高，而远离大冠岭的新潭铺

（ＸＴＰ）、三下洞（ＳＸＤ）、茂家（ＭＪ）、长富（ＣＨ）、新田
县城西１ｋｍ（ＸＴ１）和新田县城西６ｋｍ（ＸＴ６）居群的
遗传多样性较低．

在１６个居群中总共检测到１２６个特有等位基
因，不同居群内的特有等位基因数不同，ＸＸＬ、ＳＹ、
ＫＬＤ、ＳＺ几个居群的野生大豆的特有等位基因较多，
而ＭＪ、ＳＺＬＢ、ＸＴＰ、ＱＬ等居群的特有等位基因较少
（表３）．ＫＬＤ野生大豆居群位于大冠岭山上一个村
庄附近，此处野生大豆居群特有等位基因最多，但遗

传多样性不是最高，可能是稀有等位基因较多，桑梓

路边遗传多样性较高，但特有等位基因较少，这是因

为桑梓路边野生大豆居群与桑梓居群相邻，居群间

有重叠，所以特有等位基因较少．

表３　１６个野生大豆居群的遗传多样性参数１）

Ｔａｂ．３　Ｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙｏｆ１６ｗｉｌｄｓｏｙｂｅａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

居群 Ｎ Ｐ／％ Ｎａｐ Ｉ Ｈｅ Ｖｔ
ＣＨ ３０ ２０．２９ １．２３５ ０．１９５ ０．０９５ ３

ＧＫ ３２ ８８．３３ ２．４４１ ０．７５２ ０．４７５ ９

ＫＬＤ ５４ ９０．８４ ４．０３５ １．０１７ ０．５１４ ２２

ＬＸ ４４ ９０．５８ ２．６６１ ０．６１３ ０．３０２ ７

ＬＸＨＳ ３０ ９１．２２ ２．５６７ ０．７７６ ０．４６４ ６

ＭＪ ３０ ２２．４２ １．３３７ ０．２０２ ０．０９５ ３

ＱＬ ４８ ６５．９２ ２．２４７ ０．６０６ ０．３３０ １

ＳＷＷ ４２ ８６．１３ ２．４１２ ０．７２４ ０．４０７ ３

ＳＸＤ ３０ ２４．８８ １．３１６ ０．２１３ ０．１０６ ５

ＳＹ ３８ ９８．１９ ３．３０５ ０．９２８ ０．５２４ １５

ＳＺ ６２ ９５．６２ ４．６８９ １．０５２ ０．５４５ １６

ＳＺＬＢ ４８ ９８．２８ ３．５９４ １．０１９ ０．５３５ ３

ＸＴ１ ３２ １７．５５ １．２３５ ０．１１８ ０．０６２ ８

ＸＴ６ ３０ ２２．３２ １．３５９ ０．１８８ ０．１１０ ４

ＸＴＰ ３０ ４４．８９ １．４８９ ０．３５４ ０．２１２ ４

ＸＸＬ ３２ １００．００ ５．１６８ １．２２８ ０．６１０ １７

平均 　 ６６．０９ ２．５６８ ０．６２４ ０．３３７ ７．９

　１）Ｎ：个体数；Ｐ多态位点百分数；Ｎａｐ：平均等位基因数；Ｉ：
Ｓｈａｎｎｏｎ指数；Ｈｅ：期望杂合度；Ｖｔ：特有等位变异．

２．３　野生大豆居群遗传分化与基因流
自然居群间分化程度可用分化系数和基因流来

描述，居群间分化系数越大，基因流越小，居群差异

就越大．新田大冠岭区域野生大豆自然居群间的分
化系数和基因流变化范围分别为０１１４～０８４８和
００５２～１９７８．居群间基因流 ＞１的有１２对，＜０１
的有１０对．向西岭、桑梓、桑梓路边与周边居群分化

系数较小，基因流较大（表４）．推测大冠岭区域内野
生大豆原来是一个大群落，可能由于人类活动、气候、

地理等因素的影响而被割裂．大冠岭山上大部分居群
与山脚下和远离大冠岭自然居群间分化系数和基因

流处于中间，表明山下和远离大冠岭自然居群是早期

由山上群体传播形成．远离大冠岭的自然居群间及与
大冠岭山脚下的自然居群间分化系数大，基因流较小．
新田西１ｋｍ处居群和其他居群的基因流均较小，说明
新田１ｋｍ处和其他居群的来源不同（表４）．主成分分
析进一步表明向西岭有向外扩散趋势，由此推测大冠

岭各居群可能始于向西岭居群（图１）．

表４　３０对最大和最小居群间成对基因流和分化系数
Ｔａｂ．４　Ｔｈｅｇｅｎｅｆｌｏｗａｎｄｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｔｈｅ

ｍｏｓｔａｎｄｔｈｅｌｅａｓｔ３０ｐａｉｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

最小基因流的３０对居群 最大基因流的３０对居群
居群１／
居群２

分化系数

（Ｆｓｔ）
基因流

（Ｎｍ）
居群１／
居群２

分化系数

（Ｆｓｔ）
基因流

（Ｎｍ）
ＣＨ／ＸＴ１ ０．８４８ ０．０５２ ＧＫ／ＳＷＷ ０．２７７ ０．６７７
ＭＪ／ＸＴ１ ０．８４１ ０．０５５ ＳＷＷ／ＳＺ ０．２７１ ０．６７９
ＭＪ／ＳＸＤ ０．８０１ ０．０６５ ＸＴＰ／ＸＸＬ ０．２６７ ０．６９１
ＸＴ１／ＸＴ６ ０．８０２ ０．０６８ ＳＷＷ／ＳＹ ０．２７２ ０．７０６
ＣＨ／ＭＪ ０．７９１ ０．０７３ ＬＸＨＳ／ＱＬ ０．２６８ ０．７１７
ＣＨ／ＸＴ６ ０．７８４ ０．０７５ ＫＬＤ／ＬＸＨＳ ０．２６９ ０．７１３
ＭＪ／ＸＴ６ ０．７９２ ０．０７３ ＫＬＤ／ＳＹ ０．２４２ ０．８１３
ＳＸＤ／ＸＴ１ ０．７８０ ０．０７６ ＬＸ／ＸＸＬ ０．２３０ ０．８４０
ＣＨ／ＳＸＤ ０．７８１ ０．０８３ ＳＹ／ＳＺ ０．２３１ ０．８５４
ＳＸＤ／ＸＴ６ ０．７６８ ０．０８１ ＧＫ／ＫＬＤ ０．２３６ ０．８５８
ＸＴ１／ＸＴＰ ０．７２８ ０．１０４ ＬＸＨＳ／ＳＷＷ ０．２３７ ０．８５２
ＣＨ／ＸＴＰ ０．７２１ ０．１０７ ＱＬ／ＸＸＬ ０．２３２ ０．８６７
ＭＪ／ＸＴＰ ０．６９５ ０．１１７ ＧＫ／ＳＹ ０．２２９ ０．８７８
ＳＸＤ／ＸＴＰ ０．６５９ ０．１３６ ＧＫ／ＬＸＨＳ ０．２２８ ０．８９２
ＱＬ／ＸＴ１ ０．６５１ ０．１４０ ＬＸＨＳ／ＳＺ ０．２２２ ０．９２４
ＸＴ６／ＸＴＰ ０．６４５ ０．１４４ ＳＷＷ／ＳＺＬＢ ０．２２２ ０．９２９
ＬＸ／ＸＴ１ ０．６２９ ０．１５９ ＫＬＤ／ＳＺ ０．２１１ ０．９４９
ＭＪ／ＱＬ ０．６０７ ０．１７６ ＧＫ／ＳＺ ０．２１０ ０．９９３
ＬＸ／ＸＴ６ ０．５７９ ０．１８８ ＳＹ／ＳＺＬＢ ０．２０３ １．０１６
ＳＷＷ／ＸＴ１ ０．５７５ ０．１９４ ＬＸＨＳ／ＳＺＬＢ ０．２０４ １．０３２
ＱＬ／ＸＴ６ ０．５６２ ０．２０３ ＫＬＤ／ＳＺＬＢ ０．２０２ １．０４１
ＣＨ／ＱＬ ０．５４８ ０．２１８ ＧＫ／ＳＺＬＢ ０．２０１ １．０５５
ＣＨ／ＬＸ ０．５３３ ０．２３２ ＫＬＤ／ＸＸＬ ０．１８５ １．１３４
ＬＸ／ＭＪ ０．５３５ ０．２３６ ＳＷＷ／ＸＸＬ ０．１８８ １．１５８
ＬＸＨＳ／ＸＴ１ ０．５２１ ０．２３６ ＳＹ／ＸＸＬ ０．１７０ １．３０２
ＧＫ／ＸＴ１ ０．５０８ ０．２４８ ＬＸＨＳ／ＸＸＬ ０．１５３ １．４２０
ＬＸ／ＳＸＤ ０．５１０ ０．２４９ ＧＫ／ＸＸＬ ０．１５４ １．４４２
ＣＨ／ＳＷＷ ０．５１２ ０．２５０ ＳＺＬＢ／ＸＸＬ ０．１２７ １．７４８
ＣＨ／ＬＸＨＳ ０．５０６ ０．２５２ ＳＺ／ＸＸＬ ０．１２７ １．８４６
ＭＪ／ＳＷＷ ０．５０２ ０．２６２ ＳＺ／ＳＺＬＢ ０．１１４ １．９７８
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图１　野生大豆居群主成分分析
Ｆｉｇ．１　Ｐｒｉｎｃｉｐａｌｃｏｍｐｏｎｅｎｔａｎａｌｙｓｉｓｏｆｗｉｌｄｓｏｙｂｅａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

２．４　大冠岭及其周围区域野生大豆遗传结构分析

利用Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ２３软件对野生大豆居群进行遗

传结构分析，在 Ｋ＝１９时似然值最大，因此认为大
冠岭野生大豆居群分为 １９组较为合理，其中有 ９
个组是由 １个居群的个体组成的，分别由 ＸＴ１、
ＳＸＤ、ＣＨ、ＳＹ、ＭＪ、ＸＴ６、ＬＸＨＳ、ＬＸ、ＧＫ、ＱＬ居群组
成．另外１０组则包括了不同居群的个体．遗传结构
图（图２ａ）表明，１９个组界限明显，其中第 ８、１２、
１５、１８组成员组成较为复杂，大部分都存在居群
ＳＺ、ＳＺＢＬ、ＸＸＬ的个体．说明这几个居群遗传多样
性较高．从居群的结构图（图２ｂ）也可以发现 ＫＬＤ、
ＧＫ、ＳＹ等居群中个体为不同组的混合，说明这些
居群个体来源于临近野生大豆居群．从空间分布
看，混合组主要是由大冠岭周围的自然居群组成，

远离大冠岭的自然居群只有 ＣＨ和 ＳＹ的部分个体
进入了混合组．由此推测大冠岭山上的野生大豆自
然居群曾连片分布，现有居群是近期人类活动

所致．

１～１９组所包括的居群个体分别为，１：ＸＴ１；２：ＳＸＤ；３：ＣＨ；４：ＳＹ；５：ＭＪ；６：ＸＴＰ、ＳＷＷ；７：ＳＺＬＢ、ＫＬＤ；８：ＳＺ、ＳＺＬＢ、ＬＸＨＳ、ＧＫ；９：ＫＬＤ、ＳＹ；１０：ＸＴ６；

１１：ＳＺＬＢ、ＫＬＤ；１２：ＳＺＬＢ、ＸＸＬ；１３：ＬＸＨＳ：１４：ＬＸ；１５：ＳＺＬＢ、ＸＸ：１６：ＫＬＤ；１７：ＧＫ；１８：ＳＺ、ＳＺＬＢ；１９：ＱＬ．

图２　大冠岭野生大豆群体的遗传结构
Ｆｉｇ．２　ＴｈｅｇｅｎｅｔｉｃｓｔｒｕｃｔｕｒｅｏｆｗｉｌｄｓｏｙｂｅａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｏｆＤａｇｕａｎｌｉｎｇ

２．５　遗传结构与地理距离的关系

遗传距离矩阵和地理距离矩阵的 Ｍｅｎｔａｌ检验显
示，两者之间相关系数达０５４３（Ｐ＜００１），表明遗
传距离和地理距离存在线性相关关系，即随着地理

距离的加大，居群间的遗传距离也有增大的趋势（图

３）．而空间自相关分析（图４）表明，随着地理距离的
增加，居群间遗传距离和地理距离的相关性呈下降

趋势，在置信区间 ９５％以下，与横坐标的截距在
１４００ｍ以内空间自相关系数（ｒ）为正值，在１７００ｍ
以外ｒ为负值．这一结果表明在１４００ｍ以内，野生
大豆的遗传距离和地理距离呈正相关，即地理距离

越近，遗传距离也越近；而在１７００ｍ以外，遗传距离

和地理距离没有相关性．

图３　１６个野生大豆居群地理距离和遗传距离相关结果

Ｆｉｇ．３　Ｔｈｅｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎｇｅｏｇｒａｐｈｉｃｄｉｓｔａｎｃｅａｎｄｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｓｔａｎｃｅｏｆ１６ｗｉｌｄｓｏｙｂｅａｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
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　　实线表示空间自相关系数（ｒ），虚线表示９５％置信区间的上限和

下限．

图４　基于４１对引物野生大豆的空间自相关分析结果
Ｆｉｇ．４　Ｓｐａｔｉａｌａｕｔｏｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎａｎａｌｙｓｉｓｏｆｗｉｌｄｓｏｙｂｅａｎｂａｓｅｄｏｎ

４１ｌｏｃｉ

　　分析海拔与遗传多样性之间的关系发现，随着
海拔的升高，居群的等位变异数、期望杂合度和信息

指数有逐渐升高的趋势．居群 ＸＴ１海拔较低（２１８
ｍ），具有最低的遗传多样性，等位变异数、信息指数
和期望杂合分别为 １２３５、０１１８和 ００６２；而居群
ＸＸＬ海拔最高（６２８ｍ），等位变异数、信息指数和期
望杂合度达到最大值，分别为５１６８、１２２８和０６１０
（表１、表３）．这可能是由于海拔高野生大豆居群受
人类活动影响较少，保留了丰富的遗传多样性．

３　讨论
３．１　湖南新田大冠岭及其周围区域存在一个野生

大豆居群的多样性中心

　　国内外学者近年来利用形态性状、同工酶、分子
标记等从宏观尺度对中国野生大豆的遗传多样性进

行了研究，发现南方野生大豆多样性高，与栽培大豆

遗传亲缘近，可能是栽培大豆的起源地之一［７８］，也

有学者认为有多个野生大豆的多样性中心，分别位

于黄河流域、中国中部、和长江流域［１１］．对国内不同
区域的野生大豆的群体结构分析也表明区域内野生

大豆群体间也存在丰富的遗传多样性［１１，１６２３］等．小
尺度空间范围对野生大豆居群的遗传多样性研究可

提供居群在特定微环境中演化和分化的信息，也为

自然居群的取样提供理论依据［２４］．
调查发现湖南新田县大冠岭周围广泛分布野生

大豆，多样性高于远离大冠岭的自然居群，推测该区

域可能存在一个野生大豆的遗传多样性中心［３１］．本
研究在上次采样的基础之上围绕大冠岭密集调查采

样，在原采样居群的基础上又增加了 ＧＫ、ＳＹ、ＫＬＤ、
ＸＸＬ、ＳＷＷ等几个居群，同时在远离大冠岭地方增
加了 ＸＴＰ、ＳＸＤ、ＭＪ、ＣＨ等几个居群，居群数目达到
１６个．４１对 ＳＳＲ引物分析的结果表明，位于大冠岭
山上的ＸＸＬ、ＳＺ、ＳＺＬＢ、ＫＬＤ、ＳＹ野生大豆居群的遗
传多样性高，而远离大冠岭的 ＣＨ、ＭＪ、ＳＸＤ、ＸＴＰ、
ＸＴ１、ＸＴ６野生大豆居群的遗传多样性非常低．成对

基因流分析结果表明ＸＸＬ和其他大部分居群间的基
因流均较大．由以上结果推测向西岭至桑梓一带分
布的野生大豆至少是大冠岭及其周围区域野生大豆

的一个多样性中心．
在小尺度范围内对我国辽宁新宾县野生大豆保

护区野生大豆居群［２５］、吉林省龙井保护区野生大豆

居群［２６］、山东垦利黄河口自然保护区野生大豆居

群［２７］、上海江湾野生大豆居群［２４，２８］的遗传多样性分

析认为受野生大豆种子、花粉传播和微环境的影响，

居群内的遗传变异并不完全呈随机分布，而呈斑块

状分布，遗传多样性与地理分布存在相关性．湖南新
田县大冠岭野生大豆多样性分布呈斑块状，但向西

岭至桑梓一带分布的野生大豆应是人类活动或气

候、地理因素造成的割裂，而其他居群是这一群体扩

散形成的．因此湖南新田县野生大豆保护和利用应
以向西岭为中心开展．
３．２　湖南新田大冠岭及其周围区域野生大豆遗传

多样性地理分布及传播方式

　　大冠岭野生大豆居群表现出明显的特征，位于
海拔较高的向西岭—桑梓一带遗传多样性较高，遗

传距离与地理距离在一定范围内呈正相关．空间自
相关结果显示，在１４００ｍ以内，遗传距离和地理距
离呈正相关，而１７００ｍ以外遗传距离和地理距离没
有相关关系，这与 Ｗａｎｇ等［３４］认为野生大豆在生态

系统中种子的传播半径为１５ｋｍ相一致．
本研究认为湖南新田县大冠岭的野生大豆是以

向西岭至桑梓一带为中心向四周辐射传播，主要证

据可归为以下几点：１）向西岭至桑梓一带海拔较高，
野生大豆居群受人类破坏少，有利于野生大豆遗传

多样性保存；２）向西岭周围均有野生大豆分布；３）此
处是野生大豆的一个多性性中心，多样性中心往往

是起源中心；４）遗传多样性最丰富的向西岭自然居
群和其他野生大豆居群均有较大的基因流，而远离

大冠岭居群基因交流较小；５）此处地势较高有利于
种子借重力、雨水或风力从高向低传播；６）快乐洞
（ＫＬＤ）与茂家（ＭＪ）分别位于海拔最高的向西岭
（ＸＸＬ）两侧，地理距离较远，但 ＫＬＤ自然居群的部
分个体与ＭＪ自然居群的个体却聚在同一组．湖南新
田县大冠岭及其周围野生大豆空间分布上的这一规

律为野生大豆扩散途径研究提供了一个样本．
３．３　湖南新田大冠岭及其周围区域野生大豆群体

遗传结构模式

　　根据居群间基因交流方式，可以把群体遗传结
构分为陆岛模式、海岛模式、阶石模式、距离隔离模

式和层次模式
［３５３８］．新田大冠岭及其周围的１６个野

生大豆居群遗传距离和地理距离明显相关，表明居

群间的遗传结构模式符合距离隔离模式，可以认为
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原来新田大冠岭一带是一个均匀分布的大群体，１６个
野生大豆居群在遗传距离约为１．０处大冠岭地区野生
大豆居群聚为一类，也佐证了大冠岭一带原来可能是

一个大的群体．由于野生大豆是自花授粉作物，基因交
流方式之一为种子雨，野生大豆种子９５％散布在３５
ｍ以内［３７］．邻近的居群间基因交流的可能性要比相距
较远的居群间大得多，而且由于基因频率在居群间呈

现连续变化，居群间的基因频率差异小，导致居群间在

地理位置和遗传距离之间呈密切相关．
调查时发现，远离大冠岭地区的野生大豆居群

面积一般较小，所以又可以把大冠岭一带野生大豆

居群看成是“陆”，而把远离大冠岭的居群看成是

“岛”，这样，大冠岭一带居群和远离大冠岭的其他居

群的遗传结构就为陆岛模式，“陆”基因向“岛”的迁

移会影响岛基因频率的变化，由于“岛”较小，易产生

漂变，同时也会降低居群的多样性．所以远离大冠岭
居群与在大冠岭地区居群之间以陆岛模式存在．
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