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作物驯化的遗传学研究及其在大豆育种中的应用
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摘要    驯化遗传学是进化生物学研究的一个重要分支, 对作物驯化历程进行深入探索, 可以更好地认识人类早期农耕文明的

产生和发展, 了解物种的形成乃至生命的起源和进化, 对指导人们利用野生资源来改良现有的栽培作物和培育新的有价值的

品种也具有重要的意义。本文综述了作物驯化的遗传学研究内容和进展, 以及重要作物大豆驯化起源的研究概况, 探讨了目

前作物驯化研究对大豆驯化遗传学及野生大豆资源综合利用的指导意义。
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大约1万年前, 人类开始进入新石器时期, 生活方式也

从游猎状态转变为定居, 其中一个重要的原因就是人类学会

了驯化动、植物, 实现了从被动适应自然到有目的地改造

自然的重要转变, 这也标记着人类进入了文明社会阶段。

目前农业生产中种植的主要农作物如水稻、玉

米、小麦、棉花、高粱和马铃薯等都是早期人类从自

然界中选择和繁殖的能满足自己生存和发展需要的植物,

并经过不断选择和驯化栽培而来 (Crawley  e t  a l. ,

2001)。在漫长的生命历程中, 受驯化的植物逐渐失去了

其野生祖先种的部分生理形态和遗传特性, 而能够满足人

们需要的变异性状不断得到积累和加强, 最终形成了高产

优质的现代栽培种。因此, 作物驯化也可以被看作是一

个人为干预的进化过程, 并且驯化大多数是历史事件, 在

人类文明的早期就已经完成。对作物驯化的遗传学机理

进行深入研究和探索, 不仅有助于了解栽培物种的形成乃

至生命的起源和演化, 而且对综合利用野生资源种的性状

和基因来改良现有的栽培品种和创造新的种质, 乃至对人

类现代农耕文明的发展都具有重要的意义。

1    作物驯化遗传学的研究内容和进展

作物驯化遗传学主要是研究作物从野生种驯化为栽培种

的遗传原因及结果。具体研究方向: 鉴定作物的野生祖

先种;  确定作物驯化起源的时间和地点;  明晰作物是来

源于单一驯化事件还是多个驯化事件, 同地域起源还是

多地域起源; 了解作物与其祖先种的形态生理生化特性

差别, 以及造成这种差别的遗传基础; 评估作物群体遗传

结构较之祖先种的变化及成因等(Candolle, 1959; Auer,

1969; Hawkes,  1983; Harlan,  1992; Zohary and Hopf,

2000)。 该领域的研究进展和相关的研究方法主要体现

在以下 4 个方面。

1.1    栽培作物直接祖先种的确定

一种栽培作物通常有一种或几种野生近缘种。鉴定栽

培作物是从哪种近缘野生种驯化而来, 对有效利用野生

种质具有重要的指导意义, 是作物驯化研究首先要解决

的问题。形态学、细胞学、遗传学和分子系统学等均

可提供有力的证据。形态学是经典分类的基础, 栽培作

物所具有的某些形态特征与其野生祖先种相比发生了变

异, 但仍然保留了大部分野生祖先种的形态特征, 就经典

的形态学分类来讲, 栽培作物与其祖先种总是处于一个

最靠近的种系位置。现代农业的栽培作物大多数驯化

于 5千至 1万年前,  相对于物种自然进化的历史十分短

暂, 栽培作物的染色体变异有限, 染色体核型与其祖先野
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生种的核型基本没有差异。因此, 细胞学染色体核型分

析可以作为分析作物亲缘关系的一个重要参考依据(熊治

廷和陈心启,  1998)。大多数栽培作物与其野生祖先种

的生殖隔离还没有彻底完成, 存在某种程度的杂交可育

甚至完全没有生殖障碍, 如栽培大豆与野生大豆, 因而杂

交亲和程度也是鉴定物种亲缘关系的一个重要指标。

物种亲缘关系越近, 其遗传分化就越少。利用同一套分

子标记或者等位DNA 序列对作物及其近缘野生种进行

系统学分析, 根据遗传距离的远近来鉴定物种的亲缘关

系, 是一种可靠而且精确的方法, 现已成功地应用于确定

诸如玉米、花生、棉花和小扁豆等驯化作物直接野生

种的鉴定研究(Doebley,  1990; Mayer and Solt is, 1994;

Hilu and Stalker,  1995;  Seelanan et al.,  1999)。在

对具体作物的研究中, 应综合利用以上方法, 以便得出一

个较为可靠的结论。例如在鉴定亚洲栽培稻的祖先种

时,  大量形态性状、杂种结实率、染色体核型分析以

及同工酶和 RFLP 等分子标记的研究均表明,  亚洲普通

野生稻是它的祖先种之一(庄杰云等,  1995)。

1.2    栽培作物驯化起源的时空研究

1.2.1    作物驯化起源的时间和地点鉴定

鉴定作物驯化起源的时间和地点, 不仅是一个植物学和

遗传学课题, 也是一个社会科学的课题。它既有利于了

解作物的种群扩散和鉴定作物的遗传变异中心, 同时也

对了解古代文明的发展和古代社会结构演变等具有重要

的参考价值。传统研究方法主要是根据作物遗迹考古

发掘、文献典籍记载、野生近缘种的分布、地理环境

条件和古代文明的分布进行推测。20 世纪 80 年代末,

Avise等(1987)提出了地理系统学的概念, 极大地推动了

动、植物的驯化起源研究。

作物炭化遗迹的发掘和古代文献对作物的记录是研

究栽培作物驯化起源历史最为直接的依据, 具有较强的

说服力。考古发掘表明,  现代农业主要栽培作物,  如南

瓜、玉米、水稻、菜豆和向日葵等大多起源于 5 千至

1万年前的墨西哥美洲、中国和西南亚等地(S m i t h ,

1989, 1997; Crites, 1993; Willcox, 1998; Zhao,  1998;

Piperno et al. , 2000; Araus et  al., 2001; Piperno and

Flannery , 2001; Pope et al.,  2001)。

栽培作物必定起源于野生祖先种的分布范围内, 在

适宜的气候条件下逐渐被驯化而成。因此, 对栽培作物

野生祖先种的分布范围进行调查是驯化遗传学研究的最

基本前提。前苏联的遗传学家 Vavilov在大量种质资源

收集和考察的基础上, 并综合考虑了气候地理条件等因

素,  推断现代农业种植的作物起源于 8个中心:  中国中

心、印度中心(包括 1个主中心和 1个次中心,  即印度 -

马来西亚中心)、中亚中心、近东中心、地中海中心、

阿比西尼亚中心、南墨西哥 -中美洲中心和南美洲中心

(瓦维罗夫,  1982 )。此外,  Hawkes (1983)、Harl an

(1992)与Smart t和Simmonds(1995)提出了另外一个作

物起源中心学说:  认为栽培作物主要起源于 6个主要驯

化中心, 分别为墨西哥美洲中心、南美安第斯中心、西

南亚中心、非洲中心、南中国中心和东南亚中心;  除

了这 6个主要起源中心外,  还有 3个次要起源中心,  北

美、北中国和欧洲中心。这两个作物起源中心学说都

肯定大豆和桃等起源于中国。

对于作物驯化起源地的确定, 分子生物学证据也可

以提供有力的支持。1987年, Avise等提出了地理系统

学概念, 即先对一个物种的整个分布范围内典型个体取

样, 然后根据取样个体的等位基因(核基因或者细胞质基

因)序列的酶切或者直接测序结果构建系统(基因)树,  再

结合样本的地理位置, 推断出物种一个或者多个等位基

因遗传变异的空间分布。地理系统学强调的是一个物

种基因系谱当前地理分布方式的历史成因, 它是研究基

因流、遗传瓶颈、群体扩张及代替种事件( vi c ar i an t

events)等塑造遗传变异地理分布方式等生物地理学问题

的一个十分有效的方法(Arbogast  and Kenagy, 2001)。

利用地理系统学证据来推断作物驯化起源, 受人类活动

的影响较少, 因而更为客观。Olsen和 Schaal(1999)利

用木薯单拷贝核基因 ( 甘油醛 - 3 - 磷酸脱氢酶

(glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase)基因)对

木薯进行地理系统学研究, 阐明了栽培木薯起源于亚马

逊河流域南部边界区域。Caicedo和 Schaal(2004)利

用核基因(果实液泡转化酶(fruit vacuolar invertase)基因)

的序列变异研究栽培番茄的野生近缘种 S o l a n u m
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pimpinell ifolium的种群历史, 核基因变异的地理分布方

式表明栽培番茄起源于秘鲁北部, 然后逐步向太平洋岸

边扩张。黏稻是亚洲长期栽培的一种水稻,  其WA XY

基因上第1个内含子剪切提供点(splice donor s ite)的突

变造成了胚乳淀粉改变 ,  从而形成了黏性表现型。

Olsen和 Purugganan(2002)利用这个基因变异的地理

分布方式推断出黏稻最可能起源于南亚。Lo nd o 等

(2006)利用 1个叶绿体基因和 2个核基因的变异对 2个

亚洲栽培籼、粳亚种及其近缘野生种进行了地理系统

学研究, 进一步阐明了籼和粳稻分别起源于不同的亚洲

野生稻群体, 其中籼稻起源于喜马拉雅山脉南部的印度

东部、缅甸和泰国一带,  而粳稻则驯化于中国南部。

1.2.2    栽培作物驯化的单一起源或多起源

一种作物来源于单一驯化事件还是多驯化事件一直存在

争议(Riley  et al. , 1990; Blumer,  1992; Zohary, 1999)。

大多数作物的野生种都具有非常广泛的地域分布, 在其

分布范围内也可能存在不只 1个古代文明,  考古证据也

表明同一作物往往在多个地方具有文物遗迹。因此, 同

一作物被多次驯化从理论上讲是可能的。现代分子标

记技术和等位基因序列分析已被广泛应用于作物起源驯

化的研究中。利用多位点AF LP 构建系统树结合主坐

标分析(principal coordinate analysis )的方法, 对大麦、

马铃薯和单粒小麦栽培种及其近缘野生种整个地理分布

范围内的个体进行取样,  研究表明:  大麦、单粒小麦和

马铃薯均属于单系起源(Heun et al. , 1997; Spooner et

al.,  2005)。Salamini 等(2004)肯定了 AFLP 标记在作

物起源驯化研究中的应用,  认为显性 AFLP 标记与共显

性 S SR 和 SNP 标记是同样可信的。 M at suok a等

(2002)对来自于不同地理分布的193份栽培玉米和67份

一年生墨西哥野生玉米取样, 99个SSR位点构建的系统

树表明,  玉米也属于单一起源。Sanjur等(2002)利用线

粒体基因nad1 的序列变异进行地理系统学研究, 发现北

美的南瓜属作物最少独立起源于 6 个不同的地域。

1.3    作物驯化过程中形态、生理生态及遗传基

础的变化

1.3.1    驯化综合特征的演变

尽管作物本身形态千差万别, 其被驯化起源的地域也有

很大的不同。然而, 不同作物驯化时受到选择的性状却

有许多相似之处,  这些性状共同组成了驯化综合特征

(domesticat ion syndrome),  其中包括生长势、繁殖能

力、产量和品质等各种重要农艺性状(Gepts ,  2002)。

另外, 这些性状多具有复杂的遗传学基础, 且受多个基因

或多效基因的控制。

1.3.2    驯化综合症状的遗传基础——驯化 QTLs和

驯化基因

驯化QTL和驯化基因是指在驯化过程中受到强烈选择,

并导致作物与其祖先种的形态和生理生化性状产生显著

差异的数量性状位点和基因。现代QTLs定位技术和图

位克隆技术为进一步研究驯化相关的数量性状及其遗传

基础提供了很好的方法。QTL定位就是构建合适的作

图群体, 或利用天然群体将控制数量性状的基因位点定

位于连锁图谱上。QTL作图技术为研究驯化的轨迹提

供了有效的方法, 可以据此定位作物驯化性状的基因位

表 1    作物的驯化综合特征
Table 1    Domestication syndrome of crops
驯化目标 驯化性状 作物举例
幼苗活力增加 种子休萌性丧失 普遍
高产 种子失去天然散布(落粒性), 株型更加紧凑 玉米、水稻和大豆等豆科植物

增加花序数量和尺寸 小麦、大麦、玉米
增加每个花序的种子数 玉米、苋属植物

美味高质 颜色、风味、尺寸、质地 木薯、菜豆
适合栽培、耕作 增加自交结实率 番茄

采用营养繁殖 木薯
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点, 评估对驯化性状产生影响的基因位点数及每个基因

位点的效应值。目前对主要作物如玉米、水稻、高

粱、小米、番茄、向日葵和小麦的驯化 Q TL 都已进

行了定位和分析, 结果也表明植物驯化过程中涉及的主

要基因位点十分有限(Lin et al. , 1995; Paterson et  al.,

1995; Doebley et al.,  1997; Xiao et al.,  1998; Frary et

al. , 2000;  Poncet  et al. , 2000;  Burke et al. ,  2002;

Peng et  al.,  2003)。比较作图研究结果表明,  在玉米、

水稻和高粱 3种禾谷类作物中,  种子大小、种子落粒性

和光周期敏感开花时间的 Q TL 具有强的共线性关系。

利用QTL技术研究作物的驯化起源, 前人已有详细的综

述(Paterson,  2002;  Poncet et  al. , 2004)。

通过精细作图和图位克隆技术甚至克隆了具体的驯

化基因。野生玉米驯化为栽培玉米的一个重要形态学

特征就是植株由原来丛生变为单生, Doebley 等(1997)

通过对该性状进行精细的 QTLs 定位,  克隆了控制该性

状的顶端优势基因Teosinte b ranched1。野生番茄驯

化为栽培番茄的一个重要性状变化是果实大小增加 ,

Frary等(2000)精细定位了该性状的主效QTL, 并克隆了

控制该性状的 fw2.2基因。此外,  水稻中控制淀粉合成

的WAXY基因和控制落粒性的 qSH基因、玉米中控制

颖片构造的 t ga 1 基因以及小麦中控制株高和产量的

Rht-B1和Rht-D1基因等的序列和功能也已被阐述清楚,

这些基因的变异是野生种转化为栽培种的关键影响因素,

都可以称为驯化基因(Gale and Youssefian,  1985;

Börner et  al., 1996;  Hirano et al., 1998;  Peng et  al.,

1999; Olsen and Purugganan, 2002; Wang et al. ,

2005; Li  et  al. , 2006)。

对以上驯化基因的研究结果表明,  野生性状的失去

和栽培性状的获得往往是野生植株基因发生突变、基

因功能失去或产生新基因功能的结果(Hei ser,  1988;

Frary et  al. , 2000)。单个或少数基因位点的变异往往

对植株的多种性状产生重要的影响。这些变异性状之

所以在驯化时受到选择, 是因为它们符合早期人类的需

要, 但这些性状对该物种在天然环境中的繁衍和扩散是

有害的, 在没有人类干预的野生环境中被驯化的作物很

难生存(Clement,  1999)。这也说明人工选择的目标往

往与自然选择的目标相反。

1.4    驯化作物基因组遗传结构的变化

作物驯化是一个人工选择的过程, 该过程一直受到人类

对有利农艺性状强烈选择的影响, 结果控制这些农艺性

状的基因在驯化过程中逐渐被固定下来。当完成最初

的驯化后, 作物逐渐被人为地扩散到不同的地域, 由于不

同地域的环境气候条件和人们的习惯偏好不同, 除了部

分农艺性状受到连续一致的选择, 另有适应不同环境条

件和饮食习惯的性状受到进一步的适应性选择, 从而逐

渐形成了不同的地方品种。这种选择的结果使每繁殖

一代只有一部分早代基因型通过繁殖保留下来, 这样就

产生了遗传瓶颈效应(Tanks ley  and McCouch, 1997)。

这种效应导致了基因组范围内没有受到选择的等位基因

遗传多样性丧失,  而受到一致选择的等位基因(驯化

QTLs 和驯化基因)遗传多样性极大降低,  与其紧密连锁

的邻近染色体区域也受到同样影响, 形成所谓的选择清

除区(select ive sweep region),  而受到不同选择的等位

基因的遗传多样性则相对丰富(Vigouroux et al., 2005)。

因此, 栽培作物与其祖先种的群体遗传结构相比通常表

现为群体的遗传多样性降低。目前对驯化作物基因组

遗传结构主要的研究方法是利用大量分子标记或者等位

DNA序列, 以野生种和相应栽培种在整个地理分布范围

内的个体为样本, 对野生 -近缘种的遗传结构进行比较。

比较驯化作物较之野生祖先种遗传多样性减少的程度及

方式, 然后结合统计测验和驯化模型模拟等分析造成这

种变化的外部原因(选择作用、驯化瓶颈和创立者影响

等)。例如,  Vigouroux 等(2005)通过对 45个生境的野

生玉米 teosinte及栽培玉米采用单个取样, 其取样点涵

盖了哥伦布发现新大陆以前野生玉米的整个分布区域。

然后利用玉米的462个SSRs位点对栽培玉米和野生近

缘种样本的遗传结构进行分析, 结果表明, 栽培玉米较之

野生玉米的遗传多样性有较大程度的降低。对遗传参

数,  如 Fst和GD(gene divers ity )进行中性测验、选择

测验以及利用无限等位基因模型(infinite allele model,

IA M)、狭义的渐进模型( s t r ic t  s t epwi se  model ,

SSM)、广义的渐进模型(generalized s tepwise model,

 https://www.sciengine.com/doi/10.3724/CBB-t27-014



225王云生等: 作物驯化的遗传学研究及其在大豆育种中的应用

GSM)3个遗传模型进行模拟, 结果表明, 栽培玉米大多

数基因位点的遗传变化受驯化瓶颈作用的影响, 只有少

数基因位点的遗传变化受到选择作用的影响, 说明驯化

的瓶颈作用是形成目前栽培玉米遗传结构的主要影响因

子。Hyten等(2006)利用大量的核基因比较野生和栽培

大豆的遗传多样性时也检测到驯化的瓶颈效应。

2    大豆驯化研究进展

大豆属包括 2个亚属:  大豆亚属和黄豆亚属。大豆亚属

植物均为多年生, 大约有 20个种(Doyle et  al.,  2004),

主要分布在大洋洲的澳大利亚和南太平洋的一些岛屿上,

向北延伸至我国的台湾、福建和广东省。黄豆亚属为

一年生植物,  包括 2个种,  野生大豆和栽培大豆。野生

大豆广泛分布于东北亚, 我国除了新疆、青海和海南三

省之外, 其余各省均有野生大豆分布。俄罗斯的远东地

区、朝鲜半岛和日本也有野生大豆分布 ( 庄炳昌 ,

1999)。栽培大豆目前在世界各地均有种植。

栽培大豆与野生大豆不存在生殖隔离, 细胞学和分

子生物学证据均支持栽培大豆从野生大豆驯化而来

(Ahmad et al.,  1984; Koll ipara et al.,  1997;  庄炳昌,

1999)。到目前为止,  对大豆驯化的研究主要集中在栽

培大豆起源地和起源时间的探讨上。由于研究手段、

分析问题角度和供试材料的不同, 得到的结论也存在差

异。研究人员普遍认为栽培大豆起源于中国(瓦维罗夫,

1982)。部分韩国和日本学者对此持不同观点,  认为朝

鲜半岛和日本也可能是大豆的驯化起源地之一(Tozuka

et  al. , 1998;  Xu et  al.,  2002;  崔德卿, 2004)。

虽然大多数学者认同栽培大豆起源于中国, 但究竟

起源于中国的何地则意见不尽一致。目前主要有东北

起源说、河北东部和东北东南部起源说、黄河流域起

源说、长江南部起源说及多起源说(赵团结和盖均镒,

2004)。以上大豆起源学说大多数是建立在考古文献、

典籍记载、作物形态、生理和生态的地理变异分布方

式的基础上,  缺乏足够的遗传学证据。目前,  地理系统

学理论和方法为研究作物驯化起源提供了强有力的工具,

比其它方法更能揭示作物驯化起源中心及其传播演化过

程。该方法具体来讲就是在整个野生大豆的分布范围

内选择具有代表性的野生大豆和栽培大豆样本, 分析其

等位基因序列变异或者分子标记位点变异的地理分布方

式,  进而推断栽培大豆的驯化起源和进化历程。

3    驯化遗传学的研究方法和理论对栽培
大豆的起源进化和野生大豆资源综合利
用的启示

根据综合驯化遗传学的研究内容、方法及理论以及大

豆驯化遗传学的研究现状, 我们认为对大豆起源和进化

的研究还有待深入展开。玉米是驯化遗传学研究最为

深入的作物之一, 但是玉米是一种异交作物, 在驯化过程

中不可避免地会受到野生祖先种基因流较强的影响, 其

目前的遗传结构并不能完全体现人工驯化选择的结果

(Garris  et  al.,  2005)。而大豆是一种比较严格的自交

作物, 在其驯化历史中, 受到野生祖先种基因流的影响可

能较弱, 其目前的遗传结构能比较客观地反映驯化的结

果。因此,  用大豆来研究作物驯化的遗传结构改变,  并

对改变的原因进行分析更为合适。目前已经开发了大

量的大豆分子标记, 其功能基因组的研究也已经发展到

了较高的水平,  如GenBank 中已经收录了大量的大豆

EST序列和基因组序列(Song et al., 2004)。这些都为

我们进一步展开大豆驯化遗传学研究提供了有利的条

件。虽然对栽培大豆的形态和农艺性状 QTL进行了一

定的研究(Mansur et  al., 1996;  吴晓雷等, 2001),  然而

却未从驯化的角度来进行分析。大豆的野生祖先种野

生大豆为长达4-6 m的藤本植物, 而栽培大豆则多为直

立或半直立, 株高也较野生祖先种矮得多, 种子粒重也大

大增加, 这些转变是否代表了普遍的进化步骤？如果答

案肯定, 那么造成这种转变的遗传基础又是什么？另外,

栽培大豆驯化的其它重要遗传学问题, 如栽培大豆最初

的驯化年代、地点、驯化群体大小、遗传瓶颈、驯

化性状的QTLs及基因和遗传性状的适应性进化及其影

响因素等,  均有待于进一步研究。

栽培大豆是人类最重要的蛋白质和脂肪营养来源之

一, 野生大豆是原产我国的优势资源。深入开展野生大
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豆的资源调查, 进一步探讨其驯化理论基础可以更好地

利用和保护野生大豆资源、促进栽培大豆育种及揭示

物种起源和进化的普遍规律。野生大豆是一种自花授

粉作物, 其种子传播方式主要是依赖种子扩散, 野生大豆

从最初起源地扩散到现在广泛分布的范围内经历了漫长

的历史年代, 遗传距离与地理距离可能具有较强的相关

性,  这种推测已经得到初步证实(Xu and Gai,  2003)。

研究大豆的驯化将基于在野生大豆整个分布区域内对野

生种和栽培种进行有代表性的取样, 通过比较其遗传结

构和遗传变异的地理分布方式来分析起源驯化地点、

种群动态、遗传差异和进化动力等, 这对了解野生大豆

的遗传多样性中心, 各地栽培大豆与野生大豆的遗传差

异等都具有很高的参考价值。另外,  数量遗传学、基

因组学和比较基因组学等研究手段可以加速定位和克隆

控制驯化综合特征的基因, 深入揭示其驯化的遗传基础

和进化规律。

作物在驯化过程中一个最大的缺陷就是遗传多样性

丢失, 这对于栽培作物产量和品质的进一步改良是十分

不利的(Zamir, 2001)。大豆在驯化过程中同样会遭受

到遗传多样性的减少(赵洪锟等,  2000;  Hyten et  al. ,

2006)。此外,  了解栽培大豆和野生大豆遗传变异的地

理分布方式, 可以估算各地野生大豆和栽培大豆的相对

遗传距离, 这对选择合适的野生资源来拓展现有栽培大

豆的遗传基础具有一定的指导意义。野生大豆在长期

适应自然环境的进化历程中, 形成了许多可以为人类所

利用的优良性状,  如抗虫、抗病、高蛋白和耐盐碱等

(王克晶和李福山,  2000)。将这些优良性状通过基因渐

渗的方式转移到栽培大豆中,  对于拓宽大豆遗传基础、

培育绿色和高效农作物均有重要价值。

4    结束语

中华民族是世界古代农业文明的发源地之一, 勤劳智慧

的先民在适应自然、改造自然和利用自然的实践活动

中驯化了许多作物, 不仅满足了自身的发展需要, 同时也

对整个人类的发展做出了巨大的贡献。我国幅员辽阔

且气候复杂多样, 野生动植物资源也极为丰富。深入开

展对我国野生资源的本底调查, 特别是调查栽培作物近

源野生种的地理分布及遗传多样性的地理格局, 对于加

强对野生资源优良性状的鉴定及相关基因的挖掘具有重

要的意义。进而可以结合传统的育种技术及现代分子

生物学技术, 将野生资源中的优良性状导入到栽培物种

中。同时,  深入研究驯化的遗传学规律,  避免传统驯化

活动的不利影响, 重点是利用野生资源的基因库扩大栽

培种的遗传基础, 并最大限度地减少驯化过程中遗传瓶

颈效应的影响。

目前, 我国大豆产量提高的速度十分缓慢, 部分原因

就是栽培大豆遗传基础狭窄。因此, 十分有必要利用野

生大豆作为栽培大豆的育种资源, 如可以考虑利用优良

的野生大豆(多花多荚、抗虫和抗病等)作为亲本与栽培

大豆杂交, 对杂交后代早期分离世代不加选择, 尽量保持

一个较大分离群体, 待重组自交系基本稳定后再进行精

细的选择。这样不仅可以提高优良品系或品种的选育

率, 同时可以将野生大豆的遗传物质渐渗到栽培大豆中,

从而拓宽了栽培大豆的遗传基础。

致谢    中国科学院武汉植物园傅登祺先生为本文的

成稿付出了劳动,谨此表示感谢！
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Abstr act     Domes tication genetic s is one of the hot f ields  in evolutionary  biology. The evolutionary history of crop domes tication
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