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大豆种质重要性状相关SNPs遗传变异特点
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Genetic variation of SNPs related to important traits of soybean germplasm
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大豆种质资源遗传多样性的传统鉴定方法是根据农艺性状来分析其遗传变异。随着品种资源数目的增加，仅仅基于这些特性还不能完全反映资源遗传变异的全貌。本研究的实验材料为599份大豆种质，选用分布在13个基因的23个SNPs标记对这些大豆种质进行基因型鉴定和遗传多样性分析。结果表明，SNP标记的遗传多样性指数范围0~0.722，其中3个SNPs无多态性，2个SNPs为特异等位变异。供试的品种中北方生态区208个品种间的平均遗传相似系数为0.8295；黄淮海生态区245个品种间的平均遗传相似系数为0.7941；南方生态区146个品种间的平均遗传相似系数为0.7982。即北方生态区品种间遗传差异最大，南方生态区次之，黄淮海生态区品种间遗传差异最小。其中有3个SNP位点主要基因型与种质来源具有一定的规律性，即绒毛色相关SNP位点TT8，熟期相关SNP位点TT11和花叶病毒病相关SNP位点SER32在三个生态类型中的基因型分布存在显著差异，随着纬度的降低，TT8的主要基因型A变异频率由34.3%增加到85.5%，TT11的主要基因型A变异频率由84.0%减少到33.1%，SER32的主要基因型G变异频率由81.2%减少到45.1%。这些研究结果表明，大豆重要性状相关SNPs在大豆种质中变异广泛，一些SNPs与大豆种质来源呈现显著相关。通过对重要性状相关SNPs位点进行鉴定，可以从遗传水平上解析大豆重要性状遗传变异规律，为大豆种质的全面解析和利用提供理论基础、技术和材料支撑。
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