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摘　 要：花色是大豆最基本和重要的生物学指标之一，也是遗传育种中使用率较高的表型性状，其对保持大豆的遗传

多样性具有重要的生物学意义。 目前，在大豆中已发现 Ｗ１、Ｗ２、Ｗ３、Ｗ４、Ｗｍ和 Ｗｐ等多个调控花色的基因位点，但相关

调控机制的研究还不够完善。 本文对大豆花色基因研究现状进行了综述，并探讨了其应用前景，以期为大豆花色基

因分子机理的深入解析及品种遗传改良提供参考。
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　 　 植物花色起源于传粉者亿万年的长期选择，是
植物进化史上最具有适应意义的表型，不仅可以引
导昆虫取食、授粉，增加结实率，也可以维持花朵的

能量平衡，保护花器官免受伤害，具有重要的生物
学意义［１］。 植物开花主要是为了传播花粉并繁殖
后代，是植物生长发育过程的重要环节，决定高等

植物的繁殖和遗传能力，也可增加农作物产量并提
升品质［２］。 植物的花往往呈现出不同的颜色，这与
植物自身内部的天然色素有关。 不同植物合成有

机色素分子的能力各有差异，因此表现出不同的花
色。 色素作为植物的次级代谢产物，广泛分布在植

物花朵、叶片和果实等组织的细胞中。
植物色素包括脂溶性色素与水溶性色素两类。

脂溶性色素主要为类胡萝卜素和叶绿素。 白新
祥［３］发现菊花（Ｃｈｒｙｓａｎｔｈｅｍｕｍ ｍｏｒｉｆｏｌｉｕｍ）黄花品种
的花色素主要源自栅栏组织中的类胡萝卜素；Ｗａｎｇ
等［４］ 对桂花（Ｏｓｍａｎｔｈｕｓ ｆｒａｇｒａｎｓ）不同花色花瓣中
类胡萝卜素成分的分析发现，由于多种基因对类胡
萝卜素积累的影响，而产生了不同花色的桂花品
种。 Ｏｈｍｉｙａ［５］也通过综合分析发现，花瓣呈现绿色
的菊花品种，都源于其细胞中所含的大量叶绿素。

水溶性色素主要为花青素，在其合成途径中受数个

基因调控，其中 ＣＨＳ 和 Ｆ３Ｈ 都是参与合成花青素
的重要酶类［６］。 Ｆｕｋｕｓａｋｉ 等［７］ 利用 ＲＮＡ 干扰技术
沉默矮牵牛（Ｐｅｔｕｎｉａ ｈｙｂｒｉｄａ）ＣＨＳ 基因的 ｍＲＮＡ 编
码区，矮牵牛的花色由蓝色变为白色。 Ｗａｎｇ 等［８］

将矮牵牛 ｃｈｓＡ 基因导入烟草（Ｎｉｃｏｔｉａｎａ ｔａｂａｃｕｍ），
也可使其花色由紫变白。 Ｈａｎｕｍａｐｐａ 等［８］ 将通泉
草（Ｍａｚｕｓ ｊａｐｏｎｉｃｕｓ）中的 ＭｊＣＨＳ 基因导入到矮牵牛

中调控矮牵牛花色，花瓣由深紫色变为浅紫色。 李
霞等［９］分析发现，ＨｏＦ３Ｈ 基因的表达量决定了风信
子（Ｈｙａｃｉｎｔｈｕｓ ｏｒｉｅｎｔａｌｉｓ）花青素的积累量，导致风信

子花色形成差异。 ＤＦＲ 同样是花青素生物合成途
径中的重要酶，决定花色素的形成［６］。 陈旦旦等［１０］

在不同品种的绣球花（Ｈｙｄｒａｎｇｅａ ｍａｃｒｏｐｈｙｌｌａ）中发
现，ＨｍＤＦＲ 基因的表达量对不同品种绣球花的花色

形成具有重要调控作用。 另外，大多数花青素的合

成通过 ３ 类转录因子 ＭＹＢ⁃ｂＨＬＨ⁃ＷＤ４０（ＭＢＷ 复合
物）调节，而 ＭＢＷ 复合物中的靶基因又多由 ＭＹＢ
蛋白确定［１１］。 Ｙｉｎ 等［１２］ 对百合 （ Ｌｉｌｉｕｍ ｂｒｏｗｎｉｉ）
ＭＹＢ 转录因子进行鉴定时发现，当沉默 ＬｖＭＹＢ５ 基
因，其花色由红色变为白色，明确了该基因可促进
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花青素的合成并调控百合花色。 洪燕红等［１３］ 发现，
ＦａＭＹＢ６ 和 ＦａＭＹＢ９０ 的表达量与花色苷含量呈正

相关，而花色苷积累引起草莓（Ｆｒａｇａｒｉａ × ａｎａｎａｓｓａ）
花瓣颜色变红。

大豆（Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ）是豆科属的一年生草本植

物，是我国重要的粮油饲兼用作物［１４］。 大豆为自花

授粉植物，花色主要分为紫色和白色，其突变花色

又可分为蓝色、蓝紫色、淡紫色、粉色和洋红色

等［１５］。 育种家通常利用紫花和白花的显 ／隐性关

系，选择紫花材料作父本，白花材料为母本进行杂

交，根据 Ｆ１ 代植株是否为紫花，判断杂交是否成功。
大豆虽为自交作物， 但也存在一定的异交率。
Ｊｅｆｆｅｒｙ 等［１６］ 将紫花和白花大豆亲本间隔 ０． ９ ｍ 种

植，统计发现有 ５６ 株后代无天然异交现象，其余

１１１ 株均出现了不同程度的天然异交现象，其天然

异花授粉率约为 ０． ６５％ ～ ６． ３２％ 。 Ｒｏｂａｃｋｅｒ 等［１７］

研究表明，植物花色是决定蜜蜂传粉行为的决定因

素之一。 赵丽梅等［１８］ 发现大豆花色的深浅可影响

大豆花对蜜蜂的吸引力，鲜艳的花色可以吸引更多

的昆虫传粉。 Ｌｉｎ 等［１９］ 发现，大豆花期采集的蜂蜜

普遍含大豆花粉。 此外，Ｌｕｃａｓ 等［２０］发现，利用蜜蜂

为大豆授粉，可以将大豆产量提高 ２０％以上。 大豆

花色除了影响昆虫传粉外，还影响鸟类对大豆的危

害程度。 降学峰等［２１］ 研究发现，白花大豆品种的

鸟类危害率为 ６０． ３％ ，危害程度为 ０ ～ ４３． ３％ ；紫花

大豆品种的鸟类危害率为 ４２． ４％ ，危害程度为 ０ ～

１４． ８％ ，紫花品种受鸟类的危害程度显著轻于白花

品种。 随着大豆不育系的创制成功及虫媒传粉在

杂交大豆繁 ／制种上的成功应用，关于大豆花色对

昆虫传粉效率影响的关注度不断提高。 鉴于大豆

花色性状在保持遗传多样性水平，引导昆虫传粉，
增加结实率，增加产量，保护花器官免受伤害等方

面发挥的重要作用，可通过探究大豆花色形成基础

及其调控机制，利用分子设计育种等手段创制高

异交率材料，提升对传粉昆虫的吸引力，加快大豆

杂种优势利用步伐。 本文针对大豆花色基因研究

现状及其分子调控机制进行综述，探讨大豆花色

基因的应用前景，为今后深入解析大豆花色相关

基因的分子机理，进一步促进其在实际生产中的

应用提供参考。

１　 大豆花色基因的遗传调控位点

近年来，随着分子生物学技术的不断发展，已
有多个大豆花色基因被定位或克隆，如 Ｗ１、Ｗ２、Ｗ３、
Ｗ４、Ｗｍ和 Ｗｐ等。 它们大多在花青素生物合成途径

中起重要作用，直接或间接调控大豆花色。 其中 Ｗ１

位点有 ６ 个等位突变，Ｗ２有 ３ 个等位突变，Ｗ３有１ 个

等位突变，Ｗ４ 有 ７ 个等位突变，Ｗｍ有 ２ 个等位突

变，Ｗｐ有 ２ 个等位突变（表 １）。 这些突变多为自发

突变，只有 ｗ１ ⁃ｌｐ２、ＧｍＰＨ４、ＧｍＰＨ５ 和 ｗ４ ⁃ｌｐ 是诱发

突变，由甲基磺酸乙酯（ｅｔｈｙｌｍｅｔｈｙｌｓｕｌｆｏｎｅ， ＥＭＳ）诱
变处理而来。

表 １　 调控大豆花色基因

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｇｅｎｅｓ ｏｆ ｆｌｏｗｅｒ ｃｏｌｏｒ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ

基因位点

Ｇｅｎｅ ｌｏｃｕｓ
调控合成酶类

Ｅｎｚｙｍｅｓ ｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅｄ ｂｙ ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇ
突变株系基因型

Ｍｕｔａｎｔ ｓｔｒａｉｎ ｇｅｎｏｔｙｐｅ
突变类型

Ｍｕｔａｔｉｏｎ ｔｙｐｅ
花色

Ｆｌｏｗｅｒ ｃｏｌｏｒ
所在染色体

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
Ｗ１ 类黄酮 ３′５′⁃羟化酶 ｗ１ 自发突变 白色 １３

ｗ１ ⁃ｌｐ 自发突变 浅紫色

ｗ１ ⁃ｌｐ２ ＥＭＳ 诱变 浅紫色

ｗ１ ⁃ｍ 自发突变 紫白色

ｗ１ ⁃ｓ３ 自发突变 粉白色

ＧｍＷ１ 自发突变 紫花

Ｗ２ ＭＹＢ 转录因子 ｗ２ 自发突变 紫蓝色 １４
ＧｍＰＨ４、ＧｍＰＨ５ ＥＭＳ 诱变 紫蓝色

ＧｍＭＹＢ⁃Ｇ２０⁃１ 自发突变 紫蓝色

Ｗ３ 二氢黄酮醇 ４⁃还原酶⁃１ ｗ３ 自发突变 近白色 １４
Ｗ４ 二氢黄酮醇 ４⁃还原酶⁃２ ｗ４ 自发突变 近白色 １２

ｗ４ ⁃ｍ 自发突变 杂色嵌合体

ｗ４ ⁃ｄｐ 自发突变 淡紫色

ｗ４ ⁃ｐ 自发突变 淡紫色

ｗ４ ⁃ｌｐ ＥＭＳ 诱变 浅紫色

ｗ４ ⁃ｎｗ 自发突变 近白色

ｗ４ ⁃ｓ１ 自发突变 粉白色

Ｗｍ 黄酮醇合酶 ｗｍ 自发突变 洋红色 １３
ｇｍｆｌｓ１ 自发突变 洋红色

Ｗｐ 类黄酮 ３′⁃羟化酶 ｗｐ 自发突变 粉色 ２
ｗｐ ⁃ｍ 自发突变 粉色或紫色
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２　 大豆花色基因研究

２． １　 Ｗ１ 基因的克隆与鉴定

Ｗ１ 基因最早由 Ｐａｌｍｅｒ 等发现［１５］。 邱红梅等［２２］

和 Ｃｈｅｎ 等［２３］ 利用简单序列重复（ Ｓｉｎｇｌｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ
Ｒｅｐｅａｔｓ， ＳＳＲ）分子标记在开白花的 Ｆ２ 代分离群体

中定位了 Ｗ１ 基因，其调控大豆开紫花，而隐性等位

基因 ｗ１ 调控大豆开白花。 Ｚａｂａｌａ 等［２４］ 通过分析大

豆材料 Ｗｉｌｌｉａｍｓ ８２ 及其近等位基因系，发现大豆开

白花是由于编码合成 Ｆ３′５′Ｈ 的基因产生 ６５ ｂｐ 碱

基的插入所引起的。 显性等位基因 Ｗ１ 分别在 ３′端
和 ５′端发生羟基化并编码合成 Ｆ ３′５′Ｈ。 Ｂｕｚｚｅｌｌ
等［２５］和 Ｙａｎｇ 等［２６］研究发现，编码 Ｆ３′５′Ｈ 的 Ｗ１ 的

遗传位点位于 １３ 号染色体上的 ＳＳＲ 标记 Ｓａｔｔ３４８ 和

Ｓａｔｔ１６０ 之间，且紫花花瓣中花青素含量相较于白花

显著增加。 因此，大豆花色变异在一定程度上阐明

了花青素的生物合成和代谢。 Ｔａｋａｈａｓｈｉ 等［２７］ 则在

野生大豆中发现了隐性等位基因 ｗ１ 调控大豆开浅

紫色花并调控编码 Ｆ３′５′Ｈ。 Ｙａｎ 等［２８］ 利用酶切扩

增 多 态 性 序 列 （ Ｄｅｒｉｖｅｄ Ｃｌｅａｖｅｄ Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ， ｄＣＡＰＳ）标记和 ＩｎＤｅｌ 标记

在野生大豆编码 Ｆ３′５′Ｈ 的 Ｗ１ 基因中定位了一个

新的隐性等位基因 ｗ１ ⁃ｌｐ２，该基因调控大豆开淡紫

色花。 Ｓｕｎｄａｒａｍｏｏｒｔｈｙ 等［２９］在开粉白色花的大豆中

发现 Ｗ１ 基因上发生了基因突变，通过多重序列分

析，最终将突变的 ＳＮＰ 位点定位到 Ｆ３′５′Ｈ 基因的

第三个外显子上并确定了突变基因，该突变基因被

命名为 ｗ１ ⁃ｓ３。 近期，Ｃｈｅｎ 等［３０］ 研究发现，Ｗ１ 可作

为报告基因，通过过表达 Ｗ１ 基因使白花转变成可

稳定遗传的紫花，幼茎色也由绿色变成紫色，因此

可通过花色和幼茎色快速辨别转基因植株。
２． ２　 Ｗ２基因的克隆与鉴定

Ｗ２基因主要调控植物转录因子 Ｒ２Ｒ３⁃ＭＹＢ 的

合成［３１⁃３５］，Ｒ２Ｒ３⁃ＭＹＢ 转录因子则调控花青素的合

成基因的转录。 有研究表明它位于 １４ 号染色体上

的 ＳＳＲ 标记 Ｓａｔｔ００９ 和 Ｓａｔｔ０７０ 之间［３６］。 Ｔａｋａｈａｓｈｉ
等［３７］和 Ｓｕｎｄａｒａｍｏｏｒｔｈｙ 等［３８］ 使用 ＳＳＲ 和酶切扩增

多 态 性 序 列 （ Ｃｌｅａｖｅｄ Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ， ＣＡＰＳ）分子标记对 ＥＭＳ 诱变产生的紫

蓝色花大豆突变系的液泡色素分析发现，紫蓝色花

的产生是以 Ｗ１ 基因为背景，由 Ｗ２基因调控的。 Ｗ２

调控基因的突变并没有改变大豆中的类黄酮含量，
而是提高了花瓣内液泡的 ｐＨ 值［３９］。 Ｔａｋａｈａｓｈｉ 和
Ｓｕｎｄａｒａｍｏｏｒｔｈｙ 等［４０⁃４１］还在开紫蓝色花的大豆及其

突变系中鉴定出了一个编码 Ｒ２Ｒ３⁃ＭＹＢ 转录因子

的候选基因 ＧｍＭＹＢ⁃Ｇ２０⁃１，发现该基因沉默会导致

花色突变，并在 Ｒ２Ｒ３⁃ＭＹＢ 结构域中发生碱基替换

产生终止密码子，是 Ｗ２的等位基因。
２． ３　 Ｗ３和 Ｗ４ 基因的克隆与鉴定

Ｗ３和 Ｗ４ 基因分别编码二氢黄酮醇⁃４⁃还原酶⁃１
（ｄｉｈｙｄｒｏｆｌａｖｏｎｏｌ ４⁃ｒｅｄｕｃｔａｓｅ⁃１， ＤＦＲ１）和二氢黄酮醇⁃
４⁃还原 酶⁃２ （ ｄｉｈｙｄｒｏｆｌａｖｏｎｏｌ ４⁃ｒｅｄｕｃｔａｓｅ⁃２， ＤＦＲ２）。
已知编码 ＤＦＲ１ 的 Ｗ３ 基因位于 １４ 号染色体上的

Ｓａｔ＿２８７ 和 Ｓａｔ＿４６７ 之间［４２］。 有研究表明 Ｗ３ｗ４基因

型大豆开淡紫色花，而 ｗ３ｗ４ 基因型大豆则开白花，
设计分子标记并进行 ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 分析发现，ｗ３ 在 ｗ４

基因背景下影响 ＤＦＲ１ 的表达量［４３］，但目前关于

Ｗ３基因的研究还较少。 而编码 ＤＦＲ２ 的 Ｗ４ 基因则

位于 １２ 号染色体上的 Ｓａｔｔ３８６ 和 Ｓｃｔ＿１３７ 之间［３５］。
在 ＤＦＲ２ 的第二个内含子突变产生 １ 个隐性等位基

因，命名为 ｗ４ ⁃ｍ。 已知紫花大豆的下胚轴为紫色，
白花大豆的下胚轴为绿色［４４］。 Ｋｉｍ 等［４５］发现在 Ｗ１

背景下 Ｗ４ 基因突变成 ｗ４，ＤＦＲ２ 的表达水平下降，
ｗ４ 调控的大豆花青素含量降低，导致大豆开白花，
下胚轴由紫色突变为绿色。 由隐性等位基因 ｗ１ 和

ｗ４ 共同调控的大豆近等位基因系中黄酮醇和二氢

黄酮醇的含量与由隐性等位基因 ｗ４ 调控的大豆基

本相同，证明 Ｗ１ 和 Ｗ４ 共同影响花青素的生物合

成。 Ｘｕ 等［４６］和 Ｙａｎ 等［４７］ 发现隐性等位基因 ｗ４ 调

控的大豆中也产生了中间稳定的逆转体，导致大豆

开不同颜色的花，花色从紫花到近白色花不等，如
ｗ４ ⁃ｌｐ 突变系开浅紫色花，ｗ４ ⁃ｐ 突变系开灰白色花，
ｗ４ ⁃ｄｐ 突变系开花有紫喉，ｗ４ ⁃ｍ 突变系开杂色花。
Ｐａｒｋ 等［４８］也对野生大豆的花色突变系通过 ＣＡＰＳ
分析发现该突变系开粉白色花，该突变基因定位在

Ｗ４ 位点上，命名为 ｗ４ ⁃ｓ１。
２． ４　 Ｗｍ基因的克隆与鉴定

已知大豆开洋红色花是 Ｗｍ基因调控的，是以

Ｗ１ 基因为背景发生的单碱基突变，位于 １３ 号染色

体上［１５］，且该突变使一个截断多肽缺乏双加氧酶结

构域［４９］。 Ｂｕｚｚｅｌｌ 等［５０］ 认为 Ｗ４ 和 Ｗｍ 不是等位基

因，且在各自的等位基因对中无上位性，并认为 ｗｍ

与 Ｗ１ 基因有关。 由于 Ｗｍ基因的调控，花和叶中的

黄酮醇含量降低，影响大豆植株的光合速率和产

量。 隐性等位基因 ｗｍ调控黄酮醇的表达，抑制花青

素和黄酮醇之间的色素积累，导致大豆开洋红色

花。 已知 Ｗ１ 基因调控大豆开紫花并合成花青素；
而 Ｗｍ基因调控大豆开洋红色花则可能是黄酮醇类

色素含量降低，由此可知 Ｗｍ基因编码类黄酮合酶。
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同时观察到开洋红色花的大豆在接近成熟时，叶片

呈紫红色。 Ｔａｋａｈａｓｈｉ 等［４９］ 先提取紫花大豆和洋红

色花大豆的 ｃＤＮＡ，运用 ＳＳＲ 和 ＣＡＰＳ 标记结合

ｑＲＴ⁃ＰＣＲ 分析，发现大豆中 ｇｍｆｌｓ１ 基因发生了单碱

基突变导致开洋红色花，此外还发现其叶片和花瓣

中的转录组丰度低于开紫花的大豆。
２． ５　 Ｗｐ基因的克隆与鉴定

大豆粉红色花由 Ｗｐ基因上的 １ 个隐性等位基

因控制［１５］。 Ｓｔｅｐｈｅｎｓ 和 Ｎｉｃｋｅｌｌ［５１］的研究表明 Ｗｐ基

因编码 Ｆ３′Ｈ，位于 ２ 号染色体上的 ＳＬ００７ 和 Ｓａｔｔ２１６
之间，其隐性等位基因 ｗｐ编码 Ｆ３Ｈ１，该基因降低了

花青素、黄酮醇苷和二氢黄酮醇含量，使大豆开粉

红色花。 Ｉｗａｓｈｉｎａ 等［５２］ 使用开紫花的亲本及其开

白花的近等位基因系，利用高效液相色谱 （ Ｈｉｇｈ
Ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ Ｌｉｑｕｉｄ Ｃｈｒｏｍａｔｏｇｒａｐｈｙ， ＨＰＬＣ） 分析花

瓣中花青素的种类与含量，发现与紫色花瓣相比，
粉红色花瓣中的花青素含量降低至 ７２％ 。 Ｈｅｇｓｔａｄ
等［５３］则通过对能稳定表达花色的大豆杂交发现 ｗｐ⁃
ｍ 基因若表达则导致大豆花呈粉色或紫色。 该突变

体开粉色花，ｗ４ ⁃ｍ 突变体开紫色花，这是二者最明

显的区别。 Ｚａｂａｌａ 和 Ｖｏｄｋｉｎ［５４］ 向 ｗｐ基因中插入 １
个缺少亚末端重复序列的转座子，并携带从亲本基

因组中获得的 ４ 个基因片段，转座子通过捕获非连

续基因组序列的重排和融合来创造新的基因。 而

转座子插入携带的基因片段若异常表达则表明可

能以某种方式介导了合成产物的改变。 同时，转录

异常可能会产生 ＲＮＡ 干扰现象，导致基因组其他部

位相应的同源转录本降解。 由此可知，ｗｐ基因发生

突变，可能会有新产物生成。
２． ６　 影响大豆花色的其它基因

大豆在自然条件下大多开白花或紫花，花色较

为单一，自然条件下的黄花大豆鲜有报道。 Ｇａｏ
等［５５］通过使用 γ⁃射线照射大豆材料 Ｗｉｌｌｉａｍｓ ８２ 获

得了 ４ 株黄花突变体，分别命名为 ｇｍｉｃｃ１、ｇｍｉｃｃ２、
ｇｍｉｃｃ３ 和 ｇｍｉｃｃ４，并通过图位克隆技术获得了候选

基因 ＧｍＣＣＤ４。 该基因编码类胡萝卜素裂解双加氧

酶，使得 β⁃类胡萝卜素裂解为 β⁃紫罗兰酮，该研究

解析了大豆中 ＧｍＣＣＤ４ 基因调控类胡萝卜素导致

大豆呈现黄花的分子机制。 Ｇａｏ 等［５６］ 发现栽培大

豆 Ｐ３ 和 Ｗｍ８２ 的 Ｆ１ 代杂交群体的花色与栽培大豆

Ｐ３ 的紫花相比，花色更重，呈蓝紫色。 深入研究后

发现该性状由 Ｗ２位点上的 ＭＹＢ 转录因子调控，该
基因被命名为 ＧｍＭＹＢＡ２。 该基因的过表达不仅改

变了大豆花色，其茎色和种皮色也开始呈现出紫

色。 这表明该基因位于 ２ 号染色体的 ４５． ３２ Ｍｂ 处，
与 Ｗｐ基因位于同一连锁群。 Ｔａｋａｈａｓｈｉ 等［５７］ 将由

ＥＭＳ 诱变产生的深紫色花的母本和紫色花的父本

杂交得到 Ｆ１ 代，自交得到 Ｆ２代，再将 Ｆ２代中紫花和

深紫色花的单株大豆杂交得到 Ｆ３ 代杂交群体。 进

行 ＳＳＲ 分子标记筛选，结合连锁作图定位基因，并
对花瓣液泡组分进行 ＨＰＬＣ 分析，发现了位于 １８ 号

染色体的 ＳＳＲ 标记 Ｓａｔｔ６１２ 和 Ｓｃｔ＿１９９ 之间的 Ｗｄ

基因。

３　 展望

大豆所呈现的不同花色对于大豆遗传育种具

有重要作用。 随着不同花色基因的鉴定及显隐性

关系的明确，育种家在今后进行有性杂交时，可在

当代利用花色基因分子标记检测杂交种子中所含

基因型，进而快速判断是否为伪杂种，避免传统育

种需通过开花期观察花色所耗费的人力和时间；同
时还可检测一些花色近似，杂种 Ｆ１ 花色无法通过肉

眼有效分辨的材料。 另外，大豆花色基因还可作为

转基因选择标记应用于大豆遗传转化中。 Ｃｈｅｎ
等［３０］发现，在白花绿茎野生型大豆材料 Ｗｍ８２ 背景

下，所有 Ｗ１ 过表达植株的花和茎均为紫色；ｗ１ 突变

体在紫花紫茎大豆材料 ＺＨ４２ 的背景下，花色变为

白色，茎色变为绿色。 因此，ＧｍＷ１ 基因可作为大豆

转化的可见颜色报告基因，通过观察其幼苗的茎色

可快速识别出转基因植株，无需等待开花，相对缩

短试验周期。 由于花色的差异会影响蜜蜂等虫媒

为大豆传粉的效率［１７］，随着大豆杂种优势利用研究

和应用的不断深入［５８］，若能通过分子标记辅助选育

或分子设计育种等手段，创制特定花色的高异交率

材料，提升不育系对传粉昆虫的吸引力，提高其结

实率，将有效降低杂交大豆制种成本，加速杂交大

豆产业化进程。
前期研究虽已鉴定了多个影响大豆花色的基

因，但这些基因如何调控大豆花色、其具体的生物

合成途径尚未完全明确。 此外，这些基因也无法解

释一些特殊花色，说明在大豆中可能还存在其他花

色调控基因。 目前，对大豆花色和分子机制的研究

仍较少，研究思路仍需参考其他植物的相关研究。
随着现代分子生物学技术的不断发展，利用基因组

学、转录组学、蛋白质组学和代谢组学等多组学联

合分析，将为大豆花色基因调控网络的绘制及分子

机制的深入解析提供理论指导，也将为今后利用花

色性状进行大豆品种的遗传改良提供理论支撑。
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