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《普通菜豆地方资源指纹图谱构建方法》团体标准编制
说明

一、工作简况

（一）任务来源

我国普通菜豆地方资源丰富、遗传多样性高，是育种与产业发展

的核心种质基础。长期以来，因缺乏统一规范的指纹图谱构建技术标

准，各机构在标记选择、实验流程、数据判定等环节差异显著，导致

资源鉴定结果难以互认、亲缘关系分析偏差大、品种权保护与种子监

管缺乏精准技术支撑；同时，传统形态鉴定易受环境影响、周期长、

准确性低，分子标记应用混乱、数据碎片化，难以满足资源精准鉴定、

遗传多样性评估及种质创新的迫切需求，亟需标准化方法规范技术体

系。

《普通菜豆地方资源指纹图谱构建方法》旨在统一普通菜豆地方

资源指纹图谱构建的技术流程、核心标记、操作规范与结果判定准则，

解决技术应用碎片化、结果不可比问题；为资源精准鉴定、遗传多样

性分析、品种真实性与纯度检测、品种权保护提供统一技术依据，提

升种质资源管理效率与利用水平；推动地方资源保护、精准育种及产

业高质量发展，保障菜豆种业安全与市场监管的科学性、权威性。

（二）编制过程

为使本标准在普通菜豆地方资源指纹图谱构建应用工作中起到规

范信息化管理作用，标准起草工作组力求科学性、可操作性，以科学

、谨慎的态度，在对我国现有普通菜豆地方资源指纹图谱构建相关应

用体系文件、模式基础上，经过综合分析、充分验证资料、反复讨论

研究和修改，最终确定了本标准的主要内容。

标准起草工作组在标准起草期间主要开展工作情况如下：

1、项目立项及理论研究阶段
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标准起草组成立伊始就对国内外普通菜豆地方资源指纹图谱构建

应用技术相关情况进行了深入的调查研究，同时广泛搜集相关标准和

国外技术资料，进行了大量的研究分析、资料查证工作，确定了普通

菜豆地方资源指纹图谱构建应用技术现存问题，结合现有实际应用经

验，为标准起草奠定了基础。标准起草组进一步研究了普通菜豆地方

资源指纹图谱构建应用技术需要具备的技术条件，明确了技术要求和

指标，为标准的具体起草指明了方向。

2、标准起草阶段

在理论研究基础上，起草组在标准编制过程中充分借鉴已有的理

论研究和实践成果，基于我国市场行情，经过数次修订，形成了《普

通菜豆地方资源指纹图谱构建方法》标准草案。

3、标准征求意见阶段

形成标准草案之后，起草组召开了多次专家研讨会，从标准框架

、标准起草等角度广泛征求多方意见，从理论完善和实践应用多方面

提升标准的适用性和实用性。经过理论研究和方法验证，起草组形成

了《普通菜豆地方资源指纹图谱构建方法》（征求意见稿）。

（三）主要起草单位及起草人所做的工作

1、主要起草单位

中国长城绿化促进会、云南省农业科学院粮食作物研究所等多家

单位的专家成立了规范起草小组，开展标准的编制工作。

经工作组的不懈努力，在 2026 年 03 月，完成了标准征求意见

稿的编写工作。

2、起草人所做工作

广泛收集相关资料。在广泛调研、查阅和研究国际标准、国家标

准、行业标准的基础之上，形成本标准草案稿。

二、标准编制原则和主要内容
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（一）标准编制原则

本标准依据相关行业标准，标准编制遵循“前瞻性、实用性、统一

性、规范性”的原则，注重标准的可操作性，本标准严格按照《标准化

工作指南》和 GB/T 1.1《标准化工作导则第一部分：标准的结构和编写

》的要求进行编制。标准文本的编排采用中国标准编写模板 TCS 2009

版进行排版，确保标准文本的规范性。

（二）标准主要技术内容

本标准征求意见稿包括 14个部分，主要内容如下：

1 范围

本文件规定了普通菜豆地方资源指纹图谱构建的原理、仪器设备、

试剂耗材、样品处理、DNA提取、核心SNP标记筛选、基因分型、数据

编码、图谱构建、质量控制及试验报告要求。

本文件适用于我国普通菜豆地方品种、农家种、种质资源的DNA指

纹图谱构建、品种真实性鉴定、种质区分及遗传多样性分析。

2 规范性引用文件

本文件没有规范性引用文件。

3 术语和定义

下列术语和定义适用于本文件。

3.1

普通菜豆地方资源

在特定地域长期自然选择和人工培育形成，具有独特遗传特征和地

方适应性的普通菜豆种质材料，包括农家品种、古老地方品种、野生近

缘种及其遗传变异类型。

3.2

指纹图谱

基于 DNA 分子标记技术，反映普通菜豆地方资源基因组特异性的特

征图谱，可作为资源身份识别的独特“遗传身份证”。

3.3

SNP 标记
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单核苷酸多态性，指基因组水平上由单个核苷酸变异引起的 DNA 序

列多态性，是基因组上多态性最高的遗传变异之一，具有数量多、分布

广、稳定性高、易于高通量检测的特点。

3.4

InDel 标记

插入/缺失多态性，指基因组中小片段核苷酸的插入或缺失导致的

遗传变异，同样是基因组多态性的重要组成部分。

3.5

多态性信息量（PIC）

衡量分子标记位点多态性程度的指标，反映标记对遗传变异的鉴别

能力，取值范围为 0~1，值越高鉴别能力越强。

3.6

连锁不平衡（LD）

不同基因位点上的等位基因非随机组合的现象，是分子标记筛选和

群体遗传分析的重要参考指标。

3.7

观测杂合度（Ho）

随机抽取的一个样本的两个等位基因不相同的概率，反映群体中实

际的遗传变异程度。

3.8

期望杂合度（He）

根据群体等位基因频率计算的理论杂合度，用于评估群体的遗传潜

力。

3.9

核苷酸多态性（π）

两个序列间每个位点上核苷酸差异的平均值，反映群体在核苷酸水

平上的多态性高低。

3.10

近交系数（FIS）

群体由于近交或群体结构等原因导致的观测杂合度相对期望杂合度

的偏离程度，取值范围为[-1,1]。

4 原理

普通菜豆地方资源基因组存在丰富稳定的 SNP 变异，通过筛选核心

SNP 标记并进行标准化基因分型，对基因型进行统一编码，构建唯一对

应每份资源的 DNA 指纹图谱，实现种质精准区分与真实性鉴定。

5 仪器与设备

5.1 基础实验仪器
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基础实验仪器应满足以下要求：

a) 高速冷冻离心机：转速≥ 12 000 r/min；

b) 电子天平：精度 0.001 g；

c) 微量可调移液器：1 μL ～ 1 000 μL；

d) 紫外分光光度计；

e) PCR 扩增仪：96 孔/384 孔；

f) 恒温金属浴；

g) 超低温冰箱：- 80 ℃；

h) 普通冰箱：- 20 ℃ ～ 4 ℃；

i) 琼脂糖凝胶电泳系统。

5.2 基因分型仪器

基因分型仪器应满足以下要求：

a) 荧光定量 PCR 仪；

b) KASP SNP 基因分型平台。

5.3 分析设备

分析设备应满足以下要求：

a) 计算机；

b) 基因分型与指纹分析软件。

6 试剂与耗材

6.1 试剂

试剂应满足以下要求：

a) DNA 提取试剂：CTAB、Tris-HCl、EDTA、NaCl、SDS、氯仿、异

戊醇、异丙醇、无水乙醇；

b) PCR 试剂：dNTP、Taq 酶、PCR 缓冲液、MgCl₂ ；

c) 分型试剂：KASP Master Mix、荧光标记引物；

d) 电泳试剂：琼脂糖、核酸染料、TAE 缓冲液；

e) 所有试剂均为分析纯或分子生物学级。

6.2 耗材

耗材应满足以下要求：

a) 无菌无酶离心管、PCR 管、96 孔 PCR 板、384 孔板；

b) 无菌无酶吸头；

c) 电泳梳、凝胶托盘、封板膜。

7 样品采集与制备

7.1 采样要求

采样应满足以下要求：
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a) 每份资源选取 3 株～ 5 株生长健壮、无病虫害、无机械损伤的

植株；

b) 采样部位为植株上部幼嫩叶片，无病虫、无损伤；

c) 避免高温、强光、阴雨天气采样。

7.2 试验设置

试验设置应满足以下要求：

a) 每份样品设置 2 次生物学重复；

b) 试验中必须加入参照种质作为对照。

7.3 样品保存

采集后立即放入液氮速冻，转入- 80 ℃长期保存或采用硅胶快速

干燥，常温避光密封保存，保存期不超过 6个月。

8 DNA 提取与质量检测

8.1 提取方法

DNA 提取应采用 CTAB 法或高通量植物 DNA 提取试剂盒提取。

8.2 DNA 质量要求

DNA 质量应符合下列要求：

a) 浓度：50 ng/μL ～ 100 ng/μL；

b) OD₂ ₆ ₀ /OD₂ ₈ ₀ ：1.7 ～ 2.1；

c) OD₂ ₆ ₀ /OD₂ ₃ ₀ ：≥ 1.8；

d) 琼脂糖凝胶电泳检测：条带清晰、无明显降解、无蛋白质与多糖

污染。

8.3 DNA 保存

合格 DNA 样品于- 20 ℃短期保存（不超过 6 个月），- 80 ℃长期

保存。

9 核心 SNP 标记筛选

9.1 标记来源

基于普通菜豆全基因组重测序数据，覆盖全部 11 条染色体，分布

均匀。

9.2 筛选条件

核心 SNP 标记筛选应符合下列条件：

a) 二等位变异；

b) 位点平均覆盖深度≥ 4×；

c) 位点缺失率≤ 5％；

d) 次要等位基因频率（MAF）≥ 0.1；
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e) 多态信息含量（PIC）≥ 0.3；

f) 观测杂合度（Ho）≤ 0.1；

g) 无强连锁不平衡（LD）。

9.3 标记数量

最终筛选核心 SNP 标记不少于 30 个，确保可完全区分所有供试普

通菜豆地方资源。

10 SNP 基因分型

10.1 分型方法

优先采用 KASP 基因分型技术。

10.2 PCR 扩增体系

PCR 扩增反应体系为 10 μL，应包含：

a) KASP Master Mix：5 μL；

b) 引物混合液：0.14 μL；

c) 模板 DNA：2 μL；

d) 无菌去离子水：补足至 10 μL。

10.3 PCR 扩增程序

PCR 扩增程序应符合下列要求：

a) 预变性：94 ℃，15 min；

b) 降落 PCR：94 ℃，20 s；61 ℃ ～ 55 ℃，60 s，每循环降低

0.6 ℃，共 10 个循环；

c) 常规扩增：94 ℃，20 s；55 ℃，60 s，共 30 个循环；

d) 荧光采集：37 ℃，1 min。

10.4 分型结果判读

分型结果判读应符合下列要求：

a) 采用配套软件读取荧光信号，确定基因型；

b) 以参照种质为基准校正分型结果；

c) 剔除无信号、杂峰严重、重复不一致的位点。

11 指纹数据编码

11.1 编码规则

指纹数据编码应符合下列规则：

a) 纯合参考型：编码为 0；

b) 杂合型：编码为 1；

c) 纯合变异型：编码为 2。

11.2 指纹生成
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按固定位点顺序，将所有核心 SNP 编码串联，形成唯一字符串，即

为该资源的 DNA 指纹编码。

11.3 可视化编码

将 DNA 指纹编码生成 QR 二维码与 Code93 条形码，用于种质快速

识别与管理。

12 指纹图谱构建

12.1 图谱类型

指纹图谱类型应包含以下三类：

a) 数字编码图谱：SNP 位点基因型编码表；

b) 荧光分型图谱：SNP 分型峰图；

c) 聚类区分图谱：基于指纹编码的种质聚类树。

12.2 构建流程

指纹图谱构建流程应符合下列要求：

a) 基因型数据质控与过滤；

b) 核心 SNP 位点基因型读取；

c) 标准化编码；

d) 聚类分析；

e) 生成标准指纹图谱。

13 质量控制

13.1 实验质量控制

实验质量控制应符合下列要求：

a) DNA 样品合格率≥ 95％；

b) SNP 分型成功率≥ 95％；

c) 生物学重复一致性≥ 99％；

d) 参照种质分型结果稳定一致。

13.2 数据质量控制

数据质量控制应符合下列要求：

a) 位点缺失率≤ 5％；

b) 分型错误率≤ 1％；

c) 数据可追溯、可重复、可比对。

13.3 结果验证

随机抽取不少于 5％的样品进行盲测验证，种质区分准确率应为

100％。

14 试验报告
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试验报告应包含以下内容：

—— 样品信息：名称、编号、来源、采样时间、采样人；

—— 试验条件：仪器、试剂、核心 SNP 标记信息；

—— DNA 质量检测结果；

—— SNP 分型数据与分型峰图；

—— DNA 指纹编码、二维码、条形码；

—— 指纹图谱与聚类分析图；

—— 质量控制结果；

—— 结论与评价；

—— 试验单位、操作人员、审核人员、日期。

三、主要试验和情况分析

结合国内外的普通菜豆地方资源指纹图谱构建应用技术进行要求

规定和试验验证。

四、标准中涉及专利的情况

无

五、预期达到的效益（经济、效益、生态等），对产业发展的作用

的情况

《普通菜豆地方资源指纹图谱构建方法》团体标准的实施，将通

过统一普通菜豆地方资源指纹图谱构建技术，精准支撑种质资源鉴定、

品种权保护与市场监管，有效减少假劣种子与品种侵权，降低育种盲

目性、缩短育种周期、提升优良品种选育效率，直接带动菜豆种业与

种植产业提质增效，产生显著经济效益；同时助力地方资源精准保护

与遗传多样性维持，推动抗病、耐逆、优质专用品种选育，减少化肥

农药施用、促进绿色生产，兼具生态效益与社会效益，并为菜豆产业

全链条标准化、规范化发展提供核心技术支撑，助力产业高质量升级

与乡村振兴。

六、与有关的现行法律、法规和强制性国家标准的关系

与现行法律、法规和强制性标准没有冲突。

七、重大意见分歧的处理依据和结果
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标准制定过程中，未出现重大意见分歧。

八、标准性质的建议说明

本标准为团体标准，供社会各界自愿使用。

九、贯彻标准的要求和措施建议

无。

十、废止现行相关标准的建议

本标准为首次发布。

十一、其他应予说明的事项

无。
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