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摘要  小豆(Vigna angularis (Willd) Ohwi & Ohashi)起源于中国, 是我国主要食用豆类作物。该文综述了小豆种质资源的收

集与利用、品种选育概况及经典遗传学、现代分子遗传学等方面的研究进展, 可为豇豆属作物的研究提供参考。 
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小豆(Vigna angularis (Willd) Ohwi & Ohashi)隶
属豆科(Leguminosae)蝶形花亚科(Papilionaceae)、
菜豆族(Phaseoleae)、豇豆属(Vigna), 染色体组为

2n=22。小豆籽粒含有人体所必需的铁、钙、磷等微

量元素和18种氨基酸, 蛋白质含量比禾谷类作物高

2–3倍(Duke, 1981)。另外, 小豆在药用功效上有通便

利尿、净化血液、解除疲劳、降低胆固醇等多种功效

(龙静宜等, 1989)。 
小豆起源于中国(郑卓杰等, 1997), 主要分布在

东亚地区, 其中在中国的种植面积最大, 其次是日本

和韩国, 故被称为“亚洲作物”。小豆是日本第二大

豆类作物, 占豆类种植面积的23%, 主要集中在北海

道地区和秋田、青森、岩手等地, 年种植面积在6.0× 
104–8.0×104  hm2之间, 总产量约为1.0×105 t。韩国

小豆种植面积为2.0×104–3.0×104 hm2, 占豆类面积

的10%–15%。此外, 小豆在美国、印度、新西兰等

国家也有小面积种植(林汝法等, 2002)。 
在中国小豆的主产区集中在华北、东北和江淮地

区。受农业种植结构调整及国际市场等因素的影响, 
我国小豆生产在波动中发展。20世纪50年代末, 中国

小豆种植面积开始减少。70年代中后期, 随着耕作制

度的改变和国内外市场需求量的增加, 小豆种植面积

才逐年恢复。尤其是自90年代后期, 随着水稻(Oryza 
sativa)、小麦(Triticum aestivum)、玉米(Zea mays)
三大粮食作物及多数农产品出现了阶段性的过剩, 我
国对农业种植结构调整的步伐加快, 小豆生产有了一

定发展。近年来, 由于受小豆价格低迷及玉米等农产

品比价效应影响, 中国小豆种植面积又有所下降, 年
种植面积为2.0×105 hm2, 产量约为3.0×105 t。 

本文将从小豆种质资源研究、品种选育及普通遗

传学、分子遗传学研究等方面全面回顾国内外小豆的

研究进展及动态, 以期为小豆等豇豆属作物的研究提

供参考。 

1  种质资源研究概况 

作为小豆起源地, 我国自1978年起就已将小豆等食

用豆类产业正式立项研究, 目前已收集到国内外小豆

种质约5 000份, 并已编入《中国食用豆类品种资源目

录》(徐宁等, 2008)。日本小豆主要研究机构有国家

农业生物资源研究所(NIAS)、北海道立十胜农试场等, 
保存来自世界各地小豆资源3 000余份(柴岩和万世

富, 2007)。在东亚植物遗传资源协作项目的资助下, 
从1999年开始, 日本开展了对包括小豆在内的豇豆

属特别是亚洲豇豆亚属(Ceratotropis)各种豆类资源

的搜集工作, 目前搜集到亚洲豇豆亚属内的豆类共

19个分类群(taxa)13个种(species)(Tomooka et al., 
2000), 其中包括具有抗豆象、耐盐特性的珍稀豆类

资源。 
近年来, 对小豆种质资源鉴定评价陆续开展, 为

小豆育种奠定了基础。Aguilar等(1996)从88份小豆资

源中筛选出3份能有效抑制二斑叶螨产卵的种质资

·专题论坛· 
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源。Kondo等(2009)从67份小豆种质(包括品种、品系、

野生种)中鉴定出1份栽培种和1份野生种, 其对发生

在北海道地区的褐色茎腐病新病种有抗性。胡家蓬

(1999)对3 993份小豆栽培种、60份小豆野生种进行

了农艺性状的鉴定与评价, 筛选出一批矮秆、直立、

早熟、大粒、高蛋白含量、高淀粉含量、抗旱、抗寒、

耐盐以及抗病虫的种质。喻少帆等(1997)对500份小

豆种质资源进行了白粉病抗性鉴定, 筛选出21份高抗

资源。魏淑红(2000)对2 040份小豆资源进行人工接种

抗叶斑病鉴定, 筛选出抗病资源1份, 中抗资源3份。

朱振东和王晓鸣(2003)对70份小豆种质进行了疫霉茎

腐病抗性鉴定, 获得7份抗病资源。濮绍京等(2008)
对384份小豆种质资源进行了发芽期耐冷性鉴定, 筛
选到一批耐冷性较好的材料。此外, 依据国家种质库

保存的小豆种质资源鉴定数据, 徐宁等(2008)根据地

理来源分组构建了中国小豆核心种质 , 取样量为

8.9%, 这套核心样品包含了名优地方品种、育成品种

(品系)以及特异小豆种质。目前, 中国农业科学院作物

科学研究所正在对这套核心种质进行全面鉴定和评

价, 为充分发掘和有效利用小豆基因资源奠定了基

础。 

2  品种选育研究概况 

小豆新品种选育主要采用系统选育、人工杂交及异地

引种等常规方法。近些年来, 各小豆主产国在新品种

选育方面均取得了显著成效。日本小豆品种改良工作

始于20世纪初, 通过地方品种筛选、纯系分离、杂交

及辐射等育种手段, 培育出了一批具有早熟、大粒、

优质、抗逆性强等特性的新品种。目前日本小豆育种

的主要目标是抗病(落叶病、茎疫病和萎凋病)性强、抗

寒性强、外观品质与加工品质优、适宜机械化收获。

围绕这些育种目标, 日本培育出了大纳言品种系列、

十育140、十育143、北方少女、农林1–8号等小豆品

种(柴岩和万世富, 2007) 。中国自20世纪50年代初开

始在全国进行小豆地方品种的收集、整理和筛选工作。

70年代以后开始系统选育, 通过自然变异选择育成了

龙小豆1号、白城153、冀红1号、冀红2号、京农1号、

京农2号等品种, 并大面积应用于生产。80年代我国开

始采用杂交技术进行品种改良, 但育种进展缓慢, 大
面积推广应用的品种较少。近几年在生产上推广应用

的品种有京农6号、京农7号、吉红7号、冀红4号、冀

红5号、豫小豆1号等(濮绍京和金文林, 2007)。 
小豆属于自花授粉作物, 通过诱变育种也能够获

得特异基因型。目前, 应用于小豆育种的诱变技术有

卫星搭载、辐射诱变及化学诱变等。早在1994年中国

农业科学院原子能研究所进行了小豆种子的卫星搭

载空间诱变研究, 在后代中获得了单株产量和籽粒大

小性状显著优于原亲本的优良单株(金文林和濮绍京, 
2008)。北京农学院、山西省农业科学院利用γ射线诱

变成功培育了京农5号(金文林和陈学珍, 1999)、晋小

豆1号(赵雪英等, 2004)等品种, 并具良好的市场推广

前景。中国学者利用秋水仙碱对小豆进行了化学诱变

研究, 探讨了秋水仙碱诱变小豆的适宜浓度及处理时

间, 得出处理浓度对M1世代出苗和成株率的直接影

响明显大于处理时间(濮绍京等, 2005)。经筛选得到

了株高、株型、叶色、叶形、荚色、粒色和成熟特性

等完全不同的突变体(万平等, 2009)。可见, 通过诱变

能够获得有利用价值的目标性状的特异突变体, 为小

豆育种提供了新的种质资源。 
小豆抗豆象育种比绿豆(Phaseolus radiatus)等

豆类进展较慢。一方面是由于在小豆种内还没有发现

抗豆象种质(Tomooka et al., 2000; Kashiwaba et al., 
2003); 另一方面虽然在野生绿豆、野生黑吉豆(Vigna 
mungo)中筛选出了抗豆象种质(Fujii et al., 1989; 
Dongre et al., 1996), 但由于两者与小豆杂交不亲和

而阻碍了抗豆象基因向小豆的转移。近年来, 日本学

者在饭豆(Vigna umbellata)中发现了高抗豆象种质

(Tomooka et al., 2000; Somta et al., 2006), 并利用

与小豆、饭豆均能杂交亲和的桥梁作物Vigna na-
kashimae(亚洲豇豆亚属野生种)把饭豆中的抗虫基

因转移到小豆中 , 已培育出小豆抗豆象新品系

(Tomooka et al., 2003)。另外, 日本学者在亚洲豇豆

亚属的一些野生资源中也鉴定出抗豆象种质 , 如
Vigna nepalensis(Tomooka et al., 2000)等, 该种质

能与小豆杂交(Egawa et al., 2003; Somta et al., 
2008), 目前正逐步应用于小豆抗豆象研究。 

3  普通遗传学研究 

目前, 对小豆普通遗传学的研究报道相对较少, 主要

开展了对百粒重、籽粒品质等农艺性状的基因效应与
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遗传力分析等方面的研究。 

3.1  产量相关性状 

产量相关性状是小豆育种工作者关注的焦点, 研究产

量相关性状的遗传体系对杂交亲本的选配、杂种分离

世代的选择具有实践指导意义。濮绍京等(2004)利用

3个杂交组合的F3世代分析了3个产量相关性状的遗

传参数, 表明单株荚数、单株产量、百粒重3个性状

的遗传力较高, 并指出F2株系间各性状的遗传变异和

遗传进度均大于F3家系内, 因此在F2代选择比在F3代

选择更有效。另外, 金文林等(2006a)利用籽粒大小不

同的5个小豆亲本组配的4个杂交组合分析了百粒重

性状的遗传体系, 表明大粒亲本间的杂交组合、大粒

与中粒亲本间的杂交组合百粒重遗传体系由1对加性

-显性主基因+加性-显性-上位性多基因构成, 大粒与

小粒亲本间的杂交组合是由2对加性-显性主基因+加
性-显性多基因构成, 中粒与中粒亲本间的杂交组合

则由2对等显性主基因+加性-显性多基因构成, 并从

遗传效应信息分析, 百粒重性状以加性效应为主, 但
要避免显性效应产生的负作用, 品种改良时可利用杂

交育种方法在早世代对目标性状进行严格选择。 

3.2  茎色、种皮色 

早在1917年, 日本学者就发现小豆茎色受1对核基因

控制, 紫茎(A)对绿茎(a)为显性。金文林等(1996)发现

F2代紫茎中还有明显的浅紫色与深紫色分离, 且符合

3:1的分离比例, 表明还有1对修饰基因控制小豆茎色。

另外, 紫茎色可作为标记性状利用, 在杂交组配、遗传

研究时, 可通过幼株茎色剔除假杂种或不需要的植株。 
小豆种皮颜色类型非常丰富, 有红、白、黄、绿、

褐、黑、花纹、花斑等。日本学者高桥良直(1917)首
先进行了各种种皮色小豆的杂交实验, 并推断它们是

由7对基因控制。成河智明(1976)报道了白、红、灰

白3种种皮色的遗传规律, 认为红对白为单显性, 灰
白对红为单显性, 它们由2对基因所控制, 基因型为

灰白(PPGG, PPgg)、红(ppGG)、白(ppgg), 其中G
为红色基因, P为红色抑制基因。金文林等(1996)研究

发现红底色黑花斑纹(F)对红色(f)为单显性, 并推断

同一世代控制茎色的基因(A/a)与种皮色基因(F/f)具
有完全连锁关系。 

Sasamura和Takeda(1966)认为产生“小豆色”

色素是由于花色素系统的存在, 种皮颜色是由决定色

素含量基因作用后的表型反映, 描述色泽性状的L、
a、b值是由有关各种色素生成的多基因相互作用的结

果(L为明亮度指数, 该值越大表示越明亮; a、b为红

色度和黄色度指数, 分别用于表示种皮色泽红色和黄

色程度)。丁燕红等(2005)利用7个小豆品种组配的13
个杂交组合F2代对种皮色进行了遗传研究, 表明红粒

与白粒杂交组合中, F2代籽粒L、a、b的遗传力、遗传

变异及遗传进度等远远超过了红粒与红粒杂交组合, 
因此可利用白粒品种作亲本来改良红粒小豆, 并可以

在早世代对籽粒色L、a、b加以选择, 比在红粒与红

粒杂交分离后代中选择效果要好很多。金文林等

(2006b)根据对5个小豆品种组配的4个杂交组合F2代

籽粒色的调查资料, 采用主基因+多基因混合遗传模

型分析方法进行研究, 初步推测控制L、a、b性状的

基因对数均为2对主基因, 且主基因遗传率较高。种

皮色泽是小豆商品性的重要特征之一。上述研究在探

明其基因遗传信息及制定小豆品质育种策略方面具

有现实指导意义。 

3.3  抗病性状 

目前, 生产上严重危害小豆的病害有锈病、白粉病及

褐斑病等。金文林等(1996)对这3种病害的遗传规律

进行了初步分析, 表明小豆锈病由1对基因控制, 抗
性基因为显性, 感病基因为隐性, 但抗、感强弱程度

还受1对修饰基因影响。白粉病抗性由1对基因控制, 
抗性基因为显性, 感病基因为隐性。褐斑病抗性受3
对基因控制, 呈数量性状遗传, 且具有累加效应, 高
抗为纯合显性, 高感为纯合隐性。上述多类抗病性基

因的存在也对基因聚合育种等工作具有重要意义。 

4  分子遗传学研究 

目前小豆分子遗传学理论与技术方面的研究还相对

落后。GenBank收录的小豆EST序列的数量从侧面也

反映了这一点。截至2013年1月1日, GenBank中小豆

EST 序 列 仅 为 25 条 (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 
dbEST/ dbEST_summary.html)。 

4.1  DNA分子标记 

目前, 应用于小豆的分子标记主要有RAPD、AFLP、
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RFLP和SSR等 , 主要集中在遗传多样性方面的研

究。在SSR标记未开发之前 , 通用标记类型 (如
RAPD、AFLP等)的应用比较频繁。Kaga等(1993)、
Mimura等(2000)、Xu等(2000)、Yoon等(2007)应用

AFLP、RAPD标记分析了小豆种内的遗传多样性, 指
出小豆种内的遗传多样性普遍较低, 且遗传变异程度

由高到低依次为野生小豆、半野生小豆和栽培小豆。

Xu等(2000)分析显示半野生小豆遗传变异丰富, 且
在遗传上更接近栽培小豆, 因此在小豆育种中能发挥

更好的作用。而Yoon等(2007)认为半野生小豆在遗传

上与野生小豆亲缘关系更近。二者不同的研究结果可

能是由于所用实验材料的地理来源不同引起的。在我

国, DNA分子标记在小豆研究中的利用相对滞后, 王
述民和张赤红(2002)、王述民等(2002)利用DNA分子

标记对我国小豆种质资源进行了遗传多样性分析, 结
果表明利用RAPD标记把180份小豆种质划分为4个
组群, 且划分的组群与小豆的生态地域性不存在明显

的相关性; 而利用AFLP标记划分的组群与小豆的生

态地域性存在一定的相关性, 并显示我国的小豆种质

比日本小豆具有较高的DNA片段长度多态性。宗绪晓

等(2003)利用AFLP标记分析了来自中国、日本、韩

国、尼泊尔、不丹、印度等国家的146份小豆栽培种

(var. angularis)和野生种(var. nipponensis)种质, 揭
示了小豆遗传多样性与其地理起源间的相关性; 同时

指出世界小豆主要栽培资源遗传多样性较低, 但中国

野生小豆及喜马拉雅地区的小豆资源遗传多样性丰

富。白璐等(2005)利用BAS分析法发掘出2个RAPD
标记在小豆粒重池、4个RAPD标记在荚色池有差异, 
进一步对F2代单株的分析表明, 分别有1个标记与粒

重基因和荚色基因连锁。 
SSR分子标记具有共显性、揭示遗传变异多、操

作简单、结果稳定等优点, 已成为重要的分析工具。

Wang等(2004)用微卫星磁珠富集法开发了8对小豆

SSR引物, 研究了包含栽培种、半野生种、野生种在

内的20份材料的小豆群体, 其中3份出现杂合带, 指
出在此群体中小豆野生种已经混入了栽培种的血缘。

赵波等(2008)应用这8对SSR引物中的7对, 构建了

37个新品种(系)和12个品种资源的DNA指纹图谱, 并
指出地方品种资源内的遗传多样性较高, 与育成品种

间遗传距离较远。2008年2月, 日本国家农业生物资

源研究所 (NIAS)公开了其开发的196对SSR引物

(http://www.gene.affrc.go.jp/databeses-marker_info
rmation_en.php)。Xu等(2008)利用其中的13对引物

对来自8个亚洲国家的616份小豆种质资源进行了遗

传多样性分析, 构建了一套核心种质, 表明中国、韩

国和日本的栽培小豆遗传变异最丰富, 在遗传上能够

相互区分, 并且进一步证明了喜马拉雅地区的小豆具

有特异基因资源, 能够在小豆育种中加以利用。王丽

侠等(2009)利用51对SSR引物对国内外145份小豆种

质进行了多样性分析, 结果表明中国小豆种质资源遗

传变异丰富, 不同地理来源的小豆间存在遗传分化, 
可以作为小豆生态区划的重要参考依据。另外, Xu等
(2009)在小豆及其近缘种中利用SSR引物筛选出13
对引物, 对中国小豆核心种质进行了多样性分析, 初
步推断湖北、陕西、安徽是中国栽培小豆的起源地或

多样性中心。 

4.2  遗传连锁图谱 

基于DNA标记的遗传连锁图谱是研究植物基因组结

构、功能以及进化的重要工具。Kaga等(1996)选取栽

培小豆与其近缘野生种V. nakashimae杂交后代的80
个F2代单株, 利用108个RAPD标记、19个RFLP标

记、5个性状标记构建了小豆遗传连锁图谱(A), 该图

谱共包含14个连锁群, 总长度为1 250 cM。Kaga等
(2000)以小豆和饭豆杂交后代的86个F2代单株为材

料, 利用114个RFLP标记、74个RAPD标记、1个性

状标记构建了小豆遗传连锁图谱(B), 该图谱共包含

14个连锁群, 总长度为1 702 cM, 标记间平均遗传距

离为9.7 cM。Han等(2005)以栽培小豆与其近缘野生

种V. nepalensis杂交后代的187个BC1F1单株为材料, 
利用205个SSR标记、187个AFLP标记、94个RFLP
标记构建了小豆遗传连锁图谱(C), 这是豇豆属作物

中最饱和的遗传图谱。与小豆染色体数目相对应, 该
图谱包含了11个连锁群, 总长度为832.1 cM, 标记间

平均遗传距离为1.85 cM。然而, 用于上述3张遗传连

锁图谱绘制的标记都不同程度地存在偏分离现象, A、
B、C中发生偏分离标记的比例差别较大 , 分别为

19.7%、29.8%和3.9%。Han等(2005)认为这与作图

群体双亲间的亲缘关系远近有关。V. nepalensis与小

豆亲缘关系最近, 以两者杂交后代作图的标记发生偏

分离的比例最小。Kaga等(2008)选取栽培小豆与其野

生种V. angularis var. nipponensis杂交后代的188个
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F2代单株, 利用191个SSR标记、2个STS标记、1个
CAPS标记、2个SCAR标记、36个AFLP标记、3个性

状标记构建了小豆遗传图谱(D), 该图谱包含了10个
连锁群, 总长度为771.9 cM, 标记间平均遗传距离为

3.48 cM。与图谱C等对比发现, 图谱D中的一个连锁

群(命名为LG4+6)标记包含了图谱C中连锁群4和连

锁群6的标记, 初步推断连锁群4和连锁群6发生了相

互易位现象。总之, 上述遗传连锁图谱的构建为小豆

目标基因定位等分子遗传学的深入开展奠定了基础。 
另外, 遗传连锁图谱的构建还可以用于比较基因

组学研究。依据20个共用RFLP标记在连锁图中的顺

序, 与绿豆、豇豆(Vigna unguiculata)的比较作图分

析表明, 某些连锁群区段在这3种豇豆属作物中相当

保守(Kaga et al., 1996)。Han等(2005)利用40个共用

RFLP标记与绿豆、普通菜豆(Phaseolus vulgaris)的
比较作图分析表明, 3种豆类的7个连锁群具有高度同

源性。Chaitieng等(2006)对80个共用标记的分析表

明, 其在小豆和黑吉豆连锁群中的顺序高度保守, 并
且88%的标记(25个RFLP、45个SSR)具有共线性, 但
也存在染色体易位、倒位、重复或缺失现象。 

4.3  重要农艺性状的QTL 

Isemura等(2007)利用BC1F1和F2代群体分析了与小

豆籽粒、荚、茎、叶、花等器官有关的33个农艺性状

的QTL, 两个群体分别检测到85个和65个QTLs, 并
发现上述性状的QTL被限制在小豆基因组的特殊区

域内, 尤其集中在第1、2、4、7和9连锁群。与其它

食用豆类QTL同源性相比较表明, 普通菜豆B7连锁

群上存在着粒重和荚长QTL, 与普通菜豆B7连锁群

相对应的小豆第8连锁群中也检测到了粒长和荚长

QTL。豇豆和绿豆第ii连锁群对应着小豆第1连锁群, 
在这3个连锁群中同时检测到了粒重QTL, 表明这个

粒重QTL在豇豆属这3种豆类中相当保守, 另外在与

绿豆第i连锁群相对应的小豆第9连锁群中也同时检测

到了粒重QTL。Kaga等(2008)利用栽培小豆与其野生

种V. angularis var. nipponensis杂交后代的F2群体分

析了小豆46个驯化相关性状, 共检测到162个QTLs。
通过对连锁群的分析表明, 双亲间染色体发生了相互

易位, 并在易位点附近检测到了大量效应明显且与籽

粒产量性状相关的QTL。对驯化相关性状的分析表明, 
小豆的进化包括籽粒总数与籽粒大小相权衡的过程: 

在牺牲总产量的情况下降低株高, 从而使荚数减少但

荚长增加, 籽粒数减少但粒重增加。这些驯化相关性

状QTL的存在, 为实现小豆分子辅助选择育种奠定了

基础, 并且为豇豆属等食用豆类的驯化研究提供了依

据。 
小豆抗豆象QTL研究相对较少。Somta等(2008)

利用栽培小豆与抗豆象近缘野生种Vigna nepalensi
杂交后代的F2、BC1F1群体定位了5个抗绿豆象

(Callosobruchus chinensis)QTLs、2个抗四纹豆象

(C. maculatus)QTLs。定位在第1、2连锁群上的抗豆

象QTL与百粒重QTL共存于连锁群的同一区域内, 而
百粒重与种子被害率呈显著正相关, 与种子初现豆象

成虫的时间呈显著负相关, 表明大粒种子更易感豆

象。因此这些QTL若要应用于小豆抗豆象育种就必须

打破与粒重QTL的连锁。然而, 不是所有检测到的抗

豆象QTL都与百粒重QTL共存, 如定位在连锁群4中
的抗豆象QTL, 与百粒重QTL相互独立, 说明此QTL
能够应用于栽培小豆抗豆象育种工作。 

5  研究展望 

5.1  加强小豆基础性研究 

中国是小豆起源地, 也是世界小豆生产大国, 但对小

豆的基础性研究相对落后。近年来, 国家农业行业科

研专项资金和现代农业产业技术体系均把小豆列入

其中, 为小豆等“小宗作物”产业的发展带来了机遇。

加强小豆基础性研究, 一方面要加强对小豆种质资源

(包括野生及近缘野生资源)的收集与保存, 同时对现

有种质资源进行有效鉴定与评价, 运用基于植物基因

组学的新基因发掘策略与方法(贾继增和黎裕, 2004), 
发掘新的基因资源, 为小豆育种服务; 另一方面, 强
化小豆分子标记辅助选择育种, 提高选择效率。同时, 
开展小豆基因克隆、转基因等工作, 逐步实现小豆分

子设计育种, 提高育种效率, 加速育种进程。 

5.2  根据生产需求, 强化小豆育种目标 

在中国, 小豆多种植在干旱、盐碱、瘠薄等土地, 有
些地区甚至无法进行合理的轮作倒茬, 重茬、迎茬现

象严重, 造成根腐病、茎枯病等大面积发生。另外, 豆
象一直严重困扰着我国小豆的生产与贮存, 也制约着

我国小豆的出口创汇。由于缺少抗虫品种和早期预防
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技术措施, 生产上主要采取化学药物熏蒸方法防治, 
但往往因处理不及时而防效甚微, 且存在农药污染和

残留等问题。笔者认为, 中国小豆品种经过几十年的

改良, 在产量及主要农艺性状方面取得了较大进展, 
目前小豆育种应根据生产实际, 调整育种目标, 重点

围绕解决生产中的关键性问题, 如抗病、抗虫、耐旱、

耐盐碱等方面开展工作, 培育抗逆性专用小豆品种, 
提高市场竞争力, 促进中国小豆产业健康可持续发

展。 
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