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摘　 要:大豆是世界上主要的油料作物ꎬ其脂肪酸各组分的比例决定了大豆油的质量ꎮ 本研究以“徐豆 １６ × 冀
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检测棕榈酸、硬脂酸、油酸、亚油酸、亚麻酸 ５ 种脂肪酸含量ꎮ 表型变异分析显示ꎬＲＩＬ 群体的 ５ 种脂肪酸含量均呈近

似正态分布ꎬ说明大豆 ５ 种脂肪酸含量均为典型的数量性状ꎮ 通过 ＱＴＬ 定位ꎬ共鉴定到 １３ 个与大豆脂肪酸含量相关
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　 　 大豆[Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ(Ｌ. ) Ｍｅｒｒ. ]是世界四大油料

作物之一ꎬ占世界油籽产量的 ６０. ７０％ ꎬ大豆油占世

界植 物 油 消 费 总 量 的 ２８. ７０％ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.
ｓｏｙｓｔａｔｓ. ｃｏｍ)ꎮ 中国是大豆油的主要消费国家ꎬ

２０２１ 年ꎬ中国大豆油的消费量为 １ ７６２. ４０ 万 ｔꎬ占全

球大豆油总消费量的 ２９. ８２％ ꎬ 位居世界之首

(ＵＳＤＡꎬ２０２１)ꎬ因此大豆油对我国的国民经济发展

和居民生活水平有重要的影响ꎮ 大豆油中主要包
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含棕榈酸(Ｐａｌｍｉｔｉｃ ＡｃｉｄꎬＰＡ)、硬脂酸(Ｓｔｅａｒｉｃ Ａｃｉｄꎬ
ＳＡ)、油酸(Ｏｌｅｉｃ ＡｃｉｄꎬＯＡ)、亚油酸(Ｌｉｎｏｌｅｉｃ Ａｃｉｄꎬ
ＬＡ)和亚麻酸(Ｌｉｎｏｌｅｎｉｃ ＡｃｉｄꎬＬＮＡ)５ 种脂肪酸[１￣２]ꎮ
棕榈酸和硬脂酸是饱和脂肪酸ꎬ贮藏过程中较为稳

定ꎬ但摄入过多可能会导致心脑血管疾病发生[３￣４]ꎮ
油酸、亚油酸和亚麻酸为不饱和脂肪酸ꎬ对人体健

康有益[５￣６]ꎮ 然而ꎬ不饱和脂肪酸组分亚油酸和亚

麻酸在贮藏过程中易氧化而产生酸败ꎬ对油脂风味

及品质造成影响[７]ꎮ 因此ꎬ改善大豆油脂的脂肪酸

组成ꎬ提高不饱和脂肪酸在贮藏过程中的稳定性ꎬ
是近年来大豆品质育种的重要目标之一[８￣９]ꎮ

品种遗传改良是改善大豆脂肪酸组成的重要

手段ꎮ 大豆脂肪酸含量是典型的数量遗传性

状[１０￣１２]ꎬ通过 ＱＴＬ(Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ Ｔｒａｉｔ Ｌｏｃｕｓ)定位分

析ꎬ检测与脂肪酸组分相关的 ＱＴＬꎬ对解析大豆脂肪

酸组分相关分子机制及分子标记辅助选择育种具

有重要的指导意义ꎮ 研究发现ꎬ大豆脂肪酸含量涉

及多个效应位点ꎬ除主效基因外可能还存在微效基

因进行调控[１３￣１５]ꎮ 盛英华等[１６] 在两个群体中对脂

肪酸含量进行 ＱＴＬ 定位分析ꎬ共定位到 ５７ 个相关

的 ＱＴＬ 位点ꎮ 渠可心等[１７] 在重组自交系和染色体

片段代换系群体共定位到 ５４ 个 ＱＴＬꎬ分布在 １３ 个

连锁群上ꎮ Ｈｙｔｅｎ 等[１８] 在大豆连锁群 Ｃ２、Ｄ２、Ｄ１ｂ、
Ｆ、Ｋ 和 Ｌ 上发现了 １２ 个与脂肪酸含量性状相关的

ＱＴＬꎮ Ｆａｎ 等[１９]定位到 ５２ 个基因座ꎬ其中包括 １５
个新的遗传位点ꎮ 南金平[２０]利用回交导入系群体ꎬ
定位影响大豆脂肪酸含量的 ７１ 个相关 ＱＴＬꎮ

综上所述ꎬ大豆脂肪酸的组分含量对大豆油的

品质至关重要ꎬ前人对大豆脂肪酸含量的遗传机制

已有一定的研究ꎬ但大豆脂肪酸含量是典型的数量

性状ꎬ受到多个遗传位点的调控ꎬ其主效调控大豆

脂肪酸含量的遗传位点还有待进一步丰富和明确ꎬ
且棕榈酸含量和油酸含量共定位的研究还鲜有报

道ꎮ 本研究利用“徐豆 １６ × 冀 ＨＪ１１７”构建的 ＲＩＬ
群体为材料ꎬ对亲本和群体进行表型变异和遗传分

析、ＱＴＬ 定位分析和大豆脂肪酸各组分含量的相关

性分析对调控大豆脂肪酸含量的主效遗传位点进

行挖掘ꎬ以期为培育高品质大豆新品种提供理论基

础和遗传材料ꎮ

１　 材料与方法

１. １　 材料

以徐豆 １６ 和冀 ＨＪ１１７ 为亲本构建的重组自交

系群体(Ｒｅｃｏｍｂｉｎａｎｔ Ｉｎｂｒｅｄ Ｌｉｎｅｓꎬ ＲＩＬｓ)为 Ｆ６代ꎬ包
含 １８３ 个家系ꎬ由河北省农林科学院粮油作物研究

所提供ꎬ于 ２０２１ 年 ６ 月种植于河北省石家庄市藁城

区马庄试验站(３８. ０５°Ｎꎬ１１３. ３０°Ｅ)ꎬ采用完全随机

区组设计ꎬ两次重复ꎬ３ ｍ 行长ꎬ株距为 ０. １ ｍꎬ行距

为 ０. ５ ｍꎮ 常规田间管理ꎬ２０２１ 年 １０ 月植株成熟

后ꎬ每行选取 ３ 株具有代表性的单株进行收获、脱粒

和晾干ꎬ用于脂肪酸含量测定ꎮ
１. ２　 方法

１. ２. １　 脂肪酸含量测定　 挑选干燥、无破损、颗粒

大小均匀且饱满的大豆籽粒ꎬ利用小型高速粉碎机

将大豆籽粒研磨粉碎ꎮ 使用安捷伦 ６８９０ 气相色谱

仪ꎬ参照范胜栩等[２１]甲酯化提取与气相色谱分析相

结合的方法ꎬ测定棕榈酸、硬脂酸、油酸、亚油酸、亚
麻酸 ５ 种大豆脂肪酸含量ꎮ 通过安捷伦 ６８９０ 气相

色谱仪配备的 Ａｇｉｌｅｎｔ Ｃｈｅｍ Ｓｔａｔｉｏｎ 软件对输出图谱

进行分析ꎬ采用面积归一化法ꎬ根据目标脂肪酸信

号峰面积与各脂肪酸信号峰总面积的比值得出 ５ 种

脂肪酸的相对含量(％ )ꎬ每份材料均重复检测 ３
次ꎬ取平均值作为其脂肪酸组分含量ꎮ
１. ２. ２　 ＱＴＬ 定位　 ＲＩＬ 群体的 ＳＮＰ 标记基因型检

测和分子遗传连锁图谱由河北省农林科学院粮油

作物研究所大豆中心构建ꎬ包含 ２ １１１ 个 ＳＮＰ 标记ꎬ
平均覆盖距离 ２. ３３ ｃＭꎬ图谱总长度为 ４ ７９８. ８ ｃＭꎮ

运用 ＭａｐＱＴＬ ６. ０ 中的区间作图法 ( Ｉｎｔｅｒｖａｌ
ＭａｐｐｉｎｇꎬＩＭ) 和多 ＱＴＬ 模型 (Ｍｕｌｔｉｐｌｅ￣ＱＴＬ ｍｏｄｅｌꎬ
ＭＱＭ)两种算法对大豆 ５ 种脂肪酸含量进行 ＱＴＬ 定

位分析ꎮ 运用区间作图法进行大豆性状的 ＱＴＬ 定

位分析ꎬ以 ＬＯＤ 值 ＝ ２. ５ 为阈值ꎬ检测初步可信的

ＱＴＬꎬ选择与 ＬＯＤ 值最高或者最紧密相关的标记作

为辅助因子ꎬ进行多 ＱＴＬ 复合作图(ＭＱＭ)验证ꎮ
本研究认为多个 ＱＴＬ 聚集于同一染色体上且遗传

距离小于 １０ ｃＭ 被认为是 １ 个遗传位点ꎮ 参考

ＭｃＣｏｕｃｈ 等[２２]的原则命名 ＱＴＬꎮ
１. ２. ３　 数据分析　 使用 ＳＰＳＳ ２７. ０ 进行最大值、最
小值、变异系数、正态分析和脂肪酸各组分含量相

关性分析ꎮ 使用 ＩｃｉＭａｐｐｉｎｇ ４. ２ 计算脂肪酸各组分

含量遗传率ꎮ
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２　 结果与分析

２. １　 亲本材料脂肪酸含量表型变异和遗传分析

为探究亲本及 ＲＩＬ 群体脂肪酸含量之间的差

异ꎬ对亲本籽粒中 ５ 种脂肪酸组分含量进行统计分

析ꎮ 结果显示ꎬ与母本徐豆 １６ 相比ꎬ父本冀 ＨＪ１１７

棕榈酸、硬脂酸、亚麻酸含量分别显著高 ３. １０ꎬ
０􀆰 ５０ꎬ２. ６７ 百分点ꎬ油酸含量则显著降低 １０. ９２ 百

分点(图 １)ꎮ 说明在亲本材料中ꎬ除亚油酸含量无

显著差异外ꎬ其它 ４ 种脂肪酸含量均具有显著性

差异ꎮ

　 　 注:∗ . 在 Ｐ < ０. ０５ 水平上差异显著ꎻ∗∗ . 在 Ｐ < ０. ０１ 水平差异上显著ꎮ

Ｎｏｔｅ: ∗ . Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｔ ｔｈｅ Ｐ < ０. ０５ ｌｅｖｅｌꎻ ∗∗ . Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｔ ｔｈｅ Ｐ < ０. ０１ ｌｅｖｅｌ.

图 １　 亲本脂肪酸含量直方图

Ｆｉｇ. １　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｏｆ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｐａｒｅｎｔｓ

２. ２　 ＲＩＬ 群体脂肪酸含量表型变异和遗传分析

对群体间的表型变异进行统计分析ꎬ结果显

示:５ 种脂肪酸在群体中变异范围为 ３. ０４％ ~
５９􀆰 ３６％ ꎬ变异系数为 ２. ９９％ ~ １１. ３２％ ꎮ 其中ꎬ油
酸的变异系数最大ꎬ为 １１. ３２％ ꎻ亚麻酸的变异系数

仅次于油酸ꎬ变异系数达到 ８. １８％ ꎻ硬脂酸变异系

数为 ７. ７１％ ꎻ亚油酸的变异系数最小ꎬ为 ２. ９９％ ꎮ
后代群体 ５ 种脂肪酸含量的最大值均显著高于亲

本ꎬ说明该 ＲＩＬ 群体出现超亲分离ꎮ ５ 种脂肪酸含

量的峰度取值范围为 － ０. ２９ ~ １. ８８ꎬ偏度取值范围

为 － ０. ６８ ~ ０. ８７ꎬ均呈近似正态分布(图 ２)ꎮ 结果

表明大豆 ５ 种脂肪酸含量均为典型的数量性状ꎬ
５ 种脂肪酸含量的遗传率范围为 ０. ２８ ~ ０. ８５ꎬ说明

大豆 ５ 种脂肪酸含量主要受遗传调控ꎬ该 ＲＩＬ 群体

可用于大豆 ５ 种脂肪酸含量的 ＱＴＬ 定位分析ꎮ

表 １　 群体脂肪酸含量表型变异和遗传分析

Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

性状 Ｔｒａｉｔ 最大值 Ｍａｘ. / ％ 最小值 Ｍｉｎ. / ％ 平均值 Ｍｅａｎ / ％ 标准差 ＳＤ 变异系数 ＣＶ / ％ 遗传率 ｈ２ ｂ

棕榈酸 ＰＡ １２. ７４ ９. ９３ １１. ４６ ０. ５５ ４. ７６ ０. ８５

硬脂酸 ＳＡ ４. ６３ ３. ０４ ３. ７２ ０. ２９ ７. ７１ ０. ６２

油酸 ＯＡ ３１. ２３ １５. ８５ ２１. ００ ２. ３８ １１. ３２ ０. ５１

亚油酸 ＬＡ ５９. ３６ ４８. ３２ ５４. ５６ １. ６３ ２. ９９ ０. ２８

亚麻酸 ＬＮＡ １１. ７８ ７. ０５ ９. ２６ ０. ７６ ８. １８ ０. ６５
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　 　 注:Ｆ、Ｍ 分别表示 ＲＩＬ 群体亲本徐豆 １６ 和冀 ＨＪ１１７ 脂肪酸含量值ꎮ

Ｎｏｔｅ: Ｆ ａｎｄ Ｍ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈｅ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄｓ ｉｎ ｓｏｙｂｅａｎ Ｘｕｄｏｕ１６(Ｆｅｍａｌｅ) ａｎｄ ＪｉＨＪ１１７ (Ｍａｌｅ) .

图 ２　 脂肪酸含量在 ＲＩＬ 群体中的分布

Ｆｉｇ. ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ＲＩＬ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

２. ３　 大豆脂肪酸含量加性 ＱＴＬ 定位分析

为了丰富和明确调控大豆脂肪酸含量的遗传

位点ꎬ运用表型数据和基因型数据对大豆脂肪酸含

量进行 ＱＴＬ 定位ꎮ 参考 Ｙａｎｇ 等[２３] 构建的遗传图

谱ꎬ检测到与棕榈酸、硬脂酸、油酸和亚麻酸 ４ 种脂

肪酸组分相关的 ＱＴＬ 位点共有 １３ 个ꎬ分别分布在

０５、０６、０８、１３、１４、１５、１９ 号染色体上ꎮ ＬＯＤ 值为

２􀆰 ５０ ~ １２. ３５ꎬ可解释的表型变异范围为 ６. １０％ ~
２６. ７０％ꎮ 其中ꎬ与棕榈酸含量相关的 ＱＴＬ 位点有

３ 个ꎬ分别位于 ０５、０６、１５ 号染色体上ꎬ ＬＯＤ 值为

２􀆰 ５１ ~ １２. ３５ꎬ可解释的表型变异范围为 ６. １０％ ~
２６􀆰 ７０％ꎬ其中 ｑＰＡ￣５￣１ 的 ＬＯＤ 值最高ꎬ增效基因来

源于父本冀 ＨＪ１１７ꎻ与硬脂酸含量相关的 ＱＴＬ 位点

有 ６ 个ꎬ分别位于 ０６、０８、１４、１９ 号染色体上ꎬＬＯＤ 值

为 ２. ５１ ~ ７. ０２ꎬ可解释的表型变异范围为 ６. １０％ ~
１６. ２０％ ꎬ其中 ｑＳＡ￣６￣２ 的 ＬＯＤ 值最高ꎬ增效基因来

源于母本徐豆 １６ꎻ与油酸相关 ＱＴＬ 位点被定位在

１５ 号染色体上ꎬＬＯＤ 值为 ５. １１ꎬ可解释的表型变异

率为 １２􀆰 １０％ ꎬ加性效应来源于母本徐豆 １６ꎮ 检测

到 ３ 个与亚麻酸相关的 ＱＴＬ 位点ꎬ分别在 １３、１４、１５
号染色体上ꎬＬＯＤ 值为 ２. ５０ ~ ６. ７５ꎬ可解释的表型

变异范围为 ６. １０％ ~ １５. ６０％ ꎬ增效基因来源于父

本冀 ＨＪ１１７(表 ２ 和图 ３)ꎮ 另外ꎬ在 １５ 号染色体上

鉴定到 １ 个主效且协同调控大豆棕榈酸含量和油酸

含量的遗传位点ꎬ Ｌｏｃｕｓ ＿１５ ＿ＰＯＡꎬ在标记 Ｇｍ１５ ＿
３７０２５３４＿Ｃ＿Ｔ ~ Ｇｍ１５＿４４９１１７５＿Ｔ＿Ｃ 之间ꎬＬＯＤ 值为

４. ７１ ~ ５􀆰 １１ꎬ可解释的表型变异范围为 １１. ２０％ ~
１２. １０％ ꎮ
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表 ２　 ＲＩＬ 群体脂肪酸含量 ＱＴＬ 定位

Ｔａｂｌｅ ２　 ＱＴＬ ｍａｐｐｉｎｇ ｏｆ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ＲＩＬ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

性状

Ｔｒａｉｔ

ＱＴＬ 名称

ＱＴＬ ｎａｍｅ

染色体

Ｃｈｒ.

位点

Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

标记区间

Ｍａｒｋｅｒ ｏｒ ｉｎｔｅｒｖａｌ

ＬＯＤ 值

ＬＯＤ ｖａｌｕｅ

贡献率

ＰＶ

加性效应

Ａｄｄ

棕榈酸 ＰＡ ｑＰＡ￣５￣１ ５ ６. ２９９ Ｇｍ０５＿８０３１９２８＿Ａ＿Ｃ １２. ３５ ２６. ７０ ０. ００２９

ｑＰＡ￣６￣１ ６ ４３. ５１５ Ｇｍ０６＿３９４１５２４＿Ａ＿Ｇ ２. ５１ ６. １０ － ０. ００１４

ｑＰＡ￣１５￣１ １５ ３６. ８１９ Ｇｍ１５＿４０３１１５２＿Ｃ＿Ｔ—Ｇｍ１５＿４４９１１７５＿Ｔ＿Ｃ ４. ７１ １１. ２０ ０. ００１９

硬脂酸 ＳＡ ｑＳＡ￣６￣１ ６ １６８. ５９５ Ｇｍ０６＿１２４１４４３５＿Ｇ＿Ａ—Ｇｍ０６＿１６７３３００７＿Ｔ＿Ｇ ４. ９０ １１. ６０ － ０. ００１５

ｑＳＡ￣６￣２ ６ １９６. ６０６ Ｇｍ０６＿１８６９０９８３＿Ｔ＿Ｇ ７. ０２ １６. ２０ － ０. ００１２

ｑＳＡ￣８￣１ ８ ２０４. ９５０ Ｇｍ０８＿１８３７９２７８＿Ｔ＿Ｃ ２. ５１ ６. １０ ０. ０００７

ｑＳＡ￣８￣２ ８ ２２０. ３３９ Ｇｍ０８＿２２５３７４８７＿Ｔ＿Ｃ ２. ５９ ６. ３０ ０. ０００７

ｑＳＡ￣１４￣１ １４ １３７. ８９６ Ｇｍ１４＿４０１９３６８１＿Ｃ＿Ｔ ３. ７８ ９. １０ ０. ０００９

ｑＳＡ￣１９￣１ １９ １００. ９４７ Ｇｍ１９＿３６７５８５１６＿Ｔ＿Ｃ—Ｇｍ１９＿３６９０９８０６＿Ａ＿Ｇ ２. ９５ ７. １０ － ０. ０００８

油酸 ＯＡ ｑＯＡ￣１５￣１ １５ ３３. ７２８ Ｇｍ１５＿３７０２５３４＿Ｃ＿Ｔ ５. １１ １２. １０ － ０. ００８５

亚麻酸 ＬＮＡ ｑＬＮＡ￣１３￣１ １３ １２. １９７ Ｇｍ１３＿８９８１１１＿Ｔ＿Ｇ—Ｇｍ１３＿４５２０８１１＿Ｔ＿Ｃ ３. ７１ ８. ９０ － ０. ００２６

ｑＬＮＡ￣１４￣１ １４ ９２. ７３１ Ｇｍ１４＿７７７８２３３＿Ｇ＿Ａ—Ｇｍ１４＿８７５５７４８＿Ｃ＿Ｔ ２. ５０ ６. １０ － ０. ００２０

ｑＬＮＡ￣１５￣１ １５ ２３. ５４３ Ｇｍ１５＿９４３９４３＿Ｔ＿Ｃ—Ｇｍ１５＿３４４２７９７＿Ａ＿Ｇ ６. ７５ １５. ６０ ０. ００３７

　 　 注:在同一条染色体上ꎬ遗传距离小于 １０ ｃＭ 的 ＱＴＬ 视为同一个位点ꎮ

Ｎｏｔｅ: Ｏｎ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅꎬ ＱＴＬｓ ｗｉｔｈ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｌｅｓｓ ｔｈａｎ １０ ｃＭ ｗｅｒｅ ｒｅｇａｒｄｅｄ ａｓ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｌｏｃｕｓ.
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图 ３　 ＲＩＬ 群体脂肪酸组分 ＱＴＬ 在染色体上的分布

Ｆｉｇ. ３　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ＱＴＬｓ ｆｏｒ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎ ｉｎ ＲＩＬ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

２. ４　 大豆脂肪酸含量的相关性分析

对 ＲＩＬ 群体的 ５ 种脂肪酸含量进行相关性分析

结果显示:棕榈酸和硬脂酸、亚麻酸之间呈显著正

相关ꎬ相关系数分别为 ０. ４８５∗∗和 ０. ４８４∗∗ꎻ棕榈酸

与油酸(ｒ ＝ － ０. ３９８∗∗)、亚油酸(ｒ ＝ － ０. １７５∗)呈

显著负相关ꎻ硬脂酸与亚油酸( ｒ ＝ － ０. ２５９∗∗)、亚
麻酸(ｒ ＝ － ０. ２７７∗∗)之间呈显著负相关ꎻ油酸与亚

油酸(ｒ ＝ － ０. ７７９∗∗)、亚麻酸(ｒ ＝ － ０. ７３８∗∗)呈
显著负相关ꎬ亚油酸与亚麻酸之间呈显著正相关

(ｒ ＝ ０. ２７３∗∗)(表 ３)ꎮ

表 ３　 ＲＩＬ 群体脂肪酸含量相关分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｆａｔｔｙ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ＲＩＬ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

性状 Ｔｒａｉｔ 棕榈酸 ＰＡ 硬脂酸 ＳＡ 油酸 ＯＡ 亚油酸 ＬＡ 亚麻酸 ＬＮＡ

棕榈酸 ＰＡ １

硬脂酸 ＳＡ ０. ４８５∗∗ １

油酸 ＯＡ －０. ３９８∗∗ － ０. １７４ １

亚油酸 ＬＡ － ０. １７５∗ － ０. ２５９∗∗ － ０. ７７９∗∗ １

亚麻酸 ＬＮＡ ０. ４８４∗∗ － ０. ２７７∗∗ － ０. ７３８∗∗ ０. ２７３∗∗ １

　 　 注:∗ . Ｐ < ０. ０５ꎻ ∗∗ . Ｐ < ０. ０１ꎮ

３　 讨论

脂肪酸作为大豆油脂的主要组成成分ꎬ占比高

达 ９０％ [５]ꎬ科学摄入脂肪酸可以有效预防心脑血管

疾病ꎮ 关于脂肪酸含量的研究已经取得了较多成

果ꎬ但对脂肪酸含量遗传规律的了解仍然不够深

入ꎬ有必要在不同遗传背景下检测与脂肪酸含量相

关的 ＱＴＬ 位点ꎬ以便于有效利用优异脂肪酸的种质

资源ꎬ开展大豆油脂优质育种ꎮ

在 Ｓｏｙｂａｓｅ 数据库( ｈｔｔｐ: / / ｓｏｙｂａｓｅ. ｏｒｇ) 中ꎬ可
查到与脂肪酸组分相关的 ＱＴＬ 位点共有 ２２６ 个ꎬ包
括亚麻酸含量相关 ＱＴＬ ６８ 个ꎬ亚油酸含量相关 ＱＴＬ
４４ 个ꎬ油酸含量相关 ＱＴＬ ４３ 个ꎬ棕榈酸含量相关

ＱＴＬ３９ꎬ硬脂酸含量相关 ＱＴＬ ３２ 个ꎮ 与前人定位结

果相比ꎬ本研究中共有 ７ 个 ＱＴＬ 区间与前人定位区

间相近ꎮ 其中ꎬ在与棕榈酸含量相关的 ＱＴＬ 位点

中ꎬｑＰＡ￣６￣１ 与南金平[２０]、Ｒｅｉｎｐｒｅｃｈｔ 等[２４] 检测到的

ＱＴＬ 位 点 相 近ꎻ ｑＰＡ￣１５￣１ 与 渠 可 心 等[１７]、 Ｙａｎｇ
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等[２３]、Ｌｉ 等[２５]的定位结果基本一致ꎬ可能为同一位

点ꎻ与硬脂酸含量相关的 ＱＴＬ 位点 ｑＳＡ￣６￣１ꎬ盛英华

等[１６]、苗兴芬等[２６] 也曾检测到ꎻ１９ 号染色体上的

ｑＳＡ￣１９￣１ꎬ与 Ｗａｎｇ 等[２７] 的定位结果较近ꎻｑＯＡ￣１５￣１
与 Ａｋｏｎｄ 等[２８]、渠可心等[１７] 定位到的位点位置相

近ꎻ２ 个与亚麻酸含量相关的 ＱＴＬ 位点 ｑＬＮＡ￣１３￣１、
ｑＬＮＡ￣１５￣１ 前人也有报道[１６￣１７ꎬ ２９]ꎮ 以上位点在多种

遗传背景、多种环境中被重复检测到ꎬ说明上述 ７ 个

ＱＴＬ 位点可能是稳定调控大豆脂肪酸含量的遗传

位点ꎮ 本研究共检测到 ６ 个新的 ＱＴＬ 位点ꎬ分别是

ｑＰＡ￣５￣１、 ｑＳＡ￣６￣２、 ｑＳＡ￣８￣１、 ｑＳＡ￣８￣２、 ｑＳＡ￣１４￣１ 和

ｑＬＮＡ￣１４￣１ꎬ均未见前人报道ꎮ 研究结果可丰富调控

大豆脂肪酸含量的遗传机制ꎬ为培育优质油用大豆

新品种提供新的遗传材料和理论支撑ꎮ
本研究结果发现ꎬ棕榈酸、油酸相关 ＱＴＬ 位点

ｑＰＡ￣１５￣１ 和 ｑＯＡ￣１５￣１ 被共定位在 １５ 号染色体上的

标记 Ｇｍ１５＿３７０２５３４＿Ｃ＿Ｔ 至 Ｇｍ１５＿４４９１１７５＿Ｔ＿Ｃ 之

间ꎬ说明该遗传区间可同时调控大豆棕榈酸含量和

油酸含量ꎮ 通过表型分析发现ꎬＲＩＬ 群体中大豆籽

粒棕榈酸含量与油酸含量呈显著负相关(表 ２)ꎬ说
明两性状间的遗传基础较为密切ꎬ这可能是棕榈酸

和油酸共定位的原因所在ꎮ 因此在大豆脂肪酸组

分的遗传改良育种中ꎬ该位点可以满足提高油酸含

量的同时降低棕榈酸含量的育种目标ꎬ有必要对该

标记区间开展进一步研究ꎬ挖掘该遗传位点调控大

豆棕榈酸含量与油酸含量的候选基因ꎮ
随着现代分子育种技术的快速发展ꎬ分子标记

辅助育种已广泛应用于作物育种工作ꎬ且显著提高

了育种效率[３０]ꎮ 本研究发现同步调控大豆棕榈酸

含量和油酸含量的遗传位点 Ｌｏｃｕｓ＿１５＿ＰＯＡꎬ在其区

间开发分子标记ꎬ可用于一定大豆饱和脂肪酸含量

与不饱和脂肪酸含量的分子标记辅助育种ꎬ为大豆

脂肪酸组分的改良提供新手段ꎮ

４　 结论

(１)在供试亲本材料徐豆 １６ 与冀 ＨＪ１１７ 中ꎬ除
亚油酸含量无显著差异外ꎬ其它 ４ 种脂肪酸含量均

具有显著性差异ꎮ 对群体间的表型变异进行统计

分析的结果显示ꎬ大豆 ５ 种脂肪酸含量主要受遗传

调控ꎬ该 ＲＩＬ 群体可用于大豆 ５ 种脂肪酸含量的

ＱＴＬ 定位分析ꎮ
(２)共鉴定到 １３ 个与大豆脂肪酸含量相关的

ＱＴＬ 位点ꎮ 与前人定位结果相比ꎬ本研究中共有 ７

个 ＱＴＬ 区间与前人定位区间相近ꎮ 在 １５ 号染色体

上鉴定到 １ 个主效且协同调控大豆棕榈酸含量和油

酸含量的遗传位点ꎮ
(３)对 ＲＩＬ 群体的 ５ 种脂肪酸含量进行相关性

分析的结果显示:棕榈酸与硬脂酸、亚麻酸之间呈

显著正相关ꎻ棕榈酸与油酸、亚油酸呈显著负相关ꎻ
硬脂酸与亚油酸、亚麻酸之间呈显著负相关ꎻ油酸

与亚油酸呈显著负相关ꎻ亚油酸与亚麻酸之间呈显

著正相关ꎮ
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