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干旱环境下油菜籽粒芥酸
含量的 ＱＴＬ 定位分析
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摘　 要:为探讨干旱环境下冬油菜籽粒品质(脂肪酸含量和硫苷)分子遗传机理ꎬ以 １７ＮＴＳ５７(高芥酸) ×
ＣＹ１２ＰＸＷ－６－１(低芥酸)的衍生后代 Ｆ１、Ｆ２、Ｆ２ ∶ ３等群体为材料ꎬ结合天水和定西试点籽粒品质表型ꎬ进行干旱环境

下籽粒芥酸的遗传定位及选择标记开发ꎮ 结果表明:利用 Ｆ２ ∶ ３群体在两个试点共检测到油菜芥酸含量 ＱＴＬ 位点 ７
个ꎬ其中天水试点检测到 ４ 个ꎬ定西试点检测到 ３ 个ꎮ 天水试点检测到 ２ 个主效 ＱＴＬꎬ即 ｑＥＡＴＣ０８.２、ｑＥＡＴＣ０９ꎬ分别

分布在 Ｃ０８、Ｃ０９ 染色体ꎬ其表型贡献率在 ２０％以上ꎻｑＥＡＴＡ１０(天水)和 ｑＥＡＤＡ１０(定西)被定位到 Ａ１０ 染色体相同区

间ꎬ在两个试点的表型贡献分别为 １０.４２％和 １２.７０％ꎻｑＥＡＴＣ０９ 和 ｑＥＡＤＣ０９ 被定位在 Ｃ０９ 染色体相同区间ꎬ两个试点

的表型贡献率分别为 ２０. ００％和 １９. ３４％ꎬ为共定位主效 ＱＴＬꎮ ３ 个 ＱＴＬ( ｑＥＡＴＣ０８. １(天水)、ｑＥＡＴＣ０８. ２(天水)、
ｑＥＡＤＣ０７(定西))仅各在一个试点被检测到ꎬ其中 ２ 个微效修饰位点(ｑＥＡＴＣ０８.１ 和 ｑＥＡＤＣ０７)具有正向加性效应ꎮ
在 Ａ１０ 和 Ｃ０９ 染色体上定位的 ｑＥＡ.Ａ１０ 和 ｑＥＡ.Ｃ０９ 的主效 ＱＴＬꎬ这些标记可用于干旱条件下油菜籽粒芥酸含量改良

的分子标记辅助选择ꎮ
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ｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｏｆ ｅｒｕｃｉｃ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｒａｐｅｓｅｅｄ ｕｎｄｅｒ ｄｒｏｕｇｈｔ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ.

Ｋｅｙｗｏｒｄｓ: ｗｉｎｔｅｒ ｒａｐｓｅｅｄꎻ ａｒｉｄ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎻ ｅｒｕｃｉｃ ａｃｉｄꎻ ＱＴＬ ｍａｐｐｉｎｇ

　 　 油菜(Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ Ｌ.)是我国第一大国产油

料作物ꎬ菜籽油可提供必需脂肪酸等多种人体健康

所需的营养元素[１]ꎮ 甘蓝型冬油菜是我国油菜主

要栽培类型[２]ꎬ随着冬油菜抗寒育种不断突破[３]ꎬ
我国甘蓝型冬油菜种植区不断向北拓展ꎬ栽植区气

候更为干燥[４]ꎮ 天水－陇东年降水量 ４５０ ~ ６００ ｍｍ
的区域为冬油菜主产区ꎬ年降水量不足 ４５０ ｍｍ 的

地区冬油菜很少种植ꎬ冬油菜种植北界以北随着降

水量进一步减少[５]ꎮ 冬油菜北移区气候地带性造

成干旱、半干旱环境ꎬ是我国北方强冬性冬油菜区

生产的主要气候环境类型ꎮ
我国北方强冬性冬油菜区主栽的仍是高芥酸、

高硫苷“双高”品种[６－７]ꎬ“双高”菜籽油中芥酸含量

过高ꎬ籽粒芥酸含量均在 ３０％以上[８]ꎮ 芥酸链含有

２２ 个碳原子ꎬ属长链脂肪酸ꎬ由于碳链过长ꎬ摄入后

不易被人体完全消化吸收ꎬ导致食用油营养价值大

大降低[９]ꎻ同时ꎬ芥酸凝固点高ꎬ不宜用于食品加

工ꎻ降低籽粒芥酸含量是油菜品质育种和脂肪酸改

良的首要目标[１０]ꎮ 研究发现ꎬ甘蓝型油菜芥酸含量

受两对主基因控制ꎬ表现加性－显性效应ꎬ芥酸含量

数量性状基因位点(ＱＴＬꎬ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ)主要

集中分布在 Ａ０８ 和 Ｃ０３ 染色体上[１０－１３]ꎮ Ｓｍｏｏｋｅｒ
等[１３]利用 ３ 个不同环境下 ＤＨ 群体的芥酸含量表

型数据ꎬ在 Ａ０８ 和 Ｃ０３ 连锁群检测到 ２ 个芥酸含量

主位点ꎬ检测到的主效位点对油菜籽粒其他脂肪酸

含量表型变异具有一定贡献ꎻ张洁夫等[１４] 利用甘蓝

型油菜低芥酸亲本 ＡＰＬ０１ 和高芥酸亲本 Ｍ０８３ 组合

衍生群体 ＢＣ１Ｆ１作为作图群体绘制连锁图谱ꎬ通过

ＱＴＬ 检测获得 ２ 个籽粒芥酸含量相关位点ꎬ其中位

于 Ｎ８ 连锁群的 ｑＥＲ８ 位点可解释芥酸表型变异的

１６.７４％ꎬ位于 Ｎ１３ 连锁群的 ｑＥＲ１３ 位点表型贡献率

为 ３１.３２％ꎮ 刘雪平等[１５]以低芥酸品种与人工合成

的高芥酸甘蓝型油菜为亲本建立的 ＤＨ 群体为材

料ꎬ获得 １ 个芥酸含量相关的 ＱＴＬꎬ位于 ＬＧ１３ 连锁

群ꎬ芥酸单个基因贡献率较大ꎬ可能为质量性状ꎮ
籽粒的特高芥酸含量受 ２ 对加显效应主基因控制ꎬ
同时受到多基因修饰ꎬ并获得芥酸含量紧密连锁

ＳＳＲ 标记 ＣＢ１０３６４ 和 ＢＲＭＳ－０１７ꎬ能较好地检测出

特高芥酸单株[１４]ꎮ
综上ꎬ有关油菜芥酸含量相关的 ＱＴＬ 定位分

析ꎬ主要是利用 ＳＳＲ、ＡＦＬＰ、ＲＦＬＰ 等标记进行群体

株系基因型分型和遗传图谱构建ꎬ存在标记的多位

点现象ꎬ不利于不同定位结果的对比分析ꎮ 本研究

利用近年研发的油菜靶向测序技术ꎬ分析获得多态

性 ＳＮＰ 等标记ꎬ并整合 ＳＳＲ 标记构建连锁遗传图

谱ꎬ以新育成可在北方旱寒区稳定越冬的“高芥”甘
蓝型冬油菜品系 １７ＮＴＳ５７ 和“低芥”材料 １２ＣＹ 构

建群体ꎬ进行芥酸含量相关的 ＱＴＬ 定位分析ꎬ以期

为我国旱寒区冬油菜品质育种提供理论依据ꎮ

１　 材料与方法

１.１　 参试材料

试验材料选用甘蓝型油菜高代自交系“双低”
优质 ＣＹ１２ 与“双高”劣质 １７ＮＴＳ５７ 杂交获得的 Ｆ１、
Ｆ２群体(１８０ 个单株)ꎬＦ１、Ｆ２ 群体主要用于籽粒油

酸、芥酸、硫苷含量等品质主要性状的遗传分析和

定位分析ꎻＦ２ ∶ ３群体(Ｆ２ 群体每个单株自交获得的

后代群体)播种于天水市秦州区中梁乡和定西市安

定区凤翔镇试点(表 １)ꎬ主要进行籽粒芥酸含量的

ＱＴＬ 分析ꎮ

表 １　 油菜各试点的主要气象因子
Ｔａｂｌｅ １　 Ｍａｉｎ ｍｅｔｅｏｒｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｆ ｒａｐｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｓｉｔｅｓ

试点
Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ

ｓｉｔｅ

生态因子 Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒ

降水量 / ｍｍ
Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ

年平均蒸发量 / ｍｍ
Ａｎｎｕａｌ ｅｖａｐｏｒａｔｉｏｎ

海拔高度 / ｍ
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ

年均温度 / ℃
Ａｎｎｕａｌ ａｖｅｒａｇｅ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

无霜期天数 / ｄ
Ｆｒｅｅ ｆｒｏｓｔ

ｄａｙｓ
天水 ＴＳ ５６８.２１ １２３６.５３ １５１６ ３４°３３′ １０.３ １９５
定西 ＤＸ ４１５.４３ １６３２.９３ ２０４８ ３５°５８′ ７.５ １４６
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１.２ 试验方法

１.２.１　 群体构建 　 ２０１２ 年甘肃农业大学油菜试验

基地播种 １７ＮＴＳ５７ꎬ田间常规管理ꎻ２０１３ 年春在甘

肃农业大学播种 ＣＹ１２ꎬ以花期 １７ＮＴＳ５７ 为母本ꎬ
ＣＹ１２ 为父本ꎬ组配 ＮＴＳ５７×ＣＹ１２ 组合ꎬ获得 Ｆ１代ꎻ
Ｆ１代自交获得 Ｆ２代ꎬＦ２代自交获得 Ｆ２ ∶ ３群体ꎮ
１.２.２　 材料种植 　 ２０２１ 年 ８ 月将 Ｆ１、Ｆ２、Ｆ２ ∶ ３群体

分别播种在干旱程度不同的天水和定西试点ꎬ全生

育期不进行人工灌溉ꎬ苗期采集叶片提取 ＤＮＡꎬ用
于靶向测序进行株系基因型分型和构建遗传图谱ꎻ
越冬期定西试点进行覆膜越冬ꎻ成熟期收获角果籽

粒ꎬ测定其品质ꎬ利用 ＧＡＴＫ 软件定位分析干旱环境

下影响甘蓝型冬油菜籽粒品质表型的位点ꎮ

１.３　 品质测定分析

Ｆ２群体按单株收获籽粒ꎬ衍生后代群体随机选

５ 株ꎬ分别收取种子并自然晾干ꎬ利用近红外分析仪

(ＮＩＲＳ－ＤＳ２５００ꎬ丹麦)测定种子油酸、芥酸、硫苷等

品质相关性状ꎮ

１.４　 遗传连锁图谱的构建

１.４.１　 ＤＮＡ 提取　 油菜种子春化处理后ꎬ生长一定

时间选择油菜的嫩叶进行取样ꎬ采用改良的 ＣＴＡＢ
法提取 Ｆ２群体及双亲的全基因组 ＤＮＡꎮ
１.４.２　 靶向测序与多态性标记分析 　 提取株系幼

苗 ＤＮＡꎬ质量检测合格后进行文库构建和靶向测

序ꎬ依据 ＧＥＮＯＳＥＱ 公司提供方法进行分析ꎬ从测序

分析得到的原始 ｒｅａｄｓ 数据中滤去不清晰的 ｒｅａｄｓꎬ
使用 ＢＷＡ 软件包中的 ＭＥＭ 算法软件ꎬ将获得的清

晰 ｒｅａｄｓ 比对到参考基因组上(ＺＳ１１－ｖ２０２００１２７)ꎬ并
对比对覆盖参数质量进行评估ꎮ 使用 ＧＡＴＫ 软件

(ｖｅｒｓｉｏｎ ３.７)检测比对到参考基因组上的 ｒｅａｄｓ 的多

态性ꎬ获得的 ＳＮＰｓ 和 ＩｎＤｅｌｓ 用于构建连锁遗传图谱ꎮ
１.４.３　 遗传连锁图谱构建和 ＱＴＬ 定位 　 采用 ＱＴＬ
ＩｃｉＭａｐｐｉｎｇ ４.０ 软件进行遗传连锁图谱的构建ꎬ按照

软件的作图要求ꎬ对 Ｆ２群体分子标记基因型数据进

行统计整理ꎬＬＯＤ 阈值设为 ３ꎬ进行各参数的设置ꎬ
完成图谱构建ꎮ 结合遗传连锁图谱ꎬ利用 ＱＴＬ Ｉｃｉ￣
Ｍａｐｐｉｎｇ ４.０ 软件中 ＩＣＩＭ 对 Ｆ２ ∶ ３群体芥酸进行 ＱＴＬ
检测与基因效应分析ꎮ 取 ＬＯＤ ＝ ３ꎬ最终得出相应

ＱＴＬ 在图谱上的位置及相应的加性效应和表型变

异ꎮ ＱＴＬ 的命名按照“ｑ＋性状＋环境＋连锁群”的方

式ꎬ其中ꎬ性状以英文名称缩写表示ꎮ
１.５　 数据分析

利用 Ｅｘｃｅｌ ２０１０ 进行数据处理ꎬＱＴＬ ＩｃｉＭａｐｐｉｎｇ
４.０ 软件进行分析作图ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 甘蓝型油菜双亲及群体芥酸含量的表型特征

构建甘蓝型油菜遗传分析群体的双亲芥酸含

量存在显著差异ꎬ高芥酸亲本 ＮＴＳ５７ 在天水、定西

芥酸含量分别为 ３２. ５４％和 ３６. ２３％ꎬ低芥酸亲本

ＣＹ１２ 芥酸含量分别为 ０.２５％和 ０.４６％ꎬＮＴＳ５７ 的芥

酸含量是 ＣＹ１２ 的 ７８.８ 倍 ~ １３０.２ 倍ꎮ 两个亲本组

配 ＮＴＳ５７×ＣＹ１２ 组合ꎬ自交获得 Ｆ１、Ｆ２群体ꎬ用于甘

蓝型油菜芥酸含量的遗传分析ꎬＦ１后代在天水和定

西芥酸含量均介于双亲之间ꎬ接近双亲芥酸中值ꎻＦ２

群体芥酸含量集中于 １０％ ~ ３０％间ꎬ在天水和定西

的分布次数分别为 １３８ 和 １３１ꎬ占比分别为 ７９.３％和

７８.７％ꎬ芥酸含量低于 １０％和高于 ３０％的植株占比

较小ꎬ表明甘蓝型油菜芥酸含量受多对共显性基因

位点控制ꎮ 甘蓝型油菜芥酸含量遗传力为 ０.６１５ꎬ属
遗传能力较高的性状(图 １、表 ２~３)ꎮ
２.２　 甘蓝型油菜群体的靶向测序和变异分析

靶向测序 Ｔａｒｇｅｔ－ｓｅｑ 技术可高效经济地对遗传

材料进行基因分型分析ꎮ 针对油菜全基因组设计

５ １６３对引物ꎬ通过扩增测序检测双亲基因组目标区

段ꎬ筛选出 １ ０３４ 条多态性标记ꎬ扫描包含 １７４ 个株

系的 Ｆ２群体和双亲材料ꎬ平均基因组覆盖度和测序

深度分别为 ０.０８ 和 １０８.２９ꎬ从测序 ｒａｗ ｒｅａｄｓ 中过滤

掉低质量 ｒｅａｄｓ 后ꎬ共获得 ３０.８６ 万个 ｌｅａｎ ｒｅａｄｓꎬ通
过比较双亲基因区段序列ꎬ共获得 １ ０３４ 个多态性

位点ꎬ包含 ９４６ 个 ＳＮＰｓ(５６３ 个 ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎｓ 和 ３７８ 个

ｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎｓ)和 ８８ 个 ＩｎＤｅｌｓꎮ 在 ＩｎＤｅｌｓ 标记中最多

出现的是单碱基和双碱基缺失 /插入突变ꎮ
２.３　 甘蓝型油菜连锁遗传图谱构建

利用测序分析获得的 １ ０３４ 条多态性标记进行

遗传图谱构建ꎬ其中 １ ０１７ 条标记分布在 １９ 条连锁

图 １　 两个环境下 Ｆ２ ∶ ３群体芥酸含量及其分布

Ｆｉｇ.１　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｅｒｕｃｉｃ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｉｔｓ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
ｉｎ Ｆ２ ∶ ３ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｗｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ
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群上ꎻ依据 Ｆ２群体重组交换分析ꎬ将区间内未发生

交换的标记整合为 １ 条 ｂｉｎꎬ整合后共 ２６８ 条 ｂｉｎｓ 用
于连锁遗传图谱构建ꎮ 图谱构建后发现在 Ａ１０ 连

锁群上仅分布两个 ｂｉｎｓꎬ用于遗传定位分析显得标

记数过少ꎬ为此ꎬ选择前期在群体双亲基因型分析

时筛选的多态性 ＳＳＲ 标记 １１０ 条ꎬ与靶向测序 ２６８
ｂｉｎｓ 整合共 ３７８ 条标记ꎬ用于构建遗传图谱ꎮ ３７８ 条

标记均匀分布在 １９ 条连锁群上ꎬ图谱总长度 ５ ８８９.８８
ｃＭꎬＡ０３ 连锁群最长(５８６.２２ ｃＭ)ꎬ包含 １６ 条标记ꎬ
Ａ０７ 连锁群最短(４７.９６ ｃＭ)ꎬ包含 ６ 条标记(表 ４、
图 ２)ꎮ
２.４　 甘蓝型油菜芥酸含量的 ＱＴＬ 定位分析

在两个环境中共定位到甘蓝型油菜芥酸含量

相关 ＱＴＬ 位点 ７ 个(表 ５、图 ３)ꎬ分布在 ４ 条染色体

上ꎬ其中天水试点检测到 ４ 个ꎬ定西试点检测到 ３
个ꎮ 天水试点检测到 ２ 个主效 ＱＴＬꎬ即 ｑＥＡＴＣ０８、
ｑＥＡＴＣ０９ꎬ分别分布在 Ｃ１８、Ｃ１９ 染色体ꎬ其表型贡献

率在 ２０％ 以上ꎮ ｑＥＡＴＡ１０ 和 ｑＥＡＤＡ１０ 被定位到

Ａ１０ 染色体相同区间ꎬ为同一位点ꎬ命名为 ｑＥＡ.
Ａ１０ꎬ在 两 个 试 点 表 型 贡 献 分 别 为 １０. ４２％ 和

１２.７０％ꎻｑＥＡＴＣ０９ 和 ｑＥＡＤＣ０９ 被定位在 Ｃ０９ 染色体

相同区间ꎬ为同一位点ꎬ命名为 ｑＥＡ.Ｃ０９ꎬ两个试点

表型贡献率分别为 ２０.０％和 １９.３４％ꎬ为共定位主效

ＱＴＬꎮ ３ 个 ＱＴＬ(ｑＥＡＴＣ０８.１、ｑＥＡＴＣ０８.２、ｑＥＡＤＣ０７)

表 ２　 两个环境中 Ｆ２ ∶ ３群体芥酸含量次数分布

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｅｒｕｃｉｃ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ａｎｄ ｉｔｓ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ
ｉｎ Ｆ２ ∶ ３ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｗｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ

芥酸含量
Ｅｒｕｃｉｃ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ / ％

分布次数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ
天水 ＴＳ 定西 ＤＸ

０~１０ ２７ ２８
１０~２０ ８０ ７２
２０~３０ ５８ ５９
３０~４０ ８ １２
４０~５０ １ ３

表 ３　 双亲及 Ｆ１、Ｆ２后代群体芥酸含量的统计分析

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｅｒｕｃｉｃ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｐａｒｅｎｔｓ
ａｎｄ Ｆ１、Ｆ２ ｐｒｏｇｅｎｙ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

试点
Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ

ｓｉｔｅ

亲本 Ｐａｒｅｎｔｓ

１７ＮＴＳ５７ ＣＹ１２

Ｆ１

均值±
标准差

Ｍｅａｎ±ＳＤ

Ｆ２

范围
Ｒａｎｇｅ

均值±
标准差

Ｍｅａｎ±ＳＤ

天水 ＴＳ
３２.５４±
３.０２∗∗

０.２５±
０.０３

１６.４０.４６±
３.２１

０.９５~
４２.５６

１７.９４±
２.８２

定西 ＤＸ
３６.２３±
３.２２∗∗

０.４６±
０.０４

１８.５３±
３.０８

１.３２~
４６.５２

１９.０４±
２.２１

　 　 注:∗∗代表 Ｐ<０.０１ 水平下差异显著ꎮ
Ｎｏｔｅ:∗ ∗ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｖｅｒｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ａｔ Ｐ<０.０１ ｌｅｖｅｌ.

仅各在一个试点被检测到ꎬ其中ꎬ２ 个微效修饰位点

(ｑＥＡＴＣ０８.１(天水)和 ｑＥＡＤＣ０７(定西))具有正向

加性效应ꎬ很可能在甘蓝型油菜芥酸含量方面发挥

修饰作用ꎮ

３　 讨　 论

种植区域干旱程度与油菜籽粒芥酸、硫苷等主

要品种性状存在显著相关关系ꎬ干旱对油菜籽粒品

质形成有重要影响[１５]ꎮ 旱区日照时间长、昼夜温差

大ꎬ干旱环境下农作物常积累特殊代谢物质ꎬ影响

油菜脂肪酸合成积累与代谢转化ꎬ是籽粒品质的重

要影响因子[１６]ꎮ
本研究主要对天水和定西干旱环境中影响冬

油菜脂肪酸品质的芥酸含量相关基因进行了 ＱＴＬ
定位分析ꎬ共检测到干旱环境下群体株系籽粒芥酸

含量相关位点 ７ 个ꎬ分布在 ４ 条连锁群上ꎬ其中两个

试点共定位主效位点 ２ 个ꎬ分别位于 Ａ１０ 和 Ｃ０９ 染

色体ꎮ 通常认为油菜籽粒芥酸含量主要由 Ａ０８ 和

Ｃ０３ 染色体上的 ２ 个 ＱＴＬ 位点调控[１０－１３]ꎬ也受其他

位点的影响ꎮ 林兵[１７]在 Ａ０８ 染色体上检测到 １４ 个

芥酸含量相关 ＱＴＬｓꎬ这些 ＱＴＬｓ 可被整合成同义的

２ 个 ＱＴＬꎬ即 ｑＥＡ.Ａ８.１ 和 ｑＥＡ.Ａ８.２ꎬｑＥＡ.Ａ８.２ 是目前

发现的对芥酸含量影响较大的 ＱＴＬꎮ 研究表明ꎬ特
高芥酸含量性状主要受 ２ 对主效基因控制ꎬ基于此

表 ４　 遗传连锁群及标记的分布
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｌｉｎｋａｇｅ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｍａｒｋｅｒｓ

染色体
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

标记数量
Ｍａｒｋｅｒ ｎｕｍｂｅｒ

长度
Ｌｅｎｇｔｈ / ｃＭ

１ ２６ ４０９.３８
２ １６ ４４７.２７
３ １５ ５８２.６６
４ １８ ２６５.５２
５ １４ ２５１.０６
６ １４ ２５３.４０
７ ６ ４２.９１
８ １７ ３８７.３０
９ １８ ３７６.７７
１０ １３ ４９４.２４
１１ ２６ ２２３.２０
１２ ２４ ４７.９６
１３ １２ ８７.３４
１４ ３２ ３９７.７５
１５ １９ ２５０.９９
１６ ３２ ２４９.４８
１７ ２０ ４５９.５４
１８ ２６ ２８０.７０
１９ ３０ ３８２.４１

全基因组
Ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ３７８ ５８８９.８８
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　 　 注:染色体图示左侧为遗传距离ꎬ右侧为标记名称ꎮ 下同ꎮ
Ｎｏｔｅ: Ｌｅｆｔ ｓｉｄｅ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｄｉａｇｒａｍ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｉｇｈｔ ｓｉｄｅ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｍａｒｋｅｒ ｎａｍｅｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 ２　 甘蓝型油菜连锁遗传图谱
Ｆｉｇ.２　 Ｌｉｎｋａｇｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐ ｏｆ Ｂｒａｓｓｉｃａ ｎａｐｕｓ

表 ５　 利用复核区间作图检测到的籽粒芥酸含量在两个试点的 ＱＴＬ 位点
Ｔａｂｌｅ ５　 ＱＴＬ ｌｏｃｉ ｆｏｒ ｇｒａｉｎ ｅｒｕｃｉｃ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｔｗｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ｄｅｔｅｃｔｅｄ ｂｙ ｒｅｃｈｅｃｋ ｉｎｔｅｒｖａｌ ｍａｐｐｉｎｇ

试点
Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ

ｓｉｔｅ

数量性状位点
Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ｔｒａｉｔ ｌｏｃｉ

染色体
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

位置
Ｐｏｓｉｔｉｏｎ

左翼标记
Ｌｅｆｔ ｍａｒｋｅｒ

右翼标记
Ｒｉｇｈｔ ｍａｒｋｅｒ

ＬＯＤ 值
ＬＯＤ ｓｃｏｒｅ

贡献率
Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

ｒａｔｅ / ％

加性效益
Ａｄｄｉｔｉｖｅ
ｅｆｆｅｃｔ

显性效益
Ｄｏｍｉｎａｎｔ
ｅｆｆｅｃｔ

天水 ＴＳ

ｑＥＡＴＡ１０ １０ ２５８ ＢｎＧＭＳ６３ Ｎａ１４Ａ０６ ３.８９３５ １０.４２５２ １.２１０２ ５.４１０７
ｑＥＡＴＣ０８.１ １８ １６１ ｃ１８ｂ００７ ｃ１８ｂ００８ ３.９２１８ ５.６２３７ ０.９７１７ ３.４４６０
ｑＥＡＴＣ０８.２ １８ ２４７ ｃ１８ｂ０２２ ｃｎｕ０９０ ３.７５２９ ３４.５６５７ －２.４１５１ －８.１５４０
ｑＥＡＴＣ０９ １９ ３７９ ＦＩＴＯ１１４ Ｎａ１２Ｃ０６ ３.７８５８ ２０.００４９ １.２９６８ １２.６９４５

定西 ＤＸ
ｑＥＡＤＡ１０ １０ ２５７ ＢｎＧＭＳ６３ Ｎａ１４Ａ０６ ４.６７４０ １２.６９７４ ２.０５４６ ６.７０１６
ｑＥＡＤＣ０７ １７ ３４５ ｃ１７ｂ００９ ｃ１７ｂ０１０ ３.７２０３ ４.６６９９ １.６９３１ ２.８５６８
ｑＥＡＤＣ０９ １９ ３８０ ＦＩＴＯ１１４ Ｎａ１２Ｃ０６ ４.２４４２ １９.３４３１ １.５４７２ １５.９５１２
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图 ３　 甘蓝型油菜籽粒芥酸含量在遗传图谱上的分布

Ｆｉｇ.３　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｅｒｕｃｉｃ ａｃｉｄ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｒａｐｅｓｅｅｄ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐ

研发了用于选择的分子标记[１８]ꎮ 本研究定位到 ２
个籽粒芥酸含量主效 ＱＴＬｓ(ｑＥＡ.Ａ１０ 和 ｑＥＡ.Ｃ０９)ꎬ
分别分布在 Ａ１０ 和 Ｃ０９ 染色体上ꎬ与已报道的芥酸

含量位点有所不同ꎮ 可能是因为前人利用不同群

体在多环境下获得油菜籽粒芥酸含量表型数

据[１９－２０]ꎬ进行籽粒芥酸含量相关的 ＱＴＬ 分析ꎬ这与

我国北方强冬性冬油菜区特别是北移区冬油菜籽

粒形成与生长环境非常不同ꎬ北方强冬性区气候干

燥少雨ꎬ干旱环境逆境不仅影响油菜高产形成ꎬ还
通过改变脂肪酸代谢与积累影响籽粒芥酸含量ꎬ
ｑＥＡ.Ａ１０ 和 ｑＥＡ.Ｃ０９ 可能与干旱环境下油菜籽粒芥

酸含量调控相关ꎮ 另外ꎬ已报道的芥酸含量 ＱＴＬｓ
均来自以甘蓝型油菜群体为遗传分析材料获得的

结果ꎬ本研究中所用遗传群体源于 １７ＮＴＳ５７ 为母本

的杂种衍生后代ꎬ１７ＮＴＳ５７ 是强抗寒白菜型冬油菜

和甘蓝型冬油菜通过种间远缘杂交方法新培育的

强抗寒甘蓝型冬油菜品系ꎬ比较基因组学分析结果

表明ꎬ１７ＮＴＳ５７ 基因组中携带大量白菜型冬油菜陇

油 ７ 号染色体片段ꎬ这些基因组的片段除赋予

１７ＮＴＳ５７ 优异抗寒性外ꎬ可能还引入白菜型冬油菜

芥酸含量相关新位点ꎬ芥酸含量主效位点 ｑＥＡ.Ａ１０
和 ｑＥＡ.Ｃ０９ 是否来自白菜型冬油菜基因组ꎬ需要进

一步针对该主效位点进行精细定位与图位克隆ꎬ以
及基因序列的跨物种比对分析ꎮ

４　 结　 论

对天水和定西干旱环境中影响冬油菜脂肪酸

品质的芥酸含量相关基因进行 ＱＴＬ 定位分析ꎬ共定

位主效位点 ２ 个ꎬ分别位于 Ａ１０ 和 Ｃ０９ 染色体ꎮ ２

个籽粒芥酸含量主效 ＱＴＬｓ(ｑＥＡ.Ａ１０ 和 ｑＥＡ.Ｃ０９)可
用于不同遗传图谱之间 ＱＴＬ 位点的准确分析比较ꎬ
为油菜籽粒芥酸含量定位分析奠定分子基础ꎮ
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