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摘 要 亚麻酸是胡麻脂肪酸组成的主要成分,也是胡麻品质改良的主要目标。为深入研究胡麻亚麻酸含量

的遗传规律,基于6个世代遗传群体(P1、F1、P2、B1:2、B2:2、F2:3),采用数量性状主基因+多基因混合遗传模型

分析胡麻亚麻酸含量的遗传模式。结果表明,胡麻亚麻酸含量符合1对加性-显性主基因+加性-显性-上

位性多基因遗传模型,主基因的加性效应在亚麻酸含量的遗传控制中具有重要贡献;B1:2、B2:2 和F2:3 世代主

基因遗传率分别为33.59%、46.95%和53.92%,多基因遗传率分别为25.60%、19.35%和14.43%;通过群

体品质分析,筛选出高亚麻酸材料15份,高含油量材料7份,这些优异材料为胡麻品质育种奠定了良好的基础。
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  胡麻(Linumusitatissimum L.)是中国西北

和华北高寒干旱地区重要的油料作物之一。胡麻

种植历史悠久,自西汉时期就引入中国种植[1]。
近年来,全国胡麻年种植面积26.7~33.3万

hm2,年产胡麻籽约40万t。胡麻的用途主要以

食用油为主,纤维用为辅。胡麻籽含油量40%左

右,此外还含有丰富的蛋白质、膳食纤维、木酚素

等营养元素和功能成分[2]。胡麻油主要由5种脂

肪酸组成(亚麻酸、亚油酸、油酸、棕榈酸和硬脂

酸),其中а-亚麻酸(ALA)含量高达50%以上。

ALA属于ω-3多不饱和脂肪酸,是人体必需脂肪

酸,具有目前国际医学界和营养界公认的重要生

理功能,如预防和治疗心脑血管疾病,降血压、调
节血糖、血脂,抗肿瘤、预防癌症,提高自身免疫力

等功能[3]。
由于亚麻酸重要的生理和营养功能,提高亚

麻酸含量是目前胡麻品质改良的主要目标之一。
育种实践表明,胡麻品质改良较之产量、抗性等育

种目标相对困难。脂肪酸含量属于植物数量性

状,其遗传受少数主基因控制外,还受大量微效多

基因控制,同时受基因与环境的互作、基因表达水

平修饰等的影响,遗传机制较为复杂[4]。盖钧

镒[5]提出的主基因+多基因混合遗传理论认为植

物数量性状由主基因和多基因共同遗传控制,主
基因一般可以检测,多基因则难以鉴别。基于该

理论的主基因+多基因混合遗传分离分析方法可

以利用不同的遗传群体材料分析数量性状主基因

的存在及其遗传效应[6]。该方法已广泛应用于作

物农艺、品质、抗性等重要数量性状的遗传研

究[7-9]。相关研究表明,作物产量、品质等数量性

状的遗传受1对或多对主基因和微效多基因共同

遗传控制。在胡麻脂肪酸含量的遗传研究方面,
张琼等[10]采用RIL群体初步分析了胡麻脂肪酸

含量的遗传效应;赵利等[11]分析了不同环境下胡

麻脂肪酸含量的遗传方式。两者均以RIL群体

为研究对象,研究结果也不尽相同。
作物主基因+多基因遗传模型分析中不同分

离世代鉴定主基因的效率存在差异,利用个别分

离世代的遗传信息鉴定主基因和多基因存在一定

的局限性,而多世代联合分析方法可以克服个别

分离世代的不足,从而更全面地鉴定其遗传效

应[12]。因此,本试验从构建6个世代遗传群体材

料入手,旨在通过多世代的联合分析方法深入解

析胡麻亚麻酸含量的遗传规律,为亚麻酸含量的



遗传改良提供理论指导。

1 材料与方法

1.1 材 料

以“低亚麻酸×张亚2号”为杂交亲本,分别

由内蒙古农牧业科学院和张掖市农业科学研究院

提供。2016年夏季在甘肃兰州人工配置杂交组

合,收获F1 种子;同年冬季在云南元谋种植F1 及

亲本材料,通过杂交、自交和回交获得F1、F2、B1:1
和B2:1 世代种子;2017年夏季在兰州种植P1、

P2、F1、F2、B1:1、B2:1 群体材料,通过杂交、自交获

得F1、F2:3、B1:2、B2:2 世代种子,从而构建了P1、

F1、P2、B1:2、B2:2、F2:36个世代群体材料用于模型

分析。

1.2 方 法

田间试验设在云南省元谋县南繁村。2017
年冬季同期种植P1、F1、P2、B1:2、B2:2 和F2:36个

世代群体材料。其中,P1、F1、P2 各种植30行,

B1:2、B2:2 和F2:3 各种植300行。每行播种100
粒,行长1m,行距20cm,四周设保护行,栽培管

理与当地生产一致。成熟后,P1、F1、P2 世代按单

株收获和脱粒,B1:2、B2:2 和F2:3 世代按株行收获、
单行脱粒,种子精选去杂,采用近红外分析法测定

亚麻酸含量。
采用盖钧镒[5]提出的主基因+多基因混合遗

传模型进行多世代联合遗传分析。该方法首先是

计算不同遗传模型的极大似然函数值(MLV)和

AIC值,再根据AIC值初步选择备选模型;然后

对入选模型进行适合性检验,包括5个统计量:

U2
1、U2

2、U2
3、nW2 和Dn;在此基础上,根据备选模

型AIC值和适合性检验结果判定最优遗传模

型[19]。主基因遗传率和多基因遗传率计算公式

如下:

主基因遗传率h2
mg=σ2mg/σ2p×100%;多基因

遗传率h2
pg=σ2pg/σ2p×100%

σ2mg、σ2pg 和σ2p 分别为主基因方差、多基因方

差和表型方差。数据分析采用章元明教授研发的

R语言SEA软件包。

2 结果与分析

2.1 不同世代亚麻酸含量的表型分布

不同世代亚麻酸含量的统计值见表1。可以

看出,P1 和P2 亚麻酸含量均值分别为59.80%和

42.19%,双亲之间亚麻酸含量存在显著差异。F1
亚麻酸含量均值为46.28%,介于双亲之间。B1:2
和B2:2 世代亚麻酸含量均值分别为55.60%和

43.60%,B1:2 世代亚麻酸含量显著高于B2:2 世

代。F2:3 世代亚麻酸含量均值为46.29%,与F1
代基本相同。从变异系数看,P1、P2、F1、B1:2 世代

亚麻酸含量的变异度较小,变异系数为1.94%~
6.99%;B2:2和F2:3 世代亚麻酸含量的变异度较

大,变异系数分别为9.81%和9.53%。此外,从
亚麻酸含量的极值看,B1:2 世代亚麻酸含量最大

值达64.27%,具有超高亲优势;B2:2和F2:3 世代

亚麻酸含量的最小值分别为34.13%和36.18%,
具有超低亲优势。从B1:2、B2:2和F2:3 世代亚麻酸

含量的次数分布看(图1~3),3个世代亚麻酸含

量的频率分布均符合数量性状的分布特征,表现

为多峰或偏态分布,亚麻酸含量的遗传可能存在

主基因遗传效应。

2.2 最优遗传模型选择

通过R软件包SEA遗传模型分析,从而获

得24种遗传模型的极大似然函数值(MLV)和

AIC值(表2)。不同模型 MLV值为 -2079.83~
-1872.09,AIC值为3768.18~4165.66。AIC
值最小的模型为D-0(MX1-AD-ADI),同时C-0

表1 不同世代亚麻酸含量的统计值

Table1 Statisticalvalueoflinolenicacidcontentinsixgenerations

世代
Generation

群体数
No.ofgroup

最小值/%
Min

最大值/%
Max

极差/%
Rage

平均值/%
Mean

标准差
SD

变异系数/%
CV

P1 21 57.94 62.26 4.32 59.80 1.16 1.94

F1 35 39.12 52.02 12.90 46.28 3.23 6.98

P2 24 38.12 46.22 8.10 42.19 2.19 5.20

B1:2 140 42.59 64.27 21.68 55.60 3.89 6.99

B2:2 167 34.13 53.96 19.83 43.60 4.28 9.81

F2:3 283 36.18 56.36 20.18 46.29 4.41 9.53
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图1 B1:2 世代亚麻酸含量的次数分布

Fig.1 Frequencydistributionoflinolenic
acidcontentinB1:2generation

图2 B2:2 世代亚麻酸含量的次数分布

Fig.2 Frequencydistributionoflinolenic
acidcontentinB2:2generation

图3 F2:3 世代亚麻酸含量的次数分布

Fig.3 Frequencydistributionoflinolenicacid
contentinF2:3generation

(PG-ADI)和E-0(MX2-ADI-ADI)这2个模型的

AIC值也较小,根据AIC值较小的原则,初步选

择这3个模型作为备选模型。适合性检验结果见

表3。可以看出,D-0(MX1-AD-ADI)模型30个

统计量中有2个达到显著水平;C-0(PG-ADI)和

E-0(MX2-ADI-ADI)模型也分别有2个统计量达

到显著水平。3个模型统计量显著水平数量相同

的情况下,优先选择 AIC 值较小的 D-0(MX1-
AD-ADI)模型作为本试验的最佳遗传模型,即胡

麻亚麻酸含量的遗传符合1对加性-显性主基因

+加性-显性-上位性多基因混合遗传模型。

2.3 遗传参数估算

表4给出了最佳遗传模型的遗传参数估计

值。从一阶遗传参数看,主基因加性效应值(da)
和显性效应值(ha)分别为3.63和1.78,主基因

表2 不同遗传模型的极大似然函数值(MLV)和AIC值

Table2 Max-likelihood-valuesandAICvaluesoftwenty-fourgeneticmodels

代号
Code

模型
Model

极大似然函数值
Max-likelihoodvalue

AIC值
AICvalue

代号
Code

模型
Model

极大似然函数值
Max-likelihoodvalue

AIC值
AICvalue

A-1 1MG-AD -1952.209 3912.418 D-0 MX1-AD-ADI -1872.089 3768.177

A-2 1MG-A -1975.626 3957.253 D-1 MX1-AD-AD -1910.893 3839.786

A-3 1MG-EAD -2079.83 4165.661 D-2 MX1-A-AD -1910.181 3836.363

A-4 1MG-NCD -1964.645 3935.289 D-3 MX1-EAD-AD -1917.456 3850.912

B-1 2MG-ADI -1919.835 3859.669 D-4 MX1-NCD-AD -1912.832 3841.664

B-2 2MG-AD -1914.101 3840.203 E-0 MX2-ADI-ADI -1877.697 3791.393

B-3 2MG-A -1939.813 3887.626 E-1 MX2-ADI-AD -1894.125 3818.25

B-4 2MG-EA -1939.812 3885.625 E-2 MX2-AD-AD -1907.161 3836.322

B-5 2MG-CD -2060.686 4129.372 E-2 MX2-A-AD -1905.996 3829.993

B-6 2MG-EAD -2060.686 4127.371 E-4 MX2-EA-AD -1904.976 3825.952

C-0 PG-ADI -1874.719 3769.438 E-5 MX2-CD-AD -1917.263 3852.526

C-1 PG-AD -1943.773 3901.545 E-6 MX2-EAD-AD -1912.901 3841.802
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表3 备选模型的适合性检验

Table3 Testforgoodness-of-fitofselectedgeneticmodels

模型 Model 世代Generation U21(P) U22(P) U33(P) nW2(P) Dn(P)

D-0 P1 0.0003(0.9872) 0.7375(0.3905)11.3765(0.0007)* 0.3286(>0.05) 0.2380(>0.05)

F1 0.0202(0.8870) 0.6211(0.4306) 6.7722(0.0093)* 0.1777(>0.05) 0.1588(>0.05)

P2 0.0000(0.9980) 0.0082(0.9279) 0.1381(0.7102) 0.0309(>0.05) 0.0907(>0.05)

B1:2 0.0141(0.9053) 0.0374(0.8467) 0.0979(0.7544) 0.0644(>0.05) 0.0577(>0.05)

B2:2 0.0460(0.8302) 0.1815(0.6701) 0.7632(0.3823) 0.0904(>0.05) 0.0714(>0.05)

F2:3 0.0673(0.7953) 0.0436(0.8345) 0.0286(0.8656) 0.0481(>0.05) 0.0340(>0.05)

C-0 P1 0.0003(0.9870) 0.7296(0.3930)11.2471(0.0008)* 0.3240(>0.05) 0.2370(>0.05)

F1 0.0203(0.8868) 0.6432(0.4226) 7.0573(0.0079)* 0.1829(>0.05) 0.1603(>0.05)

P2 0.0000(0.9979) 0.0063(0.9365) 0.1081(0.7423) 0.0307(>0.05) 0.0917(>0.05)

B1:2 0.0079(0.9291) 0.0002(0.9892) 0.0843(0.7715) 0.0448(>0.05) 0.0538(>0.05)

B2:2 0.0170(0.8963) 0.0235(0.8781) 1.2509(0.2634) 0.0970(>0.05) 0.0595(>0.05)

F2:3 0.0179(0.8936) 0.0120(0.9127) 0.9150(0.3388) 0.0472(>0.05) 0.0361(>0.05)

E-0 P1 0.0004(0.9832) 0.6100(0.4348) 9.2579(0.0023)* 0.2571(>0.05) 0.2213(>0.05)

F1 0.0205(0.8862) 1.0046(0.3162)11.9375(0.0006)* 0.2687(>0.05) 0.1835(>0.05)

P2 0.0000(0.9973) 0.0073(0.9319) 0.1080(0.7424) 0.0372(>0.05) 0.1080(>0.05)

B1:2 0.0165(0.8978) 0.0002(0.9877) 0.1901(0.6628) 0.0532(>0.05) 0.0498(>0.05)

B2:2 0.0571(0.8111) 0.0090(0.9246) 1.7010(0.1922) 0.0887(>0.05) 0.0551(>0.05)

F2:3 0.0112(0.9156) 0.0005(0.9829) 0.1053(0.7455) 0.0176(>0.05) 0.0238(>0.05)

加性效应值显著大于其显性效应值。B1:2 世代表

型方差(σ2p)、主基因方差(σ2mg)和多基因方差

(σ2pg)分别为15.10、5.07和3.86,主基因遗传率

(h2
mg)和多基因遗传率(h2

pg)分别为33.59%和

25.60%。B2:2 世代表型方差(σ2p)、主基因方差

(σ2mg)和多基因方差(σ2pg)分别为18.29、8.58和

3.54,主基因遗传率(h2
mg)和多基因遗传率(h2

pg)

分别为46.95%和19.35%。F2:3 世代表型方差

(σ2p)、主基因方差(σ2mg)和多基因方差(σ2pg)分别

为19.47、10.50和2.81,主基因遗传率(h2
mg)和

多基因遗传率(h2
pg)分别为53.92%和14.43%。

B1:2、B2:2 和F2:33个世代主基因遗传率(h2
mg)均

大于多基因遗传率(h2
pg)。

表4 遗传参数估计值

Table4 Estimatesofgeneticparametersforlinolenicacidcontent

一阶遗传参数1stordergeneticparameter

m1 m2 m3 m4 m5 m6 da ha

56.17 44.50 45.82 53.31 44.89 45.92 3.63 1.78

二阶遗传参数2ndordergeneticparameter

δ2p δ2mg δ2pg h2mg h2pg

B1:2 15.10 5.07 3.86 33.59 25.60

B2:2 18.29 8.58 3.54 46.95 19.35

F2:3 19.47 10.50 2.81 53.92 14.43

2.4 优质株系筛选

通过对B1:2、B2:2和F2:3 世代群体材料亚麻酸

及粗脂肪含量的测定分析,从中筛选出亚麻酸含

量大 于 60% 的 株 系 材 料 15 份,最 高 含 量

(64.27%)相比国内大面积推广种植的高亚麻酸

品种‘张亚2号’高出2.01个百分点。同时,还筛

选出粗脂肪含量大于43%的株系材料7份,其中

1份材料(B2:2-138)粗脂肪含量高达48.18%,显
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著高于现有的胡麻品种资源及育种材料。这些优

质株系材料的发现,为后续胡麻品质育种奠定了

良好的基础。

3 结论与讨论

а-亚麻酸(ALA)是胡麻脂肪酸组成的主要成

分。王利民等[13]通过256份国内外胡麻品种资

源的品 质 分 析 结 果 表 明,胡 麻 亚 麻 酸 含 量 为

34.6%~61.2%,其他主要油料作物,如大豆油亚

麻酸含量为2.75%~5.94%[14],菜籽油亚麻酸含

量为4.41%~12.75%[15],花生油亚麻酸含量≤
0.1%[16]。可见,胡麻亚麻酸含量显著高于其他

主要油料作物。提高亚麻酸含量是胡麻育种的主

攻方向之一,但目前国内品质育种水平与加拿大

等国还有一定差距,育成品种的亚麻酸含量还没

有重大的突破。由于亚麻酸含量的遗传机制较为

复杂,这使得亚麻酸的遗传改良相对困难。
油料作物脂肪酸的遗传调控国内外研究较为

深入,应用数量性状主基因+多基因遗传模型的

研究相对较少。郑永战等[17]利用4个世代群体

材料研究结果表明,大豆亚麻酸含量受2对等加

性主基因+多基因遗传控制,主基因和多基因遗

传率分别为41.98%和24.17%,2对主基因具有

较大的遗传贡献。张洁夫等[18]通过6个世代群

体材料研究表明,油菜亚麻酸含量由2对加性-
显性-上位性主基因+加性-显性-上位性多基

因所遗传控制,但主基因遗传率并不高(≤5%),
多基因具有相对较大的遗传贡献率(34.2%~
75.7%)。本试验通过6个世代群体联合分析结

果表明,胡麻亚麻酸含量的遗传受1对加性-显

性主基因+加性-显性-上位性多基因控制,分
离世代的主基因加性效应要大于其显性效应。

B1:2、B2:2 和 F2:3 世 代 主 基 因 遗 传 率 分 别 为

33.59%、46.95%和53.92%,多基因遗传率分别

为25.60%、19.35%和14.43%,主基因具有较大

的遗传贡献率。相比大豆和油菜的研究结果,本
试验仅鉴定出1对加性-显性-上位性主基因,
主基因的遗传率相对较高。此前,张琼等[10]研究

表明胡麻亚麻酸含量为2对重叠作用主基因遗

传,赵利等[11]研究表明不同生态环境下胡麻亚麻

酸含量分别符合1对主基因+多基因遗传模型、4
对主基因遗传模型和无主基因遗传模型。这与本

试验的结果也存在差异。可见,亚麻酸含量的遗

传受不同作物、不同群体和不同环境的影响,其分

析结果也有所不同。
通过本试验筛选出高亚麻酸材料15份,高含

油材料7份。值得注意的是,其中亚麻酸最高含

量达64.27%,粗脂肪含量最高达48.18%。这些

优异材料的发现,为胡麻品质改良提供了重要的

基础材料。由于亚麻酸和粗脂肪等品质性状易受

环境的影响,这些材料的应用价值还有待于进一

步鉴定和评价。
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GeneticAnalysisofLinolenicAcidContentbyUsingMixedMajor
GenePlusPolygeneInheritanceModelinLinseed

WANGLimin,DANGZhao,ZHAOWei,LIWenjuan,XIEYaping,
QIYanniandZHANGJianping

(InstituteofCashCrops,GansuAcademyofAgriculturalSciences,Lanzhou 730070,China)

Abstract Linolenicacidisthemaincomponentoflinseedfattyacidandthemainobjectiveforimpro-
vingqualityoflinseed.Inordertounderstandthegeneticmechanismoflinolenicacidandimprovethe
qualityoflinseed,inthisstudy,thegeneticeffectsoflinolenicacidwereanalyzedbyusingthemajor
genepluspolygenemixedgeneticmodel.Theresultsshowedthattheinheritanceoflinolenicacidwas
controlledbyapairofadditive-dominantmajorgenesplusadditive-dominant-epistaticpolygenes,and
theadditiveeffectsofmajorgenesweregreaterthandominanteffects.Theheritabilityofmajorgenes
inB1:2,B2:2andF2:3generationswas33.59%,46.95%and53.92%respectively,andthepolygenic
heritabilitywas25.60%,19.35%and14.43%respectively.Atthesametime,thegermplasmsof15
highlinolenicacidcontentand7highoilcontentwerescreenedout,whichprovideafoundationfor
improvinglinseedquality.
Keywords Linseed;Linolenicacid;Inheritance;Majorgene;Pluspolygene
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