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　 　 摘要：本研究利用等位基因特异性 ＰＣＲ 技术（ＡＳ⁃ＰＣＲ，ａｌｌｅｌｅ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＰＣＲ）对高油酸父本 ＣＴＷＥ 与 ４ 个低油酸母本组配的

３３０ 个杂交后代进行分子鉴评，其中 ２３０ 个获得了 ５３９ ｂｐ 的特异性条带。 白沙 １０１６ × ＣＴＷＥ、海花 １ 号 × ＣＴＷＥ、冀 ０２１２⁃２ ×
ＣＴＷＥ 以及远杂 ９８４７ × ＣＴＷＥ 的真杂种百分率分别为 ８３． ３％ 、５０． ０％ 、５７． １％和 ５０． ０％ 。 本研究采用单粒近红外光谱分析法

对 Ｆ２ ： ３家系进行检测，结果表明远杂 ９８４７ × ＣＴＷＥ、白沙 １０１６ × ＣＴＷＥ、冀 ０２１２⁃２ × ＣＴＷＥ 以及海花 １ 号 × ＣＴＷＥ 的 Ｆ２：３ 家系

中，全部为高油酸类型的家系分别为 ９ 个、８ 个、２ 个和 ３ 个，推断 Ｆ２ 群体中，基因型为 ＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ ／ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ 的个体的比例为

９． ４７％ 、４． １７％ 、３． ３９％和 ３． ３７％ 。 ４ 个杂交组合高油酸性状的遗传在 Ｐ ＝ ０． ０５ 水平上符合 ２ 对基因的遗传模式。 本研究结

果对于高油酸性状的分子鉴定、高油酸花生新品种的培育以及育种效率的提高具有一定的参考价值。
　 　 关键词：花生；高油酸；ＦＡＤ２Ｂ；ＡＳ⁃ＰＣＲ；近红外光谱分析
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花生（Ａｒａｃｈｉｓ ｈｙｐｏｇａｅａ Ｌ． ）又名落花生，是世界 范围内广泛栽培的油料作物之一，是油脂和蛋白质
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的重要来源。 花生油含有多种抗衰老成分，是营养

学界公认的具有预防心脑血管疾病功效的食用

油［１］。 油脂中两个主要的脂肪酸油酸（Ｃ１８∶ １，Δ９）
和亚油酸（Ｃ１８ ∶ ２，Δ９，Δ１２ ） 大约占脂肪酸总量的

８０％ ［２］。 油酸去饱和生成亚油酸，亚油酸分子结构

中不饱和的烯键数目多于油酸，因而易于氧化酸败

从而衍生出醛类、酮类及其他产生恶臭味的烃类

等［３⁃５］。 油酸 ／亚油酸（Ｏ ／ Ｌ）比值在常规栽培花生品

种中的范围是 １． ０ ～ ４． ０，而高油酸突变品种可以达

到 ３５ ～ ４０［６］。 殷冬梅等［７］ 对花生主要品质性状的

主成分进行分析，得出对花生品质贡献由大至小的

顺序为油酸含量﹥蛋白质含量﹥粗脂肪含量﹥棕榈

酸含量，因此花生油酸含量及 Ｏ ／ Ｌ 值的提高对延长

花生及其制品的货架期［８］、降低冠心病等心脏病风

险具有重要意义［９⁃１０］。 目前，选育高油酸花生品种

已成为研究的热点之一。
自 Ａ． Ｊ． Ｎｏｒｄｅｎ 等［６］于 １９８７ 年发现第 １ 个高油

酸花生突变体品种 Ｆ４３５ 以来，许多国家如美国、澳
大利亚等相继开展了高油酸花生育种方面的工作，
并培育出多个高油酸品种。 相比之下，我国高油酸

花生的育种工作较为迟缓，仅育成花育 ３２ 号、开农

Ｈ０３⁃３ 和冀花 １１ 号等为数不多的品种。 制约我国

高油酸花生育种的原因之一是油酸检测手段及基础

理论研究的滞后。 在花生油酸的检测方面，气相色

谱可精确测定花生油酸含量，另外近红外技术

（ＮＩＲＳ， ｎｅａｒ⁃ｉｎｆｒａｒｅｄ ｓｐｅｃｔｒｏｓｃｏｐｙ） 和数字折光仪

（ｄｉｇｉｔａｌ ｒｅｆｒａｃｔｏｍｅｔｅｒ） 也可选出高油酸花生材料。
由于气相色谱仪价格昂贵、操作繁琐，国内多数实验

室不具备该设备；而 ＮＩＲＳ 和数字折光仪所测数据

精确度较低，只适合高油酸材料的初选，同时由于高

油酸类型在后代中比例较低，因此，在育种实践方面

需鉴定出携带 ＦＡＤ２Ｂ 基因的突变型，并建立快速、
简便、实用的高油酸鉴定方法如分子标记辅助选择

等［１１］。 在基础理论研究方面，由于花生基因组

ＤＮＡ 的特殊性和分子遗传学研究的不足，目前尚未

建立栽培花生的精细遗传连锁图谱。 任小平等［１２］

对国内外分子标记在花生上的研究进展进行了概

括，发现其中一些分子标记如 ＲＡＰＤ［１３］、ＡＦＬＰ［１４］、
ＩＳＳＲ［１５］ 等的研究多数限于对花生种质资源遗传多

样性的鉴定方面［１６］。
Ｙ． Ｌｏｐｅｚ 等［１７］ 通过对高油酸花生品种 Ｆ４３５ 和

普通油酸花生的 ａｈＦＡＤ 序列比对，发现在 ａｈＦＡＤ２Ａ
的 ４４８ 位点出现一个错义突变（Ｇ４４８Ａ，Ｄ１５０Ｎ），在
ａｈＦＡＤ２Ｂ 的编码区 ４４２ 位点发生一个碱基的插入

（４４２ｉｎｓＡ）。 针对 ａｈＦＡＤ２ 的序列特点，Ｃ． Ｃ． Ｈｏｌ⁃
ｂｒｏｏｋ 等［１８］利用 ＣＡＰＳ（ｃｌｅａｖｅｄ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ）标记计量 ａｈＦＡＤ２Ａ 基因在美国核心种质

中的突变频率，同时区分了 ａｈＦＡＤ２ 基因的野生型

和突变型。 Ｎ． Ａ． Ｂａｒｋｌｅｙ 等［１９］ 针对 ａｈＦＡＤ２Ｂ 上的

差异采用实时定量 ＰＣＲ 的方法区分野生型和突变

型。 Ｃ． Ｔ． Ｗａｎｇ 等［２０］ 采用等位基因特异性 ＰＣＲ
（ＡＳ⁃ＰＣＲ，ａｌｌｅｌｅ⁃ｓｐｅｃｉｆｉｃ ＰＣＲ）的方法鉴别了高油酸

花生杂交后代的真实性。 ＡＳ⁃ＰＣＲ 是一种更为简

便、特异性较高、费用少、便于推广的检测方法。 Ｋ．
Ｐ． Ｓｉｎｇｈ 等［２１］研究表明，Ａ 和 Ｂ 基因组对整个基因

组的贡献几乎相等，但是 Ｂ 基因组较 Ａ 基因组 ａｈ⁃
ＦＡＤ２Ｂ 的高油酸贡献率更高一些。 因此，本研究针

对 ａｈＦＡＤ２Ｂ 基因的突变位点设计 ＡＳ⁃ＰＣＲ 引物［２２］，
结合 ＮＩＲＳ 对高油酸杂种后代进行鉴评，并依据全

部个体均为高油酸 Ｆ２：３家系的比值推断所配杂交组

合的 ａｈＦＡＤ２ 遗传模式，以期为高油酸性状的分子

鉴定、高油酸花生新品种的培育以及育种效率的提

高提供一定参考。

１　 材料与方法

１． １　 材料

１． １． １　 植物材料　 父本花生：ＣＴＷＥ 由山东省花生

研究所王传堂研究员惠赠，油酸含量为 ８１． ８４％ ，
Ｏ ／ Ｌ 比值为 ２８． ５５；母本花生：白沙 １０１６、海花 １ 号、
冀 ０２１２⁃２ 和远杂 ９８４７ 由本实验室保存，油酸含量

分别为 ４１． ２９％ 、４１． ７５％ 、４３． ８３％ 和 ４０． ７７％ ，Ｏ ／ Ｌ
比值分别为 １． １０、１． １３、１． ２３ 和 １． ０７；４ 个杂交组合

的 Ｆ１后代共计 ３３０ 株。
１． １． ２　 菌种和试剂 　 大肠杆菌（Ｅｓｃｈｅｒｉｃｈｉａ ｃｏｌｉ）
ＤＨ５α 宿主菌，ｐＭＤ１８⁃Ｔ 载体（大连 ＴａＫａＲａ 公司）；
Ｔａｑ 酶、ｄＮＴＰ 等（ ＴａＫａＲａ 公司），引物合成和测序

（生工生物工程（上海）股份有限公司）。
１． ２　 方法

１． ２． １　 ＤＮＡ 提取及 ＰＣＲ 扩增 　 可采取 ＣＴＡＢ 法

提取 ＤＮＡ［２３］，并利用 Ｎａｒｏ ｄｒｏｐ 微量紫外可见分光

光度计检测提取的 ＤＮＡ 纯度与浓度，选择 ＯＤ２６０ ／
ＯＤ２８０ 值在 １． ８ ～ ２． ０ 范围内的 ＤＮＡ 进行 １％琼脂

糖凝胶电泳检测。 参照 Ｃ． Ｔ． Ｗａｎｇ 等［２０］ 的方法，利
用针对 ａｈＦＡＤ２Ｂ 基因的突变位点设计的 ＡＳ⁃ＰＣＲ
引物进行 ＰＣＲ 扩增，其引物序列为 ＦＡＤ２Ｂ⁃Ｆ：ＣＡ⁃
ＧＡＡＣＣＡＴＴＡＧＣＴＴＴＧＴＡＧＴＡＧＴＧ，ＦＡＤ２Ｂ⁃Ａ：ＡＡＣＡＣＴ⁃
ＴＣＧＴＣＧＣＧＧＴＴＴ， ＦＡＤ２⁃Ｒ： ＣＴＣＴＧＡＣＴＡＴＧＣＡＴＣＡ⁃
ＧＡＡＣＴＴＧＴ。
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ａｈＦＡＤ２Ｂ 部分编码区上游序列及部分 ＯＲＦ 区

域 ＰＣＲ 扩增体系：１ μＬ 的 ＤＮＡ 模板（３０ ｎｇ ／ μＬ），
１ μＬ的 ＦＡＤ２Ｂ⁃Ｆ （１０ μｍｏｌ ／ Ｌ）， １ μＬ 的 ＦＡＤ２⁃Ｒ
（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ），２ μＬ 的 １０ × ｂｕｆｆｅｒ，１． ６ μＬ 的 ｄＮＴＰ
和 ０． ２ μＬ 的 Ｔａｑ 酶；反应程序为 ９５ ℃变性 ４５ ｓ ；１５
个循环，４５． ５ ℃退火 ４５ ｓ，７２ ℃延伸 １． ５ ｍｉｎ；接着

进行 ７２ ℃延伸 １０ ｍｉｎ；２０ 个循环，９４ ℃变性 ４５ ｓ，
４９． ２ ℃退火 ４５ ｓ，７２ ℃延伸 １． ５ ｍｉｎ；最后是 ７２ ℃
延伸１５ ｍｉｎ，１０ ℃保存。

ＡＳ⁃ＰＣＲ 反应体系：５ μＬ ＤＮＡ 模板（３０ ｎｇ ／ μＬ），
１ μＬ 的 ＦＡＤ２Ｂ⁃Ｆ（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ），１ μＬ 的 ＦＡＤ２Ｂ⁃Ａ
（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ），０． ２５ μＬ ＦＡＤ２⁃Ｒ（１０ μｍｏｌ ／ Ｌ），２． ５ μＬ
的 １０ × ｂｕｆｆｅｒ，２ μＬ 的 ｄＮＴＰ 和 ０． ２ μＬ 的 Ｔａｑ 酶；反
应程序为 ９４℃变性 ４０ ｓ，３０ 个循环，５３℃退火 ４０ ｓ，
７２℃延伸 １． ５ ｍｉｎ，最后延伸 ７２℃延伸 ５ ｍｉｎ。 扩增

结束后进行 １％琼脂糖凝胶电泳检测。
１． ２． ２　 ＤＮＡ 扩增序列的测定　 将扩增获得的 ＰＣＲ
产物进行纯化回收，连接至 ｐＭＤ１８⁃Ｔ 载体并转化

ＤＨ５α 感受态细胞，于 ５００ μＬ ＬＢ 液体培养基中

３７℃培养 ５０ ～ ６０ ｍｉｎ，取 １００ μＬ 转化产物涂布于含

４ μＬ ＩＰＴＧ 和 ４０ μＬ Ｘ⁃ｇａｌ 的 ＬＢ 平板上，３７℃倒置

培养 １２ ～ １６ ｈ。 挑选白色菌落并接种至含 Ａｍｐ 的

ＬＢ 液体培养基中，３７℃摇床培养 １２ ｈ，经菌液 ＰＣＲ
鉴定后进行测序验证。
１． ２． ３　 油酸含量的测定及不同油酸类型的界定　
参照 Ｂ． Ｌ． Ｔｉｌｌｍａｎ 等［２４］ 方法，应用单粒近红外光谱

分析技术进行油酸含量的测定。 参照黄冰艳等［２５］

的研究，普通（低）油酸类型含量为 ４１％ ～４４％ 、中

低油酸类型含量为 ４８％ ～ ５２％ 、中高油酸类型含量

为 ５４％ ～６０％ 、高油酸类型含量为 ６８％ ～７４％ 。

２　 结果与分析

２． １　 亲本材料 ＦＡＤ２Ｂ 编码序列的扩增与比对

采用 ＦＡＤ２Ｂ⁃Ｆ ／ ＦＡＤ２⁃Ｒ 对 ５ 个亲本材料即 ＣＴ⁃
ＷＥ、白沙 １０１６、海花 １ 号、冀 ０２１２ － ２ 和远杂 ９８４７
进行扩增，获得 １２４１ ｂｐ 的特异性条带（图 １）。 通

过 ＮＣＢＩ Ｇｅｎｂａｎｋ 数据库比对，结果表明所得片段始

于 ＦＡＤ２Ｂ 的 － ８０ 位点，包含该基因的整个 ＯＲＦ 区

段和部分编码区上游序列区段。 测序结果表明，白
沙 １０１６、海花 １ 号、冀 ０２１２ － ２ 和远杂 ９８４７ 这 ４ 个

母本材料的 １２４１ ｂｐ 序列没有差异，为野生型

ＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ ／ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ。 父本材料 ＣＴＷＥ 在 ４４２ｂｐ 位

点出现 Ａ 插入 （图 ２），导致移码突变，为突变型

ＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ ／ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ。 以该突变位点设计的 ＡＳ⁃
ＰＣＲ 引物 ＦＡＤ２Ｂ⁃Ａ ／ ＦＡＤ２⁃Ｒ，能够在 ＣＴＷＥ 中扩增

出 ５３９ ｂｐ 的特异性条带（图 ３），而在 ４ 个母本材料

中不能扩增出该条带（图 ３）。

Ｍ：ＤＬ２０００；１：ＣＴＷＥ；２：海花 １ 号；３：冀 ０２１２⁃２；
４：白沙 １０１６ ；５：远杂 ９８４７，下同

Ｍ：ＤＬ２０００，１：ＣＴＷＥ，２：Ｈａｉｈｕａ １，３：Ｊｉ ０２１２⁃２，４：
Ｂａｉｓｈａ １０１６，５：Ｙｕａｎｚａ ９８４７，ｔｈｅ ｓａｍｅ ａｓ ｂｅｌｏｗ

图 １　 ５ 个亲本材料的 ＡＳ⁃ＰＣＲ 检测结果

Ｆｉｇ． １　 Ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ５ ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ ｂｙ ＡＳ⁃ＰＣＲ

图 ２　 ５ 个亲本材料的 ＦＡＤ２Ｂ 编码序列比对

Ｆｉｇ． ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ＦＡＤ２Ｂ ｃｏｄｉｎｇ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ５ ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

图 ３　 ５ 个亲本材料的 ＡＳ⁃ＰＣＲ 检测

Ｆｉｇ． ３　 ＡＳ⁃ＰＣＲ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ５ ｐａｒｅｎｔ ｍａｔｅｒｉａｌｓ

２． ２　 Ｆ１的分子检测

对 ４ 种类型杂交组合的 Ｆ１进行检测。 真实杂种

的基因型应为 ＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ ／ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ，可以扩增获得

５３９ ｂｐ 的条带，而假杂种不存在Ａ 碱基的插入不能扩

增出该条带（图 ４）。 在 ４ 个杂交组合的 ３３０ 个后代

中有 ２３０ 个获得了 ５３９ ｂｐ 的条带，表明这些后代为真

实杂种。 白沙 １０１６、海花 １ 号、冀 ０２１２⁃２ 和远杂 ９８４７
与 ＣＴＷＥ 的杂交后代个数分别是 １２０ 个、８０ 个、７０ 个
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和 １００ 个，其中获得 ５３９ ｂｐ 条带的杂交后代个数分别

是 １００ 个、４０ 个、４０ 个和 ５０ 个，即白沙 １０１６、海花 １
号、冀 ０２１２⁃２ 以及远杂 ９８４７ 与 ＣＴＷＥ 的真杂种百分

率分别为 ８３． ３％、５０． ０％、５７． １％和 ５０． ０％。

Ｍ：ＤＬ２０００；１ ～ １９：Ｆ１部分子代

Ｍ：ＤＬ２０００，１ ｔｏ １９ ｌａｎｅ：Ｐａｒｔ ｏｆ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄｓ

图 ４　 Ｆ１部分子代琼脂糖凝胶电泳图

Ｆｉｇ． ４　 Ａｇａｒｏｓｅ ｅｌｅｃｔｒｏｐｈｏｒｅｓｉｓ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｓｏｍｅ Ｆ１ ｈｙｂｒｉｄｓ

２． ３　 高油酸性状遗传分析

远杂 ９８４７ × ＣＴＷＥ、 白沙 １０１６ × ＣＴＷＥ、 冀

０２１２⁃２ × ＣＴＷＥ 和海花 １ 号 × ＣＴＷＥ 杂交组合分别

得到 ９５ 个、１９２ 个、５９ 个、８９ 个 Ｆ２：３家系，其中全部

为高油酸类型的家系分别为 ９ 个、８ 个、２ 个和 ３ 个。
在以上所有高油酸家系中，油酸含量变幅为 ７２． ５％ ～
８０． １％ 。 ＡＳ⁃ＰＣＲ 鉴定结果显示，所有高油酸单株

均能扩增出 ５３９ ｂｐ 条带（图 ５）。

Ｍ：ＤＬ２０００；１ ～ １７：部分 Ｆ２群体中的高油酸单株

Ｍ：ＤＬ２０００，１ ｔｏ １７ ｌａｎｅ：Ｐａｒｔ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ⁃ｏｌｅａｔｅ ｉｎ Ｆ２ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

图 ５　 部分高油酸单株的 ＡＳ⁃ＰＣＲ 结果

Ｆｉｇ． ５　 ＡＳ⁃ＰＣＲ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｓｏｍｅ ｏｆ ｔｈｅ ｈｉｇｈ ｏｌｅｉｃ ａｃｉｄ ｐｌａｎｔｓ

根据 Ｆ２：３家系内单粒种子油酸含量的比例，可
以直接推断 Ｆ２群体内纯合基因型个体占整个群体

的比例。 远杂 ９８４７ × ＣＴＷＥ、白沙 １０１６ × ＣＴＷＥ、冀
０２１２ － ２ × ＣＴＷＥ 和海花 １ 号 × ＣＴＷＥ 杂交组合的

Ｆ２群体中， 高油酸类型分别占 ９􀆰 ４７％ 、 ４􀆰 １７％ 、
３􀆰 ３９％和 ３􀆰 ３７％ 。 若杂交组合的两亲本仅存在１ 对

基因之差即 ＦＡＤ２Ａ⁃ｗ ／ ＦＡＤ２Ａ⁃ｗ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ ／ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ
和 ＦＡＤ２Ａ⁃ｗ ／ ＦＡＤ２Ａ⁃ｗ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ ／ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ，则 Ｆ２群

体中 出 现 中 高 油 酸 类 型 （ ＦＡＤ２Ａ⁃ｗ ／ ＦＡＤ２Ａ⁃ｗ
ＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ ／ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ）的概率理论上应为 １ ／ ４；若杂

交组合的两亲本存在 ２ 对基因之差即 ＦＡＤ２Ａ⁃ｗ ／
ＦＡＤ２Ａ⁃ｗ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ ／ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ 和 ＦＡＤ２Ａ⁃ｍ／ ＦＡＤ２Ａ⁃ｍ
ＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ ／ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ，则 Ｆ２ 群体中出现高油酸类型

（ＦＡＤ２Ａ⁃ｍ ／ ＦＡＤ２Ａ⁃ｍ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ ／ ＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ）的概率理

论上应为 １ ／ １６，折合百分比为 ６． ２５％ 。 通过 χ２ 测
验，４ 个杂交组合的 Ｆ２群体中高油酸类型所占比例

在 Ｐ ＝ ０． ０５ 水平上均符合 ２ 对隐性基因控制的遗传

模式（表 １）。

表 １　 ２ 对基因控制的遗传模式的 χ２验证

Ｔａｂｌｅ １　 χ２ ｔｅｓｔ ｆｏｒ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｔｔｅｒｎ ｃｏｎｔｒｏｌｌｅｄ ｂｙ ２ ｐａｉｒｓ ｏｆ ｇｅｎｅｓ

杂交组合

Ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ
ｃｏｍｂｉｎａｔｉｏｎ

Ｆ２：３家系总数

Ｎｏ． ｏｆ Ｆ２：３

ｆａｍｉｌｙ ｌｉｎｅ

高油酸类型观测值

Ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ
ｏｆ ｈｉｇｈ ｏｌｅａｔｅ ｔｙｐｅ

高油酸类型期望值

Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｖａｌｕｅ
ｏｆ ｈｉｇｈ ｏｌｅａｔｅ ｔｙｐｅ

其他类型观测值

Ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｖａｌｕｅ
ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｔｙｐｅｓ

其他类型期望值

Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｖａｌｕｅ
ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｔｙｐｅｓ

χ２ Ｐ

远杂 ９８４７ × ＣＴＷＥ ９５ ９ ５． ９１ ８６ ８０． ６３ １． ９７９ ０． ２０ ＞ Ｐ ＞ ０． １０

白沙 １０１６ × ＣＴＷＥ １９２ ８ １１． ９７ １８４ １７２． ５０ ２． ０８５ ０． １０ ＞ Ｐ ＞ ０． ０５

冀 ０２１２⁃２ × ＣＴＷＥ ５９ ２ ３． ７０ ５７ ５３． ４４ １． ０１８ ０． ８０ ＞ Ｐ ＞ ０． ７０

海花 １ 号 × ＣＴＷＥ ８９ ３ ５． ５３ ８６ ８０． ６３ １． ５１７ ０． ３０ ＞ Ｐ ＞ ０． ２０

３　 讨论

本试验所选用的高油酸亲本材料 ＣＴＷＥ 在

４４２ ｂｐ 位点出现 Ａ 碱基插入，导致移码突变，其突

变位点及其导致 ＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ 基因沉默的遗传机理与

美国的 Ｆ４３５ 和中国的鲁花 １２ 完全一致［２］。 试验过

程中的某些杂交组合的后代在 １２４１ ｂｐ 有条带出现

但是在 ５３９ ｂｐ 处未显现出条带，应为由于去雄不严

格等原因导致的假杂种。 ＡＳ⁃ＰＣＲ 技术能够快速的

用于高油酸的鉴定，避免了由于假杂种造成的人力

物力的浪费，提高了育种的选择效率，该结果与 Ｃ．
Ｔ． Ｗａｎｇ 等［２０］的研究结论一致。

本研究利用 ４ 个普通油酸与高油酸材料配制杂

交组合并利用其 Ｆ２：３家系推测的 Ｆ２群体，以卡方测

验遗传模型分析了花生高油酸性状的遗传特性。 结

果表明，在本研究中花生高油酸性状的遗传不符合
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单基因遗传模式，而主要受 ２ 对隐性基因的调控。
黄冰艳等［２５］的研究结果表明，花生的油酸和亚油酸

性状分别由 ２ 对主基因控制，同时存在基因互作及

多基因效应，第 １ 对主基因的加性和显性效应均大

于第 ２ 对主基因。 通过采用 ＡＳ⁃ＰＣＲ 技术能够在 Ｆ２

群体中检测到具有 ５３９ ｂｐ 条带的个体，即至少含有

１ 个 ａｈＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ 基因，另一对基因存在 ３ 种可能

性， 即 ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｗ ／ ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｗ， ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｗ ／ ａｈ⁃
ＦＡＤ２Ａ⁃ｍ， ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｍ ／ ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｍ。 若 基 因 型 为

ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｗ ／ ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｗ 则可以在其后代中筛选到

油酸含量为 ５４％ ～６０％的中高油酸类型；若基因型为

ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｗ ／ ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｍ 或 ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｍ ／ ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｍ
则可以在其后代中筛选到油酸含量为 ６８％ ～ ７４％
以上的高油酸类型。 若 Ｆ２个体中未检测到 ５３９ ｂｐ
条带，即便另一对基因含有 ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｍ 在其后代最

多可以筛选到油酸含量为 ４８％ ～ ５２％ 的中低油酸

类型。 因此在高油酸实际育种过程中可以应用该标

记在 Ｆ２中直接筛选具有 ５３９ ｂｐ 条带的单株，并对其

进行继代选择；Ｆ２中未检测出 ５３９ ｂｐ 条带的单株，
有 ３ 种可能的基因型，即 ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｗ ／ ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｗ
ａｈＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ ／ ａｈＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ、 ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｗ ／ ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｍ
ａｈＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ ／ ａｈＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ 和 ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｍ ／ ａｈＦＡＤ２Ａ⁃ｍ
ａｈＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ ／ ａｈＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ，理论上分别占 Ｆ２ 群体的

１ ／ １６、２ ／ １６ 和 １ ／ １６，这些单株均可被直接淘汰，因此

育种效率得到极大提高。 通过姜慧芳等［２６］ 对 ａｈ⁃
ＦＡＤ２Ｂ 等位基因（ａｈＦＡＤ２Ｂ⁃ｗ、ａｈＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ）在中国

花生小核心种质中的分布研究，并结合油酸含量的

测定，明确了 ａｈＦＡＤ２Ｂ 突变型基因（ ａｈＦＡＤ２Ｂ⁃ｍ）
与高油酸密切相关。 ａｈＦＡＤ２Ａ 对花生油酸及亚油

酸的贡献及作用机理尚待进一步研究。 本研究结果

对于高油酸性状的分子鉴定以及育种效率提高具有

一定参考意义。
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