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摘要: 随着转基因技术的迅速发展, 越来越多的转基因作物被培育出来。转基因作物的外源转基因通过花粉传播

向非转基因作物的漂移, 会影响非转基因作物品种的种子纯度, 从而可能导致一系列生物安全问题。为了研究转

基因栽培水稻(Oryza sativa)中的外源转基因通过花粉介导向非转基因水稻品种逃逸的可能性及其频率, 我们选用

3个含双价抗虫基因(Bt/CpTI)的转基因水稻品系及其相对应的非转基因水稻亲本品种(近等基因系)进行了转基因

漂移的实验。为了获取在近距离状况下转基因水稻与非转基因水稻品种之间的转基因漂移频率, 采用了转基因与

非转基因水稻品种间隔种植的栽培方式, 分别在福建省福州市和海南省三亚市的转基因环境安全实验地进行实

验, 并利用潮霉素抗性筛选标记基因来鉴定转基因和非转基因稻的杂种。共检测了从非转基因水稻品种随机收获

的70,056颗种子, 以此计算转基因漂移频率。结果表明, 在相邻种植的情况下, 由这3个转基因水稻向对应的非转

基因水稻品种的转基因漂移的频率比较低(0.275–0.832％)。如此近距离条件下获得的低转基因漂移频率表明, 对
于严格自花授粉的水稻而言, 通过一定的隔离措施, 能有效地降低由花粉介导的转基因漂移导致的非转基因种子

混杂。 
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Abstract: With the fast development of biotechnology, many transgenic crops have been developed and are 
in the pipelines for environmental release or commercialization. Crop-to-crop transgene flow from transgenic 
to non-transgenic rice varieties will affect seed purity of non-transgenic rice varieties, which might lead to 
unwanted biosafety problems. To assess the probability of transgene outflow in rice (Oryza sativa), gene flow 
experiments were conducted at two confined biosafety experimental sites in Fuzhou of Fujian Province and 
Sanya of Hainan Province, with the field design of alternating rows of transgenic rice lines and 
non-transgenic varieties. Three transgenic rice lines containing two insect-resistance genes (Bt/CpTI) and 
their non-transgenic counterparts (isogenic lines) were used in the experiments to achieve high levels of 
spontaneous outcrossing. A hygromycin resistance gene tightly linked with the target transgenes was used as 
a selective marker for identifying transgenic hybrids. Based on examination of 70,056 geminated seeds, we 
observed low frequencies of transgene outflow (0.275–0.832%) under cultivation of alternating rows between 
transgenic rice and its non-transgenic counterparts. This result of low crop-to-crop transgene flow in rice at 
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such close spacing can provide scientific support for the safe use of transgenic rice in terms of “contamina-
tion” of non-transgenic rice caused by pollen-mediated transgene outflow, if certain isolation measures are 
taken.  
Key words: gene flow, transgenic rice, hygromycin resistance gene, transgene escape 

 
转基因生物技术的快速发展和转基因作物的

不断培育, 为全球特别是第三世界国家的粮食安全

保障带来了新的机遇(Huang et al., 2002)。但是, 转
基因作物的环境释放和商品化生产也引起了全世

界对转基因作物生物安全(biosafety)问题的极大关

注(Ellstrand, 2001; Snow, 2002)。有关生物安全争论

比较多的问题是: 外源转基因是否会通过花粉和种

子的传播 , 从转基因作物逃逸到非转基因作物

(crop-to-crop)及其野生近缘种 (包括杂草类型 ) 
(crop-to-wild)? 转基因逃逸一旦发生是否会带来一

系列的生态后果(Ellstrand et al., 1999; Stewart et al., 
2003)?  

研究转基因逃逸及其潜在的生态风险, 对于转

基因技术和转基因作物的安全利用具有非常重要

的意义。而研究转基因逃逸的可能性及其频率, 是
转基因逃逸生物安全评估的第一步, 能够为转基因

作物的环境释放和商品化生产提供必要的科学数

据支持(Ellstrand et al., 1999; Lu & Snow, 2005)。 
水稻(Oryza sativa)是一种非常重要的粮食作

物, 也是应用转基因生物技术较早且较成功的作物

(Tyagi & Mohanty, 2000; Huang et al., 2002; Jia, 
2004)。目前已经培育出了包含不同性状的转基因水

稻品种(Huang et al., 2002; Jia & Peng, 2002), 其中

一些已经被释放到环境中进行环境安全和生产性

实验(Messeguer et al., 2001, 2004; Chen et al., 2004; 
Huang et al., 2005)。伊朗已成为世界上第一个进行

转基因稻商品化生产的国家(B. Ghareyazie 私人通

讯)。水稻的转基因品种很有可能在不久的将来获得

许可进行更大规模的环境释放和商品化生产(Chen 
et al., 2004; Jia, 2004)。我国已经育成具抗虫基因(如
Bt和CpTI基因)、抗病基因(Xa21)和抗除草剂基因

(bar, EPSPs)的转基因水稻品系, 它们的商品化生

产正等待着国家的批准(Jia, 2002)。因而, 对转基因

水稻, 尤其是那些已经接近商品化生产的转基因水

稻和非转基因水稻之间的基因漂移进行研究和评

估, 是当前一项非常紧迫的任务。此外, 栽培稻之

间转基因漂移的研究也能为栽培稻向其野生近缘

种(包括杂草稻)的转基因漂移研究提供重要的参考

信息, 并为制定相应的评估、监测和管理办法以及

控制措施提供科学依据(Lu et al., 2003; Messeguer, 
2003; Lu & Snow, 2005)。 

尽管已经有不少对水稻品种间基因漂移的研

究工作(Diao et al., 1996; Rong et al., 2004), 但是以

往的研究主要是用形态和分子标记的方法对基因

漂移频率进行检测, 而关于外源转基因漂移的研究

却报道甚少(Messeguer et al., 2001, 2004; Jia, 2002)。
转基因漂移频率的精确检测可以通过与插入的外

源转基因紧密连锁的筛选标记基因(如潮霉素抗性

基因)或外源转基因(如抗除草剂基因)本身的特性

获得(Paul et al., 1995; Messeguer et al., 2001; Chen 
et al., 2004)。潮霉素抗性基因是在水稻遗传工程上

普遍应用的一个标记基因。携带潮霉素抗性基因的

植物幼苗能够在含有一定浓度潮霉素的选择培养

基上正常生长, 这就提供了一种快速有效的筛选鉴

定携带有潮霉素抗性标记基因的水稻杂种的方法, 
从而可以进行大量的检测实验来评估转基因漂移

的频率。 
本研究的目的是通过检测转基因水稻及其非

转基因亲本在间隔种植条件下的近距离转基因漂

移频率, 估测在田间生产的自然条件下水稻转基因

逃逸的可能性及其频率。 

1  材料和方法 

1.1  植物材料 
本实验采用了3个双价抗虫转基因(Bt/CpTI)水

稻品系: 即稳定遗传的科丰6号恢复系(MSR+)、II
优科丰6号杂交稻(HY1+)以及两优科丰6号杂交稻

(HY2+)作为花粉供体, 并以它们对应的非转基因亲

本品种, 即明恢86恢复系(MSR-)、II优明86杂交稻

(HY1-)以及两优2186杂交稻(HY2-)作为花粉受体。

Bt基因(Cry1Ac)、CpTI基因与选择标记基因(hpt, 潮
霉素抗性基因)紧密连锁(Chen et al., 2006)。本实验

所用的转基因水稻及其非转基因亲本的开花期均

相同。所有实验材料均由福建省农科院农业遗传工
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程重点实验室提供。 
1.2  田间实验设计和取样 

实验于2003年分别在两个指定的转基因水稻

生物安全实验地进行 , 即福建省福州市 (26.1˚N, 
119.3˚E)和海南省三亚市(18.33˚N, 109.52˚E)。以转

基因水稻及其非转基因亲本为一组, 共组成3个基

因漂移处理 (MSR+和MSR-, HY1+和HY1-以及

HY2+和HY2-)。水稻种植的株距和行距均为20 cm。

每一实验点的每一处理的面积为4 m×15 m, 其中转

基因水稻和非转基因水稻隔行交替种植, 栽种行的

方向与花期的风向垂直, 以保证行间最大限度的基

因漂移(图1)。于种子成熟期, 从每一处理的每一非

转基因水稻种植行随机收获约1,500粒成熟种子进

行杂种鉴定, 以评估该行转基因杂种出现的频率, 
每一实验点的每一处理收获7–8行。 
1.3  转基因和非转基因水稻的杂种鉴定 

对收获的种子样本进行风干处理并在干燥的

条件下保存3个月以上, 以打破种子休眠。在杂种鉴

定前, 对收获的种子浸种约2 d, 然后于37℃培养箱

内培养1–3 d进行萌发。发芽率(GR)的计算方法为: 
GR=G/N, 其中G为萌发种子的数量, N为浸种种子

的数量。 
萌发的种子转移至培养皿中, 以潮霉素浓度为

50 µg/mL的(hygromycin B, Roche Diagnostics Ltd., 
上海)0.5×的简化MS (Murashige & Skoog, 1962)培
养液(仅含大量和微量元素)浸润, 于25–27℃光照培

养室内培养约5 d, 对潮霉素有抗性而存活的幼苗

被鉴定为转基因杂种。为了进一步确保上述杂种鉴

定的可靠性, 随机抽取10％的存活幼苗分别提取叶

片DNA并进行Bt、CpTI和hpt基因特异性PCR检测。

叶片全基因组DNA的提取方法以及特异性的PCR
引物序列和反应体系分别参照Doyle和Doyle (1987)
以及Rong等(2005)。PCR产物用1.5％琼脂糖胶进行

电泳分辨。 
1.4  转基因漂移频率的计算 

每一非转基因行(i)的转基因漂移频率(Fi)为: Fi 
＝ Hi / Gi, 其中Hi为在第i行检测到的杂种数量, Gi

为在第i行萌发种子的数量。每一实验点的每一处理

的转基因漂移频率(F)为: F ＝(F1 + F2 + ... + FN)/ N, 
其中N为该处理检测的总行数。 

2  结果 

本实验检测的所有供试品种的种子平均萌发

率在90–97％之间。共有约74,000颗非转基因水稻种

子萌发, 共获得70,056株幼苗用于潮霉素抗性筛选

(HY1-: 20,942株, HY2-: 23,851株, MSR-: 25,263株)。 
 
 

 
 
 
图1  转基因水稻和非转基因亲本对照间隔栽种示意图(其中转基因水稻(×)和非转基因亲本对照( )隔行交替种植) 
Fig. 1  Illustration of alternating cultivation of transgenic rice and non-transgenic counterparts. One row of transgenic rice (×) is 
alternately cultivated with one row of non-transgenic counterparts ( )    



312 生 物 多 样 性  Biodiversity Science 第 14 卷 

  
对潮霉素抗性苗鉴定的统计结果表明, 从转基因杂

交稻II优科丰6号到其相同组合的非转基因杂交稻II
优明86的平均转基因漂移频率为0.629–0.832％; 从
杂交稻两优科丰6号到其相同组合的杂交稻两优

2186的为0.474–0.792％; 从转基因恢复系科丰6号
到其亲本对照明恢86的为0.275–0.362％。对随机抽

取的10％的潮霉素抗性苗进行的特异性PCR扩增结

果表明, 所有样本都出现了相应的Bt、CpTI和hpt基
因的特异性条带, 进一步证明潮霉素筛选所得的抗

性苗确为转基因漂移产生的杂种, 从而证明了潮霉

素鉴定实验的可靠性。虽然转基因漂移频率在不同

处理间和不同实验地间会有一定的波动(图2), 但是

这3种Bt/CpTI转基因水稻到其邻近的非转基因亲本

对照的转基因漂移频率均比较低, 平均值都在0.9
％以下。此外, 杂交稻之间的转基因漂移频率略高

于常规稻恢复系品种之间。 

3  讨论  

在我国, 转基因水稻面临商品化生产和环境释

放的压力, 其原因是1999–2003年间, 水稻产量的

持续下降影响了我国的粮食安全(Jia, 2004)。本研究

所采用的3个转基因水稻是成熟的转基因水稻品系, 
都已进入生产性实验阶段, 一旦获得国家的批准将

会转入商品化生产。目前亟待解决的问题之一是利

用有效的方法精确检测水稻品种间转基因漂移的

频率, 为转基因水稻生产的安全管理提供科学依

据。 

由花粉介导的外源转基因从转基因稻向非转

基因稻逃逸, 将会导致后者的品种产生混杂。如果

在田间生产的自然条件下, 外源转基因能够高频率

地从转基因水稻漂移到非转基因水稻, 那么将会严

重影响非转基因水稻品种的种子生产纯度, 从而影

响转基因和非转基因品种在某一地区内的生产布

局。如果非转基因品种的种子中无意中混入大量的

转基因稻种子, 将影响到地区间和国际间的正常贸

易, 尤其是如果涉及到对转基因产品标识要求严格

的国家(Messeguer, 2003), 会引起更多的国际贸易

纠纷。 
本研究所采用的3个Bt/CpTI转基因水稻品系及

其非转基因亲本对照, 在转基因稻和非转基因稻隔

行相邻种植的条件下 , 转基因漂移的频率仅在

0.275–0.832％之间。这表明本研究涉及的转基因水

稻的转基因漂移频率非常低, 平均值均低于0.9％。

本实验总共检测了七万多株非转基因水稻幼苗, 并
且采用潮霉素抗性筛选和PCR鉴定相结合的杂种鉴

定方法, 充分保证了实验结果的可靠性。本研究结

果与我们以前采取不同方法和不同种植模式得出

的水稻基因漂移频率 (0.04–0.78％ )(Rong et al., 
2004, 2005)以及其他学者利用分子标记技术研究的

结果(0.01–0.53％) (Messeguer et al., 2001, 2004; 
Bashir et al., 2004)基本一致。Oka和Morishima 
(1967)以及Diao等(1996)用传统形态性状标记的方

法检测了水稻的异交率, 发现水稻的异交率在1–2
％之间, 该结果与本实验所获得的基因漂移的频率 

 

 
图2  不同转基因水稻到非转基因亲本对照在不同实验点的转基因漂移频率(%) 
Fig. 2  Frequencies of transgene flow (%) from transgenic rice to their non-transgenic counterparts at different experimental sites        
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结果也比较吻合。以上结果均支持了Stewart 等
(2003)的结论: 就转基因逃逸而言, 水稻是一种低

风险作物。 
此外, Song等(2003)和Chen等(2004)分别检测

了栽培稻向普通野生稻(Oryza rufipogon)以及杂草

稻(O. sativa f. spontanea)的基因漂移频率, 发现前

者的频率较高 ( 最大为 2.94 ％ ), 而后者较低

(0.01–0.05％)。这是因为与栽培稻相比, 普通野生稻

和杂草稻具有不同水平的异交率(Oka & Morishima, 
1967; Bajaj & Mohanty, 2005)。本实验也观察到, 杂
交稻品种之间基因漂移的频率略高于常规稻品种

之间, 这是因为杂交稻的异交率通常比常规稻要

高。这就表明, 应该依据不同水稻品种之间基因漂

移频率的研究结果来制定相应的转基因水稻生物

安全监测和管理措施。 
本实验中, 转基因和非转基因植株间的距离只

有20 cm, 在这样的近距离内, 相邻水稻植株的穗

子是部分交叠在一起的, 一株水稻上散发的花粉几

乎可以马上落到邻近水稻穗子的柱头上。在这种极

端条件下检测到的转基因漂移频率是要高于通常

的田间栽培情况的。 
Song等(2004)在对水稻品种明恢-63的花粉流

研究中观察到, 随着与花粉源空间距离的不断增

加, 空气中的花粉密度迅速衰减。根据上述结论, 
我们推测, 随着转基因和非转基因水稻之间空间距

离的增加, 花粉介导的转基因漂移频率也将会迅速

衰减。此外, 实际大田种植的转基因和非转基因水

稻品种之间通常不会有完全重叠的开花时期, 这将

进一步降低田间转基因漂移的频率。根据本实验的

结果, 我们认为在我国的水稻种植状况下, 转基因

水稻品种向相邻田块的非转基因水稻品种转基因

漂移频率将会低于0.9％; 如果在两者之间设置一

定的空间和时间隔离, 转基因稻向非转基因稻转基

因漂移的频率会更低。 
按照目前欧盟对转基因产品标识的严格管理

要求, 如果产品中转基因个体的含量低于0.9％, 便
可以不进行转基因标识。因此我们认为, 对于严格

自花授粉的作物水稻而言, 通过有效的隔离措施, 
由花粉介导的转基因漂移导致非转基因水稻产生

转基因标识问题的可能性很低。当然, 我们的这一

推论并不涉及杂交稻生产的制种情况, 因为杂交稻

制种过程中所用的不育系品种的异交率很高, 属于

非自然状况。 
本研究同时也提供了一套快速高效和操作性

强的转基因漂移频率检测的实验评估体系, 特别是

潮霉素抗性筛选标记的利用, 能够对大样本量的供

试材料进行快速准确检测, 这是用分子标记检测手

段无法轻易达到的。 
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