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摘 要：采用水平淀粉凝胶电泳技术，对分布于金沙江流域的云南红豆杉天然群体的 &# 种酶系统同工酶的遗传变

异进行了研究。在谱带遗传分析的基础上确定了 &" 个酶基因座及其等位基因。其中有 &% 个酶基因座属多态，只

有一个单态基因座（ !" # $）。&% 个多态基因座中，% 个基因座遗传变异小，对该天然群体的遗传变异贡献不大，其

余 &# 个基因座遗传变异丰富，对该天然群体的遗传变异贡献大。该天然群体具有明显丰富的遗传变异性，多态基

因座比率 % ’ # ( )**，等位基因平均数 & ’ $ ( )#，平均期望杂合度 ’( ’ # ( $)#。紫杉醇含量与群体遗传变异有着密

切的关系。
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红豆杉属（ D,E*? 1 (）植物是提取新型抗癌药

物紫杉醇（B6W=M）的原料。在云南省有较多分布的云

南红豆杉（ D,E*? 4*++,+(+?0? 8<A7N AB 1 ( O ( P5），

其紫杉醇的含量仅次于短叶红豆杉（ D F 6-(/0 8.20,）

而比其他红豆杉高几倍［&］。由于分布地域不同，云

南红豆杉植株中紫杉醇的含量差异很大；同一分布

区，不同个体间紫杉醇含量也存在明显差异［$］。本

研究选择紫杉醇平均含量较高的一个天然群体，利

用同工酶电泳技术，研究天然群体内同工酶的遗传

变异规律，旨在了解云南红豆杉天然群体内遗传多

样性与紫杉醇含量的关系，为合理利用、保存云南红

豆杉基因资源及其改良提供科学依据。
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! 材 料 与 方 法

! "! 采样及样品处理

分布于金沙江领域的云南红豆杉天然群体，其

紫杉醇平均含量较其他分布区高［#］。!$$% 年 !& ’
!! 月，从该地区分单株采集 () 株云南红豆杉的种

子，每株树采 !&& 粒左右的种子，分单株净种后，将

纯净种子置于 &*左右保存备用。

采集将进行同工酶分析植株距地面约 & " +, 处

的树干新皮（指除去陈旧老皮部分），风干、粉碎，再

风干至恒重后备用。

! "" 酶电泳实验

由于裸子植物的种子可分离出二倍体的胚和单

倍体的胚乳（雌配子体），故可直接利用单倍体胚乳

的电泳酶谱来分析是否符合 -./012 分离规律，从而

确定谱带所代表的基因座和等位基因。每单株随机

取自由授粉的成熟种子 !& ’ #& 粒，分别剥取每粒种

子的胚乳（单倍体），加入 # 滴提取缓冲液，在冰浴中

研磨提取。提取缓冲液为王中仁的简单磷酸提取缓

冲液［(］。沁 子（ 34567）选 用 新 华!号 滤 纸，制 成

#,, 8 ),, 大小，直接吸取研磨后的提取液。采用

水平切片淀粉凝胶电泳技术，使用王中仁设计，由北

京六一仪器厂生产的“9: ; <=”!>&,2 水平切片淀

粉凝胶电泳槽，所用水解淀粉为美国 94?,1 公司产

品（9 ; @+&!），淀粉胶浓度 !#A。通过大量对比实

验，选出 ! 种电极缓冲液和相应的凝胶缓冲系统用

于 !& 种酶系统，该缓冲系统为 B C：& " &@,D2 E F GH47
; & " !&+ ,D2 E F 柠檬酸 E & " &&$ ,D2 E F GH47 ; & " &&+
,D2 E F F ; 盐酸组氨酸（IJ % " &）。

电泳在 @*冰箱中进行，采用 )&,K 稳流电泳

)L，待溴酚蓝移至电泳槽顶端，停止电泳，切胶染色。

染色液配方（包括液染和胶染）采用 9D2M47 等［@］和王

中仁［(］配方。染色后即时记录谱带和照相，并将电

泳效果好的胶片制成久干片。

! "# 紫杉醇含量测定

采用高效液相色谱法，详见文献［#］。

! "$ 同工酶分析及数据处理

云南红豆杉的成熟种子可分离出二倍体的胚和

单倍体的胚乳（雌配子体），如果用单倍体胚乳的同

工酶谱带分析酶基因座和等位基因，则无论是单聚

体酶，还是二聚体酶，甚至是三聚或四聚体酶，每个

基因座只显示一条谱带，其位置又直接代表一个等

位基因，因此，分析单株树一定数量的雌配子体，具

多态基因座的，其同工酶的表型分离应为 ! N !，具单

态基因座的，其同工酶表型是一致的，没有分离，这

样便可直接从酶谱读出单株的基因型，计算群体各

基因座的等位基因频率。（将杂合基因型错定为同

质基因型的概率为（! E #）! ; !，其中 ! 为分析的雌配

子体数，若每个单株分析 !& 个雌配子体，错定基因

同型的概率为 & " &&#）。

同工酶基因座表示法和等位基因命名法详见文

献［+］。由酶的缩写字母代表该酶系统，连字符后的

数字代表该酶的不同基因座，愈靠近正极的基因座

以愈小的数字表示［+］。同一基因座中，愈靠近正极

的等位基因（迁移率愈大）以 " 代表，其次以 # 代

表，照此类推。

以各基因座的等位基因频率为基本数据，用下

述 + 个标准尺度，作遗传学方面的分析研究。（!）多

态基因座比例（$）（IHDIDH1M4D/ DO ID2P,DHIL45 2D54）；

（#）平均每个基因座的等位基因数（ "）（,.1/ /Q,R
S.H DO 122.2.7 I.H 2D5Q7）；（(）平均每个基因座的等位

基因的有效数目（ "%）（,.1/ .OO.5M4T. /Q,S.H DO 122.R
2.7 I.H 2D5Q7）；（@）平均杂合性的预期值（ &%）（,.1/
.UI.5M.0 L.M.HDVP?D74MP）；（+）平均杂合性的观察值

（&’）（,.1/ DS7.HT.0 L.M.HDVP?D74MP）。

以上各遗传参数的意义和计算方法详见文献

［)］。

# 实 验 结 果

" "! 种子胚乳同工酶谱带类型及酶基因定位

本研究共测定了 !& 种酶系统，这些酶系统的种

类和检测所用的缓冲系统详见表 !。云南红豆杉种

子胚乳的部分同工酶电泳图谱见图 ! ，!& 种同工酶

谱带类型、基因座及等位基因组成情况归纳于图 #。

表 ! 电泳检测所用酶系统和适用的缓冲系统

%&’() ! %*) )+,-.) /-/0)./ &+1 0*) ’233)4 /-/0).

酶 系 统

W/VP,. 7P7M.,
缩 写

KSSH.T41M4D/
酶分类编码

WX YZ"
缓冲系统

[QOO.H 7P7M.,

天冬氨酸转氨酶

17I1HM1M. 1,4/DMH1/7O.H17. KGG WX# " ) " ! " ! B C

谷氨酸脱氢酶

?2QM1,1M. 0.LP0HD?./17. :\J WX! " @ " ! " # B C

异柠檬酸脱氢酶

47D54MH1M. 0.LP0HD?./17. ]\J WX!"! "! "@# B C

亮氨酸氨基肽酶

2.Q54/. 1,4/DI.IM4017. FK^ WX("@ "!! "! B C

%(# 遗 传 JWCW\]GK9（[.4_4/?）#&&! #( 卷



酶 系 统

!"#$%& ’$’(&%
缩 写

)**+&,-.(-/"
酶分类编码

!0 123
缓冲系统

4566&+ ’$’(&%
苹果酸脱氢酶

%.7.(& 8&9$8+/:&".’& ;<= !0>3> 3> 3?@ A B

苹果酸酶

%.7-C &"#$%& ;! !0>3> 3> 3DE A B

磷酸葡萄糖脱氢酶

F9/’F9/:75C/".(& 8&9$8+/:&".’& GHI !0J 3 ? 3 > 3 K A B

磷酸葡萄糖异构酶

F9/’F9/:75C/-’/%&+.’& GH; !0L3@ 3J 3> A B

磷酸葡萄糖变位酶

F9/’F9/:75C/%5(.’& GHI !0L 3 @ 3 J 3 > A B

莽草酸脱氢酶

’9-M-%.(& 8&9$8+/:&".’& NO< !0>3> 3> 3LJ A B

! 3! 群体的遗传变异

对单倍体胚乳 >E 种酶系统电泳谱带的遗传学

分析表明，这 >E 种酶系统共受 LD 个基因座编码，其

中 P 个基因座（即 !" # $、!" # %、!&’ # $、

!&’ # %、()* # %、()* # +）的酶谱仅在某些个体

表现，L 种酶（共 ? 个基因座），即 H<= 因酶谱酶带

太弱，Q)G 因酶谱酶带与底色反差小（液染致使底

色呈深红色），均未能获得清晰的酶谱照片，故以余

下的 R 种酶系统 >J 个基因座为遗传学标记进行群

体遗传学分析，分析结果见表 L、表 ?。

图 " 云南红豆杉种子胚乳的同工酶电泳图谱
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表 ! 云南红豆杉天然群体的等位基因频率和杂合性
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图 ! 云南红豆杉种子胚乳的同工酶谱带类型、基因座及等位基因组成情况示意图

图中：?、B、< 等代表不同的基因座，C、D、E 等代表不同的等位基因。
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由图 ! 可见，分析的 "# 个基因座中，只有 " 个

基因座（ !" # $）为单态。"$ 个多态基因座中，$ 个

多态基因座（ %%& # ’、()* # +、()! # ’、()! #
,）杂合性的预期值和观察值相当低，不超过 % & "%%，

这说明这 $ 个基因座遗传多样性水平较低，对云南

红豆杉天然群体遗传变异的贡献不大，其余 "% 个多

态基因座（ %%& # ,、*-. # ’、*-. # ,、!-. # $、

!-. # +、()- # ’、()- # ,、()* # ’、/0- # ’、

/0- # ,）杂合性的预期值较高（’() 最低 % & !*$，最

高 % & #*%），说明这 "% 个基因座遗传多样性水平较

高，对云南红豆杉天然群体遗传变异的贡献大。这

"% 个多态基因座中，只有 %%& # , 和 /0- # ’ 有 $
个等位基因，其有效等位基因数分别为 ! & +*（ %%&
, !）和 " & -#（ /0- # ’），其余 . 个基因座均有 + 个

等位基因，他们的有效等位基因数不尽相同，分别为

" & /.（ *-. # ’）、" & *%（ *-. # ,）、" & #.（ !-. #
$）、" & -/（ !-. # +）、! 0 %!（()- # ’）、" & -+（()-

, !）、" & $"（()* # ’）、" & ##（ /0- # ,）。

表 ! 云南红豆杉天然群体遗传变异性指标!

"#$%& ! ’&(&)*+ ,#-*#$*%*). /#-#0&)&-1
23 !"#$% &$’’"’(’%)%!

( % %1 .1 .2

% & *++ ! & * " & #! % & !*% % & ++/
（ & !） （ & %#"） （ & %-+）

!：1 23456 )6 4376)8(9(8 :32;<39:=)4 )> ?=( >9(@5(74; 3> ?=( <36?

43<<37 A22(2(6 83(6 73? (B4((8 % & **

由表 + 可见，云南红豆杉天然群体的遗传变异

水平高，( C % 3*++，.1 C % & !*%，实际观测的杂合体

比率与理论期望比率相当，差异不显著。

4 &! 紫杉醇含量与遗传变异的关系

从上述结果已知，分析的 "# 个基因座中，有 "%
个多态基因座对云南红豆杉天然群体遗传变异的贡

献大，因此，将具有代表性的 "- 个个体的 "% 个酶基

因座的基因型与紫杉醇的含量列于表 $。

表 5 不同酶基因座的个体基因型与相应个体的紫杉醇含量

"#$%& 5 6(7*,*78#% 9&(2)./&1 23 )&( %2+* #(7 )#:2% +2()&()1

个体

D78)E)85A2

酶 基 因 座 F3456

%%& # , *-. # ’ *-. # , !-. # $ !-. # + ()- # ’ ()- # , ()* # ’ /0- # ’ /0- # ,

紫杉醇含量（G）
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由表 $ 可见，个体紫杉醇的含量与单一酶基因

座无直接关系，与多个酶基因座的综合效应有一定

关联。

+ 讨 论

! &; 云南红豆杉天然群体的遗传变异

许多研究者曾对许多针叶树种的同工酶群体遗

传变异作过研究。这些研究结果都证明针叶树是遗

传变异较高的树种。葛颂等对 !# 个针叶树种的研

究结 果 进 行 了 总 结，( C % & -"#，% C ! & !-，.1 C
% 0 !%-［/］，本 研 究 的 云 南 红 豆 杉 天 然 群 体 的 ( C
% 0 *++，% C ! 3 *%，.1 C % & !*%，说明云南红豆杉天

然群体的遗传变异水平较高。

形成云南红豆杉天然群体丰富的遗传变异的主

要原因是，云南红豆杉寿命长，世代重叠，在选择压

作用下，各林级在建立时都保留下各自适宜的基因，

因此积累了较多的基因，形成了较广的遗传基础。

! &4 紫杉醇含量与遗传变异的关系

"$!+ 期 吴丽圆等：云南红豆杉天然群体内同工酶遗传变异的研究



紫杉醇是次生代谢的产物，其含量受遗传、外遗

传及环境变化的影响，上述因素相互作用形成个体

的表型［!］。综合前人的工作［" # $$］及表 % 的结果，可

以认为云南红豆杉不同基因座的基因间存在非独立

的关系，即存在“共适应基因组”（&’ ( )*)+,-* &’./
+0-1-2）。如果“共适应基因组”的假设成立的话，那

么，可以认为紫杉醇含量与群体遗传变异息息相关，

而群体遗传变异源于环境的定向选择。

! 3! 云南红豆杉基因资源保存及其改良策略

云南红豆杉多基因座遗传结构的信息对该树种

基因资源保存及其改良策略的制定有重要意义。云

南红豆杉基因组就地保存的最优抽样策略可能不同

于许多单个基因的保存，单个基因保存的样本容量，

可能不足以保存基因组。因此，要进一步研究出不

同于单基因座模型的抽样理论。

在选择育种方面，假如“共适应基因组”被认为

起因于广泛分布的配子不平衡性，群体再分又是引

起配子不平衡的主要原因，在这种情形下，遗传改良

程序中采用亚群体育种具有明显的优点，可以不断

地进行群体内和群体间的轮回选择，充分发掘“多点

上位效应”（.40,5+0- +-)6 -+52,)252）。
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·会 讯·

首届网络时代的生命科学

与生物产业研讨会在京召开

［本刊讯］ 为了迎接信息经济与生物经济时代的来临，

中国遗传学会、《遗传》杂志与宝芝林商务网联合主办的首届

网络时代的生命科学与生物产业研讨会于 8::$ 年 % 月 ! # $$
日在北京劳动大厦隆重召开。来自全国近三十个省、市、自治

区的 <M: 多名代表参加了大会，8: 多家生物技术企业参加大

会展览。大会执行主席李绍武主持会议，大会名誉主席、中国

科协副主席李振声院士致开幕词，他指出：“我们举办这次会

议的初衷，就是研讨生物技术与信息技术的结合问题，交流生

命科学与生物产业的成果与进展情况，加强学科间的合作与

沟通，促进生物技术与信息产业的发展，努力缩小与发达国家

的差距。”“怎样缩小这个差距呢？我认为一是要加强投入；二

是要培养人才、合理使用人才，吸引人才，稳定人才队伍；三是

走知识创新之路，开发具有自主知识产权的产品”。

中国农业大学吴常信院士、中国农业科学院范云六院士

也作了大会报告或主持会议。王钦南教授、杨焕明教授、邵

鹏柱教授、王兴智教授以及荷兰国家生物信息中心 7)&6 教

授等 M: 余人分别作了大会报告，内容涉及人类与医学、植物

科学、动物科学、微生物学、生物信息学、生物技术、信息技术

等诸多方面，是一次多学科、全方位的大型学术交流活动。

会后代表们还参观了中国科学院基因组信息中心暨北京华

大基因研究中心，参观了北京锦绣大地农业股份有限公司。

代表们反映，这次会议选题新颖、内容丰富、学科面广，通过

参加会议和参观，开阔了眼界、结识了朋友，学到了新知识，

收获很大，希望今后继续举办此类学术活动。

大会名誉主席、中国科学院遗传研究所朱祯副所长作大

会总结并致闭幕词。他说：这次会议由学术单位与企业联合

组织，是一种有益的探索和尝试，为今后举办此类活动积累了

经验。希望大家今后继续保持联系，互通信息，在适当的时

间、适当的地点、就适当的选题，我们再次相聚。朱祯教授指

出：为了增强研究所的创新实力、促进学科的发展，进一步凝

炼科技目标，早日进入中国科学院知识创新体系，遗传研究所

与发育生物学研究所已于今年 8 月 $% 日正式整合，组建中国

科学院遗传与发育生物学研究所。我们相信，经过一段时间

的努力，一个开放的遗传与发育生物学研究所将以崭新的面

貌展现在世人面前，一个生机勃勃的遗传与发育生物学研究

所将为中国的生物技术产业做出重要的贡献！最后，朱祯宣

布：首届网络时代的生命科学与生物产业研讨会胜利闭幕！
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