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7�　　分蘖是水稻重要的农艺性状，它直接影响构成

产量的四大要素中的单位面积穗数，同时，它也是研

究单子叶植物分枝发育机理的模式植物系统。国内

外研究者对水稻分蘖的形态学、组织学及突变体都

有过较多的描述 7�［１-６］ 7�，但控制分蘖的分子机制却并

未得到充分的解释。水稻分蘖控制基因 ＭＯＣ１ 7�［７］ 7�，

ＯｓＴＢ１ 7�［８］ 7�和 Ｄ３ 7�［９］ 7�的成功克隆揭开了阐明水稻分

蘖分子机理的序幕。但是，由于水稻在不同时期的

分蘖数量受到一个多基因系统的控制，仅仅从一个

控制基因出发还远不能彻底解释这个复杂生命活动

的控制机理。因此，创造更多的分蘖突变体和分离

出更多有关分蘖的控制基因，进行更为系统和全面

的分析研究，是分蘖调控机理研究的必要条件。

7�基因芯片技术是近年发展并成熟起来的一项快

速、稳定、高通量的新技术，它通过平行检测众多基

因表达模式进行功能分析，有助于全面了解植物生

长发育 7�［１０］ 7�、代谢 7�［１１］ 7�、激素调控 7�［１２］ 7�、抵抗逆境 7�［１３-１６］

7�等过程的机理。利用基因芯片技术研究水稻分蘖相

关基因的表达调控，目前尚未见报道。我们从籼粳

交组合“圭６３０／０２４２８”的花培后代中获得１份寡分

蘖突变体Ｇ０６９，将控制寡分蘖的基因定位于水稻第

６染色体 7�［１７］ 7�，并成功地克隆了该基因（另文报道）。

为更加全面深入地了解水稻分蘖调控的相关基因及

其机制，本研究在前期工作的基础上，通过构建寡分

蘖基因在０２４２８背景下的近等基因系，对该近等基

因系侧芽分生组织进行细胞学切片观察，并采用基

因芯片技术将该近等基因系与０２４２８的基因表达谱
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7�进行比较分析，筛选出直接或间接受寡分蘖基因调

控的基因，为进一步确定这些基因在水稻分蘖发育

调控中的作用、调控位置和方式以及水稻分蘖分子

调控网络图的构建奠定基础。

7�１　材料与方法

7�１．１　水稻材料

7�水稻材料为寡分蘖突变体Ｇ０６９和广亲和材料

０２４２８。

7�１．２　近等基因系的构建

7�用寡分蘖突变体Ｇ０６９与广亲和材料０２４２８杂

交，在Ｆ 7�２ 7�中选择寡分蘖单株，以０２４２８为轮回亲本

进行连续回交，然后自交，建立寡分蘖基因与０２４２８

的近等基因系０２４２８-ｆｔ１。

7�１．３　水稻材料的准备和石蜡切片细胞学观察

7�取分蘖始期近等基因系０２４２８-ｆｔ１和０２４２８分

蘖节位约５ｍｍ长度的茎，用１０％氢氟酸处理１５ｄ。

7�倒掉氢氟酸，用ＦＡＡ固定液固定２４ｈ以上。倒掉

固定液，依次在 ７０％、５０％、３０％酒精中复 水３０

ｍｉｎ，然后用１０％爱氏苏木精染色１周。倒掉染料，

用蒸馏水洗３０ｍｉｎ，再用３０％、５０％、７０％、８５％和

９５％的梯度乙醇分别脱水１ｈ，１００％乙醇脱水２次，

7�每次１ｈ。然后用纯乙醇和二甲苯等体积混合液处

理１ｈ，保留混合液，再加入等体积二甲苯处理２次，

7�每次１ｈ，再用纯二甲苯处理３次，每次１ｈ，然后将

材料在二甲苯与石蜡等体积混合液中浸泡１个月

（４５℃）。将温度升高到５６℃，换纯蜡浸泡３次，每

次１ｈ，然后进行包埋。在切片机上，将材料纵切成

厚度为１２μｍ 的连续蜡带，黏贴在载玻片上，最后

在数码显微镜下观察拍照。

7�１．４　ＲＮＡ提取

7�分别取分蘖始期０２４２８-ｆｔ１和０２４２８的茎叶组

织，迅速用液氮冷冻，按照 Ｔｒｉｚｏｌ（Ｉｎｖｉｔｒｏｇｅｎ）操作

手册提取和纯化总 ＲＮＡ，充分溶解于 ３０μＬ 的

ＲＮａｓｅ-ｆｒｅｅ水后，用１％琼脂糖凝胶电泳检测质量；

分光光度计测定２６０ｎｍ处吸光度定量。

7�１．５　水稻基因芯片杂交

7�利用含有约５１０００个探针组代表大于 7�５００００

个籼稻或粳稻基因的 Ｒｉｃｅ５７Ｋ ＧｅｎｅＣｈｉｐ（Ａｆｆｙ-

ｍｅｔｒｉｘ）寡核苷酸芯片，从全基因组水平上对该近等

基因系０２４２８-ｆｔ１和０２４２８的基因表达谱进行比较

分析。ＲＮＡ的标记和杂交按上海晶泰生物技术有

限公司Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ操作手册《ＡｆｆｙｍｅｔｒｉｘＧｅｎｅＣｈｉｐ

7�ＥｘｐｒｅｓｓｉｏｎＡｎａｌｙｓｉｓＴｅｃｈｎｉｃａｌＭａｎｕａｌ， 7�Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ》

进行。取不同批次提取的总ＲＮＡ进行２次重复基

因芯片分析。

7�１．６　芯片数据的分析

7�扫描结果使用 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ公司提供的基因芯

片分析软件（ＧｅｎｅＣｈｉｐｏｐｅｒａｔｉｎｇｓｏｆｔｗａｒｅ，ＧＣＯＳ）

7�进行数据分析。将近等基因系０２４２８-ｆｔ１芯片上相

应基因的信号强度差异对数值（ｓｉｇｎａｌｌｏｇｒａｔｉｏ，

ＳＬＲ）与０２４２８相比，通过以下公式计算出０２４２８-

ｆｔ１相 对 ０２４２８ 基 因 表 达 量 的 变 化 倍 数（ｆｏｌｄ

ｃｈａｎｇｅ，ＦＣ）：

7�如果表达信号强度差异对数值ＳＬＲ≥０，则ＦＣ

7�＝２ 7�ＳＬＲ 7�；

7�如果表达信号强度差异对数值ＳＬＲ＜０，则ＦＣ

7�＝（－１）·２ 7�－ＳＬＲ 7�。

7�选取２次芯片重复 ＦＣ绝对值都在２以上的基

因进行基因功能注释和功能分类，基因功能注释使

用以下数据库：Ｎｅｔａｆｆｘ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ．

ｃｏｍ／ａｎａｌｙｓｉｓ／ｉｎｄｅｘ．ａｆｆｘ）、Ｂｌａｓｔｘ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．

ｎｃｂｉ．ｎｉｈ．ｇｏｖ／ＢＬＡＳＴ／）、Ｔｉｇｒ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｔｉｇｒ．

ｏｒｇ／ｔｄｂ／ｅ２ｋ１／ｏｓａ１／ｉｎｄｅｘ．ｓｈｔｍｌ）。基因功能（ＧＯ）

分类用以下数据库：Ｐｌｅｘｄｂ（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｂａｒｌｅｙ-

ｂａｓｅ．ｏｒｇ／ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ２ｆｕｎｃｔｉｏｎ．ｐｈｐ？ｆｕｎｃｔｙｐｅ＝

ＧＯ）。

7�２　结果与分析

7�２．１　近等基因系的构建

7�以寡分蘖突变体 Ｇ０６９为母本，广亲和材料

０２４２８为父本进行杂交，在Ｆ 7�２ 7�中选择寡分蘖单株，

以０２４２８为轮回亲本进行连续回交。通过６轮回交

和２代自交，获得了水稻寡分蘖基因与０２４２８的稳

定近等基因系０２４２８-ｆｔ１。近等基因系０２４２８-ｆｔ１

最高分蘖数显著低于正常材料０２４２８，其最高分蘖

数为１～２个，而０２４２８最高分蘖数为１２～１４个；近

等基因系０２４２８-ｆｔ１分蘖速率慢，分蘖发育进程较

正常植株推迟６ｄ左右，０２４２８-ｆｔ１的分蘖发生速

率为０．１６～０．２０个／（ｄ·株），０２４２８的分蘖发生速

率为０．５５～１．２７个／（ｄ·株）；近等基因系０２４２８-

ｆｔ１在苗期和分蘖期叶尖出现黄化现象，以后逐渐

恢复正常，植株稍有矮化（图１）。

7�２．２　突变体和正常植株侧芽分生组织的细胞学观

察

7�取分蘖始期水稻材料，切下茎秆基部约５ｍｍ

长度的茎，通过制作石蜡切片，将水稻基部分蘖发生

处茎节纵切，显微镜下观察水稻侧芽分生组织发生
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7�图１　０２４２８-ｆｔ１与０２４２８的农艺性状比较

7�Ｆｉｇ．１．Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｎｔｈｅａｇｒｏｎｏｍｉｃｃｈａｒａｃｔｅｒｓｏｆ０２４２８-ｆｔ１ａｎｄ０２４２８．

7�Ａ－寡分蘖突变体Ｇ０６９；Ｂ－分蘖期０２４２８-ｆｔ１与０２４２８的分蘖情况（ａ－０２４２８-ｆｔ１，ｂ－０２４２８）；Ｃ－叶绿体细胞学结构（ａ－０２４２８-ｆｔ１，ｂ

－０２４２８，箭头示叶绿体）；Ｄ－分蘖期０２４２８-ｆｔ１与０２４２８分蘖位（ａ－０２４２８-ｆｔ１，ｂ－０２４２８，箭头示侧芽分生）；Ｅ－开花期０２４２８-ｆｔ１与０２４２８

的分蘖情况（ａ－０２４２８-ｆｔ１，ｂ－０２４２８）。

7�Ａ，Ｆｅｗ-ｔｉｌｌｅｒｉｎｇｍｕｔａｎｔＧ０６９；Ｂ，Ｔｉｌｌｅｒｎｕｍｂｅｒｓｏｆ０２４２８-ｆｔ１ａｎｄ０２４２８ａｔｔｈｅｔｉｌｌｅｒｉｎｇｓｔａｇｅ（ａ，０２４２８-ｆｔ１；ｂ，０２４２８）；Ｃ，Ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ

7�ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓｏｆｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ（ａ，０２４２８-ｆｔ１；ｂ，０２４２８；Ａｒｒｏｗｓｉｎｄｉｃａｔｅｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ）；Ｄ，Ｔｉｌｌｅｒｓｏｆ０２４２８-ｆｔ１ａｎｄ０２４２８ａｔｔｈｅｔｉｌｌｅｒｉｎｇｓｔａｇｅ

（ａ，０２４２８-ｆｔ１；ｂ，０２４２８；Ａｒｒｏｗｓｉｎｄｉｃａｔｅｌａｔｅｒａｌｍｅｒｉｓｔｅｍ）；Ｅ，Ｔｉｌｌｅｒｎｕｍｂｅｒｓｏｆ０２４２８-ｆｔ１ａｎｄ０２４２８ａｔｔｈｅｆｌｏｗｅｒｉｎｇｓｔａｇｅ（ａ，０２４２８-ｆｔ１；

7�ｂ，０２４２８）．

7�情况。结果发现正常植株０２４２８从第４叶开始，每

片叶子下面都会产生１个分蘖芽，形成新的分蘖（图

２-Ａ），而突变体中则只在第５叶下产生１个分蘖芽

（图２-Ｂ）。说明寡分蘖基因突变强烈地抑制了水稻

侧芽分生组织的分化，推迟了水稻分蘖发生的起始

时间，并导致最终分蘖数显著减少，形成寡分蘖性

状。

7�２．２　基因表达谱差异分析

7�２．２．１　芯片数据可靠性评价

7�基因芯片的扫描图像清晰，背景平均值（ａｖｅｒ-

ａｇｅｂａｃｋｇｒｏｕｎｄ）范围在２０～１５０；检测到Ｐｏｌｙ-Ａ 对

7�照 7�（ｌｙｓ，ｐｈｅ，ｔｈｒ，ｄａｐ）和杂交对照（ｂｉｏＢ，ｂｉｏＣ，

ｂｉｏＤ，ｃｒｅ）并发现它们以递增的信号强度表达；内

参基因β-ａｃｔｉｎ和 ＧＡＰＤＨ 探针组的３′／５′比值均

大于３；阳性对照Ｂ２ＯｌｉｇｏＰｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ均匀分布在

7�芯片的四周，说明２次实验都是成功的。另外，在２

次实验中，检测到的样本表达（Ｐ）的数量和平均背

景值以及噪声值（ｎｏｉｓｅｖａｌｕｅｓ）都在适当范围内，因

而数据可以用于后续分析。

7�２．２．２　差异表达基因及其变化倍数和比例

7�本研究使用的 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ芯片探针序列是根

据粳稻或籼稻中５９７１２个预测基因或已知基因的

表达特征序列设计的，这些序列的表达变化反映了

相应基因的表达变化。根据芯片分析报告，使用

ＧＣＯＳ对０２４２８-ｆｔ１和０２４２８的信号强度进行归一

化，将计算出的ｓｉｇｎａｌｖａｌｕｅ进行比较。为了排除一

7�７１ 7�邓其明等：一份水稻寡分蘖近等基因系的构建及全基因组差异表达分析
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7�图２　水稻侧芽分生组织显微镜观察结果

7�Ｆｉｇ．２．Ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｉｃｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｏｎｒｉｃｅｔｉｌｌｅｒｂｕｄｆｏｒｍａｔｉｏｎ．

7�Ａ－０２４２８；Ｂ－０２４２８-ｆｔ１。箭头所示为分蘖芽。０２４２８中，在第４、５、６叶下分别产生了一个分蘖芽，而在０２４２８-ｆｔ１中，仅在第５叶下面产

7�生了一个分蘖芽。

7�Ａ，０２４２８；Ｂ，０２４２８-ｆｔ１．Ａｒｒｏｗｓｉｎｄｉｃａｔｅｔｉｌｌｅｒｂｕｄｓ．Ｔｈｅｔｉｌｌｅｒｂｕｄｆｏｒｍｅｄｉｎｔｈｅ４ｔｈ，５ｔｈ，６ｔｈｌｅａｆｏｆ０２４２８，ｏｎｌｙｏｎｅｔｉｌｌｅｒｂｕｄｆｏｒｍｅｄ

7�ｉｎｔｈｅ５ｔｈｌｅａｆｏｆ０２４２８-ｆｔ１．

7�定的假阳性，增加数据的可靠性，以及便于进一步研

究，选取表达变化倍数（ＦＣ）大于２（信号强度差异

对数值大于１．０）的基因进行分析。于是，得到了在

０２４２８-ｆｔ１中表达上升的基因６１个（表１），表达下

降的基因７５个（表２）；其中，仅在０２４２８-ｆｔ１中表达

7�（激活）的基因有２７个，仅在０２４２８中表达（沉默）的

基因有３０个。激活的基因和沉默的基因在表１和

表２中都用星号（＊）表示。

7�对上述获得的６１个在０２４２８-ｆｔ１中表达上升

和７５个表达下降的基因的表达变化分布情况进行

分析可见，基因表达变化倍数范围较广，有的基因表

达变化量甚至大于５０倍，但以上升或下降倍数在

２０倍范围内的基因最多，占８０％以上（图３）。随着

7�图３　差异表达基因的变化倍数分布

7�Ｆｉｇ．３ Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎｇｅｎｅｓｗｉｔｈｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

7�ｆｏｌｄｃｈａｎｇｅｓ．

7�表达量变化倍数的增加，这些基因所占的比例减少。

说明在植物中，一旦发生突变，为了快速有效地适应

生存，植物体将通过最小的调节达到最好的适应效

果，大部分基因只发生较小倍数的变化，通过调节方

式，使表型以及功能发生改变。

7�２．２．３　差异表达基因及其注释和功能分类

7�利用Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ的在线分析系统 ＮＥＴＡＦＦＸ，

以及ＮＣＢＩ和ＴＩＧＲ，对筛选出的１３６个差异表达基

7�因进行了基因功能注释，但是有相当一部分基因在

目前的数据库中还没有注释，功能未知（表１，表２）。

利用ＰＬＥＸＤＢ中的 ＧＯ 对差异表达基因（０２４２８-

ｆｔ１相对０２４２８表达上升以及表达下降的基因）进

行分子功能、生物过程和细胞结构三个层次上的功

能划分。在划分了类群的基因中，从生物过程来看，

上升表达的基因大部分与新陈代谢过程相关，包括

醇、氨基酸、糖类、脂类、蛋白等的代谢。下降表达的

基因中，变化最多的是与新陈代谢相关的基因，包括

氨基酸及其衍生物、芳香族化合物、辅酶、脂类、核

酸、有机酸、蛋白等的新陈代谢，其次为参与细胞生

理过程、细胞生长和维持的基因。另外，还有调节生

理过程的基因、与应激相关的基因的表达也发生了

下降。分蘖的作用主要是增加吸收物质和承受阳光

面积，寡分蘖植株由于分蘖减少，从而在新陈代谢、

细胞生长和维持等多方面发生了较大调整，以适应

新的变化，利用更优化的生理过程来维持自身生长

和繁殖。

7�　　从分子功能来看，上升表达的基因中，变化最多

的是具有催化活性的基因，包括水解酶、激酶、裂解

酶、氧化还原酶、转移酶等。其次是具有结合功能的
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7�表１　０２４２８-ｆｔ１中表达上升的基因及其注释和功能分类

7�Ｔａｂｌｅ１．Ａｎｎｏｔａｔｉｏｎａｎｄｆｕｎｃｔｉｏｎｃａｔｅｇｏｒｙｏｆｔｈｅｕｐ-ｅｘｐｒｅｓｓｅｄｇｅｎｅｓｉｎ０２４２８-ｆｔ１．

7�Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ序列号

7�ＡｆｆｙｍｅｔｒｉｘＮｏ．

7�公共数据库登录号

7�ＰｕｂｌｉｃＩＤ

7�功能注释

7�Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｎｎｏｔａｔｉｏｎ

7�功能分类结果

7�ＧＯｎａｍｅ

7�信号强度差异对数值

7�Ｓｉｇｎａｌｌｏｇｒａｔｉｏ
7�实验１

7�Ｅｘｐ．１ $�

7�实验２

7�Ｅｘｐ．２ %�
7�Ｏｓ．２７７４６ ��．１．Ａ１＿ａｔ 7�＊ 7�ＣＢ６１８０１５ ��7�ＰｒｏｔｅｉｎｋｉｎａｓｅＸａ２１ ��7�Ｃａｔａｌｙｔｉｃａｃｔｉｖｉｔｙ 7�１１ $:．２ 7�１１ %Z．０
7�Ｏｓ．４７７３２ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�＊ 7�ＢＩ８０９４９０ �|7�ＦｉｂｅｒｐｒｏｔｅｉｎＦｂ１９ 7�Ｎｏｈｉｔ 7�１１ $:．６ 7�７ %Z．４
7�Ｏｓ．４８２０６ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�＊ 7�ＣＲ２７９２８９ ��7�Ｓｕｂｔｉｌｉｓｉｎ-ｃｈｙｍｏｔｒｙｐｓｉｎｉｎｈｉｂｉｔｏｒＣＩ-１Ｂ 7�Ｎｏｈｉｔ 7�８ $:．７ 7�７ %Z．２
7�Ｏｓ．４６４７１ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�＊ 7�ＡＫ０７３５５２ ��．１ 7�Ｕｎｋｎｏｗｎ 7�Ｃｅｌｌｇｒｏｗｔｈａｎｄｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅ 7�２ $:．０ 7�５ %Z．８
7�Ｏｓ．５４２３２ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�＊ 7�ＡＫ１０２６５８ ��．１ 7�Ｐｕｔａｔｉｖｅｚｉｎｃｆｉｎｇｅｒｐｒｏｔｅｉｎ 7�Ｎｏｈｉｔ 7�１ $:．９ 7�５ %Z．４
7�ＯｓＡｆｆｘ．５７８０ �G．１．Ａ１＿ａｔ 7�＊ 7�９６３６ ��．ｍ０１０３７ 7�Ｔｒａｎｓｐｏｓｏｎ，ＣＡＣＴＡ，Ｅｎ／Ｓｐｍｓｕｂ-ｃｌａｓｓ 7�Ｎｏｈｉｔ 7�６ $:．１ 7�４ %Z．９
7�Ｏｓ．５２７５４ ��．２．Ｓ１＿ａｔ 7�＊ 7�ＡＫ１０２９７２ ��．１ 7�Ｔａｔｂｉｎｄｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ１ｃｏｎｔａｉｎｉｎｇｐｒｏｔｅｉｎ 7�Ｎｏｈｉｔ 7�１ $:．１ 7�４ %Z．６
7�Ｏｓ．５２０３６ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�＊ 7�ＡＫ０６４５８７ ��．１ 7�Ｐｅｐｔｉｄｅｃｈａｉｎｒｅｌｅａｓｅｆａｃｔｏｒｓｕｂｕｎｉｔ１ 7�Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｒｅｇｕｌａｔｏｒａｃｔｉｖｉｔｙ 7�１ $:．７ 7�４ %Z．４
7�Ｏｓ．１５１７１ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�＊ 7�ＢＭ４２１２３５ ��7�Ｌｉｐｏｘｙｇｅｎａｓｅ２ �n．１，ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔｐｒｅｃｕｒｓｏｒ 7�Ｏｘｉｄｏｒｅｄｕｃｔａｓｅａｃｔｉｖｉｔｙ 7�３ $:．６ 7�３ %Z．９
7�Ｏｓ．１５６４ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�ＡＫ１０７７５６ ��．１ 7�Ｕｎｋｎｏｗｎ 7�Ｃｅｌｌｇｒｏｗｔｈａｎｄｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅ 7�１ $:．４ 7�３ %Z．９
7�ＯｓＡｆｆｘ．１９８２０ �k．１．Ｓ１＿ａｔ 7�＊ 7�９６４０ ��．ｍ０２４３１ 7�Ｏ-ｍｅｔｈｙｌｔｒａｎｓｆｅｒａｓｅＺＲＰ４ 7�Ｃａｔａｌｙｔｉｃａｃｔｉｖｉｔｙ 7�２ $:．８ 7�３ %Z．８
7�Ｏｓ．１４３２５ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�ＡＫ０７００２８ ��．１ 7�Ｕｎｋｎｏｗｎ 7�Ｎｏｈｉｔ 7�４ $:．４ 7�３ %Z．７
7�Ｏｓ．２２７９６ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�＊ 7�ＡＫ０５８６５９ ��．１ 7�Ｇｒｏｗｔｈ-ｒｅｇｕｌａｔｉｎｇｆａｃｔｏｒ１ 7�Ｎｏｈｉｔ 7�５ $:．２ 7�３ %Z．７
7�Ｏｓ．１９９７１ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�ＢＩ８０１４４４ �|7�Ｕｎｋｎｏｗｎ 7�Ｎｏｈｉｔ 7�４ $:．３ 7�３ %Z．５
7�Ｏｓ．５００５７ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�＊ 7�ＡＫ１１９８０３ ��．１ 7�Ｐｕｔａｔｉｖｅｚｉｎｃｆｉｎｇｅｒｐｒｏｔｅｉｎ 7�Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎｒｅｇｕｌａｔｏｒａｃｔｉｖｉｔｙ 7�１ $:．１ 7�３ %Z．５
7�Ｏｓ．６８６４ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�ＡＪ３０８３７４ ��．１ 7�Ｕｎｋｎｏｗｎ 7�Ｃｅｌｌｇｒｏｗｔｈａｎｄｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅ 7�１ $:．１ 7�３ %Z．５
7�Ｏｓ．５３４１４ ��．１．Ｓ１＿ａｔ 7�＊ 7�ＡＫ０７２５１５ ��．１ 7�ＬＯＢｄｏｍａｉｎｐｒｏｔｅｉｎ１，ｐｕｔａｔｉｖｅ 7�Ｎｏｈｉｔ 7�２ $:．０ 7�３ %Z．４
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7�　　 7�＊ 7�表示激活基因。

7�“ 7�＊ 7�”ｉｎｄｉｃａｔｅｓａｃｔｉｖａｔｅｄｇｅｎｅｓ．

7�９１ 7�邓其明等：一份水稻寡分蘖近等基因系的构建及全基因组差异表达分析
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7�表２　０２４２８-ｆｔ１中表达下降的基因及其注释和功能分类
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7�Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ序列号
7�ＡｆｆｙｍｅｔｒｉｘＮｏ．
7�公共数据库登录号
7�ＰｕｂｌｉｃＩＤ
7�功能注释
7�Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｎｎｏｔａｔｉｏｎ
7�功能分类结果
7�ＧＯｎａｍｅ

7�信号强度差异对数值
7�Ｓｉｇｎａｌｌｏｇｒａｔｉｏ

7�实验１
7�Ｅｘｐ．１ $�
7�实验２
7�Ｅｘｐ．２ %�
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7�续表２

7�Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ序列号
7�ＡｆｆｙｍｅｔｒｉｘＮｏ．
7�公共数据库登录号
7�ＰｕｂｌｉｃＩＤ
7�功能注释
7�Ｆｕｎｃｔｉｏｎａｎｎｏｔａｔｉｏｎ
7�功能分类结果
7�ＧＯｎａｍｅ

7�信号强度差异对数值
7�Ｓｉｇｎａｌｌｏｇｒａｔｉｏ

7�实验１
7�Ｅｘｐ．１ $�
7�实验２
7�Ｅｘｐ．２ %�
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7�“ 7�＊ 7�”ｉｎｄｉｃａｔｅｓｓｉｌｅｎｃｅｄｇｅｎｅｓ．

7�基因，包括金属离子结合、核酸结合等转录活性位

点。另外具有运动活性、翻译调节活性、运输活性的

基因发生了上升表达。下调表达的基因中，变化最

多的也是具有催化活性和具有结合功能的基因，具

有催化活性的基因类型有水解酶、肽酶、激酶、蛋白

酶、连接酶、氧化还原酶、转移酶等，具有结合功能的

基因类型有脂类结合、金属离子结合、ＤＮＡ结合、核

酸结合等。

7�从细胞功能来看，上升表达基因中，与细胞内细

胞质相关的基因最多，其次是与细胞膜相关的基因，

与细胞外相关的基因有１个。下降表达基因中，与

细胞内相关的基因最多，分别与细胞质、细胞核、细

胞膜、染色体、染色体外ＤＮＡ等相关，与细胞外相

关的基因仅有１个。

7�３　讨论

7�利用基因芯片分析全面研究植物某一性状相关

基因（如多糖信号转导、激素诱导表达、高盐胁迫等）

的报道已经较多 7�［１８-２０］ 7�，并有成功克隆相关基因的报

道 7�［２１］ 7�。本研究以一对近等基因系为材料，检测了受

7�寡分蘖基因调控相关基因的表达，结果表明寡分蘖

基因近等基因系０２４２８-ｆｔ１与０２４２８之间差异表达

的ｃＤＮＡ克隆共有１３６个，其中受到明显调控的基

因有５７个（激活２７个，沉默３０个）。功能分析表

明，分子功能上包括具有催化活性的基因（如水解

酶、激酶、裂解酶、氧化还原酶、转移酶等）和具有结

合功能的基因（如金属离子结合、核酸结合等转录活

性位点），另外还有具有运动活性、翻译调节活性、运

输活性的基因等。大量酶类和转录活性区域发生了

改变，这意味着突变体中基因的表达情况发生了巨

大的变化。另一方面，金属离子结合部位、ＤＮＡ 结

合部位等区域都是转录活性位点，直接决定基因能

否被转录，因而这些部位的变化，影响同样是巨大

的。在突变体水稻植株生物过程发生改变的同时，

催化和调节这些生物过程的酶类、蛋白质随之发生

了调整，从而快速有效地把植物整体的生理状态调

整到最佳水平以适应生长繁殖的需要。从细胞功能

来看，与细胞内细胞质相关的基因最多，分别与细胞

质、细胞核、细胞膜、染色体、染色体外 ＤＮＡ 等相

关，其次是与细胞膜相关的基因，与细胞外相关的基

因有１个。另一方面，在所有差异表达的基因中，在

近等基因系０２４２８-ｆｔ１中发生下调表达的基因在数

量和种类方面都多于上升表达的基因。通过形态学

和细胞学的观察，发现寡分蘖植株最大特征是分蘖

变少，植株稍有矮化，而在分子水平上发现其表达的

基因量和种类略有减少，显示了生物对变化的快速

7�１２ 7�邓其明等：一份水稻寡分蘖近等基因系的构建及全基因组差异表达分析
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适应能力，能够最大限度地利用自身的各个生物过

程，将不需要的基因关闭，来满足自身生长和繁殖的

需要。

7�本研究利用基因芯片技术在全基因组水平上对

该基因调控的表达谱进行了分析，发现了大量有意

义的基因，目前正在进行５７个明显受寡分蘖基因调

控的ｃＤＮＡ克隆的功能验证和分析，以确定它在水

稻分蘖发育调控中的作用和调控位置，以期在阐明

分蘖控制机理的道路上迈出更加坚实的一步。
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