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摘要  在白花泡桐种子萌发的不同时段、采用不同浓度的甲基磺酸甲酯对种子进行不同时间浸泡处理 ,记录种子发芽率 ,测定各处理种
苗的内源激素含量。结果表明 :在3 种因素中 ,不同时段的处理对种子发芽率和GA 含量影响极显著 ;浸泡时间对ABA 含量影响显著;而
3 种因素对种子芽内的IAA 含量、ZR 含量影响均不显著 ;GA 含量与种子的发芽率成正相关。
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Effects of Methyl Methanesulfonate on Seed Ger minationand Endogenous in Pawlo wni a fort unei
ZHAI Xiao-giao et al  ( Henan Agricultural University ,Zhengzhou , Henan 450002)
Abstract  Inlab teat in 2004 , the Pawlownia fortunei seed was soaked with different concentrations of methyl methanesulfonate for different ti me i n dif-
ferent ti me interval of seed sprouting , the seed germi nation rate was recorded and the endogenous contents in all si mples were determined . The variance
analyses showthat the different ti me interval has a specially significant effect on GA content in seed germination. The soaking ti me has significant effect
on ABA content . IAAand ZRcontent inseed germination are not sensitive to above three factors . The GA content positively correlated withseed germina-
tion.
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  植物激素是植物正常代谢的产物。在极低的浓度下, 植

物激素就能够调节植物的生长发育。甲基磺酸甲酯( MMS)

是目前应用广泛而且有效的 DNA 甲基化剂[ 1 - 3] 。DNA 甲基

化 ( DNA Methylation) 是真核生物基因组最常见的一种 DNA

共价修饰形式, 是基因表达调控机制之一[ 4 - 7] 。在生长发育

的不同阶段,DNA 甲基化会影响 DNA - 蛋白质的相互作用 ,

并且通过抑制基因表达对植物生长进行调节。泡桐是我国

常用的绿化树种, 对改善生态环境和提高经济收入效果明

显。但是, 由于缺乏新的优良品种 ,泡桐的推广受到了很大

的限制。为了加快新品种的开发, 笔者采用 MMS 处理白花

泡桐种子, 通过测定幼苗内源激素的变化初步探讨 MMS 对

幼苗内源激素的影响。

1  材料与方法

1 .1 试验材料 材料为2004 年9 月采于河南省郑州市的白

花泡桐[ Pawlownia fortunei ( Seem) Hemsl] 的种子。

1 .2 试验设计 将室温风干白花泡桐种子用蒸馏水浸泡24

h 后,取沉入水下的种子。将种子放置于发芽床( 在直径9 c m

的玻璃皿中,放入脱脂棉, 铺上纱布, 注入适量蒸馏水) 上, 每

个发芽床上放100 粒种子。发芽时间从种子放入发芽床时

算起。采用L9( 34) 正交表 ,根据设计安排了9 个试验组合, 因

子水平安排见表1。

  表1 L9(3
4) 正交设计

种子萌发的时期∥d MMS 浓度∥mg/ L MMS 浸泡种子的时间∥h

1 2 20 1
2 2 40 2
3 2 60 3
4 5 40 1
5 5 60 2
6 5 20 3
7 8 60 1
8 8 20 2
9 8 40 3 �
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1 .3  内源激素测定 采样时间为处理后第15 天。称取0 .5

g 幼苗, 放入液氮中速冻10 min ,然后放入- 76 ℃低温冰箱保

存。样品送至中国农业大学农学与生物技术学院进行激素

含量的测定。

1 .4 数据处理 发芽率进行正弦转换。采用SPSS 软件对试

验数据进行方差分析。

发芽率=
14 d 出芽的种粒数
供试验种子粒数

×100 % ( 1)

2  结果与分析

2 .1 MMS 处理对泡桐发芽率的影响  表2、3 表明, MMS 处

理中种子萌发的时期对发芽率影响0 .01 水平显著;MMS 浓

度和MMS 浸泡种子的时间对发芽率影响0 .05 水平显著。在

第2 天采用MMS 处理, 其发芽率随 MMS 浓度的增加和处理

时间的延长而降低, 其中处理3 的发芽率最低为20 %。在第

5 天采用MMS 处理种子, 其发芽率整体较高 ,虽然处理5 的

发芽率仅为38 % ,但比第2、8 天处理的发芽率高。在第8 天

采用MMS 处理种子, 其发芽率相对于第2 天处理较高一些。

这表明在种子萌发过程中 , 不同时段对 MMS 的敏感程度存

在0 .05 水平显著差异,即第2、5、8 天处理种子发芽率的差异

较大。MMS 浓度和浸泡时间对种子的萌发也有影响, 但与不

同时段采用MMS 处理相比差异较小。可能的原因是MMS 参

与种子萌发时的某种生理生化反应使一些基因发生了甲基

化, 阻止了种子应该表达基因的表达, 抑制了酶蛋白质的产

生, 从而降低了发芽率。

2 .2 MMS 处理对内源激素含量的影响

2 .2 .1  MMS 处理对 GA 含量的影响。表2 表明, 经过 MMS

处理后, 幼芽内的 GA 含量变化与种子的发芽率成正相关。

表3 表明,3 个因素都对种子萌发时的 GA 含量变化存在0 .05

水平显著影响。在第2、8 天 MMS 处理的种子 GA 含量比较

低, 最低达到561 ng/ g FW; 而第5 天MMS 处理的种子 GA 含

量有所上升。这可能与种子所处的生理状态有关。

2 .2 .2  MMS 处理对 IAA 含量的影响。表2、3 表明, 经过

MMS 处理后, 幼芽内IAA 含量对种子萌发的时期和 MMS 浸

泡种子的时间变化较敏感。当第2、5 天用MMS 处理时,IAA

含量高于第8 天处理的组合; MMS 浸泡种子1 h 处理的IAA

安徽农业科学,Journal of Anhui Agri .Sci .2007 ,35(10) :2866 - 2867                   责任编辑  刘月娟 责任校对 胡先祥



含量高于MMS 浸泡种子2、3 h 处理;而对MMS 浓度的变化不

敏感。

  表2 MMS 对白花泡桐发芽率和内源激素含量的影响

发芽率

%

内源激素∥ng/ g FW

GA IAA ABA ZR
1 25 561 861 719 808
2 22 617 848 808 980
3 20 606 869 649 802
4 49 677 943 823 852
5 38 593 845 660 629
6 44 643 909 893 869
7 34 590 867 843 1 024
8 36 622 777 698 656
9 35 639 784 789 654

  表3 方差分析

发芽率 GA IAA ABA ZR

种子萌发的时期 541 .73 * *  7 .996 * 7 .349* 0 .223 0 .136
MMS浸泡种子的时间 22 .63 * 10 .126 * 5 .108* 0 .251 0 .414
MMS浓度 34 .67 * 15 .769 * 1 .087 0 .320 0 .120

 注 : * 、* * 分别表示在0 .05、0 .01 水平上差异显著。

2 .2 .3 MMS 处理对 ABA 含量的影响。表2、3 表明, MMS 浸

泡种子的时间对 ABA 含量影响0 .05 水平显著,MMS 浸泡种

子1 h 处理的ABA 含量要低于MMS 浸泡种子2、3 h 处理, 说

明用MMS 浸泡种子的时间越长越有利于 ABA 的合成; MMS

浓度对ABA 合成的影响大于种子萌发时期的影响, 但两者

均不存在差异。

2 .2 .4 MMS 处理对ZR 含量的影响。表2、3 表明, 经过 MMS

处理后, 芽内ZR 含量的变化趋势与IAA 相同。3 种因素对

ZR 含量的变化均不明显。在第5 天的处理中,60 mg/ L MMS

浸泡种子2 h ,ZR 含量最小;在第8 天的处理中,60 mg/ L MMS

浸泡种子1 h ,ZR 含量最大,达1 024 ng/ g FW。

3  讨论

MMS、EMS( 甲基磺酸乙酯) 、亚硝酸胍等 DNA 烷化剂带

有1 个或多个活泼的烷基。这些烷基能够转移到其他电子

密度较高的分子中去 ,从而多方面改变氢键的结合能力。烷

化作用可使DNA 的碱基易于水解而从DNA 上裂解下来, 从

而造成碱基的缺失, 引起碱基的转换、颠换及移码突变。

Ideker 研究发现 ,用MMS 处理愈伤组织后, 有30 种转录因子

参与了损伤导致的反应 ,通过与正常生长状态比较基因、基

因- 蛋白质的相互作用, 绘制出了当细胞经历 DNA 损伤后

转录因子改变自己行为的机理图。机理图表明, 参与 MMS

损伤反应的基因有82 个[ 8] 。在诱变植物时 ,DNA 烷化剂的

机理是复杂的、多层面的。

种子吸水萌动后 , 胚内细胞的代谢机能趋向旺盛, 对外

界的条件反应非常敏感[ 9] 。种子开始基因表达合成 mRNA ,

并且激活蛋白质、酶的产生 ,为种子萌发进行物质和能量的

准备。有研究表明,ABA、GA、ZR 是种子去除休眠萌发的重

要因子[ 10] 。范怀德认为,GA 能提高一些酶的活性,并使这些

酶类物质从糊粉层转移到胚乳, 在胚乳内降解淀粉、蛋白质 ,

促进种子的萌发[ 11] 。Grubisic 研究表明,GA 能够促进白花泡

桐种子的萌发[ 12] 。MMS 处理种子后可能导致 GA 合成路径

中一种关键酶( 异贝壳杉烯酸羟化酶) 活性的减弱, 使 GA 含

量下降[ 13] 。这也许是第2 天用 MMS 处理种子后, 幼苗体内

GA 含量下降的原因。第5 天时, 种子的生理状态达到较旺

盛时期 ,其去甲基化酶可能开始作用, 此时用 MMS 处理去甲

基化酶或甲基化转移酶能够及时去除一些甲基, 调节 GA 的

合成。该试验表明,GA 含量与发芽率存在正相关性,GA 含

量高时种子的发芽率也高。通过极性运输、合成及代谢等途

径生长素参与调控植株的株型和生长发育的过程。这是一

个复杂的生理生化过程,并且有许多中间产物的参与[ 14 - 15] 。

由于在种子萌发时其内部激素变化极其复杂,因此还需进一

步研究。
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