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水稻基因组 DNA胞嘧啶甲基化在单倍体 
和对应二倍体间的差异 
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摘要  对 SARII-628的双胚苗中的突变体进行倍性鉴定, 得到 18对二倍体-单倍体的双胚苗水稻, 任意
选取 5对编号为A~E. SSR分析显示, 它们在 310个位点没有差异, 表明其DNA一级结构的碱基没有变
异. DNA甲基化在真核生物的生长发育过程中起着重要的调控作用. 用改良AFLP方法(MSAP)分析了5
个单倍体及其对应二倍体总 DNA 5′-CCGG 位点胞嘧啶的甲基化水平和单倍体与对应二倍体的甲基化
差异模式. 发现 5个二倍体在 482个位点上甲基化状态没有差异, 与二倍体比较, 单倍体虽然在甲基化
总体水平上变化不大, 但共有 43 个位点甲基化类型在不同单株上发生了变异. 单倍体的甲基化敏感扩
增多态性比率即扩增的总甲基化位点数占总扩增位点数的比率分别为 18.79%, 19.35%, 18.49%, 18.45%
和 18.75%, 均高于对应的二倍体; 全甲基化(双链 CmCGG)率分别为 10.58%, 11.3%, 10.11%, 10.09%和
10.34%, 多数略高于二倍体, 表明二倍体突变成单倍体后, 某些位点发生了超甲基化. 单倍体与其对应
二倍体比较, 有 5种类型的改变: (ⅰ) 单倍体与二倍体甲基化模式相同; (ⅱ) 去甲基化及二倍体甲基化, 
但在单倍体该位点无甲基化; (ⅲ) 超甲基化, 单倍体甲基化程度高于二倍体; (ⅳ) 次甲基化, 单倍体甲
基化程度低于二倍体; (ⅴ) 不定类型, 单倍体与二倍体的甲基化程度无法确定. 对 18 个位点测序检索
显示, 这些甲基化变异涉及整个水稻基因组的 12 条染色体且具有位点特异性, 不同单株的变异位点各
不相同. 单倍体的甲基化水平高于对应的二倍体, 是单倍体相对于二倍体甲基化模式经过重新调整, 在
其基因组中甲基化水平发生了总体变化以适应生存的必然结果.  

关键词  水稻  双胚苗  二倍体  单倍体  DNA甲基化  MSAP 

高等植物中约有 30%左右的胞嘧啶残基发生甲
基化[1], 其中约有 90%的甲基化位于CpG二核苷酸或
CpNpG三核苷酸对中 [2]. 甲基化的DNA对细胞生理
活性具有外遗传和诱变效应, 如基因差异表达、细胞
分化、染色质失活、肿瘤发生等[3]. 基因组DNA甲基
化对基因表达的调控作用已成为当前分子生物学研

究的热点之一. 同裂酶HpaⅡ和MspⅠ常用于胞嘧啶
的甲基化研究. Reyna-Lopez等人 [4]把AFLP[5]技术加

以改良, 用HpaⅡ和MspⅠ代替AFLP分析中识别 4碱
基的内切酶MseⅠ, 分别与识别 6碱基的EcoRⅠ配对, 
对基因组双酶切 , 用于真菌基因组不同发育阶段
DNA甲基化水平分析. Xiong等人[6]用同样的方法区

分水稻杂交种与对应亲本的甲基化水平 . 水稻是世
界性的重要粮食作物 . 目前对其基因组的研究及重
要基因的定位、克隆都取得了很大进展, 然而对于单
倍体水稻基因组DNA的甲基化状况、基因表达调控、
品种间的甲基化遗传模式却知之甚少.  

水稻单倍体与二倍体不同, 它只有一套染色体, 
因此为遗传学和细胞学中许多问题的研究提供了便

利条件[7], 能很方便地用于鉴定不同染色体的同源性
和可配对性 [8,9], 并且在育种实践中 , 通过染色体加
倍, 在F0代即可获得稳定的纯合二倍体, 从而大大缩
短育种年限 [10,11], 因而具有重要的理论价值和实践
意义.  

本研究从双胚苗水稻资源中筛选出一批单倍体-
二倍体类型的双胚苗(分子标记检测表明, 这些对应
的双胚苗在DNA一级结构上没有差异), 选取其中 5
个水稻单倍体及其对应的二倍体, 用改良AFLP (即
MSAP)[6]对 5′-CpCpGpG位点甲基化进行特异性扩增, 
分析单倍体及其对应二倍体中甲基化的差异和遗传

模式, 探索单倍体的分子基础, 对于认识一系列的遗
传现象 , 如基因和环境的相互影响、基因的剂量效
应、性状结合群、染色体的联会和基因的表达等具有

重要意义.  
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1  材料和方法 
(ⅰ) 材料.  SARII-628 来源于四川农业大学水

稻研究所双胚苗品系 9003 的自然群体, 每年都能定
期分离出单倍体与二倍体(n∶2n)的双苗植株. 本研
究将从该双苗群体选出的 5 株单倍体水稻依次编号
为 A~E, 对应的二倍体编号依次为 A′~E′.  

(ⅱ) 倍性鉴定.  将 SARII-628种子在室内发芽, 
选择双苗成对种植于大田. 开花期选择株型矮小, 结
实率低的植株作为单倍体的预选植株 , 与其对应的
二倍体成对发根, 取粗壮的根尖, 经 8-羟基喹啉处 
理, 卡诺氏固定后, 制片, 在光学显微镜下观察, 选
分散良好、染色适度的细胞在 Olympus BH-2显微镜
下观察染色体数目并照相.  

(ⅲ ) 总DNA的提取与SSR分析 .  水稻叶片总
DNA的提取参照Klein等人 [12]的方法进行. PCR扩增
按照Panaud等人[13]的方法进行. 扩增产物用 3%琼脂
糖凝胶在 120 V电压下电泳 150 min, 溴化乙锭染色, 
紫外灯下观察并照相 . 微卫星引物由中国科学院遗
传与发育生物学研究所提供.  

(ⅳ) MSAP DNA甲基化分析.  MSAP分析中酶
切、连接、预扩和选扩参照Xiong等人[6]的方法进行, 
所不同的是引物采用荧光标记 , 并将选扩体系按比
例加大为 50 µL以方便多次电泳, 双酶切组合分别为
EcoRⅠ/MspⅠ和EcoRⅠ/HpaⅡ, 并在酶切片段的两
端加上与EcoRⅠ和HpaⅡ-MspⅠ酶切位点互补的人
工接头(表 1).  

DNA 酶切与接头连接反应一步完成. 反应体系
为 25 µL, 第 1 个反应包含 500 ng样本 DNA, 1×T4
连接酶缓冲液(含 1 mmol ATP), EcoRⅠ和 HpaⅡ内切 

酶各 3 U, T4连接酶 1.5 U, EcoRⅠ和 HpaⅡ-MspⅠ接
头各 50 pmol, BSA 2.5 µg. 37℃保温 8~10 h. 第 2个反
应的条件同第一个反应, 只是内切酶组合为 EcoRⅠ
和 MspⅠ.  

预扩增反应体系为 20 µL, 包含 2 µL的酶切连接
混合液, 1×PCR缓冲液, 200 µmol/L dNTP, EcoRⅠ和
HM引物(E00/HM00)各 40 ng, Taq DNA聚合酶 0.5 U, 
MgCl2 1.5 mmol/L. 预扩增产物稀释 20倍, 供选择扩
增用. 选择扩增反应在 50 µL体系中进行以方便多次
电泳. 包含 7.5 µL预扩增液体, 1×PCR缓冲液, MgCl2 
2 mmol/L, E+3和HM+3引物各 100 ng(引物采用荧光
标记), dNTP 200 µmol/L, Taq DNA聚合酶 2 U. PCR反
应程序同Klein等人[12]的方法. 选择扩增产物在 4.5%
聚丙烯酰胺凝胶上电泳分离, 在ABI 377测序仪进行
AFLP多态性分析荧光显带. 甲基化变异位点的条带
经 4.5%聚丙烯酰胺凝重新电泳, 用聚丙烯酰胺凝胶
回收试剂盒(上海杰美)进行回收并送上海申能博彩
公 司 测 序 , 所 得 序 列 用 BLASTN程 序 在 NCBI 
(http://www.ncbi.nlm.nih.gov/)上检索同源性.  

2  结果与分析 

2.1  双胚苗中多倍体的筛选频率与倍性鉴定 

从 4500 对双胚苗群体中, 在开花期根据株型和
结实率筛选出 20 株可能为单倍体的植株, 筛选频率
为 0.44%. 进一步对根尖细胞染色体数目进行鉴定, 
染色体数目为 12 的确定为单倍体, 染色体数目为 24
的确定为二倍体. 同时每株取 3 个以上幼穗, 每穗观
察 5 个小花, 每个小花观察 5 个以上细胞, 以确定其
倍性. 共获得 18 对单倍体-二倍体双胚苗(图 1 和 2). 
取其中 5对进行后续分析, 编号为 A~E. 

表 1  接头和引物序列 
 EcoRⅠ MspⅠ/HpaⅡ 

接头 1 5′-CTCGTAGACTGCGTACC-3′ 5′-GACGATGAGTCCTGAG-3′ 

接头 2 5′-AATTGGTACGCAGTC-3′ 5′-CGCTCAGGACTCAT-3′ 

预扩增引物 5′-GACTGCGTACCAATTC-3′(E00) 5′-CGCTCAGGACTCAT-3′(HM00) 

选扩增引物 5′-GACTGCGTACCAATTC-3′ 5′-GATGAGTCCTGAGCGG-3′ 

1 AAC (E1) CAA (HM1) 

2 AAG (E2) CAC (HM2) 

3  CAG (HM3) 

4  CAT (HM4) 

5  CTA (HM5) 

6  CTC (HM6) 

7  CTG (HM7) 
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图 1  单倍体(n)与对应二倍体(2n)外观形态比较 

 

 
图 2  二倍体-单倍体双胚苗体细胞染色体数 

2.2  微卫星分析 

用 425 对微卫星引物对单倍体-二倍体双胚苗进
行多态性验证, 其中 310 对引物扩增出清晰的条带. 
在这些位点上, 5 对双胚苗带型都表现一致, 没有差
异(图 3), 表明这 5 对单倍体-二倍体双胚苗在 DNA
一级结构上没有碱基的变异.  

 
图 3  用引物 RM163 对 5对双胚苗 DNA扩增的结果 

M, DL2000标准分子量. 单倍体水稻依次编号为 A~E, 对应的二倍体
编号依次为 A′~E′ 

2.3  MSAP分析 

同裂酶 MspⅠ和 HpaⅡ识别并切割 5′-CCGG 序
列 , 扩增出来的每条酶切片段 , 不论是 MspⅠ还是
HpaⅡ与 EcoRⅠ的酶切组合, 都代表一个 5′-CCGG
的识别位点 . 由于二者对该位点胞嘧啶甲基化的反
应不同, 经 PCR 反应扩增出多态性片段就反映出该
位点的甲基化状态及程度. MspⅠ能切割无甲基化和
内甲基化位点而不能切割外甲基化位点; HpaⅡ能切

割无甲基化和单链甲基化 (双链中只有一条链甲基 
化)而不能切割双链甲基化. 因而同一 DNA 分别用
HpaⅡ和 MspⅠ酶切后选扩, 根据带型的有无可能出
现 4 种甲基化类型: Ⅰ型, 都无带, 代表该位点存在
双链外甲基化; Ⅱ型, 前者无带而后者有带, 代表该
位点为双链内甲基化; Ⅲ型, 前者有带而后者无带, 
代表该位点为单链外甲基化; Ⅳ型, 都有带, 代表该
位点无甲基化或为单链内甲基化.  

(ⅰ) 单倍体与相应的二倍体甲基化水平 .  E1
和 E2 分别与 HM1~7 配对, 组成用于水稻的 14 对引
物组合, 在 5 对双胚苗上共扩增出 482 条片段, 各单
株的总片段数基本相同(表 2). 在 5个二倍体中, 所扩
增的带型都一致, 而且总片段数都为 464. 其中总甲
基化的位点数(包括全甲基化和只有一条链甲基化的
半甲基化)都为 85, 它们的甲基化敏感扩增多态性
(MASP), 即总扩增位点的甲基化水平为 18.32%, 而
其中全甲基化的带数为 47, 全甲基化率为 10.13%. 
表明 SARII-628 的二倍体之间除了 SSR 检测没有差
异外, 在甲基化上也没有差异.   

单倍体 A~E扩增出的总片段数分别为 463, 460, 
465, 466 和 464. 其中总甲基化的位点数分别为 87, 
89, 86, 86 和 87, 它们的甲基化敏感扩增多态性
(MASP), 即总扩增位点的甲基化水平分别为 18.79%, 
19.35%, 18.49%, 18.45%和 18.75%, 而其中全甲基化
的带数分别为 49, 52, 47, 47和 48, 全甲基化率分别
为 10.58%, 11.3%, 10.11%, 10.09%和 10.34%. 由此可
见 , 单倍化后甲基化总体水平虽然在各单株间略有
差异 , 但无论在甲基化敏感扩增多态性上还是在全
甲基化水平上变化都不大(表 2). 从这些水稻的总扩
增位点甲基化率(MASP)和全甲基化率来看, 多数单
倍体都略高于其对应的二倍体.  

(ⅱ) 单倍体与相应的二倍体的不同甲基化类型.  
5 对单倍体-二倍体双胚苗甲基化敏感性扩增共出现
11 种带型(表 3), 其中 1 为全甲基化类型. 由于双链
甲基化(CmCGG), HpaⅡ不能识别, 而MspⅠ则能识
别并切割该位点, 从而产生(1, 0, 1, 0)的带型. 2为半
甲基化类型 , 只有一条链而且外甲基化 , 即 5′- 
mCCGG, MspⅠ不能识别, 而HpaⅡ能识别并切割该
位点[14], 产生(0, 1, 0, 1)的带型. 上述两种为单态性
甲基化位点 , 同样的甲基化位点存在于单倍体和其
对应的二倍体中; 3 和 7 为去甲基化类型, 即二倍体
为全甲基化、半甲基化或MspⅠ和HpaⅡ都不能识别
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表 2  二倍体与相应的单倍体甲基化水平 
单倍体 

类型 二倍体 
A B C D E 

单倍体平均值 

Ⅰ 18 19 22 17 16 18 18.4 
Ⅱ 29 30 30 30 31 30 30.2 
Ⅲ 38 38 37 39 39 39 38.4 
Ⅳ 397 395 393 396 396 395 395 

总扩增条带 464 463 460 465 466 464 463.6 
甲基化总带数 a) 85 87 89 86 86 87 104 

甲基化敏感扩增多态性(MSAP)(%) 18.32 18.79 19.35 18.49 18.45 18.75 18.77 
全甲基化带数 b) 47 49 52 47 47 48 48.6 
全甲基化率(%) 10.13 10.58 11.3 10.11 10.09 10.34 10.48 

a) 甲基化总带数 = Ⅰ + Ⅱ + Ⅲ; b) 全甲基化带数 = Ⅰ + Ⅱ 

 
表 3  各甲基化类型部分带型及位点数 a) 

带型 位点数 
单倍体 二倍体 类型 

M H 
 

M H 
A B C D E 

1 1 0  1 0 28 27 27 27 27 
2 0 1  0 1 38 37 36 36 38 
3 1 1  1 0 1 0 1 0 0 
4 1 0  1 1 3 4 3 4 3 
5 0 0  1 1 1 1 0 1 1 
6 0 0  0 1 0 1 0 1 0 
7 1 1  0 0 0 0 1 4 2 
8 0 1  1 1 0 0 1 0 0 
9 0 0  1 0 0 2 1 2 1 

10 0 1  0 0 0 0 1 2 0 
11 0 1  1 0 0 0 0 0 1 
a) 甲基化类型有扩增条带记为 1, 无扩增条带记为 0; H和 M分别为 EcoRⅠ/HpaⅡ和 EcoRⅠ/MspⅠ酶切组合 

 
切割的位点, 而在其对应的单倍体中, 该位点去甲基
化, 两个酶都能识别和切割, 因而可扩增出相应的片
段; 5, 6 和 9 为过或超甲基化类型, 即二倍体为全甲
基化、半甲基化或无甲基化, 而其对应的单倍体中, 
识别位点双链的两个胞嘧啶碱基均已甲基化, MspⅠ
和 HpaⅡ都不能识别和切割, 不能扩增出相应的片段; 
10 为次甲基化类型, 即单倍体基因组 DNA 中的 5′- 
CCGG位点甲基化水平比其对应二倍体要低, 发生了
部分去甲基化现象; 8 为不定类型, 即单倍体和二倍
体中的甲基化程度的变化不能确定; 4 表示单倍体的
甲基化程度上升; 11 表示单倍体的甲基化程度下降. 
总体上又可将上述甲基化类型分为甲基化变异上升、

甲基化变异下降和不定类型.  
5 对双胚苗的全甲基化和半甲基化(1+2)型位点

数分别为 66, 64, 63, 63和 65, 分别占总甲基化多态
性扩增位点数的 92.96%, 88.89%, 88.73%, 81.82%和
89.04%. 去甲基化(3+7)占甲基化多态性扩增位点的

比例分别为 1.41%, 0, 2.82%, 5.19%和 2.74%. 过或超
甲基化类型 (5+6+9)分别占 1.41%, 5.56%, 1.41%, 
5.19%和 2.74%. 次甲基化类型(10)分别占 0, 0, 1.41%, 
2.6%和 0. 5 对双胚苗平均 4 种类型分别为 88.29%, 
2.43%, 3.26%和 0.8%. 去甲基化和次甲基化比例反映
了在突变成单倍体的过程中 , 单倍体甲基化程度的
降低, 二者约占 3.23%. 而超甲基化和全(半)甲基化
类型反映了单倍体比对应二倍体甲基化水平的增加

或保持二倍体的甲基化水平, 二者约占 91.55%.  
单倍化后变异共有 9种模式(表 4, 图 4), 但各种

模式分布并不均衡, 最多的为第 9 种类型; 同一模式
在不同单株中的变异位点数也不相同. 以 CCGG 中
胞嘧啶被甲基化的个数增加表示甲基化程度上升 , 
被甲基化的个数减少为甲基化程度下降进行分类 , 
其中 1~4类代表了甲基化程度上升; 5~8类代表了甲
基化程度下降; 而第 9类代表甲基化程度改变不能确
定的类型. 比例分别为 67.44%, 30.23%和 2.33%. 
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表 4  单倍化后甲基化变异类型和位点数 
单倍体编号 

变异类型 二倍体类型 单倍化后类型 
A B C D E 

合计 

1 Ⅲ Ⅰ 0 1 0 1 0 2 

2 Ⅳ Ⅰ 1 1 0 1 1 4 

3 Ⅳ Ⅱ 3 4 3 4 3 17 

4 Ⅱ Ⅰ 0 2 1 2 1 6 

上升类型总和 4 8 4 8 5 29 

5 Ⅱ Ⅲ 0 0 0 0 1 1 

6 Ⅰ Ⅲ 0 0 1 2 0 3 

7 Ⅱ Ⅳ 1 0 1 0 0 2 

8 Ⅰ Ⅳ 0 0 1 4 2 7 

下降类型总和 1 0 3 6 3 13 

9 Ⅳ Ⅲ 0 0 1 0 0 1 

不定类型总和 0 0 1 0 0 1 

 

 
图 4  5对双胚苗水稻甲基化敏感性扩增结果 

M, 分子量标准; Ex/HMy-n, 引物组合为 Ex/HMy(表 1)在第 n对双胚苗上的 4种选扩结果. 每组 4个泳道中, 酶与倍性组合为: 1, HpaⅡ/二倍体; 2, 
HpaⅡ/单倍体; 3, MspⅠ/二倍体; 4, MspⅠ/单倍体. 图中数字(与表 4对应)与箭头示单倍体与二倍体间的甲基化变异类型 
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(ⅲ) 甲基化变异遍布于整个基因组且具有位点
特异性.  43 个变异位点是从 18 对不同的酶切组合
扩增中得到的, 从这些变异位点中初步选取 18 条有
差异的 DNA 片段运用试剂盒进行回收并测序, 通过
检索, 发现这 18条 DNA序列无规则分布于整个水稻
的 12条染色体上(表 5), 表明甲基化变异范围涉及了
整个水稻基因组.  

对于不同的位点, 其变异的能力是不一样的(表
5和 6). 在 482个位点中, 439个位点在 5个单倍体中
都没有发生甲基化变异. 而变异的 43 个位点中, 每
个位点变异频率(同一位点发生变异的株数占总株数
5株的百分率)也各不一样, 其中 3个位点在 5株同时
发生变异, 频率达 100%; 有 1 个位点在 4 株同时变
异, 频率为 80%; 有 3 个位点在 3 株同时发生变异, 
频率为 60%; 4 个位点在 2 株中发生变异, 频率为 
40%; 其余 7 个位点都仅一株发生变异 , 频率各为
20%. 这表明单倍化导致的甲基化变异是具有位点特
异性的, 某些位点更倾向于变异.  

3  讨论 

3.1  双胚苗水稻中的倍性变化和甲基化研究的优势 

单倍体的获得有多种途径 , 双胚苗是其中的途
径之一 . 至今已在许多植物中发现了双(多)胚苗现 
象. 在这些双(多)胚苗中自然发生单倍体的频率比正
常的单苗要高, 并且双(多)胚苗中的单倍体较普通单
倍体稳定, 不易自然加倍. 在研究倍性变化与甲基化
变异的关系中, 应尽可能地排除 DNA 一级结构变
异、远缘杂交、环境和发育时期对甲基化变异的影响. 
本研究中选用来源于双胚苗中的单倍体作为研究单

倍化对甲基化影响的材料 , 其优势主要体现在以下
几个方面: (ⅰ) 由于双胚苗来源于同一谷粒, 所以二
倍体与单倍体遗传基础完全一致 , 因而能够直接进
行比较; 而且, 单倍化过程是在自然状态下进行的, 

研究材料更接近自然多倍体且不容易产生突变 , 本
研究中 310个 SSR位点均未发现差异, 也初步证实了
这点. (ⅱ) 双胚苗采用成对同时种植, 使环境差异和
发育时期差异减到最小, 5 个二倍体之间没有检测到
甲基化差异 , 说明了本研究中环境与发育时期的差
异没有影响到甲基化状态的改变. (ⅲ) 本研究中使
用的单倍体直接由二倍体自然突变而来 , 没有异源
多倍体中基因组异质结合的干扰 , 因而可以直接反
映单倍化对甲基化的影响. (ⅳ) 利用单倍化后的 M0 
代进行研究 , 可以准确反应单倍化后甲基化变异的
迅速性.  

3.2  水稻单倍体基因组的甲基化率 

水稻单倍体 5 个材料A~E的甲基化敏感扩增位点
多态性, 即半甲基化、全甲基化扩增位点占总扩增位点
的比例为 18.45%~19.45%, 全甲基化率为 10.09%~ 
11.3%. 在植物DNA中 , mG的含量最高可达 30%[1], 
近 90%的甲基化发生在CG和CNG核苷酸序列中 [2]. 
从本研究对水稻单倍体及对应二倍体的分析来看 , 
5′-CCGG位点上甲基化率 , 包括mCCGG和CmCGG类
型, 平均为 18.77%. 但在植物中, 甲基化也会发生在
CAG, CTG[5]和CGG[14,15]的基元中. 本研究用 14对引
物通过甲基化敏感多态性扩增位点所揭示的甲基化

水平只反映了CG或部分CCG核苷酸残基中胞嘧啶的
甲基化程度 , 而整个基因组中胞嘧啶的甲基化率可
能高于本试验的结果. 

3.3  单倍化与甲基化模式的改变 

本研究中单倍化后出现了甲基化改变的 9 种模
式, 主要包括了甲基化程度的上升、下降和不定的类
型. 各种类型对于基因的表达是不同的, 上升一般来
说是抑制基因的表达 , 而下降一般是激活基因的表
达[16]. 从 5个单倍体水稻看, 单倍体的甲基化敏感扩
增多态性(全、半甲基化)比率和全甲基化率几乎均高

表 5  甲基化变异位点在染色体上的分布 
变异位点 

编号 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 

染色体 4 1 10 7 2 1 4 8 1 9 11 6 6 8 5 3 12 11 
变异株数 2 5 2 3 1 2 4 3 5 1 3 1 1 1 2 1 1 5 

 
表 6  不同单倍体单株的甲基化变异位点 

单倍体单株 
编号 

A B C D E 
变异的位点 2, 3, 6, 8, 10 1~5, 6, 10, 16 2, 4, 6, 8~10, 12, 17 1, 2, 4, 6~15, 18 2, 6~10, 12, 16 

 



 
 
 
 
 
 
 
论 文  第 51卷 第 13期  2006年 7月   

www.scichina.com  1535 

于二倍体, 暗示形成单倍体后, 基因组 DNA 的某些
位点发生了过(超)甲基化. 单倍体甲基化水平的提高
未必就是由单倍化带来的退化的必然结果 , 由于单
倍化后基因组减少为一套 , 所以为了基本生存的需
要, 单倍体必然对自身的基因表达作出大的调整. 在
突变成单倍体时 , 某些位点甲基化程度的降低对其
生长发育有利 , 而另一些位点甲基化程度的增加会
对其生长发育有利, 所以在单倍体中, 一些基因的增
强表达对单倍体生长发育有利 , 而一些基因的相对
抑制也有利于单倍体的生长发育 , 因而本研究中的
甲基化程度的上升、下降和不定的类型都有出现是可

以理解的. 由于本研究酶切位点有限, 出现了甲基化
的不定类型 , 进一步的研究可以将其归入上升或下
降的类型 . 本研究只是对倍性影响甲基化改变作了
一个统计上的分析 , 对于其如何影响单倍体基因的
表达还需进一步对具体位点作分析.  

3.4  关于甲基化变异的位点特异性 

单倍体和其对应二倍体中多种基因的差异表达

与其对外界环境的适应密切相关 , 并且单倍体同二
倍体基因型表达的差异主要表现在转录水平上 . 
DNA 甲基化水平的改变作为基因转录调控的一种重
要手段无疑在单倍体某些基因的转录中发挥重要作

用 , 通过调节启动子区域或基因内部的甲基化状态
来控制基因转录效率. 

Liu等人 [17]认为, 在新形成的多倍体中, 特定的
染色体区段或序列是敏感的, 与DNA甲基化有密切
的关系. Wang等人 [18]在拟南芥中的研究也表明, 甲
基化的变异在某些位点上更容易发生 . 本研究中特
定位点甲基化变异的频率有高有低 , 大部分位点都
没有变异, 但也有变异频率高达 80%的位点, 表明甲
基化的变异是具有位点特异性的 . 本研究室也对
SARⅡ-628 中的多倍体与二倍体的甲基化状态进行
了研究, 初步结果表明, 29个多倍体甲基化变异位点
中有 9个在多倍体中也发生了甲基化变异, 共同变异
位点达 31.03%, 在多倍体与二倍体的杂种中, 变异
位点也存在类似的情况(资料待发表), 进一步说明了
SARII-628的甲基化变异存在位点特异性.  

致谢  本工作为教育部长江学者和创新团队发展计划(批
准号: IRTO453)资助项目.  
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