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摘要 利用45SrDNA作为探针,通过荧光原位杂交(FISH)技术对同样含有CCDD基因组的高秆野生稻

(Oryzaalta)和宽叶野生稻(O.latifolia)进行rDNA的荧光原位杂交定位分析和核型分析。结果显示:宽叶野

生稻中45SrDNA信号分布于多条染色体上,位点数目为10~16;高秆野生稻中有6个信号点,分布于3对同源

染色体上,其中2对信号位点位于染色体短臂,1对位于染色体长臂。研究结果表明,高秆野生稻45SrDNA在

基因组中位点数目稳定,宽叶野生稻中45SrDNA位点数在不同个体中呈现一定的动态变化,显示这2种野生

稻基因组存在一定差异;核型分析结果也表明二者基因组存在较大的差异。由此推测,高秆野生稻分化较早而

趋向稳定,宽叶野生稻可能形成较晚,还处于进化过程之中。鉴于二者在基因组结构上的明显差异和进化上的

不平衡性,建议把这2种野生稻划分 为 不 同 野 生 稻 种,可 能 会 更 加 符 合 二 者 的 进 化 特 性。同 时,讨 论 了

45SrDNA在染色体中分布特点与机制。
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  稻属(Oryza)被分为栽培稻复合体、药用野生

稻复合体、马来野生稻复合体和疣粒野生稻复合体。
药用野生稻复合体中的的高秆野生稻和宽叶野生稻

同属于CCDD基因组型,为异源多倍体,具有抗虫、
抗病、抗逆等多种优良特性。但是,人们对这2个种

的划分一直存在争议。有些学者认为两者在地理分

布和形态特征等方面都极为相似,生殖隔离不显著,
在减数分裂过程中染色体组之间又可以正常地联会

配对,因此,倾向于将高杆野生稻和宽叶野生稻划分

为同一个种[1]。但是,许多分子生物学领域的相关

研究(AFLP标记、RFLP标记、重复序列和核糖体

ITS序列的研究等)、同工酶研究、细胞生物学研究

(Cot-1DNA杂交、基因组杂交)都证明二者在稻属系

统进化树上有着明显的不同[2-4]。为了利用有限的资

源来更好地保护和利用这些野生稻遗传资源,需要有

更多的研究证据来澄清二者之间的遗传关系。

45SrDNA属于中高度重复序列,而中高度重

复序列的变异可以用来研究物种的分化和基因组的

起源,从而以此来确定其原始祖先,并且可以建立不

同物种基因组之间的进化树。中高度重复序列(包
括45SrDNA)之所以有此用途是因为中高度重复

序列中所含有的基因较少或多为重复基因,在进化

的过程中发生的基因突变不至于产生致死效应,因
而受到的选择压力比较小。在这些区域发生的变异

能够逐步累积,并形成了种属内部物种之间的差异

性。通常发生在保守序列如功能基因区的变异容易

引起致死效应,其变异较少能得到遗传和保留。因

此,相对于在进化上较为保守的单拷贝和低拷贝序

列,中高度重复序列更适合用于研究亲缘关系较近、
变异较小的物种基因组之间的变异关系。

植物遗传资源研究中常通过rDNA的荧光原

位杂交(fluorescenceinsituhybridization,FISH)定
位技术来获取相应的信息以进行染色体的结构变

化、近缘种属的系统学关系和异源多倍体的起源等

与进化相联系的研究[5-7]。通过45SrDNA的荧光

原位杂交技术发现,在小麦近缘种之间rDNA位点
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在染色体上的位置一般是稳定的,其原始种和它们

衍生的多倍体种在经历长时间的平行进化后rDNA
在染色体上的位置仍然保持稳定。且通过此技术发

现,芸苔属中在3个具有A、B和C基因组的基本二

倍体中其45SrDNA 位点数分别为5对、3对和

2对[8]。Shishido等[9]用FISH 技术分析了栽培稻

和野生稻不同基因组间45SrDNA的位置和数目,
发现其rDNA的位点和数目都存在一些变化,如稻

属(Oryza)中的6个二倍体种的rDNA 位点数在

1至3对间波动,rDNA重复单位的拷贝数和rDNA
位点所在染色体上的位置也存在变化[10]。栽培稻

中的粳稻(O.sativassp.japonica)仅有1对45S
rDNA位点,而籼稻(O.sativassp.indica)有2对

45SrDNA位点。
本研究利用45SrDNA探针分别对高秆野生稻

(CCDD)和宽叶野生稻(CCDD)进行荧光原位杂交

及核型分析,比较45SrDNA在二者染色体上的数

目和位置变化,同时探讨45SrDNA异源多倍体在

进化中的作用、进化上的特点以及异源四倍体可能

的起源和进化机制;比较分析高秆野生稻和宽叶野

生稻2种异源四倍体基因组中45SrDNA的数目、
大小、位置等分布情况的差异,旨在为它们一直以来

颇具有争议的分类地位的划分提供相应的证据。

1 材料与方法

1.1 材料来源与特征

宽叶野生稻(O.latifolia)材料IRW6和高秆野

生稻(O.alta)材料IRW41由华南农业大学卢永根

院士提供。45SrDNA质粒由华中科技大学熊志勇

博士提供。野生稻栽种于瓷缸中,按常规方法种植,
生长旺盛的植株用于剪取根尖制备染色体制片。
1.2 染色体标本制备

清水洗净高秆野生稻和宽叶野生稻根尖,用刀

片切取生长旺盛的根尖1~2mm,置于洁净1.5
mL离心管中,用0.075mmol/LKCl溶液低渗处

理30min。甲醇∶冰醋酸(V∶V=3∶1)固定液固

定过夜,再用双蒸水清洗根尖3~5次,每次5min。
将洗净的根尖置于2%的果胶酶和2%的纤维素酶

的等体积混合酶液中,在28℃培养箱里酶解3~
4h。酶解后的根尖用双蒸水后低渗处理30min,最
后利用火焰干燥法制片。经过显微镜初步检测染色

体 分 裂 相 较 好 的 制 片 用 封 口 膜 密 封 后 储 存 于

-20℃冰箱备用。

1.3 荧光原位杂交

对染色体制片先进行预处理:在60℃烘箱中烘

片1h,10μg/mL的RNaseA溶液在37℃下酶解处

理1h,4%多聚甲醛室温下处理10min。然后进行

变性处理:用2×SSC溶液室温下处理5min,重复

1次;70%甲酰胺溶液在70℃下处理3.5min,迅速

放入-20℃冰冷的70%、95%、100%乙醇中各处理

5min,将染色体制片置于超净工作台,室温下通风

充分 干 燥。杂 交 处 理:将 新 配 制 的 杂 交 液(45S
rDNA探 针100ng,50%去 离 子 甲 酰 胺,ssDNA
2μg,10%20×SSC,0.1%SDS)在90℃下变性10
min,然后迅速在冰上放置20min以上;取变性后的

50μL杂交液滴在染色体制片上,盖上盖玻片,放入

保湿皿中;在80℃烘箱中共变性10min后置于

37℃培养箱中温育24h左右。
1.4 信号检测

杂交后的染色体制片处理与荧光信号检测步骤

如下:42℃下20%甲酰胺溶液洗片10min,2×SSC
溶液洗10min,0.2×SSC溶液洗10min;室温条件

下1×PBS溶液洗10min,空气中沥干染色体制片。
然后在每张片上滴加50μL0.008mg/mL新配制

的链亲和素-Cy3(streptavidin-Cy3)溶液,盖上盖玻

片,放入保湿皿于37℃培养箱中温育1h。取出制

片在室温、黑暗条件下用1×PBS溶液洗3次,每次

5min。沥干后每张片滴加50μL0.008mg/mL的

生物素链亲和素(biotinylatedstreptavidin)溶液,保
温皿中37℃温育1h。取出制片用1×PBS室温下

洗3min后,重复用链亲和素-Cy3溶液温育1h。
再次用1×PBS室温下洗3×5min后,每张制片在

黑暗环境中滴加50μL10μg/mLDAPI染液进行复

染。最后在 OLYMPUSBX61显微镜下进行荧光观

察,100倍物镜下,用CaseDataManagerExpo2.1.1图
像系统控制的Cool-1300QSCCD(VDS,Germany)
照相系统获取相应图片,然后用FISH ViewEX-
PO2.0和Photoshop软件进行图片处理。

2 结果与分析

2.1 中期染色体制片的 FISH 分析

以生物素标记的45SrDNA为探针,对高秆野

生稻和宽叶野生稻根尖分生区细胞的中期染色体制

片进 行 荧 光 原 位 杂 交(FISH)分 析(图 1),45S
rDNA探针用链亲和素-Cy3检测为红色信号,染色

体用DAPI复染后显示为蓝色。
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对每个植株分别制备5张较好的染色体制片进

行染色体计数,结果显示高秆野生稻染色体和宽叶

野生稻染色体均为48条(图1)。然而,45SrDNA
在这2种染色体组上的杂交信号数目有较大的差

异。高秆野生稻染色体制片中45SrDNA信号都为

6个(图1A1-A2),而不同植株宽叶野生稻染色体制

片中 45SrDNA 信 号 数 目 不 定,图 1C1 上 45S
rDNA信号为16个,图1C2上45SrDNA信号为13
个。对12个不同植株的染色体制片进行分析,发现

信号点数目最少的为10个,最多的为16个,其中出

现13个和14个信号点的次数较多,分别为4株和3
株。统计结果表明宽叶野生稻染色体上45SrDNA
信号点的数目在10~16个之间变动。
2.2 45S rDNA 在 2 种染色体组上的分布特征

以FISH 图 像 为 依 据,使 用 FISHView EX-
PO2.0软件将染色体逐条分离出来,再用SPOT
advanced软件曲线测量法测量染色体的长度,同时

利用Photoshop软件对图片进行相应处理,并分别

对高秆野生稻和宽叶野生稻染色体由长到短进行配

对和排序。

 A1,A2:45SrDNA对高秆野生稻染色体的杂交信号图;B1,B2:高秆野生稻染色体的DAPI复染图;C1,C2:45SrDNA对宽叶野生稻

染色体的杂交信号图;D1,D2:宽叶野生稻染色体的DAPI复染图。A1,A2:Hybridsignalsof45SrDNAontheO.altachromosomes;

B1,B2:DAPIcounterstainedO.altachromosomes;C1,C2:Hybridsignalsof45SrDNAontheO.latifoliachromosomes;D1,D2:DAPI

counterstainedO.latifoliachromosomes.

图1 45SrDNA对高秆野生稻和宽叶野生稻染色体制片的FISH分析

Fig.1 FISHanalysiswith45SrDNAonthechromosomespreparesofO.latifoliaandO.alta

A1,A2:高秆野生稻的核型图 ;B1,B2:宽叶野生稻的核型图。A1,A2:KaryogramofO.alta;B1,B2:KaryogramofO.latifolia.

图2 45SrDNA对高秆野生稻和宽叶野生稻的核型图

Fig.2 KaryogramofOryzalatifoliaandOryzaaltawith45SrDNAsignals

  从图2可以看出,45SrDNA信号在高秆野生

稻与宽叶野生稻染色体上的红色信号相对集中地分

布在染色体的着丝粒、近着丝粒和端粒区。比较两

者的核型图,发现45SrDNA在染色体上的分布存

在差异,各自具有特异的带型;高秆野生稻染色体上

的信号点相对少一些,主要分布在端粒附近,并且高

秆野生稻染色体上的6个杂交信号点分布在3对同

源染色体上,其中有2对位于染色体短臂,1对位于

染色体长臂;宽叶野生稻染色体中杂交信号为10~
16个不等,信号带在染色体的短臂、长臂、着丝粒及

其附近都有分布;短臂末端处分布较多,有9个左

右,近着丝粒处有2~3个,着丝粒处有2~3个;而

3
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且宽叶野生稻的45SrDNA的信号点并非都是成对

分布的,一些染色体对中只有1个有杂交信号,并且

有的成对的染色体中杂交信号强弱不一致,表明同源

染色体上45SrDNA分布不均匀。高秆野生稻和宽

叶野生稻中核型的不同,表明2个物种的中高度重复

序列的分布存在差异。重复序列在高秆野生稻染色

体上的分布显示出稳定的带型,从一定程度上说明高

秆野生稻这个物种较早趋于稳定。对于宽叶野生稻

来讲,45SrDNA的信号点位置、数目都不固定。

2.3 2 种野生稻的染色体核型模式图分析

分别统计5张高秆野生稻染色体的45SrDNA
探针杂交图片和宽叶野生稻染色体45SrDNA杂交

图片,利用Photoshop软件分别对二者每条染色体

进行编号,SPOTadvanced软件曲线测量法测量每

条染色体的相对全长、长臂相对长度,短臂相对长

度,同时利用Excel软件对相关的数据进行分析统

计,并结合染色体形态对高秆野生稻和宽叶野生稻

染色体由长到短配对、编号、记录数据(表1)。
表1 高秆野生稻和宽叶野生稻的核型分析1)

Table1 KaryotypeanalysisofO.latifoliaandO.alta

编号

No.

高秆野生稻O.latifolia
长臂相对长度/%
LRL±SD

短臂相对长度/%
SRL±SD

相对全长/%
TRL±SD

臂比

AR±SD

宽叶野生稻O.alta
长臂相对长度/%
LRL±SD

短臂相对长度/%
SRL±SD

相对全长/%
TRL±SD

臂比

AR±SD
1 29.00±3.42 23.37±2.77 52.37±5.71 1.24±0.12 30.50±4.60 24.37±4.47 54.87±7.681.25±0.24
2 25.75±1.58 22.62±2.13 48.37±2.56 1.13±0.15 31.62±8.31 21.25±6.02 52.87±7.221.48±1.02
3 25.50±2.33 19.87±3.27 45.37±2.92 1.28±0.39 27.62±4.00 20.25±4.13 47.87±5.061.36±0.38
4 24.25±1.49 19.62±2.97 43.87±3.72 1.23±0.19 29.25±4.77 17.25±4.13 46.50±6.051.69±0.54
5 23.62±2.77 19.50±3.25 43.12±3.70 1.21±0.34 25.25±4.27 20.25±2.92 45.50±6.001.24±0.23
6 22.37±1.60 19.00±2.62 41.37±3.62 1.17±0.14 25.75±3.45 19.62±4.41 45.37±6.441.31±0.29
7 22.87±3.36 16.75±2.71 39.62±4.31 1.36±0.35 25.50±4.14 19.37±3.85 44.87±3.761.31±0.53
8 22.75±2.66 16.75±3.65 39.50±2.10 1.35±0.56 25.12±1.25 18.87±4.29 44.00±4.691.33±0.47
9 20.25±2.66 16.62±1.69 36.87±2.83 1.21±0.28 24.75±3.77 17.87±3.36 42.62±3.931.38±0.48
10 19.62±1.92 15.37±2.62 35.00±2.03 1.27±0.37 23.37±4.37 18.62±2.97 42.00±3.851.25±0.51
11 19.75±1.28 15.00±1.77 34.75±1.75 1.31±0.21 22.87±1.73 17.50±1.93 40.37±2.261.30±0.21
12 19.62±1.60 14.25±1.28 33.87±2.03 1.37±0.16 21.75±2.66 17.50±2.20 39.25±3.771.24±0.20
13 17.75±1.39 15.37±1.85 33.12±2.70 1.15±0.14 21.50±2.27 17.50±2.98 39.00±4.841.22±0.16
14 18.37±3.02 14.37±0.74 32.75±3.45 1.27±0.18 22.25±2.82 16.50±2.07 38.75±3.621.34±0.27
15 17.00±1.77 14.62±1.91 31.62±2.66 1.16±0.26 21.75±3.11 16.75±3.01 38.50±4.471.29±0.31
16 17.62±1.77 13.87±1.60 31.50±2.97 1.27±0.12 20.87±2.53 17.62±1.77 38.50±3.961.18±0.11
17 18.00±2.33 13.75±2.17 31.75±2.56 1.30±0.36 20.62±2.88 16.75±2.25 37.37±4.371.23±0.18
18 15.62±1.77 14.37±2.42 30.00±3.11 1.08±0.33 21.50±3.89 14.75±1.75 36.25±3.731.45±0.35
19 16.50±1.85 13.87±1.51 30.37±3.25 1.18±0.06 20.00±2.56 15.62±2.07 35.62±3.541.28±0.23
20 17.00±2.39 12.75±2.12 29.75±2.12 1.33±0.39 20.50±4.34 14.37±4.44 34.87±3.761.42±0.97
21 16.50±2.20 12.75±2.49 29.25±3.41 1.29±0.33 18.75±2.38 15.25±1.75 34.00±3.381.22±0.17
22 15.87±2.53 12.37±2.50 28.25±3.45 1.28±0.38 17.62±2.50 14.87±1.36 32.50±3.591.18±0.12
23 15.00±1.51 11.25±1.98 26.25±2.76 1.33±0.25 17.62±2.39 13.00±1.60 30.62±2.921.35±0.24
24 13.75±0.71 11.62±2.07 25.37±2.45 1.18±0.25 14.62±2.20 11.37±2.07 26.00±3.301.28±0.30
 1)LRL:Longarmrelativelength;SD:Standarddeviation;SRL:Shortarmrelativelength;TRL:Totalarmrelativelength;AR:Ra-
tioofarms(Longarm/shortarm).

  从表1可以看出,宽叶野生稻的染色体相对长

度 普 遍 比 高 秆 野 生 稻 染 色 体 的 相 对 长 度 要 长

(0.63~6.88)。例如,高秆野生稻24号染色体相对

全长为25.37,宽叶野生稻24号染色体相对全长为

26.00%,相差最小,为0.63;高秆野生稻15号染色

体相对全长为31.62%,宽叶野生稻10号染色体相

对全长为38.5%,相差最大,为6.88。从一定程度

上说明了这2套基因组的对应染色体之间是有差异

的,从总体上看宽叶野生稻染色体相对较长,应当还

处于进化的较早时期。而高秆野生稻的染色体普遍

较短,应当更加趋向于进化的稳定期。

根据染色体的长度、形态、信号分布将配对好的

染色体由长到短排序,长度相同的短臂较短的在前,
运用Excel软件获得染色体模式图(图3)。

由图3A可以看出:45SrDNA探针对高秆野生

稻染色体杂交的3对信号分别位于第8号染色体的

长臂、14号染色体的短臂、18号染色体的短臂;其染

色体相对长度分别为39.50、32.75、30.00。由图

3B可以看出;45SrDNA对宽叶野生稻染色体杂交

有4对信号是稳定的,他们分别位于第7号染色体

着丝粒,第15、19、24对染色体短臂;其染色体相对

长度分别为44.87、38.50、35.62、26.00。不稳定信
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 A:45SrDNA对高秆野生稻的核型模式图;B:45SrDNA对宽叶野生稻的核型模式图;从左到右依次为1~24号染色体,黑色椭圆

表示稳定分布的45SrDNA信号点,灰色椭圆表示不稳定分布的45SrDNA信号点。A:45SrDNAkaryogrammodepatternofO.alta;

B:45SrDNAkaryogrammodepatternofO.latifolia;thechromosomesfromlefttorightwerenumberedchromosome1to24;black

ovalsrepresentstable45SrDNAsignalpoints,grayovalsrepresentinstability45SrDNAsignalpoints.

图3 45SrDNA对高秆野生稻和宽叶野生稻的核型模式图

Fig.3 KaryogrampatternofO.latifoliaandO.altawith45SrDNAsignals
号有成对出现的(即出现在同源染色体上)如图2B1
中第6对染色体着丝粒区出现的45SrDNA信号,
图2B2中的第2和第5对染色体端粒区出现的45S
rDNA信号;也有单个出现的,如图2B1中的第12、

15、23对染色体上,图2B2中的第10、12、17,20对

染色体上,且二者的信号存在的位置不在同一编号

的染色体上,进一步体现了二者的差异性。

3 讨 论

高秆野生稻和宽叶野生稻同属于稻属药用野生

稻复合体,且都为异源四倍体,原分布于拉丁美洲,
基因组的类型都为CCDD组型。然而,对于是否把

它们划分为同一个种一直存在着争议。有些学者认

为应将这2种野生稻划分为同一个种[1],但是,许多

研究(Cot-1DNA杂交、基因组杂交)都证明高秆野

生稻和宽叶野生稻在进化方面存在着明显的差

异[2-4],且有研究表明宽叶野生稻的叶绿体DNA与

高秆野生稻的也有所不同[11]。蓝伟侦等[12]利用药

用野生稻的C基因组的Cot-1DNA对高秆野生稻

和宽叶野生稻的CCDD基因组进行了FISH分析,
结果表明中高度重复序列在两者基因组的分布上有

着明显的差异,特别是两者的D基因组存在着较大

的差异;高秆野生稻染色体杂交信号比较稳定,且纯

合度高;宽叶野生稻染色体杂交信号非但不稳定且

纯合度较低。王德彬等[13]利用高秆野生稻CCDD
基因组的Cot-1DNA作为探针,对高秆野生稻自身

体细胞的染色体与宽叶野生稻体细胞的染色体进行

FISH分析和核型的同源性聚类分析,发现宽叶野

生稻和高秆野生稻的同源性较高,但是区别也非常

明显,两者的杂交信号存在着显著的差异。本研究

分析了45SrDNA探针信号在2种野生稻染色体中

的数目和分布上的差异,进一步从细胞学上证明了

二者在遗传进化关系上的差异性。

45SrDNA是基因组中的中度重复序列,在不

同物种中存在着较高的同源性。不同学者利用

FISH技术对不同物种的rDNA位点数的研究结果

表明,大多数二倍体物种均具有2个45SrDNA位

点,但有些二倍体有多个rDNA位点。例如,在栽

培稻不同亚种中45SrDNA位点数目存在差异,籼
稻为2个,而粳稻为4个。而在不同种野生稻中的

45SrDNA位点数目有较大的变异,位点数为4~14
个。Shishido等[10]的报道指出四倍体物种的rDNA
位点数并不是二倍体rDNA位点数的简单加倍也

说明了这一点。本研究对四倍体的高秆野生稻和宽

叶野生稻进行了45SrDNA位点数目分析,在高秆

野生稻(CCDD)的 染 色 体 上 检 测 到6个(3对)

rDNA位点,数目稳定,而且都位于染色体端部。而

宽叶野生稻(CCDD)的45SrDNA位点数多达10~
16个,其中只有8个(4对)位点是固定的,大约9个

位点位于染色体短臂末端,2~3个在近着丝粒区,

2~3个在着丝粒区。这与吴绮等[14]的研究中显示

的部分中高度重复序列在异源多倍体基因组中的分

布不稳定、并呈现细微变化这一结论一致。此外,董
正伟[15]的研究也表明,在宽叶野生稻的染色体中

45SrDNA位点呈现出多态性,大约有10~14个位

点,与本研究结果(10~16个)略有差异,推测可能

是由于所用原位杂交方法及检测的灵敏度的差异所

致。本研 究 中,高 秆 野 生 稻 和 宽 叶 野 生 稻 同 为

CCDD基因组型,两者之间的45SrDNA位点数却

存在以上明显的差异,显示了两者基因组的内部结

构及组成存在着较大的差异。
已有研究表明多倍体物种在进化的过程中45S

rDNA的基因座位点数总体倾向于不断减少[16]。
本研究发现不仅宽叶野生稻平均染色体长度大于高
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秆野生稻染色体的长度,而且其45SrDNA位点数

较多,数目不稳定;高秆野生稻的45SrDNA位点数

稳定为3对,且高秆野生稻45SrDNA的纯合度明

显高于宽叶野生稻。由此推测,高秆野生稻的形成

和定型早于宽叶野生稻,宽叶野生稻的45SrDNA
的基因座总体可能正处于消减的过程中,或许在漫

长的将来其45SrDNA的基因座将慢慢地趋向于稳

定。尽管高秆野生稻和宽叶野生稻在形态学和染色

体行为上有相似之处,鉴于二者在基因组结构上的

较大差异,而且从进化上也具有不平衡性,因此,本
研究认为把二者划分为不同野生稻种将更加符合二

者的进化特性。
由图3A、B可以看出,高秆野生稻和宽叶野生

稻45SrDNA在各基因组中的数目虽然不同,但它

们在染色体上的分布位置大都相同,且大多都分布

在染色体的近端部,并且主要分布在短臂的近端部

处。45SrDNA在染色体上的位置对45SrDNA的

进化速率有着密切的影响,与近端部45SrDNA序

列相比,染色体中部的45SrDNA具有较高的易变

性,纯合度也相对较低;45SrDNA信号倾向于分布

在染色体短臂的末端,这一特征可能与其特定的功

能有关,此特点也有可能是45SrDNA数目改变的

原因 之 一[17]。宽 叶 野 生 稻 染 色 体 中 大 多 数

45SrDNA位点在染色体端部或近端部,而且信号点

不成对分布的较多。一些染色体对中只有1个有杂

交信号,而且有的成对的染色体中杂交信号强弱不

一致,表明同源染色体上45SrDNA分布不均匀,可
能是由于减数分裂时不对等交换引起的,这些进一

步说明其还处于不断进化当中。染色体重排、不等

交换(缺失、添加)、由转座子引起的隐蔽rDNA拷

贝数的扩增都会导致染色体结构的改变,这些改变

发生在短臂末端可能引起45SrDNA数目的改变。

Altinkut等[18]在水稻中发现En/Spm 转座子存在

于45SrDNA之中,此转座子引起的拷贝数的改变

可能是45SrDNA 数目和位置改变的原因之一。

Lima等[19]分析了700多个种的核仁组织区,发现有

87%的种的核仁组织区都位于染色体的短臂上,在形

态上一般表现为染色体的次缢痕,推断出45SrDNA
参与核仁组织区(NOR)的构成。Lim 等[20]、Man-
tovan等[17]的研究同样都认为45SrDNA分布在染色

体末端的这种位置特征可能和其功能有关。Fransz
等[21]发现在间期细胞核中,常染色质与异染色质都

具有特定的空间结构,且这种特定的结构能够使基

因的表达调控更顺利地实现。45SrDNA是否是受

到某种特定的空间结构的制约而倾向于特异性地分

布在染色体的端部还有待于进一步的研究。以上的

结果表明,45SrDNA在高秆野生稻与宽叶野生稻

中进化的不同步性、重复序列位点还存在着杂合性

以及45SrDNA多分布在染色体端部的具体机制还

需进一步研究,从而澄清多倍体植物的起源和进化

机制。
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FISHanalysesofOryzalatifoliaandO.altagenomeswith45SrDNAprobes

ZHOUHui1 LANWei-zhen1,2 QINRui1 LIUHong1 LIGang1

1.EngineeringResearchCenterforProtectionandUtilizationof
BioresoureinEthnicAreaofSouthernChina/SchoolofLifeSciences,

South-CentralUniversityforNationalities,Wuhan430074,China;

2.TheThirdMiddleSchoolofWuyiCountyinZhejiangProvince,Jinhua321000,China

Abstract 45SrDNAprobeswereusedtoanalyzeOryzaaltaandO.latifoliabothhavingCCDDge-
nomeswithfluorescenceinsituhybridization.Theresultsshowedthatthehybridizationsignalsof45S
rDNAinO.latifoliachromosomepreparationsweredistributedondifferentchromosomeswiththe
numberof10-16.ThesamesignalinO.altachromosomepreparationswas6anddistributedonthecer-
tainthreepairshomologouschromosomes,withtwopairsinshortchromosomearmsandtheotherone
pairinlongchromosomearm.Thenumberandpositionof45SrDNAsignalswerestabledinO.altage-
nome,butthereweresomedynamicchangesofsignalsinO.latifoliagenome.Itisindicatedthatthere
weredifferencesbetweenthesetwokindsofCCDDgenomes.Comparativelyanalyzingthekaryotypeof
O.altachromosomesandO.latifoliachromosomesbasedonthefluorescenceinsituhybridizationpic-
turesshowedthatthereweregreaterdifferences.ItisproposedthatO.altamaybedifferentiateearlier
andtendtobestable,whileO.latifoliamaybestillinitsevolutionaryprocess.Basedontheimbalanceof
evolutionanddifferencesofgenomicstructure,O.altaandO.latifoliaweredividedintotwowildrice
species,whichmaybewellconformedwiththeirevolutionarycharacteristics.Themechanismandchar-
acteristicsof45SrDNA’sdistributioninthechromosomeswerediscussed.

Keywords 45SrDNA;fluorescenceinsituhybridization;Oryzaalta;Oryzalatifolia
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