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萘胁迫对水稻基因组 DNA甲基化模式及水平的影响
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摘要: 运用 M SAP技术测定水稻 (Oryza sativa L. )纯系品种-日本腈 . 和 -松前 . 经萘染毒胁迫后, 不同生长时期叶片基因组

DNA甲基化变异的情况. 结果表明,水稻经萘胁迫后存在基于 DNA甲基化水平和模式改变的表观遗传变异; 5-甲基胞嘧啶百

分含量的变化无统一趋势或规律;全部检测到的 1051个位点中, 日本腈有 161 56%发生了变异, 相对于松前的 121 08%具有显

著差异, 一定程度上说明抗萘胁迫能力与基因型有关: 松前强于日本腈; 不同基因型及不同生长时期 DNA甲基化模式的变异

存在明显差异, 表现为以去甲基化为主 ( 0148% ~ 101 41% ), 超甲基化较少 ( 0110% ~ 1192% ), 由此推测 DNA去甲基化可能

是植物抗萘胁迫机制的一部分.
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Abstrac t: In th is study, tw o e lite r ice inbred lines, N ipponbare andM astum aew ere selected and irr igated w ith naphthalene so lution w ith

d ifferen t concen trations. Epig enetic instabilities in the blade o f the plan ts in tillering and head ing stage w ere assessed byM SAP marks.

The results show ed that naphtha lene exposure induced ep igene tic var ia tions in a ll the sam ples based on different levels and patte rns of

DNA m ethy lation. The changes of the pe rcentag e o f 5-m ethy lcytosine have no regulation. In tota l 1051 s ites tested, the variation of 16156
percentage of N ipponbare has s ignificant difference com pa red w ith the variation of 12108 pe rcentag e o fM astumae, which show ed that the

capab ility to resist naphthalene po llution w as re la ted to geno type andM astum aew as stronger than N ipponbare in the capab ility to resist

naphtha lene po llution. The va riations of DNA m ethy la tion in different genotypes and different grow th per iods have significant

d ifferences. In genera ,l the frequencies o f dem e thy la tion ( 0148% -10141% ) were h ighe r than hyperm ethy lation ( 01 10% -1192% ). W e

concluded that DNA dem ethy lation m ight be one part of in p lants m echanism to resist naphthalene po llution in plants.

K ey words: rice; N ipponbare; M astum ae; naphthalene; DNA m ethy lation; m ethy la tion- sens itive am plification po lym orph ism (M SAP)

  萘 ( NAP)及其衍生物作为有机合成原料常应

用于塑料、石油和煤加工、制革、纺织和皮毛生产中,

或用于染料和制药工业, 但这类有机化合物不仅是

有毒物,而且有些为致癌物或为可疑致癌物
[ 1]
. 目

前,全世界许多水体中均发现有萘及其衍生物的存

在
[ 2]
.美国环保局 ( EPA )已把萘和 2-氯萘列入 56

种环境优先污染物, 我国也把萘列为环境优先污染

物.国内外已经对 PAHs的环境行为展开了大量的

研究
[ 3~ 5]

, 但是有关 PAHs尤其是萘的植物毒性的

研究却鲜有报道
[ 6]
.

近年来,作为表观遗传学的研究热点问题之一,

植物 DNA甲基化的研究与发展占有重要位置
[ 7]
.甲

基化是基因组 DNA的一种主要表观遗传修饰形式,

是调节基因功能的重要手段
[ 8~ 12]

. DNA甲基化可以

引起 DNA高级结构的变化,从而引发一系列的生物

学功能.在植物中, 甲基化的胞嘧啶主要出现在 B

型 DNA的沟内,而该部位正是 DNA结合蛋白相互

作用的部位. 研究认为,特异蛋白与甲基化的 DNA

序列结合提供了一个染色质修饰复合物作用的平

台, 从而将甲基化区域组装成异染色质
[ 13]

. 因此,

DNA甲基化可以引起由于染色质结构的变化而不

是 DNA序列变化的基因表达差异, 即表观遗传现

象. DNA甲基化在植物基因组防御、调控基因表达
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以及控制植物生长和发育中起重要作用
[ 14~ 16]

, 对植

物本身有着积极的意义.

水稻作为中国第一大粮食作物, 也是消耗水分

最多的作物,而水是有机污染物迁移的最主要的载

体,因而水稻是最易受到有机污染危害的粮食作物.

特别是一些工业较发达的地区,工业有机物污染已

成为影响水稻生产安全的严重问题
[ 17 ]

.

本实验以 2个水稻纯系品种为材料, 研究了萘

对水稻分蘖期和抽穗期基因组 DNA甲基化模式及

水平的影响,初步探讨了水稻对有机污染物萘的耐

性机制.

1 材料与方法

111 实验材料
实验选用的水稻 (O ryza sa tiva L. )品种为日本

腈 ( N ipponbare)和松前 (M astumae) .前者属籼稻型,

后者属粳稻型.

萘为分析纯,购于北京化工厂.

112 水稻秧苗的培养

于恒温暗培养箱中用培养皿进行水稻催芽,温

度保持在 30~ 35e , 48~ 72 h后水稻破胸,将种子

转移置光照培养箱中, 在 100 mL小烧杯中覆土培

养,温度降为 20~ 25e ,光照时间 12 h /d,促使根芽

齐壮, 培养至三叶期.

113 水稻秧苗的处理

利用塑料桶 ( d = 24 cm, h = 18 cm )作为秧苗栽

培器皿,每个桶内装 3 kg风干土,调节 pH值至 510
~ 515.
有机物萘先用 5mL丙酮溶解, 加入容量瓶中,

于超声波发生器中助溶,用所得溶液灌溉土壤,并搅

拌均匀.溶液浓度为 0、30、60、120、240 mg /L, 对应

土壤浓度为 0、10、20、40、80 mg /kg, 另设助溶剂丙

酮对照 (含丙酮 5 mL /L).

用曝气处理后的自来水灌溉栽培器皿,然后移栽

水稻秧苗,每盆栽秧 5穴. 全部器皿置于露天实验田,

雨天遮盖塑料薄膜,晴天则揭去,以防 NAP淋失.

第 1次取样时间为分蘖期 (移栽后第 16 d) ,第

2次取样时间为抽穗期 (移栽后第 54 d) .

采样时随机取植株新生幼嫩叶片作为分子检测

的植物材料.

114 实验方法

11411 基因组总 DNA的提取

用改良的 CTAB法提取上述植物材料的基因组

总 DNA,并将最后纯化所得 DNA溶于 50 LL TE中,

- 20e 保存备用.采用紫外分光光度法检测 DNA的

纯度和浓度.

11412 MSAP
[ 18]
分子标记分析

用限制性内切酶组合 EcoR Ñ /H paÒ和 E coR

Ñ /M spÑ 于37e 进行酶切反应 8 h;然后用 T4 DNA

连接酶于 8e 进行接头连接反应 4 h, 4e 保存.

加入特异性低的引物,按下列参数进行 PCR预

扩增反应: 94e 预变性 2m in, 94e 变性 30 s, 56e 复

性 30 s, 72e 延伸 60 s, 共进行 30个循环,最后 72e

延伸 10m in.根据检测结果, 用 011 @TE buffer稀释

预扩增产物 1 /10~ 1 /40, 作为 PCR选择性扩增的

DNA模板.

利用筛选出的特异性高的 MSAP引物组合, 按

下列参数进行 PCR选择性扩增反应: 94e 预变性 2

m in, 94e 变性 30 s, 65e 复性 30 s, 72e 延伸 80 s,以

后每轮循环温度递减1e ,扩增 10轮.接着94e 变性

30 s, 55e 复性 30 s, 72e 延伸 80 s, 共进行 40个循

环, 最后 72e 延伸 10m in.其中实验所用接头及预扩

增、选择性扩增引物序列见表 1.

反应所得产物加入等体积上样缓冲液 ( loading

buffer)后进行变性聚丙烯酰胺凝胶电泳. 电泳缓冲

液为 1 @TBE ( 01089 mol /L T ris-borate, 01089mo l/L

BoricA cid, 01002 mol /L EDTA ). 上样前, DNA样品

95e 变性 5m in,立即冰浴,加 3 @ loading buffer ( 300

mmo l/L N aOH, 97% form am ide, 012% bromopheno l

b lue) ,混匀, 瞬时离心, 恒定功率 55W 电泳到指定

位置,即可卸板染色.

11413 银染检测
银染检测采用 10%冰乙酸固定; 硝酸银溶液染

色; 碳酸钠与硫代硫酸钠的混合溶液显影;凝胶板晾

干后照相,统计条带.

2 结果与分析

211 萘胁迫对出芽率、成活率、分蘖数的影响

出芽率达 95%以上.土壤经萘溶液灌溉后栽入

水稻秧苗,成活率达到 80% ~ 100%.

第 1次取样时间为分蘖期 (移栽后第 16 d), 经

统计,各浓度下水稻分蘖数存在明显差异 (表 2) .

由表 2可知,无论日本腈还是松前,分蘖数都随

土壤中萘浓度的增加而降低; 而未加任何处理的空

白样品均分别低于添加了丙酮的对照样品. 说明萘

对水稻分蘖有明显抑制作用, 而丙酮在 5 mg /L

( 1167 mg /kg)的浓度下对于水稻分蘖却有一定促

进作用.
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表 1 实验所用接头及预扩增、选择性扩增引物序列

T ab le 1 Adap ter sequen ces, p re-selective prim ers and selecting amp lif ied used inMSAP

Adap ters E coRÑ -adap terÑ 5c-CTCGTAGACTGCGTACC-3c

E coRÑ -adap terlÑ 5c-AATTGGTACGCAGTC-3c

H /M-adap terÑ 5c-GATCATGAGTCCTGCT-3c ( m ethylat ion )

H /M-adap terlÑ 5c-CGAGCAGGACTCATGA-3c (m ethy lat ion)

Pre-selective prim ers E coRÑ + A 5c-GACTGCGTACCAATTCA-3c

H /M + 0 5c-ATCATGAGTCCTGCTCGG-3c ( m ethylat ion )

Select ive p rim ers

E coRÑ prim ers

H /M prim ers

a. E-AAC 5c-GACTGCGTACCAATTCAAC-3c
b. E-AAG 5c-GACTGCGTACCAATTCAAG-3c

c. E-ACA 5c-GACTGCGTACCAATTCACA-3c

d. E-ACT 5c-GACTGCGTACCAATTCACT-3c

e. E-ACC 5c-GACTGCGTACCAATTCACC-3c

.f E-ACG 5c-GACTGCGTACCAATTCACG-3c

g. E-AGC 5c-GACTGCGTACCAATTCAGC-3c

h. E-AGG 5c-GACTGCGTACCAATTCAGG-3c

.i E-AGA 5c-GACTGCGTACCAATTCAGA-3c

.j E-ATC 5c-GACTGCGTACCAATTC ATC-3c

11H /M-TCT 5c-ATCATGAGTCCTGCTCGGTCT-3c(m ethy lation)

21H /M-TCG 5c-ATCATGAGTCCTGCTCGGTCG-3c(m ethy lation)

31H /M-TCC 5c-ATCATGAGTCCTGCTCGGTCC-3c( m ethylat ion )

41H /M-TTC 5c-ATCATGAGTCCTGCTCGGTTC-3c(m ethy lation)

51H /M-TTG 5c-ATCATGAGTCCTGCTCGGTTG-3c( m ethylat ion )

61H /M-TTA 5c-ATCATGAGTCCTGCTCGGTTA-3c( m ethylat ion )

表 2 水稻分蘖数差异表 1)

T ab le 2 D ifferences on tiller num ber in rice (Oryza sa tiva L. )

项目 AR0 AR1 AR2 AR3 AR4 AR5 AS0 AS1 AS2 AS3 AS4 AS5

成活率 /% 100 80 80 100 80 100 80 100 100 80 80 100

4 5 4 4 3 2 4 5 3 4 3 2

4 4 5 4 2 2 4 6 3 3 3 3

分蘖数 4 6 3 3 3 3 4 4 4 2 3 3

4 7 8 4 5 4 4 4 4 4 1 3

3 4 4 4 4 3

平均分蘖 318 515 5 318 3125 3 4 416 316 3125 215 218

1)表中 AR0,AR5, AS0,AS5分别代表分蘖期的日本腈和松前的不同浓度组 0、丙酮对照、10、20、40和 80 mg /kg

212 萘胁迫对 DNA甲基化水平和模式的影响

在 100对 E + 3和 H /M + 3的选择性扩增引物

组合中,共优选出 20对重复性好、条带清晰的引物

组合 (表 3) ,进行了 MSAP选择性扩增 (图 1) .

21211 对 CCGG位点的甲基化水平变异影响分析

H paÒ和 M sp Ñ 识别相同的四核苷酸位点
CCGG(真核生物中主要的甲基化位点 ), 但对甲基

化的敏感程度不同: H paÒ对内外侧胞嘧啶甲基化

均敏感,即不能消化甲基化的 CCGG位点,但对内外

侧胞嘧啶的半甲基化不敏感,即能消化半甲基化的

CCGG位点;M spÑ对外侧胞嘧啶甲基化和半甲基化
均敏感, 即不能消化外侧胞嘧啶甲基化的 CCGG

位点
[ 19]

.

因此,在 PAGE胶上得到的谱带数即是被检测

到的 CCGG位点数.在任何一个 CCGG位点,任一材

料的 E +H和 E+M这 2种酶切都可能出现 4种谱

带情况 (表 4) .

因此,H paÒ和 M spÑ这 2种酶只能准确识别前

3种情况, 故本实验统计的甲基化水平可能比实际

的要低.但一些资料表明, 2种酶所不能识别的前述

甲基化类型出现的频率很低.根据这样的原则,用此

20对引物组合扩增, 分别检测到 913~ 998条 DNA

片段.所有分析样本在 MSAP电泳图谱上显示的未

甲基化、半甲基化和完全甲基化的 CCGG位点数统

计结果见表 5.

未做任何处理的样品 AR0、BR0、AS0和 BS0

中, 检测其甲基化总体水平分别为 19128%、
20181%、20142%和 20194%. 其中, 内侧 C完全甲

基化水平为 12116%、15174%、14196%和 15173%,

外侧 C半甲基化水平为 7112%、5108%、5146%和
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    表 3 MSAP选择性扩增引物筛选结果

Tab le 3 Select ing am p lified p rim er pairs used inMSAP

E + 3 H /M + 0 条带

e 5 62

a 1 66

a 4 77

a 5 70

b 2 36

b 1 53

g 6 19

i 6 58

a 7 59

b 5 61

c 1 51

h 5 59

h 2 76

d 5 48

c 4 41

b 4 60

h 4 55

c 2 37

e 3 28

a 2 35

5121%. 与未作处理的空白样品相比较,丙酮对照及

萘处理的样品在所检测到的外侧 C半甲基化和内

侧 C完全甲基化水平上有升有降,均表现出不同程

度的变异,但无统一规律.

21212 对 CCGG位点的甲基化模式变异影响分析

CCGG位点中内侧胞嘧啶甲基化的位点称为

CG位点;外侧胞嘧啶的甲基化位点称为 CNG位点;

内外侧同时甲基化的位点既是 CG位点, 也是 CNG

位点
[ 20~ 22 ]

.

通过比较分析 MSAP电泳图谱, 可对某一特定

CCGG位点的甲基化模式变异进行分析.结果表明,

以未经任何处理的营养生长期空白水稻作为对照,

在丙酮对照和各浓度萘处理样品中的某些特定

CCGG位点上发生了明显的甲基化模式变异 (见表

6) .由此可以看出, CCGG位点甲基化模式变异主要

表现为: ¹ 相对于未经任何处理的空白水稻,在丙酮

对照和各浓度萘处理样品中其甲基化模式保持不

变; º或者由于 CCGG的外侧或者内侧 C分别或同

时发生了超甲基化,或者由于序列变异而造成了位

点缺失; » CCGG的外侧或者内侧 C分别或同时发

生了去甲基化, 从而造成了扩增带的增加 (也有很

小的可能是序列变异而造成的 ).

同时,本研究还检测到一些在 E coRÑ /H paÒ和

E coRÑ /M spÑ电泳图谱上同时产生或同时消失的

DNA片段.虽然, CCGG位点 2个 C对应的甲基化

变异也可导致这样的变化, 但笔者认为至少有部分

这样的模式变异是由序列变异造成的.

箭头所指为发生变异的带,引物组合为 e5; AR0,AR5, AS0,AS5与表 2中意义相同, BR0,BR5, BS0, BS5分别代表抽穗期日本腈

和松前的不同浓度组 0、丙酮对照、10、20、40和 80 m g/kg

图 1 MSAP选择性扩增模式图

Fig. 1 E xam p le ofMSAP band profiles produ ced by prim er pairs e5
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表 4 DNA分子甲基化变化情况分子基础分析

Tab le 4 Ana lysis of DNA m ethy lat ion variat ion w ith

mo lecularm echan ism

酶切结果

H paÒ M spÑ
DNA分子甲基化变化情况

+ + 无甲基化或内侧半甲基化 ( CmCGG)

+ - 外 /内外侧半甲基化 (mCCGG、mCmCGG)

- + 内 /内外侧完全甲基化 ( CmCGG、mCmCGG)

- -
外侧完全甲基化 ( mCCGG、mCmCGG )或序列

无法被限制性内切酶识别 (序列变异 )

  根据表 6数据显示: 日本腈无论在分蘖期还是

抽穗期 CG甲基化变异频率均小于 CNG甲基化的

变异频率,这可能与甲基化模式主要以外侧胞嘧啶

的甲基化为主有关;且各时期甲基化降低频率明显

大于甲基化升高的频率.而松前, 在大多数情况下分

蘖期 CG甲基化变异频率均大于 CNG甲基化的变

异频率,但抽穗期则相反;且各时期甲基化降低频率

均大于甲基化升高的频率.

表 5 MSAP检测到的 CCGG位点甲基化水平

Tab le 5 Total number of b ands and number of DNA methylat ion even ts detected by MSAP

样本 总带数

未甲基化的

CCGG位点

位点数 比例 /%

甲基化的 CCGG位点

完全甲基化位点 (内侧 C ) 半甲基化位点 (外侧 C )

位点数 比例 /% 位点数 比例 /%

总计

位点数 比例 /%

AR0 913 737 80172 111 12116 65 7112 176 19128

AR1 922 749 81124 113 12126 60 6151 173 18176

AR2 949 775 81166 109 11149 65 6185 174 18134

AR3 925 752 81130 112 12111 61 6159 173 18170

AR4 944 767 81125 111 11176 66 6199 177 18175

AR5 938 771 82120 115 12126 52 5154 167 17180

BR0 985 780 79119 155 15174 50 5108 205 20181

BR1 988 781 79105 152 15138 55 5157 207 20195

BR2 990 783 79109 156 15176 51 5115 207 20191

BR3 988 785 79145 151 15128 52 5126 203 20155

BR4 993 789 79146 153 15141 51 5114 204 20154

BR5 997 791 79134 155 15155 51 5112 206 20166

AS0 989 787 79158 148 14196 54 5146 202 20142

AS1 993 784 78195 149 15101 60 6104 209 21105

AS2 992 791 79174 144 14152 57 5175 201 20126

AS3 989 791 79198 147 14186 51 5116 198 20102

AS4 987 789 79194 149 15110 49 4196 198 20106

AS5 981 780 79151 147 14198 54 5150 201 20149

BS0 998 789 79106 157 15173 52 5121 209 20194

BS1 993 784 78195 161 16121 48 4183 209 21105

BS2 994 786 79107 159 16100 49 4193 208 20193

BS3 991 786 79131 156 15174 49 4194 205 20169

BS4 994 784 78187 158 15190 52 5123 210 21113

BS5 994 788 79128 156 15169 50 5103 206 20172

21213 基于甲基化敏感多态性矩阵的聚类分析
只对与引物组合筛选时结果都一致 ( 2次独立

的实验 )的清晰条带进行统计.根据条带统计结果,

将 E coRÑ /H paÒ和 E coRÑ /M spÑ只有一种组合能
切开的情况标记为 / 10,其它情况标记为 / 00,获得

甲 基 化 敏 感 多 态 矩 阵 ( m ethy lation-sensitive

po lymorph isms, M SP ), 并 应用 NTSYS-PC version

2110e软件包分别对上述二维矩阵进行分析, 采用

S IMQUAL ( sim ilarity of qua litat ive data ) 程 序的

Jaccardps sim ilarity index ( JS I)方法产生遗传相似性

矩阵, 采 用非 加 权配 对算 术 平均 法-UPGMA

( unw e ighted pair-groupmethod, arithmet ic average)方

法进行聚类分析 (见图 2). 所有分析样本彼此间的

遗传相似性系数处于 01611~ 01986之间. 若以相似

系数 01810为标准,可将供试材料明显分为 3大类,

即 2个时期的松前为一类, 抽穗的日本腈和分蘖期

的日本腈各为一类.在第 3类中, AR4和 AR5明显

与其它样本分开, 表明在该浓度范围下可能发生了
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    表 6 CCGG位点甲基化变异模式

Tab le 6 Cytos ine m ethylation variation pat terns w ithin CCGG s ites

样品
CCGG

位点

CNG

位点

CG

位点

CG升高位点

数及比例

CG降低位点

数及比例

CNG升高位点

数及比例

CNG降低位点

数及比例

总升高位点

数及比例

总降低位点

数及比例

AR0 1037 75 121

AR1 1 037 61 114 1 0110% 8 0177% 1 0110% 15 1145% 2 0119% 23 2122%

AR2 1 037 69 113 2 0119% 40 3186% 9 0187% 45 4134% 11 1106% 85 8120%

AR3 1 037 64 115 1 0110% 12 1116% 4 0139% 20 1193% 5 0148% 32 3109%

AR4 1 037 40 115 3 0129% 34 3128% 8 0177% 38 3166% 11 1106% 72 6194%

AR5 1 037 54 117 1 0110% 22 2112% 4 0139% 42 4105% 5 0148% 64 6117%

BR0 1 037 59 164 14 1135% 42 4105% 12 1116% 99 9155% 26 2151% 141 13160%

BR1 1 037 59 156 6 0158% 40 3186% 9 0187% 94 9106% 15 1145% 134 12192%

BR2 1 037 58 163 11 1106% 43 4115% 12 1116% 103 9193% 23 2122% 146 14108%

BR3 1 037 58 156 7 0168% 44 4124% 12 1116% 101 9174% 19 1183% 145 13198%

BR4 1 037 58 160 10 0196% 48 4163% 12 1116% 106 10122% 22 2112% 154 14185%

BR5 1 037 56 160 7 0168% 47 4153% 10 0196% 108 10141% 17 1164% 155 14195%

AS0 1 040 61 155

AS1 1 040 63 152 2 0119% 5 0148% 14 1135% 9 0187% 16 1154% 14 1135%

AS2 1 040 67 154 9 0187% 16 1154% 13 1125% 8 0177% 22 2112% 24 2131%

AS3 1 040 59 155 9 0187% 10 0196% 8 0177% 8 0177% 17 1163% 18 1173%

AS4 1 040 58 158 13 1125% 10 0196% 8 0177% 6 0158% 21 2102% 16 1154%

AS5 1 040 69 162 17 1163% 10 0196% 17 1163% 5 0148% 34 3127% 15 1144%

BS0 1 040 65 170 16 1154% 16 1154% 15 1144% 18 1173% 31 2198% 34 3127%

BS1 1 040 63 176 20 1192% 11 1106% 15 1144% 18 1173% 35 3137% 29 2179%

BS2 1 040 64 174 19 1183% 13 1125% 15 1144% 17 1163% 34 3127% 30 2188%

BS3 1 040 65 172 18 1173% 12 1115% 17 1163% 17 1163% 35 3137% 29 2179%

BS4 1 040 66 172 18 1173% 13 1125% 16 1154% 16 1154% 34 3127% 29 2179%

BS5 1 040 67 173 19 1183% 16 1154% 16 1154% 16 1154% 35 3137% 32 3108%

图 2 基于 MSAP分析的甲基化敏感 UPGMA聚类图

F ig. 2 Dendrogram u sing UPGMA cluster analysis

based onMSAP JS I coefficien t

某些比较广泛的甲基化变异.

3 讨论

311 水稻不同基因型对于抗萘胁迫能力的影响
从检测到的变异条代数上看, 总共 1 051条带

中, 两基因型完全一致的条代数为 824; 同时日本腈

特有的但未发生变异的条代数为 53,松前特有的但

未发生变异的条代数为 100; 日本腈有 174个变异

(占总条代数的 16156% ),而松前有 127个变异 (占

总条代数的 12108% ), 两者具有显著差异, 一定程

度说明抗萘胁迫能力与基因型有关, 松前对于萘胁

迫的抗性强于日本腈.

312 萘胁迫水稻变异特点和规律

31211 在 CCGG位点的胞嘧啶甲基化的相对水平

本研究结果表明,各个基因型的水稻经萘溶液

苗期灌溉后, CCGG位点上的外侧 C半甲基化和内

侧 C完全甲基化及甲基化总体水平均无特别明显

的变化趋势或规律.尽管本实验所采用方法对于植
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物来说可能是一个十分严峻的胁迫过程, 在这个过

程中可能有原来受甲基化影响而沉默的基因因去甲

基化作用而转录、表达,但这些还需要进一步研究.

31212 CCGG位点甲基化变异模式分析

进一步分析则发现, 甲基化变异的主要模式是

去甲基化变异,最高达到 10141%, 而超甲基化变异

较少, 在 0110% ~ 1192%之间, 并且发现 CCGG位

点 CNG是甲基化变异的主要位点.

S tew ard等
[ 23 ]
在受到冷胁迫的玉米 ( Zea mays

L. )幼苗根基因组 DNA中也发现了此现象, 去甲基

化可能是作为受环境因子调控的许多基因的公共开

关,植物以此对环境变化做出响应.

在植物中, DNA甲基化的生物学作用主要体现

在基因表达调控和维持基因组的稳定性 2个大方

面
[ 15]

.基因的甲基化可抑制基因的表达,当基因处

于表达状态时甲基化水平往往很低, 随着生长发育

的进行需要将该基因关闭, 就会在该基因的启动子

或编码区发生重新甲基化,使基因转录受到抑制,基

因失活,从而终止其表达
[ 24]

.

植物在受到萘胁迫时,需要调动体内的某些防

御机制,这其中一定涉及许多生物化学反应,而生化

反应绝大多数需要酶的催化,正是由于去甲基化的

发生, 编码与抗逆性生化反应有关的各种酶的基因

得以表达,从而提高了植物对于萘胁迫的抗性.具体

涉及哪些基因,尚需进一步研究证实.

4 结论

( 1)抗萘胁迫能力在水稻上存在明显的基因型

间差异.松前对萘胁迫的抗性明显强于日本腈.

( 2)水稻在经萘胁迫处理过程中存在基于 DNA

甲基化水平和模式改变的表观遗传变异.

( 3)萘污染胁迫浓度与水稻叶片基因组 DNA

甲基化水平变化无线性相关性. 然而, 营养生长期

DNA甲基化水平明显低于生殖生长期.

( 4)不同基因型及不同生长时期 DNA甲基化

模式的变异有明显差异; 甲基化变异模式以去甲基

化为主 ( 0148% ~ 10141% ), 超甲基化变异较少

( 0110% ~ 1192% ).
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第六届国际环境催化大会 ( ICEC6, 2010)

第六届国际环境催化大会 ( 6
th
Internationa l Con ference on Env ironmenta l Catalysis, ICEC6)将于 2010年 9

月 12~ 15日在北京召开.国际环境催化大会是环境催化领域的高学术水平的会议,具有很高的国际知名度.

该大会于 1995年在意大利比萨首次举行, 随后分别于 1998年在美国迈阿密、2001年在日本东京、2005年在

德国海德堡、2008年在英国贝尔法斯特举行, 已举办了 5届,在环境催化领域产生了很大影响, 促进了各国

研究者之间的合作与交流.在全球气候变化、环境污染和能源危机等问题引起广泛关注的背景下, 本届大会

由中国科学院生态环境研究中心负责主办.中国科学院大连化学物理研究所李灿院士担任本届大会主席,中

国科学院生态环境研究中心贺泓研究员担任大会组委会共同主席.

本届大会将继承前几届大会的传统, 展示近年来环境催化领域在科学和工程上所取得的最新研究进展,

推进全球环境催化科学的交流及其在环境保护和发展新能源方面的应用,并为学术界和工业界研究者提供

交流和学习的平台.大会将邀请国内外著名学者和专家就环境催化领域的研究和应用前沿进展做精彩报告,

详细信息请见会议网站 www. icec2010. org或通过电子邮件与我们联系 info@ icec2010. org. 大会组委会诚挚

邀请国内外环境催化领域的专家、学者、技术人员和相关企业参加本届大会.

征文范围

1) 机动车尾气催化净化最新研究进展;

2) 用于空气和水质净化的催化科学和技术;

3) 可持续洁净能源转化过程中的催化科学和技术;

4) 温室气体的催化消除;

5) 涉及绿色化学的催化过程.

征文要求

论文符合主题范围,且未在国内外学术期刊上正式发表.

论文详细摘要以 A4纸不超过 1页为宜. 来稿经审阅后将编入会议论文集. 优秀稿件经审稿后将在

5Catalysis Today6上发表.

欢迎登陆会议主网页 ( www. icec2010. org)投稿、注册和查看会议筹备进展情况.

重要日期

2010年 3月 10日  论文投稿截止期
2010年 6月 30日  优惠注册截止期

2010年 8月 30日  酒店预订截止期

联系方式

会议咨询热线: 010-62174061, 62180141

会议网址: www. icec2010. o rg

秘书处: 北京市海淀区中关村南大街 1号,友谊宾馆苏园写字楼 15-303, 100873

中国国际科技会议中心

传真: 010-62180141 /2, E-ma i:l info@ icec2010. org

报名办法: 请登录 www. icec2010. o rg进行网上注册
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