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水稻单端体的获得及其分子细胞学鉴定 
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摘要  从籼稻品种中籼 3037第 1染色体短臂、第 4染色体长臂及第 11染色体长臂端三体的自交后代
中, 选择形态性状出现明显变异但体细胞染色体数目仍为 2n = 24的个体. 用水稻着丝粒特异的BAC克
隆 17p22为探针对有丝分裂早中期染色体进行荧光原位杂交(FISH)分析, 各筛选到了一单端体植株, 其
体细胞中各含有一条端着丝粒染色体. 进一步分别以位于第 1染色体短臂、第 4染色体长臂及第 11染
色体长臂上的特异分子细胞学标记 a0059H02, a0034E24及 a0071H11为探针, 对以上 3个单端体的有丝
分裂早中期染色体及减数分裂粗线期的染色体进行荧光原位杂交分析, 证明这些变异株确为第 1 染色
体短臂、第 4染色体长臂和第 11染色体长臂的单端体. 这些单端体的植株矮小, 结实率较低.  

关键词  水稻  单端体  荧光原位杂交 

水稻是重要的粮食作物 . 由于水稻的基因组较
小, 易于转化和繁殖, 因而在近代生物学研究中, 水
稻已成为重要的模式植物之一. 在近 20 年中, 通过
各国科学家的共同努力 , 水稻的遗传研究得到了很
大的发展 . 特别是近年来水稻全基因组序列测定的
完成 , 为解析不同基因的功能提供了一个非常好的
契机. 

细胞学研究作为遗传研究的一个重要组成部分, 
近年来在水稻上得到了很大的发展 . 除了传统的水
稻初级三体、易位体和染色体组型研究外, 成套覆盖
不同染色体臂的端三体构建首先在水稻上获得成功
[1], 标记着水稻细胞遗传学研究已步入了作物细胞遗
传学研究的前列. 加之水稻的基因组较小, 而细胞的
全能性较好 , 这更有利于将现代分子生物学手段与
传统的细胞学研究相结合用以研究如着丝粒、端粒等

染色体重要功能元件的结构和序列特征 , 在此基础
上, 进一步探索构建植物人工染色体的可能途径[2].  

在水稻非整倍体中, 除了三体以外, 有关其他非
整倍体的研究特别是染色体数目减少的亚倍体很少

见有报道, 这主要是因为这类变异很少发生. 一般认
为, 水稻作为二倍体生物, 亚倍体变异一般很难出现, 
即使发生也很难成活; 但在另一方面, 对于水稻是否
是真正的二倍体物种, 很早已有讨论, Sakai[3]根据水

稻染色体在减数分裂中存在的所谓“次级联会”现象
的构型, 认为水稻很可能是由染色体基数为“5”的物
种进化而来. 在进化遗传研究中, 一般认为单倍性染
色体数超过“9”的均有可能是多倍体 [4]. 如果这样 , 
则水稻是否是多倍体的可能是值得研究的 . 并且最

近通过水稻全基因组序列的比对 , 已获得水稻为古
四倍体的直接证据[5~10]. 如果水稻确为古四倍体, 那
么当它缺失某条染色体或染色体臂时 , 由于其他染
色体上有同源片段的存在 , 可以弥补缺失染色体的
功能, 从而使得这类亚倍体得以存活.  

在水稻亚倍体中 , 由单个染色体臂的缺失形成
的单端体是染色体缺失最少的非整倍体 . 由于它缺
失染色体片段较少 , 理论上对稻株的生长和发育的
影响也相对较小. 由本研究室构建的水稻端三体, 则
为研究水稻单端体发生的可能性 , 以及进一步研究
单个染色体臂的缺失对水稻正常生长的影响程度创

造了有利条件. 我们从水稻 24 种端三体的自交后代
中通过筛选染色体数与正常二倍体相同而形态性状

明显发生变异的个体, 从中分离获得了 3种水稻单端
体. 本文报道了这 3种单端体的选育过程及其细胞学
鉴定结果.  

1  材料与方法 
(ⅰ) 供试材料.  本研究用材料包括水稻品种中

籼 3037, 以及从该品种育成的初级三体和端三体材
料. 端三体共 24 种, 从每一种端三体自交后代中获
得新的变异株. 原始品种中籼 3037 及该品种的初级
三体(共 12种)和端三体分别作为对照.  

(ⅱ) 单端体的筛选.  单端体作为一种特殊的非
整倍体 , 最有可能的获得途径是从端三体的自交后
代中筛选. 理论上, 端三体的自交后代中除了可以继
续出现端三体以外, 还可分离出正常的二体、初级三
体和单端体. 单端体一旦出现, 其性状表现将会与其
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他类型有明显区别, 为此, 对每一种端三体的自交后
代, 先从形态上加以鉴别. 凡是植株出现明显变异的
个体均取其茎节培养得到其无性系 , 下一年种植成
无性繁殖系, 取这些变异株的根尖和幼穗, 进一步作
细胞学的鉴定和筛选.  

(ⅲ) 细胞学鉴定.  从端三体的自交后代获得的
变异个体逐株进行了细胞学鉴定. 细胞学鉴定分 3步
进行: 第 1 步, 进行根尖染色体数目鉴定, 从中选留
2n = 24的个体; 第 2步, 通过荧光原位杂交(FISH)对
2n = 24的个体逐株鉴定根尖细胞有丝分裂前中期染
色体, 从中确定是否存在端着丝粒染色体, 确定存在
一条端着丝粒染色体的个体即可认定为单端体; 第 3
步 , 对确定为单端体个体进一步通过细胞有丝分裂
前中期染色体和减数分裂粗线期染色体的 FISH 鉴定, 
以确定它是否由原来的端三体的端着丝粒染色体传

递至子代形成的单端体.  
为获得清晰的根尖细胞有丝分裂前中期染色体

图像 , 根尖收取后置于 0.002 mol/L 8-羟基喹啉中  
20℃处理 2 h, 然后用甲醇∶冰醋酸为 3 1∶ 的固定液

固定, 置于−20℃冰箱中备用. 制片时, 将根尖置于
2%纤维素酶和 1%果胶酶溶液中, 37℃下酶解 1 h, 火
焰干燥法制片, 然后以 2% Giemsa染色液染色, 置于
显微镜下观察.  

减数分裂期的幼穗在收取后先固定于乙醇∶冰

醋酸为 3 1∶ 的固定液中 , 粗线期染色体的制片按
Wu[11]的方法进行.   

荧光原位杂交(fluorescence in situ hybridization, 
FISH)按Jiang等人[12]的方法进行. 为确定端着丝粒染
色体的存在 , 选用了来自水稻着丝粒的特异BAC克
隆 17p22为探针, 以生物素-11-dUTP标记后与玻片上
染色体杂交 , 再以抗生物素抗体偶联FITC偶联物
(Vector Laboratories, Burlingame, CA)检测. 为确定端
着丝粒染色体是否是原端三体中的端着丝粒染色体, 
分别以相应染色体臂上的特异分子细胞学标记

a0059H02, a0034E24及a00a0071H11等作为探针, 以
地高辛 -11-dUTP(Boehringer Mannheim Biochemica)
标记后与玻片上的染色体杂交 , 再以抗地高辛抗体
偶联罗丹明偶联物(Vector Laboratories, Burlingame, 
CA)进行检测, 染色体以DAPI染色. 原位杂交的玻片
置于荧光显微镜(Leica DMRXA)下观察, 通过使用不
同的滤光片观察染色体、着丝粒和染色体臂上的杂交

信号 . 以气冷式数码相机(CCD)摄像 , 并将图像  输

入计算机中 , 以Leica QFISH软件调节对比度和  亮
度.  

2  结果与分析  

2.1  变异株的染色体数目鉴定 

端三体中的三体染色体在随机分离的情况下 , 
可能形成的配子将有 n(正常染色体配子)、n+1(增加
一条正常染色体的配子)、n+1tel(增加一条端着丝粒
染色体的配子)和 n−1+1tel(染色体数正常, 但有一条
染色体为端着丝粒染色体的配子)4种. 如果以上 4种
染色体组成的雌配子能保持可育(或部分可育), 而染
色体数(包括臂)发生增减的雄配子不育的情况下, 端
三体的自交后代可能出现正常二体、初级三体、端三

体和单端体 4类个体. 这 4类个体中, 前 3类个体均
可从形态性状上根据已有的对照植株进行鉴别 . 单
端体一旦出现, 必将在形态性状上有不同表现. 为确
定这些形态性状发生变异的个体是否为单端体 , 首
先需要对它们的染色体数进行鉴定 . 根据对各端三
体自交后代的观察, 发现在 1S, 2L, 3L, 4S, 4L, 6L, 
10L, 11S, 11L和 12L等 10种端三体的自交后代中检
测到 2n = 24且形态性状不同于已知二体、初级三体
和端三体的个体.   

2.2  单端体的筛选 

为确定以上从端三体自交后代中筛选获得的变

异个体是否为单端体, 需要对它们进一步鉴定. 由于
水稻体细胞中的染色体较小 , 以有丝分裂前中期区
别各染色体比较困难 , 为了鉴别每一种变异株中的
染色体变异类型, 本研究用荧光原位杂交(FISH)的方
法首先确定以上染色体数为 24 的变异株中有无端着
丝粒染色体存在. 为此, 我们以变异株有丝分裂早中
期的染色体为材料, 以水稻着丝粒特异的 BAC 克隆
17p22 为探针进行了 FISH 分析, 结果(图 1(a)和(b), 
绿色杂交信号)显示 , 在分别来自于端三体 1S, 4L, 
11L 的自交后代筛选到的染色体数为 24 的 2 株、5
株和 3 株形态变异株中, 各有一株其 24 条染色体中
23 条为正常染色体 , 一条为端着丝粒染色体 , 以
FITC 偶联物检测显示的着丝粒杂交信号(绿色)在这
些染色体上均位于染色体端部(图 1(a)和(b), 箭头所
示), 说明这 3株很可能为单端体变异, 它们分别被暂
称为 mt1S, mt4L和 mt11L.  

对于以上 3 个可能的单端体变异株的进一步鉴
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定, 考虑到这 3个变异株是分别来自于第 1号染色体
短臂、第 4 号染色体长臂和第 11 号染色体长臂端三
体的自交后代, 且由端三体形成的 n−1+1tel的配子中
的端着丝粒染色体通常来自于相应端三体中的端着

丝粒染色体. 因此, 对这些变异株的进一步分析, 选
择了 3 种端三体中相应端着丝粒染色体臂上的特异
分子细胞学标记作为探针, 它们分别为第 1号染色体
短臂的 a0059H02, 第 4号染色体长臂的 a0034E24和
第 11号染色体长臂的 a0071H11, 它们都是相应染色
体臂上特异的一段核苷酸序列. 鉴定分 2步: 第 1步, 
根尖细胞有丝分裂前中期染色体的 FISH 鉴定; 第 2
步 , 花粉母细胞减数分裂Ⅰ粗线期染色体配对构象
的 FISH 鉴定. 以根尖有丝分裂前中期染色体进行的
FISH 鉴定显示, 前面由着丝粒特异探针 17p22 通过
FISH 分析所确定的 3 个变异株确实为相应染色体臂
的单端体变异. 以由端三体 1S衍生的 mt1S为例, 当
第 1染色体短臂探针 a0059H02以地高辛-11-dUTP标
记后与 mt1S 染色体杂交, 再以抗地高辛抗体偶联罗
丹明偶联物检测, 发现 2 个红色杂交信号: 一个杂交
信号位于正常的染色体上, 即第 1号染色体的短臂上; 
另一杂交信号位于端着丝粒染色体上 , 说明该端着

丝粒染色体即为第 1 号染色体的短臂(图 1(a)). 同样
的情况也见于以探针 a0034E24对 mt4L(图 1(b))和探
针 a0071H11 对 mt11L 的 FISH 鉴定中, 说明它们所
携带的端着丝粒染色体分别为第 4 号染色体的长臂
和第 11号染色体的长臂.  

为进一步研究以上单端体中的端着丝粒染色体

是否确实来自于相应染色体完整的一个臂 , 本研究
以这些单端体的减数分裂粗线期染色体为材料 , 分
别以生物素标记的水稻着丝粒特异的 B A C克隆 
17p22以及以地高辛标记的相应染色体臂上的特异分
子细胞学标记进行了 FISH 分析, 以了解端着丝粒染
色体与相应的正常染色体的联会情况. 结果表明, 在
每一单端体的荧光原位杂交图像中 , 均可见到位于
二价体上由着丝粒特异的 BAC 克隆 17p22 显示的杂
交信号(呈绿色). 由于粗线期染色体收缩不完全, 长
短臂差异明显的染色体可以从着丝粒的荧光信号清

楚地发现它们的臂长差异. 第 4号染色体不仅差异明
显 , 而且短臂由于高度异染色质化更易被识别 (图
1(c)). 尤其重要的是, 由该染色体长臂特异分子细胞
学标记 a0034E24所作的 FISH结果表明, 在单端体 

 

 
图 1  单端体的 FISH鉴定结果 

(a) 1S单端体(mt1S)前中期染色体. (b)和(c) 分别为 4L单端体(mt4L)有丝分裂前中期和花粉母细胞减数分裂粗线期染色体. (d) 11L
单端体(mt11L)减数分裂粗线期染色体. 绿色信号为以着丝粒特异 BAC克隆 17p22为探针的荧光原位杂交结果; 红色信号为以染色

体臂上的特异分子细胞学标记为探针的荧光原位杂交结果. 标尺示 5 µm 
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mt4L 的粗线期, 由第 4 号染色体联会形成的二价体
中, 其长臂的联会是正常的, 呈现出双股的结构, 由
探针 a0034E24 显示的红色杂交信号清楚地位于长臂
上. 与之相反, 其短臂部分则是单股. 这进一步证明, 
mt4L 确实为第 4 号染色体长臂的单端体. 同样的结
果也发现在 mt1S 和 mt11L 粗线期染色体的 FISH 分
析中, 图 1(d)显示的是 mt11L的杂交图像. 从图中可
以清晰地看到, 第 11染色体上由着丝粒特异 BAC克
隆 17p22 杂交显示的绿色杂交信号和第 11 染色体长
臂特异探针 a00a0071H11 杂交显示的红色杂交信号, 
该染色体的短臂呈单股的结构, 表明 mt11L 第 11 号
染色体缺失一条短臂, 因而 mt11L 是第 11 染色体长
臂的单端体. 因此, mt1S, mt4L和 mt11L确实分别为
第 1号染色体短臂的单端体、第 4号染色体长臂的单
端体和第 11号染色体长臂的单端体.  
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2.3  单端体的形态特征 

单端体作为一种染色体结构变异 , 由于缺失了
染色体的一个臂, 在性状上也会出现明显的反映, 对
3 个单端体材料的田间性状调查结果列于表 1, 图 2
为这 3 个单端体材料的植株和穗子形态. 3 个单端体
在形态上都不同于正常的 3037 及其来源的初级三体
和端三体, 其共同的特点是植株矮小、穗形较小、结
实率较低, 如 1S单端体的株高只有 57 cm, 结实率仅
7%, 表现为分蘖少、叶色较深、叶片较窄、稍内卷; 4L
单端体株高为 69 cm, 结实率为 28.42%, 分蘖较多; 
11L单端体株高为 54 cm, 结实率稍高, 为 37.14%、但
叶色较淡、叶片较窄, 它们与相应的初级三体和端三
体相比, 主要性状有明显的差异[1,13].  

表 1 单端体的形态 
材料 株高/cm 结实率(%) 形态 

1S单端体 57 7 穗型较小、分蘖较少、叶色

较深、叶片狭窄、内卷 

4L单端体 69 28.42 穗型较小、分蘖较多 

11L单端体 54 37.14 穗形较小、叶色较淡、叶片

较窄、分蘖较多 
中籼 3037 88 88.13  

 

3  讨论 
非整倍体作为一类特殊的遗传材料 , 在遗传研

究中常被用于染色体组的进化研究, 这在曼陀罗[14,15]

等植物中已有报道 . 对于多倍体起源的植物如小麦
等 , 非整倍体也被广泛地用于研究染色体组之间的
遗传联系等等[16~22].  

单体由于缺失了一条完整的染色体 , 常会对植
株的形态性状发育产生极显著的影响 , 育性也会有
明显的降低, 但在多倍体起源的物种中, 它们大都是
可以生存的, 如在小麦上早在 20世纪 60年代已有成
套的单体育成的报道[23]. 

一般认为, 水稻是一种二倍体植物, 因而很少有
单体的研究报道. Chandrasekharan[24]曾获得过一个单

体植株, 它在减数分裂中可形成 11 个二价体和 1 个
单价体. Wang等人[25]以辐射花粉给正常二倍体授粉, 
后代中曾得到 5种单体, 但它们均表现生长势弱、完
全不育, 因而只能以无性繁殖方法保存. 单端体是只
缺失染色体某一个臂的非整倍体 , 在理论上由染色
体缺失造成的影响要比普通单体小得多 , 但由于涉
及单个臂的非整倍体很难发现 , 因而至今尚未见单
端体的研究报道. 

 

 
图 2  单端体的植株形态 

(a) 左边为正常的中籼 3037, 右边为第 1染色体短臂的单端体. (b) 左边为正常的中籼 3037, 右边为第 4染色体长臂的单端体. 
(c) 左边为正常的中籼 3037, 右边为第 11染色体长臂的单端体. (d) 单端体的穗部形态, 从左到右依次为正常的中籼 3037,  

1S单端体, 4L单端体和 11L单端体 
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本研究从端三体的自交后代中获得了三种单端

体 , 说明从端三体的分离后代中筛选单端体是可行
的, 而且从获得的 3 种单端体看, 尽管它们的生长势
都较弱, 育性也较低, 但都可以在自然条件下正常生
长至成熟. 这 3 种单端体的获得, 说明目前水稻单倍
性染色体组的 12 个成员中, 并非所有的片段都是不
可缺少的 , 这从一个侧面说明水稻染色体组中存在
着大片段重复的可能 . 很可能在稻属染色体组的进
化过程中 , 存在着不同染色体组的重组分化和重新
二倍体化的过程[26~31].  

本研究从 24 种端三体的自交后代中, 只分离获
得了 3 种单端体, 说明水稻不同染色体臂的缺失, 对
于稻株正常生存的影响是不同的 , 可能对于多数染
色体臂来说, 它们的缺失均可造成配子不育, 因而也
就无法获得这些染色体臂缺失的单端体变异.  

致谢  本工作为国家自然科学基金(批准号: 30170567)资
助项目. 
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