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我国是世界最大的水稻生产国和消费国，水稻在我国

粮食生产中占有举足轻重的地位. 目前已经培育出了大量抗

虫、抗病、抗除草剂以及具有其他优良品质性状的转基因水

稻，甚至复合性状的转基因水稻 [1-3]. 转基因水稻的种植在带

来经济和社会效益的同时，也存在一定的风险，其中重要风

险之一是抗性基因通过花粉漂移到杂草上，导致抗性杂草的

产生，增加杂草的防除困难. 

在水稻的近缘杂草中，最值得关注的是杂草稻. 杂草稻

（Weedy rice或red rice，Oryza sativa f. spontanea，AA，2n = 
24）与栽培水稻（Oryza sativa L.）同属于稻属稻种，在世界各

地大多数水稻种植区均有发生 [4-6].  杂草稻具有极强的杂草

收稿日期 Received: 2015-05-20    接受日期 Accepted: 2015-06-12
*转基因重大专项（2015ZX08011）资助  Supported by the National 
Transgenic Major Program of China (2015ZX08011)
#共同第一作者  Joint first authors
**通讯作者 Corresponding author  (E-mail: sxl@njau.edu.cn)

复合性状转基因水稻T1c-19向受体水稻及
杂草稻的基因漂移*

黄 鹞#  李继坤#  强 胜  骆天鹏  宋小玲**

南京农业大学杂草研究室  南京  210095

摘  要  为评估抗虫、抗除草剂复合性状转基因水稻T1c-19的基因漂移风险，以该转基因水稻为花粉供体，受体水稻明
恢63（MH63）及广东茂名（WRMM）、江苏泰州（WRTZ）和湖南益阳（WRYY）3种杂草稻为花粉受体，设置隔行和相
邻两种种植方式，收获花粉受体的种子，之后分别采用草铵膦生测法和cry1C*、bar基因特异引物进行扩增，检测两种
种植方式下转基因水稻向不同杂草稻的基因漂移频率和隔行种植方式下转基因水稻向受体水稻的基因漂移频率. 试
验结果显示，在隔行和相邻种植方式下检测到该转基因水稻向不同杂草稻的最大基因漂移频率均发生在湖南益阳杂
草稻，分别为0.164%和0.230%，向江苏泰州杂草稻的基因漂移频率为0.106%和0.211%，而向广东茂名杂草稻均没有检
测到基因漂移. 在隔行种植方式下检测到复合性状转基因水稻向受体水稻的基因漂移频率为0.919%. 分子检测结果表
明生测存活的植株中都携带cry1C*和bar两个抗性基因. 基因漂移频率与转基因水稻和受体材料的花期重叠天数有显
著的相关性（P = 0.013，P < 0.01）. 以上研究表明，复合性状转基因水稻T1c-19存在向杂草稻的抗性基因漂移风险，其
中向湖南益阳杂草稻的漂移风险最大，向广东茂名杂草稻的基因漂移风险最小. 由于该转基因水稻为复合性状，可能
引起的生态风险更为复杂，因此在该转基因水稻的环境释放过程中务必重视其向杂草稻的基因漂移. 图6 表4 参54
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Gene flow from transgenic rice T1c-19 with stacked cry1C*/bar genes to weedy 
and cultivated rice species*
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Abstract   Gene flow from transgenic rice to weedy and cultivated rice is a key biosafety consideration. This study assessed the 
gene flow from insect and glufosinate-resistant (IGR) transgenic rice (Oryza sativa L.: T1c-19) to three weedy rice (O. sativa: 
WRMM, WRTZ and WRYY) and a cultivated rice (O. sativa L.: MH63) using alternating and adjacent cultivations. Seeds of 
pollen recipients were harvested and detected using both glufosinate-bioassay method and PCR test with specific primers of 
cry1C* and bar genes. The results showed that the gene flow from IGR rice to WRYY was the maximum, 0.164% and 0.230% 
in alternating and adjacent cultivations, respectively; and the gene f low to WRTZ was 0.106% and 0.211%, respectively. 
However, no gene flow was detected from IGR to WRMM in either cultivation. In addition, the gene flow frequency from 
IGR rice to the rice recipient of MH63 was 0.919% in experiment of alternating cultivation alone. PCR test showed that all the 
surviving plants in glufosinate-biossay test carried both cry1C* and bar genes. Overall, longer durations in flowering overlap 
between the pollen donor and the recipients resulted in greater gene flow. This study indicated that gene flow occurs from 
IGR rice to weedy rice, with high frequency in WRYY and low in WRMM. Due to the complexity of transgenic rice with two 
exogenous genes, the gene flow might cause more complex and significant ecological risks  in the process of transgenic rice 
environmental release. 
Keywords  gene stacked; transgenic rice; T1c-19; weedy rice; gene flow 
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性状，如强落粒性、休眠性及抗逆性，同时与栽培水稻竞争

阳光、水分和养分，从而降低水稻的品质和产量[7]. 另外杂草

稻与栽培水稻在形态结构和生理生化代谢等方面的相似性，

使得它和栽培水稻对除草剂的反应一致，因此尚无有效的

除草剂对其进行有效防治 [8]. 目前杂草稻已成为限制拉丁美

洲、东南亚国家水稻产量提高的最主要的杂草因素[4, 9-10]. 上

世纪50-60年代，杂草稻在我国安徽、江苏、海南、广东等部

分稻区就有发生，但随着管理水平的提高，70年代后期已很

少发生. 近年来随着水稻轻型栽培技术的发展，特别是免、

少耕技术的推广应用，造成了有利于杂草稻萌发生长的农田

生态环境，导致杂草稻在我国水稻田的危害逐年加重，特别

是在黑龙江、辽宁、江苏、广东、海南等省份 [7, 11-13]，给水稻生

产带来的损失越来越大 [14-16]. 到目前为止，针对杂草稻并没有

简单有效地的防控措施. 如果抗除草剂转基因水稻可以环境

释放，杂草稻便可以通过喷施除草剂进行有效防治，但是在

转基因水稻环境释放前，需对其抗性基因漂移所带来的潜在

生态风险进行充分评估. 

转基因水稻和杂草稻能发生初始杂交这一事实已经得

到大量研究工作 [17-20]的证实. 外源抗性基因漂移到杂草稻

后，有可能产生携带抗性基因的杂交后代 [21-24]，这将使得杂

草稻的防控工作变得更加困难，并可能危及转基因技术 本

身 [18, 25].  虽然栽培水稻与杂草稻属于相同物种，并没有生殖

隔离，但栽培稻与杂草稻之间以及杂草稻内部仍存在生理和

遗传上的差异 [4-5, 12-13]. 同时，田间自然情况下的异交率，还与

花期重叠的时间长短、植株的高度差异等密切相关 [24]. 因此

不同研究者由于采用的试验材料、种植方式不同，各研究报

道中的基因漂移率也有明显的差异 [18-20, 23, 26-29]，但大多数基因

漂移率低于1%. 常用的方法有同心圆种植、隔行种植和相邻

种植等. 这3种试验 设计各有其优缺点，同心圆种植所需的

试验地面积大、收获的花粉受体材料量较大，花费较多的人

力、物力和时间，同时也不能反应田间栽培水稻和杂草稻伴

生生长的真实环境；隔行和相邻种植保证了杂草稻与转基因

水稻的接触机会，相比同心圆种植更适合检测最大基因漂移

频率，能在小范围的试验中获得最大的基因漂移风险 [30]. 因

此选择隔行和相邻种植方式，更能正确估计转基因水稻向

杂草稻的基因漂移，充分揭示其风险水平. 

目前关于转基因水稻的基因漂移的报道都是针对单一

性状的，尚没有针对复合性状基因漂移的报道. 复合基因的

转化主要有3种方法 [31]：一是杂交（Hybrid stacking），利用已

有的转基因作物，通过常规育种方法将2种基因复合；二是

再转化（Re-transformation），将目的基因转入已有的转基因

作物中；三是共转化（Co-transformation），将2种基因构建在

同一载体上后一次转化到受体中，或是2个独立的基因不进

行连接而直接转入目的植物中. 由于复合性状的转基因作物

转入了多个外源基因，这种复合性状的基因漂移可能比单一

性状的基因漂移所致的生态风险更为复杂，因此对复合性状

转基因作物的基因漂移风险更应该全面地评价. 华中农业大

学作物遗传改良国家重点实验室运用共转化的方式，将人工

合成cry1C*与选择标记基因bar连接，运用农杆菌介导法转

化明恢63，获得抗虫抗除草剂复合性状的转基因水稻T1c-19. 

该转基因水稻被证实对靶标害虫有很强的抗性 [32]，而对非靶

标害虫和微生物群落没有影响 [33-36]，目前正在申请安全证书. 

遵循安全性评 估的个案原则，本研究以该转基因水稻为试

验材料，设计隔行和相邻2种种植方式，检测其向受体水稻

和杂草稻的基因漂移频率，研究结果将为该复合性状转基因

水稻申请安全证书提供安全性评 估资料，同时也为制定复

合性状转基因水稻抗性基因漂移风险评价标准提供试验依

据. 

1  材料与方法

1.1  试验材料
复合性状转基因水稻T1c-19，携带人工合成的抗虫基因

cry1C*和抗除草剂基因bar，采用共转化的方法将两种基因

紧密连接之后通过农杆菌介导转入水稻明恢63（MH63）中

获得. 该转基因水稻和受体水稻MH63均由华中农业大学提

供. 

选用该转基因水稻的受体MH63及茂名、泰州和益阳杂

草稻为花粉受体. 杂草稻均由本实验室人员在广东茂名、江

苏泰州、湖南益阳采集，试验材料的基本特性见表1. 

1.2  试验设计
供 试 材 料 种 植 在 南 京 农 业 大 学 江 浦 试 验 农 场

（N32.011569，E118.624535）杂草研究室的转基因作物安全性

评估试验基地进行，该试验基地获得农业部批准. 试验设计

隔行种植和相邻种植2种种植方式. 水稻整个生长期按照常

规稻田的标准进行水肥和病虫害管理. 试验完成后所有剩余

材料全部烧毁. 试验田四周无水稻种植，并各有100 m的玉

米，符合国家标准. 

表1  试验材料的来源和主要特征
Table 1  Origin and characteristics of cultivated and weedy rice accessions used in the experiment

实验材料
Material

缩写名
Accession

杂草稻种群编号
Population number of weedy rice

来源
Origin

籼粳型
Subspecies

果皮颜色
Pericarp colour

芒
Awn

花粉受体
Pollen recipients

WRMM WRGD008 广东茂名 
Maoming, Guangdong

籼型 
Indica

红色 
Red

无  
Absent

WRTZ WRJS015 江苏泰州 
Taizhou, Jiangsu

偏籼型 
Indica-clinous

红色 
Red

无 
Absent

WRYY WRHU011 湖南益阳 
Yiyang, Hunan

籼型 
Indica

红色 
Red

无 
Absent

MH63 -- 华中农大 
Huazhong Agricultural University

籼型  
Indica

白色 
White

无 
Absent

花粉供体 
Pollen donor T1c-19 -- 华中农大  

Huazhong Agricultural University
籼型  

Indica
白色 

White
无 

Absent
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1.2.1  隔行种植    2014年5月28日育秧，30 d后将转基因水稻
T1c-19、受体水稻MH63及3种杂草稻移栽至隔行种植小区. 

株、行距分别为20 cm、30 cm，种植方式见图1. 每处理小区

的面积为15 m2（5 m × 3 m），每处理重复4次，小区间隔60 
cm.  移栽行的方向为东西方向，与当地盛行风向垂直，以保

证行间最大可能的花粉漂移. 
1.2.2  相邻种植    为最大限度保证杂草稻与转基因水稻花期

相遇，将杂草稻种植一批，转基因水稻种植4批，每批间隔5 
d. 杂草稻与第一批转基因水稻于2014年5月28日育秧，30 d后

选取生长健壮的杂草稻和4批转基因水稻幼苗移栽至相邻种

植小区. 株、距行距分别为20 cm和30 cm，每处理小区面积为
4 m × 2 m，每处理重复4次，小区间隔60 cm. 种植方式见图2. 

30 cm 

20 cm 

                 

                   

5 m

3 m

图1  隔行种植示意图. ×：转基因水稻；●：受体水稻或杂草稻. 
Fig. 1  Layout of an individual plot in the alternating cultivation 
experiment. ×: rows of transgenic rice; ●:  plants of single pollen recipients.

1.2.3  取样方法及田间调查内容    株高的测定：每小区在开

花期随机测量10株转基因水稻和花粉受体材料的株高. 

花期调查：在开花期间观察并记录转基因水稻和花粉

受体材料的花期及花期持 续时间，并统计转基因水稻和花

粉受体材料花期重叠时间. 

每日开花节律调查：在盛花期选取转基因水稻和花粉受

体材料大小适中且穗子中部开花的10个穗子，从第一朵小花

开始，每隔30 min统计一次每穗新增加的开花数量，直至穗

子当天开花结束. 最后统计当日每个穗子总花数量（包括开

过的和未开的小花），计算每个时间段开花百分率. 
1.2.4  抗性检测    对收获的花粉受体材料种子打破休眠（放
入55 ℃烘箱5 d）后进行发芽率检测，把装有100粒种子的培

养皿放置于30 ℃光照培养箱培养7 d，测定每种花粉受体材

料的发芽率，试验重复4次. 每种受体材料选取10 000粒种子

（大于总重量的10%），参照Song等（2011）的方法 [37]进行抗

性筛选，重复4次. 将待测花粉受体收获的种子用70%的乙醇

溶液消毒30 s，然后浸泡在无菌水中15 min，吸干水后再用无

菌水反复冲洗种子5次. 将待测的种子置于两层滤纸的周转

箱中，用浓度为40 mg/L的草铵膦溶液浸泡，放在温室内培养
10 d后测量胚芽鞘的长度. 若胚芽鞘长度长于2 cm，则认为
该幼苗携带有抗性基因. 抗性筛选工作在南京农业大学杂草
研究室的温室内进行. 将筛选出来的幼苗移栽在育苗盘内培
养至3叶期，采取叶片，进行分子检测. 

PCR反应体系（表2）：2 × Taq PCR Mix 12.5 μL，ddH2O 
9.5 μL，引物P1、P2 各1 μL，DNA 1 μL. PCR反应程序：94 ℃，
变性5 min，94 ℃变性30 s，55 ℃退火30 s，72 ℃延伸1 min，
35个循环；72 ℃延伸10 min，降温至4 ℃，结束反应后用1%
琼脂糖凝胶电泳检测PCR片段. 其中2 × Taq PCR Mix由南京
基天生物技术有限责任公司提供，成分为dNTP 0.2 mmol/
L each、KCl 100 mmol/L、Tris-HCl（pH 8.5）20 mmol/L、
Taq Polymerase 5 U/100 μL、MgCl2 3.0 mmol/L，PCR反应由
TAKARA（TaKaRa PCR Thermal cycler）热循环仪完成. 
1.2.5   基因漂移频率计算    漂移频率＝（抗性种子数 /检测
种子总数 /发芽率）×100%. 
1.2.6  数据统计     运 用 SPSS17.0中的 独 立样 本T 检验 法
（Independent samples T-test），比较转基因水稻与受体材料
的株高的差异，运用相关性分析（Analysis of correlations）比
较漂移频率与株高、花期重叠的相关性. 

2  结果与分析

2.1  花期观察
对转基因水稻、受体水稻和杂草稻的花期进行观察，结

表2   cry1C*、bar基因扩增引物序列及扩增产物大小 
Table 2  Amplified primer sequences and production of cry1C* and bar

基因 Gene P1 (forward) P2 (reverse) 扩增片段 PCR amplification product size
cry1C* 5’-TTCTACTGGGGAGGACATCG-3’ 5’-CGGTATCTTCGGGTGATTGG-3’ 602 bp

bar 5'-GCACCATCGTCAACCACTAC-3' 5'-GCCAGAAACCCACGTCAT-3' 429 bp

1
30 cm 

20 cm 

42 - 3 
4 m

2 m

图2  相邻种植示意图. 黑色方块代表杂草稻；圆圈代表转基因水稻，其
中的数字代表批次. 
Fig. 2  Field experimental layout of the adjacent cultivation experiment. 
Squares represent single pollen recipient per block; circles with numbers 
represent each of the four batches of transgenic rice in each block.
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果发现在2种种植方式下，转基因水稻T1c-19与其受体水稻
MH63及3种杂草稻均发生花期重叠（表3，表4）. 

隔行种植方式下， T1c-19与其受体MH63花期一致，在
9月15日进入始花期，9月24日达到盛花期，花期持续16 d. 3种

杂草稻开花均早于转基因水稻. 其中WRMM开花最早，在
9月4日进入始花期，9月12日达到盛花期，花期持续14 d，与
T1c-19花期重叠4 d；WRTZ花期持续19 d，与T1c-19花期重叠
10 d；WRYY花期持续14 d，与T1c-19花期重叠为8 d. 

相邻种植方式下，WRMM仅与第1批转基因水稻花期发

生重叠，重叠时间为4 d；WRTZ与第1、2、3批转基因水稻的

花期发生均重叠，与第1批转基因水稻重叠时间最长（10 d），

与第3批转基因水稻重叠时间最短（3 d）；WRYY与第1、2批

转基因水稻花期发生重叠，与第1批转基因水稻花期重叠8 
d，与第2批转基因水稻花期重叠4 d. 

2.2  转基因水稻与受体水稻及杂草稻的每日开花节律
在 隔 行 种 植中，转基 因 水 稻 T1c-19在10:30左 右开始

开花，11:00进入盛花时间，在11:30达到开花高峰期，持 续
2 h.  受体水稻与转基因水稻开花节律一致；3种杂草稻中，
WRMM、WRYY开花节律与T1c-19一致，每日的盛花时间为
11:00-11:30，WRTZ的盛花时间较与T1c-19有所提前，在11:00
达到开花高峰期（图3）. 所有受体材料均与转基因水稻的每

日开花时间均有2 h左右重叠. 相邻种植中水稻的每日开花节

律与隔行种植表现一致. 

2.3  转基因水稻与受体水稻和杂草稻的株高
隔行种植中，转基因水稻T1c-19与受体水稻MH63的株

高没有显著差异，均在92-95 cm. 3种杂草稻中WRMM平均株

高为155.3 cm，显著高于T1c-19，WRTZ平均株高为76.7 cm，显

著低于T1c-19；WRYY与T1c-19株高没有显著差异（图4）. 相

邻种植中转基因水稻与杂草稻的株高与隔行种植表现一致. 

2.4  抗性筛选及cry1C*和bar基因检测
对收获的受体材料种子 进行萌发率 检测，结果发现每

种受体材料的发芽率均达到94%以上. 对每种受体材料进行

抗性筛选时以转基因水稻作为阳性 对照，杂草稻作为阴性

对照，结果发现用浓度为40 mg/L的草铵膦溶液浸泡10 d后，

转基因水稻的胚芽鞘能正常生长（长度大于2 cm），杂草稻

的胚芽鞘不能正常生长（长度小于2 cm）. 2种种植方式下的
WRMM的胚芽鞘均不能正常生长，其他受体材料都有部分

种子胚芽鞘长度能正常生长. 将胚芽鞘能正常生长的种子放

入离心管中培养成幼苗植株，结果发现隔行种植中MH63、

WRTZ、WRYY存活幼苗总数分别为348株、40株和64株. 相

邻种植中WRTZ、WRYY存活幼苗数分别为81株和91株. 

根据设计的特异性引物对存活植株的总DNA进行扩增. 

表3  隔行种植中转基因水稻和花粉受体材料的花期及重叠天数
Table 3  Flowering periods and overlaps among rice accessions in the alternating experiment

供试材料
Accession

始花期
Beginning flowering date

盛花期
Peak flowering date

终花期
Final flowering date

重叠天数
Overlaps (t/d)

T1c-19 9月15日      Sep.15th 9月24日     Sep.24th 9月30日      Sep.30th -
MH63 9月15日      Sep.15th 9月24日      Sep.24th 9月30日     Sep.30th 15

WRMM 9月4日     Sep.4th 9月12日      Sep.12th 9月18日     Sep.18th 4
WRTZ 9月6日     Sep.6th 9月20日      Sep.20th 9月24日     Sep.24th 10
WRYY 9月9日     Sep.9th 9月15日      Sep.15th 9月22日     Sep.22nd 8

表4  相邻种植中转基因水稻与花粉受体材料花期及重叠天数（t/d）. 
Table 4  Flowering durations and overlaps of weedy rice with IGR rice in adjacent cultivation (t/d)

供试材料
Accession

IGR水稻第一批
First batch of IGR rice

IGR水稻第二批
Second batch of IGR rice

IGR水稻第三批
Third batch of IGR rice

IGR水稻第四批
Fourth batch of IGR rice

WRMM 4 0 0 0
WRTZ 10 5 3 0
WRYY 8 4 0 0
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图3  隔行种植下转基因水稻与受体材料的每日开花节律. 
Fig. 3  Daily f lowering rhythm of rice accessions in the alternating 
experiment.

图4  隔行种植下转基因水稻与受体材料的株高. 
Fig. 4  Plant height of pollen donor and recipients in the alternating 
cultivation experiment.
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电泳结果显示，筛选出的抗性植株均有bar基因的429 bp扩增

条带和cry1C*基因的602 bp扩增条带，和作为阳性对照的转

基因水稻T1c-19扩增出来的条带一致. 而作为阴性对照的杂

草稻亲本没有发现扩增产物（图5）. 从而进一步证明了种子

浸泡筛选出来的植株携带了复合性状转基因水稻的bar基因

和cry1C*基因. 

500 bp 
700 bp 

500 bp 
250 bp 

图5  隔行和相邻种植下受体材料F1存活幼苗cry1C*与bar基因的PCR
检测 . 图a为cry1C*基因，图b为bar基因. M：Mark；1：转基因水稻；2：
WRYY；3-5：隔行种植下WRTZ；6-8：隔行种植下WRYY；9-11：相邻种
植下WRTZ；12-14：相邻种植下WRYY.
Fig. 5  Polymerase chain reaction (PCR) detection of cry1C* (a) and bar (b) 
in the surviving F1 seedlings in the alternating and adjacent cultivation 
experiments. M: Marker; 1: transgenic rice; 2: WRYY; 3-5: transgenic rice × 
WRTZ (F1) in the alternating cultivation; 6-8: transgenic rice × WRYY (F1) in 
the alternating cultivation; 9-11: transgenic rice × WRTZ (F1) in the adjacent 
cultivation; 12-14: transgenic rice × WRZQ (F1) in the adjacent cultivation.

2.5  基因漂移频率
检 测 结 果 显 示 ，两 种 种 植 方 式 下，转 基 因 水 稻 向

WRMM均没有发生基因漂移. 隔行种植下转基因水稻T1c-
19向其受体水稻MH63的漂移频率为0.919%，显著高于向杂

草稻的漂移频率. 而T1c-19向WRTZ和WRYY的基因漂移没

有显著性差异，分别为0.106%和0.164%；相邻种植下转基因

水稻T1c-19向WRTZ和WRYY的漂移频率没有显著差异，分

别为0.211%和0.230%. 相关性分析表明，转基因水稻T1c-19向

花粉受体的漂移频率与株高、花期重叠有显著的相关性（图
6）. 

3  讨 论

尽管单一性状转基因水稻的基因漂移已有很多报道， 
但针对复合性状转基因水稻向受体水稻和杂草稻的基因漂

移上尚没有报道，复合性状的抗性基因漂移所致的风险更为

复杂，因此更应该全面评估. 本研究所用的复合性状转基因

水稻T1c-19，具有很好的抗虫和抗除草剂效果，具备良好的

商业化前景，MH63作为转基因水稻的受体，具有良好的农艺

性状，是持续应用时间最长、效益最显著的恢复系水稻，在

我国华中地区广泛应用. 选用的3种杂草稻WRMM、WRTZ
和WRYY分别采集于广东茂名、江苏泰州和湖南益阳，是我

国华南、华东和华中地区主要的杂草稻类型，同时这3种杂

草稻具有不同的株高，也便于我们考察株高对基因漂移频率

的影响. 试验结果表明复合性状转基因水稻的基因漂移与单

一性状转基因水稻并无明显差异，在我们的试验中，隔行种

植下转基因水稻向受体水稻和杂草稻的最大基因漂移频率

为0.919%和0.164%，相邻种植下转基因水稻向杂草稻的最大

基因漂移频率为0.230%. 这与已有的研究结果一致，如戎俊

等采用隔行种植的方式发现抗虫转基因水稻向其非转基因

亲本的最大基因漂移频率为0.832% [38]；Rong等和Zuo等采用

相邻种植方式，前者发现供试转基因水稻向其邻近的非转基

因亲本的最大基因漂移频率为0.79% [3]，后者发现供试转基

因水稻向杂草稻的最大基因漂移为0.666% [24]；Sun等采用同

心圆、隔行和相邻的种植方式研究了抗草铵膦转基因水稻向

不同杂草稻的基因漂移，结果发现3种种植方式下抗性基因

的最大基因漂移频率分别为0.302%、0.470%和0.187% [30]. 因

此，不同转基因水稻向不同杂草稻的基因漂移不完全相同，

这与水稻品种、杂草稻生物类型、栽培稻与杂草稻的亲和性

及环境因素有关. 因此，在正确评估复合性状转基因水稻的

基因漂移风险时，应该充分考虑影响其基因漂移的因素. 

转基因水稻和杂草稻的亲和性是基因漂移发生的生物

学基础 [22].  本研究中所采用的试 验材料除WRTZ属偏籼型

图6  基因漂移频率与株高、花期重叠的相关性. 
Fig. 6  Correlation of gene flow frequency to plant height and flowering overlap. 
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外，转基因水稻和受体及其他杂草稻均属籼型，根据花粉供

体和受体的亲和性我们预测转基因水稻向WRTZ的基因漂

移频率可能低于其他杂草稻. 研究结果表明在隔行和相邻

种植方式下转基因水稻向WRTZ的基因漂移频率为0.106%和
0.211%，低于其向WRYY的基因漂移（0.164%和0.230%）. 因

此，在该 转基因水稻环境释放时应充分考虑当地的水稻和

杂草稻的生物类型，利用其与转基因水稻的亲和性以降低风

险. 

其他因素也对基因漂移有很大的影响，包括转基因水稻

与杂草稻的花期重叠时间、每日开花节律以及株高差异. 花

粉供体与受体的花期重叠及每日开花节律决定了花粉供体

的花粉量，是基因漂移的关键因素. Olguin等的研究发现和

转基因水稻花期重叠时间短（4-9 d）的杂草稻平均基因漂移

率为0.1%，明显低于重叠时间长（10-14 d）的杂草稻的平均异

交率0.3% [21]. Zuo等研究也表明转基因水稻与杂草稻花期相

遇时间长短与异交率大小成正相关 [24].  在我们的试验中，两

种种植方式下的表现结果一致，即与转基因水稻花期重叠

时间短的WRMM没有发生基因漂移，而重叠时间长的WRTZ
和WRYY均发生了基因漂移. 

相邻种植下转基因水稻T1c-19向WRTZ的基因漂移频

率（0.211%）高于隔行种植下的基因漂移频率（0.106%），

向 W RY Y 的 基 因 漂 移 频 率 也 有 同 样 的 表 现 ，相 邻 种 植

（0.230%）高于隔行种植（0.164%）. 这与Sun等的研究结果隔

行种植相比其他种植方式能检测最大的基因漂移 [30]稍有不

同，原因可能是本研究中杂草稻与转基因水稻每日开花节律

一致，在相邻种植下，杂草稻与相邻转基因水稻植株的穗子

是部分交叠在一起的，转基因水稻上散发的花粉几乎可以马

上落到邻近杂草稻穗子的柱头上，在这种极端条件下检测到

的转基因漂移频率是要高于通常的隔行种植情况的. 由此可

见，基因漂移频率与多种因素有关，包括环境条件和种植方

式，环境条件差异不大的情况下，不同的种植方式得下的漂

移频率也是不同的. 因此采用合理的种植方式才能对转基因

水稻的安全性进行充分的评估. 

花粉供体与受体的株高也影响它们之间的基因漂移频

率 [6, 24]. 通常情况下转基因水稻花粉更容易飘落到株高与之

相近或矮于它的杂草稻穗子上. 本研究中，在与转基因水稻
T1c-19株高无显著差异的WRYY和显著低于转基因水稻的
WRTZ中均有基因漂移发 生，而在 显著 高于 转基因水稻的
WRMM中没有检 测到基因漂移，原因可能是WRMM高出

转基因水稻50-60 cm，导致转基因水稻的花粉难以飘落到
WRMM上，因此很难发生基因漂移. 

综上所述，复合性状转基因水稻向杂草稻的基因漂移率

及影响因素与单一性状转基因水稻并无区别. 花粉介导的基

因漂移受很多生物和非生物的影响，如花粉供体和受体的亲

和性、花期重叠时间、每日开花节律、株高差异及天气因素

等，因此在T1c-19环境释放时应充分考虑这些因素，通过种

植与T1c-19亲和性低、花期重叠短或株高显著大于T1c-19的

水稻以及增大种植间距等措施，以降低该 转基因水稻的漂

移风险. 

转基因水稻在环境释放过程中一旦发生基因漂移，产生

的携带抗性基因的杂交后代，就有可能会引起基因漂移事件

的逐年累加，所带来的生态风险也会越来越严重. 但与单一

性状相比，复合性状的基因漂移可能带来的生态风险更应该

引起高度重视. 首先是抗草铵膦基因漂移到杂草稻，杂草稻

由于具备了对草铵膦的抗性，会成为在抗草铵膦转基因田中

难以防除的杂草；又由于具备了抗虫基因，可能在适合的虫

压下提高其生存适合度，形成竞争能力比杂草稻更强的杂交

后代；同时两个抗性基因还有可能存在基因互作，导致尚不

可预料的生态后果. 因此应全面防范复合性状转基因水稻的

基因漂移，同时需要对其杂交后代的生存适合度进行深入研

究. 

适合度（Fitness）是个体在特定环境条件下的生存和繁

殖能力，它决定杂交后代能否在自然界中生存定居，并建立

种群 [39-40].  因此携带转基因的杂交 后代适合度是评 价抗性

基因是否成功漂移的重要指标 [41-44]. 针对单一性状的杂交后

代，大量研究表明杂交后代的适合度和环境条件有密切关

系，包括是否存在选择压和竞争等 [27, 45-49].  不同研究者由于

试验材料和环境条件的不同，各研究报道中的后代适合度也

有差异，但大多数研究表明，在选择压存在的情况下，携带

抗性基因的后代比亲本、不携带抗性基因的后代适合度高，

且在选择压越高的情况下适合度提高越大 [23, 47, 50-53].  对复合

性状的杂交后代，由于同时携带2个抗性基因，可能的生存环

境比单一性状更复杂，充分了解携带抗性基因的杂交后代在

不同环境条件下的适合度表现，才能从更深层次评价转基因

水稻释放给环境造成的潜在危害[54]. 
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