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　　摘要：小麦花青素苷色素基因对小麦抗性提升意义重大。以１７０份重组自交系群体为材料，并利用已构建的高密
度遗传图谱对人工合成六倍体小麦ＳＨＷ－Ｌ１的生长后期紫色茎叶目标性状进行遗传定位。结果表明，该目标性状
为单基因遗传，且被定位于染色体７Ｄ，与Ｒｃ－Ｄ１、Ｐｌｓ－Ｄ１、Ｐｌｂ－Ｄ１、Ｐａｎ－Ｄ１等基因毗邻或具有等位性。
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　　花青素苷色素对生物胁迫和非生物胁迫都具有广谱性防
御，花青素苷色素还对心血管疾病疗效显著，且表现较好的抗

癌和抗炎活性，具有很高的药用价值。这使得植物中花青素

苷生物合成途径研究极为广泛，并被认为是最好的次生代谢

途径模式之一［１］。目前，玉米、拟南芥、金鱼草及牵牛花等模

式植物中与花青素苷合成相关调控及结构基因都已被识别，

并为普通小麦等具有复杂基因组的栽培物种提供了同源克隆

基础［２］。普通小麦中花青素苷色素累积会产生红色或紫色

的胚芽鞘及叶耳，蓝色淀粉，紫色茎秆、叶片叶鞘等器官。因

此，研究具有颜色特异性的种质资源，以发掘到优异的小麦花

青素苷色素基因对小麦抗性提升意义重大。

普通小麦（ＡＡＢＢＤＤ）是由四倍体小麦（ＡＡＢＢ）和节节麦
（ＤＤ）杂交后产生的异源六倍体物种。作为普通小麦的 Ｄ基
因组供体物种，节节麦（Ａｅｇｉｌｏｐｓｔａｕｓｃｈｉｉ）分布广泛，其分布范
围从土耳其一直延伸至中国。如此广阔的分布亦表明节节麦

丰富的遗传多样性。因此，利用节节麦创制新的六倍体小麦

对小麦在世界范围内的适应性提升非常重要。本研究通过对

以人工合成小麦和四川审定品种为亲本构建的重组自交系群

体及其亲本为材料，同时利用已构建图谱对该群体生长后期

紫色植株颜色进行质量性状定位，以发掘到小麦茎叶中花青

素色素沉积的关键位点。

１　材料与方法

１．１　材料
本研究采用的试验材料为 １７０份重组自交系群体

（ＳＨＷ－Ｌ１×川麦３２，简称ＳＣ群体）。该群体亲本ＳＨＷ－Ｌ１
系人工合成六倍体小麦，为节节麦 ＡＳ６０（Ａｅ．ｔａｕｓｃｈｉｉｓｓｐ．
ｔａｕｓｃｈｉｉ，ＤＤ，２ｎ＝１４）与我国特有圆锥小麦 ＡＳ２２５５（Ｔｒｉｔｉｃｕｍ

ｔｕｒｇｉｄｕｍｓｓｐ．ｔｕｒｇｉｄｕｍ，ＡＡＢＢ，２ｎ＝２８）杂交后，Ｆ１后代经秋
水仙碱染色体加倍处理所得［３］。川麦３２为四川省主要主推
品种，本研究所有材料均由四川农业大学小麦研究所提供。

１．２　试验实施
１７０份重组自交系群体、亲本 ＳＨＷ－Ｌ１及川麦３２以及

ＳＨＷ－Ｌ１合成亲本ＡＳ６０及ＡＳ２２５５于２０１２—２０１３年种植于
四川农业大学温江校区试验农场。田间设计采用单粒播种，

种植行长１．５ｍ，单株间距０．１ｍ，行间距０．３ｍ，每株系种植
３行，常规肥水管理及病虫害防治。
１．３　表型鉴定

待植株进入成熟期后，茎叶及麦穗变黄以前，定期观察植

株茎秆、叶片、叶鞘颜色。表型与 ＳＨＷ－Ｌ１一致的群体株系
记为Ａ，与川麦３２一致的群体株系记为Ｂ。
１．４　标记－性状连锁分析

方差分析采用 ＳＰＳＳ１６．０分析软件。ＳＣ群体遗传连锁
图谱数据及各株系基因型数据来源于四川农业大学小麦研究

所研究结果［４］。ＳＣ群体遗传图谱共包括１８６２个标记位点，
全长 ３７６６．９ｃＭ，平均标记密度为每个位点 ２ｃＭ。因
Ｍａｐｍａｋｅｒ／ＥＸＰ软件不能处理高通量的高密度图谱数据，故
目标性状基因染色体定位采用Ｊｏｉｎｍａｐ分析软件对图谱标记
位点及目标性状进行群体划分，以识别到和目标性状连锁紧

密的标记位点连锁群。目标性状在该连锁群的遗传定位采用

Ｍａｐｍａｋｅｒ／ＥＸＰ３．０软件分析。
１．５　目标性状紧密关联位点的亲本验证

利用与目标性状关联紧密的遗传位点（遗传距离小于

１０ｃＭ）对群体亲本 ＳＨＷ－Ｌ１，以及 ＳＨＷ－Ｌ１的合成亲本
ＡＳ６０及ＡＳ２２５５进行基因型鉴定，验证各目的条带在ＳＨＷ－
Ｌ１人工合成过程中的稳定性。

２　结果与分析

２．１　表型比较
当灌浆期结束后，ＳＣ群体株系及亲本 ＳＨＷ－Ｌ１与川麦

３２茎叶颜色差异明显。ＳＨＷ－Ｌ１灌浆期结束后，未被叶鞘
包被的茎秆、叶片及叶鞘都由绿色渐变成紫色（图 １－ａ、
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图１－ｂ），最后全株变成紫色后直至成熟后期而全株枯黄。
川麦３２则在成熟后期直接由绿色转为枯黄（图 １－ｃ）。
ＳＨＷ－Ｌ１的Ａ、Ｂ基因组供体亲本ＡＳ２２５５与川麦３２表型一
致，Ｄ基因组供体亲本 ＡＳ６０与 ＳＨＷ－Ｌ１表型一致（图１－
ｄ）。１７０份重组自交系群体中，９３个株系与 ＳＨＷ－Ｌ１表型
一致，剩余７７份自交系与川麦３２表型一致。卡方检验结果
表明，植株生长后期茎叶颜色在 ＳＣ重组自交系群体中分离
比例为１∶１，复合单基因遗传分离模式（表１）。

表１　ＲＩＬ群体中胚芽鞘颜色方差分析

株系频率

紫色 绿色
群体数 ＥＸＰ． χ２

９３ ７７ １７０ １∶１ ２．０３

２．２　染色体定位
小麦生长后期茎叶颜色的染色体定位分析中，目标性状

被划分到 ７Ｄ染色体所在连锁群。该位点与 ７Ｄ染色体上
９９４～１１７．９ｃＭ区段内１７个标记位点最为紧密，遗传距离
小于１０ｃＭ（图２）。

２．３　基因型鉴定
与目标性状紧密关联的连锁区段中共包含２个 ＳＳＲ分

子标记位点（ｃｆｄ１４、ｗｍｃ６５３）以及１５个 ＤＡｒＴ位点。利用以
上位点对人工合成小麦ＳＨＷ－Ｌ１及其合成亲本进行基因型
鉴定分析，结果表明，１７个位点中，６个位点分别为
ｗＰｔ－６６３８０９、ｗＰｔ－７４４６３５、ｗＰｔ－７４３８５７、ｗＰｔ－７４３３１０、
ｗＰｔ－７４２８５９、ｗＰｔ－９９０５，在异源六倍化过程中不符合孟德尔

遗传规律。其中 ｗＰｔ－６６３８０９、ｗＰｔ－７４４６３５、ｗＰｔ－７４３８５７、
ｗＰｔ－７４３３１０、ｗＰｔ－７４２８５９在 ＡＳ６０中都被检测到，但未在
ＳＨＷ－Ｌ１中检测到。ｗＰｔ－９９０５则在 ＳＨＷ－Ｌ１、ＡＳ６０及
ＡＳ２２５５中都被检测到。其余９个位点在异源六倍化过程中
按孟德尔遗传规律进行传递。

３　讨论

引起植物变色的花青素合成途径（ＡＢＰ）是整个类黄酮合
成途径网络分支之一［１］。目前在小麦植株各部位表达的花

青素色素合成相关基因大多已被发掘，且被定位到染色体上，

如位于７号染色体同源群的红色胚芽鞘基因Ｒｃ－Ａ１、Ｒｃ－Ｂ１
和Ｒｃ－Ｄ１［５］，及与该 ３个基因毗邻的紫色胚芽鞘基因
Ｐｃ－Ａ１、Ｐｃ－Ｂ１、Ｐｃ－Ｄ１；紫色叶鞘基因 Ｐｌｓ－Ａ１、Ｐｌｓ－Ｂ１、
Ｐｌｓ－Ｄ１；紫色叶片基因Ｐｌｂ－Ａ１，Ｐｌｂ－Ｂ１、Ｐｌｂ－Ｄ１；紫色花药
相关基因Ｐａｎ－Ａ１、Ｐａｎ－Ｄ１。此外，２个紫色果皮相关基因
还被定位于染色体２Ａ（Ｐｐ３）、７Ｂ（Ｐｐ１）上［６－７］。４个红色叶
耳相关基因被定位于染色体４Ｂ、６Ｂ、７Ａ、７Ｄ上［８－９］。从物种

高冰草 （Ｔｈｙｎｏｐｉｒｕｍ ｐｏｎｔｉｃｕｍ）、百萨偃麦草 （Ｔｈｉｎｏｐｙｒｕｍ
ｂｅｓｓａｒａｂｉｃｕｍ）、一粒小麦（Ｔｒｉｔｉｃｕｍｍｏｎｏｃｏｃｃｕｍ）、野生一粒小
麦（Ｔ．ｂｏｅｏｔｉｃｕｍ）中发掘到的蓝色糊粉粒相关基因（Ｂａ基因）
则通过置换或基因导入的形式被引入到 ４号染色体同源
群内［１０－１１］。

本研究发现，人工合成小麦 ＳＨＷ－Ｌ１只在生长后期茎
叶才变为紫色，与前人报道全生育期紫色叶鞘、茎秆、叶片有

差异。目标性状收集中，紫色茎秆、叶片及叶鞘在 ＳＣ群体中
尚未出现分离，因此记录为一个性状。该目标性状在 ＳＣ群
体中为单基因遗传，且被定为于染色体７Ｄ上。笔者在该位
点附近也定位了来源于 ＳＨＷ－Ｌ１的紫色胚芽鞘相关基因。
该基因与Ｒｃ－Ｄ１具有等位性，本研究定位目标性状基因极
有可能与紫色叶鞘基因Ｐｌｓ－Ｄ１或紫色叶片基因Ｐｌｂ－Ｄ１具
有等位性。该性状是未被报道的新性状，也可能是一个新基

因。本研究发现被叶鞘包被的茎秆在生长后期并未变成紫

色，因此，该基因表达可能与生长阶段及光照等环境有关。因

ＳＣ群体是一个初步定位群体，该目标基因与 ７Ｄ染色体上
Ｒｃ－Ｄ１、Ｐｌｓ－Ｄ１、Ｐｌｂ－Ｄ１、Ｐａｎ－Ｄ１等基因的等位性还有待
进一步精细化定位验证。对目标性状周围位点进行 ＳＨＷ－
Ｌ１及其亲本的基因型验证中，该区段有位点缺失现象，研究
该基因在异源六倍化过程中的序列及功能表达变化非常

必要。
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单细胞水平原钙黏蛋白基因簇的转录分析

陈志锋１，彭　莱２，吴　强１，２

（１．上海交通大学生命科学技术学院，上海２００２４０；
２．上海交通大学系统生物医学研究院比较生物医学中心／系统生物医学教育部重点实验室，上海 ２００２４０）

　　摘要：原钙黏蛋白（ｐｒｏｔｏｃａｄｈｅｒｉｎ，Ｐｃｄｈ）基因簇由紧密相连的３个基因簇（Ｐｃｄｈα、Ｐｃｄｈβ和 Ｐｃｄｈγ）组成，其中 α、β
基因簇包含可变区外显子（Ｃ型和非Ｃ型）和恒定区外显子。这种独特的基因排列方式使Ｐｃｄｈ基因簇具有产生单细
胞分子多样性的潜能。目前，在单细胞水平有关Ｐｃｄｈ基因簇转录表达的研究较少。为了探索单细胞 Ｐｃｄｈ基因簇的
转录表达模式，利用显微操作系统并结合ＲＴ－ＰＣＲ方法，在单细胞水平分析了小鼠大脑皮层和人类神经母细胞瘤细
胞系ＳＫ－Ｎ－ＳＨ的Ｐｃｄｈα和Ｐｃｄｈβ基因簇表达模式。研究发现Ｐｃｄｈα和Ｐｃｄｈγ的Ｃ型和非Ｃ型亚型均是随机表达，
每个单细胞表达不同组合的若干个Ｐｃｄｈ基因簇亚型。本研究表明，在小鼠大脑皮层及人类神经母细胞瘤的单个细胞
中，Ｐｃｄｈ基因簇的转录表达都能够产生单细胞表面分子多样性。这为进一步揭示神经元中 Ｐｃｄｈ基因簇表达调控的
分子机理及其在大脑神经回路中的功能奠定理论基础。

　　关键词：原钙黏蛋白基因簇；表达模式；单细胞；ＲＴ－ＰＣＲ；单细胞表面分子多样性
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　　哺乳动物的神经系统中含有上亿个神经元，这些神经元
通过突触结构形成复杂而有序的信号通讯网络，不同神经元

之间是如何有效地相互识别，进而相互连接，形成复杂的神经

环路，这一直都是神经科学领域亟待解决的重要基础性课题。

有研究提出每个神经元都含有其特异性的身份识别标

签［１－２］，这些标签具有分子多样性，可以用来区别于其他神经

元，指导不同神经元之间特异性识别，保证神经环路的正确形

成。在哺乳动物系统中，何种蛋白能够产生单细胞的分子多

样性呢？近年来，在脊椎动物中所独有的、进化过程中高度保

守的原钙黏蛋白基因簇引起了人们的关注。原钙黏蛋白基因

簇由３个串联排列的基因簇 Ｐｃｄｈ（α、β和 γ）组成，其中
Ｐｃｄｈα和Ｐｃｄｈγ基因簇包含Ｃ型和非Ｃ型可变外显子组成的
可变区以及３个恒定区外显子组成的恒定区［３－４］（图１）。小
鼠Ｐｃｄｈα基因簇可变区包含１２个非 Ｃ型可变外显子（α１～
α１２）和２个Ｃ型可变外显子（αｃ１～αｃ２），小鼠Ｐｃｄｈγ基因簇
可变区包含１９个非Ｃ型可变外显子（γａ１～γａ１２，γｂ１～γｂ８，
但没有γｂ３）和３个Ｃ型可变外显子（γｃ３～γｃ５）（图１－Ａ）；
人的Ｐｃｄｈα基因簇可变区包含 １３个非 Ｃ型可变外显子
（α１～α１３）和２个 Ｃ型可变外显子（αｃ１～αｃ２），人的 Ｐｃｄｈγ
基因簇可变区包含 １９个非 Ｃ型可变外显子（γａ１～γａ１２，
γｂ１～γｂ７）和３个 Ｃ型可变外显子（γｃ３～γｃ５）（图 １－Ｂ）。
在转录时，通过启动子选择和顺式可变剪接作用，使可变区外

显子与３个恒定区外显子相连，最终形成由可变区外显子编
码的胞外结构域（含有６个胞外结构域，即ＥＣ１～ＥＣ６）、跨膜
结构域和恒定区外显子编码的胞内结构域组成的原钙黏蛋白

分子［５－６］（图１）。因此，不同可变外显子形成不同原钙黏蛋
白的组合具有产生单细胞多样性的潜能。

Ｙａｇｉ等对 Ｐ２１小鼠蒲肯野细胞 Ｐｃｄｈ基因簇的表达模式
进行了研究，认为Ｐｃｄｈα和Ｐｃｄｈγ基因簇Ｃ型亚型组成型表
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