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利用 Ｆ￣ＭＳＡＰ 分析菜心表观遗传多样性

史卫东∗

( 广西壮族自治区农业科学院蔬菜研究所ꎬ 南宁 ５３０００７ )

摘　 要: 菜心杂交除了引起 ＤＮＡ 序列变化ꎬ还可能引起不依赖于 ＤＮＡ 序列的表观遗传变化ꎬ为揭示菜心表观

遗传多样性形成机理ꎬ该文利用 Ｆ￣ＭＳＡＰ 检测 ４９ 份菜心的 ＤＮＡ 甲基化水平和模式变化ꎮ 结果表明:(１) Ｆ￣
ＭＳＡＰ 检测效率较高ꎬ菜心 ＤＮＡ 甲基化多态性较高ꎬ杂交可以提高 ＤＮＡ 甲基化多态性ꎮ (２)菜心表观遗传多

样性较低ꎬ均质化严重ꎬ大部分遗传变异来源于种内ꎬ自交增加自交系的表观遗传差异ꎬ杂交增加杂种的表观

遗传差异ꎮ (３)４９ 份菜心的 ＤＮＡ 甲基化水平较高ꎬ以全甲基化模式为主ꎬ自交降低 ＤＮＡ 甲基化水平ꎬ杂交通

过 ＤＮＡ 甲基化模式变化增加自交系杂种的 ＤＮＡ 甲基化水平ꎮ (４)４９ 份菜心分成五类ꎬ聚类分析和主成分分

析结果基本一致ꎬ杂种倾向于按照母本亲缘关系分类ꎮ 该研究利用 Ｆ￣ＭＳＡＰ 检测菜心表观遗传多样性ꎬ提高

了菜心的鉴定效率和准确性ꎬ为进一步开展杂交育种提供了理论基础和技术支持ꎮ
关键词: 菜心ꎬ 自交ꎬ 杂交ꎬ 表观遗传多样性ꎬ Ｆ￣ＭＳＡＰꎬ ＤＮＡ 甲基化
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　 　 菜心是起源于中国南方的十字花科蔬菜ꎬ复
种指数高ꎬ种植面积大ꎬ品种繁多ꎮ 菜心种质资源

狭窄ꎬ开展种质创新及鉴定对品种选育很重要ꎮ
目前ꎬ基因组分子标记广泛应用于菜心遗传多样

性分析ꎬＩＳＳＲ、ＳＣｏＴ 和 ＡＦＬＰ 分析表明菜心遗传多

样性较低(孙雪梅等ꎬ２０１０ꎻＳｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ史卫

东等ꎬ２０１５)ꎬＡＦＬＰ 和 ＳＣｏＴ 分析表明菜心遗传变

异主要来源于种内( Ｓｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ史卫东等ꎬ
２０１５)ꎮ 菜心分子标记分类与传统分类的一致性

和差异性并存ꎬＳＲＡＰ 多态性的聚类分析结果与基

于表型特征的分类结果基本一致 (李桂花等ꎬ
２０１２)ꎬＳＣｏＴ 标记的分类结果与熟期分类结果比

较一致(史卫东等ꎬ２０１５)ꎬ但分子标记聚类分析与

表型分类也存在不一致的情况(孙雪梅等ꎬ２０１０ꎻ
李桂花等ꎬ２０１２)ꎬ说明菜心除了具有 ＤＮＡ 序列变

化之外ꎬ还具有不依赖于 ＤＮＡ 序列的表观遗传变

化ꎬ这种表观遗传变化并不能被基因组标记检测

出来ꎬ因此ꎬ有必要开展菜心表观遗传多样性的研

究ꎬ以提高鉴定效率和准确性ꎮ
ＤＮＡ 甲基化不改变 ＤＮＡ 序列的遗传修饰ꎬ在

减数分裂和有丝分裂阶段可以稳定遗传(Ｋａｋｕｔａｎｉ
ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９)ꎬ因而成为植物最重要的表观遗传标

记ꎮ ＤＮＡ 甲基化可以发生在所有序列环境中ꎬ包
括对称的 ＣＧ 和 ＣＨＧ 序列以及非对称的 ＣＨＨ 序

列(Ｃｈａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５)ꎬ检测 ＣＧ 序列的甲基化状

态常 用 甲 基 化 敏 感 扩 增 多 态 性 ( ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ￣
ｓｅｎｓｉｔｉｖｅ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍꎬＭＳＡＰ)ꎬＭＳＡＰ
技术以其简单可靠及费用较低等优点ꎬ已广泛应

用于拟南芥、甘蓝、芥蓝和油菜等十字花科植物的

ＤＮＡ 甲基化分析(Ｃｅｒｖｅｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２ꎻ陆光远等ꎬ
２００５ꎻＳａｌｍｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ史卫东等ꎬ２０１２ꎻＺｈａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎬ基于荧光标记引物扩增的 Ｆ￣ＭＳＡＰ
也已应用于辣椒、鸡和牡蛎等动植物的 ＤＮＡ 甲基

化分析(徐青等ꎬ２００５ꎻ姜群等ꎬ２０１４ꎻ徐小万等ꎬ
２０２１)ꎮ

本研究旨在通过检测 ４９ 份菜心的 ＤＮＡ 甲基

化水平和模式变化ꎬ揭示菜心表观遗传多样性形

成的机理ꎬ为进一步提高杂交育种鉴定准确性和

效率提供了理论基础和技术支持ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 材料

４９ 份菜心为广西壮族自治区农业科学院蔬菜

研究所收集和创制的品种资源和自交系ꎬ包括 ７ 份

自交系亲本 (１ 号、２ 号、３ 号、５ 号、６ 号、７ 号、１４
号)ꎬ８ 份双自交系杂种(２１ 号、２４ 号、２６ 号、３１ 号、
３４ 号、３６ 号、４７ 号、４８ 号)ꎬ１７ 份单自交系杂种(１５
号、１８ 号、１９ 号、２０ 号、２２ 号、２３ 号、２５ 号、２９ 号、３０
号、３２ 号、３３ 号、３５ 号、３７ 号、３９ 号、４３ 号、４４ 号、４９
号)ꎬ７ 份商品种(４ 号、８ 号、９ 号、１０ 号、１１ 号、１２
号、１３ 号)ꎬ１０ 份商品种杂种(１６ 号、１７ 号、２７ 号、２８
号、３８ 号、４０ 号、４１ 号、４２ 号、４５ 号、４６ 号)ꎬ共计 １４
份品种和 ３５ 份杂种ꎮ 田间试验于 ２０１４ 年在广西壮

族自治区农业科学院里建科学研究基地进行ꎬ每份

资源小区面积 ５ ｍ２ꎬ采收期随机选取 ５ 株ꎬ调查记

载形态指标ꎬ取嫩叶混合冻存于－２０ ℃ꎮ
１.２ 方法

基因组 ＤＮＡ 的提取:采用 ＣＴＡＢ 法提取基因

组总 ＤＮＡꎮ Ｆ￣ＭＳＡＰ:Ｔａｑ ＤＮＡ 聚合酶、缓冲液、
ｄＮＴＰ 和荧光引物均由北京鼎国昌盛生物技术有

限责任公司提供ꎮ 酶切连接一步法反应体系:
ＤＮＡ(５０ ｎｇ􀅰μＬ￣１) ４ μＬꎬＡｄａｐｔｅｒ １ μＬꎬＥｃｏＲ Ｉ /
ＭｓｐⅠ或 ＥｃｏＲⅠ / ＨｐａⅡ ２ μＬꎬ１０ Ｘ Ｒｅａｃｔｉｏｎ ｂｕｆｆｅｒ
２.５ μＬꎬ１０ ｍｍｏｌ􀅰Ｌ￣１ ＡＴＰ ２.５ μＬꎬＴ４ Ｌｉｇａｓｅ １ μＬꎬ
Ｈ２Ｏ ７ μＬꎮ 分别用 ＥｃｏＲⅠ / ＭｓｐⅠ组合、ＥｃｏＲⅠ /

８５３１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



ＨｐａⅡ组合对同一基因组 ＤＮＡ 酶切ꎬ混匀后离心

数秒ꎬ３７ ℃保温 ５ ｈꎬ８ ℃保温 ４ ｈꎬ４ ℃过夜ꎮ 预选

扩增反应:反应体系 ２５ μＬ 为 ＤＮＡ ２ μＬ、预扩增引

物 １ μＬ、ｄＮＴＰｓ ０.５ μＬ、１０ Ｘ ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ ２. ５ μＬ、
Ｔａｑ 酶 ０.５ μＬ、ｄｄＨ２Ｏ １８.５ μＬꎮ 离心数秒ꎬ反应条

件:９４ ℃ ２ ｍｉｎꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ５６ ℃ ３０ ｓꎬ３０ 个循环ꎻ
７２ ℃ ８０ ｓꎬ７２ ℃ ５ ｍｉｎꎻ４ ℃ꎮ 选择性扩增反应:预
选扩增产物１ ∶ ２０ 稀释后作为选扩增模板ꎮ 反应

体系 ２５ μＬ:ＤＮＡ ２ μＬꎬ１０ Ｘ ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ ２. ５ μＬꎬ
ｄＮＴＰ ０.５ μＬꎬＥｃｏＲ Ｉ 引物 １ μＬꎬＨｐａⅡ / ＭｓｐⅠ引

物 １ μＬꎬＴａｑ 酶 ０.５ μＬꎬｄｄＨ２Ｏ １７.５ μＬꎮ 反应条

件:９４ ℃ ３０ ｓꎬ６５ ℃ ３０ ｓꎬ７２ ℃ ８０ ｓꎻ每轮循环温

度递减 ０.７ ℃ ꎬ１２ 个循环ꎻ９４ ℃ ３０ ｓꎬ５５ ℃ ３０ ｓꎬ
７２℃ ８０ ｓꎬ２３ 个循环ꎻ７２ ℃ １０ ｍｉｎꎬ４ ℃ꎮ 接头及

引物序列见表 １ꎮ
数据读取及统计分析:将选择性扩增产物进

行聚丙烯酰胺凝胶电泳ꎬ使用 ＡＢＩ３７７ 测序仪检

测ꎬ通过 ＧＥＮＥＳＣＡＮ 软件分析ꎬ按照“无带为 ０ꎬ有

带为 １”记录数据矩阵ꎮ 利用软件 Ｅｘｃｅｌ ２００７ 计算

甲基化多态性比例和甲基化类型ꎬ将 ＤＮＡ 甲基化

模式分为四种类型:Ⅰ型为 ＨｐａⅡ和 ＭｓｐⅠ双酶切

的(１ꎬ１)ꎬ表示 ＣＣＧＧ 位点未甲基化ꎻⅡ型为ＨｐａⅡ
酶切ꎬＭｓｐⅠ不能酶切的(１ꎬ０)ꎬ表示 ＣＣＧＧ 位点 Ｃ
外侧半甲基化ꎻⅢ型为 ＨｐａⅡ不能酶切ꎬＭｓｐⅠ酶

切的(０ꎬ１)ꎬ表示 ＣＣＧＧ 位点内侧 Ｃ 全甲基化ꎻⅣ
型为 ＨｐａⅡ和 ＭｓｐⅠ都不能酶切的(０ꎬ０)ꎬ表示抑

制全甲基化 ＣＣＧＧ 位点酶切ꎬ也可能是突变位点ꎮ
利用软件 ＰＯＰＧＥＮＥ １.３２ 进行表观遗传多样性分

析ꎬ统计多态性位点百分率(Ｐ％)、Ｎｅｉ’ ｓ 基因多样

性指数、Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数、Ｎｅｉ’ ｓ 遗传距离、遗
传相似系数和基因流等ꎮ 利用软件 ＭＥＧＡ ４.０ 按

照 ＵＰＧＭＡ 方 法 进 行 聚 类 分 析ꎮ 利 用 软 件

ＧｅｎＡｌＥｘ ６.４１ 进行主成分分析和 ＡＭＯＶＡ 分析ꎮ
引 物 多 态 信 息 量 ( ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ
ｃｏｎｔｅｎｔꎬ ＰＩＣ)ꎬ公式为 ＰＩＣ ＝ １－∑ｆｉ ２ꎬ式中 ｆｉ表示第

ｉ 个基因型频率ꎮ

表 １　 ＭＳＡＰ 扩增接头和引物序列(ＨＭ: Ｈｐａ ＩＩ / Ｍｓｐ Ｉ)
Ｔａｂｌｅ １　 Ａｄａｐｔｏｒｓ ａｎｄ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｕｓｅｄ ｆｏｒ ＭＳＡＰ ａｍｐｌｉfiｃａｔｉｏｎｓ (ＨＭ: Ｈｐａ ＩＩ / Ｍｓｐ Ｉ)

接头序列
Ａｄａｐｔｏｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ

选扩增引物
Ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ ａｍｐｌｉfiｃａｔｉｏｎ ｐｒｉｍｅｒ

ＥｃｏＲ Ｉ￣ａｄａｐｔｅｒ Ｉ ＣＴＣＧＴＡＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣ Ｅ１ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡＡＣ

ＥｃｏＲ Ｉ￣ａｄａｐｔｅｒ ＩＩ ＡＡＴＴＧＧＴＡＣＧＣＡＧＴＣ Ｅ２ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡＡＧ

ＨｐａⅡ / ＭｓｐⅠ￣ａｄａｐｔｅｒ Ｉ ＧＡＴＣＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＣＴ Ｅ４ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡＣＴ

ＨｐａⅡ / ＭｓｐⅠ￣ａｄａｐｅｔｅｒ ＩＩ ＣＧＡＧＣＡＧＧＡＣＴＣＡＴＧＡ Ｅ５ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡＣＧ

预选扩增引物
Ｐｒｅ￣ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ ａｍｐｌｉfiｃａｔｉｏｎ ｐｒｉｍｅｒｓ Ｅ７ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡＴＣ

ＥｃｏＲ Ｉ ＋Ａ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡ Ｈ１ ＡＴＣＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＣＴＣＧＧＴＣＧ

ＨｐａⅡ / ＭｓｐⅠ＋０ ＧＡＣＴＧＣＧＴＡＣＣＡＡＴＴＣＡ Ｈ２ ＡＴＣＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＣＴＣＧＧＴＴＡ

Ｈ３ ＡＴＣＡＴＧＡＧＴＣＣＴＧＣＴＣＧＧＴＧＡ

２　 结果与分析

２.１ ＤＮＡ 甲基化多态性分析

利用 ８ 对条带清晰和多态性较好的引物进行

４９ 份菜心的 Ｆ￣ＭＳＡＰ 扩增ꎬ一共扩增出 １ ７２８ 条带ꎬ
其中多态性条带 １ ４７９ 条ꎬ多态性比例为 ８６％ꎮ ８ 对

引物的多态性条带分别为 １９６、１８６、２００、１７３、１８８、
２００、２００、 １７８ 条ꎬ平均为 １９０ 条ꎬ多态性比例为

８８％ꎬＰＩＣ 值分别为 ０. ２３０ ４、 ０. ２０１ ２、 ０. ２４７ ８、

０.２３７ ３、０.２４４ ７、０.２４１ ８、０.２３４ ０、０.２２４ ６ꎬ均值为

０.２３２ ７ꎬ多态性位点的 ＰＩＣ 值均位于 ０ ~ ０.５ 之间ꎮ
按照总平均、自交系、品种和杂种进行分类分析ꎬ４９
份菜心、７ 份自交系亲本、８ 份双自交系杂种、１７ 份

单自交系杂种、７ 份商品种、１０ 份商品种杂种的平均

多态性分别为 ６８. １５％、６５. ３３％、６８. ５５％、６７. ２５％、
６９.５４％、７０.０９％ꎬ表明 Ｆ￣ＭＳＡＰ 检测效率较高ꎬ菜心

ＤＮＡ 甲基化多态性较高ꎬ商品种的 ＤＮＡ 甲基化多

态性比自交系及其杂种高ꎬ杂种的 ＤＮＡ 甲基化多态

性比亲本高ꎬ杂交可以提高 ＤＮＡ 甲基化多态性ꎮ
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２.２ 表观遗传多样性分析

遗传多样性分析显示ꎬ４９ 份菜心的平均表观

观察等位基因数、有效等位基因数、Ｓｈａｎｎｏｎ 多样

性指数、期望杂合度分别为 １. ７０２ ０、 １. ２０１ ０、
０.１４２ ７、０.２４１ ０ꎬ７ 份自交系亲本分别为 １.６６８ ０、
１.１９０ ０、０.１３５ ４、０.２２８ ９ꎬ８ 份双自交系杂种分别

为１.６８２ ９、１.１８８ ９、０.１３５ ４、０.２３０ １ꎬ１７ 份单自交

系杂种分别为 １.７０７ ５、１.２１２ ０、０.１４８ ７、０.２４９ １ꎬ７
份商 品 种 分 别 为 １.７２９ ５、 １. ２０２ ０、 ０. １４３ ５、
０.２４３ ４ꎬ１０ 份商品种杂种分别为 １.７１２ １、１.２００ ０、
０.１４３ ４、 ０.２４３ ２ꎮ 结 果 显 示ꎬ 双 自 交 系 杂 种 的

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数和期望杂合度分别等于和大

于自交系亲本ꎬ单自交系杂种两者均大于自交系

亲本ꎬ商品种与商品种杂种两者变化很小ꎬ表明菜

心表观遗传多样性较低ꎬ自交系杂种的表观遗传

多样性比亲本高ꎬ单自交系杂种的表观遗传多样

性比双自交系杂种高ꎬ杂交能够增加自交系杂种

的表观遗传差异ꎮ ４９ 份菜心、７ 份自交系亲本、８
份双自交系杂种、１７ 份单自交系杂种、７ 份商品

种、１０ 份商品种杂种的表观遗传距离 分 别 为

０.００９ ４、０. ００９ ５、 ０. ００９ ４、 ０. ００９ ４、 ０. ００８ ６ 和

０.００９ ６ꎬ结果显示ꎬ自交系亲本之间的表观遗传距

离大于自交系杂种和商品种ꎬ单、双自交系杂种之

间相同ꎬ但均小于商品种ꎬ商品种杂种大于商品

种ꎬ表明自交增加自交系亲本的表观遗传距离ꎬ杂
交增加商品种杂种的表观遗传距离ꎮ ＡＭＯＶＡ 分

析表明ꎬ表观遗传变异主要来源于种内(９６％)ꎬ种
间较少(４％)(Ｐ ＝ ０.０３６)ꎮ 基因流为８.６８１ ５ꎬ大于

１ꎬ表明菜心均质化严重ꎬ遗传分化受到抑制ꎬ大部

分遗传变异来源于种内ꎬ只有少量的遗传变异存

在于种间ꎮ
２.３ ＤＮＡ 甲基化分析

由表 ２ 可知ꎬＤＮＡ 甲基化水平分析显示的 ４９
份菜心、７ 份自交系亲本、８ 份双自交系杂种、１７ 份

单自交系杂种、７ 份商品种、１０ 份商品种杂种的甲

基化率分别为 ６８.１４％、６５.２６％、６８.９９％、６７.３９％、
６９.８６％、６９.２９％ꎮ ＤＮＡ 甲基化模式分析显示的未

甲基 化 率 分 别 为 ３１. ８６％、 ３４. ７４％、 ３１. ０１％、
３２.６１％、３０. １４％、 ３０. ７１％ꎬ 半 甲 基 化 率 分 别 为

３３. １８％、 ３２. ５４％、 ３７. ８０％、 ３１. ０９％、 ３３. ０１％、
３３.６７％ꎬ全 甲 基 化 率 分 别 为 ３４. ９６％、 ３２. ７２％、
３１.２０％、３６.３０％、３６.８５％、３５.６２％ꎮ 结果显示ꎬ４９
份菜心的 ＤＮＡ 甲基化水平较高ꎬ全甲基化水平高

于未甲基化和半甲基化ꎬ以全甲基化模式为主ꎬ自
交系杂种的 ＤＮＡ 甲基化水平比亲本高ꎬ其中 ７ 份

自交系未甲基化水平升高导致甲基化水平降低ꎬ８
份双自交系杂种去甲基化水平升高ꎬ１７ 份单自交

系杂种全甲基化升高造成甲基化水平升高ꎬ７ 份商

品种和 １０ 份商品种杂种的 ＤＮＡ 甲基化水平和模

式变化很小ꎬ表明自交能够降低 ＤＮＡ 甲基化水

平ꎬ杂交通过 ＤＮＡ 甲基化模式变化增加了自交系

杂种的 ＤＮＡ 甲基化水平ꎮ
２.４ 聚类分析

如图 １ 所示ꎬ利用 ＵＰＧＭＡ 聚类分析方法ꎬ约
在 Ｎｅｉ’ ｓ 遗传距离 ０.４２ 处将 ４９ 份菜心分成五类ꎮ
第一类 ７ 份包括 １ 号、１６ 号、１８ 号、１９ 号、２０ 号、
２１ 号和 ２２ 号ꎬ其中 １ 号是 １９ 号、２０ 号、２１ 号、２２
号的母本ꎬ‘特青 ６０ 天粗条菜心’是 １６ 号、１８ 号的

母本ꎮ 第二类 ２ 份包括 ３８ 号和 ４４ 号ꎬ‘绿宝 ７０１’
分别是 ３８ 号的父本和 ４４ 号的母本ꎮ 第三类 １４ 份

包括 ２ 号、５ 号、６ 号、８ 号、９ 号、１０ 号、１１ 号、１５
号、２３ 号、３５ 号、３６ 号、３９ 号、４６ 号和 ４７ 号ꎬ其中

２ 号是 ２３ 号的母本ꎬ６ 号是 ３５ 号、３６ 号的母本ꎬ
‘桂柳十月柳叶菜心’是 １５ 号和 ４７ 号的父本ꎮ 第

四类 １１ 份包括 １２ 号、１４ 号、１７ 号、２４ 号、３７ 号、
４０ 号、４１ 号、４２ 号、４３ 号、４５ 号和 ４８ 号ꎬ其中‘绿
宝 ７０１’是 ４１ 号、４２ 号、４３ 号和 ４５ 号的母本ꎬ‘绿
宝 ７０１’是 １７ 号、４０ 号和 ３７ 号的父本ꎬ１４ 号是 ４８
号的母本ꎮ 第五类 １５ 份包括 ３ 号、４ 号、７ 号、１３
号、２５ 号、２６ 号、２７ 号、２８ 号、２９ 号、３０ 号、３１ 号、
３２ 号、３３ 号、３４ 号和 ４９ 号ꎬ其中 ３ 号是 ２５ 号、２６
号的母本ꎬ４ 号是 ２７ 号的母本ꎬ５ 号是 ２９ 号、３０
号、３１ 号、３２ 号、３３ 号和 ３４ 的母本ꎬ‘绿宝 ７０１’是
２８ 号、３３ 号和 ４９ 号的父本ꎮ

１４ 个品种分散在各类中ꎬ３５ 份杂种倾向于按

照母本亲缘关系分类ꎬ表明杂种更多地遗传了母

本的 ＤＮＡ 甲基化状态ꎬ母本 ＤＮＡ 甲基化对杂种表

观遗传多样性具有较大影响ꎮ
２.５ 主成分分析

利用 ＧｅｎＡｌＥｘ ６.４１ 软件包中的 ＰＣＡ 模块进行

主成分分析(图 ２)ꎬ结果显示 ４９ 份菜心明显分为

Ｉ、ＩＩ、ＩＩＩ、ＩＶ 和 Ｖ 五组ꎬ五组分布与聚类分析的五

类结果基本一致ꎬ表明 Ｆ￣ＭＳＡＰ 检测效率很高ꎬ准
确性也很高ꎮ 第一和第二主坐标的贡献率分别为

１９.４４％ 和 １１. ８１％ꎬ可解释 ３１. ２５％ 的表观遗传

变异ꎮ
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表 ２　 ４９ 份菜心的表观遗传多样性以及 ＤＮＡ 甲基化模式和水平
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｅｐｉｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ＤＮＡ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ａｎｄ ｌｅｖｅｌ ｉｎ ４９ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｃａｂｂａｇｅｓ

编号
Ｃｏｄｅ
/ 类型
Ｔｙｐｅ

品种 / 亲本 / 杂种
Ｖａｒｉｅｔｙ / Ｐａｒｅｎｔ / Ｈｙｂｒｉｄ

Ｉ 型
Ｔｙｐｅ Ｉ

ＩＩ 型
Ｔｙｐｅ ＩＩ

ＩＩＩ 型
Ｔｙｐｅ ＩＩＩ

总带数
Ｔｏｔａｌ

ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｂａｎｄｓ

甲基化
总带数

Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ

ｂａｎｄｓ

甲基化敏感
扩增多态性

ＭＳＡＰ
(％)

１ ‘澳洲 ００８ 全年油绿甜菜心’
‘Ａｕｓｔｒａｌｉａ ００８’

２０１ １７５ １６２ ５３８ ３３７ ６２.６４

２ ‘澳洲超级 ６０８’
‘Ａｕｓｔｒａｌｉａ ６０８’

１１０ １２６ １１２ ３４８ ２３８ ６８.３９

３ ‘香港 ４５ 天油青甜菜心’
‘Ｈｏｎｇ Ｋｏｎｇ ４５ Ｄａｙｓ’

１１０ １４０ １６２ ４１２ ３０２ ７３.３０

４ ‘油青 １２ 号早菜心’
‘ｙｏｕｑｉｎｇ Ｎｏ.１２’

１４４ １２７ １４２ ４１３ ２６９ ６５.１３

５ ‘新西兰黄叶四九菜心’
‘Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ ｓｉｊｉｕ’

１１２ ７７ １３２ ３２１ ２０９ ６５.１１

６ ‘名优 ３０８ 超冠甜菜心王’
‘ｍｉｎｇｙｏｕ ３０８ ｓｗｅｅｔ’

９１ １０５ ７５ ２７１ １８０ ６６.４２

７ ‘澳洲菜心’
‘Ａｕｓｔｒａｌｉａ’

１４５ ９０ １０５ ３４０ １９５ ５７.３５

８ ‘菜兴利国际新一代碧绿油菜心 ４９’
‘ｃａｉｘｉｎｇｌｉ ｓｉｊｉｕ’

１１５ １１３ １１８ ３４６ ２３１ ６６.７６

９ ‘三九油青甜早菜心’
‘ ｓａｎｊｉｕ ｙｏｕｑｉｎｇ’

１４５ １２３ １３０ ３９８ ２５３ ６３.５７

１０ ‘８１１ 甜菜心’
‘８１１ ｓｗｅｅｔ’

１３５ １７５ １７５ ４８５ ３５０ ７２.１６

１１ ‘油青四九甜菜心’
‘ｙｏｕｑｉｎｇ ｓｉｊｉｕ’

６０ １５０ ２２６ ４３６ ３７６ ８６.２４

１２ ‘油青甜菜心 ５０ 天’
‘ｙｏｕｑｉｎｇ ５０’

１１１ １７９ １９０ ４８０ ３６９ ７６.８８

１３ ‘柳尖叶 ３５ 天甜菜心’
‘ ｌｉｕｊｉａｎｙｅ ３５’

１９４ １２３ １２４ ４４１ ２４７ ５６.０１

１４ ‘桂柳十月柳叶菜心’
‘Ｇｕｉ Ｌｉｕ Ｏｃｔｏｂｅｒ’

１７９ １７５ １４５ ４９９ ３２０ ６４.１３

１５ ‘东莞 ４５ 天油青菜心’ ×‘桂柳十月柳叶菜心’
‘Ｄｏｎｇ Ｇｕａｎ ４５ Ｄａｙｓ’ × ‘Ｇｕｉ Ｌｉｕ Ｏｃｔｏｂｅｒ’

３６ ３２ ６７ １３５ ９９ ７３.３３

１６ ‘特青 ６０ 天粗条菜心’ ×‘四九－１９ 号菜心’
‘ ｔｅｑｉｎｇ ６０ Ｄａｙｓ’ × ‘ ｓｉｊｉｕ￣１９’

１６３ ２０３ １９７ ５６３ ４００ ７１.０５

１７ ‘特青 ６０ 天粗条菜心’ ×‘绿宝 ７０１’
‘ ｔｅｑｉｎｇ ６０ Ｄａｙｓ’ × ‘ ｌｖｂａｏ ７０１’

１２１ １４９ １３２ ４０２ ２８１ ６９.９０

１８ ‘特青 ６０ 天粗条菜心’ ×‘桂柳十月柳叶菜心’
‘ ｔｅｑｉｎｇ ６０ Ｄａｙｓ’ × ‘Ｇｕｉ Ｌｉｕ Ｏｃｔｏｂｅｒ’

１７６ １７９ ２２０ ５７５ ３９９ ６９.３９

１９ ‘澳洲 ００８ 全年油绿甜菜心’ ×‘东莞 ４５ 天油青菜心’
‘Ａｕｓｔｒａｌｉａ ００８’ × ‘Ｄｏｎｇ Ｇｕａｎ ４５ Ｄａｙｓ’

１８４ ２１２ １９３ ５８９ ４０５ ６８.７６

２０ ‘澳洲 ００８ 全年油绿甜菜心’ ×‘四九－１９ 号菜心’
‘Ａｕｓｔｒａｌｉａ ００８’ × ‘ ｓｉｊｉｕ￣１９’

１８０ １７６ １８０ ５３６ ３５６ ６６.４２

２１ 澳洲 ００８ 全年油绿甜菜心’ ×‘新西兰黄叶四九菜心’
‘Ａｕｓｔｒａｌｉａ ００８’ × ‘Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ ｓｉｊｉｕ’

１６５ １９７ ２０１ ５６３ ３９８ ７０.６９

２２ ‘澳洲 ００８ 全年油绿甜菜心’ ×‘绿宝 ７０１’
‘Ａｕｓｔｒａｌｉａ ００８’ × ‘ ｌｖｂａｏ ７０１’

１６９ １５６ ２０８ ５３３ ３６４ ６８.２９

２３ ‘澳洲超级 ６０８’ ×‘东莞 ４５ 天油青菜心’
‘Ａｕｓｔｒａｌｉａ ６０８’ × ‘Ｄｏｎｇ Ｇｕａｎ ４５ Ｄａｙｓ’

１１７ ７１ ８８ ２７６ １５９ ５７.６１

２４ ‘澳洲超级 ６０８’ ×‘新西兰黄叶四九菜心’
‘Ａｕｓｔｒａｌｉａ ６０８’ × ‘Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ ｓｉｊｉｕ’

１８０ １８６ １４１ ５０７ ３２７ ６４.５０

２５ ‘香港 ４５ 天油青甜菜心’ ×‘东莞 ４５ 天油青菜心’
‘Ｈｏｎｇ Ｋｏｎｇ ４５ Ｄａｙｓ’ × ‘Ｄｏｎｇ Ｇｕａｎ ４５ Ｄａｙｓ’

１３３ １５２ １８３ ４６８ ３３５ ７１.５８

１６３１８ 期 史卫东等: 利用 Ｆ￣ＭＳＡＰ 分析菜心表观遗传多样性



续表 ２

编号
Ｃｏｄｅ
/ 类型
Ｔｙｐｅ

品种 / 亲本 / 杂种
Ｖａｒｉｅｔｙ / Ｐａｒｅｎｔ / Ｈｙｂｒｉｄ

Ｉ 型
Ｔｙｐｅ Ｉ

ＩＩ 型
Ｔｙｐｅ ＩＩ

ＩＩＩ 型
Ｔｙｐｅ ＩＩＩ

总带数
Ｔｏｔａｌ

ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｂａｎｄｓ

甲基化
总带数

Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ

ｂａｎｄｓ

甲基化敏感
扩增多态性

ＭＳＡＰ
(％)

２６ ‘香港 ４５ 天油青甜菜心’ ×‘新西兰黄叶四九菜心’
‘Ｈｏｎｇ Ｋｏｎｇ ４５ Ｄａｙｓ’ × ‘Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ ｓｉｊｉｕ’

１１４ １７７ １７０ ４６１ ３４７ ７５.２７

２７ ‘油青 １２ 号早菜心’ ×‘东莞 ４５ 天油青菜心’
‘ｙｏｕｑｉｎｇ Ｎｏ.１２’ × ‘Ｄｏｎｇ Ｇｕａｎ ４５ Ｄａｙｓ’

９６ １２０ １７１ ３８７ ２９１ ７５.１９

２８ ‘四九－１９ 号菜心 ×‘绿宝 ７０１
‘ ｓｉｊｉｕ￣１９’ × ‘ ｌｖｂａｏ ７０１’

１４０ １４７ １８４ ４７１ ３３１ ７０.２８

２９ ‘新西兰黄叶四九菜心’ ×‘东莞 ４５ 天油青菜心’
‘Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ ｓｉｊｉｕ’ × ‘Ｄｏｎｇ Ｇｕａｎ ４５ Ｄａｙｓ’

１３６ １３９ １９４ ４６９ ３３３ ７１.００

３０ ‘新西兰黄叶四九菜心’ ×‘特青 ６０ 天粗条菜心’
‘Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ ｓｉｊｉｕ’ × ‘ ｔｅｑｉｎｇ ６０ Ｄａｙｓ’

１３１ １７２ １５１ ４５４ ３２３ ７１.１５

３１ ‘新西兰黄叶四九菜心’ ×‘名优 ３０８ 超冠甜菜心王’
‘Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ ｓｉｊｉｕ’ × ‘ｍｉｎｇｙｏｕ ３０８ ｓｗｅｅｔ’

１６１ １２７ １４５ ４３３ ２７２ ６２.８２

３２ ‘新西兰黄叶四九菜心’ ×‘快大 ２８ 天油青甜菜心’
‘Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ ｓｉｊｉｕ’ × ‘ｋｕａｉｄａ ２８ Ｄａｙｓ’

１６２ １３７ １５７ ４５６ ２９４ ６４.４７

３３ ‘新西兰黄叶四九菜心’ ×‘绿宝 ７０１’
‘Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ ｓｉｊｉｕ’ × ‘ ｌｖｂａｏ ７０１’

１３３ １２６ １２６ ３８５ ２５２ ６５.４５

３４ ‘新西兰黄叶四九菜心’ ×‘桂柳十月柳叶菜心’
‘Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ Ｓｉｊｉｕ’ × ‘Ｇｕｉ Ｌｉｕ Ｏｃｔｏｂｅｒ’

８１ １５５ １０１ ３３７ ２５６ ７５.９６

３５ ‘名优 ３０８ 超冠甜菜心王’ ×‘东莞 ４５ 天油青菜心’
‘ｍｉｎｇｙｏｕ ３０８ ｓｗｅｅｔ’ × ‘Ｄｏｎｇ Ｇｕａｎ ４５ Ｄａｙｓ’

９１ １００ ７９ ２７０ １７９ ６６.３０

３６ ‘名优 ３０８ 超冠甜菜心王’ ×‘新西兰黄叶四九菜心’
‘ｍｉｎｇｙｏｕ ３０８ ｓｗｅｅｔ’ × ‘Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ ｓｉｊｉｕ’

７１ ７３ ６０ ２０４ １３３ ６５.２０

３７ ‘名优 ３０８ 超冠甜菜心王’ ×‘绿宝 ７０１’
‘ｍｉｎｇｙｏｕ ３０８ ｓｗｅｅｔ’ × ‘ ｌｖｂａｏ ７０１’

１６８ １３８ １８９ ４９５ ３２７ ６６.０６

３８ ‘澳洲 ５０ 短柄粗条菜心’ ×‘绿宝 ７０１’
‘Ａｕｓｔｒａｌｉａ ５０ Ｄａｙｓ’ × ‘ ｌｖｂａｏ ７０１’

２１４ １５０ １６６ ５３０ ３１６ ５９.６２

３９ ‘快大 ２８ 天油青甜菜心’ ×‘新西兰黄叶四九菜心’
‘ｋｕａｉｄａ ２８ Ｄａｙｓ’ × ‘Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ ｓｉｊｉｕ’

８２ ９５ １８４ ３６１ ２７９ ７７.２９

４０ ‘快大 ２８ 天油青甜菜心’ ×‘绿宝 ７０１’
‘ｋｕａｉｄａ ２８ Ｄａｙｓ’ × ‘ ｌｖｂａｏ ７０１’

１４７ １３９ １９１ ４７７ ３３０ ６９.１８

４１ ‘绿宝 ７０１’ ×‘东莞 ４５ 天油青菜心’
‘ ｌｖｂａｏ ７０１’ × ‘Ｄｏｎｇ Ｇｕａｎ ４５ Ｄａｙｓ’

１３５ ２０４ １３８ ４７７ ３４２ ７１.７０

４２ ‘绿宝 ７０１’ ×‘特青 ６０ 天粗条菜心’
‘ ｌｖｂａｏ ７０１’ × ‘ ｔｅｑｉｎｇ ６０ Ｄａｙｓ’

１４９ １５５ １０２ ４０６ ２５７ ６３.３０

４３ ‘绿宝 ７０１’ ×‘澳洲 ００８ 全年油绿甜菜心’
‘ ｌｖｂａｏ ７０１’ × ‘Ａｕｓｔｒａｌｉａ ００８’

１３２ １４９ １８６ ４６７ ３３５ ７１.７３

４４ ‘绿宝 ７０１’ ×‘名优 ３０８ 超冠甜菜心王’
‘ ｌｖｂａｏ ７０１’ × ‘ｍｉｎｇｙｏｕ ３０８ ｓｗｅｅｔ’

１９２ １４２ ２０６ ５４０ ３４８ ６４.４４

４５ ‘绿宝 ７０１’ ×‘澳洲 ５０ 短柄粗条菜心’
‘ ｌｖｂａｏ ７０１’ ×‘Ａｕｓｔｒａｌｉａ ５０ Ｄａｙｓ’

１５０ １２３ １５８ ４３１ ２８１ ６５.２０

４６ ‘绿宝 ７０１’ ×‘快大 ２８ 天油青甜菜心’
‘ ｌｖｂａｏ ７０１’ ×‘Ｋｕａｉｄａ ２８ Ｄａｙｓ’

３３ ８３ ３６ １５２ １１９ ７８.２９

４７ ‘澳洲菜心’ ×‘桂柳十月柳叶菜心’
‘Ａｕｓｔｒａｌｉａ’ × ‘Ｇｕｉ Ｌｉｕ Ｏｃｔｏｂｅｒ’

７２ ８１ ４６ １９９ １２７ ６３.８２

４８ ‘桂柳十月柳叶菜心’ ×‘新西兰黄叶四九菜心’
‘Ｇｕｉ Ｌｉｕ Ｏｃｔｏｂｅｒ’ × ‘Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ ｓｉｊｉｕ’

１４７ ２１２ １３３ ４９２ ３４５ ７０.１２

４９ ‘桂柳十月柳叶菜心’ ×‘绿宝 ７０１’
‘Ｇｕｉ Ｌｉｕ Ｏｃｔｏｂｅｒ’ × ‘ ｌｖｂａｏ ７０１’

１５３ １０５ １２５ ３８３ ２３０ ６０.０５

４９ 份菜心
４９ Ｃｈｉｎｅｓｅ
ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ
ｃａｂｂａｇｅｓ

平均带数
Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓ

１３４ １４０ １４７ ４２１ ２８７ —

总带数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓ

６ ５６６ ６ ８４０ ７ ２０６ ２０ ６１２ １４ ０４６ —

２６３１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



续表 ２

编号
Ｃｏｄｅ
/ 类型
Ｔｙｐｅ

品种 / 亲本 / 杂种
Ｖａｒｉｅｔｙ / Ｐａｒｅｎｔ / Ｈｙｂｒｉｄ

Ｉ 型
Ｔｙｐｅ Ｉ

ＩＩ 型
Ｔｙｐｅ ＩＩ

ＩＩＩ 型
Ｔｙｐｅ ＩＩＩ

总带数
Ｔｏｔａｌ

ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｂａｎｄｓ

甲基化
总带数

Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ

ｂａｎｄｓ

甲基化敏感
扩增多态性

ＭＳＡＰ
(％)

甲基化百分率
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ (％)

３１.８６ ３３.１８ ３４.９６ — ６８.１４ ６８.１５

７ 份自交
系亲本

Ｓｅｖｅｎ ｉｎｂｒｅｄ
ｐａｒｅｎｔｓ

平均带数
Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓ

１３５ １２７ １２８ ３９０ ２５４ —

总带数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓ

９４８ ８８８ ８９３ ２ ７２９ １ ７８１ —

甲基化百分率
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ (％)

３４.７４ ３２.５４ ３２.７２ — ６５.２６ ６５.３３

８ 份双自交系
杂种

Ｅｉｇｈｔ ｄｏｕｂｌｅ
ｉｎｂｒｅｄ ｈｙｂｒｉｄｓ

平均带数
Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓ

１２４ １５１ １２５ ４００ ２７６ —

总带数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓ

９９１ １ ２０８ ９９７ ３ １９６ ２ ２０５ —

甲基化百分率
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ (％)

３１.０１ ３７.８０ ３１.２０ — ６８.９９ ６８.５５

１７ 份单自交系
杂种

１７ ｓｉｎｇｌｅ
ｉｎｂｒｅｄ ｈｙｂｒｉｄｓ

平均带数
Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓ

１４３ １３７ １６０ ４３９ ２９６ —

总带数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓ

２ ２９３ ２ １８６ ２ ５５２ ７ ０３１ ４ ７３８ —

甲基化百分率
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ (％)

３２.６１ ３１.０９ ３６.３０ — ６７.３９ ６７.２５

７ 份商品种
Ｓｅｖｅｎ ｃｏｍｍｅｒｃｉａｌ

ｖａｒｉｅｔｉｅｓ

平均带数
Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓ

１２９ １４１ １５８ ４２８ ２９９ —

总带数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓ

９０４ ９９０ １ １０５ ２ ９９９ ２ ０９５ —

甲基化百分率
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ (％)

３０.１４ ３３.０１ ３６.８５ — ６９.８６ ６９.５４

１０ 份商品种
杂种

Ｔｅｎ ｃｏｍｍｅｒｃｉａｌ
ｈｙｂｒｉｄｓ

平均带数
Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓ

１３０ １４３ １５１ ４２３ ２９３ —

总带数
Ｔｏｔａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｂａｎｄｓ

１ ４３０ １ ５６８ １ ６５９ ４ ６５７ ３ ２２７ —

甲基化百分率
Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ ｍｅｔｈｙｌａｔｉｏｎ (％)

３０.７１ ３３.６７ ３５.６２ — ６９.２９ ７０.０９

３　 讨论与结论

３.１ ＤＮＡ 甲基化多态性分析

经典的 ＭＳＡＰ 利用聚丙烯酰胺凝胶电泳检测

ＤＮＡ 甲基化多态性ꎬＦ￣ＭＳＡＰ 则是利用荧光标记引

物结合毛细管电泳检测ꎬ因此检测效率和灵敏度

得以较大提高ꎬ徐青等(２００５)利用 Ｆ￣ＭＳＡＰ 检测

发现鸡 Ｆ１代的甲基化多态模式约有 ９５％来自亲

本ꎬ变异的甲基化位点约 ５％ꎬ姜群等(２０１４)发现

Ｆ￣ＭＳＡＰ 检测牡蛎的效率是 ＭＳＡＰ 的 ２ 倍以上ꎬ多
态性检测率提升了 ９％ꎮ Ｆ￣ＭＳＡＰ 不足之处是只能

识别基因组的 ＣＣＧＧ 位点ꎬ不能检测 ＣＨＧ 序列以

及非对称的 ＣＨＨ 序列ꎬ实际的甲基化水平有所低

估(ＭｃＣｌｅｌｌａｎｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９４ꎻ Ｓａｌｍｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８)ꎬ
另外 ＭＳＡＰ 基于 ＡＦＬＰ 技术开发ꎬ检测的多态性片

段大小有所限制ꎮ 与十字花科亲缘植物相比ꎬ４９
份菜心的 ＤＮＡ 甲基化多态性较高ꎬ高于拟南芥

(２４％ ~ ３４％)、白 菜 幼 苗 茎 尖 ( ３０. ４２％)、甘 蓝

(５３. ３％ ~ ６０. ７％)、 油 菜 种 子 ( １５. ７％)、 芥 蓝

(４７％)、甘蓝型油菜基因渗入系(３３.４％ ~ ３９.８％)
的 ＤＮＡ 甲基化多态性 (Ｃｅｒｖｅｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２ꎻＬｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２００２ꎻ陆光远等ꎬ２００５ꎻＳａｌｍｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ꎻ史
卫东等ꎬ２０１２ꎻ Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎬ也高于菜心

ＩＳＳＲ(５６.３１％)、ＳＲＡＰ(４０.２％)、ＳＣｏＴ(３６％)的基

因组多态性(孙雪梅等ꎬ２０１０ꎻ李桂花等ꎬ ２０１２ꎻ史

３６３１８ 期 史卫东等: 利用 Ｆ￣ＭＳＡＰ 分析菜心表观遗传多样性



具体编号见表 ２ꎮ 下同ꎮ
Ｓｅｅ Ｔａｂｌｅ ２ ｆｏｒ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｎｕｍｂｅｒｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ.

图 １　 基于遗传距离的 ４９ 份菜心的 ＵＰＧＭＡ 聚类图
Ｆｉｇ. １　 ＵＰＧＭＡ ｄｅｎｄｒｏｇｒａｍ ｏｆ ４９ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ

ｃａｂｂａｇｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｎｅｉ’ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

卫东等ꎬ２０１５)ꎮ 与菜心 ＡＦＬＰ 和 ＳＣｏＴ 分析相比ꎬ
Ｆ￣ＭＳＡＰ 进一步提高了鉴定效率和准确性( Ｓｈｉ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１１ꎻ史卫东等ꎬ２０１５)ꎬ主成分分析也比较一

致ꎬ表明 Ｆ￣ＭＳＡＰ 可以作为一种检测菜心 ＤＮＡ 甲

基化的有效方法ꎬ极大地提高菜心 ＤＮＡ 甲基化的

检测效率和灵敏度ꎮ
３.２ 表观遗传多样性分析

Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数是评价种内和种间遗传

图 ２　 ４９ 份菜心主成分分析
Ｆｉｇ. ２　 Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ａｎａｌｙｓｅｓ(ＰｃｏＡ) ｏｆ

４９ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｃａｂｂａｇｅｓ

多样性水平的指标ꎬ其值越大表示遗传多样性越

高ꎬ ４９ 份 菜 心 的 表 观 Ｓｈａｎｎｏｎ 多 样 性 指 数

( ０.１４２ ７ ) 小 于 基 因 组 ＩＳＳＲ ( ０. ２２９ )、 ＡＦＬＰ
(０.４７２)和 ＳＣｏＴ(０. ２１７) 的 Ｓｈａｎｎｏｎ 多样性指数

(孙雪 梅 等ꎬ ２０１０ꎻ Ｓｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ 史 卫 东 等ꎬ
２０１５)ꎬ表观遗传距离(０.００９ ４)小于 ＩＳＳＲ(０.０２９ ~
０.３４４)、ＡＦＬＰ(０. １１２)、ＳＣｏＴ(０. ４２８)等基因组标

记的遗传距离(孙雪梅等ꎬ２０１０ꎻＳｈｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ
史卫东等ꎬ２０１５)ꎬ据此推测菜心表观遗传多样性

较低且低于基因组遗传多样性ꎬ与芥蓝的表观遗

传多样性水平较低的结果相一致 (史卫东等ꎬ
２０１２)ꎬ与西瓜、水稻和辣椒的基因组甲基化多样

性高于遗传多样性的结果不同 ( Ｎｉｍｍａｋａｙａｌａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１１ꎻ彭海等ꎬ２０１４ꎻ徐小万等ꎬ２０２１)ꎬ这可能

与不同的比较方法有关ꎬ也可能与不同物种之间

表观遗传多样性和基因组遗传多样性存在较大的

差异有关ꎮ 本研究还发现菜心自交系亲本的表观

遗传距离大于商品种ꎬ表明自交增加了表观遗传

多样性水平ꎬ丰富了遗传背景ꎬ商品种表观遗传多

样性最低ꎬ但商品种杂交增加了表观遗传多样性ꎮ
３.３ ＤＮＡ 甲基化分析

研究表明在不同生态型拟南芥上 ３５％ ~ ４３％
的 ＣＣＧＧ 位点为 ＤＮＡ 甲基化敏感位置ꎬ而在同一

生态型内则高度保守(Ｃｅｒｖｅｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎬ甘蓝

品种或品系具有更多的甲基化片段(Ｓａｌｍｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ

４６３１ 广　 西　 植　 物 ４２ 卷



２００８)ꎬ甘蓝型油菜基因渗入系呈现高频率的高甲

基化(Ｚｈａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３)ꎮ 本研究菜心自交系亲

本、自交系杂种、商品种和商品种杂种的未甲基

化、半甲基化和全甲基化比例各占 １ / ３ 以上ꎬ但全

甲基化在商品种较高ꎬ表明菜心以全甲基化模式

为主ꎬ菜心与拟南芥、甘蓝具有相似的甲基化变

化ꎬ这是否是十字花科植物的普遍现象ꎬ还有待

研究ꎮ
菜心自交系的 ＤＮＡ 甲基化水平降低ꎬ与大白

菜自交系的 ＤＮＡ 甲基化水平降低相一致( Ｌｉｕ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ从甲基化组角度说明菜心与大白菜亲

缘关系较近ꎬ因而具有相似的表观遗传变化ꎮ 拟

南芥杂种的甲基化模式变化经常发生在亲本之间

的差异甲基化区域(Ｇｒｅａｖｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ亲本之

间的甲基化差异可能是亲本和杂种之间甲基化差

异的主要原因(Ｓｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 菜心单自交系

杂种和双自交系杂种的甲基化水平都比亲本高ꎬ
与拟南芥 Ｃ２４ / Ｌａｎｄｓｂｅｒｇ Ｆ１杂种的甲基化水平增

加相一致 ( Ｇｒｅａｖｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎬ但两个杂种的

ＤＮＡ 甲基化模式变化有所不同ꎬ因此造成亲本自

交系和商品种的 ＤＮＡ 甲基化差异ꎮ 菜心自交系

随着不断自交纯合ꎬ基因组杂合性减低ꎬ表现为

ＤＮＡ 甲基化水平降低和未甲基化水平升高ꎬ菜心

商品种为开放授粉种子ꎬ基因组杂合性较高ꎬ表现

为全甲基化水平较高ꎮ 据此推测菜心单自交系杂

种的全甲基化水平较高可能是由于自交系与商品

种杂交造成的ꎬ与拟南芥正反交 Ｆ１中一个亲本等

位基因的甲基化水平改变为另一个亲本甲基化水

平有相似之处(Ｇｒｅａｖｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２)ꎮ 菜心双自

交系杂种表现为高水平的去甲基化ꎬ与小麦黑麦

远缘杂交后代的半甲基化水平极显著高于双亲本

的半甲基化水平有相似之处(朱朝阳等ꎬ２０１８)ꎮ
ＤＮＡ 去甲基化的功能和机制是生物学倍受争议的

研究领域ꎬ活跃的 ＤＮＡ 去甲基化对修剪基因组的

甲基化模式很重要ꎬ甲基化和去甲基化的动态调

控对于保持植物表观基因组的可塑性也很重要

(Ｚｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ 菜心亲本差异、自交或杂交引

起后代 ＤＮＡ 甲基化模式和水平变化ꎬ表明菜心基

因组可塑性可能很强ꎬ表观遗传多样性形成机理

还有待深入研究ꎮ
３.４ 杂交对表观遗传多样性的影响

表型与分子标记都可以检测菜心亲缘关系ꎬ
但两者的鉴定结果并不十分相符ꎬ可能的原因包

括品种资源的遗传背景比较复杂ꎬ基因组分子标

记优化不足或不适合ꎬ以及不能检测出表观遗传

变化等ꎮ 本研究 ４９ 份菜心的聚类结果清晰可靠ꎬ
１４ 份菜心品种呈现较大的表观遗传变化ꎬ其中 ７
份自交系亲本分散在各类中ꎬ与自交增加了表观

遗传距离相一致ꎬ说明自交增加了自交系亲本的

表观遗传差异ꎮ 研究表明拟南芥互交杂种具有完

全相同的遗传构成ꎬ杂交后母本和父本基因组可

能不会平等地影响杂种 ＤＮＡ 甲基化的变化ꎬ杂种

的甲基化重塑可能有利于杂种优势( Ｓｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎮ 本研究 ３５ 份自交系杂种和商品种杂种分

布在各类中ꎬ倾向于按照母本亲缘关系分类ꎬ与杂

交稻甲基化状态与母本较近的结果相同(彭海等ꎬ
２０１４)ꎬ与拟南芥不同基因型的甲基化多态性不相

关ꎬ亲缘关系紧密的拟南芥并不归为一类的结果

不同(Ｃｅｒｖｅｒａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２)ꎬ与拟南芥的基因甲基

化与亲缘关系聚类分析结果不相关的结果不同

(Ｍａｔｔｈｅｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎬ菜心母本亲缘关系可能对

杂种表观遗传多样性具有较大影响ꎬ因此在利用

不同菜心亲本配组时ꎬ要注重对母本的选择ꎬ依据

母本亲缘关系对杂种后代分类可能会起到事半功

倍的效果ꎬ对菜心种质资源研究和育种具有极其

重要的指导意义ꎮ
综上所述ꎬ通过 Ｆ￣ＭＳＡＰ 检测菜心 ＤＮＡ 甲基

化变化ꎬ揭示了菜心表观遗传多样性形成机理ꎬ分
析和预测了杂种后代的表观遗传差异ꎬ提高了鉴

定效率和准确性ꎬ为进一步开展杂交育种提供了

理论基础和技术支持ꎮ
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