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摘　要：采用流式细胞技术，以４个酸枣类型、９个枣品种的新鲜幼嫩叶片为材料，以Ｏｔｔｏ为解离

液，日本晴（Ｏｒｙｚａ　ｓａｔｉｖａ　ｓｓｐ．ｊａｐｏｎｉｃａｃｖ．Ｎｉｐｐｏｎｂａｒｅ）为外标，测定其基因组大小（２Ｃ值），比较

枣和酸枣的２Ｃ值差异。结 果 表 明，枣 的 基 因 组 大 小 为（３６０．７０±４．７３）Ｍｂ，小 于 酸 枣 的 基 因 组

（３８８．２０±８．３２Ｍｂ）；枣品种间基因组大小无显著差异，酸枣类型间差异显著，说明酸枣具有更高

的基因组变异，且酸枣到枣的进化中可能伴随着基因组的缩减。
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　　枣（Ｚｉｚｉｐｈｕｓ　ｊｕｊｕｂａ）是原产我国的特有果树，
种质资源十分丰富。但关于枣和酸枣的分类地位仍

然存在争论，一般认为枣由酸枣（Ｚ．ｊｕｊｕｂａｖａｒ．ｓｐｉ－
ｎｏｓａ）进化 而 来，也 有 认 为 枣 和 酸 枣（Ｚ．ａｃｄｉｏｊｕｊｕ－
ｂａ）是２个种［１］。

基因组反映了物种全部的遗传信息，研究基因

组大小可为物种进化提供有用信息［２］。基因组大小

（Ｃ 值）指 一 个 物 种 单 倍 体 的 ＤＮＡ 含 量，以 质 量

（ｐｇ）或碱 基 对 数 目（Ｍｂ）表 示。与 核ＤＮＡ含 量 相

比，基因组大小更适合作为生物研究的特征参数［３］。
植物类群多样，基因组差异很大，即使是亲缘关系近

的植物间基因组大小也有所不同［４－５］。在技术方面，
植物基因组（大小）研究因流式细胞术的样品制备简

易、检测快速、准确性高、操作简单等优点，已成为基



因组大小检测的主要方法［６］，研究人员主要针对该

方法，为不同 植 物 选 择 和 改 良 内 标 与 裂 解 液，如 枣

属［７］、山茶属［８］；在理论上，探讨基因组进化机制，植
物基因组多倍化和转座子积累是导致基因组增大的

主要原因，而同源不平等重组和非正规重组则是驱

动基因组ＤＮＡ丢失的潜在动力［５］；通过测定Ｃ值，

对植物倍性作出鉴定［９］；通过比较同一科属的植物

Ｃ值，为植物基因组学研究、基因组文库建立以及遗

传进化研究等提供基础数据［１０］。

关于枣基因组大小研究，刘孟军［１１］等通过全基

因组测序技术，组装出冬枣基因组为４３７．６５Ｍｂ；吴
丽萍［７］等测定了６个组织培养样品（５个 枣 品 种、１
个酸枣类型），发现酸枣基因组明显大于枣基因组。
为进一步研究枣和酸枣基因组差异，本研究采用流

式细胞技术，选择９个枣品种和４个酸枣类型，测定

枣和酸枣基因组大小，探讨枣基因组的生物学意义。

１　材料与方法

１．１　材料

选取枣和酸枣代表品种或类型，材料采自西北

农林 科 技 大 学 清 涧 红 枣 试 验 站（１１０．１２°Ｅ、３７．０８°
Ｎ）。外标为水稻日本晴（Ｏｒｙｚａ　ｓａｔｉｖａ　ｓｓｐ．ｊａｐｏｎｉ－
ｃａｃｖ．Ｎｉｐｐｏｎｂａｒｅ）（陕西省杂交油菜中心陈蕊红提

供）和玉米Ｂ７３（Ｚｅａ　ｍａｙｓ　ｃｖ．Ｂ７３）（中 国 科 学 院 昆

明植物研究所提供）（表１）。选取幼嫩叶片，每个品

种或类型选择５株样树，单株重复５次，为保证样品

新鲜，测试前采样。
表１　供试样品

Ｔａｂｌｅ　１　Ｔｅｓｔｉｎｇ　ｓａｍｐｌｅｓ

类别 品种或类型

酸 枣 （Ｚｉｚｉｐｈｕｓ　ｊｕｊｕｂａ
ｖａｒ．ｓｐｉｎｏｓａ）

延川酸枣、佳县团酸枣、延川大 酸 枣、
献县酸枣

枣（Ｚｉｚｉｐｈｕｓ　ｊｕｊｕｂａ）
晋枣、骏枣、狗头枣、蜂蜜罐、京６０、早
脆王、大荔龙枣、七月鲜、冬枣

１．２　方法

１．２．１　细胞悬浮液制备和染色　选取新鲜幼嫩叶

片约５０ｍｇ，放入装有１ｍＬ预冷细胞裂解液的培养

皿中，用 刀 片 快 速 切 碎，经３００目 尼 龙 网 过 滤 到２
ｍＬ离心管中，所得滤液在１３　０００ｒ·ｍｉｎ－１、４℃离

心３０ｓ；弃去上清液（约留０．１ｍＬ以免细胞失活受

损），收集沉积细胞。分别采用 ＷＰＢ裂解液法［１２］和

Ｏｔｔｏ裂解液法［１３－１４］进行悬浮培养，每个 样 品 重 复３

～５次。以同样方法制备水稻日本晴和玉米Ｂ７３细

胞核悬浮液，置于４℃环境中备用。上样前加入１０

μＬ　ＲＮＡ酶（５０μｇ·ｍＬ
－１）和８０μＬ　１ｍｇ·ｍＬ

－１

ＰＩ（ｐｒｏｐｉｄｉｕｍ　ｉｏｄｉｄｅ）染料。

１．２．２　流 式 细 胞 仪 检 测　用 流 式 细 胞 仪 系 统ＢＤ
ＦＡＣＳＣａｌｉｂｕｒＴＭＦｌｏｗ　Ｃｙｔｏｍｅｔｅｒ对样品分析，设置收

集２０　０００个颗粒，设定的参数有：Ｌｅｆｔ，Ｒｉｇｈｔ；Ｅｖｅｎｔｓ
％；Ｇａｔｅｄ ％；Ｔｏｔａｌ；Ｍｅａｎ；Ｇｅｏ　Ｍｅａｎ；ＣＶ；Ｍｅｄｉａｎ；

Ｐｅａｋ　Ｃｈ。上样前，流式细胞仪预热３０ｍｉｎ，用４８８ｎｍ
蓝光激发，检测样品的ＰＩ荧光激发强度。

１．３　数据处理

流式细胞结果计算：每样选取ＣＶ＜７％的３个

稳定数据进行计算和分析。

　基因组大小（２Ｃ值）＝

　
样品Ｇ０／Ｇ１ 的荧光平均值
外标Ｇ０／Ｇ１ 的荧光平均值×外标基因组大小 （１）

采用 Ｍｉｃｒｏｓｏｆｔ　Ｏｆｆｉｃｅ　Ｅｘｃｅｌ　２０１０软 件 整 理 数

据并绘图，用ＳＰＳＳ　Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ　１７．０软件，采用Ｄｕｎ－
ｃａｎ’ｓ法，对枣和酸枣不同品种／类型数据进行单因

素方差分析。差异显著性水平设置为ｐ＝０．０５。

２　结果与分析

２．１　外标与裂解液的筛选

水稻日本晴基因组（２Ｃ值）为３８９Ｍｂ［１５］，主峰

道数值（出峰位置）为３５．６１；玉米的基因组为２　３００
Ｍｂ［１６］，主 峰 道 数 值 为１８５．８３（图１）。以 玉 米 为 外

标计算枣样品２Ｃ值的结果是日本晴的１．１３倍（表

２）。不同裂解液影响样品品质，Ｏｔｔｏ裂解液对枣和

酸枣的测试适用性广，ＷＰＢ裂解液仅对七月鲜枣等

个别样品裂解效果好（图２）。以京６０枣为例，其主

峰道数值稳定为近２８，使用Ｏｔｔｏ裂解液时杂质少，
出峰明显；ＷＰＢ裂解液杂质多，出峰不明显（图３）。
所以，根据外 标 样 品 选 择 原 则［１７］选 用 水 稻 日 本 晴，
裂解液选用Ｏｔｔｏ进行测试。

表２　不同外标和裂解液对京６０品种的测试结果比较

Ｔａｂｌｅ　２　Ｔｈｅ　ｇｅｎｏｍｅ　ｓｉｚｅ　ｏｆ　ｃｕｌｔｉｖａｒ　Ｊｉｎｇ　６０ｕｓｉｎｇ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ

ｅｘｔｅｒｎａｌ　ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ　ｓａｍｐｌｅｓ　ａｎｄ　ｂｕｆｆｅｒｓ

裂解液 水稻日本晴／Ｍｂ 玉米Ｂ７３／Ｍｂ

Ｏｔｔｏ　 ２９６．６７　 ３３６．１６

ＷＰＢ　 ３１３．７３　 ３５５．４６

差值 １７．０６　 １９．３０

２．２　基因组大小比较

枣品种间基因组大小有一定差异（表３）。枣基

因组大小在３３７．４３Ｍｂ（狗头枣）～３７９．４９Ｍｂ（蜂

蜜罐）之间，平均（３６０．７０±４．７３）Ｍｂ，不同品种间无

显著差异。酸枣基因组大小在３７１．０９Ｍｂ（佳县团

酸枣）～４０９．５２Ｍｂ（献县酸枣）之间，平均（３８８．２０
±８．３２）Ｍｂ，其中佳县团酸枣和献县酸枣间存在显

著差异。枣与酸枣两类别相比较，前者基因组大小

显著的小于后者。

９３１第３期 沈　慧 等：枣基因组大小研究



注：Ａ－裂解液为Ｏｔｔｏ，供试样为水稻日本晴；Ｂ－裂解液为Ｏｔｔｏ，供试样为玉米。

图１　相同裂解液下外标的流式细胞仪散点图和直方图
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图２　七月鲜枣的流式细胞仪散点图和直方图
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３　结论与讨论

酸枣２Ｃ值大于枣，与吴丽萍［７］等的结论一致，
且酸枣表现 出 更 高 的 基 因 组（大 小）变 异。在０．０５
水平上，测试的９个枣品种间基因组大小差异较小，
而４个酸枣类型间Ｃ值差异显著，这可能与酸枣具

有较高的遗 传 多 样 性 和 变 异 有 关［１８］。比 较 云 南 芒

果（Ｍａｎｇｉｆｅｒａ　ｉｎｄｉｃａ）的野生种、半野生种、半栽培

种与栽培种４个类型，也发现野生型基因组比栽培

型基因组大，且 野 生 芒 果 的 基 因 组 变 异 大［１９］；栽 培

种类三七和人参的基因组比其野生近缘种的基因组

都大［２０］。说明从基因组的角度看，植物在野生到栽

培的驯化中，基因组增加和减少都有可能［８］，枣属于

基因组减少的一类。

０４１ 西北林学院学报 ３１卷　



注：Ａ所示裂解液为Ｏｔｔｏ，Ｂ所示裂解液为 ＷＰＢ。

图３　京６０流式细胞术散点图和直方图
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表３　基因组大小比较

Ｔａｂｌｅ　３　Ｇｅｎｏｍｅ　ｓｉｚｅｓ　ｏｆ　ｔｅｓｔｉｎｇ　ｓａｍｐｌｅｓ

类别 品种 ２Ｃ值／Ｍｂ　 ２Ｃ值平均／Ｍｂ

酸枣 延川酸枣 ３９２．１８±８．０３ａｂ　３８８．２０±８．３２ａ
（Ｚ．ｊｕｊｕｂａｖａｒ．ｓｐｉｎｏｓａ） 佳县团酸枣 ３７１．０９±７．８２ｂ

延川大酸枣 ３８０．０１±９．０８ｂ

献县酸枣 ４０９．５２±０．２８ａ

枣（Ｚ．ｊｕｊｕｂａ） 晋枣 ３６９．４１±０．２１　 ３６０．７０±４．７３ｂ

骏枣 ３６９．１６±８．６９

狗头枣 ３３７．４３±３．５４

蜂蜜罐 ３７９．４９±１１．６３

京６０　 ３６７．８３±０．７１

早脆王 ３４７．９０±９．９３

大荔龙枣 ３７４．８６±３．４７

七月鲜 ３４９．８５±２４．９３

冬枣 ３５２．４１±０．２８
注：数据为 平 均 值 和 标 准 误，同 列２Ｃ值 标 有 不 同 小 写 字 母 表 示 在０．０５水 平

上的差异显著性；未标示字母表示该分组数据间无显著差异。

枣和 酸 枣 组 织 培 养 材 料 的２Ｃ值 比 自 然（非 组

培苗）的大，差异显著。本研究冬枣２Ｃ值为３５２．４１
±０．２８Ｍｂ，而刘孟军［１１］等和吴丽萍［７］等测试的组

培冬枣基因组分别为４３７．６５Ｍｂ和３９３．６０±４．７２
Ｍｂ，说明组培苗的基因组明显大于自然的。ＲＡＰＤ
分 析 表 明，不 同 产 地 冬 枣 有 一 定 程 度 的 遗 传 变

异［２１］，这可能是 造 成 冬 枣 基 因 组 大 小 差 异 的 原 因。

陈建军［５］等研究发现，植物基因组多倍化和转座子

积累是导致基因组增大的主要原因。转座因子在基

因组规模增长中起主导作用，特别是长末端重复序

列 的 反 转 录 转 座 子，往 往 会 在 短 时 间 内 大 量 增

殖［２２－２３］，有关枣基因组还需进一步研究。

枣和 酸 枣 的２Ｃ 值 测 定 发 现，酸 枣２Ｃ 值 为

（３８８．２０±８．３２）Ｍｂ，大于枣２Ｃ值（３６０．７０±４．７３）

Ｍｂ；组培与自 然 材 料 间２Ｃ值 差 异 显 著，组 培 材 料

具更高２Ｃ值，组培枣２Ｃ值为（４１７．７６±６．６５）Ｍｂ，
组培酸枣２Ｃ值 为（４４１．６０±４．２９）Ｍｂ。酸 枣 到 枣

的驯化中基因组减小，而组织培养可能由于转座子

增殖造成基因组增大。
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