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摘要: 为评价南京地区抗草铵膦转 bar 基因水稻Ⅱ优 86B 及其恢复系 86B 在田间释放后抗性基因漂移到杂

草稻的潜在风险，在农田生态环境下以转 bar 基因Ⅱ优 86B 和恢复系 86B 为花粉供体，以丹东、泰州、肇庆 3 地采集

的杂草稻为花粉接受材料，检测抗性基因漂移率。结果表明，在杂草稻移栽和直播两种种植方式下，只有移栽方式

下的泰州杂草稻和直播方式下的肇庆杂草稻与Ⅱ优 86B 花期相遇，检测到的基因漂移率分别为 0. 136% 和

0. 018%。与恢复系 86B 花期相遇的只有直播方式下的肇庆杂草稻，检测到的基因漂移率为 0. 016%。以上研究结

果表明在南京地区抗草铵膦转基因水稻Ⅱ优 86B 及恢复系 86B 向肇庆杂草稻以及Ⅱ优 86B 向泰州杂草稻存在抗

性基因漂移的风险。
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Gene flow from transgenic glufosinate-resistant rice Ⅱ you 86B and its re-
storer line 86B to weedy rice

CUI Rong-rong， DAI Wei-min， QIANG Sheng， SONG Xiao-ling
( Weed Research Laboratory，Nanjing Agricultural University，Nanjing 210095，China)

Abstract: To provide information of environment safety of transgenic glufosinate-resistant ( GR) rice，Ⅱ You 86B
and its restorer 86B，the potential risk of gene flow from these two cultivars to weedy rice was assessed in Nanjing． The GR
rice was the donor of pollen and weedy rice ( from Dandong，Taizhou，Zhaoqin) was receptor，and the gene flow frequency
was measured． The results showed that the flowering time of Taizhou transplanted weedy rice and Zhaoqin directly-seeded
weedy rice overlapped with that of Ⅱ You 86B． The gene flow frequencies from Ⅱ You 86B to Taizhou weedy rice and Zha-
oqin weedy rice were 0. 136% and 0. 018% respectively． The flowering of restorer 86B overlapped with that of Zhaoqin di-
rectly-seeded weedy rice，and gene flow frequency was 0. 016% ． The results indicated that there was a potential gene flow
from GR Ⅱ You 86B and 86B to Zhaoqing weedy rice in Nanjing，as well as from Ⅱ You 86B to Taizhou weedy rice．
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水稻是重要的禾谷类作物，为全球近一半人口提

供粮食。中国是最大的水稻生产国和消费国。随着

转基因技术的发展，中国已培育出大量抗虫、抗病、抗
除草剂等转基因水稻。2009 年中国农业部批准了转

基因抗虫水稻华恢 1 号和 Bt 汕优 63 在湖北省生产

应用的安全证书，这预示着转基因水稻在中国的商业
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化进程又向前迈进了一步。由于抗除草剂转基因作

物的环境释放可能会带来生态风险，因此在任何转基

因作物环境释放前，对其进行安全性评估是非常必要

的。其中，转基因作物的抗性基因向野生近缘杂草的

漂移是安全性评价中不可缺少的内容。
目前关于转基因水稻基因漂移的研究对象主要

包括非转基因栽培稻、野生稻( 普通野生稻和药用野

生稻) 、稗草以及杂草稻。转基因水稻向常规栽培稻

的基因漂移率因种类和距离不同存在一定的差异，但

最大的转基因漂移频率仍然低于 1%［1-5］。普通野生

稻与栽培稻亲缘关系近，可交配性好，因此在自然条

件下，如果两者具有部分地理分布重叠，花期花时相

遇就会出现基因漂移，目前测得其最大的基因漂移率

为 11% ～18%，最大的漂移距离为 250 m［6-8］。药用

野生稻与栽培稻亲和性差，因此在自然条件下转基因

栽培稻不存在向该野生稻基因漂移的可能性［9-10］。
由于稗草与栽培稻高度不亲和，因此转基因栽培稻的

抗性基因也不可能漂移到稗草中［11-12］。
与转基因水稻发生基因漂移的野生近缘种中最

值得关注的是杂草稻( Oryza sativa f． spontanea) 。目

前世界上主要水稻种植国家和地区均有杂草稻发生，

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［13-14］。在中国杂草稻的发生和危害逐年

加重，主要原因在于: 首先，其种子落粒性、休眠性及

抗逆性强，导致它有极强的杂草特性; 其次，在水稻整

个生长期间，杂草稻与栽培稻竞争光和矿质营养等，

严重影响了水稻的生产［15-17］; 再次，杂草稻与栽培稻

对除草剂的反应一致，使得目前尚无针对杂草稻的除

草剂。因此如果转基因水稻的抗性基因漂移到杂草

稻中，并引起其适合度的提高，将可能对农田生态环

境造成巨大威胁。目前已有研究证实，接受抗性基因

的杂草稻和转基因水稻的杂交后代与杂草稻相比其

生态适合度并没有明显降低［18-20］。
关于转基因水稻抗性基因向杂草稻漂移的研究

已经有不少报道，不同品种，不同的试验设计与条

件，得出的基因漂移率都有一定的差异。不少研究

者采用同心圆的种植方式来研究风向以及漂移距离

与基因漂移率的关系，试验结果表明顺风方向基因

漂移率大，逆风方向基因漂移率小，而且随着距离的

增加，基因漂移频率明显下降［5，21］。Zuo 等采用 4
株转基因水稻包围 1 株杂草稻的种植方式，研究了

田间自然情况下的异交率，结果表明基因漂移除了

受转基因水稻和杂草稻亲和性影响外，还与花期重

叠的时间长短、植株的高度差异等密切相关［22］。
由于杂草稻对中国水稻生产存在严重威胁，农

业部转基因安全评估办公室规定任何转基因水稻在

申请生产应用安全证书时，必须充分评价目的基因

向杂草稻的漂移。遵循环境生物安全评价中的个案

原则，根据杂草稻与栽培稻相伴生的特性，本试验拟

采用抗草铵膦转基因水稻Ⅱ优 86B 以及其转基因

恢复系 86B 与杂草稻隔行种植，研究其在南京地区

移栽和直播方式下与杂草稻发生基因漂移的最大可

能性，以期为转基因水稻Ⅱ优 86B 在江苏的安全释

放提供依据。

1 材料与方法

1． 1 材料

1． 1． 1 抗除草剂转基因水稻 抗草铵膦转基因水

稻材料Ⅱ优 86B 和 86B 都为籼稻，抗性基因为 bar
基因，从潮湿链霉菌 ( Streptomyces hygroscopicus ) 中

分离克隆，能解除除草剂 Basta( 有效成分为草铵膦，

2-氨基-4-［羟基( 甲基) 膦酰基］丁酸铵) 对生物体内

谷氨酰胺合成酶的抑制，而不会导致氨积累引起的

植物死亡。
1． 1． 2 非转基因水稻材料 3 种杂草稻分别于

2008 年采集于江苏泰州( TZ: WRJS015 ) 、辽宁丹东

( DD: WRLN004) 、广东肇庆( ZQ: WRGD025 ) ，除了

丹东的杂草稻为粳型外，其余的都为籼型，稻种低温

保存备用。
1． 2 方法

1． 2． 1 试验地总体概况 试验在南京农业大学江

浦试验田的转基因水稻安全评估试验区进行。试验

田严格按照农业部标准选取，四周 100 m 以内没有

水稻种群，试验地周围设置 2 m 高的防护栏，并配专

人管理。土壤 pH 介于 6 与 7 之间，偏酸性。土壤

肥力良好、排灌情况良好。试验期间，无影响整个试

验结果的恶劣气候因素。对需要收获的转基因水稻

材料，单独收获、单脱、单藏，由专业技术人员专人运

输和保管。检测试验完毕后，除需要保留的材料外，

剩余的转基因试验材料一律烧毁。
1． 2． 2 试验设计

1． 2． 2． 1 大田安排 Ⅱ优 86B 向杂草稻的基因漂

移试验于 2009 年 6 ～ 11 月进行，86B 向杂草稻的

基因漂移试验于 2010 年 6 ～ 11 月进行。
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移栽方式下的基因漂移率: 转基因水稻和 3 种

杂草稻育秧，待秧苗达到 4 叶 1 心时移栽到整好地

的稻田中，每种杂草稻和转基因水稻采用隔行种植

的方式移栽，行距为 30 cm，株距为 25 cm，面积为

348 m2，3 种杂草稻的总面积为 1 044 m2。
直播方式下的基因漂移率: 将 4 叶 1 心期的转

基因水稻秧苗移栽，行距为 60 cm，株距为 25 cm，当

天，将经过浸种 2 d 的杂草稻种子直播在 2 行转基

因水稻之间，杂草稻沿直线播种，每行播种量为 565
粒。每种杂草稻和转基因水稻混种的面积为 348
m2，3 种杂草稻的总面积为 1 044 m2。
1． 2． 2． 2 花期观察 对种植的杂草稻和转基因水

稻花期进行观察，并统计它们的花期重叠时间。
1． 2． 2． 3 种子收获 水稻成熟后，按品种和种植方

式分别收获种子，晒干后备用。第 2 年 6 月，将收获

的种子称千粒重，每个种重复 4 次，放入 30 ℃光照

培养箱培养，测量其发芽率。
1． 2． 2． 4 抗性植株筛选 将收获的种子称重后，种

植于大田，待幼苗长至三叶期后，喷施 800 μl /L 草

铵膦( 20% 草铵膦水剂，永农生物科学有限公司产

品) ，7 d 后喷施 1 600 μl /L 草铵膦，统计存活数，

并取存活植株的叶片带回实验室做分子鉴定。
1． 2． 2． 5 bar 基因的检测 大田筛选植株叶片用新型

广谱植物基因组 DNA 快速提取试剂盒［原平浩( 天津)

生物技术有限公司］提取基因组DNA。bar 基因扩增引

物为 P1: 5'-GCACCATCGTCAACCACTAC-3'，P2: 5'-GC-
CAGAAACCCACGTCAT-3'。按下列组分配制 50. 0 μl
反应体系: 5. 0 μl 10×Ex Taq Buffer，4. 0 μl MgCl2 ( 25
mmol /L) ，4. 0 μl dNTP Mixture( 各 2. 5 mmol /L) ，2. 0
μl 各引物( 10 μmol /L) ，0. 5 μl TaKaRa Ex Taq DNA
聚合酶( 5 U/μl) ［宝生物工程( 大连) 有限公司］，约 20
ng 模板 DNA。PCR 扩增在 Whatman Biometra TGRA-
DIENT Thermocycler 上进行。反应条件: 94 ℃预变性 5
min; 94 ℃变性30 s，55 ℃退火30 s，72 ℃延伸1 min，35
个循环; 最后 72 ℃延伸 10 min。扩增获得的 429 bp 产

物在 2%琼脂糖凝胶和 90 V 电压条件下电泳 1 h。EB
染色后在紫外灯下观察并拍照，以上所有检测都以相

应的杂草稻和转基因水稻为对照。
1． 2． 2． 6 转基因漂移频率的计算 86B 抗性基因

漂移频率 = 除草剂处理后的存活杂草稻苗总数 /除
草剂处理前的杂草稻总苗数×100% ; Ⅱ优 86B 抗性

基因漂 移 频 率 = 除 草 剂 处 理 后 的 存 活 杂 草 稻 总

苗数×2 /除草剂处理前的杂草稻总苗数×100% ; 除

草剂处理前的杂草稻总苗数 = 种子总质量 /千粒重

×1 000×发芽率。

2 结 果

2． 1 Ⅱ优 86B 向杂草稻的基因漂移

2． 1． 1 花期相遇情况 在杂草稻移栽方式下，只有

泰州杂草稻与转基因水稻Ⅱ优 86B 花期相遇，相遇

期长达 16 d( 表 1 ) 。在杂草稻直播方式下，只有肇

庆杂草稻与转基因水稻Ⅱ优 86B 花期相遇，相遇期

长达 15 d( 表 2) 。

表 1 移栽方式下的 3 种杂草稻与Ⅱ优 86B 的花期

Tabal 1 Flowering date of the three transplanted weedy rice popu-

lations and Ⅱ you 86B

种 群
始花期

( 月-日)
盛花期

( 月-日)
终花期

( 月-日)

Ⅱ优 86B( 与 DD 混种) 09-06 09-20 09-27
DD 08-18 08-23 09-01
Ⅱ优 86B( 与 TZ 混种) 09-06 09-20 09-27
TZ 09-05 09-19 09-22
Ⅱ优 86B( 与 ZQ 混种) 09-07 09-20 09-27
ZQ 08-30 09-03 09-05
DD、TZ 和 ZQ 分别表示丹东、泰州和肇庆杂草稻。

表 2 直播方式下的 3 种杂草稻与Ⅱ优 86B 的花期

Tabal 2 Flowering date of the three directly-seeded weedy rice

populations and Ⅱ you 86B

种 群
始花期

( 月-日)
盛花期

( 月-日)
终花期

( 月-日)

Ⅱ优 86B( 与 DD 混种) 09-08 09-21 09-26
DD 08-26 08-30 09-06
Ⅱ优 86B( 与 TZ 混种) 09-07 09-20 09-26
TZ 09-26 10-03 10-06
Ⅱ优 86B( 与 ZQ 混种) 09-06 09-21 09-27
ZQ 09-08 09-20 09-23
DD、TZ 和 ZQ 分别表示丹东、泰州和肇庆杂草稻。

2． 1． 2 抗性筛选及分子标记检测 经过两次喷施

草铵膦后，发现与转基因水稻Ⅱ优 86B 花期未相遇

的杂草稻后代植株全部变黄枯死，而与转基因水稻

Ⅱ优 86B 花期相遇的肇庆杂草稻( 直播方式下) 和

泰州杂草稻( 移栽方式下) 都有存活植株，存活植株

总数分别为 730 株和 550 株。
根据设计的特异性引物对杂草稻存活植株的总

DNA 进行扩增，都得到了 bar 基因的 429 bp 扩增条

带，与作为阳性对照的抗除草剂转基因水稻Ⅱ优

86B 扩增出来的条带一致，而作为阴性对照的杂草
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稻都没有扩增产物( 图 1、图 2 ) 。进一步证明了大

田筛选验证过的杂草稻存活植株均携带了抗草铵膦

转基因水稻的 bar 基因。直播方式下的肇庆杂草稻

与Ⅱ优 86B 的漂移频率为 0. 018%，移栽方式下的

泰州杂草稻与Ⅱ优 86B 的漂移频率为 0. 136%，其

他杂草稻与Ⅱ优 86B 的漂移频率为 0( 表 3) 。

M: Marker; 1:Ⅱ优 86B; 2: 肇庆杂草稻( ZQ) ; 3 ～ 22:Ⅱ优 86B×ZQ( F1 ) 。

图 1 与Ⅱ优 86B 隔行种植的肇庆杂草稻中 bar 基因的分子检测

Fig． 1 Detection of the bar gene in Zhaoqing weedy rice interlacedly-planted with Ⅱ You 86B

M: Marker; 1:Ⅱ优 86B; 2: 泰州杂草稻( TZ) ; 3 ～ 22:Ⅱ优 86B×TZ( F1 ) 。

图 2 与Ⅱ优 86B 隔行种植的泰州杂草稻中 bar 基因的分子检测

Fig． 2 Detection of the bar gene in Taizhou weedy rice interlacedly-planted with Ⅱ You 86B

表 3 抗草铵膦转基因水稻Ⅱ优 86B 向杂草稻的基因漂移率

Table 3 Gene flow frequency from transgenic rice Ⅱ you 86B to weedy rice

杂草稻 播种方式 发芽率 ( % ) 种子量 ( g) 千粒重 ( g) 抗性植株总数 基因漂移频率 ( % )

泰州杂草稻 移栽 95． 50 18 675 22． 1 550 0． 136

肇庆杂草稻 直播 86． 75 16 963 17． 3 730 0． 018

2． 2 恢复系 86B 向杂草稻的基因漂移

2． 2． 1 花期相遇情况 从表 4 中可看出，移栽方式下，

转基因水稻与杂草稻花期没有相遇; 直播方式下，转基

因水稻只与来自肇庆的杂草稻花期相遇8 d( 表 5)。
2． 2． 2 抗性筛选及分子检测 经过两次喷药之后，

发现除了与转基因水稻恢复系 86B 花期相遇的肇庆

杂草稻( 直播方式下) 有 90 株存活外，其余杂草稻都

全部死亡。根据设计的特异性引物对杂草稻存活植

株的总 DNA 进行扩增，都得到了 bar 基因的 429 bp
扩增条带，与作为阳性对照的抗草铵膦转基因水稻Ⅱ
优 86B 扩增出来的条带一致，作为阴性对照的杂草稻

都没有相应的扩增产物( 图 3) 。进一步证明大田筛

选验证过的杂草稻存活植株均携带了抗草铵膦转基

因水稻的抗性 bar 基因。直播方式下转基因水稻恢

复系 86B 向 肇 庆 杂 草 稻 的 抗 性 基 因 漂 移 频 率 为

0. 016%，向其他杂草稻基因漂移频率为 0。
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表 4 移栽方式下的 3 种杂草稻与恢复系 86B 的花期

Tabal 4 Flowering date of the three transplanted weedy rice popu-

lations and restorer line 86B

种 群
始花期

( 月-日)
盛花期

( 月-日)
终花期

( 月-日)

86B( 与 DD 混种) 10-05 10-11 10-17

DD 08-13 08-19 08-26

86B( 与 TZ 混种) 10-05 10-11 10-18

TZ 09-15 09-02 09-26

86B( 与 ZQ 混种) 10-04 10-10 10-16

ZQ 09-21 09-26 10-02

DD、TZ 和 ZQ 表示丹东、泰州和肇庆杂草稻。

表 5 直播方式下的 3 种杂草稻与恢复系 86B 的花期

Tabal 5 Flowering date of the three transplanted weedy rice popu-

lations and restorer line 86B

种 群
始花期

( 月-日)
盛花期

( 月-日)
终花期

( 月-日)

86B( 与 DD 混种) 10-05 10-12 10-17

DD 09-07 09-12 09-16

86B( 与 TZ 混种) 10-04 10-09 10-14

TZ 10-14 10-18 10-23

86B( 与 ZQ 混种) 10-06 10-14 10-19

ZQ 10-04 10-10 10-14

DD、TZ 和 ZQ 表示丹东、泰州和肇庆杂草稻。

M: Marker; 1 ～ 15: 86B ×ZQ( F1 ) ; 16: 肇庆杂草稻( ZQ) ; 17: 86B。

图 3 抗除草剂 bar 基因的分子检测

Fig． 3 Detection of the bar gene conferring herbicide resistance in rice

3 讨 论

很多试验已经证实，尽管异交率变化值很大，但

是以花粉流为媒介的转基因水稻与杂草稻间的基因

漂移在自然条件下是可以发生的。供试材料的生物

学特性和环境的因素均影响异交率［23］。其中有性

亲和的程度是决定物种能否发生杂交的首要条件，

它决定着两物种间能否发生自然杂交［24-27］。籼稻

与粳稻是亚洲栽培稻的 2 个亚种，分别代表水稻种

具有一定生殖隔离的 2 个基因库，它们在地理分布、
形态、生理生化以及 DNA 分子水平等方面存在明显

差异。在水稻育种中，籼粳杂交，其后代存在结实率

低、籽粒不饱满、生育期偏长，植株偏高等特点。在

不同类型栽培水稻和杂草稻的亲和性研究中也有类

似的结果。Zuo 等通过人工杂交研究了转基因抗草

铵膦水稻和 15 个采集于不同省份不同类型的杂草

稻杂 交 亲 和 性，发 现 粳、粳 杂 交 的 结 实 率 能 达 到

70%以上，和杂草稻自交结实率无明显差异，粳、籼

杂交的结实率较低，只有 30% 左右［22］。栽培水稻

和同种类型的杂草稻亲和性更好，基因漂移的风险

更大。本试验中的花粉供体材料Ⅱ优 86B 和恢复

系 86B 为籼型水稻，3 种花粉受体材料中，来源于泰

州和肇庆的杂草稻为籼型杂草稻，而来源于丹东的

杂草稻为粳型杂草稻。在不考虑其他因素下，应该

是Ⅱ优 86B 和恢复系 86B 与泰州及肇庆杂草稻的

漂移率大于与丹东杂草稻的漂移率。
当花粉供体和受体间存在亲和性且空间并存

时，花期同步会对是否发生异交以及异交率的大小

起决定作用。本试验中杂草稻分别采集于江苏、辽
宁、广东 3 个不同生态区，在南京种植会由于光照时

间、光强、温度等外部环境的变化而有可能改变花期

特性，因此本试验结果只能说明在南京地区该转基

因水稻与这 3 种杂草稻的花期相遇情况。在转基因

水稻Ⅱ优 86B 与 3 种杂草稻隔行种植的情况下，只

有移栽方式下的泰州杂草稻和直播方式下肇庆杂草

稻与Ⅱ优 86B 的花期相遇，并且在试验中也检测到
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了携带抗性基因的杂交后代，而其他杂草稻与Ⅱ优

86B 花期不同步，不存在基因漂移的风险; 恢复系

86B 与直播方式下的肇庆杂草稻花期相遇，也检测

出了基因漂移率，其他杂草稻因与转基因水稻花期

不同步，因此最终没有检测出基因漂移。因本试验

只在南京地区进行的，要探讨除品种因素外的气候

条件的影响，可能需要进一步做不同地点和不同年

份的研究。
花粉供 体 和 受 体 的 株 高 对 异 交 率 有 明 显 影

响［22］。转基因水稻的株高为 105． 78 ～ 108. 7 cm，在

移栽方式下，与转基因水稻花期相遇的泰州杂草稻，

平均株高为 78. 04 cm，明显矮于转基因水稻; 直播

方式下的肇庆杂草稻平均株高为 118. 03 cm，明显

高于转基因水稻。从株高角度来讲，向移栽方式下

的泰州杂草稻的基因漂移率会高于向直播方式下的

肇庆杂草稻，试验结果也验证了这一点。
抗性基因能否成功漂移到野生近缘种并对农业

生产和生态环境造成威胁除了取决于转基因作物能

否和野生近缘种发生初始杂交外，还决定于杂种的

适合度是否下降［28-29］。适合度是个体在特定环境

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［30-31］。适合度的改

变与父母本的基因型、抗性基因本身和环境条件，以

及它们之间的相互作用［32-38］有关。因此对于该转

基因水稻的抗性基因通过花粉漂移到杂草稻后可能

引起的生态风险还需进一步对杂交后代的适合度进

行研究。
有报道已经证明在选择压下后代的适合度会增

大［29，33］。对除草剂抗性作物而言，虽然首次发生基

因漂移的频率极低，但如果第一年农田生态系统中

有 1 株抗除草剂的杂交后代，在除草剂的选择压下，

杂交后代存活并繁殖，会导致翌年至少有近几百株

这样的抗性后代，其抗性后代种群会随着世代的增

加以极快的速度扩大，将会引起不可预测的生态后

果。因此在转基因水稻Ⅱ优 86B 和 86B 在江苏种

植前务必防范向杂草稻特别是泰州杂草稻的基因漂

移。
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