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芸薹属二倍体种、四倍体种及人工合成
多倍体的基因表达差异①
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摘要:植物的杂交和多倍化能够导致基因组结构发生变化并最终影响基因的表达．以甘蓝型油菜自然四倍体、人工

合成四倍体、五倍体、六倍体及其双亲白菜型油菜和甘蓝为试材,比较研究了３５个基因在不同倍性芸薹属材料中

的转录表达特性,探讨基因组剂量对基因表达的影响．在研究的３５个基因中,８０％的基因表现为非加性表达;６０％
的基因在人工合成四倍体与自然四倍体中表达水平差异显著．在人工合成四倍体、五倍体甘蓝型油菜中,分别发现

有２个和１个基因发生沉默．相对于其二倍体亲本白菜和甘蓝,发现１个基因在甘蓝型油菜中基因的表达被激活．
结果为探讨基因组剂量与基因表达的关系提供了参考．
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远缘杂交和倍性育种是芸薹属物种创造新种质的重要途径．目前生产上广泛种植的油菜为甘蓝型油

菜(Brassicanapus,AACC),是由白菜型油菜(B􀆰rapa,AA)与甘蓝(B􀆰oleracea,CC)这两个二倍体物

种天然杂交后进化形成的异源多倍体[１]．最近西南大学[２]通过甘蓝型油菜与甘蓝杂交,染色体加倍,获

得一种可育的六倍体材料(AACCCC)．该六倍体材料与自然甘蓝型油菜能正常杂交并获得五倍体材料

(AACCC)．这种远缘杂交和倍性育种导致了植物体基因组剂量和基因组倍性的变化,而这种变化可能导

致基因的表达变化,从而导致性状的变异[３－５]．拟南芥[６－７]、棉花[８]、小麦[９－１１]等作物的研究发现,不同

多倍体物种中基因的表达与倍性具有一定的相关性,而且各种功能类别的基因在异源多倍体中都可能

发生表达变化[１２]．在芸薹属中,缺乏对合成的四倍体(AACC),六倍体(AACCCC)及其杂交获得五倍体

(AACCC)材料的研究．
本研究以甘蓝型油菜自然四倍体、人工合成四倍体、五倍体、六倍体及其双亲白菜和甘蓝为试材,比

较研究了３５个油脂相关基因在不同倍性材料中的转录表达特性,探讨基因组剂量对这些基因表达的影响,

为下一步深入探讨芸薹属多倍体基因组剂量与基因表达的关系提供有用信息．

１　材料与方法

１􀆰１　供试材料

本研究使用的材料列于表１．白菜型油菜、甘蓝和四倍体甘蓝型油菜品种中双９号是西南大学自交保存
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的材料．人工合成四倍体甘蓝型油菜是由白菜与甘蓝杂交后加倍获得,人工合成五倍体是通过人工合成六

倍体与中双９号杂交获得,人工合成六倍体是通过中双９号与甘蓝杂交后加倍获得[２]．材料２０１３年种植在

西南大学油菜中心试验基地,按照常规方法进行田间管理．采集各材料茎秆表皮,所取材料经过液氮冷冻,

－８０℃保存,供提取RNA．
表１　研究所用的材料

材料名称 基因组 材　料　来　源 染色体数

白菜 AA 白菜型油菜 ２０
甘蓝 CC 羽衣甘蓝 １８

人工四倍体 AACC 白菜与甘蓝杂交后加倍获得的四倍体 ３８
自然四倍体 AACC 甘蓝型油菜中双９号 ３８
人工五倍体 AACCC 六倍体甘蓝型油菜与中双９号杂交获得 ４７
人工六倍体 AACCCC 中双９号与甘蓝杂交后加倍获得 ５６

１􀆰２　RNA提取

总RNA的提取及纯化采用试剂盒 RNApreppurePlantKit(DP４３２)[天根生化科技(北京)有限公司]

进行．

１􀆰３　cDNA第一链的合成

cDNA反转录试剂盒(iScriptTMcDNASynthesisKit)购自BIOＧRAD．按照反转录试剂盒说明书,取

RNA０􀆰８μg进行反转录．将获得的cDNA 稀释５０倍,用于qRTＧPCR分析．

１􀆰４　引物合成

基因序列参照白菜和甘蓝参考基因组,采用primer５进行引物设计．所用的引物及内参 Actin７的序列

见表２．由上海英潍捷基有限公司完成引物合成．
表２　qRTＧPCR所用引物

基因名称 参考序列 正向引物序列 反向引物序列

KCS１Ｇ１ Bra０３３２８３,Bol０４０７１５ CAAACTCAAAGTGAAGCCCT TCTGAACCTCGTCAAGAACC
KCS１Ｇ２ Bra０３２６２１,Bol０１８４４７ TTTCAACTTCACCACCTTTC AGCAGGAGAAATCCACTAAG
KCS１Ｇ３ Bra０３３２８３,Bol０００５２１ TGGTTTCCCTCTGCTTCGTTT TCTTTGCTGGAACTGGACGGT
KCS１Ｇ４ Bra０３３２８３,Bol０００５２０ TACACGCAGGTGGTAGAGC AGCAATCTGCCAAAGTCTATC
KCS３Ｇ１ Bra０１８６８４,Bol０４１１５６ GAATGTTTAGGGAATGTGTGG ACTTGAACGTATCAGGGTCTT
KCS３Ｇ２ Bra０３０７０２,Bol０２３４１２ TCGTTAGTTCAGGTATCGGAGAG AGAGAAGGTGTTGTGTTGAGCAT
KCS２Ｇ１ Bra０１５２９６,Bol０４０８７４ CGCCTTTAACTGCGTTTACC ATCCAACACTGCTCTGCCTC
KCS２Ｇ２ Bra０３０５５９,Bol０１１６０６ AAGACAACCTCGCTTTCCAA TTCACCACAAGTATCCCAAT
FDHＧ１ Bra０２３４８７,Bol０２１１９７ TGGTGGAAGCGATGGAGAGT TGGTGCCAGAGATGTGAGGG
FDHＧ２ Bra００８７３７,Bol０３０４０７ AAAGGCGTTTTGATTGTAAA GAGGAGTCATCGCTTGGTTC
KCR１ Bra０１２５１１,Bol０４３２５１ GAATCAAAGGCGTTGAAGTT AGAGAGGATGTGAAGGGACA
KCR２ Bra０３２８０１,Bol００６１６２ CCTCTCTATGCCATCTACGCC TGATCCAATTCCGATCTGCTC
KCR３ Bra０３３９８３,Bol０１０４７４ TTATCCCTTCCTATCCGTTCTACT CCTTCTTATCTTGGTCATCTTTGT
KCR４ Bra００４２５１,Bol０２６１１３ TTGGTTCAGGCTTCGTCTTGGGT TGGAGGCTTTGTTGAGGTTTTAT
CER１０ Bra００７１５４,Bol０４４３４８ ATTCGGCGACTGTTGCTGAT GTGACTTCTTGCTGTTGAGG
PAS２Ｇ１ Bra００６０６２,Bol００８７４１ GTCTTTCTCCTTCGTCCGTC TCATGTCCACTTTCCTTCAA
PAS２Ｇ２ Bra００９０２９,Bol０４３６５５ ATTCGCTACTCCTTCTTTGG ATCTCAGACGCCTTGATGTG
CER４Ｇ１ Bra０１１４７０,Bol０１３６１２ TGTCACCGAAGCCTCTCCTG ATTCCCCCTTTTTGCCCCTA
CER４Ｇ２ Bra０１１４７０,Bol０１７５６１ ACAAGGTGGTGAAAGAGAA AAATCCAAGACATTGAGGG
FAR１Ｇ１ Bra０４０６９６,Bol０１３２９０ GTGGTTACTATGGTCCTCAA ATCTCAAATGCTCATCCTGT
FAR１Ｇ２ Bra０２０１９５,Bol０３６０３９ TTCAGCCTCTACATCACTCT ATGCTCTGTCTTCTCCTTCG
FAR１Ｇ３ Bra００２４１６,Bol０３５７００ GAAACAGAAACTGAAAGAGC GTTGGACGAATGATAACAAG
FAR４Ｇ１ Bra００２４１０,Bol０３６０４３ CTTCTCCATGTCTCAACTGCTT GGCTTTTCAATTTCTGCTCTAC
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　续表２

基因名称 参考序列 正向引物序列 反向引物序列

FAR４Ｇ２ Bra００６６２５,Bol０２５８３３ ATCTACTGCCTATGTTTGTG CGATATCTACCTTGTTTTTG
FAR４Ｇ３ Bra０１９４６４,Bol０１３８０４ ATCTTGTCCACTATGTCTCA ATGTCTTTGTATTTATTTCC
FAR５ Bra０１９４３１,Bol０３５６５５ TCAGCCTGTACATGACCCTA GTCTCCGTATTTATCTCCGC

FAR６Ｇ１ Bra０１４６７６,Bol０４４２９５ TCATAGCCACAAGCAACGCC TCCCCCCAGTGGTCTCAGTC
FAR６Ｇ２ Bra００７２６４,Bol０４４４０４ ATGGCTATTTCTAATCTCT ACTCTTTGTATCTGTCTCA
FAR６Ｇ３ Bra００７２６３,Bol０４４４０３ TTTATGGAGCTAGAGCGTA TCTTTGTATTGGTGTCGTC
FAR６Ｇ４ Bra００３２４８,Bol００４２０７ TTTGACGACAGATACGACC TTTTTTCCAACGCAGAGAG
CER７ Bra００３４１６,Bol００１０９２ AGTTTCTGGACCTATTGTAGTTGT AGAGTCGTTTGTCTTTCCCTTG
CER１ Bra０３２６７０,Bol０１８５０４ CCTCGTATTGCCCTTCTTGCTC TTGGTCATCCCAGTTGGTCTCC

CER３Ｇ１ Bra０２０４１２,Bol０１５５８４ GCAAGCAATAATAGCGAGCAT ATGGGATGTGGAACAGGAGAT
CER３Ｇ２ Bra００６７９９,Bol０２６０１５ GAGTTCCTTTGATTGGGTCT CGAGTTTGGGTTTAGTGTGT
CER３Ｇ３ Bra００２６９２,Bol０１２１８７ TGTTCTTTGGAGCGTTTAC TCCCAGTGCCATTCGTGAT
Actin７ At５g０９８１０ TGGGTTTGCTGGTGACGAT TGCCTAGGACGACCAACAATACT

１􀆰５　qRTＧPCR
利用实时荧光定量PCR分析３５个油脂相关基因在不同倍性材料中的转录表达水平．共设３次生物学

重复．以 ACTIN基因(GenBank 登录号 At５g０９８１０)为内参照对表达数据进行标准化．qRTＧPCR 试剂盒

(GOTaq􀆿qPCR MasterMix,Promega)购于BIOＧRAD,于应用生物公司 StratageneMx３０００P检测系统

进行PCR扩增并记录荧光信号值．２０μL 反应体系 (GoTaqqPCR mix１０μL,H２O４μL,Fprimer
０􀆰４μL,Rprimer０􀆰４μL,CXRreferenceDye０􀆰２μL和cDNA５μL)．定量RTＧPCR程序为９５℃１０min;

９５℃１５s,６０℃１min,４０个循环;以０􀆰２℃/s的速度从６５℃逐渐升至９５℃来制作溶解曲线．为了确保

定量 PCR结果的可信度,对研究的３５个基因与内参照 ACTIN 基因均制作标准曲线来确定基因的扩增效

率,确保标准曲线R２＞０􀆰９８．基因相对表达量参照Livak等的方法进行计算[１３]．
１􀆰６　加性表达基因的确定

根据所研究基因在白菜与甘蓝两亲本中的表达量值,假设基因为加性表达,计算出人工合成四倍体在

理论上的基因表达量．通过比较人工合成四倍体实际基因的表达量与其理论上只有加性效应时基因的表达

量来确定研究的基因是否为加性表达的基因．

２　结果与分析

２􀆰１　３５个油脂相关基因的转录表达特征

在供试的不同倍性的６种材料中,本研究涉及的３５个基因的转录表达模式不相同,不同基因的表达可

能会表现出截然相反的基因组剂量效应(图１)．在３５个基因中,KCS１Ｇ５,KCR４,CER１０,CER４,FAR５,

PAS２Ｇ１在甘蓝中表达量最高;FDHＧ２,PAS２Ｇ２在白菜中表达量最高;KCS１Ｇ３在自然加倍的四倍体甘蓝型

油菜中表达量最高;FDHＧ１,KCR３,FAR４Ｇ３在人工合成四倍体甘蓝型油菜中表达量最高;KCS１Ｇ１,KCS１Ｇ
２,KCS２Ｇ１,KCS３Ｇ１,KCS３Ｇ２,CER７,CER１,CER３Ｇ１,CER３Ｇ３,FAR１Ｇ２,FAR１Ｇ３在人工合成五倍体中表达量

最高;KCR１,KCR２,CER３Ｇ２,FAR１Ｇ１,FAR４Ｇ１,FAR４Ｇ２在人工合成六倍体中表达量最高．从这３５个基因

的转录表达谱看,还发现有一些功能相同的基因表现为相似的表达模式,如 KCS１Ｇ１与 KCS１Ｇ２,KCS１Ｇ３
与 KCS１Ｇ４,KCS３Ｇ１ 与 KCS３Ｇ２,KCR１ 与 KCR２,CER４Ｇ１ 与 CER４Ｇ２,FAR４Ｇ１ 与 FAR４Ｇ２,FAR６Ｇ１,

FAR６Ｇ２,FAR６Ｇ３与FAR６Ｇ４,CER３Ｇ１与CER３Ｇ３．
２􀆰２　加性表达基因与非加性表达基因

在研究的３５个基因中,２８个基因的表达表现为非加性效应(p≤５％),占研究基因总数的８０􀆰００％,７
个基因的表达表现为加性效应(p＞５％),占研究基因总数的２０􀆰００％．即大多数基因的表达量并非随着倍

性的增加而增长,而是出现偏离．在非加性表达的２８个基因中,有８个基因表现为上调表达,即基因的实

际表达量大于理论值,占研究基因总数的２２􀆰８６％;有２０个基因表现为下调表达,即基因的实际表达量小
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于理论值,占研究基因总数的５７􀆰１４％(表３)．

１􀆰 白菜;２􀆰 甘蓝;３􀆰 自然四倍体;４􀆰 人工合成四倍体;５􀆰 人工合成五倍体;６􀆰 人工合成六倍体．

图１　不同倍性材料中基因的表达
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表３　人工合成四倍体基因的表达模式

实际表达量与理论值的比较 基因数目 基　因　名　称

加性表达基因(实际表达量＝理论值)(p＞５％) ７(２０􀆰００％)
KCS１Ｇ２, KCS１Ｇ３, KCS１Ｇ４, FDHＧ１, KCR３,

FAR１Ｇ２,CER３Ｇ１
非加性表达基因(p≤５％) ２８(８０􀆰００％)

　　上调表达基因(实际表达量＞理论值) ８(２２􀆰８６％)
KCR２,FAR１Ｇ３,FAR４Ｇ２,FAR４Ｇ３,FAR６Ｇ１,

FAR６Ｇ２,FAR６Ｇ３,FAR６Ｇ４

　　下调表达基因(实际表达量＜理论值) ２０(５７􀆰１４％)

KCS１Ｇ１,KCS３Ｇ１,KCS３Ｇ２,KCS２Ｇ１,KCS２Ｇ２,

FDHＧ２,KCR１,KCR４,CER１０,PAS２Ｇ１,PAS２Ｇ２,

CER４Ｇ１,CER４Ｇ２,FAR１Ｇ１,FAR４Ｇ１,FAR５,

CER７,CER１,CER３Ｇ２,CER３Ｇ３

２􀆰３　人工合成四倍体与自然四倍体基因表达的比较

将所研究的３５个基因在人工合成四倍体与自然四倍体甘蓝型油菜中的表达水平进行比较,发现有１４

个基因的表达水平在人工合成四倍体与自然四倍体中相差不大(p＞５％),占总基因数的４０􀆰００％,有２１个

基因的表达水平差异有统计学意义(p≤５％),占总基因数的６０􀆰００％,其中１１个基因在人工合成四倍体中

的表达水平显著低于在自然四倍体中的表达,１０个基因在人工合成四倍体中的表达水平显著高于在自然

四倍体中的表达(表４)．
表４　人工合成四倍体与自然四倍体基因表达的比较

人工合成四倍体与自然四倍体基因表达的比较 基因数目 基　因　名　称

人工合成四倍体等于自然四倍体(p＞５％) １４(４０􀆰００％)

KCS１Ｇ２,KCS１Ｇ３,KCS１Ｇ４,KCS２Ｇ１,KCS２Ｇ２,

FDHＧ２,KCR２,PAS２Ｇ２,FAR４Ｇ１,FAR４Ｇ２,

FAR５,CER１,CER３Ｇ１,CER３Ｇ２

人工合成四倍体低于自然四倍体(p≤５％) １１(３１􀆰４３％)
KCS１Ｇ１,KCR１,KCR４,CER１０,PAS２Ｇ１,CER４Ｇ１,

CER４Ｇ２,FAR１Ｇ１,FAR１Ｇ３,CER７,CER３Ｇ３

人工合成四倍体高于自然四倍体(p≤５％) １０(２８􀆰５７％)
KCS３Ｇ１, KCS３Ｇ２,FDHＧ１, KCR３,FAR１Ｇ２,

FAR４Ｇ３,FAR６Ｇ１,FAR６Ｇ２,FAR６Ｇ３,FAR６Ｇ４

２􀆰４　人工合成多倍体与其亲本间基因表达的变化

对人工合成四倍体甘蓝型油菜与其亲本白菜和甘蓝的比较研究发现,有３个基因在四倍体中的表达

水平与双亲白菜和甘蓝相近(p＞５％),１０个基因在四倍体中的表达水平低于双亲,８个基因在四倍体

中的表达水平高于双亲．对人工合成五倍体甘蓝型油菜与其亲本六倍体和甘蓝进行基因表达水平的比

较,发现有８个基因在五倍体中的表达水平与双亲均相近(p＞５％),３个基因在五倍体中的表达水平低

于双亲,３个基因在五倍体中的表达水平高于双亲．对人工合成六倍体甘蓝型油菜与其亲本四倍体甘

蓝型油菜中双９号和甘蓝进行了基因表达水平的比较,发现有１个基因在六倍体中的表达水平与双

亲相近(p＞５％),１个基因在人工合成六倍体中的表达水平低于双亲,１９个基因在人工合成六倍体

中的表达水平高于双亲(表５)．
此外,通过对人工合成多倍体与其亲本基因表达的比较,发现有一部分基因在其中一个亲本中上调表

达,即在人工合成多倍体中,这些基因在其中一个亲本中的表达贡献要大,似乎存在基因表达的显性效应．
例如,KCS２Ｇ１,KCR４,CER１０,CER４,FAR５,PAS２Ｇ１基因在亲本甘蓝中的表达量高于另一亲本白菜和四倍

体,FDHＧ２,PAS２Ｇ２基因在亲本白菜中表达量高于另一亲本甘蓝和四倍体．
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表５　人工合成多倍体及其亲本中基因表达的比较

人工合成多倍体及其亲本中基因表达比较 基因数目 基　因　名　称

人工合成四倍体 等于双亲(p＞５％) ３(８􀆰５７％) KCR３,CER１,CER３Ｇ１

低于双亲(p≤５％) １０(２８􀆰５７％)
KCS３Ｇ１, FDHＧ２, KCR４, CER１０, PAS２Ｇ１,

PAS２Ｇ２,FAR１Ｇ１,CER７,CER３Ｇ２,CER３Ｇ３

高于双亲(p≤５％) ８(２２􀆰８６％)
KCR２,FAR１Ｇ３,FAR４Ｇ２,FAR４Ｇ３,FAR６Ｇ１,

FAR６Ｇ２,FAR６Ｇ３,FAR６Ｇ４

人工合成五倍体 等于双亲(p＞５％) ８(２２􀆰８６％)
KCS１Ｇ４,KCS２Ｇ１,CER４Ｇ１,CER４Ｇ２,FAR１Ｇ３,

CER７,CER３Ｇ１,CER３Ｇ３

低于双亲(p≤５％) ３(８􀆰５７％) PAS２Ｇ１,PAS２Ｇ２,FAR５
高于双亲(p≤５％) ３(８􀆰５７％) KCS３Ｇ１,KCS３Ｇ２,FDHＧ１

人工合成六倍体 等于双亲(p＞５％) １(２􀆰８６％) FAR５
低于双亲(p≤５％) １(２􀆰８６％) PAS２Ｇ１

高于双亲(p≤５％) １９(５４􀆰２９％)

KCS１Ｇ１,KCS１Ｇ２,KCS３Ｇ２,KCS２Ｇ２,FDHＧ１,

FDHＧ２, KCR１, KCR２, FAR１Ｇ２, FAR４Ｇ１,

FAR４Ｇ２,FAR４Ｇ３,FAR６Ｇ２,FAR６Ｇ３,FAR６Ｇ４,

CER１,CER３Ｇ１,CER３Ｇ２,CER３Ｇ３

２􀆰５　基因沉默与基因激活

在研究的３５个基因中,有２个基因在人工合成四倍体甘蓝型油菜中发生沉默(CER１０,PAS２Ｇ１),有１

个基因(FAR５)在人工合成五倍体甘蓝型油菜中发生沉默,在人工合成六倍体甘蓝型油菜和自然四倍体中

没有发现基因发生沉默．
除了有基因沉默的发生,还发现了多倍体中基因表达的激活现象．发现 KCR２基因在亲本中几乎不表

达,而在自然四倍体、人工合成四倍体、五倍体及六倍体甘蓝型油菜中 KCR２基因的表达被激活．

３　讨　论

近年来,植物多倍体基因表达研究相当活跃也取得了很大进展[１４－１５]．研究表明,染色体的倍性能改变

基因的表达模式．而表观遗传变化是多倍体基因组中基因表达调控模式改变的主要原因[１６]．基因表达模式

的改变和功能的变化最终会导致表型的变化．异源多倍体常表现出不同于其二倍体祖先且不能用孟德尔定

律解释的新表型,如耐旱性的增强、抗病虫能力、开花时间的变化、器官大小的变化等．这些变化为育种提

供了丰富的资源,对品种改良具有重要的意义[１２]．

在本研究中,８０％的基因在异源多倍体中非加性表达,这表明这些基因表达对异源多倍化更为敏感．

５７％的基因在异源多倍体甘蓝型油菜中被抑制了,这可能会影响到与这些基因所涉及的生化途径．前人研

究也证实在拟南芥[６－７]、棉花[８]、千里光[１７]和小麦[９－１１]等异源多倍体中,基因非加性表达的广泛存在．这

种多倍体基因非加性表达可能是由于多倍化后产生了剧烈而又快速的遗传和表观遗传变异,改变了基因的

表达水平,出现表达水平升高、降低,甚至基因沉默或被激活等现象[１６]．

对于天然甘蓝型油菜来说,经历了多轮多倍化与杂交事件,起源亲本和时间也不是非常明确,因而很

难在自然多倍体及其起源亲本间进行准确的比较研究．人工多倍体起源亲本与时间都明确,避免了这一缺

陷,然而人工多倍体与自然多倍体起源方式是不同的,研究结果可能与自然真实情况存在差异．本研究中,

采用了自然四倍体与人工合成四倍体,定量表达分析结果发现,在人工合成四倍体甘蓝型油菜与自然四倍

体甘蓝型油菜中,６０％的研究基因在基因表达上存在显著差异,这进一步暗示了人工与自然多倍体间可能
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存在不同表达调控机理．
本研究发现的多倍体基因表达的沉默和激活现象,可能由于受到多倍性和杂合性所带来的基因组冲

击,新形成的甘蓝型油菜基因组构成和基因的表达发生了变化,甚至是基因的沉默和激活．前人研究发现,

拟南芥转基因沉默在二倍体和四倍体中发生,而在三倍体中基因又重新得到了表达[１８],对人工四倍体小麦

的研究也发现,有２％的基因在多倍体中发生基因表达的激活[９]．这些结果表明,基因沉默和激活在异源多

倍化过程中普遍发生,杂交和基因组加倍可能诱发基因组内编码及调控序列发生迅速的表观遗传变化,最

终导致基因沉默或基因激活的发生．本研究发现２个基因在人工合成四倍体中发生沉默,而在自然四倍体

中却是表达的,这种人工合成和自然四倍体基因沉默发生的差异,一方面可能是自然异源四倍体的祖先种

与所选的两个亲本种本身在这些基因表达中存在差异;另一种可能是自然异源四倍体在进化的过程中,与

人工合成四倍体相比较,基因发生了表达变化．前人在拟南芥中的研究发现[１９],人工异源四倍体和天然异

源四倍体基因沉默的发生频率存在差异,拟南芥人工四倍体中,大约有０􀆰４％的基因发生沉默,而在天然

异源四倍体中,约有２􀆰５％的基因发生沉默．
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Abstract:Interspecifichybridizationandpolyploidycantriggerchangesinthegenomestructureandcause

alterationsingeneexpression．Inthisstudy,polyploideffectsontheexpressionof３５fatＧrelatedgenes

werestudiedamongnaturalBrassicanapus,synthetictetraploid,pentaploid,hexaploid,B􀆰rapaandB􀆰

oleracea．Ofthesegenes８０％ werenonＧadditivelyexpressed(２８outof３５)and６０％ weredifferentiallyexＧ

pressedbetweennaturalandsynthetictetraploids(２１outof３５)．Comparedwiththeirparentalspecies,the

naturalandsynthetictetraploidshad１１geneswhichshowedquitedifferentexpressionpatterns．Twoand

onegenesweresilentinthesynthetictetraploidandpentaploid,respectively,whileonegenebecameactive

inB􀆰napus．OurdatasuggestthatalterationofploidycaninducedifferenceingeneexpressioninBrassiＧ

ca．ThisstudyprovidesaninsightintounderstandingtherelationshipbetweengenomedosageandgeneexＧ

pressioninBrassica．

Keywords:Brassica;polyploid;geneexpression
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