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巴西橡胶树栽培种质基因组 C 值测定和变异分析 
 

柳觐, 牛迎凤, 吴裕, 毛常丽, 张凤良, 刘紫艳, 郑诚, 龙青姨, 李国华*
 

(云南省热带作物科学研究所，云南 景洪 666100) 

 

摘要：为了解巴西橡胶树(Hevea brasiliensis)栽培种质的变异情况，以 53 份在云南植胶区综合性状表现较好的巴西橡胶树栽

培种质为材料，采用流式细胞术测定了基因组 C 值，并进行了变异分析。结果表明，浅绿色嫩叶是巴西橡胶树流式细胞术测

定的最适样品。53 份巴西橡胶树栽培种质的细胞核 DNA 含量和基因组 C 值存在一定差异，基因组的平均 C 值是 1.531 696× 

109 bp，最小的是 CRTG-272 种质(1.465 908×109 bp)，最大的是 CRTG-83 种质(1.600 381×109 bp)，变异系数较小(CV=0.035 5)。

53 份巴西橡胶树栽培种质中有 47 份为二倍体，6 份为三倍体。在已测定基因组大小的 40 种大戟科(Euphorbiaceae)植物中, 基

因组大小变异较大(CV=1.248 6)，与“C 值悖论”观点相一致。因此，应用流式细胞术能快速、准确地测定巴西橡胶树细胞核

DNA 含量、基因组 C 值和染色体倍性。 

关键词：巴西橡胶树；栽培种质；C 值；变异 
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Genome C Value and Variation Analysis of Cultivated Rubber Tree (Hevea 

brasiliensis) Germplasms by Flow Cytometry 
 

LIU Jin, NIU Ying-feng, WU Yu, MAO Chang-li, ZHANG Feng-liang, LIU Zi-yan, ZHENG Cheng, 

LONG Qing-yi, LI Guo-hua
*
 

(Yunnan Institute of Tropical Crops, Jinghong 666100, Yunnan, China) 

 

Abstract: In order to understand the variation of cultivated germplasm of Hevea brasiliensis, the genomic C value 

of 53 cultivated germplasms with high quality characters in Yunnan rubber planting areas were measured by flow 

cytometry, and their variations were analyzed. The results showed that light green young leaves of H. brasiliensis 

were suitable samples for flow cytometry. There were differences in nuclear DNA content and genomic C value 

among 53 cultivated germplasms. The average genomic C value was 1.531 696×10
9 
bp, the smallest was CRTG-272 

(1.465 908×10
9 
bp), the largest was CRTG-83 (1.600 381×10

9 
bp), and the variation coefficient (CV) was small 

(0.035 5). Among 53 cultivated germplasms of H. brasiliensis, forty-seven were diploid and 6 were triploid. The 

genome sizes had big CV up to 1.248 6 among 40 species of Euphorbiaceae, which is consistent with the view of 

the C value paradox. Therefore, flow cytometry can achieve rapid and accurate determination of the nuclear DNA 

content, genomic C value, and chromosome ploidy of H. brasiliensis. 

Key words: Hevea brasiliensis; Cultivated germplasm; C value; Variation 

 

巴西橡胶树(Hevea brasiliensis)原产于亚马逊

流域[1]，是大戟科(Euphorbiaceae)重要的热带经济作

物之一，也是目前唯一大规模产业化的天然橡胶来

源[2]。因天然橡胶具有合成橡胶无法替代的独特物
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理性能[3]，使其在工业和国防等领域有广泛需求,

以天然橡胶为原料的产品超过 4 000 余种[4]。我国

天然橡胶自给率较低，绝大多数天然橡胶原料依然

需要进口。 

由于巴西橡胶树属于典型的热带植物，国内宜

植地区极其有限，只能通过选育优良高产品种来实

现增产。但巴西橡胶树传统育种周期较长，基于基

因测序的分子筛选和定向改良则为提高其育种效

率提供了一条新的思路。近年来对巴西橡胶树的核

基因组进行了测序和组装[5–8]，重要细胞器叶绿体[9]

和线粒体[10]的基因组也陆续发表，数万个与关键性

状相关联的基因得以发掘和定位。随着生物技术手

段的进步和测序成本的持续降低，针对大多数栽培

品种和特异种质资源的重测序也即将开展，而基因

组 C 值则是开展基因组测序的重要参考。 

基因组 C 值(C-value)是指特定物种单倍体细胞

核或配子中 DNA 的含量[11]，也称之为基因组大小，

通常以质量皮克(pg)或核苷酸碱基对数量(Gb)来表

述，二者之间的换算关系为 1 pg=0.978 Gb=0.978× 

10
9
 bp。对于同一植物而言，基因组 C 值不仅与物

种的进化位置有关[12–13]，而且在一定程度上与其种

质资源的遗传多样性紧密相关，因此，基因组 C 值变

异也是评价种质资源遗传基础宽窄的一种手段[14–15]。

此外，对于同一种植物而言，细胞核中 DNA 含量

与细胞核大小和染色体倍性呈线性相关，也可通过

测定细胞核大小来进行倍性鉴定[16–17]。流式细胞术

作为一种基于核酸荧光染色原理的基因组C值测定

技术，因其操作简单，效率较高，目前已有许多作

物种质资源的基因组 C 值被测定和分析[18–19]，但对

巴西橡胶树的流式细胞术基因组C值测定和变异分

析的研究尚未见报道。 

本研究以 53份在云南植胶区综合性状表现较好

的巴西橡胶树栽培种质为材料，采用流式细胞术对其

细胞核 DNA 含量进行了测定，并对其基因组 C 值变

异和染色体倍性进行了分析，提出了一种简洁有效的

巴西橡胶树基因组 C 值测定方法，报道了一批巴西橡

胶树栽培种质的基因组 C 值和染色体倍性，为巴西橡

胶树基因组重测序和优良品种选育提供理论依据。 

 

1 材料和方法 

 

1.1 材料 

53 份巴西橡胶树(Hevea brasiliensis)栽培种质是

从云南省热带作物科学研究所农业部景洪巴西橡

胶树种质资源圃中保存的 600 余份栽培种质中筛选

出来的，这些种质的综合性状表现较好。内标材料

玉米(Zea mays „CE-777‟)和豌豆(Pisum sativum)的种

子由捷克共和国实验植物学研究所 (奥洛摩茨 ) 

Jaroslav Dolezel 惠赠，繁殖出苗后采集嫩叶。 

 

1.2 方法 

根据巴西橡胶树叶片组织特征和老嫩程度，在

柳觐等[20–21]的基础上对流式细胞术测定方法进行

了改进。首先选择 CRTG-9、CRTG-191 和 CRTG-314

等 3 份种质的古铜色嫩叶、浅绿色嫩叶和深绿色成

熟叶(图 1)分别制样并测试(图 2)。然后选择供试种质

的浅绿色嫩叶，以基因组大小已知的玉米或豌豆嫩

叶作为内标进行混合制样并测试，每份种质重复测

定 3 组，每组测定 6~10 个样品，细胞核荧光强度取

平均值。运用 CFlow Plus 1.0.264.15 软件和 Microsoft 

Office Excel 2016 软件进行数据收集、作图和分析。

内标玉米和豌豆的 2n 细胞核 DNA 含量分别为 5.43

和 9.09 pg
[22]，待测样品基因组 C 值 =内标样品基因

组 C 值×(待测样品荧光强度 /内标样品荧光强度)。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 不同幼嫩程度叶片的比较 

从图 2 可以看出，古铜色嫩叶和深绿色成熟叶

的流式细胞术样本峰(M1)较宽，表示样本中各个细

胞核荧光强度值变异较大，说明测定精确度较差; 

浅绿色嫩叶的流式细胞术样本峰窄，荧光强度值变

异小，说明测定精确度更高。因此，在巴西橡胶树 

 

 
图 1 巴西橡胶树叶片。A: 古铜色嫩叶; B: 浅绿色嫩叶; C: 深绿色成熟

叶。图 2 同。 

Fig. 1 Leaves of rubber tree. A: Bronze young leaves; B: Light green young 

leaf; C: Dark green mature leaf. The same is Figure 2. 
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图 2 不同叶龄巴西橡胶树叶片的流式细胞术 

Fig. 2 Flow cytometry diagram of rubber tree leaf at different age 

 

栽培种质的基因组大小测定中，均选择浅绿色嫩叶

进行制样和测定。 

 

2.2 基因组 C 值与变异分析 

对巴西橡胶树、玉米和豌豆的嫩叶进行了单独

制样和流式细胞术检测，预估了基因组 C 值，表明

基因组 C 值为巴西橡胶树 <玉米 <豌豆。因流式细

胞术检测图中样本峰的横轴代表样本细胞核的荧

光强度，而细胞核荧光强度直接反映样本的基因组

C 值大小，因此，在后续的检测中(图 3)，无论是以

玉米还是以豌豆作为内标，流式细胞术检测图中峰

由左向右分别是巴西橡胶树体细胞细胞核的峰、内

标材料体细胞细胞核的峰、内标材料体细胞有丝分

裂前期染色质复制加倍后细胞核的峰(内标材料有

丝分裂旺盛时有此峰，内标材料有丝分裂不旺盛时

无此峰)。 

相比而言，玉米的基因组 C 值与巴西橡胶树更

为接近。为减少误差，首先采用玉米作为内标，结

果表明，其中 47 份种质的细胞核 DNA 含量可被准

确测定(图 3: A)，说明其基因组 C 值也可被准确测

定和换算(表 1)。而 CRTG-186、CRTG-187、CRTG- 

188、CRTG-255、CRTG-272 和 CRTG-314 等 6 份

种质的流式细胞术检测图中仅有玉米的峰，缺少巴

西橡胶树的峰(图 3: B)，但将二者单独制样检测时

却都可以得到很好的检测峰图，因此推测这 6 份种

质的细胞核 DNA 含量与其他 47 份种质差异较大, 

但与内标玉米的接近，故在流式细胞术检测图中二

者的峰是重叠的。因此，再次采用豌豆作为内标进

行测定(图 3: C)，结果这 6 份种质的细胞核 DNA 含

量也可被准确测定(表 1)。对 53 份种质的细胞核

DNA 含量比较发现，这 6 份种质的细胞核 DNA 含

量为其他 47 份种质的 1.5 倍左右，因普通巴西橡胶

树种质为二倍体[5–8]，因此判定这 6 份种质为三倍体。 

从表 1 可见，53 份巴西橡胶树栽培种质的细胞

核 DNA 含量和基因组 C 值存在一定差异，细胞核

DNA 含量最小的是 CRTG-172 种质(3.007 966 pg), 

 

 

图 3 巴西橡胶树的流式细胞术测定图。A: CRTG-9 种质, 玉米为内标; B: CRTG-186 种质, 玉米为内标; C: CRTG-186 种质, 豌豆为内标。 

Fig. 3 Flow cytometry diagram of rubber trees. A: CRTG-9 germplasm with Zea mays as interior label; B: CRTG-186 germplasm with Z. mays as interior label; 

C: CRTG-186 germplasm with Pisum sativum as interior label.  
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表 1 53 份巴西橡胶树栽培种质的细胞核 DNA 含量和基因组 C 值 

Table 1 Nuclear DNA content and Genome C value of 53 cultivation rubber tree germplasms 

序号 

No. 

种质 

Germplasm 

细胞核 DNA 含量  

Nuclear DNA content 
(pg) 

C  

(×10
9 
bp) 

染色体倍性  

Chromosome ploidy 
(n) 

 1 CRTG-9 3.137 780 1.534 374 2 

 2 CRTG-53 3.137 782 1.534 376 2 

 3 CRTG-81 3.137 776 1.534 372 2 

 4 CRTG-83 3.272 763 1.600 381 2 

 5 CRTG-85 3.272 746 1.600 373 2 

 6 CRTG-87 3.007 985 1.470 904 2 

 7 CRTG-89 3.272 747 1.600 373 2 

 8 CRTG-93 3.137 769 1.534 369 2 

 9 CRTG-94 3.137 783 1.534 376 2 

10 CRTG-106 3.007 985 1.470 904 2 

11 CRTG-113 3.007 975 1.470 900 2 

12 CRTG-120 3.272 753 1.600 376 2 

13 CRTG-131 3.272 753 1.600 376 2 

14 CRTG-169 3.007 971 1.470 898 2 

15 CRTG-170 3.137 785 1.534 377 2 

16 CRTG-171 3.272 759 1.600 379 2 

17 CRTG-172 3.007 966 1.470 895 2 

18 CRTG-173 3.007 982 1.470 903 2 

19 CRTG-177 3.137 783 1.534 376 2 

20 CRTG-178 3.007 985 1.470 904 2 

21 CRTG-180 3.007 985 1.470 904 2 

22 CRTG-182 3.272 759 1.600 379 2 

23 CRTG-190 3.137 782 1.534 376 2 

24 CRTG-191 3.007 989 1.470 907 2 

25 CRTG-218 3.007 986 1.470 905 2 

26 CRTG-222 3.272 752 1.600 376 2 

27 CRTG-223 3.137 773 1.534 371 2 

28 CRTG-228 3.137 783 1.534 376 2 

29 CRTG-229 3.272 753 1.600 376 2 

30 CRTG-230 3.272 750 1.600 375 2 

31 CRTG-232 3.007 978 1.470 901 2 

32 CRTG-235 3.272 750 1.600 375 2 

33 CRTG-249 3.007 975 1.470 900 2 

34 CRTG-257 3.272 752 1.600 376 2 

35 CRTG-261 3.137 782 1.534 376 2 

36 CRTG-262 3.007 984 1.470 904 2 

37 CRTG-263 3.137 782 1.534 376 2 

38 CRTG-271 3.272 753 1.600 376 2 

39 CRTG-274 3.137 759 1.534 364 2 

40 CRTG-276 3.137 788 1.534 378 2 

41 CRTG-281 3.007 980 1.470 902 2 

42 CRTG-292 3.272 753 1.600 376 2 

43 CRTG-297 3.272 745 1.600 372 2 

44 CRTG-322 3.272 750 1.600 375 2 

45 CRTG-335 3.137 774 1.534 371 2 

46 CRTG-551 3.137 773 1.534 371 2 

47 CRTG-553 3.272 752 1.600 376 2 

48 CRTG-186 4.504 428 1.468 443 3 

49 CRTG-187 4.533 920 1.478 058 3 

50 CRTG-188 4.522 910 1.474 469 3 

51 CRTG-255 4.505 916 1.468 929 3 

52 CRTG-272 4.496 651 1.465 908 3 

53 CRTG-314 4.518 754 1.473 114 3 
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最大的是 CRTG-187 种质(4.533 920 pg)；基因组 C

值最小的是 CRTG-272 种质(1.465 908×10
9
 bp), 最

大的是 CRTG-83 种质(1.600 381×10
9
 bp)。53 份巴西

橡胶树栽培种质的基因组C值平均值为 1.531 696× 

10
9
 bp，与前人的研究结果[6–8]一致。变异分析表明，

53份巴西橡胶树栽培种质的基因组 C值变异系数

较小(CV=0.035 5)，说明其遗传基础相对狭窄。 

 

2.3 巴西橡胶树和大戟科物种的基因组 C 值对比 

通常认为，物种的基因组 C 值是代表某个物种

特征的常数，与其遗传和进化位置相关[12–13]。在植

物基因组C值数据库[23]中检索到 40种大戟科植物，

隶属于 14 属(表 2)。基因组 C 值最小的是佛肚树

(Jatropha podagrica)，为 0.293 4×10
9
 bp，最大的是

宝轮玉(Euphorbia polygona)，为 14.034 3×10
9
 bp, 基

因组 C 值变异系数(CV)高达 1.248 6。不仅大戟科不

同物种间的基因组 C 值变异较大，且隶属于同一属的

不同物种的基因组 C 值变异也较大，大戟属 19 种植

物中，基因组 C 值最小仅为 0.337 41×10
9
 bp，最大

的为 14.034 3×10
9
 bp，变异系数(CV)也高达 0.934 5。 

 

表 2 大戟科植物的基因组 C 值 

Table 2 Genome C value of Euphorbiaceae species 

属 Genus 种数 Species number C (×10
9
 bp) 属 Genus 种数 Species number C (×10

9
 bp) 

石栗属 Aleurites  1 2.347 20 麻疯树属 Jatropha 2 0.293 40 ~ 0.415 65 

秋枫属 Bischofia  1 1.809 30 油大戟属 Joannesia 1  0.782 40 

土蜜树属 Bridelia  1 1.222 50 木薯属 Manihot 1  0.806 85 

大戟属 Euphorbia 19 0.337 41 ~ 14.034 3 山靛属 Mercurialis 6 0.650 37 ~ 2.298 30 

白树属 Gelonium  1 1.149 15 叶下珠属 Phyllanthus 2 0.978 00 ~ 1.442 55 

巴西橡胶树属 Hevea  2 2.102 70 ~ 2.029 35 蓖麻属 Ricinus 1  0.508 56 

沙箱树属 Hura  1 4.914 45 滑桃树属 Trewia 1  1.907 10 

 

3 讨论 
 

样品选择是流式细胞术制样和检测的关键，过于

幼嫩的叶片样品在采集后容易萎蔫，造成部分细胞核

结构破坏；而过于成熟的叶片含有较多的次生代谢

物，检测中易出现较多的杂质峰。本研究比较了不同

幼嫩程度巴西橡胶树叶片的流式细胞术检测效果，首

次建立了一套快速、准确测定巴西橡胶树细胞核

DNA 含量和基因组 C 值的方法，并对云南植胶区综

合性状表现较好的主要栽培种质的基因组 C 值进行

了测定和变异分析，为巴西橡胶树种质资源鉴定评

价、基因组重测序和良种选育提供了重要理论依据。 

在植物基因组 C 值数据库中，Bennett 等[23]测

定巴西橡胶树的基因组 C 值为 2.102 7×10
9
 bp，而

本研究测定的巴西橡胶树基因组C值为 1.531 696× 

10
9 
bp。通过比较[6–8]，我们认为本研究的测定值更

为准确，推测可能是 Bennett 等的测定时间为 1997

年，受研究技术、标准品选择等条件限制，导致估

值出现了偏差。 

本研究结果表明，53 份云南植胶区综合性状表

现较好的巴西橡胶树栽培种质中有 11.32% (6 份)为

三倍体，远高于自然状态下植物多倍化的几率。这

说明巴西橡胶树三倍体种质在云南高海拔植胶区

本身就具有较好的综合性状表现优势，才使得其在

多年的观测评价中被筛选出来。当前云南植胶区主

推品种„云研 77-2‟和„云研 77-4‟等均为三倍体，在

高海拔植胶区抗寒性强、产量表现好，提示我们可

以在巴西橡胶树品种选育中重点关注三倍体种质, 

以便提高云南植胶区高产抗寒品种的选育效率。 

大戟科是被子植物中的大科，不仅是一个具有

重要经济价值的植物学类群，也是热带植物区系中

的重要成分[24]。本研究结果表明，大戟科不同物种

的基因组 C 值大小与其种属分类没有必然联系，意

味着其基因组C值与进化位置间不存在严格的对应

关系，这与前人“C 值悖论”的观点较为一致[11]，原

因尚需进一步研究。 
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