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植物 DNA 甲基化及其表观遗传作用
陈小强王春国李秀兰宋文芹*陈瑞阳

(南开大学生命科学学院，天津 300071)

摘要 表观遗传学(epigenetics)是研究没有DNA序列变化的、可遗传的基因表达的改变。目

前研究表明，表现遗传学在植物生长发育过程中起着极其重要的作用，主要通过包括DNA 甲基化、

RNA干涉、基因组印记、转基因沉默等多个方面来调控植物的生长发育。其中， DNA 甲基化是表

观遗传学的最重要研究内容之一是调节基因组功能的重要手段。现对植物DNA甲基化的特征、维

持机制、调控机制、表现遗传作用及其研究方法进行简要论述。
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长期以来，人们一直认为生物体的遗传性状完

全是由 DNA 决定的。目前，基因组计划已经揭示出

人类和拟南芥的全套基因组序列。但随着研究的深

入，发现有些生物表型千差万别，其基因序列却差异

不大。而表观遗传学(epigenetics)正是系统研究没

有 DNA 序列变化、可遗传的基因表达改变的遗传

学分支学科。无论是在动物、植物还是微生物领

域方面，表观遗传学作为阐明基因组功能及基因表达

的关键研究领域，己成为生命科学研究热点之一[1] 。

而甲基化作为基因组 DNA 的一种主要表观遗传修

饰方式，在植物体的生长发育中起着重要的调节作

用 [2]。为了帮助了解 DNA 甲基化对植物生长发育的

影响，本文简要地对植物 DNA 甲基化特征、维持

机理、调控机制、表现遗传作用及其研究方法方面

的一些进展作一综述。

1 植物DNA甲基化特征

在高等植物中，多数DNA 甲基化发生在 GC 富

含区和高度重复序列处。重复序列甲基化发生在

CpG二核昔酸对中的胞唔睫第 5 位碳原子上，但也常

发生在 CAG、 CTG 三核昔酸和 CCG模体(motif)中，

并且常常是对称地甲基化，但也有非对称序列甲基化

的报道[凡而非重复序列基因在这些位点常常并不

发生甲基化[4]。此外，植物 DNA 甲基化分布还具时

空特异性。研究发现，所有的植物中都存在不同程

度的 DNA 甲基化，胞略、睫发生甲基化的比例因植物

种类而异，裸子植物比开花植物 DNA包含更少的甲

基化胞唔昵[坷，高等植物DNA 的甲基化比例从4.6%-

30% 左右不等[2]。植物 DNA 甲基化的这种种属差异

性有着非常重要的系统学意义[坷。更有意义的是，在

同一物种不同组织或同一类型细胞的不同发育阶段，

基因组DNA各 CpG位点甲基化状态也都各不相同。

玉米中编码胚乳特异性表达的B亿ip的 Opaque2基因，

启动子序列在叶片组织中(非表达组织)DNA 高度甲

基化[5]; 水稻幼苗和充分展开的旗叶中存在不同的

DNA 甲基化模式，幼苗期 DNA 甲基化程度比旗叶组

织要高[6]。此外，不同外界环境条件也会影响 DNA

甲基化的程度及模式。冷处理水稻 48 h 后其基因组

中一些 CCGG位点发生了重新甲基化或去甲基化I7l ，

甲基化模式和水平发生明显改变。另外，植物特定

基因及其启动子区域的甲基化分布模式也不同，

Janousek 等[8]分析 Silene lat价lia 雄性繁殖器官特异

性表达基因(MROSl)在花粉粒发育过程中的 DNA 甲

基化状态，发现上游区域 99% 的 CpG 二核昔酸序列

DNA高度甲基化，而在转录序列中只有7%的CpG 出

现甲基化。总之，植物 DNA 甲基化有其独有的、复

杂的基因组甲基化系统通过甲基化模式的时空变化来

控制植物的生长发育。植物基因组甲基化模式与基因

表达密切相关，即基因在不表达的组织中甲基化，而在

t ,'J ! /民达的组织中去甲基化，甲基化模式变化很大。

2 植物DNA甲基化模式产生及维持机制

2.1 植物 DNA 甲基转移酶

甲基转移酶在甲基化不同模式变化中起着非常
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重要的作用。 DNA 甲基化是在 DNA 复制后，甲基转

移酶催化将 S-fl泉昔耽-L- 甲硫氨酸(SAM)上的甲基基

团连接到DNA分子的胞唔陡碱基的第五位碳原子上，

形成子甲其胞啃睫，进行 DNA修饰的过聘。研究表

明，在植物中广泛存在 4 类甲基转移酶例。所有 DNA

甲基转移酶的催化结构域都包含 10 个模体，其中有 5

个在所有物种中是高度保守的。利用催化结构域的

这种高度保守性， Finnegan等[9]从拟南芥中分离出了第

一个植物甲基转移酶基因 MetI， 't:;编码的蛋白质在结

构上与哺乳动物的甲基化酶 Dnmtl 类似。 METI 家

族在植物甲基化酶中占统治地位，主要功能是在重复

和单拷贝的 DNA 序列中维持甲基化[9]0 MetI-l 突变

体的 CG 甲基化的减少会导致发育不正常[10] 。目前，

己在胡萝卡、四红柿、玉米等多种植物中分离到

MetI 基因 [3] 。

另一种甲基转移酶为染色质甲基化酶(CMT)，其

结构也与哺乳动物的 Dnmt1相似，广泛分布于植物

中，是植物特有的，主要特征是其催化区 I 和 IV 连接

一个染色质异染色质区氨基酸模体，并且特异性地维

持非 CG序列的甲墓化[3]。在拟南芥中己经识别了至

少 3 个 CMT 编码基国[9] 。研究发现， CMT-3 功能缺

失并不会导致植物发育和生理异常，这与MetI-l突变

体不同[3] 。

第二种是结构域重排甲基转移酶(DRM)，它的结

构与哺乳动物 Dnm日类似I11]，特异指导在植物的

CNG 和 CHH(H 为除 G之外的任何碱基)处发生甲墓

化。 DRM 基因家族可能包括 DRM1 ， DRM2 和

Zmet3 三个成员，目前远不能确定它们是否同哺乳动

物甲基转移酶 Dnmt3 一样在基因组的从头甲基化中

起作用。但有报道，在所有烟草组织和细胞周期中

呈组成型表达的 DRMNtDRMl 能使非 CG序列处胞

略院从头甲基化[12] 。

此外，植物中还存在第四类甲基转移酶，例如玉

米巾的 DMT104 和拟南芥中的 DMT1 1，它们可能是

DNMT2 家族的同系物，虽然它们在不少物种中是保

守的，但其功能目前j至不清楚[13] 。

现今，已经从拟南芥、水稻、胡萝卡、大麦、

玉米和芸苔等多种植物中分离到各种DNA 甲基转移

酶编码基因 [3 ， 9 ， 14-161 。拟南芥至少有 10 个基因编码

DNA甲基转移酶，比至今己测序的任何其他的真核生

物都多[3] 。研究表明， DNA 甲基转移酶基因在分生

细胞中充分表达，可能与细胞分裂有关;甲基转移酶

基因的时空表达差异与植物发育中 DNA 甲基化的改

-综述.

变有关。

2.2 DNA 甲基化产生及维持形式

植物发育过程中形成的甲某化不同模式可利用

DNA 甲基转移酶通过三种形式完成: →是 DNA 币基

化的保持，二是从头甲基化，二三A是去甲某化。

DNA 甲基化的保持是指在世代问复制甲基化模

式的过程。最简单的机制就是维持甲基化的 DNA 甲

基转移酶，按照模板的甲基化模式，通过半保留复制

方式将亲代的甲基化模式遗传给予代。例如，拟南芥

亲本印记就需要在许多世代问持续维持甲基化[171 。

但事实上，维持甲基化并非如此简单。维持甲基化

的DNA甲基转移酶，只是部分地保证这个过程的稳运

性，可能还存在其他未知成份参与这个过程的维持。

DNA从头甲基化(denovo methylation)是对DNA

上甲基状态的重新构建，它不依赖 DNA 复制，在完

全去甲基化的位点上引入甲基。 DNA 甲基化转移酶

在从头甲基化中发挥着重要的作用。在早期胚胎细

胞中，从头甲基化酶高度表达，在这个时期，从头甲

基化是影响所有的 CpG胞唔陡的一个不加选择的过

程。然而，从头甲基化酶也不是都能同等地作用于

所有的基因组区域。一种假设是，从头甲基化发生

需要一些辅助因子，比如拟南芥基因组全甲基化就必

须有SNF2蛋白质因子参与[18] .另一种假设认为从头

甲基化酶的作用方式取决于 DNA 模板本质[1坷，某种

环境下特定的 DNA 重复序列可以促进从头甲基化。

植物中，重复序列和反向重复序列都能够成为启动子

甲基化和转录水平基因沉默的目标。据报道，反|句

重复序列对在拟南芥的 PAI 位点处的表观遗传沉默

是至关重要的，可能直接指导 DNA-DNA 相互作用，

导致胞唔盹甲基化在重复序列和反向重复序列间的

转移I20]，从而实现基因沉默。另外，植物转录后基

因沉默的分子遗传学研究表明现链刚A也可以促使

同源基因组 DNA 从头甲基化。在烟草、豌豆和拟

南芥中己经建立与DNA甲基化育关的双链RNA介导

转基因沉默系统[21J 。最近， Matzke 哇 [22J提出一个假

设，即不同的位点特异性 DNA 甲基化转移酶彼此协

同作用来对 RNA 信号作出反应，进而与组蛋白修饰

酶共同建立和维持同源目标启动子的转录夫活状态，

较为全面地介绍了RNA介导的植物DNA甲墓化作用

机制。

同时，作为一种调控方式，甲墓化过程必然要求

相应的去甲基化过程与之协调来解除甲基化的抑制

作用，使沉默的基因激活。目前有两种假说解释
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陈小强等:植物 DNA 甲基化及其表观遗传作用

DNA 去甲基化的分子机制。一种假说为被动去甲基

化，与 DNA 半保留复制有关，认为甲基化形式不能

被遗传，而是在不断的传代过程中，原有模板DNA上

的甲基化被逐渐"稀释"的结果[3]; 第二种假说与

半保留复制兀关，为主动去甲基化。 5- 甲基胞唔睫

糖基化酶是体内候选的去甲基化酶。 DNA去甲基化

可能是由糖基化酶或含有甲基化胞唔睫结合域的多

肤脱掉甲基化基圆的方式进行InI; 也有报道认为在

DNA 复制过程中，一些核因子结合于 DNA 上，阻碍

了甲基化酶对半甲基化DNA的识别; Cui等[24]曾报道

转座子抑制突变的 Tnp 蛋白介导去甲基化。

综上所述，目前普遍认为，在胚胎早期，整个基

因组发生了普遍的非特异性去甲基化过程。细胞内

新的甲基化模式一旦建成 即可通过甲基化酶以

"甲基化保持"的形式将新的 DNA 甲基化传递给所

有子细胞 DNA 分子，再加上具有组织和发育阶段的

特异性去甲基化过程共同调控植物的生长发育。

3 植物DNA甲基化的表观遗传作用

DNA甲基化模式不同时空变化是植物正常生长

发育所必需的[25] 。在植物中，甲基化不足使植株产

生明显的表型异常。例如，用去甲基化试剂 5氮胞

E密院处理水稻种子，由于甲基化水平的降低，导致组

织中正常情况下不表达的基因进行表达，其植株表

现出矮化、叶片变小等可以遗传的异常表型[3]。将

甲基转移酶反义基因 MEπ 转入拟南芥，其甲基化水

平降低，导致该植株开花时间、生殖力以及叶和花

的形态都发生改变。也有证据表明，由反义过程、

突变及基因失活[3J引起的高甲基化也会引起植物生

长、发育及表型的异常。云兰属植物 Linaria vul­

garis 突变体的花从左右对称变为辐射状就是由于一

个 lcyc 基因广泛甲基化，因而不能表达的结果[26)。笔

者分析了大花草兰授粉前后子房全基因组DNA 的甲

基化状况，发现在大花草兰于房发育过程中存在大量

DNA 甲基化状态的改变。除甲基化水平有变化外，

大部分检测位点的DNA 甲基化模式在授粉前后存在

显著差异。结果表明，在大花惠兰子房中同时存在

DNA 的甲基化和去甲基化现象，授粉后可通过 DNA

甲基化的改变来调控基因的转录，在特定时期关闭或

开启基因，从而促进子房发育(待发表)。总之，大量

研究表明，基因表达活性同 DNA 胞略院甲基化程度

之间存在负相关性， DNA 甲基化程度越低，基因表达

活性越高;反之， DNA 甲基化程度越高，基因表达活
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性也就越低。这样， DNA 甲基化在植物不同发育时

期和不同环境下有效调控基因的时空表达，实现其重

要的表观遗传作用。

3.1 DNA 甲基化与植物转座子活动

植物中的转座子和反转座子是由重复序列组成，

通常在植物基因组中特异甲基化，且比细胞编码基因

的甲基化水平要高[27]。玉米主要的 Spm 转座子系统

遗传特性与其 5' 端调控区甲基化程度密切相关，活

性转座子转录起始点上游 0.2 kb 区内 CpG 主要是非

甲基化或低甲基化水平，而非活性转座子相应位点则

大部分或全部甲基化[2飞转座子元素的甲基化状态

决定该转座子的转座能力[2飞据报道，植物转座子

甲基化的丢失会激活转座子，使其发生移动。例如，

在拟南芥甲基化缺失突变体中，沉默的转座子元素重

新被激活[29]。水稻内源反转座子 Tos17 正常情况下

是失活的，在组织培养过程中被激活并伴随胞唔睫的

去甲基化以及邻近基因组区域甲基化模式可遗传性

的改变[30J 。一个引入的反转座子(Ttol)的沉默与该

元素的高甲基化有关，而基因组范围的去甲基化会导

致它的激活以及重新转座[31)。这表明 DNA 甲基化状

态在转座子活动中起重要作用，并且调节基因的活性。

3.2 DNA 甲基化与植物春化作用及开花

春化作用可以促进开花;而用去甲基试剂5-但aC

处理也可促进早开花[叫。这说明甲基化程度的降低

可以促进提早开花。另外，有实验表明，对春化不

敏感的植物对5-azaC 的处理无反应， 5-azaC处理和低

温对促进开花具有加成性[15]，这也说明去甲基化与春

化和促进提早开花的机制密切相关。例如，冬小麦

比春小麦具有更高的 DNA 甲基化水平，进行春化诱

导后 DNA 发生去甲基化，从而诱导开花[33)。经过大

量研究表明，春化促进开花可能是由于诱导开花的重

要基因或基因启动子去甲基化引起的，例如，冷处理

通过两个明显的甲基化事件抑制开花抑制基因 FLC

活性[34]，从而促进开花。

3.3 DNA 甲基化与杂种优势

Tsaftaris 等[35)对一个玉米杂交种及其亲本的

DNA甲基胞略睫分析发现杂种优势产生与DNA甲基

化降低有关。水稻杂交种及其亲本基因组DNA 的甲

基化水平研究结果也表明，虽然总体上甲基化程度与

杂种优势不相关，但某些特异位点上甲基化程度的改

变却对杂种优势有显著的效应，说明杂交种与亲本间

不同的DNA 甲基化模式可能是杂种优势表达的一个

原因[6]。仪治本等[到]分析了 3 个高粱杂交种和 2个玉

适用于生命科学各研究领域的宝尔超纯水系统，使实验数据更逼真 Tel: 021-64040161 www.baolor.com 
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米杂交种及其相应亲本总DNA胞暗睫的甲基化水平

和杂交种与相应亲本甲基化的模式差异，探索 F1 代

杂种优势形成的分子基础，证实杂种优势的产生确实

与杂交种F1代基因组DNA甲基化模式的改变和重新

调整有关。对DNA 甲基化与基因抑制表达的分析认

为，自交能导致甲基化程度的逐渐积累，而杂交能使

甲基化程度得以解除或重新编排。

3.4 DNA 甲基化与转基因植物的基因沉默
早在 1985 年就有报道转基因烟草中 T-DNA 上

的冠瘦碱基因由于发生甲基化而使表达受到抑制的

现象。近年来的研究表明，几乎所有的转基因沉默

现象都与转基因的甲基化有关，它既包括转基因自身

DNA 甲基化，也包括核基因组上转基因整合位点

DNA 甲基化。来自模式植物包括矮牵牛花、烟草

及拟南芥的证据表明，多拷贝转基因可以作为重新甲

基化作用目标序列，而DNA甲基化作用明显地影响到

转化的外源基因在体内的表达。当转基因烟草外源

地tII基因被甲基化后，其表达水平大幅度下降，以至

根本不能检测出活性;使用于azaC 处理后， NPT- II 
酶活性得到恢复，转化组织的抗性增强[3飞研究还

发现，发生在启动子 5' 端的甲基化是造成转录水平

基因沉默的主要原因。 Meng 等[38]在大麦转基因研

究中发现启动子泛素 I 复合体区域，由于外元和内元

DNA 甲基化而导致大麦转基因株系的表达沉默。而

基因转录后沉默主要是与基因编码区的甲基化有

关。 Mey町等[39]用玉米 A1 基因转化矮牵牛，得到 3

个插入位点不同但都仅含一个拷贝的转基因品系，经

转录活性检测表明，转基因的不同转录水平与其整合

位点的甲基化程度密切相关。 Fu 等[钊]得到并分析了

一个由三个连锁异位转基因(bar， hpt, gusA)组成的仅

含一个拷贝的转基因品系的四个世代的植物。结果

表明，除了几个维持非甲基化状态的植物可以进行正

常的转基因表达外，大量植物发生转基因沉默，而且

这种选择性沉默与 DNA 甲基化的几个不同模式有关。

3.5 DNA 甲基化与亲本印记
子代细胞与亲本存在适当的差异甲基化是植物

正常发育的先决条件。不同亲本来源的两个等位基

因中的一个在含有 CpG 岛的序列上发生甲基化会导

致其在子代细胞中表达不同，亲本印记(parental

imprinting)就是通过这一遗传机制保留亲本表观遗传

信息的一种方式。在玉米和小麦胚乳中，几个基因

家族的一些成员表现差异甲基化，而这种甲基化的差

异与亲本印记有关[40]。在许多世代间持续维持甲基

·综述.

化对于涉及亲本印记的 CpG位点是关键的，例如，拟

南芥的 MEDEA 基因是植物发育早期唯一的一个具

备印记功能的关键基因[41]0 MEA1 印记发生在胚胎

和胚乳中，它的突变， MEDEA，导致母系遗传的种子

败育，而父系遗传的 MEA1 不能使这种突变体恢复。

MEA1 依赖一种能长期维持甲基化状态的 DDMl 基

因， MEA1 和DDMl 的相互作用说明拟南芥生命周期

中 DNA 甲基化的维持是亲本印记所必需的 [4飞研究

还表明，植物亲本印记不是动物那样的区域特定化而

是等位基因特定化，玉米胚乳中，在受精后两个亲本

等位基因获得不同的甲基化，仅母本遗传的、非甲

基化的基因可以表达[叫。

3.6 DNA 甲基化与植物组织培养及体细胞无性
系变异

近年来，人们对组织培养过程中总甲基化的改变

进行了大量研究，发现再生植株及其后代的 DNA 甲

基化模式变异很大[3] 0 Arnholt-Schmitt 等[43]报道组

织培养的胡萝卡再生植株总甲基化水平随生长期不

同而改变。在辐射松(Pinus radiata)中观察到 DNA

甲基化水平和外植体离体成活能力有关[44]。在组织

培养再生植株中存在着一种可遗传的变异，称为体细

胞无性系变异。研究表明 DNA 甲基化状态或水平

变化可能是体细胞无性系变异的根本原因之一。在

对组织培养诱发油椰子(Elaeis guineensis)基因组表现

遗传变异的研究中，比较正常植株、离体组织培养

苗以及再生植株基因组范围的DNA 甲基化分布和结

构，结果表明其表型是与基因组成分的甲基化模式的

改变有关[45]，暗示 DNA 甲基化变异在组织培养诱导

的体细胞无性系变异中确实起重要作用。

4 植物DNA甲基化的研究方法
随着对甲基化生物学功能研究的进展，用于检测

DNA 甲基化的方法也相应得到发展。目前已经报道

有十多种检测基因组甲基化水平的方法[46坷，根据研

究所用处理方法大致可分为:基于甲基化敏感限制性

内切酶酶切法;基于重亚硫酸盐处理靶 DNA 法;基

于 PCR 扩增法。

限制性核酸内切酶法一般用对 5 甲基胞唔院敏

感的限制性核酸内切酶消化基因组 DNAo 对于不存

在甲基化的DNA，限制性核酸内切酶在识别位点处切

断 DNA; 对于存在甲基化的 DNA，则不能切断。不

同的核酸内切酶识别序列不一样，应根据实验目的来

选择不同的核酸内切酶。

与世界接轨，用宝尔超纯水系统 Tel: 021-64040161 www.baolor.com 
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植物 DNA 甲基化的研究方法
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表 1

技术 }f法

MSRF 

MS-PCR 

MSAP 

MCA-RDA 

D如1H

RLGS 

MS-MCA 

MBD 

COMPARE-MS 

MSRE-Southern 

COBRA 

MS-SNuPE 

MS-SSCA 

Methylight 

MS-DHPLC 

MSO 

MS-DBA 

MS-MLPA 

[\V.JtJ 

1才干Í':主主!有|纽 DNA

111 4，t化价测

对特异 DNA 片段

I扫墓化检测IJ

J 

J 

基于重亚硫酸盐处理靶 DNA法，是利用重亚硫

酸盐处理DNA， DNA 中非甲基化的胞唔吭(c)经脱氨

变成服口密院(U)，而甲基化的胞口密院抗脱氨作用会保

忏不变，随后用高度特异性的引物进行扩增，模板七

的服口密院会被扩增为胸腺H密昵 (T)，然后对扩增片段

进行分析，就能得到扩增的所有CpG位点甲基化状态

的详细信息。

现今，大多数检测方法都是把上述处理方法联合

使用。从研究目的来说植物 DNA 甲基化的检测方

法口J分为两大类(表 1) 。

一是从全基因组角度，从基因组水平上分析甲基

化不仅可以分析基因组或染色体的特定区域的甲基

化程度，而且可以比较不同材料或组织以及同一组织

不同发言时期之间的甲基化差异。 Reyna-Lopez 等[50J

f 1997 年在 AFLP 技术基础上建立了甲基化敏感扩

增多 7位性法(methylation- sensi ti ve am plified 
polymorphism, MSAP)，采用两个对甲基化敏感程度

不同的同裂酶， HpaIl 和 Msplo 此技术操作简便，易

分析，现已被广泛应用于许多植物上分析胞唔皖甲基

化的水平和模式。笔者应用该技术分析了大花草兰

授粉前后子房全基因组 DNA 甲基化状况，认为大量

的去甲基化和甲基化事件与授粉后子房的发育有关

(待发表)。最近， Srinivasan 等[56J报道了一种新技术，

联合甲基化敏感性限制性内切酶的 MBD 柱层析法

(COMPARE-MS)，能够快速、敏感的检测 DNA 甲

某化情况。二J是对一些特异性基因启动子区域或基

J 

因内部 CpG位点甲基化状态进行研究。随着甲基化

研究的深入，近年建立了大量可以定性或走向确定特

异位点处DNA 甲基化情况的方法。其中，亚硫酸氢

化测序与限制性分析(combined bisulfite restriction 
analysis , COBRA)，是结合重亚硫酸盐的」种限制性

内切晦法，这种方法对标本 DNA 进行重亚硫酸盐处

理及 PCR 扩增，随后用限制性内切酶对 PCR 产物切

剖，然后进行电咏分析，根据电泳条带的不同亮度，进

行甲基化程度的定量分析。 Akey 等[66J在 COBRA 的

基础上结合溶解曲线分析，建立了McCOBRA的新方

法，叮以简便、快速对 CpG 位点进行定量和定性分

析。此外，近年还开发出了'种新的能够定量或半

定量分析样本中甲基化水平的方法-一甲基化敏感性

斑点分析(MS-DBA)，该方法快速、简便、易于掌

握，可能会成为植物甲基化分析的重要手段。

总之， DNA 甲基化的检测方法报道非常之多(表

1)，在应用时应根据实验目的和待检测位点的序列特

征选择最合适的方法。

I J 飞去吉

表观遗传学是一个发展中的研究领域，是遗传学

发展的必然结果。表观遗传信息可以通过控制基因

的表达时间、空间位置和表达方式来调控发育过程

及各种生理反应。 DNA 甲基化作为表观遗传学最重

要的研究内容，在植物方面虽然已经取得了一定进展，

但主要还是集中在总甲基化水平与植物生长发育的

www.baolor.com T巳1: 021-64040161 适用上生命科学各研究领域的安尔超纯水系统，使实验数据更逼真
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关系土，对机制的研究还很缺乏;而且目前植物 DNA

甲基化检测的方法都是在研究动物的基础上发展起

来的，还存在一定的局限性。因此，探索更适合于

植物DNA 甲基化的检测方法，深入研究DNA 甲基化

规律，阐明其对植物生长发育的调控机制，将对植物

遗传和进化的理论研究具有启发作用，对植物生长发

育的调控具有重要的指导实践意义。
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DNA Methylation in Plants and Its Epigenetic Function 

Abstract 

Xiao-Qiang Chen, Chun-Guo Wang, Xiu-Lan Li, Wen-Qin Song* , Rui-Yang Chen 
(College 01 Life Sciences, Nankai University， 刀anjin 300071, China) 

Epigenetics is defined as gene-regulating activities with heritable characteristics that do not 
involve a change to the base sequences. It's responsible for the mechanisms of the temporal and spatial control of 
gene activity in plants through the study of DNA methylation, RNA interference, genomic imprinting, transcriptional 
gene silencing, etc. 白lereinto， the best known and most thoroughly studied epigenetic phenomena is DNA methylation, 
which plays an important role in regulating gene expression during plant regeneration and development. In this 
review, the authors briefly introduced the characteristics of plant methylation, its regulating mechanisms, epigenetic 
functions and analysis techniques. 

Key words epigenetics; plant DNA methylation; analysis techniques of DNA methylation 
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