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横断山区六种八居群鼠尾草属植物的核型分析
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摘　 要: 鼠尾草属(Ｓａｌｖｉａ)是唇形科(Ｌａｍｉａｃｅａｅ)最大的属ꎬ属下多种为民间常用草药ꎬ亦有供观赏的种类ꎮ
为探究横断山区物种在细胞学水平的进化方式ꎬ讨论形态分类学与分子系统学之间的分类关系ꎬ该研究通

过广泛收集染色体文献资料ꎬ采用植物常规压片法对采集自横断山地区 ６ 种 ８ 居群鼠尾草属植物进行核型

分析ꎬ并构建了中国地区分布的鼠尾草属植物叶绿体系统发育树ꎮ 统计结果表明:(１)全世界范围内报道了

约 ２３％的鼠尾草属植物染色体数据ꎬ其中分布在中国地区的鼠尾草属植物染色体报道率为 ３２.１０％ꎬ分布在

横断山地区的鼠尾草属植物报道率为 ４０.５４％ꎬ(２)鼠尾草属植物染色体基数以 ｘ ＝ ８ 和 ｘ ＝ １１ 为主ꎬ分布在

中国地区的鼠尾草属植物染色体基数均为 ｘ ＝ ８ꎮ 实验结果表明:(１)西藏鼠尾草(Ｓ. ｗａｒｄｉｉ)核型数据为首

次报道ꎮ (２)雪山鼠尾草(Ｓ. ｅｖａｎｓｉａｎａ)首次在云南德钦地区发现二倍体居群ꎮ 将细胞学数据结合叶绿体

进化树开展染色体进化关联分析ꎬ论证多倍化可能不是鼠尾草属物种适应高海拔环境的主要机制ꎬ表明多

倍体不是该属物种形成的主要进化途径而是以二倍体水平为主ꎬ推测染色体组的加倍可能是物种在形态学

与分子系统学上分类关系不一致的原因之一ꎮ 该研究丰富了横断山区鼠尾草属植物的染色体核型数据ꎬ结
合区域分子系统树探讨染色体特征的进化关系ꎬ为今后深入研究该属物种的核型进化做出了探索ꎬ为开展

祖先物种染色体基数推演分析补充了基础数据ꎮ
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　 　 横断山区位于“世界屋脊”青藏高原东南部ꎬ
包括云南西北部、四川西部、西藏东部、青海南部

以及甘肃西南部地区ꎬ面积约 ３６.４ 万平方千米(李
炳元ꎬ １９８７)ꎮ 横断山区因南北走向的山脉ꎬ海拔

落差大ꎬ以及受印度洋暖湿气流的影响ꎬ形成了显

著的沿海拔梯度变化的多种气候类型的生态环

境ꎬ包括低海拔的干热河谷地区ꎬ中海拔的暖温带

地区及高海拔的高山冰缘带地区ꎬ形成了横断山

区丰富的物种多样性ꎮ 正因如此ꎬ横断山区成为

全球重要的生物多样性研究中心之一ꎬ也因物种

多样性丰富而成为研究物种起源演化的天然实验

基地(杨勤业等ꎬ １９８８ꎻ曾广权等ꎬ ２０００ꎻ 姚永慧

等ꎬ ２０１０)ꎮ
唇形科( Ｌａｍｉａｃｅａｅ)鼠尾草属( Ｓａｌｖｉａ)是世界

性广布的大属ꎬ广泛分布于中美洲、南美洲、西亚

和东亚地区(Ｗａｌｋｅｒ ＆ Ｓｙｔｓｍａꎬ ２００７)ꎬ全世界范围

共计约 ９８０ 种(Ｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎮ 西亚和地中海

地区被认为是鼠尾草的原始分布中心(Ｍａｓｏｕｄ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１０)ꎮ 原产中国的鼠尾草种类有 ８１ 种 ２４ 变

种ꎬ横断山区有 ３７ 种 １３ 变种(中国科学院青藏高

原综合科学考察队ꎬ １９９３ꎻ Ｌｉ ＆ Ｈｅｄｇｅꎬ １９９４)ꎮ

该属物种在生长形态、花形态等方面表现出显著

的多样性ꎮ 吴征镒和李锡文(１９８２)认为鼠尾草属

的唇形花冠更适应昆虫传粉ꎬ因此是更进化和特

化的类群ꎬ并且认为横断山地区是该属形成和多

样化的中心之一ꎮ 尽管部分研究人员对产于西喜

马拉雅地区的鼠尾草进行了细胞学研究ꎬ但是对

横断山区鼠尾草属植物的细胞学资料仍研究较少

(Ｇｉｌｌꎬ １９７０ꎻ Ｂｈａｔｔａｃｈａｒｙａꎬ １９７８ꎻ Ｈａｑｕｅꎬ １９８０)ꎮ
细胞学核型分析是研究植物进化地位及种群

间亲缘关系常用的方法之一ꎬ通过对中期细胞染

色体组的数目、倍性、形态、大小、着丝粒位置、随
体有无等特征分析ꎬ再通过计算臂比、染色体长度

比、着丝粒指数、染色体长度变异系数以及着丝粒

指数变异系数等一系列核型参数计算ꎬ来对物种

进行分类学研究ꎬ分析其亲缘关系和进化地位ꎮ
研究资料表明鼠尾草属的染色体数目具有多样

化ꎮ Ｓｔｅｗａｒｔ(１９３９)对美国加利福尼亚地区 ５ 个亚

属 １８ 种鼠尾草属植物的染色体数目进行研究ꎬ发
现染色体基数为 ｘ ＝ ８、１２、１６ꎮ Ｆｕｊｉｔａ( １９７０)根据

其染色体基数为 ｘ ＝ １１ꎬ认为鼠尾草属是唇形科中

最原始的属ꎬ并且是唇形科中染色体基数最高的

９２８１１０ 期 李文胜等: 横断山区六种八居群鼠尾草属植物的核型分析



属ꎮ Ａｌｂｅｒｔｏ 等(２００３)研究了阿根廷地区 １２ 种鼠

尾草属植物有丝分裂时期染色体形态和减数分裂

时期的染色体ꎬ发现 Ｓ. ｃｏｃｃｉｎｅａ、 Ｓ. ｆａｒｉｎａｃｅａ、 Ｓ.
ｉｎｖｏｌｕｃｒａｔｅ 和 Ｓ. ｍｉｃｒｏｐｈｙｌｌａ 为二倍体物种ꎬ染色体

数目为 ２ｎ ＝ ２ｘ ＝ ２２、 ２０、 ２２、 ２２ꎬ Ｓ. ｃａｒｄｉｏｐｈｙｌｌａ、
Ｓ. ｐｒｏｃｕｒｒｅｎｓ、Ｓ. ｓｐｌｅｎｄｅｎｓ 和 Ｓ. ｕｌｉｇｉｎｏｓａ 为四倍体

物种ꎬ染色体数目分别为 ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ４４、５２、４４、５２ꎬ
Ｓ. ｓｔａｃｈｙｄｉｆｏｌｉａ、Ｓ. ｐａｌｌｉｄａ 为六倍体物种ꎬ染色体数

目均为 ２ｎ ＝ ６ｘ ＝ ６６ꎬＳ. ｇｕａｒａｎｉｔｉｃａ 和 Ｓ. ｒｙｐａｒａ 为八

倍体物种ꎬ染色体数目均为 ２ｎ ＝ ８ｘ ＝ ８８ꎮ Ｇｉｌｌ
(１９７０)对喜马拉雅山系的 ２０ 种鼠尾草属植物的

染色体进行研究ꎬ发现鼠尾草属植物的染色体基

数具有多样性ꎬ其中 ｘ ＝ ６、７、８ 是常见的染色体基

数ꎮ Öｚｄｅｍｉｒ 和 Şｅｎｅｌ(１９９９)报道了 Ｓ. ｓｃｌｅｒｅａ 的染

色体数目 ２ｎ ＝ ２２ꎮ 赵红霞等(２００６)报道了我国鼠

尾草属植物丹参 ( Ｓ. ｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａ)、黄花鼠尾 ( Ｓ.
ｆｌａｖａ) 和雪山鼠草 ( Ｓ. ｅｖａｎｓｉａｎａ) 的染色体数目

２ｎ ＝ １６ 和 ３２ꎮ Ｙａｎｇ 等(２００９)对我国横断山脉地

区的 ６ 种鼠尾草属植物的染色体数目进行了研

究ꎬ发现 Ｓ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ 为四倍体ꎬ染色体数目为

２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ꎬ Ｓ. ｃａｓｔａｎｅａ、 Ｓ. ｆｌａｖａ、 Ｓ. ｔｒｉｊｕｇａ 和 Ｓ.
ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ 为二倍体ꎬ染色体数目均为 ２ｎ ＝ ２ｘ ＝
１６ꎬ染色体基数为 ｘ ＝ ８ꎮ 中国的鼠尾草物种染色

体基数主要为 ｘ ＝ ８ꎮ 经统计ꎬ全世界范围内鼠尾

草属植物染色体数据已报道了 ２２３ 种(Ｒａｎｊｂａｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｒｉｃｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ中国地区鼠尾草属

染色体数据已报道 ２６ 种(含 ４ 变种 １ 变型)ꎬ其中

横断山区 １５ 种(中国科学院青藏高原综合科学考

察队ꎬ １９９３ꎻ 赵红霞等ꎬ ２００６ꎻ Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ
洪培培等ꎬ ２０１１ꎻ Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１４)ꎮ 鼠尾草属细

胞学研究依旧十分薄弱ꎬ而鼠尾草属的分子系统

学分类与形态学分类的差异较大ꎬ细胞学研究可

以为该属物种演化形成及物种多样性提供重要的

参考 资 料 ( Ａｄａｍｓꎬ １９６８ꎻ Ｗｅｉｓｓ ＆ Ｓｃｈｎｅｅｗｅｉｓｓꎬ
２０１３)ꎮ

鼠尾草属的属下分类系统自建立以来就一致

存在争议ꎬＢｅｎｔｈａｍ(１８３２)最早构建了鼠尾草属的

属下分类系统ꎬ此后联合其他新发表的类群整合

为 ４ 个亚属ꎮ 此外 Ｂｒｉｑｕｅｔ 在 Ｂｅｎｔｈａｍ 基础上进行

修正ꎬ将鼠尾草属划分为 ８ 亚属 １７ 个组(Ｅｎｇｌｅｒ ＆
Ｐｒａｎｔｌꎬ １８９９)ꎬ以上两个系统仍然是目前世界鼠尾

草属分类相对完整的属下分类系统ꎮ 国产鼠尾草

属的分类系统由吴征镒和李锡文(１９８２)在 Ｂｒｉｑｕｅｔ

系统基础上建立ꎬ他们依据鼠尾草属植物雄蕊特

征将国产鼠尾草分为 ３ 个亚属ꎬ即弧隔鼠尾草亚

属、荔枝草亚属和鼠尾草亚属ꎬ以及组和系的分类

等级ꎮ 随着分子生物学的发展ꎬ众多学者利用核

基因组和叶绿体基因组进行分子系统树的构建

(Ｗａｌｋｅｒ ＆ Ｓｙｔｓｍａꎬ ２００７ꎻ Ｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ以此

来对鼠尾草属进行修订ꎮ
为补充鼠尾草属植物细胞学染色体数据ꎬ在

细胞学水平与基因组水平共同探讨鼠尾草属内分

类学地位ꎬ本研究通过收集鼠尾草属已报道染色

体数据资料ꎬ并对横断山区 ６ 种 ８ 居群鼠尾草属植

物进行核型分析ꎬ还通过叶绿体基因组片段构建

的鼠尾草属物种系统发育树ꎬ结合细胞学资料ꎬ讨
论形态分类学与分子系统学之间的分类关系ꎬ探
究横断山区物种在细胞学水平的进化方式ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 实验材料

本研究中使用的鼠尾草属植物种子均采自横

断山区ꎬ种子详细信息见表 １ꎬ凭证标本均存放在

中国科学院昆明植物研究所标本馆(ＫＵＮ)ꎬ细胞

学凭证装片存放在云南师范大学(ＹＮＮＵ)植物细

胞学研究室ꎮ
１.２ 实验方法

１.２.１ 染色体制片步骤 　 选取发育良好、籽粒饱满

的种子ꎬ用蒸馏水清洗种子后放到潮湿滤纸培养

皿中ꎬ置于 ２４ ℃恒温箱中萌发ꎬ待其根长至 １ ｃｍ
左右将根取下ꎬ装入有 ０.０３％的 ８－羟基喹啉的离

心管中ꎬ常温避光预处理 １.５ ~ ２.５ ｈꎮ 放入装有现

配卡诺氏固定液(冰乙酸 ∶ 无水乙醇 ＝ １ ∶ ３)的离

心管中ꎬ置于 ４ ℃冰箱中冷藏 ２０ ｈ 后转移至 ７０％
酒精中 ３ ｈꎮ 用 １ ｍｏｌ􀅰Ｌ￣１盐酸于 ６０ ℃下解离 １１
ｍｉｎꎮ 以上步骤之间需用蒸馏水反复冲洗 ３ 次将

试剂洗净ꎬ最后放入装有卡宝品红的离心管中染

色 ２ ｈꎮ 通过压片把制作好的片子放到光学显微

镜(Ｏｌｙｍｐｕｓ ＢＸ￣５３)下镜检ꎬ并挑选分裂中期细胞

染色体形态清楚的细胞观察拍照ꎮ 将染色体形态

完好并分散均匀的片子使用中性树胶封装ꎬ制作

永久封片ꎮ
１.２.２ 核型分析方法 　 根据核型分析标准统计 ３０
个以上的中期细胞染色观察记录超过 ８５％细胞恒

定的染色体数目为该种的最终染色体数目 (李懋

０３８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



表 １　 本实验材料信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔａｌ ｍａｔｅｒｉａｌ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

材料编号
Ｍａｔｅｒｉａｌ ｃｏｄｅ

凭证标本号
Ｖｏｕｃｈｅｒ

ｓｐｅｃｉｍｅｎ ｃｏｄｅ

中文名
Ｃｈｉｎｅｓｅ ｎａｍｅ

拉丁名
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｎａｍｅ

采集地
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ (ｍ)

ａ ＭＳ１７￣５０９ 甘西鼠尾草 Ｓａｌｖｉａ ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ 四川宝兴(ＢＸ)
Ｂａｏｘｉｎｇꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ

３ ７６３

ｂ ＳｕｎＨ￣０７ＺＸ￣３０２１ 甘西鼠尾草 Ｓ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ 云南香格里拉(ＳＬ)
Ｓｈａｎｇｒｉ￣Ｌａꎬ Ｙｕｎｎａｎ

３ １８０

ｃ ＭＳ１７￣４０５ 黄花鼠尾草 Ｓ. ｆｌａｖａ 四川宝兴(ＢＸ)
Ｂａｏｘｉｎｇꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ

２ ２８６

ｄ ＳｕｎＷＧ￣０２２８ 黄花鼠尾草 Ｓ. ｆｌａｖａ 云南丽江(ＬＪ)
Ｌｉｊｉａｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ

３ ８００

ｅ ＳＬＺ￣１０４ 毛地黄鼠尾草 Ｓ. ｄｉｇｉｔａｌｏｉｄｅｓ 云南丽江(ＬＪ)
Ｌｉｊｉａｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ

３ ２８２

ｆ ＳｕｎＷＧ￣０２１２ 西藏鼠尾草 Ｓ. ｗａｒｄｉｉ 西藏昌都(ＣＤ)
Ｃｈａｎｇｄｕꎬ Ｘｉｚａｎｇ

４ １２０

ｇ ＹＮＮＵ１９￣２４８ 雪山鼠尾草 Ｓ. ｅｖａｎｓｉａｎａ 云南德钦(ＤＱ)
Ｄｅｑｅｎꎬ Ｙｕｎｎａｎ

４ ４８４

ｈ ＭＳ１７￣６７８ 粘毛鼠尾草 Ｓ. ｒｏｂｏｒｏｗｓｋｉｉ 四川乡城(ＸＣ)
Ｘｉａｎｇｃｈｅｎｇꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ

３ ６１８

学和陈瑞阳ꎬ １９８５)ꎮ 选取 ６ 张染色体较为分散、
形态良好且位于同一细胞内的图片ꎬ利用 Ａｄｏｂｅ
Ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ ＣＣ 添加 ５ μｍ 标尺、裁剪及调整后利用

染色体测量软件 Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ Ｖ.２ 量取 ６ 个细胞的染

色体长短臂长度、臂比等数据 ( Ａｌｔｉｎｏｒｄｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１６)ꎬ进行同源染色体核型配对分析ꎬ然后根据 ６
个细胞的核型数据利用 Ｅｘｃｅｌ 软件进行综合配对ꎬ
并依据综合配对结果绘制核型模式图ꎬ并根据李

懋学和陈瑞阳 ( １９８５)、Ｐａｓｚｋｏ ( ２００６)、Ｐｅｒｕｚｚｉ 和

Ｅｒｏｇｌｕ(２０１３)、Ｐｅｒｕｚｚｉ 和 Ａｌｔｎｏｒｄｕ(２０１４)等人的标

准确定各个种的基本核型参数ꎮ 并根据 Ｌｅｖａｎ 等

(１９６４)的染色体分类系统和 Ｓｔｅｂｂｉｎｓ(１９７１)的标

准确定间期核类型、核型公式和染色体的核型不

对称类型等(孙文光等ꎬ ２０１９)ꎮ
１.２.３ 鼠尾草属基数与倍性统计 　 本研究通过整

理染色体数据库 ＣＣＤＢ( Ｒｉｃｅ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５) 结合

Ｒａｎｊｂａｒ 等(２０１５)的统计研究ꎬ分别对鼠尾草属的

染色体基数与倍性在世界、中国和横断山区范围

内进行了统计ꎬ并进行统计图的绘制ꎮ
１.２.４ 系统发育分析 　 通过美国国家生物技术信

息 中 心 ( Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｃｅｎｔｅｒ ｆｏｒ Ｂｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ
Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎꎬ ＮＣＢＩ) 官方网站 ( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｎｃｂｉ.
ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ)下载原产中国的并记录在«中国植物

志»和 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ 中的鼠尾草属植物叶绿体标

记 基 因 数 据 ( ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ、 ＴｒｎＬ￣ＴｒｎＦ、 ｒｂｃＬ、 ｙｃｆ１￣
ｒｐｓ１５)ꎬ将其导入 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ ９.０.２ 软件连接ꎬ并在此

软件中对下载自 ＮＣＢＩ 的叶绿体数据进行处理ꎬ分
别对 不 同 基 因 序 列 开 展 多 重 ＭＡＦＦＴ 比 对

(Ｋａｚｕｔａｋａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００２ ) 及 多 基 因 联 合 处 理

(Ｃｏｎｃａｔｅｎａｔｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｒ Ａｌｉｇｎｍｅｎｔｓ)ꎮ 使用 ＩＱ￣
ＴＲＥＥ Ｖ.２.１.３ 版本构建进化树ꎬ经过检测最优模

型为“ＴＶＭ＋Ｆ＋Ｒ２”模型(Ｎｇｕｙｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５)ꎬ通
过文献查阅设置龙口花(Ｈｏｒｍｉｎｕｍ ｐｙｒｅｎａｉｃｕｍ)作

为外类群ꎬ基于最大似然法(ｍａｘｉｍｕｍ ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄꎬ
ＭＬ)构建进化树ꎮ 通过查询文献ꎬ将所有已经发

表的染色体数据与本研究中鼠尾草属植物的染色

体数据共同在分子进化树上进行体现ꎮ

２　 结果与分析

２.１ 六种八居群鼠尾草属植物核型特征

由染色体形态图、核型模式图及核型分析结

果(图 １ꎬ表 ２)可知ꎬ除甘西鼠尾草( Ｓ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ)
为同源四倍体外ꎬ其他 ５ 种鼠尾草属植物皆为基

数 ｘ ＝ ８ 的二倍体ꎮ 着丝粒位置以近中部着丝粒

(ｓｍ)为主ꎬ也有中部着丝粒(ｍ)和近端部着丝粒

(ｓｔ)ꎮ 核型不对称性除采自四川宝兴的甘西鼠尾

草为 ３Ｂ 型 和 采 自 云 南 丽 江 的 黄 花 鼠 尾 草
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ａ. 甘西鼠尾草(四川宝兴)(白色箭头指示为 Ｂ 染色体)ꎻ ｂ. 甘西鼠尾草(云南香格里拉)ꎻ ｃ. 黄花鼠尾草(四川宝兴)ꎻ ｄ. 黄花鼠

尾草(云南丽江)ꎻ ｅ. 毛地黄鼠尾草(云南丽江)ꎻ ｆ. 西藏鼠尾草(西藏昌都)ꎻ ｇ. 雪山鼠尾草(云南德钦)ꎻ ｈ. 粘毛鼠尾草(四川

乡城)ꎮ ∗表示该染色体包含随体ꎮ
ａ. Ｓ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ(Ｂａｏｘｉｎｇꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ) (Ｔｈｅ ｂｌａｃｋ ａｒｒｏｗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈｅ Ｂ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ)ꎻ ｂ. Ｓ. ｐｒｚｅｗａｌｓｋｉｉ(Ｓｈａｎｇｒｉ￣Ｌａꎬ Ｙｕｎｎａｎ)ꎻ ｃ. Ｓ. ｆｌａｖａ
(Ｂａｏｘｉｎｇꎬ Ｓｉｃｈｕａｎꎻ)ꎻ ｄ. Ｓ. ｆｌａｖａ(Ｌｉｊｉａｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ)ꎻ ｅ. Ｓ. ｄｉｇｉｔａｌｏｉｄｅｓ(Ｌｉｊｉａｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ)ꎻ ｆ. Ｓ. ｗａｒｄｉｉ(Ｃｈａｎｇｄｕꎬ Ｘｉｚａｎｇ)ꎻ ｇ. Ｓ. ｅｖａｎｓｉａｎａ
(Ｄｅｑｅｎꎬ Ｙｕｎｎａｎ)ꎻ ｈ. Ｓ. ｒｏｂｏｒｏｗｓｋｉｉ(Ｘｉａｎｇｃｈｅｎｇꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ). ∗ ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃｏｎｔａｉｎｓ ａ ｓａｔｅｌｌｉｔｅ.

图 １　 ６ 种 ８ 居群鼠尾草属植物中期细胞图、配对染色体形态图及模式图
Ｆｉｇ. １　 Ｍｅｔａｐｈａｓｅ ｃｅｌｌꎬ ｐａｉｒｅｄ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｋａｒｙｏｇｒａｍ ｏｆ ｓｉｘ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｓａｌｖｉａ ｉｎ ｅｉｇｈｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

(Ｓ. ｆｌａｖａ)为 ２Ｂ 型外ꎬ其余居群核型不对称性均为

３Ａ 型ꎮ 平均臂比范围为 １.６２ ~ ２.４８ꎬ核型不对称

系数为６１.７５％ ~７０.９５％ꎬ最长 /最短染色体比值为

１.６６ ~ ２.１７ꎬ臂 比 > ２ ∶ １ 染 色 体 的 百 分 比 为

２５.００％ ~８７.５０％ꎮ其中黄花鼠尾草、粘毛鼠尾草

(Ｓ. ｒｏｂｏｒｏｗｓｋｉｉ)、雪山鼠尾草( Ｓ. ｅｖａｎｓｉａｎａ)、毛地

黄鼠尾草( Ｓ. ｄｉｇｉｔａｌｏｉｄｅｓ)皆在第一对染色体短臂

上具随体ꎬ而采自四川宝兴甘西鼠尾草具 ４ ~ ６ 条

数目不定的 Ｂ 染色体ꎬ这是首次在甘西鼠尾草内

发现 Ｂ 染色体ꎮ ６ 种 ８ 居群鼠尾草属植物的间期

核型均为简单染色中心型ꎮ
２.２ 鼠尾草属基数与倍性统计结果

染色体基数与染色体倍性统计结果如图 ２ 所

示ꎮ 从全世界范围来看ꎬ染色体基数以 ｘ ＝ ７、８、９、
１０、１１ 为主ꎬｘ ＝ ８ 和 ｘ ＝ １１ 合计约占总数的一半ꎬ
染色体倍性主要以二倍体物种为主ꎻ产自中国地

区的鼠尾草属物种染色体基数有 ｘ ＝ ７、８、１０、１１ꎬ
主要以 ｘ ＝ ８ 为主ꎬ染色体倍性主要以二倍体为主ꎮ
相比世界范围内的鼠尾草属ꎬ中国地区特别是横

断山区的染色体基数更加集中且均以 ｘ ＝ ８ 为主要

基数类型ꎬ染色体倍性统计中ꎬ无论在哪个范围内

统计ꎬ二倍体物种都具有绝对的比例优势ꎮ
２.３ 系统发育分析结果

通过构建国产鼠尾草属 ６２ 种分子进化树(图
３)ꎬ将鼠尾草属植物的染色体核型数据与系统发

育树进行匹配ꎬ发现国产鼠尾草属植物染色体基

数以 ｘ ＝ ８ 为主ꎬ倍性以二倍体为主ꎮ 分子进化树

在弧隔鼠尾草亚属(Ｓｕｂｇ. Ｓａｌｖｉａ)和美洲鼠尾草亚

属(Ｓｕｂｇ. Ｊｕｎｇｉａ)这两分支对于形态学分类的支持

度最高ꎬ除三叶鼠尾草( Ｓ. ｔｒｉｊｕｇａ)外ꎬ均属于弧隔

鼠尾草亚属ꎬ 美洲鼠尾草亚属全部物种单独聚为

一支ꎻ 而荔枝草亚属( Ｓｕｂｇ. Ｓｃｌａｒｅａ) 是支持率较
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表 ２　 鼠尾草属植物的染色体核型特征
Ｔａｂｌｅ ２ Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｓａｌｖｉａ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ

材料编号
Ｍａｔｅｒｉａｌ
ｃｏｄｅ

核型公式
Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｆｏｒｍｕｌａ

平均
臂比

Ｍｅａｎ ａｒｍ
ｒａｔｉｏ

(ＭＡＲ)

最长 /
最短

染色体
比值

Ｔｈｅ ｌｏｎｇｅｓｔ /
ｔｈｅ ｓｈｏｒｔｅｓｔ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

ｒａｔｉｏ
(ＬＲ)

臂比>２ ∶ １
染色体

的百分比
Ｒａｔｉｏ ｏｆ
ｃｈｒｏｍｏ￣
ｓｏｍｅ

ａｒｍ ｒａｔｉｏ
>２ ∶ １
(％)

核型
Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ
(ＫＡ)

核型
不对称
系数
Ａｓ.Ｋ
(％)

染色体
指数
变异
系数
ＣＶＣＩ

染色体
长度
变异
系数
ＣＶＣＬ

平均
着丝粒
不对称
系数
ＭＣＡ

ａ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ ４ｍ＋２０ｓｍ＋８ｓｔ ２.４８ ２.１４ ６８.７５ ３Ｂ ７０.７２ １９.９２ ２０.２３ ４１.４４

ｂ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ ２６ｓｍ＋６ｍ ２.０２ １.８４ ５６.２５ ３Ａ ６６.６８ １３.４１ １７.２１ ３３.５１

ｃ ２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １６ ＝ ４ｍ(２ｓａｔ) ＋１０ｓｍ＋２ｓｔ ２.２２ １.９７ ６２.５０ ３Ａ ６７.６８ １５.３３ ２５.１２ ３５.３５

ｄ ２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １６ ＝ ８ｍ＋８ｓｍ １.６２ ２.１７ ２５.００ ２Ｂ ６１.７５ １５.２６ ２６.７２ ２３.５０

ｅ ２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １６ ＝ ２ｓｔ(２Ｓａｔ) ＋１４ｓｍ ２.４６ １.６６ ８７.５０ ３Ａ ７０.９５ １１.９６ １７.２９ ４１.８９

ｆ ２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １６ ＝ ２ｍ＋１０ｓｍ＋４ｓｔ ２.４８ １.８６ ６２.５０ ３Ａ ７０.５１ １７.８２ １９.４５ ４１.０２

ｇ ２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １６ ＝ ２ｍ(２ｓａｔ) ＋１２ｓｍ＋２ｓｔ ２.３４ １.７９ ６２.５０ ３Ａ ６９.２７ １９.１８ ２０.８０ ３８.５４

ｈ ２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １６ ＝ ２ｍ(２ｓａｔ) ＋１２ｓｍ＋２ｓｔ ２.２４ １.８３ ６２.５０ ３Ａ ６８.３４ １５.４８ ２３.０４ ３６.６８

低的亚属ꎮ 在弧隔鼠尾草亚属这一分支上的染色

体基数ꎬ已报道的除栗色鼠尾草( Ｓ. ｃａｓｔａｎｅａ) 有

ｘ ＝ ８ 和 ｘ ＝ １１ 两种染色体基数外ꎬ其余的物种均为

ｘ ＝ ８ꎬ出现染色体组加倍的物种有雪山鼠尾草、短
唇鼠尾草(Ｓ. ｂｒｅｖｉｌａｂｒａ)和甘西鼠尾草ꎬ其中雪山

鼠尾草又同时拥有二倍体物种ꎮ 另外ꎬ雪山鼠尾

草、三叶鼠尾草、圆苞鼠尾草( Ｓ. ｃｙｃｌｏｓｔｅｇｉａ)、暗红

鼠尾草(Ｓ. ａｔｒｏｒｕｂｒａ)和新疆鼠尾草( Ｓ. ｄｅｓｅｒｔａ)这

５ 个物种在进化树上表现出在各自的大进化支内

都处在相对独立的单一分支中ꎬ与各自分支中的

大部分物种具有相对较远的亲缘关系ꎬ且三叶鼠

尾草与新疆鼠尾草没有与形态学分类中所属亚属

的大部分物种聚为一支ꎮ 美洲鼠尾草亚属的染色

体基数和倍性均呈现出多样性的特点ꎮ 而鼠尾草

亚属( Ｓｕｂｇ. Ａｌｌａｇｏｓｐａｄｏｎｏｐｓｉｓ)和荔枝草亚属中的

染色体报道相对较少ꎬ且在与分子系统树匹配上

也没有很好的支持ꎬ亟需进行细胞学的研究并且

进行更加准确的分子进化树的构建ꎮ

３　 讨论与结论

鼠尾草属作为唇形科的冠部进化分支ꎬ在世

界各地广泛分布ꎬ与其具有较高的适应能力密不

可分ꎮ 鼠尾草属植物的适应进化特性是由遗传物

质对环境的适应所造成ꎬ因此鼠尾草属植物的进

化特征也与其核型进化有关(黄艳波等ꎬ ２０１４)ꎮ
本研究中通过收集全世界范围内的鼠尾草属染色

体数据报道ꎬ统计得出ꎬ全世界范围内ꎬ鼠尾草属

植物染色体数据报道率约为 ２３％ꎬ中国地区报道

率为 ３２.１０％ꎬ横断山区报道率为 ４０.５４％ꎮ 收集整

理中国地区的染色体核型数据并通过 ＮＣＢＩ 下载

叶绿体基因来构建中国地区鼠尾草属植物的分子

进化树ꎬ并对横断山区的 ６ 种 ８ 居群鼠尾草属植物

进行细胞学实验获得核型数据ꎬ从细胞学水平探

讨鼠尾草属下分类关系ꎬ补充鼠尾草属的染色体

数据ꎮ 本研究西藏鼠尾草核型为首次报道ꎬ核型

公式为 ２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １６ ＝ ２ｍ(２ｓａｔ) ＋１２ｓｍ＋２ｓｔꎮ 雪山鼠

尾草在之前的研究中存在二倍体和四倍体两种倍

性的个体(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１８)ꎬ本研究中采自云南

德钦的居群为二倍体ꎬ其余 ４ 种核型结果与前人

研究一致ꎬ甘西鼠尾草为四倍体物种ꎬ黄花鼠尾

草、毛地黄鼠尾草、粘毛鼠尾草为二倍体物种ꎬ且 ６
种鼠尾草属植物染色体基数均为 ｘ ＝ ８ꎬ为属内出

现频率最高的基数类型ꎬ染色体数目也为最普遍

的 １６ 条与 ３２ 条(Ｈｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１６)ꎮ 另外ꎬ通过统

计染色体倍性ꎬ我们发现鼠尾草属中海拔相对较

高的横断山区的多倍化比例与中国地区的多倍化

比例基本持平ꎬ这说明多倍化可能并不是植物适

应高山环境的唯一机制(聂泽龙等ꎬ ２００４ꎻ 杨扬和

孙航ꎬ ２００６) ꎮ 对于染色体倍性随着统计范围的
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ａ. 世界鼠尾草属染色体基数统计ꎻ ｂ. 世界鼠尾草属染色体倍性统计ꎻ ｃ. 中国鼠尾草属染色体基数统计ꎻ ｄ. 中国鼠尾草属染色

体倍性统计ꎻ ｅ. 横断山区鼠尾草属染色体基数统计ꎻ ｆ. 横断山区鼠尾草属染色体倍性统计ꎮ
ａ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃａｒｄｉｎａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｏｆ Ｓａｌｖｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄꎻ ｂ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｐｌｏｉｄｙ ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｏｆ Ｓａｌｖｉａ ｉｎ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄꎻ ｃ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃａｒｄｉｎａｌ
ｎｕｍｂｅｒ ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｏｆ Ｓａｌｖｉａ ｉｎ Ｃｈｉｎａꎻ ｄ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｐｌｏｉｄｙ ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｏｆ Ｓａｌｖｉａ ｉｎ Ｃｈｉｎａꎻ ｅ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃａｒｄｉｎａｌ ｎｕｍｂｅｒ ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｏｆ Ｓａｌｖｉａ ｉｎ
Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓꎻ ｆ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｐｌｏｉｄｙ ｓｔａｔｉｓｔｉｃ ｏｆ Ｓａｌｖｉａ ｉｎ Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ.

图 ２　 鼠尾草属染色体基数与倍性所占比例图
Ｆｉｇ. ２　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃａｒｄｉｎａｌ ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｐｌｏｉｄｙ ｒａｔｉｏ ｃｈａｒｔ ｏｆ Ｓａｌｖｉａ
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黑色箭头表示非标识亚属物种ꎻ ∗表示 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ 中的 ６ 种鼠尾草属植物ꎬ但未记录在«中国植物志»中ꎻ加粗标识物种表示

本研究中进行细胞学分析的物种ꎮ
Ｂｌａｃｋ ａｒｒｏｗ ｍａｒｋｓ ｍｅａｎ ｎｏｎ￣ｓｕｂｇｅｎｕｓ ｓｐｅｃｉｅｓꎻ ∗ ｍｅａｎｓ ｓｉｘ Ｓａｌｖｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (ＦＯＣ)ꎬ ｂｕｔ ｎｏｔ ｒｅｃｏｒｄｅｄ ｉｎ Ｆｌｏｒａ Ｒｅｉｐｕｂｌｉｃａｅ
Ｐｏｐｕｌａｒｉｓ Ｓｉｎｉｃａｅꎻ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｉｎ ｂｏｌｄ ｍｅａｎ ｔｈｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｏｒ ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ.

图 ３　 中国地区分布鼠尾草属植物基于叶绿体 ＤＮＡ 联合数据构建的分子系统树(分支节点数字代表可能性)
Ｆｉｇ. ３　 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｔｒｅｅ ｏｆ Ｓａｌｖｉａ ｆｒｏｍ Ｃｈｉｎａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ

ＤＮＡ ｄａｔａ (ｂｒａｎｃｈ ｎｏｄｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔ ｐｏｓｓｉｂｉｌｉｔｉｅｓ)

减小ꎬ二倍体比例逐渐降低ꎬ推测是由于数据统计

量级上巨大差异所造成ꎮ
本研究构建的鼠尾草属分子进化树建树结果

与 Ｈｕ 等(２０１８)的研究结果相似ꎬ可以较为清晰地

在分子进化树分支上划分出 ４ 个亚属ꎬ但各个亚

属会有个别物种掺杂在其他亚属的分支中ꎬ特别

是荔枝草亚属下物种的分支关系还有待进一步研

究ꎮ 弧隔鼠尾草亚属的分支最为清晰且分为两

支ꎬ但此分子系统分类学下的亚属关系与传统分

类学关系不一致ꎮ 本研究中 ６ 种鼠尾草属植物除

粘毛鼠尾草为一年生亚组ꎬ其余 ５ 种均为多年生

亚组ꎬ分散于 ４ 个不同的支系ꎬ分别为隶属于短冠

鼠尾草系的雪山鼠尾草、栗色鼠尾草系的黄花鼠

尾草、毛地黄鼠尾草系的毛地黄鼠尾草和甘西鼠

尾草、西藏鼠尾草系的向鼠尾草ꎮ 分子系统构建

表明粘毛鼠尾草、黄花鼠尾草、毛地黄鼠尾草以及

雪山鼠尾草聚为一支ꎬ但雪山鼠尾草亲缘关系相

对较远ꎻ甘西鼠尾草与西藏鼠尾草聚为一支ꎮ 粘

毛鼠尾草与多年生亚组的 ３ 种鼠尾草属植物(黄

花鼠尾草、毛地黄鼠尾草、雪山鼠尾草)较甘西鼠

尾草和西藏鼠尾草亲缘关系较近ꎬ而同属一系的

毛地黄鼠尾草与甘西鼠尾草却亲缘关系较远ꎬ推
测可能与甘西鼠尾草染色体组加倍有关ꎮ Ｃｈｅｎ 等

(２０１８)研究发现雪山鼠尾草既有二倍体个体又有

四倍体个体ꎬ但本研究中雪山鼠尾草为二倍体个

体ꎬ从分子系统树上看ꎬ无论是基部类群还是末类

５３８１１０ 期 李文胜等: 横断山区六种八居群鼠尾草属植物的核型分析



群ꎬ鼠尾草属染色体大都是二倍体(２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １６)ꎬ
主要是在二倍体水平上的进化ꎬ且在染色体倍性

的统计中ꎬ二倍体物种具有绝对的比例优势ꎬ徐波

等 ( ２０２０ａꎬ ｂ ) 的 研 究 也 表 明 在 石 竹 科

(Ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌａｃｅａｅ)中有多种高山植物维持二倍体

进化ꎬ并推测二倍体水平上的染色体结构和核型

进化是青藏高原地区物种进化的一个重要机制ꎬ
因此本研究认为多倍化不是鼠尾草属的主要进化

途径ꎮ
本研究丰富了横断山区鼠尾草属物种的染色

体核型数据ꎬ验证了多倍化可能并不是植物适应

高山环境的唯一机制ꎬ论证了多倍化可能不是鼠

尾草属的主要进化途径ꎬ构建的进化树支持前人

分类学结果ꎬ分子系统树与染色体数据的结合分

析为今后深入研究该属物种的核型进化提供了探

索ꎬ为开展祖先物种染色体基数推演分析补充了

基础数据ꎬ但横断山地区的鼠尾草染色体数据仍

旧不充分ꎬ这可能会造成统计学意义较差ꎬ因此染

色体数据的补充仍旧十分重要ꎮ
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Ｂｅｉｊｉｎｇ ＆ Ｓｔ. Ｌｏｕｉｓ: Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｐｒｅｓｓ ＆ Ｍｉｓｓｏｕｒｉ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ
Ｇａｒｄｅｎ Ｐｒｅｓｓ: １９５－２２２.

ＬＩ ＭＸꎬ ＣＨＥＮ ＲＹꎬ １９８５. Ａ ｓｕｇｇｅｓｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄｉｚａｔｉｏｎ
ｏｆ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ [Ｊ]. Ｗｕｈａｎ Ｂｏｔ Ｒｅｓꎬ ３(４):
２９７－３０２. [李懋学ꎬ 陈瑞阳ꎬ １９８５. 关于植物核型分析的

标准化问题 [Ｊ]. 武汉植物学研究ꎬ ３(４): ２９７－３０２.]
ＭＡＳＯＵＤ Ｓꎬ ＡＬＩＪＡＮＰＯＯ Ｂꎬ ＫＨＡＹＹＡＭＩ Ｍꎬ ２０１０.

Ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｔｏ ｃｙｔｏｌｏｇｙ ｏｆ ｇｅｎｕｓ Ｓａｌｖｉａ Ｌ. (Ｌａｍｉａｃｅａｅ) ｉｎ
Ｉｒａｎ [Ｊ]. Ｃａｒｙｏｌｏｇｉａꎬ ６３(４): ４０５－４１０.

ＮＧＵＹＥＮ ＬＴꎬ ＳＣＨＭＩＤＴ ＨＡꎬ ＶＯＮ ＨＡꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. ＩＱ￣
ＴＲＥＥ: ａ ｆａｓｔ ａｎｄ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃ ａｌｇｏｒｉｔｈｍ ｆｏｒ ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇ
ｍａｘｉｍｕｍ￣ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｐｈｙｌｏｇｅｎｉｅｓ [ Ｊ ]. Ｍｏｌ Ｂｉｏｌ Ｅｖｏｌꎬ
３２(１): ２６８－２７４.

６３８１ 广　 西　 植　 物 ４３ 卷



ＮＩＥ ＺＬꎬ ＳＵＮ Ｈꎬ ＧＵ ＺＪꎬ ２００４. Ａ ｓｕｒｖｅｙ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
ｎｕｍｂｅｒｓ ｆｒｏｍ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓꎬ Ｓ∙
Ｗ∙Ｃｈｉｎａ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｙｕｎｎａｎꎬ ２６(１): ３５－５７. [聂泽

龙ꎬ 孙航ꎬ 顾志建ꎬ ２００４. 横断山区被子植物染色体研究

概况 [Ｊ]. 云南植物研究ꎬ ２６(１): ３５－５７.]
ÖＺＤＥＭＩ̇ ＲＣꎬ ŞＥＮＥＬ Ｇꎬ １９９９. Ｔｈｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌꎬ ａｎａｔｏｍｉｃａｌ

ａｎｄ ｋａｒｙｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ ｏｆ Ｓａｌｖｉａ ｓｃｌａｒｅａ Ｌ. [Ｊ]. Ｔｕｒｋ Ｊ
Ｂｏｔꎬ ２３(１): ７－１８.

ＰＡＳＺＫＯ Ｂꎬ ２００６. Ａ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｒｅｖｉｅｗ ａｎｄ ａ ｎｅｗ ｐｒｏｐｏｓａｌ ｏｆ
ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｓｙｍｍｅｔｒｙ ｉｎｄｉｃｅｓ [Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｓｙｓｔ Ｅｖｏｌꎬ ２５８(１－
２): ３９－４８.

ＰＥＲＵＺＺＩ Ｌꎬ ＥＲＯＧＬＵ Ｈꎬ ２０１３. Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｓｙｍｍｅｔｒｙ: ａｇａｉｎꎬ
ｈｏｗ ｔｏ ｍｅａｓｕｒｅ ａｎｄ ｗｈａｔ ｔｏ ｍｅａｓｕｒｅ? [Ｊ]. Ｃｏｍｐ Ｃｙｔｏｇｅｎｅｔꎬ
７(１): １－９.

ＰＥＲＵＺＺＩ Ｌꎬ ＡＬＴＮＯＲＤＵ Ｆꎬ ２０１４. Ａ ｐｒｏｐｏｓａｌ ｆｏｒ ａ
ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ａｐｐｒｏａｃｈ ｔｏ ｉｎｆｅｒ ｋａｒｙｏｌｏｇｉｃａｌ
ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ａｍｏｎｇ ｔａｘａ [ Ｊ]. Ｃｏｍｐ Ｃｙｔｏｇｅｎｅｔꎬ ８ ( ４):
３３７－３４９.

ＱＩＮＧＨＡＩ￣ＴＩＢＥＴ ＰＣＳＥＴꎬ ＣＨＩＮＥＳＥ ＡＣＡＤＥＭＹ ＯＦ
ＳＣＩＥＮＣＥＳꎬ １９９３. Ｖａｓｃｕｌａｒ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ
Ａｒｅａ ( Ｖｏｌ. ２ ) [ Ｍ]. Ｂｅｉｊｉｎｇ: Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｐｒｅｓｓ: １６９４ －
１７０６. [中国科学院青藏高原综合科学考察队ꎬ １９９３. 横

断山区维管植物 (下册) [Ｍ]. 北京: 科学出版社:
１６９４－１７０６.]

ＲＡＮＪＢＡＲ Ｍꎬ ＰＡＫＡＴＣＨＩ Ａꎬ ＢＡＢＡＴＡＨＥＲＩ Ｚꎬ ２０１５.
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ａｎｄ
ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｉｎ Ｓａｌｖｉａ ( Ｌａｍｉａｃｅａｅ ) [ Ｊ ].
Ｗｅｂｂｉａꎬ ７０(２): ２９３－３１２.

ＲＩＣＥ Ａꎬ ＧＬＩＣＫ Ｌꎬ ＡＢＡＤＩ Ｓꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５. Ｔｈｅ Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
Ｃｏｕｎｔｓ Ｄａｔａｂａｓｅ (ＣＣＤＢ) — ａ ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒｓ [Ｊ]. Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌꎬ ２０６(１): １９－２６.

ＳＴＥＢＢＩＮＳ ＧＬꎬ １９７１. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ ｈｉｇｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ
[Ｍ]. Ｌｏｎｄｏｎ: Ｅｄｗａｒｄ Ａｒｎｏｌｄ: １１－２１.

ＳＴＥＷＡＲＴ ＷＳꎬ １９３９. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａｎ
Ｓａｌｖｉａｓ [Ｊ]. Ａｍｅｒ Ｊ Ｂｏｔꎬ ２６(９): ７３０－７３２.

ＳＵＮ ＷＧꎬ ＳＵＮ Ｈꎬ ＬＩ ＺＭꎬ ２０１９. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｄａｔａ ｍｉｎｉｎｇ ａｎｄ
ｉｔｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｒｅｓｅａｒｃｈ [Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉ Ｊꎬ
３７(２): ２６０－２６９. [孙文光ꎬ 孙航ꎬ 李志敏ꎬ ２０１９. 染色体

数据的挖掘及其在植物多样性进化研究中的利用

[Ｊ]. 植物科学学报ꎬ ３７(２): ２６０－２６９.]
ＷＡＬＫＥＲ ＪＢꎬ ＳＹＴＳＭＡ ＫＪꎬ ２００７. Ｓｔａｍｉｎａｌ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ

ｇｅｎｕｓ Ｓａｌｖｉａ (Ｌａｍｉａｃｅａｅ): ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｅｖｉｄｅｎｃｅ
ｆｏｒ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｏｒｉｇｉｎｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔａｍｉｎａｌ ｌｅｖｅｒ [Ｊ]. Ａｎｎ Ｂｏｔꎬ １００:
３７５－３９１.

ＷＥＩＳＳ ＳＨꎬ ＳＣＨＮＥＥＷＥＩＳＳ ＧＭꎬ ２０１３. Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ
ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ [ Ｊ]. Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｏｍ
Ｄｉｖｅｒｓꎬ ２(１): ２０９－２３０.

ＷＵ ＺＹꎬ ＬＩ ＸＷꎬ １９８２. Ｏｎ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎ
Ｌａｂｉａｔａｅ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｙｕｎｎａｎꎬ ４(２): ９７－１１８. [吴征镒ꎬ

李锡文ꎬ １９８２. 论唇形科的进化与分布 [Ｊ]. 云南植物研

究ꎬ ４(２): ９７－１１８.]
ＸＵ Ｂꎬ ＣＨＥＮ ＧＦꎬ ＬＩ ＺＭꎬ ２０２０ａ. Ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｆｏｕｒ

ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ａｒｅｎａｒｉａ ｆｒｏｍ Ｑｉｎｇｈａｉ￣Ｔｉｂｅｔ Ｐｌａｔｅａｕ [ Ｊ]. Ｐｌａｎｔ
Ｓｃｉ Ｊꎬ ３８ ( ６): ７２３ － ７２９. [徐 波ꎬ 陈 光 富ꎬ 李 志 敏ꎬ
２０２０ａ. 青藏高原 ４ 种无心菜属植物的细胞学研究 [Ｊ]. 植
物科学学报ꎬ ３８(６): ７２３－７２９.]

ＸＵ Ｂꎬ ＳＵＮ ＷＧꎬ ＬＩ ＺＭꎬ ２０２０ｂ. Ｋａｒｙｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｆｉｖｅ
ｃｕｓｈｉｏｎ ｐｌａｎｔｓ ｏｆ Ｃａｒｙｏｐｈｙｌｌａｃｅａｅ ｉｎ Ｑｉｎｇｈａｉ￣Ｔｉｂｅｔ Ｐｌａｔｅａｕ
[Ｊ ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｂｏｒｅａｌ￣Ｏｃｃｉｄｅｎｔ Ｓｉｎꎬ ４０ ( ７ ): １１５７ －
１１６３. [徐波ꎬ 孙文光ꎬ 李志敏ꎬ ２０２０ｂ. 青藏高原 ５ 种石

竹科垫状植物的核型研究 [Ｊ]. 西北植物学报ꎬ ４０(７):
１１５７－１１６３.]

ＹＡＮＧ ＱＹꎬ ＺＨＥＮＧ Ｄꎬ ＬＩＵ ＹＨꎬ １９８８. Ｐｈｙｓｉｃｏ￣ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ
ｆｅａｔｕｒｅ ａｎｄ ｅｃｏｎｏｍｉｃ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｔｈｅ ｄｒｙ ｖａｌｌｅｙｓ ｉｎ ｔｈｅ
Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓꎬ Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｃｈｉｎａ [ Ｊ]. Ｊ Ａｒｉｄ Ｌａｎｄ
Ｒｅｓｏｕｒ Ｅｎｖｉｒｏｎꎬ ２(２): １７－２４. [杨勤业ꎬ 郑度ꎬ 刘燕华ꎬ
１９８８. 横断山地区干旱河谷的自然特点及其开发利用

[Ｊ]. 干旱区资源与环境ꎬ ２(２): １７－２４.]
ＹＡＮＧ Ｙꎬ ＳＵＮ Ｈꎬ ２００６. Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｅｃｏｌｏｇｙ ｏｆ

ａｌｐｉｎｅ ａｎｄ ａｒｃｔｉｃ ｐｌａｎｔｓ [Ｊ]. Ａｃｔａ Ｂｏｔ Ｙｕｎｎａｎꎬ ２８(１): ４３－
５３. [杨扬ꎬ 孙航ꎬ ２００６. 高山和极地植物功能生态学研究

进展 [Ｊ]. 云南植物研究ꎬ ２８(１): ４３－５３.]
ＹＡＮＧ ＺＪꎬ ＺＨＡＮＧ Ｌꎬ ＺＨＡＯ ＨＸꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｓｏｍｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｓａｌｖｉａ ( Ｌａｍｉａｃｅａｅ) ｆｒｏｍ ｔｈｅ
Ｓｉｃｈｕａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅꎬ Ｃｈｉｎａ [Ｊ]. Ｎｏｒｄ Ｊ Ｂｏｔꎬ ２７(４): ２８７－２９１.

ＹＡＮＧ ＺＹꎬ ＸＵＮ Ｇꎬ ＹＵＥ ＺＰꎬ ２０１４. Ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｓｉｘ
Ｓａｌｖｉａ ｓｐｅｃｉｅｓ (Ｌａｍｉａｃｅａｅ) ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｈｅｎｇｄｕａｎｓｈａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ
ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ [Ｊ]. Ｃａｒｙｏｌｏｇｉａꎬ ５７(４): ３６０－３６６.

ＹＡＯ ＹＨꎬ ＺＨＡＮＧ ＢＰꎬ ＨＡＮ Ｆꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０. Ｓｐａｔｉａｌ ｐａｔｔｅｒｎ
ａｎｄ ｅｘｐｏｓｕｒｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ａｌｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｂｅｌｔｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｈｅｎｇｄｕａｎ
Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ [Ｊ]. Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｒｅｓꎬ ２８(１): １１－２０. [姚永慧ꎬ
张百平ꎬ 韩芳ꎬ 等ꎬ ２０１０. 横断山区垂直带谱的分布模式

与坡向效应 [Ｊ]. 山地学报ꎬ ２８(１): １１－２０.]
ＺＥＮＧ ＧＱꎬ ＧＵＯ ＨＧꎬ ＤＥＮＧ Ｑꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０００. Ｂｉｏ￣ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ｉｎ Ｅａｓｔ Ｈｉｍａｌａｙａｓ￣Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ [ Ｊ ].
Ｙｕｎｎａｎ Ｅｎｖｉｒｏｎ Ｓｃｉꎬ １９(１): １４－１８. [曾广权ꎬ 郭慧光ꎬ 邓

晴ꎬ 等ꎬ ２０００. 中、缅、印交界地区(东喜马拉雅山－横断

山)生物多样性保护研究 [Ｊ]. 云南环境科学ꎬ １９(１):
１４－１８.]

ＺＨＡＯ ＨＸꎬ ＺＨＡＮＧ Ｌꎬ ＦＡＮ Ｘꎬ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６. Ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ Ｓａｌｖｉａ ｍｉｌｔｉｏｒｒｈｉｚａꎬ Ｓ. ｆｌａｖａ ａｎｄ
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