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国产驴蹄草的细胞地理学研究
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摘　 要: 为探讨国产毛茛科(Ｒａｎｕｎｃｕｌａｃｅａｅ)驴蹄草属(Ｃａｌｔｈａ)两种植物的演化ꎬ该文利用传统染色体压片技

术和流式细胞术ꎬ并结合前人染色体研究结果ꎬ对我国驴蹄草 ２３ 个居群和花葶驴蹄草 １０ 个居群进行了细胞

学研究ꎮ 结果表明:驴蹄草是由四倍体(２ｎ＝ ４ｘ＝ ３２)、六倍体(２ｎ＝ ６ｘ＝ ４８)和八倍体(２ｎ ＝ ８ｘ ＝ ６４)构成的多倍

体复合群ꎬ花葶驴蹄草具有四倍体(２ｎ＝ ４ｘ＝ ３２)和八倍体(２ｎ ＝ ８ｘ ＝ ６４)两种倍性水平ꎮ 驴蹄草和花葶驴蹄草

均是四倍体较为常见ꎬ目前尚未见有二倍体报道ꎮ 由于驴蹄草和花葶驴蹄草大部分居群采自中国青藏高原地

区ꎬ可能在冰期时存在古二倍体ꎬ其适应性较弱ꎬ逐渐被其他的倍性取代ꎬ这是由于不同细胞型对环境适应性

的结果ꎮ 驴蹄草可能存在两条进化路线:一条是从甘肃到达云南ꎻ另一条是从西藏到达云南ꎮ 前期分子系统

学研究显示花葶驴蹄草与驴蹄草的亲缘关系较近ꎬ该研究结果中花葶驴蹄草染色体比驴蹄草要小ꎬ花葶驴蹄

草可能比驴蹄草相对进化ꎮ 目前花葶驴蹄草只有 １０ 个居群ꎬ还需进一步增加居群量来解析其演化路线ꎮ
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１９８１ꎻ Ｌｅｖｉｎꎬ ２００４ꎻ Ｍｏｒｔｏｎꎬ １９９３ꎻ Ｏｔｔｏ ＆ Ｗｈｉｔｔｏｎꎬ
２０００ꎻ Ｓｔｅｂｂｉｎｓꎬ １９８５ ). Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅꎬ ｉｎｔｒａｓｐｅｃｉｆｉｃ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌ ｉｓ ｆｒｅｑｕｅｎｔｌｙ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ａｎｇｉｏ￣
ｓｐｅｒｍｓ (Ｋｏｌáｒ̌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１５ꎻ Ｗｏｏｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９). Ｉｔ ｉｓ
ｋｎｏｗｎ ｔｈａｔ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｉｓ ｏｎｅ ｏｆ ｔｈｅ ｆｅｗ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ
ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ ｔｈａｔ ｍａｙ ｏｐｅｒａｔｅ ｉｎ ｓｙｍｐａｔｒｙꎬ ｄｕｅ ｔｏ ｔｈｅ
ｐｏｓｓｉｂｌｅ ｉｍｍｅｄｉａｔｅ ｅｍｅｒｇｅｎｃｅ ｏｆ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌｓ (Ｈｕｓｂａｎｄ
＆ Ｓａｂａｒａꎬ ２００３). Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｔｈｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ
ｏｆ ｃｙｔｏｔｙｐｅｓ ｃｏｕｌｄ ｐｒｏｖｉｄｅ ｖａｌｕａｂｌｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｂｏｕｔ ｔｈｅ
ｏｒｉｇｉｎ ａｎｄ ｍａｉｎｔｅｎａｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌｓ (Ｂａａｃｋꎬ
２００４ꎻ Ｋｏｌáｒ̌ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００９ꎻ Ｒｉｅｓｅｂｅｒｇ ＆ Ｗｉｌｌｉｓꎬ ２００７ꎻ Ｓｅｇ￣
ｒａｖｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９).

Ｔｈｅ ｐｅｒｅｎｎｉａｌ ｈｅｒｂ Ｃａｌｔｈａ ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ｇｒｏｗｓ ｆｒｏｍ ６００－
４ ０００ ｍ ｉｎ ｍｏｕｎｔａｉｎ ｒｅｇｉｏｎｓꎬ ｖａｌｌｅｙｓꎬ ｍａｒｓｈｌａｎｄｓꎬ
ｆｏｒｅｓｔｓꎬ ｓｔｒｅａｍｓꎬ ａｎｄ ｏｎ ｇｒａｓｓｙ ｓｌｏｐｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｎｏｒｔｈ ｔｅｍ￣

ｐｅｒａｔｅ ｒｅｇｉｏｎ (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１). Ａｆｔｅｒ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ｗａｓ
ｆｉｒｓｔ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ｂｙ Ｌｉｎｎａｅｕｓ (１７５３)ꎬ ｇｒｅａｔ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ
ｓｏｍｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｗａｓ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｐｅ￣
ｃｉｅｓꎬ ｓｕｃｈ ａｓ ｐｌａｎｔ ｓｉｚｅꎬ ｌｅａｆ ｓｈａｐｅ ａｎｄ ｓｉｚｅꎬ ｌｅａｆ
ｍａｒｇｉｎｓꎬ ｆｌｏｗｅｒｓꎬ ｍａｔｕｒｅ ｆｏｌｌｉｃｌｅｓꎬ ｒｏｏｔｉｎｇ ａｔ ｎｏｄｅｓꎬ ｔｅｐａｌ
ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｃｏｌｏｒꎬ ａｎｄ ｓｅｅｄ ｃｏｌｏｒ ａｎｄ ｓｙｍｍｅｔｒｙ (Ｓｍｉｔꎬ
１９７３ꎻ Ｋｕｍａｒ ＆ Ｓｉｎｇｈａｌꎬ ２００８). Ｉｔ ｉｓ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｓｈｏｗｎ
ｔｈａｔ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｓ ａ ｐｒｏｄｕｃｔ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ (Ｂｌａｇｏｊｅｖｉｃ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３). Ｔｈｅ ｃｕｒｒｅｎｔ ｓｔｕｄｙ
ｐｒｉｍａｒｉｌｙ ｆｏｃｕｓｅｄ ｏｎ ｃｙｔｏｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ
Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ｃｏｍｐｌｅｘꎬ ｗｈｉｃｈ ｉｎｃｌｕｄｅｓ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄｓ (Ｗａｎｇ
ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｙａｎｇꎬ ２００２ꎻ Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇꎬ ２００６)ꎬ ｈｅｘａ￣
ｐｌｏｉｄｓ (Ｐａｒｆｅｎｏｖ ＆ Ｄｍｉｔｒｉｅｖａꎬ １９８５ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ
Ｙａｎｇꎬ ２００２ꎻ Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇꎬ ２００６)ꎬ ａｎｄ ｏｃｔｏｐｌｏｉｄｓ
(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｙａｎｇꎬ ２００２ꎻ Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇꎬ ２００６)
(ｘ＝８ꎬ Ｌａｎｇｌｅｔꎬ １９２７). Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅꎬ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅ￣
ｎｅｔｉｃ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ａｌｓｏ ｓｈｏｗｓ ｔｈａｔ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ ｉｓ ｓｉｓｔｅｒ ｔｏ
Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ (ｗｉｔｈ １００％ ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｓｕｐｐｏｒｔ) (Ｃｈｅｎｇ ＆
Ｘｉｅꎬ ２０１４ꎻ Ｓｃｈｕｅｔｔｐｅｌｚ ＆ Ｈｏｏｔꎬ ２００４). Ｃａｌｔｈａ ｓｃａｐｏｓａ ｉｓ
ｅｎｄｅｍｉｃ ｔｏ Ｓｉｎｏ￣Ｈｉｍａｌａｙａꎬ ａｎｄ ｇｒｏｗｓ ｆｒｏｍ ２ ８００ ｔｏ ４ １００
ｍ ｉｎ ｗｅｔ ｐａｒｔｓ ｏｆ ａｌｐｉｎｅ ｍｅａｄｏｗｓ ａｎｄ ｖａｌｌｅｙｓ. Ｏｎｌｙ ｔｗｏ
ｃｙｔｏｔｙｐｅｓ ｈａｖｅ ｂｅｅｎ ｄｅｔｅｃｔｅｄ: ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄｓ (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
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２０１３) ａｎｄ ｏｃｔｏｐｌｏｉｄｓ (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３ꎻ Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇꎬ
２００６) (ｘ＝８ꎬ Ｌａｎｇｌｅｔꎬ １９２７). Ｔｈｅ ｅｘｉｓｔｅｎｃｅ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｃｙｔｏｔｙｐｅｓ ｉｎ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ａｎｄ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ ｍａｙ ｉｎｄｉｃａｔｅ
ｓｔｒｏｎｇ ｓｐａｔｉａｌ ｓｅｇｒｅｇａｔｉｏｎ. Ａｓ ａ ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｉｎｃｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａ￣
ｔｉｏｎ (Ｅｈｒｅｎｄｏｒｆｅｒꎬ １９８０ꎻ Ｌｅｗｉｓꎬ １９８０)ꎬ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ
ｅｘｃｌｕｓｉｏｎ (Ｌｅｖｉｎꎬ １９７５ꎻ Ｖａｎ￣Ｄｉｊｋ ＆ Ｂａｋｘ￣Ｓｃｈｏｔｍａｎꎬ

１９９７)ꎬ ａｎｄ ｈｉｓｔｏｒｉｃａｌ ｆａｃｔｏｒｓ (ＡｎＣ̌ｅｖꎬ ２００６)ꎬ ｔｈｅｓｅ ｄｉｓ￣
ｔｉｎｃｔ ｃｙｔｏｔｙｐｅｓ ｍａｙ ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｌ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ
ｓｕｃｃｅｓｓ ａｎｄ ｏｃｃｕｒｒｅｎｃｅ ｏｆ ｐａｒｔｉｃｕｌａｒ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｃｏｎ￣
ｓｔｒａｉｎｔｓ ｏｒ ｄｅｍｏｇｒａｐｈｉｃ ｓｔｏｃｈａｓｔｉｃｉｔｙ (Ｍｕｎｏｚ￣Ｐａｊａｒｅｓ ｅｔ
ａｌ.ꎬ ２０１７).

Ｂｙ ｃｏｎｄｕｃｔｉｎｇ ａ ｎｏｖｅｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｐｒｅｖｉｏｕｓ ｃｙｔｏｔｙｐｅ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｄａｔａꎬ ｗｅ ｈｅｒｅｉｎ ｐｒｅｓｅｎｔ ａ ｃｙｔｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ
ｓｔｕｄｙ ｏｆ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ａｎｄ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ ｉｎ Ｃｈｉｎａ. Ｏｕｒ ａｉｍｓ
ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｏ ａｓｓｅｓｓ ｔｈｅ ｇｅｏ￣
ｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｙｔｏｔｙｐｅｓ ｉｎ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ
ａｎｄ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ ｔｏ ｐｒｏｐｏｓｅ ａ ｓｃｅｎａｒｉｏ ｏｆ ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｅｖｅｎｔｓꎻ
(２) Ｔｏ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅ ｔｈｅ ｍａｊｏｒ ｄｒｉｖｉｎｇ ｆｏｒｃｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ
ｉｎ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ａｎｄ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ.

１　 Ｍａｔｅｒｉａｌｓ ａｎｄ Ｍｅｔｈｏｄｓ

１.１ Ｔａｘｏｎ ｓａｍｐｌｉｎｇ
Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｗｅ ｓａｍｐｌｅｄ ｓｉｘ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ

ａｎｄ ｆｏｕｒ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ (Ｔａｂｌｅ １). Ｉｎ ｔｏｔａｌꎬ １５－２０
ｐｌａｎｔｓ ｆｒｏｍ ｅａｃｈ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｗｅｒｅ ｓａｍｐｌｅｄ. Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ
ｃｏｏｒｄｉｎａｔｅｓ ｗｅｒｅ ｒｅｃｏｒｄｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｅｌｄ ｕｓｉｎｇ ａ ＧＰＳ ｉｎｓｔｒｕ￣
ｍｅｎｔ. Ｌｉｖｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ ｗｅｒｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｉｎ ａ ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅꎬ ａｎｄ
ｖｏｕｃｈｅｒ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｗｅｒｅ ｄｅｐｏｓｉｔｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｈｅｒｂａｒｉｕｍ ｏｆ
Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ
Ｓｃｉｅｎｃｅｓ. Ｗｅ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｃｙｔｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ａｎａｌｙｓｉｓ ｕｓｉｎｇ
ｔｈｅｓｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ａｎｄ ｐｒｅｖｉｏｕｓｌｙ ｒｅｐｏｒｔｅｄ ｄａｔａ (Ｙａｎｇꎬ
２００２ꎻ Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇꎬ ２００６ꎻ Ｔａｂｌｅ ２).
１.２ Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒ

Ｒｏｏｔ ｔｉｐｓ ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ ｅａｃｈ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ａｎｄ
ｐｒｅｔｒｅａｔｅｄ ｗｉｔｈ ａ ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ０. ００２ ｍｏｌ  Ｌ￣１

８￣ｈｙｄｒｏｘｙｑｕｉｎｏｌｉｎｅ ａｔ ２０－２１ ℃ ｆｏｒ ４－５ ｈ. Ａｆｔｅｒ ｆｉｘａｔｉｏｎ
ｆｏｒ ５０ ｍｉｎ ｉｎ Ｃａｒｎｏｙ’ｓ ｓｏｌｕｔｉｏｎ (ｅｔｈａｎｏｌ ∶ ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ ＝
３ ∶ １) ａｔ ４ ℃ꎬ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ｔｉｐｓ ｗｅｒｅ ｄｉｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｉｎ ａ ｍｉｘｔｕｒｅ
ｏｆ １ Ｎ ＨＣｌ ａｎｄ ４５％ ａｃｅｔｉｃ ａｃｉｄ (１ ∶ １) ａｔ ６０ ℃ ｆｏｒ ３０

ｓꎬ ｓｔａｉｎｅｄ ｗｉｔｈ １％ ａｃｅｔｉｃ ｏｒｃｅｉｎ ｆｏｒ ２－３ ｈ ａｎｄ ｓｑｕａｓｈｅｄ
ｏｎ ａ ｇｌａｓｓ ｓｌｉｄｅ (Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１３). Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍ￣
ｂｅｒｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｆｏｒ ｅａｃｈ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｆｒｏｍ ａｔ ｌｅａｓｔ ５０
ｃｅｌｌｓ ｏｆ ａｔ ｌｅａｓｔ ｔｗｏ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｂｙ ｍｉｔｏｔｉｃ ｏｂｓｅｒｖａｔｉｏｎｓ. Ｍｉ￣
ｔｏｔｉｃ ｉｎｔｅｒｐｈａｓｅ ｎｕｃｌｅｉ ａｎｄ ｐｒｏｐｈａｓｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｐｒｅｐａ￣
ｒａｔｉｏｎｓ ｆｏｌｌｏｗｅｄ Ｔａｎａｋａ (１９７１ꎬ １９７７ꎬ １９８７)ꎬ ａｎｄ ｔｈｅ
ｄｅｓｉｇｎａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｅｎｔｒｏｍｅｒｉｃ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｆｏｌｌｏｗｅｄ Ｌｅｖａｎ ｅｔ
ａｌ. (１９６４). Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｓｙｍｍｅｔｒｙ ｗａｓ ｃｌａｓｓｉｆｉｅｄ ａｃｃｏｒｄｉｎｇ
ｔｏ Ｓｔｅｂｂｉｎｓ (１９７１).
１.３ Ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ ａｎｄ ＤＮＡ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ

Ｐｒｏｐｉｄｉｕｍ ｉｏｄｉｄｅ ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ (ＦＣＭ) ａｎａｌｙｓｉｓ
ｗａｓ ｐｅｒｆｏｒｍｅｄ ｕｓｉｎｇ ｆｒｅｓｈ ｌｅａｆ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ ｏｕｒ
ｇｒｅｅｎｈｏｕｓｅ. Ａｐｐｒｏｘｉｍａｔｅｌｙ ０.５ ｃｍ２ ｏｆ ｌｅａｆ ｍａｔｅｒｉａｌ ｗａｓ
ｆｉｎｅｌｙ ｄｉｃｅｄ ｕｓｉｎｇ ａ ｎｅｗ ｒａｚｏｒ ｂｌａｄｅ ｉｎ ａ Ｐｅｔｒｉ ｄｉｓｈ ｔｈａｔ
ｃｏｎｔａｉｎｅｄ １ ５００－２ ０００ μＬ ｏｆ ＷＰＢ ｎｕｃｌｅａｒ ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｂｕｆｆｅｒ
(０.２ ｍｏｌＬ￣１ Ｔｒｉｓ ×ＨＣｌꎬ ４ ｍｍｏｌＬ￣１ ＭｇＣｌ６Ｈ２Ｏꎬ
２ ｍｍｏｌＬ￣１ ＥＤＴＡ Ｎａ２ ２Ｈ２ Ｏꎬ ８６ ｍｍｏｌＬ￣１ ＮａＣｌꎬ
１０ ｍｍｏｌＬ￣１ Ｎａ２Ｓ２Ｏ５ꎬ １％ ＰＶＰ￣１０ꎬ １％ [ｖ / ｖ] Ｔｒｉｔｏｎ
Ｘ￣１００ꎬ ｐＨ ７.５) (Ｔｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１). Ｔｈｅ ｎｕｃｌｅａｒ ｓｕｓｐｅｎ￣
ｓｉｏｎ ｗａｓ ｔｈｅｎ ｆｉｌｔｅｒｅｄ ｔｈｒｏｕｇｈ ｄｉｓｐｏｓａｂｌｅ ｆｉｌｔｅｒｓ (３０ μｍ)
ｔｏ ｒｅｍｏｖｅ ｃｅｌｌ ｄｅｂｒｉｓꎬ ａｎｄ ｓｔａｉｎｅｄ ｗｉｔｈ １５０ μＬ ｐｒｏｐｉｄｉｕｍ
ｉｏｄｉｄｅ (５０ μｇ ｍＬ￣１ꎻ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ＲＮＡｓｅ [５００ μｇ 
ｍＬ￣１]) ｆｏｒ １０ ｍｉｎ. Ｓａｍｐｌｅｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｏｎ ａ ＣｙＦｌｏｗ
Ｓｐａｃｅ ( Ｐａｒｔｅｃꎬ Ｍüｎｓｔｅｒꎬ Ｇｅｒｍａｎｙ ) ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｅｒ
ｅｑｕｉｐｐｅｄ ｗｉｔｈ ａ ｂｌｕｅ ｌａｓｅｒ ｏｐｅｒａｔｉｎｇ ａｔ ４８８ ｎｍ. Ａｔ ｌｅａｓｔ
５ ０００ ｎｕｃｌｅｉ ｗｅｒｅ ｍｅａｓｕｒｅｄ ｆｏｒ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ. ＦｌｏｗＭａｘ
ｖｅｒ. ２.８２ ｗａｓ ｕｓｅｄ ｔｏ ａｎａｌｙｚｅ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｉｎｇ ｈｉｓｔｏｇｒａｍｓ. Ｂｙ
ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｗｉｔｈ ａ ｋｎｏｗｎ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌ (４ｘꎻ ｙｙｐ０４)ꎬ ｗｅ
ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｔｈｅ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｏｔｈｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ
ｈｉｓｔｏｇｒａｍｓ. Ｔｈｅ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｅａｃｈ ｓａｍｐｌｅ ｗａｓ
ｃａｌｃｕｌａｔｅｄ ａｓ ｄｅｓｃｒｉｂｅｄ ｂｙ Ｔｉａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１:

Ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ＝(ｍｅａｎ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ ｐｅａｋ / ｍｅａｎ
ｏｆ ｓｔａｎｄａｒｄ ｐｅａｋ) × ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄ ｓｐｅｃｉｅｓ.

２　 Ｒｅｓｕｌｔｓ ａｎｄ Ａｎａｌｙｓｉｓ

２.１ Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃｏｕｎｔｓ ａｎｄ ＤＮＡ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌ ｄｅｔｅｒ￣
ｍｉｎａｔｉｏｎ

Ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌｓ ｉｎｃｌｕｄｅｄ １３ ４ｘ Ｃ. ｐａｌｕｓ￣
ｔｒｉｓꎬ ｏｎｅ ６ｘ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓꎬ ｎｉｎｅ ８ｘ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓꎬ ｓｅｖｅｎ ４ｘ
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表 １　 驴蹄草和花葶驴蹄草凭证标本信息 (中国)
Ｔａｂｌｅ １　 Ｖｏｕｃｈｅｒ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃａｌｔｈａ ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ａｎｄ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ (ｉｎ Ｃｈｉｎａ)

Ｔａｘｏｎ Ｌｏｃａｌｉｔｙ Ｖｏｕｃｈｅｒ Ｌａｔｉｔｕｄｅ Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

Ｃａｌｔｈａ ｐａｌｕｓｔｒｉｓ Ｘｉａｏｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｔｏｗｎꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｙｙｐ０４ ２７°３３′１１″ Ｎ ９９°４８′４６″ Ｅ ３ ２２０

Ｔｉｅｃｉｌｉｎｇꎬ Ｔｅｗｏꎬ Ｇａｎｓｕ ３５°４４′６″ Ｎ １０４°１７′１０″ Ｅ ３ ４６８

Ｈｕａｄｉａｎｂａꎬ Ｃａｎｇｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｌｉꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２５°３８′３９″ Ｎ １００°１０′１１″ Ｅ １ ９７８

Ｘｉａｏｈｕａｄｉａｎｂａꎬ Ｃａｎｇｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｄａｌｉꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２５°３８′３９″ Ｎ １００°１０′１１″ Ｅ １ ９７８

Ｂｉｔａｈａｉꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２７°４９′２６″ Ｎ ９９°５９′２３″ Ｅ ３ ５４１

Ｎａｐａｈａｉꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２７°５３′２２″ Ｎ ９９°３９′１３″ Ｅ ３ ２８２

Ｐａｎｔｉａｎｇｅꎬ Ｗｅｉｘｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２７°１９′５０″ Ｎ ９９°１３′１８″ Ｅ ２ ５４１

Ｋａｎｇｐｕꎬ Ｗｅｉｘｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２７°３５′５８″ Ｎ ９９°０′５６″ Ｅ １ ７２４

Ｋｅ’ｎａꎬ Ｗｅｉｘｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２７°１０′３７″ Ｎ ９９°１７′１３″ Ｅ ２ ３００

Ｗｅｎｈａｉꎬ Ｌｉｊｉａｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２６°５８′２６″ Ｎ １００°９′５１″ Ｅ ３ ０７８

Ｚｈｅｇｕ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｈｏｎｇｙｕａｎꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ３１°５０′１８″ Ｎ １０２°３９′４８″ Ｅ ４ ０７３

Ｇａｎｂａ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｊｕ’ｒｅｎ Ｔｏｗｎꎬ Ｎａｙｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ ２８°２０′２２″ Ｎ ９９°５′７″ Ｅ １ ６６６

Ｄｏｎｇｄａ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｚｕｏｇｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｔｉｂｅｔ ｙｙｐ０９ ２９°４４′５６″ Ｎ ９７°５７′５３″ Ｅ ５ １５６

Ｔｕ’ｇｕａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉａｏｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｔｏｗｎꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２７°３３′１１″ Ｎ ９９°４８′４６″ Ｅ ３ ２２０

Ｔｉａｎｂａｏ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｙｙｐ０７ ２７°３９′２３″ Ｎ ９９°５５′３″ Ｅ ３ ０８０

Ｂｉｇｕｔｉａｎｃｈｉꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｔｏｗｎꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｙｙｐ０８ ２７°３３′１１″ Ｎ ９９°４８′４６″ Ｅ ３ ２２０

Ｄｕｌｏｎｇｊｉａｎｇꎬ Ｇｏｎｇｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｙｙｐ０６ ２７°４４′０″ Ｎ ９８°２１′０″ Ｅ １ ４３１

Ｗｕｔｏｕｄｉꎬ Ｙｕｌｏｎｇｘｕｅ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｌｉｊｉａｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２７°５′５３″ Ｎ １００°１０′３０″ Ｅ ５ ４２７

Ｈｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２７°１１′３″ Ｎ １００°３′３７″ Ｅ ３ １５０

Ｂｉｇｕｓａｎｇꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２７°４３′２５″ Ｎ ９９°４１′２５″ Ｅ ３ ３３９

Ｙｕｈｕꎬ Ｙｕｌｏｎｇｘｕｅ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｌｉｊｉａｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２７°５′５３″ Ｎ １００°１０′３０″ Ｅ ５ ４２７

Ｂａｉｍａｘｕｅ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｄｅｑｉｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２８°２０′２２″ Ｎ ９９°５′７″ Ｅ ４ ３６１

ＬＢａｉｍａｘｕｅ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｄｅｑｉｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｙｙｐ１０ ２８°２０′２２″ Ｎ ９９°５′７″ Ｅ ４ ３６１

Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ Ｇａｏ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｋａｎｇｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ｙｙｐ０２ ２９°５９′５４″ Ｎ １０１°５７′２５″ Ｅ ２ ８６１

Ｄｅｇｅ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ｙｙｐ０１ ３１°４８′２２″ Ｎ ９８°３４′５１″ Ｅ ３ ２９０

Ｄａｏｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ｙｙｐ０３ ３０°５８′４６″ Ｎ １０１°７′３０″ Ｅ ２ ９７９

Ｓｈｉｑｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ３２°５８′４４″ Ｎ ９８°６′１０″ Ｅ ４ １７８

Ｈｏｎｇｙｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ３２°４７′２７″ Ｎ １０２°３２′３９″ Ｅ ３ ４９２

Ｘｉｎｄｕ Ｂｒｉｄｇｅꎬ Ｋａｎｇｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ３０°２′３３″ Ｎ １０１°２９′４３″ Ｅ ２ ８６１

Ｃｈｅｎｇｄｕｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｎｇｈａｉ ３３°２２′９″ Ｎ ９７°６′３８″ Ｅ ３ ８３１

Ａ’ｂａ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ｙｙｐ０５ ３１°５３′５７″ Ｎ １０２°１３′２８″ Ｅ ２ ６１７

Ｓｅｊｉｌａ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｌｉｎｚｈｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｔｉｂｅｔ ２９°５６′３６″ Ｎ ９４°４７′５７″ Ｅ ３ ４００

Ｘｉａｏｚｈｏｎｇｄｉａｎꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２７°３３′１１″ Ｎ ９９°４８′４６″ Ｅ ３ ２２０

４９１１ 广　 西　 植　 物 ３９ 卷



表 ２　 驴蹄草和花葶驴蹄草细胞学特征 (中国)
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｃａｌｔｈａ ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ａｎｄ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ( ｉｎ Ｃｈｉｎａ)

Ｔａｘｏｎ Ｌｏｃａｌｉｔｙ Ｖｏｕｃｈｅｒ
Ｒａｔｉｏ
ＬＣ /
ＳＣ

ＣＬ
ｘ±ｓ

(μｍ)
ＡＩ Ｔｙｐｅ Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｆｏｒｍｕｌａ Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

Ｃａｌｔｈａ ｐａｌｕｓｔｒｉｓ Ｘｉａｏｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｔｏｗｎꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ｙｙｐ０４ ３.３０ ４.０９±
１.１９

７.３４ ２Ｂ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ １３ｍ＋
１３ｓｍ(１ｓｅｃ)＋６ｓｔ

Ｔｉｅｃｉｌｉｎｇꎬ Ｔｅｗｏꎬ Ｇａｎｓｕ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ ２０ｍ＋
８ｓｍ＋４ｓｔ

Ｙａｎｇ (２００２)ꎬ
Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)

Ｈｕａｄｉａｎｂａꎬ Ｃａｎｇｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｄａｌｉꎬ Ｙｕｎｎａｎ

２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ １８ｍ＋
６ｓｍ＋８ｓｔ

Ｙａｎｇ (２００２)ꎬ
Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)

Ｘｉａｏｈｕａｄｉａｎｂａꎬ Ｃａｎｇｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｄａｌｉꎬ Ｙｕｎｎａｎ

２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ １８ｍ＋
６ｓｍ＋８ｓｔ

Ｙａｎｇ (２００２)ꎬ
Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)

Ｂｉｔａｈａｉꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ １８ｍ＋
６ｓｍ＋８ｓｔ

Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)

Ｎａｐａｈａｉꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ ８ｍ＋
６ｓｍ＋１４ｓｔ＋４ｔ

Ｙａｎｇ (２００２)ꎬ
Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)

Ｐａｎｔｉａｎｇｅꎬ Ｗｅｉｘｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ １６ｍ＋
８ｓｍ＋８ｓｔ

Ｙａｎｇ (２００２)ꎬ
Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)

Ｋａｎｇｐｕꎬ Ｗｅｉｘｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ １６ｍ＋
８ｓｍ＋８ｓｔ

Ｙａｎｇ (２００２)ꎬ
Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)

Ｋｅ’ｎａꎬ Ｗｅｉｘｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ １６ｍ＋
８ｓｍ＋８ｓｔ

Ｙａｎｇ (２００２)ꎬ
Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)

Ｗｅｎｈａｉꎬ Ｌｉｊｉａｎｇꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ ６ｍ＋
４ｓｍ＋２２ｓｔ

Ｙａｎｇ (２００２)ꎬ
Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)

Ｚｈｅｇｕ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｈｏｎｇｙｕａｎꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ １８ｍ＋
６ｓｍ＋８ｓｔ

Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)

Ｇａｎｂａ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｊｕ’ｒｅｎ Ｔｏｗｎꎬ Ｎａｙｏｎｇ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ

２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ １６ｍ＋
２ｓｍ＋１４ｓｔ

Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ. (２０１３)

Ｄｏｎｇｄａ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｚｕｏｇｏｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｔｉｂｅｔ ｙｙｐ０９ ４ｘ

Ｔｕ’ ｇｕａｎ Ｖｉｌｌａｇｅꎬ Ｘｉａｏｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｔｏｗｎꎬ
Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ

２ｎ ＝ ６ｘ ＝ ４８ ＝ ３１ｍ＋
１１ｓｍ＋６ｓｔ

Ｙａｎｇ (２００２)ꎬ
Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)

Ｔｉａｎｂａｏ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｙｕｎｎａｎ

ｙｙｐ０７ ４.０７ ４.７４±
１.７４

１１.３９ ３Ｃ ２ｎ ＝ ８ｘ ＝ ６４ ＝ １４ｍ＋
２８ｓｍ(１ｓｅｃ)＋２２ｓｔ

Ｂｉｇｕｔｉａｎｃｈｉꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｔｏｗｎꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ
Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ

ｙｙｐ０８ ２.７２ ３.９５±
０.９３

５.９６ ３Ｂ ２ｎ ＝ ８ｘ ＝ ６４ ＝ １３ｍ＋
３７ｓｍ＋１４ｓｔ(１ｓｅｃ)

Ｄｕｌｏｎｇｊｉａｎｇꎬ Ｇｏｎｇｓｈａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ｙｙｐ０６ ３.２２ ２.３５±
０.５６

４.３９ ２Ｂ ２ｎ ＝ ８ｘ ＝ ６４ ＝ １Ｍ＋
３３ｍ＋２７ｓｍ＋３ｓｔ

Ｗｕｔｏｕｄｉꎬ Ｙｕｌｏｎｇｘｕｅ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｌｉｊｉａｎｇꎬ
Ｙｕｎｎａｎ

２ｎ ＝ ８ｘ ＝ ６４ ＝ １Ｍ＋
３３ｍ＋２７ｓｍ＋３ｓｔ

Ｈｏｎｇ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｙｕｎｎａｎ

２ｎ ＝ ８ｘ ＝ ６４ ＝ ３１ｍ＋
１５ｓｍ＋１５ｓｔ＋３ｔ

Ｙａｎｇ (２００２)

Ｂｉｇｕｓａｎｇꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２ｎ ＝ ８ｘ ＝ ６４ ＝ ３８ｍ＋
１４ｓｍ＋１３ｓｔ＋１ｔ

Ｙａｎｇ (２００２)

Ｙｕｈｕꎬ Ｙｕｌｏｎｇｘｕｅ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｌｉｊｉａｎｇꎬ
Ｙｕｎｎａｎ

２ｎ＝８ｘ＝６４

Ｂａｉｍａｘｕｅ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｄｅｑｉｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｙｕｎｎａｎ

２ｎ＝８ｘ＝６４

ＬＢａｉｍａｘｕｅ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｄｅｑｉｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｙｕｎｎａｎ

ｙｙｐ１０ ８ｘ

Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ Ｇａｏ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｋａｎｇｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｓｉｃｈｕａｎ

ｙｙｐ０２ ３ ２.６５±
０.７５

４.６４ ２Ｂ ２ｎ＝４ｘ＝３２＝１９ｍ＋
１３ｓｍ

Ｄｅｇｅ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ｙｙｐ０１ ２.３ ３.３８±
０.７９

２.５４ ２Ｂ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ １Ｍ＋
２６ｍ＋５ｓｍ

Ｄａｏｆｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ｙｙｐ０３ ２.８２ ２.０３±
０.４２

２.４２ ２Ｂ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ ２９ｍ＋
２ｓｍ＋１ｓｔ

Ｓｈｉｑｕ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ １９ｍ＋
１１ｓｍ＋２ｓｔ

Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)
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续表 ２

Ｔａｘｏｎ Ｌｏｃａｌｉｔｙ Ｖｏｕｃｈｅｒ
Ｒａｔｉｏ
ＬＣ /
ＳＣ

ＣＬ
ｘ±ｓ

(μｍ)
ＡＩ Ｔｙｐｅ Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｆｏｒｍｕｌａ Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

Ｈｏｎｇｙｕａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ １３ｍ＋
１７ｓｍ＋２ｓｔ

Ｙａｎｇ (２００２)

Ｘｉｎｄｕ Ｂｒｉｄｇｅꎬ Ｋａｎｇｄｉｎｇ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｓｉｃｈｕａｎ

２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３２ ＝ ２０ｍ＋
８ｓｍ＋４ｓｔ

Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)

Ｃｈｅｎｇｄｕｏ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｑｉｎｇｈａｉ ４ｘ

Ａ’ｂａ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ ｙｙｐ０５ ３.１９ ３.７１±
１.０２

４.９１ ２Ｂ ２ｎ ＝ ８ｘ ＝ ６４ ＝ ３Ｍ＋
４５ｍ＋１２ｓｍ＋４ｓｔ

Ｓｅｊｉｌａ Ｍｏｕｎｔａｉｎꎬ Ｌｉｎｚｈｉ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｔｉｂｅｔ ２ｎ ＝ ８ｘ ＝ ６４ ＝ ３０ｍ＋
２６ｓｍ＋６ｓｔ＋２ｔ

Ｘｉａｏｚｈｏｎｇｄｉａｎꎬ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ Ｙｕｎｎａｎ ２ｎ＝８ｘ＝６４＋２Ｂ Ｙｕａｎ ＆ Ｙａｎｇ (２００６)

　 注: ＬＣ. 最长染色体长度ꎻ ＳＣ. 最短染色体长度ꎻ ＣＬ. 染色体平均长度ꎮ
　 Ｎｏｔｅ: ＬＣ. Ｔｈｅ ｌｏｎｇｅｓｔ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｅｎｇｔｈꎻ ＳＣ. Ｔｈｅ ｓｈｏｒｔｅｓｔ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｅｎｇｔｈꎻ ＣＬ. Ｍｅａｎ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ.

Ａ. 驴蹄草 (ｙｙｐ０４)ꎻ Ｂ. 驴蹄草 (ｙｙｐ０６)ꎻ Ｃ. 驴蹄草 (ｙｙｐ０７)ꎻ Ｄ. 驴蹄草 (ｙｙｐ０８)ꎻ Ｅ. 花葶驴蹄草 (ｙｙｐ０１)ꎻ
Ｆ. 花葶驴蹄草 (ｙｙｐ０２)ꎻ Ｇ. 花葶驴蹄草 (ｙｙｐ０３)ꎻ Ｈ. 花葶驴蹄草 (ｙｙｐ０５)ꎮ 标尺 ＝ ５ μｍꎮ

Ａ. Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ (ｙｙｐ０４)ꎻ Ｂ. Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ (ｙｙｐ０６)ꎻ Ｃ. Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ (ｙｙｐ０７)ꎻ Ｄ. Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ (ｙｙｐ０８)ꎻ Ｅ. Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ (ｙｙｐ０１)ꎻ
Ｆ. Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ (ｙｙｐ０２)ꎻ Ｇ. Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ (ｙｙｐ０３)ꎻ Ｈ. Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ (ｙｙｐ０５). Ｓｃａｌｅ ｂａｒ ＝５ μｍ.

图 １　 驴蹄草和花葶驴蹄草的有丝分裂中期细胞图
Ｆｉｇ. １　 Ｍｉｔｏｔｉｃ ｎｕｃｌｅｉ ａｎｄ ｍｅｔａｐｈａｓｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ Ｃａｌｔｈａ ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ａｎｄ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ

６９１１ 广　 西　 植　 物 ３９ 卷



Ａ. 标样(ｙｙｐ０４)流式图ꎻ Ｂ. 样品(ｙｙｐ ０９)流式图ꎻ Ｃ. 样品(ｙｙｐ １０)流式图ꎻ Ｄ. 样品(ｙｙｐ ０９ ａｎｄ ｙｙｐ１０)流式图ꎮ
Ａ. Ｐｅａｋ ａｔ ｔｈｅ Ｇ０ / Ｇ１ ｐｈａｓｅ ｏｆ ｓｔａｎｄａｒｄ (ｙｙｐ０４)ꎻ Ｂ. Ｐｅａｋ ａｔ ｔｈｅ Ｇ０ / Ｇ１ ｐｈａｓｅ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ (ｙｙｐ ０９)ꎻ Ｃ. Ｐｅａｋ ａｔ ｔｈｅ
Ｇ０ / Ｇ１ ｐｈａｓｅ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ (ｙｙｐ １０)ꎻ Ｄ. Ｐｅａｋｓ ｍａｒｋｅｄ １ ａｎｄ ２ ａｔ ｔｈｅ Ｇ０ / Ｇ１ ｐｈａｓｅ ｏｆ ｓａｍｐｌｅ (ｙｙｐ ０９ ａｎｄ ｙｙｐ１０).

图 ２　 居群 ｙｙｐ０９ 和 ｙｙｐ１０ 流式图
Ｆｉｇ. ２　 Ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ (ＦＣＭ) ｈｉｓｔｏｇｒａｍｓ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｙｙｐ０９ ａｎｄ ｙｙｐ１０

Ｃ. ｓｃａｐｏｓａꎬ ａｎｄ ｔｈｒｅｅ ８ｘ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ (Ｔａｂｌｅ
２)ꎻ Ｔｈｅｓｅ ｓｐｅｃｉｍｅｎｓ ｗｅｒｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｒｏｍ Ｇａｎｓｕ (ｏｎｅ ａｃ￣
ｃｅｓｓｉｏｎ)ꎬ Ｙｕｎｎａｎ (１６ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ)ꎬ Ｓｉｃｈｕａｎ (ｆｏｕｒ ａｃｃｅｓ￣
ｓｉｏｎｓ )ꎬ Ｔｉｂｅｔ ( ｏｎｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ )ꎬ Ｇｕｉｚｈｏｕ ( ｏｎｅ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎ)ꎬ ａｎｄ Ｑｉｎｇｈａｉ ( ｏｎｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ). Ｍｅｔａｐｈａｓｅ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ ｅｉｇｈｔ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ａｒｅ ｓｈｏｗｎ ｉｎ Ｆｉｇ. １. Ｗｅ
ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌｌｙ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｔｈｅ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌｓ ｏｆ ｔｗｏ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ (ｙｙｐ０９ ａｎｄ ｙｙｐ１０) ｂｙ ＦＣＭ ａｔ ４ｘ ａｎｄ ８ｘ
(Ｆｉｇ. ２).

２.２ Ｃｙｔｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ
Ｔｈｅ ｐｌｏｉｄｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ａｎｄ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ

ｗａｓ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｕｒｒｅｎｔｌｙ ａｖａｉｌａｂｌｅ ｄａｔａ. Ａｌｌ
Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｓｉｎｇｌｅ￣ｐｌｏｉｄｙꎬ ａｌｔｈｏｕｇｈ ｏｕｒ
ｓａｍｐｌｅ ｗａｓ ｖｅｒｙ ｌｉｍｉｔｅｄ ｉｎ ｓｏｍｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓꎻ ｈｏｗｅｖｅｒꎬ
ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｃｏｎｓｔｒｉｃｔｉｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｗｅｒｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ
ｔｈｒｅｅ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ (Ｔａｂｌｅ ２). Ｔｈｅ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｃｙ￣
ｔｏｔｙｐｅ ｗａｓ ｍｏｒｅ ｃｏｍｍｏｎ ｔｈａｎ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｃｙｔｏｔｙｐｅｓ (ｈｅｘａ￣
ｐｌｏｉｄｓ ａｎｄ ｏｃｔｏｐｌｏｉｄｓ ). Ｍｏｒｅｏｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ
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ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｌｓｏ ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ ｏｂｖｉｏｕｓ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ. Ｔｈｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｆｒｏｍ Ｄｉｑｉｎｇ Ｔｉｂｅｔａｎ Ａｕｔｏｎｏｍｏｕｓ
Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ (Ｙｕｎｎａｎ) ｉｎｃｌｕｄｅｄ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄꎬ ｈｅｘａｐｌｏｉｄꎬ ａｎｄ
ｏｃｔｏｐｌｏｉｄ ｃｙｔｏｔｙｐｅｓ. Ｔｗｏ ｃｙｔｏｔｙｐｅｓ (ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄｓ ａｎｄ ｏｃｔｏ￣
ｐｌｏｉｄｓ) ｗｅｒｅ ｆｏｕｎｄ ｉｎ Ｌｉｊｉａｎｇ (Ｙｕｎｎａｎ). Ｏｎｌｙ ｏｎｅ ｃｙｔｏ￣
ｔｙｐｅ ｅｘｉｓｔｅｄ ｉｎ Ｔｅｗｏ ( Ｇａｎｓｕ )ꎬ Ｄａｌｉ ( Ｙｕｎｎａｎ )ꎬ
Ｇｏｎｇｓｈａｎ ( Ｙｕｎｎａｎ)ꎬ Ｈｏｎｇｙｕａｎ ( Ｓｉｃｈｕａｎ)ꎬ Ｎａｙｏｎｇ
(Ｇｕｉｚｈｏｕ)ꎬ ａｎｄ Ｚｕｏｇｏｎｇ (Ｔｉｂｅｔ). Ａｌｌ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ ａｃｃｅｓ￣
ｓｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｓｉｎｇｌｅ￣ｐｌｏｉｄｙꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ｃｙｔｏｔｙｐｅ ｗａｓ
ａｌｓｏ ｃｏｍｍｏｎ. Ｔｗｏ ｃｙｔｏｔｙｐｅｓ (ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄｓ ａｎｄ ｏｃｔｏｐｌｏｉｄｓ)
ｅｘｉｓｔｅｄ ｉｎ Ｓｉｃｈｕａｎꎬ ａｎｄ ｏｎｅ ｃｙｔｏｔｙｐｅ ｅａｃｈ ｉｎ Ｔｉｂｅｔꎬ
Ｑｉｎｇｈａｉꎬ ａｎｄ Ｙｕｎｎａｎ. Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｏｎｌｙ ｏｎｅ ｃｏｎｔａｃｔ ａｒｅａｓ
ｂｅｔｗｅｅｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｃｙｔｏｔｙｐｅｓ ｗｅｒｅ ｄｅｔｅｃｔｅｄ. Ｉｎ ｔｈｅ
Ｘｉａｏｚｈｏｎｇｄｉａｎ ａｃｃｅｓｓｉｏｎꎬ ａ ｒｅｇｉｏｎ ｏｆ ｏｖｅｒｌａｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ
ｒａｎｇｅｓ ｏｆ ４ｘ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ａｎｄ ８ｘ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ.

３　 Ｄｉｓｃｕｓｓｉｏｎ

ＦＣＭ ｏｆｆｅｒｓ ａ ｒａｐｉｄ ａｎｄ ｐｒｅｃｉｓｅ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ
ｉｄｅｎｔｉｆｙｉｎｇ ｔａｘａ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌｓꎬ ｅｎａｂｌｉｎｇ ｒｅ￣
ｓｅａｒｃｈｅｒｓ ｔｏ ｍａｐ ｔｈｅ ｆｉｎｅ￣ｓｃａｌｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌｏｉｄｉｅｓ
ｗｉｔｈｉｎ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ (Ｓｕｄａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００４). ＦＣＭ
ｈａｓ ｂｅｅｎ ｕｓｅｄ ｉｎ ｐｌｏｉｄｙ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｅ. ｇ.ꎬ ｉｎ Ｒａｎｕｎｃｕｌｕｓ
(Ｒａｎｕｎｃｕｌａｃｅａｅ) (Ｃｉｒｅｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１０) ａｎｄ Ｃ. ｌｅｐｔｏｓｅｐａｌａ
ｓ.ｌ. (Ｗｅｆｆｅｒｌｉｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１７). Ｉｎ ｏｕｒ ｓｔｕｄｙꎬ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌｓ
ｏｆ ｔｗｏ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ (ｙｙｐ０９ ａｎｄ ｙｙｐ１０) ｗｅｒｅ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｂｙ
ＦＣＭ. Ｔｈｅ ｃｕｒｒｅｎｔ ｓｔｕｄｙ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ｍａｙ ｂｅ
ｖｉｅｗｅｄ ａｓ ａ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｃｏｍｐｌｅｘꎬ ｗｈｉｃｈ ｐｒｅｓｅｎｔｓ ｃｌｅａｒ ｐａｔ￣
ｔｅｒｎｓ ｏｆ ｃｙｔｏｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ. Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ｉｓ ａ ｐｒｅｖａｌｅｎｔ
ｐｈｅｎｏｍｅｎｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｅｘｔａｎｔ
ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｒａ (Ｏｔｔｏ ＆ Ｗｈｉｔｔｏｎꎬ ２０００)ꎬ ａｎｄ ｉｔ ｍａｙ
ｈａｖｅ ｃｏｎｔｒｉｂｕｔｅｄ ｔｏ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ｏｆ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ (Ｄｅ
Ｂｏｄｔ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００５). Ａｓ ａ ｒｅｓｕｌｔꎬ ｐｌａｎｔ ｓｃｉｅｎｔｉｓｔｓ ｈａｖｅ ｒｅ￣
ｃｏｇｎｉｚｅｄ ｔｈａｔ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｌｉｎｅａｇｅｓ ｍａｙ ｈａｖｅ ｃｏｍｐｌｅｘ ｒｅｌａ￣
ｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｗｉｔｈ ｅａｃｈ ｏｔｈｅｒ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｄｉｐｌｏｉｄ ａｎｃｅｓｔｏｒｓꎬ
ｍａｋｉｎｇ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｎｃｅｐｔｓ ｐｒｏｂｌｅｍａｔｉｃ
(Ｓｏｌｔｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７ꎬ ２００９).

Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｃｏｍｐｌｅｘ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｖａｒｉｅｄ ｃｙｔｏ￣
ｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ. Ｎｏ ｄｉｐｌｏｉｄｓ ａｎｄ ｆｅｗ ｈｅｘａｐｌｏｉｄｓ ｗｅｒｅ
ｆｏｕｎｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙꎬ ｂｕｔ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ ａｎｄ ｏｃｔｏｐｌｏｉｄ ｃｙｔｏｔｙｐｅｓ

ｗｅｒｅ ｃｏｍｍｏｎ ａｎｄ ｗｉｄｅｓｐｒｅａｄ. Ｓｉｍｉｌａｒｌｙꎬ ｉｎ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａꎬ
ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄｓ ａｎｄ ｏｃｔｏｐｌｏｉｄｓ ｗｅｒｅ ｃｏｍｍｏｎꎬ ｗｈｅｒｅａｓ ｄｉｐｌｏｉｄｓ
ａｎｄ ｈｅｘａｐｌｏｉｄｓ ｗｅｒｅ ｎｏｔ ｆｏｕｎｄ. Ｓｕｃｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ
ａｒｅ ｏｆｔｅｎ ｅｘｐｌａｉｎｅｄ ｂｙ ｃｙｔｏｔｙｐｅ ａｄａｐｔｉｖｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｔｏ ｔｈｅ
ｕｎｄｅｒｌｙｉｎｇ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｉｔｙ ｏｆ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ (Ｌｅｗｉｓꎬ
１９８０). Ａｌｌ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｅｘｃｅｐｔ ｆｏｒ ｔｈｅ Ｇｕｉｚｈｏｕ ａｎｄ Ｇａｎｓｕ
ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｅｒｅ ｆｒｏｍ ｅｘｔｒｅｍｅ ｈａｂｉｔａｔｓꎬ ｌｉｋｅ ａｌｐｉｎｅ
ｍｏｕｎｔａｉｎｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ￣Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ. Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ｉｓ
ｃｏｍｍｏｎ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ ｆｒｏｍ ｃｏｌｄ ｃｌｉｍａｔｅｓ ｗｉｔｈ ｈａｒｓｈ ａｎｄ
ｓｔｒｅｓｓｆｕｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔｓ ( Ｇｒａｎｔꎬ １９８１ꎻ Ｌöｖｅ ＆ Ｌöｖｅꎬ
１９４９ꎬ １９６７). Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ａ ｒｅｌａｔｉｖｅｌｙ ｈｉｇｈ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ
ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ｗａｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ. Ａｎｃｅｓｔｒａｌ
ｄｉｐｌｏｉｄｓ ｍａｙ ｂｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｉｎ ｔｈｉｓ ｒｅｇｉｏｎ ｄｕｒｉｎｇ ｇｌａｃｉａｌ ｐｅ￣
ｒｉｏｄｓ ａｎｄ ｃｏｌｏｎｉｚｅｄ ｍｏｓｔ ｒｅｇｉｏｎｓ ａｔ ｔｈｅ ｅｎｄ ｏｆ ｔｈｅ ｇｌａｃｉ￣
ａｔｉｏｎ ｃｙｃｌｅｓ. Ｈｏｗｅｖｅｒꎬ ｏｔｈｅｒ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌｓ ｃｏｕｌｄ ｇｒａｄｕａｌｌｙ
ｒｅｐｌａｃｅ ｄｉｐｌｏｉｄｓꎬ ｂｅｃａｕｓｅ ｏｆ ｔｈｅｉｒ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｆｉｔｎｅｓｓ ｉｎ
ｃｈａｎｇｉｎｇ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ (Ｃｕｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８).

Ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃｏｕｎｔｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｉｎ ｔｈｅ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ
ｃｏｍｐｌｅｘ ｉｎｄｉｃａｔｅ ｔｈａｔ ｐｌｏｉｄｙ ｃｈａｎｇｅｓ ｍａｙ ｂｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｉｎ
ｉｔｓ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃｏｕｎｔｓ ｏｆｔｅｎ ｓｈｏｗ ｏｂｖｉｏｕｓ
ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｗｉｔｈｉｎ ａ ｐａｒｔｉｃｕｌａｒ ｓｐｅ￣
ｃｉｅｓ. Ｏｕｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ
ｃｏｕｌｄ ｂｅ ｂｅｔｔｅｒ ｖｉｅｗｅｄ ａｓ ａ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｃｏｍｐｌｅｘ ｏｆ
ｄｉｐｌｏｉｄｓꎬ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄｓꎬ ａｎｄ ｈｅｘａｐｌｏｉｄｓ. Ｓｙｍｍｅｔｒｉｃａｌ ｋａｒｙｏ￣
ｔｙｐｅｓ ａｒｅ ｗｉｄｅｌｙ ａｃｃｅｐｔｅｄ ｔｏ ｂｅ ｍｏｒｅ ｐｒｉｍｉｔｉｖｅ ｔｈａｎ ａｓｙｍ￣
ｍｅｔｒｉｃａｌ ｏｎｅｓ (Ｓｔｅｂｂｉｎｓꎬ １９７１). Ｉｎ ｏｕｒ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｄａｔａ
(Ｔａｂｌｅ １)ꎬ ｔｈｅ ａｃｃｅｓｓｉｏｎｓ ｆｒｏｍ Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ (Ｙｕｎｎａｎ)
ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｔｙｐｅｓ (３Ｂꎬ ３Ｃ)ꎬ ＡＩ (１１.３９ꎬ ７.３４ꎬ ５.９６)ꎬ
ａｎｄ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄａｒｙ ｃｏｎｓｔｒｉｃｔｉｏｎｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈｅ ｈｉｇｈｅｓｔ ａｓｙｍ￣
ｍｅｔｒｉｃ ｔｅｎｄｅｎｃｉｅｓ. Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ ｗｅ ｓｐｅｃｕｌａｔｅ ｔｈａｔ ｔｗｏ ｐｏｓｓｉ￣
ｂｌｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｔｒｅｎｄｓ ｍａｙ ｅｘｉｓｔ: ｏｎｅ ｆｒｏｍ Ｇａｎｓｕ ｔｏ
Ｙｕｎｎａｎꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｆｒｏｍ Ｔｉｂｅｔ ｔｏ Ｙｕｎｎａｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ.

Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｈａｖｅ ｓｈｏｗｎ ｔｈａｔ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ ｉｓ
ｃｌｏｓｅｌｙ ｒｅｌａｔｅｄ ｔｏ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ ( Ｃｈｅｎｇ ＆ Ｘｉｅꎬ ２０１４ꎻ
Ｓｃｈｕｅｔｔｐｅｌｚ ＆ Ｈｏｏｔꎬ ２００４ ). Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ ｃｙｔｏｔｙｐｅ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｗａｓ ｄｅｔｅｒｍｉｎｅｄ ｆｒｏｍ ｏｎｌｙ ｔｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓꎻ
ｔｈｅｒｅｆｏｒｅꎬ Ｃ. ｓｃａｐｏｓａ ｃｙｔｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｃｏｕｌｄ ｎｏｔ ｂｅ ｃｏｍｐｒｅ￣
ｈｅｎｓｉｖｅｌｙ ａｎａｌｙｚｅｄ. Ｍｏｒｅｏｖｅｒꎬ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｓｉｚｅ ｏｆ
ｔｈｉｓ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗａｓ ｓｍａｌｌｅｒ ｔｈａｎ ｔｈａｔ ｏｆ Ｃ. ｐａｌｕｓｔｒｉｓ. Ｔｈｅ ｓｉｚｅ
ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｉｓ ａｌｓｏ ａ ｆｅａｔｕｒｅ ｓｕｂｊｅｃｔ ｔｏ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ

８９１１ 广　 西　 植　 物 ３９ 卷
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