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染色体数据的挖掘及其在植物多样性进化研究中的利用
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摘　 要: 多倍化(或全基因组加倍)是植物物种形成的重要途径ꎬ 现存的被子植物可能都发生过一次甚至多次多

倍化事件ꎮ 多倍化传统的定义是染色体数目相对于祖先类群呈整倍性增加ꎮ 其中最常用的研究方法是核型分析ꎬ
核型能够提供物种的基本细胞学参数ꎬ 包括染色体数目、 倍性水平、 核型不对称性、 核型变异系数等ꎮ 目前核

型研究的趋势表现出从物种基本核型参数分析逐渐演化到多类群、 多学科交叉融合的特点: 一方面植物核型分

析从种群、 物种、 科属的类群到生命之树ꎬ 探讨染色体核型在各支系的进化特征、 趋势以及驱动植物系统进化

的细胞学机制ꎻ 另一方面探讨和分析区域或生态系统植物区系的染色体谱或倍性等细胞学特征ꎬ 可以探究区域

地质环境变化或生态环境对染色体倍性等的影响ꎬ 或通过区域染色体谱的构建ꎬ 分析区域植物区系的形成和进

化历史ꎮ 因而ꎬ 植物核型研究为系统发育、 分子系统进化、 生命之树以及植物区系地理的起源和演化研究提供

了新思路ꎮ 越来越多的新方法、 新手段在植物核型分析与多倍化研究中得到运用ꎬ 从而揭示了植物类群或植物

区系的染色体进化以及细胞地理特征ꎮ 今后植物细胞学研究趋势会向多学科交叉融合ꎬ 整合各研究领域证据ꎬ
从不同水平角度综合分析植物核型多样性形成的原因及意义ꎬ 从而更加全面地认识和理解植物物种多样化与物

种形成原因ꎮ
关键词: 核型ꎻ 多倍化ꎻ 染色体ꎻ 进化ꎻ 植物多样性

中图分类号: Ｑ９４１＋􀆰 ２　 　 　 　 　 　 　 文献标识码: Ａ
文章编号: ２０９５￣０８３７(２０１９)０２￣０２６０￣１０
ＤＯＩ:１０􀆰 １１９１３ / ＰＳＪ􀆰 ２０９５－０８３７􀆰 ２０１９􀆰 ２０２６０ 开放科学(资源服务)标识码(ＯＳＩＤ):

　 　 　 收稿日期: ２０１８￣１１￣２４ꎬ 退修日期: ２０１９￣０２￣２１ꎮ
　 基金项目: 国家自然科学基金项目(３１６７０２０６)ꎻ 中国科学院 Ａ 类战略性先导科技专项(ＸＤＡ ２００５０２０３)ꎮ

Ｔｈｉｓ ｗｏｒｋ ｗａｓ ｓｕｐｐｏｒｔｅｄ ｂｙ ｇｒａｎｔｓ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎａ (３１６７０２０６) ａｎｄ Ｓｔｒａｔｅｇｉｃ Ｐｒｉｏｒｉｔｙ Ｒｅ￣
ｓｅａｒｃｈ Ｐｒｏｇｒａｍ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ (ＸＤＡ ２００５０２０３) .

　 作者简介: 孙文光(１９９０－ )ꎬ 男ꎬ 博士研究生ꎬ 研究方向为植物染色体进化与细胞地理学(Ｅ￣ｍａｉｌ: ｓｕｎｗｅｎｇｕａｎｇ＠ｍａｉｌ􀆰ｋｉｂ􀆰ａｃ􀆰ｃｎ)ꎮ
　 ∗ 通讯作者(Ａｕｔｈｏｒｓ ｆｏｒ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｅｎｃｅ􀆰 Ｅ￣ｍａｉｌ: ｌｉｚｈｉｍｉｎ＿ ｖｉｐ＠１６３􀆰ｃｏｍꎻ ｓｕｎｈａｎｇ＠ｍａｉｌ􀆰 ｋｉｂ􀆰ａｃ􀆰ｃｎ)ꎮ

Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｄａｔａ ｍｉｎｉｎｇ ａｎｄ ｉｔｓ ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎ ｉｎ
ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｒｅｓｅａｒｃｈ

Ｓｕｎ Ｗｅｎ￣Ｇｕａｎｇ１ꎬ ２ꎬ Ｓｕｎ Ｈａｎｇ２ *ꎬ Ｌｉ Ｚｈｉ￣Ｍｉｎ１ *

(１. Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ Ｙｕｎｎａｎ Ｎｏｒｍａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ ６５０５００ꎬ Ｃｈｉｎａꎻ ２. Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｆｏｒ Ｐｌａｎｔ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ
Ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ Ｅａｓｔ Ａｓｉａꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｂｏｔａｎｙꎬ Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓꎬ Ｋｕｎｍｉｎｇ ６５０２０１ꎬ Ｃｈｉｎａ)

Ａｂｓｔｒａｃｔ: Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ( ｏｒ ｗｈｏｌｅ￣ｇｅｎｏｍｅ ｄｏｕｂｌｉｎｇ ) ｉｓ ａｎ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｐａｔｈｗａｙ ｆｏｒ ｐｌａｎｔ
ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎꎬ ｗｉｔｈ ｅｘｉｓｔｉｎｇ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ ｐｏｓｓｉｂｌｙ ｏｃｃｕｒｒｉｎｇ ｏｎｃｅ ｏｒ ｅｖｅｎ ｍｕｌｔｉｐｌｅ ｔｉｍｅｓ. Ｔｈｅ
ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ｄｅｆｉｎｉｔｉｏｎ ｏｆ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｉｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｄｏｕｂｌｅｓ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｔｏ
ｔｈｅ ａｎｃｅｓｔｒａｌ ｇｒｏｕｐ. Ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｃｏｍｍｏｎｌｙ ｕｓｅｄ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ
ｉｓ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓꎬ ｗｈｉｃｈ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｂａｓｉｃ ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｔｈｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ
ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒꎬ ｐｌｏｉｄｙ ｌｅｖｅｌꎬ ｋａｒｙｏｔｙｐｉｃ ａｓｙｍｍｅｔｒｙꎬ ａｎｄ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ
ｏｆ ｖａｒｉａｔｉｏｎ. Ａｔ ｐｒｅｓｅｎｔꎬ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｈａｓ ｅｖｏｌｖｅｄ ｆｒｏｍ ｂａｓｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｏ ｍｕｌｔｉ￣ｇｒｏｕｐ / ｍｕｌｔｉ￣ｄｉｓｃｉｐｌｉｎａｒｙ ｓｔｕｄｙꎬ ｗｉｔｈ ａｎ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｓｈｉｆｔ ｆｒｏｍ ｌｏｗｅｒ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ
ｌｅｖｅｌ (ｅ􀆰ｇ.ꎬ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎꎬ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｏｒ ｆａｍｉｌｙ / ｇｅｎｕｓ) ｔｏ ｈｉｇｈｅｒ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｌｅｖｅｌ ｒｅｓｅａｒｃｈ (ｅ􀆰ｇ.ꎬ



ｔｒｅｅ ｏｆ ｌｉｆｅ) . Ｉｎ ａｄｄｉｔｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ａｎｄ ｋａｒｙｏｔｙｐｅｓ ｗｉｌｌ ｐｒｏｖｉｄｅ ｉｎｓｉｇｈｔｆｕｌ
ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｏｎ ｔｈｅ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｔｅｎｄｅｎｃｉｅｓ ｏｆ ｋａｒｙｏｔｙｐｅｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ
ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｄｒｉｖｉｎｇ ｔｈｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｔ ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｃａｌｅ.
Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅꎬ ｅｘｐｌｏｒｉｎｇ ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ａｔｌａｓ ｏｒ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ａｔ ｔｈｅ
ｒｅｇｉｏｎａｌ ｏｒ ｆｌｏｒａｌ ｓｃａｌｅ ｗｉｌｌ ｈｅｌｐ ｅｌｕｃｉｄａｔｅ ｔｈｅ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅ ｏｆ ｇｅｏ￣ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｓｈｉｆｔｓ ｏｎ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｐｌｏｉｄｙ. Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙꎬ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｎｇ ａ ｒｅｇｉｏｎａｌ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ａｔｌａｓ ｗｉｌｌ ｓｈｅｄ ｌｉｇｈｔ ｏｎ
ｔｈｅ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｈｉｓｔｏｒｙ ｏｆ ｆｌｏｒａ. Ｐｌａｎｔ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｎｅｗ ｉｄｅａｓ ｆｏｒ
ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｏｒｉｇｉｎ ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓꎬ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙꎬ ｔｒｅｅ ｏｆ ｌｉｆｅꎬ ａｎｄ ｆｌｏｒｉｓｔｉｃ
ｇｅｏｇｒａｐｈｙ. Ａｓ ｎｅｗ ｍｅｔｈｏｄｓ ａｒｅ ｕｓｅｄ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙꎬ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｎ
ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ａｎｄ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｗｉｌｌ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｅｌｌｕｌａｒ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ
ｆｅａｔｕｒｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｇｒｏｕｐｓ ａｎｄ ｆｌｏｒａ. Ｆｕｔｕｒｅ ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｃｙｔｏｌｏｇｙ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｗｉｌｌ ｂｅ ｍｕｌｔｉ￣
ｄｉｓｃｉｐｌｉｎａｒｙ ａｎｄ ｉｎｔｅｇｒａｔｅ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｆｒｏｍ ｖａｒｉｏｕｓ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｆｉｅｌｄｓ ａｎｄ ｗｉｌｌ ｃｌａｒｉｆｙ ｔｈｅ ｃａｕｓｅｓ ａｎｄ
ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｌｅｖｅｌｓ ｔｏ ｍｏｒｅ ｆｕｌｌｙ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｐｌａｎｔ
ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ａｎｄ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｋａｒｙｏｔｙｐｅꎻ Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙꎻ Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅꎻ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎻ Ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

　 　 世界上现存的植物超过 ３０ 万种ꎬ 如此繁多的

物种是如何形成的一直是进化生物学领域关注的重

点ꎮ 物种多样性形成的原因在不同角度有很多解释

与模式ꎬ 究其本质原因就是物种形成ꎮ 物种形成是

通过各种机制导致新物种的产生ꎬ 这也是物种多样

性产生的根本原因[１]ꎮ 因此研究物种形成是进化

生物学领域最核心的问题ꎮ
目前大部分的物种形成的模式都可以用地理

分布上的异域、 邻域、 同域ꎬ 以及通过多倍化发

生的物种形成等机制进行解释ꎬ 其中通过多倍化

事件发生的物种形成是目前已知的由单一遗传事

件引起的快速物种形成模式ꎬ 研究多倍化在物种

形成中的作用及机制显得极为重要ꎮ 植物染色体

数目加倍(多倍化)在物种进化和生态适应中的作

用一直倍受关注ꎬ 多倍化是新物种形成的重要途

径ꎬ 特别是在被子植物中最为普遍[２－６]ꎮ 通常认为

大约超过 ５０％的高等植物存在多倍化起源[７]ꎬ 现

存被子植物中约 ２０％ ~ ４０％是最近形成的多倍

体[２]ꎮ 已经确定多倍体化在被子植物进化中频繁

发生ꎬ 但依然不清楚多倍体化是否会促进植物多样

化[８ꎬ ９]ꎮ 研究表明ꎬ 相对同类二倍体ꎬ 新形成的多

倍体植物的多样化速率更低[９]ꎮ 现存很多二倍体

植物都是古多倍体二倍体化的结果ꎬ 多倍体化和二

倍体化可能是植物进化中 ２ 个交替的过程ꎬ 是促使

新物种产生的动力[１０]ꎮ
陆地植物的染色体数目有着丰富的多样性ꎬ 被

子植物中染色体最少的有 ６ 种ꎬ 其染色体数目都为

２ｎ ＝ ４ꎬ 分别是禾本科的 Ｚｉｎｇｅｒｉａ ｂｉｅｂｅｒｓｔｅｉｎｉａｎａ
(Ｃｌａｕｓ) Ｐ. Ａ. Ｓｍｉｒｎ[１１]、 Ｃｏｌｐｏｄｉｕｍ ｖｅｒｓｉｃｏｌｏｒ
(Ｓｔｅｖｅｎ) Ｓｃｈｍａｌｈ[１２]、 天门冬科虎眼万年青属的

Ｏｒｎｉｔｈｏｇａｌｕｍ ｔｅｎｕｉｆｏｌｉｕｍ Ｄｅｌａｒｏｃｈｅ[１３]、 莎草科

刺子莞属的 Ｒｈｙｎｃｈｏｓｐｏｒａ ｔｅｎｕｉｓ Ｌｉｎｋ[１４]ꎬ 以及 ２
种菊科植物 Ｈａｐｌｏｐａｐｐｕｓ ｇｒａｃｉｌｉｓ (Ｎｕｔｔ.) Ｇｒａｙ[１５]

和 Ｂｒａｃｈｙｓｃｏｍｅ ｄｉｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｔｉｃａ Ｃ. Ｒ. Ｃａｒｔ￣
ｅｒ[１６]ꎻ 而染色体数目最多的被子植物是景天科景天

属的 Ｓｅｄｕｍ ｓｕａｖｅｏｌｅｎｓ Ｋｉｍｎａｃｈꎬ 其染色体数目

２ｎ > ６４０[１７]ꎮ 蕨类植物中的心叶瓶尔小草(Ｏｐｈｉｏ￣
ｇｌｏｓｓｕｍ ｒｅｔｉｃｕｌａｔｕｍ Ｌ.) 体细胞染色体数目多达

１４４０ 条[１８]ꎬ 这也是目前已知染色体数目最多的真

核生物ꎮ 这种染色体数目巨大的两极分化可能是由

２ 种主要机制在不同的方向上驱动ꎬ 即通过多倍化

增加染色体数目(即全基因组加倍)ꎬ 或者通过染

色体结构变异导致的重排(即染色体融合或者断裂

来增加或减少一条染色体ꎬ 因而形成不同的染色体

基数) [１９]ꎮ 染色体数目如此复杂ꎬ 其核型多样性及

染色体数目变异一直备受植物进化生物学家的关

注ꎮ 中国科学家们利用基因编辑技术ꎬ 将含 １６ 条

染色体的酵母剔除其端粒与中心粒ꎬ 并将染色体首

尾相接拼成仅含 １ 条或 ２ 条染色体的能够存活的酵

母ꎬ 开辟了真核生物染色体结构与功能研究的新方

向[２０ꎬ ２１]ꎮ
本文综述了近年来植物多倍化有关的研究趋

势ꎬ 以及如何更好地利用染色体数据来理解植物多

样性形成的原因ꎬ 并对目前出现的新方法、 新手段
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在植物核型分析与多倍化研究中的运用进行展望ꎮ

１　 多倍化的概念及发展

近一个世纪以来ꎬ 随着研究方法的改进与发展ꎬ
人们对植物核型分析中多倍化现象的认识不断深入ꎬ
多倍体(Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ)的概念也在发生变化和延伸ꎮ
Ｌｕｔｚ[２２]于 １９０７ 年首次发现多倍体ꎬ Ｗｉｎｋｌｅｒ[２３] 于
１９１６ 年提出和定义了多倍化的概念ꎬ Ｄａｒｌｉｎｇｔｏｎ[２４]

于 １９３２ 年对多倍体的定义有了更详细的解释: 细胞

核中有一套基本的染色体组ꎬ 称为单倍体(Ｍｏｎｏ￣
ｐｌｏｉｄｙ)ꎬ 其所含的染色体数目为染色体基数ꎬ 用 ｘ
表示ꎻ 含有 ２ 套的称为二倍体(Ｄｉｐｌｏｉｄｙ)ꎬ 含有 ３
套或 ３ 套以上染色体组称为多倍体ꎬ 例如三倍体

(Ｔｒｉｐｌｏｉｄ)、 四倍体(Ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ)等[２５]ꎮ 通常传统的

多倍体最广泛的定义为生物体细胞内含有相对于祖

先染色体组数量上成倍增加的现象ꎻ 多倍化在单倍

体阶段为 ｎ ＝ ｘꎬ 二倍体阶段为 ２ｎ ＝ ２ｘ[２６]ꎮ 多倍

体可以分为同源多倍体(Ａｕｔｏｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ)和异源多

倍体(Ａｌｌｏｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ)２ 种类型[２７]ꎮ 同源多倍体通常

被定义为其重复增加的染色体组来源与相同的物

种ꎬ 并且在基因组拷贝复制过程中有高度的同源

性ꎻ 而异源多倍体包含有不同物种且同源性较弱的

染色体组[２８]ꎮ 如何区分多倍体隶属哪种类型是研

究植物多倍化的关键课题之一ꎬ 但是也往往存在一

定的困难ꎬ 需要借助更新的手段来实现ꎮ
随着测序技术的发展ꎬ 特别是基因组学时代的

到来ꎬ “全基因组复制” (Ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｄｕｐｌｉｃａ￣
ｔｉｏｎꎬ ＷＧＤ)也逐渐被认为与多倍体含义相同ꎬ 也

是多倍化最直接的体现ꎮ 多倍体在全基因组序列的

复制或基因片段的多拷贝形式下发生ꎬ 这样看来多

倍体可以在没有染色体数目加倍的情况下发生ꎬ 间

接证明了植物体发生多倍化现象是非常普遍的[２９]ꎮ
此外多倍化可能是在漫长的进化历程中不断发生

的ꎬ 并且通过二倍体化(Ｄｉｐｌｏｉｄｉｚａｔｉｏｎ)导致染色

体数目不变而基因组加倍的多倍化形式[１０ꎬ ３０ꎬ ３１]ꎬ
因此多倍体可能沿着从染色体加倍到不同程度的染

色体或基因组重组的形式形成连续的进化ꎬ 从而表

现出多倍体在基因组内有多个基因拷贝而在染色体

组水平上不一定呈现加倍的现象[３２]ꎮ 本研究主要

关注多倍体形成的模式ꎬ 以常规定义中使用的物种

染色体数目(２ｎ)为主要参考依据[２ꎬ ３３ꎬ ３４]ꎮ 多倍化

形成的模式如图 １ 所示ꎮ

2x 3x 4x 4x 2x

图 １　 植物多倍化物种形成及二倍体化模式图
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｐｌａｎｔ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｐａｔｈｗａｙｓ ａｎｄ ｄｉｐｌｏｉｄｉｚａｔｉｏｎ
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２　 植物核型分析

植物细胞学包含丰富的研究领域和内容ꎬ 以

研究植物细胞核内染色体形态与多样化为主要对

象ꎬ 可以分为植物细胞遗传学、 植物细胞分类

学、 植物细胞地理学等分支学科ꎬ 这些都是基于

以物种染色体数目广泛变异为基础ꎮ 染色体数目

(Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒｓ)是核型分析中最常研究

和记录的细胞学特征ꎬ 某种程度上是因为染色体

数目相对容易观察ꎬ 而其他核型特征在实验过程

中具有一定难度ꎬ 如染色体结构或组成更难以检

测及量化ꎮ 通常一个物种的染色体数目是比较保

守的ꎬ 但是也有一些物种具有特殊的染色体数

目ꎬ 丰富了人们对植物体内核型变异的认识ꎮ 例

如在同一植株体内不同部位(构件)有可能出现不

同的染色体数目ꎬ 即所谓的混倍体(Ｍｉｘｏｐｌｏｉｄｙ)
现象ꎮ 植物核型分析中最主要的研究和比较的参

数是物种的染色体数目、 大小以及核型不对称性

变化ꎬ 以及一些特殊的染色体的结构和位置ꎬ 例

如随体、 Ｂ 染色体的有无ꎬ 以及随体、 着丝粒、 次

缢橫的位置等ꎮ 这些研究均以常规的集中在物种水

平上的基本核型特征观察为研究内容ꎮ 有丝分裂和

减数分裂分别代表植物体细胞与生殖细胞的 ２ 种重

要染色体核形态变化过程ꎬ 分别以体细胞(通常是

根尖或芽尖分生区)和生殖细胞(通常为小孢子母

细胞)为对象研究有丝分裂与减数分裂染色体核形

态变化的规律ꎮ
通过核型分析ꎬ 我们可以知道物种的基本细胞

学参数ꎬ 包括染色体数目(２ｎ / ｎ)、 倍性水平(ｘ)、
核型不对称性(ＫＡ)、 核型变异系数(ＣＶ)等ꎮ 每个

物种都有一个特征性的染色体组ꎬ 即染色体组型

(也称为核型)ꎬ 它代表“体细胞的染色体形态与该

物种的基因携带的信息形成的对照” [３５]ꎮ 即: 核型

是核基因组结构和功能组织的最高水平ꎮ 通过比较

不同分类群的染色体ꎬ 可以了解核型进化的模式和

机制及其对多样化和物种形成的意义ꎮ 每个物种的

核型代表了核基因组的结构与功能的直观体现ꎬ 植

物通常由稳定的染色体数目和核型结构构成ꎬ 这样

保证了染色体复制的高度保守性ꎬ 也能使遗传物质

能完整地复制到子细胞中ꎮ 但是核型也会发生改

变ꎬ 例如通过染色体数目的变化(通常是减数分裂

或有丝分裂时纺锤体功能失常)———整倍性改变或

非整倍性改变ꎻ 或者通过染色体结构变异(通常是

交叉互换是发生错误导致)ꎮ 这些变异对植物的进

化有时是非常重要的ꎬ 不管是何种原因导致的物种

染色体数目变异ꎬ 都有可能是物种形成产生的重要

原因之一ꎮ
通过查询植物染色体数据库 ＩＰＣＮ( Ｉｎｄｅｘ ｔｏ

ｐｌａｎｔ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒꎬ ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｔｒｏｐｉｃｏｓ.
ｏｒｇ / Ｐｒｏｊｅｃｔ / ＩＰＣＮ / )和染色体计数数据库 ＣＣＤＢ
( Ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃｏｕｎｔｓ ｄａｔａｂａｓｅꎬ ｈｔｔｐ: / /
ｃｃｄｂ.ｔａｕ.ａｃ.ｉｌ) [３６] 可以获取全球大部分植物物种

的染色体报道记录ꎮ 应注意的是ꎬ 需要对收集到的

原始资料进行规范化的整理与综合ꎬ 特别是对物种

名称的考证要规范化ꎮ 整理名称包括原始文献发表

时的原始名称(Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｎａｍｅꎬ Ａｃｃｅｐｔｅｄ ｎａｍｅꎬ
Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｓｔａｔｕｓ)ꎬ 但是随着分类修订的不断完善

与发展ꎬ 很多物种的学名经过了多次修订ꎬ 为了统

一及规范化处理ꎬ 保留了原始文献的种名ꎬ 同时也

利用 Ｔｈｅ ｐｌａｎｔ ｌｉｓｔ(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ.ｔｈｅｐｌａｎｔｌｉｓｔ.ｏｒｇ / )
和 Ｔｒｏｐｉｃｓ(ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｔｒｏｐｉｃｏｓ.ｏｒｇ / )等数据库

核对物种是否合格发表ꎬ 是否存在异名和修订等给

予标注[３７]ꎻ 目前已知的全球植物物种数目参考

Ｃｈｒｉｓｔｅｎｈｕｓｚ 等[３８]的结果ꎬ 国内维管束植物名称

主要参考 Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ[３９]ꎬ 苔藓植物名称参考

Ｍｏｓｓ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ[４０]ꎮ 笔者使用最近更新的全球

植物物种染色体数目数据库整理分析后得出了现有

高等植物数据统计结果(表 １)ꎮ
统计细胞学研究资料表明ꎬ 在高等植物中主要

的 ４ 大类群植物都存在很多研究空白ꎬ 大约 １４％
的被子植物染色体数目得以确定ꎮ 国内的统计除裸

子植物超过 ６０％物种有染色体数据外其他类群均

有很多物种没有得到充分研究ꎮ 但不论是植物类群

还是研究区域均不平衡ꎬ 体现在: 某些难以采集的

类群处于零散报道甚至无染色体数据ꎬ 有些属下大

部分物种染色体数目或核型特征都得到研究ꎻ 有些

环境恶劣、 交通困难的区域的研究更亟待加强ꎮ 以

国内生物多样性热点地区的横断山地区为例ꎬ 资料

整理结果表明ꎬ 横断山区采集并报道记录染色体数

据的植物仅有约 ６８０ 种[４１ꎬ ４２]ꎮ 植物染色体核型及

其染色体数目有着非常保守的规律ꎬ 能够客观地反

映物种的细胞核信息ꎬ 是物种分类的重要参考依据

之一[３]ꎮ 以同科属或近缘物种的核型进行比较研

究是植物细胞分类学研究的一个主要方面ꎬ 不同物
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表 １　 高等植物(有胚植物)已有染色体数目数据统计
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｄａｔａ ｏｆ ｅｍｂｒｙｏｐｈｙｔｅｓ (ｈｉｇｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ)

植物类群
Ｐｌａｎｔ ｔａｘａ

全球有染色体数据统计
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｄａｔａ ｏｆ ｇｌｏｂａｌ ｈｉｇｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ

科
Ｆａｍｉｌｙ

属
Ｇｅｎｕｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

已完成比例(％)
Ｃｏｍｐｌｅｔｅｄ ｒａｔｉｏ

中国有染色体数据统计
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｄａｔａ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｈｉｇｈｅｒ ｐｌａｎｔｓ

科
Ｆａｍｉｌｙ

属
Ｇｅｎｕｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

已完成比例(％)
Ｃｏｍｐｌｅｔｅｄ ｒａｔｉｏ

被子植物
Ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ ３６３ ５１２３ ４１１８０

(２９５ ３８３) １３.９４ ２６８ ３０５４ ６９７７
(３０ ９４５) ２２.５５

裸子植物
Ｇｙｍｎｏｓｐｅｒｍｓ １２ ７６ ５１８

(１０７９) ４８.０１ １１ ３９ １７３
(２７４) ６３.１４

蕨类植物
Ｐｔｅｒｉｄｏｐｈｙｔｅｓ ４６ ３２８ ２４５８

(１１ ８５０) ２０.７４ ３５ １５９ ８７４
(２０４０) ４２.８４

苔藓类植物
Ｂｒｙｏｐｈｙｔｅｓ １２４ ４５３ １６７４

(２１ ９２５) ７.６４ ７８ ５１７ ７６４
(３０７３) ２４.８６

种的体细胞染色体数目可以作为判断不同物种的依

据ꎬ 通过比较核型特征能够追溯核型进化的规律和

机制ꎮ 以区域为研究范围是植物细胞地理学研究的

主要目标ꎬ 对物种展开染色体进化与细胞地理学分

析是研究植物区系进化与适应的一个重要方面ꎬ 也

是认识植物区系性质、 起源背景和进化机制的重要

基础ꎮ 植物的地理分布与多倍化的关系是区系起源

于变迁的证据之一ꎬ 通过比较区域不同类群间的物

种倍性变化或染色体数目变化能为植物的起源提供

佐证ꎮ
核型分析的另一个主要内容是倍性分析ꎬ 多倍

化是植物物种形成的一种重要途径ꎬ 通过染色体数

目加倍或全基因组层面的基因组加倍等多倍化事件

的发生可能会导致植物表型特征、 基因表达、 生态

适应等各方面的变化ꎬ 而这些改变可能对植物适应

生境与气候变化有着直接的联系ꎬ 多倍体植物相对

于其二倍体祖先具有更强的逆境胁迫抵御能

力[４３ꎬ ４４]ꎮ 采用适当的研究手段是深入分析多倍化

对物种辐射进化产生的影响做出评估的重要内容ꎮ
典型的多倍体的频率基于染色体数目进行估计ꎬ
Ｗｏｏｄ 等[４５]２００９ 年根据细胞学与系统发育框架的

数据ꎬ 估计约 １５％的被子植物和 ３１％的蕨类植物

在物种形成过程中伴随有多倍化的情况ꎮ 多倍化物

种形成及其比率值得进一步研究ꎬ 特别是在广泛的

类群开展核型实验的基础上进行研究ꎮ

３　 存在的问题

核型研究结果对植物理解物种的界限具有重要

的参考依据ꎬ 但是目前很多新种或新分类群的研究

都没有重视细胞学数据ꎬ 相对于形态识别特征ꎬ 核

型数据能够更客观地提供一些参考ꎬ 建议未来新分

类群(新种或归并等分类处理)需要有核型数据作

为佐证之一ꎮ
植物多倍化的起源是长期关注的话题ꎬ 但至今

也没有很好的研究解释植物发生多倍化的机制ꎬ 物

种在进化过程中染色体重排可能是导致染色体数目

和结构发生改变的重要机制ꎬ 但是其对植物物种形

成产生的作用及结果尚不清楚ꎮ
一些特殊的染色体ꎬ 如 Ｂ 染色体(额外染色体)

在植物演化的过程中一直得到保留ꎬ 其作用机制尚

不明确ꎮ 其染色体结构和在有丝分裂与减数分裂中

的特殊性值得深入研究ꎮ
植物中存在的雌雄异株现象可能与性染色体有

直接关系ꎬ 目前仅有少数物种能够鉴定出确切影响

个体性别的性染色体或性别决定基因ꎬ 植物的性别

是多次起源与发生的结果ꎬ 但如何鉴别不同类群中

的植物性别决定机制及所起到的作用还需进一步研

究ꎬ 同时导致不同类群出现性别分化的生物学意义

也值得广泛研究ꎮ
不同类群植物间核型的进化趋势也不相同ꎬ 裸

子植物的染色体数目与核型比较保守ꎬ 而被子植物

却似乎朝着相反的方向演化ꎮ 被子植物核型变异非

常多样化ꎬ 但值得关注的是与开花植物对应的孢子

植物中ꎬ 如蕨类植物的染色体数目往往非常多ꎬ 平

均是种子植物的 ３ 倍以上ꎮ 不同类群间的核型演化

方向似乎也各不相同ꎮ
细胞学核型分析标准化自 １９８５ 年李懋学和陈

瑞阳[４６]提出之后ꎬ 一直作为国内核型研究标准分
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析的依据ꎮ 但随着测量与统计分析方法的更新ꎬ 特

别是不对称系数的运用ꎬ 以及近年来不断发现种

间、 种内的核型分化与物种系统地位关系不一致等

问题ꎬ 因此简单根据核型不对称性原理ꎬ 即“物种

越进化核型不对称性越强反之越原始越弱” [２]ꎬ 已

经不能很好的匹配分子系统学的研究结果ꎮ 在过去

的一段时间中ꎬ 不断有新的核型不对称系数被提出

和运用(表 ２)ꎬ 但在实际使用过程中经常发生核型

参数冗余、 过度使用的现象ꎬ 导致无法得到准确的

核型进化关系[４７]ꎮ 经过全面的比较和分析ꎬ 在此

建议统一测量和分析流程: 利用核型分析软件

ＫａｒｙｏＴｙｐｅ ２􀆰０[４８]对已添加标尺的照片进行测量ꎬ
测量图片来自不同个体的中期染色体形态良好的 ６
个以上细胞ꎬ 并对所有细胞测量结果进行综合配对

得到能代表该种的普遍核型参数ꎻ 核型不对称性根

据 Ｐｅｒｕｚｚｉ 等[４９－５０] 和 Ｐａｓｚｋｏ[５１] 提出的检测方法ꎬ
基于 ２ 种核型参数 ＭＣＡ(平均着丝粒不对称系数)
和 ＣＶＣＬ(染色体长度变异系数)ꎬ 以及比较 ＣＶＣＩ

(染色体指数变异系数)和 ＴＨＬ(单倍体组的染色体

总长)进行相关性分析ꎮ 利用 Ｒ 软件包(ｈｔｔｐｓ: / /
ｗｗｗ.ｒ￣ｐｒｏｊｅｃｔ.ｏｒｇ / )对这些参数进行皮尔森相关

性检验(Ｐｅａｒｓｏｎ􀆳ｓ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ) [５２]ꎮ

表 ２　 核型相关参数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｕｍｍａｒｙ ｏｆ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ￣ｒｅｌａｔｅｄ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

核型参数
Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒ

缩写
Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎ

公式
Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｆｏｒｍｕｌａ

原始文献
Ｏｒｉｇｉｎａｌ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ

染色体基数 ｘ [４６]

体细胞染色体数 ２ｎ [４６]

单倍体长度总和 ＴＨＬ [４６]

染色体长度 ＣＬ Ｌ ＋ Ｓ [４６]

臂比 ｒ Ｌ / Ｓ [４６]

着丝粒指数 ＣＩ Ｓ / (Ｌ ＋ Ｓ) [４６]

Ｌｅｖａｎ 染色体分类系统 见表 ３ [５３]

Ｓｔｅｂｂｉｎｓ 核型不对称系数分类 ＫＡ 见表 ４ [２]

染色体长度变异系数 ＣＶＣＬ (ｓＣＬ / ｘＣＬ) × １００ ＝ Ａ２× １００ [５１]

染色体指数变异系数 ＣＶＣＩ ｓＣＩ / ｘＣＩ × １００ [５１]

核型不对称系数 ＡＩ ＣＶＣＬ× ＣＶＣＩ / １００ [５１]

平均着丝粒不对称系数 ＭＣＡ Ｍｅａｎ (Ｌ－Ｓ) / (Ｌ ＋ Ｓ) × １００ ＝ Ａ × １００ [５０]

Ａｒａｎｏ 核型不对称指数 ＡｓＫ％ 染色体组长臂和 /全组染色体长度和 × １００ [５４]

短臂总计数百分比 ＴＦ％ 染色体组短臂和 /全组染色体长度和 × １００ [５５]

染色体内不对称系数 Ａ１ １ － Ｍｅａｎ Ｓ / Ｌ [５６]

染色体间不对称系数 Ａ２ ｓＣＬ / ｘＣＬ [５６]

核型不对称程度 Ａ Ｍｅａｎ (Ｌ － Ｓ) / (Ｌ ＋ Ｓ) [５７]

核型对称指数 Ｓｙｉ (Ｍｅａｎ 短臂长 / Ｍｅａｎ 长臂长) × １００ [５８]

表 ３　 Ｌｅｖａｎ等[５３]的染色体分类系统
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ

ｓｙｓｔｅｍ ｏｆ Ｌｅｖａｎ ｅｔ ａｌ.[５３]

臂比 Ｒ
Ａｒｍ ｒａｔｉｏ

着丝粒位置
Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｅｎｔｒｏｍｅｒｅ

缩写
Ａｂｂｒｅｖｉａｔｉｏｎ

１.００ 正中部着丝粒 Ｍ

１.０１~１.７０ 中部着丝粒区 ｍ

１.７１~３.００ 近中部着丝粒区 Ｓｍ

３.０１~７.００ 近端部着丝粒区 ｓｔ

７.０１~∞ 端部着丝粒区 ｔ

表 ４　 Ｓｔｅｂｂｉｎｓ[２]核型分类标准
Ｔａｂｌｅ ４　 Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｓｙｍｍｅｔｒｙ (ＫＡ)

ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｓｔｅｂｂｉｎｓ[２]

臂比(最长 /最短)
Ｒａｔｉｏ

(Ｌａｒｇｅｓｔ / ｓｍａｌｌｅｓｔ)

臂比大于 ２ ∶ １ 的染色体百分比(％)
Ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ
ｗｉｔｈ ａｒｍ ｒａｔｉｏ > (２ ∶ １)

０.０ ０.０１ ~ ０.５ ０.５１ ~ ０.９９ １.０

< ２ ∶ １ １Ａ ２Ａ ３Ａ ４Ａ

２ ∶ １ ~ ４ ∶ １ １Ｂ ２Ｂ ３Ｂ ４Ｂ

> ４ ∶ １ １Ｃ ２Ｃ ３Ｃ ４Ｃ
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４　 展望

４􀆰 １　 新方法、 新手段的运用

流式细胞术(Ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ): 基因组大小是

生物体非常重要的生物学基本特征之一ꎬ 利用流

式细胞仪进行快速准确鉴定植物基因组大小的方

法变得越来越成熟ꎮ 该技术通过激光对细胞悬浮

液中细胞或粒子进行荧光标记后进行检测ꎬ 能够

定量分析颗粒的理化性质ꎬ 进而推断植物细胞核

ＤＮＡ 含量(２Ｃ 值)及物种倍性鉴定[５９] ꎮ 此方法

可以缩短很多常规压片法的实验周期ꎬ 但无法获

得核型特征信息ꎬ 还需要结合压片结果进行准确

的数目及倍性鉴定ꎮ 根据流式细胞技术确定植物基

因组大小的研究已经开展较多ꎬ 如目前已经构建出

３ 个已知植物基因组大小的综合性数据库: 邱园构

建的植物 ＤＮＡ 的 Ｃ 值数据库———Ｐｌａｎｔ Ｃ￣ｖａｌｕｅｓ
(ｈｔｔｐ: / / ｄａｔａ. ｋｅｗ. ｏｒｇ / ｃｖａｌｕｅｓ) [６０]ꎻ 植物 ＤＮＡ
流式细胞术数据库———ＦＬＯＷｅｒ (ｈｔｔｐｓ: / / ｂｏｔａｎｙ.
ｎａｔｕｒ.ｃｕｎｉ.ｃｚ / ｆｌｏｗｅｒ / ｉｎｄｅｘ.ｐｈｐ) [６１]ꎻ 菊科基因组

大小数据库———ＧＳＡＤ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｅｔｎｏｂｉｏｆｉｃ.
ｃａｔ / ｇｓａｄ＿ｖ２ / ) [６２]ꎮ

随着荧光原位杂交技术等细胞遗传学方法的发

展ꎬ 利用荧光标记分析植物核型中各条非同源染色

体提供了非常有效的手段ꎬ 尤其是近缘物种或基因

组分化较小的物种可以通过荧光标记提供可靠的信

息ꎮ 例如荧光原位杂交(Ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙ￣
ｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎꎬ ＦＩＳＨ)技术[６３]、 基因组原位杂交(Ｇｅ￣
ｎｏｍｉｃ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎꎬ ＧＩＳＨ)技术[６４] 和荧光

分带(Ｆｌｕｏｒｏｃｈｒｏｍｅ ｂａｎｄｉｎｇ)技术[６５] 可以使染色

体呈现特定的杂交信号和带型ꎬ 为识别和分析染色

体提供标记ꎮ 这些技术的补充和发展为植物染色体

核型进入到分子核型阶段ꎬ 为获得更精细的染色体

结构和行为的信息提供证据ꎬ 在鉴定杂交物种形成

等方面有着广阔的运用前景ꎬ 同时也能够特异性的

识别染色体来源ꎬ 确定多倍体植物是同源多被化或

异源多倍化提供直接证据ꎮ
分子生物学的发展与运用深刻改变了植物科学

研究的方方面面ꎬ 在细胞学研究领域也不例外ꎮ 随

着物种系统发育框架的构建与完善ꎬ 越来越多的物

种信息可以在生命之树上找到其演化的规律ꎬ 不同

分支的物种可能拥有共同的染色体特征(加倍或非

整倍性变化)ꎮ 基于高支持率的系统发育框架可以

对物种的祖先染色体数目进行推演ꎬ 特别是对系统

位置比较孤立的单种属或某些狭域分布、 难以采集

的物种ꎮ 染色体数目进化模型“ＣｈｒｏｍＥｖｏｌ” [６６] 的

提出得到越来越多的运用ꎬ 例如 Ｒｉｃｅ 等[６７] 基于全

面的空间数据和系统发育分析提出全球多倍体频率

分布的地图并用来推断数万种物种的多倍化ꎮ 随着

基因组测序的开展ꎬ 许多物种在基因组水平上的多

次重复与加倍事件能够得到更准确的判断ꎬ 该技术

也是未来分析物种多倍化的重要手段之一ꎮ 例如

Ｑｉａｏ 等[６８]研究鉴定了 １４１ 种植物基因组中不同类

型重复基因ꎬ 并构建了植物重复基因数据库ꎬ 揭示

了重复基因进化的普遍规律ꎮ 重复基因主要有串联

重复、 逆转录转座和染色体重复 ３ 种模式[６９]ꎬ 前

２ 种即体现在基因加倍而染色体数目维持不变ꎬ 通

过核型测定染色体大小或基因组大小的测定可以鉴

定基因组加倍情况ꎮ 染色体加倍后有可能出现染色

体重排或丢失发生非整倍性变化ꎬ 可以通过流式细

胞术测定基因组大小和核型分析相结合的方法鉴

定ꎮ
４􀆰 ２　 数据库资料运用

目前ꎬ 许多研究机构都建立了染色体数据库ꎬ
国际上著名的植物染色体数据库有 ＩＰＣＮ ( Ｉｎｄｅｘ ｔｏ
ｐｌａｎｔ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒ) 和 ＣＣＤＢ (Ｃｈｒｏｍｏ￣
ｓｏｍｅ ｃｏｕｎｔｓ ｄａｔａｂａｓｅ) 等ꎬ 可以查询超过 １００
０００ 种植物的染色体数目信息[３６]ꎮ 一些专门的数

据库ꎬ 如 Ｂ 染色体数据库(Ｂ￣ｃｈｒｏｍ: ａ ｄａｔａｂａｓｅ
ｏｎ Ｂ￣ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓꎬ ａｎｉｍａｌｓ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ)
可以查询植物、 动物、 真菌的 Ｂ 染色体情况[７０]ꎮ
毛茛科翠雀族染色体数目数据库 ＤＣＤＢ[７１]ꎬ 区域

性的染色体数目数据库等ꎬ 结合邱园植物基因组 Ｃ
值数据库可以查询大约 ９５００ 种植物的基因组大小

信息[６０]ꎮ 植物 ＤＮＡ 流式细胞术数据库 ( ＦＬＯＷ￣
ｅｒ) [６１]ꎬ 菊科基因组大小数据库 (ＧＳＡＤ) [６２] 等ꎮ
这些数据库信息对全面认识植物染色体数目与基因

组的大小和进化都有重要意义ꎮ
染色体的数目、 结构及变异对理解植物基因组

结构、 进化和功能具有重要的作用ꎬ 随着 ＤＮＡ 测

序技术和基因组学研究的发展ꎬ 现已证实大多数种

子植物至少发生了一次多倍体化[７２]ꎮ 植物在进化

过程中通过基因自我复制ꎬ 丰富基因库的数量ꎬ 以

抵御外界复杂多变的环境ꎬ 增加进化、 变异的机

会ꎬ 实现物种的分化和多样性[１ꎬ ４３ꎬ ４４]ꎮ
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解读多倍体植物的分布是理解物种进化与生态

规律的基础ꎬ 随着植物染色体数据的整合及分子生

物学的发展ꎬ 特别是进入下一代基因组学时代ꎬ 植

物多倍化研究也有了长足的进展ꎮ 很多基于 ＤＮＡ
序列的研究ꎬ 如新分类群的发现、 生命之树构建、
生物地理研究、 植物区系地理、 谱系地理学等都有

了分子生物学方面的证据[７３]ꎮ 这些海量 ＤＮＡ 序列

数据也有助于从分子水平上理解植物多倍化进化及

其对物种多样性产生的影响ꎮ 此外ꎬ 还可以与一些

传统的学科ꎬ 如经典分类学中的形态学证据、 物种

学名考证、 物种分布区等来自多学科的研究成果进

行综合分析ꎮ 今后植物细胞学研究趋势会向多学科

交叉、 融合发展ꎬ 整合各研究领域证据ꎬ 从不同水

平和角度综合分析植物核型多样性形成的原因及意

义ꎬ 从而探究推动多倍体物种形成与分布的驱动因

素ꎮ

致谢: 本研究得到中国科学院昆明植物研究所马祥光、
罗冬、 邓涛、 陈家辉、 牛洋等的帮助与建议ꎬ 以及云南师

范大学张永洪、 苏富明、 胡伸萌、 黄媛、 孙文远、 杨慧娴、
王海霞、 底远哲、 饶培瑜、 胡晶晶等的帮助ꎬ 在此表示感

谢ꎮ

参考文献:
[ １ ] 　 Ｒｉｅｓｅｂｅｒｇ ＬＨꎬ Ｗｉｌｌｉｓ ＪＨ. Ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ [ Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ

２００７ꎬ ３１７(５８４０): ９１０－９１４.

[ ２ ] 　 Ｓｔｅｂｂｉｎｓ ＧＬ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ Ｈｉｇｈｅｒ Ｐｌａｎｔｓ[Ｍ] .

Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ: Ａｄｄｉｓｏｎ Ｗｅｓｌｅｙꎬ １９７１.

[ ３ ] 　 洪德元. 植物细胞分类学[Ｍ] . 北京: 科学出版社ꎬ １９９０.

[ ４ ] 　 Ｌｅｗｉｓ ＷＨ. Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ｉｎ Ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ: Ｄｉｃｏｔｙｌｅｄｏｎｓ[Ｍ] / /

Ｌｅｗｉｓ ＷＨꎬ ｅｄ. Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ. Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ: Ｐｌｅｎｕｍ Ｐｒｅｓｓꎬ

１９８０.

[ ５ ] 　 Ｒａｍｓｅｙ Ｊꎬ Ｓｃｈｅｍｓｋｅ ＤＷ. Ｎｅｏｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ｉｎ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ

ｐｌａｎｔｓ[Ｊ] . Ａｎｎｕ Ｒｅｖ Ｅｃｏｌ Ｓｙｓｔꎬ ２００２ꎬ ３３: ５８９－６３９.

[ ６ ] 　 Ｅｈｒｅｎｄｏｒｆｅｒ Ｆ. Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ[Ｍ] / / Ｌｅｗｉｓ ＷＨꎬ

ｅｄ. Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ. Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ: Ｐｌｅｎｕｍ Ｐｒｅｓｓꎬ １９８０.

[ ７ ] 　 Ｓｏｌｔｉｓ ＤＥꎬ Ｓｏｌｔｉｓ ＰＳꎬ Ｔａｔｅ ＪＡ. Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ

ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ｓｉｎｃｅ ｐｌａｎｔ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ[ Ｊ] . Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌꎬ ２００４ꎬ

１６１(１): １７３－１９１.

[ ８ ] 　 Ａｒｒｉｇｏ Ｎꎬ Ｂａｒｋｅｒ ＭＳ. Ｒａｒｅｌｙ ｓｕｃｃｅｓｓｆｕｌ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｓ ａｎｄ

ｔｈｅｉｒ ｌｅｇａｃｙ ｉｎ ｐｌａｎｔ ｇｅｎｏｍｅｓ [ Ｊ] . Ｃｕｒｒ Ｏｐｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌꎬ

２０１２ꎬ １５(２): １４０－１４６.

[ ９ ] 　 Ｍａｙｒｏｓｅ Ｉꎬ Ｚｈａｎ ＳＨꎬ Ｒｏｔｈｆｅｌｓ ＣＪꎬ Ｍａｇｎｕｓｏｎ￣Ｆｏｒｄ Ｋꎬ

Ｂａｒｋｅｒ ＭＳꎬ ｅｔ ａｌ. Ｒｅｃｅｎｔｌｙ ｆｏｒｍｅｄ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｐｌａｎｔｓ ｄｉｖｅｒｓｉ￣

ｆｙ ａｔ ｌｏｗｅｒ ｒａｔｅｓ[Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１１ꎬ ３３３(６０４７): １２５７－

１２５７.

[１０] 　 Ｗｏｌｆｅ ＫＨ. Ｙｅｓｔｅｒｄａｙ’ｓ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｍｙｓｔｅｒｙ ｏｆ ｄｉｐ￣

ｌｏｉｄｉｚａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｖ Ｇｅｎｅｔꎬ ２００１ꎬ ２(５): ３３３－３４１.

[１１] 　 Ｂｅｎｎｅｔｔ ＭＤꎬ Ｓｍｉｔｈ ＪＢꎬ Ｓｅａｌ ＡＧ. Ｔｈｅ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｏｆ ｔｈｅ
ｇｒａｓｓ Ｚｉｎｇｅｒｉａ ｂｉｅｂｅｒｓｔｅｉｎｉａｎａ (２ｎ ＝ ４) ｂｙ ｌｉｇｈｔ ａｎｄ ｅｌｅｃ￣

ｔｒｏｎ ｍｉｃｒｏｓｃｏｐｙ[Ｊ] . Ｃａｎ Ｊ Ｇｅｎｅｔ Ｃｙｔｏｌꎬ １９８６ꎬ ２８(４):
５５４－５６２.

[１２] 　 Ｖｉｏｌｅｔｔａ Ｋꎬ Ｐｉｓｔｒｉｃｋ Ｋꎬ Ｇｅｒｎａｎｄ Ｄꎬ Ｍｅｉｓｔｅｒ Ａꎬ Ｇｈｕｋａｓｙａｎ

Ａꎬ ｅｔ ａｌ. Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｌｏｗ￣ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒ
ｇｒａｓｓ Ｃｏｌｐｏｄｉｕｍ ｖｅｒｓｉｃｏｌｏｒ (Ｓｔｅｖ.) Ｓｃｈｍａｌｈ. (２ｎ ＝ ４)

ｂｙ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｙｔｏｇｅｎｅｔｉｃｓ[Ｊ] . Ｃａｒｙｏｌｏｇｉａꎬ ２００５ꎬ ５８(３):
２４１－２４５.

[１３] 　 Ｓｔｅｄｊｅ Ｂ. Ａ ｎｅｗ ｌｏｗ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒ ｆｏｒ Ｏｒｎｉｔｈｏｇａ￣

ｌｕｍ ｔｅｎｕｉｆｏｌｉｕｍ ( Ｈｙａｃｉｎｔｈａｃｅａｅ ) [ Ｊ ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｙｓｔ Ｅｖｏｌꎬ
１９８８ꎬ １６１(１－２): ６５－６９.

[１４] 　 Ｖａｎｚｅｌａ ＡＬꎬ Ｇｕｅｒｒａ Ｍꎬ Ｌｕｃｅｎｏ Ｍ. Ｒｈｙｎｃｈｏｓｐｏｒａ ｔｅｎｕｉｓ

Ｌｉｎｋ (Ｃｙｐｅｒａｃｅａｅ): ａ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｈｏｌｏｃｅｎｔｒｉｃ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ (ｎ ＝ ２) [ Ｊ] . Ｃｙｔｏｂｉｏｓꎬ １９９６ꎬ

８８: ２１９－２２８.
[１５] 　 Ｊａｃｋｓｏｎ Ｒ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ Ｈａｐｌｏｐａｐｐｕｓ ｇｒａｃｉ￣

ｌｉｓ: ａ ｃｅｎｔｒｉｃ ｔｒａｎｓｐｏｓｉｔｉｏｎ ｒａｃｅ[ Ｊ] . Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ １９７３ꎬ ２７

(２): ２４３－２５６.
[１６] 　 Ｗａｔａｎａｂｅ Ｋꎬ Ｓｈｏｒｔ Ｐꎬ Ｋｏｓｕｇｅ Ｋꎬ Ｓｍｉｔｈ￣Ｗｈｉｔｅ Ｓ. Ｔｈｅ ｃｙ￣

ｔｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｂｒａｃｈｙｓｃｏｍｅ Ｃａｓｓ. Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ: Ａｓｔｅｒｅａｅ) . Ⅱ.
Ｈｙｂｒｉｄｉｓａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｂ. ｇｏｎｉｏｃａｒｐａ (ｎ ＝ ４) ａｎｄ Ｂ. ｄｉ￣

ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｔｉｃａ (ｎ ＝ ２) [Ｊ] . Ａｕｓｔ Ｊ Ｂｏｔꎬ １９９１ꎬ ３９(５):

４７５－４８５.
[１７] 　 Ｕｈｌ ＣＨ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ Ｍｅｘｉｃａｎ Ｓｅｄｕｍ Ⅱ. Ｓｅｃｔｉｏｎ

Ｐａｃｈｙｓｅｄｕｍ[Ｊ] . Ｒｈｏｄｏｒａꎬ １９７８ꎬ ８０(８２４): ４９１－５１２.
[１８] 　 Ｋｈａｎｄｅｌｗａｌ Ｓ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｏｐｈｉｏ￣

ｇｌｏｓｓｕｍ Ｌ. [Ｊ] . Ｂｏｔ Ｊ Ｌｉｎｎ Ｓｏｃꎬ １９９０ꎬ １０２ (３): ２０５ －

２１７.
[１９] 　 Ｌｙｓáｋ ＭＡꎬ Ｓｃｈｕｂｅｒｔ Ｉ. Ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｒｅａｒ￣

ｒａｎｇｅｍｅｎｔｓ [Ｍ] / / Ｇｒｅｉｌｈｕｂｅｒ Ｊꎬ Ｄｏｌｅｚｅｌ Ｊꎬ Ｗｅｎｄｅｌ ＪＦꎬ
ｅｄｓ. Ｐｌａｎｔ Ｇｅｎｏｍｅ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ: Ｖｏｌ. ２. Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ: Ｓｐｒｉｎｇｅｒ
Ｗｉｅｎ Ｈｅｉｄｅｌｂｅｒｇꎬ ２０１３.

[２０] 　 Ｌｕｏ ＪＣꎬ Ｓｕｎ ＸＪꎬ Ｃｏｒｍａｃｋ ＢＰꎬ Ｂｏｅｋｅ ＪＤ. Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｅｎ￣
ｇｉｎｅｅｒｉｎｇ ｂｙ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｆｕｓｉｏｎ ｌｅａｄｓ ｔｏ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｉｓｏ￣
ｌａｔｉｏｎ ｉｎ ｙｅａｓｔ[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅꎬ ２０１８ꎬ ５６０(７７１８): ３９２－３９６.

[２１] 　 Ｓｈａｏ ＹＹꎬ Ｌｕ Ｎꎬ Ｗｕ ＺＦꎬ Ｃａｉ Ｃꎬ Ｗａｎｇ ＳＳꎬ Ｚｈａｎｇ ＬＬꎬ
Ｚｈｏｕ Ｆꎬ Ｘｉａｏ ＳＪꎬ Ｌｉｕ Ｌꎬ Ｚｅｎｇ ＸＦ. Ｃｒｅａｔｉｎｇ ａ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ

ｓｉｎｇｌｅ￣ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｙｅａｓｔ[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅꎬ ２０１８ꎬ ５６０(７７１８):
３３１.

[２２] 　 Ｌｕｔｚ ＡＭ. Ａ ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ ｎｏｔｅ ｏｎ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ

Ｏｅｌｉｇｎｏｔｈｅｒａ ｌａｍａｒｃｋｉａｎａ ａｎｄ ｏｎｅ ｏｆ ｉｔｓ ｍｕｔａｎｔｓꎬ Ｏ. ｇｉｇａｓ

[Ｊ] . Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ １９０７ꎬ ２６(６５７): １５１－１５２.

[２３] 　 Ｗｉｎｋｌｅｒ Ｈ. Ｕｅｂｅｒ ｄｉｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔｅｌｌｅ ｅｒｚｅｕｇｕｎｇ ｖｏｎ
ｐｆｌａｎｚｅｎ ｍｉｔ ａｂｗｅｉｃｈｅｎｄｅｒ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｎｚａｈｌ [ Ｊ ] .
Ｚｅｉｔｓｃｈｒｉｆｔ ｆüｒ Ｂｏｔａｎｉｋꎬ １９１６ꎬ ８: ４１７－５３１.

[２４] 　 Ｗｉｎｇｅ Ｏ. Ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ: ｔｈｅｉｒ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｒａｌ
ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ[ Ｊ] . Ｃｏｍｐｔ Ｒｅｎｄ Ｔｒａｖ Ｌａｂ Ｃａｒｌｓｂｅｒｇꎬ １９１７

(１３): １３１.

７６２　 第 ２ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 孙文光等: 染色体数据的挖掘及其在植物多样性进化研究中的利用



[２５] 　 Ｄａｒｌｉｎｇｔｏｎ ＣＤ. Ｒｅｃｅｎｔ Ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ Ｃｙｔｏｌｏｇｙ[Ｍ] . Ｐｈｉｌａ￣

ｄｅｌｐｈｉａ: Ｂｌａｋｉｓｔｏｎ􀆳ｓ ｓｏｎ ａｎｄ Ｃｏꎬ １９３７.
[２６] 　 Ｇｒａｎｔ Ｖ. Ｐｌａｎｔ Ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ[Ｍ] . ２ｎｄ ｅｄ. Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ: Ｃｏｌｕｍ￣

ｂｉａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｐｒｅｓｓꎬ １９８１.
[２７] 　 Ｋｉｈａｒａ Ｈꎬ Ｏｎｏ Ｔ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｎｚａｈｌｅｎ ｕｎｄ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｓｃｈｅ

Ｇｒｕｐｐｉｅｒｕｎｇ ｄｅｒ Ｒｕｍｅｘ￣Ａｒｔｅｎ [ Ｊ] . Ｚ Ｚｅｌｌｆｏｒｓｃｈ Ｍｉｋｒｏｓｋ

Ａｎａｔꎬ １９２６ꎬ ４(３): ４７５－４８１.
[２８] 　 Ｒａｍｓｅｙ Ｊꎬ Ｓｃｈｅｍｓｋｅ ＤＷ. Ｐａｔｈｗａｙｓꎬ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓꎬ ａｎｄ

ｒａｔｅｓ ｏｆ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｉｎ ｆｌｏｗｅｒｉｎｇ ｐｌａｎｔｓ[ Ｊ] . Ａｎｎｕ

Ｒｅｖ Ｅｃｏｌ Ｓｙｓｔꎬ １９９８ꎬ ２９(１): ４６７－５０１.
[２９] 　 Ｓｏｌｔｉｓ ＤＥꎬ Ｓｏｌｔｉｓ ＰＳꎬ Ｒｉｅｓｅｂｅｒｇ ＬＨ. Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｄａｔａ ａｎｄ

ｔｈｅ ｄｙｎａｍｉｃ ｎａｔｕｒｅ ｏｆ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ[ Ｊ] . Ｃｒｉｔ Ｒｅｖ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉꎬ
１９９３ꎬ １２(３): ２４３－２７３.

[３０] 　 Ｓｏｌｔｉｓ ＤＥꎬ Ｖｉｓｇｅｒ ＣＪꎬ Ｓｏｌｔｉｓ ＰＳ. Ｔｈｅ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ｒｅｖｏｌｕｔｉｏｎ
ｔｈｅｎ􀆺ａｎｄ ｎｏｗ: Ｓｔｅｂｂｉｎｓ ｒｅｖｉｓｉｔｅｄ[Ｊ] . Ａｍ Ｊ Ｂｏｔꎬ ２０１４ꎬ
１０１(７): １０５７－１０７８.

[３１] 　 Ｔａｔｅ ＪＡꎬ Ｓｏｌｔｉｓ ＤＥꎬ Ｓｏｌｔｉｓ ＰＳ. Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ[Ｍ] / /
Ｇｒｅｇｏｒｙ ＴＲꎬ ｅｄ. Ｔｈｅ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｇｅｎｏｍｅ. Ｓａｎ Ｄｉｅｇｏ:
Ｅｌｓｅｖｉｅｒ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙꎬ Ａｃａｄｅｍｉｃ Ｐｒｅｓｓꎬ

２００５ꎬ ３７１－４２６.
[３２] 　 Ｂｅｎｎｅｔｔ ＭＤꎬ Ｌｅｉｔｃｈ ＩＪ. Ｐｌａｎｔ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ: ａ

ｆｉｅｌｄ ｉｎ ｆｏｃｕｓ[Ｊ] . Ａｎｎ Ｂｏｔꎬ ２００５ꎬ ９５(１): １－６.
[３３] 　 Ｓｔｅｂｂｉｎｓ ＧＬ. Ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ

ｔｈｅ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｈａｂｉｔｓ ｉｎ ｔｈｅ ｄｉｃｏｔｙｌｅｄｏｎｓ[ Ｊ] . Ａｍ Ｊ

Ｂｏｔꎬ １９３８ꎬ ２５(３): １８９－１９８.
[３４] 　 Ｓｔｅｂｂｉｎｓ ＧＬ. Ｖａｒｉａｔｉｏｎａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎｉｎ Ｐｌａｎｔｓ [ Ｍ] . Ｎｅｗ

Ｙｏｒｋ: Ｃｏｌｕｍｂｉａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｐｒｅｓｓꎬ １９５０.
[３５] 　 Ｌｅｗｉｔｓｋｙ Ｇ. Ｔｈｅ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｉｎ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ (ｏｎ ｔｈｅ ｂａｓｅ ｏｆ

ｋａｒｙｏｌｏｇｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ Ｈｅｌｌｅｂｏｒａｅ) [ Ｊ] . Ｔｒｕｄｙ Ｐｒｉｋｌ

Ｂｏｔꎬ １９３１ꎬ ２７: １８７－２４０.
[３６] 　 Ｒｉｃｅ Ａꎬ Ｇｌｉｃｋ Ｌꎬ Ａｂａｄｉ Ｓꎬ Ｅｉｎｈｏｒｎ Ｍꎬ Ｋｏｐｅｌｍａｎ ＮＭꎬ ｅｔ

ａｌ. Ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃｏｕｎｔｓ ｄａｔａｂａｓｅ (ＣＣＤＢ) ￣ａ ｃｏｍｍｕ￣
ｎｉｔｙ ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒｓ[Ｊ] . Ｎｅｗ Ｐｈｙ￣

ｔｏｌꎬ ２０１５ꎬ ２０６(１): １９－２６.

[３７] 　 Ｂｒａｄ Ｂꎬ Ｎｉｃｏｌｅ Ｈꎬ Ｌｕ Ｚꎬ Ａｎｔｏｎｉｏ ＲＧＪꎬ Ｄｍｉｔｒｙ Ｍꎬ ｅｔ ａｌ.
Ｔｈｅ ｔａｘｏｎｏｍｉｃ ｎａｍｅ ｒｅｓｏｌｕｔｉｏｎ ｓｅｒｖｉｃｅ: ａｎ ｏｎｌｉｎｅ ｔｏｏｌ ｆｏｒ
ａｕｔｏｍａｔｅｄ ｓｔａｎｄａｒｄｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｎａｍｅｓ[Ｊ] . ＢＭＣ Ｂｉｏｉｎ￣

ｆｏｒｍａｔｉｃｓꎬ ２０１３ꎬ １４(１): １－１５.
[３８] 　 Ｃｈｒｉｓｔｅｎｈｕｓｚ ＭＪꎬ Ｂｙｎｇ ＪＷ. Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｋｎｏｗｎ ｐｌａｎｔｓ

ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｗｏｒｌｄ ａｎｄ ｉｔｓ ａｎｎｕａｌ ｉｎｃｒｅａｓｅ[ Ｊ] . Ｐｈｙｔｏ￣

ｔａｘａꎬ ２０１６ꎬ ２６１(３): ２０１－２１７.
[３９] 　 Ｗｕ ＺＹꎬ Ｒａｖｅｎ ＰＨꎬ Ｈｏｎｇ ＤＹꎬ ｅｔ ａｌ. Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ: Ｖｏｌ.

１－２４[Ｍ] . Ｂｅｉｊｉｎｇ: Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｐｒｅｓｓꎬ １９９４－２０１３.
[４０] 　 Ｗｕ ＰＣꎬ Ｃｒｏｓｂｙ ＭＲꎬ ｅｔ ａｌ. Ｍｏｓｓ Ｆｌｏｒａ ｏｆ Ｃｈｉｎａ: Ｖｏｌ. １－２

[Ｍ] . Ｂｅｉｊｉｎｇ: Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｐｒｅｓｓꎬ １９９９－２００５.
[４１] 　 Ｎｉｅ ＺＬꎬ Ｗｅｎ Ｊꎬ Ｇｕ ＺＪꎬ Ｂｏｕｆｆｏｒｄ ＤＥꎬ Ｓｕｎ Ｈ. Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ｉｎ

ｔｈｅ ｆｌｏｒａ ｏｆ ｔｈｅ Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ ｈｏｔｓｐｏｔꎬ ｓｏｕｔｈｗｅｓ￣

ｔｅｒｎ Ｃｈｉｎａ [ Ｊ] . Ａｎｎ Ｍｉｓｓｏｕｒｉ Ｂｏｔ Ｇａｒｄꎬ ２００５ꎬ ９２ ( ２):
２７５－３０６.

[４２] 　 王家坚ꎬ 彭智邦ꎬ 孙航ꎬ 聂泽龙ꎬ 孟盈. 青藏高原与横断山被

子植物区系演化的细胞地理学特征[Ｊ] . 生物多样性ꎬ ２０１７ꎬ

２５(２): ２１８－２２５.
Ｗａｎｇ ＪＪꎬ Ｐｅｎｇ ＺＢꎬ Ｓｕｎ Ｈꎬ Ｎｉｅ ＺＬꎬ Ｍｅｎｇ Ｙ. Ｃｙｔｏｇｅｏ￣

ｇｒａｐｈｉｃ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ ｆｌｏｒａ ｏｆ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ￣Ｔｉｂｅｔ
Ｐｌａｔｅａｕ ａｎｄ Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ [ Ｊ] . Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｓｃｉ￣

ｅｎｃｅꎬ ２０１７ꎬ ２５(２): ２１８－２２５.

[４３] 　 Ａｄａｍｓ ＫＬꎬ Ｗｅｎｄｅｌ ＪＦ. Ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ａｎｄ ｇｅｎｏｍｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ
ｉｎ ｐｌａｎｔｓ[Ｊ] . Ｃｕｒｒ Ｏｐｉｎ Ｐｌａｎｔ Ｂｉｏｌꎬ ２００５ꎬ ８(２): １３５－１４１.

[４４] 　 Ｐａｒｉｓｏｄ Ｃꎬ Ｈｏｌｄｅｒｅｇｇｅｒ Ｒꎬ Ｂｒｏｃｈｍａｎｎ Ｃ. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ
ｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ａｕｔｏｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ [ Ｊ] . Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌꎬ ２０１０ꎬ
１８６(１): ５－１７.

[４５] 　 Ｗｏｏｄ ＴＥꎬ Ｔａｋｅｂａｙａｓｈｉ Ｎꎬ Ｂａｒｋｅｒ ＭＳꎬ Ｍａｙｒｏｓｅ Ｉꎬ Ｇｒｅｅｎ￣
ｓｐｏｏｎ ＰＢꎬ Ｒｉｅｓｅｂｅｒｇ ＬＨ. Ｔｈｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｏｆ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｓｐｅ￣

ｃｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｖａｓｃｕｌａｒ ｐｌａｎｔｓ [ Ｊ] . Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡꎬ
２００９ꎬ １０６(３３): １３８７５－１３８７９.

[４６] 　 李懋学ꎬ 陈瑞阳. 关于植物核型分析的标准化问题[Ｊ] . 武汉

植物学研究ꎬ １９８５ꎬ ３(４): ２９７－３０２.
Ｌｉ ＭＸꎬ Ｃｈｅｎ ＲＹ. Ａ ｓｕｇｇｅｓｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔａｎｄａｒｄｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ
ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ[Ｊ] . Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｗｕｈａｎ Ｂｏｔａｎｉ￣

ｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ １９８５ꎬ ３(４): ２９７－３０２.
[４７] 　 Ａｓｔｕｔｉ Ｇꎬ Ｒｏｍａ￣Ｍａｒｚｉｏ Ｆꎬ Ｐｅｒｕｚｚｉ Ｌ. Ｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ ｋａｒｙｏｍｏｒ￣

ｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｕｄｉｅｓ: ｃａｎ ｔｈｅｙ ｓｔｉｌｌ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｓｏｌｉｄ ｂａｓｉｓ ｉｎ
ｐｌａｎｔ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ? [ Ｊ] . Ｆｌｏｒａ Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａꎬ ２０１７ꎬ ２７:
９１－９８.

[４８] 　 Ａｌｔıｎｏｒｄｕ Ｆꎬ Ｐｅｒｕｚｚｉ Ｌꎬ Ｙｕ Ｙꎬ Ｈｅ ＸＪ. Ａ ｔｏｏｌ ｆｏｒ ｔｈｅ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ: ＫａｒｙｏＴｙｐｅ[ Ｊ] . Ｔａｘｏｎꎬ ２０１６ꎬ ６５(３):

５８６－５９２.
[４９] 　 Ｐｅｒｕｚｚｉ Ｌꎬ Ａｌｔıｎｏｒｄｕ Ｆ. Ａ ｐｒｏｐｏｓａｌ ｆｏｒ ａ ｍｕｌｔｉｖａｒｉａｔｅ ｑｕａｎｔｉ￣

ｔａｔｉｖｅ ａｐｐｒｏａｃｈ ｔｏ ｉｎｆｅｒ ｋａｒｙｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ａｍｏｎｇ

ｔａｘａ[Ｊ] . Ｃｏｍｐ Ｃｙｔｏｇｅｎｅｔꎬ ２０１４ꎬ ８(４): ３３７－３４９.
[５０] 　 Ｐｅｒｕｚｚｉ Ｌꎬ Ｅｒｏｇ̌ｌｕ ＨＥ. Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｓｙｍｍｅｔｒｙ: ａｇａｉｎꎬ ｈｏｗ

ｔｏ ｍｅａｓｕｒｅ ａｎｄ ｗｈａｔ ｔｏ ｍｅａｓｕｒｅ? [Ｊ] . Ｃｏｍｐ Ｃｙｔｏｇｅｎｅｔꎬ
２０１３ꎬ ７(１): １.

[５１] 　 Ｐａｓｚｋｏ Ｂ. Ａ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｒｅｖｉｅｗ ａｎｄ ａ ｎｅｗ ｐｒｏｐｏｓａｌ ｏｆ ｋａｒｙｏ￣

ｔｙｐｅ ａｓｙｍｍｅｔｒｙ ｉｎｄｉｃｅｓ [ Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｙｓｔ Ｅｖｏｌꎬ ２００６ꎬ ２５８
(１－２): ３９－４８.

[５２] 　 Ｐｅｒｕｚｚｉ Ｌꎬ Ｌｅｉｔｃｈ ＩＪꎬ Ｃａｐａｒｅｌｌｉ ＫＦ. Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ Ｌｉｌｉａｃｅａｅ[ Ｊ] . Ａｎｎ Ｂｏｔꎬ ２００９ꎬ １０３(３):
４５９－４７５.

[５３] 　 Ｌｅｖａｎ Ａꎬ Ｆｒｅｄｇａ Ｋꎬ Ｓａｎｄｂｅｒｇ ＡＡ. Ｎｏｍｅｎｃｌａｔｕｒｅ ｆｏｒ ｃｅｎ￣
ｔｒｏｍｅｒｉｃ ｐｏｓｉｔｉｏｎ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ[ Ｊ] . Ｈｅｒｅｄｉｔａｓꎬ １９６４ꎬ
５２(２): ２０１－２２０.

[５４] 　 Ａｒａｎｏ Ｈ. Ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｕｄｉｅｓ ｉｎ ｓｕｂｆａｍｉｌｙ Ｃａｒｄｕｏｉｄｅａｅ
(Ｃｏｍｐｏｓｉｔａｅ) ｏｆ Ｊａｐａｎ Ⅸ. [ Ｊ] . Ｔｈｅ Ｂｏｔａｎｉｃａｌ Ｍａｇａ￣

ｚｉｎｅꎬ １９６３ꎬ ７６: ３２.
[５５] 　 Ｈｕｚｉｗａｒａ Ｙ. Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｓｏｍｅ ｇｅｎｅｒａ ｏｆ Ｃｏｍ￣

ｐｏｓｉｔａｅ. Ⅷ. Ｆｕｒｔｈｅｒ ｓｔｕｄｉｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ Ａｓｔｅｒ

[Ｊ] . Ａｍ Ｊ Ｂｏｔꎬ １９６２ꎬ ４９(２): １１６－１１９.
[５６] 　 Ｚａｒｃｏ ＣＲ. Ａ ｎｅｗ ｍｅｔｈｏｄ ｆｏｒ ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｓｙｍ￣

ｍｅｔｒｙ[Ｊ] . Ｔａｘｏｎꎬ １９８６ꎬ ３５(３): ５２６－５３０.

８６２ 植 物 科 学 学 报 第 ３７ 卷　



[５７] 　 Ｗａｔａｎａｂｅ Ｋꎬ Ｙａｈａｒａ Ｔꎬ Ｄｅｎｄａ Ｔꎬ Ｋｏｓｕｇｅ Ｋ. Ｃｈｒｏｍｏ￣

ｓｏｍａｌ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ｂｒａｃｈｙｓｃｏｍｅ (Ａｓｔｅｒａｃｅａｅꎬ

Ａｓｔｅｒｅａｅ): ｓｔａｔｉｓｔｉｃａｌ ｔｅｓｔｓ ｒｅｇａｒｄｉｎｇ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ

ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｎｄ ｈａｂｉｔ ｕｓｉｎｇ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｉｎｆｏｒ￣

ｍａｔｉｏｎ[Ｊ] . Ｊ Ｐｌａｎｔ Ｒｅｓꎬ １９９９ꎬ １１２(２): １４５－１６１.

[５８] 　 Ｇｒｅｉｌｈｕｂｅｒ Ｊꎬ Ｓｐｅｔａ Ｆ. Ｃ￣ｂａｎｄｅｄ ｋａｒｙｏｔｙｐｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｓｃｉｌｌａ

ｈｏｈｅｎａｃｋｅｒｉ ｇｒｏｕｐꎬ Ｓ. ｐｅｒｓｉｃａꎬ ａｎｄ Ｐｕｓｃｈｋｉｎｉａ ( Ｌｉｌｉａ￣

ｃｅａｅ)[Ｊ] . Ｐｌａｎｔ Ｓｙｓｔ Ｅｖｏｌꎬ １９７６ꎬ １２６(２): １４９－１８８.

[５９] 　 Ｄｏｌｅｚｅｌ Ｊꎬ Ｂａｒｔｏｓ Ｊ. Ｐｌａｎｔ ＤＮＡ ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ ａｎｄ ｅｓｔｉｍａ￣

ｔｉｏｎ ｏｆ ｎｕｃｌｅａｒ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ[Ｊ] . Ａｎｎ Ｂｏｔꎬ ２００５ꎬ ９５(１):

９９－１１０.

[６０] 　 Ｇａｒｃｉａ Ｓꎬ Ｌｅｉｔｃｈ ＩＪꎬ Ａｎａｄｏｎ￣Ｒｏｓｅｌｌ Ａꎬ Ｃａｎｅｌａ ＭÁꎬ

Ｇáｌｖｅｚ Ｆ. Ｐｌａｎｔ ＤＮＡ Ｃ￣ｖａｌｕｅｓ ｄａｔａｂａｓｅ[ＤＢ / ＯＬ] . [２０１９－

０３－０１] . ｈｔｔｐ: / / ｄａｔａ. ｋｅｗ. ｏｒｇ / ｃｖａｌｕｅｓ / .

[６１] 　 Ｌｏｕｒｅｉｒｏ Ｊꎬ Ｓｕｄａ Ｊꎬ Ｄｏｌｅžｅｌ Ｊꎬ Ｓａｎｔｏｓ Ｃ. ＦＬＯＷＥＲ: ａ

ｐｌａｎｔ ＤＮＡ ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ ｄａｔａｂａｓｅ[Ｍ] / / Ｄｏｌｅžｅｌ Ｊꎬ Ｇｒｅｉｌ￣

ｈｕｂｅｒ Ｊꎬ Ｓｕｄａ Ｊꎬ ｅｄｓ. Ｆｌｏｗ Ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ ｗｉｔｈ Ｐｌａｎｔ Ｃｅｌｌｓ: Ａ￣

ｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｇｅｎｅｓꎬ Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ａｎｄ Ｇｅｎｏｍｅｓ. Ｗｅｉｎ￣

ｈｅｉｍ: Ｗｉｌｅｙ￣ＶＣＨ ꎬ ２００７.

[６２] 　 Ｇａｒｎａｔｊｅ Ｔꎬ Ｃａｎｅｌａ ＭÁꎬ Ｇａｒｃｉａ Ｓꎬ Ｈｉｄａｌｇｏ Ｏꎬ Ｐｅｌｌｉｃｅｒ Ｊꎬ

ｅｔ ａｌ. ＧＳＡＤ: ａ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ ｉｎ ｔｈｅ Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ ｄａｔａｂａｓｅ

[Ｊ] . Ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ Ａꎬ ２０１１ꎬ ７９(６): ４０１－４０４.

[６３] 　 Ｌａｎｇｅｒ ＰＲꎬ Ｗａｌｄｒｏｐ ＡＡꎬ Ｗａｒｄ ＤＣ. Ｅｎｚｙｍａｔｉｃ ｓｙｎｔｈｅｓｉｓ

ｏｆ ｂｉｏｔｉｎ￣ｌａｂｅｌｅｄ ｐｏｌｙｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｓ: ｎｏｖｅｌ ｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ ａｆｆｉｎｉ￣

ｔｙ ｐｒｏｂｅｓ[Ｊ] . Ｐｒｏｃ Ｎａｔｌ Ａｃａｄ Ｓｃｉ ＵＳＡꎬ １９８１ꎬ ７８(１１):

６６３３－６６３７.

[６４] 　 Ｓｃｈｗａｒｚａｃｈｅｒ Ｔꎬ Ｌｅｉｔｃｈ ＡＲꎬ Ｂｅｎｎｅｔｔ ＭＤꎬ Ｈｅｓｌｏｐ￣

Ｈａｒｒｉｓｏｎ ＪＳ. Ｉｎ ｓｉｔｕ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｐａｒｅｎｔａｌ ｇｅｎｏｍｅｓ ｉｎ ａ

ｗｉｄｅ ｈｙｂｒｉｄ[Ｊ] . Ａｎｎ Ｂｏｔꎬ １９８９ꎬ ６４(３): ３１５－３２４.

[６５] 　 Ｌｉｕ ＪＹꎬ Ｓｈｅ ＣＷꎬ Ｈｕ ＺＬꎬ Ｘｉｏｎｇ ＺＹꎬ Ｌｉｕ ＬＨꎬ Ｓｏｎｇ ＹＣ. Ａ

ｎｅｗ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｂａｎｄｉｎｇ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅ ｃｏｍｂｉ￣

ｎｉｎｇ ＤＡＰＩ ｓｔａｉｎｉｎｇ ｗｉｔｈ ｉｍａｇｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ[Ｊ] . Ｃｈｒｏ￣

ｍｏｓｏｍａꎬ ２００４ꎬ １１３(１): １６－２１.

[６６] 　 Ｇｌｉｃｋ Ｌꎬ Ｍａｙｒｏｓｅ Ｉ. ＣｈｒｏｍＥｖｏｌ: ａｓｓｅｓｓｉｎｇ ｔｈｅ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ

ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｉｎｆｅｒｅｎｃｅ ｏｆ

ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ａｌｏｎｇ ａ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ[Ｊ] . Ｍｏｌ Ｂｉｏｌ Ｅｖｏｌꎬ ２０１４ꎬ ３１

(７): １９１４－１９２２.

[６７] 　 Ｒｉｃｅ Ａꎬ Šｍａｒｄａ Ｐꎬ Ｎｏｖｏｓｏｌｏｖ Ｍꎬ Ｄｒｏｒｉ Ｍꎬ Ｇｌｉｃｋ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ.

Ｔｈｅ ｇｌｏｂａｌ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ ｏｆ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄ ｐｌａｎｔｓ[Ｊ] . Ｎａｔ Ｅｃｏｌ

Ｅｖｏｌꎬ ２０１９ꎬ ３(２): ２６５－２７３.

[６８] 　 Ｑｉａｏ Ｘꎬ Ｌｉ Ｑꎬ Ｙｉｎ Ｈꎬ Ｑｉ Ｋꎬ Ｌｉ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ｇｅｎｅ ｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ

ａｎｄ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ ｒｅｃｕｒｒｉｎｇ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｉｚａｔｉｏｎ￣ｄｉｐｌｏｉｄｉｚａｔｉｏｎ

ｃｙｃｌｅｓ ｉｎ ｐｌａｎｔｓ[Ｊ] . Ｇｅｎｏｍｅ Ｂｉｏｌꎬ ２０１９ꎬ ２０(１): ３８.

[６９] 　 Ｚｈａｎｇ ＪＺ. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｂｙ ｇｅｎｅ ｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ: ａｎ ｕｐｄａｔｅ[ Ｊ] .

Ｔｒｅｎｄｓ Ｅｃｏｌ Ｅｖｏｌꎬ ２００３ꎬ １８(６): ２９２－２９８.

[７０] 　 Ｄ􀆳Ａｍｂｒｏｓｉｏ Ｕꎬ Ａｌｏｎｓｏ￣Ｌｉｆａｎｔｅ ＭＰꎬ Ｂａｒｒｏｓ Ｋꎬ Ｋｏｖａｒ̌íｋ Ａꎬ

Ｍａｓ ｄＸＧꎬ Ｇａｒｃｉａ Ｓ. Ｂ￣ｃｈｒｏｍ: ａ ｄａｔａｂａｓｅ ｏｎ Ｂ￣ｃｈｒｏｍｏ￣

ｓｏｍｅｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓꎬ ａｎｉｍａｌｓ ａｎｄ ｆｕｎｇｉ [ Ｊ ] . Ｎｅｗ Ｐｈｙｔｏｌꎬ

２０１７ꎬ ２１６(３): ６３５－６４２.

[７１] 　 Ｂｏｓｃｈ Ｍꎬ Ｓｉｍｏｎ Ｊꎬ Ｌóｐｅｚ￣Ｐｕｊｏｌ Ｊꎬ Ｂｌａｎｃｈé Ｃ. ＤＣＤＢ: ａｎ

ｕｐｄａｔｅｄ ｏｎ￣ｌｉｎｅ ｄａｔａｂａｓｅ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｆ ｔｒｉｂｅ

Ｄｅｌｐｈｉｎｉｅａｅ ( Ｒａｎｕｎｃｕｌａｃｅａｅ) [ Ｊ ] . Ｆｌｏｒａ Ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａꎬ

２０１６ꎬ ２６: １９１－２０１.

[７２] 　 Ｊｉａｏ ＹＮꎬ Ｗｉｃｋｅｔｔ ＮＪꎬ Ａｙｙａｍｐａｌａｙａｍ Ｓꎬ Ｃｈａｎｄｅｒｂａｌｉ ＡＳꎬ

Ｌａｎｄｈｅｒｒ Ｌꎬ ｅｔ ａｌ. Ａｎｃｅｓｔｒａｌ ｐｏｌｙｐｌｏｉｄｙ ｉｎ ｓｅｅｄ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ

ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ[Ｊ] . Ｎａｔｕｒｅꎬ ２０１１ꎬ ４７３(７３４５): ９７－１００.

[７３] 　 孙航. 多学科融合、 多尺度探索: 植物区系地理研究的新趋

势[Ｊ] . 生物多样性ꎬ ２０１７ꎬ ２５(２): １０９－１１０.

Ｓｕｎ Ｈ. Ｍｕｌｔｉ￣ｄｉｓｃｉｐｌｉｎａｒｙ ｉｎｔｅｇｒａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍｕｌｔｉ￣ｓｃａｌｅ ｅｘｐｌｏ￣

ｒａｔｉｏｎ: ａ ｎｅｗ ｔｒｅｎｄ ｉｎ ｔｈｅ ｓｔｕｄｙ ｏｆ Ｆｌｏｒｉｓｔｉｃ Ｇｅｏｇｒａｐｈｙ[Ｊ] .

Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０１７ꎬ ２５(２): １０９－１１０.

(责任编辑: 周 媛)

９６２　 第 ２ 期　 　 　 　 　 　 　 　 　 孙文光等: 染色体数据的挖掘及其在植物多样性进化研究中的利用


