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摘　 要： 该研究首次报道了滇羽叶菊和台湾刘寄奴的染色体数据。 结果表明：两者的染色体数量都为 ４８，核
型公式均为 ２ｎ＝ ２ｘ＝ ３６ｍ ＋ １０ｓｍ ＋ ２ｓｔ，与前人报道的刻裂羽叶菊的核型稍有不同。 两者的染色体形态均由大

到小逐渐变化，核型二型性不明显，但前者染色体明显比后者大。 这说明羽叶菊属染色体基数确实应为 ｘ ＝
２４，且染色体大小在种间有较大差异。 细胞学证据表明，该属与蒲儿根属中染色体基数为 ｘ ＝ ２４ 的类群以及

狗舌草属确实近缘。
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　 　 羽叶菊属 ［Ｎｅｍｏｓｅｎｅｃｉｏ（Ｋｉｔａｍｕｒａ）Ｂ． Ｎｏｒｄ．］ 是

菊科千里光族狗舌草亚族（Ｃｏｍｐｏｓｉｔａｅ⁃ Ｓｅｎｉｃｉｏｎｅａｅ⁃
Ｔｅｐｈｒｏｓｅｒｉｄｉｎａｅ）的一个小属，原为千里光属中的一

个组，Ｎｏｒｄｅｒｓｔａｍ（１９７８）因其叶形态，总苞片形态和

花部微形态特征与千里光属不同而将其提升为属。
该属共 ６ 个种，仅分布于中国和日本。 中国包括 ５
个种，其中 ４ 种集中分布于中国西南和中部地区，即
刻裂羽叶菊［Ｎ． ｉｎｃｉｓｉｆｏｌｉｕｓ（Ｊ． Ｆ． Ｊｅｆｆｒｅｙ） Ｂ． Ｎｏｒｄ．］，
滇羽叶菊 （Ｎ． ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ Ｂ． Ｎｏｒｄ．），茄状羽叶菊

［Ｎ． ｓｏｌｅｎｏｉｄｓ （ Ｄｕｎｎ） Ｂ． Ｎｏｒｄ．］ 和裸果羽叶菊 ［Ｎ．
ｃｏｎｃｉｎｕｓ（Ｆｒａｎｃｈ．）Ｃ． Ｊｅｆｆｒｅｙ ＆ Ｙ． Ｌ． Ｃｈｅｎ］，台湾地

区一个种，即台湾刘寄奴 ［Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ （Ｋｉｔａｍ．）
Ｂ． Ｎｏｒｄ．］。 日本仅有一个种，即日本羽叶菊［Ｎ． ｎｉ⁃
ｋｏｅｎｓｉｓ （ Ｍｉｑ．） Ｂ． Ｎｏｒｄ．］ （ Ｊｅｆｆｒｅｙ ＆ Ｃｈｅｎ， １９８４；
Ｃｈｅｎ， １９９９； Ｎｏｒｄｅｎｓｔａｍ， ２００７； Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ， ２０１１）。

细胞学资料在分类学和系统学研究中具有极

为重要的价值，在菊科千里光族中尤为重要（Ｎｏｒｄｅ⁃
ｎｓｔａｍ ｅｔ ａｌ， ２００９； Ｌｉｕ， １９９９； Ｒｅｎ ＆ Ｙｕａｎ， ２０１０；
Ｌｉｕ ＆ Ｙａｎｇ， ２０１１； Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ， ２０１３ａ， ｂ； Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ，
２０１４； Ｔｏｎｇ ｅｔ ａｌ， ２０１７； Ｔａｎｇ， ２０１４）。 羽叶菊属迄

今已 有 两 个 种 的 细 胞 学 报 道， 即 Ｎｅｍｏｓｅｎｅｃｉｏ
ｎｉｋｏｅｎｓｉｓ（Ｉｓｈｉｋａｗａ， １９１６； Ａｒａｎｏ， １９６２， １９７０； Ｔａｎ⁃
ｉｇｕｃｈｉ ｅｔ ａｌ， １９７５） 和 Ｎ． ｉｎｃｉｓｉｆｏｌｉｕｓ （ Ｌｉｕ ＆ Ｙａｎｇ，
２０１１）。 Ｎ． ｎｉｋｏｅｎｓｉｓ 的染色体基数有 ｎ ＝ ５、ｎ ＝ １０、
ｎ＝ ２０和 ｎ ＝ ２４ 等（Ｎｏｒｄｅｎｓｔａｍ， ２００７）， 但 Ｋｏｙａｍａ
（１９６５）和 Ｃｏｕｎｄｒｙ ｅｔ ａｌ（１９８０）指出关于该种的染色

体数目 ｎ＝ １０ 和 ２ｎ＝ ４０ 应该为错误报道，因为他们

通过实验发现该种的染色体数目稳定，都为 ２ｎ ＝
４８。 Ｔａｎｉｇｕｃｈｉ ｅｔ ａｌ（１９７５）关于该种染色体基数为

２ｎ＝ １０ 应该也属于错误计数（ Ｌｉｕ， ２０１０）。 Ｌｉｕ ＆
Ｙａｎｇ（２０１１）报道了 Ｎ． ｉｎｃｉｓｉｆｏｌｉｕｓ 的染色体数目，也
为 ２ｎ＝ ４８，因此他们推测该属的染色体基数为 ｘ ＝
２４ 是比较可靠的。 此外，他们还报道了该种的核型

为 ２ｎ＝ ３２ｍ ＋ １６ｓｍ，为该属植物核型的首次报道。
需要注意的是，染色体数目在属内也可能具有

变化，这一特征在菊科千里光族植物中也很常见

（ Ｎｏｒｄｅｎｓｔａｍ ｅｔ ａｌ， ２００９； Ｌｉｕ， ２０１０； Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ，
２０１１； Ｒｅｎ， ２０１２）。 本研究首次报道了 Ｎｅｍｏｓｅｎｅｃｉｏ
ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ 和 Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ 的染色体资料，以期进

一步验证羽叶菊属的染色体数目是否稳定，并探求

其在羽叶菊属属内以及羽叶菊属和近缘的狗舌草

属和蒲儿根属间的分类学和系统学价值。

１　 材料与方法

在贵州纳雍采集到滇羽叶菊的一个居群，并将

其活体材料移栽于中国科学院华南植物园。 收集

了台湾刘寄奴的种子，并在中国科学院华南植物园

进行培育使其生根发芽。 染色体标本制备主要按

照 Ｔａｎｇ ｅｔ ａｌ（２００３ａ，ｂ）的方法。 分别取两个种各约

１ ｃｍ 长的新鲜根尖，清水洗净，首先置于 ０．１％秋水

仙素溶液中 ２．５ ｈ，之后取出根尖并置于卡诺氏固定

液（无水乙醇 ∶ 冰醋酸＝ ３ ∶ １）中进行固定 ２．５ ｈ，然
后置于清水中漂洗 ３ 次，再将其置于 １０％ ＨＣｌ 溶液

和 ４５％冰醋酸混合溶液（１ ∶ １）中，３７ ℃水浴解离

４５ ｍｉｎ 后，清水漂洗 ３ 次，改良苯酚品红染色 ４ ｈ，再
采取根尖压片法压片并镜检。

每个种的核型分析结果均基于 ５ 个中期细胞染

色体显微拍照后的测量数据。 染色体分类标准参

考 Ｌｅｖａｎ ｅｔ ａｌ（１９６４）： 中部染色体（ｍ）＝ 染色体长

臂与短臂比值为 １．０ ～ １．７；近中部染色体（ ｓｍ）＝ 染

色体长臂与短臂比值为 １．７～３．０；近端部染色体（ｓｔ）＝
染色体长臂与短臂比值为 ３．０ ～ ７．０。 核型分类标准

参考 Ｓｔｅｂｂｉｎｓ（１９７１），染色体不对称指数测量方法

参考 Ｒｏｍｅｒｏ（１９８６）。 凭证标本存于中国科学院华

南植物园（ＩＢＳＣ）。

２　 结果与分析

如图 版Ⅰ和 表 １ 所 示， 研 究 的 滇 羽 叶 菊

（Ｎｅｍｏｓｅｎｅｃｉｏ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ）和台湾刘寄奴（Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａ⁃
ｎｕｓ）的染色体数量一致且稳定，均为 ２ｎ ＝ ４８。 两个种

都只有大量中部染色体和近中部染色体，少量近端部

染色体，未观察到随体和 Ｂ 染色体。 染色体都由大到

小均匀变化，二型性不明显，核型均为 ２ｎ ＝ ２ｘ ＝ ３６ｍ ＋
１０ｓｍ ＋ ２ｓｔ。 Ｎ． ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ 的染色体长度为 １．７９ ～
４．４２ μｍ，总长度为 １２９．５２ μｍ，染色体间不对称指数

（Ａ１）＝ ０．２５，染色体内不对称指数（Ａ２）＝ ０．３３；Ｎ． ｆｏｒ⁃
ｍｏｓａｎｕｓ 的染色体明显更小，长度为１．０５～２．００ μｍ，总
长度为 ７１．７２ μｍ，染色体间不对称指数（Ａ１）＝ ０．２２，
染色体内不对称指数（Ａ２）＝ ０．２４。 按 Ｓｔｅｂｂｉｎｓ（１９７１）
的核型分类标准， 这两个种的核型均为 ２Ｂ 型。
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表 １　 研究的材料来源及其染色体数目和核型
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌ ｓｔｕｄｉｅｄ， ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｎｄ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｆｏｒｍｕｌａｅ

种
Ｔａｘｏｎ

采集地点和凭证标本
Ｌｏｃａｌｉｔｙ ａｎｄ ｖｏｕｃｈｅｒ

染色体数
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

ｎｕｍｂｅｒ
（２ｎ）

核型公式
Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｆｏｒｍｕｌａ

染色体长度
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ
ｌｅｎｇｔｈ ｒａｎｇｅ

（μｍ）

总长度
Ｔｏｔａｌ
ｌｅｎｇｔｈ
（μｍ）

染色
体间

不对称
指数
Ａ１

染色
体内

不对称
指数
Ａ２

Ｓｔｅｂｂｉｎｓ
核型类型
Ｓｔｅｂｂｉｎｓ’ｓ

ｔｙｐｅ

观察的
细胞数
Ｎｏ． ｏｆ

ｍｅｔａｐｈａｓｅ
ｃｅｌｌｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ

滇羽叶菊
Ｎｅｍｏｓｅｎｅｃｉｏ
ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

贵州，纳雍，王龙和任
琛 ５２ （ＩＢＳＣ）
Ｇｕｉｚｈｏｕ， Ｎａｙｏｎｇ， Ｌ． Ｗａｎｇ
＆ Ｃ． Ｒｅｎ ５２ （ＩＢＳＣ）

４８ ３６ｍ＋１０ｓｍ＋２ｓｔ １．７９～４．４２ １２９．５２ ０．２５ ０．３３ ２Ｂ ５

台湾刘寄奴
Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ

台湾，无具体采集地
址，任琛 １９３ （ＩＢＳＣ）
Ｔａｉｗａｎ， ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｒｅｃｉｓｅ
ｌｏｃａｌｉｔｙ， Ｃ． Ｒｅｎ１９３
（ＩＢＳＣ）

４８ ３６ｍ＋１０ｓｍ＋２ｓｔ １．０５～２．００ ７１．７２ ０．２２ ０．２４ ２Ｂ ６

３　 讨论与结论

３．１ 染色体数目和染色体基数

前人 已 经 初 步 论 证 了 该 属 的 Ｎｅｍｏｓｅｎｅｃｉｏ
ｎｉｋｏｅｎｓｉｓ 和 Ｎ． ｉｎｃｉｓｉｆｏｌｉｕｓ ２ 个种染色体数目为 ２ｎ ＝
４８，并指出有关前种的报道染色体数目 ｎ＝ ５、ｎ＝ １０、
ｎ ＝ ２０ 是错误的 （ Ｋｏｙａｍａ， １９６５； Ｃｏｕｎｄｒｙ ｅｔ ａｌ，
１９８０； Ｌｉｕ， ２０１０； Ｌｉｕ ＆ Ｙａｎｇ， ２０１１），但研究的种

类还是偏少。 本研究首次对 Ｎ． ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ 和

Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ 的细胞学研究结果表明这两个种的染

色体数量也为 ２ｎ ＝ ４８。 到目前为止，羽叶菊属细胞

学研究所取材料涵盖本属植物整个分布区和多数

种类（日本的 Ｎ． ｎｉｋｏｅｎｓｉｓ，中国台湾的 Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ
及大陆的 Ｎ． ｉｎｃｉｓｉｆｏｌｉｕｓ 和 Ｎ． ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ）。 因此，
该属染色体基数为 ｘ ＝ ２４ 应该没有问题。 由于目前

尚未发现该属有多倍化现象，说明染色体多倍化在

该属的起源和进化上可能并未起到作用，同时也说

明该属的染色体数量很可能也仅有 ２ｎ＝ ４８ 这一种。
３．２ 核型

Ｌｉｕ ＆ Ｙａｎｇ（２０１１）报道了 Ｎｅｍｏｓｅｎｅｃｉｏ ｉｎｃｉｓｉｆｏｌｉｕｓ
的核型为 ２ｎ＝ ２ｘ ＝ ３２ｍ ＋ １６ｓｍ，无 ｓｔ 染色体，而根据

本研究，Ｎ． ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ 和 Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ 的核型均为

２ｎ＝２ｘ＝４８＝３６ｍ ＋ １０ ｓｍ ＋ ２ｓｔ，具有 ２ 条 ｓｔ 染色体，
与 Ｌｉｕ ＆ Ｙａｎｇ（２０１１）的报道稍有不同。

羽叶菊属和蒲儿根属（Ｓｉｎｏｓｅｎｅｃｉｏ）均属于狗舌

草亚族，前者以叶片常深羽状裂而与后者容易区

别。 Ｌｉｕ ＆ Ｙａｎｇ（２０１１）指出从植物地理学、染色体

数目和核型来看，蒲儿根属中某些染色体基数为 ｘ ＝
２４ 的类群与羽叶菊属亲缘关系很近，他们还发现

Ｎｅｍｏｓｅｎｅｃｉｏ ｉｎｃｉｓｉｆｏｌｉｕｓ 的幼株叶片与蒲儿根属耳柄

蒲儿根（Ｓｉｎｏｓｅｎｅｃｉｏ ｅｕｏｓｍｕｓ）的叶片极为相似，因此

建议将这群染色体基数为 ｘ ＝ ２４ 的蒲儿根属植物移

至羽叶菊属。 鉴于 Ｌｉｕ ＆ Ｙａｎｇ（２０１１）所研究的 １７
种和 １ 变种的蒲儿根属植物中染色体基数为 ｘ ＝ ２４
的类群中 １６ 种均具有 ｓｔ 染色体（２ ～ ８ 条），本研究

两个种的羽叶菊也有两条 ｓｔ 染色体，而核型在属内

一般较稳定，因此认为羽叶菊属应具有 ｓｔ 染色体。
值得注意的是，运用任何染色体分类系统都必须

明确着丝粒变动是连续的量的变异，任何划分都是相

对的（Ｈｏｎｇ， １９９０）。 Ｌｅｖａｎ（１９６４）设置的染色体分类

系统因具有数值标准而广泛应用，但由于 ｍ 和 ｓｍ 染

色体之间以及 ｓｍ 和 ｓｔ 染色体之间均有临界值，即使

是同一条处于临界值附近的染色体，由于材料处理时

间尤其是测量方法（不论是软件测量或者手工测量）
的原因，均会产生一定误差，从而产生两组不同数据

进而将其归于不同的染色体类型。 为了减少误差，依
据 Ｌｅｖａｎ（１９６４）的标准进行核型分析能够做到的就

是多次测量且取平均值。 Ｌｉｕ ＆ Ｙａｎｇ（２０１１）得到的

核型分析结果中无 ｓｔ 染色体，很可能是对临界点的染

色体臂长测量出现了偏差，从而导致将原本的 ｓｔ 染色

体计算后归类为 ｓｍ 染色体。
３．３ 染色体大小

迄今只有 Ｎｅｍｏｓｅｎｅｃｉｏ ｉｎｃｉｓｉｆｏｌｉｕｓ、Ｎ． ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ

２３３１ 广　 西　 植　 物 ３７ 卷



图版 Ⅰ　 滇羽叶菊（Ａ 和 Ｃ）和台湾刘寄奴（Ｂ 和 Ｄ）的中期染色体细胞图和核型　 Ａ， Ｃ． 滇羽叶菊

（贵州，纳雍，王龙和任琛 ５２（ＩＢＳＣ），２ｎ＝ ２ｘ ＝ ４８＝ ３６ｍ ＋ １０ｓｍ ＋ ２ｓｔ）； Ｂ， Ｄ． 台湾刘寄奴

（台湾，无具体地址，任琛 １９３， ２ｎ＝ ２ｘ ＝ ４８＝ ３６ｍ ＋ １０ｓｍ ＋ ２ｓｔ）。
ＰｌａｔｅⅠ　 Ｍｅｔａｐｈａｓｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ａｎｄ ｋａｒｙｏｔｙｐｅｓ ｏｆ Ｎｅｍｏｓｅｎｅｃｉｏ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ（Ａ ａｎｄ Ｃ）ａｎｄ Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ （Ｂ ａｎｄ Ｄ）

Ａ， Ｃ． Ｎｅｍｏｓｅｎｅｃｉｏ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ （Ｇｕｉｚｈｏｕ， Ｎａｙｏｎｇ， Ｌ． Ｗａｎｇ ＆ Ｃ． Ｒｅｎ ５２ （ＩＢＳＣ）， ２ｎ＝２ｘ＝４８＝３６ｍ ＋ １０ｓｍ ＋ ２ｓｔ）；
Ｂ， Ｄ． Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ（Ｔａｉｗａｎ， ｗｉｔｈｏｕｔ ｐｒｅｃｉｓｅ ｌｏｃａｌｉｔｙ， Ｃ． Ｒｅｎ １９３， ２ｎ＝２ｘ＝４８＝３６ｍ ＋ １０ｓｍ ＋ ２ｓｔ）．

和 Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ 三个种进行过核型分析，染色体大小

与三者的形态特征与地理分布具有明显的相关性。
如前所述（表 １），本研究的 Ｎｅｍｏｓｅｎｅｃｉｏ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ
的染色体明显比 Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ 的大，前者染色体大小

与 Ｎ． ｉｎｃｉｓｉｆｏｌｉｕｓ 非常 相 近 （ Ｌｉｕ ＆ Ｙａｎｇ， ２０１１）。
Ｎ． ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ 主要分布于云南东部、贵州西部，Ｎ． ｉｎ⁃
ｃｉｓｉｆｏｌｉｕｓ 主产云南，两者的地理分布有重叠。 Ｎ． ｙｕｎ⁃

ｎａｎｅｎｓｉｓ 和 Ｎ． ｉｎｃｉｓｉｆｏｌｉｕｓ 的形态也极为相似，前者仅

以羽状叶小裂片更多（６～１０ ｖｓ ４～６）、小裂片具少量

齿而与后者相区别（１ ～ ３ ｖｓ ３ ～ ５） （Ｊｅｆｆｒｅｙ ＆ Ｃｈｅｎ，
１９８４； Ｃｈｅｎ， １９９９）。 Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ 仅产台湾，其叶裂

片明显更少（３ 或 ４），头状花序也更小（总苞宽 ２ ～ ３
ｍｍ）。 从染色体大小来看，也很容易将 Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ
与前两种区分开。
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３．４ 系统学意义

羽叶菊属原为千里光属下的一个组。 本研究对

Ｎｅｍｏｓｅｎｅｃｉｏ ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ 和 Ｎ． ｆｏｒｍｏｓａｎｕｓ 的细胞学研

究结果印证了羽叶菊属染色体基数为 ｘ ＝ ２４，且具有

一对 ｓｔ 染色体，而千里光属的染色体基数为 ｘ ＝ ５ 或

１０（Ｎｏｒｄｅｎｓｔａｍ ｅｔ ａｌ，２００９）；核型完全不同，仅含极少

的 ｓｍ 染色体，无 ｓｔ 染色体（Ｔａｎｇ， ２０１４）。 因此，细胞

学证据表明将羽叶菊属从千里光属中分出并独立为

属是合适的。 从细胞学证据来看，羽叶菊属与蒲儿根

属中染色体基数为 ｘ ＝ ２４ 的类群及狗舌草属应该近

缘（Ｌｉｕ，２０１０； Ｌｉｕ ＆ Ｙａｎｇ，２０１１）。 Ｌｉｕ（２０１０）指出蒲

儿根属植物的染色体资料与一些花部微形态性状如

花药内壁细胞壁增厚方式、柱头区构型及花药大小有

明显的相关性。 其中，染色体基数为 ｘ＝２４（稀 ｘ＝１３）
的类群具有极化和周缘型的增厚方式、分离的柱头区

和较小的花药。 羽叶菊属花药内壁细胞壁增厚方式

与这群蒲儿根属植物一致 （ Ｊｅｆｆｒｅｙ ＆ Ｃｈｅｎ，１９８４；
Ｃｈｅｎ，１９９９），但柱头区构型及花药大小等特征是否与

这些类群一致尚待研究。
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