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３４ 种秋海棠基因组大小比较与分析
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　 　 摘要：以 ３４ 种野生秋海棠（包括 ４ 个变种）为试材，水稻（Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ． ｓｕｂｓｐ． ｊａｐｏｎｉｃａ Ｋａｔｏ）为外标，采用流式细胞法测定其

基因组大小，比较不同种、组之间基因组大小的差异，并分析与染色体数的相关性。 结果表明：３４ 种秋海棠基因组大小在０ ２９２ ～
２ ５５４ ｐｇ 之间，最大值约为最小值的９ 倍，平均基因组大小为０ ８６３ ｐｇ，最小的为盾叶秋海棠（Ｂｅｇｏｎｉａ ｐｅｌｔａｔｉｆｏｌｉａ Ｈ． Ｌ． Ｌｉ），最大的

为水鸭脚秋海棠（Ｂ． ｆｏｒｍｏｓａｎａ（Ｈａｙａｔａ）Ｍａｓａｍ． ）。 中国原产的 ３０ 种秋海棠平均基因组大小（１Ｃ ＝０ ９２５ ｐｇ）较南美洲原产的 ４ 种

的（１Ｃ ＝０ ３９８ ｐｇ）大，中国台湾原产的 ３ 种秋海棠基因组均比大陆原产的 ２７ 种的大。 中国原产秋海棠不同组间基因组的大小

存在差异，同一组内基因组大小亦不相同，本研究所测材料以四室组的基因组最大，为 １ ２８５ ｐｇ，组内变化近 ３ ２ 倍；秋海棠组和

二室组次之，分别为 ０ ８９５ ｐｇ 和０ ８８８ ｐｇ，组内变化近６ ４、６ ８ 倍；侧膜胎座组基因组最小，为０ ７２１ ｐｇ，组内变化约１ ２ 倍。 相关性分

析表明秋海棠基因组大小与染色体数无显著相关性。 本结果可为秋海棠遗传多样性分析及基因组学研究提供一定的基础数据。
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　 ２ 期 杜文文等：３４ 种秋海棠基因组大小比较与分析

秋海棠属（Ｂｅｇｏｎｉａ Ｌ． ）属于秋海棠科（Ｂｅｇｏｎｉ⁃
ａｃｅａｅ），是显花植物第 ６ 大属［１］。 该属植物喜温暖潮

湿环境，不耐寒，惧阳光直射，主要分布在非洲、中南

美洲和亚洲的热带和亚热带地区，据文献记载，全世

界约有 １９００ 多个种［２］。 秋海棠种类极其丰富，不同

种类在生态、生境、形态特征等方面表现出多样性，即
使同一个种的不同居群，在某些性状上的变异也较显

著。 居群遗传学研究表明秋海棠属植物居群间几乎

没有基因交流，种群间可能长时间存在较强的隔离，因
此产生较大的遗传分化和较高的物种可能性［３⁃５］。 基

因组反映了生物物种全部和特定的遗传信息，基因组

大小是植物最基本也是最重要的生物多样性特征参

数，测定秋海棠基因组大小，能为基因组测序、基因组

文库建立以及基因组学等研究工作提供基础数据，并
进一步丰富对秋海棠属植物多样性的认识。

目前，基因组大小的测定方法主要有 Ｆｅｕｌｇｅｎ 分

光光度法和流式细胞法。 流式细胞法由于简便、快
捷、灵敏度高，已成为测量基因组大小的主要手段［６］，
约 ８４ ５％的物种都是采用该方法［７］。 迄今为止，已
有 ８５１０ 种植物的基因组大小被测定［８］，不同物种甚

至同一物种不同类群之间基因组大小存在巨大差异。
在被子植物中，基因组最小的螺旋狸藻（Ｇｅｎｌｉｓｅａ ｍａｒ⁃
ｇａｒｅｔａｅ Ｈｕｔｃｈ． ）０ ０６５ ｐｇ［９］ 和最大的重楼百合（Ｐａｒｉｓ
ｊａｐｏｎｉｃａ（Ｆｒａｎｃｈ ＆ Ｓａｖ． ） Ｆｒａｎｃｈ． ）１５２ ２３ ｐｇ［１０］ 相差

近 ２４００ 倍，而统计的 ６２８８ 种被子植物平均基因组大

小只有 ５ ８ ｐｇ，被子植物基因组大小分布不均匀，倾
向于小基因组，只有少数物种具有极大基因组［８，１１］。
Ａ Ｄｅｗｉｔｔｅ 等［１２］测定了秋海棠 ３７ 种野生种和 ２３ 种商

业品种基因组大小，１Ｃ 值范围为 ０ ２５ ～１ ４６ ｐｇ，变化

近 ６ 倍，平均基因组大小为 ０ ６５０ ｐｇ，其中 １０ 种亚洲

秋海棠平均基因组大小为 ０ ８８６ ｐｇ，４５ 种中南美洲秋

海棠平均基因组大小为 ０ ６０４ ｐｇ，５ 种非洲秋海棠基

因组大小为 ０ ５９５ ｐｇ；Ａ． Ｃ． Ｂｒｅｎｎａｎ 等［１３］测定了 １ 种

亚洲秋海棠（Ｂ． ｖｅｎｕｓｔａ Ｋｉｎｇ）和 ２ 种中美洲秋海棠

（Ｂ． ｐｌｅｂｅｊａ Ｌｉｅｂｍ． 、Ｂ． ｃｏｎｃｈｉｆｏｌｉａ Ａ． Ｄｉｅｔｒ． ）基因组大

小，分别为 １ １１ ｐｇ、０ ６３ ｐｇ、０ ６０ ｐｇ。 物种基因组大

小可通过测量细胞核内的 ＤＮＡ 含量来估算，细胞核

存在一定大小的细胞中，越来越多的研究证明 ＤＮＡ
含量与细胞水平上许多重要表型的关系紧密［１４⁃１５］。
染色体的数目、大小变化是物种在细胞水平上的一种

表型变化形式，李桂双等［１６］对禾本科 ２８２ 种植物的 Ｃ
值和染色体数进行统计分析，相关性分析表明，禾本

科植物 Ｃ 值与染色体数呈极显著正相关；但也有研究

表明物种基因组大小与染色体数无显著相关性［１７］。

秋海棠具有高度动态的基因组，染色体数目范围可在

２ｎ ＝ １６ 至 ２ｎ ＝ １５６ 间［１８］，各种类之间的染色体平均

大小变异极大，染色体结构也不同［１２］。 Ａ． Ｄｅｗｉｔｔｅ
等［１２］研究发现 ６０ 种秋海棠基因组大小与染色体数

无显著相关性，但某些种类秋海棠基因组大小相似，
染色体总体积大小也相似。

我国秋海棠野生资源丰富，已报道的种类包括

亚种和变种有 ２０３ 种，主要分布在西南、华南各省区

及华东南部，包括台湾［１９］。 从植物学分类上有：侧
膜胎座组（Ｓｅｃｔｉｏｎ Ｃｏｅｌｏｃｅｎｔｒｕｍ Ｉｒｍｓｃｈ． ）、秋海棠组

（ Ｓｅｃｔｉｏｎ Ｂｅｇｏｎｉａ）、 单座组 （ Ｓｅｃｔｉｏｎ Ｒｅｉｃｈｅｎｈｅｉｍｉａ
（Ｋｌｏｔｚｓｃｈ） Ａ． ＤＣ． ）、 二室组 （ Ｓｅｃｔｉｏｎ Ｐｌａｔｙｃｅｎｔｒｕｍ
（Ｋｌｏｔｚｓｃｈ）Ａ． ＤＣ． ）、四室组（Ｓｅｃｔｉｏｎ Ｓｐｈｅｎａｎｔｈｅｒａ Ａ．
ＤＣ． ）、多室组（Ｓｅｃｔｉｏｎ Ｐｌｅｉｏｔｈｅｃｅ Ｋｕ）共 ６ 组［２０］。 目

前，国内秋海棠多样性的研究主要集中在形态解剖

学［２１⁃２３］、 细 胞 学［２４⁃２５］、 分 子 系 统 学［２６］、 资 源 调

查［２７⁃２８］等方面，针对基因组大小的分析鲜见报道。
本研究采用流式细胞法测定了 ３０ 种中国原产和 ４
种南美洲原产的秋海棠基因组大小，比较不同种、组
之间基因组大小的差异，分析基因组大小与染色体

数的相关性，可为基因组文库建立及基因组学的研

究等提供基础数据，同时为秋海棠属植物的育种和

开发利用奠定基础。

１　 材料与方法

１ １　 材料

以收集到的 ３４ 种野生秋海棠（包括 ４ 个变种）
为材料（表 １），其中中国原产的秋海棠 ３０ 个种（包
括 ２ 个变种），南美洲原产的秋海棠 ４ 个种（包括 ２
个变种），植株生长健壮。 各种秋海棠均种植于云

南省农业科学院花卉研究所秋海棠育种基地。
１ ２　 方法

１ ２ １　 基因组大小值测定　 测定方法参照田新民

等［７］的报道，以水稻（Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ． ｓｕｂｓｐ． ｊａｐｏｎｉｃａ
Ｋａｔｏ）为外标，取无性繁殖材料的干净、幼嫩、新鲜叶

片于培养皿中，加入 １ｍＬＯｔｔｏ Ｉ 解离液，用锋利的刀

片一次性快速切碎，材料整个过程浸没在解离液里；
完全切碎后再加入 １ｍＬＯｔｔｏ ＩＩ 解离液；用 ４００ 目滤

膜过滤到 １ ５ ｍＬ 离心管中，获得细胞核悬浮液，加
入 １５０ μＬ 的 ＰＩ 燃料，避光静置 ３０ ｍｉｎ。 德国 Ｐａｒｔｅｃ
流式细胞仪（ＣｙＦｌｏｗ⁃Ｓｐａｃｅ⁃３０００）进行检测，每组样

品收集 ５０００ ～ １ 万个颗粒，每个样本重复测 ３ 次，以
Ｆｌｏｗ － Ｍａｘ ２ ８２ 软件进行数据分析。 ＣＶ 值小于

５％认为是可靠数据。 荧光信号的强度代表了其核
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表 １　 ３４ 种秋海棠资源信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂａｓｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ３４ Ｂｅｇｏｎｉａ Ｌ． ｓｐｅｃｉｅｓ

序号
Ｎｕｍｂｅｒ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

原产地
Ｏｒｉｇｉｎ

序号
Ｎｕｍｂｅｒ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

原产地
Ｏｒｉｇｉｎ

１ 盾叶秋海棠 Ｂ． ｐｅｌｔａｔｉｆｏｌｉａ Ｈ． Ｌ． Ｌｉ 中国海南 １８ 撕裂秋海棠 Ｂ． ｌａｃｅｒａｔａ Ｉｒｍｓｃｈ． 中国云南
２ 昌感秋海棠 Ｂ． ｃａｖａｌｅｒｉｅｉ Ｈ． Ｌéｖ． 中国云南，广西，贵州 １９ 瓜叶秋海棠 Ｂ． ｃｕｃｕｒｂｉｔｉｆｏｌｉａ Ｃ． Ｙ． Ｗｕ 中国云南
３ 少瓣秋海棠 Ｂ． ｗａｎｇｉｉ Ｔ． Ｔ． Ｙｕ 中国云南，广西 ２０ 厚叶秋海棠 Ｂ． ｄｒｙａｄｉｓ Ｉｒｍｓｃｈ． 中国云南
４ 古林箐秋海棠 Ｂ． ｇｕｌｉｎｑｉｎｇｅｎｓｉｓ Ｓ． Ｈ．

Ｈｕａｎｇ ＆ Ｙ． Ｍ． Ｓｈｕｉ
中国云南 ２１ 毛叶秋海棠 Ｂ． ｒｅｘ Ｐｕｔｚ． 中国云南，广西，贵州

５ 假厚叶秋海棠 Ｂ． ｐｓｅｕｄｏｄｒｙａｄｉｓ Ｃ． Ｙ． Ｗｕ 中国云南 ２２ 长翅秋海棠
Ｂ． ｌｏｎｇｉａｌａｔａ Ｋ． Ｙ． Ｇｕａｎ ＆ Ｄ． Ｋ． Ｔｉａｎ

中国云南

６ 彩纹秋海棠 Ｂ． ｍａｓｏｎｉａｎａ ｖａｒ ． ｍａｃｕｌａｔａ
Ｓ． Ｋ． Ｃｈｅｎ，Ｒ． Ｘ． Ｚｈｅｎｇ ＆ Ｄ． Ｙ． Ｘｉａ

中国广西 ２３ 四裂秋海棠 Ｂ． ｔｅｔｒａｌｏｂａｔａ Ｙ． Ｍ． Ｓｈｕｉ 中国云南

７ 方氏秋海棠
Ｂ． ｆａｎｇｉｉ Ｙ． Ｍ． Ｓｈｕｉ ＆ Ｃ． Ｉ Ｐｅｎｇ

中国云南 ２４ 坪林秋海棠 Ｂ． ｐｉｎｇｌｉｎｅｎｓｉｓ Ｃ． Ｉ Ｐｅｎｇ 中国台湾

８ 圆翅秋海棠 Ｂ． ｌａｍｉｎａｒｉａｅ Ｉｒｍｓｃｈ． 中国云南，贵州 ２５ 银点秋海棠 Ｂ． ｄｅｌｉｃｉｏｓａ Ｌｉｎｄｅｎ ｅｘ Ｆｏｔｓｃｈ 中国台湾
９ 歪叶秋海棠 Ｂ． ａｕｇｕｓｔｉｎｅｉ Ｈｅｍｓｌ． 中国云南 ２６ 水鸭脚秋海棠 Ｂ． ｆｏｍｏｓａｎａ（Ｈａｖａｔａ）Ｍａｓａｍ． 中国台湾
１０ 花叶秋海棠 Ｂ． ｃａｔｈａｙａｎａ Ｈｅｍｓｌ． 中国云南 ２７ 角果秋海棠 Ｂ． ｔｅｔｒａｇｏｎａ Ｉｒｍｓｃｈ． 中国云南
１１ 掌裂叶秋海棠 Ｂ． ｐｅｄａｔｉｆｉｄａ Ｈ． Ｌéｖ． 中国湖北，湖南，贵州等 ２８ 铺地秋海棠 Ｂ． ｐｒｏｓｔｒａｔａ Ｉｒｍｓｃｈ． 中国云南

１２ 金平秋海棠 Ｂ． ｂａｖｉｅｎｓｉｓ Ｇａｇｎｅｐ． 中国云南
２９ 四角果秋海棠

Ｂ． ｃｅｒａｔｏｃａｒｐａ Ｓ． Ｈ． Ｈｕａｎｇ ＆ Ｙ． Ｍ． Ｓｈｕｉ
中国云南

１３ 橙花秋海棠 Ｂ． ｃｒｏｃｅａ Ｃ． Ｉ Ｐｅｎｇ 中国云南 ３０ 大香秋海棠 Ｂ． ｈａｎｄｅｌｉｉ Ｉｒｍｓｃｈ． 中国云南，广西

１４ 掌叶秋海棠 Ｂ． ｈｅｍｓｌｅｙａｎａ Ｈｏｏｋ． ｆ． 中国云南，广西
３１ 僧帽秋海棠

Ｂ． ｈｉｓｐｉｄａ ｖａｒ． ｃｕｃｕｌｌｉｆｅｒａ Ｉｒｍｓｃｈ．
南美洲

１５ 滇缅红孩儿秋海棠 Ｂ． ｐａｌｍａｔａ ｖａｒ． ｈｅｎｒｙｉ 中国云南 ３２ 柳叶秋海棠 Ｂ． ｆｕｃｈｓｉｏｉｄｅｓ Ｈｏｏｋ． 南美洲

１６ 裂叶秋海棠 Ｂ． ｐａｌｍａｔａ Ｄ． Ｄｏｎ 中国云南，广西，贵州等
３３ 白柔毛秋海棠 Ｂ． ｓｕｂｖｉｌｌｏｓａ ｖａｒ． ｌｅｐｔｏｔｒｉｃｈａ

（Ｃ． ＤＣ． ）Ｌ． Ｂ． Ｓｍ． ＆ Ｗａｓｃｈ
南美洲

１７ 光滑秋海棠 Ｂ． ｐｓｉｌｏｐｈｙｌｌａ Ｉｒｍｓｃｈ． 中国云南 ３４ 气根秋海棠 Ｂ． ｒａｄｉｃａｎｓ Ｖｅｌｌ． 南美洲

内物质的浓度，荧光强度与细胞核的 ＤＮＡ 含量成正

比。 样品的基因组大小按照以下公式计算［２９］，其中

水稻的基因组大小为 ４２０ Ｍｂ［３０］：Ｘ ＝ Ｆ１ ／ ＦＨ × Ｈ，其
中 Ｆ１为待测样品 ＤＮＡ 荧光强度，ＦＨ为水稻样品 ＤＮＡ
荧光强度，Ｈ 为水稻的基因组大小（图 １、图 ２）。

相对荧光强度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ

图 １　 水稻流式细胞仪测定图像

Ｆｉｇ １　 Ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｉｃ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ
ｉｍａｇｅ ｏｆ Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ． ｓｕｂｓｐ． ｊａｐｏｎｉｃａ Ｋａｔｏ

２　 结果与分析

２ １　 基因组大小分析

３４ 种秋海棠的基因组大小差异较大，１Ｃ 值在

０ ２９２ ～２ ５５４ ｐｇ 之间，其中 １Ｃ 值在 ０ ～０ ５０ ｐｇ 之间

的秋海棠有 ８ 种，０ ５１ ～ １ ００ ｐｇ 之间的有 １９ 种，
１ ０１ ～１ ５０ ｐｇ 之间的有 １ 种，１ ５１ ～２ ００ ｐｇ 之间的有

４ 种，２ ０１ ～２ ５０ ｐｇ 之间的有 １ 种，２ ５１ ～３ ００ ｐｇ 之间

的有１ 种（图３），秋海棠基因组大小主要集中在０ ５１ ～

相对荧光强度 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ

图 ２　 古林箐秋海棠流式细胞仪测定图像

Ｆｉｇ ２　 Ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｉｃ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｔ ｄｅｔｅｃｔｉｏｎ
ｉｍａｇｅ ｏｆ Ｂ． ｇｕｌｉｎｑｉｎｇｅｎｓｉｓ Ｓ． Ｈ． Ｈｕａｎｇ ＆ Ｙ． Ｍ． Ｓｈｕｉ

图 ３　 ３４ 种秋海棠基因组大小直方分布图

Ｆｉｇ ３　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｇｅｎｏｍｅ
ｓｉｚｅｓ ｏｆ ３４ Ｂｅｇｏｎｉａ Ｌ． ｓｐｅｃｉｅｓ
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　 ２ 期 杜文文等：３４ 种秋海棠基因组大小比较与分析

１ ００ ｐｇ 之间，其次是在 ０ ～０ ５０ ｐｇ 之间，大于 ２ ０１ ｐｇ
的则较少，平均基因组大小为 ０ ８６３ ｐｇ，基因组最小

的为盾叶秋海棠（Ｂ． ｐｅｌｔａｔｉｆｏｌｉａ Ｈ． Ｌ． Ｌｉ），最大的为水

鸭脚秋海棠（Ｂ． ｆｏｒｍｏｓａｎａ（Ｈａｙａｔａ）Ｍａｓａｍ． ），两者的

基因组大小相差近 ９ 倍。 中国原产的秋海棠中以坪

林（Ｂ． ｐｉｎｇｌｉｎｅｎｓｉｓ Ｃ． Ｉ Ｐｅｎｇ）、银点（Ｂ． ｄｅｌｉｃｉｏｓａ Ｌｉｎ⁃
ｄｅｎ ｅｘ Ｆｏｔｓｃｈ ）、 水 鸭 脚 （ Ｂ． ｆｏｒｍｏｓａｎａ （ Ｈａｙａｔａ ）
Ｍａｓａｍ． ）３ 个种的基因组较大，１Ｃ 值分别为 １ ９７６ ｐｇ、

２ １８０ ｐｇ、２ ５５４ ｐｇ。 南美洲原产的气根（Ｂ． ｒａｄｉｃａｎｓ
Ｖｅｌｌ． ）、白柔毛（Ｂ． ｓｕｂｖｉｌｌｏｓａ ｖａｒ． ｌｅｐｔｏｔｒｉｃｈａ（Ｃ． ＤＣ． ）
Ｌ． Ｂ． Ｓｍ． ＆ Ｗａｓｃｈ）、柳叶（Ｂ． ｆｕｃｈｓｉｏｉｄｅｓ Ｈｏｏｋ． ）、僧
帽秋海棠（Ｂ． ｈｉｓｐｉｄａ ｖａｒ． ｃｕｃｕｌｌｉｆｅｒａ Ｉｒｍｓｃｈ． ）基因组

均不大，１Ｃ 值分别为 ０ ５３８ ｐｇ、０ ３９７ ｐｇ、０ ３５９ ｐｇ 和

０ ２９８ ｐｇ。 ３０ 种中国原产秋海棠平均基因组大小

（１Ｃ ＝０ ９２５ ｐｇ）比 ４ 种南美洲原产秋海棠平均基因

组大小（１Ｃ ＝０ ３９８ ｐｇ）大（表 ２，图 ４）

表 ２　 ３４ 种秋海棠基因组大小及染色体数

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ ａｎｄ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ３４ Ｂｅｇｏｎｉａ Ｌ． ｓｐｅｃｉｅｓ

分类
Ｓｅｃｔｉｏｎ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

基因组大小
（ｐｇ）

１Ｃ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ

染色体数
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

ｎｕｍｂｅｒ

分类
Ｓｅｃｔｉｏｎ

种名
Ｓｐｅｃｉｅｓ

基因组大小
（ｐｇ）

１Ｃ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ

染色体数
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ

ｎｕｍｂｅｒ

秋海棠组
Ｓ． Ｂｅｇｏｎｉａ

盾叶秋海棠
Ｂ． ｐｅｌｔａｔｉｆｏｌｉａ Ｈ． Ｌ． Ｌｉ

０ ２９２ ± ０ ０１ — 撕裂秋海棠
Ｂ． ｌａｃｅｒａｔａ Ｉｒｍｓｃｈ．

０ ６５０ ± ０ ０１ —

昌感秋海棠
Ｂ． ｃａｖａｌｅｒｉｅｉ Ｈ． Ｌéｖ．

０ ６１３ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ３０［２５］ 瓜叶秋海棠
Ｂ． ｃｕｃｕｒｂｉｔｉｆｏｌｉａ Ｃ． Ｙ．Ｗｕ

０ ７２０ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ４４［３４］

少瓣秋海棠
Ｂ． ｗａｎｇｉｉ Ｔ． Ｔ． Ｙｕ

０ ８０９ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ３０［３１］ 厚叶秋海棠
Ｂ． ｄｒｙａｄｉｓ Ｉｒｍｓｃｈ．

０ ７８９ ± ０ ０５ ２ｎ ＝ ２２［３４］

古林箐秋海棠
Ｂ． ｇｕｌｉｎｑｉｎｇｅｎｓｉｓ Ｓ． Ｈ．
Ｈｕａｎｇ ＆ Ｙ． Ｍ． Ｓｈｕｉ

１ ８６７ ± ０ ０１ — 毛叶秋海棠
Ｂ． ｒｅｘ Ｐｕｔｚ．

０ ８４４ ± ０ ０２ ２ｎ ＝ ２２［２５］

侧膜胎座组
Ｓ． Ｃｏｅｌｏｃｅｎｔｒｕｍ
Ｉｒｍｓｃｈ．

假厚叶秋海棠
Ｂ． ｐｓｅｕｄｏｄｒｙａｄｉｓ Ｃ．
Ｙ． Ｗｕ

０ ６７６ ± ０ ０１ — 长翅秋海棠
Ｂ． ｌｏｎｇｉａｌａｔａ Ｋ． Ｙ． Ｇｕａｎ
＆ Ｄ． Ｋ． Ｔｉａｎ

０ ９５６ ± ０ ０１ —

彩纹秋海棠
Ｂ． ｍａｓｏｎｉａｎａ ｖａｒ． ｍａｃ⁃
ｕｌａｔａ Ｓ． Ｋ． Ｃｈｅｎ． Ｒ． Ｘ．
Ｚｈｅｎｇ ＆ Ｄ． Ｙ． Ｘｉａ

０ ７０５ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ３０［３２］ 四裂秋海棠
Ｂ． ｔｅｔｒａｌｏｂａｔａ Ｙ． Ｍ． Ｓｈｕｉ

１ ０７２ ± ０ ０２ —

方氏秋海棠
Ｂ． ｆａｎｇｉｉ Ｙ． Ｍ． Ｓｈｕｉ
＆ Ｃ． Ｉ Ｐｅｎｇ

０ ７８３ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ３０［３３］ 坪林秋海棠
Ｂ． ｐｉｎｇｌｉｎｅｎｓｉｓ Ｃ． Ｉ Ｐｅｎｇ

１ ９７６ ± ０ ０７ ２ｎ ＝ ３８［２４］

二室组
Ｓ． Ｐｌａｔｙｃｅｎｔｒｕｍ
（Ｋｌｏｔｚｓｃｈ）

圆翅秋海棠
Ｂ． ｌａｍｉｎａｒｉａｅ Ｉｒｍｓｃｈ．

０ ３７６ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ２２［３４］ 银点秋海棠
Ｂ． ｄｅｌｉｃｉｏｓａ Ｌｉｎｄｅｎ
ｅｘ Ｆｏｔｓｃｈ

２ １８０ ± ０ ０２ —

Ａ． ＤＣ． 歪叶秋海棠
Ｂ． ａｕｇｕｓｔｉｎｅｉ Ｈｅｍｓｌ．

０ ３８４ ± ０ ０１ — 水鸭脚秋海棠
Ｂ． ｆｏｍｏｓａｎａ（Ｈａｖａｔａ）
Ｍａｓａｍ

２ ５５４ ± ０ ０３ ２ｎ ＝ ６０［２４］

花叶秋海棠
Ｂ． ｃａｔｈａｙａｎａ Ｈｅｍｓｌ．

０ ４０９ ± ０ ０２ ２ｎ ＝ ２０［３４］ 四室组
Ｓ． Ｓｐｈｅｎａｎｔｈｅｒａ

角果秋海棠
Ｂ． ｔｅｔｒａｇｏｎａ Ｉｒｍｓｃｈ． ０ ５８０ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ２２［３４］

掌裂叶秋海棠
Ｂ． ｐｅｄａｔｉｆｉｄａ Ｈ． Ｌéｖ．

０ ４９８ ± ０ ０１ — Ａ． ＤＣ． 铺地秋海棠
Ｂ． ｐｒｏｓｔｒａｔａ Ｉｒｍｓｃｈ．

０ ９８０ ± ０ ０５ —

金平秋海棠
Ｂ． ｂａｖｉｅｎｓｉｓ Ｇｒａｇｎｅｐ．

０ ５３１ ± ０ ０１ — 四角果秋海棠
Ｂ． ｃｅｒａｔｏｃａｒｐａ Ｓ． Ｈ．
Ｈｕａｎｇ ＆ Ｙ． Ｍ． Ｓｈｕｉ

１ ７５３ ± ０ ０２ ２ｎ ＝ ２０［２５］

橙花秋海棠
Ｂ． ｃｒｏｃｅａ Ｃ． Ｉ Ｐｅｎｇ

０ ５５２ ± ０ ０１ — 大香秋海棠
Ｂ． ｈａｎｄｅｌｉｉ Ｉｒｍｓｃｈ．

１ ８２８ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ６６［３４］

掌叶秋海棠
Ｂ． ｈｅｍｓｌｅｙａｎａ Ｈｏｏｋ． ｆ．

０ ５６８ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ２２［２５］ Ｓ． Ｐｒｉｔｚｅｌｉａ
（Ｋｌｏｔｚｓｃｈ）
Ａ． ＤＣ．

僧帽秋海棠
Ｂ． ｈｉｓｐｉｄａ ｖａｒ． ｃｕｃｕｌｌｉｆ⁃
ｅｒａ Ｉｒｍｓｃｈ．

０ ２９８ ± ０ ０５ ２ｎ ＝ ５６［１２］

滇缅红孩儿秋海棠
Ｂ． ｐａｌｍａｔａ ｖａｒ． ｈｅｎｒｙｉ

０ ５７３ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ２２［２５］ Ｓ． Ｌｅｐｓｉａ
（Ｋｌｏｔｚｓｃｈ）
Ａ． ＤＣ．

柳叶秋海棠
Ｂ． ｆｕｃｈｓｉｏｉｄｅｓ Ｈｏｏｋ．

０ ３５９ ± ０ ０１ —

裂叶秋海棠
Ｂ． ｐａｌｍａｔａ Ｄ． Ｄｏｎ．

０ ５９６ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ２２［２４］ Ｓ． Ｂｅｇｏｎｉａ∗ 白柔毛秋海棠
Ｂ． ｓｕｂｖｉｌｌｏｓａ ｖａｒ．
ｌｅｐｔｏｔｒｉｃｈａ（Ｃ． ＤＣ． ） Ｌ．
Ｂ． Ｓｍ． ＆ Ｗａｓｃｈ

０ ３９７ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ３４［１２］

光滑秋海棠
Ｂ． ｐｓｉｌｏｐｈｙｌｌａ Ｉｒｍｓｃｈ．

０ ６３７ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ２３［３４］ Ｓ． Ｓｏｌａｎａｎｔｈｅｒａ
Ａ． ＤＣ．

气根秋海棠
Ｂ． ｒａｄｉｃａｎｓ Ｖｅｌｌ．

０ ５３８ ± ０ ０１ ２ｎ ＝ ５６［１２］

为区分中国原产 Ｓ． Ｂｅｇｏｎｉａ 和南美洲原产 Ｓ． Ｂｅｇｏｎｉａ，特将南美洲 Ｓ． Ｂｅｇｏｎｉａ 标注星号∗

Ｉｎ ｏｒｄｅｒ ｔｏｄｉｓｔｉｎｇｕｉｓｈ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｓ． Ｂｅｇｏｎｉａ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ｏｒｉｇｉｎ ａｎｄ Ｓ． Ｂｅｇｏｎｉａ ｉｎ Ｓｏｕｔｈ Ａｍｅｒｉｃａｎ ｏｒｉｇｉｎ， ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｌａｂｅｌ ｍｏｄｅｌ∗ ｏｎ Ｓ． Ｂｅｇｏｎｉａ ｉｎ Ｓｏｕｔｈ
Ａｍｅｒｉｃａｎ ｏｒｉｇｉｎ

３７３
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图 ４　 ３４ 种秋海棠基因组大小

Ｆｉｇ ４　 Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ ｏｆ ３４ Ｂｅｇｏｎｉａ Ｌ． ｓｐｅｃｉｅｓ

本研究所涉及的 ３４ 种秋海棠分属侧膜胎座组、
二室组、秋海棠组、四室组、Ｓ． Ｂｅｇｏｎｉａ∗、Ｓ． Ｐｒｉｔｚｅｌｉａ
（Ｋｌｏｔｚｓｃｈ）Ａ． ＤＣ． 、Ｓ． Ｌｅｐｓｉａ（Ｋｌｏｔｚｓｃｈ） Ａ． ＤＣ． 、Ｓ． Ｓｏ⁃
ｌａｎａｎｔｈｅｒａ Ａ． ＤＣ． ，各组秋海棠的平均基因组大小值

见图 ５。 侧膜胎座组的基因组大小均在 ０ ５１ ～
１ ００ ｐｇ 之间，平均基因组大小为 ０ ７２１ ｐｇ；二室组的

基因组分布范围最广，０ ～ ０ ５０ ｐｇ 之间的有 ４ 种，
０ ５１ ～１ ００ ｐｇ 之间的有 １１ 种，１ ０１ ～１ ５０ ｐｇ 之间的

有 １ 种，１ ５１ ～２ ００ ｐｇ 之间的有 １ 种，２ ０１ ～ ２ ５０ ｐｇ
之间的有 １ 种，２ ５１ ～ ３ ００ ｐｇ 之间的有 １ 种，平均基

因组大小为 ０ ８８８ ｐｇ；秋海棠组的基因组大小在 ０ ～
０ ５０ ｐｇ 之间的有１ 种，０ ５１ ～１ ００ ｐｇ 之间的有２ 种，
１ ５１ ～２ ００ ｐｇ 之间的有 １ 种，平均基因组大小为

０ ８９５ ｐｇ；四室组的基因组大小在０ ５１ ～１ ００ ｐｇ 之间

的有 ２ 种，１ ５１ ～２ ００ ｐｇ 之间的有 ２ 种，平均基因组

大小为 １ ２８５ ｐｇ（表 ２，图 ６）。
不同组内秋海棠平均基因组大小不同，６ 组内秋

海棠基因组大小也存在差异。 秋海棠组和二室组内

的种质基因组大小差异较大，秋海棠组内基因组大小

（０ ２９２ ～ １ ８６７ ｐｇ）变化近 ６ ４ 倍，二室组内基因组

（０ ３７６ ～２ ５５４ ｐｇ）大小差异最大，变化近 ６ ８ 倍，二
室组中的毛叶秋海棠（Ｂ． ｒｅｘ Ｐｕｔｚ． ）、长翅秋海棠（Ｂ．
ｌｏｎｇｉａｌａｔａ Ｋ． Ｙ． Ｇｕａｎ ＆ Ｄ． Ｋ． Ｔｉａｎ）、四裂秋海棠（Ｂ．
ｔｅｔｒａｌｏｂａｔａ Ｙ． Ｍ． Ｓｈｕｉ）基因组（０ ８４４ ｐｇ、０ ９５６ ｐｇ、
１ ０７２ ｐｇ） 远大于圆翅秋海棠 （Ｂ． ｌａｍｉｎａｒｉａｅ Ｉｒｍ⁃
ｓｃｈ． ）、歪叶秋海棠（Ｂ． ａｕｇｕｓｔｉｎｅｉ Ｈｅｍｓｌ． ）和花叶秋海

棠（Ｂ． ｃａｔｈａｙａｎａ Ｈｅｍｓｌ． ）基因组（０ ３７６ ｐｇ、０ ３８４ ｐｇ、

０ ４０９ ｐｇ），但小于台湾原产的坪林秋海棠（Ｂ． ｐｉｎｇｌｉｎｅｎｓｉｓ
Ｃ． Ｉ Ｐｅｎｇ）、银点秋海棠（Ｂ． ｄｅｌｉｃｉｏｓａ Ｌｉｎｄｅｎ ｅｘ Ｆｏｔｓｃｈ）和
水鸭脚秋海棠（Ｂ． ｆｒｏｍｏｓａｎａ（Ｈａｙａｔａ）Ｍａｓａｍ． ）基因组

（１ ９７６ ｐｇ、２ １８０ ｐｇ、２ ５５４ ｐｇ）。 四室组内（０ ５８０ ～
１ ８２８ ｐｇ）变化近 ３ ２ 倍，侧膜胎座组内基因组大小差

异最小（０ ６７６ ～０ ７８３ ｐｇ），１Ｃ 值较为接近。

图 ５　 ８ 个不同组秋海棠基因组大小

Ｆｉｇ ５　 Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ ｏｆ ８ ｓｅｃｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂｅｇｏｎｉａ Ｌ．

图 ６　 中国 ４ 个不同组秋海棠基因组大小直方分布图

Ｆｉｇ ６　 Ｈｉｓｔｏｇｒａｍ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ４
ｓｅｃｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂｅｇｏｎｉａ Ｌ． ｉｎ Ｃｈｉｎａ

２ ２　 基因组大小与染色体数的相关性

秋海棠属植物染色体基数多样性丰富［１２，２４⁃２５，３１⁃３４］

（图 ７，表 ２）。 中国原产的秋海棠种类染色体以

２ｎ ＝２０、２２、３０ 居多，南美洲原产的秋海棠种类染色

体 ２ｎ ＝ ３４、５６，中国台湾原产的秋海棠染色体数较

大，如坪林（Ｂ． ｐｉｎｇｌｉｎｅｎｓｉｓ Ｃ． Ｉ Ｐｅｎｇ）２ｎ ＝ ３８，水鸭脚

４７３



　 ２ 期 杜文文等：３４ 种秋海棠基因组大小比较与分析

（Ｂ． ｆｏｒｍｏｓａｎａ（Ｈａｙａｔａ）Ｍａｓａｍ． ）２ｎ ＝ ６０，这两种秋海

棠染色体数较大，其基因组也较大。 昌感秋海棠

（Ｂ ｃａｖａｌｅｒｉｅｉ Ｈ． Ｌéｖ． ）基因组较小，但染色体数均比

毛叶秋海棠（Ｂ． ｒｅｘ Ｐｕｔｚ． ）、厚叶秋海棠（Ｂ． ｄｒｙａｄｉｓ
Ｉｒｍｓｃｈ． ）、四角果秋海棠（Ｂ． ｃｅｒａｔｏｃａｒｐａ Ｓ． Ｈ． Ｈｕａｎｇ
＆ Ｙ． Ｍ． Ｓｈｕｉ）大。 南美洲原产的 ３ 种秋海棠染色体

数较大，但基因组均不大，通过 Ｒ 软件分析，秋海棠

基因组大小与染色体数无显著相关性（图 ８）。

图 ７　 ２１ 种秋海棠染色体数

Ｆｉｇ ７　 Ｔｈｅ ｃｈｏｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ２１ Ｂｅｇｏｎｉａ Ｌ． ｓｐｅｃｉｅｓ

图 ８　 秋海棠基因组大小与染色体数无显著相关性

Ｆｉｇ ８　 Ｎｏ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ
ａｎｄ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｂｅｇｏｎｉａ Ｌ． ｓｐｅｃｉｅｓ

３　 讨论

本研究中基因组大小的分析结果表明：３４ 种秋

海棠基因组最大的种为水鸭脚秋海棠（Ｂ． ｆｏｒｍｏｓａｎａ
（Ｈａｙａｔａ）Ｍａｓａｍ． ），最小的种为盾叶秋海棠（Ｂ． ｐｅｌ⁃
ｔａｔｉｆｏｌｉａ Ｈ． Ｌ． Ｌｉ），基因组大小主要集中在 ０． ５１ ～
１． ００ ｐｇ 之间，平均大小为 ０． ８６３ ｐｇ。 Ａ． Ｄｅｗｉｔｔｅ
等［１２］，Ａ． Ｃ． Ｂｒｅｎｎａｎ 等［１３］ 测定了非洲、亚洲、美洲

的 ４０ 种野生秋海棠和 ２３ 种商业品种基因组大小，
１Ｃ 值范围为 ０ ２５ ～ １ ４６ ｐｇ，基因组大小主要集中

在 ０ ５１ ～ １ ００ ｐｇ 之间，平均基因组大小为 ０ ６５６
ｐｇ，此结果与本研究相近，根据植物基因组 １Ｃ 值≤
１ ４０ ｐｇ 为极小基因组，１ ４１ ｐｇ≤１Ｃ 值≤３ ５０ ｐｇ 为

小基因组的分类标准［３５］，秋海棠基因组可归为极小

或小基因组。 本研究测定的气根秋海棠（Ｂ． ｒａｄｉｃａｎｓ
Ｖｅｌｌ． ）、僧帽秋海棠 （Ｂ． ｈｉｓｐｉｄａ ｖａｒ． ｃｕｃｕｌｌｉｆｅｒａ Ｉｒｍ⁃
ｓｃｈ． ）基因组大小比 Ａ． Ｄｅｗｉｔｔｅ 等［１２］采用大豆做内标

测量值偏小，而白柔毛秋海棠（Ｂ． ｓｕｂｖｉｌｌｏｓａ ｖａｒ． ｌｅｐｔｏ⁃
ｔｒｉｃｈａ（Ｃ． ＤＣ． ）Ｌ． Ｂ． Ｓｍ． ＆ Ｗａｓｃｈ． ）基因组测量值偏

大，这可能与标准选择、测定方法等不同有关。
Ｃ． Ａ． Ｊｒ． Ｔｈｏｍａｓ［３６］ 研究发现基因组大小与生

物体复杂程度没有关联。 本研究测定的秋海棠虽

然有些种类基因组大小相近，但植物形态却表现

出较大差别。 盾叶秋海棠（Ｂ． ｐｅｌｔａｔｉｆｏｌｉａ Ｈ． Ｌ． Ｌｉ）
基因组大小为 ０ ２９２ ｐｇ，僧帽秋海棠 （ Ｂ． ｈｉｓｐｉｄａ
ｖａｒ． ｃｕｃｕｌｌｉｆｅｒａ Ｉｒｍｓｃｈ． ）基因组大小（０ ２９８ ｐｇ）与

盾叶秋海棠的相近，但两种类株高，茎的类型，叶
片形状、大小、厚度、质地、颜色等均有显著差别；
古林箐秋海棠（Ｂ ｇｕｌｉｎｑｉｎｇｅｎｓｉｓ Ｓ． Ｈ． Ｈｕａｎｇ ＆ Ｙ．
Ｍ． Ｓｈｕｉ）和大香秋海棠（Ｂ． ｈａｎｄｅｌｉｉ Ｉｒｍｓｃｈ． ）基因

组均较大，分别为 １ ８６７ ｐｇ、１ ８２８ ｐｇ，但两者形态

差异极其明显，说明秋海棠基因组大小与植物形

态没有相关性。
中国秋海棠侧膜胎座组是较原始类群，从其演

化出秋海棠组，秋海棠组有明显多系现象，分化极其

多样，退化产生二室组，进化发展成四室组，二室组

是当今较繁茂的类群，四室组可能是一个比较自然

的分类群，组内各个种间亲缘关系较近［２１，２６］。 陆生

植物基因组大小进化基本趋势是增大，越古老的植

物谱系基因组越小［３７］。 本研究测定的 ３０ 种中国原

产秋海棠， 侧膜胎座组平均基因组大小最小，
０ ７２１ ｐｇ，组内基因组大小变化较小，最大值仅为最

小值的 １ ２ 倍；秋海棠组和二室组平均基因组大小

略大于侧膜组，组内基因组大小变化较大，分别为
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６ ４ 倍、６ ８ 倍；而四室组平均基因组大小最大，
１ ２８５ ｐｇ，组内基因组大小变化近 ３ ２ 倍，该结果基

本与前人的研究观点［２１，２６，３７］一致。
秋海棠属植物染色体数多样性丰富，染色体为

不规则多倍体，本研究结果表明秋海棠基因组大小

与染色体数无显著相关性，这一结论与 Ａ． Ｄｅｗｉｔｔｅ
等［１２］的研究结果一致。 ３ 种台湾原产的秋海棠基

因组大小均比大陆原产的大，染色体数和形态与大

陆产种类明显不同［３１］，这可能是台湾原产种类为适

应岛屿特殊生境和大陆产种类分别演化所致。
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ｓｉｚｅ ｉｎ ｔｈｅ ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍｓ［ Ｊ］ ． Ａｍ Ｊ Ｂｏｔ，２００３，９０ （１１）：１５９６ ⁃
１６０３． 　

［３６］ 　 Ｔｈｏｍａｓ Ｃ Ａ Ｊｒ． Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｏｒｇａｎｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ［Ｊ］ ． Ａｎｎ
Ｒｅｖ Ｇｅｎｅｔ，１９７１，５（５）：２３７⁃２５６

［３７］ 　 Ｌｅｉｔｃｈ Ｉ Ｊ，Ｓｏｌｔｉｓ Ｄ Ｅ，Ｓｏｌｔｉｓ Ｐ Ｓ，ｅｔ ａｌ． Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ＤＮＡ ａｍｏｕｎｔｓ
ａｃｒｏｓｓ ｌａｎｄ ｐｌａｎｔｓ（ Ｅｍｂｒｙｏｐｈｙｔａ） ［ Ｊ］ ． Ａｎｎ Ｂｏｔ，２００５，９５ （１）：
２０７⁃２１７

６７３
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