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摘要：在最新分类系统框架下对长蒴苣苔亚科(Didymocarpoideae)的染色体资料进行了详细的整理和分析，结果表明，长蒴

苣苔亚科的细胞学研究仍存在不足，尤其在种级水平上的研究不足 25%，且存在一些属的染色体数据空白的现象。在新的

分类系统下，一些修订后的属染色体数目表现出一致性或更加具有合理性，但也存在一些属的染色体数目变异仍十分复杂，

如汉克苣苔属(Henckelia)和长蒴苣苔属(Didymocarpus)。基于已有的染色体数据，对长蒴苣苔亚科内一些重要属的染色体进

化模式及其对物种分化的影响进行了探讨，推测染色体数目的多倍化及非整倍化进化可能对各类群的物种分化具有重要作

用，但需要今后利用基于 DNA 探针的荧光原位杂交技术并结合分子系统学和基因组学研究才能深入地解析染色体的进化模

式及其对物种分化的影响。 
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Synopsis of Cytological Studies on Didymocarpoideae (Gesneriaceae) 

under New Classification System 
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Abstract: Based on molecular phylogenetic evidences, the classification of Gesneriaceae was dramatically 

changed in recent years. Especially, many genera in the Old Word have been systematically rearranged. However, 

cytological data of Gesneriaceae have not been re-examined. The cytological data of the Old Word Gesneriads, 

obtained from WebCyte database, Chromosome Counts Database and related literature, were summarized under 

the new taxonomic framework of Gesneriaceae. The results showed that the cytological data in Didymocarpoideae 

was still insufficient. Chromosome number of less than 25% species in this subfamily were reported, and that for 

many genera have never been reported. Some newly revised genera show uniform somatic chromosome number. 

However, some genera, such as Henckelia and Didymocarpus, have great variation in chromosome number. Based 

on these available cytological data, several comments and suggestions on the evolution of chromosome and its 

influence to species diversification in this family were proposed. It was speculated that both polyploidy and 

dysploidy of chromosome possibly play important roles to the diversification of some genera. Future works based 

on new chromosome painting techniques, convinced phylogenetic evidences, and genomics are warranted in 

studying chromosome evolution of this group. 
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苦苣苔科(Gesneriaceae)是唇形目(Lamiales)的

一个中等大科，约有 3 500 种，主要分布在新、旧

世界的热带和亚热带地区，只有少数物种可以到达

温带地区[1]。在分子系统学尚未介入前，最近的基

于形态学依据的苦苣苔科分类系统是 Burtt 等[2]的

3亚科系统，即大岩桐亚科(subfam. Gesnerioideae)、

木岩桐亚科(subfam. Coronantheroideae)和苦苣苔

亚科(subfam. Cyrtandroideae)。随着分子系统学数

据的不断充实，Burtt 等的分类系统中很多不合理

的现象表现出来，如很多类群(包括亚科、族及属

的范围)为多系或并系，不能反映各类群间的自然

演化关系[3–4]。尤其是苦苣苔亚科，近年来大量的

属发生了调整或被取消，Möller 等[5]和辛子兵等[6]

对我国苦苣苔亚科属级水平的撤销、合并、转置、

扩增等修订情况进行了详细的介绍。在综合分子系

统学证据后，Weber 等[7]又提出了一个新的苦苣苔

科分类系统，还是将苦苣苔科分为 3 亚科：伞囊花

亚科(subfam. Sanangoideae)、大岩桐亚科和长蒴苣

苔亚科(subfam. Didymocarpoideae)，但是这 3 亚科

的范围及内部系统关系显然与 Burtt 等界定的 3 亚

科具有不小的差异。Weber 等的长蒴苣苔亚科在范

围上与 Burtt 等界定的苦苣苔亚科和传统上按地理

概念划分的旧世界类群相近，Weber 等只是将台闽

苣苔族(trib. Titanotricheae)转入了大岩桐亚科，但是

长蒴苣苔亚科下的系统划分发生了很大的变化。因

此，为了避免概念上的混淆，本文将 Weber 等的

Didymocarpoideae 翻译为长蒴苣苔亚科，而没有采

纳符龙飞等[8]仍翻译为苦苣苔亚科的观点。按照

Weber 等的分类系统，长蒴苣苔亚科下面分为 2 族

14 亚族(表 1)，地理分布范围为亚洲、非洲热带地

区、欧洲地中海地区及澳大利亚东北部，仅 1 种间

断分布于中、南美洲，热带亚洲为该亚科的分布及

多样性中心[7,9]。 

植物的染色体数目、大小和形态数据具有重要

的分类学意义[10]。Helliard 等[11]根据不同染色体基

数将狭义的海角苣苔属(Streptocarpus)分为 2 亚属: 

subg. Streptocarpus (n=16)和 subg. Streptocarpella 

(n=15)，且这 2 亚属的划分后来得到了更多的细胞

学数据[12]和分子数据的支持[13]，即使在现今广义的

海角苣苔属概念下[14][包括纹房苣苔(Colpogyne)、

双钟苣苔属(Linnaeopsis)、侧裂苣苔属(Hovanella)、

非洲堇属(Saintpaulia)、齿丝苣苔属(Acanthonema)、

匍茎苣苔属(Schizoboea)、球蒴苣苔属(Nodonema)

和顶齿苣苔属(Trachystigma)的所有物种]，这个基

于染色体数据划分的 2 亚属仍然成立，只有少数几

个 n=14的物种(原非洲堇属)被划入 subg. Streptocar-  

pella；Weber 等[15]综合形态和细胞学资料对广义的

长蒴苣苔属(Didymocarpus)进行了重新调整，将其

分为 3 属：狭义的长蒴苣苔属、广义的汉克苣苔属

(Henckelia)和侧裂苣苔属(Hovanella)，其中狭义的

长蒴苣苔属仍具有变化多样的染色体数目(但不包

括 n=9)，广义的汉克苣苔属染色体数目主要为 n= 

9，而侧裂苣苔属的染色体数目主要为 n=14。早在

1923 年 Oehlkes 首次报道了苦苣苔科植物的染色体

资料(Monophyllaea horsfieldii，2n=32)[16]，但是直

到 20 世纪 60 年代，Ratter 和他的同事们才对旧世界

的苦苣苔科植物开展了大范围的细胞学工作[17–21], 

到 20 世纪末 Kiehn 等[22–23]大量报道了旧世界苦苣

苔科植物的染色体资料。Möller 等[24]对苦苣苔科的

细胞学研究概况进行了统计分析，发现该科染色体

资料仍偏少，且认为 Burtt 等分类系统下旧世界类群

的染色体基数变化复杂；王印政[25]也对苦苣苔亚科

的细胞学研究概况进行了总结。Christie 等[26]比较

了原唇柱苣苔属(Chirita)及该属基于分子数据修订

后各属的细胞学数据，发现原唇柱苣苔属具有复杂

的染色体数目变化，但是被分为 5 属后，除了狭义

的汉克苣苔属外，其他几属的染色体数目变得较为

一致。近年来，苦苣苔科的染色体资料仍有新增加, 

同时，关于苦苣苔科的分类系统也得到重新调整,

而现如今在新的苦苣苔科分类系统下其细胞学研

究概况尚不清楚。 

WebCyte 数据库(http:/ /elmer.rbge.org.uk/webcyte/  

webcyteintro.php)具有目前最全面的苦苣苔科植物

染色体数据，且具有统计分析功能，数据也不断更

新[24,27]。CCDB 数据库(Chromosome Counts Database, 

http://ccdb.tau.ac.il/browse/)是一个汇集了众多小

型数据库的综合性染色体数目查询数据库 [28]。本

文综合这两个数据库中苦苣苔科植物的染色体资

料，补充近年来相关文献里新增加的染色体数据[29–34], 

在Weber等的新分类系统下对长蒴苣苔亚科的染色

体资料进行全面的总结分析，以期揭示该亚科下各

分类阶元(亚科、族、亚族及属)的染色体资料特征；

探讨在新的分类系统下各分类阶元的染色体数目

变异是否变得更加合理。另外，本文对一些重要属

的染色体进化模式及其对物种分化的影响进行简

要评述。 
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1 长蒴苣苔亚科染色体计数 
 

1.1 亚族水平的染色体计数 

整个长蒴苣苔亚科共有 70 属约 2 250 种(含种下

单位)植物, 其中53属539种(含种下单位)报道了染色

体数目，属级水平为 75.71%，种级水平为 23.96%, 说

明物种的染色体资料还严重不足。族级水平上，盾座

苣苔族(trib. Epithemateae)的4亚族都有染色体数目报

道，属级水平为 85.71%，种级水平为 32.88%; 芒毛

苣苔族(trib. Trichosporeae)有 2 亚族[四轮苣苔亚族

(subtrib. Tetraphyllinae)和凹柱苣苔亚族(subtrib. Lito- 

stigmatinae)]未见染色体数目报道，属级水平为 74.60%, 

种级水平为 23.83%。芒毛苣苔族的细胞学研究资料

比盾座苣苔族要少，重要原因可能是前者属和种数量

要远远大于盾座苣苔族。亚族级水平上，钩毛苣苔亚

族(subtrib. Loxoniinae)、盾座苣苔亚族(subtrib. Epithe- 

matinae)、珊瑚苣苔亚族(subtrib. Corallodiscinae)、细

蒴苣苔亚族(subtrib. Leptobaeinae)、肋蒴苣苔亚族

(subtrib. Didissandrinae)和肿蒴苣苔亚族(subtrib. Loxo- 

carpinae)报道染色体数目的物种比例低于30% (表1)。 

 

表 1 长蒴苣苔亚科的染色体数目和研究概况 

Table 1 Chromosome number and study status of subfamily Didymocarpoideae 

 
染色体数目 (n) 

Chromosome number 

属数 

Genera 

number 

研究比例 

% of genera 

studied 

种数 

Species 

number 

研究比例 

% of species 

studied 

盾座苣苔族 Epithemateae 9, 10, 11, 12, 18, 20, 21, 22 7 85.71 73 32.88 

尖舌苣苔亚族 Loxotidinae 10, 11, 18, 21, 27 1 100.00 10 50.00 

独叶苣苔亚族 Monophyllaeinae 9, 10, 11, 12, 20 2 100.00 34 44.12 

钩毛苣苔亚族 Loxoniinae 18, 22 3 66.67 9 22.22 

盾座苣苔亚族 Epithematinae 9, 12 1 100.00 20 10.00 

芒毛苣苔族 Trichosporeae 4, 8 ~18, 20, 22, 24, 27, 28, 30, 32, 36, 45, 48, 64, 72 63 74.60 2 177 23.63 

天竺苣苔亚族 Jerdoniinae 14 1 100.00 1 100.00 

珊瑚苣苔亚族 Corallodiscinae 10, 20 1 100.00 3 33.33 

四轮苣苔亚族 Tetraphyllinae — 1 0.00 3 0.00 

细蒴苣苔亚族 Leptobaeinae 10, 20 5 80.00 40 25.00 

欧洲苣苔亚族 Ramondinae 22, 24, 28, 72 3 100.00 5 100.00 

凹柱苣苔亚族 Litostigmatinae — 1 0.00 2 0.00 

海角苣苔亚族 Streptocarpinae 14, 15, 16, 30, 32, 64 1 100.00 170 59.41 

肋蒴苣苔亚族 Didissandrinae 10 2 50.00 10 10.00 

肿蒴苣苔亚族 Loxocarpinae 8, 9, 16, 17, 18, 36 14 85.71 210 16.67 

长蒴苣苔亚族 Didymocarpinae 4, 9 ~18, 22, 27, 28, 30, 32, 45, 48 34 70.59 1 733 20.83 

合计 Total 4, 8 ~18, 20, 22, 24, 27, 28, 30, 32, 36, 45, 48, 64, 72 70 75.71 2 250 23.96 

 

1.2 大、中型属的染色体计数 

长蒴苣苔亚科含 30 种以上的大、中型属共有 15

属，全部为芒毛苣苔族。从表 2 可见，对这些大、中

型属植物染色体数目的研究还存在不足，目前, 只有

2属有超过50%以上的物种，即报春苣苔属(Primulina)

和海角苣苔属(Streptocarpus)；有 7 属报道了染色体数

目的物种比例低于 15%，即石山苣苔属(Petrocodon)、

吊石苣苔属(Lysionotus)、马铃苣苔属(Oreocharis)、

半蒴苣苔属(Hemiboea)、蛛毛苣苔属(Paraboea)、浆

果苣苔属(Cyrtandra)和红仙苣苔属(Agalmyla)，其中

浆果苣苔属的物种数量较多, 超过 650 种，也是苦

苣苔科物种数目最多的属[35]，因而报道的较少。 

 

1.3 中国苦苣苔科植物的染色体计数 

中国是苦苣苔科旧世界类群的重要分布区之

一，但是我国对苦苣苔科的细胞学研究起步较晚, 

未引起足够重视。Wang 等[36]从 1998 年开始对我国

的苦苣苔科植物进行细胞学研究，并率先开展了核

型分析。之后，虽然对属级范围进行了广泛的取样

分析，但对物种水平的研究还是严重不足。1998-  

2011 年有 20 属报道了染色体数目，但只有约 50 种

植物[29,31,36–43]。近年来，中国科学院华南植物园对

报春苣苔属的细胞学进行了大量的研究，共报道了

约 100 种的染色体数目[32,44–45]，同时也对报春苣苔

(Primulina tabacum)进行了核型分析[46]。目前, 整个

长蒴苣苔亚科尚有 17 属没有染色体数目资料, 其中

8 属为我国的特有属，即圆果苣苔属(Gyrogyne)、凹

柱苣苔属(Litostigma)、异唇苣苔属(Allocheilos)、异

片苣苔属(Allostigma)、扁蒴苣苔属(Cathayanthe)、

双片苣苔属(Didymostigma)、圆唇苣苔属(Gyrocheilos) 
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表 2 大、中型属(>30 种)的染色体数目、多倍体特性 

Table 2 Chromosome number, polyploidy in large and middle genera (>30 species) 

属 

Genus 

染色体数目 (n) 

Chromosome number 

种数 

Species number 

研究比例 

% of species studied 

多倍体比例 

% of polyploidy 

倍性 

Ploidy 

报春苣苔属 Primulina 18 > 200 63.00 0.00 
 

海角苣苔属 Streptocarpus 14, 15, 16, 30, 32, 64 > 170 59.41 9.90 4x, 6x, 8x 

齿药苣苔属 Codonoboea 9, 18 > 120 40.00 4.17 4x 

石蝴蝶属 Petrocosmea 16, 17 > 40 35.00 0.00  

汉克苣苔属 Henckelia 4, 9, 10, 11, 14, 16, 17, 27, 45 > 55 23.64 
 

 

芒毛苣苔属 Aeschynanthus 14, 15, 16, 30, 32, 48 > 160 22.50 22.86 4x, 6x 

长蒴苣苔属 Didymocarpus 10, 11, 12, 13, 14, 16, 18, 22, 28 > 70 21.43 
 

 

厚蒴苣苔属 Ridleyandra 17 > 30 20.00 0.00  

石山苣苔属 Petrocodon 10, 18 > 30 13.33 0.00  

吊石苣苔属 Lysionotus 15, 16 > 30 13.33 0.00  

马铃苣苔属 Oreocharis 17 > 120 10.83 0.00  

半蒴苣苔属 Hemiboea 12, 16, 18 > 30 10.00 0.00  

蛛毛苣苔属 Paraboea 16, 17, 18, 36 > 130 9.23 25.00 4x 

浆果苣苔属 Cyrtandra 16, 17 > 650 8.31 0.00  

红仙苣苔属 Agalmyla 16 > 90 3.33 0.00  

 

和盾叶苣苔属(Metapetrocosmea)。还有一些主要分布

在我国的大、中型属的细胞学研究资料严重不足，如

吊石苣苔属、石山苣苔属、半蒴苣苔属和马铃苣苔属。 

 

2 长蒴苣苔亚科染色体数目分析 

 

从现有资料看，Weber 等分类系统下长蒴苣苔

亚科的染色体数目变异十分复杂，但在属级水平上

较 Burtt 等分类系统更具有合理性(表 3)。 

 

2.1 盾座苣苔族 

Weber 等分类系统的盾座苣苔族在范围上与

Burtt 等和王文采 [47]分类系统的尖舌苣苔族(trib. 

Klugieae)相同。盾座苣苔族属间在形态上差异较

大，但其作为 1 个单系得到了分子系统学数据的支

持，且属间的系统关系也得到了较好的解决[48]。依

 

表 3 长蒴苣苔亚科的染色体数目和研究概况 

Table 3 Chromosome number and study status of subfamily Didymocarpoideae 

族  

Tribe 

亚族  

Subtribe 

属  

Genus 

染色体数目 (n) 

Chromosome number 

种级研究比例 

% of species studied 

盾座苣苔族 尖舌苣苔亚族 Loxotidinae 尖舌苣苔属 Rhynchoglossum 10, 11, 18, 21, 27 50.00 

Epithemateae 独叶苣苔亚族 Monophyllaeinae 异叶苣苔属 Whytockia 9 62.50 

 独叶苣苔属 Monophyllaea 10, 11, 12, 20 38.46 

 钩毛苣苔亚族 Loxoniinae 圆果苣苔属 Gyrogyne - 0.00 

 十字苣苔属 Stauranthera 18 ~20 20.00 

 钩毛苣苔属 Loxonia 22 33.33 

 盾座苣苔亚族 Epithematinae 盾座苣苔属 Epithema 8, 9, 12 10.00 

芒毛苣苔族 

Trichosporeae 

天竺苣苔亚族 Jerdoniinae 天竺苣苔属 Jerdonia 14 100.00 

珊瑚苣苔亚族 Corallodiscinae 珊瑚苣苔属 Corallodiscus 10, 20 33.33 

四轮苣苔亚族 Tetraphyllinae 四轮苣苔属 Tetraphyllum - 0.00 

细蒴苣苔亚族 Leptoboeinae 横蒴苣苔属 Beccarinda 10 25.00 

短筒苣苔属 Boeica 10 25.00 

细蒴苣苔属 Leptoboea - 0.00 

堇叶苣苔属 Platystemma 20 100.00 

线柱苣苔属 Rhynchotechum 10 25.00 

 欧洲苣苔亚族 Ramondinae 喉凸苣苔属 Haberlea 22, 24 100.00 

  希腊苣苔属 Jancaea 28 100.00 

  欧洲苣苔属 Ramonda 24, 72 100.00 

 凹柱苣苔亚族 Litostigminae 凹柱苣苔属 Litostigma - 0.00 

 海角苣苔亚族 Streptocarpinae 海角苣苔属 Streptocarpus 14, 15, 16, 30, 32, 64 59.41 

 肋蒴苣苔亚族 Didissandrinae 肋蒴苣苔属 Didissandra 10 12.50 

  鼓包苣苔属 Tribounia - 0.00 
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续表(Continued) 

族  

Tribe 

亚族  

Subtribe 

属  

Genus 

染色体数目 (n) 

Chromosome number 

种级研究比例 

% of species studied 

 

肿蒴苣苔亚族 Loxocarpinae 扁冠苣苔属 Boea 8, 16 36.36 

 
套唇苣苔属 Damrongia 9 30.00 

 
旋蒴苣苔属 Dorcoceras 9 25.00 

 
腺唇苣苔属 Emarhendia 8 100.00 

 
球腺苣苔属 Kaisupeea 18 33.33 

 
肿蒴苣苔属 Loxocarpus 9 26.09 

 
粉毛苣苔属 Middletonia 9 20.00 

 
榄果苣苔属 Orchadocarpa - 0.00 

 
喜鹊苣苔属 Ornithoboea 17 18.75 

 
蛛毛苣苔属 Paraboea 16, 17, 18, 36 9.23 

 
长冠苣苔属 Rhabdothamnopsis 18 100.00 

 
翘唇苣苔属 Senyumia 9 100.00 

 
枝毛苣苔属 Somrania - 0.00 

 
银钵苣苔属 Spelaeanthus 8 100.00 

长蒴苣苔亚族 Didymocarpinae 芒毛苣苔属 Aeschynanthus 14, 15, 16, 30, 32, 48 22.50 

红仙苣苔属 Agalmyla 16 3.33 

异唇苣苔属 Allocheilos - 0.00 

异片苣苔属 Allostigma - 0.00 

兔耳苣苔属 Billolivia - 0.00 

大苞苣苔属 Anna 17 50.00 

覆萼苣苔属 Chayamaritia - 0.00 

筒花苣苔属 Briggsiopsis 17 100.00 

扁蒴苣苔属 Cathayanthe - 0.00 

苦苣苔属 Conandron 16 100.00 

浆果苣苔属 Cyrtandra 16, 17 8.31 

齿药苣苔属 Codonoboea 9, 18 40.00 

奇柱苣苔属 Deinostigma c.15, 16 42.86 

长蒴苣苔属 Didymocarpus 10 ~14, 16, 18, 22, 28 21.43 

双片苣苔属 Didymostigma - 0.00 

光叶苣苔属 Glabrella 17 33.33 

圆唇苣苔属 Gyrocheilos - 0.00 

肉蒴苣苔属 Hexatheca 17 25.00 

半蒴苣苔属 Hemiboea 12, 16, 18 10.00 

汉克苣苔属 Henckelia 4, 9 ~11, 14, 16, 17, 27, 45 23.64 

孪苞苣苔属 Liebigia 14, 16 8.33 

紫花苣苔属 Loxostigma 17 10.00 

吊石苣苔属 Lysionotus 15, 16 13.33 

盾叶苣苔属 Metapetrocosmea - 0.00 

钩序苣苔属 Microchirita 9, 17, 18 32.14 

马铃苣苔属 Oreocharis 17 10.83 

石山苣苔属 Petrocodon 10, 18 13.33 

石蝴蝶属 Petrocosmea 16, 17 35.00 

报春苣苔属 Primulina 18 63.00 

异裂苣苔属 Pseudochirita 14 100.00 

漏斗苣苔属 Raphiocarpus 16 9.09 

厚蒴苣苔属 Ridleyandra 17 20.00 

脊裂苣苔属 Rachunia - 0.00 

柱果苣苔属 Sepikea - 0.00 

 

据形态和分子系统学证据，盾座苣苔族进一步可分

为 4 个亚族：尖舌苣苔亚族(subtrib. Loxotidinae)[包

括尖舌苣苔属(Rhynchoglossum)]、独叶苣苔亚族

(subtrib. Monophyllaeinae)[包括异叶苣苔属(Whyto- 

ckia)和独叶苣苔属(Monophyllaea)]、钩毛苣苔亚族

(subtrib. Loxoniinae)[包括圆果苣苔属(Gyrogyne)、十
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字苣苔属(Stauranthera)和钩毛苣苔属(Loxonia)]及

盾座苣苔亚族(subtrib. Epithematinae)[包括盾座苣

苔属(Epithema)][7]。 

尖舌苣苔属(n=10, 11, 18, 21, 27)、独叶苣苔属(n= 

10, 11, 12, 20)及盾座苣苔属(n=8, 9, 12)的染色体数目

变异多样，而异叶苣苔属所有物种的染色体数目较为

一致(n=9)。钩毛苣苔属(n=11)和十字苣苔属(n=9, 10)

各只有 1 种报道了染色体数目; 圆果苣苔属尚无染色

体数目报道，可以推测盾座苣苔族的染色体基数可能

为 x=9, 10, 11, 12。从染色体数目分布频率来看，n=9

或 10 在盾座苣苔族最为频繁。Wang 等[36]认为，异

叶苣苔属染色体保留了盾座苣苔族中较为原始的

性状，因此，x=9 应该是该族中最原始的基数。 

 

2.2 芒毛苣苔族 

Weber等分类系统下的芒毛苣苔族合并了Burtt

等分类系统下的浆果苣苔族(trib. Cyrtandreae)、芒

毛苣苔族和长蒴苣苔族(trib. Didymocarpeae)的所有

物种，但不包括台闽苣苔族。同时，属的范围也发

生了大量的调整，Möller 等[5]和辛子兵等[6]对我国

苦苣苔亚科属级水平上的撤销、合并、转置、扩增

等修订情况进行了详细的介绍。另外，基于广泛的

分子取样，分布在非洲-马达加斯加的 8 属植物[纹

房苣苔属(Colpogyne)、双钟苣苔属(Linnaeopsis)、侧

裂苣苔属(Hovanella)、非洲堇属(Saintpaulia)、齿丝

苣苔属(Acanthonema)、匍茎苣苔属(Schizoboea)、球

蒴苣苔属(Nodonema)和顶齿苣苔属(Trachystigma)]

全部并入了海角苣苔属，致使原本包括 9 属的海角

苣苔亚族(Subtrib. Streptocarpinae)现只含 1 属[14]。

同样基于分子系统学证据，扁冠苣苔属(Boea)、套

唇苣苔属(Damrongia)、蛛毛苣苔属(Paraboea)和海

角苣苔属的范围也进行了重新调整[49]。 

扩大的芒毛苣苔族植物染色体数目变异更加多

样(表 1)，包括苦苣苔科中染色体数目最少的物种[斑

叶汉克苣苔(Hencklia pumila), 2n=8][26]，也包括染色

体数目最多的物种 Ramonda serbica (2n=144)[30]。虽

然整个族的染色体数目变异多样，但是在一些重新

调整过的亚族或属的水平上，染色体数目表现出了

一致性。珊瑚苣苔亚族和细蒴苣苔亚族植物的染色体

数目都为 n=10 [除堇叶苣苔(Platystemma violoides)和

珊瑚苣苔(Corallodiscus lanuginosus)一些类群发生

了多倍化现象导致 n=20]，报春苣苔属的染色体数

目为 n=18，马铃苣苔属的染色体数目为 n=17, 厚

蒴苣苔属的染色体数目为 n=17。另外，石山苣苔属

所有物种的染色体数目严格一致，为 n=18 (温放未发

表数据，私人通信)。作为苦苣苔科中最大的属浆果

苣苔属(含超过 650 种)目前已报道的染色体数绝大

多数为 n=17，仅有 3 例为 n=16[50]。蛛毛苣苔属大

多数物种的染色体数目为 n=18，分别只有 1 例报

道 n=16 和 n=17。石蝴蝶属的染色体数目也较为一

致，为 n=17，只有 1 例报道为 n=16[39]。海角苣苔

属和芒毛苣苔属的大多数物种染色体数目为 n=14, 

15, 16，但也存在多倍化现象导致 n=32 或 64[12,51]。

目前，只有汉克苣苔属和长蒴苣苔属在修订后染色

体数目变异仍十分复杂，这 2 属物种的细胞学研究

比例都低于 25%，汉克苣苔属的染色体数目为 n=4, 

9, 10, 11, 14, 16, 17, 27, 45; 长蒴苣苔属为 n=10, 11, 

12, 13, 14, 16, 18, 22, 28。 

 

3 长蒴苣苔亚科的核型研究 
 

染色体核型分析不仅可为分类学提供更多的

信息，而且对了解异源多倍体及认识物种的演化过

程都是有帮助的。因为苦苣苔科的染色体普遍较

小，通常只有 1~2 μm 长[24]。因此，关于苦苣苔科

植物的核型研究较少，目前仅有少量我国的物种有

详细的核型分析[36–37,40,46,52]。Wang 等[36]对尖舌苣苔

属进行了全面的核型分析，确认该属的染色体基数

x=9，其染色体特征在尖舌苣苔族中显示出较原始

的性状。孙永健等[52]和杨兴玉等[46]分别对非洲紫罗

兰(Saintpaulia ionantha)和报春苣苔的核型进行了

分析。Zhou 等[40]通过总结及比较分析发现在 Burtt

等的分类系统下，苦苣苔亚科内各个族内的核型并

不一致，尤其是长蒴苣苔族内核型变异复杂。目前

相关研究仍太少，限制了在新分类框架下分析讨论

核型数据的规律性。在改进制片及染色方法的基础

上，对苦苣苔科植物染色体进行更加细致的形态学

研究将是今后苦苣苔科植物细胞分类学研究的一

个重要方面。 

 

4 长蒴苣苔亚科染色体进化模式及其意义 
 

染色体数目发生多倍化(polyploidy)或非整倍

化(dysploidy)变化对植物进化和物种形成具有重要

意义[53]。多倍化是植物染色体最常见的进化模式, 

被子植物有约 35%的物种存在多倍化现象[54]。植物
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发生多倍化后往往伴随着与祖先种间的生殖隔离, 

这样导致快速的物种形成[55]。另外，多倍体通常具

有遗传上的优势使其可以占据新的生态位或比祖

先种更加具有竞争力[56]。苦苣苔科植物也普遍存在

多倍体，尤其是长蒴苣苔亚科[24]。我们从现有的染

色体数目可以推测长蒴苣苔亚科 2 族内都有多倍体

的出现，但是多倍体在芒毛苣苔族中更为常见。在

海角苣苔属中存在四倍体、六倍体和八倍体(表 2)，

但多倍体只分布在马达加斯加及其附近岛屿，在非

洲大陆没有多倍体的报道[12]。海角苣苔属在没有分

开为‘非洲支系’和‘马达加斯加支系’之前，多倍体在

其属内不同的进化谱系中都存在，这意味着多倍化在

属内是平行进化的[24]。芒毛苣苔属(Aeschynanthus)各

组都存在多倍体，但是主要出现在芒毛苣苔组(sect. 

Aeschynanthus)，推测多倍化可能对该组的物种分化

具有重要作用[51]。欧洲苣苔属(Ramonda)有 3 种: R. 

nathaliae、R. myconi 和 R. serbica, 主要分布在巴尔

干及利比里亚半岛。Siljak-Yakovlev 等[30]的研究表

明，R. nathaliae 和 R. myconi 为二倍体(2n=2x=48)，

而 R. serbica 为六倍体(2n=2x=144)，物种多倍化的

同时伴随着基因组大小的加倍，如六倍体的基因组

大小约为二倍体的 3倍, 因此多倍化可能对该属的

物种分化产生重要作用。多倍化同样可以发生在种

内不同群体间，珊瑚苣苔(Corallodiscus lanuginosus)

在横断山脉地区的一些群体从二倍体加倍为四倍

体，珊瑚苣苔的多倍化阻断了和二倍体间的基因

流，对维持种内遗传多样性具有重要意义[34]。 

植物染色体非整倍化进化往往由染色体裂变

(fission)或融合(fusion)导致染色体数目非整倍性的

增加或减少，这种染色体数目的非整倍性变化

(dysploidy)不涉及遗传信息的增加或丢失[53]。染色

体非整倍化变化在植物中也十分普遍，但染色体非

整倍化进化对植物演化的作用相比多倍化的影响

被引起的注意仍不足[57]。其实关于多倍化带来的影

响还存在不少争论，除了上述有利作用外，多倍化

也可能增加多倍体在减数分裂及有丝分裂过程中

同源染色体配对和分离的复杂性、改变细胞的物理

结构(如多倍体往往需要更大的细胞)、甚至可能导

致一些不利的基因结构变化[56]。因此，多倍化有时

也可能成为进化上的一条死胡同[58]。Escudero 等[57]

认为植物染色体非整倍性变化不涉及 DNA 含量的

变化，这可能导致染色体非整倍化进化的谱系相比

整倍化进化的谱系在进化历史上可以持续更久。全

基因组复制(即多倍化)被广泛认为与被子植物的大

爆发相关[59]，但 Mandáková等[60]认为真正对物种

分化起作用的可能是植物基因组在发生复制后伴

随着去多倍化的过程，这种去多倍化的过程往往是

染色体非整倍性的变化。从现有的染色体数目数据

来看，除了一些属的染色体数目较为一致外，大多

数属的染色体数目呈非整倍性的变化，或者同时包

括整倍性及非整倍性变化，尤其是汉克苣苔属和长

蒴苣苔属, 虽然目前这 2 属都仅有不超过 25%的物

种有报道染色体数目，但这 2 属的染色体数目是苦

苣苔科中最为复杂的。基于已有的分子系统学证

据，Christie 等[26]认为汉克苣苔属的染色体数 2n=18

为原始状态，在经历了多次染色体裂变或多倍化后

再伴随着融合，从而导致出现 2n=20, 28, 32, 34 的

染色体数目，且需要多次直接的融合才能导致 2n= 

8。要想更加详细地探讨一个类群的染色体非整倍

进化模式，首先需要通过详细的核型分析确定该类

群的染色体基数，然后在稳健的系统发育框架下才

能清楚地解析该类群的染色体数目的进化模式，但

目前相关研究尚未在苦苣苔科植物中开展。 

染色体进化除了数目上整倍性和非整倍变化外，

也包括一些结构性的重排，如易位、倒位、插入及缺

失等[53]。染色体结构性的重排对物种形成同样具有重

要作用[61]。但目前苦苣苔科植物的细胞学研究几乎都

仅仅停留在染色体数目的计数上，除了少数研究进行

了染色体形态观察外，尚无任何关于染色体结构性的

研究，这需要今后利用一些合适的染色方法及荧光标

记探针才能清楚地解析染色体结构性重排事件，尤其

是对一些近缘种开展染色体结构性重排方面的观察，

可以进一步深入的理解染色体重排对物种形成的影

响。另外，随着基因组学的发展，全基因组测序也将

成为研究染色体结构变化的重要手段[62]。 

 

5 展望 
 

细胞学数据不仅对植物分类有重要参考价值,

也对理解植物的起源及进化历史也有重要作用。虽

然长蒴苣苔亚科的染色体资料在属级水平上的研

究比例超过 75%，但是在种级水平上不足 25%，尤

其是还存在一些重要类群尚无任何染色体数据，如

仅分布在我国的一些特有属，即圆果苣苔属、凹柱

苣苔属、异唇苣苔属、异片苣苔属、扁蒴苣苔属、

双片苣苔属、圆唇苣苔属和盾叶苣苔属。同时，因
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为苦苣苔科植物的染色体通常较小(1~2 μm 长)，导

致以前的染色体资料很多存在不准确或不明确，如

很多报道的染色体数目为一个范围值。另外，核型

研究是确定一个类群的染色体基数的最重要依据, 

也对区分一些具有相同染色体数目的近缘种具有

参考价值，但是目前在苦苣苔科几乎没有开展这一

方面的研究。同时，目前的细胞学研究和分子系统

学研究几乎是脱节的，只有整合细胞学及分子系统

学数据才能深入的探讨该类群染色体的进化模式。 

为进一步提高长蒴苣苔亚科的细胞学研究水

平，今后研究重点可以放在以下几方面：1. 在改进

压片及染色技术的基础上，进一步补充完善该亚科

的染色体资料，同时对以前存在错误或不确定的染

色体数据进行改正和核实；2. 采用一些基于 DNA

探针的荧光原位杂交技术(fluorescent in situ hybrid- 

dization, FISH)，如基于 BAC 克隆探针荧光原位杂

交(BAC-FISH)[63]及基于寡核苷酸探针荧光原位杂

交(Oligo-FISH)[64]，或基因组分析手段[62]，深入分

析染色体的形态及结构变化；3. 结合分子系统学手

段，将染色体数据标记到系统发育树上，探讨染色体

的进化模式，如最近开发出来的 ChromEvol 软件[65]

及 ChromoSSE 软件[66]可以实现将细胞学数据和分

子系统学数据相结合分析。 
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