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黄藤染色体核型及基因组大小分析 
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摘要：为探究黄藤(Daemonorops jenkinsiana)染色体核型和基因组的大小，采用体细胞染色体常规制片法与显微摄影技术相

结合的方法，对黄藤染色体进行了核型分析，同时以番茄(Lycopersicon esculentum)为内标，应用流式细胞术对黄藤叶片基因

组大小、DNA 含量和 DNA 倍性进行了测定。结果表明，黄藤茎尖是理想的染色体制片材料；黄藤的染色体数为 2n=24, 核

型公式为 K(2n)=1M+17m+5sm+1st，核型类型为 2C；核型不对称系数 61.20%；黄藤的 DNA 含量为 1.57 pg，基因组大小

为 1 539.53 Mb，黄藤的 DNA 倍性为二倍体(2n)。这是首次报道黄藤的核型和基因组大小，为深入开展黄藤属及其近缘属植

物的核型和基因组比较分析提供了参考依据。 
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Abstract: In order to explore the karyotype and genome size of Daemonorops jenkinsiana, the root and stem tips 

from its seedlings were used as experimental materials. The karyotype of D. jenkinsiana, including chromosome 

number and morphology were analyzed by combining the conventional method of somatic cell chromosome 

preparation with microphotography. Meanwhile, the DNA content, genome size and ploidy of leaves were 

determined by flow cytometry using Lycopersicon esculentum as an internal reference. The results showed that the 

stem tip of D. jenkinsiana was an ideal material for chromosome preparation, and the chromosome number was 

2n=24, along with the formula of karyotype was K(2n)=1M+17m+5sm+1st, and the karyotype was “2C”. The 

karyotype asymmetry index of D. jenkinsiana was 61.20%. The DNA content of D. jenkinsiana was about 1.57 pg 

with the genome size of 1 535.53 Mb, and the DNA ploidy was diploid (2n). This was reported the karyotype and 

genome size of D. jenkinsiana for the first time, which provided a reference for studying the karyotype and 

genome of other species in Daemonorops and related genus. 

Key words: Daemonorops jenkinsiana; Chromosome; Karyotype; Genome 

 

染色体是在细胞周期的分裂中期形成的高度

缢缩的结构，是遗传信息的载体。每种植物的体细

胞都具有一定的染色体，其臂长、臂比、染色体长

度比、着丝粒位置等特征各具特点，是区分不同物
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种的便捷形象表征，单个细胞中染色体数量与结构

特征即核型[1]。植物体细胞的核型分析是一种通过

观察染色体的数目、大小以及形态来分析染色体类

型的技术方法。在核型分析中，主要是以染色体全

长、着丝粒位置、臂长和随体等为依据[2]。核型分

析技术为生物基因组学提供了系统直观的基础资

料，对研究物种的遗传、变异、起源以及进化具有

重要意义，对于植物系统分类和品种改良的育种实

践具有重要意义。流式细胞术是一种对液流中排成

单列的细胞或其它生物微粒逐个进行快速定量分

析和分选的技术[3]，被广泛应用于临床医学[4]、细

胞生物学[5]、微生物学[6]、遗传学等领域，也被广

泛应用于基因组大小的测定。研究物种的基因组大

小可为基因组分析提供重要的参考依据。 

棕榈藤为棕榈科(Palmae)省藤亚科(Calamoideae)

省藤族(Calameae)植物，是热带森林的重要植物类

群，全世界共有 13 属，约 600 种，主要分布在亚洲、

非洲、大洋洲等热带地区[7]。在我国，棕榈藤主要

集中分布在热带、南亚热带地区，约有 3 属 40 种

21 变种[8]。棕榈藤藤茎的强度、韧性、弹性以及易

于造型等优良工艺特性，使其成为编制工业的优良

材料，原藤是仅次于木材和竹材的重要林产品 [9], 

其开发利用已成为林业领域研究的热点之一。目

前，我国的棕榈藤工业以传统编织为主，技术水平

较高，但我国的藤资源短缺，大部分依靠进口。由

于原藤进口价格的昂贵，如何更好的培育原藤资

源，合理开发利用棕榈藤资源成为我国棕榈藤业发

展的重要问题。为更好地开发利用棕榈藤资源，实

现遗传改良，首先要了解其细胞学和遗传信息，然

而对棕榈藤细胞学和遗传学的研究报道却寥寥无

几。报道主要集中于省藤属(Calamus)植物 [10–13], 

如小省藤(C. gracilis)、盈江省藤(C. nambariensis var. 

yingjiangensis)、宽刺藤(C. platyacanthus)、高地省

藤(C. nambariensis var. alpinus)。省藤属植物体细

胞染色体数均为 2n=26[10]，泽生藤(C. palustris)的

体细胞染色体数为 2n=28[11]。黄藤(Daemonorops 

jenkinsiana)为棕榈科鳞果亚科(Lepidocaryoideae)省

藤族(Calameae)黄藤属植物，是我国棕榈科单属单

种植物[14]，藤茎质地柔韧，抗拉强度高，具有良好

的工艺特性，适于编制和家具制作；藤笋富含维生

素、氨基酸和矿物质，是良好的蔬菜；藤种质地坚

硬，可用于制作“佛珠”[15]；黄藤果实具有较高的药

用价值，可用于提取血竭，血竭具有活血化瘀、收

敛止血、消肿止痛、补血益气等功效[16]。因此，黄

藤是具较高经济价值和开发前景的多用途珍贵森

林植物[17]。然而，黄藤的核型和基因组大小尚未见

报道。对黄藤进行核型分析以及基因组大小的测

定，将为研究黄藤的遗传变异和起源进化提供参考

依据，对于黄藤的基因组分析、种质资源利用以及

品种改良的育种实践具有重要意义。 

 

1 材料和方法 

 

1.1 材料 

从海南三亚甘什岭天然林林下(109°40′18.76″ 

E，18°23′06.56″ N，海拔 261 m)挖取黄藤(Daemo- 

norops jenkinsiana)实生苗(1 年生)带回实验室, 在人

工气候室内盆栽培养(26℃，光照强度 200 μmol m–2s–1, 

光 /暗 =16 h/8 h)。选择生长状况良好的藤苗，取根

尖和茎尖为核型分析的试验材料，同时取叶片用于

基因组大小分析，以番茄(Lycopersicon esculentum)

叶片作为参比。 

 

1.2 药品、耗材和仪器 

药品和耗材：2 mmol L–1 8-羟基喹啉、FAA 固

定液(无水乙醇∶冰醋酸 =3∶1 体积比)、1 mol L–1 

HCl、改良苯酚品红溶液、碘化丙啶(PI)染色液、

WPB 裂解液、纤维素酶、果胶酶、载玻片、盖玻

片、镊子、刀片、解剖针、滤纸、300 目滤网、培

养皿等。 

仪器：Zeiss Axio Scope A1 荧光显微镜以及配套

的 ProgRes CapturePro成像系统、Adobe Photoshop cc 

2017 图片处理软件、ImageJ 测量软件、VIDEO- 

TEST-KYRYO 3.1 核型分析软件、BD FACSCalibur

流式细胞仪、离心机等。 

 

1.3 染色体制片 

取黄藤的根尖或茎尖(长约 0.5 cm)，用蒸馏水

冲洗干净，用 2 mmol L–1 8-羟基喹啉预处理 1 h; 将

预处理后的黄藤根尖或茎尖用卡诺固定液(无水乙

醇∶冰醋酸 =1∶3, V /V)在 4℃冰箱中固定 5~24 h; 

用 1 mol L–1 HCl 在 60℃水浴锅中解离 15 min，之

后加入 2%纤维素酶和 1%果胶酶的混合酶液，在

37℃水浴锅中解离 2 h；用改良苯酚品红溶液染色

10~15 min 并进行压片；使用 Zeiss Axio Scope A1

荧光显微镜进行镜检，挑选染色体分散良好的细胞
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进行拍照。 

 

1.4 染色体核型分析 

将具有完整细胞轮廓，且染色体分散良好的细

胞用 ProgRes CapturePro 软件进行图像采集。根据

一般统计要求，选择 30 个染色体分散良好的有丝

分裂中期细胞进行观察，统计具有一致染色体数目

的细胞，把 85%以上细胞都具有的染色体数目定为

该植物的染色体数目。另外，选取 5 个染色体形态

清晰且无重叠的细胞，使用 Adobe Photoshop cc 

2017 进行图片修整，利用 VIDEOTEST- KYRYO 3.1

核型分析软件对染色体进行分析，将染色体以着丝

粒位置为基准拉直，并进行同源染色体匹配。将分

析后的染色体核型图片放到 ImageJ 测量软件中对

染色体的长度进行测量。参照李懋学等[18]的标准进

行核型分析，用 Leven[19]的公式进行染色体的相对

长度的计算；按郭幸荣等[20]提出的染色体长度分类

方法，对黄藤细胞染色体的相对长度系数(染色体长

度/全组染色体平均长度)进行统计并分类；核型类

型参照 Stebbins[21]的标准，按核型中染色体长度比

(最长染色体与最短染色体之比)以及臂比(r=长臂 /

短臂)大于 2 的染色体所占比例进行划分；采用

Arano[22]的方法计算核不对称系数(As.K=长臂总

长 /全组染色体总长×100%)。 

 

1.5 流式细胞仪样品制备和分析 

取黄藤实生苗叶片(约 1.5 cm)洗净，放入培养

皿中，加入 800 μL 裂解液浸泡 30 min；用刀片将叶

片切碎后补加 800 μL 裂解液，轻轻摇匀混合；用

300 目滤网过滤到 10 mL 玻璃管中，于 4℃下 129×g

离心 8 min；弃上清后加入 300 μL 的碘化丙啶(PI)

染液在 4℃下染色 20 min；使用流式细胞仪(Beck- 

man Coulter, Inc., Cell Lab Quanta SC)进行测量，样

品变异系数控制在 5%以内，设置 3 个重复。 

已知番茄 2C DNA 含量为 0.92 pg[23](1 pg= 

978 Mb), 并根据公式[24]计算黄藤的 2C DNA 含量 = 

[(样品 G1 平均峰值)/(番茄 G1 平均峰值)]×番茄 2C 

DNA 含量(pg)。 

 

2 结果和分析 

 

2.1 染色体数目 

将黄藤茎尖和根尖的染色体制片在显微镜下镜

检，由茎尖细胞制片可观测到大量的细胞，且容易

找到处于有丝分裂中期、染色体分散良好的细胞进

行图像采集，而根尖制片效果较差。因此，以黄藤茎

尖制片进行统计测量。根据核型分析标准化建议择优

挑选出 30 个具有完整中期分裂相的细胞，进行细胞

染色体数目统计。结果表明，有 26 个细胞的染色体

数目为 24，因此黄藤的染色体数目为 2n=24 (图 1)。 

 

2.2 染色体核型分析 

选择 5 个染色体形态清晰无重叠的细胞，进行

染色体核型参数的测量计算。结果表明，染色体的

相对长度为 1.554%~7.683%，其中短臂相对长度为

0.586%~3.143%，长臂相对长度为 0.968%~4.540%; 

相对长度系数为 0.373 03~1.843 89 (表 1)。根据染色

体相对长度系数对染色体进行分类，黄藤的长染色 

 

 
图 1 黄藤染色体图。A: 中期染色体; B: 核型。 

Fig. 1 Chromosome of Daemonorops jenkinsiana. A: Metaphase chromosome; B: Karotype.  
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表 1 黄藤染色体核型 

Table 1 Karyotype of Daemonorops jenkinsiana 

序号 

No. 

相对长度 Relative length /% 臂比 

Arm 

ratio 

着丝粒位置 

Position of 

centromere 

相对长度系数 

Relative length 

coefficient 

分类 

Classification 总长 

Total length 

短臂 

Short arm 

长臂 

Long arm 

 1 7.683 3.143 4.540 1.445 m 1.843 89 L 

 2 6.640 3.190 3.449 1.081 m 1.593 56 L 

 3 5.140 2.045 3.095 1.513 m 1.233 62 M2 

 4 4.949 1.963 2.986 1.521 m 1.187 81 M2 

 5 4.690 2.072 2.618 1.263 m 1.125 64 M2 

 6 4.622 1.759 2.863 1.628 m 1.109 28 M2 

 7 4.772 1.132 3.640 3.217 st 1.145 27 M2 

 8 4.431 1.132 3.299 2.916 sm 1.063 47 M2 

 9 4.445 1.718 2.727 1.587 m 1.066 74 M2 

10 4.063 1.677 2.386 1.423 m 0.975 11 M1 

11 4.049 1.513 2.536 1.676 m 0.971 84 M1 

12 4.227 1.936 2.291 1.183 m 1.014 39 M2 

13 4.240 1.745 2.495 1.430 m 1.017 66 M2 

14 4.036 1.786 2.250 1.260 m 0.968 57 M1 

15 4.049 1.091 2.959 2.712 sm 0.971 85 M1 

16 3.681 1.132 2.550 2.253 sm 0.883 50 M1 

17 3.545 1.486 2.059 1.385 m 0.850 77 M1 

18 3.681 1.500 2.181 1.455 m 0.883 49 M1 

19 3.518 1.186 2.331 1.966 sm 0.844 22 M1 

20 3.422 1.104 2.318 2.099 sm 0.821 32 M1 

21 3.272 1.541 1.732 1.124 m 0.785 33 M1 

22 3.027 1.513 1.513 1.000 m 0.726 43 S 

23 2.263 0.845 1.418 1.677 m 0.543 19 S 

24 1.554 0.586 0.968 1.651 m 0.373 03 S 

 

体(L)有 2 条，中长染色体(M2)有 9 条，中短染色体

(M1)有 10 条，短染色体(S)有 3 条；黄藤染色体的长

度比是 1.55%；臂比为 1~3.217，黄藤染色体的着

丝粒位置为 m 型的有 17 条，st 型的有 1 条，sm 型

的有 5 条，M 型的有 1 条。黄藤染色体中有 20.83%

的臂比大于 2，最长与最短染色体比值为 4.94。因

此 , 黄藤的核型为“2C”型，其核不对称系数为

61.20%。 

使用 Excel 软件根据染色体相对长度[25]作图, 

得到黄藤染色体核型模式图(图 2)。 

 

2.3 DNA 含量分析 

以番茄为内标，应用流式细胞术分析黄藤的 

DNA 相对含量。结果表明，碘化丙啶(PI)着色后检

测到的 G1 期细胞的荧光分布呈高斯曲线分布，其

中红色为对照番茄的峰值出现在约 41.01 位置, 黄

藤的则出现在约 68.67 的位置；G2 期拥有 2 倍 G1

期细胞的 DNA 含量，呈现 2 倍于 G1 信号的高斯峰

(Dip G2, An1 G2) (图 3)。 

根据已知番茄的 DNA 含量，估算出黄藤的

DNA 含量为 1.57 pg，黄藤为二倍体植物 (2n= 

24)，按照 1 pg=978 Mb，黄藤的基因组大小约为

1 539.53 Mb。 

 

3 讨论 
 

细胞染色体制片受很多因素的影响，合适的试

验取材是非常重要的一个因素。一般认为植物茎尖

细胞生长旺盛，叶绿素含量较多，不适宜用于观察

染色体，因此多选用植物的根尖分生区进行染色体

观察。腰希申等[26]的研究表明，黄藤茎尖可长期

保持分生能力，因此本试验同时选择黄藤的根尖和

茎尖作为试验材料进行核型分析。解离可去除细胞

间的果胶层，使细胞壁软化，便于压片[27]，本试

验对茎尖和根尖采用酸解法、酶解法和先酸解后酶

解法等分别处理后进行镜检比较，结果表明使用先

酸解后酶解的解离方法对黄藤茎尖的效果最好，能

够得到更多良好的染色体图像，同时茎尖的制片效

果优于根尖。这可能是因为黄藤茎尖是包被在多层

叶片内部，比较幼嫩且叶绿素含量较低，而黄藤实 
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图 2 黄藤染色体核型模式图 

Fig. 2 Karotype idiogram of Daemonorops jenkinsiana 

 

 

图 3 以番茄为内标测定黄藤的流式细胞图。番茄: Dip G1、Dip G2 和 Dip S; 黄藤: An1 G1、An1 G2 和 An1 S; ▲: G1 期的峰值。 

Fig. 3 Flow cytometry diagram of Daemonorops jenkinsiana using Lycopersicon esculentum as internal reference. L. esculentum: Dip G1, Dip G2 and Dip S; D. 

jenkinsiana: An1 G1, An1 G2 and An1; ▲: Peaks at G1 phase. 
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生苗的根数量较少，且主根分支较少，根尖相对老

化所致。 

染色体是细胞核中遗传物质的载体，通常是在

细胞周期的分裂中期形成的高度集缩的结构，染色

体是不同物种基因组最简单明了的形象表现。本试

验结果表明，黄藤具有 24 条染色体，核型为“2C”

型，核不对称系数为 61.02%，核型公式为 K(2n)= 

1M+17m+5sm+1st。这是首次对黄藤进行核型分

析，为黄藤属植物的起源进化研究以及物种分类提

供了理论依据。 

基因组大小是指 1个基因组中所拥有的 DNA

的含量，是一个物种所特有的遗传学参数，其与物

种分类和进化位置具有一定关系，一般认为植物进

化程度越高，其基因组越大[28]。随着流式细胞术的

不断发展，已经在基因组大小测定方面有着非常广

泛的应用[29]。本试验参考田新民等[30]的方法选择番

茄为参照，在流式细胞样品的制备过程中，选择木

本植物缓冲液 WPB 解离液[31]提取黄藤细胞核，选

择具有较高的分辨率及较低的毒性的 PI 染料[24]进

行染色，结果黄藤的基因组大小为 1.57 pg。有报道

黄藤属 D. verticillaris 的基因组大小 4C DNA 为

11.10 pg[32]，这可能与采用的方法和物种倍性不同

有关。 

随着物种的不断繁衍进化，杂交、多倍体及无

融合生殖，使原本可以识别的类群之间的界限变的

模糊不清，形成多倍体复合体，给分类学处理带来

了极大的困难[33]，分子水平与细胞水平研究的结合

是生命科学发展趋势所向。染色体核型分析作为一

项融合细胞生物学、遗传学、染色体工程学等多学

科的基础实验技术，对植物进行核型分析、构建染

色体图谱、植物亲缘关系鉴定以及起源进化研究具

有重要意义，可以为植物系统分类提供重要依据。

棕榈藤是热带森林中的多用途植物资源，黄藤是具

有较高经济价值和开发前景的藤种之一，本研究测

定黄藤为二倍体，基因组大小约为 1 539.53 Mb。黄

藤的倍性与基因组大小对于更为深入地开展细胞

生物以及分子生物研究将具有极大的促进作用，同

时也为开展其它棕榈藤的研究提供了一定的参考

依据。 
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