
　 Ｇｕｉｈａｉａ　 Ｍａｒ． ２０１８， ３８（３）：３２４－３３１ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｇｕｉｈａｉａ－ｊｏｕｒｎａｌ．ｃｏｍ

ＤＯＩ： １０．１１９３１ ／ ｇｕｉｈａｉａ．ｇｘｚｗ２０１７０３０２３

引文格式： 蒋露， 张艳武， 郭强， 等． 我国原生植物假泽兰（菊科）的细胞学研究 ［Ｊ］ ． 广西植物， ２０１８， ３８（３）：３２４－３３１
ＪＩＡＮＧ Ｌ， ＺＨＡＮＧ ＹＷ， ＧＵＯ Ｑ， ｅｔ ａｌ． Ｃｙｔｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｔｕｄｙ ｏｎ Ｍｉｋａｎｉａ ｃｏｒｄａｔａ （Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ）， ａ ｎａｔｉｖｅ ｐｌａｎｔ ｉｎ Ｃｈｉｎａ ［Ｊ］ ． Ｇｕｉｈａｉａ， ２０１８，
３８（３）：３２４－３３１
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摘　 要： 该文研究了我国原生植物假泽兰（Ｍｉｋａｎｉａ ｃｏｒｄａｔａ）台湾花莲居群、苗栗居群、宜兰居群以及台北居

群的染色体数目和染色体形态。 结果表明：所有居群的染色体数目为 ２ｎ ＝ ３６，第一对染色体为近中部着丝

粒染色体，其长臂中部具有次缢痕，显著大于其余染色体。 各居群的核型公式皆为 ２ｎ ＝ １８ｍ＋１８ｓｍ，核型均

为 ２Ｂ 型，染色体内不对称性指数（Ａ１）的变化范围为 ０．３８～ ０．３９，染色体之间不对称性指数（Ａ２）的变化范围

为 ０．３０～ ０．３２。 此为我国假泽兰居群染色体数目的唯一报道，也是对该种核型的首次报道。 结合前人对假

泽兰染色体数目的研究结果，认为假泽兰存在种内非整倍性现象，但在中国台湾的居群中目前仅发现基于

ｘ ＝ １８ 的二倍体 （２ｎ＝ ３６）。 假泽兰的第一对染色体的长臂中部具次缢痕，与假泽兰属已报道的核型相似，
这一次缢痕可作为假泽兰属的细胞学标记。 核型资料、野外观察以及 ＩＳＳＲ 数据显示薇甘菊 （Ｍ． ｍｉｃｒａｎｔｈａ）
在我国的成功入侵与入侵种和本土种之间的杂交渐渗无关。 根据标本记录和野外考察结果，我国假泽兰现

在的分布区与过去相比有了很大的缩减，推测生境的破坏和薇甘菊的侵入可能是导致假泽兰在中国台湾地

区逐渐消失的主要原因。
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　 　 假泽兰 （Ｍｉｋａｎｉａ ｃｏｒｄａｔａ） 为菊科假泽兰属

（Ｍｉｋａｎｉａ Ｗｉｌｌｄ．）多年生草质藤本，分布于东南亚

多国 （Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ， ２０１１），在我国云南东南部、海南

及台湾有标本记录，有研究认为热带非洲也产

（Ｐａｒｋｅｒ， １９７２； Ｃｓｕｒｈｅｓ ＆ Ｅｄｗａｒｄｓ， １９９８）。 该种

是危害严重的入侵杂草薇甘菊 （Ｍ． ｍｉｃｒａｎｔｈａ）在

东南亚唯一的同属本土种，因其具攀援习性，叶三

角状卵形至卵形，基部心形，头状花序排成伞房或

复伞房花序而与薇甘菊极为相似，曾长期与薇甘

菊混淆不清 （Ｐａｒｋｅｒ， １９７２； 杜凡等，２００６； Ｅｌｌｉｓｏｎ
ｅｔ ａｌ， ２００８），而被误认为具有极强的入侵性。

Ｔｕｒｎｅｒ ＆ Ｌｅｗｉｓ （１９６５） 首次对假泽兰进行了

细胞学研究。 他们检查了东非肯尼亚的居群，在
减数分裂细胞中观察到 １８ 个二价体（ ｎ ＝ １８），并
发现其中一个染色体结构特别大，将其判断为二

价体或四价体会得到不同的染色体计数结果。
Ｐｏｗｅｌｌ ＆ Ｋｉｎｇ （１９６９）的研究指出同属另一些物种

也有类似情况，认为要确定该属种类的染色体数

目较困难。 Ｏｌｏｒｏｄｅ （１９７４）报道了来自西非尼日

利亚一个居群的减数分裂二价体数目 （ｎ ＝ １８），并
首次报道了另一个居群的有丝分裂中期染色体数

目 （２ｎ ＝ ３６）。 Ｍａｔｈｅｗ ＆ Ｍａｔｈｅｗ （１９８３， １９８８） 以

及 Ｇｅｏｒｇｅ ｅｔ ａｌ（１９８９）对分布于印度南部的一些菊

科植物进行了染色体计数，报道假泽兰的染色体

数目为 ｎ ＝ １８ 和 ２ｎ ＝ ３６。 最近的报道来自非洲喀

麦隆居群，数目为 ２ｎ ＝ ３８ （Ｍｏｒｔｏｎ， １９９３）。 至此，
假泽兰已报道的染色体数目有 ｎ ＝ １８ 和 ２ｎ ＝ ３６、
３８。 上述报道有半数集中在印度南部。 然而假泽

兰在印度并没有分布记录 （Ｈｏｌｍｅｓ， １９８２； Ｃｈｅｎ
ｅｔ ａｌ， ２０１１）。 印度南部是薇甘菊最早侵入该国的

区域之一，早在 ２０ 世纪七八十年代就已造成一定

的农业危害，到 ９０ 年代相关部门已开始对其开展

年增长量监测 （Ｍｕｒｐｈｙ ｅｔ ａｌ， ２００９）。 由于假泽兰

属种类在形态上彼此相似，东南亚的标本鉴定一

直很混乱，尤其是在薇甘菊的入侵区域马来西亚

和印度等地，该种居群曾长期被错误鉴定为假泽

兰 （Ｐａｒｋｅｒ， １９７２）。 因此，来自印度南部的假泽

兰的染色体研究材料极可能属于错误鉴定，实际

上应为薇甘菊。 若剔除来自印度的报道，假泽兰

已有的染色体计数 （ ｎ ＝ １８ 和 ２ｎ ＝ ３６、３８）则仅限

于非洲地区，对东南亚居群体研究尚为空白。 在

染色体形态方面，假泽兰属的研究仅见于巴西分

布的 一 些 种 类 （ Ｒｕａｓ ＆ Ｒｕａｓ， １９８７； Ｒｕａｓ ＆
Ａｇｕｉａｒ⁃Ｐｅｒｅｃｉｎ， １９９７； Ｍａｆｆｅｉ ｅｔ ａｌ， １９９９； Ｒｕａｓ ｅｔ
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ａｌ， ２０００），假泽兰的核型分析目前尚未见报道。
外来物种和本土物种之间发生的杂交和基因

渐渗可能导致入侵种对本土物种的“遗传吸收”和
本土物种适合度的降低，或导致新物种或生态型

的起源，从而获得成功入侵 （Ｅｌｌｓｔｒａｎｄ ＆ Ｓｃｈｉｅｒｅｎ⁃
ｂｅｃｋ， ２０００）。 入侵种薇甘菊和本土的假泽兰在我

国台湾皆有分布，野外调查显示两者在其中 ８ 个

采集点的最近距离在 １ ｋｍ 以内，甚至相互交缠在

一起，两者的花期有部分重叠，具备发生杂交的时

间和空间条件。 侵入我国的薇甘菊均为 ２ｎ ＝ ３６ 的

二倍体，其核型具有明显特征，即第一对染色体长

臂的中部具有次缢痕 （蒋露等， ２０１６）。 对假泽兰

居群 （特别是与薇甘菊同地分布的居群）的染色

体数目、倍性和核型进行研究并与薇甘菊的细胞

学资料进行比较，可为两者是否存在杂交提供细

胞学证据。
为确定我国假泽兰居群的染色体数目、倍性

和核型，我们选取中国台湾 ４ 居群进行了染色体

计数和核型分析，并结合前人的研究结果，探讨了

该种的染色体数目和倍性变异、与外来种薇甘菊

在细胞学特征上的差异以及该种的分布现状。

１　 材料与方法

材料来源见表 １。 将假泽兰新鲜枝条修剪成

含 ３ 个节的小段，下节插入纯净水中，室温通气培

养 １ 周以上，待不定根长至 １ ｃｍ 以上时，取根用于

染色体观察。
挑选生长良好的根尖，置于 ０．００２ ｍｏｌ·Ｌ⁃１的

８⁃羟基喹啉溶液中，４ ℃ 预处理 ３．２５ ｈ，常温卡诺

固定液（冰醋酸 ∶ 纯酒精 ＝ １ ∶ ３）固定 １ ｈ 以上，在
６０ ℃恒温水浴中用水解液（１ ｍｏｌ·Ｌ⁃１盐酸 ∶ ４５％
醋酸溶液 ＝ １ ∶ １）解离 ３．５ ｍｉｎ，卡宝品红或改良品

红染色，常规压片显微观察。
挑选染色体分散良好的细胞进行染色体计数

和核型分析。 基于对 ５ 个细胞染色体的测量进行

核型分析。 染色体描述依据 Ｌｅｖａｎ ｅｔ ａｌ（１９６４）的

方法。 核型分类参照 Ｓｔｅｂｂｉｎｓ。 用 Ｒｏｍｅｒｏ Ｚａｒｃｏ 的

Ａ１（染色体内不对称性指数 ｉｎｔｒａｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ａｓｙｍ⁃
ｍｅｔｒｙ ｉｎｄｅｘ）和 Ａ２（染色体间不对称性指数 ｉｎｔｅｒ⁃
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍａｌ ａｓｙｍｍｅｔｒｙ ｉｎｄｅｘ）描述核型不对称性。
凭证标本保存于中山大学植物标本馆（ＳＹＳ）。

２　 结果与分析

表 １ 显示，假泽兰 ４ 居群的染色体数目和核型

公式。 图 １ 和图 ２ 显示了假泽兰 ４ 居群的染色体

数目、大小及形态。 每居群的核型分析如下。
花莲居群：染色体数目为 ２ｎ ＝ ３６（图 １： Ａ）。

按染色体的大小及形态排列成 １８ 对 （图 ２： Ａ）大

表 １　 材料来源、染色体计数及核型公式
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ ｍａｔｅｒｉａｌｓ， ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｃｏｕｎｔｓ ａｎｄ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｆｏｒｍｕｌａｓ

产地
Ｌｏｃａｌｉｔｙ

凭证标本
Ｖｏｕｃｈｅｒ ２ｎ 核型公式

Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｆｏｒｍｕｌａ
图

Ｆｉｇｕｒｅ

中国台湾花莲瓦拉米步道
Ｗａｌａｍｉ Ｔｒａｉｌ， Ｈｕａｌｉａｎ Ｃｏｕｎｔｙ， Ｔａｉｗａｎ， Ｃｈｉｎａ

刘莹等（Ｙ． Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ）
ＬＹ ２０９（ＳＹＳ）

３６ ２ｎ ＝ １８ｍ＋１８ｓｍ １： Ａ， ２： Ａ

中国台湾苗栗神仙谷
Ｓｈｅｎｘｉａｎ Ｖａｌｌｅｙ， Ｍｉａｏｌｉ Ｃｏｕｎｔｙ， Ｔａｉｗａｎ， Ｃｈｉｎａ

刘莹等（Ｙ． Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ）
ＬＹ ２４６（ＳＹＳ）

３６ ２ｎ ＝ １８ｍ＋１８ｓｍ １： Ｂ， ２： Ｂ

中国台湾宜兰英仕村
Ｙｉｎｇｓｈｉ Ｖｉｌｌａｇｅ， Ｙｉｌａｎ Ｃｏｕｎｔｙ， Ｔａｉｗａｎ， Ｃｈｉｎａ

刘莹等（Ｙ． Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ）
ＬＹ ２５４（ＳＹＳ）

３６ ２ｎ ＝ １８ｍ＋１８ｓｍ １： Ｃ， ２： Ｃ

中国台湾台北乌来信贤步道
Ｘｉｎｘｉａｎ Ｔｒａｉｌ， Ｗｕ Ｌａｉ， Ｔａｉｐｅｉ， Ｔａｉｗａｎ， Ｃｈｉｎａ

刘莹等（Ｙ． Ｌｉｕ ｅｔ ａｌ）
ＬＹ ２５８（ＳＹＳ）

３６ ２ｎ ＝ １８ｍ＋１８ｓｍ １： Ｄ， ２： Ｄ

小变化范围为 １．２３ ～ ４．２０ μｍ。 第一对染色体显著

大于其余染色体，具近中部着丝粒，长臂中部具有

次缢痕（图 １： Ａ），其余染色体在大小上逐渐过渡。
核型为 ２Ｂ 型，核型公式为 ２ｎ ＝ １８ｍ＋１８ｓｍ。 核型
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注： Ａ． 花莲居群，２ｎ ＝ ３６； Ｂ． 苗栗居群，２ｎ ＝ ３６； Ｃ． 宜兰居群， ２ｎ ＝ ３６； Ｄ． 台北居群， ２ｎ ＝ ３６。 标尺 ＝ ５ μｍ。 下同。
Ｎｏｔｅ： Ａ． Ｈｕａｌｉａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ２ｎ＝ ３６； Ｂ． Ｍｉａｏｌｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ２ｎ＝ ３６； Ｃ． Ｙｉｌａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ２ｎ＝ ３６；

Ｄ． Ｔａｉｐｅｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ２ｎ＝ ３６． Ｓｃａｌｅ ｂａｒｓ ＝ ５ μｍ． Ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ．

图 １　 假泽兰 ４ 居群的有丝分裂中期染色体，
Ｆｉｇ． １　 Ｍｉｔｏｔｉｃ ｍｅｔａｐｈａｓｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｉｎ ｆｏｕｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｍｉｋａｎｉａ ｃｏｒｄａｔａ

不对称性指数为 Ａ１ ＝ ０．３８，Ａ２ ＝ ０．３０。
苗栗居群：染色体数目为 ２ｎ ＝ ３６（图 １： Ｂ）。

按染色体的大小及形态排列成 １８ 对（图 ２： Ｂ），大
小变化范围为 １．２２ ～ ４． ７０ μｍ。 第一对染色体显

著大于其余染色体，具近中部着丝粒，长臂中部具

次缢痕，其余染色体在大小上逐渐过渡。 核型为

２Ｂ 型，核型公式为 ２ｎ ＝ １８ｍ＋１８ｓｍ。 核型不对称

性指数为 Ａ１ ＝ ０．３８，Ａ２ ＝ ０．３２。
宜兰居群：染色体数目为 ２ｎ ＝ ３６（图 １： Ｃ）。

按染色体的大小及形态排列成 １８ 对（图 ２： Ｃ），大
小变化范围为 １．１８ ～ ４．３２ μｍ。 第一对染色体显著

大于其余染色体，具近中部着丝粒，长臂中部具次

缢痕，其余染色体在大小上逐渐过渡。 核型为 ２Ｂ
型，核型公式为 ２ｎ ＝ １８ｍ＋１８ｓｍ。 核型不对称性指

数为 Ａ１ ＝ ０．３９，Ａ２ ＝ ０．３２。
台北居群：染色体数目为 ２ｎ ＝ ３６（图 １： Ｄ）。

按染色体的大小及形态排列成 １８ 对（图 ２： Ｄ），大
小变化范围为 １．２２ ～ ４．２７ μｍ。 第一对染色体显著

大于其余染色体，具近中部着丝粒，长臂中部具次

缢痕，其余染色体在大小上逐渐过渡。 核型为 ２Ｂ
型，核型公式为 ２ｎ ＝ １８ｍ ＋ １８ｓｍ。 核型不对称性

指数为 Ａ１ ＝ ０．３９，Ａ２ ＝ ０．３０。

３　 讨论

３．１ 我国假泽兰居群的染色体数目、核型和倍性

本研究结果表明，中国台湾假泽兰居群的有

丝分 裂 中 期 染 色 体 数 目 为 ２ｎ ＝ ３６， 与 Ｏｌｏｒｏｄｅ
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注： Ａ． 花莲居群，２ｎ ＝ ３６； Ｂ． 苗栗居群， ２ｎ ＝ ３６； Ｃ． 宜兰居群， ２ｎ ＝ ３６； Ｄ． 台北居群， ２ｎ ＝ ３６。
Ｎｏｔｅ： Ａ． Ｈｕａｌｉａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ２ｎ ＝ ３６； Ｂ． Ｍｉａｏｌｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ２ｎ ＝ ３６； Ｃ． Ｙｉｌａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ，

２ｎ ＝ ３６； Ｄ． Ｔａｉｐｅｉ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ２ｎ ＝ ３６．

图 ２　 假泽兰 ４ 居群的核型
Ｆｉｇ． ２　 Ｋａｒｙｏｔｙｐｅｓ ｉｎ ｆｏｕｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｍｉｋａｎｉａ ｃｏｒｄａｔａ

（１９７４）所报道的尼日利亚居群数目一致。 Ｒｕａｓ ＆
Ｒｕａｓ （１９８７）以及 Ｒｕａｓ ＆ Ａｇｕｉａｒ⁃Ｐｅｒｅｃｉｎ （１９９７）对

假泽兰属的细胞学研究显示非整倍性和多倍性在

该属中十分常见。 Ｒｕａｓ ｅｔ ａｌ （２０００）认为种内非
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整倍性现象在该属也很普遍。 该属一些种类如薇

甘菊 （ Ｐｏｗｅｌｌ ＆ Ｋｉｎｇ， １９６９； Ｍａｆｆｅｉ ｅｔ ａｌ， １９９９；
Ｒｕａｓ ｅｔ ａｌ， ２０００） 和 Ｍ． ｃｏｒｄｉｆｏｌｉａ （Ｐｏｗｅｌｌ ＆ Ｋｉｎｇ，
１９６９； Ｒｕａｓ ＆ Ｒｕａｓ， １９８７； Ｍａｆｆｅｉ ｅｔ ａｌ， １９９９）确

有多个染色体数目的报道。 从假泽兰现有研究结

果来看，该种的染色体数目在种内有一定变化（ ｎ
＝ １８， ２ｎ ＝ ３６， ３８），的确存在种内非整倍性现象。
由于 ｎ ＝ １８ （２ｎ ＝ ３６）见于非洲肯尼亚、尼日利亚

以及中国台湾居群中，而 ｎ ＝ １９（２ｎ ＝ ３８）这一数目

仅出现在非洲喀麦隆居群，我们推断 ｎ ＝ １８（２ｎ ＝
３６）为 假 泽 兰 最 常 见 的 染 色 体 数 目。 Ｒｕａｓ ＆
Ａｇｕｉａｒ⁃Ｐｅｒｅｃｉｎ （１９９７）指出假泽兰属的原始染色

体基数为 ｘ ＝ １８。 本研究报道的台湾 ４ 居群全为

基于 ｘ ＝ １８ 的二倍体，与前人报道的倍性一致。
假泽兰的核型在中国台湾 ４ 个居群间变化很

小，所有居群中均具 ９ 对近中部着丝粒染色体

（ｓｍ）以及 ９ 对中部着丝粒染色体（ｍ），其中第一

对染色体为近中部着丝粒染色体（ ｓｍ），其长臂中

部具次缢痕，且明显大于其余染色体，核型均为 ２Ｂ
型；染色体内不对称性指数 （ Ａ１ ） 的变化范围为

０．３８ ～ ０．３９，染色体间不对称性指数（Ａ２）的变化范

围为 ０．３０ ～ ０．３２。 Ｒｕａｓ ｅｔ ａｌ （２０００）在总结假泽兰

属植物的核型资料时，指出该属已发表的所有核

型在第一对染色体长臂的中部都有次缢痕，并认

为这一次缢痕可作为假泽兰属的细胞学标记。 本

研究报道的假泽兰核型也具有这一细胞学特征。
３．２ 薇甘菊在我国的成功入侵与入侵种和本土种

之间的杂交渐渗无关

本研究中所研究的假泽兰居群，既包括了采

集点附近未见薇甘菊分布的宜兰居群，也包括薇

甘菊与假泽兰最近距离在 １ ｋｍ 左右的苗栗和台

北居群以及两者距离仅为 １５０ ｍ 的花莲居群。 同

样，蒋露等 （２０１６）研究的薇甘菊居群中，既包括

了同地未见假泽兰的 ５ 居群，也包括了薇甘菊与

假泽兰最近距离仅为 １ ｍ 的屏东居群。 本研究报

道的假泽兰染色体数目和倍性与蒋露等 （２０１６）
报道的薇甘菊一致，全为基于 ｘ ＝ １８ 的二倍体。 假

泽兰的核型在中国台湾 ４ 居群间很稳定，所有居

群均具 ９ 对近中部着丝粒染色体（ｓｍ）以及 ９ 对中

部着丝粒染色体（ｍ），没有近端部着丝粒染色体

（ｓｔ）。 薇甘菊核型在广东沿海 ４ 居群和台湾 ２ 居

群之间变化也不大，均具一对近端部着丝粒染色

体 （ｓｔ）和 ６ ～ ８ 对近中部着丝粒染色体 （ ｓｍ），其
余为中部着丝粒染色体（ｍ） （蒋露等， ２０１６）。 从

这些资料来看，尽管假泽兰和薇甘菊居群具有相

同的染色体数目和倍性，但无论两者同地分布与

否及两者之间的物理距离远近如何，其核型都具

有各自稳定的特征，并未检测到由两者杂交产生

的中间核型。 我们在野外调查中同样没有观察到

形态上处于两者之间的个体。 曾国洋 （２００３）和

我们近期的 ＩＳＳＲ 数据分析也没有检测到薇甘菊

和假泽兰的杂交个体。 综合现有证据，我们认为

至少在我国，薇甘菊的成功入侵与入侵种和本土

种之间的杂交渐渗无关。
３．３ 我国假泽兰的分布现状

假泽兰在我国云南东南部、海南及台湾有分

布记录 （Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ， ２０１１），我们于 ２０１３—２０１４ 年

对这些地区进行了野外调查。 假泽兰在云南唯一

的标本记录地是云南屏边瑶山区独甸乡白全冲。
此地点经考证为现云南省河口县瑶山乡独甸村白

鹇冲。 白鹇冲一带现以香蕉种植为支柱产业，我
们在野外考察中发现该地原生植被破坏严重，未
发现假泽兰的植株。 该种在海南的标本记录主要

集中在 ３０ 年代至 ５０ 年代，包括保亭县的吊罗山走

官乡、潦村白马岭山坑、路田山坑，琼中县的营根

区公所附近山地，以及澄迈县古东村白石岭；最近

的采集年份为 ２００５ 年，采集地为万宁市兴隆华侨

农场。 这些记录点的原生植被由于建筑工程、种
植橡胶槟榔、采伐等人类活动被严重破坏，我们在

野外调查中没有发现假泽兰，薇甘菊则随处可见。
综合考察结果以及多年来未曾出现新的标本记录

这一事实，我们推测云南东南部及海南的假泽兰

居群可能已灭绝。
中国台湾的标本记录相对较多。 我们根据采

集记录以及台湾同行提供的信息，选择了约 ３０ 个

采集点进行调查。 最终在 １２ 个记录点发现了假

泽兰，其余地点仅见薇甘菊。 根据 ２０ 世纪 ９０ 年代

以前的标本记录，假泽兰曾广泛分布于台湾岛的

低海拔地带。 本研究重访了许多记录点，只在台

湾北部发现了较多居群，在中部和南部的绝大部
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分记录点并没有发现该种的踪影，反而常见大量

薇甘菊。 标本记录和考察结果显示在过去的二十

多年里，至少在台湾中部和南部，假泽兰的分布区

有了很大的缩减。 根据我们的观察，薇甘菊偏好

重度干扰的阳生生境，在郁闭度偏高的环境下长

势较弱，这与黄忠良等（２０００）的研究结果一致，而
假泽兰则偏好轻度到中度干扰的半阴环境 （林

缘），很少生于重度干扰的生境中。 邓雄（２０１０）的
研究也显示薇甘菊比假泽兰更能适应强光环境。
台湾中部和南部大部分曾经的假泽兰记录点开发

程度较高，生境郁闭度偏低，与假泽兰相比，显然

更适合薇甘菊生长。 台湾的薇甘菊记录最早于

１９８６ 年出现在台湾最南部的屏东，经过近三十年

的扩张，在台湾中部和南部已随处可见，而在北回

归线以北地区（如苗栗、新竹、桃园、宜兰、台北）仅
有零星分布，与在广东的分布模式相似。 从时间

上来看，薇甘菊分布区的扩张也与假泽兰的缩减

相吻合。 综合上述资料，我们推测生境的破坏和

薇甘菊的侵入可能是导致假泽兰在中国台湾地区

逐渐消失的主要原因。
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关于《广西植物》加入中国科学院科技论文

预发布平台 （ＣｈｉｎａＸｉｖ） 的声明

《广西植物》与中国科学院科技论文预发布平台（ＣｈｉｎａＸｉｖ．ｏｒｇ）已建立合作伙伴关系，双方将

携手共同推进中国预印本发展。 为此，《广西植物》推出如下预印本政策： （１）接受已在 ＣｈｉｎａＸｉｖ
上预发布的文章向本刊投稿。 （２）投至本刊的稿件一经录用，《广西植物》将帮助作者统一将预

印本稿件发布到 ＣｈｉｎａＸｉｖ 平台。 作者投稿时如果没有明确的申明，本刊即视作您已同意授权

ＣｈｉｎａＸｉｖ 在网上发布。
中国科学院科技论文预发布平台（ＣｈｉｎａＸｉｖ．ｏｒｇ）是由中国科学院文献情报中心创建的国内

首个按国际通行模式规范运营的预发布平台，权威、有效的支持了科技工作者的科研首发权。 以

上方案已于 ２０１７ 年 １１ 月 ２０ 日起实施，如需了解更多详情可联系我们。

广西植物编辑部

１３３３ 期 蒋露等： 我国原生植物假泽兰（菊科）的细胞学研究


