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摘　 要: 为精确地识别藜属植物染色体组的核型特征ꎬ该文研究了 ４ 种来自青海高原的野生藜属植物(灰
绿藜、藜、菊叶香藜及杂配藜)和 １ 种从美国引进的栽培藜麦品种 ＰＩ６１４９３２￣ＨＸ(３)基于染色体荧光原位杂

交(ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ)的核型ꎮ 利用 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 对 ５ 种藜属植物有丝分裂中期的染色体进行 ＦＩＳＨ 研

究ꎮ 藜属植物的核型分析结果表明:(１)藜属植物中存在二倍体(２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １８)和四倍体(２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３６)两种

倍性ꎬ藜麦和灰绿藜为四倍体ꎬ其余 ３ 种为二倍体ꎮ (２)藜麦、灰绿藜、藜、菊叶香藜及杂配藜的核型公式分

别为 ２ｎ＝ ４ｘ ＝ ３６ ＝ ３４ｍ (２ＡＳＴ) ＋２ｓｍꎬ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３６ ＝ ３２ｍ(４ＡＳＴ) ＋４ｓｍꎬ２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １８ ＝ １６ｍ(４ＡＳＴ) ＋ ２ｓｍꎬ２ｎ ＝
２ｘ ＝ １８ ＝ １８ｍ 及 ２ｎ＝ ２ｘ ＝ １８ ＝ １６ｍ＋２ｓｍꎮ (３)染色体由大部分的中部着丝粒染色体(ｍ)和少部分近中部着

丝粒染色体(ｓｍ)组成ꎮ (４)核型类型除了菊叶香藜为 １Ｂ 以外ꎬ其余均属于 ２Ｂ 类型ꎮ (５)在藜麦、灰绿藜

及藜中具有分布位置不同、数量不等的双随体ꎮ ５Ｓ ｒＤＮＡ、４５Ｓ ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 结果表明:(１)藜麦和灰绿藜的染

色体上存在 ２ 对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 位点和 １ 对 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点ꎬ藜、杂配藜的染色体上存在 １ 对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 位点和 １ 对

４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点ꎬ菊叶香藜的染色体上只存在 １ 对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 位点ꎮ (２)５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点均位于染色

体的短臂上ꎮ 该研究首次获得了藜属植物基于 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 荧光原位杂交核型ꎬ为藜属植物亲缘

关系研究和细胞生物学研究提供了分子细胞遗传学依据ꎮ
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ｔｈｅ ｋａｒｙｏｔｙｐｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｗｉｌｄ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ ｆｒｏｍ Ｑｉｎｇｈａｉ Ｐｌａｔｅａｕꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ Ｃ. ｇｌａｕｃｕｍꎬ Ｃ. ａｂｌｕｍꎬ Ｃ. ｆｏｅｔｉｄｕｍ
ａｎｄ Ｃ. ｈｙｂｒｉｄｕｍꎬ ａｎｄ ｏｎｅ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ Ｃ. ｑｕｉｎｏａ ＰＩ６１４９３２￣ＨＸ(３) ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｗｅｒｅ ａｎａｌｙｚｅｄ ｂｙ
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ｍｅｔａｐｈａｓｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｖｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｂｙ ＦＩＳＨ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｔｈｅ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｈｅｒｅ
ｗｅｒｅ ｔｗｏ ｋｉｎｄｓ ｏｆ ｐｌｏｉｄｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅｓｅ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｉｎｃｌｕｄｉｎｇ ａ ｄｉｐｌｏｉｄ (２ｎ＝ ２ｘ＝ １８) ａｎｄ ａ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ (２ｎ＝ ４ｘ＝
３６)ꎬ Ｃ. ｑｕｉｎｏａ ａｎｄ Ｃ. ｇｌａｕｃｕｍ ｗｅｒｅ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄｓꎬ ａｎｄ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒ ｔｈｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｗｅｒｅ ｄｉｐｌｏｉｄｓ. (２) Ｔｈｅ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｆｏｒｍｕｌａｓ
ｏｆ Ｃ. ｑｕｉｎｏａꎬ Ｃ. ｇｌａｕｃｕｍꎬ Ｃ. ａｂｌｕｍꎬ Ｃ. ｆｏｅｔｉｄｕｍ ａｎｄ Ｃ. ｈｙｂｒｉｄｕｍ ｗｅｒｅ ２ｎ＝ ４ｘ＝ ３６＝ ３４ｍ (２ＡＳＴ)＋２ｓｍꎬ ２ｎ＝ ４ｘ＝ ３６＝
３２ｍ(４ＡＳＴ)＋４ｓｍꎬ ２ｎ＝２ｘ＝１８＝１６ｍ(４ＡＳＴ)＋２ｓｍꎬ ２ｎ＝２ｘ＝１８＝１８ｍ ａｎｄ ２ｎ＝２ｘ＝１８＝１６ｍ＋２ｓｍꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ. (３) Ｔｈｅ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｗｅｒｅ ｍａｉｎｌｙ ｃｏｍｐｏｓｅｄ ｏｆ ｍｅｔａｃｅｎｔｒｉｃ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ( ｍ) ａｎｄ ａ ｆｅｗ ｓｕｂｍｅｔａｃｅｎｔｒｉｃ
ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ (ｓｍ). (４) Ｅｘｃｅｐｔ ｆｏｒ Ｃ. ｆｏｅｔｉｄｕｍ ｂｅｌｏｎｇｉｎｇ ｔｏ １Ｂ ｔｙｐｅꎬ ｔｈｅ ｏｔｈｅｒｓ ｂｅｌｏｎｇｅｄ ｔｏ ２Ｂ ｔｙｐｅ. (５) Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ
ｄｏｕｂｌｅ ｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｐｏｓｉｔｉｏｎｓ ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｕｍｂｅｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ Ｃ. ｑｕｉｎｏａꎬ Ｃ. ｇｌａｕｃｕｍ
ａｎｄ Ｃ. ａｂｌｕｍ. Ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ５Ｓ ｒＤＮＡ ａｎｄ ４５Ｓ ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ ｗｅｒｅ ａｓ ｆｏｌｌｏｗｓ: (１) Ｔｈｅｒｅ ｗｅｒｅ ｔｗｏ ｐａｉｒｓ ｏｆ ５Ｓ ｒＤＮＡ ｌｏｃｉ
ａｎｄ ｏｎｅ ｐａｉｒ ｏｆ ４５Ｓ ｒＤＮＡ ｌｏｃｉ ｏｎ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ Ｃ. ｑｕｉｎｏａ ａｎｄ Ｃ. ｇｌａｕｃｕｍꎬ ｏｎｅ ｐａｉｒ ｏｆ ５Ｓ ｒＤＮＡ ａｎｄ ｏｎｅ ｐａｉｒ ｏｆ
４５Ｓ ｒＤＮＡ ｏｎ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ Ｃ. ａｂｌｕｍ ａｎｄ Ｃ. ｈｙｂｒｉｄｕｍꎬ ａｎｄ ｏｎｌｙ ｏｎｅ ｐａｉｒ ｏｆ ５Ｓ ｒＤＮＡ ｏｎ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ
Ｃ. ｆｏｅｔｉｄｕｍ. (２) ５Ｓ ｒＤＮＡ ａｎｄ ４５Ｓ ｒＤＮＡ ｌｏｃｉ ｗｅｒｅ ａｌｌ ｌｏｃａｔｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ｓｈｏｒｔ ａｒｍ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ. Ｉｔ ｉｓ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｒｅｐｏｒｔ
ｏｎ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｗｉｔｈ ５Ｓ ｒＤＮＡ ａｎｄ ４５Ｓ ｒＤＮＡ ｌｏｃｉ ｉｎ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｗｉｌｌ ｐｒｏｖｉｄｅ ａ ｃｙｔｏ￣
ｍｏｅｃｕｌａｒ ｇｅｎｅｔｉｃ ｂａｓｉｓ ｆｏｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ａｎｄ ｃｅｌｌ ｂｉｏｌｏｇｙ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｆ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ Ｌ.ꎬ ｒＤＮＡꎬ ｆｌｕｏｒｅｓｃｅｎｃｅ ｉｎ ｓｉｔｕ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ (ＦＩＳＨ)ꎬ ｋａｒｙｏｔｙｐｅ

　 　 藜属(Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ Ｌ.)按原来的分类系统属于
藜科(Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉａｃｅａｅ)ꎬＡＰＧⅡ植物分类系统将其划
分到苋科(Ａｍａｒａｎｔｈａｃｅａｅ)藜亚科(Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｏｉｄｅａｅ)
中(Ａｎｇｉｏｓｐｅｒｍ Ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ Ｇｒｏｕｐꎬ２００３)ꎬ为一年生或
多年生草本ꎬ全世界约有 ２５０ 种ꎬ部分种类具有食
用、药用和饲用、保护生态环境等功能(张薇薇等ꎬ
２０１５)ꎮ 在我国ꎬ有 １９ 个野生藜属植物种(刘尚武ꎬ
１９９７) 及 １ 个 引 进 栽 培 种 藜 麦 ( Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ
ｑｕｉｎｏａ)ꎬ主要分布于西北、华北、西南和东北等地ꎮ
该属植物常生长在海拔较高、土地贫瘠、盐碱化较
重的干旱、半干旱地带ꎬ大多具有较强的耐旱性、耐
盐性(Ｅｉｓａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)ꎮ

关于藜属植物ꎬ前人在资源调查(张薇薇等ꎬ
２０１５)、系统发育与分类(孔宪武和简焯坡ꎬ１９７９ꎻ
Ｆｕｅｎｔｅｓ￣Ｂａｚａｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１２ꎻ王春海ꎬ２０１５)、生理特
性(Ｋａｒｓｓｅｎꎬ １９７６ꎻ陈莎莎等ꎬ２００９ꎻ王璐等ꎬ２０１５ꎻ
袁 飞 敏 等ꎬ ２０１８ꎻ 张 乐 等ꎬ ２０１９ )、 营 养 特 性
(Ａｂｕｇｏｃｈ ＆ Ｌｉｌｉａｎꎬ ２００９ꎻ王艳萍等ꎬ２０１９)、植物
化学(杜华ꎬ２００７ꎻ张洪慎等ꎬ２０１８)、分子生物学
(刘艳霞等ꎬ２０１６ꎻ付苏宏等ꎬ ２０１６ꎻ Ｊａｒｖｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１７ꎻ宋娇ꎬ２０１８)、遗传育种(杨发荣等ꎬ２０１５ꎻ林
春等ꎬ２０１９)等方面进行了广泛的研究ꎮ 由于藜属
植物的染色体较小ꎬ染色体数目较多ꎬ导致藜属植
物染色体制片难度大ꎬ传统的核型分析方法很难
明确识别其染色体ꎬ其核型研究尚处于初级阶段ꎮ
据前人研究ꎬ藜属植物内部存在多倍化现象ꎬ主要
有二倍体(２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １８)、四倍体(２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３６)和六
倍体(２ｎ ＝ ６ｘ ＝ ５４) ３ 种倍性(Ａｅｌｌｅｎｅｔ ａｌ.ꎬ １９４３)ꎬ
单倍染色体基数为 ９(ｘ ＝ ９)(Ｋｏｌａｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００１)ꎬ
但 Ａｍｂｒｉｎａ 组的染色体基数为 ８ꎬ如 Ｃ.ａｍｂｒｏｓｉｏｉｄｅｓ
的染色体数目为 ２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １６(Ｇｉｕｓｔｉꎬ １９７０)ꎮ 在国

内ꎬ何燕等(２０１９)利用常规压片法仅对一个栽培
型藜麦品系进行了核型研究ꎬ至今未见其他野生
藜属植物核型研究的报道ꎮ

ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 是细胞遗传学研究中常用的手段之
一ꎬ具有灵敏度高、分辨率高、安全性好、实验周期
短、直观可见等优点ꎬ可为核型分析提供一个稳定
有效的细胞学可识别标记ꎬ也为植物外源染色体鉴
定、遗传育种、系统进化及亲缘关系等研究提供重
要的信息(Ｓｏｌｔｉｓ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９９ꎻＶｏｌｋｏｖ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００７)ꎮ
Ｍａｕｇｈａｎ ｅｔ ａｌ.(２００６)利用 ＦＩＳＨ 对藜麦和其野生近
缘种 Ｃ. ｂｅｒｌａｎｄｉｅｒｉ 的 ４５Ｓ ｒＲＮＡ 基因间隔区序列
(ＩＧＳ)和 ５Ｓ ｒＤＮＡ 间隔区(ＮＴＳ)进行了分析ꎬ证实
了两者之间的亲缘关系非常近ꎬ推测它们可能来源
于异源多倍体藜麦的两个亚基因组ꎬ其中一个和现
在 Ｃ. ｂｅｒｌａｎｄｉｅｒｉ 中的 ＮＴＳ 序列相似ꎬ这一发现表明
这两个异源四倍体物种至少有一个共同的二倍体
祖先ꎮ Ｋｏｌａｎｏ ｅｔ ａｌ.(２０１２)对 ３４ 种藜属植物的中期
染色体进行 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 的物理定位ꎬ通
过位点数目及分布特点的观察ꎬ可以为识别 ３４ 种藜
属植物的染色体提供明确有效的分子细胞学标记ꎮ
Ｋｏｌａｎｏ ｅｔ ａｌ.(２０１５)分析了 ２３ 个二倍体藜属植物染
色体上 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 分布的数量ꎬ推测了
二倍体植物基因组进化的模式和方向ꎮ

本研究以 ５ 种藜属植物为材料ꎬ系统研究了藜
属植物染色体荧光原位杂交技术体系ꎬ获得了基于
ＦＩＳＨ 技术的藜麦、灰绿藜、藜、菊叶香藜及杂配藜的
染色体核型图ꎬ并分析了 ５Ｓ ｒＤＮＡ、４５Ｓ ｒＤＮＡ 在 ５
种藜属植物中期染色体上的分布特点ꎮ 研究结果
为藜属植物基因在染色体上的物理定位提供了技
术基础ꎬ也为进一步在分子细胞学水平探讨藜属植
物亲缘关系奠定了基础ꎬ这也将是首次对国内野生
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藜属植物的研究提供分子细胞遗传学资料ꎮ

１　 材料与方法

１.１ 供试材料

供试藜麦栽培品种引自美国ꎬ编号为 ＰＩ６１４９３２￣
ＨＸ(３)ꎬ野生藜属植物于 ２０１６ 年 １０ 月分别采自柴
达木盆地、共和盆地及西宁周边荒地ꎬ每个物种分
别采集 ２０ 余个个体ꎬ由中国科学院西北高原生物研

究所 卢学峰 研究员鉴定ꎬ单独脱粒后种子保存在

中国科学院高原生物适应与进化重点实验室中ꎮ
采集地点及种子性状详细信息见表 １ꎮ

１.２ 方法

１.２.１ 中期分裂相染色体制备 　 挑选成熟度好、饱
满、籽粒大小一致的供试种子ꎬ用 ７０％的酒精消毒

后ꎬ用蒸馏水漂洗 ３ 次ꎬ分别放置于铺有两层滤纸

的发芽盒(１２ ｃｍ × ６ ｃｍ)中ꎮ 再用蒸馏水浸润后

放置于种子培养箱中ꎮ 种子培养箱参数条件设置

为 ２５ ℃ꎬ昼长 １６ ｈꎬ夜长 ８ ｈꎬ湿度 ６５％ꎮ 待根尖

长至 １ ~ １.５ ｃｍ 时ꎬ将整个发芽的种子放到 ４ ℃左

右的冰水混合物中预处理 ２０ ~ ２４ ｈꎮ 取出发芽的

种子后用乙醇 ∶ 冰醋酸(３ ∶ １)固定至少 ３０ ｍｉｎꎮ
从根尖上切取 １ ~ ２ ｍｍ 的分生区ꎬ４５％乙酸火焰干

燥压片ꎬ在相差显微镜下镜检ꎬ 将一个视野下有多

表 １　 野生藜属植物采集地点信息及种子性状
Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｅｓｔｅｄ ｓｅｅｄ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ

物种名称
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｎａｍｅ

采集地点
Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ｓｉｔｅ

海拔
Ａｌｔｉｔｕｄｅ
(ｍ)

经纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ
ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

种子性状
Ｃｈａｒａｃｔｅｒ ｏｆ ｓｅｅｄ

灰绿藜
Ｃ. ｇｌａｕｃｕｍ

海西州都兰县
Ｄｕｌａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｈａｉｘｉ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ

３ ０２６.１ ９７°４８′４６. ９４４″ Ｅ
３６°２′１９. ７３２″ Ｎ

扁球形ꎬ种皮为暗褐色或红褐色ꎬ有光泽
Ｏｂｌａｔｅꎬ ｔｅｓｔａ ｉｓ ｄａｒｋ ｂｒｏｗｎ ｏｒ ｒｅｄｄｉｓｈ ｂｒｏｗｎ
ｗｉｔｈ ｇｌｏｓｓｙ

藜
Ｃ. ａｂｌｕｍ

海西州都兰县
Ｄｕｌａｎ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｈａｉｘｉ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ

２ ９９０.２ ９７°４７′３２. ００９″ Ｅ
３６°４′０１. ８８６″ Ｎ

环形ꎬ种皮为棕褐色或黑褐色ꎬ有光泽
Ｒｉｎｇꎬ ｔｅｓｔａ ｉｓ ｔａｎ ｂｒｏｗｎ ｏｒ ｄａｒｋ ｂｒｏｗｎ ｗｉｔｈ ｇｌｏｓｓｙ

菊叶香藜
Ｃ. ｆｏｅｔｉｄｕｍ

海南州共和县
Ｇｏｎｇｈｅ Ｃｏｕｎｔｙꎬ
Ｈａｉｎａｎ Ｐｒｅｆｅｃｔｕｒｅ

３ １６８.７ １００°４′１３. ４９０″ Ｅ
３６°２４′２８. ６４４″ Ｎ

半环形ꎬ种皮颜色为红褐色、黑褐色
Ｓｅｍｉｃｉｒｃｕｌａｒ ｒｉｎｇꎬ ｔｅｓｔａ ｉｓ ｒｅｄｄｉｓｈ ｂｒｏｗｎ ａｎｄ
ｂｌａｃｋ ｂｒｏｗｎ

杂配藜
Ｃ. ｈｙｂｒｉｄｕｍ

西宁市城西区
Ｃｈｅｎｇｘｉ Ｄｉｓｔｒｉｃｔꎬ Ｘｉｎｉｎｇ Ｃｉｔｙ

２ ２７８.７ １０１°７′５１. ０１″ Ｅ
３６°６′２６. ９２３″ Ｎ

药片形ꎬ种皮为黑色、种皮厚ꎬ有光泽
Ｔａｂｌｅｔ ｓｈａｐｅꎬ ｔｅｓｔａ ｉｓ ｂｌａｃｋ ａｎｄ ｔｈｉｃｋ ｗｉｔｈ ｇｌｏｓｓｙ

个清晰的中期染色体分裂相的片子放于－８０ ℃冰
箱中冷冻保存ꎮ
１.２.２ 标记探针　 探针为通用探针ꎬ购自上海生物
工程有限公司ꎮ
１.２.３ 荧光原位杂交 　 荧光原位杂交实验参考自
本课题组喻凤等(２０１７)的方法ꎮ 将制备好的染色
体制片从－８０ ℃冰箱中拿出后迅速用刀片揭掉盖
玻片ꎬ干燥后放置于 ０.２ ｍｏｌＬ￣１溶于 ７０％酒精的
氢氧化钠溶液中变性 ８ ~ １０ ｍｉｎꎻ取出后直接放置
于预冷的 ７０％乙醇中做脱水处理约 ４０ ｍｉｎꎻ干燥
后将配制好的杂交液 １０ μＬ(５ μＬ ５０％甲酰胺ꎬ２
μＬ ２０×ＳＳＣꎬ１ μＬ 鱼精 ＤＮＡꎬ２ μＬ １０％ 硫酸葡聚
糖)中加入 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 各 １ μＬꎬ混匀后
滴至干燥的片子上ꎬ盖上较大的盖玻片ꎻ将片子放
于潮湿密闭盒中ꎬ置于 ３７ ℃下杂交 ８ ｈꎬ过夜ꎮ
１.２.４ 镜检　 待时间到后用 ２×ＳＳＣ 或 ｄｄＨ２Ｏ 冲洗
几次ꎬ干燥后向制片上滴 １０ ~ １２ μＬ 含有荧光猝灭
剂的 ＤＡＰＩ 染液ꎬ盖上较大的盖玻片ꎮ 用 Ｌｅｉｃａ 荧
光显微镜在低倍镜下找到染色体ꎬ在高倍镜下快
速拍照ꎬ并标记后保存ꎮ

１.２.５ 图像处理及分析 　 图片用软件 Ｐｈｏｔｏｓｈｏｐ ｃｃ
２０１５ 进行调整及优化并完成配对ꎬ用软件 Ｅｍａｇｅ Ｊ、
软件 Ｅｘｃｅｌ ２０１９ 进行后期的图像处理及染色体长度、
臂比等的计算ꎮ 核型分析及核型分类的依据分别采
用李懋学等(１９８５)和 Ｓｔｅｂｂｉｎ ｅｔ ａｌ.(１９７１)的划分标
准ꎬ核型不对称系数参照 Ａｒａｎｏ ｅｔ ａｌ.(１９６２)的方法ꎮ

２　 结果与分析

２.１ ５ 种藜属植物的核型分析

基于 ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 技术得到了 ５ 种藜属植物中
期染色体 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 制片ꎬ测定核
型参数ꎬ并进行核型分析(表 ２)ꎮ 藜麦和灰绿藜都
是四倍体ꎬ染色体数目均为 ２ｎ ＝ ４ｘ ＝ ３６ꎬ藜、菊叶香
藜及杂配藜都是二倍体ꎬ染色体数目均为 ２ｎ ＝ ２ｘ ＝
１８ꎬ没有发现其他倍性或非整倍体存在的现象ꎮ 除
了菊叶香藜全部由中部着丝粒染色体组成外ꎬ其余
４ 种藜属植物的染色体主要由中部着丝粒染色体
(ｍ)和少数近中部着丝粒染色体(ｓｍ)组成ꎮ 藜属
植物染色体绝对长度不足 ２ μｍꎬ属于小染色体ꎮ 不

０９９１ 广　 西　 植　 物 ４１ 卷



表 ２　 ５ 种藜属植物的核型基本参数
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ ｆｉｖｅ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｓｐｅｃｉｅｓ

种名
Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｎａｍｅ

染色体数目
Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｎｕｍｂｅｒ

相对长度
Ｒａｌａｔｉｖｅ ｌｅｎｇｔｈ (％)

核型公式
Ｆｏｒｍｕｌａ ｏｆ ｋａｒｙｏｔｙｐｅｓ

臂比值
Ａｒｍ ｒａｔｉｏ

Ａｓ.ｋ
(％)

核型类型
Ｋａｒｙｏｔｙｐｅ ｔｙｐｅ

藜麦 Ｃ. ｑｕｉｎｏａ ３６ ２.１１~５.０４ ２ｎ＝ ４ｘ＝ ３６＝ ３４ｍ(２ＡＳＴ)＋２ｓｍ １.０４~２.０６ ５７.４２ ２Ｂ
灰绿藜 Ｃ. ｇｌａｕｃｕｍ ３６ １.２１~３.１３ ２ｎ＝ ４ｘ＝ ３６＝ ３２ｍ(４ＡＳＴ)＋４ｓｍ １.０１~２.０８ ５５.３１ ２Ｂ
藜 Ｃ. ａｂｌｕｍ １８ １.２４~２.１７ ２ｎ＝ ２ｘ＝ １８＝ １６ｍ(４ＡＳＴ)＋２ｓｍ １.０３~２.２６ ５４.７９ ２Ｂ
菊叶香藜 Ｃ. ｆｏｅｔｉｄｕｍ １８ １.０１~１.５７ ２ｎ＝ ２ｘ＝ １８＝ １８ｍ １.０１~１.３０ ５３.９５ １Ｂ
杂配藜 Ｃ. ｈｙｂｒｉｄｕｍ １８ ３.１１~１.４３ ２ｎ＝ ２ｘ＝ １８＝ １６ｍ＋２ｓｍ １.０３~２.１４ ５５.８６ ２Ｂ

同种类藜属植物的核型公式和染色体相对长度存
在差异ꎮ 根据染色体分类系统ꎬ菊叶香藜的核型
类型为 １Ｂꎬ核型形态较对称ꎬ相较于其他 ４ 种核型
类型为 ２Ｂ 的藜属植物在进化上较原始ꎮ

藜属植物部分种中具有随体ꎮ 在藜麦中发现

了 １ 对双随体ꎬ位于 ２ 号染色体上的其中一条同源
染色体的短臂上ꎮ 在灰绿藜和藜中各发现 ２ 对双
随体ꎬ均位于两条同源染色体的短臂上ꎬ 在灰绿藜
中为 １２ 号染色体ꎬ在藜中为 ９ 号染色体ꎮ
２.２ 藜麦 ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 信号位点检测结果

ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 检测显示ꎬ藜麦染色体上检测到 ２
对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 １ 对 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 信号位点:１ 对 ５Ｓ
ｒＤＮＡ 信号位点位于 １２ 号染色体的两条同源染色
体的间隙位置ꎬ另 １ 对位于 １７ 号染色体短臂( Ｓ)
末端ꎬ信号强度一致ꎻ４５Ｓ ｒＤＮＡ 信号位点位于 ５ 号
染色体短臂(Ｓ)末端ꎬ并且 １ 个同源染色体杂交信
号较另 １ 个强(图 １:ＢꎬＣ)ꎮ

在信号强度上和前人的研究结果存在微小差
异ꎬ虽 然 本 研 究 中 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 与 Ｋｏｌａｎｏ ｅｔ ａｌ.
(２０１２)发现的 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点的信号强度一致(图
１:Ａ)ꎬ但本研究中 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 的信号明显强于 ５Ｓ
ｒＤＮＡ 位点信号ꎮ
２.３ 灰绿藜 ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 信号位点检测结果

灰绿藜染色体上检测到 ２ 对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 １ 对

４５Ｓ ｒＤＮＡ 信号位点:１ 对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 信号位点位于 ３
号染色体的短臂(Ｓ)末端ꎬ另 １ 对位于 ７ 号染色体
两个同源染色体的间隙ꎬ３ 号染色体上的信号杂交
比 ７ 号染色体强ꎻ４５Ｓ ｒＤＮＡ 信号位点位于 １２ 号染色

体短臂(Ｓ)末端的随体上ꎬ杂交信号强度一致(图 ２)ꎮ
Ｋｏｌａｎｏ ｅｔ ａｌ.(２００８ａ)研究结果显示ꎬ二倍体灰绿藜
(２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １８) 中存在 １ 对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 位点和 １ 对
４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点ꎮ 本研究中四倍体灰绿藜中多 １ 对
５Ｓ ｒＤＮＡ 位点ꎮ
２.４ 藜 ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 信号位点检测结果

藜染色体上检测到 １ 对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 １ 对 ４５Ｓ
ｒＤＮＡ 信号位点:５Ｓ ｒＤＮＡ 位点位于 １ 号染色体的

短臂(Ｓ)末端ꎬ杂交信号强度一致ꎻ４５Ｓ ｒＤＮＡ 位于
９ 号染色体短臂( Ｓ)末端的随体上ꎬ杂交信号强度
一致(图 ３:ＡꎬＢ)ꎮ

藜是一个复合体ꎬ有二倍体、四倍体、六倍体
(Ｂｈａｒｇａｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ 已有的研究结果显示ꎬ
六倍体藜中存在 ４ 对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 位点和 ２ 对 ４５Ｓ
ｒＤＮＡ 位点ꎬ５Ｓ ｒＤＮＡ 位点和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 的杂交信
号强度均不同(Ｋｏｌａｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００８ｂ)ꎮ 二倍体藜
中存在 ２ 对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 位点和 １ 对 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点ꎬ
均位于染色体末端ꎬ５Ｓ ｒＤＮＡ 位点在信号强度和大

小方面存在明显差异(图 ３:ＣꎬＤ)ꎮ 本研究中二倍
体藜中丢失了信号较强的 １ 对 ｒＤＮＡ 位点ꎮ
２.５ 菊叶香藜及杂配藜的 ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 信号位点检

测结果

菊叶香藜染色体上检测到 １ 对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 信号
位点ꎬ未检测到 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 信号位点ꎬ５Ｓ ｒＤＮＡ 位于
２ 号染色体的短臂( Ｓ)末端ꎬ杂交信号强度一致ꎬ
信号较强(图 ４:ＡꎬＢ)ꎮ

杂配藜的染色体上检测到 １ 对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 位点

和 １ 对 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点:５Ｓ ｒＤＮＡ 位点在 ５ 号染色
体的两个同源染色体的间隙位置ꎬ杂交信号强度
一致ꎻ４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点在 ７ 号染色体短臂( Ｓ)末端ꎬ
１ 个杂交信号较另 １ 个强很多(图 ４:ＣꎬＤ)ꎮ 此结
果和 Ｋｏｌａｎｏ ｅｔ ａｌ.(２０１２)的研究结果一致ꎮ

３　 讨论与结论

３.１ 藜属植物的染色体数目及类型

本研究中所有藜属植物的染色体基数为 ９ꎬ存
在多倍化现象ꎬ和 Ｍｅｈｒａ ＆ Ｍａｌｉｋ ( １９６３)、 Ｐａｌ ＆
Ｓｈｕｋｌａ(１９９０)等的研究结果一致ꎮ 有些物种其种
内存在多种倍性ꎬ不同倍性的植物核型不同ꎬ有些
物种在相同倍性的不同亚种(品种)中ꎬ核型也存

在差异ꎮ Ｂｈａｒｇａｖａ ｅｔ ａｌ.(２００６)首次对藜麦、藜、菊
叶香藜等几个藜属植物进行了全面的细胞遗学研
究ꎬ用常规核型分析法获得几种藜属植物的核型

１９９１１２ 期 权有娟等: 基于荧光原位杂交的藜属植物核型分析



数据ꎮ 其中ꎬ７ 份藜麦材料中ꎬ核型基本相似ꎬ均为
四倍体ꎬ推翻了早期藜麦中存在混倍性的研究结
果(Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ １９９３)ꎬ并以染色体的最长臂和最
短臂的比值划分核型类型ꎬ比值小于 ２ 的为 １Ａ 类
型ꎬ比值大于 ２ 的为 １Ｂ 类型ꎬ核型不对称指数变
化范围在 ４３.９％ ~ ４７.４％之间ꎬ不同染色体的最长
染色体不是中部着丝粒染色体(ｍ)就是近中部着
丝粒染色体(ｍｓｍ)ꎬ臂比值在 １.１８ ~ １.５６ 之间ꎬ其
中第 ４ 对、第 ９ 对、第 １８ 对的中位数(Ｍ 或 ｍ)最
为保守ꎮ 第 １０ 对和第 １３ 对变异最大ꎬ臂比值分别
在 １.０ ~ １.８６ 和 １.０ ~ １.７８ 之间ꎮ 在藜复合群体中ꎬ
三种倍性的藜之间核型差异较大ꎬ四倍体藜的核
型不对称性程度比二倍体和六倍体高ꎬ已经具有
杂交不亲和性ꎮ 二倍体藜之间核型也存在明显的
分化ꎬ最长染色体和最短染色体的比值相对较高ꎬ
为 ２.６３ꎬ核型类型有 １Ａ 和 ２Ａ 两种类型ꎬ有 ３ 对近
中部着丝粒染色体( ｓｍ)ꎬ核型不对称系数变化范
围在 ４３.６％ ~ ４７. ９％之间ꎮ 其菊叶香藜的核型公
式为 ２ｎ ＝ ２ｘ ＝ １８ ＝ ４Ｍ＋１ｍ＋３ｍｓｍ＋１ｓｍꎬ核型类型
为 １Ａꎬ核型不对称系数为 ４４.１％ꎮ 除了与相应倍
性物种的染色体数目一致外ꎬ在核型公式、核型类
型及核型不对称系数等方面和该研究中的藜属植
物不同ꎬ对于栽培型的藜麦ꎬ可能由于异源起源
(Ｗｉｌｓｏｎꎬ １９９０)、自花授粉(Ｒｉｓｉ ＆ Ｇａｌｗｅｙꎬ １９８４)
导致染色体形态变化(主要是倒位和易位)从而引
起染色体核型上的微小差异ꎮ 相同倍性的野生藜
属植物核型也存在差异ꎬ这可能是由环境、中期染
色体制片技术及方法、测量工具等造成ꎮ
３.２ 藜属植物的随体

本研究中ꎬ藜麦、灰绿藜及藜中出现了数目不
等、位置不同的双随体ꎮ 藜麦中具有 １ 对双随体ꎬ
位于 ２ 号染色体的短臂上ꎬ和已报道的 Ｃ. ｑｕｉｎｏａ
ＰＩ５８７１７３、 Ｃ. ｑｕｉｎｏａ ＰＩ５８４５２４ 及 Ｃ. ｑｕｉｎｏａ
ＣＨＥＮ３３ / ８４ 中双随体分布的位置相同ꎬ可能与其
属同一种类型或来源自相同的地方ꎬ在 ３ 号短臂、
３ 号长臂、８ 号短臂、１２ 号短臂及 １５ 号短臂也有分
布(Ｂｈａｒｇａｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６ꎻ何燕等ꎬ２０１９)ꎮ 在藜中
发现了 ２ 对双随体ꎬ位于 ９ 号染色体的短臂上ꎬ和
已报道的印度二倍体藜 Ｃ. ａｌｂｕｍ ‘Ｃｈａｎｄａｎｂａｔｈｕａ’
中随体的分布一致(Ｂｈａｒｇａｖａ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２００６)ꎮ 先前
的研究中没有关于灰绿藜中存在随体的报道ꎬ我
们首次发现了 ２ 对双随体ꎮ 迄今ꎬ在藜属植物的
研究中ꎬ只有在藜麦、四倍体灰绿藜、二倍体和四
倍体藜中具有双随体ꎬ此 ３ 种物种之间是否具有
较近的亲缘关系及能否作为藜属植物识别的标记
需进一步研究ꎮ

３.３ ５ 种藜属植物的 ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 差异

已有研究表明ꎬ在二倍体、四倍体、六倍体的藜

属植物中 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 不存在共定位ꎬ４５Ｓ
ｒＤＮＡ 总是位于染色体的末端ꎬ５Ｓ ｒＤＮＡ 位置的分布

有两种ꎬ一种分布在染色体的末端ꎬ一种分布在两
个同源染色体的间隙ꎬ具体的位置分布因物种而

异ꎬｒＤＮＡ 位点的数量有 ３ ~ ６ 个 ( Ｋｏｌａｎｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１２)ꎬ此 ５ 种藜属植物中除菊叶香藜具有 ２ 个(１
对)ｒＤＮＡ 位点外ꎬ藜麦、灰绿藜、藜和杂配藜的研究
结果与前人的结果基本一致ꎮ 本研究中发现二倍

体藜属植物中ꎬ分布有 １ 对(２ 个)５Ｓ ｒＤＮＡ 位点和 １
对(２ 个)４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点(菊叶香藜除外)ꎬ四倍体藜

属植物中具有 ２ 对(４ 个) ５Ｓ ｒＤＮＡ 位点和 １ 对(２
个)４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点ꎬ六倍体藜属植物中具有 ４ 对(８
个)５Ｓ ｒＤＮＡ 位点ꎬ２ 对(４ 个) ４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点ꎬ５Ｓ
ｒＤＮＡ 的数量随着染色体倍性的增加而成倍增加ꎬ
Ｐｒｏｋｏｐｏｗｉｃｈ ｅｔ ａｌ.(２００３)和 Ｌｏｎｇ ｅｔ ａｌ. (２０１３)也在

其他动植物中发现了这种现象ꎬ但 Ｋｏｌａｎｏ ｅｔ ａｌ.
(２０１５)发现在二倍体藜属植物中 ｒＤＮＡ 的数量跟基

因组的大小没有相关性ꎬ如 Ｃ. ｆｉｃｉｆｏｌｉｕｍ ４８６ 具有 ２
对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 位点和 １ 对 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点ꎬＣ. ｆｉｃｉｆｏｌｉｕｍ
１４７ 具有 １ 对 ５Ｓ ｒＤＮＡ 位点和 ２ 对 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点ꎮ
在多倍体藜属植物ꎬ尤其是在四倍体和六倍体植物

中ꎬ ４５Ｓ ｒＤＮＡ 的数量比 ５Ｓ ｒＤＮＡ 少ꎮ Ｋｏｌａｎｏ ｅｔ
ａｌ.(２０１１)发现在异源多倍体物种形成后ꎬ至少有一

个祖先亚基因组经历了 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 基因位点的丢

失ꎮ 目前ꎬ藜属植物中关于 ｒＤＮＡ 位点及数量的研
究ꎬ都存在 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点的情况ꎬ本研究中菊叶香

藜中没有 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点ꎬ猜测有可能和 ５Ｓ ｒＤＮＡ
位点存在共线性ꎬ Ｋｏｌａｎｏ ｅｔ ａｌ. ( ２０１５) 就认为在

Ｃ. ｓｔａｎｄｌｅｙａｎｕｍ 中ꎬ５Ｓ ｒＤＮＡ 位点和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 位点
位于同一对染色体上ꎮ

致谢 　 窦全文研究员提供了实验平台和条

件ꎬ在此谨对窦老师的悉心指导和帮助表示衷心

感谢!
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绿色代表 ４５Ｓ ｒＤＮＡꎬ红色代表 ５Ｓ ｒＤＮＡꎬ下同ꎮ Ａ 为 Ｃ. ｑｕｉｎｏａ Ｔａｎｇｏ 的 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ ＦＩＳＨꎬ比例尺 ＝ ５ μｍꎻ Ｂ 和 Ｃ 分别为
Ｃ. ｑｕｉｎｏａ ＰＩ６１４９３２￣ＨＸ(３)的 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 结果及中期染色体核型图ꎬ比例尺＝ １０ μｍꎮ
Ｇｒｅｅｎ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ４５Ｓ ｒＤＮＡꎬ ｒｅｄ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ５Ｓ ｒＤＮＡꎬ ｔｈｅ ｓａｍｅ ｂｅｌｏｗ. Ａ ｉｓ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ５Ｓ ｒＤＮＡ ａｎｄ ４５Ｓ ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ ｉｎ Ｃ. ｑｕｉｎｏａ Ｔａｎｇｏꎬ
ｓｃａｌｅ ｂａｒｓ＝５ μｍꎻ Ｂ ａｎｄ Ｃ ａｒｅ ｔｈｅ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ５Ｓ ｒＤＮＡ ａｎｄ ４５Ｓ ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ ａｎｄ ｈｏｍｏｌｏｇｏｕｓ ｐａｉｒｉｎｇ ｏｆ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ５Ｓ ｒＤＮＡ ａｎｄ ４５Ｓ
ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ ｏｆ Ｃ. ｑｕｉｎｏａ ＰＩ６１４９３２￣ＨＸ(３)ꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ｓｃａｌｅ ｂａｒｓ＝１０ μｍ.

图 １　 以 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 为探针的藜麦中期染色体荧光原位杂交情况
Ｆｉｇ. １　 ＦＩＳＨ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ５Ｓ ｒＤＮＡ ａｎｄ ４５Ｓ ｒＤＮＡ ｏｎ ｍｅｔａｐｈａｓｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ｑｕｉｎｏａ

Ａ 为灰绿藜的 ５Ｓ ｒＤＮＡ 及 ４５Ｓ ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 结果ꎻ Ｂ 为基于 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 灰绿藜染色体核型图ꎮ 比例尺 ＝ １０ μｍꎮ
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ＦＩＳＨ ｏｆ Ｃ. ｇｌａｕｃｕｍ. Ｓｃａｌｅ ｂａｒｓ＝１０ μｍ.

图 ２　 以 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 为探针的灰绿藜中期染色体荧光原位杂交情况
Ｆｉｇ. ２　 ＦＩＳＨ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ５Ｓ ｒＤＮＡ ａｎｄ ４５Ｓ ｒＤＮＡ ｏｎ ｍｅｔａｐｈａｓｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ａｂｌｕｍ
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Ａ 为藜的 ５Ｓ ｒＤＮＡ 及 ４５Ｓ ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 结果ꎬＢ 为基于 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 藜染色体核型图ꎬ比例尺 ＝ １０ μｍꎻ Ｃ 和 Ｄ 分别为
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ＦＩＳＨ ｏｆ Ｃ. ａｂｌｕｍꎬ ｓｃａｌｅ ｂａｒｓ＝１０ μｍꎻ Ｃ ａｎｄ Ｄ ａｒｅ ｄｉｐｌｏｉｄ ａｎｄ ｈｅｘａｐｌｏｉｄ Ｃ. ａｂｌｕｍ ｆｒｏｍ Ｇｅｒｍａｎｙꎬ ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙꎬ ｓｃａｌｅ ｂａｒｓ＝５ μｍ.

图 ３　 以 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ 为探针的藜中期染色体荧光原位杂交情况
Ｆｉｇ. ３　 ＦＩＳＨ ｌｏｃａｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ５Ｓ ｒＤＮＡ ａｎｄ ４５Ｓ ｒＤＮＡ ｏｎ ｍｅｔａｐｈａｓｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｈｅｎｏｐｏｄｉｕｍ ａｂｌｕｍ

Ａ 和 Ｂ 为菊叶香藜的 ５Ｓ ｒＤＮＡ 及 ４５Ｓ ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 结果及染色体核型图ꎻ Ｃ 和 Ｄ 为杂配藜的 ５Ｓ ｒＤＮＡ 和 ４５Ｓ ｒＤＮＡ ＦＩＳＨ 结果及染

色体核型图ꎮ 比例尺 ＝ １０ μｍꎮ
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