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张代贵1，向小奇1，朱杰英1，陈功锡1，邓涛2，1* ，陈庸新3

( 1. 吉首大学 植物资源保护与利用湖南省高校重点实验室，湖南 吉首 416000;
2. 中国科学院 昆明植物研究所 生物地理与生态学重点实验室，云南 昆明 650201;

3. 神农架林区中医医院，湖北 神农架 442400)

［摘要］ 翅果菊属 Pterocypsela植物为我国重要的民族传统中药，具有较高的药用和食用价值。本研究报道了台湾翅果
菊 P. formosana和高大翅果菊 P. elata染色体数目和核型，其中前者为首次报道，后者与先前报道一致。结果表明台湾翅果
菊和高大翅果菊的体细胞染色体数都是 2n = 18，前者核型公式为 2n = 2x = 18 = 4m + 14sm，后者为 2n = 2x = 18 = 2m + 8sm +
8st，该属植物染色体基数为 x = 9，二倍体，核型类别均属于“2A”型。首次报道了翅果菊属植物染色体核型不对称指数 AI。
通过体细胞染色体计数和染色体核型分析了该属在莴苣亚族的亲缘性，及属内物种间的系统进化关系。本研究是运用染色
体资料在菊科药用植物系统分类和进化方面的尝试，为该科药用植物的鉴定、新药的亲缘筛选及良种培育提供细胞学依据。
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翅果菊属 Pterocypsela隶属于菊科 Asteraceae 菊
苣族 tribe Cichoreae莴苣亚族 subtribe Lactucinae，为
一年生或多年生草本植物［1］。该属植物因瘦果顶
端有喙，边缘加宽成厚翅较为独特，由我国植物分类

学家石铸先生于 1988 年从广义莴苣属 Lactuca L.
中独立出来作为一个新属［2］。翅果菊属共约 7 种，
主要分布于东亚，我国均产，几乎遍及全国各地，习

见于山坡草地、溪边、疏林下及林缘等生境［1-2］。
翅果菊属植物为我国重要的民族传统药用植物，

民间常用于治疗风寒咳嗽和肺结核等疾病。现代医
药学研究表明，该属植物具有清热解毒、活血祛瘀和
祛风等功效［3］。国内外学者对该属多裂翅果菊、山翅
果菊及高大翅果菊的化学成分和生物活性研究，分离

鉴定了莴苣甘 B( lactuside B) 、二氢莴苣内酯乙酸酯、
二十六碳酸等 10种化合物。研究表明莴苣甘 B( lac-
tuside B) 为该属植物的主要成分，具有抗脑缺血等作

用。另外，该属具有亦具有重要营养价值。对该属植
物营养分析结果表明，多裂翅果菊、翅果菊和大头翅
果菊等植物营养价值高，产量不低，抗逆力强，主要采

收食用期在盛夏绿叶类蔬菜十分缺乏的季节( 7—8
月) ，其应用价值高，可在生产上推广［4］。
虽然菊科菊苣族植物以具有乳汁及头状花序具

有舌状小花较为独特，易与菊科其他各族植物相区

别，但是其族下属间和属内物种间的系统关系仍然

相对混乱，植物性状变异较大，并且近缘属种之间性

状严重交叉，是菊科植物系统学研究中的疑难点之

一［5-8］。翅果菊属及其近原属种也不例外，它们之间
的亲缘关系尚不明了，属下等级分类仍存在很大争

议。Kitamura将翅果菊属处理为莴苣属下的一个
组，即 Lactuca L. sect. Pterachaenium Kitam. ，随后其
又被提升为亚属 Lactuca L. subgen. Pterachaenium
( Kitam. ) Kirp［9］。石铸将其从莴苣属种分离出来建
立新属 Pterocypsela Shih，并认为该属具有与莴苣属
具有不同的系统发育背景［2］。在属种等级分类方
面，杨昌煦［10-11］在研究三峡库区翅果菊属植物时发

表 1 个新物种，并新组合 1 个新变种。然而，药用植
物鉴定是中药研究的重要组成部分，对中药原植物

准确鉴定与否很大程度上制约了中医药的安全，有

效利用和推广。
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染色体组型是细胞遗传学、现代分类学和进化
论的重要研究手段。染色体组型分析可确定物种的
特征，确定种属亲缘关系，分析生物物种的变异和进

化过程。染色体技术也将逐渐渗透到生药学的研究
领域，每种药用植物染色体进行系统的研究愈加显

示出其重要性，特别是对植物药材的鉴定、亲缘关系
的确定、良种培育及驯化、新药源的寻找和开发等方
面将有特殊的意义。染色体资料对菊科植物属间和
种间分类，探明它们之间的系统关系具有重要作

用［12］。然而，目前有关翅果菊属植物的染色体报道

较少。本研究以植物根尖为材料，报道了该属台湾
翅果菊 P. formosana 和高大翅果菊 P. elata 染色
体，分析了其染色体数目和核型及其系统学意义，为

中药材的分析鉴别和新药亲缘系统学筛选提供了一

定的细胞学依据，为翅果菊属植物的遗传多样性研

究奠定基础。
1 材料
台湾翅果菊和高大翅果菊种子采自于湖南

和湖北 2 省。凭证标本保存于吉首大学标本馆，
见表 1。

表 1 台湾翅果菊和高大翅果菊的采集地点、坐标、海拔和凭证标本
Table 1 Locality，geographical position，altitude，and voucher number of the investigated species of Pterocypsela formosana and
P. elata

物种 采集地点 地理位置 海拔 /m 凭证标本

高大翅果菊 Pterocypsela elata 湖北五峰 110°41'E，30°18' N 468 Zhang026( JIU)
台湾翅果菊 P． formosana 湖南吉首 109°20'E，28°17' N 287 Zhang058( JIU)

2 方法
种子在室温下用水浸泡约 12 h ，在 22 ℃ 培养

箱中萌芽。取生长旺盛的新生根尖用 0. 002 mol·
L －1 8-羟基喹啉避光处理 3. 5 ～ 5 h ，4 ℃温度下用
卡诺氏固定液( 无水乙醇-100%醋酸 3 ∶ 1 ) 固定
0. 5 ～ 2 h。60 ℃恒温水浴锅中用 1 mol·L －1 HCl
解离 6 ～ 8 min，1%地衣红染色至少 1 h。常规植物
根尖细胞染色体压片，永久封片制作采用标准的液

氮制作方法。
每个样本取 20 个细胞进行染色体计数，并

对 5 个染色体分散较好的细胞进行核型分析。
着丝粒位置确定根据 Levan 和 Sandberg［13］; 中期
核型按同源性进行配对，核型分析参考李懋学和

陈瑞阳的标准［14］; 核型不对称性按 Paszko 的分
类标 准 进 行 判 断，其 中 AI = CVCL × CVCI /
100［15］。
3 结果
3. 1 染色体数目 台湾翅果菊选择 20 个染色体分
散良好的细胞观察计数，所有的细胞染色体数目均

为 18 条。因此确定高大翅果菊的体细胞染色体数
目为 2n = 2x = 18，本次为该物种第 2 次核型报道，
与袁庆军和杨昌煦［16］报道一致。同样的方法确定
了台湾翅果菊体细胞染色体数目为 2n = 2x = 18，见
图 1。本次该物种首次核型报道。2 种植物均未发

现染色体非倍性细胞，也未发现 B染色体及随体。

A，B. 高大翅果菊 Pterocypsela elata; C，D. 台湾翅果菊 P. formosana。

图 1 细胞分裂中期( A，C) 和染色体核型图( B，D)
Fig. 1 Metaphase chromosomes ( A，C) ，and karyotypes ( B，
D) of Pterocypsela elata ( A，B) and P. formosana ( C，D)

3. 2 染色体组成及核型分析 根据李懋学的核型
分析标准［14］，对高大翅果菊湖北五峰居群的染色体

核分析表明，该居群 9 对染色体中，具中部着丝点的
为第 9 对，具近中部着丝点的为第 1，2，3，7 对，具近
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端部着丝点的为第 4，5，6，8 对，其核型公式为 2n =
18 = 2m + 8sm + 8st，见图 1，表 2，染色体绝对长度
范围为 3. 72 ～ 4. 87 μm，最长与最短染色体比值为
1. 31，核型不对称系数 AI = 1. 73，核型类别属于
“2A”型; 台湾翅果菊 9 染色体中，具中部着丝点的
为第 8，9 对，具近中部染色体的为第 1 ～ 7 对，其核
型公式为 2n = 18 = 4m +14sm，见图 1，表 3。染色体
绝对长度变化范围为 3. 60 ～ 5. 34，最长与最短染色
体比值为 1. 48 ，核型不对称系数 AI 为 2. 07，核型
属于“2A”型。

表 2 高大翅果菊染色体参数
Table 2 The parameters of chromosomes of Pterocypsela elata

No.
染色体长度 /μm

长臂 短臂 全长

臂比

L /S
类型

1 3． 62 1． 25 4． 87 2． 83 sm
2 3． 05 1． 19 4． 24 2． 56 sm
3 3． 04 1． 19 4． 23 2． 55 sm
4 3． 15 1． 04 4． 19 3． 03 st
5 3． 12 1． 01 4． 13 3． 09 st
6 2． 95 0． 91 3． 86 3． 24 st
7 2． 50 1． 26 3． 76 1． 98 sm
8 2． 83 0． 90 3． 73 3． 14 st
9 2． 15 1． 57 3． 72 1． 37 m

表 3 台湾翅果菊染色体参数
Table 3 The parameters of chromosomes of Pterocypsela formo-
sana

No.
染色体长度 /μm

长臂 短臂 全长

臂比

L /S
类型

1 3． 60 1． 74 5． 34 2． 07 sm
2 3． 60 1． 61 5． 21 2． 24 sm
3 3． 18 1． 91 5． 09 1． 66 sm
4 3． 39 1． 27 4． 66 2． 67 sm
5 2． 58 1． 69 4． 27 1． 53 sm
6 2． 97 1． 14 4． 11 2． 61 sm
7 2． 66 1． 19 3． 85 2． 24 sm
8 2． 33 1． 51 3． 84 1． 54 m
9 2． 12 1． 48 3． 60 1． 43 m

4 结论与讨论
4. 1 翅果菊属的染色体基数及其系统意义 菊科
菊苣族植物染色体基数一般 x = 8，9 较为常见，而
x = 3，4，5，6，7，17 等则十分稀少［17］。本文对翅果菊
属 2 种药用植物高大翅果菊和台湾翅果菊的体细胞
数目和核型。其中，台湾翅果菊 P． lanciniata 为首

次报道。所报道的 2 个物种体细胞染色体数目均为
2n = 18，与先前对该属多裂翅果菊 P. laciniata 高大
翅果菊和翅果菊 P. indica 报道一致［16］。结合前人
及本文染色体数据，翅果菊属共有 4 种 5 个居群染
色体资料报道均为 2n = 18。因此，可以推断该属染
色体基数为x = 9，且均为二倍体。为了更好的比较
整个莴苣亚族的染色体数目关系，本文对翅果菊属

及其近原属中如毛鳞菊属 Chaetoseris Shih 和细莴苣
Stenoseris Shih、岩参属、莴苣属、紫菊属 Notoseris Shih
和康定合头菊 Syncalathium souliei等进行比较分析。
毛鳞菊属、细莴苣属及康定合头菊染色体基数均为
x = 8，而岩参属和紫菊属为 x = 9，莴苣属为 x = 9，
17［17］。因此细胞学证据支持翅果菊属与岩参属、紫
菊属和莴苣属亲缘关系较其他属种较更近缘。
4. 2 属内分类意义及核型分化和染色体进化 本
文对翅果菊属的高大翅果菊和台湾翅果菊 2 个种进
行了的核型公式报道，分别为 2n = 2m +8sm +8st和
2n = 6m +12sm。其中前者的核型与袁庆军［16］报道
的一致。包括前人对该属另外 2 个物种的核型报
道，翅果菊［2n = 6m + 10sm + 2st( sat) ］和多裂翅果
菊［2n = 2m +10sm( 4sat) + 6st( 2sc) ］［17］，该属共有
4 个种染色体核型被研究报道。其中翅果菊、高大
翅果菊和多裂翅果菊的核型均具有中部着丝点

( m) 、近中部着丝点( sm) 和近端部着丝点( st) 3 种
类型染色体。然而，台湾翅果菊例外，仅具有中部着
丝点( m) 和近中部着丝点( sm) 2 种类型。值得一提
的是，台湾翅果菊的叶羽状深裂至全裂，瘦果每面具

有 1 条高起的细脉纹，顶端急尖成细丝状长喙( ca.
2. 8 mm) 亦与该属其他物种显著区别。

Paszko［15］认为 Stebbins 的核型不对称性很难准
确地反映染色体的不对称性，因此提出了更为精确

和敏锐的不对称性量化参数 AI，该参数综合考虑
了染色体长短及着丝粒位置的变异情况，即 AI 越
高，不对称性越强。本文首次引用了 AI 作为翅果
植物的染色体不对称性指数，结果表明台湾翅果菊

的 AI明显高于高大翅果菊( 2. 07 vs 1. 73) 。通常认
为核型不对称性的进化方向是由对称性向不对称性

发展的［5］，因此 AI 可能亦表明高大翅果菊相对高
大翅果菊等植物更为进化，当然这需要更进一步的

从分子系统水平研究来验证。
但是，已有的染色体数据表明，翅果菊属中不同

物种的核型公式均不相同，而同一物种核型在不同

·9251·

第 37 卷第 11 期
2012 年 6 月

Vol. 37，Issue 11

June，2012



的报道中却较为稳定一致。无疑，染色体核型分析
在翅果菊属属下分类及其系统演化研究中具有重要

意义。然而，本研究报道的 2 个物种均没有发现随
体，这可能系实验方法和制片手段不相同所致。
4. 3 染色体核型分析在菊科有“乳汁”类植物中
药鉴定和新药筛选中的运用 中草药在我国应用

非常广泛，但其基础研究却相对比较滞后，严重

制约进一步的开发利用。如菊科植物中莴苣属、
假福王草属、福王草属和翅果菊属等一些菊苣族
有“乳汁”类植物药用价值已经被公认［18］。草木
犀素 7-O-葡萄糖苷、芹菜素等黄酮类化合物广泛
存在于这一类植物中［19-20］。然而，关于这一类植
物一些如染色体核型等基础资料研究报道相对较

少。另外，菊科是被子植物中最大的一个科，物种
多样性高，分布广泛，资源量大。由于菊科是一个
较年轻的科，正处于强烈分化阶段，其花部结构高

度一致，使得该科分类和系统学研究难度极大［21］。
更有甚者，菊科内一些有“乳汁”类植物分类群之
间性状严重交叉，属种界限不清，概念不明，系统

位置备受争议［22］。这些问题长期以来一直困扰着
植物分类学家们的同时，也严重限制了此类植物

作为药用植物被有效开发利用。国内报道菊科类
药中毒也屡见不鲜，除了用法用量不当的原因外，

各种菊科植物因辨识不清、鉴别不当而混用也应
是重要原因。因为，如果一旦发生错用，就根本不
能达到安全有效的治疗目的。
运用染色体核型分析进行菊科植物中药鉴别是

目前比较理想的鉴别方法。该方法的可操作性体现
在以下几个方面: ①验材料容易获得。菊科植物多
为一年生或多年生草本植物，少数为灌木或乔木。
因此，在野外及温室收集种子或者在植物上获取幼

嫩根尖较为容易。②染色体制片及镜检各种方法均
较为成熟，且所有步骤都仅需常规仪器和药品。③
核型分析方法比较成熟，如 Levan等［13］。
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Karyotype analysis and its systematic implications
of Pterocypsela formosana and P． elata

ZHANG Daigui 1，XIANG Xiaoqi 1，ZHU Jieying 1，CHEN Gongxi 1，DENG Tao 2，1* ，CHEN Yongxin3

( 1. Key Laboratory of Plant Resources Conservation and Utilization，Jishou University，Jishou 416000，China)
( 2. Laboratory of Biodiversity and Biogeography，Kunming Institute of Botany，Chinese

Academy of Sciences，Kunming 650201，China;
3. Shennongjia Forest District Hospital of Traditional Chinese Medicine，Shennongjia 442400，China)

［Abstract］ Pterocypsela is a very important traditional Chinese medicine from the tribe Cichorieae of Asteraceae． Mitotic chro-
mosome numbers and karyotypes are reported for P． formosana and P． elata from Hunan and Hubei province，China． The former is
new and the latter provide confirmation of previous reference． All P． taxa are diploidy with 2n = 18 and their basic number is tentative-
ly suggested as x = 9． Karyotype of Pterocypsela is 2A and P． formosana with a karyotype formula of 2n = 2x = 18 = 4m + 14sm，and
2n = 2x = 18 = 2m + 8sm + 8st for P． elata． It is the first time to report the AI value for Pterocypsela in this paper． Cytological data of
chromosomal numbers and karyotypes were used to discuss the close relationships of the Pterocypsela genus and the taxonomy of the me-
dicinal plants．
［Key words］ Pterocypsela; Cichorieae; chromosome; karyotype analysis; Chinese medicine
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