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石蒜属植物种间杂交种染色体制片体系优化和
细胞遗传学分析

赵梦婧，殷素雅，高燕会

（浙江农林大学 林业与生物技术学院，浙江 杭州 311300）

摘要：【目的】从细胞遗传学角度分析石蒜属 Lycoris 种间杂交种的染色体核型特征，探究杂交种亲本染色体分配，进一

步创建和选育石蒜属优新品种。【方法】利用常规染色体制片和荧光原位杂交技术，对石蒜属种间杂交种和亲本染色体

数目、核型公式及核型类型等进行分析。【结果】①最佳染色体制片体系：8:00—9:00 取石蒜属植物根尖，0.002
mol·L−1 的 8-羟基喹啉预处理 2.5 h，卡诺氏固定液固定，质量分数为 5.0% 的纤维素酶和 0.3% 的离析酶混合酶液于 37
℃ 酶解 1.5 h，采用火焰干燥法制备染色体制片。②石蒜 L. radiata 和换锦花 L. sprengeri 杂交种染色体核型公式为

2n=22=22A 和 2n=22=2sm+20A，以长筒石蒜 L. Longituba 为亲本的杂交种染色体核型公式为 2n=2x=18=4m+14A，杂交种

染色体核型以 4A 和 3B 为主，介于亲本石蒜、换锦花和长筒石蒜之间。③荧光原位杂交发现：石蒜和换锦花染色体上分

别有 2 和 3 个 45S rDNA 杂交信号，其中 3 号染色体上均能发现 45S rDNA 杂交信号，供试杂交种 45S rDNA 信号数目各

不相同，信号多位于染色体末端。【结论】本研究优化了石蒜属植物染色体制片和荧光原位杂交体系，并应用于石蒜属

杂交种的鉴定和亲本染色体的分配，可为石蒜属植物新种质创制和新品种选育提供理论依据。图 11 表 4 参 24
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Chromosome preparation system optimization and cytogenetic analysis of
interspecific hybrids of Lycoris

ZHAO Mengjing，YIN Suya，GAO Yanhui

（College of Forestry and Biotechnology, Zhejiang A&F University, Hangzhou 311300, Zhejiang, China）

Abstract: [Objective] The chromosomal karyotype characteristics of interspecific hybrids and chromosomal
allocation of their parents in genus Lycoris are analyzed, which will further provide a basis for hybrid breeding
in Lycoris. [Method] Conventional chromosome preparation and fluorescence in situ hybridization were used
to  analyze  chromosome  numbers  and  karyotypes  of  interspecific  hybrids  and  parents  in  the  genus Lycoris.
[Result] (1) The optimum chromosome section system: from 8:00 to 9:00 AM, the root tips of Lycoris plants
were  pretreated  with  0.002  mol·L−1 8-hydroxyquinoline  for  2.5  h,  fixed  with  Carnoy’ s  fixative,  and  then
digested with a mixture of 5.0% cellulase and 0.3% pectinase at 37 ℃ for 1.5 h. The chromosome slides were
prepared  using  the  flame-drying  method.  (2)  Chromosome  karyotype  analysis  revealed  2  types  of  karyotype
formulas for the hybrids between L. radiata and L. sprengeri, which were 2n=22=22A and 2n=22=2sm+20A.
The  karyotype  formula  for  the  hybrids  with L.  longituba as  the  parent  was  2n=2x=18=4m+14A.  The
chromosome  karyotype  was  primarily  composed  of  4A  and  3B,  which  was  intermediate  between  the  parent
species L. radiata, L. sprengeri, and L. longituba. (3) Fluorescence in situ hybridization revealed that there were 
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2 and 3 45S rDNA hybridization signals on the chromosomes of L. radiata and L. sprengeri, respectively. The
45S rDNA signals were found on chromosome 3 in both species. The numbers of 45S rDNA signals varied in
the  tested  hybrids  whose  most  signals  located  at  the  chromosome  ends. [Conclusion] The  karyotyping  and
fluorescence  in  situ  hybridization  system of Lycoris have  been  optimized  and  applied  to  the  identification  of
hybrids in Lycoris and the distribution of parental chromosomes. These results will provide a theoretical basis
for the creation of new germplasm resources and the breeding of new varieties of Lycoris genus. [Ch, 11 fig. 4
tab. 24 ref.]
Key  words: Lycoris; interspecific  hybrid; cytology; karyotype  analysis; fluorescence  in  situ  hybridization
(FISH)

石蒜科 Amaryllidaceae 石蒜属 Lycoris 植物为多年生草本，鳞茎类球根花卉[1]，全世界有 20 余种，主

要分布在中国和日本，中国约有 16 种和 1 个变种[2]，主要分布于长江以南，尤以温暖地区种类较多。石

蒜属植物花型独特、花色丰富，自然野生状态易发生天然杂交，形成较多的变异类型和生态型，观赏价

值极高，是园林中常用的林下花卉[3]。杂交育种是石蒜属植物重要的育种手段，在花期可观察到种间杂

交种花色和花型多样，但因自然花期较短，种子播种至开花周期长，仅靠种球和叶片形态难以辨别，对

石蒜属植物分类、种质快速鉴定和品种选育造成一定的困扰[2]。为更好地开展石蒜属植物优新品种的选

育工作，有必要对石蒜属植物进行早期鉴定。

细胞遗传学是研究物种进化、植物分类和了解染色体大小、形态、核型和结构等关系的重要手段。

染色体数目和形态是植物最稳定的细胞学特征之一[4]，可利用染色体核型分析了解物种起源、系统进

化、亲缘关系和杂交种的鉴定 [5−7]。已有研究证实石蒜属植物中国石蒜  L.  chinensis、安徽石蒜  L.
anhuiensis、长筒石蒜  L.  longituba、换锦花  L.  sprengeri、石蒜  L.  radiata 和矮小石蒜  L.  radiata var.
pumila 等常见种的染色体形态[8−11]，但大量天然和人工杂交种染色体的数目和核型复杂，未能得到有效

鉴定，因此分析石蒜属植物天然和人工杂交种的染色体数目和核型，对了解石蒜属植物种间和种内杂交

过程中亲本染色体分配具有重要意义。石蒜属植物染色体多数为 A 型染色体，尚无法通过核型公式判断

杂交后代的染色体来源和易位情况。荧光原位杂交 (FISH) 技术作为植物分子生物学和细胞遗传学研究

的重要技术，提供的多样化信息能够揭示染色体重排、基因组变化，已成为研究植物进化的重要工具，

被广泛应用于染色体的物理定位和基因组研究[12−14]。

目前石蒜属植物细胞遗传学研究多集中在石蒜、忽地笑 Lycoris aurea、换锦花和长筒石蒜等原生

种，对杂交种的研究较少。通过常规染色体制片和荧光原位杂交技术深入研究石蒜属植物细胞遗传学，

分析不同种间杂交种的染色体差异，进一步了解杂交过程中产生的遗传差异，对了解石蒜属植物物种演

化和分化情况有重要的意义。为此，本研究通过对石蒜属植物种间杂交种的细胞遗传学分析，对杂交种

进行鉴定并探究其亲缘关系，在细胞遗传学方面为石蒜属植物的种质资源鉴定、杂交育种亲本选择、新

品种选育提供理论参考。 

1    材料与方法
 

1.1    植物材料

供试植物材料为石蒜、换锦花、长筒石蒜、石蒜和换锦花杂交种 (008、014、030、034、048、
067、094)、长筒石蒜和换锦花杂交种 (015、019、020、097) 以及石蒜和长筒石蒜杂交种 (066、098)，种

植于浙江农林大学石蒜属种质资源苗圃基地，于 2022 年夏季开花期，根据开花先后对其编号并挖出鳞

茎进行后续试验。探针小麦 Triticum aestivum 45S rDNA 由浙江农林大学徐川梅老师赠与。 

1.2    根尖处理

将石蒜属植物鳞茎洗净后，去除外壳和根，置于培养皿中保持湿润生根，待根长至 3~5 cm 时，于

7∶00—11∶00 剪取新生嫩根，利用 8-羟基喹啉 (0.002 mol·L−1) 或饱和对二氯苯溶液对根尖分别进行预处

理 (避光 2.5 或 4.0 h) 后，用卡诺氏固定液 [V(甲醇)∶V(冰乙酸)=3∶1] 固定后，转移至体积分数为 75% 的

乙醇中，于 4 ℃ 冰箱保存备用。 
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1.3    根尖解离

采用酸解和酶解 2 种方法解离根尖。(1) 酸解：取根尖于 1 mol·L−1 的盐酸 (HCl) 常温解离 30 min，
及时制片观察。(2) 酶解：①前低渗，用蒸馏水浸泡根尖 2 次，每次 10 min；② 酶解，吸干水分，用不

同质量分数纤维素酶和离析酶混合液，于 37 ℃ 水浴解离 100 min；③后低渗：用蒸馏水后低渗 30 min；
④固定，用卡诺氏固定液固定 1.0 h 后，转移至体积分数为 75% 的乙醇中，于 4 ℃ 冰箱保存备用。 

1.4    染色及制片

将解离液于干净的载玻片制片，改良苯酚品红染色，于荧光显微镜 (Leica DM4000) 下镜检。荧光原

位杂交制片用低渗火焰干燥法[15]，在相差显微镜 (SOPTOP EX21) 下观察，记录较好分裂相和清晰染色

体坐标并计数，至少 5~10 个，制备好的染色体制片冷藏备用。 

1.5    杂交预处理及荧光原位杂交

为了减少杂信号的干扰，用于荧光原位杂交分析的染色体制片需经过预处理去除 RNA 和蛋白质干

扰。染色体制片于 37 ℃ 烘箱烘干后，用 RNase A 溶液 (10 g·L−1) 37  ℃ 孵育 1.0  h，加胃蛋白酶 (5
mg·L−1) 孵育 15 min；质量分数为 4% 的多聚甲醛室温固定 15 min，用体积分数为 70%、90% 和 100% 的

乙醇进行梯度脱水，每级 5 min，制片于常温干燥后备用。

采用缺口平移法标记 45S rDNA 探针，杂交液 (20 μL：探针 2 μL，鲑鱼精 DNA 4 μL，20×SSC 2
μL，去离子甲酰胺 10 μL，质量分数为 50% 硫酸葡聚糖 2 μL) 高温热变性处理后，染色体制片进行碱变

性， 37 ℃ 杂交避光过夜， 2×SSC 和 1×PBS 常温洗片，加抗体于 37 ℃ 杂交 1.5  h， 1×PBS 洗片，

DAPI 溶液 (5 mg·L−1) 复染，封片，于荧光显微镜下观察并拍照。 

1.6    染色体计数和核型分析

选取染色清晰、染色体聚缩适宜、分散良好的中期染色体进行观察并拍照，利用 Leica 图像捕获工

作站处理图像，使用 Adobe Photoshop 2020 进行染色体排列，用 Image J 折线工具测量染色体臂长。染

色体核型分析参照文献 [16−17]，核型类别参照 STEBBINS 等[18] 的标准。 

2    结果与分析
 

2.1    染色体制片体系优化 

2.1.1    最佳取样时间的确定    采用不同取样时间进

行处理，确定最适宜的取材时间，由表 1 和图 1 可

知：8:00—10:00 为石蒜属植物根尖细胞分裂周期中

最旺盛的时间，可获得较多处于有丝分裂的细胞，

为有丝分裂高峰期，能观察到较多的中期染色体，

8:00—9:00 染色体分散，而 9:00—10:00 染色体之间

有黏连。 7:00 —8:00 多处于染色体分裂前期，

10:00—11:00 多处于染色体分裂后期，细胞较多。

因此，8:00—9:00 为石蒜属植物染色体制片取材的最佳时期。 

2.1.2    最佳预处理条件的筛选    预处理试剂和处理时间对染色体中期分裂相状态有明显影响 (表 2)，8-
羟基喹啉和饱和对二氯苯预处理 4.0 h 后均出现拖尾现象，其中饱和对二氯苯处理的染色体有黏连现

象。8-羟基喹啉预处理 2.5 h 的染色体聚缩程度适中，清晰分散且无拖尾现象 (图 2A)，为最佳预处理方案。

 

表 1    根尖的不同取样时间
Table 1    Different sampling times of root tips

取样时间 有丝分裂时期细胞数 分辨程度

7:00—8:00 前期较多，中期较少 清晰

8:00—9:00 中期多 清晰

9:00—10:00 中期较多 清晰

10:00—11:00 中期较少，后期较多 模糊

 

A B C D

30 μm30 μm30 μm30 μm

材料均为石蒜。取样时间分别为：A. 7:00—8:00；B. 8:00—9:00；C. 9:00—10:00；D. 10:00—11:00。

图 1    不同取样时间下的根尖染色体形态
Figure 1    Apical chromosome morphology at different sampling times
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表 2    不同预处理试验结果
Table 2    Results of different pretreatment tests

预处理试剂 预处理时间/h 染色体聚缩程度 染色体拖尾情况 染色体清晰度 染色体分散度

8-羟基喹啉
2.5 适中 无 清晰 分散

4.0 适中 多数拖尾 清晰 较分散

饱和对二氯苯
2.5 皱缩 无 较清晰 分散

4.0 适中 多数拖尾 清晰 较分散

  
A B C D

30 μm30 μm30 μm30 μm

材料均为石蒜。A. 8-羟基喹啉处理2.5 h；B. 8-羟基喹啉处理4.0 h；C. 饱和对二氯苯处理2.5 h；D. 饱和对二氯苯处理4.0 h。

图 2    不同预处理条件下的根尖染色体形态
Figure 2    Apical chromosome morphology under different pretreatment conditions

  

2.1.3    不 同 解 离 时 间 的 筛 选     分别用 1  mol·L−1

HCl、纤维素酶和离析酶混合液对石蒜属植物根尖

进行解离，发现 HCl 解离后杂质较多，不易观察染

色体形态。根据不同质量分数纤维素酶和离析酶配

比对石蒜属植物根尖解离时间和温度进一步筛选

(表 3)，结果发现：质量分数分别为 5.0% 的纤维素

酶和 0.3% 的离析酶的混合酶液于 37 ℃ 处理 100
min，染色体更加清晰和分散，效果最佳 (图 3D)，
而于 25 ℃ (常温) 解离 360 min，染色体形态清晰，

但染色体间有黏连，分散较差 (图 3E)。因此，酶解

能够有效去除细胞壁对植物染色体的束缚，使染色

体更分散，有利于进行染色体荧光原位杂交试验。

综上，本研究最佳染色体制片体系为：于

8:00—9:00 取石蒜属植物根尖，0.002 mol·L−1 的 8-
羟基喹啉在常温下对根尖预处理 2.5 h，卡诺氏固定液固定后于 4 ℃ 冰箱保存；质量分数 5.0% 纤维素酶

和 0.3% 离析酶混合酶液 37 ℃ 酶解 1.5 h，低渗 20 min 后，固定液固定 1.0 h 后，用于染色体制片。 

2.2    染色体核型分析

对石蒜属植物亲本石蒜、换锦花和长筒石蒜及 8 个杂交种染色体数目和形态进行分析。石蒜和换锦

花核型染色体为 2n=2x=22，长筒石蒜染色体核型为 2n=2x=16 (图 4 和表 4)。
由图 5 和图 6 可知：8 个杂交种染色体数目主要为 2n=22 和 2n=18，染色体基数为 x=11 和 9，为二

倍体植物，多数为近端着丝粒染色体 (st 型) 和端着丝粒染色体 (t 型)，着丝粒靠近端部，臂比较大；杂

交种 097 和 098 有中间着丝粒染色体 (m 型)，且 m 型染色体较大较长，极易分辨。

 

表 3    不同比例混合酶液温度和时间试验结果
Table 3    Results  of  temperature  and  time  tests  for  mixed  enzyme

solutions with different proportions

编号 解离试剂
解离温度/

℃

解离时间/
min

染色体清晰度/
分散度

A 2.0%纤维素酶 37 100 较清晰/不分散

B
2.0%纤维素酶+
1.0%离析酶

37 100 模糊/较分散

C
2.5%纤维素酶+
2.5%离析酶

37 100 清晰/较分散

D
5.0%纤维素酶+
0.3%离析酶

37 100 清晰/分散

E
5.0%纤维素酶+
0.3%离析酶

25 360 清晰/不分散

　　说明：表中解离试剂前的数值代表其质量分数。

 

A

30 μm

大写字母对应表3中各组的编号。

B

30 μm

C

30 μm

D

30 μm

E

30 μm

图 3    不同酶解离条件下的根尖染色体形态
Figure 3    Chromosome morphology under different enzymatic digestion conditions
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8 个杂交种的平均臂比、核型不对称系数、最长染色体/最短染色体、臂比大于 2 的染色体比例、核

型类型、核型公式等指标均存在明显差异。由表 4 可知：石蒜和换锦花杂交种 014、015、030、048、
067、094 染色体数目为 22 条，其中 014、030、048、067 染色体核型公式均 2n=22=22A，核型类型为

4A，核型不对称系数为 80.66%~83.22%，介于石蒜和换锦花之间，但最长染色体/最短染色体相差较

大，为 1.54~2.06，说明杂交种染色体间存在较大差异，而染色体核型类型为 st 和 t 型，说明着丝粒均位

于染色体末端。杂交种 015 染色体数目为 2n=22，但核型为 3B，杂交种 015 和 094 染色体核型公式为

2n=22=2sm+20A，有 1 对同源染色体为近中着丝粒染色体。

长筒石蒜核型公式为 2n=2x=16=6m+10A，亲本为长筒石蒜的杂交种 097 和 098 染色体数目为

2n=18，包括 4 条 m 型染色体和 14 条 A 型染色体 (包括 st 和 t 型)，核型类型为 3B，最长染色体/最短染

色体分别为 3.11 和 2.78，为 8 个杂交种中比值最大的种。

杂交种染色体核型以 4A 和 3B 为主，杂交种 097 的最长染色体/最短染色体最大 (3.11)，杂交种

094 比值最小 (1.48)。杂交种 048 的核型不对称系数最大 (83.22%)，杂交种 097 最小 (67.11%)。杂交种

014、030、048、067、094 染色体臂比均全部大于 2，杂交种 015 和 094 各有 1 对 sm 型染色体。 
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图 4    3 种石蒜属植物染色体形态及核型模式
Figure 4    Chromosome morphology and karyotype pattern diagram of 3 Lycoris species

 

表 4    石蒜属 8个种间杂交种核型特征
Table 4    Karyotype characteristics of 8 interspecific hybrids of Lycoris

材料 平均臂比值 核型不对称系数/% 最长染色体/最短染色体 臂比大于2的染色体比例/% 核型类型 核型公式

石蒜 4.68 81.71 1.57 100 4A 2n=22=22A
换锦花 5.92 84.84 1.57 100 4A 2n=22=22A
长筒石蒜 5.28 47.62 2.92 62.50 3B 2n=16=6m+10A
014 4.53 81.42 1.54 100 4A 2n=22=22A
015 3.72 78.43 2.13 90.90 3B 2n=22=2sm+20A
030 4.34 80.66 1.75 100 4A 2n=22=22A
048 5.15 83.22 1.84 100 4A 2n=22=22A
067 4.95 82.33 2.06 100 4A 2n=22=22A
094 4.55 81.35 1.48 100 4A 2n=22=2sm+20A
097 3.19 67.11 3.11 77.77 3B 2n=18=4m+14A
098 3.78 70.21 2.78 77.77 3B 2n=18=4m+14A
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2.3    荧光原位杂交体系优化 

2.3.1    荧光复染剂的选择    采用荧光复染剂 DAPI (4,6-二脒基-2-苯基吲哚) 和 PI (碘化丙啶) 对石蒜属植

物染色体进行染色，与 PI 染色相比，经 DAPI 染色的染色体形态更加清晰，背景干净 (图 7)；由于 PI 发
出红色荧光，与地高辛标记的探针荧光相同，不便于双色荧光原位杂交信号的观察，而 DAPI 复染后能

同时观察到生物素和地高辛标记的荧光信号，因此 DAPI 更适合作为荧光原位杂交的复染剂。 

2.3.2    染色体变性处理方法和条件优化    染色体变性是影响荧光原位杂交的关键，一般用高温变性和碱

变性进行染色体变性。为更好地观察到荧光原位杂交信号，对高温变性 (即 86 ℃ 烤片 5 min) 和碱变性

(0.15 mol·L−1 NaOH 溶液 42 ℃ 水浴 10 min) 下的 45S rDNA 探针信号进行比较，高温变性的染色体荧光
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图 5    石蒜属 8 个种间杂交种有丝分裂中期染色体
Figure 5    Metaphase chromosome diagram of 8 interspecific hybrids of Lycoris
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图 6    石蒜属 8 个种间杂交种染色体核型模型
Figure 6    Karyotype model diagrams of 8 interspecific hybrids of Lycoris
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原位杂交观察到的信号不稳定，未观察到探针信号 (图 8A4 和 8B2)，说明探针并未与染色体成功杂交；

而图 8A2 和 8B4 的 45S rDNA 探针信号较弱。碱变性 10 min，能观察到清晰明亮的 45S rDNA 探针信

号，说明碱变性使探针与染色体更好的杂交，更加稳定。
 
 

A1 A2 A3 A4

B1 B2 B3 B4

C1 C2 C3 C4

D1 D2 D3 D4

100 μm

A. 梦幻少女Lycoris chinensis × radiata ‘Astro Girl’；B. 换锦花；C. 杂交种014；D. 杂交种034。编
号1和2，3和4分别为不同荧光下的重复图像。A~B为86 ℃烤片5 min；C~D为0.15 mol·L−1 NaOH溶
液42 ℃水浴10 min。绿色和红色信号分别为探针Biotin-FITC和地高辛标记；白色箭头所指为信号。

图 8    染色体不同变性方案下探针信号对比
Figure 8    Comparison of different chromosomal denaturation schemes

  

2.4    基于 FISH的 45S rDNA探针信号和核型分析

以地高辛标记的 45S rDNA 为探针，对石蒜和换锦花染色体进行荧光原位杂交，结果发现石蒜染色

体上有 2 个 45S rDNA 信号 (图 9A)，分别位于染色体长臂和端着丝粒处。换锦花染色体上有 3 个 45S
rDNA 杂交信号，分别位于染色体短臂末端和靠近着丝粒区域 (图 9B)。

利用 45S rDNA 探针对石蒜属种间杂交种染色体进行荧光原位杂交分析，发现 45S rDNA 位点数差

异较大，杂交种 (008、014、019、020、034、066 和 067) 染色体上有 2~8 个信号 (图 10)，008 染色体有

2 个杂交信号，其中一个信号位于端着丝粒呈单个点状分布，另一个呈点状分布在染色体长臂上 (图 10A)；
014 染色体有 2 个杂交信号 (图 10B)；杂交种 019 和 020 染色体的端着丝粒处分别有 8 个清晰的 45S
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A. 石蒜(种源地为昌化)；B. 石蒜(种源地为湖南)；C. 江苏石蒜L. houdyshelii；D. 红蓝石蒜L. haywardii。编号1~3代表3个重复。蓝
色为DAPI染色，红色为PI染色。

D2 D3

50 μm

图 7    DAPI 和 PI 染色荧光对比
Figure 7    Fluorescence comparison of DAPI and PI staining
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rDNA 信号 (图 10C 和 10D)；杂交种 034 染色体端着丝粒处有 2 个杂交信号 (图 10E)；杂交种 066 的 4 条

染色体上有 5 个杂交信号，均位于端着丝粒处 (图 10F)；杂交种 067 染色体的 3 个杂交信号位于 3 条染

色体端着丝粒处 (图 10G)。
石蒜的 1 条 3 号同源染色体短臂末端和 1 条 11 号同源染色体长臂上观察到 45S rDNA 信号 (图 11A)；

 

A. 石蒜

红色信号为45S rDNA信号，DAPI复染；白色箭头所指为信号。

B. 换锦花

30 μm 30 μm

图 9    45S rDNA 探针标记的石蒜和换锦花染色体
Figure 9    Chromosome diagrames of L. radiata and L. sprengeri labeled by 45S rDNA probe
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图 10    部分石蒜属种间杂交种的 45S rDNA 信号
Figure 10    45S rDNA signal diagram of partial interspecific hybrids of Lycoris
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图 11    石蒜、换锦花和 034 的 45S rDNA 信号分析
Figure 11    45S rDNA signal analysis of L. radiata, L. sprengeri and hybrid 034
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在换锦花 1 号和 3 号染色体上分别有 1 个杂交信号，但信号较弱 (图 11B)。杂交种 034 的 1 对 3 号同源

染色体上均观察到清晰的 45S rDNA 杂交信号，因此推测杂交种 034 的杂交信号分别来自石蒜和换锦花

的 3 号染色体 (图 11C)。 

3    讨论

染色体融合和裂变易位被认为是石蒜属植物核型多样性变化的原因，A 型染色体中出现罗伯逊融合

现象，其中 m 型染色体可能是罗伯逊变化形成的[19]。石蒜属植物染色数目和核型之间差异较大，有整倍

体和非整倍体，二倍体、三倍体和多倍体，染色体基数为 6~11[11, 19]。石蒜和换锦花染色体核型公式为

2n=22=22A[11]，长筒石蒜和中国石蒜染色体核型公式为 2n=2x=16=6m+10T[8]，而张悦等[10] 发现中国石蒜

的染色体核型公式为 2n=24=4M+10T。本研究中石蒜和换锦花及部分杂交种染色体核型为 2n=22=22A，

而杂交种 015 和 094 的染色体核型公式为 2n=22=2sm+20A，长筒石蒜和换锦花杂交种核型公式为

2n=18=4m+14A，说明石蒜和换锦花在杂交过程中 sm 染色体可能由 A 型染色体的罗伯逊变化产生[11, 19]。

此外，研究还表明石蒜属植物存在较多异常核型，如 ZHOU 等 [20] 发现石蒜核型公式为 2n=21=1m+
20st 和 2n=25=1m+20st+2t+2T；LIU 等[19] 研究发现 114 个石蒜种群 98.6% 的核型为 A 型，其余少量为由

A 型染色体衍生的 m、m’和 B 型异常染色体。尽管石蒜在种群内和种群间出现了一定程度的变异现象，

但仍被认为具有相对稳定的核型。长筒石蒜和换锦花杂交种染色体核型公式为 2n=18=4m+14A，m 型染

色体可能来自长筒石蒜。染色体核型在一定程度上能够反映物种间的遗传差异和亲缘关系，因此，亲本

为石蒜和换锦花的杂交种亲缘关系较近，而长筒石蒜和换锦花为亲本的杂交种亲缘关系更近，花色和花

型更相似。

染色体核型不对称系数能够反映植物的进化程度，染色体进化的整体趋势表现为不对称程度和倍性

的提高，越古老和原始的植物核型越对称，繁衍或者进化程度越高的物种，核型越不对称[21]，因此根据

核型不对称系数可判断物种的进化。本研究中长筒石蒜和换锦花的杂交种 097 和 098 不对称系数最小，

可认为长筒石蒜比石蒜和换锦花更原始，进一步说明石蒜和换锦花的进化程度更高，可能与长期自然选

择和人工杂交选择的进程有关。在分析和利用种质资源中，形态学会受气候和人为因素的影响，而细胞

学遗传分析更可靠稳定。石蒜属植物种间杂交种的核型分析结果，丰富了石蒜属植物的核型信息，可以

进一步了解石蒜属植物在杂交时亲本染色体分配情况。

荧光原位杂交实验会受到染色体制备、变性、探针杂交及荧光染料复染等因素的影响，因此筛选适

合石蒜属植物的荧光原位杂交体系十分重要。本研究筛选的优化体系为使用前低渗火焰干燥法制片，

0.15 mol·L−1 的 NaOH 42 ℃ 使染色体变性，DAPI 作为复染剂。探针是荧光原位杂交的基础性元件，探

针信号对研究植物进化起源及染色体融合和易位现象具有极其重要的作用。目前除了以 45S rDNA、5S
rDNA 保守序列作为探针外，还有端粒、着丝粒、重复串联序列和 oligo 探针，其中，端粒探针

(AG3T3)3 和 (TTG)6 等已在油橄榄科 Oleaceae 植物中作为染色体计数和染色体变异的重要依据[22]；在石

蒜和忽地笑及其杂交种中检测到着丝粒 CENH3 探针信号，并揭示了 1 个 M 型染色体的易位融合现

象 [23]。本研究在石蒜、换锦花和杂交种 034 染色体上 45S rDNA 杂交信号稳定，可初步判断杂交种

034 信号分别来自石蒜和换锦花，其余杂交种的 45S rDNA 位点数量和位置也有差异。玫瑰 Rosa
rugosa 及其种间杂交种的 45S rDNA 杂交信号不同[24]，与本研究结果相似，这可能是由于 45S rDNA 位

点在不同种间的差异造成的。 

4    结论

本研究优化了石蒜属植物种间杂交种染色体制片技术体系： 0.002  mol·L−1 8-羟基喹啉于

8:00—9:00 预处理石蒜属植物根尖 2.5 h，卡诺氏固定液固定，37 ℃ 酶解 1.5 h，火焰干燥法制片。石蒜

属种间杂交种染色体核型多样，染色体数目为 2n=18 和 22，染色体核型为 4A 和 3B。石蒜和换锦花 3 号

染色体分别有 2 和 3 个 45S rDNA 杂交信号。杂交种 45S rDNA 杂交信号大多位于染色体端着丝粒处，

不同杂交种信号数不同，说明杂交过程中染色体分配不均等，导致杂交种性状各异。因此，染色体核型

分析和荧光原位杂交技术能够有效鉴定石蒜属种间杂交种及亲本染色体的分配，可为石蒜属新品种选育
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提供理论依据。
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