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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，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）和一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。利用 5S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。藜属植物的核型分析结果表明：藜属植物中存在

二倍体（2n=2X=18）和四倍体（2n= 4X = 36）两种倍性，藜麦和灰绿藜为四倍体，其余 3

种为二倍体。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) 

+2sm，2n=4X=36=32m (4AST) + 4sm，2n=2X=18=16m (4AST) + 2sm，2n=2X=18=18m及 2n 

=2X=18=16m+2sm。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。核型类型除了菊叶香藜为 1B外其余均属于 2B类型。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。5S、45S rDNA-FISH结果表明：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；藜、杂配藜的染色体上存在1对5S rDNA

位点和 45S rDNA位点，菊叶香藜的染色体上只存在 1 对 5S位点。5S和 45S rDNA位点均位

于染色体的短臂上。该研究获得了藜属植物基于 5S和 45S rDNA荧光原位杂交核型，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。 

关键词：藜属，rDNA，荧光原位杂交，核型 
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Abstract: In order to get much more precise information on the karyological characteristics of  

Chenopodium L. genus, the karyotypes of four wild Chenopodium species from Qinghai Plateau, 

including C. glaucum, C. ablum, C. foetidum and C. hybridum, and one cultivated C. quinoa 

PI614932-HX(3) introduced from the United States were analyzed by using fluorescence in situ 

hybridization (rDNA-FISH). 5S rDNA and 45S rDNA were mapped on the metaphase 

chromosomes of the five species by FISH. The result of the karyotype analysis showed that there 

were two kinds of ploidies in these Chenopodium species, including a diploidy (2n = 2X = 18) and 

a tetraploidy (2n=4X=36), C. quinoa and C. glaucum were tetraploids, and the other three species 

were diploids. The karyotype formulas of C. quinoa, C. glaucum, C. ablum, C. foetidum and C. 

hybridum were 2n=4X=36=34m (2AST) + 2sm, 2n=4X=36=32m (4AST) + 4sm, 2n=2X=18 = 

16m (4AST) + 2sm, 2n=2X=18=18m and 2n=2X=18=16m +2sm, respectively. The chromosomes 

of Chenopodium were mainly composed of metacentric chromosomes (m) and a few 

submetacentric chromosomes (sm). Except for C. foetidum belong to 1B type, the others belong to 

2B type. There were double satellites distributed at different positions with different numbers on 

the chromosomes of C. quinoa, C. glaucum and C. ablum. The results of 5S and 45S rDNA-FISH 

showed that there were two pairs of 5S rDNA loci and one pair of 45S rDNA loci on the 

chromosomes of C. quinoa and C. glaucum, one pair of 5S rDNA and one pair of 45S rDNA on 

the chromosomes of C. ablum and C. hybridum, and only one pair of 5S on the chromosomes of C. 

foetidum. 5S and 45S rDNA loci were all located on the short arm of the chromosomes. It is the 

first report on karyotype analysis with 5S and 45S rDNA loci in Chenopodium genus and the 

results will provide a cyto-moecular genetic basis for phylogeny and cell biology research of 

Chenopodium. 
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藜属（Chenopodium L.）按原来的分类系统属于藜科（Chenopodiaceae），APGⅡ植物

分类系统将其划分到苋科（Amaranthaceae）藜亚科（Chenopodioideae）中（Angiosperm 

Phylogeny Group，2003），为一年生或多年生草本，全世界约有 250 种，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，2015）。在我国，有 19 个野生藜属植

物种（刘尚武，1997）及 1 个引进种栽培种藜麦（Chenopodium quinoa），主要分布于西北、

华北、西南和东北等地。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，大多具有较强的耐旱性、耐盐性（Eisa et al., 2001）。 

关于藜属植物，前人在资源调查（张薇薇等，2015）、系统发育与分类（孔宪武和简焯

坡，1979；Fuentes-Bazan et al., 2012；王春海，2015）、生理特性（Karssen, 1976；陈莎莎

等，2009；王璐等，2015；袁飞敏等，2018；张乐等，2019）、营养特性（Abugoch & Lilian, 

2009；王艳萍等，2019）、植物化学（杜华，2007；张洪慎等，2018）、分子生物学（刘艳

霞等，2016；付苏宏等，2016；Jarvis et al., 2017；宋娇，2018）、遗传育种（杨发荣等，2015；

林春等，2019）等方面进行了广泛的研究。由于藜属植物的染色体较小，染色体数目较多，

导致藜属植物染色体制片难度大，传统的核型分析方法很难明确识别其染色体，其核型研究

尚处于初级阶段。据前人研究，藜属植物内部存在多倍化现象，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., 1943），单倍染色体基

数为 9（X=9）（Kolano et al., 2001），但 Ambrina 组的染色体基数为 8，如 C.ambrosioides

的染色体数目为 2n=2X=16（Giusti, 1970）。在国内何燕等（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，至今，未见其他野生藜属植物核型研究的报道。 

rDNA-FISH 是细胞遗传学研究中常用的手段之一，具有灵敏度和分辨率高、安全性好、



实验周期短，直观可见等优点，可为核型分析提供一个稳定有效的细胞学可识别标记，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., 

1999；Volkov et al., 2007）。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，

证实了两者之间的亲缘关系非常近，推测它们可能来源于异源多倍体藜麦的两个亚基因组，

其中一个和现在 C. berlandieri 中的 NTS 序列相似，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。Kolano et al.（2012）对 34 种藜属植物的中期染色体进行 5S

和 45S rDNA 的物理定位，通过位点数目及分布特点的观察，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。Kolano et al.（2015）分析了 23 个二倍体藜属植物

染色体上 5S 和 45S rDNA 分布的数量，推测了二倍体植物基因组进化的模式和方向。 

本研究以 5 种藜属植物为材料，系统研究了藜属植物染色体荧光原位杂交技术体系，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，并分析了 5S、

45S rDNA 在 5 种藜属中期染色体上的分布特点。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，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，

这也将是首次对国内野生藜属植物的研究提供分子细胞遗传学资料。 

1 材料与方法 

1.1 供试材料 

供试藜麦栽培品种引自美国，编号为 PI614932-HX（3），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，每个物种分别采集 20 余个个体，由本

所卢学峰研究员鉴定，单独脱粒后种子保存在中国科学院西北高原生物研究所适应与进化

重点实验室中。采集地点及种子性状详细信息见表 1。 

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 County,  

Haixi Prefecture 

 

3 026.1  

36
。
2' 19. 732" N 

97
。
48' 46. 944" E 

扁球形，种皮为暗褐色或红褐色、有光泽。 

Oblate, testa is dark brown or reddish brown with 

glossy. 

藜  

C. ablum  

海西州都兰县 

Dulan County,  

Haixi Prefecture 

 

2 990.2 
36

。
4' 01. 886" N 

97
。
47'32. 009" E 

胚环形，种皮为棕褐色或黑褐色、有光泽。 

Embryoid ring, testa is tan or dark brown with glossy. 

菊叶香藜 

C. foetidum  

海南州共和县 

Gonghe County,  

Hainan Prefecture 

 

3 168.7 
36

。
24' 28. 644" N 

100
。

4' 13. 490" E 

胚半环形，种皮颜色为红褐色、黑褐色。 

Semicircular ring, testa is reddish brown and black 

brown. 

杂配藜 

C. hybridum  

 西宁市城西区 

Chengxi District, 

Xining City 

 

2 278.7 
36

。
6' 26. 923" N 

101
。

7' 51. 01" E 

药片形，种皮为黑色、种皮厚，有光泽。 

Tablet shape, testa is black, thick and glossy. 

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、子粒大小一致的供试种子，用 70%的酒精消毒后，用蒸馏水漂

洗 3 次，分别放置于铺有两层滤纸的发芽盒（12 cm×6 cm）中。再用蒸馏水浸润后放置于种

子培养箱中。种子培养箱参数条件设置为 25 ℃，昼长 16 h，夜长 8 h，湿度 65%。待根尖

长至 1~1.5 cm 时，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 h。取出



发芽的种子后用乙醇﹕冰醋酸（3﹕1）固定至少 30 min。从根尖上切取 1~2 mm 的分生区，

45%乙酸火焰干燥压片，在相差显微镜下镜检，将一个视野下有多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。 

1.2.2 标记探针   

探针为通用探针，购买自上海生物工程有限公司。 

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同学（喻凤等，2017）。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，干燥后放置于 0.2 mol•L
-1 溶于 70%酒精的氢

氧化钠溶液中变性 8~10 min；取出后直接放置于预冷的 70%乙醇中做脱水处理约 40 min；

干燥后将配制好的杂交液 10 μL（5 μL 50%甲酰胺，2 μL 20×SSC，1 μL 鱼精 DNA，2 μL 10% 

硫酸葡聚糖）中加入 5S rDNA 和 45S rDNA 各 1 μL，混匀后滴至干燥的片子上，盖上较大

的盖玻片；将片子放于潮湿密闭盒中，置于 37 ℃下杂交 8 h，过夜。 

1.2.4 镜检  

待时间到后用 2×SSC 或 ddH2O 冲洗几次，干燥后向制片上滴 10~12 μL 含有荧光猝灭

剂的 DAPI 染液，盖上较大的盖玻片。用 Leica 荧光显微镜在低倍镜下找到染色体，在高倍

镜下快速拍照，并标记后保存。 

1.2.5 图像处理及分析   

图片用 Photoshop cc 2015 进行调整及优化并完成配对，用 Emage J、Excel 2019 软件进

行后期的图像处理及染色体长度、臂比等的计算。核型分析及核型分类的依据分别采用李懋

学等（1985）和的 Stebbin et al.（1971）的划分标准，核型不对称系数参照 Arano et al.（1962）

的方法。 

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 和 45S rDNA-FISH 制片，测

定核型参数，并进行核型分析（表 2）。藜麦和灰绿藜都是四倍体，染色体数目均为 2n=4X=36，

藜、菊叶香藜及杂配藜都是二倍体，染色体数目均为 2n=2X=18，没有发现其他倍性或非整

倍体存在的现象。除了菊叶香藜全部由中部着丝粒染色体组成外，其余 4 种藜属植物的染色

体主要由中部着丝粒染色体（m）和少数亚中部着丝粒染色体（sm）组成。藜属植物染色体

绝对长度不足 2 μm，属于小染色体。不同种类藜属植物的核型公式和染色体相对长度存在

差异。根据染色体分类系统，菊叶香藜的核型类型为 1B，核型形态较对称，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。 

藜属植物部分种中具有随体。在藜麦中发现了 1 对双随体，位于 2 号染色体上的其中一

条同源染色体的短臂上。在灰绿藜和藜中各发现 2 对双随体，均位于两条同源染色体的短臂

上，在灰绿藜中为 12 号染色体，在藜中为 9 号染色体。 

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 

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 4n=36=34m(4AST)+2sm 1.01 ~ 2.08 55.31 2B 

藜 C. ablum 18 1.24 ~ 2.17 2n=18=16m(4AST)+2sm 1.03 ~ 2.26 54.79 2B 

菊叶香藜 C. foetidum 18 1.01 ~ 1.57 2n=18=18m 1.01 ~ 1.30 53.95 1B 

杂配藜 C. hybridum 18 3.11 ~ 1.43 2n=18=16m+2sm 1.03 ~ 2.14 55.86 2B 



 

2.2 藜麦 rDNA-FISH 信号位点检测结果 

rDNA-FISH 检测显示，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，另 1 对位于 17 号

染色体短臂（S）末端，信号强度一致；45S rDNA 信号位点位于 5 号染色体短臂（S）末端，

并且 1 个同源染色体杂交信号较另 1 个强（图 1：B，C）。 

在信号强度上和前人的研究结果存在微小差异，和 Kolano et al.（2012）发现 45S rDNA

位点的信号强度一致（图 1：A），本研究中 45S rDNA 的信号明显强于 5S rDNA 位点信号。 

 
绿色信号代表 45S rDNA，红色代表 5S rDNA；A 为 C. quinoa Tango 的 5S 及 45S rDNA FISH，比例尺为 5 μm；

B 和 C 分别为 C. quinoa PI614932-HX（3）的 5S 及 45S rDNA FISH 结果及中期染色体核型图，比例尺为

10 μm。 

Green is 45S rDNA; red is 5S rDNA; A is the rseult of 5S and 45S rDNA FISH in C. quinoa Tango, the scale bar is 

5 μm; B and C are the results of 5S and 45S rDNA FISH and homologous pairing of chromosomes based on 5S 

rDNA and 45S rDNA FISH of C. quinoa PI614932-HX(3), respectively, the scale bar is 10 μm. 

          图 1 以 5S rDNA 和 45S rDNA 为探针的藜麦中期染色体杂交情况 

Fig.1 FISH localization of 5S rDNA and 45S rDNA on metaphase chromosomes of the 

Chenopodium quinoa  

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，另 1 对位于 7 号染色体两个同源染色体的间隙，3

号染色体上的信号杂交比 7 号染色体强；45S rDNA 信号位点位于 12 号染色体短臂（S）末

端的随体上，杂交信号强度一致（图 2）。 

Kolano et al.（2008a）研究结果显示，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。此四倍体灰绿藜中多 1 对 5S rDNA 位点。 

 
绿色信号代表 45S rDNA，红色代表 5S rDNA；A 为灰绿藜的 5S 及 45S rDNA FISH 结果；B 为灰绿藜的染



色体核型图。比例尺为 10 μm。 

Green is 45S rDNA; red is 5S rDNA; A is the result of 5S and 45s rDNA FISH of C. glaucum; B is the 

homologous pairing of chromosomes based on 5S rDNA and 45S rDNA FISH of C. glaucum. The scale bar is 10 

μm. 

        图 2 以 5S rDNA 和 45S rDNA 为探针的灰绿藜中期染色体杂交情况 

Fig.2 FISH localization of 5S rDNA and 45S rDNA on metaphase chromosomes of the 

Chenopodium ablum 

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，杂交信号强度一致；45S rDNA 位于 9 号染色体短臂（S）末端的

随体上，杂交信号强度一致（图 3：A，B）。 

藜是一个复合体，有二倍体、四倍体、六倍体（Bhargava et al., 2006），已有的研究结

果显示（Kolano et al., 2008b），见图 3：C，D，六倍体藜中存在 4 对 5S rDNA 位点和 2 对

45S rDNA 位点，5S rDNA 位点和 45S rDNA 的杂交信号强度均不同；二倍体藜中存在 2 对

5S rDNA 位点和 1 对 45S rDNA 位点，均位于染色体末端，5S rDNA 位点在信号强度和大小

方面存在明显差异。此二倍体藜中丢失了信号较强的 1 对 rDNA 位点。 

 
绿色信号代表 45S rDNA，红色代表 5S rDNA；A 为藜的 5S 及 45S rDNA FISH 结果，B 为藜的染色体核型

图，比例尺为 10 μm；C 和 D 分别为来自德国的二倍体和六倍体藜，比例尺为 5 μm。 

Green is 45S rDNA; red is 5S rDNA; A is the result of 5S and 45S rDNA FISH of C. ablum, B is the homologous 

pairing of chromosomes based on 5S rDNA and 45S rDNA FISH of C. ablum, the scale bar is 10 μm; C and D are 

diploid and hexaploid C. ablum from Germany, respectively, the scale bar is 5 μm. 

          图 3 以 5S rDNA 和 45S rDNA 为探针的藜中期染色体杂交情况 

Fig.3 FISH localization of 5S rDNA and 45S rDNA on metaphase chromosomes of the 

Chenopodium ablum 

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，未检测到 45S rDNA 信号位点：5S 

rDNA 位于 2 号染色体的短臂（S）末端，杂交信号强度一致，信号较强（图 4：A，B）。 

杂配藜的染色体上检测到 1 对 5S rDNA 位点、1 对 45S rDNA 位点和 5S rDNA 位点在 5

号染色体的两个同源染色体的间隙位置，杂交信号强度一致；45S rDNA 位点在 7 号染色体

 



短臂（S）末端，1 个杂交信号较另 1 个强很多（图 4：C，D）。此结果和 Kolano et al.（2012）

的研究结果一致。 

 

绿色信号代表 45S rDNA，红色代表 5S rDNA；A 和 B 为菊叶香藜的 5S 及 45S rDNA FISH 结果及染色体核

型图；C 和 D 为杂配藜的 5S 及 45S rDNA FISH 结果及染色体核型图。比例尺为 10 μm。 

Green is 45S rDNA; red is 5S rDNA; A and B are the results of 5S and 45S rDNA FISH and the homologous 

pairing of chromosomes based on 5S rDNA and 45S rDNA FISH of C. foetidum; C and D are the results of 5S and 

45S rDNA FISH and the homologous pairing of chromosomes based on 5S rDNA and 45S rDNA FISH of C. 

hybridum. The scale bar is 10 μm. 

   图 4 以 5S rDNA 和 45S rDNA 为探针的菊叶香藜和杂配藜的中期染色体杂交情况 

Fig.4 FISH localization of 5S rDNA and 45S rDNA on metaphase chromosomes of the 

Chenopodium foetidum and C. hybridum 

3 讨论 

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 9，存在多倍化现象，和 Mehra & Malik（1963）、

Pal & Shukla（1990）等的研究结果一致。有些物种其种内存在多种倍性，不同倍性的植物

核型不同，有些物种在相同倍性的不同亚种（品种）中，核型也存在差异。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，用常规核

型分析法获得几种藜属植物的核型数据。其中，7 份藜麦材料中，核型基本相似，均为四倍

体，推翻了早期藜麦中存在混倍性的研究结果（Wang et al., 1993），并以染色体的最长臂和

最短臂的比值划分核型类型，比值小于 2 的为 1A 类型，比值大于 2 的为 1B 类型，核型不

对称指数变化范围在 43.9%~47.4%，不同染色体的最长染色体不是中部着丝粒染色体（m）

就是亚中部着丝粒染色体（msm），臂比在 1.18~1.56 之间变化，其中第 4 对、第 9 对、第

18 对的中位数（M 或 m）最为保守。第 10 对和第 13 对变异最大，臂比值分别在 1.0~1.86

和 1.0~1.78 之间。在藜复合群体中，三种倍性的藜之间核型差异较大，四倍体藜的核型不对

称性程度比二倍体和六倍体高，已经具有杂交不亲和性。二倍体藜之间核型也存在明显的分

化，最长染色体和最短染色体的比值相对较高，为 2.63，核型类型有 1A 和 2A 两种类型，

有 3 对亚中部着丝粒染色体（sm），核型不对称系数变化范围在 43.6%~47.9%之间。其菊

叶香藜的核型公式为 2n=2X=18=4M+1m+3msm+1sm，核型类型为 1A，核型不对称系数为



44.1%。除了与相应倍性物种的染色体数目一致外，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，对于栽培型的藜麦，可能由于异源起源（Wilson, 

1990）、自花授粉（Risi & Galwey, 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。相同倍性的野生藜属植物核型也存在差异，这可能是由环境、

中期染色体制片技术及方法、测量工具等造成的。 

3.2 藜属植物的随体 

本研究中，藜麦、灰绿藜及藜中出现了数目不等，位置不同的双随体。藜麦中具有 1

对双随体，位于 2 号染色体的短臂上，和已报道的 C. quinoa PI 587173 、C. quinoa PI 584524

及 C. quinoa CHEN 33/84 中双随体分布的位置相同，可能与其属同一种类型或来源自相同的

地方。在 3 号短臂、3 号长臂、8 号短臂及 12 号短臂及 15 号短臂也分布（何燕等，2019；

Bhargava et al., 2006）。藜中发现了 2 对双随体，位于 9 号染色体的短臂上，和已报道的自

印度二倍体藜 C. album ‘Chandanbathua’ 中随体的分布一致（Bhargava et al., 2006）。先前的

研究中没有关于灰绿藜中存在随体的报道，我们首次发现了 2 对双随体。迄今，在藜属植物

的研究中，只有在藜麦、四倍体灰绿藜、二、四倍体藜中具有双随体，此三种物种之间是否

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。 

3.3 5 种藜属植物的 rDNA-FISH 差异 

已有研究表明，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，45S rDNA 总是位于染色体的末端，5S rDNA 位置的分布有两种，一种分布在染

色体的末端，一种分布在两个同源染色体的间隙，具体的位置分布因物种而异，rDNA 位点

的数量有 3~6 个（Kolano et al., 2012），此 5 种藜属植物中除菊叶香藜具有 2 个（1 对）rDNA

位点外藜麦、灰绿藜、藜和杂配藜的研究结果与前人的结果基本一致。本研究中发现二倍藜

属体植物中，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），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，

六倍体藜属植物中具有 4 对（8 个）5S rDNA 位点，2 对（4 个）45S rDNA 位点，5S rDNA

的数量随着染色体倍性的增加而成倍增加，Prokopowich et al.(2003)和 Long et al.(2013)也在

其他动植物中发现了这种现象，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，如 C. ficifolium 486 具有 2 对 5S rDNA 位点和 1 对 45S 

rDNA 位点，C. ficifolium 147 具有 1 对 5S rDNA 位点和 2 对 45S rDNA 位点。在多倍体藜

属植物，尤其是在四倍体和六倍体植物中，45S rDNA 的数量比 5S rDNA 的少。Kolano et al.

（2011）发现在异源多倍体物种形成后，至少有一个祖先亚基因组经历了 45S rDNA 基因位

点的丢失。目前，藜属植物中关于 rDNA 位点及数量的研究，还没有不存在 45S rDNA 位点

的情况，该研究中菊叶香藜中没有 45S rDNA 的位点，猜测有可能和 5S rDNA 位点存在共

线性，在 C. standleyanum 中 5S rDNA 位点和 45S rDNA 位点就位于同一对染色体上。 
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