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摘要：木豆 (Cajanus cajan) 是我国热带亚热带地区重要的豆类作物，是一种集粮、饲料、药物为一体的多用途植物，

同时，作为先锋植物，在水土保持、土壤改良等方面有重要功能。海南木豆种植时间长、资源多样性高，但细胞遗

传学方面的报道目前较少。本研究以海南两个重要木豆产区‘保亭’和‘白沙’木豆地方资源为材料，通过核型分析发

现，‘保亭’木豆核型公式为 2n = 2x = 22 = 16m + 6sm，其中 10 号染色体有一对随体，相对长度组成为 2n = 1L + 5M2 + 3M1 + 2s，
为 1A 型；‘白沙’木豆核型公式为 2n = 2x = 22 = 20m + 2sm，未发现随体，相对长度组成为 2n = 1L + 4M2 + 5M1 + 1s，
为 2A 型。本研究结果为木豆资源鉴定提供了新技术，也为种质创新和新品种选育提供参考。
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Karyotype analysis of two local varieties of Cajanus cajan in Hainan, China
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2. Tropical Crop Genetic Resources Institute, Chinese Academy of Tropical Agriculture Sciences, Haikou 571101, Hainan, China)

Abstract: Cajanus  cajan  is  an  important  legume  crop  in  the  tropical  and  subtropical  regions  of  China,  acting  as  a  multi-
purpose plant that integrates grain, feed, and medicine. Additionally, as a pioneer plant, C. cajan contributes to soil and water
conservation  and  soil  improvement.  Despite  the  long  history  of  cultivation  and  the  high  resource  diversity  of C.  cajan  in
Hainan, there has been limited research on its cytogenetics. In this study, C. cajan from two important C. cajan producing
areas in Hainan, ‘Baoting’ and ‘Baisha’, were evaluated. Based on karyotype analysis, the following results were obtained:
1) for C. cajan obtained from ‘Baoting’, the karyotype formula was 2n = 2x = 22 = 16m + 6sm, the ninth group chromosome
was observed to  have a  satellite,  and the  relative  length composition was 2n =1L + 5M2 +  3M1 +  2s,  typed 1A;  2)  for C.
cajan obtained from Baisha, the karyotype formula was 2n = 2x = 22 = 20m + 2sm, neither satellite nor B chromosome were
observed, and the relative length composition was 2n = 1L + 4M2 + 5M1 + 1s, typed 2A. The chromosomal characteristics of
the two C. cajan plants from Hainan provide insights into new techniques for C. cajan resource identification, as well as a
reference for germplasm innovation and new variety breeding.
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木豆 (Cajanus  cajan)是豆科木豆属的木本植

物，也是该属唯一的栽培种，我国也称树豆、鸽子

豆、黄豆树等
[1-2]
。木豆发源于印度次大陆，有 6 000

多年的栽培历史，也称热带大豆，是热带和亚热带

地区常见的食用豆类作物，在全球 20多种食用豆类

作物中排第 6 [3-5]。木豆籽富含淀粉、蛋白质、人体必

需的 8种氨基酸，营养价值高；木豆叶蛋白质含量

高，适口性好，是牛、羊等动物的优良饲料；木豆的

根和皮还具有一定的药用价值；木豆耐旱、耐贫瘠、

生长迅速、繁殖快，可作为先锋树种用于防治水土

流失、恢复植被和土壤改良
[3, 6]
。木豆在我国云南、

广西、海南等地大面积种植
[5-7]
。由于木豆是常异花

授粉植物
[8]
，自然居群条件下遗传多态性较高

[3, 9-12]
，

目前关于木豆种质资源方面的研究较少，特别是细

胞遗传学方面的研究很少
[13-22]
。核型分析是在染色

体水平上检测遗传多样性的常用方法，是遗传学的

重要手段之一，可为物种亲缘关系提供重要依据
[23-25]
。

为此，本研究以海南重要的两个木豆产区，保亭和

白沙地方资源为材料，通过染色体计数、核型分析，

研究其染色体特征，为木豆细胞遗传学研究、种质

资源鉴定及新品种培育等提供参考。 

1    材料和方法
 

1.1    材料

两种木豆种子分别采于海南省保亭黎族苗族自

治县毛感乡 (109°30 ′52.69″  N,  18°36 ′45.38″  E)和
白沙县大岭农场 (109°46′40.01″ N, 19°26′15.05″ E)。 

1.2    方法

根尖前处理：木豆种子清水浸泡 24 h后转入 26 ℃
植物培养箱，16 h光照、8 h黑暗条件下催芽。待根

尖长 5～8 mm时取样，室温下饱和 8-羟基喹啉前处

理 4 h后，转入卡诺固定液 (冰醋酸 ꞉ 乙醇 = 1   ꞉3，V   ꞉V)
室温固定过夜后，转入 70%乙醇，4 ℃ 冰箱长期保存。

染色体制片方法：取出根尖后，通过自来水冲

洗 2～3次，每次 1 min，转入 1 mol·L−1 HCl溶液中，

60 ℃ 下酸解 16 min，自来水冲洗 2～3次，每次 1 min。
切取根尖分生区，通过涂片法制片，改良卡宝-品红

染色，盖片后镜检，拍照。取不少于 30个染色体分

散良好、着丝粒清晰的有丝分裂中期细胞进行染色

体计数，若 85%以上的细胞染色体数目恒定一致，

则木豆的染色体数目为该数目。挑选染色体数目完

整、无重叠、形态较好的 5个细胞进行拍照及测量。

参考李懋学和陈瑞阳
[23]

的核型分析方法，染色

体相对长度、臂比及着丝粒位置按 Levan命名系统
[24]
，

染色体相对长度系数按 Kuo等[25]
的方法划分，核型

分类用 Stebbins标准
[26]
。 

2    结果与分析
 

2.1    海南‘保亭’木豆体细胞核型分析

海南‘保亭’木豆细胞学制片中，共观察 37个根

尖有丝分裂中期体细胞的染色体，确定其体细胞染

色体数目为 2n = 22，未发现非整倍性变异，一对染

色体有随体，未发现 B染色体 (图 1)。共测量了 5个
分散良好、着丝点清晰的中期细胞染色体，分析体

细胞同源染色体配对 (图 1A)，获得相应的数据，取

平均值进行核型分析 (表 1)及核型模式分析 (图 1B)。
海南‘保亭’木豆最长染色体和最短染色体的比值为

1.85，没有臂比大于 2   ꞉1的染色体，核型公式为K (2n) =
2x = 22 = 16m + 6sm，其中 10号染色体有一对随体，

未发现 B染色体，相对长度组成为 2n = 1L + 5M2 +
3M1 + 2s，不对称系数为 60.42%，为“1A”型核型。 
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图 1   ‘保亭’木豆根尖体细胞核型图 (A) 及核型模式图 (B)
Figure 1    Karyogram (A) and idiogram (B) of Cajanus cajan root tip cells from ‘Baoting’
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2.2    海南‘白沙’木豆体细胞核型分析

海南 ‘白沙 ’木豆细胞学制片中共观察 53个根

尖有丝分裂中期体细胞的染色体，确定其体细胞染

色体数目为 2n = 22，未发现非整倍性变异，未发现

随体和 B染色体 (图 2)。共测量了 5个分散良好、着

丝点清晰的中期细胞染色体，分析体细胞同源染色

体配对 (图 2A)，获得相应的数据，取平均值进行核

型分析 (表 2)及核型模式图分析 (图 2B)。海南 ‘白
沙’木豆最长染色体和最短染色体的比值为 2.36，臂
比大于 2 ꞉ 1的染色体为 6号染色体，核型公式为 K
(2n) = 2x = 22 = 20m + 2sm，未观察到随体和 B染色

体，相对长度组成为 2n = 1L + 4M2 + 5M1 + 1s，不对

称系数为 59.65%，为“2A”型核型。 

3    讨论与结论

木豆是世界第六大食用豆类作物，作为迄今世

界唯一一种多年生粮、饲、药兼用的豆科木本作物，

在我国不仅有悠久的种植历史，在热带亚热带地区

依然有广泛的种植
[5, 27]
。综合分析已发表的文献，

木豆的田间性状、同工酶谱分析、分子标记、组学等

研究均显示其从表型、器官、分子不同层面均有较

高的多样性
[20, 28]
，但细胞学相关的研究比较少。早

期的资源考察表明海南木豆资源丰富
[21-22]
，近期分

子标记研究显示海南木豆聚类与地理来源并不一

致，也表明海南木豆资源的遗传多样性非常丰富。

细胞遗传学研究表明，染色体作为主要遗传物质的

载体，其数量、结构的变化通常会导致相应的遗传

效应。核型分析是在染色体水平上检测遗传多样性

的常用方法，根据核型的对称性、随体、B染色体等

特征对遗传多样性加以评判，为物种的亲缘关系提

 

表 1   ‘保亭’木豆根尖染色体相对长度、臂比和类型

Table 1   Relative length, relative arm length, and type of
Cajanus cajan root tip cells from ‘Baoting’

染色体编号
Chromosome

number

短臂 + 长臂 = 全长
Short arm + long

arm = full length/μm

臂比
Arm ratio

分类
Type

随体
Satellite

1 4.64 + 7.55 = 12.19 1.63 m
2 3.98 + 6.46 = 10.44 1.62 m
3 3.98 + 5.80 = 9.78 1.46 m
4 3.70 + 6.38 = 10.08 1.73 sm
5 4.43 + 5.34 = 9.77 1.21 m
6 3.79 + 5.25 = 9.04 1.39 m
7 3.34 + 6.17 = 9.51 1.85 sm
8 2.86 + 5.29 = 8.15 1.85 sm
9 3.34 + 4.36 = 7.70 1.31 m

10 2.62 + 4.06 = 6.68* 1.55 m 3.13
11 2.90 + 3.76 = 6.66 1.30 m

　*：随体未计入染色体全长；m和sm：中部和近中部着丝粒染色

体。表2同。

　The satellite length is not included in the chromosome length; m: median
region; sm: submedian region. This is applicable for the Table 2 as well.

 

表 2   ‘白沙’木豆染色体相对长度、臂比和类型

Table 2   Relative length, relative arm length, and type of
Cajanus cajan from ‘Baisha’

编号
Chromosome

number

短臂 + 长臂 = 全长
Short arm + long arm =

full length/μm

臂比
Arm ratio

分类
Type

1 4.73 + 7.01 = 11.74 1.48 m
2 4.35 + 6.45 = 10.80 1.48 m
3 4.07 + 6.51 = 10.58 1.60 m
4 3.94 + 5.58 = 9.52 1.42 m
5 4.35 + 4.84 = 9.19 1.11 m
6 2.68 + 6.34 = 9.02 2.36 sm
7 3.44 + 5.57 = 9.01 1.61 m
8 3.42 + 5.23 = 8.65 1.53 m
9 3.59 + 4.21 = 7.80 1.17 m
10 2.78 + 4.16 = 6.94 1.49 m
11 2.98 + 3.72 = 6.70 1.25 m
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图 2   ‘白沙’木豆根尖体细胞核型图 (A) 及核型模式图 (B)
Figure 2    Karyogram (A) and idiogram (B) of Cajanus cajan root tip cells from ‘Baisha’
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供重要依据，在很多植物中得到了应用，但在木豆

属植物中的应用很少。

前人研究发现，木豆核型公式为 2n = 2x = 18m +
4sm，有 18条中部着丝粒染色体和 4条近中着丝粒

染色体，无随体
[29]
。本研究中两种木豆资源与前人

研究有较大差异，海南‘保亭’木豆核型公式为K (2n) =
2X = 22 = 16m + 6sm，近中着丝粒染色体有 6条，其
中 10号染色体有一对随体，未发现 B染色体，相对

长度组成为 2n =1L + 5M2 + 3M1 + 2s，为 1A型；‘白

沙 ’木豆核型公式为 K (2n) = 2X = 22 = 20m + 2sm，
近中着丝粒染色体有 6条，未发现随体，相对长度

组成为 2n = 1L + 4M2 + 5M1 + 1s，为 2A型。虽然木

豆核型分析的研究较少，但是，本研究发现海南‘保
亭’和‘白沙’木豆资源在核型、对称性、随体等方面

有较大差异，且与前人研究有较大差异，暗示着两

个资源间遗传进化上也有较大差异，因此，有必要

深入开展木豆的核型分析研究，推动木豆遗传差异

的利用、分析和木豆遗传育种工作的深入。
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