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植物核 ＤＮＡ 含量在全球尺度上的纬度变异式样及其
气候适应意义
———以菊科植物为例

解　 梦，于　 晶，郭水良∗

生命与环境科学学院 上海师范大学， 上海　 ２００２３４

摘要：核 ＤＮＡ 含量是重要的生物学概念，涉及 ＤＮＡ Ｃ⁃值和基因组大小。 前人有关植物核 ＤＮＡ 含量在纬度梯度上的变异规律

存在着矛盾的报道，而且多数将核 ＤＮＡ 含量与纬度、海拔、气候等因素之间的关系描述成线性关系。 核 ＤＮＡ 含量是否具有环

境适应上的意义，也还存在争议。 先前有关核 ＤＮＡ 含量与环境因素间关系的矛盾性报道可能与取样过小、地理范围过窄、研究

对象遗传背景差异过大有关。 我们推测，如果对一个遗传背景相近的类群在全球范围内进行取样，核 ＤＮＡ 含量会呈现有规律

的纬度梯度变化，可能与大的气候因素之间存在非线性关系。 菊科（Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ）是被子植物的最大科，是一个广泛认可的自然

分类群。 为揭示全球空间尺度上植物核 ＤＮＡ 含量在纬度梯度上的变异规律，以及这种变异是否具有环境适应意义，以菊科为

对象开展了核 ＤＮＡ 含量与纬度、生物气候因素关系的统计分析。 首先，从“植物 ＤＮＡ Ｃ⁃值数据库”检索到 ８２２ 种菊科植物的核

ＤＮＡ 含量数据； 在全球范围内，沿经度方向上设立 １０ 条样带，每条样带横跨 １５ 个经度，每条样带又均分成 ２２ 个样块，每个样

块纵跨 ７．５ 个纬度；其次，从“世界气候数据网站”下载 １９５０—２０００ 年时间段 １４ 个生物气候因子数据，应用 ＡｒｃＧＩＳ ９．３ 获得每个

样块 １４ 个生物气候因子的平均值；根据“全球生物多样性信息网站”记录，计算每个样块菊科植物平均的核 ＤＮＡ 含量数据。 为

避免气候变量之间的多重共线性对数据分析的影响，应用主成分分析对数据进行了降维，发现最冷季度平均温度、最干季度雨

量分别是第一、二主成分上荷载最大的因子，去除与它们相关性在－０．７ 至＋０．７ 之间的其他气候因子后获得了最冷季度平均温

度、最干季度雨量和最湿月份雨量三个变量用于进一步数据分析。 结果发现，菊科植物在全球 １０ 个样带上的核 ＤＮＡ 含量与纬

度关系密切，与最冷季度平均温度、最干季度雨量和最湿月份雨量呈现极显著的单峰型的非线性关系，可以用二项式进行拟合。
因此，全球空间尺度上植物核 ＤＮＡ 含量沿着纬度梯度有规律性的非线性变化，这种变化具有很强的气候适应意义。
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ＤＮＡ Ｃ⁃值指的是一个物种配子核中没有复制时的 ＤＮＡ 含量，一个物种的单个染色体组的 ＤＮＡ 含量称

为基因组大小（ｇｅｎｏｍｅ ｓｉｚｅ） ［１］。 一个物种的基因组大小等于其 ＤＮＡ Ｃ⁃值除于其倍性水平。 传统的观点认

为，ＤＮＡ Ｃ⁃值 （或基因组大小） 具有物种的特异性，对于物种来讲是高度恒定的， Ｃ 代表恒定的意思

（ｃｏｎｓｔａｎｔ） ［２］。 随着工作的深入，植物核 ＤＮＡ 含量不仅在种间存在着巨大的差异，而且亲缘关系近的种类间

也存在着巨大的差异［３］，并且呈现出分类学、生物地理学、生态适应上的意义［４］。 Ｂｅｎｎｅｔｔ 等发现，一些重要的

世界性杂草的基因组要比其它植物的小，恶性杂草的基因组要比一般性杂草的小［３］；郭水良等对中国境内被

子植物 ＤＮＡ Ｃ⁃值的统计和测定发现，具有入侵性的植物的 ＤＮＡ Ｃ⁃值往往小于亲缘关系相近的非入侵性植

物［５⁃６］。 比利时菊科的 Ｃｅｎｔａｕｒｅａ 属植物 ＤＮＡ Ｃ⁃值与海拔高度存在正相关关系；部分分类群中，植物核 ＤＮＡ
含量随着纬度、经度、海拔，以及气温雨量差异呈现有规律的变化，这可能是 ＤＮＡ 对气候条件适应的结果［７］。
核 ＤＮＡ 含量种间差异，被认为是生态位分化的重要原因。 例如与鸟类相比，两栖类不同物种间的 Ｃ 值相差

更大，这与两栖类动物生活环境具有极大多变化性有关。 同样，高等植物分类群间极大的核 ＤＮＡ 含量差异，
也和高等植物生境高度多样化有关［８］。

但是，关于核 ＤＮＡ 含量与地理和气候因素关系的结论并不一致。 早期研究表明核 ＤＮＡ 含量与纬度呈正

相关［９］；但是 Ｇｒｉｍｅ 和 Ｍｏｗｆｏｒｔｈ 发现英国植物区系中 １６９ 种植物的 ＤＮＡ Ｃ⁃值和纬度之间存在负相关［１０］；
Ｒａｚａｆｉｎａｒｉｖｏ 等发现，咖啡树的 ＤＮＡ Ｃ⁃值在马达加斯加由北向东南、在非洲大陆由东向西均呈增加趋势［１１］；
Ｂｏｔｔｉｎｉ 发现，小檗属植物（Ｂｅｒｂｅｒｉｓ）二倍物种中，核 ＤＮＡ 含量小的类群倾向于分布在降雨大、但是水分可利用

性低的高海拔地区，而核 ＤＮＡ 含量高的类群则倾向于分布在营养生长期较长、水份可利用性高的中海拔森林

区域［１２］。 也有其他的一些研究发现核 ＤＮＡ 含量与环境之间没有什么相关性［１３⁃１４］。
在大多数早期文献中，核 ＤＮＡ 含量与纬度（或海拔）的关系被描述成线性关系。 但是，Ｋｎｉｇｈｔ 和 Ａｃｋｅｒｌｙ

通过分位数回归分析发现，加州植物区系中，ＤＮＡ ２Ｃ⁃值大的物种在 ７ 月极端高温过高或过低地区的分布频

度均下降，因此，他们推测核 ＤＮＡ 含量与环境因素之间可能存在着非线性关系［１５］。 李丹丹等发现，中国热带
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到温带广大区域内稗草（Ｅｃｈｉｎｏｃｈｌｏａ ｃｒｕｓ－ｇａｌｌｉ）种群的核 ＤＮＡ 含量与经度、纬度和 １０ 个生物因素均存在明显

的非线性关系，大多数情况下均能够用单峰函数进行拟合［１６］。 Ｒａｙｂｕｒｎ 和 Ａｕｇｅｒ 发现具有最高核 ＤＮＡ 含量

的玉米种群倾向分布于中海拔的环境中，随着向高或低海拔变化，玉米的核 ＤＮＡ 含量呈现下降趋势［１７］。 取

样范围过窄，会影响到人们对核 ＤＮＡ 含量与纬度、气候因素关系的正确认识［１６］。 但是，核 ＤＮＡ 含量与环境

因素之间的这种非线性关系是否普通？ 全球范围内、在更广的分类群中核 ＤＮＡ 含量与地理和气候因素之间

的关系如何，有待进一步研究。
综合先前有关核 ＤＮＡ 含量与环境因子之间关系的报道发现，早期的工作多数仅涉及个别分类群，或取样

范围过窄，这可能会影响人们对核 ＤＮＡ 含量与环境因子关系的正确认识。 菊科是世界性分布的被子植物最

大科，该科植物有不少种类已经有核 ＤＮＡ 数据和比较详细的地理分布。 本文的目的是，以菊科植物为材料，
通过核 ＤＮＡ 含量在全球范围内变化式样分析，了解大的空间尺度上植物核 ＤＮＡ 含量是否存在有规律的非线

性的地理梯度变化，以及这种变化是否具有环境适应意义。

１　 研究方法

１．１　 数据来源

（１）核 ＤＮＡ 含量的数据来源

菊科核 ＤＮＡ 含量数据来自于被子植物 ＤＮＡ Ｃ⁃值数据库［１８］。 基因组大小是 ＤＮＡ ２Ｃ⁃值除于倍性水

平［３］。 在菊科植物中有 ８２２ 种检索到了 ＤＮＡ １Ｃ⁃值数据，有 ４００ 种已有倍性信息，计算到得了基因组大小。
（２）为定量分析经纬度及气候因素对菊科植物核 ＤＮＡ 含量的影响，在经度方向上分成 １０ 条样带，每条样

带横跨 １５ 度，分别为样带 １ 至 １０ 分别为 ９０°—７５°Ｗ、７５°—６０°Ｗ、６０°—４５°Ｗ、０°—１５°Ｅ、１５°—３０°Ｅ、３０°—
４５° Ｅ、７５°—９０°Ｅ、９０°—１０５°Ｅ、１０５°—１２０°Ｅ 和 １２０°—１３５°Ｅ；其中，第 １、２、３ 样带南北方向上涵盖了北美和

南美洲，第 ４、５、６ 样带涵盖了欧洲和非洲，第 ７、８、９ 和 １０ 样带涵盖亚洲和大洋洲。 对每条样带，再从 ８２．５°Ｎ
到 ８２．５°Ｓ 的范围内均分成 ２２ 个样块，每样块在纬度梯度上的区间为 ７．５ 度（图 １）。 １０ 条样带共分成面积一

致的 ２２０ 个样块。
（３）物种地理分布数据来源

８２２ 种菊科植物在上述 ２２０ 个样块中有无分布的数据来自于全球生物多样性信息网站（ｗｗｗ．ｇｂｉｆ．ｏｒｇ）。
（４）生物气候数据来源

１０ 个样带中，第 ５ 样带数据量丰富，随着纬度菊科植物的 ＤＮＡ Ｃ⁃值呈现有规律的变化。 以第五样带为

对象，进一步分析气候因素对核 ＤＮＡ 含量的影响。 首先从世界气候数据网站下载 １９５０—２０００ 年时间段的 １４
个气象数据 （ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｗｏｒｌｄｃｌｉｍ．ｏｒｇ，表 １），数据的空间分辨率为 ３０ ａｒｃ－ ｓｅｃｏｎｄｓ，即每一栅格大致相当于

０．８６ ｋｍ２，再应用 ＡｒｃＧＩＳ ９．３ 获得以上气候数据在第五样带每样块中的平均值。

表 １　 １４ 个气候因子

Ｔａｂｌｅ １　 Ｆｏｕｒｔｅｅｎ ｂｉｏｃｌｉｍａｔｉｃ ｖａｒｉａｂｌｅｓ

序号
Ｎｕｍｂｅｒ

因子名及描述
Ｖａｒｉａｂｌｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

序号
Ｎｕｍｂｅｒ

因子名及描述
Ｖａｒｉａｂｌｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｏｎ

Ｃ１ 年平均温 Ａｎｎｕａｌ ｍｅａｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ／ ℃ Ｃ８ 年平均雨量 Ａｎｎｕａｌ ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ／ ｍｍ

Ｃ２ 最热月份最高温 Ｍａｘ ｔｅｍｐ． ｏｆ ｗａｒｍｅｓｔ ｍｏｎｔｈ ／ ℃ Ｃ９ 最湿月份雨量 Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｅｔｔｅｓｔ ｍｏｎｔｈ ／ ｍｍ

Ｃ３ 最冷月份最低温 Ｍｉｎ ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｏｆ ｃｏｌｄｅｓｔ ｍｏｎｔｈ ／ ℃ Ｃ１０ 最干月份雨量 Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｒｉｅｓｔ ｍｏｎｔｈ ／ ｍｍ

Ｃ４ 最湿季度平均温度 Ｍｅａｎ ｔｅｍｐ． ｏｆ ｗｅｔｔｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ ／ ℃ Ｃ１１ 最湿季度雨量 Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｅｔｔｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ ／ ｍｍ

Ｃ５ 最干季度平均温度 Ｍｅａｎ ｔｅｍｐ． ｏｆ ｄｒｉｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ ／ ℃ Ｃ１２ 最干季度雨量 Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｒｉｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ ／ ｍｍ

Ｃ６ 最暖季度平均温度 Ｍｅａｎ ｔｅｍｐ． ｏｆ ｗａｒｍｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ ／ ℃ Ｃ１３ 最暖季度平均雨量 Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｗａｒｍｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ ／ ｍｍ

Ｃ７ 最冷季度平均温度 Ｍｅａｎ ｔｅｍｐ． ｏｆ ｃｏｌｄｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ ／ ℃ Ｃ１４ 最冷季度平均雨量 Ｐｒｅｃｉｐｉｔａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｏｌｄｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ ／ ｍｍ
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图 １　 １０ 条样带位置

Ｆｉｇ．１　 Ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｅｎ ｔｒａｎｓｅｃｔｓ

１．２　 统计分析

首先获得每一个样块中出现的有核 ＤＮＡ 含量数据的菊科植物种类，对出现 ５ 种以上植物的样块进行统

计分析，计算每个样块菊科植物平均的 ＤＮＡ １Ｃ⁃值、基因组大小及其标准误。
以第 ５ 样带上每个样块平均的生物气候因子值为自变量（ｘ），以 ＤＮＡ Ｃ⁃值为因变量（ｙ），应用 ＥＸＣＥＬ 作

散点图，发现 ＤＮＡ Ｃ⁃值和纬度，以及和大多数气候因子呈现非线性关系。 进一步计算 １４ 个气候因子之间的

Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数，发现部分气候因子之间有很高的相关性，暗示它们之间存在多重共线性（Ｍｕｌｔｉｃｏｌｌｉｎｅａｒｉｔｙ）
问题。 由于气候因子与 ＤＮＡ Ｃ⁃值之间是非线性关系，所以没有采用常规的多元逐步线性回归来筛选变量。
为避免气候因子之间的多重共线性对数据分析的影响，首先应用主成分分析对数据进行降维，筛选出前几个

主成分上载荷量最高的气候因子，再以它们为对象，删除与它们 Ｐｅｒｓｏｎ 相关系数高的气候因子，保留与它们

相关系数在－０．７ 至 ０．７ 之间的气候因子。 应用 ＸＬＳＴＡＴ 软件拟合 ＤＮＡ Ｃ⁃值与筛选出的气候因子之间的关

系，应用拟合效果最好的函数来反映气候因子与 ＤＮＡ Ｃ⁃值之间的关系。 为反映气候因子对 ＤＮＡ Ｃ⁃值影响的

程度，拟合前各气候因子采用了极差标准化，使它们的变化范围均处于 ０—１ 之间。

２　 结果与分析

２．１　 菊科植物核 ＤＮＡ 含量的变异范围

８２２ 种菊科植物最大的 ＤＮＡ １Ｃ 值为 ２６． １５ ｐｇ （ Ｓｅｃｅｃｉｏ ｐｅｎｄｕｌｕｓ），最小的为 ０． ４０ ｐｇ （ Ｌｅｏｎｔｏｄｏｎ
ｌｏｎｇｉｒｏｓｔｒｉｓ），平均为 ４．１１ ｐｇ；基因组最大的为 ８．５ ｐｇ，最小的为 ０．１９ ｐｇ， 平均为 ２．２３ ｐｇ。

２．２ 菊科核 ＤＮＡ 含量在全球 １０ 个样带上的变异趋势

菊科植物在 １０ 个样带上的核 ＤＮＡ 含量变化分别见图 ２。 图 ２ 显示在赤道及附近样块中菊科植物核
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ＤＮＡ 含量有变小趋势。 随着向南、向北纬度的增高，核 ＤＮＡ 含量上升。 除了第 １ 条带上的基因组数据外，其
余样带上 ＤＮＡ １Ｃ⁃值和基因组大小与纬度关系均能够用多项式拟合，达到显著或极显著关系。 在第一样带

上，ＤＮＡ １Ｃ⁃值与纬度也符合两次函数关系。
图 ２ 的第 １、２、５ 三个样带的少数样块，有基因组大小值高于 ＤＮＡ Ｃ⁃值的情况，这可能是样本来源不同造

成。 即统计的 ＤＮＡ Ｃ⁃值的种类中，仅有部分有染色体倍性数据，恰好这部分多数是二倍体，而且 ＤＮＡ Ｃ⁃值又

比较大（基因组也大，因为对于二倍体植物来讲，它们的基因组大小与 ＤＮＡ Ｃ⁃值数据是一致的）。
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图 ２　 全球 １０ 条样带上菊科植物核 ＤＮＡ 含量变化变异情况

Ｆｉｇ．２　 Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｕｃｌｅａｒ ＤＮＡ ｃｏｎｔｅｎｔ ｏｆ Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｃｒｏｓｓ ｔｅｎ ｇｌｏｂａｌ ｌａｔｉｔｕｄｉｎａｌ ｔｒａｎｓｅｃｔｓ

２．３　 气候因素对第 ５ 样带菊科 ＤＮＡ １Ｃ⁃值的影响

对样带 ５ 上 １４ 个样块对应的 １４ 个气候因子进行主成分分析。 结果第 １、２ 主成分的方差分别占总方差

的 ５８．９％和 ２８．６％，累计达 ８５．５％。 因此选择前二个主成分作进一步分析。 １４ 个气候因子在前二个主成分上

的载荷（表 ２）。

表 ２　 第 ５ 样带上 １４ 个生物气候因子在前两个主成分上的信息负荷量

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｌｏａｄｓ ｏｆ １４ ｂｉｏｃｌｉｍａｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｔｗｏ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ ｏｆ ＰＣＡ

主成分
Ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ

气候因子 Ｃｌｉｍａｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ

１ ２ ３ ４ ５ ６ ７ ８ ９ １０ １１ １２ １３ １４

１ ０．９７ ０．８４ ０．９８ ０．８８ ０．９１ ０．８６ ０．９９ ０．５３ ０．７０ －０．４２ ０．６９ －０．２５ ０．２６ ０．１３

２ －０．２０ －０．４６ ０．０２ ０．０５ －０．２１ －０．４１ －０．０７ ０．８３ ０．５９ ０．８５ ０．６２ ０．９１ ０．８８ ０．６６

　 　 气候因子 １—１４ 与表 １ 中的相同

第一主成分主要反映了温度因子（Ｃ１—７）信息，其中最冷季度平均温度 Ｍｅａｎ ｔｅｍｐ． ｏｆ ｃｏｌｄｅｓｔ ｑｕａｒｔｅｒ，７）
具有最大的载荷。 第二主成分主要反映了雨量因子（Ｃ８—Ｃ１４）信息，其中最干季节雨量（Ｃ１２）具有最大的载

荷。 首先选择这两个因子，再选择其他因子，使参与拟合的因子间的相关系数处于－０．７ 至＋０．７ 之间。 最后筛
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选出了最冷季度平均温度（Ｃ７）、最湿月份雨量（Ｃ９）和最干季度雨量（Ｃ１２）３ 个气候因子，进一步分析它们对

菊科植物 ＤＮＡ Ｃ⁃值的影响。 通过拟合发现，二项式比线性关系能够更好地描述这 ３ 个气候因子与 ＤＮＡ Ｃ⁃值
间的关系（图 ３）。

图 ３　 ３ 个生物气候因子对第 ５ 样带上菊科植物 ＤＮＡ １Ｃ 值的影响

Ｆｉｇ．３　 Ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ＤＮＡ １Ｃ⁃ｖａｌｕｅｓ ｏｆ Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ ｏｎ Ｓｅｃｔｉｏｎ ５

为比较三个气候因子对核 ＤＮＡ Ｃ⁃值影响的大小，进一步拟合 ＤＮＡ １Ｃ⁃值与三个气候因子间的非线性关

系，得到如下函数：
ｙ ＝ ２．３１２７ ＋ ０．５６９１ × ｘ１ ＋ １．６７６８ × ｘ２ ＋ １．４８９３ × ｘ３ － １．２５４１ × ｘ２

１ － １．６４８５ × ｘ２
２ － ０．９９３４ × ｘ２

３

式中：ｙ 为 ＤＮＡ １Ｃ⁃值，ｘ１、ｘ２和 ｘ３分别为最冷季度平均温度、最湿月份雨量和最干季度雨量。

　 图 ４　 ３ 个生物气候因子对第 ５ 样带上菊科植物 ＤＮＡ １Ｃ 值影响

大小的比较

Ｆｉｇ．４　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｉｎｆｌｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｒｅｅ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ ｏｎ ＤＮＡ

１Ｃ⁃ｖａｌｕｅｓ ｏｆ Ａｓｔｅｒａｃｅａｅ ｏｎ Ｓｅｃｔｉｏｎ ５

最冷季度平均温度、最湿月份雨量和最干季度雨量

均显著地影响到菊科核 ＤＮＡ Ｃ 值的大小（图 ３）。 图 ４
在同一量纲上比较了第五样带上 ３ 个气候因子变化对

菊科 ＤＮＡ Ｃ⁃值变化的影响。 计算图 ４ 中对应于 ３ 个气

候因子变化形成的 ＤＮＡ Ｃ⁃值差异，发现变化的影响程

度也不同（图 ４），按 ３ 条曲线对应数值的极差和标准

差，最冷季度平均温度（Ｒａ＝ ０．７５， Ｓｄ＝ ０．２４）对 ＤＮＡ Ｃ⁃
值的影响最大，其次是最干季节的雨量（Ｒａ ＝ ０．４９，Ｓｄ ＝
０．１５），最湿月份雨量（Ｒａ ＝ ０．４０，Ｓｄ ＝ ０．１３）的影响相对

较小。 就气候因素来讲，那些气候条件适中的样块分布

的菊科植物往往具有高的 ＤＮＡ １Ｃ⁃值最高，随着气候条

件向两个极端变化，菊科植物 ＤＮＡ １Ｃ⁃值呈现出有规律

的下降趋势，统计上绝大多数达到了极显著的关系。
从以上结果可以发现，在全球尺度上，植物核 ＤＮＡ

７　 １０ 期 　 　 　 解梦　 等：植物核 ＤＮＡ 含量在全球尺度上的纬度变异式样及其气候适应意义 　
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含量与纬度、气候因素之间存在显著的非线性关系。

３　 讨论

有关核 ＤＮＡ 含量影响植物的地理分布和生态适应能力已有不少报道。 但是关于核 ＤＮＡ 含量与纬度、海
拔、气候因素间的关系却一直存在着争议，有正相关、负相关或没有相关的不同报道，且绝大多数将这种关系

描述成简单的线性关系。 先前有关核 ＤＮＡ 含量与地理、气候因素之间关系的矛盾性报道，我们推测可能的原

因是研究对象没有相对一致的遗传背景，或取样范围较窄有关。 除了选样和取材的不足之外，“对核 ＤＮＡ 含

量与地理气候因素之间”过于简单化地理解为仅是线性关系，进而影响到分析方法的选择，故而得到了相互

矛盾的结论，这也可能是原因之一。 Ｋｎｉｇｈｔ ａｎｄ Ａｃｋｅｒｌｙ 认为核 ＤＮＡ 含量与环境因子间的关系也可能是非线

性的［１５］。 李丹丹等发现，中国境的稗草 ３６ 个地理种群的核 ＤＮＡ 含量与经度、纬度间均存在显著的非线性关

系，可以用单峰函数进行拟合。 本文以整个菊科具有核 ＤＮＡ 含量数据的种类为对象进行统计，在全球范围这

样的空间尺度上也证实，植物的核 ＤＮＡ 含量随着纬度呈现出有规律的非线性变化［１６］。
３ 个气候因子中，最干季节雨量和最湿月份雨量与 ＤＮＡ Ｃ⁃值呈明显的单峰曲线。 随着最冷季节平均温

度的增加，ＤＮＡ Ｃ⁃值似有单调递减的趋势。 但是用二项式函数拟合最冷季节平均温度和 ＤＮＡ Ｃ⁃值关系的方

程式，判定系数 Ｒ２为 ０．６３８，预测值与实测值在 ０．００１ 水平上显著相关。 但是如果用线性函数进行拟合，判定

系数为 ０．５６２，拟合效果明显差于非线性方法。 因此，最冷季节平均温度对 ＤＮＡ Ｃ⁃值的影响也明显地有非线

性特点，曲线呈现出单峰特点。
Ｌｅｖｉｎ 和 Ｆｕｎｄｅｒｂｕｒｇ 对 ３３５ 种温带植物和 ６７ 种热带植物的 ＤＮＡ ４Ｃ⁃值比较发现，温带物种的平均 ４Ｃ－

ＤＮＡ 值为 ２７．０６ｐｇ，而热带的平均仅为 １２．１３ｐｇ，两者差异极为显著，但是他们认为热带植物比温带植物核

ＤＮＡ 含量小的现象并不普遍［９］。 他们认为核 ＤＮＡ 含量在热带与温带种类之间的这种差异是由于生物类群

发生过程中具有不同核 ＤＮＡ 含量大小的类群的地理替代造成，而不是由于适应于环境变化而形成的，也即他

们认为核 ＤＮＡ 含量的变化并不具有气候适应的意义。 但是本文发现 ３ 个生物气候因素显著地影响到菊科植

物 ＤＮＡ １Ｃ⁃值，应用单峰函数能够很好地解析生物气候因素与核 ＤＮＡ 含量之间的关系。 李丹丹等也发现，稗
草核 ＤＮＡ 含量的种下变化也极明显地受气候因素的影响。 因此，核 ＤＮＡ 含量这个指标具有明显的生态适应

意义［１６］。
对 １０ 个样带上的菊科植物核 ＤＮＡ 含量变化分析发现，位于或接近赤道的样块，其上分布的菊科植物核

ＤＮＡ 含量有下降的趋势，这种现象在第 ２、５ 样带上比较明显。 Ｂｅｎｎｅｔｔ 也发现热带栽培的豆科和禾草类植物

具有较小的基因组［１９］。 这种现象的原因可能与生态位宽窄有关。 Ｓｔｅｂｂｉｎｓ 认为，与温带性种类相比，热带地

区的物种往往分布在较窄气候变化范围的环境中，从而要求更少的基因［２０］。 重复的结构基因使得温带植物

具有更宽的生态位，从而加大了核 ＤＮＡ 含量。 但是在趋向两极的环境中，由于生长季节缩短，或者环境单一，
使核 ＤＮＡ 含量也有下隆趋势。 Ｖｉｄｉｃ 等也认为基因组大的植物并不适合于生长在极端环境中［２１］。

单峰模型经常用来解析生物分布与环境因子之间的关系［２２］。 一个从温带到热带的分布的物种往往有最

适生长的地理区域和对应气候条件，并有对应的形态性状和核 ＤＮＡ 含量。 因此，核 ＤＮＡ 含量与地理、气候因

素之间的关系理论上能够用单峰模型拟合。 核 ＤＮＡ 含量又是如何影响植物的形态特征的？ 前人研究表明，
核 ＤＮＡ 含量小的植物，染色体、细胞核、细胞也均小，细胞分裂速率相对较高。 核 ＤＮＡ 含量小的植物生活史

长更短、种子变大、幼苗生长速率变高［２３⁃２４］，单位面积叶重增加，代谢速率提高［２５］。 核 ＤＮＡ 既可以通过遗传

物质的表达，也会通过核 ＤＮＡ 本身的重量及体积的物理作用影响。 显然，细胞大小、体积、重量及发育速率

跟非编码的 ＤＮＡ 含量变化有关，说明他们在本质上存在因果关系．而且细胞水平上的核型效应是可加成的，
可扩展到对多细胞组织结构的大小、重量、发育速率的影响。 基因组大小与在细胞水平上的表型（如细胞大

小，保卫细胞长度，表皮细胞面积等）存在着较强正相关［２６］。 因此，核 ＤＮＡ 含量的生态适应价值有理论上的

基础。
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菊科植物是世界性大科，而且是一个相对自然的分类群，具有比较一致的遗传和进化背景，而且本文又是

在全球范围的 １０ 个样带上进行的数据分析，结果有一定的普遍性。 但是作为高度多样化的植物类群，其他类

群核 ＤＮＡ 含量的地理变化式样，以及与气候因素间的关系，尚需要在更多类群中开展研究，以进一步明确本

文发现的菊科植物核 ＤＮＡ 含量地理变异规律及其与气候因子之间的关系在整个高等植物中是否具有普遍

性。 另外，由于数据来源问题，本文主要分析了纬度梯度上菊科植物核 ＤＮＡ 含量的变化及其可能的气候因

素。 对于核 ＤＮＡ 含量在全球范围内与经度、海拔因素的关系，也是今后进一步研究的内容。
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