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台灣芭蕉倍數性的研究
1   

邱輝龍2,5 陳榮芳3 許圳塗4 張淯茱4 

摘    要 

邱輝龍、陳榮芳、許圳塗、張淯茱。2010。台灣芭蕉倍數性的研究。台灣農業研究 59:78–85。 

本研究證實台灣芭蕉 [Musa formosana (Warb.) Hayata] 的染色體數為 2n = 22，
綜合先前形態特性調查資料，將台灣芭蕉歸類為 Eumusa 宗的二倍體野生種香

蕉植物。以流式細胞儀測得台灣芭蕉體細胞核內 DNA 含量為 1.387 pg/2C，基因組

大小約為 669.23 Mbp/2C，相較於尖蕉 (M. acuminata) 的 A 基因組與拔蕉 (M. 
balbisiana) 的 B 基因組大小，分別高出 18%與 26%。基因組大小的資料不僅可應

用於不同物種的鑑定，尚可預測基因組間植株雜交後裔的基因組組成，而應用於

雜交後裔的早期檢定。 

關鍵詞︰台灣芭蕉、染色體數、基因組大小、流式細胞技術、野生香蕉。 

前    言 

回顧人類從事作物遺傳改良的歷史，栽

培作物的野生種及其近緣種 (crop wild and 
relatives, CWR) 扮演了舉足輕重的角色 
(Harlan 1976; Stalker 1980; Hajjar & Hodgkin 
2007; Heywood et al. 2007; Damania 2008)，其

中本土性之作物野生近緣種更具有優勢。隨

著經濟發展、人口增加與氣候變遷等，台灣

地區許多野生種原的棲息地已遭破壞，益顯

野生種原保育的重要性 (Yen 1995)。面對本

土物種遺傳資源的快速流失，蒐集與保存本

土作物野生近緣種是維持基因多樣性的方法

之一。 

建立完整且詳實的種原特性資料有助於種

原材料的交換與鑑定，也是保護珍稀及本土遺

傳資源的基礎 (Rogers et al. 1975; Engle 1994; 
Nakagahra 1994; Häkkinen et al. 2007b)。雖然分

子標誌已廣泛應用於描述物種的遺傳特徵，然

而形態特徵、染色體數及細胞核基因組大小仍

是描述物種遺傳特性的基礎。台灣芭蕉 [Musa 
formosana (Warb.) Hayata] 是台灣原生的野生

種香蕉植物 (Hayata 1917; Kao & Lai 1976; 
Ying 2000)，廣泛分布於台灣本島山區 (Liaw 
1992; Chiu et al. 2004)，其植物學描述 (Kao & 
Lai 1976; Ying 2000) 與形態性狀資料已建立 
(Chiu et al. 2004, 2007)，但其染色體數與細胞

核基因組大小尚待確認。本研究發展芭蕉屬 
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(Musa L.) 植物高解析度染色體製備流程，觀察

台灣芭蕉的體細胞染色體數，同時應用流式細

胞技術 (flow cytometry) 檢測其細胞核基因組

大小，建立其細胞學特性資料，做為保護本土

物種遺傳資源之依據。 

材料與方法 

材料 
參試之台灣芭蕉採自桃園石門地區，拔蕉 

(M. balbisiana) 取自台灣大學試驗農場之實生

苗，而尖蕉 (M. acuminata) 與三倍體栽培種‘北
蕉’ [Musa sp. cv. ‘Pei-chiao’ (AAA)] 則取自台

灣香蕉研究所所保存的二倍體種原及其所生產

的組織培養苗。這些材料分別定植於農業試驗

所種原保存圃，俟植株生長一年後進行採樣。  

染色體數鏡檢觀察 
在中午 (12:30–13:30) 時間採取台灣芭蕉

幼嫩根尖，隨後浸於 2 mM 8-Hydroxyquinoline 
Sulfate (8-HQ) 溶液，在 18℃黑暗中震盪處理

3–4 小時；以二次水清洗 3 次，每次 2–3 分鐘，

然後浸於新鮮配備的 Farmer’s 溶液  (95% 
ethanol:acetic acid = 3:1)，於室溫下放置 24 小

時；接著以二次水清洗 3 次，然後加入水解酵

素溶液 (6% pectinase 與 6% cellulose 溶在 75 
mM KCl, pH = 4)，於 37℃處理 72 分鐘，進行

細胞軟化與解離；隨後滴上新鮮配備的固定液 
(甲醇：冰醋酸 = 3：1)，將根尖組織均勻塗在

載玻片上，片子風乾後以 Giemsa [0.99 g/cm3 
Giemsa 溶 液  (Merck, Germany) ： 1/15 M 
Na2HPO4：KH2PO4 = 1：10：10) (Comings 1975) 
染色 20 分鐘，水洗後風乾並封上蓋玻片，隨後

置於放大倍率 1000 倍之顯微鏡下鏡檢。記錄染

色體形態及數目，並觀察 5 個細胞以上，經確

定染色體形態與數目後，照相記錄。共檢視 3
處採集地之植株。  

基因組大小的測定  
切取 70 mg 展開葉，加入 1 mL Galbraith 

lysis buffer {45 mM MgCl2.H2O, 30 mM sodium 
citrate, 20 mM MOPS [(3-(N-morpholino)-pro- 
panesulfonate)], and 1% Triton X-100; pH = 7.0} 
(Galbraith et al. 1983)。Galbraith lysis buffer 使
用前需先加入 5 μL/mL 2-mercaptoethanol。然

後將葉片切成小碎片，以 30 μm nylon mesh 過

濾，再以 50 μg/mL RNase於 37℃下處理 30分鐘。 
樣品測量前先以 50 μg/mL propium iodide

染色，並加入雞紅血球細胞核  (Chicken red 
blood cell nuclei, CRBC; 2.50 pg/2C) 當作標準

品  (Tiersch et al. 1989)，然後以 Elite ESP 
(Beckman and Coulter Inc., Hong Kong) 流式細

胞儀 (flow cytometer) 分析 DNA 含量。其光源

為 15 mW 488 nm Argon 雷射，發射光譜為

600–640 nm (Lai & Chen 2002)。每樣品均分析

10,000 個細胞核。每份材料每重複分析 3 植

株，共 3 重複。為避免儀器誤差，每重複在不

同天進行。 
芭蕉屬植物細胞核的相對 DNA 含量  

(DNA content) 依下列公式計算： 

2C nuclear DNA content = 2.500 × [(G0/G1 
peak mean of Musa)/(G0/G1 peak mean 
of chicken red blood cell nuclei)]。 

資料分析 
試驗調查所得資料利用 SAS軟體 (Version 

8.2, 2002) 進行統計分析。 

結  果 

染色體數 
台灣芭蕉的體細胞染色體數為 2n = 22 (圖

1)，染色體短小，約 1.5–3.0 μm，多數為中位

中節  (metacentric) 或近近端中節  (sub-acro- 
centric) 染色體，有一對衛星染色體 (satellite 
chromosome) (圖 1，箭頭標示處)。 

基因組大小 
以流式細胞儀分析芭蕉屬物種之細胞核基
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因組 DNA 含量，可描繪出兩個波峰，其中一

個波峰代表芭蕉屬物種之 G0/G1 期間細胞核內

DNA 含量，另一個波峰則代表雞紅血球細胞之

G0/G1期間細胞核內 DNA 含量 (圖 2)。試驗結

果顯示，4 種參試材料的細胞核內 DNA 含量呈

顯著差異 (表 1)，A 基因組中‘北蕉’的 DNA
含量最高 (1.741 pg)，且是尖蕉 (1.173 pg) 的
1.48 倍，符合參試材料所代表的倍數性。而二

倍體台灣芭蕉的 DNA 含量 (1.387 pg) 是尖蕉

的 1.18 倍，B 基因組拔蕉 (1.096 pg) 的 1.26
倍。將 DNA 含量的資料轉換成基因組大小 
(Bennett & Smith 1976)，台灣芭蕉的基因組大

小為 669.23 Mbp，較 A 基因組 (尖蕉及‘北蕉’) 
的 560.99–565.97 Mbp 與 B 基因組 (拔蕉) 的
528.82 Mbp 均大些 (表 1)。 

討  論 

由於芭蕉屬物種的基因組與染色體較小，

不容易以傳統鏡檢方法確定其染色體數 
(Dolezˇel et al. 1994; Lys′ak et al. 1999; Osuji et 
al. 1997)，雖然流式細胞技術可以精確量測芭

蕉屬物種的細胞核 DNA 含量 (Dolezˇel et al. 
1994)，然而製備高解析度的染色體樣品仍為染

色體層次的遺傳學分析所必需 (Osuji et al. 1996, 
1997, 2006; Dolezˇel et al. 1998a; Dolezˇelov′a et 
al. 1998; Häkkinen et al. 2007b)。  

本研究利用水解酵素軟化台灣芭蕉根尖細

胞之細胞壁可以得到分散良好的細胞分裂中期 
(metaphase) 的染色體，觀察結果顯示台灣芭蕉

的染色體數為 2n = 22 (圖 1)，未來可利用此方

法製備染色體樣品，進一步以螢光原位雜合技

術 (fluorescent in situ hybridization, FISH) 標
誌基因或特定 DNA 片段在染色體上的位置，

有助於描述台灣芭蕉基因組的特徵。 
芭蕉屬物種的染色體基數大部分為 x = 11

或 10，傳統上配合形態性狀歸類為 Eumusa 
Baker (x = 11)、Rhodochlamy Sagot (x = 11)、

Callimusa Cheesman (x = 10) 及 Australimusa 
Cheesman (x = 10) 等 4 宗 (section) (Cheesman 

 

圖 1. 台灣芭蕉的體細胞染色體 (箭頭標示為衛星染

色體)。 
Fig. 1. Photomicrograph of a mitotic metaphase of 
Musa formosana, 2n = 22.  (arrowheads indicate 
satellite chromosome, bar = 10 μm) 
 

 

圖 2. 台灣芭蕉細胞核相對 DNA 含量測量值分佈

圖。 
Fig. 2. Profile of relative nuclear DNA contents of 
nuclei from leaf tissue of Musa formosana and the 
chicken red blood cell nuclei (CRBC). 
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表 1. 芭蕉屬植物之體細胞核內 DNA 含量與其基因組大小 
Table 1. The DNA content and genome size of somatic nucleus (2C) of Musa spp. estimated by flow cytometry 

Species (genome) 2C DNA content (pg) z Genome size (Mbp) y 
M. formosana (FF) 1.387 b x 669.23 
M. acuminata (AA) 1.173 c 565.97 
M. balbisiana (BB) 1.096 c 528.82 
Musa sp. cv. ‘Pei-chiao’ (AAA) 1.741 a 560.99 
LSD (α = 0.05) 0.165 - 
z Chicken red blood cell nuclei (DNA content = 2.50 pg/2C) as internal standards for reference.  
y 1 pg DNA = 965 Mbp (Bennett & Smith 1976). 
x Means followed by a common letter in same column are not significantly different at p < 0.05 by LSD. 

 
1947; Shepherd 1990; Ude et al. 2002; Häkkinen 
2004; Häkkinen & Väre 2008; Häkkinen 
2009)，但 Wong et al. (2001, 2002) 及 Nwakanma 
et al. (2003) 依據分子遺傳標誌資料建議應將4
宗 改 成 Eumusa-Rhodochlamy (x = 11) 及 
Callimusa-Australimusa (x = 10) 等 2 宗。Wong 
et al. (2003) 進一步提出 2 宗 4 群分類系統，即在

Eumusa 宗設置 acuminata 與 ornata 等 2 群 (x = 
11)，而在 Callimusa 宗設置 coccinea 與 textilis 等
2 群 (x = 10)。至於染色體基數為 x = 7 的 M. 
ingens (Simmonds 1962; Argent 1976) 歸類於

Argent (1976) 增設的 Ingentimusa Argent 宗，

而基數為 x = 9 的 M. beccarii var. beccarii 和
var. hottana (Simmonds 1956, 1960; Shepherd 
1959; Bartosˇ et al. 2005; Häkkinen et al. 2005; 
Häkkinen et al. 2007a) ，目前則歸類於

Callimusa 宗  (Simmonds & Weatherup 1900; 
Häkkinen 2004)。 

由於台灣芭蕉的染色體數為 2n = 22 (圖
1)，其花序與果實生長方向及小花排列等形態

特徵 (Chiu et al. 2004)，較符合 Eumusa 宗的花

序半下垂 (semi-pendent)、果實彎曲 (curved) 
朝花序先端  (rachis) 方向生長及小花雙列 
(biseriate) 等特徵  (Cheesman 1947)，而與

Rhodochlamy 宗的花序直立、果實未彎曲生長

及小花單列  (uniseriate) 等特徵  (Cheesman 

1947; Häkkinen 2009) 差異較大，且果肉中充滿

種子 (Chiu et al. 2004)，證實台灣芭蕉為隸屬

於 Eumusa 宗的二倍體野生種香蕉植物。 
以流式細胞儀測得台灣芭蕉體細胞核

內 DNA 含量為 1.387 pg，基因組大小約為

669.23 Mbp，較二倍體尖蕉的 A 基因組與拔蕉

的 B 基因組大小高出 18% 與 26%，且 3 基因

組大小間呈顯著差異 (表 1)。一般而言，選用

適當與正確的標準品是準確測定基因組大小的

關鍵 (Dolezˇel 1997; Dolezˇel et al. 1997, 1998b; 
Dolezˇel & Bartosˇ 2005)，常用的標準品有雞紅

血球細胞核 (CRBC)，但其 DNA 含量受性別與

雜交等因素所影響。Dolezˇel et al. (1992) 建立

多種植物的基因組大小當作標準品，惟至今仍

無大家可接受的共同標準品，因此各實驗室所

測得的資料並無法做比較  (Dolezˇel 1997; 
Dolezˇel et al. 1997, 1998b; Dolezˇel & Bartosˇ 
2005)。本研究以CRBC 為標準品，所測得的A 與

B基因組大小 (分別為565.97 Mbp及528.82 Mbp) 
較 Dolezˇel et al. (1994) 所測的值 (分別為

602.75 Mbp 及 552 Mbp) 為小，造成此種差異

的原因可能是 Dolezˇel et al. (1994) 取以人類

男性白血球 (male human leucocytes) 校正的大

豆 (Glycine max) DNA 含量為標準品，且兩者

所使用的流式細胞儀機型也不同。雖然如此，

Dolezˇel et al. (1994) 的研究中A與B基因組大
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小比值為 1.07，而本研究者為 1.09，兩研究之

比值相當地接近。相似的比值也出現在 Lys′ak 
et al. (1999)、Kamat′e et al. (2001) 與 Bartosˇ et 
al. (2005) 的研究，其 A 與 B 基因組大小比值

依序為 1.12、1.09 與 1.10。因此可以確定台灣

芭蕉的基因組大小較A基因組與B基因組高出

18%與 26%。 
Dolezˇel et al. (1994) 及Lys′ak et al. (1999) 

建議可利用基因組大小的差異來區分芭蕉屬 A
與 B 基因組，而由 13 組共顯性的 SSR 引子對

對 malaccensis 亞種尖蕉、microcarpa 亞種尖

蕉、拔蕉與台灣芭蕉分析的資料亦指出，台灣

芭蕉與尖蕉 (A基因組) 及拔蕉 (B基因組) 為
不同的物種 (Chiu et al. 2007)。綜合前述資料

顯示，基因組大小的資料不僅可應用於 3 種不

同基因組的鑑定，尚可預測基因組間植株雜交

後裔的基因組組成，而應用於雜交後裔的早期

檢定。 
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Study on Ploidy of Musa formosana (Warb.) Hayata in Taiwan1 

Hui-Lung Chiu2,5, Long-Fang O. Chen 3, Chou-Tou Shii4, and Yu-Chu Chang4 

Abstract 

Chiu, H. L., L. F. O. Chen, C. T. Shii, and Y. C. Chang. 2010. Study on ploidy of Musa formosana (Warb.) Hayata in 
Taiwan. J. Taiwan Agric. Res. 59:78–85. 

The chromosome number and genome size of Musa formosana (Warb.) Hayata were analyzed.  M. 
formosana had a diploid number of 2n = 22 and is placed in section Eumusa to conform to the previous 
morphological studies.  Nuclear DNA content or genome size of M. formosana was estimated to be 
1.387 pg or 669.23 Mbp per 2C, which was larger than that of A and B genome by 18% and 26%, 
respectively.  The difference in genome size estimated by flow cytometry can discriminate different 
genomes, which is reliable to identify species and to predict the genome constitution of their hybrids. 

Key words: Musa formosana, Chromosome number,  Genome size, Flow cytometry, Wild banana.   
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