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摘要    以黄海北部沿海捕获的野生黄条 (Seriola aureovittata)为实验材料，经过体内注射植物血

细胞凝集素(PHA)和秋水仙素，取头肾细胞，经空气干燥法制片，Giemsa 染液染色后，观察黄条

的染色体核型和特征。本研究分析了 21 条黄条 的 80 个中期染色体核型，结果显示，黄条 核型

有 48 条染色体，2n=48 占所观察分裂相的比例是 81.25%；第 1 对染色体有次缢痕和随体。核型公

式为 2n=48=6sm+4st+38t，其染色体臂的数量为 54，单倍体染色体总长度约为 51.97 μm。黄条 染

色体核型比较独特，具有 3 对亚中部染色体和 2 对亚端部染色体；不同于以往报道的其他 属鱼类

的染色体核型特征。通过比较分析认为，黄条 为进化上的高位类群中的特化类群。本研究为 属

鱼类的细胞遗传学研究提供了基础资料，并为黄条 种质资源保护及未来人工养殖等奠定基础。 
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黄条 (Seriola aureovittata)，中国沿海渔民俗称

黄犍牛、黄犍子，为全球性广泛分布的暖温性中上层

大型洄游性鱼类。 属鱼类全世界共有 9 种，广泛分

布在太平洋、印度洋、大西洋、澳大利亚、南非、地

中海等沿岸(王波等, 2005)，中国共有 3 种，包括五条

(Seriola quinqueradiata)、高体 (Seriola dumerili)、  

黄条 ，其中，黄条 在黄海、渤海、东海、南海均

有分布，是黄渤海区唯一自然分布的大型 属鱼类

(孟庆闻等, 1995)。黄条 在种的分类单元包含 3 个体

型相似、地理分布不同的种群：加利福尼亚种群

Seriola dorsalis (California yellowtail) ；亚洲种群

Seriola aureovittata (Asian yellowtail)和澳洲南部种群
Seriola lalandi (Southern yellowtail) (Chai et al, 

2009)。黄条 是具有潜力的商业养殖品种和垂钓消

遣鱼类，具有生长速度较快，肉质鲜嫩、养殖产量高

等优点，深受广大消费者喜爱，世界范围内消费需求

不断增加，市场前景广阔。目前，澳大利亚、新西兰、

日本等国家已开始进行黄条 的养殖技术研究

(Nakada, 2008)。 

染色体是生物发育、进化、遗传和变异的物质基

础，研究染色体的行为、数目、核型和带型等对于了

解生物的遗传组成、遗传变异规律、发育机制、物种

起源和亲缘关系、进化地位、分类及种族关系等都具

有重要的参考价值(Amores et al, 2014; 王绿洲等 , 

2015; Braasch et al, 2016)。染色体核型图谱可为鱼类

种质鉴定提供参考依据，也是多倍体诱导、雌核发育、
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雄核发育、种间杂交和种内杂交研究的重要手段

(Martínez et al, 2014; Molina-Luzón et al, 2015; Khan 
et al, 2000)。目前，国内关于黄条 生物学及养殖方

面的研究报道很少，仅见姜大为等(2001)开展过黄条

室内越冬养殖实验，对于黄条 核型分析的研究尚

未见报道。本研究中，对中国黄海北部海域黄条 的

染色体核型进行了分析研究，旨在探究黄条 遗传物

质的特点，为其种质鉴定、遗传资源保护、可持续利

用提供科学依据。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

实验用鱼为 2015 年 8 月在黄海北部的海洋岛附

近海域捕获的体长为 8–10 cm 的野生黄条 苗种，经

人工驯化后，采用 10 m×10 m×8 m 的网箱在海上养

殖 6 个月后，转入室内工厂化养殖车间越冬；养殖期

间投喂鲜杂鱼饵料，养殖水温为 16–28℃、盐度为

26–33、pH 为 8.0–8.3；日投饵 2–3 次，投饵量为鱼

体重的 3%–6%。实验在大连富谷水产养殖有限公司

进行，实验共使用黄条 幼鱼 21 尾，体重为 300–450 g，

体长为 30–35 cm，体高为 7–8 cm。 

1.2  染色体标本的制备 

实验鱼麻醉后胸鳍基部注射植物血球凝集素

(PHA) (Sigma)溶液(0.7%的生理盐水配制)，剂量为 

20 μg/g(鱼体湿重)。注射后将实验鱼放回养殖池中，

用小型网箱与其他鱼隔开，流水培育，4–6 h 后在同

一部位注射秋水仙素溶液(0.7%生理盐水配制)，剂量

为 2.5 μg/g(鱼体湿重)。 

注射秋水仙素 1 h 后用注射器抽取实验鱼血液，

在鱼死前解剖，取头肾，去掉其他杂质，置于装有少

许生理盐水的培养皿中，用解剖剪反复剪碎后，用纱

布将细胞悬液过滤，1000 r/min 离心 8 min，收集细

胞。用生理盐水洗涤后，用 0.075 mol/L KCl 溶液低渗

处理 30 min，1000 r/min 离心 8 min，弃去低渗液。加

入新鲜配制的预冷的卡诺氏固定液(甲醇∶冰醋酸＝

3∶1)固定 30 min，再重复固定 2 次，离心弃去固定

液，加入 400 μl 新鲜预冷的固定液。 

将处理干净的载玻片和一块大理石在烘箱中烘

至 65℃。滴片时先将大理石放在滴片的位置，滴片

高度为 120–130 cm，玻片在室温下自然干燥后，用

10%吉姆萨染液(pH=6.8)染色 20 min，蒸馏水冲洗后，

在室温下自然干燥。 

1.3  核型分析 

将染色体制片置于 Nikon ECLIPSE 80i 显微镜下

观察，选用染色体着色较好、着丝粒明显、无重叠的

中期分裂相片子，在油镜下选取 20 个染色体分散良

好、长度适中的分裂相进行显微摄影。按 Levan 等

(1964)提出的命名和分类标准，按臂比将染色体分为

4 组：(1) 中部着丝点染色体为 m 组，臂比为 1.00– 

1.70；(2) 亚中部着丝点染色体为 sm 组，臂比为

1.71–3.00；(3) 亚端部着丝点染色体为 st 组，臂比为

3.01–7.00；(4) 端部着丝点染色体为 t 组，臂比≥7.0。 

2  结果与分析 

2.1  染色体数目 

在显微镜下选取 80 个分散良好的分裂相进行观

察计数，确定 2n 值。通过核型分析得知，黄条 染

色体的众数为 48，核型是 2n=48，染色体臂数为 54。

没有发现异型染色体，但发现第 1 对染色体有随体和

次缢痕。黄条 染色体的中期分裂相和核型图谱见图

1。观察、统计染色体的结果显示，黄条 的染色体

条数为 48 的分裂相有 65 个，占比为 81.25%，由此

确定，黄条 的染色体数目 2n=48。其他不同数目染

色体核型结果见表 1。 
 

 
 

图 1  黄条 中期分裂相形态及核型图谱 
Fig.1  Metaphase morphology and the karyotype map of S. aureovittata 
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表 1  黄条 染色体频率分布 
Tab.1  The frequency distribution of S. aureovittata 

chromosome 

染色体数目 
Number of chromosome 项目 Items 

≤45 46 47 48 ≥49

分裂相数目 
Number of metaphase 

4 6 3 65 2 

所占百分比(%) 
Percentage of metaphase 

5 7.5 3.75 81.25 2.5

 

2.2  染色体相对长度 

通过测量与数据统计分析，黄条 染色体臂长、 

染色体长、臂比、相对长度、着丝粒指数及染色体类

型见表 2。由表 2 可知，黄条 具有 24 对染色体，其

中有 3 对亚中部染色体，臂比分别为 2.07±0.63(sm)、

2.19±0.20(sm)、1.82±0.87(sm)；有 2 对亚端部染色体，

臂比分别为 3.82±1.24(st)和 4.83±1.53(st)；其余 19 对

臂比为∞，为端部着丝点染色体。24 对染色体相对

长度逐渐递减，各对相邻染色体之间相对长度差异不

明显。染色体的相对长度最长为(5.16±0.56)%，属于

亚中部着丝点染色体；染色体的相对长度最短为

(2.50±0.23)%，属于端部着丝点染色体。确定本研究

黄条 的核型公式为 2n=48=6sm+4st+38t。

 
表 2  黄条 染色体的相对长度及臂比值(平均值±标准差) 

Tab.2  The relative length and arm ratio of chromosome of S. aureovittata (Mean±SD) 

编号 
No. 

长臂长 
Long arm(μm) 

短臂长 
Short arm(μm) 

总长度 
Total length(μm)

臂比 
Arm ratio

相对长度 
Relative length(%)

着丝粒指数 
Centromeric index(%) 

类型 
Classification

1 1.81±0.09 0.87±0.03  2.68±0.09 2.07±0.63 5.16±0.56 32.46±5.40 sm 

2 2.10±0.06 0.55±0.04  2.65±0.02 3.82±1.24 5.00±0.37 20.75±5.50 st 

3 1.87±0.07 0.39±0.06  2.26±0.05 4.83±1.53 4.35±0.29 17.26±7.70 st 

4 1.48±0.03 0.68±0.03  2.16±0.04 2.19±0.20 4.17±0.24 31.48±3.60 sm 

5 1.29±0.02 0.71±0.05  2.00±0.04 1.82±0.87 3.86±0.22 35.50±6.00 sm 

6 2.48±0.07 – 2.48±0.09 ∞ 4.69±0.56 – t 

7 2.45±0.06 – 2.45±0.07 ∞ 4.69±0.46 – t 

8 2.41±0.04 – 2.42±0.04 ∞ 4.63±0.21 – t 

9 2.39±0.05 – 2.39±0.05 ∞ 4.57±0.32 – t 

10 2.29±0.06 – 2.29±0.06 ∞ 4.50±0.37 – t 

11 2.26±0.07 – 2.26±0.07 ∞ 4.50±0.41 – t 

12 2.26±0.03 – 2.26±0.04 ∞ 4.38±0.24   – t 

13 2.23±0.02 – 2.23±0.02 ∞ 4.19±0.13 – t 

14 2.16±0.07 – 2.16±0.07 ∞ 4.19±0.42 – t 

15 2.16±0.07 – 2.16±0.07 ∞ 4.07±0.43 – t 

16 2.10±0.07 – 2.10±0.08 ∞ 3.88±0.42 – t 

17 2.06±0.05 – 2.06±0.05 ∞ 3.88±0.28 – t 

18 2.00±0.08 – 2.00±0.08 ∞ 3.88±0.46 – t 

19 1.97±0.03 – 1.97±0.03 ∞ 3.88±0.17 – t 

20 1.97±0.05 – 1.97±0.05 ∞ 3.81±0.29 – t 

21 1.97±0.05 – 1.97±0.06 ∞ 3.75±0.31 – t 

22 1.97±0.06 – 1.97±0.06 ∞ 3.69±0.36 – t 

23 1.84±0.05 – 1.84±0.05 ∞ 3.44±0.27 – t 

24 1.26±0.04 – 1.26±0.04 ∞ 2.50±0.23 – t 

 

3  讨论 

本研究采用 PHA 注射法制备黄条 染色体核型

图谱，此方法直接进行体内腹腔注射，不受季节、实 

验条件限制，实验设备简单、易操作，制片周期短，

在 6 h 内即可获得大量的中期分裂相，效果良好。PHA

与秋水仙素的剂量和效应时间不易把握，PHA 作用

时间过长或过短都不易得到较好的分裂相，秋水仙素
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浓度过大或作用时间过长会使染色体有不同程度的

皱缩，因此，正确掌握不同实验鱼 PHA 和秋水仙素

的浓度与作用时间是得到理想染色体标本的关键因

素。王妍妍等(2009)在条斑星鲽(Verasper moseri)染色

体核型研究中注射 PHA 剂量为 20 μg/g (鱼体湿重)，

本研究也尝试采用 20 μg/g 的剂量，作用时间 4–6 h

后注射秋水仙素，秋水仙素作用时间为 1–1.5 h，得

到比较好的中期分裂相。 

本研究黄条 的染色体核型图谱显示，第 1 对染

色体有明显的次缢痕和随体，随体是染色体核型中的

重要特征，随体的存在更利于与其他染色体区分。但

是，在南澳大利亚黄条 染色体核型的研究中没有报

道次缢痕和随体的存在(Chai et al, 2009)，这为鉴定不

同地理种群的黄条 提供了一个判定依据。这种细微

差别有可能来源于实验手段或染色体结构重排程度

等方面的差异，需要通过进一步的细胞遗传学手段来

予以证实。本研究得到黄海北部沿海黄条 的核型为

2n=48=6sm+4st+38t，其中，6 条为亚中部着丝粒染色

体，4 条为亚端部着丝粒染色体，38 条染色体为端着

丝粒染色体。本研究黄条 染色体与迄今为止已研究

的 4 种 属 鱼 类 [ 高 体 、 黑 纹 条 (Seriolina 

nigrofasciata)、五条 、澳洲南部黄条 ]染色体数目相

同，均为 2n=48；进一步分析发现，高体 、五条 和

澳洲南部黄条 的核型特征包含亚中部着丝粒染色

体、亚端部着丝粒染色体和端部着丝粒染色体；黑纹

条 只含有端部着丝粒染色体 (Vitturi et al, 1986; 

Sola et al, 1997; Tripathy et al, 1988; Ida et al, 1978; 
Chai et al, 2009)；其中，高体 、黑纹条 和五条 染

色体均未发现有中部着丝粒染色体，而南澳大利亚黄

条 种群发现有 2 条中部着丝粒染色体，本研究黄海

北部沿海黄条 也未发现中部着丝粒染色体，这可认

为是不同地理种群的黄条 染色体核型特征上的另

一个明显差异。 

迄今为止，所研究的大约 60%的鲈形目鱼类具有

48 条端部着丝粒染色体，包括鲷科(Sparidae)、石首

鱼 科 (Sciaenidae) 、 鳚 科 (Blennidae) 、 冰 鱼 科

(Channichthyidae)、南极鱼科 (Nototheniidae)、 科

(Serranidae) (Galetti et al, 2000)。在鲹科中，报道了

大约 85%鱼类的核型为 2n=48，但还有不到 30%鱼类

的核型为端部着丝粒染色体(Chai et al, 2009)。在鲹科

䇲的一些属中，例如竹 鱼属(Trachurus)染色体臂的数

目变化比较大，从 50–66 不等，这表明鲹科鱼类的核

型与鲈形目其他科鱼类的核型相比具有更丰富的多

样性。染色体的多态性可能归因于群体隔离和遗传分

化(Galetti et al, 2000)。研究报道鲹科中的 属鱼类染

色体臂数目为 48–54，高体 为 50、黑纹条 为 48、

五条 为 50 (Vitturi et al, 1986; Sola et al, 1997; 

Tripathy et al, 1988; Ida et al, 1978)，本研究中，黄海

北部沿海黄条 的染色体臂数目为 54，在 属鱼类染

色体臂数目 48–54 之间。由以上分析可知， 属鱼类

染色体核型特征存在着明显的种间差异，因此，可以

通过染色体核型分析进行 属鱼类的分类鉴定和种

质 标 准 的 评 定 。 鲈 形 目 石 鲷 属 的 雄 性 斑 石 鲷

(Oplegnathus punctatus)具有一条异形性染色体，可能

是性染色体 Y，并推测其染色体的性别决定类型可能

为 X1X1X2X2/X1X2Y 型(薛蕊等, 2016)。本研究使用的

不足 1 龄的黄条 幼鱼染色体核型图谱中没有找到与

性别决定有关的异型染色体，今后可在黄条 繁殖季

节采集成熟的雌、雄鱼，进一步采用染色体荧光原位

杂交等染色方法阐明黄条 是否存在性染色体。 

小岛吉雄(1979)在研究染色体时对真骨鱼类进

行了划分，提出了 3 个演化类群，分别为低位类、中

位类和高位类；并且，高位类群鱼在进化上处于上位，

其染色体数目越收敛，中部和亚中部着丝粒染色体

少，端部和亚端部着丝粒染色体数目多(小岛吉雄 , 

1979; 李鹏飞等, 2007)。同时，在分类阶元中端部着

丝粒染色体多的种类为基本类群；中部或者亚中部着

丝粒较多为特化类群，即染色体臂数越多的类群更特

化(李树深, 1981)。本研究中，黄海北部黄条 染色体

数目 2n=48=6sm+4st+38t，端部、亚端部着丝粒染色

体数目为 42 条，中部、亚中部着丝粒染色体数目为

6 条，符合以上的类群判定标准；黄海北部黄条 的

染色体相对长度变化不大，变化范围为(2.50±0.23)% 

–(5.16±0.56)%，黄条 染色体的中期分裂相的核型图

谱显示，端部着丝粒染色体 38 条，染色体臂数目为

54，因此，黄海北部沿海黄条 属于高位中更为特化

的类群。Ohara 等(2005)采用微卫星标记的方法构建

了日本 2 种重要养殖 属鱼类五条 和黄条 遗传连

锁图谱，但是没有报道其进化地位。今后有必要对不

同地理种群的 属鱼类深入分析其进化关系。 
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Study on the Karyotype of Yellowtail Kingfish (Seriola aureovittata) 
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, XU Yongjiang1,2,  

LI Rong4, SONG Xuesong1,3, ZHOU Liqing1,2 
(1. Key Laboratory of Sustainable Development of Marine Fisheries, Ministry of Agriculture, Qingdao Key Laboratory for Marine 

Fish Breeding and Biotechnology, Yellow Sea Fisheries Research Institute, Chinese Academy of Fishery Sciences, Qingdao  
266071; 2. Laboratory for Marine Fisheries Science and Food Production Processes, Qingdao National Laboratory for Marine 

Science and Technology, Qingdao  266071; 3. College of Fisheries and Life Science, Shanghai Ocean University, Shanghai  
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Abstract    Karyological study is a useful tool in exploring evolutionary mechanisms of fish because it 

provided basic information on the number, size and morphology of chromosomes. In this study we 

characterized the karyotype and chromosomal characteristics of the yellowtail kingfish Seriola 

aureovittata by examining metaphase spreads from head kidney cells of one-year-old fish artificially bred 

from wild broodstock in the Dalian coast of China. Chromosome samples were prepared through in vivo 

injection of phytohemagglutinin (PHA), olchicine-air drying technique, and Giemsa staining. A total of 80 

mitotic metaphases from 21 individuals were analyzed, and 65 spreads showed 2n=48 chromosomes, 

which represented 81.25% of the observed metaphases. The relative size of the chromosomes in this 

subspecies varied from (2.50±0.23)% to (5.16±0.56)%. The long arm, short arm, and total length of the 

first submetacentric chromosomes were (1.81±0.09) μm, (0.87±0.03) μm, and (2.68±0.09) μm 

respectively. Two pairs of subtelocentric chromosomes were found in this subspecies. The length of their 

short arms was (0.55±0.04) μm and (0.39±0.06) μm, and that of the long arms was (2.10±0.06) μm and 

(1.87±0.07) μm. The diploid consisted of 4 submetacentric, 6 subtelocentric, and 38 telocentric 

chromosomes, and the fundamental number of chromosome arms was 54. The first pair of chromosomes 

had secondary constriction and satellite. The karyotype formula for this species was determined to be 

2n=48 = 6sm + 4st + 38t. The total haploid chromosome length was approximately 51.97 μm. The fact 

that S. aureovittata has 3 pairs of submetacentric and 2 pairs of subtelocentric chromosomes distinguishes 

this species from other previously reported Seriola species. The comparison of karyotypes suggested that 

S. aureovittata might belong to an advanced and specific evolutionary group. Our study promoted the 

understanding of the specific karyotype evolution of the genus Seriola, and provided information on the 

polyploidy manipulation, hybridization, and sex control.  
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