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摘要 以星突江鲽 Platichthys stellatus Pallas头肾细胞为材料 ，采用 PHA和秋水仙素活体注射 

体细胞体内培养法，经空气干燥制备了染色体并对其染色体核型进行分析。结果表明，星突江鲽的染 

色体数 目为 48条，包括 46条端部着丝粒染色体和两条亚中部着丝粒染色体，未发现异型染色体对和 

随体 。核 型公 式为 ：2 n一48，2 sin+46 t，NF一50。 
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ABSTRACT The karyotype of Platichthys stellatus was prepared for its head kidney by 

P H A ，colehicine inj ection and air drying method．The karyotype was analyzed．The results 

showed that the chromosome number of the species was 2 n一48，including 46 telocentric chro— 

mosomes and 2 sub—middle chromosomes and there was no visible evidence of the heterotypical 

chromosome and satellites．The karyotype formula was 2 n一48，2 sm + 46 t，NF一 50． 

KEY W oRDS Platichthys stellatus Chromosome Karyotype 

星突江鲽 Platichthys stellatus Pallas，属鲽形 目 Pleuronectiformes、鲽科 Pleuronectidae、川鲽属 Platich- 

thys Girard。又名星斑川鲽 、江鲽、珍珠鲽和黄金鲽；英文名有 Starry flounder、Piebald flounder等。星突江鲽 

分布于北太平洋的亚洲和美洲沿岸，即北纬 70。～3O。N，主要分布国有加拿大、美国、俄罗斯联邦、中国、朝鲜、 

韩国和日本等。我国20世纪 80年代前曾经见于黑龙江绥芬河和图门江河口区沿海区域以及江苏中部以北的 

黄海中北部海域(王 波等 2006)。星突江鲽营养丰富、经济价值高，是一种潜力巨大的高档鱼类养殖新品 

种。它对温度、盐度耐受能力强，性格温驯，海水、淡水均可存活，生存温度 0．5～30℃、盐度 0～35，适合车间、 

网箱和池塘多种养殖模式。目前国内仅马爱军等(2006)、齐国山等(2008)对其生物学有过报道；国外，Fukuo- 

国家科技支撑计划项目(2006BAD03B08—07)和青岛市科技发展计划项 目(06—2—3—18一hy)共同资助 
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ka等(1970)对星突江鲽染色体进行过研究，认为其具有 2n-----48(NF=48)条端部或亚端部着丝粒染色体，与作 

者得到的结果略有不同。本研究通过对星突江鲽染色体制备和核型分析，以期了解这一名贵鱼类的遗传特征， 

为今后的遗传育种和性别控制提供基础研究。 

1 材料与方法 

1．1 实验材料 

实验用鱼于 2007年 9月取 自青岛龙湾生物科技有限公司，基本达到性成熟(雌、雄鱼各 10条)。雌鱼平均 

体重为 512．0 g，平均体长为26．7 cm；雄鱼平均体重为 193．5 g，平均体长为 22．5 cm。其中有 5条雌鱼和3条 

雄鱼成功的获得了大量的分散良好的染色体中期分裂相。 

1．2 实验方法 

1．2．1 染色体标本的制备 

参照林义浩(1982)方法 (略有改进)。实验用鱼先按 10 gg／g剂量体腔注射 PHA ，注射后将鱼放在 25℃ 

海水中培养 17～23 h，然后再按 1 gg／g注射秋水仙素 ，3～4 h后 ，断尾放血取头肾置于生理盐水 中剪碎 ，弃去 

组织碎块，离心收集细胞 (1 200 r／min，10 rain)，用生理盐水洗涤细胞两次，再用 75 mmol／L KC1溶液低渗 

处理 30~60 min，最后用新鲜配制的卡诺氏液(甲醇 ：冰醋酸一 3：1，体积比)固定 4次，每次 20 min，50 cm 

高度冷片法滴片，空气干燥过夜。干燥后的染色体玻片用 1O Giemsa染液染色 40 rain 1 h不等。低渗处 

理和染色均在 25℃下进行。试验用鱼要确认雌、雄。 

1．2．2 核型分析 

选取 150个染色体中期分裂相进行计数，并选出15个清晰的中期分裂相进行显微照相、放大和测量。染 

色体的类型按照 Levan标准(1964)确定。染色体相对长度计算公式为： 

染色体相对长度一(实测单条长度×2／全部染色体长度总和)×100 

2 结果与分析 

2．1 染色体数 目分布频率和相对长度分析 

在所观察的 150个染色体中期分裂相中，绝大多数的中期分裂相(104个)染色体数 目为 48条，占总数的 

69．1O 9／6；有 1个分裂相的染色体数目最少，为 44条，仅占总数的 0．81 ；其他的分裂相中，染色体数 目分别为 

45、46和 47，分别 占总数的 3．30％、8．13 和 18．66 (图 1)。 

通过实际测量和观察，星突江鲽染色体的相对长 

度、臂 比和染色体类型见表 1。从表 1中可以看出，星 

突江鲽具有 48条染色体 ，其 中有 46条端部染色体 以 

及两条亚中部染色体 ，未发现异型染色体对 、次缢痕和 

随体等。其中，相对长度最长的为 5．40±0．31，最短 

的为 2．65±0．05，亚 中部 染 色体 的臂 比为 2．81± 

0．03。雌、雄鱼染色体数 目和形态未发现明显差异。 

2．2 染色体核型分析 

48条染色体可以两两配对成 24对同源染色体。 

另外，根据染色体的相对长度、着丝点的位置和特征， 

可以推定 星突江鲽的核型公式为 2 n一48，2 sm+46 

t，臂指数为 50(图 2和图 3)。 
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ig．1 Number of chromosomes of Platichthys 

stellatus Pallas 

∞I。 旨暑H 吕。∞。旨。舅 o o』(ulIoII F 



22 渔 业 科 学 进 展 第 3O卷 

图 2 星突江鲽染 色体 中期分裂相 
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图 3 星突江鲽染色体核型 
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Fig．2 Metaphase chromosomes of Platichthys stellatus Pallas Fig．3 Karyotype of Platichthys 5tellatus Pallas 

3 讨论 

3．1 染色体核型的定义和发展 

核型(Karyotype)，又称染色体组型，主要包括两个内容：染色体数目和染色体形态。它代表着一个物种或 

个体在染色体水平上的表型，是细胞遗传学研究的基础。几乎所有的染色体研究在得出染色体数目结果时，都 

是使用的统计上的取众数原则，即频率最高的那个数目作为该研究对象的染色体数目。染色体的形态即大小 
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和形状是染色体组型的另一个要素。使用不同方法处理，染色体的形态差异很大。现在多数鱼类的染色体研 

究都使用 Levan等(1964)的核型分析方法。 

核型分析的发展过程有 3项技术起了很重要的作用(牛文涛等 2006)：一是用蒸馏水低渗处理分裂细胞 

可使染色体分开，便于观察；二是秋水仙素可使分裂的细胞停止在中期，便于富集中期细胞分裂相；三是植物血 

液凝集素(PHA)可使淋巴细胞转化为淋巴母细胞，并呈分裂状态，使以血培养方法观察动物及人的染色体成 

为可能：后来又发现空气干燥法可使细胞和染色体展开(翟中和 1998；韩荣成等 2003)。本试验采用的方法 

都运用到了这 3项技术，并获得了很多较为清晰的分裂相，取得了良好的效果。 

3．2 海水鱼类染色体的核型比较 

据统计，目前在海水鱼中，进行过染色体核型分析的种类大约有 81种 ，分别隶属于 7个 目 24个科。其中， 

鲈形 目种类研究 的最多，共有 51种 ，分别属于 12个科 ，占所有已研究海水鱼类的 67．1 ，其中大有花鲈、石斑 

鱼和大黄鱼等经济价值较高的鱼类；而且海水鱼类中染色体数目最少的锦鲥科的云鲥 Enedrias nebulosus(2 n 

一 26)和最多的线鲥科的燧鲥 Azuma emmnion(2 n===56)，它们均属于鲈形 目。其他的种类分别为啬由形 目4 

科 8种，纯形目2科 5种，鳗鲡目2科 3种，鲱形 目和鲻形目分别为 1科 2种(卓孝磊等 2007)。而与星突江 

鲽相关的鲽形 目鱼类共包括 3科 12种。 

据不完全统计 ，在已研究染色体核型的海水鱼中 ，染色体数 目为 48条的占 67．9 (55种)，而核型为 2 n一 

48 t的鱼类为 24种，占 29．6 ，这在鲱形 目、鲻形 目、鲈形 目和鲽形 目中均有表现 。目前 ，关于鲽形 目鱼类染色 

体核型的报道还 比较少 。国内对 9个种类 的染色体核型进行过报道 ，而 国外 的学者对大菱鲆 Scophthalmus 

maximus(Bouza et a1． 1994；Chen et a1． 2004)、褐牙鲆 Paralichthys olivaceus(Nogusa et a1． 1960)和条 

斑星鲽 Verasper moseri(ojima 1985)等进行过研究和分析。在这 12个种类中，鲆科的桂皮斑鲆 Pseud— 

orhombus cinnamomeus、漠 斑牙 鲆 Paralichthys lethostigma，鲽 科 的星 突江 鲽、黄盖 鲽 Pse 0户zP r0 Pc 5 

yokohamae、石鲽 Kareius bicolorat US和油鲽 Microstomus achne 6种鱼类 的核型相 同，为 2 n：：：48 t，臂指数 

NF=48。而木叶鲽 PzP r0 ĉ s cornut US的染色体数 目虽然也为 48条 ，但核型为 2 n一48，12 m + 2 sm 

+ 34 t(喻子牛等 1995；李鹏飞等 2007)；另外，国内学者(喻子牛等 1995；刘 静等 1995，尤 锋等 

1995)认为褐牙鲆具有 48条端部或亚端部着丝粒染色体，与国外学者(Nogusa et a1． 1960)的研究(46条)存 

在分歧，这可能与鱼的种质和地理隔离等因素有关(表 2)。另外，在褐牙鲆和石鲽两个种类中发现了次缢痕， 

其中褐牙鲆是在 t1号染色体，石鲽是在 t8号染色体，而在鲽形目其它种类中未发现有次缢痕。而在所有研究 

的鲽形目鱼类中只有半滑舌鳎存在异型染色体(zw／zz型)，其他种类均不存在异型染色体。 

在现有数据中就染色体相对长度而言，1号染色体的相对长度长短依次为：漠斑牙鲆>星突江鲽>圆斑星 

鲽>褐牙鲆>半滑舌鳎，而末尾 1号染色体的相对长度长短依次为：漠斑牙鲆>圆斑星鲽>星突江鲽>褐牙鲆 

>半滑舌鳎。可见 ，漠斑牙鲆 1号染色体和末尾 1号染色体相对长度为最长，半滑舌鳎 1号染色体和末尾 1号 

染色体相对长度为最短。 

3．3 鱼类的进化与染色体的关 系 

随着细胞遗传学的深入发展，越来越多的生物学家认识到作为遗传信息载体的染色体，非但其数目和形态 

结构具有物种的特异征，而且还能反映出生物进化的历史 。目前 已经有不少的学者以染色体的数 目讨论动物 

问的演化关系：稻叶明彦(1979)统计了腹足纲某些种类的染色体数和对田螺科的染色体作了分析，认为至少在 

田螺科染色体数目越多，则进化程度越高，表明进化与染色体数的增加有关联性。周 暾等(1988)也支持这一 

观点，认为从田螺科三亚科的分类地位和染色体数目相关比较，显示染色体数目较多的，有可能属于更进化的 

类群。Hughes等(1982)研究海螯虾科 Nsphropidae的结果认为存在的大量超数染色体(Supernumberary 

chromosome)是进化欠发达的象征，按照这种观点则染色体数 目多的种类较为原始。李树深(1981)指出，在鱼 

类特定分类阶元中，除多倍体外，染色体数目多的应是较原始的类群，染色体数 目少的应视为特化类群。比如 

鱼类中较原始的鲟类往往含有大量的超数染色体，似乎也支持这一观点。在鲽形目中，大多数种类为 48条端 
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部或亚端部染色体的类型，这是鱼类进化过程中的原始类型，而鲆科中的大菱鲆和鳎科中的半滑舌鳎的染色体 

数 目相对较少，应该是进化的种类 。 

表2 鲽形目鱼类的染色体核型 

Table 2 Karyotype formula of Pleuronectiformes 

Fukuoka等(1970)曾报道过星突江鲽的核型为 48条端部着丝粒染色体，与作者的研究结果不同。我们可 

以认为这是星突江鲽染色体的多态现象(Chromosome polymorphism)，同时也可能反映 了两个不同的地理种 

群，因为 Fukuoka的试验材料取 自日本海域，而作者的试验材料来 自中国附近海域。沙珍霞等(2007)在分析 

圆斑星鲽核型时指出，圆斑星鲽的变异核型可能是在鱼类进化过程中由具有原始的 48 t核型的鱼类通过罗伯 

逊易位(小岛吉雄 1985)形成的，而所谓的罗伯逊易位是指整臂易位，包括着丝点融合、解离和衔接融合，这是 

染色体变异的一种形式，导致染色体数目非整倍性的增加或减少。而本人认为，星突江鲽可能是在进化的过程 

中发生了染色体变异的另外一种形式——臂间倒位，由具有原始的48 t核型的鱼类，只改变染色体形态，不改 

变染色体数目，但改变染色体总臂数，因为其具有亚中部染色体，进化水平相对较高。另外，试验方法也有可能 

会影响试验结果，但不是主要因素。关于鲽科鱼类之间的亲缘关系和进化上的次序等方面的问题还需要通过 

更完善的技术来进一步研究 。 
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