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长江口河蚬染色体制备及核型分析

周思洁，唐杨欣，皮 杰，张廖瑞林，王 旭，

刘新华，向建国，李德亮  *

（湖南农业大学  水产学院，湖南  长沙  410128）

摘要： 蚬（Corbicula）在咸、淡水水域均有分布，且核型和倍性呈现规律性分布，可作为研究双壳类由海水向内陆演化

的模型。以采集自上海市崇明岛东滩水域的长江口河蚬（Corbicula fluminea）为试验材料，对成贝斧足以 4 μg/g 湿重注射

5 mg/mL 的植物血球凝聚素（phytohemagglutinin，PHA），处理 25 h；针对同样部位，再以 2 μg/g 湿重注射 10 mg/mL 的秋水仙

素，处理 5 h；取其鳃组织进行低渗、固定、制片以及染色，观察长江口河蚬的染色体特征，并进行核型分析。结果表明，长江

口河蚬染色体数目为 2n = 38，其 19 对染色体中，有 2 对中着丝粒染色体（m）、8 对亚中着丝粒染色体（sm）、8 对亚端着丝粒染

色体（st）和 1 对近端着丝粒染色体（t）。长江口河蚬的染色体核型公式为 2n = 38 = 4m+16sm+16st+2t，未见随体和性染

色体。
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Chromosome preparation and karyotype analysis of Corbicula fluminea 
from the Yangtze River estuary
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Abstract： Corbicula clams inhabit both saltwater and freshwater bodies， and their karyotypes and ploidy levels show 
regular distribution， making them a potential model for studying the evolution of bivalves from seawater to freshwater.  In 
this study， Corbicula fluminea from the Yangtze River estuary was used as the material， and the samples were collected 
from Dongtan， Chongming Island， Shanghai.  After the axe foot was injected with 5 mg/mL phytohemagglutinin （PHA） 
at a rate of 4 μg/g wet weight for 25 h and 10 mg/mL colchicine at a rate of 2 μg/g wet weight for 5 h sequentially， the 
gill tissue of C.  fluminea was dissected and subjected to hypoosmotic treatment， fixation， chromosome preparation and 
staining for observation of the chromosome characteristics and karyotype analysis of C.  fluminea from the Yangtze River 
estuary.  The results showed that C.  fluminea from the Yangtze River estuary had 2n = 38 chromosomes， and the 19 
pairs of chromosomes can be assigned into 2 pairs of metacentric chromosome （m）， 8 pairs of submetacentric chromo⁃
some （sm）， 8 pairs of subtelocentric chromosome （st）， and 1 pair of telocentric chromosome （t）.  The karyotype of C.  

fluminea from the Yangtze River estuary was 2n = 38 = 4m+16sm+16st+2t， with no satellite or heterosomes ob⁃
served.
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0 引  言

染色体是遗传物质的主要载体，在细胞分裂过

程中由染色质凝缩而成，其形态和数目是最稳定的

细胞学特征之一［1-2］。核型是一个物种染色体的数

量和特征性状［3］。染色体核型分析被广泛用于鉴

定 动 植 物 的 染 色 体 数 目 、结 构 变 异 和 倍 性 特 征

等［4］，染色体形态作为重要的核型特征，可被用于

探讨不同物种或不同种群间的亲缘关系、系统分

类、群体遗传结构和进化趋势［5-6］，对理解物种之间

的繁殖隔离程度以及物种演化和分化情况具有重

要意义［7-8］。

蚬属（Corbicula）贝类隶属于软体动物门（Mol⁃
lusca）、瓣鳃纲（Lamellibranchia）、帘蛤目（Venaroi⁃
da）、蚬科（Corbiculidae）［9-10］。已有研究表明，蚬属的

染色体演化模式呈现生态适应性特征。现存种群存

在二倍体、三倍体及四倍体，其单倍体数与栖息环境

密切相关：淡水种群 n = 18，咸水种群 n = 19［11］。研

究发现 ，福建闽江河蚬的核型组成为 2n = 36 = 
2m+26sm+8st（m：中着丝粒染色体；sm：亚中着丝

粒染色体；st：亚端着丝粒染色体）［12］；江苏太湖河蚬

的核型组成为 2n = 36= 4m+8sm+22st+2t（t：近
端 着 丝 粒 染 色 体）［13］；沅 江 河 蚬 为 2n = 36 和

3n = 54，核 型 组 成 分 别 为 2n = 36 = 2m+2sm+
32st 及 3n = 54 = 2m+10sm+24st［14］；有学者同时

采用核型分析及显微荧光法，证实四川安岳县河蚬

倍性为 3n = 54 和 4n = 72，核型组成分别为 3n =
54 = 6m+39sm+9st 及 4n = 72 = 8m+52sm+
12st［15］。在日本，栖息在淡水中的桑蚬（C.  sandai）、

环纹蚬（C.  leana）倍性分别为 2n = 36、3n = 54，核
型 组 成 分 别 为 2n = 36 = 2m+2sm+32st、3n =
54 = 3m+12sm+39st［11］。日本 Yodo River 河口的

日本蚬（C.  japonica）是目前唯一被报道栖息在河口

咸 水 区 域 的 蚬 ，其 核 型 组 成 为 2n = 38 = 2m+
2sm+34st［11］。有学者提出，淡水种环纹蚬可能起源

于桑蚬，而桑蚬可能起源于咸水种日本蚬［11］；结合染

色体核型与生态特征分析，河蚬演化路径可能为从

海水向淡水环境过渡，生殖方式由雌雄异体转为雌

雄同体，染色体单倍体数从 n = 19 演化为 n = 18，倍
性由二倍体发展为三倍体［12］。淡水双壳类被认为起

源于海洋，文献［16-17］都认为双壳类原始二倍体类

型可能是 2n = 38，即单倍型为 n = 19。目前的研究

表明，栖息在海水中的大多数双壳类均为二倍体，且

多数具有 38 条染色体，如帘蛤目中的栉孔扇贝

（Chlamys farreri，2n = 38 = 6m+10sm+22st）［18］，

蚶科的泥蚶（Tegillarca granosa，2n = 38 = 22m+

12sm+4st），毛蚶（Scapharca subcrenata，2n = 38 = 
20m+12sm+6st）［19］。目前，中国已有核型研究的

河蚬群体均栖息于淡水，且单倍体数为 n = 18，倍性

由沿海向内陆方向呈现逐渐增加的趋势［12-15］。河蚬

广泛栖息在淡水和河口咸水水域，可作为研究双壳

类由海洋向内陆辐射的模型。

上海崇明岛东滩位于长江河口，处于咸淡水交

汇的过渡区域，由此，长江口河蚬为研究长江流域河

蚬的演化提供了重要机会。因此，本研究采集崇明

岛东滩河蚬，采用传统核型分析方法探究其核型组

成，分析和探讨河蚬的染色体核型演化，以期为蚬属

贝类的遗传分化研究提供理论依据，为研究双壳类

由海水向内陆演化的过程提供参考，为构建河蚬资

源评估体系及河蚬资源种群繁育和利用提供理论

支持。

1 材料与方法

1. 1 试验材料

试验所用河蚬（C.  fluminea）样品采集自上海市崇

明岛东滩水域（31. 437 411 00°N，121. 834 408 00°E），

位于长江河口区域，采集的样品数量约为 200 只，筛

选标准为壳长大于 2 cm。将采集的河蚬样品活体

转运至实验室暂养，水体充氧，定期换水，投喂绿藻、

硅藻，以保证河蚬的正常生理状态。

1. 2 染色体标本的制备

参考文献［14，20］中的试验方法，首先对河蚬成

贝的斧足以 4 μg/g 湿重注射 5 mg/mL 的植物血球

凝聚素，处理 25 h；在同样部位，再以 2 μg/g 湿重注

射 10 mg/mL 的秋水仙素，处理 5 h。处理结束后，解

剖并剪取鳃组织作为试验材料，放入 0. 065 mol/L 的
KCl 溶液中，低渗处理 30 min，之后放入 8 mL 预冷

卡 诺 固 定 液［V 甲醇∶V 冰乙酸 =3∶1］中 固 定 30 min，
3 000 r/min 离心 10 min，弃上清液，重复固定和离心

3 次。固定完成后，倒掉卡诺固定液，加入 1 mL 的

50% 冰乙酸，制备细胞悬液。采用热滴片法制片，

10% 的吉姆萨染液染色 30 min，自然晾干后，在显微

镜下观察。

1. 3 染色体计数与核型分析

在显微镜下放大 1 000 倍观察，选取分散好、形

态完整的染色体中期分裂相拍照保存，利用 ImageJ
软件测量染色体长臂与短臂的绝对长度，计算染色

体相对长度及臂比值（染色体相对长度=单个染色

体长度/染色体组总长度×100%，臂比值=长臂长

度/短臂长度），数据以平均值±标准差表示。根据

染色体相对长度，从大到小对染色体进行排列整理，
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参考文献［21］中的染色体分类标准进行染色体类型

分类并配对，统计结果。

2 结  果

2. 1 长江口河蚬染色体数目

选取了 32 个分裂相较好的中期分裂相染色体

（见图 1），统计染色体的数目并计算其占比，结果见

表 1。其中染色体数目为 38 的细胞数占比最高，为  
43. 750%，染 色 体 数 目 为 34 的 细 胞 数 的 占 比 为  
12. 500%，而其他数量所占比例均小于 10%。试验

结果显示，长江口河蚬染色体数目众数为 38。

2. 2 长江口河蚬染色体核型分析

从长江口河蚬的染色体标本中选取 8 个分散

好、形态正常的染色体中期分裂相进行测量和分析。

结果显示，长江口河蚬的 19 对染色体中，有 2 对中着

丝粒染色体（m）、8 对亚中着丝粒染色体（sm）、8 对

亚端着丝粒染色体（st）、1 对近端着丝粒染色体（t）。

染色体核型为 2n = 38 = 4m+16sm+16st+2t，未
见随体和性染色体（见表 2 和图 2）。

3 讨  论

3. 1 河蚬染色体制备

染色体制片的流程一般是预处理→低渗→固定

→滴片→染色，制片后得到清晰的染色体分裂相。

已有研究表明，秋水仙素质量分数的高低和处理时

间的长短均会影响到染色体形态，低渗时间过短会

导致细胞形态发生畸形，过长则会导致细胞膜破裂，

图 1　长江口河蚬中期分裂相染色体

Figure 1　Metaphase chromosomes of C.  fluminea from 
the Yangtze River estuary

表 1 长江口河蚬染色体数目

Table 1 Chromosome numbers of C.  fluminea from the 
Yangtze River estuary

染色体数目

50
38
36
34
32
30
29
26
25
24
22
12
10

细胞数

1
14

2
4
2
2
1
1
1
1
1
1
1

占比/%
3.125

43.750
6.250

12.500
6.250
6.250
3.125
3.125
3.125
3.125
3.125
3.125
3.125

图 2　长江口河蚬中期分裂相染色体及核型

Figure 2　Metaphase chromosomes and karyotype of C.  
fluminea from the Yangtze River estuary

表 2 长江口河蚬染色体相对长度、臂比以及类型

Table 2 Relative length， type， and arm ratio of chromo⁃
some of C.  fluminea from the Yangtze River estuary

染色体序号

1
2
3
4
5
6
7
8
9

10
11
12
13
14
15
16
17
18
19

相对长度/%
3.10±0.15
2.75±0.16
3.46±0.26
3.06±0.22
2.91±0.16
2.73±0.11
2.64±0.11
2.47±0.15
2.30±0.12
2.08±0.22
3.44±0.27
3.03±0.18
2.81±0.19
2.65±0.17
2.46±0.13
2.35±0.09
2.22±0.18
1.88±0.44
1.67±0.23

臂比

1.18±0.07
1.19±0.12
2.36±0.28
2.56±0.21
2.42±0.27
2.36±0.30
2.25±0.16
2.39±0.33
2.43±0.34
2.27±0.20
3.50±0.21
3.59±0.33
3.58±0.35
3.86±0.34
3.52±0.26
3.42±0.20
3.39±0.07
3.27±0.25

∞

类型

m
m
sm
sm
sm
sm
sm
sm
sm
sm
st
st
st
st
st
st
st
st
t
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染色体丢失［22-23］。本试验中，以长江口河蚬成贝鳃

组织为材料制备染色体标本，分别采用 5 mg/mL、

10 mg/mL、15 mg/mL的秋水仙素溶液对成贝斧足进

行注射，处理时间为 5 h。从制片效果看，10 mg/mL
为最适秋水仙素溶液浓度；用 5 mg/mL 秋水仙素处

理后，染色体形态呈丝状；用 15 mg/mL 秋水仙素处

理后，染色体形态挛缩、聚集、分散情况不佳，难以计

数。通过试验优化发现，采用 0. 065 mol/L 的 KCl
溶液对河蚬细胞进行 40 min 低渗处理，效果最佳，

0. 045 mol/L KCl溶液低渗处理效果不理想，细胞形

态易发生畸形。与文献［14］中的试验方法相比，本

研究采用的低渗 KCl 溶液浓度更高（本研究中的

KCl 溶液浓度为 0. 065 mol/L，文献［14］中的 KCl 溶
液浓度为 0. 0375 mol/L），推测原因可能为使用的河

蚬样品栖息环境有差异。

3. 2 长江口河蚬染色体核型分析

淡水双壳类被认为起源于海洋［16］。截至 2014
年，有核型报道的双壳类为 52 种，其中，染色体数目

为 2n = 38 的有 28 种，占比 53. 8%，主要为海洋双壳

类［24］。有学者认为，双壳类原始的染色体数目可能

为 2n = 38［16-17］。本研究表明，长江口河蚬染色体数

目为 2n = 38，与此前报道的咸水种日本蚬一致［11］，

与已报道的多数海洋双壳类也类似［5］。河口处于淡

水和海水的交汇处，长江口河蚬和日本蚬可能代表

双壳类由海洋向内陆辐射的过渡阶段。此外，基于

线粒体细胞色素 C 氧化酶亚基 I（cytochrome C oxi⁃
dase subunit I，COI）的系统发育分析显示，长江口河

蚬与日本蚬聚类为一支［25］，两者相同的染色体数目

（2n = 38）进一步印证了其具有较近的亲缘关系。

目前，国内已报道的河蚬主要栖息在内陆淡水水域。

河蚬和日本蚬倍性及生境情况见表 3。
太湖河蚬、闽江河蚬、沅江河蚬和四川安岳河蚬

的单倍体数目均为 n = 18，与本研究中长江口河蚬

单倍体数目 n = 19 存在差异。有学者曾提出，桑蚬

（2n = 36）可能来源于日本蚬（2n = 38）发生了两对

染色体融合［11］。类似地，也有学者提出蚬由海水生

演化为淡水生，单倍体数由 n = 19 演化为 n = 18［12］。

基于单倍体核型公式分析，长江口河蚬为 n = 2m+
16sm/st+1t，比 同 样 栖 息 在 河 口 的 日 本 蚬（n = 
1m+18sm/st）多一对 m 和 t，少两对 sm/st。与国内

已报道的淡水蚬相比，长江口河蚬比太湖蚬（n = 
2m+15sm/st+1t）多一对 sm/st，比闽江蚬和沅江蚬

( n = 1m+17sm/st）多一对 m 和 t，少一对 sm/st，比
四川安岳蚬（n = 2m+16sm/st）多一对 t。在动物进

化过程中，端部着丝粒染色体是染色体的原始类型，

而较大的中部着丝粒的染色体是衍生类型［26-27］。有

研究表明，m 和 sm 染色体一般具有稳定性，而 t 和 st
染色体较多变［28］。因此，推测蚬在由海洋向内陆辐

射的过程中发生了染色体融合，即由一对 st和 t融合

产生一对新的染色体，导致单倍体数由 n = 19 演变

为 n = 18［29］。但仅凭核型公式的结果并不足以为这

个假说提供充分的证据，还要开展进一步研究进行

论证。

综合国内已有的河蚬染色体研究，位于河流下

游和河口的河蚬群体倍性多为 2n，如本研究报道的

长江口河蚬和已报道的太湖河蚬［13］、闽江河蚬［12］。

而处于长江中游的沅江河蚬倍性为 2n/3n［14］，处于

长江上游的安岳河蚬倍性为 3n/4n［15］。总体上，河

蚬的倍性呈现由沿海向内陆逐渐增加的趋势。这与

文献［12］中提出的蚬由海水生演化为淡水生，染色

体数由二倍体发展为三倍体的规律类似。此前的研

究发现，河蚬可进行特殊的无性雄核生殖，通常受精

卵中母系核遗传物质全部作为极体排出，后代仅遗

传父系的核遗传物质。有学者分析了四川安岳河蚬

的精子形态和倍性，发现该群体产不减数双鞭毛精

子，这被认为是蚬营雄核生殖的标志性特征［15］。此

外，在湖南洞庭湖［30］、沅江［14］和捞刀河［31］等河蚬群体

中也发现了双鞭毛精子的存在，这表明雄核生殖河

蚬可能广泛分布于长江流域。有学者在研究二倍体

河蚬的雄核生殖过程中发现，虽然大多数卵细胞的

表 3 河蚬和日本蚬倍性及生境情况

Table 3 Summary of ploidy and habitat of Corbicula fluminea and Corbicula japonica

种类

河蚬(C. fluminea)

日本蚬（C. japonica）

地域

江苏省太湖

四川省安岳县

福建省闽江

湖南省沅江

日本淀川

生境

淡水

淡水

淡水

淡水

海水

倍性

2n = 36 = 4m+8sm+22st+2t[13]

3n = 54 = 6m+39sm+9st[15]

4n = 72 = 8m+52sm+12st[15]

2n = 36 = 2m+26sm+8st[12]

2n = 36 = 2m+2sm+32st[14]

3n = 54 = 2m+10sm+24st[14]

2n = 38 = 2m+2sm+34st[11]
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核染色体在第一次减数分裂中作为极体排出，但部

分卵细胞保留了部分核染色体形成了雌性原核（n），

并最终和雄性原核（2n）融合形成了新的细胞核

（3n）［32］。这一发现为蚬的染色体多倍化提供了一个

可能的解释。基于此，推测蚬在由海洋向内陆辐射

的过程中，借雄核生殖实现了由二倍体到三倍体再

到四倍体的转变。

4 结  论

本研究成功获取了长江口河蚬的染色体图像，

确定其染色体数目为 2n = 38，核型公式为 2n =
38 = 4m+16sm+16st+2t，其中包含 2 对中着丝粒

染色体（m）、8 对亚中着丝粒染色体（sm）、8 对亚端

着丝粒染色体（st）和 1 对近端着丝粒染色体（t），未

发现随体和性染色体。长江口河蚬的染色体数目与

同样栖息于河口的日本蚬（2n = 38）一致，且与多数

海洋贝类的染色体数目相同，这为河蚬由海洋向内

陆演化的假说提供了支持。此外，长江口河蚬的单

倍体染色体数目为 n = 19，而内陆河蚬的单倍体染

色体数目为 n = 18，推测河蚬在由河口向内陆演化

的过程中可能发生了染色体融合，但这一假说仍需

进一步研究验证。
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