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海南岛3采集地淡水三角涡虫染色体数目及核型分析

董自梅,李欣,刘倩倩,陈广文,刘德增

(河南师范大学 生命科学学院,河南 新乡453007)

摘 要:利用空气干燥法对采自海南岛黎母峰主峰、鹦哥嘴黑榄桥、尖峰岭天池3个采集地淡水三角涡虫的染

色体数目及核型进行了分析,结果表明:海南岛三个采集地三角涡虫种群体细胞染色体基数均为8,其中,黎母峰主

峰三角涡虫种群体细胞染色体以二倍体为主,占比82.24%,核型公式为2n=2x=16=16m;鹦哥嘴黑榄桥三角涡

虫种群体细胞染色体以三倍体为主,占比94.17%,核型公式为2n=2x=16=16m;尖峰岭天池三角涡虫种群体细

胞染色体为二倍体和三倍体的混合倍体,多数为二倍体,占比55.2%,少数为三倍体占比33.6%,核型公式分别为2n
=2x=16=16m和2n=2x=24=24m.
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淡水三角涡虫隶属于扁形动物门(platyhelminthes),涡虫纲(Turbellaria),三肠目(Tricladida),三角涡

虫属(Dugesia),是动物界最早出现两侧对称、三胚层,营自由生活的动物类群[1],在我国分布广泛,其染色

体数目和核型呈现多倍性及多态性.同时,由于淡水涡虫具有极强的再生能力,因此成为细胞遗传学、发育生

物学和再生生物学研究良好的生物模型[2-4].国外对淡水涡虫染色体的研究较深[5-6],国内关于淡水涡虫染

色体和核型的研究近年来也有不少报道[7-11].关于海南岛的淡水涡虫,刘德增在琼中百花岭、通什度假村等

地发现有三角涡虫分布[12],但是关于海南岛淡水涡虫染色体和核型的研究尚未见报道.海南岛位于中国南

部,以琼州海峡与大陆相隔,是中国唯一一个距离大陆架不远又深受海洋季风影响的真正的海岛[13].该岛地

处低纬度热带地区,经纬度范围为18°20'N~20°10'N,108°37'E~111°03'E,受海洋气候的影响,该岛屿年温

差较小,动植物资源丰富,成为我国生物多样性研究的热点地区之一.本文对海南岛黎母峰主峰、鹦哥嘴黑榄

桥和尖峰岭天池3个采集地淡水三角涡虫(Dugesiasp.)的染色体数目及核型进行分析,以期为海南岛淡水

涡虫的分类、遗传、进化等方面研究提供基础资料.

1 材料与方法

1.1 材 料

实验用淡水三角涡虫(Dugesiasp.)分别采自海南岛黎母峰主峰、鹦哥嘴黑榄桥、尖峰岭天池3个采集

地(表1).活体带回实验室,20℃恒温培箱避光培养,每两周喂食新鲜牛肝1次,实验前至少饥饿1周.
1.2 实验方法

染色体制备 参照Chen等[8]的空气干燥法和马克世[14]的重悬法执行.
染色体计数 每个采集地随机选取10个以上个体制备染色体,在显微镜下从中挑选100个以上染色体

分散良好的中期体细胞,统计染色体数目.
核型分析 在所观察的中期体细胞中,每个采集地选出5个中期细胞,要求来自不同个体、分散良好、数
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目完整、形态清晰,在100倍油镜下观察、拍照,并利用染色体分析系统(AxioScopeA1+Ikaros,德国)进行测

量、计算、分组、编号以及核型分析,着丝点分类标准按Levan等[15]的方法确定.
表1 海南3个采集地淡水三角涡虫(Dugesiasp.)生态数据一览表

采集地 种群代号 海拔/m 经纬度N/E t/℃ pH

黎母峰主峰 LMF 834 N:19°10'52″E:109°45'17″ 25 5.4

鹦哥岭黑榄桥 HLQ 280 N:19°6'46″E:109°32'33″ 15 5.7

尖峰岭天池 TC 822 N:18°44'37″E:108°51'45″ 25 5.4

2 实验结果

2.1 海南岛3个采集地淡水三角涡虫体细胞染色体数目统计

显微镜下观察海南岛3个采集地三角涡虫(Dugesiasp.)的体细胞中期分裂相,并对其染色体数目进行

统计,结果见表2.
表2 海南岛3个采集地淡水三角涡虫(Dugesiasp.)体细胞染色体数目统计表

采集地
染色体数目比例/%

16 24 其他
观察细胞总数

黎母峰主峰 82.24 0 17.76 107

黑榄桥 0 94.18 5.82 103

天池 55.20 33.60 11.20 125

2.2 海南岛3个采集地淡水三角涡虫体细胞染色体核型分析

2.2.1 黎母峰主峰淡水三角涡虫(Dugesiasp.)体细胞染色体核型分析

黎母峰主峰淡水三角涡虫(Dugesiasp.)体细胞中期分裂相中,染色体数目主要为16条,在全部中期分

裂相的比例是82.24%,8组染色体均为中部着丝粒类型,核型公式为2n=2x=16=16m;其中,最大组染色

体与最小组染色体相对长度的比值为2.41,大于2,核型类型为2B核型.该采集地淡水三角涡虫(Dugesia
sp.)体细胞染色体核型参数见表3,体细胞中期分裂相及核型图见图1.

表3 黎母峰主峰淡水三角涡虫(Dugesiasp.)染色体核型参数

编 号 相对长度 臂 比 着丝粒指数 染色体类型

1 19.46±0.44 1.40±0.23 42.58±3.65 m

2 15.98±0.98 1.28±0.12 44.06±2.35 m

3 13.24±0.80 1.33±0.20 43.37±3.64 m

4 11.77±0.46 1.60±0.20 38.99±3.04 m

5 11.48±0.62 1.48±0.23 40.82±3.97 m

6 10.22±0.32 1.30±0.15 43.92±2.65 m

7 9.42±0.41 1.40±0.09 41.88±1.59 m

8 8.07±0.64 1.23±0.10 44.98±1.98 m

2.2.2 鹦哥岭黑榄桥淡水三角涡虫(Dugesiasp.)体细胞染色体核型分析

黑榄桥淡水三角涡虫(Dugesiasp.)体细胞中期分裂相中,染色体数目主要为24条,在全部中期分裂相

的比例是94.17%,8组染色体均为中部着丝粒类型,核型公式为2n=3x=24=24m;其中,最大组染色体与

最小组染色体相对长度的比值为2.49,大于2,核型类型为2B核型.该采集地淡水三角涡虫 (Dugesiasp.)体
细胞染色体核型参数见表4,体细胞中期分裂相及核型图见图2.
2.2.3 尖峰岭天池淡水三角涡虫(Dugesiasp.)体细胞染色体核型分析

尖峰岭天池淡水三角涡虫(Dugesiasp.)体细胞中期分裂相中,染色体数目多数为16条,占全部中期分

裂相的55.2%;少数为24条,占全部中期分裂相的33.6%.所有染色体均为中部着丝粒染色体,其核型公式
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为2n=2x=16=16m或2n=3x=24=24m.其中,最大组染色体与最小组染色体相对长度的比值为2.38,
大于2,核型类型为1B核型.该采集地淡水三角涡虫(Dugesiasp.)体细胞染色体核型参数见表5,体细胞中

期分裂相及核型图见图3.

表4 鹦哥岭黑榄桥淡水三角涡虫(Dugesiasp.)染色体核型参数

编 号 相对长度 臂 比 着丝粒指数 染色体类型

1 19.79±1.06 1.13±0.01 46.99±0.12 m

2 15.48±0.48 1.24±0.03 44.84±0.64 m

3 13.14±0.62 1.68±0.11 37.82±1.58 m

4 11.84±0.23 1.31±0.04 43.37±0.72 m

5 11.77±0.61 1.28±0.11 44.12±2.19 m

6 10.47±0.13 1.33±0.11 43.27±1.86 m

7 9.55±0.29 1.25±0.08 44.56±1.55 m

8 7.95±0.74 1.27±0.03 44.15±0.72 m

表5 尖峰岭天池淡水三角涡虫(Dugesiasp.)染色体核型参数

编 号 相对长度 臂 比 着丝粒指数 染色体类型

1 18.51±0.57 1.25±0.13 44.82±2.46 m

2 15.98±0.69 1.18±0.12 46.06±2.47 m

3 14.01±0.84 1.35±0.11 42.81±2.13 m

4 12.43±0.43 1.27±0.17 44.33±3.25 m

5 11.36±0.44 1.23±0.10 45.17±2.09 m

6 10.41±0.48 1.34±0.10 43.07±1.56 m

7 9.52±0.55 1.16±0.06 46.53±1.21 m

8 7.78±0.86 1.26±0.12 44.33±2.23 m
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3 讨 论

3.1 涡虫染色体的变异

生物体内染色体的倍性关系与性状密切相关[16].涡虫体细胞染色体广泛存在多倍性及多态性,Benaz-
zi[17]在研究Dugesiabenazzi和Dugesialugubris两种三角涡虫的染色体时发现,除二倍体外,两种三角涡

虫还存在三倍体、四倍体、五倍体及六倍体等,其主要原因是在这些群体中由于多倍体之间杂交,而导致后代

染色体数目不稳定.Kawakatsu[18]对日本三角涡虫(Dugesiajaponica)体细胞染色体研究时发现,有二倍

体、三倍体共存即混倍体现象,另外由于栖息环境影响而产生大B和小B染色体现象.马金友等[19]提出不同

采集地三角涡虫生殖方式的不同、生殖方式的改变、季节和温度的变化等因素均会导致涡虫染色体的变化.
Zadesenets等[20-21]利用FISH标记手段对大口涡虫(Macrostomumlignano)的染色体进行研究,揭示了非

整倍体涡虫形态、行为未见明显异常且能够成功繁殖的原因:染色体融合和染色体重排现象.Sven等[22]对细

涡虫(Phagocatavitta)和多目涡虫(Polycelisfelina)的染色体进行研究认为:多倍体和单性生殖为一个物

种具有广泛生态耐受性提供了很大的优势,并且随着纬度的增高,年平均温度下降,其平均染色体数目逐渐

增加;因此提出并验证了这样一个假设:多倍体有利于物种应对高纬度地区恶劣的气候条件,无性繁殖和杂

交是造成多倍体产生的原因之一,染色体的不规则行为在高纬度地区恶劣的环境中更加常见.
3.2 海南岛三角涡虫染色体的特殊性

Stebbins[23]曾根据染色体的形态和大小的差异将核型分为对称核型和不对称核型,并提出在植物界核

型进化趋势是由对称向不对称发展的;而Rieger等[24]和Schmid等[25-27]认为动物的核型进化一般由不对称

向对称方向发展并伴随着染色体数目的减少.本文中黎母峰主峰、鹦哥岭黑榄桥和尖峰岭天池三个采集地三

角涡虫体细胞染色体基数均为8,黎母峰主峰三角涡虫种群体细胞染色体以二倍体为主,鹦哥嘴黑榄桥三角

涡虫种群体细胞染色体以三倍体为主,尖峰岭天池三角涡虫种群体细胞染色体为二倍体和三倍体的混倍体,
三个采集地8组染色体均为中部着丝粒.研究结果表明:上述海南岛的3个采集地淡水三角涡虫染色体明显

存在多态性,但染色体变异程度均较低,核型基本属于对称性核型,倍性较低.目前发现,该地区三角涡虫种

群染色体多为16条或者24条,未发现有非整倍体,大B及小B染色体;与之对比,2016年李小艳[28]在对内

陆秦岭地区三角涡虫染色体进行分析时,除了二倍体、三倍体还出现四倍体、非整倍体甚至多种混倍体的情

况,且着丝粒类型多样,核型不对称性明显,秦岭地区位于北纬32°~34°,位于我国南北分界线、亚热带和暖
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温带过渡区域,南北地理气候差异显著,环境较为复杂.在我国,地域广袤,随着纬度的增高,冬夏季温差愈加

分明,气候愈加恶劣,而海南岛比较特殊,位于低纬度热带地区,常年温差小,环境稳定,因此,这可能是造成

该地区三角涡虫种群染色体组成较为简单的原因.总之,淡水涡虫染色体核型与环境因素关系紧密,其多倍

性和多态性一方面受纬度、环境适宜及稳定程度等多种因素的影响,另一方面也为之提供了适应多种环境的

可能性.
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ChromosomeNumbersandKaryotypeAnalysisof
Dugesiasp.fromHainanIsland

DongZimei,LiXin,LiuQianqian,ChenGuangwen,LiuDezeng

(CollegeofLifeSciences,HenanNoemalUniversity,Xinxiang453007,China)

Abstract:ThechromosomenumbersandkaryotypesofDugesiasp.fromLimufeng,HeilanqiaoandTianchiofHainan
Islandwerestudiedwithair-dryingmethod.TheresultsshowthatthecardinalnumberofchromosomeofDugesiasp.from3
localitiesofHainanIslandis8.ThemostcellsofDugesiasp.fromLimufenghavethediploidchromosomenumberof16with
thekaryotypeformulaof2n=2x=16=16mandthepercentageofdiploidcellsis82.24%.ThemostcellsofDugesiasp.from
Heilanqiaohavethetiploidchromosomenumberof24withthekaryotypeformulaof2n=3x=24=24mandthepercentageof
diploidcellsis94.17%.WhilethecellsofDugesiasp.collectedfromTianchihavediploid(2n=2x=16=16m)andtriploid
(2n=3x=24=24m)andtheirpercentagesare55.2%and33.6%.

Keywords:HainanIsland;Dugesiasp.;chromosome;karyotype
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