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　　摘要：为了解斑腿蝗科（Ｃａｔａｎｔｏｐｉｄａｅ）２种短翅型蝗虫云南云秃蝗［Ｙｕｎｎａｎａｃｒｉｓｙｕｎｎａｎｅｕｓ（Ｒａｍｍｅ）］和云南拟裸
蝗（ＣｏｎｏｐｈｙｍａｃｒｉｓｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓＣｈｅｎｇ）的细胞遗传学特征，采用常规的液氮冰冻压片法和 ＢＳＧ显带法对２种蝗虫的染
色体核型和Ｃ带带型进行研究。结果表明，云南云秃蝗染色体数目２ｎ（♂）＝２１，染色体臂数为２１，染色体组具有９对
端着丝粒和１对亚端着丝粒染色体，性染色体Ｘ为端着丝粒染色体；云南拟裸蝗染色体数目２ｎ（♂）＝２３，染色体臂数
为２３，染色体全部为端着丝粒染色体。染色体Ｃ带核型分析结果表明，云南云秃蝗染色体有１６条 Ｃ带带纹，其中有
１１条着丝粒带，５条端带，染色体组异染色质总含量为２２．２６％；云南拟裸蝗有１８条Ｃ带带纹，其中有１２条着丝粒带，
６条端带，染色体组异染色质总含量为２３．００％。２种蝗虫除了具有相同的ＸＯ型性别决定机制外，在其他的染色体核
型和Ｃ带带型方面均表现出一定的差异。
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　　蝗虫是蝗总科（Ａｃｒｉｄｏｉｄｅａ）昆虫的总称，全世界记载有
１００００多种蝗虫。斑腿蝗科（Ｃａｔａｎｔｏｐｉｄａｅ）是蝗总科中最大

的科，已知有７６０多个属近４０００种，种类多、分布广，其中有
少数种类是农业、畜牧业和林业生产上的重要害虫。我国记

录的有１００多个属４３０多种斑腿蝗科昆虫，主要分布于我国
南方地区［１－２］。

染色体是生物遗传物质的载体。在各生物类群中，染色

体结构特征具有相对稳定性，不同类群的染色体数目、大小、

形态、组型、减数分裂行为及异染色质分布等亦有不同［３］。

因此，通过研究和分析染色体数目、结构和行为等细胞学特

征，可以为昆虫近缘种的鉴别、物种演化及亲缘关系分析提供

—５７—江苏农业科学　２０１８年第４６卷第１２期



依据和参考［４］。蝗总科昆虫因其染色体大而数目少，且材料

易得，是开展此类研究的极好类群［５］。据不完全统计，目前

已有１０００多种蝗总科昆虫涉及染色体研究，其中斑腿蝗科
中有近１／３的种已被相关研究报道［２，５］。

云南云秃蝗［Ｙｕｎｎａｎａｃｒｉｓｙｕｎｎａｎｅｕｓ（Ｒａｍｍｅ）］和云南拟
裸蝗（ＣｏｎｏｐｈｙｍａｃｒｉｓｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓＣｈｅｎｇ）是在云南省境内分布
的 ２种 短 翅 型 蝗 虫，分 别 隶 属 斑 腿 蝗 科 云 秃 蝗 属
（Ｙｕｎｎａｎａｃｒｉｓ）、拟裸蝗属（Ｃｏｎｏｐｈｙｍａｃｒｉｓ），未见其染色体的相

关报道。因此，本研究采用常规的液氮冰冻压片法及ＢＳＧ显
带法对２种蝗虫的染色体核型和 Ｃ带带型进行研究，以期为
蝗总科昆虫的细胞遗传学研究提供基础资料。

１　材料与方法

１．１　试验材料
试验所用标本均采自野外，具体的采集时间、采集地点和

个体数量等信息见表１。
表１　标本来源与研究个体数量

种名
采集时间

（年－月）
采集地点及海拔

（ｍ） 采集人
雄性个体数量

（头）

云南云秃蝗（Ｙ．ｙｕｎｎａｎｅｕｓ） ２０１６－１０ 云南省丽江市龙潘乡（１９６０） 柳青 ９
云南拟裸蝗（Ｃ．ｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓ） ２０１７－０８ 云南省个旧市卡房镇（２１００） 柳青 ２３

１．２　试验方法
１．２．１　染色体标本制备　将采集到的蝗虫雄虫按个体编号，
并依据个体大小活体腹腔注射４～６μＬ０．０５％秋水仙素溶
液，经６～８ｈ后取出精巢，放入 ０．０８％生理盐水中低渗
１０～１５ｍｉｎ，再浸入体积比为３：１的甲醇冰醋酸固定液内固
定６～１２ｈ，然后移入７５％乙醇内常温保存。取出预先保存
好的蝗虫精巢材料，用解剖针挑取精小管２～３根，置于洁净
的载玻片上，除去其表面的结缔组织，然后切下精小管盲端部

分。滴加４５％冰醋酸进行软化，５～１０ｍｉｎ后加盖玻片压片，
然后置于液氮罐中冷冻３～５ｍｉｎ，取出后快速揭开盖玻片，室
温下自然干燥老化２～６ｄ［１］。
１．２．２　Ｃ带核型分析　Ｃ带处理采用 ＢＳＧ显带法进行。将
老化好的载玻片置于 ５％新配制的饱和 Ｂａ（ＯＨ）２溶液中
５０℃ 恒温水浴处理１５～２０ｍｉｎ，取出后用相同温度的蒸馏水
冲洗，再经２×柠檬酸钠缓冲液于６０℃恒温水浴中处理１ｈ，
用相同温度的蒸馏水冲洗晾干，用５％ Ｇｉｅｍｓａ染液（ｐＨ值 ＝
６．８）染色 １０～１５ｍｉｎ，用蒸馏水冲洗后自然干燥，镜检［６－７］。

使用ＮｉｋｏｎＥＣＬＩＰＳＳＥ８００进行显微拍照，每种蝗虫选取５～
１０个染色体形态清晰、分散良好的分裂相细胞进行染色体数
目统计、测量和计算。

染色体相对长度（ｒｅｌａｔｉｖｅｌｅｎｇｔｈ，简称ＲＬ）＝每条染色体
实测长度／染色体组总实测长度×１００％；臂指数＝长臂长度／
短臂长度×１００％；着丝点指数（ｃｅｎｔｒｏｍｅｒｅｉｎｄｅｘ，简称 ＣＩ）＝
短臂长度／该条染色体全长 ×１００％；各染色体异染色质含量
（ｈｅｔｅｒｏｃｈｒｏｍａｔｉｃｃｏｎｔｅｎｔ，简称ＨＣ）＝各条染色体 Ｃ带带纹总
实测长度／该条染色体实测长度 ×１００％；染色体组异染色质
总含量（ｔｏｔａｌｈｅｔｅｒｏｃｈｒｏｍａｔｉｃｃｏｎｔｅｎｔ，简称ＴＨＣ）＝染色体组Ｃ
带带纹总实测长度／染色体组总实测长度×１００％。

２　结果与分析

２．１　云南云秃蝗染色体Ｃ带核型
云南云秃蝗的染色体数目２ｎ（♂）＝２１，染色体臂数为

２１。性别决定机制为ＸＯ型。染色体组具有９对端着丝粒和
１对亚端着丝粒染色体，性染色体 Ｘ为端着丝粒染色体（图
１）。根据染色体相对长度可将其分为４组：Ｌ组（大型染色体）３
对（Ｌ１～Ｌ３），ＲＬ为１０．１８％ ～１６．４９％；Ｍ组（中型染色体）６对
（Ｍ４～Ｍ９），ＲＬ为５．５４％～８．９１％；Ｓ组（小型染色体）１对（Ｓ１０），
ＲＬ为４．５７％；性染色体Ｘ属于大型染色体，ＲＬ为１３．７１％，其相
对长度位居第２。染色体组式为３Ｌ＋６Ｍ＋Ｓ＋Ｘ（表２）。

　　由图２可知，云南云秃蝗染色体有１６条 Ｃ带带纹，其中
有１１条着丝粒带，５条端带，端带分别位于 Ｌ１、Ｌ２、Ｌ３、Ｍ４、Ｍ６
上，性染色体无端带。

　　由表２可知，云南云秃蝗异染色质在整个染色体组中的
总含量为 ２２．２６％，Ｍ６ 染色体异染色质含量最高，为

４８．３４％，Ｍ４次之，为３３．１４％，Ｍ８染色体的异染色质含量在
整个染色体组中最低，为１３．１０％，性染色体Ｘ的异染色质含
量为１３．３３％。
２．２　云南拟裸蝗染色体Ｃ带核型

云南拟裸蝗的染色体数目２ｎ（♂）＝２３，染色体臂数为
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表２　云南云秃蝗有丝分裂中期染色体数据测量记录结果

染色体序号 分组
实测长度

（μｍ）
相对长度

（％）
Ｃ带带纹实测长度（μｍ）
着丝粒带 端带

异染色质含量

（％） 臂指数 染色体类型

１ Ｌ１ １２．６３ １６．４９ ０．６８ １．４０ １６．４７ ９．２４ ｔ
２ Ｌ２ ９．１０ １１．８８ ０．７０ １．９６ ２９．２３ ∞ ｔ
３ Ｌ３ ７．８０ １０．１８ １．０５ １．２６ ２９．６２ ∞ ｔ
４ Ｍ４ ６．８２ ８．９１ １．１０ １．１６ ３３．１４ ∞ ｔ
５ Ｍ５ ６．６５ ８．６８ １．０５ １５．７９ ∞ ｔ
６ Ｍ６ ５．７１ ７．４６ １．１８ １．５８ ４８．３４ ∞ ｔ
７ Ｍ７ ４．９０ ６．４０ ０．７０ １４．２９ ３．６７ ｓｔ
８ Ｍ８ ４．７３ ６．１８ ０．６２ １３．１１ ∞ ｔ
９ Ｍ９ ４．２４ ５．５４ ０．７０ １６．５１ ∞ ｔ
１０ Ｓ１０ ３．５０ ４．５７ ０．５１ １４．５７ ∞ ｔ
Ｘ Ｘ １０．５０ １３．７１ １．４０ １３．３３ ∞ ｔ
合计 ７６．５８ １７．０５ ２２．２６

　　注：∞表示染色体短臂长度为０；ｔ表示端着丝粒染色体；ｓｔ表示亚端着丝粒染色体。下表同。

２３。性别决定机制为ＸＯ型。染色体全部为端着丝粒染色体
（图３）。根据染色体相对长度将染色体分为４组：Ｌ组（大型
染色体）３对（Ｌ１～Ｌ３），ＲＬ为１１．３０％ ～１３．３５％；Ｍ组（中型
染色体）６对（Ｍ４～Ｍ９），ＲＬ为５．５０％～９．７４％；Ｓ组（小型染
色体）２对（Ｓ１０～Ｓ１１），ＲＬ为３．７１％ ～３．９９％；性染色体 Ｘ属
中型染色体，ＲＬ为７３７％，其相对长度位居第７。染色体组
式为３Ｌ＋６Ｍ＋２Ｓ＋Ｘ（表３）。此外，在个别细胞中还发现了
超数染色体（图３）。　
　　由图４可知，云南拟裸蝗染色体有１８条 Ｃ带带纹，其中
有１２条着丝粒带，还有 ６条端带，分别位于 Ｌ２、Ｌ３、Ｍ４、Ｍ６、
Ｍ７、Ｍ９染色体上。

　　由表３可知，云南拟裸蝗异染色质在整个染色体组中的
总含量为 ２２．９９％，Ｍ９ 染色体异染色质含量最高，为
４１．８５％，Ｍ４染色体次之，为３２．２０％，性染色体 Ｘ的异染色

质含量在整个染色体组中最低，为１２．６３％。

３　结论与讨论

与形态学数据一样，染色体特征资料已经成为生物鉴别

分类和亲缘关系界定的基本数据之一［８－９］。大量的研究表

明，染色体的数目、组式可以作为科级或属级阶元的分类指

标，而染色体Ｃ带异染色质分布位置、大小、数量、异染色质
总含量及性染色体Ｘ的位次等可以作为属、种及种下阶元的
分类指标［３，１０－１７］。研究的２种短翅型蝗虫云南云秃蝗和云南
拟裸蝗属同科不同属，两者除了具有相同的性别决定机制外，

在染色体核型和Ｃ带带型等方面均表现出一定差异（表４），
研究结果进一步证实了上述观点。

　　斑腿蝗科是蝗总科中种类最多的一个科，同时也是染色
体研究报道最多的一个类群［１，５］。现有的研究结果表明，斑
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表３　云南拟裸蝗有丝分裂中期染色体数据测量记录结果

染色体

序号
分组

实测长度

（μｍ）
相对长度

（％）

Ｃ带带纹实测
长度（μｍ）

着丝粒带 端带

异染色

质含量

（％）

染色体

类型

１ Ｌ１ １２．０５ １３．３５ １．１５ ９．５４ ｔ
２ Ｌ２ １１．６１ １２．８６ １．２２ ２．１４ ２８．９４ ｔ
３ Ｌ３ １０．２０ １１．３０ １．２５ １．６１ ２８．０４ ｔ
４ Ｍ４ ８．７９ ９．７４ １．７５ １．０８ ３２．２０ ｔ
５ Ｍ５ ７．８８ ８．７３ １．１２ １４．２１ ｔ
６ Ｍ６ ７．２９ ８．０７ １．１２ １．０５ ２９．７７ ｔ
７ Ｍ７ ５．９８ ６．６２ １．０２ ０．７０ ２８．７６ ｔ
８ Ｍ８ ５．４６ ６．０５ ０．７９ １４．４７ ｔ
９ Ｍ９ ４．９７ ５．５０ １．０５ １．０３ ４１．８５ ｔ
１０ Ｓ１０ ３．６１ ３．９９ ０．７０ １９．３９ ｔ
１１ Ｓ１１ ３．３５ ３．７１ ０．５８ １７．３１ ｔ
Ｘ Ｘ ６．６５ ７．３７ ０．８４ １２．６３ ｔ
合计 ８７．８４ ２０．２０ ２３．００

腿蝗科昆虫染色体数目有２ｎ（♂）＝２３、２ｎ（♂）＝２１等２种
类型［３］。普遍认为２ｎ（♂）＝２３代表了蝗总科昆虫原始的染
色体核型特征，多数斑腿蝗科类群的染色体数目都为这一类

型，而２ｎ（♂）＝２１是在前者的基础上通过染色体的端部易
位或不等互换［１８］或通过染色体的着丝粒融合和臂间倒位［１９］

进化而产生，主要见于秃蝗亚科（Ｐｏｄｉｓｍｉｎａｅ）的小翅蝗属
（ＡｌｕｌａｃｒｉｓＺｈｅｎｇ）、小蹦蝗属（ＰｅｄｏｐｏｄｉｓｍａＺｈｅｎｇ）、玛蝗属
（Ｍｉｒａｍｅｌｌａ Ｄｏｖｎａｒ－ Ｚａｐｏｌｓｋｉｉ）等 以 及 裸 蝗 亚 科

（Ｃｏｎｏｐｈｙｍｉｎａｅ）的 无 翅 蝗 属 （Ｚｕｂｏｖｓｋｙａ Ｄｏｖｎａｒ－
Ｚａｐｏｌｓｋｉｉ）［１３］。云南云秃蝗和云南拟裸蝗同属斑腿蝗科秃蝗
亚科，但两者的染色体核型特征却代表了２个截然不同的类
型。２种蝗虫均为短翅类型，翅极度退化且完全丧失飞翔能
力，因此，活动能力有限；从两者的分布范围来看，云南云秃蝗

要比云南拟裸蝗分布更加广泛［２０］，反映出前者比后者具有更

强的环境适应能力。结合两者的染色体数据，可以推测云南

云秃蝗相比云南拟裸蝗是更为特化的种类。

表４　２种短翅型蝗虫染色体性状比较

科名 属名 种名 染色体数目 染色体组式 性染色体位次 性别决定机制染色体类型 Ｃ带带纹数量 异染色质总含量

（％）

斑腿蝗科 云秃蝗属云南云秃蝗 ２１ ３Ｌ＋６Ｍ＋Ｓ＋Ｘ ２ ＸＯ １９ｔ＋２ｓｔ １６ ２２．２６
拟裸蝗属云南拟裸蝗 ２３ ３Ｌ＋６Ｍ＋２Ｓ＋Ｘ ７ ＸＯ ２３ｔ １８ ２２．９９

　　此外，研究发现云南拟裸蝗少数个体细胞中具有１个超
数染色体，呈小点状。有关超数染色体在云南拟裸蝗种群中

的起源、数量分布、遗传学意义与作用还须进行更深入地

研究。
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［１９］ＷｈｉｔｅＭＪＤ．Ａｎｉｍａｌｃｙｔｏｌｏｇｙａｎｄｅｖｏｌｕｔｉｏｎ［Ｍ］．３ｒｄｅｄ．Ｌｏｎｄｏｎ：
ＣａｍｂｒｉｄｇｅＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙＰｒｅｓｓ，１９７３：２０５－２６８．

［２０］郑哲民．蝗虫分类学［Ｍ］．西安：陕西师范大学出版社，１９９３：
１３０－１３１．

—８７— 江苏农业科学　２０１８年第４６卷第１２期


