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云南云秃蝗不同地理种群染色体多态性分析*
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摘要: 【目的】云南云秃蝗[Yunnanacris yunnaneus (Ramme)]是中国特有种，为了解云南云秃蝗不同地理种群的

染色体特征。【方法】采用常规的液氮冰冻压片法和 BSG 显带法对云南云秃蝗 3 个地理种群的染色体核型和

C 带带型进行了研究。【结果】云南云秃蝗 3 个地理种群的染色体数目都为 2n (♂)=21；染色体类型多样，具

有端、近端、中及亚中着丝粒染色体；性别决定机制均为 XO 型。染色体分组形式基本是 3~4 对大型、3~6 对

中型、1~3 对小型染色体，性染色体 X 属大型染色体。C 带分析显示：云南云秃蝗 C 带带型简单，仅具有着

丝粒带和端带，但带纹数量在 3 个种群间具有差异，最多的有 21 条；种的平均异染色质含量为 20.99%。【结

论】3 个种群在染色体 C 带核型和外部形态两个方面差异显著，结果对进一步研究云南云秃蝗种群分化提供

了重要的参考依据。
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Abstract: ［Purpose］Yunnanacris yunnaneus (Ramme) is an endemic species of China, in order to
understand the cytogenetic characteristics of different populations of Y. yunnaneus.［Method］The
chromosome karyotype and C-band patterns of the three geographic populations of Y. yunnaneus have
been  studied  using  squashing  and  BSG  chromosomal  banding  technique  in  this  paper.［Results］
Three  populations  of Y.  yunnaneus have  a  diploid  chromosome  number  of  2n (♂)=21,  with  an  XO
sex-determining mechanism and a diverse chromosome type consisting of telocentric, subtelocentric,
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metacentric and submetacentric chromosomes. The autosomes can be divided into 3-4 large, 3-6 me-
dium and 1-3  short  groups  according to  their  relative  length,  the  X chromosome is  the  large  one in
size. C-banding reveals that the three populations have a simple type only with centromeric and ter-
minal  C-band,  and  the  numbers  are  different  among  populations,  and  the  most  having  21  C-bands.
The  average  value  of  heterochromatic  content  in  this  species  is  20.99%.［Conclusion］The  three
populations show obvious differences in the two aspects of C-band karyotype and external  morpho-
logy, and which provide an important references for further study of the population differentiation of this species.
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斑腿蝗科 (Catantopidae) 是直翅目 (Orthoptera)
蝗总科 (Acridoidea) 中最大的科，已知有 760 多

属近 4 000 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；中

国记录的斑腿蝗科昆虫有 100 多属 430 余种，主

要分布于中国南方地区[1-2]。

云秃蝗属 (Yunnanacris Chang) 隶属斑腿蝗科

秃蝗亚科 (Podisminae)，是中国特有的短翅型蝗

虫类群，目前已知仅 2 种。云南云秃蝗 [Yun-
nanacris yunnaneus (Ramme)]是云秃蝗属中最常见

的种类，广泛分布于云南各地，多在林下灌丛和

杂草间活动，是典型的草栖型种类[3]。前期野外

调查分别在云南昆明白龙寺呼马山、呈贡大渔村

和丽江龙潘村采集到云南云秃蝗标本，经过形态

学比较发现，3 个种群云南云秃蝗表现出明显的

形态差别。为此，本研究采用常规的液氮冰冻压

片法及 BSG 显带法对云南云秃蝗 3 个地理种群

的染色体 C 带核型进行了多态性分析，以期能够

明确云南云秃蝗不同地理种群的染色体特征，为

云南云秃蝗细胞学研究提供基础资料。

1   材料与方法

1.1    试验材料

研究标本均采自野外，具体采集信息见表 1。

1.2    染色体玻片制备

将采集的云南云秃蝗雄虫按个体编号，依据

个体大小不同，活体腹腔注射 0.05% 的秋水仙素

溶液 4~6 μL，经 6~8 h 后解剖取出精巢，放入

0.08% 的生理盐水中低渗 10~15 min，再浸入甲

醇—冰醋酸 (3:1，体积比) 固定液内固定 6~12 h，
然后移入 75% 酒精内常温保存[1]。制片时取出预

先保存好的精巢材料，在体视解剖镜下用解剖针

挑取精小管盲端部分 2~3 根置于洁净的载玻片

上，滴加 45% 冰醋酸软化 5~10 min，盖上盖玻

片进行压片，随后置于液氮罐中冰冻 3~5 min，
取出后快速揭片，室温下无尘处自然老化 2~6 d。
1.3    C 带核型处理

C 带核型处理采用 BSG 法进行。将老化好的

玻片置于 5% 新配制的饱和 Ba(OH)2 溶液中 50 ℃
恒温水浴处理 15~20 min，取出后用同温度的蒸

馏水冲洗，再经 2×SSC 于 60 ℃ 恒温水浴处理 1 h，
用同温度的蒸馏水冲洗晾干，5% Giemsa 染液

(pH 6.8) 染色 10~15 min，蒸馏水冲洗，自然干

燥，镜检[4-5]。使用 Nikon ECLIPSS E800 进行显

微拍照，每种选取 5~10 个染色体形态清晰、分

散良好的分裂象细胞进行染色体数目统计、C 带

核型参数的测量和计算，并用 Adobe Photoshop
CS6 软件对染色体图像切割配对。染色体类型依

据 LEVEN 等[6]的标准进行划分。

2   结果与分析

云南云秃蝗 3 个地理种群的染色体数目均为

2n (♂)=21；染色体类型多样，具有端、近端、中

及亚中着丝粒染色体；性别决定机制为 XO 型。

染色体分组形式基本是 3~4 对大型、3~6 对中

型、1~3 对小型及属大型染色体的性染色体 X。

C 带带型简单，仅具有着丝粒带和端带；带纹数

目在 3 个种群间表现出不同，最多的有 21 条；

种的平均异染色质含量为 20.99%。下面分别叙

述 3 个地理种群的染色体特征。

 

表 1   云南云秃蝗标本来源及研究个体数量

Tab. 1    Source and numbers of Y. yunnaneus in this study
 

采集时间 (year-mm)
collection time

采集地点 (海拔/m)
location and elevation

个体数

number

2005-10
白龙寺呼马山 (1930)
Humashan 2 (♂)

2005-10
呈贡大渔村 (1970)
Dayu 10 (♂)

2016-10
丽江龙潘村 (1960)
Longpan 9 (♂)
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2.1    白龙寺呼马山种群

该种群具有 6 对端、4 对亚端和 1 对亚中着

丝粒染色体，性染色体 X 为亚端着丝粒染色体；

染色体臂数 NF=25。染色体组式为 4L+3M+3S+
X，包括大型染色体 4 对 (L1-4)，相对长度 RL 值

为 17.21~10.41；中型染色体 3 对 (M5-7)，RL 值

为 8.02~5.32；小型染色体 3 对 (S8-10)，RL 值为

4.73~4.13；性染色体 X 属于大型染色体，RL 值

为 13.76，在染色体组中位居第三 (图 1，表 2)。
染色体 C 带带纹 18 条，着丝粒带 11 条，端

带 7 条分别位于 L1、L2、L3、M5、M6、M7 和性

染色体 X 上 (图 2)。

染色体组异染色质总含量为 17.73%，其中

M7 染色体异染色质含量在整个染色体组中最

高，为 36.79%；M6 次之，为 36.72%；L4 最低为

8.71%；性染色体 X 的异染色质含量为 16.80%
(表 2)。
2.2    呈贡大渔村种群

该种群具有 5 对亚端、3 对亚中和 2 对中着

丝粒染色体，性染色体 X 为端着丝粒染色体；染

色体臂数 NF=31。染色体组式为 4L+4M+2S+X，

其中包括大型染色体 4 对 (L1-4)，RL 值为 12.30~
10.36；中型染色体 4 对 (M5-8)，RL 值为 9.43~7.07；
小型染色体 2 对 (S9-10)，RL 值为 4.93~3.96；性

染色体 X 属于大型染色体，RL 值为 13.24，在染

色体组中位居第一 (图 3，表 3)。
该种群染色体 C 带带纹数目最多，达 21

条，着丝粒带 11 条分别位于每 1 条染色体上；

 

表 2   云南云秃蝗白龙寺呼马山种群有丝分裂中期染色体数据

Tab. 2    Chromosome data of Y. yunnaneus in mitosis metaphase from Humashan population
 

序号

No.
分组

group
实测长度/μm
absolute length

相对长度/%
relative length

C 带带纹实测长度/μm C-band length
异染色质含量/%

heterochromatic content
染色体类型

chromosome type着丝粒带

centromeric band
端带

terminal band
1 L1 15.93 17.21 0.71 1.79 15.69 st

2 L2 13.26 14.33 0.80 1.54 17.65 t

3 L3 10.74 11.61 0.71 1.09 16.76 t

4 L4 9.64 10.42 0.84   8.71 t

5 M5 7.42 8.02 0.57 0.70 17.12 st

6 M6 5.77 6.24 0.70 1.43 36.72 t

7 M7 4.92 5.32 0.70 1.11 36.79 st

8 S8 4.38 4.73 0.50 11.42 t

9 S9 3.91 4.22 0.57 14.58 sm

10 S10 3.82 4.13 0.51 13.35 t

X X 12.74 13.77 0.74 1.40 16.80 st

合计 total 92.53 — 16.41 17.73 —

 

1 2 3 4 5

620 μm 7 8 9 10 X

 

图 1    云南云秃蝗白龙寺呼马山种群染色体 C 带核型

Fig. 1    C-banding karyotype of Y. yunnaneus from Humashan population
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端带 10 条位于除 L2 和 S10 外的其他染色体上，

其中 M6 染色体的长、短臂上各有 1 条端带，

L3 和 M7 的端带也位于其短臂上，其余染色体的

均位于长臂上 (图 4)。

染色体组异染色质总含量为 22.97%，其中

S9 染色体异染色质含量在整个染色体组中最高，

为 47.66%； M6 次 之 ， 为 41.19%； L4 最 低 为

8.63%；性染色体 X 的异染色质含量为 18.63%
(表 3)。
2.3    丽江龙蟠村种群

与前两个种群相比，该种群的染色体类型较

为简单，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；染色体臂

数 NF=21。染色体组式为 3L+6M+S+X，包括大

型染色体 3 对 (L1-3)，RL 值为 16.49~10.18；中型

染色体 6 对 (M4-9)，RL 值为 8.91~5.54；小型染

色体 1 对 (S10)，RL 值为 4.57；性染色体 X 属于

大型染色体，RL 值为 13.71，在染色体组中位居

 

表 3   云南云秃蝗呈贡大渔村种群有丝分裂中期染色体数据

Tab. 3    Chromosome data of Y. yunnaneus in mitosis metaphase from Dayu population
 

序号

No.
分组

group
实测长度/μm
absolute length

相对长度/%
relative length

C 带带纹实测长度/μm C-band length
异染色质含量/%

heterochromatic content
染色体类型

chromosome type着丝粒带

centromeric band
端带

terminal band
1 L1 9.63 12.30 0.90 0.91 18.80 st

2 L2 9.59 12.25 0.96 10.01 st

3 L3 8.23 10.52 0.91 1.13 24.79 sm

4 L4 8.11 10.36 0.70   8.63 st

5 M5 7.38 9.43 0.71 1.26 26.69 st

6 M6 6.53 8.34 0.73 1.96 41.19 m

7 M7 5.95 7.60 0.70 1.08 29.92 m

8 M8 5.53 7.07 0.72 0.81 27.67 st

9 S9 3.86 4.93 0.74 1.10 47.66 sm

10 S10 3.10 3.96 0.73 23.55 sm

X X 10.36 13.24 0.98 0.95 18.63 t

合计 total 78.27 — 17.98 22.97 —
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图 2    云南云秃蝗白龙寺呼马山种群染色体

C 带核型模式图

Fig. 2    Chromosome idiogram of Y. yunnaneus from
Humashan population
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图 3    云南云秃蝗呈贡大渔村种群染色体 C 带核型

Fig. 3    C-banding karyotype of Y. yunnaneus from Dayu population
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第二 (图 5，表 4)。
染色体具有 C 带带纹 16 条，除 11 条着丝粒

带之外，5 条端带分别位于 L1、L2、L3、M4 和

M6 染色体上 (图 6)。

染色体组异染色质总含量为 22.26%，M6 染

色体异染色质含量在整个染色体组中最高，为

48.34%；M4 次之，为 33.14%；M8 最低为 13.10%；

性染色体 X 的异染色质含量为 13.33%(表 4)。

 

表 4   云南云秃蝗丽江龙蟠村种群有丝分裂中期染色体数据

Tab. 4    Chromosome data of Y. yunnaneus in mitosis metaphase from Longpan population
 

序号

No.
分组

group
实测长度/μm
absolute length

相对长度/%
relative length

C 带带纹实测长度/μm C-band length
异染色质含量/%

heterochromatic content
染色体类型

chromosome type着丝粒带

centromeric band
端带

terminal band
1 L1 12.63 16.49 0.68 1.40 16.46 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 14.28 st

8 M8 4.73 6.18 0.62 13.10 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 total 76.58 — 17.05 22.26 —
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图 4    云南云秃蝗呈贡大渔村种群 C 带核型模式图

Fig. 4    Chromosome idiogram of Y. yunnaneus from
Dayu population
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图 5    云南云秃蝗丽江龙潘村种群染色体 C 带核型

Fig. 5    C-banding karyotype of Y. yunnaneus from Longpan population
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图 6    云南云秃蝗丽江龙蟠村种群 C 带核型模式图

Fig. 6    Chromosome idiogram of Y. yunnaneus from
Longpan population
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3   讨论

蝗虫染色体大而数目少，且材料易得，是进

行细胞遗传和细胞分类研究的极好类群[7]。全世

界一万多种蝗虫，有一千多种进行过染色体研

究[8]。前人研究表明：与形态学数据一样，染色

体核型数据已经成为蝗虫鉴别分类和亲缘关系界

定的基本数据[9-10]，染色体特征如染色体数目、大

小、类型、组式、异染色质分布位置和数量、减

数分裂染色体行为等在不同蝗虫类群中亦有不

同，呈现出多态性变化[11-19]。从本研究结果来

看，云南云秃蝗 3 个地理种群除了具有相同的染

色体数目 2n (♂)=21 和相同的性别决定机制 XO
型，在染色体类型、组式、C 带带纹分布位置、

大小、数量、异染色质总含量及性染色体 X 位次

等方面均表现出差异。云南云秃蝗翅短而无飞行

能力，3 个种群地理分布区的不同在很大程度上

限制了种群间的基因交流，这些差异可能正是由

于地理阻隔的作用而造成 3 个种群发生遗传分化

的结果。

斑腿蝗科染色体数目多为 2n (♂)=23，少数

为 2n (♂)=21，染色体类型主要为端或近端着丝

粒[11, 15]。普遍认为，蝗总科染色体数目 2n (♂)=23
是原始的染色体核型，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[20]或通

过染色体的着丝粒融合和臂间倒位[21]进化产生。

云南云秃蝗 3 个种群染色体数目相同，但染色体

类型则较复杂，除了端、近端着丝粒染色体外，

在白龙寺呼马山和呈贡大渔村两个种群还具有中

和亚中着丝粒染色体，加之 3 个种群染色体相对

长度的变化均匀一致，因此，可以推测，云南云

秃蝗 2n (♂)=21 这一染色体核型可能是由 2n (♂)=23
经过染色体着丝粒融合，然后又经历臂间倒位而

演变而来。

染色体多态性的另一个主要体现就是异染色

质的变异。云南云秃蝗 3 个种群染色体 C 带带纹

类型简单，都只具有着丝粒带和端带，但着丝粒

带带纹大小、端带数量和分布位置在各种群间明

显不同，进而导致各种群染色体组异染色质总含

量也呈现出多态性变化，如呈贡大渔村种群有端

带 10 条，较白龙寺呼马山和丽江龙蟠村种群的端

带数量多，其异染色质总含量也高于后两者 (表 5)。
结合 3 个种群的外部形态比较，发现三者的

形态差别体现在 6 个方面。(1) 体形。以白龙寺

呼马山种群个体最小，呈贡大渔村和丽江龙蟠村

种群个体大小相近。(2) 体色。白龙寺呼马山和

呈贡大渔村两个种群个体深绿色，丽江龙蟠村种

群个体呈褐色。(3) 后足股节斑纹。3 个种群在后

足股节外侧均有 2 个白色斑纹，但大小形状各有

区别；白龙寺呼马山种群 2 个斑纹均为长条形，

第 2 个斑纹较小；呈贡大渔村种群斑纹形状同前

者，但比前者宽；丽江龙蟠村种群第 1 个斑纹长

条形，宽于前二者，第 2 个斑纹大而倾斜，贯串

整个后足股节外侧，并在后足股节上侧与内侧白

斑相连通。(4) 雄性尾须。三者雄性尾须形状相

近，均为锥形，端部扁而向内向下弯曲，但长短

不同，三者中丽江龙蟠村种群尾须最长，呈贡大

渔村种群次之，白龙寺呼马山种群最短。(5) 尾
片。云秃蝗属尾片小，呈片状弧形突出，其中丽

江龙潘村种群尾片最大且明显，呈贡大渔村种群

较小，白龙寺呼马山种群最小，几无尾片。

(6) 雄性肛上板。三者雄性肛上板均具纵沟，但

白龙寺呼马山种群纵沟深而明显，呈贡大渔村种

群略浅，丽江龙蟠村种群仅略可见。

当然，形态的变异和多样性是内部遗传和外

部环境因素共同作用下的表征[22]。云南云秃蝗

3 个种群在染色体 C 带核型和外部形态两个方面

都有显著差异，更为深入的研究有待今后收集更

多种群的样本，并采用 DNA 分子标记等技术来

进行。
 

表 5   云南云秃蝗 3 个种群异染色质总含量比较

Tab. 5    Comparison of total heterochromatic content of Y. yunnaneus from three populations
 

种群

populations
C 带带纹数量 numbers of C-band 异染色质总含量/%

heterochromatic content着丝粒带 centromeric band 端带 terminal band

白龙寺呼马山种群 Humashan population 11 7 22.97

呈贡大渔村种群 Dayu population 11 10 17.73

丽江龙蟠村种群 Longpan population 11 5 22.26
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