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摘要: 仿刺参基因组大小测定采用流式细胞术, 以鸡红血细胞 DNA 含量(2.5 pg/2C)为内标, 
用夏眠、正常和野生 3 个群体的仿刺参体腔细胞测定了 52 只刺参的单倍体基因组含量, 其
C-值为(0.90±0.06) pg, 由此得出仿刺参基因组大小为(880.2±58.68) Mb。其中, 夏眠、正常和

野生群体 C-值分别为(0.93±0.05)、(0.90±0.05)和(0.84±0.02) pg。运用独立样本 t 检验对比分

析显示：(1) 夏眠与正常的仿刺参基因组大小之间差异不显著, 说明仿刺参基因组大小与夏

眠这一生理因子不具有相关性; (2) 池塘(围堰)养殖环境下与野生环境下的仿刺参基因组大

小之间有显著差异, 野生环境下的仿刺参基因组明显小于池塘(围堰)养殖环境下的基因组。

据此推测, 环境因子的改变可能对仿刺参乃至整个海参类群基因组 DNA 含量产生影响。实

验还对 C-值测定的发展和方法作了详尽的描述, 同时在综合其他种类海参基因组大小研究

的基础上, 探讨了 C-值与进化地位之间的关系。 
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仿刺参(Apostichopus japonicus, Selenka), 又
称刺参, 属棘皮动物门(Echinodermata), 游在亚门

(Eleutherozoa), 海 参 纲 (Holothuroidea), 楯 手 目

(Aspidochirota), 刺参科(Stichopodidae), 仿刺参属

(Apostichopus), 为典型温带种类 [1-3], 主要分布于

北纬 35°到 44°的西北太平洋沿岸; 北起俄罗斯的

海参崴, 经日本海、朝鲜半岛南部到中国黄、渤海[4]。

据悉, 山东日照和江苏连云港交界处的海州湾前

三岛是该物种在中国自然分布的最南界[2-3,5]。近年

来, 刺参以其公认的医疗保健价值越来越受到关

注和认同, 需求量逐年增加, 目前, 刺参养殖经济

效益已位列海水养殖单种之冠, 是我国水产养殖

业最具经济价值的养殖品种之一。 
基因组大小(C-值)指一个物种单倍体的 DNA

含量, 核内 DNA 含量, 是研究基因组序列、结构、

组成和进化的重要参考。在真核生物中, 每种生物

的单倍体基因组 DNA 总量是高度恒定的, 因此, 
每种生物各有其特定的 C-值, 可作为每个物种的

一个特异性参数。然而, 有研究发现物种基因组大

小与生理因子 [6-20]和环境因子 [21-32]具有一定的相

关性; 但到目前为止, 这种现象发生的原因和在进

化中的作用还很不明确, 这在很大程度上是由于

基因组大小数据的缺乏以及基因组大小检测精度

不够所致。在基因组研究迅速发展的今天, 基因组

大小方面的研究显然亟待加强。 
目前, 有 12 种检测方法[33]可用于 DNA 含量

(C-值)的测定, 主要有孚尔根染色—显像密度计法

(feulgen densitometry, FD)、孚尔根染色—图像分析 
法(feulgen image analysis densitometry, FIA)、荧光

定量分析法(bulk fluorometric assay, BFA), 流式细

胞术(flow cytometry, FCM)等 , 其中流式细胞术

(FCM)以其样品制备方便、分析快速、相对准确、
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数据采集量大等优点在当前基因组大小测定、倍性

筛选、细胞周期分析等领域中已成为越来越受欢迎

的检测手段。以往对刺参的研究主要集中在生态

学、生理学、营养学和增养殖学等方面, 而对基因

组大小和特征等方面的相关研究比较匮乏, 甚至

对于刺参染色体数目仍存在争议[34-36]。因此, 测定

刺参基因组大小, 不仅对于丰富该物种的细胞遗

传学数据具有重要意义, 还可以为刺参基因组文

库构建以及基因组学的研究提供不可或缺的资料, 
进而为刺参良种选育、病害防治等研究和应用提供

数据支撑。 

1  材料与方法 

1.1  材料 

刺参    取自山东青岛胶南池塘(围堰)养殖

夏眠刺参 22 只, 夏眠解除后刺参 15 只, 山东青岛

崂山湾自然海区人工底播二年刺参 15只(苗种来自

同一育苗厂), 共计 52 只, 成体刺参体质量平均为

(90±5)g, 所有刺参样品暂养于中国科学院海洋研

究所生物培育楼实验室备用。 
标准样品    鸡(Gallus domesticus)红血细胞

标准样品购自 BD 公司(DNA QC Particles)。 
试剂、仪器和分析软件    试剂：PI(碘化丙

啶)染液购自 Sigma 公司, 其它均为国产常规分析

纯试剂;  
仪器：台式离心机机(Eppendorf 5804 R)、流

式细胞仪(Beckman Coulter Cytomics FC 500 MPL);  
分析软件：CXP 软件(Beckman Coulter); SPSS 

17.0。 
1.2  方法 

刺参单细胞悬液的制备    用注射器取刺参

体腔液2 mL, 如有悬浮物, 用400目筛网过滤后4 ℃ 
2 500 r/min 离心 20 min, 再用 PBS 洗涤 2 次。最后, 
用 300 μL PBS 重新悬浮细胞。 

细胞的固定和染色    制备好的单细胞悬液

缓缓加入 700 μL 预冷无水乙醇中, 用宽口 tip 轻柔

吹打, 充分混匀, 4 ℃冰箱中固定过夜。染色前, 用
400 目筛网过滤除去悬浮物, 4 ℃ 5 000 r/min 离心

5 min, 沉淀用 PBS 缓冲液洗涤 1~2 次, 离心后加

入适量鸡红血细胞标准样品, 用 1 mL 碘化丙锭(PI)
染液(100 mL 染液中含 PI 5 mg, RNAse 2 mg, Tri-
ton-X-100 1 mL, 生理盐水 65 mL, 柠檬酸钠 100 
mg, pH=7.2~7.4)重悬, 4 ℃避光染色 2 h。 

流 式 细 胞 仪 检 测     基因组大小测量在

Beckman Coulter Cytomics FC 500 MPL 流式细胞

仪上进行, 先采用 488 nm 的蓝光激发, 然后用

(625±10) nm 的发射波长检测 PI 的发射荧光。PI
是一种荧光染料, 能够均匀地嵌入双链核酸的碱

基对中, 对 DNA 进行特异性染色, 在着色过程中

的嵌入量与DNA的量呈正比, 因而DNA的相对含

量可以用流式细胞仪检测到的荧光强度来表示。本

研究以鸡血标准样品作为外标校准仪器后再作为

内标, 通过比较鸡血标准样与刺参样品峰值的倍

数关系, 计算出刺参的基因组大小。计算公式如下:  
2C=XAJ/XCH×CH 

式中, C 表示待测刺参样品的单倍体 DNA 含量; 
XAJ 表示样品的荧光强度; XCH 表示标准样品的荧

光强度; CH 为标准样品的 DNA 含量(2.5 pg/2C)。 

2  结果 

2.1  样品测定 

单独样品测定    对比刺参样品与标准样品

(鸡)单独测定结果可见(图 1), 刺参样品与鸡红血

细胞标准样品峰值无重叠。 
混合样品测定    混合样品测定散点图(图 2)

显示, 混合样品粒子团各自集中、界限明确且分辨

清晰, 表明混合样品各细胞群之间区分良好。保证

鸡红血细胞标准样品可用作内标测定刺参基因组

大小, 使结果更加准确。 
样品 PI 染色后荧光显微检测    为了更好的

确认流式细胞仪所检测到的荧光的确是来自样品

细胞核 PI 所发出, 在流式细胞术测定完样品基因

组大小后, 接着在荧光显微镜下检测样品所发出

的荧光信号。 
从图 3中可看出, 在同一个位置普通光学检测

的每个细胞都在荧光检测中检测出荧光信号。因此, 
可以确定流式细胞仪测定刺参基因组大小所检测

到的荧光信号的确是刺参细胞发出, 并未受它物

所干扰, 确保了测定结果的准确性。 
刺参基因组大小测定     实验共测试 52 组

样品, 每组变异系数均控制在 5%以内(图 4)。其中

夏眠样品 22 只, 正常样品 15 只, 野生样品 15 只, 
其单倍体 DNA 含量(C-值)统计结果见表 1。由表 1
可知 , 夏眠群体单倍体 DAN 含量平均值为

(0.93±0.05) pg, 正常群体单倍体 DNA 含量平均值

为(0.90±0.05) pg, 野生群体单倍体 DNA 含量平均值
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为(0.84±0.02) pg, 总平均值为(0.90±0.06) pg。由此计

算出各个群体刺参基因组大小分别为(909.54± 48.9)、
(880.2±48.9)、(821.52±19.56)和(880.2±58.68) Mb(1 pg= 
978 Mb[37])。 

 

 
 

图 1  标准样品(鸡)和刺参样品流式细胞术测试结果 
AJ：刺参样品; CH：标准样品(鸡)。 

Fig. 1  The histogram of G. domesticus and A. japonicus sample 
AJ: Apostichopus japonicus; CH: Gallus domesticus. 

 

 
 

图 2  混合样品制备质量(左)和 PI 染色效果(右)散点图 
SS：侧向角散射; FS：前向角散射; PI：碘化丙啶; AJ：与刺参样品对应的细胞群; CH：与标准样品(鸡)对应的细胞群。 

Fig. 2  Dot plot of the quality preparation(left) and PI dyeing effect(right) of mixed samples 
SS: side scatter; FS: forward scatter; PI: propidium iodide; AJ: cell population of A. japonicus; CH: cell population of G. domesticus. 
 

 
 

(a) 可见光检测  optical detection                   (b) 荧光检测  fluorescence detection 
 

图 3  可见光和荧光检测流式细胞术样品 
Fig. 3  Optical and fluorescence detection for the FCM sample of A. japonicus 
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图 4  夏眠、正常和野生刺参样品与标准样品(鸡)流式细胞仪测定结果 
AJ：刺参样品; CH：标准样品(鸡)。 

Fig. 4  The histogram of A. japonicus(aestivation, normal and wild) and G. domesticus mixed samples 
AJ: Apostichopus japonicus; CH: Gallus domesticus. 

 

2.2  夏眠与正常刺参单倍体 DNA 含量的比较 
 对夏眠与正常个体 DNA 含量值两个独立样本

分析发现, 两个样本都成正态分布, 因此运用独立

样本 t 检验进行分析。Levene’s 方差齐性检验结果

发现两总体方差为齐性 (F=0.002, P=0.961), 方差

齐性时 t 检验结果(t=1.773, df=35, P=0.085)表明, 
按 α=0.05 的水平, 接受 H0。认为两样本之间的差

异性不显著, 即夏眠与正常个体基因组大小之间

没有明显的差异。 
2.3  不同环境条件下刺参单倍体 DNA 含量的比较 

 对野生刺参和池塘(围堰)养殖环境下的刺参

DNA含量值两个独立样本 t检验分析表明, 两总体

方差非齐性(F=5.810, P=0.023), 方差非齐性时 t 检
验结果(t=3.694, df=19.159, P=0.002)显示 , 按
α=0.05 的水平, 拒绝 H0, 认为两样本之间的差异

性显著, 即野生环境下的刺参和池塘(围堰)养殖环 

境下的刺参基因组大小存在显著差异, 从样本均

数看, 可认为池塘(围堰)养殖环境下的刺参 C-值比

野生环境下刺参 C-值大。 
2.4  不同海参分类单元的 C-值大小比较 

 在动物基因组大小数据库[33]中, 已测定了 47

种棘皮动物 C-值, 海参纲几个主要分类单元的 C-

值含量分布列于表 2。尽管由于不同的测定方法、

不同的参照标准都可能在不同程度上影响测定结

果, 从而削弱物种间基因组大小的可比性。 

海参纲各目之间的 C-值存在较大的差异 , 

被认为进化程度最高的无足目海参 [2]基因组 C-

值并非最大 , 反而进化地位相对原始的枝手目

海参[2]平均 C- 楯值最大。在 手目和枝手目海参中, 

其同目物种间均有较大的 C-值差异, C-值分布较

为离散。 
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表 1  刺参 C-值测定结果 
Tab.1  Test results of C-value of A. japonicus 

样本号 
sample no. 

C-值/pg  C-value 
总平均 C-值大小/pg 

C-value( X ±SD) 池塘(围堰)(夏眠) 
aestivation 

池塘(围堰)(正常) 
normal 

野生 
wild 

1 0.938679 0.893954 0.831954  
2 0.929245 0.907205 0.877483  
3 1.009434 0.902775 0.852649  
4 0.938679 0.911585 0.831954 0.90±0.06 
5 0.919811 0.92037 0.823675  
6 0.863208 0.863014 0.831954  
7 0.966981 0.960162 0.815397 0.93±0.05(夏眠) 

8 0.985849 0.843161 0.807119  
9 1.004717 0.849724 0.844371  

10 0.863208 0.988867 0.836093  
11 1.023585 0.838716 0.856788 0.90±0.05(正常) 

12 0.929245 1.015353 0.877483  
13 0.853774 0.927026 0.869205  
14 0.84434 0.829801 0.831954  
15 0.95283 0.880609 0.885762 0.84±0.02(野生) 

16 0.891509    
17 0.915094    
18 0.943396    
19 0.882075    
20 1.023585    
21 0.948113    
22 0.929245    

 
表 2  不同海参分类单元 C-值比较 

Tab. 2  Comparison of mean C-value of some different sea cucumbers 
纲 

Class 
目 

Order 
科 

Family 
种 

Species 
测定方法 

method 
C 值/pg 
C-value 

海参纲 
Holothuroidea 

无足目 锚参科    
Apodida Synaptidae 

Leptosynapta tenuis BFA 1.80 
  

楯手目 海参科    

Aspidochirotida Holothuriidae Holothuria floridana  
BFA 

 
2.30 

 刺参科    

 Stichopodidae Stichopus californicus  
BFA 

 
0.79 

  Stichopus diabole FD 0.99 

  Apostichopus japonicus  
FCM 

 
0.90 

枝手目 瓜参科    
Dendrochirotida Cucumariidae Cucumaria rubi BFA 3.10 

  Thyone briareus BFA 1.70 
  Thyone mexicana BFA 1.90 
  Thyone gemmata BFA 4.40 
 

硬瓜参科 
Psloidae 

Thyonepsolus nutriens BFA 2.30 

    

 Eupentacta sp. BFA 2.00 
芋参目 芋参科    

Molpadida Molpadiidae Molpadia arenicola BFA 0.85 
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3  讨论 

3.1  基因组含量测定发展历程及方法比较 

早期的基因组含量测定运用生化分析法(bio- 
chemical analysis, BCA), 由于所取样品组织包含

细胞周期各阶段的细胞, 而各阶段细胞 DNA 含量

是不同的, 因此这种方法估算的 DNA 含量不能代

表物种 2C DNA 含量, 因而生化分析法在 C-值测

定上的应用已遭淘汰。比生化分析法技术更好, 精
度相对更高的依赖 DNA 紫外线吸光值的紫外分光

光度法(Ultra-violet spectrophotometry)也曾用来测

定过 C-值大小, 但由于其准确性差已不采用。常用

来测定基因组 DNA 含量的荧光分析法(BFA)是用

荧光试剂 DAPI(4',6-Diamidino-2-phenylindole)与
DNA 二者结合后在特定波长的发射光或激发光条

件下, 用荧光分光光度计检测, 得到荧光强度的矩

形图表示 DNA 的含量, 由于荧光试剂 DAPI 特异

性强, 发出的荧光强度大, 故这种测定方法的灵敏

度较其它方法相对较高。随后, 孚尔根特异性染色

及染色后可见光吸收值能定量的发现, 直接推动

了 C-值测定的发展, 其原理是基于显微扫描分光

光度技术(scanning microspectrphotometry), 它消除

了因细胞核形状不规整和染色质染色不均一导致

的误差[38], 检测到 DNA 上每个区域的吸光度并整

合, 其准确性大大提高, 这种方法就是孚尔根染色

—显像密度计法(FD); 孚尔根染色—图像分析法

(FIA)就是用电子流替代显微分光光度计, 其可见

光吸收值通过摄影机捕获的图片像素的灰度值来

测定[39]。不同于孚尔根染色—显像密度计法和孚尔

根染色—图像分析法, 流式细胞术(FCM)分析微粒

子的原理是激光光束通过透镜聚焦, 用鞘液驱使

样品悬液中微粒子呈单列排列, 搜集的散射光脉

冲和荧光信号转化为电脉冲信号, 它可以在很短

时间内检测大量的微粒子, 不仅如此, 还能在样品

悬液中区分不同的微粒子[40]。当前, 在动物基因组

大小数据库中, 共收录 4 972 种动物的 C-值, 其中

使用最多的方法是孚尔根染色—显像密度计法

(FD)(测定2594个物种, 占39.78%), 其次是流式细

胞仪术(FCM)(测定 1 653 个物种, 占 25.35%)以及

孚尔根染色—图象分析法(FIA)(测定 1 232 个物种, 
占 18.89%), 采用荧光分析法(BFA)测定的物种仅

有 472 种, 占 7.27%。由于流式细胞术测定 C-值区

别于其他方法最大的特点就是不需要制备细胞核 

悬液, 样品制备方便, 检测速度快, 结果相对更为

精确, 使得流式细胞术成为替代孚尔根染色—显

像密度计法最有吸引力的一种 C-值测定方法。尽

管孚尔根染色—图象分析法可以估算 C-值的同时, 
又可以检查染色体数目及其倍性的优点[41], 但是

其 C-值是通过图片像素灰度值间接计算所得, 因
而其准确性大打折扣, 也局限了它的使用。事实上, 
早在十几年前 , 就已转而使用流式细胞术测定

DNA 的含量[42-43]。最近, 随着新一代测序技术的

发展, 通过高通量(20 倍基因组覆盖以上)的 DNA
片段进行 K-mer 分析可以估计基因组的 C-值大小; 
然而基因组高通量测序毕竟不是大多数物种可以

轻易实现, 而且当 DNA 中存在大量复杂的重复序

列或基因组杂合度很高时, K-mer 曲线往往发生偏

离, 这样的 C-值大小计算反而更不准确。 
综上所述, 基因组大小的测定, 不同的方法、

不同的参照标准都会不同程度的影响测定结果。对

于采用流式细胞仪测定基因组大小, 影响结果准

确性最重要的两个因素是单细胞悬液的制备和内

标的选择。一方面, 单细胞悬液的制备中最关键的

是实验材料的选取, 实验材料的选取要求是分散

系细胞的均一细胞群, 这种材料才能得出完美峰

型, 其准确性也大大提高, 这也是脊椎动物做流式

时常选取血液中白细胞群的原因。另一方面, 内标

选择也是影响流式结果的另一个重要因素, 如果

选取的内标基因组远远大于或小于测试样品, 则
会产生较大误差; 如果内标基因组与测试样品基

因组过于接近, 则不易区分两种样品的荧光峰值, 
导致结果同样会产生偏差。理想 DNA 参照标准应

该选用与待测物种基因组大小相近又能够相互区

分、遗传稳定、基因组大小数据可靠且容易获得足

够样品的物种[44]。本研究采用刺参体腔液中悬浮的

相当于血细胞的体腔细胞作为实验材料, 选取鸡

红血细胞作为内标也是基于以上考虑, 从图 1 可看

出, 除了刺参峰外, 没有杂峰、杂质存在, 图 2 很

直观的反应出刺参样品峰与标准样品(鸡)峰不在

同一荧光强度上, 也很清晰地区分出刺参和标准

样品(鸡)的细胞群。 
3.2  生理因子与 C-值的关系 

无论动植物, 已有研究显示, 基因组的大小与

生物体的诸多生理参数具有一定相关性, 且具有

普遍性。如基因组大小与染色体数目呈正相关[6-7], 
与细胞大小呈正相关[8-13]; 与细胞分裂速度的关系, 
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在脊椎动物中呈负相关[8-10], 在植物中呈正相关[13]; 
与细胞代谢率呈负相关 [14-16]; 与细胞寿命也呈现

出相关性 [17-18]; 以及与脑容量和体型大小呈负相

关[19-20]。尽管基因组大小与物种濒危程度的关系尚

不明确, 但是有报道表明, 基因组越大的物种其濒

危程度越高[45-47]。夏眠是在动物界中普遍存在的生

理现象, 在夏眠期间, 动物机体新陈代谢水平仅维

持最低生存水平, 许多生理现象有异于正常状态, 
故假设其 C-值也与夏眠存在一定相关性。但本研究

结果表明, 刺参夏眠与正常群体 C-值差异并不显著

(P>0.05), 因而推测在仿刺参乃至整个海参类群中

基因组大小与夏眠这一生理因子不存在相关性。 
3.3  环境因子与 C-值的关系 

迄今为止, 不论动植物, 其基因组大小在近亲

种之间往往也存在显著的差异。对于植物而言, 基
因组 DNA 含量的这种差异被认为是由于纬度、经

度、海拔、气温和降雨量的差异所造成的, 这可能

是 DNA 对环境条件适应的结果[22]。已有研究发现, 
环境干旱程度、纬度和海拔与 DNA 含量呈正相

关 [23-27]。即使同一物种, 处在不同的环境条件下, 
其基因组 DNA 含量也因栖息环境的不同而有所差

异, 这在植物中报道比较多, 如亚麻基因组 DNA
含量因环境条件改变引起 16%的幅度变化[48], 以
及在 4 种松柏类中 DNA 含量均表现出高纬度北方

高寒地区大于低纬度南方温带地区[49]等。 
而对于动物来说, 不仅近亲种之间的基因组

大小通常变化较大, 就算染色体数目恒定条件下, 
C-值在不连续改变方面差异也很明显[50], 这种差

异往往被认为与动物所处环境因子稳定性和对环

境的适应性上存在相关性。在鱼类研究中, 深海底

栖和鱼礁区鱼类基因组较小[20], 极地鱼类基因组

普遍较小, 是由于他们所处环境尽管极端, 但是却

高度稳定, 在热带海洋分类群中也有类似现象[29]; 
淡水种/溯河产卵种比海水种/入海产卵种有更大的

基因组  [20, 29-30], 原因在于江河高度分化, 限制了

基因自由交流, 很容易形成隔离种群, 而海洋没有

地理阻隔, 形成种群隔离的机会小得多, 比江河环

境稳定得多, 限制了多倍体物种的形成, 因此基因

组较淡水鱼类小[51]。基因组相对更大的生物在跨越

大范围的环境改变中更能适应生存[50], 如生活在

海洋中层能在温暖、饵料丰富的洋面水域和寒冷、

饵料贫乏的大洋深处中垂直迁移的鱼类具有更大

基因组[31], 即广适性鱼类比狭适性鱼类有更大基

因组[29], 与生态幅度宽的物种拥有更大的基因组

研究结果一致[32,52-53], 其原因可能是为了适应各种

不同环境的生存, 生物体需要具备与之能相适应

的机能, 反应在客观物质上(如多酶系统)需要更多

基因的编码, 在跨越环境改变过程中逐步累积了

更多的 DNA[31]。有研究表明, 在稳定环境下生存

的鱼类基因组较小[54-55]支持了上述观点。这种模式

可能同样适用于无脊椎动物, 也就是说, 环境越稳

定, 其基因组越小, 环境变化越剧烈, 其基因组也

就越大。 
自然海区人工底播刺参苗种来自陆上育苗厂, 

其亲本也是池塘(围堰)养殖刺参, 底播后经过两年

多的完全海洋环境下的野化, 基本可以认为其是

在野生环境下的野生状态刺参。刺参池塘(围堰)养
殖环境下, 受雨水倾注致海水盐度不稳定、海水年

度温差大、病害频发以及高密度养殖导致的种间激

烈竞争等外界不稳定环境因素影响很大, 而自然海

区人工底播刺参所处完全野生环境无疑稳定的多。

本研究结果表明, 野生环境下的刺参比池塘(围堰)
养殖环境下的刺参基因组明显要小(821.52 Mb< 
880.2 Mb), 可见刺参基因组大小与环境因子稳定

性存在相关性。刺参从不稳定的池塘(围堰)养殖环

境转变到稳定的自然海区野生环境长期生存, 不
需要适应环境的剧变, 也就不需要保留因适应环

境改变而逐步累积的 DNA。据此, 推测在棘皮动

物进化过程中, 基因组大小的变化也与环境因子

存在相关性。当然, 确切的结论还需要更多的数据

支持。 

本研究采用流式细胞术测定了 3 个群体 52 只

仿刺参基因组大小, 在实验中从选材到内标选择

上都最大限度的避免了实验误差, 因此, 测定的仿

刺参基因组大小(880.2±58.68)Mb, 它能够代表仿

刺参的基因组大小, 楯其值介于 手目刺参科其他

种类海参基因组大小之间。对比夏眠与正常的仿刺

参 C-值, 发现不存在显著的差异, 即基因组大小

与生理因子夏眠之间不存在相关性。同样, 对比池

塘(围堰)养殖环境下与野生环境下的仿刺参 C-值, 
发现差异显著, 即野生环境下仿刺参的基因组较

池塘(围堰)养殖环境下的基因组小, 故推测环境因

子的稳定性和棘皮动物基因组大小差异间存在相

关性。 
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Genome size determination of sea cucumber (Apostichopus japonicus) 

LIU Jin1,2, ZHANG Xiao-jun2*, SU Lin2,3, LIU Shi-lin2, RU Shao-guo1, YANG Hong-sheng2 

(1. College of Marine Life Sciences, Ocean University of China, Qingdao  266003, China;  
2. Key Laboratory of Marine Ecology and Environmental Sciences, Institute of Oceanology, Chinese Academy of Sciences,  

Qingdao  266071, China;  
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Abstract: Sea cucumber (Apostichopus japonicus) is one of the most important economic aquaculture spe-
cies in China. The study on the genome size(C-value) is highly significant because it plays an important 
role in instructing the hybridization breeding and improved variety breeding program, as well as in esti-
mating the cost of the whole genome sequencing project. Previous studies mainly focused on these re-
search areas such as ecology, physiology, nutrition etc. However, it is relatively scarce for the accumulation 
of basic data related to the genome size and characteristics in A. japonipus. Therefore, the measure of ge-
nome size for enriching cytogenetics data of this species is meaningful. In this paper, the genome 
size(C-value) of sea cucumber, A. japonicus was measured through flow cytometry in 52 individuals, 
which came from aestivation, normal and wild groups, using erythrocyte DNA content of chicken, Gallus 
domesticus(2.5pg/2C) as internal standard. The result indicates that the C-value of A. japonicus is (0.90± 
0.06) pg, equivalent to (880.2±72.26) Mb. And,the C-values of aestivation, normal and wild are (0.93±0.05) 
pg, (0.90±0.05) pg and (0.84±0.02) pg, respectively. In addition, analyzed by Independent-Samples T Test, 
it shows that the C-values have no significant difference in aestivation and normal groups, whereas, the 
C-values of wild group and that reared in captivity group have significant difference. In other words, there 
is no correlation between genome size and the physiology factor-aestivation, while the stability of envi-
ronment factors has certain influences on genome size variation. Moreover, the development of C-value 
measure method was elucidated in detail, in the meanwhile, the relationship between C-value and the evo-
lution in Holothuroidea was discussed in combination with genome size of other types of sea cucumber. 
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