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大鸨（!"#$ "%&’%）两个亚种的遗传多样性与系统分化

刘Z 铸9，!，田秀华9，!，白素英9，L

（92 东北林业大学野生动物资源学院，哈尔滨 98$$6$；!2 牡丹江师范学院生物系，牡丹江 98"$9!；

L2 国家林业局野生动植物检测中心，哈尔滨 98$$6$）

摘要：大鸨（!"#$ "%&’%）为 中 国!级 重 点 保 护 动 物，分 为 两 个 亚 种，即 指 名 亚 种 （!"#$ "%&’% "%&’%）和 东 方 亚 种 （!"#$ "%&’%

’()*+$,##）。研究从代表母系遗传特征的 =J[.% 控制区和代表双亲遗传特征的核微卫星两方面对两个亚种的遗传多样性与系

统分化进行了分析。指名亚种 =J[.% 控制区 L 段序列（&JE,>* \ &JE,,0R、*6L] \ R""! 和 *&^!> \ R&^]）的单倍型数、"、# 和 $ 都

明显高于东方亚种，更显著高于松辽平原西北部繁殖区。东方亚种 L 个微卫星（)J=?D$]、)J=?D9# 和 )J=?D!#）的等位基因数、-*

和 -.明显低于指名亚种。因此东方亚种的遗传多样性都明显低于指名亚种，甚至低于 Y>HE?H 种群。两个亚种存在于不同的系

统分支，证实了两个亚种的系统关系，欧洲指名亚种存在更多的系统分支。
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大鸨为中国!级重点保护动物，5678 将其定为易危物种，中国鸟类红皮书将其定为全球受胁物种。9::;
年被列 75<=> 附录"。大鸨是草原生态指示物种［9］，分为两个亚种，即指名亚种（!- "- "%&’%）和东方亚种

（!- "- ’()*+$,##）。俄罗斯的图瓦、蒙古西部、新疆东部似乎是两个亚种的分界线。?@@@ 年报道全世界大鸨

数量约 A9@@@ B A;@@@ 只［?］，分布于亚欧大陆和非洲北部。目前，除伊比利亚半岛种群数量保持稳定外，其它

地区的大鸨数量都在减少［A B C］。我国东方亚种尤为严重，其分布范围正在紧缩，栖息地严重破碎化。

物种的遗传多样性与系统分化是保护生物学研究的重要方面。欧洲学者已经对指名亚种的遗传学工作

进行了部分研究［9，D B E］。目前，东方亚种分布区的国家对其研究较少，不能够对两个亚种的遗传多样性及系统

分化进行整体分析，限制了两个亚种科学保护工作的展开。因此，本研究通过实验对我国东方亚种遗传特征

进行分析，用已有序列和资料对指名亚种遗传特征进行分析，并对两亚种进行比较。其研究结果将有利于这

一受胁物种的保护。

F"G8H 的控制区进化速度很快，比 F"G8H 其它基因快 A B C 倍，比一般的核基因快 9@ B ?@ 倍，具有高效

的单倍体母系遗传方式［:，9@］，可缩减用于检测的有效种群的大小，并且满足非损伤性取样的要求，受到国内外

的青睐［99］。微卫星 G8H 标记具有分布广泛、多态性丰富、易于检测、显性遗传、进化所受选择压力小等特点，

被认为是各类遗传标记中最有价值的一种［9?，9A］。F"G8H 代表母系遗传家系的遗传特征，微卫星代表双亲遗

传特征。所以，本研究能从双亲与母系两方面全面、科学的分析其遗传现状。

)* 材料和方法

)& )* 材料

)& )& )* 样本

对 I; 只大鸨东方亚种进行取样：哈尔滨动物园 I 只，长春动物园 D 只，吉林白城 9? 只，内蒙古图牧吉 9A
只，山东东营 A 只，陕西西安 I 只，天津 ? 只，甘肃 ? 只，无锡动物园 9 只，这些地域包括了我国东方亚种的 ?
个繁殖区（松辽平原西北部繁殖区和乌兰察布高原繁殖区）和 A 个越冬区（黄河中下游越冬区、长江中下游越

冬区和东北松嫩平原西北部越冬区）；对 9 只新疆阿勒泰指名亚种样本（EH）进行取样。哈尔滨动物园和长春

动物园共 9@ 只，都来源于吉林白城，其它都产于当地。这些大鸨都捕捉自野外并非人工繁殖个体，而且为随

机取样，可以视为无关个体。取样采取非伤害性取样：取 ;@#* =G<H 抗凝全血和拔取羽毛；非损伤性取样：收

集脱落的羽毛［99］。

)& )& +* 引物

本研究对 F"G8H 控制区!和"约 E@@ J# 序列进行研究，由于片段过长，特别对于羽毛样本来说，很难获

得 K7L 产 物，因 此 合 成 了 A 对 引 物：7"15-M （C ’NH<H<7O<O7H<H7H<<<H<H<<777NA ’）$ 7"155)P （C ’N
HHHOHH<OOO77<OHHO7<HONA’）［9］、MIAE （C’N<7H7O<OHHH<7HO7HH777NA’）$ P;;? （C’NHHH7H7<<O
HHH77O<7<7H<NA’）［9I］ 和 M7L?- （C ’NH7<HO7<<7HOO777H<<7<<<77NA ’）$ P7LE （C ’N+-+--"""++"-+---
-(+(("-+"NA’）［;］。A 对引物在控制区具体位置见图 9。本研究选用 A 对曾经用于指名亚种的微卫星引物

Q"F,(@E（R：C’NOHH<<<OH7<HH<7<7HOH<OONA’$ L：C’NHH77<<HHH7<<HH<7H7H<<77ONA’）、Q"F,(9D（R：

C ’NOHOHOH7<OOHH<HHH<O<7NA ’$ L：C ’NO<H<H7<O<H<HH7H7<HHO7NA ’）、Q"F,(?D （R：C ’N7HOO
HHH7H7<<H7HHOHOONA’$ L：C’N7<OO7HO<<7<HOH<<7OONA’）［9C］，引物由上海生工生物工程服务技术有

限公司（>-.+).）合成。

)& +* 方法

)& +& )* 基因组 G8H 提取

血液和羽毛样本用酚N氯仿法对样本基因组 G8H 进行提取。提取产物的含量和纯度均在蛋白质核酸分

析仪 G6DI@ （S’(TF-. 公司）上进行检测。样品用 <= 调整 G8H 终浓度至 C@ .+ $ #*，保存于 IU备用。
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图 /0 1"234 控制区 5 对引物的分布

6,+& /0 7-.+,.+ )8 5 #-,9: )8 #9,1’9 ). 1"234 ()."9)* 9’+,).

!& "& "# ;<7 扩增

1"234 控制区反应体系为 => !*，含 ?>> !1)* $ @ 的 A3B;，/& = 11)* $ @ 的 C+<*?，;9,1’9 各 /> #1)*，!"#

234 #)*D1’9-:’ ?& = E （大连宝生物），模板为 ?=> .+。扩增程序为 FGH $ 5 1,.，（FGH $ 5>:，=GH $ 5>:，I?H $
G=:）5>(D(*’:，I?H $ I1,.，GH $ J。微卫星反应体系 /> !*，含 ?>> !1)* $ @ 的 A3B;，/& = 11)* $ @ 的 C+<*?，;9,1’9
各 ? #1)*，!"# 234 #)*D1’9-:’ >& = E，模板为 => .+。微卫星扩增程序为：FGH $ 5 1,.，（FGH $ /= :，=IH $ ?> :，
I?H $ 5> : ）/G(D(*’:（FGH $ /= :，=GH $ ?> :，I?H $ 5> : ）?K(D(*’:，I?H $ 5> 1,.；GH $ J。

!& "& $# 电泳及测序

;<7 扩增产物经 ?L的琼脂糖凝胶电泳检测。纯化回收 1"234 控制区扩增产物，进行测序。微卫星扩

增产物利用 /?L变性聚丙烯酰胺凝胶电泳，银染法检测。用数码相机拍照并分型、判定片断大小。

!& $# 统计分析

对于 1"234 的控制区 5 段序列来说，分别通过 M’.N-.O 下载相应指名亚种序列。序列使用 PA,"Q’R
（234QB47 软件包）进行序列编辑，再利用 <*S:"-* T 软件进行序列聚类比对。用 2.-Q; G& /> 软件包区分单

倍型和计算所获序列的核苷酸多态性（3S(*’)",A’ A,U’9:,"D，"）、单倍型多态性（V-#*)"D#’ A,U’9:,"D，#）及核苷

酸差异均数 （4U’9-+’ .S1W’9 )8 A,88’9’.(’:，$）。利用 CPM4 5& > 计算基础数据，及用 3X 方法构建带有

W))":"9-# 检测值的系统树。对于微卫星来说，运用群体遗传学分析软件 MP3P;Y;（U’9:,). 5& G）（!""#：$ $
%W,)1’A& (S9",.& ’AS& -S）对基础数据进行统计分析［/Z］。

运用中国农科院家禽研究所编制的聚类分析软件（U’9:,). /& ?）对杂合度（!’"’9)[D+):,"D，!）进行了统计。

根据公式进行 V-9AD\T’,.W’9+ 平衡检验，其公式为：

$? % "［（& ’ (）? ) (］

式中，& 为基因型数观察值，( 基因型数期望值。

"# 结果

"& !# 1"234 控制区实验结果

"& !& !# <"9]-@ $ <"9]])V 间的序列分析结果

通过测序获得了 ?K 只大鸨东方亚种个体和 / 只指名亚种个体的 5G/ W# 的 1"234 控制区序列。?K 只大

鸨东方亚种的 G 种碱基的平均含量（L）、突变类型及比例、"、# 和 $ 见表 /，具有 K 个单倍型，见表 ?。其中包

括 ?? 个松辽平原西北部繁殖区个体。这个种群的 G 种碱基的平均含量（L）、突变类型及比例、"、# 和 $ 见

表 /，具有 Z 个单倍型。

从 M’.N-.O 中下载 46G?/FZG\46G??/>I［/］，获得了分布于西班牙中部的指名亚种 C-A9,A 种群的 /GG 个

个体的相应序列。这个种群的 G 种碱基的平均含量（L）、突变类型及比例、"、# 和 $ 见表 /，具有 /> 个单倍

型，见表 ?。对东方亚种 K 个单倍型和我国指名亚种（K4）单倍型以及 C-A9,A 省种群的 /> 个单倍型构建 3X
树（模型：̂ ,1S9- ?\#-9-1’"’9），见图 ?。

"& !& "# @G5K $ VII? 间的序列分析结果

通过测序获得了 // 只东方亚种和 / 只指名亚种个体 5>F W# 的 1"234 控制区序列。G 种碱基的平均含

量（L）见表 /。引物 @G5K $ VII? 的扩增片段相对保守，因此在 /? 只大鸨中并没有发现突变位点。孔有琴对

此序列研究时，发现 5 个稀有单倍型［/K］。
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从 /’.0-.1 中下载 23456789:2345677;，再结合文献［8］，共获得了 66 个个体的相应序列，来自于代表欧

洲指名亚种现状的 6 个重要种群，包括：西班牙的 <-=>,= 和 ?@(’>’A、德国的 B-"!’.)%、匈牙利的 CDE-E@.F-、斯

洛伐克的 G,">- 和俄罗斯 H->-")E。5 种碱基的平均含量（I）、突变类型及比例、!、" 和 # 见表 J，具有 K 个单

倍型，见表 ;。对于这 K 个单倍型、本实验获得的 J 个单倍型以及孔有琴获得的 ; 个稀有单倍型建 GL 树（模

型：M,NO>- P:#->-N’"’>），见图 ;。

表 !" 两个亚种的 # 种碱基的平均含量（$）、突变类型及比例、!、" 和 #

%&’() !" *)+,)-.&/) （$），01.&.23- .45) &-6 +&.23，!、" &-6 # 37 731+ ’&8) 37 .93 81’85),2)8
东方亚种 !" #" $%&’()*++

?">Q-R $ ?">QQ)S

东方亚种
松辽种群

H).+*,-) #)#O*-",).
R5;7 $ S88P R?BP- $ S?B7

指名亚种 !" #" #,-$,

?">Q-R $ ?">QQ)S R5;7 $ S88P R?BP- $ S?B7

2 P7& K P7& K J7& 5 PJ& 5 P9& 5 J7& P PJ& J

T P6& 7 P6& 7 ;;& 8 ;K& ; P6& 5 ;;& 8 ;K& K

? P6& J P6& J ;J& 5 PK& ; P6& J ;J& K PK& ;

/ J7& 6 J7& 6 J6& K J7& 4 J7& J J6& 6 J7& 4

转换 - 6 K 4 4 7 ; 5

颠换 . J J 4 4 J J 4

插入和缺失 4 4 4 J 4 4 4

转换颠换比 -U. 6UJ KUJ 4 4 7UJ ;UJ 5U4

! 4& 44;P7 4& 44P77 V V 4& 44K55 4& 44;8J 4& 44;47

" 4& K79 4& K79 V V 4& 6K4 4& 65J 4& K96

# 4& 987 4& 987 V V J& 759 J& J58 J& ;J5

表 :" 大鸨东方亚种和指名亚种 ;&6+26 种群 <.+=&> ? <.+==3@ 间序列的单倍型

%&’() :" @&5(3.45) 37 8)A1)-,) ’).9))- <.+=&> ? <.+==3@ 73+ !" #" $%&’()*++ &-6 !" #" #,-$& 5351(&.23- 2- ;&6+26

单倍型

S-#*)"F#’
东方亚种位点 !" #" $%&’()*++ R)(OA

;9 6K 84 8K J;J J;6 P45
指名亚种 <-=>,= 种群位点 !" #" #,-$, #)#O*-",). ,. <-=>,= R)(OA

P; 57 8J JP6 JP8 J6J P;6 P;8 P79
2 / ? T ? 2 T / ? T ? ? ? ? T ? 2

0 / ? T ? / T / 2 ? ? T ? T T ? 2

? T ? T ? / T / ? ? ? T ? T T ? 2

C / ? T T / ? / ? ? T ? ? T ? T 2

W / T T ? 2 ? / ? ? ? ? ? ? ? T 2

3 / T T ? 2 T / ? ? ? ? T ? ? T 2

/ / T T ? / T 2 ? ? ? ? ? T ? ? 2

S / T ? ? / T / ? ? ? ? ? T ? ? /

Q ? ? ? ? ? ? ? T /

L ? ? ? ? ? T ? T /

表 B" 指名亚种分布于欧洲的 C 种群 >#BD ? @EE: 间序列的单倍型

%&’() B" @&5(3.45) 37 8)A1)-,) ’).9))- >#BD ? @EE: 73+ !" #" #,-$& C 5351(&.23-8 2- F1+35)
单倍型 S-#*)"F#’ 位点 R)(OA

79 JKJ J75 P78
分布 B-.+’

<-=>,= ?@(’>’A B-"!’.)% CDE-E@.F- G,">- H->-")E
2 T / 2 T V V V V P J

0 ? / / T 5 P V P V J

? T 2 2 T J6 ; V V V V

C ? / 2 T K 5 JJ K 5 K

W T / 2 / V V V V V J

合计 T)"-* 66 PK 9 JJ 8 6 7

7;5P X 生X 态X 学X 报X X X P8 卷X
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!& "& #/ 0123- $ 4125 的间的序列分析结果

通过测序获得了 67 只东方亚种和 6 只指名亚种个体 835 9# 的 :";<= 控制区序列。8 种碱基的平均含

量（>）、突变类型及比例见表 6。扩增片段约前 ?@@ 9# 与引物 08?5 $ 4AA3 的扩增片段重合，没有发现突变位

点，后 6@@ 9# 存在一个变异位点，为插入变异，表现为 3 个单倍型。

/ 图 3 / 大 鸨 指 名 亚 种 B-CD,C 种 群 与 东 方 亚 种 的 <E 树 （基 于

1"DF-0 $ 1"DFF)4 序列）

G,+& 3/ <E "D’’ )H !" #" #$%&- ,. B-CD,C -.C !" #" &’()*+,-- ,. 1!,.-

（9-I’C ). I’JK’.(’ 9’"%’’. 1"DF-0 $ 1"DFF)4）

= L 4 !" #" &’()*+,-- 表示东方亚种的 5 个单倍型，= L E !" #"

#$%&- 表示指名亚种的 6@ 个单倍型，5= !" #" #$%&- 表示我国指名

亚种单倍型 / = L 4 !" #" &’()*+,-- I!)% 5 !-#*)"M#’I ,. !" #"

&’()*+,--，= L E !" #" #$%&- I!)% 6@ !-#*)"M#’I ,. !" #" #$%&-，5=

!" #" #$%&- I!)% "!’ !-#*)"M#’ )H !" #" #$%&- ,. 1!,.-

从 N’.9-.O 中下载了 =P6@3A33Q=P6@3A3A，再结合

文献［R］，共获得了 78 个个体的相应序列，来自于指名亚

种在西班牙西部（1S-(’D’I）、南部（=.C-*K(,-）分布的 3
个重要种群和在非洲北部摩洛哥的种群，分析表明，8
种碱基的平均含量（>）、突变类型及比例、!、" 和 # 见

表 6，具有 A 个单倍型，见表 8。

!& !$ 微卫星实验结果

通过实验获得了东方亚种的等位基因数、观察杂合

度（.)）和期望杂合度（./）。通过文献获得了指名亚种

的等位基因数、.) 和 ./，对两个亚种进行了比较，见表

7。? 个位点中，T":,(3R 表现为单态，对其它两个位点

进行了 4-DCMQU’,.9’D+ 平衡检验。T":,(@5 的 03 值为

3@& R6，03 V 03
@& @7 （&1 W 6）。T":,(6R 的 03 值为 6@7& ?5，

03 V 03
@& @7（&1 W 35），说明这两个位点都偏离了 4-DCMQ

U’,.9’D+ 平衡。

#$ 讨论

#& "$ :";<= 控制区 ? 段序列的多态性比较

研究发现 ? 段序列（1"DF-0 $ 1"DFF)4、08?5 $ 4AA3 和

0123- $ 4125）的多态性不同。单倍型数量分别为 5、6

表 %$ 指名亚种分布于 &’()*+,-)、./,0102 和摩洛哥的 # 种群 3.4!) 5 6.47 间序列的单倍型

8)9*0 %$ 6):*;<=:0 ;> 20?+0’,0 90<@00’ 3.4!) 5 6.47 >;1 !" #" #$%&) # :;:+*)<-;’2 -’ &’()*+,-)，./,0102 )’( A;1;,,;
单倍型 4-#*)"M#’ 位点 0)(KI

5X 676 658 35A
分布 2-.+’

=.C-*K(,- 1Y(’D’I B)D)(()
= 1 N = 1 ? 7 37

Z 1 N = [ 6

1 [ N = [ 3 6

; 1 N N 1 ? 3

\ 1 N N [ 6

G [ = = [ 8 7

N [ = = 1 3

合计 [)"-* 78 63 6A 37

表 B$ # 个微卫星位点在大鸨东方亚种和指名亚种中的等位基因、’(和 ’)

8)9*0 B$ C;D ;> )**0*02，’()’( ’) ;> # E-,1;2)<0**-<0 *;,- -’ !#*+ #$%&) &,-(.+/** )’( !#*+ #$%&) #$%&)

位点 0)(KI
东方亚种（!" #" &’()*+,--）

等位基因数 <)& )H -**’*’I .) ./

指名亚种（!" #" #$%&$）

等位基因数 <)& )H -**’*’I .) ./

T":,(6R 5 6& @@@ @& 5?3 67 @& X65 @& X@A

T":,(@5 3 @& @R7 @& 6AA 8 @& 3A6 @& 756

T":,(3R 3 @ @ 8 @& 68R @& 6?A

平均 =]’D-+’ 8 @& ?77 @& ??R A& RRA @& 887 @& 783
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/ 图 0/ 大鸨指名亚种分布于欧洲的 1 种群与大鸨东方亚种中的 23

树（基于 4506 $ 7889 间序列）

:,+& 0 / 23 ";’’ )< !" #" #$%&- 1 #)#=*-",). ,. >=;)#’ -.? !" #"

&’()*+,-- （@-A’? ). A’B=’.(’ @’"%’’. 4506 $ 7889）

C !" #" &’()*+,-- 表示此研究获得的东方亚种的单倍型，DEFGE

!" #" &’()*+,-- 表示孔有琴获得的东方亚种 0 个单倍型，CF> !" #"

#$%&- 表示欧洲指名亚种 H 个单倍型 / C !" #" &’()*+,-- A!)% "!’

!-#*)"I#’ )< !" #" &’()*+,-- ,. )=; A"=?I，DEFGE !" #" &’()*+,--

A!)% 0 !-#*)"I#’A )< !" #" &’()*+,-- ,. E).+I)=B,.’A"=?I，CF> !"

#" #$%&- A!)% "!’ !-#*)"I#’ )< !" #" #$%&- ,. >=;)#’

和 9 个单倍型。由此显示：引物 J";K-4 $ J";KK)7 间序列

变异最多，进化速度最快，具有最高多 态 性；4JL9- $
7JL6 间序列的多态性次之；4506 $ 7889 间序列变异最

少，最为保守。K?-+!?)=; 等 9MM5 年对北非波斑鸨遗传

结构进行研究时发现 0 段序列的变异位点分别为 9N、H
和 N0 个［N8］。由此可见，尽管 O"G2C 控制区的进化速

度较快，但其不同部位进化速度并不相同。因此，今后

可以根据研究对象的不同来选择不同的序列作为标记，

对于遗 传 多 样 性 较 低 的 群 体 可 以 选 择 引 物 J";K-4 $
J";KK)7 和 4JL9- $ 7JL6 间序列作为标记。对于遗传多

样性较丰富的群体或者种间遗传研究可以选择引物

4506 $ 7889 间序列作为遗传标记。

!& "# 大鸨东方亚种多态性

本研究对东方亚种和亚种内松辽平原西北部繁殖

区大鸨 O"G2C 控制区的 0 段序列多态性进行了评估，

即使对于 J";K-4 $ J";KK)7 扩增序列，这个多态性最高的

序列来说，从代表遗传多样性的参数可以看出东方亚种遗传多样性较低。松辽平原西北部繁殖区是我国东方

亚种最重要的种群，因此对其进行了大量取样且单独分析。分析表明，松辽平原西北部繁殖区种群占据了我

国东方亚种遗传多样性的绝大部分。引物 J";K-4 $ J";KK)7 扩增序列对于我国东方亚种来说，共有 8 个突变位

点，6 个单倍型，松辽平原西北部繁殖区种群占据 1 个突变和 1 个单倍型，尽管 !、" 和 # 的值都略低于我国东

方亚种，但是松辽平原西北部繁殖区种群的遗传多样性对于我国东方亚种遗传多样性占有举足轻重的地位。

由于只用一种代表母系遗传特征的标记对东方亚种遗传多样性进行评价缺乏全面性和科学性，因此，本

研究还利用代表双亲遗传特征的微卫星标记进行分析。从表 1 可以看出，微卫星的研究结果同样表明东方亚

种遗传多样性很低，并且偏离了 7-;?IFP’,.@’;+ 平衡。

!& !# 大鸨东方亚种与指名亚种遗传多样性比较

大鸨指名亚种与东方亚种相比具有数量大、分布范围广的特点，因此，欧洲科学家研究指名亚种时，取样

数量一般都很大，而本研究的取样数量绝对值较小，但其相对比值却高于指名亚种。

从 J";K-4 $ J";KK)7 间序列来看，分布于西班牙中部的 Q-?;,? 种群的 !、"、# 三个多样性参数略高与我国东

方亚种多样性参数，明显高于松辽平原西北部繁殖区种群。Q-?;,? 省的种群具有 NM 个单倍型，我国东方亚种

具有 6 个单倍型，松辽平原西北部繁殖区种群具有 1 个单倍型。

从 4506 $ 7889 间序列来看，分布于欧洲代表指名亚种遗传多样性现状的 1 个重要种群共获得了 H 个单

倍型，而我国东方亚种只获得了 N 个单倍型，9MM0 年孔有琴对其进行研究时还获得了 0 个稀有单倍型［N6］，比

较而言，指名亚种多样性还是明显高于东方亚种。

从 4JL9- $ 7JL6 间序列来看，分布于西班牙西部（JR-(’;’A）、南部（C.?-*=(,-）的指名亚种的 9 个重要种

群和非洲北部摩洛哥的 N 个种群，共获得了 8 个单倍型。因为欧洲指名亚种被分为欧洲大陆和伊比利亚半岛

两大群体，因此，这 0 个种群可以代表伊比利亚半岛大群体的遗传多样性现状。而我国东方亚种只具有 9 个

单倍型。再一次证明指名亚种多样性明显高于东方亚种。

!& $# O"G2C 控制区建立的系统关系

由 J";K-4 $ J";KK)7 间序列构建的系统发生树来看，在东方亚种分支中，松辽平原西北部繁殖区占据了东方

亚种 6 个单倍型中的 1 个，乌兰察布高原繁殖区共有 9 个单倍型，其中 N 个单倍型与松辽平原西北部繁殖区

的 N 个单倍型所共有，还有 N 个独有的单倍型；黄河中下游越冬区共有 0 个单倍型，其中 N 个与松辽平原西北
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部繁殖区共有，/ 个与两个繁殖区共有，除此之外，还有一个独有的单倍型。长江中下游越冬区取样较少，只

有个 / 样本，与两个繁殖区单倍型共有（图 0 和图 1）。

可见，松辽平原西北部繁殖区是我国东方亚种重要繁殖区；相比之下，乌兰察布高原繁殖区多样性较小，

与松辽平原西北部繁殖区存在基因流，并且存在独有的单倍型。大鸨为半迁移鸟类，越冬季节部分长距离迁

移南方，还有一部分只进行短距离迁移或不进行迁移。从松辽平原西北部繁殖区到东北松嫩平原西北部越冬

区越冬就属于进行短距离迁移或不进行迁移的群体，无疑其间必然存在遗传关系；松辽平原西北部繁殖区和

乌兰察布高原繁殖区部分种群迁移到黄河中下游越冬区越冬；由于黄河中下游越冬区存在独有的单元型，推

测还有其它繁殖区种群到黄河中下游越冬区越冬；松辽平原西北部繁殖区和乌兰察布高原繁殖区部分种群可

能迁移到长江中下游越冬区越冬。

图 12 3"456 控制区的遗传结构图

7,+& 12 8,("9:’ ); +’.’",( <":9("9:’ ); 3"456 ().":)* :’+,).

2 6 = > 表示本研究获得的东方亚种 ? 个单元型 2 6 = > <!)% ?

!-#*)"@#’< ); !" #" $%&’()*++ ,. )9: <"9A@，! "!’ #)#9*-",). ,.

.):"!%’<" ); B).+*,-) #*-,.， " "!’ #)#9*-",). ,. C9*-.(!-D9

-*",#*-.)，# "!’ #)#9*-",). *,E,.+ "!:)9+! "!’ %,."’: ,. .):"!%’<" );

B).+.’. #*-,.，$"!’ #)#9*-",). *,E,.+ "!:)9+! "!’ %,."’: ,. :’+,). );

3,AA*’ -.A *)%’: :’-(!’< ); @’**)% :,E’:，% *,E,.+ "!:)9+! "!’ %,."’:

"!’ #)#9*-",). *,E,.+ "!:)9+! "!’ %,."’: ,. :’+,). ); 3,AA*’ -.A *)%’:

:’-(!’< ); @-.+"F’ :,E’:

图 0 显示，大鸨的系统树分为明显的 0 支，欧洲指

名亚种为一支，分布于中国的东方亚种先聚在一起，再

与分布于新疆阿尔泰的指名亚种聚为另一支。该系统

发生树表明，我国的大鸨东方亚种与欧洲的指名亚种为

0 个单系群的分支，证实了两个亚种现有的系统关系和

分类地位。但新疆阿尔泰的指名亚种个体（?6）却并未

与欧洲指名亚种聚为一支，而是与我国东方亚种有较近

的系统关系。由于该种群只有 / 份样品，无法确切说明

该独特的单倍型是否代表了其特殊的系统地位。有待

扩大样品量，进一步分析。指名亚种的 G-A:,A 种群在

微地理尺度上都存在很多系统分支，可见，较东方亚种

有较好的多样性。由图 H 可知，代表目前欧洲指名亚种

的 I 个繁殖区系统分化与东方亚种存在不同分支，且具

有更多的分支，可见我国东方亚种的濒危。

综上所述，两个亚种不但在数量和分布上存在明显

差异，而且其遗传特征更存在明显不同，从各项数据可

以看出大鸨指名亚种遗传多样性明显高于东方亚种，并

且从系统发生学角度来看，指名亚种具有更多的遗传分支。然而，欧洲学者认为目前指名亚种的遗传多样性

很低，并且种群具有高度脆弱性，比较而言，我国的东方亚种就更加濒危了。通过本研究可以看出，大鸨遗传

多样性低和亚种下分化水平低是共性问题，我国东方亚种尤为显著。因此，为了保护好这种珍惜濒危鸟类，急

需进行进一步研究，结合各国实际情况，制定出科学、有效的保护措施。
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