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陕西省林麝 mtDNA D鄄loop 区序列结构和
种群遗传多样性
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摘要:林麝(Moschus berezovskii)曾广泛分布于中国,由于盗猎和栖息地缩小,秦岭地区野生种群数量迅速下降,圈养繁殖种群已

成立了几十年,但大多数圈养种群的遗传背景不清,种群规模增长非常缓慢。 为了给这一物种的保护和管理提供有用的信息,

调查了陕西省林麝 1 个圈养种群 3 个野生种群线粒体 DNA(mtDNA)D鄄Loop 632 bp 片段的遗传多样性和种群结构。 在 69 个个

体中其碱基组成为 A+T 的平均含量 63.2%高于 G + C 含量 36.8%,共检测到变异位点 171 个(约占总位点数的 27.05%)。 核苷

酸多样性(Pi)为 0.04424,平均核苷酸差异数(K)为 19.908。 69 个个体分属 32 个单倍型,单倍型间的平均遗传距离(P)为

0郾 070。 32 个单倍型构建的 NJ 系统树聚为 3 个分支,4 个林麝群体中的单倍型是随机分布的。 4 个群体的平均遗传距离为

0郾 043(标准误 SE 为 0.005),凤县养殖场群体与留坝和陇县群体的亲缘关系较远。 单倍型间的平均遗传距离为 0.043,可见其遗

传分化尚未达到种群分化的水平。 结果表明,陕西省林麝群体 mtDNA D鄄loop 区序列存在着较丰富的变异和遗传多样性,凤县

野生群体和凤县养殖场群体的核苷酸多样性和单倍型多样较高,养殖场种群没有出现近亲繁殖及遗传多样性下降的情况。 凤

县野生群体和凤县养殖场群体两者遗传分化较小,存在着较高的基因流水平。
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Abstract: Forest musk deer (Moschus berezovskii) were once distributed widely in China. However, wild populations in the
Qinling Mountains have declined dramatically because of poaching and habitat loss. Captive breeding populations have been
established for several decades, but the genetic background of most captive populations has been unclear and the
populations have increased very slowly. In order to gather useful information for the conservation and management of this
species, we investigated the genetic diversity and population structure of forest musk deer by analyzing a 632鄄bp fragment of
the mitochondrial DNA (mtDNA) D鄄loop region in one captive breeding population and three wild populations in Shaanxi
Province, China. The captive breeding population was from the Fengxian musk deer plant; the three wild populations were
from Fengxian, Liuba and Longxian Counties. The mtDNA was extracted from two samples: hair and muscle. The average
contents of A+T (63.2%) were higher than those of G+C (36.8%) in the mtDNA D鄄loop region. A total of 171 variable
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sites (about 27.05% of the total nucleotides in the sequence) were detected in 69 individuals. The nucleotide diversity
(Pi) of the 69 individuals was 0.04424, and the average number of nucleotide differences (K) between them was 19.908.
The 69 individuals belonged to 32 haplotypes, according to the determined sequences. The average genetic distance (P)
among the haplotypes of the species was 0.070. Analysis of the phylogenetic tree using the neighbour鄄joining method showed
that the 32 haplotypes were clustered into three groups. The 32 haplotypes were randomly distributed between the four forest
musk deer populations. By means of the median鄄joining method, we found that haplotype 3 was located in the center of the
star graph, and that the other haplotypes were associated with haplotype 3 by 1—38 steps. The average genetic distance of
the four groups was 0.0434 ( standard error 0.005). The genetic relationship between the Fengxian musk deer plant and
Liuba populations was distant. The average genetic distance among the haplotypes was 0.043, so the genetic differentiation
had not yet reached the level of population differentiation. Our data indicated that the variation and genetic diversity were
high in the four populations of Moschus berezovskii. The captive breeding population and the wild population in Fengxian both
had a higher nucleotide diversity and haplotype diversity. There was no inbreeding or genetic diversity reduction in the
captive breeding population. The analysis of molecular variance demonstrated that most variation occurred within samples
and that there was significant differentiation between the four populations. The genetic differentiation between the farm
populations and the wild populations in Fengxian was small, with a high degree of gene flow. Estimates of the gene flow
indicated that there were few genetic exchanges among the four populations. Building pedigree records and increasing the
gene flow between populations will help to conserve these populations and this species.
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摇 摇 林麝(Moschus berezovskii)是哺乳纲偶蹄目鹿科

麝属的一种动物[1鄄2],又名香獐、獐子、山驴、林獐、麝
鹿等。 因雄麝在脐部和生殖器之间有香囊,能分泌

和贮存麝香,故得名香獐,是珍贵的野生药用资源动

物。 数据显示,世界上 70%的麝香和与麝香相关的

产物都来自中国[3鄄4]。 是国家一级保护动物[5],曾广

泛分布于中国,由于非法盗猎、栖息地破碎化等影

响[6鄄8],野生林麝仅在陕西的凤县、陇县、镇平、留坝

等地呈零星状分布[9],数量由 8 万只锐减到 4000 只

左右[10],已濒临灭绝[11]。 因此研究林麝遗传多样性

对林麝资源的保护和开发利用意义重大。
线粒体 DNA(Mitochondrial DNA,mtDNA)是核

外遗传物质,因为具有以母系遗传方式遗传,其结构

简单、稳定,世代间没有基因重组且进化速度较快,
能更直观保存群体突变发生的特点,被广泛应用于

种群遗传多样性研究[12]。 mtDNA D鄄环(D鄄loop)是

线粒体基因组的非编码区,也叫控制区,富含 A、T 碱

基,属于遗传高变区,进化速度比其他 mtDNA 区域

快,多态性丰富[13],由于 mtDNA D鄄loop 区的独特特

性,经常被应用到野生动物群体遗传多样性检测、群
体遗传结构分析、亚种与种群分化等方面研究中。
Hiendleder 等对欧、亚绵羊品种的控制区进行了遗传

多样性分析,将欧、亚群体分为两大母系起源[14]。
张涛等用 mtDAN D鄄Loop 区序列研究宁强矮马的遗

传多样性,结果显示,虽然宁强矮马群体内存在一定

程度的近交现象,但还是存在较为丰富的多态

性[15]。 林麝 mtDNA 的研究也已经展开,彭红元研究

了林麝 mtDNA 序列,结果显示林麝与鹿科动物有更

近的亲缘关系[16]。 H.Peng 等利用林麝 mtDNA 部分

序列对比了四川 3 个人工养殖种群的遗传多样

性[17]。 因此,本研究对秦岭 3 个地区 69 个林麝个体

的 mtDNA D鄄loop 部分序列进行测序,并分析其遗传

多样性,从而为该种群遗传多样性和保护生物学的

研究提供科学资料。

1摇 材料与方法

1.1摇 材料来源

从凤县采集野生林麝毛发以及病死林麝肌肉组

织 39 个个体样品;凤县 3 个养殖场采集 14 个个体

毛发样品;留坝和陇县野生林麝肌肉样品分别为 9
个和 7 个。 肌肉样品于无水乙醇中固定,带回实验

室保存于-20 益冰箱。
用于毛发 DNA 提取的 Chelex鄄 100 购自 Bio鄄Rad

公司,引物由上海生工生物工程技术服务有限公司
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合成。
1.2摇 方法

1.2.1摇 mtDNA 的提取

毛发 mtDNA 的提取参照周月琴[18] 等的方法进

行。 所用玻璃器皿和塑料耗材均经过高温高压灭菌

处理。 另外,由于所用实验材料有些为在地上拾取

的陈旧毛发,其遗传物质可能已有部分降解,提取过

程中实验者本人及其他生物极可能对其造成外源污

染。 因此,在实验中设定了空白提取对照,即设定除

不加实验样品外其它所有提取步骤都与样品处理完

全一致的平行对照实验。 野生林麝毛发经微卫星鉴

定个体后使用。
肌肉组织 DNA 提取方法参照 Sambrook 和蔡振

媛等用蛋白酶 K 和苯酚从哺乳动物细胞中分离高分

子质量 DNA 的方法[19鄄20]提取总 DNA。
1.2.2摇 PCR 扩增及其产物的测定

引物为 L: 5忆鄄CAACTAACCTCCCTAAGACTTCAAG鄄
3忆; H: 5忆鄄CCAAATGTATGACAGCACAGTTATG鄄3忆。
PCR 反应总体积为 50 滋L,其中 10伊PCR Buffer 5.0
滋L,dNTP (200 滋mol / L) 1.0 滋L,DNA 模板 2 滋L,上
下游引物(0.2 滋mol) 各 2 滋L,Taq 酶(5 U / 滋L) 0.4
滋L,超纯灭菌水 37.6 滋L。 PCR 反应体系在 95 益预

变性 1 min,94 益预变性 4 min,94 益变性 30 s,56 益
退火 45 s,68 益延伸 1 min,共 35 循环,最后一循环

保温 10 min,4 益 保存备用。 利用未加模板 DNA 的

反应液作为空白对照,以检查是否有污染存在。
PCR 扩增产物采用 1.0%琼脂糖凝胶电泳检测其片

段大小与浓度,于-20 益保存。 产物送至上海英骏

生物技术有限公司进行纯化,在 ABI3730 型自动测

序仪上双向测序。
1.2.3摇 DNA 序列数据处理

以 GenBank 已发表的林麝序列 AY835375.1 为

参考序列,将所有序列使用 Clustalx1.81 软件进行整

合对比[21], Seaview 软件检查比对结果并手动校

正[22]并去掉残留的引物序列。 利用 DNASP4.10[23]

软件统计种群核苷酸多样性(Pi)、序列的单倍型数

(h)、单倍型多样度(Hd)、平均核苷酸差异数(K)
等。 用 Mega5.05[24] 软件计算碱基组成和差异和个

体间遗传距离。 用 MEGA5.0 软件计算群体间和群

体内 Kimura 2鄄parameter 模型的遗传距离;分析碱基

组成及核苷酸位点的替换数;用 1000 次 Bootstrap 重

复分析, 构建 Neighbour鄄joining 系 统 进 化 树。 用

Network[25]软件建立网状亲缘关系图,分析各群体单

倍型之间的进化关系。

2摇 结果

2.1摇 林麝 mtDNA D鄄Loop 区 PCR 扩增结果

林麝 mtDNA D鄄Loop 扩增片段长度为 635—637
bp,结果见图 1。

 

图 1摇 林麝 D鄄Loop 区部分序列扩增电泳图

Fig. 1 摇 PCR result of mtDNA D鄄loop partial sequences in
Moschus berezovskii

2.2摇 序列分析

通过 PCR 获得 69 个林麝 mtDNA D鄄Loop 区

DNA 片段,经过双向测序、比对校正后除去重复区得

到 632 bp 的序列,序列中 A、T、G 和 C 4 种核苷酸的

平均比例分别为 32.2%、31.0%、14.4%和 22郾 4%,A+
T 含量为 63.2%,G + C 含量为 36.8%。 A+T含量高

于 G+C 含量,说明林麝线粒体 DNAD鄄loop 区部分序

列富含 A+T;表现出碱基组成的偏倚性。 与 NCBI 公
布的林麝 D鄄Loop 序列(AY835375郾 1)对比发现有 32
个单倍型(表 1),171 个多样性位点,73 个单一变异

位点, 98 个简约信息位点, 占分析位点总数的

27.05%。
2.3 摇 mtDNA D鄄loop 序列的遗传多样性及分子系

统树

利用 DNAsp 软件计算了林麝 69 个个体 mtDNA
D鄄loop 序列的遗传多样性指数(表 2),单倍型多样

度(Hd)为 0.929,核苷酸多样性(Pi)为 0.04424,平
均核苷酸差异数(K)为 19.908。

应用MEGA 软件,根据 D鄄loop 序列计算了 32 个

单倍型之间的遗传距离为 0.002—0.298,单倍型的平

均遗传距离为 0.070(标准误为 0.01)。 其中单倍型

9885摇 20 期 摇 摇 摇 冯慧摇 等:陕西省林麝 mtDNA D鄄loop 区序列结构和种群遗传多样性 摇
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1 与单倍型 29、单倍型 3 与单倍型 6、单倍型 11 与单

倍型 15、单倍型 3 与单倍型 20 的遗传距离最小,均
为 0.002;单倍型 26 与单倍型 31 的遗传距离最大,
为 0.298。

表 1摇 陕西省林麝 mtDNA D鄄loop 部分序列的单倍型在群体中的分布

Table 1摇 Haplotypes of mtDNA D鄄loop partial sequence in four pupulations in Moschus berezovskii

单倍型
Haplo鄄type

群体号 Population number

凤县野生 凤县养殖场 留坝 陇县

单倍型
Haplo鄄type

群体号 Population number

凤县野生 凤县养殖场 留坝 陇县

Hap1 2 0 4 0 Hap17 1 0 0 0

Hap2 1 0 0 2 Hap18 5 1 0 0

Hap3 11 3 1 0 Hap19 0 0 1 0

Hap4 0 0 0 1 Hap20 1 0 0 0

Hap5 1 0 0 0 Hap21 1 0 0 0

Hap6 5 0 0 2 Hap22 0 1 0 0

Hap7 0 0 0 1 Hap23 1 0 0 0

Hap8 1 0 0 0 Hap24 0 0 1 0

Hap9 1 0 0 0 Hap25 0 1 0 0

Hap10 1 0 0 0 Hap26 0 1 0 0

Hap11 1 0 0 0 Hap27 0 0 1 0

Hap12 1 1 0 0 Hap28 1 0 0 0

Hap13 0 1 1 0 Hap29 0 0 0 1

Hap14 0 1 0 0 Hap30 0 1 0 0

Hap15 2 2 0 0 Hap31 1 0 0 0

Hap16 0 1 0 0 Hap32 1 0 0 0

表 2摇 陕西省林麝 mtDNA D鄄loop 部分序列的遗传多样性指数

Table 2 摇 Genetic diversity indices of mtDNA D鄄loop partial

sequences in Moschus berezovskii

遗传多样性指数 Genetic diversity indices

多态性位点数 Number of polymorphic sites, S 171

单倍型数 Number of haplotypes, H 32

单倍型多样度 Haplotypes diversity, Hd 0.929

核苷酸多样性 Nucleotide diversity, Pi 0.04424

平均核苷酸差异数
Average number of nucleotide differences, K 19.908

通过软件构建了陕西林麝不同群体单倍型间的

NJ 分子系统树(图 2),从图 2 中可以看出,所有的单

倍型可以被归为 3 个大分支,但是 4 个林麝群体中

的单倍型是混乱分布的。 分支 1 包含了 11 种单倍

型,凤县野生种群有 3 种(Hap1、17、23)、凤县养殖场

群体有 2 种(Hap13、14)、陇县群体有 2 种(Hap4、
29)、留坝群体有 3 种(Hap1、13、19),其中 Hap1 是

凤县野生群体和留坝群体共有的、Hap13 是凤县养

殖场群体和留坝群体共有的;分支 2 包含了 6 种单

倍型,凤县野生群体有 4 种(Hap8、9、10、21)、留坝群

体有2种( Hap24、27) ;分支3包含了15种单倍型,

图 2摇 陕西林麝 mtDNA D鄄loop 部分序列单倍型的 Neighbour鄄
joining 分子系统树

Fig.2摇 The Neighbour鄄joining phylogenetic tree of mtDNA D鄄
loop haplotypes in musk deer population

0985 摇 生摇 态摇 学摇 报摇 摇 摇 34 卷摇
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凤县野生群体有 10 种(Hap2、3、5、6、11、15、18、20、
28、32)、凤县养殖场群体有 7 种(Hap3、15、16、18、
25、26、30)、陇县群体有 2 种(Hap6、7)、留坝群体有

2 种(Hap2、3),其中 Hap2 是凤县野生群体和留坝群

体共有的,Hap3 是凤县野生群体、凤县养殖群体和

留坝群体共有的,Hap6 是凤县野生群体和陇县群体

共有的,Hap15、18 是凤县野生群体、凤县养殖群体

共有的。 Network 的 Median鄄joining 方法构建单倍型

网络结构图显示出星状的分布态势,没有将 32 个单

倍型区分为对应不同地理区域或者地理种群的单系

群。 单倍型 Hap3 位于星状图的中心,其他单倍型则

经过 1—38 步突变与其相连(图 3)

图 3摇 4 个林麝种群 D鄄Loop 序列单倍型间的网状亲缘关系图

Fig.3 摇 Minimum spanning networks showed genetic relationship among haplotypes of mtDNA D鄄Loop gene for four forest musk
deer populations

2.4摇 4 个群体的遗传结构

利用 DNAsp 软件计算了陕西林麝 4 个不同区

域 mtDNA D鄄loop 序列的遗传多样性指数(表 3)。 凤

县地区野生林麝单倍型多样度(Hd)0.980;单倍型数

(h)29 个;核苷酸多样度(Pi) 0.03594;多样性位点

142 个。 凤县养殖场林麝单倍型多样度(Hd)0.978;
单倍型数(h)12 个;核苷酸多样度(Pi) 0.04917;多
样性位点 154 个。 留坝地区林麝单倍型多样度

(Hd)0.833;单倍型数(h) 6 个;核苷酸多样度(Pi)
0郾 03025;多样性位点 47 个。 陇县地区林麝单倍型

多样度(Hd)0.905;单倍型数(h)5 个;核苷酸多样度

(Pi)0.03962;多样性位点 60 个。
用 Kimura 2鄄parameter 模型计算种群内及种群

间的遗传距离(表 4),4 个群体的平均遗传距离为

0郾 043(标准误 SE 为 0.005),凤县养殖场群体与留坝

群体和陇县群体的遗传距离较远,凤县野生群体和

陇县群体的遗传距离较近。 种群间的遗传距离反映

了群体间亲缘关系的远近,由此可知,凤县养殖场群

体与留坝和陇县群体的亲缘关系较远。 衡量各群体

间的遗传分化指标见表 5。

3摇 讨论

3.1摇 陕西林麝 mtDNA D鄄Loop 区序列特征

本研究通过测序分析得出秦岭地区林麝 4 个群

体 mtDAN D鄄Loop 区的变异位点为 171 个,占分析位

点的 27.05%,变异程度比同一地区林麝种群的 Cytb
基因片段中检测到 37 个变异位点(约占 8.68%)的
结果高[26],这再次证明了 D鄄loop 的进化速率比
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mtDNA 其它区域快。

表 3摇 林麝 4 个群体的统计参数

Table 3摇 Demographic parameters estimated from four populations of forest musk deer

采集地
Collection

sites

样本个数(个)
Number of
samples

单倍型
变异度(Hd)
Hyplotype
diversity

变异位点数
Number of
var iability

locus

单倍型数(h)
Number of
hyplotype

平均核苷
酸差异(K)

Average number
of nucleotide
differences

核苷酸
多样度(Pi)
Nucleotide
diversity

Tajima忆s D

凤县野生 39 0.980 142 29 20.416 0.03594 -1.45277(P>0.10)

凤县养殖场 14 0.978 154 12 30.286 0.04917 -1.68146(0.10>P>0.05)

留坝 9 0.833 47 6 17.333 0.03025 0.01186(P>0.10)

陇县 7 0.905 60 5 23.571 0.03962 -0.21753(P>0.10)

表 4摇 林麝 4 个群体的遗传距离

Table 4摇 Genetic distance of four populations of forest musk deer

群体 Population 留坝 陇县 凤县(野生) 凤县(养殖场)

留坝 0.038(0.006) (0.006) (0.007) (0.007)

陇县 0.045 0.041(0.006) (0.005) (0.005)

凤县(野生) 0.052 0.042 0.038(0.004) (0.004)

凤县(养殖场) 0.059 0.051 0.046 0.055(0.005)

摇 摇 括号内为标准误差

表 5摇 林麝各群体间的遗传分化

Table 5摇 Genetic differentiation among different populations of forest musk deer

种群 1
Pop1

种群 2
Pop2

基因
多样度(Hs)

Gene
diversity

平均核苷酸
差异数(Kxy)
The average
number of
nucleotide
differences

基因分化
系数(Gst)

Gene
differentiation
coefficient

遗传分
化指数(Fst)

Diversity
coefficient

核苷酸
分歧度(Dxy)
Nucleotide
divergence

核苷酸净
遗传距离(Da)
Net nucleotide
divergence

陇县 留坝 0.86310 19.14286 0.07023 0.11381 0.04254 0.00484

陇县 凤县(野生) 0.89712 17.81685 0.03510 0.05563 0.03959 0.00220

陇县 凤县(养殖场) 0.92545 21.40816 0.04279 0.05286 0.04757 0.00251

留坝 凤县(野生) 0.88610 21.84615 0.03968 0.26632 0.04855 0.01293

留坝 凤县(养殖场) 0.89695 24.65873 0.04505 0.21006 0.05480 0.01151

凤县(野生) 凤县(养殖场) 0.90539 19.19231 0.00643 0.00712 0.04265 0.00033

摇 摇 同时结果显示,林麝的 G 含量比其他 3 个碱基

含量低,显示较明显的碱基偏倚,这是由于蛋白质编

码基因的核苷酸突变在密码子第三位点上受到的自

然选择压力较小所致,证明密码子第三位点能够更

清晰地表明线粒体基因组核苷酸组成的不均

一性[27鄄28]。
3.2摇 林麝人工养殖对林麝遗传多样性的影响

长期以来,我国对麝香的年需求量非常大,接近

2000kg[29],而野生麝资源持续下降,从 20 世纪 50 年

代起,为了解决麝香短缺问题,我国许多地方开始人

工养麝,陕西省凤县是国内养殖数量最大的地

区[30]。 本研究中,林麝养殖场群体的 Tajima忆s D 值

为-1.68146(表 3),其显著性高于其他 3 个群体,
0郾 10>P>0.05,说明养殖场群体的林麝有种群扩张和

定向选择的趋势,其他 3 个野生群体的 Tajima忆s D 值

不显著背离 0,复合中性突变[31]。 而且养殖场群体

的单倍型变异度(Hd)仅低于凤县野生群体,核苷酸

多样度(Pi)为 4 个群体中最高,说明虽然人工养殖

条件下,并没有出明显的现近繁殖导致的遗传多样

性降低的情况。 这与当地养殖户会从四川、上海等

地引进林麝,并对每头林麝进行身份标记,防止近亲

繁殖有关。 四川省林麝养殖已有 50 多年历史[17],

2985 摇 生摇 态摇 学摇 报摇 摇 摇 34 卷摇



http: / / www.ecologica.cn

陕西省所有规模较大的养殖户都有从四川各个养殖

场引进林麝的记录。 有近 10 户养殖户及凤县养殖

场有从上海林麝养殖场引进林麝的记录。 同时,从 4
个群体间的遗传距离来看(表 4),凤县养殖场群体

和凤县野生群体的遗传距离小于和其他两个群体的

遗传距离。 这与当地养殖户会收养凤县地区生病野

生林麝并进行繁殖有关。 由此来看,虽然近几年凤

县地区林麝养殖发展迅速,但是由于定期引进外地

林麝并防止近亲繁殖的工作到位,人工养殖麝群并

没有出现遗传多样性降低的情况。 所以在养殖户出

现的初生麝畸形、雄性死亡率偏高的情况[32] 遗传多

样性高低关系不大。
3.3摇 陕西林麝群体的遗传多样性

遗传多样性是估计种群长期生存可能性重要指

标,也是生物学上制定保护计划所必需的内容之一。
遗传多样性的丧失会引起个体繁殖适合度的下降。
应用 mtDNA 测序技术来研究物种的遗传多样性时,
通常用几个重要指标来衡量一个群体 mtDNA 的遗

传变异程度,单倍型间的平均遗传距离(P)、核苷酸

多样性(Pi)和单倍型多样度值(Hd) [33鄄34]。 一般大

多数哺乳动物的 P 值都在 0.01 以上,就被认为变异

大[35]。 本实验结果显示,4 个群体单倍型间的平均

遗传距离为 0.043,大于 0.01,这说明陕西林麝群体

的遗传变异较大。 Hd 值是单倍型多样度,指样本中

随机抽取到两个不同单倍型的频率;Pi 值是核苷酸

多样度,指序列间每个位点的平均核苷酸差异数。
Hd 值和 Pi 值越大,群体的多态程度越高,遗传多样

性越丰富[36]。 根据 Nei 等[37]的定义,给定群体内两

随机选取的 mtDNA 序列间 Pi 值越小,表明群体的遗

传多样性越低。 Pi 值考虑了各种 mtDNA 单倍型在

群体中比例,故在反映一个群体 mtDNA 的多态程度

时比单纯的平均遗传距离更可靠。 Lan 等[35] 认为,
当 Pi 值在 0.0015—0.0047 时,群体的遗传多样性较

低。 本研究中,林麝 4 个群体 mtDNA D鄄Loop 区的核

苷酸多样性(Pi)为 0.04424,凤县养殖场群体核苷酸

多样性最大为 0.04917,留坝群体的核苷酸多样性最

小为 0.03025,凤县野生群体和陇县群体居中,均大

于 0.0047。 与其他鹿科动物 D鄄Loop 区部分序列的

核苷酸多样性相比,大于原麝(Moschus moschiferus)
0.0265[38]、梅花鹿 (Cervus nippon) 0. 0106[39]、黑麂

(Muntiacus muntja) 0. 00562[40]、 海南坡鹿 ( Cervus

eldi)0.0014—0.0024[41]。 综上可知,目前陕西林麝

群体遗传多样性较丰富,且凤县养殖场群体的遗传

多样性丰富度最大。
从表 5 各群体的遗传分化指数 FST可知,凤县野

生群体和凤县养殖场群体的 Fst 值最小为 0.00712,
凤县野生群体与留坝群体的 Fst 值最高为 0.26632。
可见凤县野生群体和凤县养殖场群体两者遗传分化

较小,存在着较高的基因流水平,这与凤县养殖户长

期收留生病或走失野生林麝有关。 同时, 根据

Shaklee 等[42] 发表的资料,提出鱼类在属、种和种群

三级水平上的遗传距离 P 值分别为 0. 90,0. 30 及

0郾 05 的分类判据。 本实验结果显示,单倍型间的平

均遗传距离为 0.043,可见其遗传分化尚未达到种群

分化的水平。
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