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北方冬季有蹄类动物 4 种数量调查方法的比较
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摘要:科学的种群数量调查方法的探索一直是困扰北方有蹄类动物种群资源有效管理工作的重要问题。 目前,北方野生有蹄类

调查所采用的方法主要有样线法、样带法、大样方法和非损伤性 CMR 法 4 种。 然而,不同的调查方法基于的统计学假设和生态

学原理不同,调查结果往往会出现很大差异,迫切需要对北方冬季有蹄类动物的这 4 种调查方法的有效性进行评估。 以驼鹿种

群数量调查为例,采用样线法、样带法、大样方法和非损伤性 CMR 调查法,于 2012 年 3 月和 2012 年 12 月对内蒙古汗马国家级

自然保护区约 120 km2的区域驼鹿种群数量进行了调查和评估。 结果显示,以上 4 种方法得到的驼鹿种群数量分别为:样线法

168(109—227) 只,样带法 237(165—309) 只,大样方法 37(23—50) 只,非损伤性 CMR 法 55(43—68) 只,表明样线法和样带

法的调查结果远大于大样方法和非损伤性 CMR 法,并探讨了不同调查方法应用的科学性、限制性和适用性,为北方冬季有蹄类

动物种群资源调查方法的选择和应用提供了科学参考。
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Abstract: Research on reliable ungulate population size estimation has always been a core and confusing problem in north
China. Currently, four methods are widely used in ungulate population size survey in north China, i.e., transect method,
belt transect method, sample plot and non鄄invasive CMR method. However, these four methods are based on different
assumptions and calculating methods, which may lead to significant differences in results generated by different methods. It
is an urgent need to make a validity evaluation for the effectiveness of the four methods. We used the four methods
mentioned above to assess the population size of moose (Alces alces cameloides) in an area of about 120km2 in Hanma
National Nature Reserve in two time frame, Feb. to Mar. 2012 and Dec. 2012. Theresults showed that population size
estimated by these methods were 168 (109—227) individuals, 237 (165—309) individuals, 37 (23—50) individuals,
55 (43—68) individuals, correspondingly. It is obvious that results from the two methods ( transect method and belt
transect method) traditionally used in north China are significantly higher than those of the two methods ( sample plot and
non鄄invasive CMR method) newly introduced to China. We further discuss the reliability, limitation and applicability of
different methods to provide scientific reference to selection and application of suitable ungulate population survey methods
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during winter in north China.
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种群数量的有效评估是野生动物研究和管理的重要基础,而获得较准确的绝对种群密度进而得到种群数

量,是非常复杂的,有时得到的结果还会引起较大的争议[1]。 在开阔的栖息地最有效的方式莫过于直接进行

实体的观察,动物实体可见度高,交通人力等保障充分,可搜索全部调查区域,直接得出某区域的目标物种种

群的绝对数量[1]。 如果以上条件得不到满足,如动物隐蔽性强或者栖息地异常复杂,不能直接进行密度的估

计时,则研究者只能通过间接的痕迹,如动物的足迹链、粪便、脱落的毛发、采食痕迹等来估测动物的相对密

度,再通过一定的修正系数,转换为目标物种种群的绝对数量[2]。
北方有蹄类动物调查往往根据动物在雪地上留下的痕迹来间接评估种群数量。 随着统计方法和动物痕

迹识别技术的发展,常用的调查方法也在不断变化。 早期的野生动物研究方法主要包括粪堆统计法[3]、样线

法[4]、样带法[5]、截线法[6]等。 目前这些方法还在使用,同时引进了大样方法[7],非损伤性 CMR 法[8]。 但使

用较多的方法主要是样线法、样带法、大样方法和非损伤性 CMR 法。 然而,各种方法基于的统计学假设和生

态学原理不同,适用条件也存在很大的差别,因而用不同方法在同一调查地点调查同一目标种群所得到的调

查结果往往存在较大的差异,但至今为止,没有发现就以上方法进行对比性研究,调查方法的选取主观性较

强,所得结果的准确性也没有进行科学的评价。 为此,设计了此次实验性的调查,于 2012 年 3 月在汗马自然

保护区塔里亚河下游布设 10 条长为 3.8 到 4.2 km 的样线,设计 10 个长为 3.8 到 4.2 km,单侧宽为 50 m 的调

查样带, 并收集到 68 份驼鹿粪便。 2012 年 12 月,在整个保护区布设 11 个 5 km 伊2 km 的大样方,其中 2 个

在样线和样带布设区域。 我们分别采用样线法、样带法、大样方法和非损伤性 CMR 法调查评估了该保护区约

120 km2区域内的驼鹿数量,并对各种方法的原理和适用条件进行了探讨,希望能就当前所使用的方法做出科

学评价,探讨适合北方冬季有蹄类动物种群数量调查的方法。

1摇 研究区域

内蒙古汗马国家级自然保护区(东经 122毅23忆34义—122毅52忆46义,北纬 51毅20忆02义—51毅49忆48义)位于大兴安岭

山脉的西坡北部,东与黑龙江省呼中国家级自然保护区相接,南近呼伦贝尔大草原,行政隶属于内蒙古自治区

根河市。 保护区南北长约 57 km,宽约 33 km,总面积为 107 348 ha,森林覆被率高达 88.4%,该区域的森林类

型主要有针叶林、针阔混交林、针灌混交林和阔灌混交林。 平均海拔在 1 000—1 300 m 之间,山坡较缓,坡度

一般在 10毅至 20毅。
保护区属寒温带大陆性气候,全年平均气温为-5.4 益,极端最高气温达到 35.5 益,极端最低气温可达

-49.5 益,保护区全年有 10 个月的时间有积雪,最大积雪深度达到 50 cm,年降水量可以达到 450 mm 左右,保
护区内最大的河为塔里亚河,是黑龙江上游———额尔古纳河的主要支流激流河的发源地之一。 保护区主要的

树种包括:兴安落叶松、樟子松 ( Pinus sylvestris var. mongolica) 、云杉 ( Piceakor aiensis) 、白桦 ( Betula
platyphylla Suk)、山杨 ( Populus davidiana)、甜杨 ( Populus suaveolens Fisch) 和钻天柳 ( Chosenia arbutifolia
(Pall.) A. Skv.)。 由于保护区内从未进行过任何的采伐和经营活动,几乎没有任何人为干扰,该保护区仍保

持了原始林状态。 保护区内有种类繁多的兽类在此栖居,主要包括猞猁(Lynx lynx) 、紫貂(Martes zibellina)、
棕熊(Ursus arctos collaris)、马鹿(Cervus elaphus) 、狍(Capreolus pygargus) 和雪兔(Lepustim idus) 等。 由于栖

息地环境较原始,较少的人为干扰和丰富的水源,该保护区驼鹿(Alces alces cameloides)资源较为丰富,适合本

研究的开展。 本项目 4 种调查方法的比较试验,在汗马自然保护区塔里亚河下游约 120 km2区域展开,该区域

主要由针叶林和阔灌林组成。 样线、样带、大样方以及粪便样品的分布见图 1。
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图 1摇 样线法样线的分布(a),样带法样带的分布(b),大样方法大样方的分布(c)和非损伤性 CMR 法随机收集的粪便样品的分布(d)
Fig.1摇 Distribution map of transects (a), belt transects (b), sample plots (c), and scat samples (d) in the study area

2摇 研究方法

2.1摇 样线调查法

摇 摇 使用样线法进行驼鹿种群数量调查,在试验区域内共布设 10 条长约为 4 km 的样线,每天完成 2 条,每条

样线由两人负责调查,其中一人为经验丰富的保护区工作人员,掌握常见大型兽类雪地足迹识别技术。 沿样

线行进期间,只记录判断为新鲜(<24 h)的驼鹿足迹链数量。
样线法绝对密度计算使用俄罗斯远东地区有蹄类密度调查使用的 FMP 公式 ( Formozov鄄Malyshev鄄

Pereleshin Formula)进行计算[1],即通过 24 h 内驼鹿通过样线留下的足迹链数目来推算驼鹿密度。
(1) FMP 公式,其原理是根据分析动物的活动路径与样线相遇的概率来计算动物的密度:

D=仔x
2sl

式中,x 是总的新鲜足迹链数目,s 是总样线长度,l 是平均日活动距离。
(2)总研究样线区域驼鹿的平均密度计算公式:

軍D = 1
n移

n

i = 1
Di ;

式中, 軍D 为所有调查样线驼鹿的平均密度;n 为调查样线的数量;Di =第 i 条样线驼鹿的分布密度。
(3) 驼鹿分布密度的置信区间:

D = 軍D 依 tSD / n - 1

式中, D为驼鹿分布密度的置信区间(置信概率 P= 95%,自由度 f = n-1, SD 为标准差, t 为 Student忆s 分布表

的值); n 为调查样带总数。
(4) 调查区域驼鹿数量:

n = 軍D 伊 A
式中,A 为研究区域总面积, N 为研究区驼鹿数量。

由于我国尚无驼鹿冬季日活动距离方面的研究,计算公式应用欧洲 Neumann 等的研究成果,即通过驼鹿

冬季每小时的活动距离约为 0.075 km 来推算其日活动距离为 1.8 km[9]。
2.2摇 样带调查法

盛和林等指出, 样线法是进行大范围内大型野生动物调查的有效方法[10]。 根据 1997 年国家林业局《全
国陆生野生动物资源调查与监测技术规程》, 传统意义上的样线法在进行种群密度统计时,一般要求具有一

定的样线可视宽度。 因此,该方法实质上是样带法[11]。 多年来,雪地样带法在我国冬季有蹄类调查中发挥了

重要作用,利用该方法曾获得了野猪、马鹿、梅花鹿等多个北方有蹄类物种的密度和数量评估数据[12鄄14]。
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2.2.1摇 样带布设

该方法和样线法同时进行,即布设 10 个长约 4 km,单侧宽为 50 m 的样带,布设的样带间距大于动物的

日活动距离,记录样带内 48 h 内的新鲜足迹链数量,同时记录样带内发现的粪便堆数、卧迹数目以及采食

痕迹。
2.2.2摇 数据处理

(1) 换算系数

在样带调查的过程中,若满足以下条件,则换算系数为 1[15]。 具体条件:1) 样带内新鲜单一足迹链可见。
足迹链须是 48 h 内留下的,可根据雪的融化程度、色泽及被风侵蚀的情况进行判断;2) 若出现判断为群的足

迹链,则沿足迹链的两个方向行走观察,直到群足迹链分开,统计驼鹿的实际足迹链数量,不同个体的足迹链

可以根据雪地足迹的大小、步距大小及行进方向进行区分,并利用粪便和卧迹数量进行佐证[15]。
(2) 驼鹿密度计算公式

1) 样带内驼鹿密度计算公式[16]:

Dij =
Nij

Aij t
式中, Dij为 i 样地中第 j 样带驼鹿的种群密度; Nij为 i 样地中第 j 样带 2 d 内的活动痕迹数; Aij为 i 样地中第 j
样带的面积; t 为累计时间, t= 2 d。

2) 样带内驼鹿的平均密度计算公式:

軍D = 1
n移

n

i = 1
Di ;

式中, 軍D = 所有调查样带中驼鹿的平均密度;n=调查样带的数量;Di =第 i 个样带中驼鹿分布密度。
3) 驼鹿分布密度的置信区间:

D = 軍D 依 tSD / n - 1

式中,D为驼鹿分布密度的置信区间(置信概率 P= 95%,自由度 f=n -1,SD 为标准差, t 为 Student忆s 分布表的

值); n 为调查样带总数。
4) 调查区域驼鹿数量:

n = 軍D 伊 A
式中,A 为研究区域总面积, N 为研究区驼鹿数量。

5) 调查精度:

P = (1 - tSD
n - 1

/軍D)

2.3摇 大样方法

该方法基于进入和离开闭合多边形(样方)的差值来统计种群数量,样方的面积不小于北方有蹄类动物

种群的日活动区域的最大面积。 通过布设间距 500 m 长 5 km 的 5 条平行样线,将调查区域分割成 4 个小样

方,调查人员记录每条样线上动物新鲜足迹链数量及动物的行进方向,动物 24h 内进入和离开样方的差值为

24h 内留在该样方内的个体数量,由此计算出该大样方内的目标物种实体数,结合样方面积得到样方内动物

密度,并由此推断出栖息地类型分层的密度和总密度及种群数量(图 2)。
2.3.1摇 样方的布设

鉴于本区域主要由针叶林、针阔林、针灌林和阔灌林组成,根据各林型所占的比例,分别将 11 个样方布设

在针叶林(5 个)、针阔林(1 个)、针灌林(2 个)和阔灌林(3 个),11 个样方的总面积为 110 km2,抽样面积占

整个保护区面积的 10.19%,达到大样方调查法规定的 10%的最低标准。 其中样线法和样带法以及非损伤性

CMR 法取样的区域,即塔里亚河下游约 120 km2区域内,共布设了 2 个大样方,分别代表了该区域的两种主要
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林型,针叶林和针阔林。 由保护区分布在不同林型内的 11 个大样方得出各种林型内的驼鹿密度,根据该 120
km2区域内针叶林和针阔林的面积,即可得到该区域内驼鹿的种群数量。 每个样方由 5 组调查人员一天内完

成,每组按照方案设计要求步行,并记录沿途所观察到的驼鹿 24 h 内留下的新鲜足迹链数目及行进方向,遇
到群链需要进行正向和反向跟踪,以确认群链的准确个体数量组成。 每组队员须走完一条完整的长为 5 km
的样线及小样方“封口冶,保证每个小样方及完整的大样方无缺口,形成一个闭合的多边形(图 2)。

图 2摇 大样方法调查样方设计示意图

Fig.2摇 Plot design in the Sample Plot method
摇 实线指示有蹄类动物个体足迹方向;虚线代表样线位置和布设方

向;单箭头代表单个动物,双箭头及多箭头代表动物群组,箭头方

向代表动物前进的方向

2.3.2摇 样方内有蹄类数据记录和统计

以图 2 动物出现情况为例,说明大样方法种群数量

统计方法。 统计单个大样方内动物数量时,须首先把大

样方分隔为 4 个小样方,依次编号为淤、于、盂、榆。 基

于被调查动物 24h 内的新鲜足迹链的数量与方向,可以

根据辐射状的调查足迹链确定每个多边形样方内的动

物数量。 根据小样方内是否有动物群组出现,计算时应

分以下两种情况:
(1) 小样方内无群组出现(距离小于 30 m 的足迹

链确定为 1 组),如图 2 中的小样方淤和于所示,进入和

离开小样方的动物均是以单只的形式活动,则各小样方

内 24 h 留下的由新鲜足迹链数之和减去离开的足迹链

数量之和,即为该小样方内该目标动物的实体数量。 例如,小样方淤中有 2 只动物进入,2 只动物离开该样

方,则认为该样方内动物数量为 0 只;同理,小样方 2 中有 2 只动物进入,1 只动物离开,则认为有 1 只动物扔

留在该小样方内,该小样方内的动物数量为“1冶。 当记录到的进入小样方的足迹链数量小于离开的数量时,
该小样方内动物数目记录为“0冶。

(2) 小样方内有群组出现,如图 2 中的小样方盂和榆所示,进入和离开小样方的动物有些是以群组的方

式存在的,基于 24h 内动物群的大小是不会变化的假设来判断群的存在和数量,统计此种情况下的动物数量,
应首先判断某一群组是否离开该小样方,如小样方盂内,样方的左侧进入了个体数为 2 的群组,但右侧发现有

个体数为 2 的群组离开该样方,认为这两个体数为 2 的群是相同的群组,则该小样方内以群组形式出现的动

物个体数为“0冶。 然而,有 1 个以单只形式的动物进入该小样方,进入后没有离开,则认为该小样方内的动物

数量为“1冶;小样方榆中,有一个个体数为 3 的群组进入该样方,然而并没有发现离开该小样方的个体数为 3
的群组,认为该群组仍留在该样方内,有 1 只个体离开该小样方但未发现有单只的个体进入。 因此,以单只形

式计算的该小样方内的个体数量为“0冶,两种形式出现的动物总个体数为“3冶。 因此,该大样方内的动物实体

数量为 4 个小样方内的个体数量之和“5冶。
2.3.3摇 有蹄类种群数量和分布密度的统计

由 2.3.2 可以得出某大样方内的个体数量,结合该大样方的面积,可以计算出该样方的动物密度。 在根

据分层抽样的原理,由各大样方内的动物密度,可得到该抽样层各个样方的平均密度,结合该抽样层的总面

积,即可得出该层抽样的动物种群数量及置信区间。 再由各抽样层的数量相加和,即可得到所有研究区域的

目标物种种群数量。
(1)样方内某一有蹄类的密度:

di =
ni

si
式中, di 为第 i 个样方内某一有蹄类的密度; ni 为第 i 个样方有蹄类评估数量; si 为第 i 个样方面积。

(2) 第 j 层样方有蹄类的平均密度:

D j =
1
m移

m

j = 1
di
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式中, D j 为第 j 层样方平均密度;m 为 第 j 层样方数量。
(3) 第 j 层有蹄类分布密度的置信区间:

軍D j = D j 依 t滓 j / m - 1

式中, 軍D j 为有蹄类分布密度的置信区间(置信概率 P= 80%, 自由度 f = n -1, 滓 j 为标准差, t 为 Student忆s 分

布表的值)。
(4) 计算出各层某种有蹄类数量与估计区间:

N j =( D j 依 t滓 / m - 1 ) S j

式中, N j 为第 j 层有蹄类数量; S j 为第 j 层面积。
(5) 计算出调查区域某种有蹄类总体密度与估计区间:

X=
移

k

j = 1
D jn j

n
式中,X 为总体密度均值; n j 为第 j 层的样本数; n 为调查样方总数量; k 为分层数。

滓2 =
移

k

j = 1
滓2

j N j

N

滋x =
(1 - n

N
) 軍滓2

n
驻軃x = 爪 琢

2
滋x

式中, 滓 为为总体标准差, N 为总体容量,总体密度置信区间 X = X 依 驻軃x 。
(6)调查估计精度:

P = (1 -
ta滓

n - 1 軍D
)伊100%

式中,n 为调查样方总数量; 軍D 为调查样方中有蹄类的平均密度。
2.4摇 非损伤性 CMR 法统计有蹄类种群数量

非损伤性分子技术用于有蹄类种群数量调查的方法主要有两种:非损伤性标志重捕法(CMR)和渐近线

法。 非损伤性 CMR 法同传统 CMR 法相比较,差别在于标志重捕的是动物的非损伤性 DNA 分子而不是动物

个体本身[17]。 相对于 CMR 法来说,渐近线法的统计学原理相对简单,在实际应用中实例较少,且均是配合

CMR 使用。 因此,更多的研究还是使用非损伤性 CMR 法。
2.4.1摇 样品采集

动物粪便是最易获得的非损伤性实验材料,加上我国北方冬季气温较低,采集到的粪便样品较易保存,因
此以粪便 DNA 为基础的分析已经成为非损伤性种群数量调查的主流[18]。 粪便样品的采集通过均匀布设样

线来进行,本文还使用了跟踪驼鹿足迹链的方式来采集来自不同个体的粪便,并有意在相同区域的较近距离

内采集疑似同一个体的粪便来检验个体鉴定的准确性。 尽量挑选动物 24 h 内排出的埋于雪下的粪便样品,
戴上一次性 PE(Polyethylene)手套捡取数粒粪球至封口袋内,避光保存,尽快转移至实验室-80 益冰箱冷冻

保存。
2.4.2摇 非损伤性样品 DNA 的提取和个体基因型的确定

(1)DNA 的提取

由于非损伤性样品 DNA 含量较少,因此,在 DNA 的提取及分型的过程中必须减少人为或者实验室环境

的污染。 粪便 DNA 的提取主要有两种方法:酚 /氯仿法及相应的改进方法、DNA 提取试剂盒法。 近年来进口
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DNA 提取试剂盒价格的下降及价格相对低廉的国产试剂盒的出现,使得从大批量粪便样品中提取 DNA 成为

可能。
(2)微卫星座位的选取

目前的野生动物种群数量非损伤 CMR 研究中,高度多态性的微卫星遗传标记成为首选。 基因座位的选

取要避免因座位选取过少出现“影子效应冶,同时也要防止因座位选取过多而导致实验成本的大幅增加及实

验误差的增大和种群数量被高估。 大多数的研究者利用 PI(Probability of Identity)值来确定应选用的微卫星

座位数。 本文使用了 12 对曾被用于驼鹿遗传多样性研究的多态性微卫星位点(RT1,RT24,RT30,BM203,
NVHRT01,MCM58,MAF46,CSSM003,CSSM039,RT9,CP21,FCB193,MCM130) [19鄄20]用于个体鉴定的研究。

(3) PCR 扩增

要获得准确的个体基因型,必须避免分型错误。 本实验使用的是 Taberlet 等[21] 提出的多管扩增 PCR 法

(Multi鄄tube PCR)。 基本流程是先进行 3 次独立的 PCR,记录出现 2 次以上的等位基因,对于 3 次都是纯合或

者只出现 1 次杂合的 DNA 样品,再进行 4 次 PCR,总共 7 次 PCR 中,记录出现 2 次以上的等位基因。
使用 QIAamp DNA Stool Mini Kit (Qiagen, Germany) 试剂盒对采集到的 68 份驼鹿粪便样品进行 DNA 的

提取,并使用 1.0%的琼脂糖凝胶电泳检验 DNA 提取是否成功。 使用日本东洋纺公司最新的高保真 KOD FX
NEO 酶及操作要求进行 12 个位点的 PCR 扩增,获得每个样品可靠的基因型,利用 GIMLET[22]计算 12 个基因

座的联合 P(ID)值。
2.4.3摇 个体鉴定及种群数量分析

(1)个体鉴定

在获得了可靠的基因型后,利用 Excel 内嵌的 MStools 插件进行所有样本基因型的匹配。 判断不同个体

来自同一个体的原则是:1)所有位点上的基因型都相同;2)只有一个位点上的一个等位基因存在差别[23]。
(2)非损伤性 CMR 分析

在野外取样过程中,常常在不同的地方得到同一个体的粪样,根据 CMR 法的统计原理,把其中的任何一

次记作标记,则其他的记录可视为对该个体的重捕[19]。 很多软件可以用来计算此类抽样的种群数量,
CAPWIRE[24]即是其中的一种,CAPWIRE 软件因取样对象被捕捉概率不同分为两种模型:ECM(Even Capture
Model)模型和 TIRM(Two Innate Rates Model)。 本文使用 R 软件中的 CAPWIRE 包中的[25] 两种模型进行计

算,使用 10000 次的 bootstrap 检验来产生两种模型下 95%水平上的种群数量 N 的置信区间。 并用该软件包

的似然比测试(Likelihood Ratio Test)功能检验采集到的样品数量分布对于每种模型的适用性,根据所得到的

P 值若某模型检验结果 P 值显著偏离 0,则说明样品数量分布符合该模型的假设。 由此,确定适合的模型和

并用该模型评估种群数量结果。

3摇 结果

3.1摇 样线法调查结果

样线法调查区域主要林型为针叶林和阔灌林,共完成每条长为 3.8 到 4.2 km 的 10 条样线的调查,样线间

隔为 3 km(图 1a)。 统计 10 条样线的长度和横穿每条样线上新鲜驼鹿足迹链数量,将每条样线代入驼鹿密度

计算公式可得各样线的驼鹿密度,由各样线的密度求平均值,可得平均密度为 軍D = 1.433 只 / km2,密度分布区

间为 D =(1.432依0.506) 只 / km2。 样线法总研究区域总面积为 A = 117.6 km2,则 该区域内驼鹿的总数量为

N=(168依59) 只。 调查精度 P= 75.35%。
3.2摇 样带法调查结果

共完成随机布设样带 10 条,长 3.8—4.2 km,单侧宽度确定为 50 m 的样带进行统计(图 1b)。 该调查和

2.1 中样线调查同时进行,根据各样带内新鲜足迹链和粪便、卧迹等的信息综合确定各个不同样线长度的样

带内目标物种的数量。 再根据动物的活动时间 t = 2 d,各样带的面积 A,计算可得各样带的平均密度为 軍D =
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2郾 022 只 / km2,驼鹿的密度分布区间为 D =(2.02依0.62) 只 / km2。 研究区域总面积为 A= 117.6km2,则 该区域

内驼鹿的总数量为 N=(237依72) 只。 调查精度 P= 69.13%。
3.3摇 大样方法调查结果

2012 年 12 月,在汗马保护区总面积为 10800 km2范围内布设 11 个 2 km 伊5 km 的大样方来调查该区域内

的驼鹿数量(图 1c)。 经过对该区域林相图进行矢量化,划出研究区域的边界和研究区域林型分布,由 11 个

样方得出的针叶林驼鹿密度为 0.22(0.07—0.37) 只 / km2, 针阔林密度为 0.6 只 / km2,根据实验统计比较目标

区域面积为 120 km2的林型进行计算,其中针叶林的面积为 91.5 km2,针阔林的面积为 28.5 km2,计算出该区

域内驼鹿的种群数量为 37(23—50)只。
3.4摇 非损伤 CMR 法调查结果

2012 年 3 月,采用样线法和跟踪足迹链的方法,在调查区域共收集到新鲜驼鹿粪便 68 份(图 1d)。 从这

68 份粪便样品中成功提取和扩增了 67 份粪便样品的 DNA。 12 对多态性微卫星引物(等位基因数最小为

CP21,2 个等位基因;最大为 RT24, 14 个等位基因)的联合 P(ID)值为 1.57伊10-14,即便是全同胞的个体判别

率也达到了 0.7 伊10-4,满足个体鉴定的要求。 根据个体鉴定的原则,从成功提取和扩增的 67 份粪便样品中

鉴别出 42 只驼鹿个体。 使用 R 软件的 CAPWIRE 包,分别利用两种模型进模拟,使用 ECM 法得到的结果为

55 只,97.5%的判别率下的置信区间为 43—68。 利用该软件包的似然比测试得到的 P 值显著偏离 0,说明调

查区域内的不同的个体具有相同的捕捉率。 因此,汗马保护区 120 km2的区域内估计分布有 55 只驼鹿个体,
97.5%的判别率下的置信区间为 43—68 只。

图 3摇 4 种方法得到的驼鹿种群数量及置信区间

摇 Fig.3 摇 Moose population size estimated with 4 methods and its
confidence interval

3.5摇 4 种调查方法结果的比较

本次试验检测了北方有蹄类广泛应用的 4 种调查

方法,分别估计汗马自然保护区约 120 km2区域内的驼

鹿数量,比较结果见图 3。
由图 3 可知,使用不同的调查方法评估该区域内驼

鹿的种群数量,得到的结果各不相同,样线法 168
(109—227) 只和样带法 237(165—309)只都明显高于

大样方法 37(23—50)只和非损伤 CMR 法 55(43—68)
只。 其中,样带法所估测的种群密度最高,大样方法和

非损伤 CMR 法得到的结果较为接近,置信区间有部分

重叠,且总体估测值远远低于前两种方法。 其中,基于

大样方法的纯野外调查评估得到的结果最为保守,但其

最接近于非损伤 CMR 法的结果。

4摇 讨论

4.1摇 4 种方法原理和准确性评估

样线(FMP)法仅基于雪地新鲜足迹链数量和样线的长度,综合动物的日活动距离计算动物密度。 由于

没有考虑更多个体信息,当某一个体或群反复穿过样线,在该样线上留下大量足迹链,伪重复可能会使估算结

果偏高。 另外,该方法是建立在已知目标动物平均日活动距离的基础上的。 然而,不同季节及生境类型,以及

动物的性别、年龄组的差异都会导致日活动距离的变化,想要获得准确的平均日活动距离需要做大量的研究

试验,所获得结果在不同地区和气候环境下存在适用性的差异,导致调查结果可能存在较大的误差[1];样带

法计算简单,统计样带内的新鲜足迹链数量,再利用粪便、卧迹等的信息加以佐证,得到该样带内的实体数量,
结合样带的面积,即可得到样带内动物的密度。 然而,由于该方法样带的宽度确定缺乏科学性、没有系统的统

计标准且主观性较强,一旦样带内出现多条足迹链和多处动物痕迹,不能消除“伪重复冶,动物的实体数量会
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达到很高的水平。 另外,该方法难以进行修正,即使修正,转换系数的科学确定也是个难题。 因此,在假设转

换系数为 1 的情况下,得到的动物密度可能会达到相当高的水平,之前国内进行的多次有蹄类调查都出现了

这样的情况,调查结果可信度不高;大样方法基于一个密闭的多边形,通过 24h 内进出该多边形的动物实体数

量来统计样方内的动物密度。 该方法利用分层取样的原理, 考虑到动物群体的日活动区域范围,根据实际的

生境类型分布信息设定大样方的数量和分布,较科学。 另外,在统计样方内动物实体数量时,定义了动物的单

只和群组两种情况,并根据动物的行进方向,利用现代化的 GIS 技术根据由 GPS 采集的地理信息和调查地区

的林相图等,将调查结果可视化,能很好的反应动物在各个小样方及整个大样方内的分布,得到的结果更可

靠[26];近年,基于有蹄类个体 DNA 信息的标志重捕技术,刚刚兴起有蹄类调查的非损伤 CMR 法。 这种方法

在不打扰动物种群的情况下获得非损伤遗传样品进行分析,虽然粪便等非损伤性样品 DNA 往往存在一定的

降解,且 DNA 质量较差,会对实验结果造成影响,但扩大研究区域和增大抽样量能很好的弥补实验误差带来

的缺陷[18]。 和传统 CMR 相比较,基于不易发生改变的个体遗传物质的标识信息更易采集,并且更加准确。
另外,使用的 CAPWIRE 软件包根据不同个体粪便样品被捕捉到的概率的不同,分为 ECM 和 TIRM 两种模型,
能得到较好的种群数量和估测区间,该方法的准确性已得到多次的验证[8,18,25]。
4.2摇 4 种方法可行性比较研究

首先应当阐明的是,本文只是以汗马保护区驼鹿调查为试验案例来说明 4 种方法的实用性。 当然,这几

种方法均可用于野猪,梅花鹿,马鹿,狍等其他北方有蹄类动物的调查研究。 通过调查结果可知,本文所使用

的 4 种方法得到了 4 个不同的调查结果,但本文只是一个试验性的调查,对于一般的有蹄类调查,需要根据调

查结果要求的准确性,调查的费用支持,调查的可操作性以及对野外动物足迹等识别技术的需求等方面来选

择适用的调查方法,需要从以下方面来综合衡量:
(1)准确性

据 4.1 所述,在 4 种方法中,非损伤性 CMR 法或者大样方法所基于的原理和统计方法以及所获得的结果

更为科学,且在北方的有蹄类研究中近年也都进行了很好的尝试和应用。 例如,田新民等使用非损伤 CMR 法

调查了数量稀少的完达山林区马鹿的种群数量[8]。 张常智等使用大样方法估测东北虎分布区猎物的密

度[7]。 传统使用的样带法和样线 FMP 法的调查结果准确性低于大样方法和非损伤 CMR 法。 但是,对于样线

法和样带法调查结果,可以通过多年调查相对数量(如,足迹链数量 / km)的变化揭示种群资源的相对变化

趋势。
(2)费用支持

进行大规模的有蹄类调查需要耗费大量的人力物力和财力。 因此,可根据不同方法需要的费用来选择合

适的方法。 很显然,样线 FMP 法只需要沿既定的样线,收集动物的新鲜足迹链信息,此方法较为快捷,花费最

少。 而样带法在记录动物足迹链信息的同时,还要收集两侧样带内的辅助性信息,如粪便,食痕等,花费时间

和费用将大于样线法。 大样方法一般要求每个样方在 24h 内完成,且调查样线间距一般小于 500 m,这样就

需要多组调查队伍同时开展调查,要兼顾目标物种不同生境类型都能被取样,且要保证 10%—30% 的抽样

率,有时样方的数目会比较大,花费会稍高于以上 2 种方法。 然而,上述 3 种方法中大样方法获取的数据最为

科学,近 50 多年来一直是俄罗斯狩猎管理部门对狩猎场有蹄类动物种群资源精细管理的主要调查方法。 这

3 种方法都是纯粹的野外调查统计工作,花费也仅限于野外工作,与此相比,非损伤性 CMR 法尽管更为科学,
不但需要野外遗传取样的大量工作,还要对所采集到的样品进行 DNA 分析,微观实验的花费往往会数倍于野

外工作,一旦采集的样品质量不高,实验结果一致性不高,需要进行多次的重复性实验,费用会大大增加。
(3)可操作性

根据调查地区和物种的不同,必须考虑到不同方法的可操作性。 首先是调查人员的专业素质,样线法对

调查人员的专业性要求最低,但必须准确的识别目标物种的足迹链种类和数量。 样线法进行统计计算的前提

是知道动物的日活动距离,如前文所述,动物在不同生境类型和环境下的日活动距离会有较大的差异,如何设
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计试验,利用无线电项圈等技术或进行足迹链的跟踪获得准确的日活动距离,是使用该方法的前提。 样带法

同样要求调查者具备专业的动物足迹链和痕迹识别技术,以及综合辅助信息准确判断不同足迹链来源实体数

量的技术。 大样方法要求调查人员能熟练掌握动物足迹识别技术,并能辨别出“群组冶及个体数量,经过专业

的培训,地方性的林业部门和保护区都可以使用该方法。 另外,由于只要保证 10%以上面积的抽样即可代表

调查区域,该法相对比较节省时间,但必须指出的是该方法只适用于数量较为丰富的有蹄类的数量调查。 非

损伤性 CMR 法的样品较易采集,粪便的保存等也相对比较简单。 但就可操作性来说,该法应用起来难度最

大,首先,它是建立在外业的基础上的,对样品的采集要求样本量和抽样区域要尽可能大,最好是地毯式搜

索[18]。 其次,该方法又建立在现代分子生物统计学的基础上的,分子生物学实验室和相关的实验材料和方法

是必不可少的,对人员分子生物学技术素质和设备的要求很高,一般性的调查通常很难满足这样的条件,需要

和高等院校或者研究所进行合作。 再次,由于是分阶段式的工作模式,同以上方法相比较,该方法较为费时。

5摇 结论

(1)北方冬季有蹄类调查应该根据调查对象和目的,从现有方法中筛选适合调查区域和目标物种的调查

方法。 对于一般性大规模的调查,仅获得相对数量和分布的动态变化,且对调查结果精度要求不高,不需要较

准确的绝对数量评估时,可采用常规的样线法或样带法,但如计划获取绝对数量,建议使用试验性研究探索科

学确定修正系数的方法,使结果更准确。
(2)对于有蹄类动物的精细管理时(如狩猎场有蹄类动物的年度数量动态监测、东北虎分布区猎物的恢

复等),推荐选择大样方法。 就野外调查方法来说,该方法所基于的科学假设最为合理,只需对基层调查队伍

进行适当的技术培训,地方林业部门和保护区即可独立使用该方法,从而获得较为准确数量评估结果。 而非

损伤性 CMR 法调查结果的准确度虽最高,但获取相应结果所需要的花费时间搜寻野外遗传样本和大量的实

验室分析经费,投入显然高于纯粹的野外调查方法,适用于小面积和特别濒危物种的种群数量调查和研究。

致谢:内蒙古汗马国家级自然保护区同仁帮助野外调查,张雪同学帮助提取 DNA 和实验,中国科学院动物研

究所胡义波博士帮助工作,特此致谢。
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