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云南高山姬鼠头骨的几何形态学研究

高文荣１， ２， 王政昆２， 姜文秀２， 朱万龙２，∗

１ 云南师范大学能源与环境科学学院，昆明　 ６５０５００

２ 云南省高校西南山地生态系统动植物生态适应进化及保护重点实验室，云南师范大学生命科学学院，昆明　 ６５０５００

摘要：表型可塑性是指同一基因型在不同环境条件下而产生多种不同表现型的反应能力。 哺乳动物头骨形态的变化是在进化

过程中出现的重要表型特征之一。 云南省地势西高东低、海拔变化剧烈、是古北界寒带物种南迁，中南半岛热带物种北移的交

汇地，自然环境的地带性和非地带性变化明显，栖息在该地区的动物为了适应多样的环境，可能出现不同的表型分化。 高山姬

鼠（Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ）为我国特有种，主要分布在中国西南的横断山及其附近地区，是研究表型与生态适应之间关系的理想物

种。 为研究在云南特殊生态环境下物种的微进化，本研究采用几何形态学的方法测量云南不同地区高山姬鼠头骨形态的变异，
采用线粒体细胞色素 ｂ （Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ， Ｃｙｔ ｂ） 基因和线粒体控制区（Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｇｉｏｎ， Ｄ⁃ｌｏｏｐ）探讨基因型的变化。 结

果显示：昆明种群与横断山种群（中甸、剑川、丽江）间发生了明显的形态变异和遗传分化，高山姬鼠头骨背面和腹面，横断山种

群和滇中昆明种群很少重叠，这两个种群变异较大；但头骨的侧面和下颌侧面变异不明显。 因此，分布于云南地区的高山姬鼠

可能正处于生态物种形成的早期阶段。
关键词：高山姬鼠；头骨形态；几何形态测量；遗传分化
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ｔｈｅ Ｋｕｎｍｉｎｇ ａｎｄ Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ （Ｚｈｏｎｇｄｉａｎ， Ｊｉａｎｃｈｕａｎ， ａｎｄ Ｌｉｊｉａｎｇ） ｅｘｈｉｂｉｔｅｄ ｏｂｖｉｏｕｓ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ
ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ． Ｉｎ ｐａｒｔｉｃｕｌａｒ， ｔｈｅ ｄｏｒｓａｌ ａｎｄ ｖｅｎｔｒａｌ ｏｆ ｓｋｕｌｌ ｉｎ Ａ． ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ ｒａｒｅｌｙ ｏｖｅｒｌａｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ Ｈｅｎｇｄｕａｎ
Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｔｈｅ Ｋｕｎｍｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ｗｉｔｈ ｌａｒｇｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎｓ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｗｏ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｈａｖｉｎｇ ｂｅｅｎ ｎｏｔｅｄ．
Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｔｈｅ ｓｉｄｅ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ｓｉｄｅ ｏｆ ｔｈｅ ｓｋｕｌｌ ｓｈｏｗｅｄ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ
ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ Ａ． ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ ｉｎ ｔｈｅ Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｍｉｇｈｔ ｂｅ ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｏｃｅｓｓ ｏｆ ｕｎｄｅｒｇｏｉｎｇ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ； ｓｋｕｌｌ ｓｈａｐｅ； ｇｅｏｍｅｔｒｉｃ ｍｏｒｐｈｏｍｅｔｒｉｃｓ； ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

微进化（ｍｉｃｒｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎ）是指生物为适应生存环境而在发生的适应性变化，是物种形成水平上宏观进化

（ｍａｃｒｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎ）的基础［１］。 近年来，生物由微进化形成生态上的物种是进化生物学家关注和研究的焦

点［２⁃５］。 生物在微进化过程发生遗传变异，遗传变异又影响了表型变异［６⁃７］。 由于不同生物所处的经纬度、分
布区域的地理特征和气候变化等因素的不同，可能导致生物遗传多样性分布格局及其演化规律的不同［８］。
形态学特征历来是分类学的基础，是探讨系统发育同源或异源的主要依据［３⁃４］。 地理分布和气候条件的不

同，使得物种生活的环境可能不同，长期适应的结果最终使生活在其中的一些小型哺乳动物在种内或种间水

平上表现出了形态的变异，这些形态学的差异在一定程度上反映在该物种的骨骼和身体大小的变化上［９］。
头骨和臼齿是生物和环境直接作用的契合点，其形态的变化和环境因子直接相关［１０］。 头骨形态的研究不仅

对动物的种间、种内关系和生态特征等方面的研究具有重要的参考价值［１０］，而且在动物的地理演化和进化生

态学的研究中也具有十分重要意义［１１］。
云南省，属青藏高原南延部分，地形一般以元江谷地和云岭山脉南段的宽谷为界，分为东西两大地形区。

西部为横断山脉峡谷地区，东部为滇东滇中高原。 中南半岛热带种类从山谷向北扩散，而北方耐寒种类则由

山麓向南扩散，形成了古北界和东洋界动物相互交错分布的特点［１２］。 由于环境温度等条件的地带性和非地

带性变化，很可能导致生活于该地区的小型哺乳动物发生了微进化现象。
高山姬鼠（Ａｐｄｏｅｍｕｓ ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ） 属于鼠亚科，是典型的古北界种类［１３］，起源于欧洲内或亚洲靠近欧洲的边

缘，近代向西迁移［１４⁃１５］。 在我国分布在云南、四川、贵州、湖北、甘肃、陕西的一些地区；云南省主要分布于昭

通、昆明、丽江、大理、澜沧江和怒江流域地区［１６⁃１７］。 因此，为了深入了解高山姬鼠这个物种在扩散过程中遗

传和表型变化对物种进化的作用，本论文利用现在研究较为成熟的线粒体细胞色素 ｂ（Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ， Ｃｙｔ ｂ）
基因和线粒体控制区（Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｇｉｏｎ， Ｄ⁃ｌｏｏｐ）系列对云南高山姬鼠的遗传分化进行初步研究，并
结合几何形态测量技术对该区域高山姬鼠的头骨形态变异进行初步分析，探讨生态因素对表型的影响。
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１　 材料和方法

１．１　 实验材料

实验动物高山姬鼠捕捉于云南省中甸（３ ２９６—３ ３０５ ｍ；Ｎ２６°８４′—２７°８３′；Ｅ９９°６８′—９９°６９′；３ 只）、剑川

（２ ５５６—２ ５９０ ｍ；Ｎ２６°１５′—２６°４５′；Ｅ９９°４０′—９９°５５′；２７ 只）、丽江（２ ５５６—２ ５９０ ｍ；Ｎ２６°７１′—２６°９６′；Ｅ１００°
２０′—１００°２６′；１５ 只）、昆明（２１２５—２１３９ ｍ；Ｎ２５°０５—２５°１５′；Ｅ１０２°３１′—１０２°３２′；１２ 只）的农田和灌木丛，所
有 ５７ 个样本都用于头骨形态分析。 用于遗传多样性的分析样本数为云南省中甸 ３ 只、剑川 ２ 只、丽江 ５ 只、
昆明 ８ 只。
１．２　 实验方法

野外采集到的实验动物，均根据高山姬鼠的鉴别特征，特别是臼齿的形态特征：第三上臼齿具有 ２ 内叶，
第二上臼齿的第二横列齿突仅有 １ 内齿突而无外齿突和中齿突，第一上臼齿外侧有 ４ 个齿突，进行高山姬鼠

物种的鉴别［１６］，在确认是高山姬鼠物种后进行实验。
１．２．１　 高山姬鼠头骨形态处理

Ｃａｒｄｉｎｉ 等［１８］提出性别的二态性在考虑样本大小时有很大的影响，但在研究样本形态时可以被忽略。 本

研究仅涉及样本形态的差异，所以忽略了样本性别的统一计数。
用索尼 ＤＳＣ⁃Ｔ２０ 数码相机距离头骨 １０ ｃｍ 以微距拍摄头骨侧面、背面、腹面和下颌侧面。 根据相关兽类

头骨及下臼齿标记的方法并结合高山姬鼠头骨及下臼齿的实际形态，对相应照片进行打点标记（图 １）。 用

ＴＰＳＤＩＧ２ 软件对获得的图片进行数字化［１９］处理。 界标点被数字化处理后获得相应的坐标数据。 为避免数据

重复，对高山姬鼠头骨形态的研究仅对样本一侧结构进行标记，对下臼齿的研究仅分析其咬合面的形态。 为

保证界标准确性，每个标记均由同一人重复标记 ６ 次以上，所得到的均值坐标数据用于后面的统计分析。 采

用的是 ＧＰＡ（ｇｅｎｅｒａｌｉｚｅｄ ｐｒｏｃｒｕｓｔｅｓ ａｎａｌｙｓｉｓ），即使用最小正方形估计平移和旋转参数，从而将界标点布局进行

叠印。 通过薄片样条法分析形变。

图 １　 高山姬鼠头骨背面（ａ）、头骨腹面（ｂ）、头骨侧面（ｃ）及下颌侧面（ｄ）标点标记图

Ｆｉｇ． １　 Ｌａｎｄｍａｒｋ ｃｏｎｆｉｇｕｒａｔｉｏｎｓ ｏｎ ｔｈｅ ｄｏｒｓａｌ ｃｒａｎｉｕｍ （ ａ）， ｖｅｎｔｒａｌ ｃｒａｎｉｕｍ （ｂ）， ｌａｔｅｒａｌ ｃｒａｎｉｕｍ （ ｃ） ａｎｄ ｌａｔｅｒａｌ ｍａｎｄｉｂｌｅ （ｄ） ｏｆ
Ａ． ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ

１．２．２　 高山姬鼠分子材料的处理

以冷冻保存（ －７０ ℃）的肝脏标本中提取线粒体 ＤＮＡ（Ｄｅｏｘｙｒｉｂｏｎｕｃｌｅｉｃ ａｃｉｄ），线粒体 ＤＮＡ 的提取采用

酚 ／氯仿［２０］的方法提取基因组 ＤＮＡ。
Ｃｙｔｂ 的 ＰＣＲ（Ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ）引物采用 Ｐääｂｏ 等［２１］和 Ｉｒｗｉｎ 等［２２］报道的哺乳动物 Ｃｙｔ ｂ 通用引

物 Ｌ１４７２４ 和 Ｈ１５９１５，引物覆盖长度为全基因序列 １ １４０ ｂｐ；扩增体系为 ５０ μＬ，其中含有 １０×Ｂｕｆｆｅｒ ５ μＬ、１０
ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰｓ １ μＬ、１０ μｍｏｌ ／ Ｌ 引物各 １ μＬ、２５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ＭｇＣｌ２ ２ μＬ、２ Ｕ Ｔａｑ 酶和 ５０ ｎｇ 左右的 ＤＮＡ 模板。
扩增条件：９４ ℃预变性 ３ ｍｉｎ；９４ ℃变性 ３０ ｓ，５１ ℃退火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 １ ｍｉｎ，３０ 个循环；７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎ；４
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℃终止反应。 实验过程中使用空白对照来检测 ＰＣＲ 污染。
Ｄ⁃ｌｏｏｐ 基因的引物根据 Ｂｅｌｌｉｎｖｉａ 已报道姬鼠属的基因组序列设计［２３］，利用 Ｐｒｉｍｅｒ Ｐｒｅｍｉｅｒ ５．０ 软件来完

成。 引物覆盖长度为 ９０５ ｂｐ。
Ｄ⁃Ｌ：５⁃ＴＣＴＣＡＧＧＧＣＡＴＣＡＡＧＡＡＧＡＡＧＧＡ⁃３
Ｄ⁃Ｒ：５⁃ＧＡＴ ＡＡＡＴＣＣＡＴＣＴＡＡＧＣＡＴＴＴ ＴＣＡ⁃３
扩增体系为 ５０ μＬ，其中含有 １０×Ｂｕｆｆｅｒ ５ μＬ、１０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰｓ １ μＬ、１０ μｍｏｌ ／ Ｌ 引物各 １ μＬ、２５ ｍｍｏｌ ／

Ｌ ＭｇＣｌ２ ２ μＬ、２ Ｕ Ｔａｑ 酶和 ５０ ｎｇ 左右的 ＤＮＡ 模板。 扩增条件：９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ；９４ ℃变性 １ ｍｉｎ，５２ ℃退

火 ３０ ｓ，７２ ℃延伸 １ ｍｉｎ，３０ 个循环；７２ ℃延伸 ５ ｍｉｎ；４ ℃终止反应。
扩增产物经琼脂糖凝胶电泳检测后，阳性结果使用 Ｇｌａｓｓｍｉｌｋ ＤＮＡ 纯化回收试剂盒（博大泰克生物基因

技术有限责任公司）进行割胶回收、纯化，回收产物直接作为测序的模板送大连宝生生物工程有限公司测序。
１．３　 数据处理

不同个体的序列使用 ＣｌｕｓｔａｌＸ 软件进行比对，之后进行细胞色素系列和控制区系列拼接。 在 ＭＥＧＡ ３．１
软件中，使用 Ｋｉｍｕｒａ 双参数距离模型，以邻接法（Ｎｅｉｇｈｂｏｒ⁃ｊｏｉｎｉｎｇ， ＮＪ）重建系统发生关系，并应用 １ ０００ 自举

检验（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ ｔｅｓｔ）估计系统树中节点处的置信度；通过 ＤｎａＳＰ ４．０ 软件统计各种群的单倍型多样性、样本中

所有单倍型的平均核苷酸差异数、核苷酸多样性；在 ＡＲＬＥＱＵＩＮ３．１０ 软件中进行基因分化系数（Ｆ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ，
Ｆｓｔ）和种群间序列平均差异的分析。

用 Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｋａ２ｖ２．５ 软件对所得数据进行薄片样条分析及主成分分析。 用 ＳＰＳＳ１５．０ 将头骨背面、腹面、
侧面及下颌侧面的数据信息的前两个主成分值各自做主成分析。

２　 结果

使用 ＭＥＧＡ ４ 软件中邻接法（ＮＪ）构建邻接树（图 ２）。 结果显示，本实验的样品全部聚为一支，并和已报

道的黑线姬鼠（Ａｐｄｏｅｍｕｓ ａｇｒａｒｉｕｓ）亲缘关系最近，且分支置信度较高，即自举检验值（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ）为 １ ０００ 次自

举检测得到的对该支的支持百分数较高，说明其亲缘关系较近，即可以看出本研究的物种是高山姬鼠。

图 ２　 基于 Ｃｙｔ ｂ 基因和 Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序列构建的 ＮＪ 树
Ｆｉｇ． ２　 ＮＪ ｔｒｅｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ ａｎｄ Ｄ⁃ｌｏｏｐ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ａ． ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ

（各分支上的数字为 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ１ ０００ 个循环的自举检验值；图中标尺表示分支长度；其他物种数据来自 ＧｅｎＢａｎｋ 数据库）
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２．１　 头骨分析

以头骨背面、腹面、侧面和下颌侧面做主成分分析，对第一主成分和第二主成分作图，结果表明：高山姬鼠

头骨背面（图 ３）和腹面（图 ４），横断山种群和滇中昆明种群很少重叠，变异较大；但对头骨的侧面和下颌侧面

的分析发现变异不明显。

图 ３　 高山姬鼠头骨背面第一主成份和第二主成份散点图

Ｆｉｇ． ３　 Ｐｌｏｔｓ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｆａｃｔｏｒｓ １ ａｎｄ ２ ｆｏｒ ｄｏｒｓａｌ ｃｒａｎｉｕｍ ｏｆ Ａ． ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ

图 ４　 高山姬鼠头骨腹面第一主成份和第二主成份散点图

Ｆｉｇ． ４　 Ｐｌｏｔｓ ｏｆ ｐｒｉｎｃｉｐａｌ ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ ｆａｃｔｏｒｓ １ ａｎｄ ２ ｆｏｒ ｖｅｎｔｒａｌ ｃｒａｎｉｕｍ ｏｆ Ａ． ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ

２．２　 遗传多样性和种群间遗传差异

利用线粒体 Ｃｙｔ ｂ 全序列（１１４０ ｂｐ）和 Ｄ⁃ｌｏｏｐ（９０５ ｂｐ）序列对中甸、丽江、剑川和昆明 ４ 个地理种群进行

遗传分析，结果表明，昆明种群的遗传多样性在 ４ 个种群中处于中间水平（表 １）。
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表 １　 基于 Ｃｙｔ ｂ 基因和 Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序列种群的变异位点及遗传多样性

Ｔａｂｌｅ １　 Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ ａｎｄ Ｄ⁃ｌｏｏｐ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ａ． ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

个数
Ｎｕｍｂｅｒ

单倍型个数
Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ
ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

单倍型多样性
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

平均核苷酸变异数
Ａｖｅｒａｇｅ ｎｕｍｂｅｒ
ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ

核苷酸多样性
Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

中甸 ３ ３ １．０００００ ７．３３３３３ ０．００６４４

剑川 ２ ２ １．０００００ １．０００００ ０．０００８８

丽江 ５ ４ ０．９００００ ９．６００００ ０．００８４３

昆明 ８ ６ ０．８９２８６ ７．２１４２９ ０．００６３３

在昆明种群与横断山种群（中甸、剑川、丽江）间，遗传差异（Ｆｓｔ） 显著（Ｐ ＜ ０．０５），基因流较弱（表 ２）。

表 ２　 不同种群之间遗传差异（Ｆ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ， Ｆｓｔ） 及其显著性（对角线下）和基因流（Ｎｕｍｂｅｒ， Ｎｍ）

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｆ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｔｅｓｔ ｆｏｒ ｐａｉｒｗｉｓｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ （ ｂｅｌｏｗ ｔｈｅ ｄｉａｇｏｎａｌ） ａｎｄ Ｐ ｖａｌｕｅ ｏｆ Ｆ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ｔｅｓｔ ａｎｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｆｏｕｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ

Ａ． ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ

地区 Ａｒｅａ 中甸 剑川 丽江 昆明

中甸 ——— ４０．２６３１６ ０．６８１６６

剑川 ０．０００００（Ｐ ＞ ０．０５） ６．８４５７３ ０．４８３８４

丽江 ０．０１２２７（Ｐ ＞ ０．０５） ０．０６８０７（Ｐ ＞ ０．０５） １．８１４３８

昆明 ０．４２３１４（Ｐ ＜ ０．０１） ０．５０８２１（Ｐ ＜ ０．０５） ０．２１６０４（Ｐ ＜ ０．０１）

单倍型系统发生分析表明：１５ 个单倍型在 ＮＪ 树中明显聚为两支（图 ５）。 其中来自横断山区（中甸、丽
江、剑川）构成一支，昆明种群大部分个体聚为另外一支，但有部分混杂，分化不完全（图 ５）。
２．３　 高山姬鼠分子单倍型和头骨对应分析

将实验中用于 Ｃｙｔ ｂ 和 Ｄ⁃ｌｏｏｐ 进化分子分析和头骨表型分析的共用样本（表 ３）和单倍型间的进化关系结

合分析，结果表明单倍型的进化和表型的变异有一定的对应关系，中甸种群和昆明种群的高山姬鼠发生单倍

型分化的个体，头骨形态也发生了一定的变异（图 ６）。

　 图 ５　 基于 Ｃｙｔ ｂ 基因和 Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序列构建的单倍型 ＮＪ 树
Ｆｉｇ． ５ 　 ＮＪ ｔｒｅｅ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ ａｎｄ Ｄ⁃ｌｏｏｐ
ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｉｎ Ａ． ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ
各分支上的数字为 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ１ ０００ 个循环的自举检验值；图中标尺

表示分支长度

表 ３　 进化分子分析和头骨形态分析的共有样本

　 Ｔａｂｌｅ ３　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｏｍｐｌｅｔｅ ｏｆ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ ａｎｄ

Ｄ⁃ｌｏｏｐ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ａｎｄ ｉｎ Ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｉｃａｌ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ Ａ．

ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ．

地点
Ｌｏｃａｔｉｏｎ

头骨分析样本
Ｓｋｕｌｌ ｓａｍｐｌｅ

ａｎａｌｙｓｉｓ

分子系列编号
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｓｅｒｉｅｓ

ｎｕｍｂｅｒ

单倍型
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

中甸 ２００８０７１７０３ ＺＤ１７０３ Ｈａｐ１

２００８０７１７０４ ＺＤ１７０４ Ｈａｐ２

２００８０７２００１ ＺＤ２００１ Ｈａｐ３

昆明 ２００９０９２８０２ ＫＭ２８０２ Ｈａｐ１２

２００９０９２８０３ ＫＭ２８０３ Ｈａｐ１１

２００９０９２９０１ ＫＭ２９０１ Ｈａｐ９

２００９０９２９０２ ＫＭ２９０２ Ｈａｐ８

３　 讨论和分析

头骨是研究系统发生的常用材料，可能因其是多种器官和生理功能的组合体，如牙、腭、咽等器官，听觉区

域，主要血管集中区域，嚼嚼肌肉的发源点等，每个结构单元是半独立的，但全部的结构又共同构成了几条相
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对独立的研究进化的证据［２４］。 头骨形状是由大量基因控制，执行包括嚼嚼、视听、支撑大脑和头颅等功能；下
颌的变化与其食性有关［２４⁃２５］。 本研究的结果表明横断山和滇中地区高山姬鼠的头骨形态，在头骨的背面、腹
面和侧面均有变异，特别是头骨的背面、腹面变异较明显，但是下颌侧面变异不明显。 高山姬鼠头骨背面和腹

面包括了较多的鼻腔、眼眶等用于感知外界的嗅觉、视觉和听觉器官，环境的不同直接导致这些相应结构的形

态发生了变化。 高山姬鼠主要生活在农田的边缘，以谷物的种子为食物，横断山地区和滇中地区的农田种植

主要都以玉米等谷物为主，高山姬鼠食物的差异不大，可能是高山姬鼠下颌侧面变异较小的原因。

图 ６　 头骨样本在基于 ｃｙｔ ｂ 基因和 Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序列构建的单倍型 ＮＪ 树中（图中画线部分表示的是形态对应的单倍型）
Ｆｉｇ． ６　 Ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｓａｍｐｌｅ ｏｆ ｓｋｕｌｌｓ ａｎｄ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ ａｎｄ Ｄ⁃ｌｏｏｐ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ＮＪ ｔｒｅｅ ｏｆ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｉｎ Ａ．
ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ． （Ｄｒａｗ ａ ｇｒａｐｈ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓ ｔｈｅ ｆｏｒｍ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇ ｐａｒｔ ｏｆ ｔｈｅ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ）

结合对高山姬鼠头骨侧面、腹面、背面以及下颌侧面的研究，形变多集中在鼻腔、眼眶和臼齿处，这可能与

高山姬鼠栖息地的气候和地理环境相关。 鼻腔形态变化可以有效缓解外界寒冷空气对肺部的影响，同时也反

映了水分的散失程度，水分的散失又与环境温度相关［２６］，环境温度的不同可能导致高山姬鼠鼻腔的形态发生

变化。 此外，鼻腔大小也可间接反映该物种栖息地的湿度条件。 横断山地区属亚热带高寒气候，而昆明滇中

高原的北部，属于北亚热带高原气候，温度与湿度的双重作用可能导致昆明地区样本的鼻腔与其余地区的头

骨产生了变异。 昆明地区温度适宜，降水量相对丰富，高山姬鼠资源相对较好；而横断山地区相对温差较大，
干湿季节分明，植被资源相对较差，这可能是导致高山姬鼠头骨形态发生改变的重要原因之一。 本研究采用

几何形态测量技术对分布于横断山地区（中甸、剑川、丽江）和昆明地区的高山姬鼠头骨形态进行了研究，结
果表明高山姬鼠的头骨形态已经在种群内产生了一定的变异，结合线粒体遗传标记也得到证实。

由于生态地理环境、生活习性的差别，几乎所有生物的种群都会发生分化［２７⁃２８］，由种群分化导致的种群

间等位基因频率的差别称为种群的遗传分化（Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ）。 种群间遗传分化的程度常用基因分化

系数（Ｆｓｔ）、基因流（Ｎｕｍｂｅｒ， Ｎｍ）等指标来衡量。 基因分化系数表示不同种群之间遗传差异的程度［２９］。 基

因流表示不同种群之间由个体迁移所产生的基因流动，它会增加种群内部的遗传变化，影响种群间的相似性

或特征［３０］。 从 Ｎｍ 值来看，基因流是一个群体迁移至另一个群体时将某基因带到新的群体产生的基因流

动［３１⁃３２］。 通常 Ｎｍ＞１，表明群体间的基因流的水平较高，群体间遗传分化较小；当 Ｎｍ＞４ 时，种群间的基因交

流就更为充分，遗传分化更小；Ｎｍ＜１ 说明群体可能由于遗传漂变而发生了分化［３３］。 两个种群之间的基因流

越大，则基因分化系数越大，遗传距离也越大，遗传分化的程度就越小［３４］。 Ｗｒｉｇｈｔ［３５］ 的距离隔离（Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｂｙ
ｄｉｓｔａｎｃｅ） 理论认为自然界存在着距离隔离现象，即物种遗传分化的程度会随着地理距离的增加而增加，有许

多研究证实了这一理论［３６⁃３７］。 本研究中，Ｆｓｔ 统计结果显示，高山姬鼠昆明种群与其他 ３ 个种群间的基因流

值相对较小，且从这 ４ 个种群的地理位置来看，昆明种群与其余 ３ 个种群之间的地理距离较远，中甸、剑川、丽
江 ３ 个地理距离之间较近，地理距离的远近和基因流的大小间存在一定的负相关，这可能表明地理距离是影

响各种群间遗传分化的一个重要因素，本研究的结果支持了 Ｗｒｉｇｈｔ 的研究。 但细胞色素 ｂ 和 Ｄ⁃ｌｏｏｐ 基因的
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单倍型之间的进化关系树显示，云南的高山姬鼠主要分为两大部分：滇中种群和横断山种群，但是分化未完

全，还有部分混杂。 本研究中的线粒体系统树的研究结果与 Ｐａｔｒｉｋ Ｎｏｓｉｌ 等［５］ 对竹节虫属（Ｔｉｍｅｍａ）的 Ｔ．
Ｃｒｉｓｔｉｎａｅ 和 Ｔ． ｐｏｄｕｒａ 的研究结果类似，该研究认为 Ｔ． Ｃｒｉｓｔｉｎａｅ 和 Ｔ． ｐｏｄｕｒａ 正处于物种的未完全分化阶段，本
研究中的高山姬鼠可能也正处于物种分化的种群分化阶段。

综上所述，用几何形态测量法研究高山姬鼠的头骨，发现横断山地理种群和昆明地理种群间发生了明显

的形态变异，结合线粒体 ＤＮＡ 中性基因系列研究表明高山姬鼠在横断山地理种群和昆明地理种群间发生了

明显的遗传分化，但单倍型之间的进化还有部分混杂，可能是因为几个种群间还没有形成稳定的种群遗传分

化，因此本研究推测中国西南地区的高山姬鼠可能正处于同域生态物种形成的早期阶段。

参考文献（Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ）：

［ １ ］　 Ｒｅｚｎｉｃｋ Ｄ Ｎ， Ｒｉｃｋｌｅｆｓ Ｒ Ｅ．Ｄａｒｗｉｎ′ｓ ｂｒｉｄｇｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｉｃｒｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｍａｃｒｏｅｖｏｌｕｔｉｏｎ． Ｎａｔｕｒｅ， ２００９， ４５７（７２３１）： ８３７⁃８４２．

［２］ 　 Ｍａｌｌｅｔ Ｊ． Ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ， ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｒａｃｅｓ ａｎｄ ｔｈｅ ｎａｔｕｒｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ： ｅｍｐｉｒｉｃａｌ ｅｖｉｄｅｎｃｅ ｆｏｒ ｔｈｅ ｅａｓｅ ｏｆ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ． Ｐｈｉｌｏｓｏｐｈｉｃａｌ Ｔｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｔｈｅ

Ｒｏｙａｌ Ｓｅｒｉｅｓ Ｂ， ＢｉｏｌｏｇｉｃａｌＳｃｉｅｎｃｅｓ， ２００８， ３６３（１５０６）： ２９７１⁃２９８６．

［ ３ ］ 　 Ｂｕｔｌｉｎ Ｒ Ｋ， Ｇａｌｉｎｄｏ Ｊ， Ｇｒａｈａｍｅ Ｊ Ｗ． Ｓｙｍｐａｔｒｉｃ， ｐａｒａｐａｔｒｉｃ ｏｒ ａｌｌｏｐａｔｒｉｃ： ｔｈｅ ｍｏｓｔ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｗａｙ ｔｏ ｃｌａｓｓｉｆｙ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ？． Ｐｈｉｌｏｓｏｐｈｉｃａｌ Ｔｒａｎｓａｃｔｉｏｎｓ

ｏｆ ｔｈｅ Ｒｏｙａｌ Ｓｅｒｉｅｓ Ｂ， Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， ２００８， ３６３（１５０６）： ２９９７⁃３００７．

［ ４ ］ 　 Ｆｉｔｚｐａｔｒｉｃｋ Ｂ Ｍ， Ｆｏｒｄｙｃｅ Ｊ Ａ， Ｇａｖｒｉｌｅｔｓ Ｓ． Ｐａｔｔｅｒｎ， ｐｒｏｃｅｓｓ ａｎｄ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｍｏｄｅｓ ｏｆ ｓｐｅｃｉａｔｉｏｎ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２００９， ２２（１１）：

２３４２⁃２３４７．

［ ５ ］ 　 Ｐａｔｒｉｋ Ｎ， Ｆｕｎｋ Ｄ Ｊ， Ｏｒｔｉｚ⁃Ｂａｒｒｉｅｔｏｓ Ｄ． Ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｈｅｔｅｒｏｇｅｎｅｏｕｓ ｇｅｎｏｍｉｃ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００９， １８（３）： １⁃２８．

［ ６ ］ 　 Ｆｒａｎｋｈａｍ Ｒ． Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ． Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， １９９５， ２９（１）： ３０５⁃３２７．

［ ７ ］ 　 Ｅｌｌｅｇｒｅｎ Ｈ， Ｓｈｅｌｄｏｎ Ｂ Ｃ． Ｇｅｎｅｔｉｃ ｂａｓｉｓ ｏｆ ｆｉｔｎｅｓｓ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ． Ｎａｔｕｒｅ， ２００８， ４５２（７１８４）： １６９⁃１７５．

［ ８ ］ 　 Ｎｉｃｈｏｌｓ Ｒ Ａ， Ｈｅｗｉｔｔ Ｇ Ｍ． Ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｌｏｎｇｄｉｓｔａｎｃｅ ｄｉｓｐｅｒｓａｌ ｄｕｒｉｎｇ ｃｏｌｏｎｉｚａｔｉｏｎ． Ｈｅｒｅｄｉｔｙ， １９９４， ７２（３）： ３１２⁃３１７．

［ ９ ］ 　 Ｙｏｍ⁃Ｔｏｖ Ｙ， Ｙｏｍ⁃Ｔｏｖ Ｙ． Ｃｌｉｍａｔｉｃ ｃｈａｎｇｅ ａｎｄ ｂｏｄｙ ｓｉｚｅ ｉｎ ｔｗｏ ｓｐｅｃｉｅｓ ｏｆ Ｊａｐａｎｅｓｅ ｒｏｄｅｎｔｓ． Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ ｔｈｅ Ｌｉｎｎｅａｎ Ｓｏｃｉｅｔｙ， ２００４， ８２

（２）： ２６３⁃２６７．

［１０］ 　 Ｙｏｍ⁃Ｔｏｖ Ｙ， Ｙｏｍ⁃Ｔｏｖ Ｓ， Ｍｏｌｌｅｒ Ｈ． Ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎ， ｃｏｅｘｉｓｔｅｎｃｅ， ａｎｄ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ａｍｏｎｇｓｔ ｒｏｄｅｎｔ ｉｎｖａｄｅｒｓ ｔｏ Ｐａｃｉｆｉｃ ａｎｄ Ｎｅｗ Ｚｅａｌａｎｄ ｉｓｌａｎｄｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ

ｏｆ Ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｙ， １９９９， ２６（５）： ９４７⁃９５８．

［１１］ 　 熊文华， 张知彬． 饶阳地区三种农田啮齿类头骨形态比较及性二型． 兽类学报， ２００７， ２７（３）： ２８０⁃２８３．

［１２］ 　 陈灵芝． 中国的生物多样性现状及其保护对策． 北京： 科学出版社， １９９３： １６４⁃２０５．

［１３］ 　 Ｃｏｒｂｅｔ Ｇ Ｂ． Ｔｈｅ Ｍａｍｍａｌｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｐａｌａｅａｒｃｔｉｃ Ｒｅｇｉｏｎ： Ａ Ｔａｘｏｎｏｍｉｃ Ｒｅｖｉｅｗ．Ｌｏｎｄｏｎ： Ｂｒｉｔｉｓｈ Ｍｕｓｅｕｍ， １９７８： ２００⁃３１４．

［１４］ 　 Ｓｅｒｉｚａｗａ Ｋ， Ｓｕｚｕｋｉ Ｈ， Ｔｓｕｃｈｉｙａ Ｋ． Ａ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｖｉｅｗ ｏｎ ｓｐｅｃｉｅｓ ｒａｄｉａｔｉｏｎ ｉｎ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｕｃｌｅａｒ ａｎｄ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ

ｇｅｎｅｓ． Ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， ２０００， ３８（１ ／ ２）： ２７⁃４０．

［１５］ 　 Ｓｕｚｕｋｉ Ｈ， Ｓａｔｏ Ｊ Ｊ， Ｔｓｕｃｈｉｙａ Ｋ， Ｌｕｏ Ｊ， Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｐ， Ｗａｎｇ Ｙ Ｘ， Ｊｉａｎｇ Ｘ Ｌ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｏｆ ｗｏｏｄ ｍｉｃｅ （Ａｐｏｄｅｍｕｓ， Ｍｕｒｉｄａｅ） ｉｎ Ｅａｓｔ

Ａｓｉａ． Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ ｔｈｅ Ｌｉｎｎｅａｎ Ｓｏｃｉｅｔｙ， ２００３， ８０（３）： ４６９⁃４８１．

［１６］ 　 黄文几， 陈延熹， 温业新． 中国啮齿类． 上海： 复旦大学出版社， １９９５： １２６⁃１２７．

［１７］ 　 Ｓｕｚｕｋｉ Ｈ， Ｆｉｌｉｐｐｕｃｃｉ Ｍ， Ｃｈｅｌｏｍｉｎａ Ｇ Ｎ， Ｓａｔｏ Ｊ Ｊ， Ｓｅｒｉｚａｗａ Ｋ， Ｎｅｖｏ Ｅ． Ａ Ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ Ｖｉｅｗ ｏｆ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｉｎ Ａｓｉａ ａｎｄ Ｅｕｒｏｐｅ Ｉｎｆｅｒｒｅｄ Ｆｒｏｍ

Ｎｕｃｌｅａｒ ａｎｄ Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ Ｇｅｎｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ． Ｂｉｏｃｈｅｍｉｃａｌ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， ２００８， ４６（５ ／ ６）： ３２９⁃３４６．

［１８］ 　 萨姆布鲁克， 弗里奇， 曼尼阿蒂斯． 分子克隆实验指南 （第二版） ． 金冬雁， 黎孟枫 译． 北京： 科学出版社， １９９２： １９⁃２４．

［１９］ 　 Ｒｏｈｌｆ Ｆ Ｊ． Ｔｐｓｐｌｉｎｅ： Ａ Ｐｒｏｇｒａｍ ｔｏ Ｃｏｍｐａｒｅ Ｔｗｏ Ｓｈａｐｅｓ Ｕｓｉｎｇ ａ Ｔｈｉｎ⁃Ｐｌａｔｅ Ｓｐｌｉｎｅ， Ｄｅｐａｒｔｍｅｎｔ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ［Ｍ］． Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ： Ｓｔａｔｅ

Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ ａｔ Ｓｔｏｎｙ Ｂｒｏｏｋ， １９９０： １１７９４⁃１１７９４．

［２０］ 　 Ｓａｍｂｒｏｏｋ Ｊ， Ｆｒｉｔｓｃｈ Ｅ Ｆ， Ｍａｎｉａｔｉｓ Ｔ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｃｌｏｎｉｎｇ： Ａ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ Ｍａｎｕａｌ． ２ｎｄ ｅｄｓ． Ｊｉｎ Ｄ Ｙ， Ｌｉ Ｍ Ｆ， Ｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎ． Ｂｅｉｊｉｎｇ： Ｓｃｉｅｎｃｅ Ｐｒｅｓｓ，

１９９２： １９⁃２４．

［２１］ 　 Ｐääｂｏ Ｓ， Ｈｉｇｕｃｈｉ Ｒ Ｇ， Ｗｉｌｓｏｎ Ａ Ｃ． Ａｎｃｉｅｎｔ ＤＮＡ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｏｌｙｍｅｒａｓｅ ｃｈａｉｎ ｒｅａｃｔｉｏｎ． Ｔｈｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｃｈｅｍｉｓｔｒｙ， １９８９， ２６４（１７）： ９７０６⁃

９７１２．

［２２］ 　 Ｉｒｗｉｎ Ｄ Ｍ， Ｋｏｃｈｅｒ Ｔ Ｄ， Ｗｉｌｓｏｎ Ａ Ｃ． Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ Ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅ ｂ ｇｅｎｅ ｏｆ ｍａｍｍａｌｓ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， １９９１， ３２（２）： １２８⁃１４４．

［２３］ 　 Ｂｅｌｌｉｎｖｉａ Ｅ． Ａ ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｕｄｙ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｕｓ Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｂｙ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｔｈｅ ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ ｃｏｎｔｒｏｌ ｒｅｇｉｏｎ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｚｏｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ

Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００４， ４２（４）： ２８９⁃２９７．

［２４］ 　 Ｒｙｃｈｌｉｋ Ｌ， Ｒａｍａｌｈｉｎｈｏ Ｇ， Ｐｏｌｌｙ Ｐ Ｄ． Ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ ｆａｃｔｏｒｓ ａｎｄ ｃｏｍｐｅｔｉｔｉｏｎ： ｓｋｕｌｌ， ｍａｎｄｉｂｌｅ ａｎｄ ｔｏｏｔｈ ｓｈａｐｅｓ ｉｎ Ｐｏｌｉｓｈ ｗａｔｅｒ ｓｈｒｅｗｓ

（Ｎｅｏｍｙｓ， Ｓｏｒｉｃｉｄａｅ， Ｍａｍｍａｌｉａ） ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｚｏｏｌｏｇｉｃａｌ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｒｅｓｅａｒｃｈ， ２００６， ４４（４）： ３３９⁃３５１．

８ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３６ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

［２５］　 朱万龙， 贾婷， 黄春梅， 王政昆． 中缅树鼩头骨及下臼齿几何形态与环境的关系． 生态学报， ２０１３， ３３（６）： １７２１⁃１７３０．

［２６］ 　 Ｚｈｕ Ｗ Ｌ， Ｊｉａ Ｔ， Ｌｉａｎ Ｘ， Ｗａｎｇ Ｚ Ｋ． Ｅｖａｐｏｒａｔｉｖｅ ｗａｔｅｒ ｌｏｓｓ ａｎｄ ｅｎｅｒｇｙ ｍｅｔａｂｏｌｉｃ ｉｎ ｔｗｏ ｓｍａｌｌ ｍａｍｍａｌｓ， ｖｏｌｅｓ （Ｅｏｔｈｅｎｏｍｙｓ ｍｉｌｅｔｕｓ） ａｎｄ ｍｉｃｅ

（Ａｐｏｄｅｍｕｓ ｃｈｅｖｒｉｅｒｉ）， ｉｎ Ｈｅｎｇｄｕａｎ ｍｏｕｎｔａｉｎｓ ｒｅｇｉｏｎ． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｔｈｅｒｍａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙ， ２００８， ３３ （６）： ３２４⁃３３１．

［２７］ 　 Ｚｈｏｕ Ｗ Ｗ， Ｙａｎ Ｆ， Ｆｕ Ｊ Ｚ， Ｗｕ Ｓ Ｆ， Ｍｕｒｐｈｙ Ｒ Ｗ， Ｃｈｅ Ｊ， Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｐ． Ｒｉｖｅｒ ｉｓｌａｎｄｓ， ｒｅｆｕｇｉａ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｉｎｇ ｉｎ ｔｈｅ ｅｎｄｅｍｉｃ ｂｒｏｗｎ ｆｒｏｇ

Ｒａｎａ ｋｕｋｕｎｏｒｉｓ （Ａｎｕｒａ， Ｒａｎｉｄａｅ） ｏｆ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔａｎ Ｐｌａｔｅａｕ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１３， ２２（１）： １３０⁃１４２．

［２８］ 　 Ｙａｎ Ｆ， Ｚｈｏｕ Ｗ Ｗ， Ｚｈａｏ Ｈ Ｔ， Ｙｕａｎ Ｚ Ｙ， Ｗａｎｇ Ｙ Ｙ， Ｊｉａｎｇ Ｋ， Ｊｉｎ Ｊ Ｑ， Ｍｕｒｐｈｙ Ｒ Ｗ， Ｃｈｅ Ｊ， Ｚｈａｎｇ Ｙ Ｐ． Ｇｅｏｌｏｇｉｃａｌ ｅｖｅｎｔｓ ｐｌａｙ ａ ｌａｒｇｅｒ ｒｏｌｅ

ｔｈａｎ Ｐｌｅｉｓｔｏｃｅｎｅ ｃｌｉｍａｔｉｃ ｆｌｕｃｔｕａｔｉｏｎｓ ｉｎ ｄｒｉｖｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｑｕａｓｉｐａａ ｂｏｕｌｅｎｇｅｒｉ （Ａｎｕｒａ： Ｄｉｃｒｏｇｌｏｓｓｉｄａｅ） ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２０１３， ２２

（４）： １１２０⁃１１３３．

［２９］ 　 Ｎｅｉ Ｍ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ．Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ： Ｃｏｌｕｍｂｉａ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｐｒｅｓｓ， １９８７．

［３０］ 　 Ｓｌａｔｋｉｎ Ｍ． Ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ａｎｄ ｔｈｅ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｎａｔｕｒａｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ． Ｓｃｉｅｎｃｅ， １９８７， ２３６（４８０３）： ７８７⁃７９２．

［３１］ 　 Ｒｉｅｓｅｂｅｒｇ Ｌ Ｈ， Ｂｕｒｋｅ Ｊ Ｍ． Ｔｈｅ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｒｅａｌｉｔｙ ｏｆ ｓｐｅｃｉｅｓ： ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ， ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ， ａｎｄ ｃｏｌｌｅｃｔｉｖｅ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ． Ｔａｘｏｎ， ２００１， ５０（１）： ４７⁃６７．

［３２］ 　 Ｍｏｒｊａｎ Ｃ Ｌ， Ｒｉｅｓｅｂｅｒｇ Ｌ Ｈ． Ｈｏｗ ｓｐｅｃｉｅｓ ｅｖｏｌｖｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｖｅｌｙ： ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ａｎｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｔｈｅ ｓｐｒｅａｄ ｏｆ ａｄｖａｎｔａｇｅｏｕｓ ａｌｌｅｌｅｓ．

ＭｏｌｅｃｕｌａｒＥｃｏｌｏｇｙ， ２００４， １３（６）： １３４１⁃１３５６．

［３３］ 　 Ｐｅｔｉｔ Ｒ Ｊ， Ｅｘｃｏｆｆｉｅｒ Ｌ． Ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ａｎｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ｄｅｌｉｍｉｔａｔｉｏｎ． Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ， ２００９， ２４（７）： ３８６⁃３９３．

［３４］ 　 Ｍｉｌｌａｒ Ｃ Ｌ， Ｌｉｂｂｙ Ｗ Ｊ． Ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ ｆｏｒ ｃｏｎｓｅｒｖｉｎｇ ｃｌｉｎａｌ，ｅｃｏｔｙｐｉｃ， ａｎｄ ｄｉｓｊｕｎｃｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎ ｗｉｄｅｓｐｒｅａｄ ｓｐｅｃｉｅｓ ／ ／ Ｆａｌｄ Ｄ Ａ， Ｈｏｌｓｉｎｇｅｒ Ｋ

Ｅ， ｅｄｓ． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ ａｎｄ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ Ｒａｒｅ Ｐｌａｎｔｓ． Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ： Ｏｘｆｏｒｄ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｐｒｅｓｓ， １９９１： １４９⁃１７０．

［３５］ 　 Ｗｒｉｇｈｔ Ｓ． Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ ｂｙ ｄｉｓｔａｎｃｅ． Ｇｅｎｅｔｉｃｓ， １９４３， ２８（２）： １１４⁃１３８．

［３６］ 　 Ｆｌｏｙｄ Ｃ Ｈ， Ｖａｎ Ｖｕｒｅｎ Ｄ Ｈ， Ｍａｙ Ｂ． Ｍａｒｍｏｔｓ ｏｎ ｇｒｅａｔ ｂａｓｉｎ ｍｏｕｎｔａｉｎｔｏｐｓ： ｕｓｉｎｇ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｔｏ ｔｅｓｔ ａ ｂｉｏｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｐａｒａｄｉｇｍ． Ｅｃｏｌｏｇｙ， ２００５， ８６

（８）： ２１４５⁃２１５３．

［３７］ 　 Ｓｅｌｏｎｅｎ Ｖ， Ｐａｉｎｔｅｒ Ｊ Ｎ， Ｈａｎｓｋｉ Ｉ Ｋ． Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｉｎ ｔｈｅ Ｓｉｂｅｒｉａｎ ｆｌｙｉｎｇ ｓｑｕｉｒｒｅｌ ｉｎＦｉｎｌａｎｄ． Ａｎｎａｌｅｓ Ｚｏｏｌｏｇｉｃｉ Ｆｅｎｎｉｃｉ， ２００５， ４２（５）：

５０５⁃５１１．

９　 ６ 期 　 　 　 高文荣　 等：云南高山姬鼠头骨的几何形态学研究 　


