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任鹏，龚堃，鲍毅新，黄相相， 周晓， 韩金巧．基于粪便 ＤＮＡ 的小麂亲权鉴定和婚配制研究．生态学报，２０１７，３７（２０）：６９３３⁃６９４４．
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基于粪便 ＤＮＡ 的小麂亲权鉴定和婚配制研究

任　 鹏，龚　 堃，鲍毅新∗，黄相相， 周　 晓， 韩金巧
浙江师范大学生态研究所， 金华　 ３２１００４

摘要：２０１４ 年 ４ 月至 ２０１５ 年 １ 月，在古田山国家级自然保护区内共收集 ６３４ 份粪便样本，２ 份肌肉样本。 通过严格筛选，最终获

得 ３９０ 份可用于 ＰＣＲ 扩增的样本。 用多态性较高的 ８ 个微卫星位点进行基因型分型，共识别出 １７７ 个小麂个体。 ＳＲＹ 基因性

别鉴定显示研究样本中雄性 ８４ 只，雌性 ９３ 只。 所使用的 ８ 个微卫星位点在 １７７ 个样本中，平均等位基因数（Ａ）为 １１，平均观测

杂合度（Ｈｏ）在 ０．９６０—１．０００ 之间，平均值为 ０．９６８５，平均期望杂合度（Ｈｅ）在 ０．７９９—０．８８７ 之间，平均值为 ０．８４２９，多态信息含

量（ＰＩＣ）在 ０．７６６—０．８７２ 之间，平均多态信息含量为 ０．８２１４，基因杂合度水平较高，为遗传多样性丰富的种群。 采用 Ｃｅｒｖｕｓ３．０

进行亲权分析，当置信度为 ９５％和 ８０％时，８ 个微卫星位点的鉴定率均达到 １００％。 共鉴定出父⁃母⁃子 ２４ 对，母⁃子 ２３ 对，父⁃子

１９ 对，涉及到 １０４ 只个体。 根据亲缘关系分析小麂的婚配制，结果发现小麂的婚配制属于 １ 雄多雌，但并不是目前所知的亚型，
而可能是一种被称作“检查策略”的一雄多雌制。

关键词：小麂；亲权鉴定；遗传多样性；婚配制
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ｏｂｓｅｒｖｅｄ ａｎｄ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｉｅｓ ｗｅｒｅ ０． ９６８５ （ ０． ９６０—１． ０００） ａｎｄ ０． ８４２９ （ ０． ７９９—０． ８８７）， ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ． Ｔｈｅ
ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ ｒａｎｇｅｄ ｆｒｏｍ ０．７６６ ｔｏ ０．８７２， ｗｉｔｈ ａｎ ａｖｅｒａｇｅ ｏｆ ０．８２１． Ｂａｓｅｄ ｏｎ ｔｈｅ ａｂｏｖｅ ｄａｔａ， ｔｈｅ
Ｃｈｉｎｅｓｅ ｍｕｎｔｊａｃ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｉｎ Ｇｕｔｉａｎｓｈａｎ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ ｈａｓ ａ ｈｉｇｈ ｌｅｖｅｌ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ． Ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ
８ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒａｔｅ ｆｒｏｍ Ｃｅｒｖｕｓ３．０ ｗａｓ １００％， ｗｈｅｎ ｔｈｅ ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ｌｅｖｅｌ ｗａｓ ９５％ ａｎｄ ８０％． Ａｍｏｎｇ ２４
ｐａｒｅｎｔａｇｅ ｇｒｏｕｐｓ， １９ ｆａｔｈｅｒ⁃ｃｈｉｌｄ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ａｎｄ ２３ ｍｏｔｈｅｒ⁃ｃｈｉｌｄ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｓ ｗｅｒｅ ｏｂｔａｉｎｅｄ ａｍｏｎｇ １０４ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ． Ｔｈｅ
ｒｅｓｕｌｔ ｏｆ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ａｎａｌｙｓｉｓ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍａｔｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｍｕｎｔｊａｃ ｂｅｌｏｎｇｓ ｔｏ ａ ｐｏｌｙｇｙｎｙ． Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｉｔ ｄｏｅｓ
ｎｏｔ ｂｅｌｏｎｇ ｔｏ ａｎｙ ｋｎｏｗｎ ｓｕｂｔｙｐｅｓ， ａｎｄ ｔｈｉｓ ｐｏｌｙｇｙｎｙ ｍｉｇｈｔ ｂｅ ｃａｌｌｅｄ ａ “ ｃｈｅｃｋ ｓｔｒａｔｅｇｙ” ． Ｄｕｒｉｎｇ ｔｈｅ ｆｅｍａｌｅ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ
ｐｅｒｉｏｄ， ｏｎｃｅ ｔｈｅ ｆｅｍａｌｅ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌ ｉｓ ｐｒｅｇｎａｎｔ ｓｈｅ ｗｉｌｌ ｎｏｔ ｍａｔｅ ｗｉｔｈ ａｎｙ ｏｔｈｅｒ ｍａｌｅｓ． Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｉｓ ｎｏｔ ｆｉｘｅｄ
ａｎｄ ｔｈｅ ｆｅｍａｌｅ ｍｉｇｈｔ ｓｔｉｌｌ ｍａｔｅ ｗｉｔｈ ａｎｏｔｈｅｒ ｍａｌｅ ｉｎ ｔｈｅ ｎｅｘｔ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｓｅａｓｏｎ． Ｔｈｅｒｅｆｏｒｅ， ｉｎ ｔｈｅ ｐｒｅｓｅｎｔ ｓｔｕｄｙ， ｔｈｅ ｍａｔｉｎｇ
ｐｈｅｎｏｍｅｎｏｎ ｏｆ ａ ｆｅｍａｌｅ ａｎｄ ｓｅｖｅｒａｌ ｍａｌｅｓ ａｐｐｅａｒｅｄ ｉｎ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｐｅｒｉｏｄｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｃｈｉｎｅｓｅ ｍｕｎｔｊａｃ （Ｍｕｎｔｉａｃｕｓ ｒｅｅｖｅｓｉ）； ｐａｒｅｎｔａｇｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ； ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｍａｔｉｎｇ ｓｙｓｔｅｍ

小麂（Ｍｕｎｔｉａｃｕｓ ｒｅｅｖｅｓｉ）属偶蹄目（Ａｒｔｉｏｄａｃｔｙｌａ）鹿科（Ｃｅｒｖｉｄａｅ）麂属（Ｍｕｎｔｉａｃｕｓ），是我国特有的小型鹿科

动物，广泛分布于中国中部和南部地区［１］，有重要的经济价值。 ２００８ 年国际自然与自然资源保护联盟

（ＩＵＣＮ）濒危物种红色名录将其列入低危（Ｌｅａｓｔ ｃｏｎｃｅｒｎｅｄ，ＬＣ）级［２］。 由于营独居生活的鹿科动物不仅活动

范围大，且多生活在密林中，在野外难以直接观察，所以鹿科动物的社会结构和婚配制的研究较少，且主要是

在圈养状态下直接观察［３］，或通过无线电遥测技术进行研究［４］。 目前对小麂的研究主要集中在宏观生态

学［５］、细胞遗传学［６］和进化生物学［７］ 等方面。 近年来，随着野生动物非损伤性取样（ｎｏｎｉｎｖａｓｉｖｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ）技
术的应用，粪便样品以其易于采集的特点而成为最具潜在价值的研究材料［８］。 利用粪便 ＤＮＡ 结合微卫星标

记在进行鹿科动物个体识别［９］、亲权鉴定［１０］、遗传多样性［１１］、家域［１２］ 等方面得到了广泛应用。 目前通过微

卫星标记来研究婚配制的报道有很多，如北极熊（Ｕｒｓｕｓ ｍａｒｉｔｉｍｕｓ） ［１３］、宽吻凯门鳄（Ｃａｉｍａｎ ｌａｔｉｒｏｓｔｒｉｓ） ［１４］、扇
尾噪刺莺 （ Ｇｅｒｙｇｏｎｅ ｆｌａｖｏｌａｔｅｒａｌｉｓ） ［１５］ 等。 用粪便 ＤＮＡ 来研究婚配制的报道较少，仅见黑犀牛 （Ｄｉｃｅｒｏｓ
ｂｉｃｏｒｎｉｓ） ［１６］、黑麂（Ｍｕｎｔｉａｃｕｓ ｃｒｉｎｉｆｒｏｎｓ） ［１７］。 这使得分子生物学的手段成为研究小麂婚配制的新视角，同时可

以进一步分析小麂种群的遗传多样性、种群内成员之间的关系、物种的进化潜力和抵抗不良环境的能力、繁殖

策略等。
本文基于小麂粪便样本，通过微卫星标记进行个体识别和性别鉴定，对小麂进行亲权鉴定，分析小麂种群

的遗传多样性，探讨小麂的婚配制度，以及婚配制对维持种群遗传多样性的作用，为其它物种进行婚配制的研

究提供了新的研究视角，对制定有效的保护和管理策略有重要意义。

１　 材料和方法

１．１　 样本的采集

本研究的采样点是古田山国家级自然保护区，位于浙江省衢州市开化县苏庄镇西北，与江西婺源、德兴毗

邻，约在 １１８°０３′４９．７″—１１８°１１′１２．２″Ｅ，２９°１０′１９．４″—２９°１７′４１．４″Ｎ 之间，总面积为 ８１．０７ ｋｍ２。 主峰青尖海拔

１２５８ ｍ，属中亚热带季风候带，有明显的季节变化。 年均降水量 １９６３．７ ｍｍ，年均温度 １５．３℃，无霜期约为 ２５０
ｄ。 分布着典型的中亚热带常绿阔叶林，小麂种群资源丰富，具有一定的代表性。 为了最大限度地收集保护区

内的小麂新鲜粪便，分别于 ２０１４ 年 ４ 月（春）、７ 月（夏）、１０ 月（秋）和 ２０１５ 年 １ 月（冬）进行了 ４ 次重复采样，
采样样线的设置参考郑祥［１６］等的研究，在核心区（５ 条）、缓冲区（２ 条）、实验区（４ 条）共设置 １１ 条样带。 样

带单侧宽度为 １０ ｍ，长度在 ３—６ ｋｍ 不等，相互之间的间距大于 １５００ ｍ，避免了单次采样获得小麂的粪便样

本较少。 在调查区域内，成年黑麂和小麂的粪便较易区分，容易混淆的是小麂和黑麂幼龄个体排出的粪便，由
于幼龄个体的肠道发育不成熟，小麂和黑麂排出的粪便差异不大，很容易误判，在采样时，对于那些幼龄个体

的粪便，如果完全无法判断，则舍弃，不采集。 采样时使用一次性灭菌手套，将粪便样品放入盛有无水乙醇的
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灭菌封口袋中，标注采集时间、地点、海拔和经纬度等，带回实验室－２０℃保存。 ４ 次采样共获得 ６３４ 份粪便样

本，并从当地获得两份肌肉样本（一雌一雄）。
１．２　 基因组 ＤＮＡ 的提取和 ＰＣＲ 扩增

１．２．１　 ＤＮＡ 的提取

粪便和肌肉组织分别使用 ＯＭＥＧＡ⁃Ｓｔｏｏｌ ＤＮＡ Ｋｉｔ 试剂盒和酚氯仿抽提法［１８］，提取的 ＤＮＡ 样本保存于

－２０℃，用于后期的 ＰＣＲ 实验。 在根据粪便形态初步鉴定的基础上，利用线粒体细胞色素 ｂ 基因（Ｃｙｔ ｂ）进行

验证［１９］，作为物种鉴定的补充，该方法作为分子标记进行物种鉴定具有简单、快速、准确等优点，已在哺乳动

物中广泛应用［２０⁃２１］。

１．２．２　 微卫星引物的确定和 ＰＣＲ 扩增

本研究所用引物和 ＰＣＲ 反应体系参照 Ｗａｎｇ 等［２２⁃２３］ 的研究，经多次实验后选定 ８ 个扩增稳定且多态信

息含量高的微卫星位点（表 １），进行小麂的微卫星 ＤＮＡ 分型分析，分别选用 ＴＡＭＲＡ、ＦＡＭ 和 ＨＥＸ 进行荧光

标记（由上海生工合成）。 对 ＳＲＹ 性别决定基因进行扩增时，为减少假阴性对实验的影响，对每个样本的 ＳＲＹ
基因进行 ３ 次扩增，出现条带在 ２ 次以上的判断为雄性，ＳＲＹ 引物及扩增体系参考鲁晓瑄等［２４］的研究。

表 １　 ８ 个微卫星引物序列

Ｔａｂｌｅ １　 Ｅｉｇｈｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ

位点
Ｌｏｕｃｓ

引物序列（５′⁃３′）
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ（５′⁃３′）

重复类型
Ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅｓ

等位基因大小 ／ ｂｐ
Ａｌｌｅｌｅ ｓｉｚｅ

退火温度 ／ ℃
Ａｎｎｅａｌｉｎｇ
ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

荧光基团
Ｆｌｕｏｒｏｐｈｏｒｅｓ

Ｍｒｅ６１ Ｆ： ＡＡＧＧＧＧＧＡＣＧＴＴＧＧＴＴＴＧＡＣ
Ｒ： ＧＡＴＧＣＣＴＧＴＧＴＧＧＡＣＡＧＡＧＴＴＴＧＡ

（ＡＣ） １８ １８７—２１３ ５６ ５′６ＦＡＭ

Ｍｒｅｇ２５ Ｆ： ＧＴＴＡＣＡＧＣＴＣＣＧＴＴＴＴＡＣＣＡＣＴＣＡ
Ｒ： ＡＡＡＧＣＣＴＧＣＡＡＡＡＡＴＡＧＡＡＣＡＡＡＧ

（ＡＧ） ２４ ２５６—３０１ ５０ ５′６ＦＡＭ

Ｍｒｅｇ２８３ Ｆ： ＧＧＴＡＡＣＣＴＧＣＡＡＧＴＣＣＴＧＴＴＣ
Ｒ： ＧＴＡＧＴＴＧＧＡＧＡＡＣＧＣＣＡＡＧＡＣ

（ＡＧ） １３ １６４—１９９ ５４ ５′６ＦＡＭ

Ｍｒｅｇ２２ Ｆ： ＣＡＡＧＣＡＡＴＡＡＧＴＧＧＣＣＴＣＴＧＡＡＧ
Ｒ： ＧＧＡＧＣＡＡＣＴＴＧＣＴＧＣＣＴＴＴＧＣ

（ＡＧ） １７ ２５４—２９９ ５４ ５′ＨＥＸ

Ｍｒｅｇ２５２ Ｆ： ＧＣＡＡＣＴＧＣＣＡＧＡＣＴＴＴＧＣＴＧ
Ｒ： ＡＣＴＴＧＡＧＧＣＡＧＧＣＡＣＧＧＴＣ

（ＡＧ） ３４ １９６—２２７ ５４ ５′ＨＥＸ

Ｍｒｅｇ２６０ Ｆ： ＡＧＧＧＣＧＧＴＡＡＴＧＧＡＡＡＡＣＡＧＡＡ
Ｒ： ＴＣＣＣＣＡＴＧＡＣＡＡＣＧＡＡＧＡＧＣ

（ＡＧ） １９（ＧＴ） １５ ３１５—３５４ ５８ ５′ＨＥＸ

Ｍｒｅｇ１９６ Ｆ： ＡＧＧＡＡＧＡＡＣＴＴＧＣＴＧＧＴＡＡＡＡＡＴＧ
Ｒ： ＴＣＴＴＧＴＣＴＴＣＴＡＴＣＴＧＧＡＧＴＣＴＧＣ

（ＡＧ） ３１ １８６—２０４ ５０ ５′ＴＡＭＲＡ

Ｍｒｅ３９ Ｆ： ＡＡＴＴＧＧＧＡＧＡＣＴＧＧＧＡＣＴＧＡＧＡ
Ｒ： ＴＧＡＡＴＧＡＡＴＧＡＡＧＣＴＧＣＴＴＧＴＡＡ

（ＡＣ） １７ ２３３—２５６ ５２ ５′ＴＡＭＲＡ

１．３　 数据分析

微卫星位点的扩增产物，用 ＡＢＩ ３７００ ＤＮＡ 序列测定仪进行分型（上海生工）。 分型结果使用 ＧｅｎｅＭａｒｋｅｒ

１．９１ 软件读取，通过对比由 ８ 个微卫星标记基因型组合成的指纹图谱，对小麂进行个体识别［２５］。 利用 Ｃｅｒｖｕｓ
３．０ 计算等位基因数（Ａ）、平均观测杂合度（Ｈｏ）、平均期望杂合度（Ｈｅ）、亲本排除概率（Ｅ⁃１Ｐ；Ｅ⁃２Ｐ；Ｅ⁃ＰＰ）、多
态信息含量（ＰＩＣ）和 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡检测，并进行亲权鉴定［２６］。 由于实验样本的父本和母本均未知，因

此以所有识别出的雄性为候选父本、所有雌性为候选母本，取样概率均为 １．０，使用 Ｋｉｎｇｒｏｕｐ ｖ２［１９，２７］计算个体

间的亲缘系数（ ｒ），作为亲权鉴定的补充，运用 ＰＯＰＧＥＮＥ ３２［２８］计算种群的近交系数 Ｆｉｓ 值。

５３９６　 ２０ 期 　 　 　 任鹏　 等：基于粪便 ＤＮＡ 的小麂亲权鉴定和婚配制研究 　
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２　 结果

２．１　 个体识别和亲权鉴定

２．１．１　 性别鉴定和个体识别

　 　 ６４３ 份小麂粪便样本中有 ４４２ 份可以多次稳定提取 ＤＮＡ（重复次数≥３ 次）且能扩增获得 ＰＣＲ 产物，经
１．０％琼脂糖凝胶电泳检测，部分结果如图 １ 所示。 通过对比可知，等体积的粪便 ＤＮＡ 和肌肉 ＤＮＡ 电泳条带

亮度差异较小，粪便中 ＤＮＡ 的获得量能满足后续 ＰＣＲ 实验的需求。 为进一步证实采集的样本为小麂，随机

抽取 １００ 份粪便 ＤＮＡ 样本，ＰＣＲ 扩增线粒体细胞 ｂ 基因（Ｃｙｔ ｂ），将 ＰＣＲ 产物进行测序，结果表明，除 ３ 份样

本测序失败外，９７％的样本均与数据库中的小麂 Ｃｙｔ ｂ 基因片段有极高的相似度，均达到 ９９％以上。
对 ４４２ 份粪便 ＤＮＡ 样本进行微卫星位点的扩增 Ｒ 产物进行检测，舍弃那些位点数≤５ 的样本，最终保留

３９０ 份样本进行 Ｓｒｙ 性别决定基因的扩增，同时以两份肌肉样本（性别已知）作为对照，用 ２％的琼糖凝胶电泳

检测，目标片段大小为 ２２０ｂｐ［２４］，部分结果如图 １。 共鉴定出 １７７ 个小麂个体，其中雄性 ８４ 只，雌性 ９３ 只。

图 １　 小麂 Ｓｒｙ 基因 ＰＣＲ 结果

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ＰＣＲ ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ Ｓｒｙ ｇｅｎｅ ｉｎ Ｍｕｎｔｉａｃｕｓ ｒｅｅｖｅｓｉ

１—２２：不同粪便样本 ＤＮＡ；２３：雌性小麂肌肉 ＤＮＡ；２４：雄性小麂肌肉 ＤＮ Ａ

２．１．２　 微卫星位点遗传多样性分析

分析 ８ 个微卫星位点在 １７７ 个个体中的遗传信息参数（表 ２），结果表明，平均等位基因数（Ａ）为 １１．００，多
态 信息含量（ＰＩＣ）在０．７６６—０．８７２之间，平均多态信息含量为０．８２１４，属于高度多态位点（ＰＩＣ＞０．５）；观测杂

表 ２　 ８ 个微卫星位点在 １７７ 个小麂中的遗传信息参数分析

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ８ ｌｏｃｉ ｉｎ ｔｈｅ １７７ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ Ｍｕｎｔｉａｃｕｓ ｒｅｅｖｅｓｉ

位点 Ｌｏｃｕｓ Ａ Ｎ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ Ｅ⁃１Ｐ Ｅ⁃２Ｐ Ｅ⁃ＰＰ Ｆｉｓ ＨＷＥ Ｆ（Ｎｕｌｌ）

Ｍｒｅｇ２６０ １２ １６９ １．０００ ０．８８７ ０．８７３ ０．６２０ ０．７６６ ０．９１５ －０．１３４３ ∗ ０．０６２６

Ｍｒｅｇ２２ １６ １６３ ０．９５７ ０．８７９ ０．８６７ ０．６１８ ０．７６４ ０．９２１ －０．１２５６ ＮＳ ０．０４７２

Ｍｒｅｇ２５２ １０ １７６ ０．９６６ ０．８７５ ０．８５９ ０．５８８ ０．７４２ ０．８９８ －０．１３４５ ＮＳ ０．０５２５

Ｍｒｅ６１ １１ １７５ ０．９４３ ０．８４４ ０．８２３ ０．５２３ ０．６８９ ０．８６２ －０．１７４７ ∗ ０．０５８６

Ｍｒｅｇ２８３ １１ １６２ ０．９６９ ０．８３７ ０．８１６ ０．５１２ ０．６８０ ０．８５７ －０．２１９５ ∗ ０．０８４５

Ｍｒｅｇ２５ １１ １７３ ０．９７７ ０．８２４ ０．８０７ ０．５０３ ０．６７４ ０．８６１ －０．２６８４ ＮＳ ０．１０１７

Ｍｒｅ３９ ８ １７０ ０．９７６ ０．７９７ ０．７７０ ０．４３４ ０．６１３ ０．８０１ －０．２４３６ ＮＳ ０．１１９６

Ｍｒｅｇ１９６ ９ １７４ ０．９６０ ０．７９９ ０．７６７ ０．４２５ ０．６０３ ０．７８６ －０．２０８３ ＮＳ ０．０９６２

累积排除概率 Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｅｘｃｌｕｓｉｏｎ ｆｒｅｑｕｅｃｙ ０．９９７７４８８　 　 ０．９９９９２９５　 　 ０．９９９９９９９

　 　 Ａ：位点等位基因数 ａｌｌｅｌｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ １ｏｃｉ； Ｎ：样本数 ｓａｍｐｌｅ ｓｉｚｅｓ； Ｈｏ：位点观测杂合度 ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｒｙ； Ｈｅ：位点期望杂合度

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｒｙ；ＰＩＣ：位点多态信息含量 ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ｉｎｆｏｒｍａｆｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ；Ｅ⁃１Ｐ：第 １ 个亲本的排除概率 ｅｘｃｌｕｓｉｏｎ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｆｉｒｓｔ ｐａｒｅｎｔ；Ｅ⁃２Ｐ：第

２ 个亲本的排除概率 ｅｘｃｌｕｓｉｏｎ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｃｏｎｄ ｐａｒｅｎｔ；Ｅ⁃ＰＰ：双亲的排除概率 ｅｘｃｌｕｓｉｏｎ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｐａｒｅｎｔ ｐａｉｒ；Ｆｉｓ：近交系数的 Ｆ⁃统计量检

测值 ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｗｉｔｈ Ｆ⁃ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ；ＨＷＥ：哈迪温伯格平衡 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ；Ｆ（Ｎｕｌｌ）：无效等位基因频率 ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ｗｉｔｈ ｎｕｌｌ；ＮＳ：

不显著偏离 ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ；∗显著偏离 ｔｈｅ ｌｏｃｕｓ ｗｈｉｃｈ ｓｈｏｗｅｄ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ （Ｐ＜０．０５）
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合度（Ｈｏ）在 ０．９６０—１．０００ 之间，平均值为 ０．９６８５，期望杂合度（Ｈｅ）在 ０．７９９—０．８８７ 之间，平均值为 ０．８４２９，Ｈｏ
＞Ｈｅ。 Ｆｉｓ 均为负值，平均值为－０．１８８６；基因杂合度水平较高，无效等位基因（Ｆ（Ｎｕｌｌ））频率极低，平均为

－０．０７７９。 ８ 个位点的累积双亲排除概率大于 ９９． ９９％。 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡检测结果显示微卫星位点

Ｍｒｅｇ２６０、Ｍｒｅ６１ 和 Ｍｒｅｇ２８３ 均偏离平衡，其它 ５ 个位点均符合。

图 ２　 微卫星位点数与累积排除概率之间的关系

　 Ｆｉｇ． ２ 　 Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ

ｅｘｃｕｌｏｔｉｏｎ ａｎｄ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ

ＣＥ⁃１Ｐ，ＣＥ⁃２Ｐ，ＣＥ⁃ＰＰ：ＰＩＣ 由高到低排列的累积排除概率；ＣＥ⁃

１Ｐ′，ＣＥ⁃２Ｐ′，ＣＥ⁃ＰＰ′：ＰＩＣ 由低到高排列的累积排除概率

２．１．３　 微卫星位点的亲权排除率分析

根据 ８ 个微卫星位点的多态信息含量（ＰＩＣ）大小，
按由高到低和由低到高的顺序进行组合，依次增加微卫

星位点数进行累积排除率分析，由图 ２ 可知，当微卫星

位点达到 ６ 个时，不论 ＰＩＣ 是由高到低还是或由低到

高，累积排除概率除 Ｅ⁃ １Ｐ′为 ０． ９８４５ 外，其余均大于

０．９９００，说明所选的 ８ 个微卫星位点可以对亲权关系进

行准确的判定。
２．１．４　 亲权鉴定

通过 Ｃｅｒｖｕｓ３．０ 软件的 Ｐａｒｅｎｔ ｐａｉｒ（ Ｓｅｘ ｋｎｏｗｍ）功

能进行亲权鉴定，结果见附录 １ 和附录 ２。 共鉴定出父⁃
母⁃子 ２４ 对，母⁃子 ２４ 对，父⁃子 １８ 对，所涉及到的 １０４
只个体隶属于 ２６ 个系谱，另外 ７３ 只个体没有鉴定出它

们的亲子代关系。 ４２ 对父⁃子的亲缘系数 （ ｒ） 值在

０．５０４４—０．６３３２ 之间，平均值为 ０． ５２７３，４８ 对母⁃子在

０．５０４４—０．６０８３ 之间，平均值为 ０．５３５９（表 ３）。 由于系谱 １、２ 和 ３ 较为复杂，画出了亲缘关系结构示意图

（图 ３）。

图 ３　 系谱 １、２ 和 ３ 的亲缘关系结构示意图

Ｆｉｇ．３　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｐｅｄｉｇｒｅｅ ｃｈａｒｔ ｏｆ １， ２ ａｎｄ ３

２．１．５　 婚配制度

根据表 ３ 的系谱分析，可知小麂的婚配关系：１ 个雌性和 ３ 个雄性发生过交配的现象出现 ２ 次（家系 １，

７３９６　 ２０ 期 　 　 　 任鹏　 等：基于粪便 ＤＮＡ 的小麂亲权鉴定和婚配制研究 　
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３），１ 个雄性和 ３ 个雌性发生交配的现象出现 ３ 次（家系 １，２，４），１ 个雌性和 ２ 个雄性发生过交配的现象出现

９ 次（家系 １，２，３，５，７，８，９，１５），１ 个雄性和 ２ 个雌性发生交配的现象出现 ５ 次（家系 １，２，６，１６，１８），其余均为

１ 雄 １ 雌。 依据表 ３ 中的系谱，计算 １ 个雌性和多个雄性交配以及 １ 个雄性和多个雌性交配所产生后代之间

的亲缘系数，结果表明，这些后代之间的亲缘系数（ ｒ）值在 ０．２７５９—０．３８４４ 之间，平均值为 ０．３０６４（表 ４）。 由 １
个雄性和多个雌性发生交配的现象，可知小麂的婚配制仍属一雄多雌。

表 ３　 小麂的亲子关系和亲缘系数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｔｈｅ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｏｆ ｐａｒｅｎｔａｇｅ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｉｎ Ｍｕｎｔｉａｃｕｓ ｒｅｅｖｅｓｉ

系谱
Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

母本
Ｍｏｔｈｅｒ

父本
Ｆａｔｈｅｒ

后代
Ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ

母子间
亲缘系数
ｒ（ｍ，ｏ）

父子间
亲缘系数
ｒ（ｆ，ｏ）

系谱
Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

母本
Ｍｏｔｈｅｒ

父本
Ｆａｔｈｅｒ

后代
Ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ

母子间
亲缘系数
ｒ（ｍ，ｏ）

父子间
亲缘系数
ｒ（ｆ，ｏ）

１ Ｂ７１ Ａ１（♀） ０．５６３７ ６ Ｄ３４ Ａ１０ Ａ１２（♀） ０．６０８３ ０．５１３７

Ｂ７１ Ｃ８２ Ｂ５１（♂） ０．６３３２ ０．５１３７ Ａ１０ Ａ３５（♂） ０．５６３７

Ｄ５２ Ｃ８２（♂） ０．６０８３ ７ Ａ３３ Ａ２ Ａ１５（♀） ０．５６３７ ０．５１３７

Ｂ７１ Ａ４８ Ｃ７３（♀） ０．５１３７ ０．５６３７ Ａ１５ Ｄ３６（♂） ０．５６３７

Ｃ６１ Ｃ４ Ｂ７１（♀） ０．５６３７ ０．６０８３ Ａ３３ Ａ７４（♂） ０．６０８３

Ｃ４５ Ａ４８（♂） ０．５６３７ ８ Ｄ４ Ｂ１４ Ｂ２４（♂） ０．５１３７ ０．５４３６

Ｄ４９ Ｃ４５ Ａ４９（♂） ０．５０４４ ０．５１３７ Ｄ３ Ｄ４（♀） ０．５６３７

Ｃ４５ Ｃ７１（♀） ０．５０４４ Ｄ３ Ｅ１７（♀） ０．６０８３

Ａ４９ Ａ５８（♂） ０．５４３６ ９ Ｄ７７ Ｄ８３ Ｂ５７（♀） ０．５４３６ ０．５４３６

Ａ７８ Ａ４９ Ｃ８７（♀） ０．５４３６ ０．５４３６ Ｄ７７ Ｂ６０（♂） ０．５４３６

Ｄ４９ Ｄ３５（♀） ０．５０４４ １０ Ａ９３ Ａ９５（♂） ０．５６３７

Ｄ３５ Ａ４２ Ｃ４８（♀） ０．５４３６ ０．５６３７ Ｂ３２ Ａ９５ Ｂ２９（♂） ０．６０８３ ０．５４３６

２ Ａ８ Ｃ７５（♂） ０．５６３７ １１ Ｂ３３ Ｃ５９ Ａ９２（♀） ０．５６３７ ０．５４３６

Ｃ５１ Ａ８ Ｃ８３（♂） ０．５９７４ ０．５０４４ １２ Ｂ５ Ｂ４８ Ｂ１２（♀） ０．６０８３ ０．５６３７

Ａ３１ Ａ８ Ａ１３（♀） ０．６０８３ ０．６０８３ １３ Ｄ４５ Ｅ３０ Ｃ５７（♀） ０．５１３７ ０．５０４４

Ｃ８３ Ａ８６（♂） ０．５４３６ １４ Ｃ７１ Ｄ５４ Ｄ７５（♂） ０．５０４４ ０．５１３７

Ｃ５１ Ａ２３ Ａ５４（♂） ０．５３０３ ０．５１３７ １５ Ａ１８ Ｂ１（♀） ０．５０４４

Ａ３１ Ａ１６ Ｄ４２（♀） ０．５１３７ ０．５４３６ Ａ１８ Ａ２２（♀） ０．５１３７

Ａ１６ Ｄ２６（♀） ０．６０８３ １６ Ａ３９ Ｄ８８（♀） ０．５６３７

３ Ｂ８０ Ａ２０（♂） ０．５４３６ Ａ３９ Ａ２７（♂） ０．５４３６

Ｂ５６ Ａ２０ Ｂ４１（♀） ０．５１３７ ０．５４３６ Ｄ８８ Ｂ３７（♀） ０．５１３７

Ｂ８０ Ｅ３９（♀） ０．５４３６ １７ Ｄ１６ Ｄ３３（♀） ０．５６３７

Ｂ５６ Ａ８４（♀） ０．５６３７ １８ Ｂ１５ Ｂ１３（♂） ０．６０８３

Ｂ５６ Ｂ６７（♀） ０．５１３７ Ｂ１５ Ｂ１８（♂） ０．５６３７

Ｅ３９ Ｅ１６ Ｅ２６（♂） ０．５０４４ ０．５１３７ １９ Ａ７３ Ｄ２１（♀） ０．６０８３

Ｄ９ Ｅ３７ Ｅ１６（♂） ０．５０４４ ０．５０４４ Ｄ２１ Ｄ２０（♀） ０．５１３７

４ Ａ７９ Ｂ４（♂） ０．５４３６ ２０ Ａ１７ Ｃ４９（♀） ０．５４３６

Ａ７９ Ｂ８（♀） ０．５６３７ ２１ Ｂ４６ Ｅ８（♀） ０．５４３６

Ａ７９ Ｂ５（♀） ０．５６３７ ２２ Ａ７ Ｂ５４（♀） ０．５４３６

Ｃ１７ Ｂ４ Ｃ２１（♀） ０．６０８３ ０．５６３７ ２３ Ｃ８ Ｃ９（♀） ０．５１３７

５ Ａ５６ Ａ４４ Ａ６１（♂） ０．６０８３ ０．５６３７ ２４ Ｃ１８ Ｃ２３（♂） ０．５６３７

Ａ５６ Ｃ５０（♂） ０．５６３７ ２５ Ａ２９ Ｃ９６（♀） ０．５４３６

Ｃ５０ Ａ３８（♂） ０．５６３７ ２６ Ｄ１０ Ｄ７９（♀） ０．５９７４

　 　 Ａ，Ｂ，Ｃ，Ｄ，Ｅ 为样本的采样编号；ｒ（ｍ，ｏ）：母子间亲缘系数 ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｍｏｔｈｅｒ ａｎｄ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ；ｒ（ｆ，ｏ）：父子间亲缘系数 ｔｈｅ

ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｆａｔｈｅｒ ａｎｄ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ
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表 ４　 后代之间的亲缘系数

Ｔａｂｌｅ ４　 Ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇｓ

系谱
Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

后代
Ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ

亲缘系数
Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

系谱
Ｐｅｄｉｇｒｅｅ

后代
Ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ

亲缘系数
Ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ
ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ

１ Ａ１（♀）Ｂ５１（♂） ０．３３１５ Ｂ４１（♀）Ａ８４（♀） ０．２８８３

Ｂ５１（♂）Ｃ７３（♀） ０．２８８３ Ａ８４（♀）Ｂ６７（♀） ０．３１４６

Ａ１（♀）Ｃ７３（♀） ０．３２９０ Ｂ４１（♀）Ｂ６７（♀） ０．３１４６

Ｄ３５（♀）Ａ４９（♂） ０．３３１５ ４ Ｂ４（♂）Ｂ８（♀） ０．３３１５

Ａ４８（♂）Ａ４９（♂） ０．２８４９ Ｂ８（♀）Ｂ５（♀） ０．２７５９

Ａ４９（♂）Ｃ７１（♀） ０．２８４９ Ｂ４（♂）Ｂ５（♀） ０．３３１５

Ａ４８（♂）Ｃ７１（♀） ０．３３１５ ５ Ａ６１（♂）Ｃ５０（♂） ０．２８８３

Ａ５８（♂）Ｃ８７（♀） ０．２８８３ ６ Ａ１２（♀）Ａ３５（♂） ０．２８４９

２ Ｃ８３（♂）Ａ５４（♂） ０．２８８３ ７ Ａ１５（♀）Ａ７４（♂） ０．３３１５

Ａ１３（♀）Ｄ４２（♀） ０．３３１５ ８ Ｄ４（♀）Ｅ１７（♂） ０．２７５９

Ｃ７５（♂）Ｃ８３（♂） ０．２８４９ ９ Ｂ５７（♀）Ｂ６０（♂） ０．２８８３

Ｃ８３（♂）Ａ１３（♀） ０．２８４９ １５ Ｂ１（♀）Ａ２２（♀） ０．２８４９

Ｃ７５（♂）Ａ１３（♀） ０．３３１５ １６ Ｄ８８（♀）Ａ２７（♂） ０．２８４９

Ｄ４２（♀）Ｄ２６（♀） ０．３８４４ １８ Ｂ１３（♂）Ｂ１８（♂） ０．３３１５

３ Ａ２０（♂）Ｅ３９（♀） ０．２８４９

３　 讨论

３．１　 亲权鉴定和遗传多样性分析

研究表明，利用微卫星标记进行亲权鉴定时，其排除非亲本的能力依赖于微卫星位点数和等位基因的多

样性，随着微卫星位点数的增多，排除概率随之增高［２９］。 本研究所选用的 ８ 个微卫星位点共获得 ８８ 个等位

基因位点，平均等位基因数（Ａ）为 １１．００；多态信息含量 ＰＩＣ 是衡量基因变异程度高低的指标，当 ＰＩＣ＞０．５ 时，
该基因座位为高度多态性位点［３０］，本研究中 ８ 个微卫星标记的多态信息含量范围在 ０．７６７—０．８７３ 之间，平均

为 ０．８２３，均为高度多态位点。 与其它鹿科动物相比，如麋鹿（Ｅｌａｐｈｕｒｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎｕｓ） ［３１］ 的平均等位基因数为

２．１１，ＰＩＣ 在 ０．０５３—０．５１９ 之间，平均为 ０．３０３、黑麂（Ｍｕｎｔｉａｃｕｓ ｃｒｉｎｉｆｒｏｎｓ） ［３２］的平均等位基因数为 ８．８８，ＰＩＣ 在

０．５２３—０．８０３ 之间，平均为 ０．６６１、马鹿（Ｃｅｒｖｕｓ ｅｌａｐｈｕｓ） ［１１］的平均等位基因数为 ９．００，ＰＩＣ 在 ０．５３—０．７８ 之间，
平均值为 ０．６９、白尾鹿（Ｏｄｏｃｏｉｌｅｕｓ ｖｉｒｇｉｎｉａｎｕｓ） ［３３］的平均等位基因数为 ８．３８，ＰＩＣ 在 ０．３５６—０．８９８ 之间，平均值

为 ０．６８４、梅花鹿（Ｃｅｒｖｕｓ ｎｉｐｐｏｎ） ［１０］的平均等位基因数为 ５．９３，ＰＩＣ 在 ０．２１７—０．８２５ 之间、平均值为 ０．６０６。 遗

传多样性是指种内基因的变化，包括种内显著不同种群和同一种群内不同个体之间的遗传变异，是物种进化

的潜力［１１］。 本研究选用的 ８ 个微卫星位点在古田山小麂种群中检测出丰富的遗传多样性水平。 基因杂合度

又称基因多样度，一般认为它是度量群体遗传变异的一个最适参数［３４］，其值越大则说明群体遗传变异越大。
在鹿科动物中麋鹿 （ Ｅｌａｐｈｕｒｕｓ ｄａｖｉｄｉａｎｕｓ） ［３１］ 的 Ｈｅ 为 ０． ０５６—０． ５９８， 平均为 ０． ３７４； 黑麂 （Ｍｕｎｔｉａｃｕｓ
ｃｒｉｎｉｆｒｏｎｓ） ［３２］为 ０．６８０—０． ８３６，平均为 ０． ７８；马鹿 （Ｃｅｒｖｕｓ ｅｌａｐｈｕｓ） ［１１］ 为 ０． ６１—０． ８１，平均为 ０． ７４；白尾鹿

（Ｏｄｏｃｏｉｌｅｕｓ ｖｉｒｇｉｎｉａｎｕｓ） ［３３］为 ０．２８９—０．９１９，平均为 ０．７２３；梅花鹿［１０］（Ｃｅｒｖｕｓ ｎｉｐｐｏｎ）为 ０．２５７—０．８６３，平均为

０．６８５。 而研究中的 ８ 个微卫星位点，平均期望杂合度（Ｈｅ）在 ０．７９９—０．８８７ 之间，平均为 ０．８４２９，与其它鹿科

动物相比，杂合度较高。 由此可知，和上述 ５ 种鹿科动物相比，小麂的等位基因数和 ＰＩＣ 值均较高，表明本研

究所选的 ８ 个微卫星位点具有较高的使用价值，同时也说明古田山小麂种群含有丰富的遗传多样性。 小麂的

遗传多样性高于其他鹿科动物，这也是其分布广泛，生存能力和适应性强的原因所在。
无效等位基因是应用微卫星 ＤＮＡ 进行亲权鉴定中影响其准确性的主要因素［１０］，本研究所使用的 ８ 个微

卫星位点，杂合子丰富，其无效等位基因频率极低，所有实验样品，包括 ３ 个偏离 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡的位点，

９３９６　 ２０ 期 　 　 　 任鹏　 等：基于粪便 ＤＮＡ 的小麂亲权鉴定和婚配制研究 　
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至少均能稳定扩增出 ５ 个等位基因，因此无效等位基因的频率不会影响到鉴定的准确性。 在 Ｃｅｒｖｕｓ 的模拟

分析中，从 ８ 个微卫星位点中随机选取，当位点数达到 ６ 个时，从 ９３ 个雌性小麂中找到其母本和从 ８４ 个雄性

中找出其父本的概率均超过 ９９％，为提高鉴定的准确性， 将 ８ 个位点全部用于亲权鉴定分析。 在实际种群

中，利用微卫星数据得到的亲缘系数通常会在理论值上下浮动，本研究所有父⁃子，母⁃子单元中，父子和母子

间的平均亲缘系数为 ０．５３１６，接近理论值 ０．５０，子代间的亲缘系数平均为 ０．３０６４，接近理论值 ０．２５［９，３５］，进一

步验证了亲权鉴定的准确性。 本试验采用 Ｘ２检验和 Ｇ 统计检验 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡，结果发现，共 ３ 个微卫

星位点出现偏离 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡的现象。 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡种群的实质是指针对于一个较大的、随机

交配的群体来说，在无外界选择，没有个体迁入、迁出和无突变位点产生的假设基础之上。 Ａｒｄｒｅｎ 等［３６］指出，
在濒危物种种群中出现不符合 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡的现象，主要原因有近亲繁殖、种群亚结构和无效等位基

因导致的杂合度不足［３７］。 Ｆｉｓ 是评价种群是否存在近亲繁殖的一个重要参数，当 Ｆｉｓ 为正值时，表示群体内存

在近交，如果是负值，则群体内不存在近交［３８］。 本研究中古田山小麂群体的 Ｆｉｓ 为－０．１８８６，可知种群之间不

存在近交现象，排除由近交导致的种群偏离 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡。 小麂具有较大的活动范围，在古田山范围

内没有任何地理障碍阻隔个体间的迁移和基因交流，小麂种群不会存在亚结构，无效等位基因频率极低，杂合

子丰富，因此排除种群亚结构和无效等位基因导致其偏离 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡的可能。 但小麂大范围的迁移

使得保护区范围内可能存在一定的迁入和迁出，使采样点的小麂种群不符合理想种群的条件，导致其偏离

Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡。 同时保护区内小麂的栖息地存在片段化，破碎的栖息地使得小麂不能随机交配，这是

导致微卫星位点偏离 Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ 平衡的原因。
３．２　 小麂的婚配制度

婚配制度是一种进化稳定策略（ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｉｌｙ ｓｔａｂｌｅ ｓｔｒａｔｅｇｙ，ＥＳＳ） ［３９］，动物在繁殖行为中采取哪一种婚配

制度，取决于动物个体之间相互作用和对外界环境的适应，影响动物婚配制度的主要生态因素可能是食物和

营巢地在时间和空间上的分布情况［４０］，鹿科动物的婚配制度多是一雄多雌［４１］。 一雄多雌制主要有三种亚

型［４２］：资源保卫型一雄多雌制（ｒｅｓｏｕｒｃｅ⁃ｄｅｆｅｎｓｅ ｐｏｌｙｇｙｎｙ），特点是雄性个体之间经过激烈的竞争建立各自的

领域，占有繁殖必需的资源，吸引处于繁殖期雌性群体的到来，从而获得与多个雌性交配的机会；雌性或后宫

保卫型一雄多雌制（ｆｅｍａｌｅ ｏｒ ｈａｒｅｍ ｄｅｆｅｎｓｅ），特点是雄性直接占有多个配偶，雌性通常集群生活；雄性优势型

或求偶场一雄多雌制（ｍａｌｅ ｄｏｍｉｎａｎｃｅ ｏｒ ｌｅｋ ｐｏｌｙｐｙｎｙ），特点是与雄性是否占用繁殖必需的资源无关，雄性之

间通过确立社会等级或求偶炫耀来竞争。 小麂、黑麂、赤麂（Ｍｕｎｔｉａｃｕｓ ｍｕｎｔｊａｋ）等麂属动物的繁殖特点是没

有季节性［４１］，全年均可繁殖，没有固定的发情期和交配期，同时小麂喜独居，个体之间的交往频次不高［４３］，因
此，小麂的婚配制仍属于一雄多雌，但并不是目前所知的亚型。 Ｏｄｄｅｎ［４４］ 和 Ｗｅｇｇｅ［４］ 对赤麂婚配制的研究认

为，赤麂的婚配类型不是一雄一雌，也不是目前所知的一雄多雌中的任何一种亚型，而是一种被称作“检查或

搜索策略（ｉｎｓｐｅｃｔｉｏｎ ｏｒ ｒｏａｍｉｎｇ ｓｔｒａｔｅｇｙ）”下的一雄多雌制，即雄性通过定期检查是否有经过自己领域的的发

情雌性，以期与多个雌性发生交配。 小麂和赤麂不仅在进化上属于近亲，而且行为和生活方式也极为相似，两
者在野外都是营独居生活的，发情期和交配期均不固定，雄性个体有各自的领域［４，４５］，由此可以推断，小麂的

婚配制应和赤麂相似。 小麂在发情期内有明显的标记行为，尤其是进入发情期时雄性个体的标记行为变得更

为频繁［４６］，雄性个体在留下自身信息的同时，也通过检查自己领域内雌性的信息，以便和更多的雌性发生交

配。 在雌性的繁殖期内，雌性个体一旦受孕，便不再和其它雄性交配［４７］，但这种婚配关系并不固定，在下一个

繁殖期，雌性个体又可以和另外一个雄性交配，因此本研究中出现的一个雌性和多个雄性交配的现象应出现

在雌性不同的繁殖期之间。 小麂的这种婚配制度，使得搜索能力强的雄性能和多个在繁殖期的雌性进行交

配，增加了营独居生活的小麂个体在繁殖期成功交配的概率。 对于雌性来说，不固定的婚配关系，促进了雌雄

之间的基因交流，使得子代的杂合性增加，是古田山小麂种群遗传多样性较高的重要原因。
３．３　 保护对策

为了更好地发挥古田山保护区的作用，建议每 ５ａ 复查 １ 次，开展常规化的小麂种群数量动态监测，这有

０４９６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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利于掌握小麂种群数量的变化规律，同时加强对保护区内小麂栖息环境质量的监测，包括食物（种类、可利用

量、质量）、隐蔽所（类型、数量和质量）等变化特征，估算保护区内小麂的环境容纳量，以及时制定和调整相应

的保护对策和措施。 应继续加强当地居民对野生动物的保护意识，减少对小麂的捕猎，使小麂种群进一步扩

大。 同时应加强对小麂的科研力度，对影响保护区内小麂生存和繁殖的因素有较全面的理解和把握。 对小麂

进行人工繁育，在自然保护区的实验区，可以考虑建立以小麂为主的养殖场，驯养和繁殖人工种群，为小麂的

就地保护和异地保护以及资源利用开拓新的途径。

附录 １　 Ｃｅｒｖｕｓ ３．０ 软件分析的母子鉴定结果

Ａｐｐｅｎｄｉｘ １　 Ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｍｏｔｈｅｒ ａｎｄ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｃｅｒｖｕｓ ３．０

后代
Ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ ＩＤ

位点类型
Ｌｏｃｉ ｔｙｐｅｄ

候选母本
Ｃａｎｄｉｄａｔｅ
Ｍｏｔｈｅｒ ＩＤ

位点类型
Ｌｏｃｉ ｔｙｐｅｄ

匹配位点
Ｐａｉｒ ｌｏｃｉ
ｃｏｍｐａｒｅｄ

不匹配位点
Ｐａｉｒ ｌｏｃｉ

ｍｉｓｍａｔｃｈｉｎｇ

ＬＯＤ 值
Ｐａｉｒ ＬＯＤ

ｓｃｏｒｅ

Δ 值
Ｐａｉｒ Ｄｅｌｔａ

置信度
Ｐａｉｒ

ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ

Ａ１ ８ Ｂ７１ ６ ６ １ ０．８６ ０．８６ ∗

Ａ１２ ７ Ｄ３４ ７ ６ ０ ５．０８ １．２２ ∗

Ａ１３ ８ Ａ３１ ８ ８ ０ ６．９４ ６．５９ ∗

Ａ１５ ８ Ａ３３ ８ ８ ０ ５．８５ ５．８５ ∗

Ａ２０ ８ Ｂ８０ ８ ８ １ ３．４８ ３．０１ ∗

Ａ２２ ８ Ａ１８ ８ ８ ２ ０．１８ ０．１８ ＋

Ａ２３ ８ Ｃ５１ ８ ８ １ ０．４７ ０．４７ ＋

Ａ４９ ８ Ｄ４９ ８ ８ １ ２．３４ ０．１９ ＋

Ａ６１ ８ Ａ５６ ６ ６ ０ ４．７８ ４．７８ ∗

Ａ７４ ８ Ａ３３ ８ ８ １ ３．６６ ２．９６ ∗

Ａ８４ ７ Ｂ５６ ７ ６ １ １．７９ １．７９ ∗

Ａ９２ ８ Ｂ３３ ８ ８ ０ １１．８３ １１．８３ ∗

Ａ９５ ７ Ａ９３ ８ ７ １ ４．７６ ４．６７ ∗

Ｂ１ ８ Ａ１８ ８ ８ ２ ０．５９ ０．５９ ＋

Ｂ１２ ７ Ｂ５ ７ ６ ０ ３．６３ ２．８４ ∗

Ｂ２４ ７ Ｄ４ ６ ５ １ １．４２ １．４２ ∗

Ｂ２９ ８ Ｂ３２ ８ ８ １ １０．４１ １０．４１ ∗

Ｂ３７ ８ Ｄ８８ ６ ６ １ １．３４ ０．１９ ＋

Ｂ４１ ８ Ｂ５６ ７ ７ ２ ０．７１ ０．１２ ＋

Ｂ５１ ７ Ｂ７１ ６ ５ ０ ３．９６ ２．２５ ∗

Ｂ５４ ７ Ａ７ ７ ６ １ １．１４ １．１４ ∗

Ｂ５７ ８ Ｄ７７ ８ ８ １ ２．８５ ２．８５ ∗

Ｂ６０ ８ Ｄ７７ ８ ８ １ ２．３６ ２．３６ ∗

Ｂ６７ ７ Ｂ５６ ７ ６ １ ２．０９ ２．０９ ∗

Ｂ７１ ６ Ｃ６１ ８ ６ ０ ２．７３ ０．０７ ＋

Ｃ９ ７ Ｃ８ ８ ７ １ ３．６７ ３．６７ ∗

Ｃ２１ ８ Ｃ１７ ８ ８ １ ５．１１ ５．１１ ∗

Ｃ２３ ８ Ｃ１８ ７ ７ １ ３．０２ ３．０２ ∗

Ｃ４８ ８ Ｄ３５ ７ ７ １ ０．４２ ０．４２ ＋

Ｃ４９ ８ Ａ１７ ８ ８ ２ １．５６ １．５６ ∗

Ｃ５０ ７ Ａ５６ ６ ６ １ ０．５７ ０．５７ ＋

Ｃ５７ ８ Ｄ４５ ８ ８ １ ２．８７ ２．８７ ∗

Ｃ７３ ８ Ｂ７１ ６ ６ ０ ２．０６ ２．０６ ∗

Ｃ８３ ８ Ｃ５１ ８ ８ １ ０．８０ ０．８０ ∗

Ｃ８７ ８ Ａ７８ ８ ８ １ １．０８ １．０８ ∗

Ｃ９６ ７ Ａ２９ ７ ７ １ １．２４ １．２４ ∗

１４９６　 ２０ 期 　 　 　 任鹏　 等：基于粪便 ＤＮＡ 的小麂亲权鉴定和婚配制研究 　
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续表

后代
Ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ ＩＤ

位点类型
Ｌｏｃｉ ｔｙｐｅｄ

候选母本
Ｃａｎｄｉｄａｔｅ
Ｍｏｔｈｅｒ ＩＤ

位点类型
Ｌｏｃｉ ｔｙｐｅｄ

匹配位点
Ｐａｉｒ ｌｏｃｉ
ｃｏｍｐａｒｅｄ

不匹配位点
Ｐａｉｒ ｌｏｃｉ

ｍｉｓｍａｔｃｈｉｎｇ

ＬＯＤ 值
Ｐａｉｒ ＬＯＤ

ｓｃｏｒｅ

Δ 值
Ｐａｉｒ Ｄｅｌｔａ

置信度
Ｐａｉｒ

ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ

Ｄ４ ６ Ｄ３ ８ ６ ０ １０．４４ １．３３ ∗

Ｄ２１ ７ Ａ７３ ７ ６ ０ ４．９５ ３．２３ ∗

Ｄ２０ ８ Ｄ２１ ７ ７ １ １．７２ １．１３ ∗

Ｄ３５ ７ Ｄ４９ ８ ７ １ １．９４ １．５２ ∗

Ｄ３６ ８ Ａ１５ ８ ８ １ ２．５７ １．６１ ∗

Ｄ４２ ８ Ａ３１ ８ ８ １ １．２８ １．０９ ∗

Ｄ７５ ８ Ｃ７１ ８ ８ １ ０．９０ ０．９０ ∗

Ｄ７９ ８ Ｄ１０ ８ ８ １ ２．１８ ２．１８ ∗

Ｅ１６ ６ Ｄ９ ８ ６ １ １．９６ １．９０ ∗

Ｅ１７ ７ Ｄ３ ８ ７ ０ １３．７８ ４．６７ ∗

Ｅ２６ ８ Ｅ３９ ７ ７ １ ２．２８ ２．２８ ∗

Ｅ３９ ７ Ｂ８０ ８ ７ １ ０．９２ ０．９２ ∗

　 　 ∗：Δ 值＞标准 Δ 值（９５％水平下）＝ ０．６２；＋：０．６２＞Δ 值＞标准 Δ 值（８０％水平下）＝ ０．００

附录 ２　 Ｃｅｒｖｕｓ ３．０ 软件分析的父子鉴定结果

Ａｐｐｅｎｄｉｘ ２　 Ｔｈｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｒｅｓｕｌｔｓ ｏｆ ｆａｔｈｅｒ ａｎｄ ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ ｆｒｏｍ ｔｈｅ Ｃｅｒｖｕｓ ３．０

后代
Ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ ＩＤ

位点类型
Ｌｏｃｉ ｔｙｐｅｄ

候选父本
Ｃａｎｄｉｄａｔｅ
Ｍｏｔｈｅｒ ＩＤ

位点类型
Ｌｏｃｉ ｔｙｐｅｄ

匹配位点
Ｐａｉｒ ｌｏｃｉ
ｃｏｍｐａｒｅｄ

不匹配位点
Ｐａｉｒ ｌｏｃｉ

ｍｉｓｍａｔｃｈｉｎｇ

ＬＯＤ 值
Ｐａｉｒ ＬＯＤ

ｓｃｏｒｅ

Δ 值
Ｐａｉｒ Ｄｅｌｔａ

置信度
Ｐａｉｒ

ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ

Ａ１２ ７ Ａ１０ ８ ７ １ ０．０７ ０．０７ ＋

Ａ１３ ８ Ａ８ ８ ８ １ ３．７４ ２．８１ ∗

Ａ１５ ８ Ａ２ ８ ８ １ ２．７９ ０．２２ ＋

Ａ２７ ８ Ａ３９ ７ ７ １ １．３６ ０．５７ ∗

Ａ３５ ８ Ａ１０ ８ ８ １ ３．６３ ３．６３ ∗

Ａ３８ ８ Ｃ５０ ７ ７ ０ ４．７８ ４．２１ ∗

Ａ４８ ８ Ｃ４５ ８ ８ ０ ５．５４ ４．９２ ∗

Ａ４９ ８ Ｃ４５ ８ ８ １ ２．５７ １．２８ ∗

Ａ５４ ８ Ａ２３ ８ ８ １ ３．３７ ２．６１ ∗

Ａ５８ ８ Ａ４９ ８ ８ １ １．３０ １．３０ ∗

Ａ６１ ８ Ａ４４ ７ ７ ０ ５．０７ ４．３８ ∗

Ａ８６ ８ Ｃ８３ ８ ８ １ ０．６７ ０．６７ ∗

Ａ９２ ８ Ｃ５９ ７ ７ １ ０．１８ ０．１８ ＋

Ｂ４ ８ Ａ７９ ８ ８ １ １．６６ １．６６ ∗

Ｂ５ ７ Ａ７９ ８ ７ １ １．０１ １．０１ ∗

Ｂ８ ８ Ａ７９ ８ ８ ０ ９．０５ ７．３９ ∗

Ｂ１２ ７ Ｂ４８ ８ ７ １ ２．０８ １．３０ ∗

Ｂ１３ ８ Ｂ１５ ６ ６ ０ １０．６４ ９．６４ ∗

Ｂ１８ ８ Ｂ１５ ６ ６ １ ３．８０ ２．７９ ∗

Ｂ２４ ７ Ｂ１４ ８ ７ ２ ０．９８ ０．９８ ∗

Ｂ２９ ８ Ａ９５ ７ ７ ２ ０．０９ ０．０９ ＋

Ｂ４１ ８ Ａ２０ ８ ８ ２ ０．４７ ０．４７ ＋

Ｂ５１ ７ Ｃ８２ ７ ６ ０ ２．６８ ２．６８ ∗

Ｂ５７ ８ Ｄ８３ ８ ８ ２ ０．１７ ０．１７ ＋

Ｂ７１ ６ Ｃ４ ８ ６ ０ ４．０３ ０．０７ ＋

Ｃ２１ ８ Ｂ４ ８ ８ １ ３．３９ ３．３９ ∗

Ｃ４８ ８ Ａ４２ ７ ７ ０ ９．０６ ９．０６ ∗

２４９６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３７ 卷　
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续表

后代
Ｏｆｆｓｐｒｉｎｇ ＩＤ

位点类型
Ｌｏｃｉ ｔｙｐｅｄ

候选父本
Ｃａｎｄｉｄａｔｅ
Ｍｏｔｈｅｒ ＩＤ

位点类型
Ｌｏｃｉ ｔｙｐｅｄ

匹配位点
Ｐａｉｒ ｌｏｃｉ
ｃｏｍｐａｒｅｄ

不匹配位点
Ｐａｉｒ ｌｏｃｉ

ｍｉｓｍａｔｃｈｉｎｇ

ＬＯＤ 值
Ｐａｉｒ ＬＯＤ

ｓｃｏｒｅ

Δ 值
Ｐａｉｒ Ｄｅｌｔａ

置信度
Ｐａｉｒ

ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ

Ｃ５７ ８ Ｅ３０ ８ ８ １ ３．５３ ３．５３ ∗

Ｃ７１ ８ Ｃ４５ ８ ８ １ ２．０４ ０．５７ ∗

Ｃ７３ ８ Ａ４８ ８ ８ １ ２．０６ １．７６ ∗

Ｃ７５ ７ Ａ８ ８ ７ １ ２．１９ ２．１４ ∗

Ｃ８２ ８ Ｄ５２ ７ ７ ０ ５．５４ ５．５４ ∗

Ｃ８３ ８ Ａ８ ８ ８ １ ２．５１ ０．２８ ＋

Ｃ８７ ８ Ａ４９ ８ ８ １ ２．１４ ２．１４ ∗

Ｄ２６ ６ Ａ１６ ８ ６ １ １．１２ １．１２ ∗

Ｄ３３ ８ Ｄ１６ ８ ８ １ ５．７２ ５．７２ ∗

Ｄ４２ ８ Ａ１６ ８ ８ １ ０．５７ ０．５７ ∗

Ｄ７５ ８ Ｄ５４ ８ ８ １ ３．２６ ３．２６ ∗

Ｄ８８ ６ Ａ３９ ７ ６ １ ２．７３ ２．７３ ∗

Ｅ８ ８ Ｂ４６ ８ ８ １ ４．８４ ４．８４ ∗

Ｅ１６ ６ Ｅ３７ ８ ６ １ ３．４１ １．４０ ∗

Ｅ２６ ８ Ｅ１６ ６ ６ １ ２．０１ ２．０１ ∗

　 　 ∗：Δ 值＞标准 Δ 值（９５％水平下）＝ ０．５１；＋：０．５１＞Δ 值＞标准 Δ 值（８０％水平下）＝ ０．００
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