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东帕米尔高原喜马拉雅雪鸡遗传多样性及系统发育
地位

王玉涛１，２， 潘建飞３，黄翠翠１，２，胡　 平１，２，韩建林１，２，３，∗

１ 喀什大学，生命与地理科学学院，喀什　 ８４４０００

２ 喀什大学新疆维吾尔自治区叶尔羌绿洲生态与生物资源研究高校重点实验室，喀什　 ８４４０００

３ 中国农业科学院⁃国际家畜研究所畜禽牧草遗传资源联合实验室，北京　 １０００７３

摘要：东帕米尔高原作为生物多样性丰富的区域之一，喜马拉雅雪鸡和藏雪鸡在此混群分布。 以东帕米尔高原喜马拉雅雪鸡为

研究对象，采用 ＰＣＲ 和测序技术，研究了 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 区序列特征，下载 ＧｅｎＢａｎｋ 已提交的雪鸡序列，利用最大似然法构建系

统发育树和中介网络关系，以阐明东帕米尔高原喜马拉雅雪鸡遗传多样性水平和系统进化地位。 结果表明：东帕米尔高原喜马

拉雅雪鸡 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序列富含 Ａ、Ｔ 碱基，含量为 ５９．８％，存在 ６４ 个多态位点，占核苷酸总数的 ５．５％，其中单一多态位点 ２９
个，简约信息位点 ３３ 个，两处插入或缺失，转换发生的频率远远高于颠换；２５ 个个体存在 ２３ 种单倍型，平均单倍型多样度（Ｈｄ）
为 ０．９２±０．０００１，平均核苷酸多样度（π）为 ０．００９５８，平均核苷酸差异度（Ｋ）为 １１．０６７，说明东帕米尔高原喜马拉雅雪鸡核苷酸多

样性较低，单倍型多样性高，具有较为丰富的遗传多样性；系统发育分析显示喜马拉雅雪鸡与藏雪鸡分为明显的两大簇群，本研

究涉及的东帕米尔高原喜马拉雅雪鸡出现遗传分化，呈现明显的 ２ 个进化支；中介网络关系分析显示雪鸡具有明显的地理分布

特征，本研究雪鸡 ８４％的单倍型聚在以东帕米尔高原为中心的进化支上。 因此，建议扩大塔什库尔干野生动物自然保护区（位
于东帕米尔高原境内）范围，建立国家级自然保护区，恢复生态环境，以提高雪鸡栖息地的生存适宜性。
关键词：东帕米尔高原；喜马拉雅雪鸡；ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ；遗传多样性；系统发育地位
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ｗｉｔｈ ２ ｏｂｖｉｏｕｓ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｂｒａｎｃｈｅｓ． Ａｄｄｉｔｉｏｎａｌｌｙ， Ｓｎｏｗｃｏｃｋ （ Ｔｅｔｒａｏｇａｌｌｕｓ ｓｐｐ．） ｅｘｈｉｂｉｔ ａ ｄｉｓｔｉｎｃｔ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ
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Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｅａｓｔ Ｐａｍｉｒ； Ｔｅｔｒａｏｇａｌｌｕｓ ｈｉｍａｌａｙｅｎｓｉｓ； ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ； ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔａｔｕｓ

雪鸡属鸟纲（Ａｖｅｓ），鸡形目（Ｇａｌｌｉｆｏｒｍｅｓ），雉科（ Ｐｈａｓｉａｎｉｄａｅ），雪鸡属（Ｔｅｔｒａｏｇａｌｌｕｓ），包括高加索雪鸡

（Ｔ．ｃａｕｃａｓｉｃｕｓ）、里海雪鸡 （ Ｔ． ｃａｓｐｉｕｓ）、阿尔泰雪鸡 （ Ｔ． ａｌｔａｉｃｕｓ）、喜马拉雅雪鸡 （ Ｔ． ｈｉｍａｌａｙｅｎｓｉｓ） 和藏雪鸡

（Ｔ．ｔｉｂｅｔａｎｕｓ）５ 个种［１⁃２］，后 ３ 种在中国境内均有分布，其中喜马拉雅雪鸡又称暗腹雪鸡，藏雪鸡又称淡腹雪

鸡。 喜马拉雅雪鸡是雪鸡属中体形最大的种［３］，在国内主要分布在昆仑山西部、祁连山脉和喜马拉雅山西部

等地，按照分布格局不同又分为有 ４ 个亚种：即指明亚种（Ｔ．ｈ． ｈｉｍａｌａｙｅｎｓｉｓ）分布于我国新疆西部；疆南亚种

（Ｔ．ｈ． ｇｒｏｍｂｓｚｅｗｓｋｉｉ）主要分布于昆仑山西部向东到新疆于田附近；青海亚种（Ｔ．ｈ． ｋｏｓｌｏｗｉ）分布于自阿尔金山

西部向东经祁连山至青海湖南部地区；天山亚种（Ｔ．ｈ． ｓｅｗｅｒｚｏｗｉ）分布于新疆天山山脉［３］。 在国外，阿富汗、土
耳其至尼泊尔、巴基斯坦和哈萨克斯坦均有分布［４⁃６］。 昆仑山⁃帕米尔高原是喜马拉雅雪鸡的分布中心，然而

由于全球气候变化、人类活动干扰、天敌侵害和非法狩猎，喜马拉雅雪鸡赖以生存环境不断恶化，群体数量急

剧下降。 喜马拉雅雪鸡现为国家Ⅱ级重点保护动物，已被 ＩＵＣＮ 红色目录列为低危（ＬＣ）物种［７］，中国脊椎动

物红色名录列为近危（ＮＶ） ［８］。
雪鸡既具有较高的药用和观赏价值，又具有一定的生态价值。 关于喜马拉雅雪鸡的研究主要集中在野外

生境、巢址选择、食性和繁殖习性，圈养驯化和繁育以及起源进化方面［９⁃２９］。 在起源进化方面，刘强等利用雪

鸡 ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ 基因全长序列（１１４３ｂｐ）与雉科中其他 １９ 个属的 Ｃｙｔｂ 基因进行同源性比较，结果表明雪鸡属

在雉科中与鹌鹑属亲缘关系最近，其次是石鸡属，雪鸡属与鹌鹑属的分歧时间为 １．５ 百万—２．０ 百万年，与石

鸡属分歧时间为 １．７ 百万—２．４ 百万年［３０］。 Ｒｕａｎ 等利用 ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔｂ 基因部分序列（５３５ｂｐ）分析了 ６ 个喜马

拉雅雪鸡群体，表明新疆天山地区雪鸡群体遗传多样性丰富，且群体间存在基因交流［３１⁃３２］。 王小立通过对喜

马拉雅雪鸡的线粒体 ＤＮＡ 控制区（ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ）序列和微卫星进行标记检测，研究了我国喜马拉雅雪鸡 １１
个地理种群的分子系统地理学，结果表明 １１ 个地理种群分为 ４ 个进化分支，且近期经历过种群分化、基因交

流受到限制并且在冰期发生过扩张［３３⁃３４］。 但以上研究中，涉及东帕米尔高原境内的喜马拉雅雪鸡样本数量

较少或不足，不足以代表整个地理种群。 因此，关于雪鸡地理学及遗传多样性研究，急需扩大样本数量以及地

理覆盖度。
帕米尔高原是地球上两条巨大山带 （阿尔卑斯⁃喜马拉雅山带和帕米尔⁃楚科奇山带）的山结，也是亚洲

大陆南部和中部地区主要山脉的汇集处，这里群山起伏、连绵逶迤、雪峰群立、耸入云天，因此人口稀少，人类

活动较少，是野生动物理想的栖息地。 但随着社会经济的飞速发展，人类活动加剧，帕米尔高原植被退化严

重，荒漠化进程加速，野生动物栖息地生境破碎化程度严重［３５］，边缘效应加剧，物种内基因交流受阻，群体遗

传多样性降低，导致该区域面临生物多样性丧失、生态系统服务低下和贫困的恶性循环［３６］，因此开展区域内
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生物多样性评估具有重要的意义。 关于东帕米尔高原喜马拉雅雪鸡群体遗传多样性评估及相关研究尚未见

报道，因此为阐明东帕米尔高原喜马拉雅雪鸡遗传多样性水平和系统进化地位，本文选择 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序列

信息，利用生物信息学软件分析雪鸡 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序列特征和遗传多样性水平；选择 ＧｅｎＢａｎｋ 中已提交的雪

鸡序列，利用最大似然法构建系统进化树以及中介网络构建系统发育关系，这可为喜马拉雅雪鸡遗传资源保

护和利用提供理论依据。

１　 材料与方法

１．１　 实验材料

喜马拉雅雪鸡样本是从 ２００８ 年开始在新疆帕米尔高原的塔什库尔干野生动物自然保护区（红其拉甫、达
布达尔、恰拉奇古等区域）、阿克陶县和帕米尔雪鸡繁育基地收集雪鸡尸体的肌肉组织，合计 ２５ 个。 收集的肌

肉组织放入 ７５％酒精中－８０℃保存，肌肉组织样本保存在喀什大学叶尔羌绿洲生态与生物资源研究高校重点

实验室。
１．２　 基因组 ＤＮＡ 提取

肌肉组织基因组 ＤＮＡ 提取参照《分子克隆》（第三版）的提取方法，采用常规的酚·氯仿抽提法，并结合

实验室条件进行了优化和改进。
１．３　 引物设计和 ＰＣＲ 扩增

利用 Ｐｒｉｍｅｒ ５ 软件，根据 ＧｅｎＢａｎｋ 上公布的雪鸡 ｍｔＤＮＡ 序列（登录号：ＮＣ．０２７２７９）设计特异性扩增引

物。 正 向 引 物 Ｌ１５７２５ｘ⁃１５７０５： ５′⁃ＣＣＴＡＧＣＡＧＣＣＴＣＡＧＴＡＣＴＣＡＴＣＣＴＡＣ⁃ ３′， 反 向 引 物 Ｈ１５３０ｘ⁃１４９８： ５′⁃
ＣＣＧＣＧＧＴＧＧＣＴＧＧＣＡＣＡＡＧＡＴＴＴＡＣＣ⁃ ３′，测序引物 Ｌ１５７２５⁃ｓｅｑ１：５′⁃ＣＣＴＣＴＡＴＴＴＴＴＣＣＣＡＣＡＡＡＡＣＴＡＧＧ⁃ ３′。
引物由北京三博远志生物技术有限责任公司合成。

ＰＣＲ 反应体系：总体积 ２５μＬ，其中 ＴａｑＤＮＡ 酶（５００Ｕ）０．５μＬ，ｄＮＴＰｓ（１０ｍｍｏｌ ／ Ｌ）０．５μＬ，Ｂｕｆｆｅｒ（２．５ｍｍｏｌ ／
Ｌ）１２．５μＬ，上下游引物（１０ｐｍｏｌ ／ μＬ）１μＬ，ＤＮＡ 模板（１００ｎｇ ／ μＬ）１μＬ，ｄｄＨ２Ｏ ８．５μＬ。

扩增反应条件：９４℃预变性 ３ｍｉｎ，３５ 个循环（９４℃变性 ３０ｓ， ６３℃退火 ３０ｓ， ７２℃７２ 延伸 １．５ｍｉｎ），７２℃延

伸 ７ｍｉｎ，４℃保存。 ＰＣＲ 产物采用 ０．８％的琼脂糖凝胶电泳检测，扩增产物送北京三博远志生物技术有限责任

公司测序。
１．４　 序列分析

Ｃｈｒｏｍａｓ Ｖｅｒｓｉｏｎ １．４５ 对喜马拉雅雪鸡 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 区序列进行人工校对。 用 ＭＥＧＡ ５．０ 比对序列以及

统计序列碱基组成，并构建系统发育树。 ＤｎａＳＰＶ５ 用于统计单倍型，计算单倍型和核苷酸多样性指标，利用

Ａｄｏｂｅ Ｉｌｌｕｓｔｒａｔｏｒ 软件对图片进行处理。 利用 Ｎｅｔｗｏｒｋ４．６．１．１ 软件对本研究所得序列和 ＧｅｎＢａｎｋ 下载的喜马拉

雅雪鸡和藏雪鸡的同源 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序列进行网络关系及其单倍型分布频率分析。 喜马拉雅雪鸡和藏雪鸡

序列信息见表 １。

表 １　 雪鸡 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序列信息表

Ｔａｂｌｅ １　 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ Ｔｅｔｒａｏｇａｌｌｕｓ

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

样本来源
Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ａｒｅａ

单倍型
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

登录号
ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

备注
Ｎｏｔｅｓ

喜马拉雅雪鸡 青海 德令哈 Ｈ１，Ｈ３，Ｈ８ ３ ＧＱ３４３５１３， １５，２０

Ｔｅｔｒａｏｇａｌｌｕｓ 格尔木 Ｈ２ １ ＧＱ３４３５１４

ｈｉｍａｌａｙｅｎｓｉｓ 甘肃 肃北县 Ｈ４—Ｈ７，Ｈ３５ ５ ＧＱ３４３５１６—１９；ＧＱ３４３５４７

新疆 昭苏县 Ｈ９ １ ＧＱ３４３５２１

奇台县 Ｈ１５，Ｈ２２，Ｈ２４—Ｈ２８ ７ ＧＱ３４３５２７，３４；
ＧＱ３４３５３６— ＧＱ３４３５４０

后峡 Ｈ３７ １ ＧＱ３４３５４９．１

阿克苏 Ｈ９，Ｈ１３，Ｈ３１ ３ ＧＱ３４３５１２１，２５，４３
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续表

种
Ｓｐｅｃｉｅｓ

样本来源
Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ａｒｅａ

单倍型
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

数量
Ｎｕｍｂｅｒ

登录号
ＧｅｎＢａｎｋ ａｃｃｅｓｓｉｏｎ ｎｕｍｂｅｒ

备注
Ｎｏｔｅｓ

喀什库尔干 Ｈ３２，Ｈ３３，Ｈ３４ ３ ＧＱ３４３５４４—ＧＱ３４３５４６

和田 Ｈ１７，Ｈ３５，Ｈ３６ ３ ＧＱ３４３５２９； ＧＱ３４３５４７—４８

皮山 Ｈ９，Ｈ１１ ２ ＧＱ３４３５２１； ＧＱ３４３５２３

喀什塔什
Ｈ８—Ｈ１０，Ｈ１２，Ｈ１４，
Ｈ１６，Ｈ１８—Ｈ２１，Ｈ２３，
Ｈ２９，Ｈ３０

１３
ＧＱ３４３５２０—２２； ＧＱ３４３５２４， ２６，
２８； ＧＱ３４３５３０—３３； ＧＱ３４３５３５，
４１，４２

ＡＦＸＪ８３，２０１，２０５ ３ ＪＮ６８４０４７．１—ＪＮ６８４０４９．１

东帕米尔高原 Ｈａｐ１—Ｈａｐ２３ ２３ ／ 本研究

藏雪鸡
Ｔｅｔｒａｏｇａｌｌｕｓ ｔｉｂｅｔａｎｕｓ 青藏高原 Ｈ１—Ｈ３５，ＺＸＪ１０１—１０２ ３７ ＪＸ１３６７９９．１— ＪＸ１３６８３３．１；

ＪＮ６８４０４５—４６

外群 ＯＵＴＧＲＯＵＰ１—２ ２ ＧＱ３４３５５０．１；ＧＱ３４３５５１．１

２　 结果与分析

图 １　 ｍｔＤＮＡ ＰＣＲ 扩增产物

Ｆｉｇ．１　 Ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｍｔＤＮＡ ｇｅｎｅ

２．１　 ＰＣＲ 扩增

对 ２５ 份喜马拉雅雪鸡 ｍｔＤＮＡ 目的片段进行 ＰＣＲ
扩增，扩增产物用 ０．８％的琼脂糖凝胶电泳检测（图 １）。
检测产物大小与目的片段长度一致（２４９６ｂｐ），且条带

清晰，无杂带或拖带，无非特异扩增产物，可以用于

ＰＣＲ 产物直接测序。
２．２　 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序列分析

２．２．１　 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 核苷酸组成

对 ２５ 个喜马拉雅雪鸡 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 区进行序列测定，测序结果经比较、矫正后获得了 １１５７ｂｐ 的全长序

列。 与参照序列 ＮＣ０２７２７９ 进行对比编辑进行分析。 结果表明：ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 中 Ｔ、Ｃ、Ａ、Ｇ ４ 种碱基平均比例

分别为 ３３．０％、２６．２％、２６．８％、１４．０％，Ａ＋Ｔ 的平均含量为 ５９．８％，显著高于 Ｇ＋Ｃ 平均含量 ４０．２％。 因此雪鸡

ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 区富含 Ａ 和 Ｔ。 进而说明碱基组成具有偏倚性，符合禽类线粒体 ＤＮＡ 序列特征。
２．２．２　 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 核苷酸变异与单倍型多样性分析

利用 ＤｎａＳＰ５．１０．０１ 软件对 ２５ 个喜马拉雅雪鸡的 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 高变区进行单核苷酸多态性分析，以
Ｈａｐ１ 为标准，共检测到 ６４ 个多态位点，占所测核苷酸的 ５．５％。 其中有 ２９ 个单一多态位点，位于第 ３２、１６５、
１９９、２９０、２９５、２９９、３０４、３４９、３９２、３９３、３９７、４００、４０４、４０７、４０９、４５２、４７８、５０４、５２４、５４４、５６６、５７１、５８１、５８５、５９８、
６４６、６９７、７２３ 和 ７２５ 位；３３ 个简约信息位点，位于第 １４６、１６６、１６８、１７３、１８９、２０５、２０８、２１７、２１８、２２０、２２２、２２３、
２３１、２３６、２３７、２４２、２４３、２４５、２５６、２８９、３８３、５５４、５７３、５７６、５７８、６０６、６０９、７１４、７４０、７８０、８２６、８３８ 和 １００３ 位；２４０
和 ９５３ 位存在两个插入 ／缺失位点。 本实验检测到转换、颠换、插入或缺失 ４ 种核苷酸变异类型，其中转换 ４２
次，占变异位点数的 ６５．６３％，Ａ ／ Ｇ 之间转换 ８ 次，Ｔ ／ Ｃ 之间转换 ３４ 次；颠换 ２０ 次，占变异为点数的 ３１．２５％；存
在两处插入或缺失，在 ２４０ 处插入或缺一个 Ｃ，在 ９５３ 处插入或缺失一个 Ｔ。

通过 ＤｎｓＳＰ５．１０．０１ 软件对喜马拉雅雪鸡的 ２５ 个个体 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 区序列进行多态性分析，结果共检测

到 ６４ 个多态位点，存在 ２３ 种单倍型，命名为 Ｈａｐ１—Ｈａｐ２３（表 ２），２５ 个雪鸡中有 ２ 个个体共享单倍型

Ｈａｐ１１，２ 个个体共享单倍型 Ｈａｐ１９，其余 ２３ 个个体均为独立单倍型。 平均单倍型多样度（Ｈｄ）为 ０．９２±０．
０００１，平均核苷酸多样度（π）为 ０．００９５８，平均核苷酸差异度（Ｋ）为 １１．０６７，从而显示东帕米尔高原喜马拉雅

雪鸡核苷酸多样性较低，单倍型多样性高，具有较为丰富的遗传多样性。

９１３　 １ 期 　 　 　 王玉涛　 等：东帕米尔高原喜马拉雅雪鸡遗传多样性及系统发育地位 　
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ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

表 ２　 ２５ 个喜马拉雅雪鸡 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 的 ２３ 个单倍型变异序列

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ２３ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｉｎ ２５ Ｔｅｔｒａｏｇａｌｌｕｓ ｈｉｍａｌａｙｅｎｓｉｓ ｇｒｏｕｐ ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ

单倍型
Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

变异位点 Ｖａｒｉａｂｌｅ ｓｉｔｅ

３ １１１１１１１２２２２２２２２２２２２２２２２２２２３３３３３３４４４４４４５５５５５５５５５５５５６６６６７７７７７８８９１
２ ４６６６７８９００１１２２２３３３４４４４５８９９９０４８９９９００００５７０２４５６７７７７８８９００４９１２２４８２３５０
６ ５６８３９９５８７８０２３１６７０２３５６９０５９４９３２３７０４７９２８４４４４６１３６８１５８６９６７４３５００６８３０

３

频率
Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

Ｈａｐ＿１ ＧＴＡＴＣＴＣＴＣＴＣＴＣＧＣＡＡＣＣＡＴＣＧＣＡＴＣＴＴＣＣＴＴＣＣＣＧＴＣＣＣＣＴＣＣＣＣＣＣＴＣＣＣＣＣＧＣＴＣＡＡＴ－Ｃ １

Ｈａｐ＿２ ．． ． ． ＴＣＴ ． ． ． ＡＣＧＡ ． ． ＣＴ － ＧＣ ． ＡＴＧ ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． Ｇ ． ． － ． １

Ｈａｐ＿３ Ｔ ． Ｔ ． ． ． ＴＧＴ ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ＡＣ ． ＴＣＧＴＴＴ ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． － ． １

Ｈａｐ＿４ ． ． ． ． ． ． Ｔ ． Ｔ ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ｇ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． － ． １

Ｈａｐ＿５ ．． ． ＣＴＣＴ ． ． ． ． ＣＧＡ ． ． ＣＴ － ＧＣ ． ＡＴ ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ＴＴＴ ． ． ． ＧＴ ． ． Ａ ． ． ． Ｇ ． ． － ． １

Ｈａｐ＿６ ． ． ． ． ． ． Ｔ ． Ｔ ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ｇ ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． － ． １

Ｈａｐ＿７ ． Ｃ ． ． ． ． ． ． ＴＣ ． ． ． ． ． Ｇ ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ｇ ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ｔ ． ． Ａ ． ． ． ． Ｇ ． Ｔ ． １

Ｈａｐ＿８ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． － Ｇ １

Ｈａｐ＿９ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． － ． １

Ｈａｐ＿１０ ． ． ． ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． Ｃ － ． １

Ｈａｐ＿１１ ． Ｃ ． ． ． ． ． ． ＴＣ ． ． ． ． ． Ｇ ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． Ｇ ． － ． ２

Ｈａｐ＿１２ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ＴＴＴ ． ＴＴＴＴＴ ． ． ＴＧＴＧＴＡＧＧＴ ． Ｇ ． － ． １

Ｈａｐ＿１３ ． ． ． ． ． ． Ｔ ． Ｔ ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ｔ ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． Ｔ ． １

Ｈａｐ＿１４ ． ． ． ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． Ｇ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． Ｃ － ． １

Ｈａｐ＿１５ ． ． ． ＣＴＣＴ ． ． ． ． ＣＧＡ ． ． ＣＴ － ＧＣ ． ＡＴ ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． Ｇ ． ． － ． １

Ｈａｐ＿１６ ． ． ． ． ． ． ． ． ＴＣ ． ． ． ． ． Ｃ ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． Ｃ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． Ｇ ． － ． １

Ｈａｐ＿１７ ． ． ． ． ＴＣＴ ． ． ． ． ＣＧＡ ． ． ＣＴ － ＧＣ ． ＡＴ ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ＴＧ ． ． － ． １

Ｈａｐ＿１８ ． ． ． ． ． ． Ｔ ． Ｔ ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． － Ｇ １

Ｈａｐ＿１９ ． ． ． ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ＴＡ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． － ． １

Ｈａｐ＿２０ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ｃ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． － ． １

Ｈａｐ＿２１ ． ． ． ． ． ． Ｔ ． Ｔ ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ｇ ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． － ． １

Ｈａｐ＿２２ ． ． ． ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ＴＡ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ｇ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． － ． １

Ｈａｐ＿２３ ． ． ． ． ． ． Ｔ ． Ｔ ． ． ． ． ． Ｔ ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． ． Ａ ． ． ． ． ． ． － ． １

２．２．３　 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 区序列（１１５７ｂｐ）碱基变异和核苷酸多样性分布

利用 ＤｎａＳＰ５．１０．０１ 软件分析高变区序列变异的位置（图 ２）。 结果表明：喜马拉雅雪鸡 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序

列碱基变异的分布有很大的差异，在 １—８０ｂｐ 之间较保守，在 ８０—３００ｂｐ 之间变异较大，３００—５００ｂｐ 相对保

守，在 ５００—７００ｂｐ 之间变异增大，７００—１１５７ｂｐ 相对比较保守，其中在 ２３０ｂｐ 处的碱基变异最丰富。 这一结果

符合 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 的结构组成特点，５′末端为高变区 Ｉ，突变率较高的中间区域为保守区域 ＩＩ，３′末端为高变

区 ＩＩＩ。 从而验证了扩增序列是来自 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 区域。 对 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序列核苷酸多样性分布分析（图
３），结果表明：在碱基 １—８０ｂｐ 之间保守，８０—２７０ｂｐ 之间核苷酸多样度较高，在 ２７０—５００ｂｐ 之间变异较少，
５００—７００ｂｐ 之间略微有所增加，在 ７５０ｂｐ 之后逐渐趋于保守之势，在 ２３０ｂｐ 处核苷酸多样度的值最大。 核苷

酸变异分布与核苷酸多样性分布基本一致。 对 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 区序列（１１５７ｂｐ）错配分布分析（图 ４），表明东

帕米尔高原喜马拉雅雪鸡经历过群体扩张。
２．３　 系统发育与网络关系分析

２．３．１　 系统发育分析

结合本研究获得数据，下载 ＧｅｎＢａｎｋ 已提交的雪鸡属 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 同源序列（８８６ｂｐ），比对分析共获得

８４ 个单倍型雪鸡（表 １），利用 ＭＥＧＡ６．１ 软件，采用 Ｋｉｍｕｒａ⁃２ 模型，以邻接法构建其 ＮＪ 系统发育树（图 ５），并
对拓扑图进行自展检验，重复抽样次数为 １０００，然后以 ２ 条喜马拉雅雪鸡（ＧＱ３４３５５１、ＧＱ３４３５５０）的 ｍｔＤＮＡ
Ｄ⁃ｌｏｏｐ 同源序列作为根序列。

０２３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ２　 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 区序列碱基变异分布

Ｆｉｇ．２　 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ ｂａｓｅ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

图 ３　 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 序列核苷酸多样度分布

Ｆｉｇ．３　 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ

图 ４　 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 碱基错配分布

　 Ｆｉｇ．４　 Ｍｉｓｍａｔｃｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｓ ｆｏｒ ａｌｌ Ｔｅｔｒａｏｇａｌｌｕｓ ｈｉｍａｌａｙｅｎｓｉｓ

ｓａｍｐｌｅｓ　

从图 ５ 系统发育树可以发现，８４ 个单倍型共分为

两大支。 一支为喜马拉雅雪鸡，一支为藏雪鸡。 而喜马

拉雅雪鸡支又分为 ３ 支，本实验确定的 ２３ 个单倍型喜

马拉雅雪鸡聚在 ２ 个进化支上，其中 １９ 个单倍型与

Ｗａｎｇ 等［３５］，Ｌｕｚｈａｎｇ 等［３３］ 采集自塔什库尔干县样本

（Ｈ３２，Ｈ３３，Ｈ３４，ＡＦＸＩ⁃ ８３）聚一个进化支上，可见来自

东帕米尔高原喜马拉雅雪鸡独享进化支，但单倍型

Ｈａｐ２、Ｈａｐ１７、Ｈａｐ５、Ｈａｐ１５ 聚在另一个进化支上，进而

说明该区域喜马拉雅雪鸡出现种群分化。
２．３．２　 网络关系分析

Ｎｅｔｗｏｒｋ 网络分析法是系统进化分析最常用的方法

之一，主要用于阐述种内水平的系统发育关系，能清晰

地表明单倍型之间的关系、各单倍型在各群体中的分布频率及其基因流的方向。 利用 Ｎｅｔｗｏｒｋ４．６．１．１ 软件对

雪鸡 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ ８４ 个单倍型的网络关系进行分析（图 ６）。 结果显示网络关系分析与其系统发育 ＮＪ 树的

结果完全一致，所有的单倍型聚为 ２ 个簇群，分别为喜马拉雅雪鸡簇群和藏雪鸡簇群。 按照动物地理分布分

析，本研究的 １９ 个单倍型与前人研究的 ４ 个单倍型聚在以东帕米尔高原为中心的喜马拉雅雪鸡簇中，且形成

单独的一支，不与其他区域雪鸡共享进化支；其余 ４ 个单倍型与其他单倍型聚在以昆仑山、天山、阿尔金山和

祁连山为分布区域的喜马拉雅雪鸡簇中。 由此可见喜马拉雅雪鸡遗传特征具有明显的地理分布特征，并由此

形成不同的亚种，说明雪鸡进化具有明显的地理起源特征。 所有藏雪鸡均聚在以青藏高原为中心的簇中。

３　 讨论

３．１　 遗传多样性

本研究喜马拉雅雪鸡 ２５ 个样本获得 １１５７ｂｐ 长的 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 区序列，与其他鸟类控制区长度差异不

大。 喜马拉雅雪鸡碱基 Ａ＋Ｔ 的含量为 ５９．８％，高于 Ｇ＋Ｃ 的含量 ４０．２％，证明雪鸡 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 区序列存在碱

基偏倚性，符合鸟类线粒体 ＤＮＡ 碱基组成偏倚性的特点。 这与脊椎动物 ｍｔＤＮＡ 的特点一样，存在一条重链

和一条轻链，就是由于这两条链的 Ａ＋Ｔ 的含量差异造成的。 共发现 ６４ 个变异位点，占所检测核苷酸的

５．５３％，其中有 ２９ 个单一多态位点，３３ 个简约信息位点和两个插入 ／缺失位点，变异较高。
单倍型多样度（Ｈｄ）和核苷酸多样度（π 值）是衡量一个群体 ｍｔＤＮＡ 变异程度的两个重要指标。 π 值越

大遗传多样性越高。 本实验喜马拉雅雪鸡 π 值为 ０．００９５８，平均单倍型多样度为 ０．９２±０．０００１，说明东帕米尔

喜马拉雅雪鸡核苷酸多样性低，而单倍型多样性较高，这与王小立对喜马拉雅雪鸡的 １１ 个地理种群 ６７ 个样
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图 ５　 ８４ 个雪鸡 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 单倍型构建的 ＮＪ 系统发育进化树

Ｆｉｇ．５　 Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｔｒｅｅ Ｔｅｔｒａｏｇａｌｌｕｓ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｓ ８４ ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ ｉｎ ＮＪ ｔｒｅｅ

品的 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 的平均核苷酸多样性为 ０．０１０３±０．００５２３，单倍型多样性为 ０．９７７±０．００６９０ 结果一致［３４］。 安

蓓对西藏雪鸡部分 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 控制区序列进行研究，结果表明藏雪鸡的核苷酸多样性 （ π 值） 为

０．００３６［３７⁃３８］，由此可见，喜马拉雅雪鸡的核苷酸多样性高于藏雪鸡。 研究认为降低物种遗传多样性的主要原

因有：（１）种群间隔离：长时间缺乏基因交流；（２）栖息地破坏：自然种群栖息地片段化和严重近亲繁殖；（３）
小种群遗传效应：遗传漂变、瓶颈效应和奠基者效应等［３９］。 由此推测出东帕米尔高原喜马拉雅雪鸡可能由于

缺乏基因交流和遗传漂变导致核苷酸多样性降低。 鉴于此，喜马拉雅雪鸡作为国家Ⅱ级重点保护动物，国家

林业部门应加强该物种的保护，建议：首先扩大位于东帕米尔高原的塔什库尔干野生动物自然保护区范围并

建立国家自然保护区，恢复生态环境，提高雪鸡栖息地的适宜性；其次在东帕米尔高原原地建立雪鸡人工驯化

繁育基地，借助分子遗传标记建立人工繁殖群体，以加强物种保护和利用；第三建立雪鸡捕杀惩戒制度，对于

人为捕杀者偷食者进行严重惩戒。

２２３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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图 ６　 ８４ 个单倍型网络关系

Ｆｉｇ．６　 Ｎｅｔｗｏｒｋ ｒｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｏｆ ｔｈｅ ８４ ｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ

３．２　 系统发育

对喜马拉雅雪鸡和 ＧｅｎＢａｎｋ 中雪鸡 ｍｔＤＮＡ Ｄ⁃ｌｏｏｐ 共 ８４ 个单倍型进行系统发育和网络关系分析，两者聚

类分析结果一致，８４ 个单倍型聚为喜马拉雅雪鸡簇和藏雪鸡簇。 关于喜马拉雅雪鸡和藏雪鸡起源研究，包新

康从种内亚种间分子系统发生关系、喜马拉雅雪鸡与藏雪鸡分歧时间的估算以及高原及其周边地质环境演变

方面认定，喜马拉雅雪鸡和藏雪鸡是在高原隆升前（也就是说在 ３．６ 百万年前）就已经分化形成了，在青藏高

原隆升初期的多瑙河冰期（３．５ 百万—２．６ 百万年），淡腹组雪鸡（藏雪鸡又叫淡腹雪鸡）的一支由天山东部地

区向东南扩散至青藏高原东部地区的一些高山，伴随着青藏高原的隆升而形成藏雪鸡；暗腹组雪鸡（喜马拉

雅雪鸡又称暗腹雪鸡）的一支形成喜马拉雅雪鸡后在高原隆升中期（大约 ０．８８ 百万年前）开始向高原上扩散

并形成各亚种［４０］。 王小立研究了我国 １１ 个地理种群喜马拉雅雪鸡系统发育，结果表明喜马拉雅雪鸡存在 ４
个进化支，即昆仑山进化支、青藏高原进化支、天山进化支和喀喇昆仑山进化支，而喀喇昆仑山进化支为东帕

米尔高原（塔什库尔干县）所独有，为独立进化支，不与其他地理群体雪鸡共享进化支［３４］，而本研究 ２３ 个单倍

型分布中 １９ 个单倍型（占 ８４％）聚在以帕米尔高原为中心的进化支上，这与王小立研究结果一致。 但本研究

有 ４ 个单倍型不与喀喇昆仑山进化枝共享进化支，暗示了东帕米尔高原喜马拉雅雪鸡经历过群体扩张，具有

两个地理群体。 帕米尔高原的群山起伏，连绵逶迤，冰川汇聚，雪峰群立，耸入云天，形成了独特的地理区域，
作为生长在高海拔低温地区的鸟类，这里形成的地理障碍使得雪鸡基因交流受到限制，即形成独立的地理类

群或亚种，这一点在本研究得到进一步证实。 但东帕米尔高原喜马拉雅雪鸡是否经历过群体扩张，由于受样

本数量的限制，尚需要进一步验证。
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