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摘要：川金丝猴（Ｒｈｉｎｏｐｉｔｈｅｃｕｓ ｒｏｘｅｌｌａｎａ）是我国特有珍稀濒危物种，了解其种群遗传结构和关键影响因素，对该物种的保护具有

重要意义。 以我国分布最东端的湖北神农架川金丝猴种群为研究对象，基于非损伤性 ＤＮＡ 技术和微卫星 ＤＮＡ 遗传标记等分

子生物学方法及景观遗传参数，探讨了神农架川金丝猴的遗传多样性和遗传结构，旨在为川金丝猴的研究及川金丝猴种群的可

持续发展提供理论基础。 利用 １２ 个多态性微卫星位点，在 ４５５ 份川金丝猴粪便样品中，共检测到 ６２ 个微卫星等位基因；共鉴

定出 ３１６ 个不同川金丝猴个体；种群的平均期望杂合度、平均观察杂合度和多态性信息含量分别为 ０．６２６、０．５５９ 和 ０．６５０；群体

间的 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离为 ０．０４６—０．１３９，分化系数为 ０．０１５—０．０４６。 结果表明与其他地区川金丝猴种群相比，神农架川金丝猴种群

具有较低的遗传多样性水平，种群内部存在遗传分化趋势；结合景观参数分析表明地理距离不是影响神农架川金丝猴群体间遗

传距离的主要因素，而生境中的灌丛和草地以及人类活动干扰可能是影响川金丝猴遗传交流的主要因素。
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Ｄａｌｏｎｇｔａｎ ａｎｄ Ｊｉｎｈｏｕｌｉｎｇ ｇｒｏｕｐｓ ｗａｓ ｔｈｅ ｇｒｅａｔｅｓｔ， ａｎｄ ｔｈａｔ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ Ｊｉｎｈｏｕｌｉｎｇ ａｎｄ Ｑｉａｎｊｉａｐｉｎｇ ｇｒｏｕｐｓ ｗａｓ ｔｈｅ ｌｏｗｅｓｔ．
Ｔｈｅ ｉｓｏｌａｔｉｏｎ⁃ｂｙ⁃ｄｉｓｔａｎｃｅ ｍｏｄｅｌ ｓｈｏｗｅｄ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅｓ ｗａｓ ｎｏｔ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ｗｉｔｈ
ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ． Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ＧＩＳ （Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ Ｓｙｓｔｅｍ） ｉｎｄｉｃａｔｅｓ ｔｈａｔ ｔｈｅ ｍａｉｎ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎｆｌｕｅｎｃｉｎｇ ｔｈｅ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｏｌｄｅｎ ｓｎｕｂ⁃ｎｏｓｅｄ ｍｏｎｋｅｙ ｉｎ ｔｈｅ Ｓｈｅｎｏｎｇｊｉａ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ ｗｅｒｅ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｆｅｒｅｎｃｅ ｆｒｏｍ
ｈｕｍａｎ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｆｒａｇｍｅｎｔｅｄ ｈａｂｉｔａｔｓ ｓｕｃｈ ａｓ ｓｈｒｕｂｓ， ｇｒａｓｓｌａｎｄ ａｎｄ ｒｏａｄ ｉｎ ｔｈｅ ｈａｂｉｔａｔ， ｎｏｔ ｔｈｅｉｒ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ
ｄｉｓｔａｎｃｅｓ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： Ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ， ｇｏｌｄｅｎ ｓｎｕｂ⁃ｎｏｓｅｄ ｍｏｎｋｅｙ （ Ｒｈｉｎｏｐｉｔｈｅｃｕｓ ｒｏｘｅｌｌａｎａ）， ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ，
ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｍａｒｋｅｒ， ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ

川金丝猴（Ｒｈｉｎｏｐｉｔｈｅｃｕｓ ｒｏｘｅｌｌａｎａ）是我国特有珍稀濒危动物，为国家 Ｉ 级重点保护野生动物，由于人类活

动干扰、生境退化等原因，川金丝猴种群已被隔离分布在秦岭、四川⁃甘肃和湖北神农架等 ３ 个独立分布

区［１⁃３］。 神农架川金丝猴种群是分布在最东端，种群数量最少，已有研究显示该种群在遗传进化史上具有重

要的地位［４⁃７］，３ 个川金丝猴地理种群中，神农架种群与其它两个种群间的遗传距离最大［４⁃５，８⁃９］。 因此，对神农

架川金丝猴种群的研究和保护具有重要的意义。
生境破碎化容易导致种群相互分割，基因交流受阻，给珍稀濒危的小种群带来明显的负面影响［９］。 大量

研究表明，受生境隔离影响的的小种群，种群数量加速下降，受遗传漂变、近交繁殖影响促使种群的遗传多样

性水平降低［１０⁃１４］。 近年来，在保护遗传学研究的基础上，结合物种的生境和景观研究方法，形成了景观遗传

学研究，定量确定生境景观特征对种群遗传结构与遗传多样性的影响研究［１５⁃１９］。 我国学者对大熊猫

（Ａｉｌｕｒｏｐｏｄａ ｍｅｌａｎｏｌｅｕｃａ） ［２０⁃２２］、朱鹮 （Ｎｉｐｐｏｎｉａ ｎｉｐｐｏｎ） ［２３⁃２４］、滇金丝猴 （ Ｒｈｉｎｏｐｉｔｈｅｃｕｓ ｂｉｅｔｉ） ［２５⁃２６］ 和藏羚羊

（Ｐａｎｔｈｏｌｏｐｓ ｈｏｄｇｓｏｎｉｉ） ［２７⁃２８］等动物已有相关研究。
目前，神农架自然保护区的川金丝猴种群主要集中分布在大龙潭、千家坪和金猴岭 ３ 个区域，另外还有 １

个人工补食群体，该群共有川金丝猴近 ８０ 只，包括 ６ 个一雄多雌家庭单元和 １ 个全雄单元，这是为该川金丝

猴种群复壮及保护提供种质资源，神农架自然保护区以人工补食的方法对川金丝猴进行招引试验而形成，相
对稳定活动于大龙潭区域［２９⁃３０］。 本研究试图分析神农架自然保护区川金丝猴的遗传多样性，掌握不同群体

间的基因流状况，探讨阻碍种群间遗传交流的主要景观和生境因素，为神农架川金丝猴的保护和制定合理可

行的保护管理措施提供科学依据。

１　 材料和方法

１．１　 研究材料

　 　 湖北神农架自然保护区的川金丝猴种群集中分布在千家坪、金猴岭和大龙潭等 ３ 个区域，本研究选择在

２ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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川金丝猴的活动频繁区域采集粪便样品。 采集样品时，使用一次性无菌塑料手套，尽量收集新鲜的川金丝猴

表层粪便样品。 将样品装入含硅胶的 １５ｍＬ 收集管中，尽快保存在－２０℃冰柜。 同时记录取样时间、ＧＰＳ 位

点、采集地点生境描述等信息。
于 ２０１３ 年 １１ 月至 ２０１４ 年 １２ 月期间，共采集到川金丝猴粪便样品 ４５５ 份，分属于 １１ 个川金丝猴主要活

动点（图 １）。 其中：大龙潭川金丝猴群体样品 ２０３ 份（ＤＬＴ⁃１ 猴群 ６５ 份、ＤＬＴ⁃２ 猴群 ４０ 份、ＤＬＴ⁃３ 猴群 ７３ 份、
ＤＬＴ⁃４ 猴群 ２５ 份），金猴岭川金丝猴群体样品 １０２ 份（ＪＨＬ⁃１ 猴群 ３６ 份、ＪＨＬ⁃２ 猴群 ４０ 份、ＪＨＬ⁃３ 猴群 １５ 份、
ＪＨＬ⁃４ 猴群 １１ 份），千家坪川金丝猴群体样品 ７５ 份（ＱＪＰ⁃１ 猴群和 ＱＪＰ⁃２ 猴群分别有 １８ 和 ５７ 份），大龙潭川

金丝猴人工补食群体样品 ７５ 份。

图 １　 川金丝猴粪便样品采集点分布图

Ｆｉｇ．１　 Ｔｈｅ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｏｌｄｅｎ ｓｎｕｂ⁃ｎｏｓｅｄ ｍｏｎｋｅｙ ｆｅｃａｌ ｓａｍｐｌｅｓ

ＤＬＴ：大龙潭群体，Ｄａｌｏｎｇｔａｎ ｇｒｏｕｐ ｔｈａｔ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ＤＬＴ⁃１， ＤＬＴ⁃２， ＤＬＴ⁃３， ＤＬＴ⁃４；ＤＬＴ⁃Ｒ：大龙潭人工补食群，ｔｈｅ ｐｒｏｖｉｓｉｏｎｅｄ ｇｒｏｕｐ ｏｆ ＤＬＴ；ＱＪＰ：

千家坪群体，Ｑｉａｎｊｉａｐｉｎｇ ｇｒｏｕｐ ｔｈａｔ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ＱＪＰ⁃１ ａｎｄ ＱＪＰ⁃２；ＪＨＬ：金猴岭群体，Ｊｉｎｈｏｕｌｉｎｇ ｇｒｏｕｐ ｔｈａｔ ｉｎｃｌｕｄｅｄ ＪＨＬ⁃１， ＪＨＬ⁃２， ＪＨＬ⁃３， ＪＨＬ⁃４

１．２　 粪便 ＤＮＡ 的提取和微卫星 ＤＮＡ 位点筛选

采用 ＱＩＡａｍｐ ＤＮＡ Ｓｔｏｏｌ 试剂盒（Ｑｉａｇｅｎ）提取川金丝猴粪便 ＤＮＡ，具体的操作方法参照试剂盒说明书。
提取的粪便 ＤＮＡ 保存于 －２０℃冰箱。

在已有文献中选取 ３２ 个多态性较高的川金丝猴微卫星位点［８⁃９， ３１］，通过预实验筛选后，得到 １２ 个多态性

较高、在粪便样品中能较稳定扩增的微卫星位点进行后续研究。 选择的微卫星位点分别为：Ｄ１Ｓ１６５６、
Ｄ１Ｓ５３３、Ｄ３Ｓ１７６８、Ｄ６Ｓ１０５６、Ｄ６Ｓ４７４、Ｄ６Ｓ４９３、Ｄ７Ｓ７９４、Ｄ１０Ｓ１４３２、Ｄ１０Ｓ６７６、Ｄ１７Ｓ１２９０、Ｄ３Ｓ１７６６、Ｄ９Ｓ９０５。
１．３　 微卫星 ＤＮＡ 位点 ＰＣＲ 扩增和基因分型

微卫星 ＤＮＡ 位点的 ＰＣＲ 扩增体系为：１× ＰＣＲ ｂｕｆｆｅｒ（含 ＭｇＣｌ２），０．２ｍｍｏｌ ／ Ｌ ｄＮＴＰｓ，１μｍｏｌ ／ Ｌ 的正向荧光

标记引物和 １μｍｏｌ ／ Ｌ 反向引物，２μｇ ＢＳＡ，０．６Ｕ ＨｏｔＭａｓｔｅｒＴＭ聚合酶和 １０—２０ｎｇ 的基因组 ＤＮＡ 模板。 ＰＣＲ 扩

增条件为：９４℃热启动 ５ｍｉｎｓ；９４℃变性 １５ｓ、退火温度 ５０—６０℃，３０ｓ、７２℃延伸 ４５ｓ（３５ 个循环）；最后 ７２℃延

伸 １０ｍｉｎｓ；扩增结束后保存在 ４℃。 每次扩增过程中设定阴性对照，每个样品扩增 ３ 次。

３　 ４ 期 　 　 　 周芸芸　 等：基于微卫星 ＤＮＡ 的神农架川金丝猴遗传结构研究 　
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ＰＣＲ 扩增产物在 ＡＢＩ⁃３７３０ＸＬ 遗传分析仪上进行分型分析，由 Ｇｅｎｅｍａｐｐｅｒ Ｖ４．０ 分析软件输出分型结果，
并辅以人工核对和校正。 最后，采用 Ｂｅｌｌｅｍａｉｎ 等［３２］微卫星基因分型的标准确定杂合位点与纯合位点。
１．４　 数据分析

用 Ｍｉｃｒｏｃｈｅｃｋｅｒ Ｖ２．２．３ 软件［３３］检测每个位点是否存在无效等位基因或等位基因缺失等情况；由 Ｃｅｒｖｕｓ
Ｖ３．０ 软件［３４⁃３５］计算微卫星位点的无亲缘关系个体间具有相同基因型的概率（ＰＩＤ 值）和全同胞个体间具有相

同基因型的概率（ＰＩＤｓｉｂ 值）。 对微卫星分型结果进行个体识别，将所有微卫星位点的基因型都相同、或者只

有一个位点上的基因型不相同的样品判断为一个个体［３２］。 分别计算微卫星位点的等位基因数（ｋ）、观察杂合

度（ＨＯ）、期望杂合度（ＨＥ）和多态性信息含量（ＰＩＣ）。 用 Ｇｅｎｅｐｏｐ Ｖ４．０ 软件［３６］检验每个位点是否符合哈温平

衡（Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ Ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ）。 用ＭＳＡ 软件［３７］计算川金丝猴群体间的遗传距离；由 Ｆｓｔａｔ ２．９．３．２［３８］计算群

体间的遗传分化系数（ＦＳＴ）和近交系数（ＦＩＳ）；根据遗传分化系数［３９］计算群体间基因流（Ｎｅｍ）。
利用已有的神农架川金丝猴生境数据，在 ＡｒｃＧＩＳ ９．３ 软件计算各样品采集点间的地理距离；结合遗传分

化系数（ＦＳＴ）和群体间的地理距离来计算地理距离和遗传距离的关系［４０］，进行距离隔离模型检验；在 ＩＢＤ
１．５２软件［４１］中对地理和遗传距离两者的进行相关性检验，并检验其显著度。

２　 结果与分析

２．１　 川金丝猴的个体识别

结果显示在 １２ 个微卫星位点上未发现无效等位基和等位基因缺失的情况，所有微卫星位点累计没有亲

缘关系的个体间有相同基因型的概率（ＰＩＤ 值）为 ２．９６×１０－１０，同胞个体间有相同基因型的概率（ＰＩＤｓｉｂ 值）为
９．３８×１０－５。 个体识别分析中，为保证个体识别的准确性，累计微卫星位点的 ＰＩＤｓｉｂ 值应该小于 ０．０１［４２］，所以

将扩增成功位点少于 １０ 个的样品排除。 在 ４５５ 份粪便样品中共鉴定 ３１６ 个不同的个体，其中大龙潭群体 １５４
个个体（ＤＬＴ⁃１：５３ 个、ＤＬＴ⁃２：２３ 个、ＤＬＴ⁃ ３：６０ 个、ＤＬＴ⁃ ４：１８ 个）；金猴岭群体 ５２ 个（ＪＨＬ⁃ １：１９ 个、ＪＨＬ⁃ ２：１９
个、ＪＨＬ⁃３：９ 个、ＪＨＬ⁃４：５ 个）；千家坪群体 ５７ 个（ＱＪＰ⁃ １：１０ 个、ＱＪＰ⁃ ２：４７ 个），大龙潭人工补食群体 ５６ 个

（ＤＬＴ⁃Ｒ）。
２．２　 种群遗传多样性

本研究共检测到 ６２ 个等位基因，每个微卫星位点有 ４—７ 个不等，平均等位基因数目为 ５．１７。 等位基因

频率分布不均，各群体间、各猴群间的优势等位基因相对集中，其分布基本一致。 所检测到的等位基因中，有
２２ 个等位基因的频率低于 ０．１，占总数的 ３５．４８％，频率低于 ０．１ 的等位基因分别均占到了种群的 ２１．５３％—
４３．５６％。

神农架川金丝猴种群的平均期望杂合度、平均观察杂合度和多态性信息含量分别为 ０．６２６、０．５５９ 和

０．６５０，４ 个群体中的微卫星位点期望杂合度为 ０．５７８—０．６３９、平均观察杂合度为 ０．５１５—０．６１０、多态性信息含

量为 ０．６００—０．６４１（表 １）。 所有猴群的平均期望杂合度为 ０．５２８—０．６３５、平均观察杂合度为 ０．５２０—０ ．６１８、平
均多态性信息含量为 ０．５５２—０．６８１，群体间、猴群间各多样性指数差异不明显。
２．３　 种群遗传结构

神农架川金丝猴 ４ 个群体中，大龙潭人工补食群体与大龙潭群体、千家坪群体和金猴岭群体的 Ｎｅｉ′ｓ 遗传

距离分别为 ０．０８９、０．１０５、０．１３９，大龙潭群体与千家坪群体、金猴岭群体的遗传距离分别为 ０．０６７ 和 ０．０５９，千
家坪群体与金猴岭群体的遗传距离为 ０．０４６。 １１ 个猴群相互间的 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离见表 ２。

神农架川金丝猴整体的 ＦＳＴ分化系数为 ０．０４２。 ４ 个群体之间的的分化系数为 ０．０１５—０．０４６，遗传差异最

大的是大龙潭人工补食群体和金猴岭群体，最小的是金猴岭群体和千家坪群体。 １１ 个猴群相互间的 ＦＳＴ值见

表 ３。 基于 １２ 个微卫星位点，１１ 个猴群间 Ｎｅｍ 值为 ２．６９７—２１．０１０，推算出猴群的基因流为 ８．０２０。
神农架川金丝猴群体整体 ＦＩＳ近交系数为 ０．０６３，１１ 个猴群的近交系数为 －０．０４８—０．０９５。

４ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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表
１　

神
农
架
川
金
丝
猴
的
研
究
猴
群
遗
传
多
样
性
参
数

Ｔａ
ｂｌ
ｅ
１　

Ｇ
ｅｎ
ｅｔ
ｉｃ

ｉｎ
ｆｏ
ｒｍ

ａｔ
ｉｏ
ｎ
ｏｆ

ｇｏ
ｌｄ
ｅｎ

ｓｎ
ｕｂ

⁃ｎ
ｏｓ
ｅｄ

ｍ
ｏｎ

ｋｅ
ｙ
ｇｏ

ｕｒ
ｐｓ

ｉｎ
Ｓｈ

ｅｎ
ｎｏ

ｎｇ
ｊｉａ

Ｎ
ａｔ
ｉｏ
ｎａ

ｌＮ
ａｔ
ｕｒ
ｅ
Ｒ
ｅｓ
ｅｒ
ｖｅ

ｂａ
ｓｅ
ｄ
ｏｎ

１２
ｍ
ｉｃ
ｒｏ
ｓａ
ｔｅ
ｌｌｉ
ｔｅ

ｌｏ
ｃｉ

位
点

Ｌｏ
ｃｕ

ｓ
ＤＬ

Ｔ
ＤＬ

Ｔ⁃
Ｒ

ＱＪ
Ｐ

ＪＨ
Ｌ

整
体

Ｔｏ
ｔａ
ｌ

Ｈ
Ｏ

Ｈ
Ｅ

ｋ
ＰＩ

Ｃ
Ｈ

Ｏ
Ｈ

Ｅ
ｋ

ＰＩ
Ｃ

Ｈ
Ｏ

Ｈ
Ｅ

ｋ
ＰＩ

Ｃ
Ｈ

Ｏ
Ｈ

Ｅ
ｋ

ＰＩ
Ｃ

Ｈ
Ｏ

Ｈ
Ｅ

ｋ
ＰＩ

Ｃ

Ｄ１
Ｓ１

６５
６

０．
５３

１
０．
５７

５
６

０．
５７

６
０．
５１

８
０．
６１

６
５

０．
６２

２
０．
４９

１
０．
５７

８
５

０．
５８

４
０．
４２

３
０．
６５

２
６

０．
６６

０
０．
４９

５∗
０．
６３

３
６

０．
６１

４

Ｄ１
Ｓ５

３３
０．
５９

７
０．
５７

８
４

０．
５８

０
０．
５７

１
０．
４７

７
２

０．
４８

１
０．
５８

２
０．
５７

９
４

０．
５８

５
０．
５１

９
０．
５７

５
４

０．
５８

１
０．
５２

８
０．
５６

９
４

０．
５７

１

Ｄ３
Ｓ１

７６
８

０．
４８

４
０．
５４

４
４

０．
５５

０
０．
４１

１
０．
３６

６
２

０．
３６

９
０．
１８

９
０．
２１

８
３

０．
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９
０．
３６

５
０．
３６

０
４

０．
３６

４
０．
３８

２
０．
４３

０
４

０．
４３

３

Ｄ６
Ｓ１

０５
６

０．
４４
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５７

３
４
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５７

３
０．
６０

７
０．
５６

６
４
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５７

１
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５０

０
０．
６８

５
４
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４
０．
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４
０．
６７

３
４

０．
６８

２
０．
５４

８
０．
６５

８
４

０．
６５

９

Ｄ６
Ｓ４

７４
０．
５８

２
０．
６２

８
５

０．
６２

９
０．
６９

６
０．
６０

２
３

０．
６０

７
０．
５４

２
０．
６７

６
５

０．
６８

５
０．
７６

０
０．
６３

１
５

０．
６３

６
０．
６２

７
０．
６４

６
５

０．
６４

７

Ｄ６
Ｓ４

９３
０．
６３

０
０．
７７

８
５

０．
７８

０
０．
７５

０
０．
７４

３
５

０．
７５

０
０．
５６

１
０．
７４

４
５

０．
７５

３
０．
５６

９
０．
７５

５
５

０．
７６

５
０．
６２

９
０．
７７

３
５

０．
７７

４

Ｄ７
Ｓ７

９４
０．
５０

０
０．
５１

０
５
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５１

０
０．
３５

０
０．
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８
３
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７
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６
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９
５
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７
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７
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３
５

０．
６７

０
０．
４６

７
０．
５２

０
５

０．
６０

０

Ｄ１
０Ｓ
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３２

０．
６９

４
０．
７８

８
７

０．
７９

１
０．
６２

５
０．
６６

８
４

０．
６７

４
０．
６０

７
０．
７９

０
７

０．
７９

８
０．
６７

６
０．
７８

５
７

０．
７９

７
０．
６６

２
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７２

８
７

０．
７８

０
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６

０．
５２

９
０．
６７

５
４

０．
６７

６
０．
６９

６
０．
５９

１
３

０．
５９

５
０．
５８

６
０．
７０

９
５

０．
７３

９
０．
４４

２∗
０．
６４

１
４

０．
６５

０
０．
５３

０
０．
６０

７
５

０．
７０

７

Ｄ１
７Ｓ
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０．
８３

０
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７７

８
６

０．
７８

１
０．
８３

９
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２
４
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７４

８
０．
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９
０．
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２
６

０．
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０
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７５

０
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７２

７
５
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４
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７９

２
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７
６
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９
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７６
６

０．
４７

７
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４５

５
５

０．
４５

４
０．
６４

３
０．
５１

３
４

０．
５１

７
０．
３９

３
０．
３５

２
５

０．
３５

５
０．
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８
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２
５
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４３

６
０．
４８
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２
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６

０．
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８
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６０

７
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６２

３
４
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６２

９
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５２

６
０．
６５

１
６

０．
７２

３
０．
５７

１
０．
６８

４
５

０．
６９

４
０．
５６
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０．
７２

３
６

０．
７８

５
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Ｍ
ｅａ
ｎ

０．
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０
０．
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９
５．
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３
０．
６４

１
０．
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０
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３
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０
０．
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００

０
０．
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９
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６
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１６

７
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６５
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表 ２　 １１ 个猴群的 Ｎｅｉ′ｓ遗传距离

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｎｅｉ′ｓ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｏｆ ｇｏｌｄｅｎ ｓｎｕｂ⁃ｎｏｓｅｄ ｍｏｎｋｅｙｓ ｉｎ １１ ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅｓ

猴群
Ｍｏｎｋｅｙｓ ｉｎ ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅｓ ＤＬＴ⁃１ ＤＬＴ⁃２ ＤＬＴ⁃３ ＤＬＴ⁃４ ＤＬＴ⁃Ｒ ＱＪＰ⁃１ ＱＪＰ⁃２ ＪＨＬ⁃１ ＪＨＬ⁃２ ＪＨＬ⁃３

ＤＬＴ⁃２ ０．０３７

ＤＬＴ⁃３ ０．０８３ ０．１１５

ＤＬＴ⁃４ ０．０５３ ０．０５９ ０．１６７

ＤＬＴ⁃Ｒ ０．１２９ ０．１４０ ０．２７０ ０．１０６

ＱＪＰ⁃１ ０．１７４ ０．１５８ ０．１８３ ０．１６３ ０．１４５

ＱＪＰ⁃２ ０．１３５ ０．１３３ ０．１２０ ０．１１３ ０．１２６ ０．１３０

ＪＨＬ⁃１ ０．１６０ ０．１３６ ０．１１２ ０． ２５８ ０．２１７ ０．１６３ ０．１１４

ＪＨＬ⁃２ ０．１８９ ０．１０９ ０．０７６ ０． １７０ ０．２００ ０．１９６ ０．１３２ ０．０９５

ＪＨＬ⁃３ ０．１４２ ０．２０７ ０．１１４ ０． ２４３ ０．２９１ ０．２６８ ０．１７１ ０．１５８ ０．１０４

ＪＨＬ⁃４ ０．０８５ ０．２３３ ０．２４２ ０． ２６３ ０．２７６ ０．２４２ ０．１６８ ０．２４６ ０．２１３ ０．１０１

表 ３　 １１ 个川金丝猴猴群的 ＦＳＴ值

Ｔａｂｌｅ ３　 ＦＳＴｖａｌｕｅ ｏｆ ｇｏｌｄｅｎ ｓｎｕｂ⁃ｎｏｓｅｄ ｍｏｎｋｅｙｓ ｉｎ １１ ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅｓ

猴群
Ｍｏｎｋｅｙｓ ｉｎ ｓｔｕｄｙ ｓｉｔｅｓ ＤＬＴ⁃１ ＤＬＴ⁃２ ＤＬＴ⁃３ ＤＬＴ⁃４ ＤＬＴ⁃Ｒ ＱＪＰ⁃１ ＱＪＰ⁃２ ＪＨＬ⁃１ ＪＨＬ⁃２ ＪＨＬ⁃３

ＤＬＴ⁃２ ０．０１２

ＤＬＴ⁃３ ０．０２３ ０．０３２

ＤＬＴ⁃４ ０．０１７ ０．０１８ ０．０４１

ＤＬＴ⁃Ｒ ０．０３８ ０．０４３ ０．０６７ ０．０３２

ＱＪＰ⁃１ ０．０５９ ０．０４８ ０．０５７ ０．０４８ ０．０４５

ＱＪＰ⁃２ ０．０３９ ０．０３２ ０．０３５ ０．０３５ ０．０５３ ０．０２５

ＪＨＬ⁃１ ０．０４９ ０．０５３ ０．０７０ ０．０７７ ０．０７１ ０．０３５ ０．０２７

ＪＨＬ⁃２ ０．０６１ ０．０７３ ０．０３９ ０．０７１ ０．０４９ ０．０３４ ０．０２６ ０．０３９

ＪＨＬ⁃３ ０．０４６ ０．０５９ ０．０３２ ０．０６７ ０．０８０ ０．０５７ ０．０４５ ０．０５７ ０．０３０

ＪＨＬ⁃４ ０．０２８ ０．０３１ ０．０４４ ０．０４０ ０．０８５ ０．０５３ ０．０４８ ０．０８７ ０．０６３ ０．０２４

３．４　 景观遗传分析

用 ＡｒｃＧＩＳ 软件集成的神农架川金丝猴适宜栖息地分层图可看出（图 ２），川金丝猴喜欢活动在以巴山冷

杉为主的针叶林、以桦树为主的落叶阔叶林、以华山松为主的针阔叶混交林、以杨树为主的阔叶林和其他林地

内有一定面积的灌丛、草地、耕地、建筑用地，且林区内穿插一条公路［４３］。
结合遗传距离和地理距离，检验了神农架金丝猴是否符合距离隔离模型，结果显示，川金丝猴的遗传距离

与地理距离相关程度不显著（ ｒ＝ ０．２１４，Ｐ＝ ０．１１５）（图 ３）。 以基因流水平与地理距离为参数的相关性分析结

果表明，居群间的地理距离和它们之间的基因流水平也没有显著的关系（ ｒ＝ ０．１３７，Ｐ ＝ ０．３２０）（图 ３）。

３　 讨论

遗传多样性是种群在进化过程中应对环境变化所必需的物质基础，遗传多样性对维持物种的适应性和进

化潜力具有重要的意义。 神农架川金丝猴种群是分布在我国最东端的一个孤立种群，而且种群数量相对最

少，明确该种群的遗传结构和关键的生境影响因素，对于该种群的保护和管理具有重要的意义。 本研究中神

农架川金丝猴遗传多样性指数（ＨＯ：０．５５９；ＨＥ：０．６２６），与 Ｃｈａｎｇ 等［９］ 研究中神农架川金丝猴（样品量为 １５３）
遗传多样性水平相当（ＨＯ：０．５９１；ＨＥ：０．５８９）。 在相同的微卫星位点上，与分布在其他两个地理区域的川金丝

猴相比，神农架遗传多样性水平偏低，这与先前对川金丝猴种群遗传多样性研究结果一致［８⁃９，４４］。
等位基因的丢失是造成物种遗传多样性降低和发生遗传漂变的重要因素，本研究中的 １２ 个微卫星位点

６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ３８ 卷　
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图 ２　 神农架川金丝猴适宜栖息地分层图

Ｆｉｇ．２　 Ｌａｙｅｒｅｄ ｇｒａｐｈ ｏｆ ｓｕｉｔａｂｌｅ ｈａｂｉｔａｔ ｆｏｒ ｇｏｌｄｅｎ ｓｎｕｂ⁃ｎｏｓｅｄ ｍｏｎｋｅｙ ｉｎ Ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ

图 ３　 神农架川金丝猴的遗传距离和基因流与地理距离相关性分析

Ｆｉｇ．３　 Ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｏｌｄｅｎ ｍｏｎｋｅｙ ｉｎ Ｓｈｅｎｎｏｎｇｊｉａ Ｎａｔｉｏｎａｌ Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｓｅｒｖｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｗｉｔｈ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

ａｎｄ ｂｅｔｗｅｅｎ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ ｌｅｖｅｌ ｗｉｔｈ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ

的等位基因分布不均，低频率等位基因（等位基因频率小于 ０．１）占有较高的比例，其中低频率等位基因比例

在居群中高达 ４３．５６％。 频率低的稀有等位基因是进化积累的结果，这些低频率的等位基因可能随着遗传漂

变，在未来种群发展中存在较大的等位基因丢失风险，进而可能导致基因减少、杂合度降低，可能进一步导致

种群的生存力下降。 与大的种群相比较，小种群对遗传漂变的影响敏感得多。 具有适合度的等位基因可能会

被丢失，而适合度较差的等位基因却可能得以保留，从而导致近交衰退和个体适合度的下降，进而削弱了种群

的适应性进化潜力［１１］，因此，这些低频率等位基因是濒危小种群遗传多样性保护中需要重点关注的。 神农架

７　 ４ 期 　 　 　 周芸芸　 等：基于微卫星 ＤＮＡ 的神农架川金丝猴遗传结构研究 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

川金丝猴种群存在一定比例的低频率等位基因，这极有可能使该种群本有的较低遗传多样性水平进一步

恶化。
基于微卫星标记评估遗传多样性水平的相关研究显示，当不同群体间存在遗传差异，合为一个整体时，遗

传多样性水平会受到影响而增加［４５］。 有研究显示分布在秦岭的大熊猫群体（ＨＯ：０．５２５；ＨＥ：０．４８６）、岷山大熊

猫群体（ＨＯ：０．５６１；ＨＥ：０．５５９）、凉山大熊猫群体（ＨＯ：０．４２５；ＨＥ：０．３６６）、相岭大熊猫群体（ＨＯ：０． ６３５；ＨＥ：
０．６８５）的遗传多样性水平比大熊猫种群（ＨＯ：０．５６５；ＨＥ：０．６４２）的整体遗传多样性水平较低［４６］。 神农架川金

丝猴种群的遗传多样性水平与各群体相当，种群的遗传分化系数（ＦＳＴ值）为 ０．０４２，神农架群体之间分化程度

较低，川金丝猴种群的遗传多样性水平受各群体间遗传差异影响不大。 当在具备一定基因流的前提下，种群

内部群体间的遗传结构差异会影响种群遗传多样性水平的高低。 仰鼻猴属物种具有重层社会体系，一般具有

稳定的社会结构和社群，同时也会发生多个社群的分离聚合现象［４７⁃４８］。 神农架川金丝猴社会结构相对稳定，
研究发现群体间、猴群间具有一定的基因流，可能群体间存在聚合的机会。 基于目前神农架川金丝猴种群内

部群体间遗传差异不大的情况下，建议考虑与其他川金丝猴种群进行交换和交流，增加大龙潭人工补食群体

的遗传差异和数量，合理人工补食群群体中雌雄比例和年龄组成，使该群体保持较高的适应性和进化潜力，并
建立适当的生态廊道，增加神农架川金丝猴群体间基因交流。

结合地理信息数据分析表明，１１ 个川金丝猴猴群相互之间的遗传差异与其地理距离相关性不显著，而灌

丛和草地及人类干扰可能使川金丝猴的扩散受到影响，使得神农架川金丝猴种群内具有遗传分化趋势现象。
大龙潭群体中，ＤＬＴ⁃ ３ 猴群与大龙潭其他的猴群（ＤＬＴ⁃ １、ＤＬＴ⁃ ２、ＤＬＴ⁃ ４）间的 Ｎｅｉ′ｓ 遗传距离分别为 ０．０８３、
０．１１５和 ０．１６７，比其中的其他两两猴群间遗传距离都大，ＤＬＴ⁃３ 猴群活动区域周边为灌丛，在川金丝猴野外活

动区域的研究中显示它们很少在草地或者灌木丛活动［４９］，因此，灌丛的分布可能对 ＤＬＴ⁃３ 猴群与其他群体交

流产生阻碍，该居群近交系数较大，应该尽可能的为该猴群建立适当的生态廊道，以增加猴群间的交流。 研究

结果还发现，千家坪的猴群（ＱＪＰ⁃ １、ＱＪＰ⁃ ２）与金猴岭的猴群中 ＪＨＬ⁃ １、ＪＨＬ⁃ ２ 的遗传距离，比千家坪的猴群

（ＱＪＰ⁃１、ＱＪＰ⁃２）与金猴岭的猴群中 ＪＨＬ⁃３、ＪＨＬ⁃４ 的遗传距离要大，金猴岭内部 ＪＨＬ⁃１ 猴群与 ＪＨＬ⁃４ 猴群的遗

传距离最大，大龙潭地区除人工补食群体外的其他猴群与千家坪猴群和金猴岭的猴群有一定的遗传距离，这
些说明可能横穿林区的旅游公路对川金丝猴的扩散有一定阻碍的作用。 根据川金丝猴养育基地的工作人员

观察，因夏季属于旅游高峰期，川金丝猴在夏季基本不会到公路上活动，更不会穿越公路，只有在冬季至早春

时期才会有川金丝猴在公路两侧活动［５０］。 因此，公路建设与存在所带来的环境污染、噪音干扰等可能使得川

金丝猴的扩散受到一定阻碍。 控制保护区区域内公路的车流量与通行时间，在大龙潭区域内和金猴岭区域内

破碎化的川金丝猴适宜栖息地间建立生态廊道，扩大和提高川金丝猴适宜栖息地的面积和质量，这些将对于

保护和增加神农架金丝猴种群间的基因交流具有重要意义。
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