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吉林省黄泥河林区东北马鹿野外放归成效评估
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摘要：野外放归是维系濒危物种野生种群长期续存的重要途径，对放归成效的监测研究有利于濒危动物种群科学有效的管理。
采用非损伤性标志重捕法评估了吉林省张广才岭南部黄泥河林区东北马鹿的种群数量与分布；利用粪便 ＤＮＡ 信息，从亲权鉴

定和遗传多样性方面对其放归成效进行了评估。 结果显示：（１）黄泥河林区马鹿种群数量平均 ９０（６８—１２４）只，密度 ０．０４５
（０．０３４—０．０６３）只 ／ ｋｍ２，主要分布于林区北部，呈现一定程度的地理隔离；（２）性别鉴定显示，野生种群的雌雄性比 １．７１∶１，放归

后雌雄性比 １．８３∶１，放归提高了种群的可繁殖概率；（３）亲权鉴定检测到，放归个体（Ｒ３）与野生个体在野外成功繁殖，并产下子

代；（４）野外放归向野生种群引入了平均 ２．９ 个“新”的等位基因，提高了其遗传多样性水平。 在种群密度、可繁殖率、遗传多样

性方面对马鹿放归的有效性进行了证实，但建议进一步在行为节律、家域和生境选择等方面开展研究，系统性评估马鹿种群的

放归成效。
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野外放归已成为拯救、恢复濒危物种的有效手段，目前全球也开展了多种动物的野外放归研究与实践，并
取得了诸多进展［１］。 野生动物放归后的监测与评估是检测其对野外环境适应的重要前提，也是判断其是否

建立稳定种群和放归成功以及优化放归策略的重要途径［２］。 评估野生动物放归是否成功是一个复杂的过

程，多涉及其在野外环境中的行为表现［２］、生存率［３］、繁殖［４］ 和生境利用［５］ 等方面。 而放归种群是否参与到

野生种群的繁殖过程中往往是最直接有效的证据［６］；且其对该物种种群遗传多样性的影响也是重要的检测

指标，这对野生动物种群的长期续存和进化至关重要。
东北马鹿 （Ｃｅｒｖｕｓ ｃａｎａｄｅｎｓｉｓ ｘａｎｔｈｏｐｙｇｕｓ） 为马鹿东北亚种，国家二级重点保护野生动物，是东北虎

（Ｐａｎｔｈｅｒａ ｔｉｇｒｉｓ ａｌｔａｉｃａ）最主要的猎物之一［７］。 在长期种群缩减的背景下，近年来东北马鹿在少数重点区域呈

现数量恢复、栖息地面积扩大的趋势，但仍面临栖息地破碎化而导致的小种群孤岛化分布，制约了其种群数量

的恢复［８］。 其中张广才岭南部的黄泥河林区一直是东北马鹿主要的分布区，也是东北虎重要的栖息地［７］。
历史上，该区域的东北马鹿曾一度濒临灭绝，虽然其种群数量近 ２０ 年在缓慢恢复，但仍面临着分布区狭小、种
群数量少且被人为干扰、隔离等，影响种群的恢复与扩散［７—１０］。 目前，该区域的东北马鹿已开展了栖息地选

择与评价［１１—１２］、冬季容纳量［１２］、活动节律［１３］、肠道微生物与食性［１４］、种群遗传多样性与结构［８—９］等方面的研

究，为其种群数量的恢复奠定了基础。
为恢复野生东北马鹿种群，改善隔离小种群的遗传结构，提高遗传多样性，维持种群的长期进化发展潜

力，黄泥河林区于 ２０１９ 年野外放归了 ５ 只健康圈养的东北马鹿。 为有效评估东北马鹿的野外放归成效，本研

究基于非损伤性标志重捕法评估了黄泥河林区东北马鹿的种群数量；利用粪便 ＤＮＡ 信息，从亲权鉴定和遗传

多样性方面对其野外放归成效进行了评估，以期为东北马鹿种群的进一步科学保护与恢复提供参考，也为其

他濒危物种野外放归的监测提供借鉴。

１　 材料和方法

１．１　 研究地区与样本采集

黄泥河林区为长白山森工集团黄泥河林业局辖区，位于吉林省张广才岭南部，总面积 １９８３．６２ ｋｍ２，林区

内北部分布有面积 ４１５．８３ ｋｍ２的黄泥河国家级自然保护区。 研究区中部和东南部高密度的居民点，境内与周

边的高速公路（Ｇ１０、Ｇ１１ 和 Ｇ１２）、铁路和国道等因素的阻隔，已严重影响该地区马鹿种群的扩散及其与其他

地区种群间的交流（图 １）。 此外，该区域的马鹿种群曾一度濒临灭绝，近 ２０ 年虽有一定的恢复，但密度仍极

低［９］。 为促进马鹿种群的恢复，２０１９ 年 ４ 月将 ５ 只圈养东北马鹿个体（４♀，１♂）在黄泥河林区上马场林场的

野化基地进行野化训练，并于 ２０１９ 年 ９ 月采取自由扩散的方式进行野外放归，其个体编号为 Ｒ１—Ｒ５，其中

Ｒ１—Ｒ３ 均为 ３ 岁的雌性个体，Ｒ４ 为 ４ 岁的雌性个体，Ｒ５ 为 ４ 岁的雄性个体。
２０２１ 年 １２ 月份，基于系统随机抽样［１５—１７］，在黄泥河林区的 １８ 个林场共布设 ６０ 条 ５ ｋｍ 长的样线，平均

每个林场 ３—４ 条样线（图 １）。 野外样本的采集，沿调查样线主要方向寻找并跟踪马鹿足迹链，采集粪便样

本，ＧＰＳ 定位。 根据放归个体 ＧＰＳ 项圈定位的活动位点判断其活动区域，并在区域附近的此降雪覆盖期间是

否存在野生个体活动踪迹，来明确区分放归与野生个体的采集样本。 同一条样线区域内的同一足迹链仅取一

份新鲜粪便样本，来排除“假重捕”现象，而在其他区域采集到的同一个体样本作为重捕样本。 野外期间共收

集粪便样本 ８９ 份，来自野生个体 ８２ 份，放归个体 ７ 份，样本－８０ ℃保存。
１．２　 个体识别与性别鉴定

采用 ＱＩＡａｍｐ Ｆａｓｔ ＤＮＡ Ｓｔｏｏｌ Ｍｉｎｉ Ｋｉｔ（Ｑｉａｇｅｎ）试剂盒提取粪便 ＤＮＡ，利用 ｍｔＤＮＡ Ｃｙｔ ｂ 引物 Ｌ１４７２４ ／
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图 １　 研究地区与取样位置

Ｆｉｇ．１　 Ｓｔｕｄｙ ａｒｅａ ａｎｄ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅｓ

Ｈ１５１４９［１８—１９］对粪便 ＤＮＡ 进行物种鉴定，ＰＣＲ 扩增、测序和 ＮＣＢＩ 数据库 ＢＬＡＳＴ 序列比对，进一步核实粪便

样本的来源物种。 对来自马鹿的粪便 ＤＮＡ，使用 １０ 对微卫星引物（Ｔ５０７、Ｔ５３０、Ｔ５０１、Ｃ１４３、Ｔ１５６、ＢＭ８４８、Ｎ、
ＯＣＡＭ、ＤＭ４５ 和 ＥＴＨ２２５） ［８］进行个体识别，这些位点的 ＰＣＲ 扩增、基因分型、多态性和个体联合判别率等方

面在马鹿的个体识别与遗传多样性评价中都已得到验证和应用。 个体识别采用多管 ＰＣＲ 扩增方案，每个位

点进行 ３—７ 次阳性 ＰＣＲ 扩增，以判定最终基因型。 以上引物信息、ＰＣＲ 扩增、基因型检测过程参见文献［８］。
将得到的马鹿样本 １０ 个微卫星基因型数据，利用软件 Ｅｘｃｅｌ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｔｏｏｌ ｋｉｔ［２０］寻找数据中相匹配的基因

型，判断不同样本来自同一个体的原则为全部等位基因相同或仅一个位点上的一个等位基因存在差异［２１］，从
而得到马鹿样本来源的个体数。

以 Ｘ 染色体 ＺＦＸ 与 Ｙ 染色体 ＳＲＹ 基因设计的 ４ 对引物，基于巢式 ＰＣＲ 进行马鹿样本的性别鉴定。 第一

轮扩增采用 ２ 对外引物：ＺＦＸ１⁃Ｌ：５′⁃ＧＧＴ ＡＡＧ ＴＣＣ ＴＧＴ ＣＧＣ ＡＧＣ ＴＣ⁃３′，ＺＦＸ１⁃Ｈ：５′⁃ＣＧＧ ＡＡＡ ＴＴＣ ＣＣＣ ＡＴＴ
ＣＴＡ ＧＧ⁃３′（４２５ ｂｐ）；ＭＴ１：５′⁃ＧＣＴ ＣＴＡ ＧＡＧ ＡＡＴ ＣＣＣ ＣＡＡ ＡＴＧ⁃ ３′，ＤＳＲＹ１⁃Ｈ：５′⁃ＡＴＴ ＣＧＴ ＧＡＧ ＣＣＴ ＧＴＧ
ＧＴＡ ＴＴＧ⁃３′（２９０ ｂｐ）。 第二轮扩增以外引物扩增产物稀释 ２０ 倍作为 ＤＮＡ 模板，采用 ２ 对内引物：ＺＦＸ２⁃Ｌ：
５′⁃ＧＴＴ ＧＧＴ ＴＣＴ ＴＴＡ ＡＣＧ ＴＧＡ ＡＴＴ Ｃ⁃３′，ＺＦＸ２⁃Ｈ：５′⁃ＧＡＡ ＡＴＧ ＣＣＴ ＡＧＣ ＴＴＣ ＣＡＴ ＡＴＣ⁃３′（３３４ ｂｐ）；ＤＳＲＹ２⁃
Ｌ：５′⁃ＣＴＧ ＡＡＡ ＡＧＣ ＧＡＣ ＣＡＴ ＴＣＴ ＴＴＧ⁃３′，ＤＳＲＹ２⁃Ｈ：５′⁃ＣＡＡ ＴＴＴ ＣＴＧ ＴＴＧ ＣＣＴ ＣＴＴ ＣＧ⁃３′（１１３ ｂｐ） ［２２］。 每

个样本进行 ５ 次以上独立平行 ＰＣＲ 扩增，最终以内引物扩增的电泳结果判定性别。 如果至少 ３ 次出现双带

（３３４ ｂｐ 的 ＺＦＸ 和 １１３ ｂｐ 的 ＳＲＹ 带）的样本记录为雄性；至少 ３ 次出现 ＺＦＸ 带，所有扩增均未出现 ＳＲＹ 带的
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样本记录为雌性；按此标准无法判断性别的样本将被舍弃［９，２２］。
１．３　 种群数量分析

根据个体识别结果，不同地点的同一个体，其中任何一次记为标志，其他记录为该个体的重捕，以此基于

标志重捕法评估种群数量［１５］。 野外样本采集，在同一条样线区域内的同一足迹链仅取一份样本，避免出现

“假重捕”现象。 数量分析使用 Ｒ 软件 Ｃａｐｗｉｒｅ 程序包［２３］完成，软件有两种模型：ＥＣＭ（ｅｖｅｎ ｃａｐｔｕｒｅ ｍｏｄｅｌ）和
ＴＩＲＭ（ｔｗｏ ｉｎｎａｔｅ ｒａｔｅｓ ｍｏｄｅｌ）。 ＥＣＭ 模型的基本假设是种群中每个个体的排便率基本一致，对每个个体的抽

样强度也基本一致，因此每个个体被捕获的概率是一致的，即种群数量 Ｎ 的倒数 １ ／ Ｎ。 ＴＩＲＭ 模型的基本假

设是种群中个体间被捕获的概率相差很大，在模型拟合时按照捕捉的概率将个体分成捕捉困难（Ｂ）和容易捕

捉（Ａ）两大类［１５］。 最后用 １００００ 次 ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 检验产生 ９５％水平上 Ｎ 的置信区间，并使用程序包似然比测试

（ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ ｒａｔｉｏ ｔｅｓｔ）检验模型适用性，如果 Ｐ 值显著偏离 ０，说明个体具有相同的捕获率，ＥＣＭ 模型结果更为

准确；如果 Ｐ 值趋近于 ０，说明个体间捕获率相差很大，ＴＩＲＭ 模型结果更为准确［１６， ２３］。
１．４　 遗传多样性与亲权鉴定

结合 ２０１８ 年本研究区内野生马鹿种群遗传多样性评估结果［８］，为评价野外放归对种群遗传多样性的影

响，本研究对两个时期的种群进行了比较分析。 对于个体的 ｍｔＤＮＡ 序列，采用 ＤｎａＳＰ ５．１０［２４］ 计算种群的单

倍型数量（Ｈ）、单倍型多样性（Ｈｄ）和核苷酸多样性（Ｐ ｉ）。 对于微卫星数据，采用 ＧｅｎＡｌＥｘ ６．０［２５］ 计算位点和

种群的等位基因数（Ｎａ）、有效等位基因数（Ｎｅ）、观测杂合度（Ｈｏ）和期望杂合度（Ｈｅ）。 等位基因数的估算可

能会受到样本量的影响，在比较不同样本量种群时常用等位基因丰富度（ａｌｌｅｌｉｃ ｒｉｃｈｎｅｓｓ，ＡＲ）来代替等位基因

数。 等位基因丰富度是指以种群最低样本量为基准观测到的等位基因数，采用 Ａｌｌｅｌｉｃ Ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ａｎａｌｙｚｅｒ
（ＡＤＺＥ）１．０［２６］以样本量小的种群个体数为基准，计算等位基因丰富度。 采用配对样本 Ｔ 检验对放归前、后种

群遗传参数进行差异显著性检验。
采用 Ｃｅｒｖｕｓ ３．０［２７］进行亲权鉴定，以评估放归个体的繁殖情况。 将性别鉴定识别出的全部雄性和雌性分

别作为候选父本和母本，取样概率均设为 １．０，其他选项均为系统默认值。 为了保证鉴定结果的准确性，所有

位点全匹配的才确认亲子关系。 采用 Ｋｉｎｇｒｏｕｐ ｖ２［２８］，基于 Ｑｕｅｌｌｅｒ 和 Ｇｏｏｄｎｉｇｈｔ 的计算方法（ＱＧＭ 法） ［２９］，计
算个体间的亲缘系数（ ｒ）作为亲权鉴定的补充［３０—３１］。 亲缘系数范围在－１ 到 １ 之间，表示亲缘相近的程度，
０．５≤ｒ＜１ 时为同父同母的兄弟姐妹关系，０．２５≤ｒ＜０．５ 时为同父异母或同母异父的兄弟姐妹关系［３１］。

２　 结果与分析

２．１　 种群数量与性比

野外共采集到 ８９ 份（野生个体 ８２ 份，放归个体 ７ 份）粪便样本，ＤＮＡ 提取与 Ｃｙｔ ｂ 扩增成功的样本有 ８３
份（野生个体 ７７ 份，放归个体 ６ 份），样本利用率 ９３．２６％。 物种鉴定核实，有 ７２ 份（野生个体 ６６ 份，放归个体

６ 份）样本来自马鹿，其余 １１ 份来自狍（Ｃａｐｒｅｏｌｕｓ ｐｙｇａｒｇｕｓ）。 个体识别鉴定，７２ 份马鹿样本分属 ５１ 只（野生

个体 ４６ 只（编号 １—４６），放归个体 ５ 只（编号 Ｒ１—Ｒ５））个体（表 １）。 性别鉴定显示，５１ 只个体有雌性 ３３
只，雄性 １８ 只，雌雄性比 １．８３∶１；４６ 只野生个体中雌性 ２９ 只，雄性 １７ 只，雌雄性比 １．７１∶１，野外放归增加了种

群内雌性个体的比例。
６６ 份野生马鹿样本分属 ４６ 只个体，其中 ２ 只个体被采集到 ４ 次，３ 只被采集到 ３ 次，８ 只被采集到 ２ 次，

其余 ３３ 只被采集到 １ 次。 ６ 份放归马鹿样本分属 ５ 只个体，其中 １ 只个体被采集到 ２ 次，其余 ４ 只被采集到

１ 次。 共计 ７２ 份样本分属 ５１ 只个体，平均每只个体被采集到 １．４１ 次（野生个体 １．４４ 次，放归个体 １．２０ 次）。
运行 Ｃａｐｗｉｒｅ 程序包，基于样本分布比较 ＥＣＭ 和 ＴＩＲＭ 模型的适用性，似然比测试结果显示 Ｐ 值显著偏离 ０，
说明个体被捕捉的概率相同，因此种群数量以 ＥＣＭ 模型的结果为依据。 基于 ＥＣＭ 模型，统计出放归前的野

生种群数量为 ８５（９５％置信区间：６３—１１９）只，放归后的种群数量为 ９６（９５％置信区间：６９—１５２）只。 野外调

查的样本分布结果显示，马鹿种群主要集中分布于黄泥河林区的北部（图 １）。
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表 １　 马鹿粪便样本采集和鉴定信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｔｈｅ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｒｅｄ ｄｅｅｒ ｆｅｃａｌ ｓａｍｐｌｅｓ

种群
Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

采集样本数
Ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｓａｍｐｌｅ ｎｕｍｂｅｒｓ

物种鉴定样本数
Ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｓａｍｐｌｅｓ

马鹿样本数
Ｒｅｄ ｄｅｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ

马鹿个体数
Ｉｄｅｎｔｉｆｉｅｄ ｒｅｄ ｄｅｅｒ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

野生个体 Ｗｉｌｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ８２ ７７ ６６ ４６

放归个体 Ｉｎｔｒｏｄｕｃｅｄ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ７ ６ ６ ５

合计 Ｔｏｔａｌ ８９ ８３ ７２ ５１

２．２　 放归的遗传贡献

ｍｔＤＮＡ 结果显示，放归后种群内 ５１ 只个体的 Ｃｙｔ ｂ 序列（４２５ ｂｐ）共检测到变异位点 ８ 个，单倍型数（Ｈ）
６ 个，单倍型多样性（Ｈｄ）为 ０．６７８±０．０５９，核苷酸多样性（Ｐ ｉ）为（０．４３５±０．０４３）％。 微卫星结果显示，放归后种

群的平均等位基因数（Ｎａ）为（８．１±１．２）个，有效等位基因数（Ｎｅ）为（３．９±０．５）个，观测杂合度（Ｈｏ）为 ０．７１１±
０．０４６，期望杂合度（Ｈｅ）为 ０．６９５±０．０４４。 ２０１８ 年放归前的种群结果显示，Ｎａ为（５．２±０．７）个，Ｎｅ为（３．０±０．４）
个，Ｈｏ为 ０．７０１±０．０８５，Ｈｅ为 ０．６０８±０．０５９（表 ２）。 统计发现，Ｎａ值的放归后种群极其显著高于放归前（Ｐ＜
０．０１），Ｎｅ值的放归后种群也显著高于放归前（Ｐ＜０．０５），Ｈｏ和 Ｈｅ值也呈现放归后种群高于放归前，但差异不显

著（Ｐ＞０．０５）。 等位基因丰富度（ＡＲ）结果显示，放归后种群 ＡＲ 为 ６．３７±０．８２（不计 ５ 只放归个体的野生种群

ＡＲ 为５．９３±０．７０），放归前为 ４．６５±０．５３，也呈现放归后种群明显高于放归前。 等位基因数（Ｎａ）显示，本次野外

放归向野生种群引入了每个位点平均 ２．９ 个“新”等位基因，表明新的遗传物质被引入到野生种群。
５ 只放归个体的平均亲缘系数（ ｒ）为－０．２９７±０．６１３，４６ 只野生个体的 ｒ 为－０．０２２±０．２１２，放归后种群的 ｒ

为－０．０２３±０．２１５，说明放归对种群内个体的平均亲缘系数有所降低，但二者差异不显著（Ｐ＞０．０５）。 为了保证

亲权鉴定结果的准确性，将微卫星所有位点全部匹配才确认亲子关系。 基于亲权鉴定，在 ５１ 只个体内共检测

到父⁃母⁃子 ８ 对、父⁃子 ７ 对、母⁃子 ５ 对，其共涉及到 ３８ 只个体，其余 １３ 只个体未鉴定出亲子关系。 其中 １５ 对

父⁃子的平均亲缘系数（ ｒ）为 ０．６１２（０．５２１—０．７６４），１３ 对母⁃子的 ｒ 为 ０．６２８（０．５２２—０．８５３），亲缘系数结果进

一步支持了亲权鉴定检测结果的准确性。 亲权鉴定繁殖证据揭示，放归 Ｒ３ 个体（♀）与野生 ２ 号个体（♂）在
野外成功繁殖，并产下子代 １１ 号个体（♀）。

表 ２　 野外放归前（Ａ）与后（Ｂ）马鹿种群遗传多样性变化

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｒｅｄ ｄｅｅｒ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｂｅｆｏｒｅ （Ａ） ａｎｄ ａｆｔｅｒ （Ｂ） ｒｅｌｅａｓｉｎｇ

位点 Ｌｏｃｕｓ Ｎａ（Ａ） Ｎａ（Ｂ） Ｎｅ（Ａ） Ｎｅ（Ｂ） Ｈｏ（Ａ） Ｈｏ（Ｂ） Ｈｅ（Ａ） Ｈｅ（Ｂ）

Ｔ５０７ ３ ９ １．４ ４．０ ０．３００ ０．７２５ ０．２５９ ０．７５２

Ｔ５３０ ７ １０ ４．３ ６．４ ０．８７５ ０．８２４ ０．７６８ ０．８４４

Ｔ５０１ ４ ６ １．６ ２．４ ０．３３３ ０．５８０ ０．３８９ ０．５９０

Ｃ１４３ ３ ４ ２．０ ２．０ ０．５００ ０．５１０ ０．５０２ ０．５１０

Ｔ１５６ ７ １５ ３．６ ５．７ ０．８７５ ０．８１６ ０．７２２ ０．８２５

ＢＭ８４８ ６ ８ ３．６ ３．９ ０．９００ ０．７６３ ０．７１８ ０．７４２

Ｎ ２ ２ １．９ １．８ ０．４６９ ０．５００ ０．４７６ ０．４４４

ＯＣＡＭ ６ ５ ３．５ ３．８ １．０００ ０．９６１ ０．７１７ ０．７３６

ＤＭ４５ ６ １０ ３．８ ３．１ ０．８２８ ０．６９４ ０．７３８ ０．６７９

ＥＴＨ２２５ ８ １２ ４．７ ５．９ ０．９３１ ０．７４０ ０．７８８ ０．８３２

平均值 Ｍｅａｎ ５．２ ８．１ ３．０ ３．９ ７．０１ ０．７１１ ０．６０８ ０．６９５
　 　 Ｎａ：等位基因数 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ；Ｎｅ：有效等位基因数 Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ；Ｈｏ：观测杂合度 Ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ；Ｈｅ：期望杂合度

Ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

３　 讨论

３．１　 种群数量与分布

　 　 本研究基于非损伤性标志重捕法 ＥＣＭ 模型评估，得出不计放归个体数据的野生马鹿种群数量为 ８５

７８３６　 １４ 期 　 　 　 田新民　 等：吉林省黄泥河林区东北马鹿野外放归成效评估 　
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（６３—１１９）只，计入放归个体数据后的放归后种群数量为 ９６（６９—１５２）只。 来自 ６ 份样本的 ５ 只放归个体的

加入，使平均种群数量增加了 １１ 只，９５％置信区间内的最低值数量增加了 ６ 只，其主要与来自放归个体的采

样强度较低有关。 结合野生种群数量，保守评估认为，放归后平均马鹿种群数量为 ９０（６８—１２４）只，核算其种

群密度为 ０．０４５（０．０３４—０．０６３）只 ／ ｋｍ２。 本研究结果，远低于 Ｑｉ 等采用 ＦＭＰ 样线法评估出的张广才岭林区

马鹿平均种群密度（０．１５—０．７５ 只 ／ ｋｍ２） ［７］。 ＦＭＰ 样线法为结合调查物种的日活动距离，记录 ２４ｈ 内个体通

过样线留下的足迹链数目来推算种群密度［７， １６］。 该方法在某一个体或群反复穿过样线，其伪重复将导致结

果高估，同时调查物种的日活动距离也会受到不同因素的影响［１６，３２］。 在大兴安岭驼鹿（Ａｌｃｅｓ ａｌｃｅｓ）调查的 ４
种方法比较中，ＦＭＰ 样线法的结果高于非损伤性标志重捕法 ３ 倍以上，并指出与传统的样带、样线法相比，非
损伤性标志重捕、大样方法所基于的原理、统计方法与结果更为科学和准确［１６］。 朱世兵等［１２］ 评估出黄泥河

林区马鹿种群冬季容纳量为 ５７４ 只（０．２９ 只 ／ ｋｍ２），说明该地区马鹿种群尚有较大恢复与增长的空间。 对研

究区 １８ 个林场的野外调查样本分布显示出，马鹿种群主要集中分布于黄泥河林区北部的 ８ 个林场内，朱世兵

等［１２］也指出该地区马鹿的适宜性栖息地也主要位于林区北部，其与当前马鹿重点分布结果相一致。
３．２　 放归的遗传贡献

濒危物种的野外放归与重引入可以复壮野生种群，提高遗传多样性，进而维持种群的长期进化潜力［３３］。
ｍｔＤＮＡ 的结果显示，放归后种群的单倍型多样性 （Ｈｄ ） 为 ０． ６７８ ± ０． ０５９，核苷酸多样性 （Ｐ ｉ ） 为 （ ０． ４３５ ±
０．０４３）％，呈现高单倍型多样性（Ｈｄ≥０．５）与低核苷酸多样性（Ｐ ｉ＜０．５％），认为是种群瓶颈效应后快速增长和

突变积累的结果［３４—３５］，其与 ２０１８ 年开展的野生种群研究结论相一致［８］。 微卫星的等位基因数（Ｎａ）显示，本
次野外放归向野生种群引入了每个位点平均 ２．９ 个“新”等位基因，说明新的遗传物质被引入到野生种群。 与

２０１８ 年放归前结果内 ３２ 只个体样本量相比，本研究放归后的 ５１ 只个体其样本量的增加可能会增大“新”等
位基因的检出频率［３６］。 为消除样本量的影响，以样本量小的种群个体数为基准，计算其等位基因丰富度

（ＡＲ）的结果显示，放归后种群 ＡＲ 为 ６．３７±０．８２，不计 ５ 只放归个体的野生种群 ＡＲ 为 ５．９３±０．７０，均高于放归

前（２０１８ 年）的 ＡＲ 值 ４．６５±０．５３，也进一步说明其野外放归提高了马鹿种群的遗传多样性水平。 放归后种群

内平均等位基因数（Ｎａ）为（８．１±１．２）个，有效等位基因数（Ｎｅ）为（３．９±０．５）个，Ｎｅ值极其显著低于 Ｎａ（Ｐ＜
０．０１），也提示种群未来依然存在等位基因丢失及遗传多样性下降的风险。
３．３　 放归个体的繁殖证据

经历 ２ 年多的野外放归，５ 只个体均尚存活。 研究认为，建群者来源、遗传多样性、食性等因素为影响圈

养动物野外放归成功的因素［３３］。 本研究放归个体全部来自半散放群体，并于野化基地进行了近半年的野化

训练，其放归前已具备一定的野外适应能力，并引入年龄均为 ３—４ 岁的青年个体；同时 ５ 只放归个体内检测

到 ４ 个单倍型，其具有较高的遗传多样性水平；马鹿为草食性物种也较其他肉食及杂食性动物更易适应野外

环境。 肠道微生物与食性的适应性评估也表明，放归个体的微生物结构已趋近于野生个体，并已形成适应性

偏好食物种类［８］，说明放归个体已具备较强的野外适应性。 野外放归成功的重要评价标准之一为个体参与

了野外繁殖［２］，本研究亲权鉴定检测到放归 Ｒ３ 个体（♀）与野生 ２ 号个体（♂）在野外成功繁殖，并产下子代

１１ 号个体（♀），其中粪球样本外部形态指标也进一步表明子代 １１ 号个体符合亚成体特征［３７］。 样本采集位

置表明，母本 Ｒ３ 个体位于桦皮、上马场林场交界处，子代 １１ 号个体位于都陵林场，父本 ２ 号个体位于马鹿沟

林场，马鹿沟、都陵、桦皮、上马场林场为西至东相邻，其子代与母本未在同一群体内，可能与子代个体已近 ２
岁性成熟分群扩散离开母仔群有关［３８］。 性别鉴定显示，野生种群（４６ 只个体）的雌雄性比 １．７１∶１，放归后种

群（５１ 只个体）的雌雄性比 １．８３∶１，说明野外放归提高了种群的可繁殖概率。 尽管本次放归工作仅为少数个

体，但已获得许多重要和乐观的信息，也为进一步开展野外放归及其他濒危物种的监测和研究提供了借鉴与

参考。
３．４　 保护与管理建议

基于本次研究结果，对黄泥河林区东北马鹿种群的保护与管理提出以下建议：（１）鉴于马鹿种群重点集

８８３６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４４ 卷　
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中分布于林区北部，呈现一定程度的地理隔离，建议亟待开展黄泥河林区的栖息地修复和生态廊道构建，促使

马鹿种群向林区南部以及周边扩散与繁衍，从而实现马鹿和东北虎种群的快速增长和扩散；（２）鉴于种群未

来依然存在等位基因丢失和遗传多样性下降的风险，建议对稀有单倍型和等位基因个体重点监测和保护，继
续开展圈养种群的野外放归，提高个体间的基因交流；（３）增加放归群体遗传多样性水平的检测，利于丰富和

提高野外种群基因库及适应进化潜力；（４）未来将借助红外相机、ＧＰＳ 项圈数据开展放归个体活动节律、家域

等适应性的深入研究，为放归成效提供更为全面的信息。
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