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摘要: 以线粒体细胞色素 b基因序列 ( Cyt b) 为分子标记，结合系统发育分析 ( 最大似然法和贝叶斯法) 和遗
传距离统计 ( JC遗传距离模型) 等方法，分析青藏高原东部地区田鼠类动物的物种组成和地理分布特征。从 16
个样点共采集到 189 个田鼠样品，成功获得所有个体的 Cyt b全序列，长度为 1 143 bp，共检测到 248 个变异位
点和 65 个单倍型。系统发育分析显示，最大似然树和贝叶斯树的结构基本一致，将 65 个单倍型分为 3 组 ( G1
－ G3) ，分别与已知的柴达木根田鼠 ( Microtus limnophilus ) 、青海松田鼠 ( Neodon fuscus ) 和高原松田鼠
( N. irene) 聚为单系群，支持率都为 100%。遗传距离统计显示，G1、G2、G3 组内两两单倍型之间的遗传距离
范围分别为 0. 09% － 3. 04%、0. 09% － 0. 70%、0. 18% － 1. 95% ; 同时，G1 与柴达木根田鼠参考序列之间、G2
与青海松田鼠参考序列之间、G3 与高原松田鼠参考序列之间遗传距离范围分别为 0. 61% － 2. 49%、0. 53% －
0. 97%、1. 77% － 2. 22%。结合系统发育和遗传距离分析结果，本研究中采集到的田鼠个体可以鉴定为 3 个物
种: 柴达木根田鼠 ( n = 135) 、青海松田鼠 ( n = 30 ) 和高原松田鼠 ( n = 24 ) 。其中，柴达木根田鼠分布最广
( 10 个地点) ，青海松田鼠 ( 4 个地点) 和高原松田鼠 ( 3 个地点) 的分布区则相对狭小; 3 种动物在分布区上
重叠度很小，仅河南县同时发现有柴达木根田鼠和青海松田鼠分布。研究表明，青藏高原东部地区至少有 3 种
田鼠分布，种间遗传界限清晰，空间分布具有一定规律性。研究结果为了解青藏高原东部地区田鼠类动物的物
种分布提供可靠的基础资料，同时为这一地区的田鼠类动物的分子鉴定方法提供参考。
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Abstract: Using mitochondrial cytochrome b gene ( Cyt b) as a molecular marker combined with phylogenetic methods
( Maximum Likelihood and Bayesian Inference) and genetic distance statistics ( Jukes and Cantor’s distance) ，we analyzed
the species composition and geographical distribution of voles in the east of the Qinghai-Tibet Plateau. We sampled 189
voles from 16 localities and sequenced the complete Cyt b sequences ( 1 143 bp) of these individuals. A total of 248 varia-
ble sites and 65 haplotypes were detected. The topology of Maximum Likelihood and Bayesian Inference trees were basically
consistent，clustering the 65 haplotypes into three groups ( G1 － G3) ，respectively forming three monophyletic groups with
known Microtus limnophilus，Neodon fuscus and N. Irene，and with very high bootstrap support values ( 100% ) ． The hap-
lotype based pairwise genetic distances within G1，G2，G3 were respectively 0. 09% － 3. 04%，0. 09% － 0. 70% and
0. 18% － 1. 95% ; while between G1 and M. limnophilus，between G2 and N. fuscus and between G3 and N. Irene were
0. 61% － 2. 49%，0. 53% － 0. 97% and 1. 77% － 2. 22%，respectively. Based on phylogenetic and genetic distance ana-
lyses，these voles were identified as three species: M. limnophilus ( n = 135) ，N. fuscus ( n = 30) and N. irene ( n = 24) ．
M. limnophilus was most widely distributed ( 10 localities) while N. fuscus ( 4 localities) and N. irene ( 3 localities) were
confined to small ranges. The overlapping areas of these three species was small. Only one locality ( HN) was inhabited by
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M. limnophilus and N. fuscus at the same time. Our results showed that there were at least three vole species distributed in
the study regions. They were well defined by molecular marker and had certain regularity in the geographical distribution
patterns. Our results provide fundamental information of vole distribution in the east of the Qinghai － Tibet Plateau as well as
an example for molecular identification of rodents in the study regions.
Key words: Genetic distance; Molecular identification; Phylogenetics; Qinghai-Tibet Plateau; Vole

田鼠类动物 ( voles) 属于仓鼠科 ( Cricetidae)
鼠平亚科 ( Arvicolinae) ，广布于北半球的苔原、森
林、干草原等地，是全北区小哺乳动物中的优势类
群 ( Shenbrot and Krasnov，2005 ) 。长期以来，田
鼠的物种鉴定主要通过形态学方法进行，其外形特

征、骨骼形态 ( 尤其是颊齿的形态) 是鉴别田鼠
类物种的重要参数。然而，形态鉴定方法需要采集
和测量较完整的动物标本 ( 如头骨样品) ，且要求

分类人员具有一定的动物分类知识和鉴定技能。近
年来，随着分子生物学技术不断进步，分子鉴定方法

已经成为重要的物种分类鉴定手段 ( Hebert et al.，
2003)。普通科技人员利用分子标记进行物种鉴定，
可以减少对动物标本完好程度和分类经验的依赖。
青藏高原是我国生物多样性最丰富的地区之

一。由于环境条件恶劣，与低海拔地区相比，人们
对这一地区的田鼠类动物的了解相对较少。当前，
主要有动物志等的文献对青藏高原地区的田鼠进行

描述 ( 中国科学院西北高原生物研究所，1989;
罗泽珣等，2000; 王应祥等，2003; 黄薇等，
2008; 张继军等，2008; Smith 和谢炎，2009; 蒋
志刚等，2015) ，认为这一地区至少有 20 多种田鼠

类动物分布。然而，由于历史原因，现有的文献资
料对有些田鼠物种的分类地位和种名使用方面众说

纷纭 ( 见本文讨论部分) 。同时，由于原始的研究
资料尤其是标本保存及采样点信息匮乏，人们对这

一地区田鼠类的分布特征也缺乏了解。利用分子系
统学方法厘清分类学方面的争议，同时结合新的物

种分布信息，有助于加深对这一地区动物区系特征

的了解，并切实提高实地工作 ( 鼠害防治、地方
病调查、生态学研究等) 中物种判定的准确性。
本研究采用分子生物学手段，对青藏高原东部地区

田鼠类动物进行物种鉴定，为了解青藏高原地区田

鼠的物种组成和分布特征提供基础资料; 同时，为

这一地区田鼠类动物的分子鉴定提供参考。

1 研究方法
1. 1 样品采集
本研究所有的样品均为 2012 年至 2013 年间在

青藏高原东部获得，一共 16 个采样点，覆盖了青
藏高原东部大部分地区 ( 图 1，表 1 ) 。以夹捕法
捕捉田鼠，共采集 189 只个体，剪取小腿肌肉，保
存于无水乙醇中。

表 1 本研究田鼠采样点和单倍型分布信息
Table 1 Location of samples and haplotypes included in the present study

地点

Location
ID n

经度 ( °E)

Longtitude
纬度 ( °N)

Latidude
海拔

Altitude ( m)
物种

Species
单倍型

Haplotypes

临夏
Linxia

LX 12 102. 87 35. 55 2512 M. limnophilus H25 ( 1) ，H36 ( 8) ，H37 ( 1) ，H38 ( 2)

大通
Datong

DT 14 101. 26 37. 14 3086 M. limnophilus
H47 ( 1) ，H48 ( 1) ，H49 ( 8 ) ，H50 ( 2 ) ，
H51 ( 1) ，H52 ( 1)

祁连
Qilian

QL 13 100. 19 38. 12 3135 N. irene H46 ( 13)

门源
Menyuan

MY 15 101. 32 37. 61 3212 M. limnophilus
H12 ( 1 ) ， H13 ( 1 ) ， H14 ( 10 ) ， H15
( 1) ，H16 ( 1) ，H17 ( 1)

香日德
Xiangride

XＲD 14 98. 02 35. 90 3221 M. limnophilus H62 ( 13) ，H63 ( 1)

刚察
Gangcha

GC 13 100. 12 37. 28 3259 M. limnophilus
H53 ( 7) ，H54 ( 1) ，H55 ( 2 ) ，H56 ( 2 ) ，
H57 ( 1)

贵南
Guinan

GN 6 101. 23 35. 78 3303 N. irene H10 ( 1) ，H11 ( 5)

54



兽 类 学 报 37 卷

续表 1 Continued from table 1

地点
Location

ID n 经度 ( °E)
Longtitude

纬度 ( °N)
Latidude

海拔
Altitude ( m)

物种
Species

单倍型
Haplotypes

贵德
Guide

GD 5 101. 01 35. 51 3304 N. irene H6 ( 1) ，H7 ( 1) ，H8 ( 2) ，H9 ( 1)

化隆
Hualong

HL 14 102. 31 36. 20 3357 M. limnophilus H18 ( 12) ，H19 ( 2)

河南
Henan

HN 13 101. 40 34. 64 3477
12 M. limnophilus，

1 N. fuscus
H20 ( 1) ，H21 ( 3) . H22 ( 3) ，H23 ( 2) ，
H24 ( 1) ，H25 ( 1) ，H26 ( 1) ，H27 ( 1)

泽库
Zeku

ZK 13 101. 19 35. 29 3509 M. limnophilus H64 ( 1) ，H65 ( 12)

玛曲
Maqu

MQ 13 102. 03 34. 01 3559 M. limnophilus
H26 ( 4) ，H39 ( 1) ，H40 ( 3 ) ，H41 ( 1 ) ，
H42 ( 1) ，H43 ( 1) ，H44 ( 1) ，H45 ( 1)

同德
Tongde

TD 8 100. 22 34. 24 3645 N. fuscus H58 ( 7) ，H59 ( 1)

久治
Jiuzhi

JZ 15 101. 50 33. 37 3650 M. limnophilus
H28 ( 1) ，H29 ( 1) ，H30 ( 4 ) ，H31 ( 2 ) ，
H32 ( 1) ，H33 ( 2) ，H34 ( 3) ，H35 ( 1)

兴海
Xinghai

XH 13 99. 65 35. 90 3886 N. fuscus H60 ( 12) ，H61 ( 1)

达日
Dari

DＲ 8 99. 07 33. 96 4113 N. fuscus
H1 ( 2) ，H2 ( 1 ) ，H3 ( 3 ) ，H4 ( 1 ) ，H5
( 1)

图 1 田鼠类动物采样点分布图 ( HN兼有柴达木根田鼠和青海松田鼠)

Fig. 1 Sample sites for voles ( both M. limnophilus and N. fuscus were sampled in HN)
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1. 2 总 DNA提取
取适量肌肉样品，剪碎并置于 1. 5 mL 已灭菌

的离心管中，用上海生工 Ezup 动物基因组抽提试
剂盒提取总 DNA。所有提取出的 DNA 样品经过
Nano Drop分光光度计检验，稀释至 DNA溶液的浓
度为 10 － 20 ng /μL之间，稀释后的 DNA溶液放置
在 － 20℃长期保存。
1. 3 扩增与测序

Cyt b 序 列 用 通 用 引 物 L14724B ( 5’ －
CGAGATCTGAAAAACCATCGTTG － 3’) / H15915
( 5’ － AACTGCAGTCATCTCCGGTTTACAAGAC －
3’) 和 L14727 － SP ( 5’－ GACAGGAAAAATCATC
GTTG －3’) / H15915 － SP ( 5’－ TTCATTACTGGT
TTACAAGAC － 3’) ( Irwin et al. ，1991 ) 进行扩
增。PCＲ反应体系为: 1 μL 总 DNA 溶液，5 μL
10 × EasyTaq buffer ( Mg2 + plus ) ，1. 25 mmol /L
dNTPs，2. 5 U EasyTaq DNA 聚合酶，正向和反向

引物各 10 μmol /L，总反应体积为 40 μL。PCＲ 反
应程序: 95℃预变性 4 min，94℃变性 30 s，51℃
退火 30 s，72℃延伸 1 min 30 s，从变性到延伸循
环 36 次，最后 72℃充分延伸 7 min。所有扩增产
物经过 1%琼脂糖凝胶电泳检验，确认有目的条
带，并邮寄至生工生物工程 ( 上海) 股份有限公

司进行 Sanger测序 ( 3730 测序仪双向测序) 。
1. 4 数据分析
所有得到的测序峰图用 Chromas软件 ( Chroma

Technology Corporation ) 输 出 序 列，在 MEGA
( Tamura et al. ，2011) 中进行同源排序，并手工比
对、拼接。利用 DNasp 软件 ( Librado and Ｒozas，
2009) 统计序列的变异位点，同时生成单倍型序列
数据。从 GenBank中下载已测田鼠的 Cyt b 基因序
列( GenBank 号见表 2) ，并且以黑线仓鼠( Cricetulus
griseus) 为外群，与上述单倍型序列合并后用 MEGA
进行同源排序，所得数据用于系统发育分析。

表 2 构建系统发育树使用的线粒体细胞色素 b基因序列 ( 53 种田鼠与 1 种黑线仓鼠作为外群)

Table 2 Accession numbers of Cyt b ( 53 voles and 1 outgroup Cricetulus griseus) used to reconstruct phylogenetic trees

物种 Species 登录号 Access number 物种 Species 登录号 Access number
M. abbreviatus GU809086. 1 M. montebelli AF163900. 1
M. agrestis AY167213. 1 M. multiplex AJ717747. 1
M. anatolicus FJ767741. 1 M. oaxacensis AF410260. 1
M. arvalis KP255620. 1 M. obscurus KF839586. 1
M. bavaricus DQ841693. 1 M. ochrogaster AF163901. 1
M. cabrerae JX284284. 1 M. oeconomus AB372207. 1
M. californicus AF163891. 1 M. oregoni AF163903. 1
M. canicaudus AF163892. 1 M. pennsylvanicus AF119279. 1
M. chrotorrhinus AF163893. 1 M. pinetorum AF163904. 1
M. daghestanicus AY513792. 1 M. pyrenaicus AJ717748. 1
M. duodecimcostatus AJ717744. 1 M. quasiater AF410259. 1
M. fortis FJ986308. 1 M. richardsoni AF163905. 1
M. gerbei AY513802. 1 M. rossiaemeridionalis AY513823. 1
M. guentheri AY513806. 1 M. savii AY513828. 1
M. juldaschi AY513808. 1 M. socialis KC953626. 1
M. kikuchii AF163896. 1 M. subterraneus AJ717745. 1
M. kirgisorum AY513810. 1 M. tatricus AY513839. 1
M. liechtensteini AY513811. 1 M. thomasi AY513844. 1
M. limnophilus HQ123612. 1 M. townsendii AF163906. 1
M. longicaudus AF187230. 1 M. umbrosus AF410261. 1
M. lusitanicus AY513813. 1 M. xanthognathus AF163907. 1
M. majori AY513814. 1 N. fuscus JF906122. 1
M. maximowiczii FJ986319. 1 N. irene HQ123619. 1
M. mexicanus AF163897. 1 N. sikimensis HQ123604. 1
M. middendorffi AF163898. 1 L. brandtii JF906120. 1
M. miurus AF163899. 1 L. mandarinus JX014233. 1
M. montanus AF119280. 1 Cricetulus griseus NC007936. 1
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系统树采用最大似然法 ( Maximum likelihood，
ML) 和贝叶斯法 ( Bayesian inference，BI) 创建，
最适模型利用 jModelTest － 2. 1. 6 ( Darriba et al. ，
2012) 软件检测。最大似然树用 ＲAxML ( Sta-
matakis，2014) 软件生成，采用的模型为 GTＲ + I
+ G，并且对分枝的置信度进行 10 000 次的 Boot-
strap自举检验。贝叶斯树用 MrBayes 3. 2. 5 ( Ｒon-
quist et al. ，2012 ) 软件生成，采用的模型也为
GTＲ + I + G，以后验概率来表示各分支的可信性;
共执行 1 000 万代运算，舍弃前 20%不稳定分歧频
率条件下产生的树 ( burn-in samples) ，而剩下的
树用于计算一致性树 ( consensus tree) 。参考 Jaaro-
la等 ( 2004 ) 和 Liu 等 ( 2012 ) 所建种间系统发
育关系，对各进化枝进行属或组水平的归类命名。
根据系统发育树，按照单倍型在各分支的聚集

情况，将其分为单倍型组。使用 DAMBE 软件
( Xia et al. ，2001 ) 基于 JC ( Jukes and Cantor’s
distance) 模型，计算组内和单倍型组间两两单倍
型距离。同时，计算不同组的单倍型与 GenBank
中下载的柴达木根田鼠、青海松田鼠、高原松田鼠
参考序列之间的遗传距离 ( 登录号见表 2) ，以及
这三个参考序列之间的遗传距离。

2 结果
2. 1 数据描述
一共获得 189 条 Cyt b 基因全序列，长度均为

1 143 bp。核苷酸组成为: A = 29. 33%，T =
26. 01%，C = 31. 25%，G = 13. 40%。共检测到变
异位点 261 个，占总位点数的 22. 8%，其中单突
变位点 248 个，简约信息位点 13 个。共检测到 65
个单倍型，已提交到 GenBank 中 ( GenBank 号
KU214679 － KU214743 ) 。各单倍型在不同采样点
的分布在表 1 中列出。
2. 2 系统树
最大似然树 ( 图 2) 和贝叶斯树 ( 图 3) 的结

构基本一致，所有田鼠序列聚为 7 大枝: Terricola、
Microtus、Nearctic species、Agricola、Neodon、Asi-
an group和 Lasiopodomys。本研究中生成的 65 个单
倍型可以分为三组: 第一组 ( G1 ) ，包含单倍型
H12 － 19、H21 － 45、H47 － 57、H62 － 65，与已知
的柴达木根田鼠 ( M. limnophilus) 聚为一枝; 第
二组 ( G2) ，包含单倍型 H1 － 5、H20、H58 － 61，

与已知的青海松田鼠 ( N. fuscus) 聚为一枝; 第三
组 ( G3) ，包含单倍型 H6 －11、H46，与已知的高
原松田鼠 ( N. irene) 聚为一枝。所有以上三组与
对应的参考物种聚类时，支持度为 ML 与 BI 树的
支持率都为 100%。在大类上，柴达木根田鼠聚在
Asian group大枝中，青海松田鼠和高原松田鼠聚在
Neodon大枝中。
2. 3 遗传距离
遗传距离统计显示，G1、G2、G3 组内两两单

倍型之间的遗传距离范围分别为 0. 09% － 3. 04%、
0. 09% － 0. 70%、0. 18% － 1. 95%。同时，G1 与
柴达木根田鼠参考序列之间、G2 与青海松田鼠参
考序列之间、G3 与高原松田鼠参考序列之间遗传
距离范围分别为 0. 61% － 2. 49%、0. 53% －
0. 97%、1. 77% －2. 22%。具体遗传距离信息见表
3。

3 讨论
本研究的系统发育分析显示，G1、G2、G3 单

倍型组分别与柴达木根田鼠、青海松田鼠、高原松
田鼠聚为一枝，支持率达到 100%。需要指出的
是，最大似然法和贝叶斯法得到的系统树大类上的

结构完全一致，仅在支持率上有一些差别，表明我

们的系统发育分析方法可靠。根据现有资料，田鼠
类的种内遗传距离范围为 4% － 7. 2%，而近缘物
种之间遗传距离一般不超过 8% ( Jarrola et al. ，
2004) 。本研究中，G1、G2、G3 组内两两单倍型
之间的遗传距离都小于 4%，G1 与柴达木根田鼠
参考序列之间、G2 与青海松田鼠参考序列之间、
G3 与高原松田鼠参考序列之间遗传距离范围也都
小于 4%。同时，组间单倍型遗传距离 ( G1 vs.
G2，G1 vs. G3，G2 vs. G3 ) 全部大于 8%，进一
步证实了 G1、G2、G3 分别属于 3 个不同的物种。
结合系统发育分析和遗传距离数据，我们在青藏高

原东部采集到的田鼠样品，可分为 3 个物种: 柴达
木根田鼠 ( M. limnophilus) 、青海松田鼠 ( N. fus-
cus) 和高原松田鼠 ( N. irene ) 。其中，在门源
( MY) 、化隆 ( HL) 、河南 ( HN) 、大通 ( DT ) 、
刚察 ( GC) 、香日德 ( XＲD) 、泽库 ( ZK) 、玛曲
( MQ) 、久治 ( JZ) 、临夏 ( LX) 10 个地点都有柴
达木根田鼠分布; 在兴海 ( XH) 、同德 ( TD) 、达
日 ( DＲ) 、河南 ( HN) 4 个地点有青海松田鼠分
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图 2 最大似然系统树 ( 所有序列下载自 GenBank，登录号见表 2; G1、G2、G3 为单倍型组; 节点附近的数字为 boot-

strap支持率，仅显示大于 50%的数值)

Fig. 2 Maximum likelihood phylogenetic tree with all the reference sequences downloaded from GenBank ( See Table 2) ; the G1，

G2 and G3 show haplotype groups; bootstrap support above 50% is shown at nodes

布; 在贵南 ( GN ) 、祁连 ( QL ) 、贵德 ( GD ) 3
个地点有高原松田鼠分布。总体来看，柴达木根田
鼠在青藏高原东部地区分布最广，在同一采样点不

同物种之间重叠度较小。
长期以来，关于柴达木根田鼠在青海省的分

布，多有争议。这些争议的产生，与对此物种的分
类观点和命名方式的不一致有很大关系。王应祥等
( 2003) 将其视为根田鼠柴达木亚种 ( M. oecono-
mus limnophilus) ，认为其分布区仅限于青海省西北
部的柴达木盆地。相反，Smith 和解焱 ( 2009 ) 将

其称为经营田鼠 ( M. limnophilus) ，认为其主要在
青海省东部地区分布。而蒋志刚等 ( 2015 ) 则将
其称为柴达木根田鼠 ( M. limnophilus) ，认为在青
海省东部和柴达木盆地都有分布。就其分布区域而
言，本研究的采样范围多数为青海省东部地区，但

也包括柴达木盆地的香日德地区，即本研究结果倾

向于支持蒋志刚等 ( 2015 ) 的观点，尽管未来仍
然需要继续增加柴达木盆地的采样范围，以进一步

论证此观点。综合我们的研究结果，同时考虑到其
模式产地为柴达木盆地的甘森和格孜湖( 中国科学
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图 3 贝叶斯系统树 ( 所有序列下载自 GenBank，登录号见表 2; G1、G2、G3 为单倍型组; 后验概率标示在节点附近，

仅显示大于 50%的数值)

Fig. 3 Bayesian inference phylogenetic tree with reference sequences downloaded from GenBank ( See Table 2 for details) ; the G1，

G2 and G3 show haplotype groups; numbers at nodes represent above 50% posterior probabilities

院西北高原生物研究所，1989 ) ，本文同意蒋志刚
等 ( 2015) 的观点，将其称为柴达木根田鼠。此
外，Liu等 ( 2012) 的研究显示，柴达木根田鼠在
四川省的若尔盖、德格、炉霍、阿坝等地也有分
布。
青海松田鼠是青海草原及部分毗邻地区的特有

种，中国科学院西北高原生物研究所 ( 1989 ) 和
罗泽珣等 ( 2000) 依据其形态特征将其定名为青
海松田鼠 ( Microtus fuscus) 。王应祥等 ( 2003 ) 将
其命名为青海毛足田鼠 ( Lasiopodomys fuscus) 。Liu

等 ( 2012 ) 结合分子与形态学证据，将其归到松
田鼠属 ( Neodon) 中，蒋志刚等 ( 2015 ) 将其定
名为青海松田鼠 ( Neodon fuscus) 。本研究的系统
发育分析结果再次支持了该观点。本研究中青海松
田鼠主要分布于兴海、达日、同德三县，河南县也
采集到 1 只，分布海拔 3 477 － 4 113 m，与柴达木
根田鼠 2 512 － 3 650 m 和高原松田鼠 3 135 －
3 304 m 的分布海拔相比，相对较高。根据以前记
录，青海松田鼠主要分布于通天河及黄河上游部分

区域 ( 中国科学院西北高原生物研究所，1989) ，
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表 3 基于 JC模型的单倍型组 ( G1、G2、G3) 和参考物种序列之间遗传距离百分数 (左下角为区间，右上角为均值 ±方差)

Table 3 JC genetic distances ( percent) of among haplotype groups ( G1，G2 and G3) three reference species ( lower － left triangle，range; upper － right

triangle，mean ± SD)

分组

Group
G1 G2 G3

柴达木根田鼠

M. limnophilus
青海松田鼠

N. fuscus
高原松田鼠

N. irene

G1 — 14. 95 ± 0. 1723 12. 43 ± 0. 1194 1. 15 ± 0. 1201 14. 70 ± 0. 3383 12. 45 ± 0. 3326

G2 13. 90 － 15. 71 — 12. 06 ± 0. 0314 15. 43 ± 0. 1439 0. 73 ± 0. 0176 11. 50 ± 0. 1032

G3 11. 51 － 13. 16 11. 51 － 12. 33 — 12. 45 ± 0. 0921 12. 10 ± 0. 1413 2. 08 ± 0. 0266

柴达木根田鼠
M. limnophilus 0. 61 － 2. 49 15. 17 － 15. 60 12. 33 － 12. 64 — — —

青海松田鼠
N. fuscus 14. 00 － 15. 28 0. 53 － 0. 97 11. 82 － 12. 23 14. 96 — —

高原松田鼠
N. irene 11. 62 － 13. 16 11. 31 － 11. 62 1. 77 － 2. 22 12. 75 11. 51 —

所用的柴达木根田鼠、青海松田鼠、高原松田鼠参考序列下载自 GenBank ( 登录号见表 2)

The reference sequences of M. limnophilus，N. fuscus and N. Irene were downloaded from GenBank ( See Table 2)

与本研究结果相符。除青海省外，四川省西北部
( 如石渠县) 也是青海松田鼠的重要分布区 ( Liu
et al. ，2012) 。
高原松田鼠的中文命名一直比较固定，仅拉丁

名的属名从早期的 Pitymys 变为 Neodon。这是由于
松田鼠属 ( Neodon) 曾经被认为是 Pitymys 属下的
一个亚属 ( 郑昌琳和汪松，1980) ，而最新的分类
标准将其定为独立属 ( Musser and Carleton，2005;
Shenbrot and Krasnov，2005) 。高原松田鼠在青藏高
原的东缘和横断山脉有分布，青海省除了柴达木盆

地和羌塘高原都有分布 ( 罗泽珣等，2000) 。本研
究中，贵南、祁连、贵德 3 个地区采集到高原松田
鼠，符合对高原松田鼠分布的描述。目前，在四川
省的许多区域，已获得高原松田鼠的分布信息并得

到 Cyt b基因数据的支持 ( Fan et al. ，2011; Liu et
al. ，2012) 。
本研究利用分子标记技术，结合遗传距离统计

和系统发育分析，对青藏高原东部田鼠类动物进行

分子鉴定，为了解这一地区田鼠类动物的物种分布

提供可靠基础资料，同时，也为这一地区的田鼠类

动物的分子鉴定方法提供一个研究案例。本研究
中，无论是系统发育分析还是遗传距离统计，对物

种的判定界限都非常清晰，可见，利用分子鉴定方

法在田鼠类动物分类方面具有重要价值。此外，本
研究对每一个采样点都提供实测的经纬度信息，为

本区域的实地工作提供准确的地理信息数据。本研
究的一个不足之处是采样规模较小，未来仍然需要

继续增加采样范围和采样密度，同时，结合生态学

因素分析，以进一步促进对这一地区田鼠类动物区

系组成的了解。
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