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绿孔雀（Ｐａｖｏ ｍｕｔｉｃｕｓ）是备受关注的濒危物种。 我国南方曾广泛分布的云南亚种

（Ｐ. ｍ. ｉｍｐｅｒａｔｏｒ）目前收缩到中部、 南部和西部的局部地区， 近年来陆续开展了野外种群

调查， 但遗传多样性的分析和评估尚未开展。 本研究利用从玉溪市新平和峨山交界处采

集的野外绿孔雀自然脱落的羽毛， 采用 １１ 对微卫星标记分析遗传多样性和结构， 并与

国内主要圈养种群（建群者来自瑞丽地区和其他未确定的地点）进行比较。 结果表明：
该野生种群的遗传多样性较低， 受到近交的影响， 遗传多样性进一步丢失的风险较高。
遗传结构上， 该野生种群和圈养种群的个体被划分为 ３ 个亚群， 野生种群作为独立的 １
个亚群， 在遗传上有别于圈养种群所含的 ２ 个遗传谱系， 说明云南省分布的绿孔雀有着

显著而复杂的地理分化。 当前需要开展系统的谱系地理学研究， 以加强族群之间的基因

交流为目标， 通过生态廊道或个体转移等方式增加遗传交流的机会， 扭转遗传多样性随

近交的深化而不断丢失的趋势。
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４４９ 刘思霞等： 云南玉溪绿孔雀遗传多样性分析： 与圈养种群的比较



绿孔雀（Ｐａｖｏ ｍｕｔｉｃｕｓ）是一种大型鸡形目（Ｇａｌｌｉ⁃
ｆｏｒｍｅｓ）鸟类， 曾在中国南方［１ － ２］ 和东南亚［３］ 广泛分

布， 并在世界各地成为民族文化的重要载体。 绿孔

雀被分为 ３ 个亚种， 即原产于马来西亚和爪哇的指

名亚种（Ｐ. ｍ. ｍｕｔｉｃｕｓ）， 分布于印度东北部至缅甸西

北部的印度亚种（Ｐ. ｍ. ｓｐｉｃｉｆｅｒ）和分布于印支地区的

云南亚种（Ｐ. ｍ. ｉｍｐｅｒａｔｏｒ） ［４］ 。 在过去的半个多世纪

里， 由于狩猎［５ － ６］ 、 栖息地退化和丧失［５，７］ 以及人类

干扰［８ － ９］ ， 所有分布区的绿孔雀种群数量都显著下

降， ２００９ 年绿孔雀被 ＩＵＣＮ 濒危物种红色名录列为

濒危 （ ＥＮ） 级 （ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ. ｉｕｃｎｒｅｄｌｉｓｔ. ｏｒｇ ／ ｓｐｅｃｉｅｓ ／
２２６７９４４０ ／ １３１７４９２８２）。

历史上， 绿孔雀在中国的分布很广， 包括湖南、
湖北、 四川、 广西、 广东、 云南和西藏等地理范

围［１０］， 而今仅在云南省西部、 中部和南部的 ２２ 个县

有所分布［５］。 １９９３ 年， 实地调查记录的种群总数量在

８００ ～ １ １００ 只［１１］， 此后下降到大约 ５００ 只［１２］， 最新

调查为 ２３５ ～ ２８０ 只［１３］。 我国境内的绿孔雀栖息地，
除了占种群数量 ６０％ 以上的双柏和新平外， 近 ６０％
的分布区域都在过去的 ３０ 年里相继消失， 而双柏和

新平 ２ 个地区也面临着栖息地破碎化的风险［５，１４］。 本

研究借助云南省玉溪市新平和峨山交界处的羽毛样

本， 分析该种群的遗传多样性， 为深入了解绿孔雀种

群状况， 制定保护计划提供基本信息。

１　 材料与方法

１. １　 样品采集

２０１８—２０１９ 年， 在云南省玉溪市新平与峨山交界

处的野外调查中， 从自然栖息地共收集到 ２９ 份羽毛

样品（图 １）。 每份样品单独包装在一个纸质信封里，
标明收集地点和时间。 羽毛样本编码为 ＹＢＤ０１ ～
ＹＢＤ２９， ４ ℃保存， 命名为 ＹＢＤ 种群。 另外， 选择 ９
只纯种绿孔雀（编码 ＧＰ０１ ～ ＧＰ０９）和 ６ 只纯种蓝孔雀

（编码 ＢＰ０１ ～ ＢＰ０６）作为参考， 以鉴定羽毛所属物种。
为了研究 ＹＢＤ 种群与中国现有圈养种群之间的遗传

关系， 从不同的养殖机构共采集了 ３３ 份绿孔雀样品，
其中 １６ 只是从中国云南瑞丽捕获的野生绿孔雀的后

代， 其余个体的地理来源不明。 所有样品均为羽毛样

品， 编码为 ＣＡＰ０１ ～ ＣＡＰ３３。
１. ２　 ＤＮＡ 提取

从每根羽毛上切下约 ５ ｍｇ 的羽枝， 放入离心管

中。 向试管中加入约 １ ０００ μＬ ２％ ＳＤＳ 溶液， 把羽毛没

入液面以下， 在 ６５ ℃的水浴中孵育 ３０ ｍｉｎ。 将羽毛样

品转移到另一个含有 ７５％ 乙醇的烧杯中漂洗３０ ｍｉｎ，
再转移到含有 ２０ ｍＬ ｄｄＨ２Ｏ 的 ５０ ｍＬ 烧杯中， 振荡洗

涤约 ３０ ｍｉｎ。 清洗干净的羽毛样品放在滤纸上自然干

燥， 移入 １. ５ ｍＬ 离心管中， 剪成小块备用。 ＤＮＡ 的提

取按照 Ｖｏｌｏ 等［１５］的方法， 消化时间为 ２ ｄ， 异丙醇沉

淀冷冻 １２ ｈ， 冷冻离心 １６ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ ３０ ｍｉｎ。 使用 Ｎａｎ⁃
ｏｄｒｏｐ ２０００ Ｃ（Ｔｈｅｒｍｏ Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ， ＵＳＡ）测定 ＤＮＡ 的浓

度， 并稀释至 ～１５ ｎｇ ／ μＬ 用于 ＰＣＲ 扩增。

图 １　 云南省玉溪市新平与峨山交界处

孔雀羽毛的收集地点

Ｆｉｇ. １ Ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃ ｌｏｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｌｌｅｃｔｅｄ ｆｅａｔｈｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ ｉｎ ｔｈｅ

ｊｕｎｃｔｕｒｅ ｏｆ Ｘｉｎｐｉｎｇ ａｎｄ Ｅｓｈａｎ ｏｆ Ｙｕｘｉ Ｃｉｔｙ， Ｙｕｎｎａｎ Ｐｒｏｖｉｎｃｅ， Ｃｈｉｎａ

１. ３　 Ｃｙｔ ｂ 基因片段的扩增和测序

Ｃｙｔ ｂ 基因 ＰＣＲ 扩增引物参考 Ｖｅｒｍａ 等［１６］使用的

鸟类 常 用 扩 增 引 物 ｍｃｂ３９８ （ ５′⁃ＴＡＣＣＡＴＧＡＧＧＡ⁃
ＣＡＡＡＴＡＴＣＡＴＴＣＴＧ⁃３′）和 ｍｃｂ８６９（５′⁃ＣＣＴＣＣＴＡＧＴＴＴ⁃
ＧＴＴＡＧＧＧＡＴＴＧＡＴＣＧ⁃３′）。 采用 ５０ μＬ 的 ＰＣＲ 反应体

系： ＤＮＡ （ ～ ４５ ｎｇ ） ３ μＬ， 上 下 游 引 物 各 １ μＬ
（１０ ｐｍｏｌ ／ μＬ）， ２ × Ｅａｓｙ Ｔａｑ® ＰＣＲ ＳｕｐｅｒＭｉｘ（全式金

生物技术有限公司）２５ μＬ 和 ｄｄＨ２Ｏ ２０ μＬ。 反应程

序： ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ； ９４ ℃变性 ３０ ｓ， ５２ ℃退火

４５ ｓ， ７２ ℃ 延伸 ３０ ｓ， 循环 ３５ 次； ７２ ℃ 终延伸

７ ｍｉｎ， ４ ℃保存。 扩增产物在 １. ５％ 的琼脂糖凝胶上

８０ Ｖ 电泳４０ ｍｉｎ， 用 ＡｘｙＰｒｅｐＴＭ ＤＮＡ Ｇｅｌ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ
试剂盒纯化回收， 采用 Ｓａｎｇｅｒ 法双向测序， 用 ＤＮＡＳ⁃
ＴＡＲ 软件包上的 ＳｅｑＭａｎ Ｐｒｏ 对序列进行拼接［１７］。
１. ４　 微卫星的分型

参考 Ｄｕ 等［１８］的方法， 选择 ＰＣ３、 ＰＣ１９、 ＰＣ２５、

５４９野生动物学报 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｗｉｌｄｌｉｆｅ ２０２２， ４３ （４）： ９４３ －９５４



ＰＣ３６、 ＰＣ４１、 ＰＣ４６、 ＰＣ６７、 ＰＣ１２５、 ＰＣ１４２、 ＰＣ１４８、
ＰＣ１５１、 ＰＣ２０１、 ＰＣ２３６、 ＰＣ２８１［１９］、 ＭＣＷ００６９ 和

ＭＣＷ００９８［２０］１６ 个微卫星位点对野生和圈养种群的样

本分型， 上游引物的 ５′端用 ＦＡＭ（蓝色）、 ＪＯＥ（绿色）
和 ＴＡＭＲＡ（黑色）３ 种荧光素标记。 ＰＣＲ 反应体系均

为 １５ μＬ： ＤＮＡ （ ～ ４５ ｎｇ ） ３ μＬ， 上、 下 游 引 物

（１０ ｐｍｏｌ ／ μＬ）各 １ μＬ， ２ × Ｅａｓｙ Ｔａｑ® ＰＣＲ ＳｕｐｅｒＭｉｘ
（全式金生物技术有限公司）５ μＬ 和 ｄｄＨ２Ｏ ５ μＬ。 反

应程序： ９４ ℃预变性 ５ ｍｉｎ； ９４ ℃变性 ３０ ｓ ＋ Ｔａ℃
退火 ４５ ｓ ＋ ７２ ℃延伸 ３０ ｓ， 循环 ３５ 次； ７２ ℃终延伸

１０ ｍｉｎ， ４ ℃保存。 ＰＣＲ 产物在 ３１００ｘ Ｇｅｎｅｔｉｃ Ａｎａｌｙｚｅｒ
（Ａｐｐｌｉｅｄ Ｂｉｏｓｙｓｔｅｍｓ， ＵＳＡ） 上电泳分离， 用 Ｇｅｎｅ⁃
Ｍａｒｋｅｒ®收集片段信号［２１］。 为避免基因分型错误， 每

个个体进行 ３ 次基因分型。
１. ５　 羽毛样品的母系物种鉴定

使用 ＭＥＧＡ ５. ０５ 中的 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｗ 程序［２２］， 比较野

外羽毛样品和已知绿孔雀、 蓝孔雀的线粒体 Ｃｙｔ ｂ 基

因序列， 确认它们的同源性， 用 ＥｄｉｔＳｅｑ［１７］ 将所有序

列修剪到 ４２１ ｂｐ。 根据 Ｄｉｎｈ 等［２３］ 的建议， 用 ＭＥＧＡ
５. ０５［２２］ 和 Ｋｉｍｕｒａ ２⁃ｐａｒａｍｅｔｅｒ（Ｋ２Ｐ）模型计算每个待

测羽毛样本与已知纯种绿孔雀和蓝孔雀样本之间的遗

传距离， 同时计算已知绿孔雀种内两两个体间的遗传

距离（ｉｎｔｒａ⁃ｄ）与绿孔雀、 蓝孔雀种间两两个体间的遗

传距离（ｉｎｔｅｒ⁃ｄ）， 这些遗传距离用于确定每个样本的

母体物种起源。 使用 ＩＢＭ ＳＰＳＳ Ｓｔａｔｉｓｔｉｃｓ ２３（ＩＢＭ Ｃｏｒｐ．
Ｎｅｗ Ｙｏｒｋ， ＵＳＡ）检验每个羽毛样品与 ２ 组已知孔雀个

体的遗传距离落入 ｉｎｔｒａ⁃ｄ 还是 ｉｎｔｅｒ⁃ｄ 的范围（９５％ 置

信区间）， 从而确定其所属物种； 用 ＭＥＧＡ ５. ０５ 基于

Ｋ２Ｐ 距离构建系统发育树， 用 ｉＴＯＬ ｖ４. ４. ２（ｈｔｔｐｓ： ／ ／
ｉｔｏｌ. ｅｍｂｌ. ｄｅ ／ ）进行可视化。
１. ６　 个体识别

羽毛样本在野外捡拾， 可能存在同一个体多次重

复， 因此在正式的种群分析之前， 需进行个体识别以

确定真实样本量（鸟类数量）。 首先， 用 Ｍｉｃｒｏ⁃Ｃｈｅｃｋｅｒ
ｖ２. ２３［２４］检测各个微卫星分型结果的无效等位基因的

概率， 据此矫正等位基因和基因型频率， 用于进一步

种群遗传分析。 用 Ｇｉｍｌｅｔ Ｓｏｆｔｗａｒｅ ｖ１. ３. １［２５］ 计算多位

点的累积个体识别概率（ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｉｄｅｎｔｉ⁃
ｔｙ， Ｐ（ＩＤ））， 即 ２ 个无关个体或同胞之间在多个微卫星

位点上基因型完全一致的可能性［２６］。 为了消除种群

结构的影响， 计算修正基因型相似概率（Ｐ（ＩＤ）ｂｉａｓｅｄ）；
考虑到样本中存在血缘关系的可能， 还计算了同胞或

亲子之间基因型相似概率（Ｐ（ＩＤ）ｓｉｂｓ）， 作为个体识别的

最低可信度。 最后， 用 Ｃｅｒｖｕｓ ３. ０ 确认被鉴定为同一

个体的多个样品是否在所有位点的基因型完全相同，
或者是符合最低接受标准： 仅在 １ 个位点相差１ 个等

位基因［２７］。
１. ７　 遗传多样性及种群遗传结构分析

使用 Ｐｏｐｇｅｎｅ １. ３２ 计算观察等位基因数（Ｎａ）、 有

效等位基因数（Ｎｅ）、 观察杂合度（Ｈｏ）和期望杂合度

（Ｈｅ）； 用 Ｃｅｒｖｕｓ ３. ０ 计算 ＹＢＤ 种群和 ＣＡＰ 种群的每

个微卫星位点的多态信息含量 （ ＰＩＣ）； 用 Ｐｏｐｇｅｎｅ
１. ３２ 计算 ２ 个种群的种群近交系数（ ｆｉｘａｔｉｏｎ ｉｎｄｉｃｅｓ ｏｆ
ｓｕｂｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ， ＦＩＳ）、 每个位点的遗传分化指数（ＦＳＴ）、
基因流（Ｎｍ， Ｎｍ ＝ ０. ２５（１ － ＦＳＴ） ／ ＦＳＴ）、 Ｎｅｉ 氏遗传距

离和遗传相似度， 并进行哈迪 －温伯格平衡（Ｈ⁃Ｗ）检
验。 为了推断 ＹＢＤ 和 ＣＡＰ 种群之间的遗传分化程度，
用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ３. ５［２８］计算 ２ 个群体之间的遗传分化指数

ＦＳＴ， 使用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ２. ３. １ 分析种群的遗传结

构［２９］。 最佳 Ｋ 值（理论种群数量）和种群遗传结构图

形结果使用在线软件（ ｈｔｔｐ： ／ ／ ｃｌｕｍｐａｋ. ｔａｕ. ａｃ. ｉｌ ／ ）生

成。

２　 结果与分析

２. １　 羽毛样品的母系物种鉴定

作为参考种群的已知绿孔雀（ＧＰ）和蓝孔雀（ＢＰ）
的种间遗传距离（ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ）为 ３. ４３％ ～ ３. ６８％ ， ９５％ 的

置信区间为 ［３. ４１％ ～ ３. ６１％ ］； 参考绿孔雀种群种

内遗传距离（ ｉｎｔｒａ⁃ｄ）为 ０ ～ ０. ７２％ ， ９５％ 的置信区间

为 ［０. ２６％ ～ ０. ４６％ ］。 羽毛样品和已知绿孔雀之间

的 Ｋ２Ｐ 距离为 ０. １２０ ～ ０. ６０２， 均落入 ｉｎｔｒａ⁃ｄ 的 ９５％
的置信区间， 而与蓝孔雀的 Ｋ２Ｐ 距离在 ３. ５３１％ ～
３. ７８８％ ， 落入 ｉｎｔｅｒ⁃ｄ 的 ９５％的置信区间， 且在 ｉｎｔｒａ⁃
ｄ 的 ９５％的置信区间之外（表 １）。 系统发育树显示 ２９
个羽毛样品都与绿孔雀聚为一支（图 ２）， Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 支

持度为 ０. ４９３ ～ １. ０００。 结果表明， 所有的羽毛样品的

母系均为绿孔雀。
２. ２　 羽毛样本的个体识别

Ｍｉｃｒｏ⁃Ｃｈｅｃｋｅｒ 在 ＰＣ３６、 ＰＣ６７、 ＰＣ１２５、 ＭＣＷ００６９
和 ＭＣＷ００９８ 这 ５ 个位点检测到无效等位基因。 为了

保证个体识别结果的可靠性， 后续分析中把这 ５ 个位

点舍去， 保留未检测到无效等位基因的其余 １１ 个位

点， 即 ＰＣ４６、 ＰＣ１４８、 ＰＣ１５１、 ＰＣ１４２、 ＰＣ１９、 ＰＣ２３６、
ＰＣ４１、 ＰＣ２５、 ＰＣ２８１、 ＰＣ２０１ 和 ＰＣ３。 图 ３ 显 示，

６４９ 刘思霞等： 云南玉溪绿孔雀遗传多样性分析： 与圈养种群的比较



累积 Ｐ （ ＩＤ） 值随着位点数的增加而下降。 分子生态

学研究中常以 Ｐ （ ＩＤ） 值在 ０. ００１ ０ ～ ０. ０００ １ 为同一

性认定标准， 即累积 Ｐ （ ＩＤ） 达到 ０. ００１ ０ 或 ０. ０００ １
以下时， 如果这 ２ 个样品具有不同的基因型， 则可

判定为来自不同的个体 ［３０］ 。 本研究数据显示， 当

微卫星位点数达到 ８ 个时， Ｐ （ ＩＤ） ｓｉｂｓ的联合 Ｐ （ ＩＤ） 达到

０. ０００ ９６３， 而对于相同的 ８ 个位点， Ｐ（ＩＤ）ｂｉａｓｅｄ的联合

Ｐ（ＩＤ） 达到 ０. ０００ ０００ ０３６ ４９。 当位点更多时， 累积

Ｐ（ＩＤ）会进一步下降， 增加基因型错配的机会， 影响个

体识别结果的准确性［３０］（图 ３）。 同时考虑到绿孔雀在

野外的稀有性， 数值小于 ０. ００１ ０ 的联合 Ｐ（ＩＤ） 足以可

靠地识别个体。

表 １　 以 ４２１ ｂｐ 的 Ｃｙｔ ｂ 基因序列估算的羽毛样品 ＹＢＤ０１ ～ ２９ 与纯种绿孔雀（ＧＰ）和蓝孔雀（ＢＰ）之间的 Ｋ２Ｐ 遗传距离

Ｔａｂ. １ Ｔｈｅ Ｋ２Ｐ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｓｔａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ ｔｈｅ ｅａｃｈ ｏｆ ｆｅａｔｈｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ ＹＢＤ０１⁃２９ ａｎｄ ｔｈｅ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ

ｇｒｅｅｎ （ＧＰ） ａｎｄ ｂｌｕｅ ｐｅａｆｏｗｌ （ＢＰ） ａｓ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ４２１ ｂｐ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ

样本编号

Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ

Ｋ２Ｐ 遗传距离 ／ ％

（平均值 ± 标准差）

Ｋ２Ｐ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ（ｍｅａｎ ± ＳＤ）

根据 ９５％的置信区间判断遗传距离落在 ｉｎｔｅｒ⁃ｄ 或 ｉｎｔｒａ⁃ｄ

Ｔｈｅ ９５％ ＣＩ ｗｈｅｒｅ ｔｈｅ Ｋ２Ｐ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ

ｉｎｔｅｒ⁃ｄ ａｎｄ ｉｎｔｒａ⁃ｄ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｆｅｌｌ ｉｎ

ｔ 值

ｔ ｖａｌｕｅ

Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ

ＹＢＤ０１
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ０２
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ００１ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７８ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ０３
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ００１ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７８ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ０４
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ００２ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７９ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ０５
Ｔｏ ＢＰ ３. ７８８ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. ３５９ ± ０. ２７９ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５３０ ０. ０００

ＹＢＤ０６
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ０７
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ０８
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ０９
Ｔｏ ＢＰ ３. ５４９ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２１ ± ０. ２７９ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５１８ ０. ０００

ＹＢＤ１０
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ１１
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. ６０２ ± ０. ２８３ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
４７. ５９５ ０. ０００

ＹＢＤ１２
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. ６０２ ± ０. ２８３ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
４７. ５９５ ０. ０００

ＹＢＤ１３
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００
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续表 １

样本编号

Ｓａｍｐｌｅ ＩＤ

Ｋ２Ｐ 遗传距离 ／ ％

（平均值 ± 标准差）

Ｋ２Ｐ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ（ｍｅａｎ ± ＳＤ）

根据 ９５％的置信区间判断遗传距离落在 ｉｎｔｅｒ⁃ｄ 或 ｉｎｔｒａ⁃ｄ

Ｔｈｅ ９５％ ＣＩ ｗｈｅｒｅ ｔｈｅ Ｋ２Ｐ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ

ｉｎｔｅｒ⁃ｄ ａｎｄ ｉｎｔｒａ⁃ｄ ｄｉｓｔａｎｃｅｓ ｆｅｌｌ ｉｎ

ｔ 值

ｔ ｖａｌｕｅ

Ｐ 值

Ｐ ｖａｌｕｅ

ＹＢＤ１４
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ１５
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ１６
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ１７
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ１８
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ１９
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ２０
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ２１
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ２２
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ２３
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ２４
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ２５
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ２６
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ２７
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ２８
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

ＹＢＤ２９
Ｔｏ ＢＰ ３. ５３１ ± ０. ０００ ｉｎｔｅｒ⁃ｄ

Ｔｏ ＧＰ ０. １２０ ± ０. ２７７ ｉｎｔｒａ⁃ｄ
５６. ５０５ ０. ０００

８４９ 刘思霞等： 云南玉溪绿孔雀遗传多样性分析： 与圈养种群的比较



图 ２　 基于 Ｃｙｔ ｂ 基因 ４２１ ｂｐ 序列的 Ｋ２Ｐ 遗传距离所做的

ＮＪ 系统发育树显示羽毛样品（橙色）、 纯种绿孔雀

（绿色）和纯种蓝孔雀（蓝色）的关系

Ｆｉｇ. ２ Ｔｈｅ ＮＪ ｔｒｅｅ ｏｆ ｆｅａｔｈｅｒ ｓａｍｐｌｅｓ （ｏｒａｎｇｅ） ａｎｄ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｓａｍｐｌｅｓ ｏｆ

ｔｈｅ ｇｒｅｅｎ （ｇｒｅｅｎ） ａｎｄ ｂｌｕｅ ｐｅａｆｏｗｌ （ｂｌｕｅ） ｂａｓｅｄ ｏｎ Ｋ２Ｐ ｇｅｎｅｔｉｃ

ｄｉｓｔａｎｃｅ ｉｎｆｅｒｒｅｄ ｆｒｏｍ ４２１ ｂｐ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ｏｆ Ｃｙｔ ｂ ｇｅｎｅ

图 ３　 微卫星位点累积 Ｐ（ＩＤ）的变化趋势

Ｆｉｇ. ３ Ｔｈｅ ｄｅｃｌｉｎｉｎｇ ｔｒｅｎｄ ｏｆ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｐｒｏｂａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｉｄｅｎｔｉｔｙ

（Ｐ（ＩＤ） ） ｗｉｔｈ ａｄｄｉｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ

　 　 用 ８ 个微卫星位点通过 Ｃｅｒｖｕｓ 软件进行个体识

别， 结果显示羽毛样本中 ＹＢＤ１０ 和 ＹＢＤ２５、 ＹＢＤ１１ 和

ＹＢＤ２７、 ＹＢＤ２３ 和 ＹＢＤ２４ 在 ８ 个位点上基因型相同，
或者仅在 １ 个位点上只有 １ 个等位基因不同， 其余样

品显示 １ 个以上等位基因的错配（附录 １）。 最后， 确

定野外绿孔雀样本为 ２６ 只。

２. ３　 ＹＢＤ 和 ＣＡＰ 种群的遗传多样性

利用 Ｐｏｐｇｅｎｅ 检测了 ＹＢＤ 种群和 ＣＡＰ 种群在 １１
个微卫星位点的种群遗传学参数。 ＹＢＤ 种群的 Ｎａ 为

２ ～ ８ 个， 平均为（４. ７２７ ± ２. ３２８）个； ＣＡＰ 种群的 Ｎａ

为 ２ ～ ６ 个， 平均为（４. ０９１ ± １. ３００）个； ＹＢＤ 种群和

ＣＡＰ 种群之间等位基因频率差异为 ０ ～ ０. ８４６。 ２ 个种

群之间 Ｎａ 在 ＰＣ４６ 上差异最大， ＹＢＤ 种群有 ８ 个等位

基因， 而 ＣＡＰ 种群只有 ４ 个。 总的来说， Ｎａ 在 ＹＢＤ
种群中比在 ＣＡＰ 种群中更多（表 ２）。

表 ３ 显示， ＹＢＤ 种群中 Ｎｅ 的数量为 １. ０３９ ～
５. ２４０， 平均为（２. ７６８ ± １. ２９４）， 而 ＣＡＰ 种群 Ｎｅ 的

数量为 １. ０９５ ～ ３. ８２８， 平均为（２. ４３４ ± ０. ８１８）。 在 ２
个种群中， 所有位点的 Ｎａ 都显著大于 Ｎｅ， 表明 ２ 个

种群都面临遗传多样性丧失的风险。 ＹＢＤ 种群的平均

Ｈｏ 和平均 Ｈｅ 分别为 （０. ２５８ ± ０. １６４ ） 和 （０. ５４６ ±
０. ２５１）； ＣＡＰ 种群平均 Ｈｏ 和平均 Ｈｅ 分别为（０. ４７９ ±
０. ２２８）和（０. ５３１ ± ０. ２０１）。 哈迪 －温伯格平衡（Ｈ⁃Ｗ）
检验表明， ＹＢＤ 种群中有 ２ 个位点（ＰＣ３ 和 ＰＣ２５）处
于平衡状态（Ｐ ＞ ０. ０５）， 其余 ９ 个位点显著偏离平衡

状态（Ｐ ＜ ０. ０５）； 相比之下， ＣＡＰ 种群中有 ７ 个位点

处于平衡状态 （Ｐ ＞ ０. ０５）， 其余 ４ 个位点 （ ＰＣ２０１、
ＰＣ２３６、 ＰＣ１４８ 和 ＰＣ１５１）表现出显著偏离（Ｐ ＜ ０. ０５）。
这 １１ 个位点在 ＹＢＤ 和 ＣＡＰ 种群中的平均 ＰＩＣ 分别为

（０. ４９３ ±０. ２４２）和（０. ４８９ ± ０. １７７）。 ＹＢＤ 种群的 ＦＩＳ在

０. ７２０ （ＰＣ２３６） ～ － ０. ４０５ （ＰＣ２５）， 平均值为（０. ４５６ ±
０. ３５７）， ２ 个位点的 ＦＩＳ ＜ ０， ９ 个位点的 ＦＩＳ ＞ ０， 表明

存在 近 亲 繁 殖 的 趋 势； ＣＡＰ 种 群 的 ＦＩＳ 在 ０. ４４１
（ＰＣ１５１） ～ － ０. １９９ （ ＰＣ２５ ）， 平 均 值 为 （ ０. １０２ ±
０. ２１７）， ５ 个位点的 ＦＩＳ ＜ ０， ６ 个位点的 ＦＩＳ ＞ ０， 表明

近亲繁殖趋势不明显（表 ４）。
２. ４　 种群遗传分化与遗传结构分析

１１ 个位点遗传分化指数 ＦＳＴ的平均值为 ０. １３８。
根据 Ｗｒｉｇｈｔ 的分类标准［２６］ ， ３ 个位点（ ＰＣ４１、 ＰＣ２５
和 ＰＣ２３６）遗传分化程度较大（ＦＳＴ ＞ ０. １５０）， ６ 个位

点 （ ＰＣ２８１、 ＰＣ４６、 ＰＣ１５１、 ＰＣ２０１、 ＰＣ１９ 和

ＰＣ１４８）处于中度分化状态（０. ０５０ ＜ ＦＳＴ ＜ ０. １５０）， ２
个位点 （ ＰＣ３ 和 ＰＣ１４２） 处于低度分化状态 （ ＦＳＴ ＜
０. ０５０）。 ２ 个种群间每个微卫星座位的基因流（Ｎｍ）
为 ０. ３７３ ～ ７. ５６６， 平均为 １. ５６４（表 ４）； ２ 个种群之

间的 ＦＳＴ为 ０. ２２３， 表明种群间有较大程度的遗传分

化。 ＹＢＤ 种群与 ＣＡＰ 种群 Ｎｅｉ 氏遗传距离为 ０. ４５２，
遗传相似度为 ０. ６３７。
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表 ２　 １１ 个微卫星位点在 ＹＢＤ 和 ＣＡＰ 种群中的等位基因和等位基因频率

Ｔａｂ. ２ Ａｌｌｅｌｅｓ ａｎｄ ａｌｌｅｌｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ｏｆ １１ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ＹＢＤ ａｎｄ ＣＡＰ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

种群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

等位基因编号

Ａｌｌｅｌｅｓ ｎｕｍｂｅｒ

等位基因频率 Ａｌｌｅｌｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ

ＰＣ３ ＰＣ１４２ ＰＣ２８１ ＰＣ１４８ ＰＣ２０１ ＰＣ１５１ ＰＣ４６ ＰＣ１９ ＰＣ４１ ＰＣ２５ ＰＣ２３６

ＹＢＤ

１ ０　 　 ０. ０２０ ０. ０３９ ０. ４３８ ０　 　 ０　 　 ０. ０１９ ０. ０９６ ０. ０３９ ０. ２８９ ０　 　

２ ０. ９８１ ０. １４０ ０. １７３ ０. ０６３ ０. ３０８ ０. ３４６ ０. ０３９ ０. ２３１ ０. ６１５ ０. ７１１ ０. ０３９

３ ０. ０１９ ０. ４４０ ０. ７８９ ０. ０８３ ０. ５９６ ０. ２６９ ０. １７３ ０. ４０４ ０. ０３９ ０　 　 ０. ０３９

４ — ０. ０４０ — ０. ０２１ ０　 　 ０. １５４ ０. ２５０ ０. ２６９ ０. ３０８ ０　 　 ０. ８４６

５ — ０. ０６０ — ０　 　 ０. ０９６ ０. ０１９ ０. １１５ — ０　 　 — ０　 　

６ — ０. １４０ — ０. ０８３ — ０. ０３９ ０. ２６９ — — — ０. ０７７

７ — ０. １６０ — ０. １０４ — ０. ０９６ ０. ０９６ — — — ０　 　

８ — — — ０. ２０８ — ０. ０３９ ０. ０３９ — — — —

９ — — — ０　 　 — ０. ０３９ ０　 　 — — — —

ＣＡＰ

１ ０. ０７６ ０　 　 ０. ０４６ ０　 　 ０. １３６ ０. ０１５ ０　 　 ０. ３３３ ０　 　 ０　 　 ０. ０３０

２ ０. ８６４ ０. ３１８ ０　 　 ０　 　 ０. １９７ ０. １５２ ０　 　 ０. １５２ ０. ０７６ ０. １８２ ０　 　

３ ０. ０６１ ０. ４２４ ０. ９５５ ０　 　 ０. ３３３ ０. ５９１ ０　 　 ０. ５１５ ０. ４５５ ０. ７２７ ０　 　

４ — ０. １８２ — ０. ０１５ ０. ３０３ ０. １６７ ０　 　 ０　 　 ０. ４３９ ０. ０９１ ０　 　

５ — ０. ０６１ — ０. １５２ ０. ０３０ ０. ０１５ ０. ３９４ — ０. ０３０ — ０. ２５８

６ — ０. ０１５ — ０. １３６ — ０. ０６１ ０. ２７３ — — — ０. ６２１

７ — ０　 　 — ０. ５３０ — ０　 　 ０　 　 — — — ０. ０９１

８ — — — ０. １３６ — ０　 　 ０. ３０３ — — — —

９ — — — ０. ０３０ — ０　 　 ０. ０３０ — — — —

表 ３　 ＹＢＤ 和 ＣＡＰ 种群在 １１ 个微卫星位点上的种群遗传学参数

Ｔａｂ. ３ Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ ｏｆ １１ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｉｎ ＹＢＤ ａｎｄ ＣＡＰ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ ｇｒｅｅｎ ｐｅａｆｏｗｌ

种群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

位点

Ｌｏｃｕｓ

种群遗传学参数 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

Ｎａ ／ 个 Ｎｅ Ｈ⁃Ｗ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ

ＹＢＤ

ＰＣ３ ２ １. ０３９ ＮＳ ０. ０３９ ０. ０３９ ０. ０３７

ＰＣ２０１ ３ ２. １７７ ∗∗ ０. １９２ ０. ５５１ ０. ４６５

ＰＣ２３６ ４ １. ３８０ ∗ ０. ０７７ ０. ２８１ ０. ２６２

ＰＣ２８１ ３ １. ５３１ ∗ ０. １１５ ０. ３５４ ０. ３０８

ＰＣ２５ ２ １. ６９６ ＮＳ ０. ５７７ ０. ４１９ ０. ３２６

ＰＣ４１ ４ ２. ０９９ ∗ ０. ２３１ ０. ５３４ ０. ４４９

ＰＣ１９ ４ ３. ３５５ ∗∗ ０. ４２３ ０. ７１６ ０. ６４８

ＰＣ１４２ ７ ３. ７８８ ∗ ０. ３２０ ０. ７５１ ０. ７０５

ＰＣ４６ ８ ５. ２４０ ∗ ０. ４２３ ０. ８２５ ０. ７８３

ＰＣ１４８ ７ ３. ７９０ ∗∗ ０. ２０８ ０. ７５２ ０. ７０５

ＰＣ１５１ ８ ４. ３４７ ∗∗ ０. ２３１ ０. ７８５ ０. ７３７

平均值 Ｍｅａｎ ４. ７２７ ± ２. ３２８ ２. ７６８ ± １. ２９４ ０. ２５８ ± ０. １６４ ０. ５４６ ± ０. ２５１ ０. ４９３ ± ０. ２４２

０５９ 刘思霞等： 云南玉溪绿孔雀遗传多样性分析： 与圈养种群的比较



续表 ３

种群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

位点

Ｌｏｃｕｓ

种群遗传学参数 Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｐａｒａｍｅｔｅｒｓ

Ｎａ ／ 个 Ｎｅ Ｈ⁃Ｗ Ｈｏ Ｈｅ ＰＩＣ

ＣＡＰ

ＰＣ３ ３ １. ３２４ ＮＳ ０. １５２ ０. ２４８ ０. ２３１

ＰＣ２０１ ５ ３. ８２８ ∗ ０. ７５８ ０. ７５０ ０. ６９３

ＰＣ２３６ ４ ２. １６７ ∗∗ ０. ３９４ ０. ５４７ ０. ４７９

ＰＣ２８１ ２ １. ０９５ ＮＳ ０. ０９１ ０. ０８８ ０. ０８３

ＰＣ２５ ３ １. ７５４ ＮＳ ０. ５１５ ０. ４３６ ０. ３８５

ＰＣ４１ ４ ２. ４６１ ＮＳ ０. ５７６ ０. ６０３ ０. ５０９

ＰＣ１９ ３ ２. ５０３ ＮＳ ０. ４５５ ０. ６１０ ０. ５２４

ＰＣ１４２ ５ ３. １４３ ＮＳ ０. ７８８ ０. ６９２ ０. ６２４

ＰＣ４６ ４ ３. １０３ ＮＳ ０. ６９７ ０. ６８８ ０. ６１２

ＰＣ１４８ ６ ２. ９２０ ∗ ０. ５１５ ０. ６６８ ０. ６２０

ＰＣ１５１ ６ ２. ４７５ ∗ ０. ３３３ ０. ６０５ ０. ５５６

平均值 Ｍｅａｎ ４. ０９１ ± １. ３００ ２. ４３４ ± ０. ８１８ ０. ４７９ ± ０. ２２８ ０. ５３１ ± ０. ２０１ ０. ４８９ ± ０. １７７

　 注： Ｎａ 为等位基因数； Ｎｅ 为有效等位基因数； Ｈｏ 为观测杂合度； Ｈｅ 为期望杂合度； ＰＩＣ 为多态信息含量； Ｈ⁃Ｗ 为哈德 － 温伯格平衡； ∗表示

显著性差异（Ｐ ＜ ０. ０５）； ∗∗表示极显著差异（Ｐ ＜ ０. ０１）； ＮＳ 表示无显著性差异

　 Ｎｏｔｅ： Ｎａｉｓ ｔｈｅ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ． Ｎｅ ｉｓ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ａｌｌｅｌｅｓ． Ｈｏ ｉｓ ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ． Ｈｅ ｉｓ ｅｘｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ． ＰＩＣ ｉｓ ｐｏｌｙｍｏｒ⁃

ｐｈｉｓｍ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｃｏｎｔｅｎｔ． Ｈ⁃Ｗ ｉｓ Ｈａｒｄｙ⁃Ｗｅｉｎｂｅｒｇ ｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ． ∗ ｓｔａｎｄｓ ｆｏｒ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ （Ｐ ＜ ０. ０５） ． ∗∗ｓｔａｎｄｓ ｆｏｒ ｅｘｔｒｅｍｅｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

（Ｐ ＜ ０. ０１） ． ＮＳ ｓｔａｎｄｓ ｆｏｒ ｎｏ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ

表 ４　 ＹＢＤ 和 ＣＡＰ 绿孔雀种群的 １１ 个微卫星位点的 Ｆ 检验结果

Ｔａｂ. ４ Ｆ ｔｅｓｔｓ ｏｆ １１ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ ｌｏｃｉ ｆｏｒ ＹＢＤ ａｎｄ ＣＡＰ ｇｒｅｅｎ ｐｅａｆｏｗｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

位点

Ｌｏｃｕｓ

种群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ＦＩＳ ＦＳＴ Ｎｍ

位点

Ｌｏｃｕｓ

种群

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ＦＩＳ ＦＳＴ Ｎｍ

ＰＣ３
ＹＢＤ －０. ０２０

ＣＡＰ ０. ３８１
０. ０３６ ６. ６７０

ＰＣ１４２
ＹＢＤ 　 ０. ５６５

ＣＡＰ － ０. １５６
０. ０３２ ７. ５６６

ＰＣ２８１
ＹＢＤ 　 ０. ６６７

ＣＡＰ － ０. ０４８
０. ０６２ ３. ７６５

ＰＣ１４８
ＹＢＤ 　 ０. ７１７

ＣＡＰ ０. ２１７
０. １０６ ２. １００

ＰＣ２０１
ＹＢＤ 　 ０. ６４４

ＣＡＰ － ０. ０２６
０. ０７１ ３. ２６２

ＰＣ１５１
ＹＢＤ 　 ０. ７００

ＣＡＰ ０. ４４１
０. ０５４ ４. ４１８

ＰＣ４６
ＹＢＤ ０. ４７７

ＣＡＰ － ０. ０２９
０. ０７８ ２. ９４９

ＰＣ１９
ＹＢＤ ０. ３９７

ＣＡＰ ０. ２４３
０. ０５４ ４. ４１８

ＰＣ４１
ＹＢＤ ０. ５５９

ＣＡＰ ０. ０３０
０. １７８ １. １５４

ＰＣ２５
ＹＢＤ －０. ４０５　

ＣＡＰ － ０. １９９
０. ３４９ ０. ４６６

ＰＣ２３６
ＹＢＤ ０. ７２０

ＣＡＰ ０. ２６９
０. ４０１ ０. ３７３

平均值 Ｍｅａｎ
ＹＢＤ ０. ４５６ ± ０. ３５７

ＣＡＰ ０. １０２ ± ０. ２１７
０. １３８ １. ５６４

在进行种群遗传结构分析时， 预设 Ｋ 值（理论种

群数）为 ２ ～ ４， 每个 Ｋ 值重复运算 １０ 次， Ｋ ＝ ３ 时的

Ｄｅｌｔａ Ｋ 最大， 表明本研究中所有参试个体可划分为 ３
个种群（图 ４）： ＣＡＰ 种群可划分为 ２ 个亚群（红色和

绿色）， 而 ＹＢＤ 种群为单一亚群（蓝色）， ２ 个 ＣＡＰ 亚

群的遗传成分占比很小。 这说明 ＣＡＰ 种群可能由来自

不同地理区域的祖先发展而来， 而 ２ 个亚群之间的基

因交流十分有限。 同时， ＣＡＰ 种群的祖先并非来自

１５９野生动物学报 Ｃｈｉｎｅｓｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｗｉｌｄｌｉｆｅ ２０２２， ４３ （４）： ９４３ －９５４



ＹＢＤ 种群。

图 ４　 ＹＢＤ 和 ＣＡＰ 种群的 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析（Ｋ ＝ ３）
Ｆｉｇ. ４ ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＹＢＤ ａｎｄ ＣＡＰ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ （Ｋ ＝ ３）

３　 讨论

３. １　 羽毛样品的物种鉴定和个体识别

云南省各地蓝孔雀的养殖比较多， 有研究怀疑养

殖的蓝孔雀发生逃逸， 并在野外建立了种群［１３，３１］， 因

此， 首先需要鉴定羽毛是否来自绿孔雀。 物种鉴定采

用母系遗传的线粒体 ＤＮＡ， 如果母系来源于蓝孔雀，
排除在后续研究； 母系属于绿孔雀的样品， 仍需采用

核 ＤＮＡ 鉴定其核基因组是否来自绿孔雀。 Ｃｙｔ ｂ 基因

片段鉴定母系物种是野生动物法医学鉴定的标准遗传

标记［１８］。 鉴定时以转换（ｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ， Ｔｓ）为碱基替换模

式计算 Ｋ２Ｐ 遗传距离， 以种间和种内的 Ｋ２Ｐ 距离范

围为参照［２３］， 考察羽毛样品与已知纯种绿孔雀和蓝

孔雀之间的距离， 落在种内还是种间的范围内， ９５％
的可信度确定其属于绿孔雀还是蓝孔雀； 同时也用

Ｋ２Ｐ 遗传距离构建 ＮＪ 系统发育树， 通过 Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ 再

次考察其属于哪个物种， 本研究 ２ 种方法都一致支持

所有羽毛样本的母系来源均为绿孔雀（表 １， 图 ２）。
核基因的鉴定中， 高质量 ＤＮＡ 正常分型的 １６ 个

位点［１８］， 有 ５ 个检测到无效等位基因， 说明从角化

的羽翈获得的 ＤＮＡ 质量较低， 对核基因的分型质量

有明显的影响。 采用 １１ 个分析正常的位点计算累积

Ｐ（ＩＤ）， 随着位点的增加， 累积 Ｐ（ＩＤ） 下降的速度 （图

３）， 选定 ８ 个位点即可满足个体识别可靠性的评估，
又能减少分型误差带来的影响。 最终以极高的可信度

从 ２９ 份样品中鉴定了 ２６ 只个体。
３. ２　 ＹＢＤ 种群的遗传多样性

ＹＢＤ 种群的 Ｎａ 为 ２ ～ ８ 个， 平均为 ４. ７２７ 个， 说

明表观上含有的遗传变异较多， 但是 Ｎｅ 平均值只有

２. ７６８， 大多数位点（９ ／ １１）都显著偏离 Ｈ⁃Ｗ， 这意味

着强烈的遗传漂变和非随机交配将拉高遗传多样性丢

失的风险。 相比而言， ＣＡＰ 种群的 Ｎａ 为 ２ ～ ６ 个， 平

均为 ４. ０９１ 个， Ｎｅ 平均为 ２. ４３４， 均明显地低于 ＹＢＤ
种群， １１ 个位点中有 ７ 个处于 Ｈ⁃Ｗ 状态， 表明遗传

多样性丢失的风险小于 ＹＢＤ 种群。

２ 个种群的杂合度都不高， ＣＡＰ 种群的 Ｈｏ 平均为

０. ４７９， 而 ＹＢＤ 种群的 Ｈｏ 只有 ０. ２５８， 说明遗传多样性

很低； ２ 个种群的 Ｈｅ 都高于各自的 Ｈｏ， 表明杂合度低

于预期主要源自近交。 种群近交系数（ＦＩＳ）进一步印证

这一点， ＹＢＤ 种群的近交程度（平均 ０. ４５６）明显高于

ＣＡＰ 种群（平均 ０. １０２）。 绿孔雀野外种群以小规模家族

群为主［１１，３２］， ＹＢＤ 种群很可能因为生境中的隔离因素

导致族群间的基因交流困难， 繁殖以局部近交为主。
ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析显示， ＹＢＤ 种群内部没有发生显著的

遗传分化（图 ４）。 种群历史上的基因交流是比较频繁而

有效的， 表现出来的近交并非是生境中景观异质性形

成长期的隔离， 而是近期才出现的。
３. ３　 ＹＢＤ 种群与 ＣＡＰ 种群的遗传关系

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 分析表明（图 ４）， ＣＡＰ 种群包含 ２
个遗传谱系， 一个是以秦皇岛野生动物园饲养的绿孔

雀为代表， 最初建群者来自瑞丽地区； 另一个谱系的

建群者来源地没有可靠的记录。 瑞丽地区、 玉溪地区

和 ＣＡＰ 种群中的第 ２ 个谱系的绿孔雀之间有着极其明

显的遗传分化， 预示着整个云南种群的内部可能遗传

结构非常复杂， 甚至有着深度的分化。

４　 结论与建议

本研究显示我国云南绿孔雀的地理分化可能非常

显著， 需要开展系统的谱系地理学研究， 厘清各地种

群之间的遗传关系， 确认进化显著单元。 在开展迁地

保护时， 避免通过再引入打破进化显著单元的独特

性。 具体到玉溪地区的种群， 内部没有显著的遗传分

化， 遗传多样性水平较低， 近期的近交可能导致遗传

多样性的进一步丢失。 管理上以加强族群之间的基因

交流为目标， 通过生态廊道的修建， 或在不同族群之

间进行个体转移， 增加遗传交流的机会， 扭转遗传多

样性随近交的深化而不断丢失的趋势。
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ＹＢＤ１０ １１０ ／ １１０ １５１ ／ １５１ １７８ ／ １８２ ２０７ ／ ２０７ １０１ ／ １０１ １０７ ／ １１１ １３２ ／ １３２ １０５ ／ １０７ １２４ ／ １２４ １９９ ／ ２０１ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９６ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １６４ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ１１ １１２ ／ １１２ １５１ ／ １５１ １８０ ／ １８０ ２０７ ／ ２０７ ８５ ／ ８５ １０５ ／ １０７ １３２ ／ １３２ １０５ ／ １０７ １２６ ／ １３２ １８１ ／ １８１ １３３ ／ １３３ １９８ ／ １９８ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １６４ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ１２ １１０ ／ １１０ １５１ ／ １５５ １７４ ／ １７４ ２０７ ／ ２０７ ８５ ／ ９７ １０５ ／ １０７ １３０ ／ １３０ １０７ ／ １０７ １２６ ／ １３２ １９９ ／ １９９ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９６ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １５６ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ１３ １１２ ／ １１２ １５１ ／ １５５ １７８ ／ １７８ ２０７ ／ ２０７ ８７ ／ ８７ １０５ ／ １０７ １３４ ／ １３４ １０５ ／ １０７ １３４ ／ １３４ １８１ ／ １８１ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９８ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １６４ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ１４ １０８ ／ １１０ １５５ ／ １５５ １７２ ／ １７４ ２０７ ／ ２０７ ９１ ／ ９１ １０５ ／ １０５ １３０ ／ １３４ １０７ ／ １０７ １３４ ／ １３４ １８１ ／ １８１ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９６ １７８ ／ １７８ ２３１ ／ ２３１ １６４ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ１５ １１２ ／ １１２ １５１ ／ １５１ １７０ ／ １７０ ２０７ ／ ２０７ ９７ ／ ９７ １０７ ／ １０７ １３４ ／ １３４ １０７ ／ １０７ ？ ／ ？ １９９ ／ ２０１ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９６ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １６４ ／ １６４ ２５７ ／ ２５７

ＹＢＤ１６ １１２ ／ １１２ １５１ ／ １５１ １７６ ／ １７６ ２０７ ／ ２０７ ８５ ／ ８５ １０５ ／ １０５ １２８ ／ １３０ １０７ ／ １０７ １２６ ／ １３２ １８１ ／ １８１ １２９ ／ １２９ １９６ ／ １９６ １８２ ／ １８２ ２３１ ／ ２３１ １６４ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ１７ １１０ ／ １１０ １５１ ／ １５１ １７４ ／ １７６ ２０７ ／ ２０７ ８７ ／ ８７ １０７ ／ １０７ １２８ ／ １２８ １０５ ／ １０７ １２４ ／ １３２ １９１ ／ １９７ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９８ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １４０ ／ １４０ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ１８ １１２ ／ １１２ １４９ ／ １４９ １７６ ／ １７８ ２０７ ／ ２０７ ８５ ／ ８５ １１１ ／ １１１ １３０ ／ １３０ １０７ ／ １０７ １２６ ／ １３２ １８５ ／ １８５ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９６ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １６４ ／ １６４ ２５９ ／ ２５９

ＹＢＤ１９ １１２ ／ １１２ １５１ ／ １５１ １６６ ／ １７２ ２０７ ／ ２０７ ８７ ／ ８７ １０５ ／ １０５ １３２ ／ １３４ １０７ ／ １０７ １２２ ／ １２４ １８５ ／ １８５ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９６ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２３１ １６４ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ２０ １１２ ／ １１２ １５１ ／ １５１ １７４ ／ １７４ ２０７ ／ ２０７ ８５ ／ ９５ １０７ ／ １０７ １２８ ／ １３０ １０５ ／ １０７ １２６ ／ １２６ １８１ ／ １８１ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９６ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １６４ ／ １６４ ２５７ ／ ２５７

ＹＢＤ２１ １１２ ／ １１２ １５１ ／ １５５ １７４ ／ １７４ ２０７ ／ ２０７ ８５ ／ ８５ １０７ ／ １０７ １３２ ／ １３２ １０５ ／ １０７ １２６ ／ １２６ １９７ ／ １９９ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９６ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １６４ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ２２ １１２ ／ １１２ １５１ ／ １５１ １７８ ／ １７８ ２０７ ／ ２０７ ９７ ／ ９７ １０７ ／ １０７ １３２ ／ １３２ １０７ ／ １０７ １２６ ／ １２６ ２０１ ／ ２０１ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９６ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １６４ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ２３ １１０ ／ １１２ １５５ ／ １５５ １７２ ／ １７４ ２０７ ／ ２０７ ８７ ／ ９３ １０７ ／ １０７ １３０ ／ １３２ １０５ ／ １０７ １３２ ／ １３２ ２０１ ／ ２０１ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９６ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １６４ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ２４ １１２ ／ １１２ １５５ ／ １５５ １７２ ／ １７４ ２０７ ／ ２０７ ８７ ／ ９３ １０７ ／ １０７ １３０ ／ １３２ １０５ ／ １０７ １３２ ／ １３２ ２０１ ／ ２０１ １３３ ／ １３３ １９８ ／ １９８ １８２ ／ １８２ ２３１ ／ ２３１ １６４ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ２５ １１０ ／ １１０ １５１ ／ １５１ １７８ ／ １８２ ２０７ ／ ２０７ １０１ ／ １０１ １０７ ／ １１１ １３２ ／ １３２ １０５ ／ １０７ １２４ ／ １２４ １９９ ／ ２０１ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９８ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １６４ ／ １６４ ？ ／ ？

ＹＢＤ２６ １１２ ／ １１２ １５１ ／ １５１ １７２ ／ １７２ ２０７ ／ ２０７ ８５ ／ ８５ １０５ ／ １０５ １３２ ／ １３２ １０５ ／ １０７ １２６ ／ １２６ ２０１ ／ ２０１ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９６ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １５６ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ２７ １１２ ／ １１２ １５１ ／ １５１ １８０ ／ １８０ ２０７ ／ ２０７ ８５ ／ ８５ １０５ ／ １０７ １３２ ／ １３２ １０５ ／ １０７ ？ ／ ？ １８１ ／ １８１ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９６ １８２ ／ １８２ ２２９ ／ ２２９ １６４ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ２８ １１２ ／ １１２ １５１ ／ １５１ １７８ ／ １７８ ２０７ ／ ２０７ ８７ ／ ８７ １０７ ／ １０７ １３２ ／ １３４ １０５ ／ １０７ １２６ ／ １３０ ？ ／ ？ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９６ １８２ ／ １８２ ２３１ ／ ２３１ １６４ ／ １６４ ２３９ ／ ２３９

ＹＢＤ２９ １０８ ／ １１０ １５５ ／ １５５ １７２ ／ １７４ ２０７ ／ ２０７ ９１ ／ ９１ １０５ ／ １０５ １３０ ／ １３２ １０７ ／ １０７ １３４ ／ １３４ １８１ ／ １８１ １３３ ／ １３３ １９６ ／ １９８ １７４ ／ １７４ ２２９ ／ ２２９ １４０ ／ １４０ ２３９ ／ ２３９

４５９ 刘思霞等： 云南玉溪绿孔雀遗传多样性分析： 与圈养种群的比较


