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中国大陆黑斑侧褶蛙基于mtDNA控制区序列的种群遗传结构 
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摘要   用分子遗传数据研究了黑斑侧褶蛙Pelophylax nigromaculata（Anura: Ranidae）种群的遗传结构和分
化。标本采自中国大陆的12个地点。每个种群测定10只或少于10只蛙的mtDNA控制区5′端685 bp的序列。112只蛙
的序列比对后，共发现111个变异位点，定义了67种单元型，其中7种单元型为地方种群间共享单元型，多数单元
型为地方种群内特有。12个地方种群合并成一个大种群分析时表明， 中国大陆黑斑侧褶蛙的线粒体单元型多样性
相当高（h=0.98±0.005），总体核苷酸多样性也较高（0.0303±0.0029）。这样高的单元型多样性和核苷酸多样
性与黑斑侧褶蛙作为古北界和东洋界的广布种，种群大是相应的。基于最大简约法（maximum parsimony，MP）的
单元型系统发生树和基于邻接法（neighbor joining，NJ）的地方种群系统发生分析中，吉林通化和辽宁辽阳种
群与中国大陆其他地方种群构成姐妹群。分子变异分析（AMOVA）表明，吉林和辽宁种群代表的吉辽组（Jilin-
Liaoning group）和其余10个地方种群代表的综合组（multi-population group）间出现了显著的种群分化
（Fct= 0.809，P <0.001），各地方种群间成对的Fst及种群间的核苷酸歧异度 （Dxy）也均表明两者之间出现了
显著的遗传分化。吉辽组与综合组间的遗传分化最可能的原因就是受第四纪冰川的影响。文中还探讨了综合组总
体上没有出现明显地理结构及部分地方种群存在一定程度遗传分化的可能原因。 
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