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摘要  对蝮亚科(蛇岛蝮Gloydius shedaoensis Zhao、黑眉蝮Gloydius saxati lis Emelianov、乌苏里蝮
Gloydius ussurriensis Emelianov、竹叶青T rimeresurus stejnegeri Schmidt和分别来自不同地区的尖吻蝮
Deina gk istrodon acutus Guenther、短尾复Gloydius brevicaudus Stejneg er各两条)6种蛇共8个个体测定、
分析了约370bp线粒体12S rRNA基因序列,以游蛇科链蛇属半棱鳞链蛇Dinodon semicarinatus序列为外群构建分子
系统树。分子数据结果支持尖吻蝮形态学的属级分类地位;提示蛇岛蝮位于黑眉蝮的蛇岛亚种分类地位,同时探讨
了蛇岛蝮的起源问题;并提示短尾蝮和乌苏里蝮同位于种级分类地位。  
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