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摘　要 　采用 14 种限制性内切酶 ( A pa Ⅰ、B am H Ⅰ、B gl Ⅱ、 EcoR I、 EcoR Ⅴ、 Hind Ⅲ、Hpa Ⅰ、 Kpn Ⅰ、

Pst Ⅰ、Pvu Ⅱ、S al Ⅰ、Sca Ⅰ、Xba Ⅰ和 Xho Ⅰ) 对雀形目 3 科 10 种鸟类 (蒙古百灵、喜鹊、小嘴乌鸦、白腰

朱顶雀、锡嘴雀、朱雀、红腹灰雀、灰腹灰雀、红交嘴雀和黄喉　) 进行限制性片段长度多态分析 ( RFL P 分

析) 。结果表明 : 雀形目鸟类基因组大小存在遗传多态性 , 不同类群在酶切类型上表现出各自的特点 , 雀形目鸟

类与非雀形目鸟类在线粒体 DNA 的进化速率有着相同的特点 , 化石记录的地质年代与线粒体 DNA 分子时钟记

录的年代有着惊人的吻合 , 这两个互为独立事件的统一 , 提示线粒体 DNA 作为分子进化的良好工具。
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　　动物线粒体 DNA 在大小、结构和基因组成上

具有一致性特点 , 这点有别于植物线粒体 DNA ,

它是一个双链、共价、闭合环状分子 , 为母系遗

传。近年来在雀形目鸟类的分子进化研究过程中多

采用线粒体 DNA 的限制性片段长度多态分析 (简

称 RFL P) , Zink et al . (1990 , 1991) 在雀形目鸟

类不同地理种群的遗传进化和亲缘关系探讨方面开

辟了该领域的先河 , Avise et al . (1991) 在种间多

态性、近缘种的遗传距离、不同地理种群的多态性

变化和母系遗传的微进化时间表方面做出了开创性

工作 , Harlid et al . (1997) 通过线粒体 DNA 细胞

色素 b 序列分析提出雀形目是现代鸟类中最早分

化出来的一个类群。

雀形目鸟类是鸟纲中最大的一个类群 , 在自然

界中有着广泛的适应辐射 , 有关该类群的起源以及

各科演化关系 , 一直是鸟类学界争论的问题。以

Mayr 和 Amadon 等人为代表的形态分类学将该目

分成阔嘴鸟亚目、霸　亚目、琴鸟亚目和燕雀亚

目 , 有的学者又补充了灶鸟亚目。80 年代后期美

国学者 Sibley et al . (1988) 根据 DAN2DNA 杂交

资料 , 将雀形目划分为两个亚目 ———霸　亚目和燕

雀亚目 , 从而将鸟类分类学和系统学带入了分子时

代。

本文报道雀形目 3 科 10 种鸟类线粒体 DNA 限

制性片段长度多态分析 , 并对它的亲缘关系和系统

进化进行初步探讨。

1 　材料和方法

111 　样品材料

共采集雀形目鸟类 3 科 10 种 , 共 27 只个体 ,

实验动物见表 1。

112 　试剂

14 种限制性内切酶购自宝生物工程 (大连)

有限公司 , RNase 为宝灵曼公司产品 , 琼脂糖为

Promage 公司产品 , SDS 为国产分析纯 (用时重结

晶) , 乙酸钾为上海试剂一厂产品 , 其它试剂均为

国产分析纯。

113 　线粒体 D NA提取

每个种类取 5 g 新鲜组织 (肝、肾、心脏、肌

肉等) 加入 100 ml 匀浆缓冲液 , 匀浆至组织和细

胞破碎 (不要过于研磨 , 以防核膜破裂) ; 5 000 ×

g 离心 20 min 去除沉淀取上清 ; 12 000 ×g 离心 20

min 沉淀线粒体 ; 加入变性液 (终浓度 SDS 为

011 % , NaOH 为 011 N) , 冰浴 30 min ; 加入复性

液 (5 M 醋酸钾) , 冰浴 60 min ; 加入 2 倍体积的

饱和酚 , 振荡抽提 30 min , 12 000 ×g 离心 10

min , 取上清液 ; 加入 2 倍体积氯仿抽提 10 min ,

12 000 ×g 离心 10 min , 取上清液 ; 取 2 倍体积的

冰冻无水乙醇 , 混匀后 - 20 ℃静置 60 min ; 12 000

×g 离心 10 min , 沉淀 mtDNA , 75 %冷乙醇漂洗

一次 , 风干后溶于含有 20μg/ ml RNase 的 TE 缓冲

液中备用。



表 1 　本研究检测的物种

Table 1 　Species examined in the present study

中文名

Chinese name

学名

Academic name

性别和数量

Sex and number

时间

Time

采集地点

Locality

蒙古百灵 Melanocorypha mongolica 2 ♀ 199814 辽宁大连 (Dalian , Liaoning)

小嘴乌鸦 Corv us corone 1 ♂ 199717 辽宁大连 (Dalian , Liaoning)

喜　　鹊 Pica pica 1 ♂1 ♀ 199714 辽宁大连 (Dalian , Liaoning)

朱　　雀 Carpodacus erythri nus 2 ♂3 ♀ 199815 辽宁大连 (Dalian , Liaoning)

白腰朱顶雀 Carduelis f lam mea 2 ♂2 ♀ 1996110 辽宁大连 (Dalian , Liaoning)

锡 嘴 雀 Coccothraustes coccothraustes 2 ♀ 1997110 辽宁大连 (Dalian , Liaoning)

红交嘴雀 L oxia curvi rost ra 2 ♀ 1998110 辽宁大连 (Dalian , Liaoning)

灰腹灰雀 Pyrrhula griseivent ris 1 ♂1 ♀ 199714 辽宁大连 (Dalian , Liaoning)

红腹灰雀 Pyrrhula pyrrhula 1 ♂1 ♀ 199714 辽宁大连 (Dalian , Liaoning)

黄 喉 　 Emberiza elegans 2 ♂3 ♀ 1997110 辽宁大连 (Dalian , Liaoning)

114 　线粒体 D NA酶解

共采用 14 种限制性内切酶 A pa Ⅰ、B am H Ⅰ、

B gl Ⅱ、 EcoR Ⅰ、 EcoR Ⅴ、 Hind Ⅲ、 Hpa Ⅰ、

Kpn Ⅰ、 Pst Ⅰ、Pv u Ⅱ、S al Ⅰ、Sca Ⅰ、Xba Ⅰ和

Xho Ⅰ,根据厂家提供的缓冲液和反应条件 , 反应

体积为 20μl , 37 ℃酶解 6～8 h。

115 　琼脂糖电泳

配制 018 %琼脂糖平板凝胶 , 采用 Tris2乙酸

( TAE) 电泳缓冲液 , 电泳电压为 3 V/ cm , 室温下

电泳 10～12 h , 分子量标记采用λDNA/ Hind Ⅲ,

溴化乙锭染色 , 紫外灯下观察并拍照。

116 　限制性酶谱分析

按照 Nei et al . (1979) 的公式 , 计算片段共

享度 F 和遗传距离 P :

F = 2Nxy/ (Nx + Ny)

P = 1 - [ ( - F + ( F2 + 8F) 1/ 2) / 2 ]1/ 6

　　式中 P 为每一个位点的平均碱基置换度 , 代

表物种间的遗传距离 , F 为物种间的限制性片段共

享度 , Nx 和 Ny 分别代表物种 X 和 Y 的限制性片

段数 , Nxy为两物种间的共有片段数。

2 　结　果

211 　酶切类型变化特点

部分鸟类 mtDNA 酶切电泳图谱见图 1 , 10 种

鸟类线粒体 DNA 酶切片段大小及分子量见表 2。

由于多次电泳条件的微小差异和实验本身的误差 ,

我们用不同酶切处理后得到的 mtDNA 片段总长度

也存在着微小的差异 , 所以各酶切反应均重复一

次 , 以减少误差。另外 , Hind Ⅲ酶切片段总和小

于标准基因组长度 , 解释为凝胶中有小的未检出片

段。在研种类中产生酶切片段最多的限制酶是

Hind Ⅲ, 平均是 5 个片段 , 包括小的未检出片段。

产生酶切片段最少的是 Xba Ⅰ, 其中朱雀、锡嘴

雀、灰腹灰雀、红腹灰雀和黄喉　未见酶切位点。

产生酶切片段最多的种类是灰腹灰雀 (34 个) , 最

少的种类是锡嘴雀 (26 个) 。其中产生单个酶切位

点最多的种类是白腰朱顶雀 (8 个) (见表 2) 。

212 　种间遗传变异特点

从表 3 可知种间遗传距离最小的是红腹灰雀和

灰腹灰雀 ( P = 010184) , 最大的是红腹灰雀与小

嘴乌鸦 ( P = 011641) , 种间的平均遗传距离 P =

010852。从图 2 来看 , 在所涉及到的三科间关系

中 , 百灵科首先作为独立的一支 , 然后再与雀科和

鸦科聚类在一起 , 反映出百灵科较鸦科与雀科有更

远的亲缘关系。百灵科虽然只涉及一个种 , 但是酶

切类型与其它两科有着显著的不同 , 其中在 Kpn

Ⅰ切点 , 所有被测个体均有 1～2 个切点 , 而蒙古

百灵则无切点 ; 其二 , 在 Xba Ⅰ切点是一个 , 而其

它物种则有 2～3 个切点 , 另外在基因组大小方面

也较其它种类不同。

3 　讨　论

311 　样本的代表性

在本研究中 , 我们使用了 10 种鸟的多个个体

均未发现种内变异现象。这可能是由于多数供试物

种的个体均来自同一区域 , 很可能属于同一地理种

群 , 因此 mtDNA 的个体间差异很小。这显然与

mtDNA 呈母系遗传 , 在遗传过程中基本上不发生

基因重组有关。选择一个个体基本上就可以代表一

个遗传类群或一个母系集团。
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图 1 　鸟类 mtDNA部分酶切电泳图谱
Fig. 1 　Electrophoretic pattern of mtDNA from some birds

A. 蒙古百灵部分酶切类型 , 从左至右依次为 : λDNA , Kpn Ⅰ, Pst Ⅰ, Pv u Ⅱ, S al Ⅰ, Sca Ⅰ, Xba Ⅰ和 Xho Ⅰ ( Restriction fragments
of mtDNA from M . mongolica . Left to right : marker , Kpn Ⅰ, Pst Ⅰ, Pv u Ⅱ, S al Ⅰ, Sca Ⅰ, Xba Ⅰand Xho Ⅰ)

B. 小嘴乌鸦部分酶切类型 , 从左至右依次为 :λDNA , A pa Ⅰ, Bam H Ⅰ, B gl Ⅱ, EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hi nd Ⅲ和 Hpa Ⅰ (Restriction frag2
ments of mtDNA from C. corone. Left to right : marker , A pa Ⅰ, Bam H Ⅰ, B gl Ⅱ, EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hi nd Ⅲ and Hpa Ⅰ)

C. 喜鹊部分酶切类型 , 从左至右依次为 : λDNA , Kpn Ⅰ, Pst Ⅰ, Pv u Ⅱ, S al Ⅰ, Sca Ⅰ, Xba Ⅰ和 Xho Ⅰ ( Restriction fragments of
mtDNA from P. pica. Left to right : marker , Kpn Ⅰ, Pst Ⅰ, Pv u Ⅱ, S al Ⅰ, Sca Ⅰ, Xba Ⅰand Xho Ⅰ)

D. 朱雀部分酶切类型 , 从左至右依次为 :λDNA , A pa Ⅰ, Bam H Ⅰ, B gl Ⅱ, EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hi nd Ⅲ和 Hpa Ⅰ (Restriction fragments
of mtDNA from C. erythri nus. Left to right : marker , A pa Ⅰ, Bam H Ⅰ, B gl Ⅱ, EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hi nd Ⅲand Hpa Ⅰ)

E. 白腰朱顶雀部分酶切类型 , 从左至右依次为 :λDNA , A pa Ⅰ, Bam H Ⅰ, B gl Ⅱ, EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hi nd Ⅲ和 Hpa Ⅰ ( Restriction
fragments of mtDNA from C. f lam mea . Left to right : marker , A pa Ⅰ, Bam H Ⅰ, B gl Ⅱ, EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hi nd Ⅲand Hpa Ⅰ)

F. 锡嘴雀部分酶切类型 , 从左至右依次为 :λDNA , A pa Ⅰ, Bam H Ⅰ, B gl Ⅱ, EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hi nd Ⅲ和 Hpa Ⅰ ( Restriction frag2
ments of mtDNA from C. coccothraustes . Left to right : marker , A pa Ⅰ, Bam H Ⅰ, B gl Ⅱ, EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hi nd Ⅲand Hpa Ⅰ)

G～H. 红交嘴雀全部部分酶切类型。从左至右依次为 : λDNA , A pa Ⅰ, Bam H Ⅰ, B gl Ⅱ, EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hi nd Ⅲ, Hpa Ⅰ, Kpn

Ⅰ, Pst Ⅰ, Pv u Ⅱ, S al Ⅰ, Sca Ⅰ, Xba Ⅰ和 Xho Ⅰ (Restriction fragments of mtDNA from L . curvi rost ra . Left to right : marker ,
A pa Ⅰ, Bam H Ⅰ, B gl Ⅱ, EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hi nd Ⅲ, Hpa Ⅰ, Kpn Ⅰ, Pst Ⅰ, Pv u Ⅱ, S al Ⅰ, Sca Ⅰ, Xba Ⅰ和 Xho Ⅰ)

I. 灰腹灰雀部分酶切类型 , 从左至右依次为 : λDNA , Kpn Ⅰ, Pst Ⅰ, Pv u Ⅱ, S al Ⅰ, Sca Ⅰ, Xba Ⅰ和 Xho Ⅰ ( Restriction fragments
of mtDNA from P. griseivent ris . Left to right : marker , Kpn Ⅰ, Pst Ⅰ, Pv u Ⅱ, S al Ⅰ, Sca Ⅰ, Xba Ⅰand Xho Ⅰ)

J . 红腹灰雀部分酶切类型 , 从左至右依次为 : λDNA , Kpn Ⅰ, Pst Ⅰ, Pv u Ⅱ, S al Ⅰ, Sca Ⅰ, Xba Ⅰ和 Xho Ⅰ (Restriction fragments of
mtDNA from P. pyrrhula. Left to right : marker , Kpn Ⅰ, Pst Ⅰ, Pv u Ⅱ, S al Ⅰ, Sca Ⅰ, Xba Ⅰand Xho Ⅰ)

K～L . 黄喉　全部酶切类型 , 从左至右依次为 : λDNA , A pa Ⅰ, Bam H Ⅰ, B gl Ⅱ, EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hi nd Ⅲ, Hpa Ⅰ, Kpn Ⅰ, Pst

Ⅰ, Pv u Ⅱ, S al Ⅰ, Sca Ⅰ, Xba Ⅰ和 Xho Ⅰ ( Restriction fragments of mtDNA from E. elegans . Left to right : marker , A pa Ⅰ,

Bam H Ⅰ, B gl Ⅱ, EcoR Ⅰ, EcoR Ⅴ, Hi nd Ⅲ, Hpa Ⅰ, Kpn Ⅰ, Pst Ⅰ, Pv u Ⅱ, S al Ⅰ, Sca Ⅰ, Xba Ⅰ和 Xho Ⅰ)
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表 2 　雀形目 10 种鸟类线粒体 DNA酶切片段大小

Table 2 　Molecular size ( kb) of mitochondrial DNA in 10 species of Passeriformes

　　　酶 Enzymes

种类 Species 　　　
A pa ⅠBam HⅠB gl Ⅱ EcoR ⅠEcoR ⅤHi nd Ⅲ Hpa Ⅰ Kpn Ⅰ S al Ⅰ Sca Ⅰ Pst Ⅰ Pv u Ⅱ Xba Ⅰ Xho Ⅰ 大小

size

蒙古百灵 17196 10132 20130 18127 15105 12109 12182 0 20130 11155 13152 9142 20130 18115 20130

( M . mongolica) 2134 4137 2103 5125 3198 4117 6156 5137 7194 2115

3116 2132 3131 2119 1141 1158

2145 1191 1136

小嘴乌鸦 9104 14174 14160 8134 16145 4168 5175 16145 11188 16145 16145 6161 14197 未做 16145

( C. corone) 5101 1171 1185 3100 3170 3198 4157 4146 1148

2140 2100 2171 3172 2175

1170 ? 3110 2163

1141

喜　　鹊 9104 9137 16145 6103 13129 6156 9180 16145 8193 16145 0 16145 9140 14116 16145

( P. pica) 7141 7108 4131 3116 3170 3110 4157 4117 2129

3100 2171 2104 2195 2188

1170 2103 1151

1141 114

朱　　雀 6181 10141 10104 6131 13197 9133 10109 10107 8143 5197 10172 17128 8151 0 17128

( C. erythri nus) 4168 3163 7124 4136 3131 4100 3172 6156 5113 5175 6156 6161

2140 3124 ? 3195 3147 ? 3172 3124 ?

2151 2132

?

白腰朱顶雀 20181 23113 23113 18112 23113 7194 23113 23113 23113 9116 23113 21157 20138 23113 23113

( C. f lam mea) 2132 5101 4127 7108 1131 2175

2169 4175 1125

2151 2114

1158

?

锡嘴雀 16173 16173 13119 19173 13142 9124 8117 10117 16173 8179 16173 16173 8151 0 16173

( C. coccothrarustes) 3154 3131 3130 3147 6156 7194 4157

2145 3100 3116

1174 2109 ?

红交嘴雀 9150 10131 19137 12100 16137 7108 13100 16137 10106 9112 0 16137 13180 16137 16137

( L . curvi rost ra) 4167 6106 4137 4120 3131 6131 7125 2157

2120 3100

2109

灰腹灰雀 6141 11125 16185 9177 8157 7108 16185 10129 8151 8159 16185 16185 8132 0 16185

( P. griseivent ris) 4168 3140 4137 8128 4120 6156 5140 3116 6131

2140 2120 2171 3100 3102 3105 2122

1178 2109 2105

? ?

红腹灰雀 6141 13118 16142 12105 8157 5194 16142 9186 8100 8116 16142 16142 9186 0 16142

( P. pyrrhula) 5133 3124 4137 8128 5157 6156 5140 3116 6156

4168 ? 3102 3105

2105

黄喉　 15190 14150 15151 12103 18120 6161 13111 18120 18120 9136 18120 9198 8151 0 18120

( E. elegans) 2130 3172 2169 6117 3130 3100 6160 6160 6181

2140 2109 2124 1162 2171

1174

?

　　表中“0”为无识别位点 ( “0”represents no restriction site) 　“?”为未检出片段 ( “?”represents undetected fragments)
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图 2 　基于 P 距离 , 用 UPGMA法构建雀形目 10 种鸟类分子系统树

Fig. 2 　Phylogenetic tree of 10 species of Passeriforme using the UPGMA method with P2distance

表 3 　雀形目 10 种鸟类线粒体 DNA遗传距离 (对角线下) 和片段共享度 (对角线上)

Table 3 　Mitochondrial DNA genetic distances ( below diagonal) and shared fragments ( above diagonal)

蒙古百灵 小嘴乌鸦 喜鹊 朱雀 白腰朱顶雀 锡嘴雀 红交嘴雀 灰腹灰雀 红腹灰雀 黄喉　
M. mon2

golica
C. corone P. pica

C. ery2

thrinus

C. f lam2

mea

C. coc2

cothraustes

L . curvi2

rostra

P. gri2

seiventri

P.

pyrrhula
E. elegan

蒙古百灵

( M . mongolica)
— 011270 011563 011846 013448 011404 011429 012188 011034 012668

小嘴乌鸦

( C. corone)
011264 — 012857 011875 012105 011786 012545 011905 010702 012712

喜　　鹊

( P. pica)
011132 010750 — 012462 011724 012456 012500 012188 011724 013000

朱　　雀

( C. erythri nus)
011026 011016 010844 — 011017 013448 012456 014923 014407 012951

白腰朱顶雀

( C. f lam mea)
010632 010943 011069 011406 — 012353 014400 013103 011923 014444

锡嘴雀

( C. coccothraustes)
011200 011047 010845 010632 010872 — 012857 013509 012353 014151

红交嘴雀

( L . curvi rost ra)
011189 010823 010884 010845 010482 010750 — 013214 012000 014615

灰腹灰雀

( P. griseivent ri)
010918 011006 010918 010413 010698 010622 010676 — 017241 014000

红腹灰雀

( P. pyrrhul)
011395 011641 011069 010481 011000 010872 010975 010184 — 012593

黄喉　

( E. elegans)
010793 010783 010719 010730 010476 010518 010453 010540 010811 —

312 　mtD NA基因组多态性

前人的工作中已涉及到鸟类 mtDNA 基因组大

小的变化。Shields et al . (1988) 统计了 3 目 40 种

鸟类线粒体基因组的大小 , 发现其变化范围为

1613～1713 kb , Dittman et al . (1991) 报道的　

形目 10 种鸟类 mtDNA 基因组大小为 1812～1913

kb , Zenaida m acroura 个体间 mtDNA 基因组的变

化在 1913～2017 kb 之间 (Ball et al . , 1992) ; 李
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庆伟等 (1998) 报道了　形目鸟类线粒体基因组大

小的变化 , 其中短耳　 ( Asio f lam meus ) 基因组

大小为 2315 kb , 与通常的鸟类 mtDNA 基因组相

比 , 约增大 6 kb 左右 , 在脊椎动物中已实属罕见。

本文报道的雀科白腰朱顶雀 DNA 基因组大小为

23113 kb , 百灵科的蒙古百灵为 20130 kb , 这在雀

形目当中是首次报道的线粒体 DNA 基因组增大的

现象。在雀科的白腰朱顶雀的酶切类型表现突出的

特点之一是 57 %的酶切类型为单一切点 , 二是基

因组大小较本科其它种类大 6～7 kb 左右 , 这在雀

形目中是首次发现的。尽管鸟类线粒体 DNA 基因

组增大的分子机制目前仍不清楚 , 但是这种变异在

进化过程中得以保存下去 , 并在该类群中广泛分

布 , 提示这种遗传变异在长期的进化过程和物种形

成当中有着不可缺少的调控作用 , 有待进一步深入

探讨。

313 　种系发生关系

雀形目鸟类起源及其演化历史一直是鸟类学界

争论的热点。尽管如此 , 大多数学者仍认为 , 雀形

目鸟类可能是起源于佛法僧目的祖先 ( Olson ,

1985) 。Harlid et al . (1997) 采用线粒体 DNA 细

胞色素 b 全序列的分析对 6 个目鸟类的种系发生

关系的研究结果表明 , 雀形目鸟类是现代鸟类中最

早分化出来的一个类群。Sibley et al . (1988) 根

据 DNA/ DNA 杂交资料 , 将雀形目鸟类划分成二

个亚目 ———霸　亚目 (亚鸣禽) 和燕雀亚目 (鸣

禽) 两大类群。本文所涉及的种类均为燕雀亚目中

的雀总科 , 其中包括百灵科、鸦科和雀科。雀类的

祖先大约在 4 000～4 500 万年前从其它鸣禽中分

支出来 , 这一分支大约在 4 000～4 500 万年前于

始新世 ( Eocene) 开始分化成现存的种类 , 百灵科

是其中最早分支出来的一个类群 (大约 3 500 万

年) 。百灵科的鸣管缺少一块骨化的鸣骨 , 而且其

跗　的后部为网状鳞片 , 这些特征在其它雀类是绝

无仅有的。本文采用 MEGA 211 构树软件 , 用遗

传距离 P 作为构树的基数 , 采用 U PGMA 法构建

分子系统树。从系统树反映的关系上看 , 百灵科作

为独立的一支首先分支出来 , 鸦科的种类和雀科的

七个种类作为三个主要类群而平行存在 , 基本上反

映了雀总科的系统关系 , 与 Sibley 等人的 DNA/

DNA 杂交结果相一致 , 提示线粒体 DNA RFL P 作

为鸟类分子进化研究是较好的工具。目前关于核基

因组和线粒体之间的相互影响的关系还不十分清

楚 , 但是根据笔者对雀形目 120 种鸟类核型的研究

表明 (李庆伟 , 1994) : 凡是在染色体核型表现特

殊的种类在线粒体 DNA RFL P 方面也同样有着特

殊性。另外 , 在本文研究中涉及到两个以上同种鸟

个体间未检出遗传多态性。化石资料表明 : 百灵

科、鸦科和雀科出现的地质年代大致在中更新世到

上 更 新 世 ( Brodkorb , 1978 ; Olson , 1985 ) 。

Shields et al . (1987) 在研究北美洲鹅类线粒体

DNA 的 RFL P 的资料 , 并结合化石记录 , 首次提

出鸟类 mtDNA 的进化速率约为每百万年变化 2 %

的模型 , 笔者在探讨猛禽类 mtDNA 速率也约为

215 %左右 (李庆伟等 , 1998 , 2000) 。如果按鸟类

线粒体 DNA 进化速率为每百万年变化 2 %来计算

的话 , 本文涉及到的这些种类分歧年代距今约 300

～400 万年前 , 与化石记录的地质年代相吻合 , 提

示线粒体 DNA 作为鸟类分子进化的“时钟”, 具

有独特的作用。
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外　文 　摘 　要 ( Abstract)

MOL ECULAR EVOL UTION AND VARIABIL ITY IN MITOCHOND RIAL

D NA IN 10 SPECIES OF PASSERIFORME3

L I Qing2Wei ①33 　L I Shuang①　TIAN Chun2Yu ①　WAN G Yong2J un ②　GUO Yu2Mei ③

( ① College of L if e Science , L iaoni ng Normal U niversity , Dalian 　116029 , Chi na)

( ②S henz hen Hongshuli n N ational Research A dmi nist ration , S henz hen 　518040 , Chi na)

( ③School of Pharmacy U niversity of Southern Calif ornia , L os A ngeles , CA 　90089 , USA )

The mitochondrial RFL P analyzing method was used to study the phylogenetic relationships of ten species

f rom three families of passeriformes , including Melanocorypha mongolica , Corv us corone , Pica pica , Carpo2
dacus erythrinus , Caduelis f lame , Coccothraustes coccohraustes , L ox ia curvi rost ra , Pyrrhula griseivent ris ,

Pyrrhula pyrrhula , and Emberiz a elegans . Fourteen restriction enzymes were used in this study. Based on the

electrophoretic patterns of mtDNA in ten species , phylogenetic t rees were constructed using the computer pro2
gram MEGA 211.

Mitochondrial genome polymorphism. mtDNA fragments f rom different species showed different rest riction

endonuclease maps. The length of the mitochondrial genome of Carduelis f lam me , Melano corypha mongolica

and other eight species was 23113 kb , 2013 kb and 16～17 kb , respectively. The mtDNA genome enlargement

observed in this study has never been previously reported. It was initially thought that this result was due to the

opposite replication of the non2coding region , but this requires more detailed sequence analysis.

Interspecific heredity and mutation. Though the Alaudidae were represented by only one species

( Melanocorypha mongolica) in our study , Alaudidae Ⅰwas obviously different f rom the other two families in

rest riction endonuclease type : all species had 1～2 Kpn Ⅰsites except Melanocorypha mongolica which had no

Kpn Ⅰsites ; Melanocorypha mongolica had 1 Xba Ⅰsite while other species had 2～3 Xba Ⅰsites. From a

morphological perspective , the scale of the tarsometatarsus in the Alaudidae was significantly different f rom oth2
er families. Furthermore , the karyotype of the Alaudidae also displayed some unique features. As far as Cardu2
elis f al m me was concerned , there were two apparent characters of rest riction endonuclease type : one was that

57 % of restriction sites belonged to a single site ; the other was that genome length was longer (6～7 kb) than
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the other species in the Fringgillidae family. Consistent to a study of the karyotypes of 120 passeriforms species

by other researchers , we found that the species demonstrating unique karyotypes showed the the same unique2
ness in mtDNA RFL P.

Phylogenetic analysis. The mitochondrial gene tree constructed in this study suggests that the Alaudidae are

a single branch separate f rom the other two families , and the Fringgillidae are more related to the Corvidae than

the Alaudidae. It has been reported that mitochondrial DNA evolves at a rate of 2 % per million years. Using

this evolutionary rate , our results indicate that these taxa diverged 4 million years ago , which is identical to what

is suggested by the fossil record. This suggests that mitochondrial DNA may provide an appropriate molecular

clock for research on the evolutionary history of birds.

Key words 　Passeriformes , mtDNA , Molecular evolution

236 动 　　物 　　学 　　报 48 卷 　
　　


