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基于 Cyt b基因探讨羚羊亚科原羚属系统发生关系 

王 江 ，2 方盛国 
(1浙江大学生命科学学院，国家濒危野生动植物种质基因保护中心，教育部濒危野生动物保护遗传学与繁殖生物学重点 

实验室，杭州，310029) (2浙江理工大学生命科学学院生物化学研究所，杭州，310018) 

摘要：原羚属物种在羚羊亚科中的分类地位尚存在很多争议。本文测定了原羚属的黄羊和藏原羚细胞色素 b基 

因全序列 (1 140 bp)，并与牛科其它属 31个种的同源序列进行比较，对其碱基组成变异情况及核苷酸序列差异 

进行了分析。基于细胞色素 b基因全序列，用简约法 (MP)、邻接法 (NJ)和似然法 (ML)构建了系统进化树。 

结果表明：黄羊和藏原羚的序列差异为 3．78％，颠换数目近乎为0，其突变远未饱和；原羚属内黄羊和藏原羚为 

不同种，单系发生；原羚属与赛加羚羊属、犬羚属及跳羚属等并系发生，原羚属隶属于羚羊亚科，应为独立属； 

羚羊亚科组成属间多为并系起源。根据序列差异值2％／百万年的细胞色素 b分子钟，推测黄羊和藏原羚分歧时 

间大约为 1～2百万年；原羚属与羚羊亚科其它属分歧时间大约在 5．7～8百万年。 
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Molecular Phylogenetic Relationships 
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for Procapra in Antilopinae(Arti0- 
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All6t~ ： The phylogenetic relationships between species in genus Procapra and other genera of subfamily Antilopinae are an— 

clear．Total DNA of Mongohan gazelle and Tibetan gazelle samples were extracted and Cyt b complete genes were sequenced 

(samples of the Mongolian gazelle and the Tibetan gazelle were collected from Inner Mongohan Autonomous region and Sichuan 

province respectively)．Through comp~ison between the Cyt b complete gene determined in this study and those of31 species in 

the family Bovidae available from GeneBank。the sequence divergence，base composition and base subsfitufiom among these se- 

quences were analyzed．The phylogenetic trees were constructed by most parsimonious(MP)，neighbor-joining(NJ)and marl- 

mum-likehood(ML)methods．The bootstrap values were calculated from 1 000 rephcates for kip tree and NJ tree and 100 repli- 

cates for ML tree．Our study demonstrates that the Mongolian gazelle(Procapra gutturosa)and Tibetan gazelle(Procapra picti- 

caudata)share the closest affinity and that they occupy the basal position in the Antilopinae．Procapra is monophyletic in all 

analyses(MP，NJ and ML trees)．The sequence divergence between Mongolian gazelle and Tibetan gazelle was 3．78％．Phylo- 

genetic relationship between Genera of Antilopinae a rrKlfe paraph)，letic than monophyletic． Base on the Cyt b molecular clock 

(2％／million year)，the divergence time between the Mongohan and Td~etan gazelles was estimated to 1—2 million years before 

present and 5．7—8 million years before present between genera Procapra and others Genera of Antilopinae． 
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原羚属 (Procapra)物种分布于中国、蒙古、 锡金。该属包括普氏原羚 (P．przewalskii)、黄羊 

基金项目：国家林业局濒危野生动物基因资源收集专项资助 

作者简介：王江 (1972一)。男，硕士，工程师，主要从事保护遗传学研究；现在浙江理工大学生命科学学院生物化学研究所工作 

E—mail：jwaIIg2002wu@sohu．c呻 

收稿 日期：20O4—03—19； 修回日期：20O4一10—24 

*通讯作者，correslxmdence author，E—mail：咖 @mail．hz． ．cn - 

维普资讯 http://www.cqvip.com 

http://www.cqvip.com


兽 类 学 报 25卷 

(P．gutturosa)和藏原羚 (P．picticaudata)，其中 

普氏原羚为我国特有种，隶属于牛科羚羊亚科，其 

地理分布呈现明显的系统替代现象 (王宗袜等， 

1963；刘明玉等，2000)。有关其属级和属内各物 

种的分类地位历来争论较多。Sokolov(1953)根据 

眶下凹窝退化过渡特征认为原羚属虽然与羚羊属 

(Cazel／a)有明显差异，但只是亚属差异，鹅喉羚 

(G．subgutturosa)为二者的中间类型，原羚属应为 

羚羊属的亚属。许多学者根据它们的头骨、角形、 

毛色、齿系特征，认为原羚属物种为非典型羚羊， 

它们应作为独立属——原羚属，并认为原羚属包含 

3个种 即藏原 羚、普 氏原 羚和黄羊 (Simpson， 

1945；Groves，1967；Sokolov，1979；刘 明 玉 等， 

2000)。有 时黄羊 也被另 列为 一属——黄 羊属 

(Prodorcas) Groves，2000；刘明玉等，2~oo)。 

随着分子系统学及 DNA分子技术的发展，从 

DNA水平研究物种亲缘关系已逐渐成为一种手段。 

Gatesy等 (1997)通过形态学和rDNA数据对藏原 

羚，Kuenetsova和 Kholodova(20o2)通过 12S rRNA 

和 16S rRNA数据对黄羊作了属级间系统发育关系 

分析。Gatesy等 (1997)认为原羚属 (仅藏原羚) 

应 归 属 于 羚 羊 亚 科 羚 羊 族 (Antilopini)。而 

Kuenetsova和Kholodova(2002)的结果与经典分类 

较为相悖，认为原羚属 (仅黄羊)与羚羊亚科岛羚 

族 (Neotragini)犬羚属 (MoAoqua)亲缘关系最近， 

聚为单系群。由于分子数据在属级分类上的争议和 

属内物种分子比较背景资料的缺乏，因而有必要采 

用合适的分子遗传标记对其属级和属内系统发育关 

系作进一步研究。由于线粒体 DNA(mtDNA)细胞 

色素 b(Cytochrome b)蛋白编码基因进化速度快， 

在哺乳动物中序列长度高度保守，易于同源比对， 

结构和功能在系统分析中易于应用等特点，已成为 

研究种内和近缘种间系统发育的理想工具之一 

(h'win et a1．，1991；Hassanin and Douzery，1999)。 

它的部分和全长序列已被广泛应用解决反刍类偶蹄 

目科内 (Ranrh et a1．，1998；Hassanin and Douzery， 

1999)、属内 (Si~ms4 and Arctander，2001)、近缘 

种间 (Groves and Shields，1996；Hassanin and Pas- 

quet，1998；Rebholz and Harley，1999)、种 内 

(Schreliber et a／．，1999)近20～30百万年内的系统 

进化发育关系。为探讨黄羊和藏原羚及原羚属与其 

近缘属物种之间的系统进化关系，我们测定羚羊亚 

科原羚属黄羊和藏原羚及羊亚科斑羚和鬣羚的Cyt 

6基因全序列，并与牛科其它亚科 (表 1)共41个 

个体33个种的Cyt b基因序列进行比较分析。 

1 材料与方法 

1．1 材料 

藏原羚 (3个)、斑羚 ( 姊 crispus) (1 

个)、鬣羚 (Nemorhaedus删 灿 )(1个)的干皮 

标本来自四川，各样品的保存年代不详。黄羊肌肉 

样品 (3个)来自内蒙古满洲里，1994年野外猎 

捕，于一20~C保存至今。其余 31个相关研究物种 

的Cyt b基因全序列来自GenBank(表1)。 

1．2 DNA提取和 PCR扩增 

陈旧皮张标本中总 DNA的提取参见饶刚等 

(2001)方法并加以改进。肌肉样品中总 DNA的提 

取参见萨姆布鲁克和拉塞尔 (2002)方法。PCR引 

物使用曹丽荣等 (2003)改进后 Cyt b基因全序列 

特异性引物，引物序列为： 

L14724 5’一GATA I℃AAAAACCATCGT1G 一3’ 

H15915 5’一CCI1=1C1、朗='cGT兀 CAAGAC一3’ 

PCR反应在 r,rc一200 Peltier Thenml cycler(MJ 

Research，Inc．USA)上进行。反应体系为25 (1．5 

mM MgC12，0．2 mM dNTP，I．25 U 酶和PCR缓冲 

液，0．4 mg／m~BsA)。反应程序为：95~C预变性 

5 min，94℃变性 1 min，45℃退火 1 min，72℃延伸 

1．5 min，并进行35个循环；72℃延伸 10 min。 

1．3 纯化与测序 

扩增得到的PCR产物经 1％琼脂糖凝胶电泳， 

目的带切下后用 UNIQ一10柱式 PCR产物回收试剂 

盒 (上海生工 (SaRgon)生产)纯化回收。将 cyt b 

的PCR纯化产物克隆到 pMD18一T Vector中 

(TAKARA，大连)，将阳性克隆用 M ／M13一引物 

进行双向测序。 

1．4 DNA序列的数据处理 

用 Megalign软件 (DNAStar Inc．1996)对测定 

序列和从 GeneBank中下载的同源序列进行排序。 

用 ClustalX1．8软件 ('I'nompson et a／．，1997)进行 

Cyt b基因全序列的比对。用 MEGA2．1(Kumar et 

． ， 2001)软件计算不同序列间的碱基替代数、 

变异位点、简约信息位点数、转换颠换百分比、转 

换／颠换比率。用DNASTAR软件计算两两序列的遗 

传相似度和序列差异百分比。基因突变是否饱和采 

维普资讯 http://www.cqvip.com 

http://www.cqvip.com


2期 王江等：基于 Cyt b基因探讨羚羊亚科原羚属系统发生关系 lcr7 

苍羚 C．azella dama rttficollis 

格氏羚 C．azeUa granti 

鹅喉羚 C．azeUa subguttuw~ 

印度羚 Antilope 叫矿Ⅱ 

长颈羚 ~ anius walleri 

赛加羚羊 n — 

冈氏犬羚 Madoqua 

柯氏羚 Madoqua kirkii 

跳羚 Antidorcas nmrsupialis 

小岩羚 m camt~tris 

沙氏岩羚 Raphicerus 5̂n，7 

黑耳岩羚 砌 melanotis 

侏羚 Ourebia ourebi 

岛羚 Neotragus 

岛羚 Neotragus s livingstoniaaus 

岛羚 Neotragus zuluensis 

山羚 Oreotragus oreotragus 

藏羚 Pantholop~hodgson／ 

高加索山羊 Copra caucas~ 

家山羊 m hircus 

亚洲山羊 s／b／r／ca 

岩羊 nayaur 

鬣羊 Ammotrag~2en 

斑羚 Caw／．cora／s cr／sp~ 

鬣羚 №， ∞也s om Ⅲ 

土耳其盘羊 D ar／es 

水羚 Kobus 枷枷yw 

短角羚 Pe／~a∞pre0妇 

黑斑羚 Aew~ros 州 

糜羚 A／ce／qoh~ 砷m 

麦氏小羚羊 娜 — 枷 

旋角羚 Addax nns0 日如n岱 

原牛 bos taurus 

黄羊 boshl 

黄羊 埘 l2 

黄羊 l4 

藏原羚 hosyl 

藏原羚 2 

藏原羚b0sy3 

鬣羚hosbl 

Antik
．

)m ae 

Antilc
．

)lnae 

Antik
．

)m ae 

Antik
．

)m ae 

Anti|o
．

)m ae 

Antiloplnae 

Anfilopmae 

Antiloplnae 

Antiloplnae 

Antilopmae 

Antiloplnae 

Antilopmae 

Antilopmae 

Antilopmae 

Antiloplnae 

Antilopmae 

Antilopmae 

Anm叩inae 

CapriIme 

C印rinae 

C印rinae 

Caprinae 

C印rinae 

C印rinae 

C印rinae 

Cap nae 

Reduncinae 

Peleinae 

Aepycerotinae 

Alcelaphinae 

CephalopIlinae 

|{i 。曲ginae 

Bovinae 

Antilopinae 

Antilopinae 

Antilopinae 

Anfilopinae 

Antilopinae 

Anfilopinae 

C印 rinae 

AFU25954 

AFD34723 

AH}36282 

AH)22晒8 

4 弱 

AH)2207l 

n 翻  

A] !o54 

田 抑D68 

AH】2205o 

AH)22053 

AF32晒74 

M222683 

AH)22o69 

AH)2205l 

AH)22052 

溯 24 

A】阿B4738 

37 

34 

Af’50ol96 

AH}3473l 

i)32191 

Ul786l 

Na l94l 

A]FD= ∞9 

AH)22055 

AH)22056 

舯 l6640 

AFl53894 

AFU 22 

NC0ol567 

登录中 

登录中 

登录中 

登录中 

登录中 

登录中 

登录中 

里 !竺————— 型 一  
b。sh1，埘  ， 4分别代表黄羊3个个体；bosyl，bo~y2，bosy3分别代表藏原羚3个个体； 

Matthee and Robinson，1999 

Hassanin and Douzery， l 

Hassanin and Douzery， l 

Matthee and Robinson， 1999 

Matthee and Davis，∞0l 

Hassanin and D0I】 ry， l 

Matthee and Robinson， 1999 

Matthee and Robinson， 1999 

Matlhee and Robinson，l999 

Mattho~andRobinson，1999 

Matthee andRobinson， 1999 

Matthee and Robinson， 1999 

Bi-msl and Al-~／inder，2001 

Hassanin and Dc ， 1999 

Mattho~and Robinson，1999 

Matthee and Robinson， 1999 

Matthee and Robinson， 1999 

HassaIIin et a／．，l99I8 

Hassanin d a／．，l998 

Hassanin d a／，l998 

Hassanin d a／．，l998 

曹丽荣等，2O03 

HassaniII d a／．， 1998 

Chlkunl d a／．， l995 

Groves and Shidds． 1 I6 

Hiendleder d ．． 199l8 

Matthee and Robinson， l钙I9 

Matthee and Robinson，1999 

Matthee and Robinson，1999 

Matthee and Robinson，1999 

Bettine andTerence． Ol 

Hassanin d a／．．1998 

Hauswirth and Laipis， 1982 

1 s study 

1 s study 

m s study 

rI1lis study 

TIIis study 

1 s stIldy 

m 8 study 

This stIldy 

b0sbl代表 1个鬣羚个体；bosh8代表 1个斑羚个 

．

1 1 hd d th Mon b0syl， ， d e be 舭 1le s唧  b0sI)l d删 es a wⅫ es；golian gazelle samples； bosy2 bo~y3 enot b0sIll
，

b0sIl2，b0sIl4 den0te thI傥 b0syl， ， d tIIree’Iibe 乎 Il 。唧  es；H舢 呻 吼曙 呻 洲  

b0sb8 denotes aCoral samples 

维普资讯 http://www.cqvip.com 

http://www.cqvip.com


兽 类 学 报 25卷 

用转 换 颠换 散 点 分 析 (Sinmgi and Arctander． 

2001)。使用PAUP 4．Ob8软件 (Swofford，1998)构 

建邻近 NJ(Neighbor-joining)树、开启式功能搜寻 

最简约 MP(most parsimonious)树和 TBR(tree．bi． 

section．reconnection)法搜寻最大似然 ML(Maximum- 

likelihood)树。依据所获得转换／颠换平均比率， 

MP和 ML树采取加权 (Weighting)系数 (Masatoshi 

Nei and Sudhir Kumar，2002)。根据牛亚科处于牛科 

系统分类的基础地位 (Gatesy et a／．，1997；Reza 

and Moran，2000；Matthee and Davis，2001)，使用 

牛 (Bos taurs)作为外群。系统简约信息分析使用 

步长 (Tree lerIgth)，一致性指数 (consistency index， 

CI)、保留指数 (retention index，RI)、同型指数 

(homoplasy index，HI)和重复衡量一致性 指数 

(resealed consistency index，RCI)评估。NJ和 MP系 

统树各分枝的置信度由1000次自举 (Bootstrap)重 

复检测；ML系统树分枝置信度由100次自举重复 

检测。 

2 结果 

2．1碱基组成及基因序列差异 

4l条 Cyt b基因序列中，A、T、C、G碱基平 

均含量分别为 31．4％、26．6％、28．7％、13．3％， 

密码子第三位点 G碱基平均总含量为 6．1％。原羚 

属黄羊和藏原羚 6条基因序列中，A、T、C、G碱 

基平均含量为 31．5％、27．3％、28．O％、13．2％， 

密码子第三位点 G碱基含量为 5．O％。原羚属种内 

和种间及相关物种基因序列差异百分比 (表 2)显 

示出：原羚属种内和种间均有较高的遗传相似性， 

黄羊种内序列差异值为 I．26％ ～I．91％，平均为 

1．51％；藏原羚种内序列差异值为0．18％～0．9％， 

平均为 0．6％；属内二种 间序列差异平均值 为 

3．78％。原羚属种间序列差异平均值 (3．78％)与 

犬羚属种间序列差异平均值 (2．28％)较近；同比 

而言，羚羊亚科羚羊属、小岩羚属内种间序列差异 

值较大分别为 9．35％和 8．84％。原羚属与羚羊亚 

科其它属级序列差异百分比显示出：与赛加羚羊 

属、跳羚属遗传同源相似性较高，序列差异平均值 

分别为 12．06％和 13．14％；与岛羚属同源相似性 

最小，差异值为 14．93％。羚羊亚科内属间相互比 

对差异平均值为 11．09％～17．38％，印度羚属与羚 

羊属差异最小为 11．09％；犬羚属与岛羚属差异最 

大为17．38％。原羚属黄羊和藏原羚与羚羊亚科其 

它属物种对比发现均与赛加羚羊最近，差异值分别 

为 12．34％和 11．75％；分别与岛羚、山羚相距最 

远，差异值分别为 15．29％和 14．93％。作为外群 

的牛和内群各种之间序列差异值为 15．64％ ～ 

19．65％，平均 17．39％；与原羚属平均差异值为 

16．5％ 。 

2．2 核酸变异方式 

33个物种间核苷酸碱基的变异存在很大的差 

异：平均替换数为151个，在密码子的第三位点中 

存在95个变异，占总变异位点的62．91％；T—一c、 

A— G的转换数分别为87个和30个，A— C、A 

— T、T一一G和 C一一G的颠换数分别为 加个、 

1O个、2个和2个。原羚属黄羊和藏原羚平均替换 

数为43个，在密码子的第三位点中存在29个变异， 

占总变异位点的67．4％； r—一C、A— G的转换 

数分别为28个和 14个，A— C、A— T、T—一G 

和C— G的颠换数分别为 1、0、0和0个。黄羊和 

藏原羚种内平均替换数分别为 17和7个，在密码子 

的第三位点中存在15和6个，分别占总变异位点的 

88．2％和85．7％，且均为转换。从表2可看出：黄 

羊和藏原羚种内转换与颠换比值 (Ts／Tv)近乎为无 

穷大 (分别为 17／0和 7／0)，二者种间 Ts／Tv为 43 

(43／1)。原羚属与羚羊亚科其它属间转换颠换比值 

(~／Tv)在 2．76～11．37：1之间 (106～141Ts，12～ 

43Tv)。羚羊亚科属间转换颠换比值在 2．5～11．4：1 

之间 (103～165Ts，12～53Tv)。原羚属物种与外群 

牛转换颠换比值为2．92：1(140％，48Tv)。 

羚羊亚科属内、属间，羚羊亚科与外群的序列 

差异及转换 (Ts)、颠换 (Tv)数散点饱和图见图3 

(a、b、c)。原羚属及羚羊亚科属内、属间随着序列 

差异比提高，其碱基替换数均伴有线性提高，但羚 

羊亚科各属内、属间突变均未达到饱和。在羚羊亚 

科与外群的饱和分析比较中，所有颠换位点和转换 

位点中仅有第三转换位点 (rB3)存在有饱和现象， 

但羚羊亚科与外群突变仍未完全达到饱和临界。 

2．3 系统进化树 

基于41条33个牛科物种全序列 (568个核酸 

变异位点，435个简约信息位点)获取最大简约 

MP树(开启搜寻)和NJ树，4倍加权的IMP树和 

NJ树 (根据 Ts／Tv接近于4，采用4倍加权，自举 

引导值 1 000次)，最大似然 (ML)树 (TaR法搜 
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寻，100次自举重复检测)：MP树和NJ树基本相 

似，发现3棵MP树 (步长 (1en舢)=2 507，CI= 

0．307，RI=0．499，HI=0．693，RCI=0．153，树 

略)。4倍加权MP树 (步长=9 350，CI=0．280，RI 

= 0．429，HI=0．720，RCI=0．120)和 NJ树见图 

1。除羚羊亚科藏羚属系统支持略有不同外，ML树 

(图2)相似于 MP和 NJ树。结果显示：原羚属内 

黄羊和藏原羚及犬羚属内物种单系发生 (Molophy— 

)；原羚属与赛加羚羊属、犬羚属及跳羚属等并 

系发生 (Paraphyly)，原羚属隶属于羚羊亚科；在 3 

种树羚羊亚科组成属间基本上没有单系起源，而多 

为并系起源。 

Gazelladama ru~icollls- 

Gazellagranti l 羚羊属 

Gazclla subgH触， ∞ I 

Antilope cervicapra 印度羚属 
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Saigatatarica 赛加羚属 
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水羚属 
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鬣羊属 

斑羚属 
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羚羊亚科 
Antilopinae 

摩 
狷羚亚科 
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韶懋 

图l 基于cy￡b基因序列构建的牛科动物邻近 (NJ)和简约 (MP)(4倍加权)系统进化树 

图中数字为自引导值．枝上数字为邻近法自引导百分值．枝下数字为简约法自引导百分值，⋯no 表示数字在简约树上不显示。 

bc~hl。bosh2，b0sh4。b0syl，bosy2．bosy3．bosbl，bosh8见表 l注释 

Fjg．1 Neit~or-joining and most parsimonious(four times~ightmg)tree based OH the cytochron~b sequ∞ces date set for Bovidae 

Numbers∞ thetree represent b00tj打印 value．numbers above branches are b00tj打印 percentagesfor neio％orjoin s；numbers below branches are 

b00ts呻 perceatagesfor parsimony；“no”indicatesthattiffs nodeWaS absent∞ the parsirTl0nytree．bc~h1．bosh2． ，bo~yl，bo~y2-bo~y3- 

bosb1．bosh8 are r in Table 1 
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图2 基于Cytb基因序列构建的牛科动物最大似然 (ML)(4倍加权)系统进化树 

图中数字为自引导值。boshl，bosh2，bcda4，bosyl，bosy2，bosy3，bosbl，bosh8见表 1注释 

Fig．2 Maximum-likelihood tree based on the cytochnm~b sequences date set for Bovidae(four times weighting) 

Numbersonthe tree represent bootstrap value．b0sh1，b【lsIl2，b(1吕Il4，Ix~yl，Ix~y2，Ix~y3，b0sb1，b(1sb8 are noted_m Table 1 

3 讨论 

3．1 黄羊与藏原羚系统发育关系 

随着分歧时间增加，其物种亲缘关系变远，同 

源基因序列差异值会增加，颠换变化也随之增加 

(Irwin et a／．，l991)。黄羊与藏原羚细胞色素 b基 

因序列遗传差异值 (3．78％)，颠换数目近乎为0， 

充分显示黄羊和藏原羚有着较之其他牛科物种更近 

的亲缘关系。根据牛科狷羚亚科角马属 (Con— 

n0choetes)(Matthee and Robinson，1999)、小苇羚亚 

科水羚属 (Kobus) (Binmgi and Arctander，2001) 

和犬羚属 (本文研究)其属内物种遗传差异较小 

时，与同亚科属外物种的遗传差异就较大的现象 

(属内遗传差异值为2．o5％、0．3％、2．28％；属外 
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物种遗传差异值分别为11．53％～19．21％、7．7％ 

～ 14．7％、12．3％～17．89％)，利用黄羊和藏原羚 

与同亚科其它物种序列遗传差异值 (属内3．78％ 

遗传差异值，属外物种遗传差异值 12．06％ ～ 

14．93％)结合分子系统树支持黄羊和藏原羚同系 

发生，原羚属与羚羊亚科其它相近属并系发生 (图 

1、图2)现象。．我们赞成把黄羊和藏原羚列为同 
一 属不同种，此属为独立属 (原羚属 Procapra)观 

点 (Simpson，1945；Groves，1967；Sokolov，1979)。 

本研究的所有牛科不同的物种间转换的差异与 

颠换差异呈现正相关，种间转换颠换比值最低为 

2．4，所有数值均大于转换颠换比的临界值 2．0 

(Knight and Mindell，1993)，表现出高的转换偏奇 

(bias)，这与牛科、马羚亚科小羚羊 (Bettine and 

Terence，2001)和食 肉目犬科 (Masuda and Yoshi— 

da，1994)的研究结果基本一致。随着进化时间的 

增加，颠换的积累，哺乳动物的mtDNA转换偏奇 

会下降，转换颠换比值 (Ts／Tv)趋向于稳定临界， 

饱和性会增加 (Hedges et a1．，1991；Zhang and 0一 

liver，1993)。通过本研究中黄羊与藏原羚的转换颠 

换比值 (43／1)，羚羊亚科属间种间转换与颠换比 

值 (Ts／Tv)在2．5～11．4，羚羊亚科与外群转换颠 

换值 (2．4～3．5)及饱和散点图线性化 (图3 a、 

b、c)，说明牛科各物种间 Cyt b基因序列的突变 

未达到饱和状态，尤其是黄羊与藏原羚之间 Cyt b 

基因序列的突变远未饱和，随着进化时间推移，它 

们的遗传差异增加，转换可能趋向于饱和。根据黄 

羊和藏原羚转换远未饱和现象，我们选择牛科动物 

已校正的细胞色素 b基因全序列每百万年 2％的进 

化分子钟 (Binmgi and Arctander，2001)，推测黄羊 

和藏原羚的分歧时间大约在 1～2百万年。 

0 l0 l5 

序列差异 (％) 

^  鎏 。三。 
l0 l5 

序列差异 (％) 

20 

xlOO) 

0 5 10 15 20 

序列差异 (％) 
S| 睫I-ce diverg既 e(Ⅲ 髓  (x 10D) 

图3 羚羊亚科细胞色素 b基因核酸替换方式图 

(a)原羚属，羚羊亚科和外群比较 (原牛)序列差异核酸转换 

图 (第一Tsl、第二Ts2、第三 I 密码子)；(b)原羚属，羚羊 

亚科和外群比较 (原牛)序列差异核酸颠换图 (第一 Tvl、第 

二Tv2、第三Tv3密码子)；(c)原羚属，羚羊亚科和外群比较 

(牛)序列差异核酸替换图 (替换 Ts、颠换 Tv)。图 (a) (b) 

“●、×、★”表示羚羊亚科与外群比较：图 (c)“×、▲” 

表示羚羊亚科与外群比较 

Fig．3 Patterns of nucleofide substitutions among cytochrome b 

segu∞c of the Antilopinae 

(a)Transitionsa(Ts)at first，second，and third codou 6 

(Tsl， ， ) uncorrected scque~le~divergence(×100) 

with the genera(procapra)，b~ eell the generaofthe Antilopinae and 

comparisions with the outgroups(Bos )；(b)Transversions(Tv) 

at rust，second，and third coclon Ⅱ (Tvl，Tv2，m )神  

uncorrected qLleIlcedivergence(×100)withthe genera(procapra)， 

between the genera of the Antilopinae and comparisious with the out— 

groups(Bos )；(c)Substitutions at transitionsa (Ts)and 

transversions(Tv)against uncorrected seqLI divergence (×100) 

with the genera(procapra)，between the generaofthe Antilopinae and 

con~ sionswith the outgroups (Bos )．In figure(a) (b)， 

“● 、 ×、-k”indicated the Antilopinae comparisious with the out— 

groups (Bos taun~)．Infigure(c)，“×、▲ ”indicatedthe Anti~  

inae comparisious with the outgroups (Bos taurus)． 

，． 
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3．2 原羚属系统发育关系 

尽管原羚属与赛加羚属、犬羚属及跳羚属物种 

基因序列具有较高的同源相似性，但它们的序列差 

异均大于 12％；此外进化系统树也不支持原羚属 

与赛加羚属、犬羚属聚为单系。所以我们的结果既 

不支持 Kuenetsova和 Kholodova(2002)从 12S rRNA 

和 16S rRNA认为原羚属与犬羚属具有单系姐妹群 

关系的假设；也不支持原羚属与羚羊属亲缘关系更 

近 (Tikhonov and Bischof，1995)，原羚属与赛加羚 

属亲缘关系较近的观点 (Groves，2000)；而仅赞成 

原羚属归属于羚羊亚科 的观点 (Gatesy et a1．， 

1997)。原羚属与赛加羚属、犬羚属及跳羚属等是 

并系发生，起源于共同祖先、互为羚羊亚科下姊妹 

群。根据细胞色素 b基因全序列每百万年2％的进 

化分子钟，推测原羚属与赛加羚属的分歧时间大约 

在5．7—6．3百万年、原羚属与犬羚属的分歧时间 

大约在 6．1 7．2百万年、原羚属与羚羊属的分歧 

时间大约在 6．4—7．1百万年、原羚属与跳羚属的 

分歧时间大约在6．2—6．8百万年；而和关系较远 

的岛羚属、藏羚属、山羚属分歧时间大约在 7 8 

百万年。 

我们的细胞色素 b基因全序列数据分析羚羊 

亚科所得到的基因进化树，与传统分类不太相符 

合。主要是岛羚属、山羚属、藏羚属三属的分类地 

位，山羚属与马羚亚科小羚羊属聚为一支，岛羚属 

单列为一支，藏羚属似乎更应为羊亚科的基础进化 

支。基于羚羊亚科 Cyt b基因进化树与传统分类地 

位的差异，下一步研究工作应选择多个分子遗传标 

记 (包括线粒体和核基因)结合传统分类构建进化 

树，以得出羚羊亚科真实的物种系统进化树。 

致谢：东北林业大学徐艳春博士提供了黄羊样品， 

在此谨致谢意。 
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