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摘　要：濒危兽类的保护规划必须基于对物种数量、多样性和特有性的深入理解，而这一理解只有在科学

的分类学框架下才具备实际意义。物种界定作为现代生物学中最具争议的领域之一，在“物种”概念的定

义与应用的各个方面几乎都存在广泛分歧。近年来，基因组学技术快速发展，为解析物种多样性及濒危机

制提供了前所未有的机遇。中国是世界上哺乳动物数量最多的国家之一，拥有丰富的兽类资源，包括大熊猫、

白鱀豚、川金丝猴、藏羚羊等特有种和旗舰种。本文系统回顾了基于基因组学手段厘清我国濒危兽类分类

争议的研究进展，重点讨论了代表类群 (食肉目、鳞甲目和鲸偶蹄目 ) 在物种界定、演化历史以及遗传现

状等方面的成果，并展望了未来的发展趋势，以期进一步推动我国濒危兽类多样性保护的发展。
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Research advance on species delimitation of threatened 
mammals in China in the genomic era

GU Tong-Tong*, ZHU Wan-Long 
(School of Life Science, Yunnan Normal University, Kunming 650500, China)

Abstract: The conservation planning for threatened mammals must be based on a deep understanding of species 
number, diversity and endemism, which only has practical significance within a scientific taxonomic framework. 
Species delimitation is one of the most congested areas in modern biology, with widespread disagreement about 
almost every aspect of the definition and implementation of the "species" label. In recent years, the rapid 
development of genomics technology has provided unprecedented opportunities for analyzing species diversity and 
endangered mechanisms. China is one of the countries with the largest number of mammals in the world, possessing 
abundant animal resources, including endemic and flagship species such as Giant panda, Baiji dolphin, Snub-nosed 
monkey, and Tibetan antelope. This article systematically reviews the research advance on clarifying the 
classification disputes of threatened mammals in China based on genomics methods, focusing on the achievements 
of representative taxa (Carnivora, Pholidota, and Cetartidactyla) in species delimitation, evolution history, and 
genetic status, and looks forward to the future development trends, aiming to promote the conservation of threatened 
mammal diversity in China.
Key words: threatened mammals; genomics; species delimitation; endangered mechanism; biodiversity conservation

生物多样性是人类生存和发展最为重要的基

础，其中物种多样性在生物多样性中发挥了关键作

用，保护规划必须基于对物种数量、多样性和特有

性的良好理解 [1]。然而，由于物种的形态学、生态
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学和遗传学等特征在不同类群中表现各异，导致物

种定义和界定标准存在差异 [2-4]，并引发众多物种

概念的提出与使用 [3, 5, 6]。比如一些进化生物学家将

不存在生殖隔离的种群分类为同一物种，即“生物

学物种概念”(biological species)。但是，生物学物

种概念无法适用于无性生殖的生物，且对于何种程

度的 " 生殖隔离 " 可以作为不同物种的界定标准，

迄今尚未达成共识 [7]。之后提出的“系谱种”概念

(genealogical species)( 两个种群只有在“隔离时间

足够长，所有系谱学都一致”时才被认定为物种 [8])
和“系统发育种”(phylogenetic species) 概念 ( 将“可

通过特征状态的独特组合诊断的 ( 有性 ) 种群或 ( 无
性 ) 谱系的最小聚集”认定为物种 [9])，二者分别因

为过于严格和过于松弛的性质而受到批判。因此，

“什么是物种”“地球上有多少物种”等问题仍是科

学界的前沿争论 [10]。为了尽可能准确地界定并保护

生物多样性，越来越多的学者提议将物种概念进行

统一。在研究和保护实践中，几乎所有的物种概念

都认可“物种是独立的进化谱系”这一核心观点。

自 20 世纪以来，随着人口的迅速增长，人类

经济活动不断加剧，生物多样性受到了严重的威

胁。据报道，目前物种丧失的速度比自然灭绝速

度快出约 1 000 倍 [11]，全球正面临第 6 次物种大灭

绝的危机 [12, 13]。生物多样性丧失和生态系统退化已

成为威胁人类生存与发展的重大风险，成为 21 世

纪最严峻的挑战之一 [14]。如何发现、识别以及保护

物种成为全球范围内亟待解决的紧迫问题。

在全球生态系统中，兽类是重要的生态功能群

体 [15-17]。尽管我国兽类的研究起步较晚 [18]，但 20
世纪 50 年代以后，我国陆生脊椎动物资源调查和

利用工作逐步推进，兽类学研究也取得了长足的发

展。从早期的形态分类的厘定到近年来基于分子生

物学手段的物种鉴定，科研人员不断深化对兽类多

样性的认识，许多新的物种陆续被发现和描述 [19-21]。

在被发现的同时，随着保护生物学和生态学研究的

兴起，越来越多的兽类物种被列为国家重点保护对

象，尤其是一些濒危、特有种的保护研究备受关注。

根据《中国生物多样性红色名录》评估，我国现有

哺乳动物中 26.4% 的物种处于受威胁状态，25% 的

特有兽类属于受威胁物种，受威胁比例最高的目是

灵长目、食肉目与鲸偶蹄目 [22]。国家重点保护野生

动物名录 (2024 年 ) 收录的兽类已达 736种 [23]，包

括大熊猫 (Ailuropoda melanoleuca)、白鱀豚 (Lipotes 
vexillifer)、川金丝猴 (Rhinopithecus roxellana)、藏

羚羊 (Pantholops hodgso) 等特有种和旗舰种的保护

成效已成为全球生物多样性治理的重要指标。

随着基因组学的快速发展，基于基因组数据的

物种多样性和保护研究已成为生物学领域的重要前

沿方向 [24, 25]。基因组研究不仅厘清了争议物种的分

类地位 [26-30]，还有助于揭示其濒危机制 [30-32]，为制

定濒危物种保护策略开辟了新的视角和途径。本文

就食肉目、鳞甲目、鲸偶蹄目三个类群分别论述我

国濒危兽类物种界定方面的研究进展，总结物种界

定、演化历史以及遗传现状等方面的成果 ( 图 1)，
并对未来濒危兽类的研究趋势进行展望。

1　食肉目

食肉目 (Carnivora) 的祖先起源于古近纪的古

新世，最早的化石记录表明其与其他哺乳动物类群

分化较早 [33, 34]。至渐新世，大部分现存的食肉目科

已经出现，并在新生代的多样化过程中保持繁荣，

广泛分布于全球不同生态环境中。现生食肉目包含两

大亚目：猫型亚目 (Feliformia)和犬型亚目 (Caniformia)，
共计 11 科约 280 种，是现生哺乳动物中的第 5 大

目 [35]。在我国，现存食肉目包括 10 科 64 种，分布

范围广泛，涵盖了森林、草原、荒漠等多种生境，

仅鬣狗科未见分布 [36]。其中 46 种被列入国家重点保

护动物 (I 级 -19 种，II 级 -27 种 )，6 种被列入 IUCN
红色名录濒危等级，17 种被列入 CITES 附录 I[37]。

1.1　大熊猫

食肉目在哺乳动物的分类和演化研究中具有重

要地位，其中大熊猫为我国的特有种，被誉为“活

化石”，是世界生物多样性保护的旗舰物种 [21]。传

统观点认为，大熊猫的遗传多样性较低 [38, 39]，但是

Wan 等 [40] 依据毛发颜色和颅齿形态，将秦岭山系

的大熊猫正式命名为秦岭亚种 (A.m.qinlingensis)。
之后 Guang 等 [41] 通过对秦岭亚种和四川亚种 (A.
m.melanoleuca) 的群体重测序研究确认了两个亚种

间显著的遗传距离，并且评估了 2 个亚种的分化时

间发生在距今约 1.0 万 ~1.2 万年前。最近大熊猫大

规模的基因组测序研究也证实了该结论 [42]。亚种的

分化是大熊猫这一物种遗传多样性的表现，充分证

明了大熊猫对自然环境极强的适应能力和旺盛的生

命力，证明其并不是一个“走向进化尽头”的物种 [43]。

虽然大熊猫整体的近交和遗传多样性丧失问题并不

严重，但是秦岭亚种的近交和有害遗传突变的积累

最为严重，圈养大熊猫的近交水平和遗传负荷均低

于野生大熊猫 [42]，表明科学的圈养谱系管理措施可
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以有效地降低近交水平，保护圈养个体良好的遗传

进化潜力。因此，将人工繁育的大熊猫个体通过野

化训练后，放归到存在灭绝风险的野外小种群内，

能够有效补充种群个体，并参与野外小种群繁殖。

这是保护野外小种群的重要手段之一。通过多年的

努力，我国已成功放归了 10 只圈养大熊猫到野外，

促进了小相岭和岷山南端的大熊猫小种群复壮。

1.2　小熊猫

小熊猫 (Ailurus fulgens) 种间的系统演化关系

是食肉目研究中的一大难题。小熊猫是喜马拉雅山

脉特有的濒危哺乳动物 [44, 45]，基于形态学和地理学

上的差异被划分为 2 个亚种，甚至 2 个种 —— 喜马

拉雅小熊猫 (A.fulgens) 和中华小熊猫 (A.styani)[46-48]。

然而，由于缺乏遗传学证据，这一分类长期存在争

议，直接影响了科学的保护管理。Hu 等 [30] 获取了

小熊猫主要分布区的全基因组、Y 染色体、线粒体

基因组，结合形态学证据来全面划分物种、亚种和

种群。结果发现小熊猫应划分为 2 个系统发生种，

即喜马拉雅小熊猫 (A.fulgens)和中华小熊猫 (A.styani)，

两者存在显著的遗传分歧，中华小熊猫经历了 2 次

种群瓶颈和 1 次大规模的种群扩张，喜马拉雅小熊

猫则经历了 3 次种群瓶颈和 1 次小规模的种群扩张，

它们在更新世倒数第二个冰期遭遇严重种群瓶颈

后，开始发生分化。雅鲁藏布江最有可能是两个物

种分化的地理边界，而不是传统认为的怒江 [49]，这

也解释了之前发现的“传统的形态划分特征在地理

分布上不完全一致”现象。同时，喜马拉雅小熊猫

长期的群体瓶颈严重削弱了其遗传进化潜力，遗传

多样性最低，遗传负荷较高 [30]，因此需要更多地关

注其进化潜力的保护。

1.3　野猫

青藏高原特有的荒漠猫 (Felis silvestris bieti) 是
世界上最鲜为人知的猫科动物之一，在 IUCN 濒危

物种红色名录中列为易危，在我国被列为国家一级

重点保护野生动物 [50]。它究竟是一个独立物种还是

野猫 (Felis silvestris) 的一个亚种，以及它是否参与了

家猫在东亚的驯化是世界家猫遗传领域的研究热

点 [51-54]。近期基因组学研究表明荒漠猫应当与分布

蓝色标识代表物种层面多样性的代表类群，灰色标识代表亚种层面多样性的代表类群，右上角的数字代表物种/亚种的数

量，只有豹和扭角羚同时在物种和亚种水平上有广泛分歧，即{物种数;亚种数}。
图1  基因组时代我国濒危兽类物种界定研究中代表类群
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在欧洲地区的欧洲野猫 (F.s.silvestris)、分布在北非

及近东地区的非洲野猫 (F.s.lybica)、分布在里海东

部中亚地区的亚洲野猫 (F.s.ornata) 以及分布在非洲

南部的南非野猫 (F.s.cafra) 一同被划分为野猫的亚

种 [55]。不过由于荒漠猫、亚洲野猫和家猫的分歧时

间已有 100 万年以上，该研究也为解决野猫类群的

分类学争议提供了另一种可能，即将所有野猫亚种

提升为独立的物种，从而维持荒漠猫的物种地位 [55]。

但这一分类观点的可行性还需要获得所有野猫类群

的基因组数据，在全基因组层面进行深入的分析。

此外，荒漠猫、亚洲野猫和家猫 3 个支系间存在多

次杂交事件，荒漠猫在约 200 万年前至 100 万年前

曾经历了一个较小的种群增长，随后从约 100 万年

前开始至数万年前，其有效种群数量持续下降 [55]。

这一发现有助于我们更好地了解家猫的起源、演化

以及家猫与野猫之间的遗传关系。

1.4　豹

豹 (Panthera pardus) 是唯一仍然广泛分布在

非洲和亚洲大陆的大型猫科动物 [56]。豹在我国分布

广泛，至少有 4 个亚种分布，且华北豹 (P.p.japonensis)
是我国独有的亚种 [57]。自 1996 年以来，其属内物

种的分类地位备受关注，豹究竟是 8 个亚种 ( 不包

括阿拉伯亚种 ) 还是 9 个亚种分类一直争论不休 [57, 58]。

Paijmans 等 [59] 首次使用重测序方法对豹进行了全

基因组水平的遗传分化研究，结果发现现代豹清晰

地划分为两个分支 —— 非洲豹和亚洲豹，两者在

距今 50~60 万年前就已经分化，而且分化之后没有

再发生过大规模的杂交。亚洲豹在基因组水平上呈

现出杂合度低，距离隔离性强等特点，遗传多样性

仅为非洲豹的一半。在亚洲的几个豹亚种中，种群

数量越少，遗传多样性越低，比如远东豹 (P.p.orientalis)
的遗传多样性要比印度豹 (P.p.fusca)、爪哇豹 (P.p.
melas) 都低 [60]。因此，豹今后被拆分为非洲豹、亚

洲豹两个物种是很有可能的。

最近，郝宇波等 [61] 基于全基因组 SNPs 的研

究结果进一步确定了 8 个豹亚种，支持将远东豹与

华北豹合并为东亚豹 (P.p.orientalis)。东亚豹内部的

遗传分化程度显著，但遗传多样性较低，密集的人

类活动可能是这些遗传分化的主要原因。同时，西

藏南部与尼泊尔接壤地区的豹可能是一个独立的亚

种 —— 喜马拉雅豹 (P.p.ssp.)，作为一个长期未被

发现的独立的遗传支系，需要加强其种群和遗传多

样性保护 [61]。此外，豹的栖息地受到人类活动的严

重影响，栖息地破碎化对其构成了严重威胁，急需

加强豹栖息地的保护和恢复，以及破碎化栖息地之

间扩散廊道的建设，来促进豹种群之间的扩散和基

因交流。近年实施的保护措施已显现初步成效，比

如以华北豹核心分布区山西和顺县为例，“生态立

县”战略成功调整穿越栖息地的高速公路选址并驳

回延伸至豹栖息地的工业项目申请，构建的“政府 -
科研 - 公益”保护机制支撑该地形成全国华北豹关

键的种源扩散通道。

1.5　虎

虎 (Panthera tigris) 是体型最大的猫科动物，

也是公认的野生动物保护的象征 [21, 62, 63]。我国境内

原广泛分布有 5 个虎亚种：孟加拉虎 (P.t.tigris)、印

支虎 (P.t.corbetti)、东北虎 (P.t.altacia)、华南虎 (P.t. 
amoyensis) 以及已灭绝的里海虎 (P.t.virgata)[64, 65]。

然而，自 20世纪初以来，栖息地丧失、破碎化和

人类干扰使虎的数量急剧缩减，野生虎种群的保护

和恢复面临着极大的挑战 [66]。另一方面，对虎种群

的基因组多样性模式缺乏广泛的共识，不同学者承

认的亚种数量从 2 个到 6 个不等 [63, 67-71]，在一定程度

上阻碍了全球将该物种从灭绝边缘恢复的努力 [72, 73]。

此外，更新世晚期的瓶颈 ( 约 11 万年前 ) 对检测虎

亚种的形态特征提出了挑战 [63, 74, 75]，阐明种内进化

的虎需要基因组尺度的分析。Luo 等 [63] 通过基因

组中的部分多样性位点信息将现存的 5 个亚种增加

为 6 个亚种，其中马来亚虎 (P.t.jacksoni) 与亚洲大

陆种群不同，具备独特的遗传特征，并且亚种间的

基因流动非常低，证实了公认的地理单位 [31]。然而，

早期的线粒体 DNA 研究表明，圈养华南虎的母系

遗传信息存在不明来源的亚种间混杂，使其分类问

题尤为复杂 [63]。直到最近，Sun 等 [76] 通过古 DNA 
分析发现虎种群间的显著遗传差异，确认了华南虎

亚种的独特性，进一步揭示了中国西南是一个更新

世晚期的庇护所。这些研究解决了数十年来关于虎

保护管理单元 ( 亚种 ) 划分的争议，为世界虎的保

护和重引进提供了科学依据。

除了虎种群的基因组多样性模式吸引了大多数

目光外，近交衰退和与其他虎亚种的杂交被认为在

小型圈养华南虎种群中发生 [77-81]。因此，华南虎现

有遗传变异的基因组景观也引起了重视。比如 
Wang 等 [82] 对中国主要繁殖动物园收集的华南虎进

行了全基因组重测序，结果发现圈养华南虎与其他

虎亚种的遗传混合有限，其遗传多样性和近交水平

略高于苏门答腊虎 (P.t.sumatrae)。尽管华南虎基因

组中大多数高、中影响的有害突变在杂合状态下可
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能被隐性等位基因掩盖，但这些突变在纯合状态下

已有效从华南虎种群中清除。基于此，研究人员建

议通过将不同基因组谱系的个体进行合并繁殖，以

最大限度减少独特和关键遗传变异的进一步丧失 [82]。

以上研究为这些极度濒危小熊猫科以及猫科动物的

保护提供了理论指导和依据，有望成为继保护大熊

猫之后的另一个案例。

2　鳞甲目

鳞甲目 (Pholidota) 仅包含穿山甲科 (Manidae)，
是自然界中最具魅力、最神秘的类群之一。作为世

界上非法贸易最严重的野生哺乳动物 [83-87]，所有穿

山甲均被列入 IUCN 濒危物种红色名录并于 2020
年由我国国家二级保护动物提升至一级 [88]。此前

基于形态学和分子遗传学公认的有 3 属 8 种 [89-92] ：

非洲分布有四种非洲穿山甲 (Phataginus 属和

Smutsia 属 )，即树穿山甲 (P.tricuspis)、长尾穿山甲

(P.tetradactyla)、南非穿山甲 (S.temminckii) 和大穿

山甲 (S.gigantea)，亚洲分布有四种亚洲穿山甲

(Manis 属 )，包括中华穿山甲 (M.pentadactyla)、马

来穿山甲 (M.javanica)、印度穿山甲 (M.crassicaudata)
和菲律宾穿山甲 (M.culionensis)。中国境内曾广泛

分布有 2 种，即中华穿山甲和马来穿山甲 [93]，均被

列入 IUCN 红色名录极度濒危等级及 CITES 附录 I。
最近发现的第九种穿山甲 [27, 94, 95] 和其他新发

现种群 [95-99] 提供的证据表明，之前的研究低估了穿

山甲的多样性。具体而言，研究人员最初在对香港

海关罚没的穿山甲鳞片的线粒体 DNA 研究中发现

可能存在一个新的穿山甲物种 [100, 101]。然而，后续

一直没有该类群的报道。直到 Gu 等 [27] 广泛收集了

所有已知的穿山甲物种和可能的新物种样品，开展

了大规模的群体基因组学分析，结果支持这一新发

现的类群是不同于目前已知的所有 8 个穿山甲物种

的新物种。该物种受更新世冰川作用和近期人类活

动的影响，经历了两次瓶颈效应，表现为与已知穿

山甲物种不同的进化历史。此外，新物种在所有穿

山甲物种中呈现出相对较低的遗传多样性、较高的

近交水平和有害突变积累，提示其种群数量较少，

演化潜力低，与其他穿山甲物种一样面临类似的生

存困境。之后 Heighton 等 [94] 和 Li 等 [95] 分别基于

全基因组单拷贝直系同源基因和全基因组 SNPs、
线粒体基因组及头骨形态学得出了类似的结论。这

对于保护主义者和政策制定者来说是一个警告，特

别是那些关注亚洲穿山甲种群的人 [27]。

3　鲸偶蹄目

鲸偶蹄目 (Cetartiodactyla) 由原来的植食性偶

蹄目 (Artiodactyla) 和鲸目 (Cetacea) 组成 [37]。其中

79 种被列入国家重点保护动物 (I级 - 41 种，II 级 -38
种 )，14 种被列入 IUCN红色名录濒危等级 ( 濒危 -11
种，极度濒危 -3 种 )，30种被列入 CITES 附录 I。
我国对鲸偶蹄目多样化与保护研究主要集中在区域

特有的类群，近期的研究初步解析了中国长江及其

支流淡水豚类 [102] 以及亚洲高原 [32] 和热带 [103] 有蹄

类动物的演化历程。

3.1　江豚

中国水域分布的鲸类共有 38 种 [21, 104]，国内鲸

类的多样性研究主要集中在江豚 (‌ Neophocaena)。
江豚是一群小型鲸类动物，传统上，江豚被归为一

个单一的物种 [105]，包括印太江豚 (分布于印度洋

沿海及其附近海域 )、长江江豚 ( 分布于中国长江

流域的淡水环境 )和东亚江豚 ( 分布于南海、黄海

及日本海的海水环境 )3 个地理种群。其中长江江

豚可能是唯一生活在长江的鲸类动物 [102]。调查显

示长江江豚的种群规模约为 1 000 只 [106]，每年的数

量下降约 13.7% [107]。因此，自 2013 年以来，它被

IUCN 认为是极度濒危物种，如果不紧急采取有效

的保护措施，它可能最终灭绝 [102]。基因组研究显示，

江豚的 3 个地理种群至少在过去 5 000 年内无基因

交流，已完全生殖隔离并显著分化为 3 个独立物种：

长江江豚 (N.asiaeorientalis)、东亚江豚 (N.sunameri)
和印太江豚 (N.phocaenoides)[103]，不支持此前的 3
亚种假说 [105, 108] 和 2物种假说 [109]。如果长江江豚

灭亡，一个物种将彻底消失，并且长江江豚与海洋

江豚的显著分化及其独立物种地位的揭示，将进一

步凸显长江江豚在长江生物多样性与生态系统保护

中的旗舰物种地位和极为特殊的保护重要性。于是

《国家重点保护野生动物名录》于 2021 年将长江江

豚由国家二级保护野生动物升为国家一级。长江开

始全流域禁渔，随着长江岸线整治、水污染防治等

一系列生态行动的推进，长江的水生态保护进入了

一个全新阶段。目前，在长江的某些区域，江豚已

开始出现恢复性增长。比如，在石首天鹅洲、洪湖

新螺两个迁地保护区，江豚的数量已经有 100 多头。

3.2　扭角羚

扭角羚 (Budorcas taxicolor) 起源于亚洲大陆北

部，主要产于我国，但长期以来，随着自然环境的

不断恶化和人类活动的持续影响，扭角羚的栖息地
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遭到了严重的破坏，致使扭角羚种群数量急剧下

降，栖息地也逐渐缩小和破碎化，目前仅存在于喜

马拉雅 - 横断 - 秦岭地区 [110, 111]，已被我国列为 I 级
保护动物，并收录在 CITES 附录 I 中。基于形态学

上的差异和地理分布，以往的研究提出了 3 种可能

的分类学分类：4 个亚种
[112, 113] ；3 个物种和 2 个

亚种 [114] ；4 个物种 [115]。Yang 等 [32] 对覆盖现生扭

角羚所有亚种的 75 份样品进行全基因组重测序。

物种界定最佳模型显著支持 2 个物种的划分，即

喜马拉雅扭角羚 (B.taxicolor) 和中华扭角羚 (B.
tibetana)，并明确了它们的分布边界：怒江 - 澜沧

江 - 金沙江，表明河流在羚牛物种形成过程中发挥

着重要的作用。二者约在更新世倒数第二个冰期 (23
万年前 ) 发生分离，演化历史明显不同。遗传证据

进一步支持喜马拉雅扭角羚分为高黎贡亚种

(B.t.taxicolor) 和不丹亚种 (B.t.whitei)，地理分界线

为雅鲁藏布江；中华扭角羚可分为秦岭亚种

(B.t.bedfordi) 和四川亚种 (B.t.tibetana)，地理分界线

是嘉陵江，而不是白龙江，从而排除了以前仅基于

形态学证据提出的 3 种分类学观点。此外，喜马拉

雅扭角羚的遗传多样性整体高于中华扭角羚。相

比其他 3 个亚种，中华扭角羚秦岭亚种的基因组多

样性最低，而连锁不平衡水平、近交水平、有害变

异占比最高，说明秦岭亚种应得到优先的遗传管理

与保护。就喜马拉雅扭角羚而言，不丹亚种基因组

多样性较低，近交水平和有害变异占比较高，应得

到优先保护
[32]。

3.3　坡鹿

坡鹿 (Rucervus eldii) 是亚洲热带森林和干旱低

地过渡区域的特有有蹄类。这一物种公认包括 3个
亚种 —— 指名亚种 (R.eldii) 分布在印度的曼尼普

尔，缅甸亚种 (R.e.thamin) 分布在缅甸的德林达依

山脉低地，泰国亚种 (R.e.siamensis) 则分布在柬埔

寨、老挝、越南、泰国，以及中国的海南岛 [116]。

所有残存的种群现在都很小并受到威胁，越南和泰

国的种群现在被认为已经灭绝 [103]。坡鹿海南种群

被视为一个岛屿特有的亚种 R.e.hainanus，还是属

于泰国亚种的一个种群的争论已经持续了一个多世

纪。为了阐明海南坡鹿的分类地位，Zheng 等 [103]

通过全基因组重测序技术对中国海南、老挝和柬埔

寨的坡鹿个体开展了保护基因组分析。研究结果显

示海南种群与柬埔寨种群分化明显，在更新世晚期

(2.7 万年前 ) 彼此分离，结合海南坡鹿体型和鹿角

差异，说明海南坡鹿 (R.e.hainanus) 无论在表型还

是在遗传上均处于特殊的地位，应当被列为一个独

立的亚种。海南种群与柬埔寨种群的有效种群规模

在过去的 200 年里均下降到 <200 只，在过去的 10
代里，虽然有所增加，但依然不足 150 只。此外，

与柬埔寨种群相比，海南种群的遗传多样性较低，

近交水平较高 [103]，提示其长期生存能力堪忧，需

要紧急、协调和科学的遗传管理，以确保海南特有

亚种的长期生存能力。

4　展望

随着基因证据的引入，尤其是第二代基因组测

序技术的兴起，物种多样性的复杂性得以展现。曾

被认为是单一物种的种群，现在被证实由多个物种

组成 [30, 32, 59, 102]，物种内部也发现了新的分类单元 (亚
种 )[31, 32, 55, 61, 76, 103]。更令人瞩目的是，以往未被识别

的新物种得以揭示 [27]，基因组数据展现了跨越传统

分类障碍的巨大潜力 [1]。然而，目前物种多样性与

保护的基因组学研究仍处于探索阶段，基础理论和

分析手段尚未完全成熟，未来的发展仍面临巨大

挑战。

首先，由于保护资源是有限的，通常合理的分

类将有助于科学的保护管理 [30]。与传统物种概念相

比，进化生物学家设定的物种识别门槛相对较低，

常被批评为导致“分类膨胀”[25, 117, 118]。基因组学的

引入虽可减少单靠 DNA 条形码或少量分子片段数

据导致的界定偏差，但隐存多样性普遍存在，仅靠

遗传证据难以给出完整解析。因此，需要整合形态、

遗传及生态等多方面数据，并借助高通量 3D 形态

扫描、地理信息系统等新技术，这将有力推动生物

多样性的发现与分类 [119]。

人为活动导致濒危兽类种群严重减少和遗传侵

蚀，从而潜在生存能力不足得到了广泛报道 [97, 120, 121]。

因此，有必要结合古基因组学技术，探讨遗传多样

性的时空变化。此外，整合遗传、生态和多学科数

据集将促进对濒危物种灭绝风险的准确预测，这可

能有利于制定保护策略 [119, 122]。

通过对众多珍稀、濒危物种进行基因组测序和

数据存储，能够为物种保护和研究提供宝贵资源 [123]。

目前我国已构建了涵盖大熊猫、朱鹮等物种在内的

国家基因库，但仍有大量物种的遗传信息尚未得到

系统记录，尤其是许多尚未被列入保护名录的特有

种类仍然缺乏基因组数据，可能导致种群状况被低

估或未能准确界定物种身份，进而影响其保护级别

的评估。因此，除了濒危物种的保护外，未来的研
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究应加强包括特有物种在内的基因组学研究，以全

面评估我国珍稀兽类的保护需求。

虽然我们正在了解更多物种真正的多样性，但

关于新描述的物种，仍然没有大量的信息，这意味

着它们通常被列为信息缺失 [124]。这种信息滞后导

致新界定类群的保护等级评估和栖息地管理策略远

远落后于实际需求。要使这些物种摆脱数据不足的

现状，亟须明确它们的分布范围、种群动态、偏好

的栖息地类型以及面临的主要威胁。因此，在实践

中，研究者应加强与保护实践者的合作，确保最新

的分类研究能够及时转化为有效的保护措施，为这

些物种提供更精准的管理和保护策略。

总之，基因组技术的应用为濒危兽类多样性与

保护研究带来了前所未有的契机，但未来仍需在多

样化数据整合、多组学技术引入以及遗传资源数据

库建立方面不断突破，最终落实加强与保护实践者

的合作，为濒危物种的长期保护奠定坚实基础。
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