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摘要：
哀牢山、无量山与苍山是云南省地理二级阶梯生物多样性研究的关键地区之一，但鲜有蚯蚓物

种记录。为完善云南省蚯蚓多样性、系统发育与演化研究，本研究对哀牢山国家级自然保护区、无量

山国家级自然保护区和苍山洱海国家级自然保护区展开蚯蚓物种野外调查、形态分类、分子系统发育

与扩散分析。研究共获得蚯蚓物种 3 科 8 属 27 种，其中巨蚓科（Megascolecidae）21 种，正蚓科

（Lumbricidae）4 种，链胃蚓科（Moniligastridae）2 种，鉴定了 3 个新物种——无量山远盲蚓（Amynthas 

wuliangmontis sp. nov.）、景东远盲蚓（Amynthas jingdongensis sp. nov.）和湖畔远盲蚓（Amynthas lacustris 

sp. nov.）。我们提取并测定样本的线粒体 COⅠ、COⅡ、12S rRNA、16S rRNA 和 ND1 基因序列，该

地区物种间上述 5 基因联合序列的平均遗传距离为 19.6% ± 0.5%，种群阶元遗传距离范围为 0 ~ 2.7%；

其次，构建最大似然系统发育树和贝叶斯系统发育树，阐述了该地区蚯蚓物种的系统发育关系，再次

验证了远盲蚓属与腔蚓属均不为单系群的观点；最后，依据祖先分布区域重建结果，并结合之前研究，

推测该地区巨蚓科蚯蚓物种的主要扩散趋势为由南至北扩散——自哀劳山、无量山向苍山方向扩散。 

关键词：
云岭余脉；蚯蚓；物种多样性；系统发育分析 

中图分类号：
Q951    

文献标识码：
A    

文章编号：
0250-3263（2018）03-399-16 

Species and Molecular Phylogeny of Earthworms from Mt. Ailao, 

Mt. Wuliang and Mt. Cang, Yunnan 

GAO Xing①②④  DONG Yan①②④  YUAN Zhu①②④  SUN Jing③ 

JIANG Ji-Bao①②④  QIU Jiang-Ping①②④* 

① School of Agriculture and Biology, Shanghai Jiao Tong University, Shanghai  200240; ② Key Laboratory of Urban Agriculture (South), 

Ministry of Agriculture, Shanghai  200240; ③ College of Resources and Environmental Sciences, Nanjing Agriculture University, Nanjing  

210095; ④ Shanghai Urban Forest Research Station, State Forestry Administration, Shanghai  200240, China 

 

Abstract: Mt. Ailao, Mt. Wuliang and Mt. Cang are the key areas of biodiversity in Yunnan Province (Fig. 1), 
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China. In order to reveal the taxonomy and phylogeny of earthworms from these areas, specimens were 

collected by digging and hand-sorting methods (Fan et al. 2012) in 2010, 2011 and 2016. Both morphological 

and phylogenetic methods were used to identify species. We analyzed both composition and p-distance based 

on either mitochondrial COⅠ, COⅡ, 12S rRNA, 16S rRNA, ND1 sequences or their combined genes. 

Phylogenetic trees and ancestral distribution area were also reconstructed with the combined genes. As 

results, a total of 3 families, 8 genera and 27 species of earthworm species were classified, including 21 

species of Megascolecidae, 4 species of Lumbricidae, and 2 species of Moniligastridae (Table 1). Three new 

species were identified, and they were Amynthas wuliangmontis sp. nov., Amynthas jingdongensis sp. nov. 

and Amynthas lacustris sp. nov (Fig. 2). The mitochondrial COⅠ, COⅡ, 12S rRNA, 16S rRNA, and ND1 

genes were sequenced, and the average inter-species p-distance of combined sequences was determined to be 

19.6% ± 0.5% (Table 2), while the average intra-species p-distance was 0﹣2.7% (Table 3). Both Maximum 

Likehood tree and Bayesian Inference (BI) tree showed the same phylogenetic relationship of these 

specimens (Fig. 3). We classified the BI tree into 7 clusters. Cluster 1 was constructed of all 4 Lumbricidae 

species. However, Clusters 2﹣7 were constructed of all Megascolecidae specimens. According to Cluster 7, 

it was verified that Amynthas and Metaphire were in a mixed group. Moreover, we suggested that the 

diffusion direction of Megascolecidae was from south to north according to the reconstruction of ancestral 

distribution area (Fig. 4), hence species may spread from Mt. Wuliang & Mt. Ailao to Mt. Cang. This is the 

first attempt for taxonomy and phylogeny analysis of earthworms in extension of Yunling Mountains. Our 

results show the biodiversity as well as the close phylogenetic relationship of earthworm species in this 

region, which will be valuable for further researching earthworms in southeast China. 

Key words: Extension of Yunling Mountains; Earthworm; Biodiversity; Molecular phylogeny 

 

通常所说的“蚯蚓”是指隶属于环节动物

门寡毛纲的所有生物。截至 2006年，我国有记

录的陆栖蚯蚓共 9科 28属 306种（亚种）。云

南蚯蚓研究始于 1912年，Stephenson首先描述

了泛布远盲蚓云南亚种 [Amynthas divergens 

yunnanensis（Stephenson，1912）]和布氏腔蚓

[Metaphire browni（Stephenson，1912）]。1927

至 1931年，Michaelsen（1927）和 Gates（1932）

分别描述了 2个和 11个远盲蚓属物种，使得云

南蚯蚓分类研究得到发展。我国学者于 1975

年开启云南物种调查，陈义等（1975，1977）

描述了泮蚓属、槽蚓属与远盲蚓属共 5种蚯蚓。

20世纪末，仅钟远辉（1986）与吴纪华等（1997）

再各发表 1 个物种。云南省有记录的蚯蚓仅 4

科 5 属 30 种，它们分别为巨蚓科远盲蚓属 21

种，腔蚓属 6种，以及链胃蚓科杜拉蚓属、荆

蚓科泮蚓属和微毛蚓科槽蚓属各 1 种（陈义 

1956，钟远辉等 1992，黄健等 2006）。受限于

当地极不便利的交通条件及有限的科研资源，

云南云岭山脉地区从未系统地开展过蚯蚓物种

调查工作。迄今为止，该地区仅有深沟杜拉蚓

1种记录（钟远辉 1986）。 

哀牢山国家级自然保护区、无量山国家级

自然保护区与苍山洱海国家级自然保护区（以

下简称云岭余脉地区）是研究云南生物多样性

的关键地区之一（龚正达等 2001），但缺乏蚯

蚓多样性记录。该地区位于东亚、南亚、喜马

拉雅和印缅的动植物区系汇合处，主要受印度

洋季风的季节性交替影响，其兼具热带、亚热

带、温带属性的复杂生态系统类型，加之动物

南来北往，造就了该地区丰富的动植物物种多

样性。据统计，哀牢山国家级自然保护区内维

管束植物记录 1 813种，哺乳动物、鸟类与两

栖爬行动物共 474 种（徐永椿等 1988，厉剑 
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1988）。苍山洱海国家级自然保护区记录有种子

植物 2 330种，野生动物 252种（穆静秋 2006）。

无量山国家级自然保护区内野生动物共计 1 

243 种（袁军 2010）。云岭余脉地区优越的水

热条件和原始的生态环境，亚热带与温带植物

种类繁多，土层深厚，部分地段腐殖质可厚达

4 cm（谢寿昌等 1997），为孕育多样的蚯蚓物

种提供了理想场所。因此，系统地对云南余脉

地区开展蚯蚓调查，将有力地促进我国蚯蚓物

种多样性与生物区系的研究。 

3个自然保护区的经度、纬度与海拔均相

近，动物地理区划相同，但洱海与川河横亘其

间，使得该地区出现同地域异生境的独特景观，

是研究动植物系统发育关系的理想地点。Jing

等（2007）对高黎贡山、哀牢山和无量山的白

腹鼠属物种基于细胞色素 b（Cyt b）基因进行

系统发育分析，发现哀牢山与无量山的针毛鼠

（Niviventer fulvescens）样本亲缘关系最近。董

文鸽等（2008）对在区域和宿主分布不均匀的

革螨进行研究，得出云岭余脉地区这三部分山

脉同样优势小兽体表寄生的优势革螨种是一致

的结论。研究显示了云岭余脉地区的三部分山

脉部分动物类群较近的亲缘关系，但作为代表

性的土壤动物——蚯蚓还未有相关研究。在这

样湖泊、河流与山脉交错，且温带与亚热带植

被过度的复杂地带，蚯蚓类群的迁徙能力差，

易受地理阻限造成生殖隔离（Qiu et al. 1998，

蒋际宝 2016），形成较为复杂的生物区系，因

此有必要对其系统发育关系开展更深入的探

讨。 

分子系统发育分析是现在广泛应用于推断

或评估蚯蚓进化关系的遗传分类方法，其是对

传统蚯蚓形态分类方法的有效补充，综合两种

方法可以得到较为可靠的结论（孙静 2013，

Marchán et al. 2014，蒋际宝 2016）。国外学者

基于线粒体基因与核基因序列对正蚯科蚯蚓的

系统发育开展研究（Pérez-Losada et al. 2005，

2009，Novo et al. 2010，Pérez-Losada et al. 2011，

Fernández et al. 2012，Domínguez et al. 2015）。

而我国学者应用该方法主要对中国优势蚯蚓类

群——巨蚓科展开研究。Chang 等（2005）将

线粒体 ND1 基因序列应用于巨蚓科和正蚓科

蚯蚓的比较。Huang 等（2007）对我国四川、

河北等地蚯蚓物种的线粒体 COⅠ基因序列进

行分析，肯定了 COⅠ基因作为蚯蚓分类基因

条形码的作用。赵琦（2013）、孙静（2013）、

蒋际宝（2016）分别提取百余个巨蚓科物种线

粒体蛋白编码基因 COⅠ、COⅡ、ND1、12S 

rRNA与 16S rRNA基因，以及 18S核基因等，

初步阐明了我国巨蚓科蚯蚓的系统发育关系。

研究一致显示，基于 COⅠ、COⅡ、ND1、12S 

rRNA 与 16S rRNA 等联合序列建立的蚯蚓分

子系统发育树可靠性显著高于单基因或少数几

个基因构树。 

蒋际宝（2016）进行了中国蚯蚓物种分化

时间与扩散路径的推测，研究发现云岭余脉地

区处于蚯蚓类群整体由南向北分化与扩散的中

间关键区域。因此，本研究为了填补云岭余脉

地区蚯蚓物种多样性、系统发育与扩散研究的

空白，于 2010、2011和 2016年对云岭余脉地

区展开了多次蚯蚓物种调查，整理出云岭余脉

地区蚯蚓物种名录；联合线粒体基因 COⅠ、

COⅡ、ND1、12S rRNA和 16S rRNA（以下简

称联合 5基因）构建分子系统发育树并推测祖

先分布区域，对云岭余脉地区的蚯蚓物种进行

分子系统发育与演化扩散讨论。从而为云岭山

脉地区蚯蚓物种多样性研究提供基础资料，也

为横断山系等高原地带的蚯蚓物种系统发育关

系分析提供科学参考。 

1  研究方法 

1.1  
采集方法

 

课题组分别于 2010年、2011年和 2016年

在云岭余脉地区采集蚯蚓标本。为了对蚯蚓以

及其他土壤生物的毒害作用降至最低，样本采

集使用挖掘与手拣法（范如芹等 2012）。采集

范围包括哀牢山国家级自然保护区、无量山国

家级自然保护区与苍山洱海国家级自然保护区
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（图 1）。在东经 99°57′ ~ 101°03′、北纬 23°26′ ~ 

26°00′与海拔 1 000 ~ 3 000 m的区域内，围绕

山体选择阴暗潮湿、腐殖质厚和鲜受人类活动

干扰的原始森林或草地挖掘采样。采集样本的

同时，还详细记录采集地海拔、经纬度与生境

类型等基本情况（附录）。 

1.2  
鉴定方法

 

将采集到的活体样本洗净，置于清水中，

逐滴加入 95%酒精至酒精浓度达到约 20%。浸

泡样本 10 min，直至样本受针刺无身体应答，

再将其置于 95%酒精中抻直，于 95%酒精中密

封保存，以待后续鉴定、实验。 

形态鉴定中先使用 10 ×（1﹣6.5）解剖镜

（Nikon SMZ800，Japan）观察蚯蚓样本的外部

形态特征（体色、体长、体宽、体节、体环、

背中线、口前叶、背孔、环带、刚毛、雄生殖

孔、雌生殖孔、受精囊孔等）、内部解剖特征（隔

膜、砂囊、受精囊、精巢囊、储精囊、心、小

肠、雌生殖孔、受精囊孔、雄生殖孔、前列腺

与盲肠等）。然后，参照《中国蚯蚓》（陈义 1956）

和 Sims等（1972）著作中相关物种的特征进行

详细比对。同时，也将样本的 COⅠ基因序列

与 GenBank中已有的蚯蚓物种序列进行比对。

通过形态研究与分子鉴定相结合，最终鉴定物

种。 

已有物种及新种鉴定中，当符合同种蚯蚓

形态特征和基因序列的样本数目大于或等于 3

条成体时，该物种才能被确认为某特定的物种

或新种。 

1.3  
基因提取及测序

 

使用 OMEGA E.Z.N.A.TM Mollusc DNA 

Kit试剂盒提取样本尾部组织基因，再经 1%琼

脂糖凝胶电泳与紫外分光光度计进行检测。检

测结果 A260/A280比值在 1.7 ~ 1.9间的样品基因

则置于﹣20 ℃保存待用，否则重新提取，直至

符合标准。 

线粒体基因 COⅠ、COⅡ、ND1、12S rRNA

和 16S rRNA 的引物分别选择为 LCO1490/CO

Ⅰ-E（Bely et al. 2004）、COⅡ-H/COⅡ-L

（Pérez-Losada et al. 2009)、ND1-H/ND1-L、 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图
1  
云岭余脉地区示意图

 

Fig. 1  Location of the extension area of Yunling Mountains              
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12S-tRNA-Val-16S-LumbF1/12S-tRNA-Val-16S-

LumbR1（ Pérez-Losada et al. 2009）以及

16SbrH/16SarL（Hillis et al. 1996）。 

将提取所得模板 DNA、正反引物及双蒸水

配制成 50 μl反应体系。设置 PCR反应程序为：

94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 0.5 min，50 ℃

退火 1 min，72 ℃延伸 1 min，循环 32次；最

后 72 ℃延伸 10 min。扩增产物经纯化后，送

华大基因（上海）有限公司进行 Sanger法双向

测序。调查获得 27个物种，共测序 42个样本

的基因序列。其中 5基因全部测序成功的有 38

个样本；4 个样本的线粒体 16S rRNA 或 12S 

rRNA 基因测序失败，分别是湖畔远盲蚓（A. 

lacustris sp. nov.）、版纳腔蚓（M. bannaensis Qiu 

& Jiang，2016）、朝鲜杜拉蚓（Drawida koreana 

Kobayashi，1938）、日本杜拉蚓（D. japonica 

japonica Michaelsen，1892）。所以，构建的系

统发育树只包含测序成功的 38个样本信息。 

使用软件 SeqVerter 对所测得基因序列进

行分割（Split）和重组（Merge），然后经软件

Cluster Ⅹ比对，参考 GenBank 已发表全线粒

体基因组物种——通俗腔蚓 [M. vulgaris 

（Chen，1930），GenBank收录号：KJ137279]，

统一序列方向（若序列反向，则进行反向互补

处理）。再使用软件Mega 7将已统一方向的比

对序列修剪整齐。最后将整齐的基因序列按客

观排列顺序（ COⅠ -COⅡ -12S rRNA-16S 

rRNA-ND1）拼接得到每个样本的联合基因序

列，用于基因组成分析和系统发育树构建。 

1.4  
基因组成分析

 

使用Mega 7分析测序成功的 5基因序列。

套用 Kimura-2模型，进行检验次数为 1 000的

计算，分析样本 COⅠ、COⅡ、12S rRNA、16S 

rRNA和 ND1这 5个单基因及其联合基因中 4

种碱基的含量，以及各个分类阶元下样本间的

Pairwise距离。 

1.5  
系统发育分析

 

用于构建最大似然（maximum likehood，

ML）树和贝叶斯（Bayes，BI）树的核酸替代

模型及参数，由软件 jModelTest 2.1.4筛选获得。

在 AIC（Akaike information criterion）（Darriba et 

al. 2012）标准下，筛选出 38 个样本的联合 5

基因序列最适模型为 GTR +Ⅰ+ G，碱基参数

分别为 freqA = 0.4049、freqC = 0.1967、freqG = 

0.1059、freqT = 0.2926，碱基替换速率R(a) [AC] 

= 1.2800，R(b) [AG] = 6.2262，R(c) [AT] = 

1.7103，R(d) [CG] = 0.7462，R(e) [CT] = 

15.6311，R(f) [GT] = 1.0000，p-inv参数值为

0.366 0，game shape = 0.476 0。 

研究对 38 个样本的联合 5 基因序列数据

集，分别采用最大似然法（ML）和贝叶斯法（BI）

进行系统遗传推断。最大似然法推断使用软件

PhyML 3.0，将以上模型与参数代入，并设置

200次步进值（Bootstrap），获得基于最大似然

估计的系统发育树。贝叶斯分析与马尔科夫链

蒙特卡罗（BMCMC）推理（Ronquist et al. 2003）

使用软件MrBayes 3.2.6，将以上模型 GTR +Ⅰ

+ G及相关参数代入，设置马尔科夫链数目为

4；每个马尔科夫链都是从随机树开始，运行 2 

× 107
个周期，每 1 000次采样一次。贝叶斯分

析结果显示收敛值（potential scale reduction 

factor，PSRF）为 1.000，说明运算代数充分，

结果可信。 

1.6  
祖先分布区域重建

 

本研究使用 RASP 3.2 软件进行 BMCMC

分析。计算中将 3个保护区设置为 3个分布区

域，运算 50 000个循环，重建该地区蚯蚓祖先

分布，从而初步推测云岭余脉地区蚯蚓物种扩

散路径。 

2  结果 

2.1  
云岭余脉地区蚯蚓名录

 

经形态与分子分类鉴定，本研究共获得云

岭余脉地区蚯蚓 3科 8属 27种（表 1）。其中，

巨蚓科（Megascolecidae）物种数最多，占总数

的 77.8%，包括远盲蚓属（Amynthas）16种，

腔蚓属（Metaphire）4种，环棘蚓属（Metaphire）

1种；正蚓科（Lumbricidae）4种，分别隶属        



·404· 动物学杂志 Chinese Journal of Zoology 53 卷 

 
表

1  
云岭余脉地区蚯蚓名录

 

Table 1  Checklist of earthworms in Mt. Cang, Mt. Wuliang & Mt. Ailao 

科 

Family 

物种 

Spicies 

采集地点 Location 

哀牢山 

Mt. Ailao 

无量山 

Mt. Wuliang 

苍山 

Mt. Cang 

巨蚓科 Megascolecidae 1 皮质远盲蚓 Amynthas corticis (Kinberg, 1867)  3 39 31 

2 光滑远盲蚓 A. glabrus (Gates, 1932) 12 12 10 

3 简洁远盲蚓 A. gracilis (Kinberg, 1867) 18 45 16 

 4 毛利远盲蚓 A. morrisi (Beddard, 1892)  7 28 23 

 5 规整远盲蚓 A. regularis Qiu & Jiang, 2016  1 31  2 

 6 乡村远盲蚓 A. rusticanus Qiu & Jiang, 2016 —  3  2 

 7 雌生远盲蚓 A. demptus Qiu & Jiang, 2016 —  4 
— 

 8 尤溪远盲蚓 A. youxiensis Qiu & Jiang, 2016 —  7 
— 

 9 活力远盲蚓 A. actuosus Qiu & Jiang, 2016 25 
— — 

 10 哀牢山远盲蚓 A. ailaomontis Qiu & Jiang, 2016  7 
— — 

 11 参状远盲蚓 A. aspergillum (Perrier, 1872)  3 
— — 

 12 隆起远盲蚓 A. protuberaus Qiu & Jiang, 2016  3 
— — 

 13 元江远盲蚓 A. yuanjiangensis Qiu & Jiang, 2016  4 
— — 

 14 无量山远盲蚓 A. wuliangmontis sp. nov. —  3 
— 

 15 景东远盲蚓 A. jingdongensis sp. nov. —  3 
— 

 16 湖畔远盲蚓 A. lacustris sp. nov. — —  3 

 17 白颈腔蚓 Metaphire californica (Kinberg, 1867)  5  8 12 

 18 大理腔蚓 M. daliensis Qiu & Jiang, 2016  8  9  2 

 19 版纳腔蚓 M. bannaensis Qiu & Jiang, 2016  7 
— — 

 20 微隆腔蚓 M. prominula Qiu & Jiang, 2016  6 
— — 

 21 掘穴环棘蚓 Perionyx excavatus Perrier, 1872  3 
— — 

正蚓科 Lumbricidae 22 方尾小爱蚓 Eiseniella tetraedra Savigny, 1826 — —  3 

23 八毛枝蚓 Dendrobaena octaedra Savigny, 1826 — —  3 

24 神女辛石蚓 Octolasion tyrtaeum Savigny, 1826 — — 10 

25 安德爱胜蚓 Eisenia andrei Bouché, 1972 — — 87 

链胃蚓科 Moniligastridae 26 朝鲜杜拉蚓 Drawida koreana Kobayashi, 1938 — —  5 

27 日本杜拉蚓 D. japonica japonica Michaelsen, 1892 —  6 
— 

 

小爱蚓属（Eiseniella）、枝蚓属（Dendrobaena）、

辛石蚓属（Octolasion）、爱胜蚓属（Eisenia）4

属；链胃蚓科（Moniligastridae）杜拉蚓属

（Drawida）2 种，分别为朝鲜杜拉蚓和日本杜

拉蚓。 

在本次调查中，鉴定巨蚓科无量山远盲蚓

（A. wuliangmontis sp. nov.）、湖畔远盲蚓（A. 

lacustris sp. nov. ） 与 景 东 远 盲 蚓 （ A. 

jingdongensis sp. nov.）为新物种。无量山远盲

蚓受精囊孔 2对，位于 6/7 ~ 7/8节间，被划分

在 tokioensis-group中（Sims et al. 1972），左右

前列腺发育不均衡，左侧前列腺不发达，右侧

前列腺将近退化。湖畔远盲蚓受精囊孔 2对，

位于 5/6 ~ 6/7节间，被划分在 morrisi-group中

（Sims et al. 1972），雄孔 1对，位于ⅩⅧ节腹侧

两边，为 1个圆形小突起，雄孔内侧，刚毛环

前后方各有 1个圆形平顶小乳突，乳突及雄孔

被 2圈浅皮褶包围。景东远盲蚓受精囊孔 2对，
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位于 7/8 ~ 8/9 节间，明显眼状，被划分在

aeruginosus-group中，雄孔 1对，各在 1个不

规则月牙状突起顶部中央，突起外侧有 1圈明

显厚皮褶。3个新物种的部分形态特征见图 2。 

2.2  
碱基组成分析

 

使用 ClustalⅩ与MEGA 7等软件编辑 5基

因，获得基因长度分别为 COⅠ 671 bp，COⅡ 

766 bp，12S rRNA 1 086 bp，16S rRNA 509 bp，

ND1 890 bp，联合 5基因总长 3 922 bp。使用

MEGA 7对所获得的单个基因及联合 5基因序

列的物种基因进行碱基整体组成，以及蛋白编

码基因（COⅠ、COⅡ与 ND1）的第一位点、

第二位点、第三位点的碱基组成信息进行计算，

结果列于表 2。 

表 2中，38个样本的 5基因及其联合基因

序列中（A + T）/（G + C）比值范围为 1.5 ~ 2.3，

其中 COⅠ基因（A + T）/（G + C）比值最低

（1.5）。从位点来看，COⅠ基因中第一位点的

（A + T）/（G + C）比最低（0.9）；COⅡ、ND1

基因中（A + T）/（G + C）比值均是第一位点

高于第三位点，二者均高于第二位点。使用

MEGA 7计算出样本间的遗传距离（表 3）。 

根据表 3，使用 ND1计算所得的平均遗传

距离最大，使用 16S计算所得的平均遗传距离

最小，而由联合基因计算所得的平均遗传距离

与使用 COⅠ基因计算所得值最为接近。本研

究中种群与物种水平的遗传距离区间完全没有

交集。皮质远盲蚓、光滑远盲蚓、简洁远盲蚓、

毛利远盲蚓、规整远盲蚓、乡村远盲蚓、白颈

腔蚓与大理腔蚓的种群间单基因和 5基因遗传

距离均小于 2.7%。 

基于单基因及联合 5基因所得出的同一属

水平和同一属内物种水平的距离区间交集均较

大。除了 COⅠ基因计算结果，其余 4 个基因

及联合 5基因所得属内物种水平遗传距离区间

是科内属水平遗传距离区间的真子集。 

2.3  
分子系统发育研究与祖先分布区域重建

 

采用联合基因筛选出最优碱基替代模型， 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

图
2  
新物种形态特征

 

Fig. 2  Characters of new species 

a. 无量山远盲蚓受精囊孔；b. 无量山远盲蚓左侧前列腺；c. 无量山远盲蚓右侧前列腺；d. 湖畔远盲蚓受精囊孔；e. 湖畔远盲蚓雄孔；

f. 景东远盲蚓受精囊孔；g. 景东远盲蚓雄孔。 

a. Spermathecal pores of Amynthas wuliangmontis; b. Left prostate gland of A. wuliangmontis; c. Right prostate gland of A. wuliangmontis;  

d. Spermathecal pores of A. lacustris; e. Male pores of A. lacustris; f. Spermathecal pores of A. jingdongensis; g. Male pores of A. jingdongensis.   
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表

2  CO
Ⅰ、

CO
Ⅱ、

12S rRNA
、

16S rRNA
、
ND1

及其联合基因碱基组成
 

Table 2  The composition based on CO
Ⅰ

, CO
Ⅱ

, 12S rRNA, 16S rRNA, ND1 and their combined genes 

基因 Gene 

整体 

All Samples 

 

 
第一位点 

1st position of codon 

 

 
第二位点 

2nd position of codon 

 

 
第三位点 

3rd position of codon 

A + T 

(%) 

G + C 

(%) 

(A + T)/ 

(G + C) 

 

 

A + T 

(%) 

G + C 

(%) 

(A + T)/ 

(G + C) 

 

 

A + T 

(%) 

G + C 

(%) 

(A + T)/ 

(G + C) 

 

 

A + T  

(%) 

G + C 

(%) 

(A + T)/ 

(G + C) 

COⅠ 59.8 40.2 1.5  47.7 52.3 0.9  60.8 39.2 1.6  70.9 29.1 2.4 

COⅡ 64.1 35.9 1.8  76.5 23.5 3.2  50.4 49.6 1.0  65.5 34.5 1.9 

ND1 65.9 34.1 1.9  72.8 27.2 2.7  61.3 38.7 1.6  63.6 36.4 1.7 

12S rRNA 69.7 30.3 2.3             

16S rRNA 62.5 37.5 1.7             

联合 5基因 

Combined 

genes 

65.0 35.0 1.9             

 

表
3  CO

Ⅰ、
CO
Ⅱ、

12S rRNA
、

16S rRNA
、
ND1

及其联合基因遗传距离
 

Table 3  The p-distance of species based on CO
Ⅰ

, CO
Ⅱ

, 12S rRNA, 16S rRNA, ND1 and their combined genes 

基因 Gene 

遗传距离区间 p-distance（%） 

平均值 

Average 

科水平 

Family 

属水平 

Genus 

物种水平 

Species 

种群水平

Population 

COⅠ 19.9 ± 1.1 19.9 ~ 29.0 16.6 ~ 25.3 14.0 ~ 24.3 0 ~ 2.0 

COⅡ 17.2 ± 1.1 22.2 ~ 30.7 11.4 ~ 24.0 11.6 ~ 19.2 0 ~ 1.3 

12S rRNA 22.7 ± 1.9 36.4 ~ 46.3 11.0 ~ 31.7 12.2 ~ 22.9 0 ~ 1.5 

16S rRNA 12.8 ± 1.0 16.0 ~ 26.3  5.3 ~ 19.8  5.8 ~ 12.6 0 ~ 2.7 

ND1 23.8 ± 1.0 25.8 ~ 39.3 14.2 ~ 35.7 15.9 ~ 26.8 0 ~ 2.4 

联合 5基因 

Combined 

genes 

19.6 ± 0.5 28.3 ~ 32.5 12.2 ~ 28.1 12.8 ~ 20.9 0 ~ 1.9 

 

在PhyML 3.0和MrBayes 3.2.6分别构建最大似

然树和贝叶斯树。所得两个系统发育树的拓扑

结构一致。由于贝叶斯树整体枝间支持率较最

大似然树高，树形更可信，因此本文以贝叶斯

树进行物种亲缘关系的讨论（图 3）。 

根 据 “ 顺 序 协 定 ” （ sequencing 

convention）（Cracraft 1974），可将系统发育树

上的样本划分为 7个主要的类群（Cluster）。其

中，正蚓科八毛枝蚓、安德爱胜蚓、神女辛石

蚓与方尾小爱蚓最先被划分出，聚成树根部的

单系群类群 1。其余巨蚓科物种全被划分在另

一大类群类群 2 ~ 7。 

巨蚓科蚯蚓中最先划分出的掘穴环棘蚓

（类群 2）为本研究中记录的巨蚓科环棘蚓属唯

一蚯蚓物种，这里由 100%后验概率（PP）和

200 的步进值（BP）支持其与远盲蚓属和腔蚓

属分离，可见环棘蚓属与巨蚓科中的这 2属亲

缘关系明确且较远，也符合环棘蚓属与另 2属

形态特征差异较大的事实（Perrier 1872）。类群

3 枝也是由单物种（哀劳山远盲蚓）组成。接

着，后验概率 > 90%条件下，一方面强烈支持

划分出类群 4——分布于哀劳山的隆起远盲蚓

和分布于无量山的景东远盲蚓；另一方面分化

出类群 5和类群 6 ~ 7。单系类群 5在后验概率

32%的情况下划分出姐妹枝。枝间支持率不高

的情况下分化出类群 6 和类群 7，这可能是由

于其中包含的物种亲缘关系较近。但是树梢部

分支持率基本都高于 80%，强烈支持物种间和     
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图
3  
基于线粒体

CO
Ⅰ、

CO
Ⅱ、

12S rRNA
、

16S rRNA
和
ND1

基因联合序列构建的云岭余脉地区
 

蚯蚓物种贝叶斯系统发育树
 

Fig. 3  Bayesian inference tree for earthworms based on concatenated dataset of combined gene sequences 

枝上数值表示后验概率（PP），枝下数值表示步进值（BP），标尺表示遗传距离标度。 

The numbers above the branches are the bootstrap values of Bayesian Inference tree. Bootstrap values of Maximum Likehood tree are shown 

under the branches. Scale shows p-distance. 
 

种群内的关系。 

种群水平上，总体系统发育关系较为明确

（PP > 80%，BP > 75），种群内的亲缘关系表现

出一定的地域特点。光滑远盲蚓、规整远盲蚓

及简洁远盲蚓中，苍山与无量山种群的基因差

异更小；大理腔蚓的苍山种群与哀牢山种群差

异更小；皮质远盲蚓的无量山种群与哀牢山种

群差异更小；白颈腔蚓、乡村远盲蚓与毛利远

盲蚓等全国性广布物种，可能由于其较强的扩

散能力，使得种群内基因交换机会大，进而使

其在该地区的系统发育关系较难厘清。 

属水平上，巨蚓科祖先先分化出环棘蚓属
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和远盲蚓属，腔蚓属起源较晚，3 个腔蚓属物

种全部出现在树梢（图 4）。在类群 7中，大理

腔蚓种群是先与参状远盲蚓聚为一枝，两者再

与白颈腔蚓聚成枝，然后三者与微隆腔蚓相聚，

最后包含 3个腔蚓属物种的该枝与尤溪远盲蚓

相聚。由此可见，该地区的腔蚓属与远盲蚓属

物种均不为单系群，腔蚓属具有多起源的特性。 

从祖先分布区域结果看（图 4），类群 2 ~ 6

下各主要类群的祖先可能起源于哀牢山（后验

概率多大于 92.14%）。而类群 7 及以下无量山

远盲蚓与乡村远盲蚓祖先则分布于哀牢山与无

量山之间地区（或无量山）。由于正蚓科物种只 

 

图
4  
云岭余脉地区蚯蚓祖先分布区域重建

 

Fig. 4  Ancestral distribution of earthworms from the extension area of Yunling Mountains, Yunnan 

分布区域概率用同比例饼图显示于节点前，不同颜色代表不同区域，标尺表示遗传距离标度。 

Probability values are shown by pie chart before nodes. Different colors stand for different locations. Scale shows p-distance.         
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在苍山采集得到，缺乏足够地理分布信息，所

以在此暂且不对类群 1的祖源作深入讨论。 

3  讨论 

本研究调查云岭余脉地区共记录 27 个蚯

蚓物种，巨蚓科蚯蚓为优势蚯蚓物种，符合中

国蚯蚓科阶元优势物种情况（陈义 1956）；伴

有的少量起源于其他国家地区的正蚓科和链胃

蚓科物种。巨蚓科、正蚓科、链胃蚓科蚯蚓形

态特征差异明显，本研究中鉴定所得已知物种

形态特征符合已有的相关物种形态特征记录

（Michaelsen 1928，陈义 1959）。巨蚓科蚯蚓环

生刚毛，受精囊孔靠前，环带常占ⅩⅣ ~ ⅩⅥ

节，雄孔位于第ⅩⅦ节，一般具有前列腺，且

受精囊有纳精囊（Michaelsen 1900，Stephenson 

1930），本研究也发现 1个例外——雌生远盲蚓

（Amynthas demptus Qiu & Jiang，2016）无雄孔，

且前列腺退化。正蚓科蚯蚓刚毛成对排列，有

肾孔，雄孔位于第ⅩⅤ节，受精囊孔可位于第

Ⅵ节到第ⅩⅩⅠ节，马鞍状环带始于第ⅩⅨ节

后，具有嗉囊和钙腺，无前列腺（Qiu et al. 

1998）。链胃蚓科刚毛对生，每节 4对；环带指

环状，有节间沟和刚毛；精巢囊与精漏斗位于

隔膜上，无储精囊；受精囊在隔膜后方，附有

长输精管（陈义 1956）。 

这之中，尤溪远盲蚓、方尾小爱蚓、八毛

枝蚓、神女辛石蚓、朝鲜杜拉蚓与日本杜拉蚓

为首次在云南被记录，掘穴环棘蚓为首次在中

国大陆被记录。发现无量山远盲蚓（ A. 

wuliangmontis sp. nov.）、景东远盲蚓（A. 

jingdongensis sp. nov.）与湖畔远盲蚓（A. 

lacustris sp. nov.）3个新物种（已投稿 Journal of 

Natural History）。从采集地看，三个地区的蚯

蚓各具特色：哀牢山蚯蚓物种多样性程度最高，

共 15个巨蚓科物种；苍山次之，但蚯蚓的科数

最多，包括巨蚓科、正蚓科及链胃蚓科 3科；

无量山蚯蚓多样性最少，共 13 种，但其中 1

种隶属链胃蚓科。至此，云南地区记录的蚯蚓

物种达到了 5科 10属 70种，位于全国第 5位，

仅次于广西、台湾、海南、四川（蒋际宝 2016）。 

本研究基于线粒体 COⅠ、COⅡ、12S 

rRNA、16S rRNA、ND1与联合 5基因，计算

所得蚯蚓脱氧核糖核酸序列组成（A + T）/（G 

+ C）比值均大于 1，符合环节动物线粒体控制

区多出现 A、T重复的事实（Shen et al. 2009，

Zhang et al. 2016），并且符合前人研究结果

（Boore et al. 1995，蒋际宝 2016）。 

基于单基因及联合基因计算所得的物种间

遗传距离区间，在种群水平、物种水平和科水

平与现行的形态分类系统（Sims et al. 1972，

Qiu et al. 1998）的分类阶元结果一致性较好。

得出的种群水平区间为 0 ~ 2.7%，略低于全国

范围内蚯蚓物种种群平均遗传距离为 3%的结

论（蒋际宝 2016），该区间为较小地理区域的

蚯蚓物种种群研究提供了一个更为精确的平均

遗传距离参考范围。但是，样本的 COⅠ基因

平均遗传距离（19.9% ± 1.1%）高于 Huang

（2007）提出的 15%、孙静（2013）提出的 16.6%

及蒋际宝（2016）提出的 18.9% ± 1.9%；而联

合 5 基因的平均遗传距离值，也高于蒋际宝

（2016）讨论的中国巨蚓科物种间遗传距离

（17.2% ± 0.7%）；其原因在于，本研究中涉及

到 2个链胃蚓科和 4个正蚓科物种，且 4个正

蚓科物种分属于不同属，由此提高了总体样本

间遗传距离的平均值。 

但使用计算物种间 p距离的方法无法厘清

本研究中物种属阶元的划分。表 3显示的科内

属阶元与属内种阶元的遗传距离区间交叉严

重。可见单一使用计算遗传距离的分子分类方

法并不能有效揭示该地区物种以上阶元的分类

关系。因此，本研究采用了分子系统发育方法

解决该问题。基于联合基因构建的最大似然系

统发育树与贝叶斯系统发育树，明确地展示该

地区蚯蚓的科、属、种及种群各个阶元的系统

发育关系，解决了基于遗传距离无法厘清该地

区蚯蚓种属阶元划分的问题。 

系统发育研究中构建所得最大似然树与贝

叶斯树树形一致，所得 38个样本的系统发育关
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系可信度高，可总结云岭余脉地区蚯蚓系统发

育关系具有以下特点。 

1）本研究系统发育研究支持形态分类结果

——正蚓科与巨蚓科分别为单系群。正蚓科与

巨蚓科均是寡毛纲生物中高等类群的代表（陈

义 1956），其中巨蚓科蚯蚓是我国蚯蚓中的优

势类群，且各地土著种众多；我国暂时并未发

现正蚓科土著种，并且我国已知的正蚓科物种

数也较少。但近年来，正蚓科养殖业的发展促

进了其在全国范围的分布，因此，有必要提高

对正蚓科蚯蚓物种多样性和种群扩散等问题的

关注程度。 

2）在巨蚓科中，掘穴环棘蚓系统发育地位

清晰，基因信息支持远盲蚓属与腔蚓属 2属合

并。本研究无论是通过计算遗传距离的方法，

还是构建系统发育树的方法，两属物种并无法

完全分离为单系群。尽管大部分远盲蚓属物种

和腔蚓属物种分别有明显聚类，在本研究中的

3 个腔蚓物种——微隆腔蚓、白颈腔蚓、大理

腔蚓仍与参状远盲蚓在系统发育树中聚为一单

系群，可见腔蚓属起源较远盲蚓属晚且多起源，

系统发育树仍表现的是两属并不在各自的群内

单独进化。在基于更多的蚯蚓物种的系统分类

研究中，这一现象也得到揭示（James et al. 

2005，Chang et al. 2008，孙静 2013，蒋际宝 

2016）。 

3）由物种和种群的发育关系初步推测云岭

余脉地区的巨蚓科蚯蚓扩散方向有由南至北趋

势。本研究中，哀劳山物种掘穴环棘蚓和哀牢

山远盲蚓最靠近发育树根部，接着分化出采自

哀劳山的隆起远盲蚓，和采自无量山地区景东

县（靠近哀劳山）的景东远盲蚓，而采集自苍

山地区的蚯蚓物种全部划分在在发育树端部。

同时，从祖先分布区域重建的结果看出，云岭

余脉地区巨蚓科蚯蚓类群的祖先分布于哀牢

山，部分类群向北迁徙至无量山等地。 

此前，Michaelsen（1929）提出中国蚯蚓

起源东南亚的学说；孙静（2013）推测中国巨

蚓科蚯蚓起源中南半岛，受精囊孔 4对的物种

沿云贵川方向扩散；蒋际宝（2016）通过祖先

特征重建我国西南蚯蚓物种扩散路线，认为云

南是我国蚯蚓由南向北扩散的重要区域。结合

这些研究成果与祖先分布区域重建结果，推测

云岭余脉地区巨蚓科蚯蚓起源自东南亚，途径

南部哀牢山、无量山地区，继而向北方苍山地

区扩散。由于湖泊或河流的地理隔离，蚯蚓各

类群祖先又在三个地区分别演化形成新的物

种。同时，研究中广布物种不同种群的扩散也

是表现出由南至北的趋势。 

本研究初步展现了云岭余脉地区蚯蚓物种

多样性，但由于整个云岭地区地质类型多样、

生态系统多样性丰富、水热条件优越，可能孕

育着更丰富的蚯蚓物种。因此，未来可以在该

区域开展更系统的样本采集工作，争取获得更

为丰富的蚯蚓科属种。在更多样本的基础上，

还建议结合云南西双版纳等地的物种，重建更

为客观的分子系统发育树和祖先分布区域，从

而为探究我国西南部地区的蚯蚓系统发育关系

提供基础，为完善我国蚯蚓物种分化与扩散研

究提供资料。 
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