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黑龙江省南部小飞鼠种群 mtDNA 
控制区的遗传结构 
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牡丹江师范学院生命科学与技术学院  牡丹江  157011 

摘要：小飞鼠（Pteromys volans）为树栖夜行滑行类啮齿动物，受森林采伐与栖息地丧失等因素影响，

其种群数量与分布在不断减少。为增强保护与管理的针对性，亟需对其种群的遗传变化，特别是遗传

多样性与基因流等种群遗传信息开展进一步评价。本研究在黑龙江省南部的方正、宾县、苇河和穆棱 4

个重点研究区域，分别采集到 20、26、15 和 27 只小飞鼠个体的毛发样本，采用 mtDNA 控制区全序列

（1 070 bp）评估其种群遗传多样性与遗传结构。研究发现，在 88 个小飞鼠控制区全序列中，共检测

到 155 个变异位点和 67 个单倍型，单倍型多样性（Hd）为 0.992（0.945 ~ 0.986），核苷酸多样性（Pi）

为 1.772%（1.221% ~ 1.974%），仅单倍型 H_20 为宾县与苇河种群共享，只有 1 只个体的单倍型有 52

个，其稀有单倍型高达 77.16%（52/67）；种群之间遗传分化系数（FST）为 0.051 3 ~ 0.135 7（P < 0.05），

基因流（Nm）为 3.19 ~ 9.24；种群之间遗传分化程度与地理距离的 Mantel 检验呈现不显著的正相关（r = 

0.413，P > 0.05）。结果表明，小飞鼠种群遗传多样性丰富，其中，苇河和穆棱种群最高、宾县种群次

之、方正种群最低，高比例稀有单倍型提示，未来种群存在遗传多样性下降的风险；4 个地理种群之间

均存在显著的中等水平遗传分化，距离隔离模型不能有效地解释小飞鼠种群目前遗传格局的形成；系

统进化树与单倍型网络图没有呈现出明显的系统地理格局，其种群间基因流的限制可能是近期出现的。

研究结果提示，需开展栖息地修复和生态廊道构建，从而实现该物种的种群增长与扩散。 
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Southern Heilongjiang Province Inferred From  

mtDNA Control Region Sequences 
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Abstract: [Objectives] The Siberian Flying Squirrel Pteromys volans is an arboreal, nocturnal, and gliding 

rodent. It plays an important role in the dispersal of forest seeds and the maintenance of ecosystem balance. In 
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northeast China, the population and distribution of the Siberian Flying Squirrels are decreasing due to 

deforestation and habitat loss. As an important indicator species for sustainable forest management, it has been 

listed in the Catalog of Terrestrial wildlife Species with Significant Ecological, Scientific, and Social Value in 

China. It has also been listed as “Vulnerable (VU)” in the Red List of China’s Vertebrate. There is an urgent 

need to further evaluate genetic changes of the population, especially genetic diversity and gene flow, to 

enhance the pertinence of conservation and management. [Methods] From 2018 to 2023, we collected hair 

samples from 20, 26, 15 and 27 Siberian Flying Squirrel individuals from four geographical populations 

(Fangzheng, Bin County, Weihe and Muling) in southern Heilongjiang Province, northeast China, respectively 

(Fig. 1 and Table 1), and evaluated their genetic diversity and structure based on the complete sequences of 

mtDNA control region (1 070 bp). [Results] The results showed that 155 variation sites and 67 haplotypes 

were detected in the control region sequence of these 88 individuals. In the populations, the haplotype 

diversity (Hd) and nucleotide diversity (Pi) were 0.992 (0.945﹣0.986) and 1.772% (1.221%﹣1.974%), 

respectively (Table 2). Only one haplotype (H_20) was shared by two populations (Bin County and Weihe), 

and there were 52 haplotypes with only one individual, and the proportion of rare haplotypes is 77.16% (52/67) 

(Figs. 2 and 3). The genetic differentiation coefficient (FST) and gene flow (Nm) between populations were 

0.051 3﹣0.135 7 (P < 0.05) and 3.19﹣9.24, respectively (Tables 3﹣5). The Mantel test indicated that 

genetic and geographic distances were not significantly positively correlated (r = 0.413, P > 0.05). 

[Conclusion] The genetic diversity of the populations was at a high level, among which the Weihe and Muling 

populations were the highest, followed by the Bin County population, and the Fangzheng population was the 

lowest. This may suggest that the Changbai Mountains were the refuge for Siberian Flying Squirrels during 

the last glacial period. However, the high proportion of rare haplotypes indicated a risk of declining genetic 

diversity of the Siberian Flying Squirrel population in the future. There were significant moderate levels of 

genetic differentiation among the four populations, and the distance isolation model could not effectively 

explain the current population genetic pattern. The phylogenetic tree constructed by maximum likelihood, 

Bayesian inference method and haplotype network indicated that there was no obvious phylogeographic 

separation among the four geographic populations (Figs. 2 and 3). This result implies that the geographical 

barriers between the populations may be recent. It is suggested that conservation efforts for the Siberian 

Flying Squirrels should be improved, and that habitat restoration and ecological corridor construction should 

be carried out in the field, to improve gene exchange between individuals and accelerate population 

restoration. 

Key words: Pteromys volans; Mitochondrial control region; Population genetic structure; Genetic diversity 

小飞鼠（Pteromys volans）为树栖夜行滑

行类啮齿动物，其主要分布于欧亚大陆北部的

中国、拉脱维亚、爱沙尼亚、芬兰、俄罗斯、

蒙古、日本、韩国和朝鲜等国家（蒋志刚等 

2015）。受栖息地丧失与破碎化的影响，全球许

多地区小飞鼠呈现不同的濒危状态，该物种在

拉脱维亚已近乎灭绝，韩国、爱沙尼亚、芬兰

等国家也将其分别列为濒危（Endangered，

EN）、易危（Vulnerable，VU）、近危（Near 

Threatened，NT）等级物种（Lim et al. 2021）。

小飞鼠为松鼠科（Sciuridae）飞鼠属内唯一在

我国分布的物种，主要分布于东北、华北和西

北等北方林区（蒋志刚等 2015），作为森林可

持续经营的重要指示物种（Hurme et al. 2008），
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被列为国家“三有”动物（国家林业和草原局 

2023）、《中国脊椎动物红色名录》易危级（VU）

物种（蒋志刚等 2016）。小飞鼠每年仅繁殖一

胎，每胎产崽 2 ~ 4 只（马逸清 1986），大多

数个体仅存活 1 ~ 2 年（Hoset et al. 2017）。较

弱的繁殖能力使得小飞鼠种群增长缓慢，加剧

了其受威胁程度。目前国外在小飞鼠形态、活

动区、巢址利用、栖息地选择与管理、遗传多

样性与分化以及分子系统进化等领域已开展系

列研究（Lampila et al. 2009，Yalkovskaya et al. 
2015，Asari et al. 2019，Kim et al. 2019，Lim et 

al. 2021，Ahtikoski et al. 2023，Kikuchi et al. 

2023），国内仅在笼养活动节律、分子标记筛选、

分类地位及树洞保温机制等方面进行了初步研

究（陈亮 2018，田新民等 2020，2022a，b）。 

我国东北地区曾受到大量森林采伐和栖息

地丧失等因素的影响，导致物种的基因流受阻，

许多物种出现近交、种群遗传多样性丧失以及

小种群内的有害突变积累等问题，进而面临生

存威胁（田新民 2021，Chen et al. 2022，田新

民等 2022a）。小飞鼠作为主要以树洞营巢的典

型树栖森林型物种，其种群更易受到栖息地变

化的影响（Lim et al. 2021）。近代以来由于东

北地区大量的森林采伐，小飞鼠偏好的成熟林

营巢栖息地随之减少，野外调查也发现许多林

区难以发现其活动踪迹。由于栖息地的丧失和

破碎化与种群数量下降，小飞鼠可能面临分布

区隔离及基因交流受阻，因此亟待揭示其种群

历史动态的遗传变化响应机制，进而提高对小

飞鼠种群与栖息地的关注和保护力度。本文基

于 mtDNA 控制区全序列分析了黑龙江省南部

林区小飞鼠种群遗传结构模式，可为该物种的

科学保护与管理提供理论依据。 

1  研究方法 

1.1  研究地区与样本采集 
2018 年与 2019 年 10 ~ 12 月，在张广才岭

西北部的宾县，以及 2022 年与 2023 年 10 ~ 12

月，在张广才岭东北部的方正县、南部的苇河

林业局以及老爷岭南部的穆棱林业局，黑龙江

省南部 4 个地区（图 1），采集小飞鼠毛发样本

共 88 份（表 1）。4 个研究地间的距离约为 110 

~ 250 km。样本采集时，首先在野外寻找小飞

鼠的树洞巢，敲击树干发现个体后，采用网捕

法在洞口处捕获个体。在个体尾部取 20 根带有

毛囊的毛发样本，收集于封口袋内，标号并进

行 GPS 定位。在捕获个体尾端剪掉部分毛发标

记，避免个体重复采样，最后将个体放归野外。

﹣20 ℃保存样本备用。 

1.2  DNA 提取与 PCR 扩增 
将 20 根带有毛囊的毛发样本（长约 0.5 

cm）用 75%乙醇清洗 2 次除菌，再用蒸馏水清

洗 1 次，弃废液后于鼓风干燥箱内 55 ℃干燥。

按微量样品基因组 DNA 提取试剂盒[天根生化

科技（北京）有限公司]使用说明书提取处理后

的毛囊样本 DNA。用 ND-1000 紫外分光光度

计（赛默飞世尔科技公司，美国）测定 DNA

质量浓度，稀释至 10 mg/L，4 ℃存放备用。 

扩增 mtDNA 控制区全序列的引物：上游

5′-GTT CCA CCT TCA ACT CCC AAA-3′，下游

5′-CAT TTT CAG TGC TTT GCT TTG AT-3′（田

新民等 2022b）。PCR 反应体系为 20.0 μl：5 × 

106 U/L Ex Taq DNA 聚合酶[宝生物工程（大

连）有限公司] 0.1 μl，10 × Buffer 2.0 μl，

2.5 mmol/L dNTPs 1.6 μl，10 μmol/L 上、下游

引物各 0.5 μl，DNA 模板 15 ng，超纯水补齐

20 μl。反应程序为：94 ℃ 2 min；94 ℃ 30 s，

55 ℃ 30 s，72 ℃ 30 s，35 个循环；72 ℃ 

10 min。为了监测污染，在扩增的同时附加一

个不含 DNA 的阴性对照。所有的引物合成和

双向测序均由生工生物工程（上海）股份有限

公司完成。 

1.3  数据分析 
利用 Clustal X 2.1（Larkin et al. 2007）进

行序列比对。用DnaSP 5.10（Librado et al. 2009）

计算种群的变异位点数（S）、单倍型数量（H）、

单倍型多样性（Hd）和核苷酸多样性（Pi），并

进行中性检验和错配分布分析，判断是否有种 
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图 1  本研究的采集样点分布图 

Fig. 1  Sampling sites of this study 

红色圆圈中代表每个地理种群的取样范围。Red circles indicate the sampling area for each geographic population. 
 

表 1  样本采集信息 

Table 1  Information about collected samples 

研究地区 
Study area 

种群 
Population 

地理位置 
Geographic location 

个体数量（ind）
Number of 
individual 

地理坐标范围 
Coordinate range 

黑龙江省方正县 
Fangzheng County,  

Heilongjiang 

方正 
Fangzheng 

张广才岭东北部 
Northeastern Zhangguangcai 
Mountains 

20 45°40′51″﹣45°55′37″ N 

129°09′03″﹣129°34′41″ E 

黑龙江省宾县 
Bin County, Heilongjiang 

宾县 
Bin County 

张广才岭西北部 
Northwestern Zhangguangcai 
Mountains 

26 45°30′00″﹣46°01′01″ N 

126°55′01″﹣128°19′01″ E 

黑龙江省苇河林业局 
Weihe Forestry Bureau, 
Heilongjiang 

苇河 
Weihe 

张广才岭南部 
Southern Zhangguangcai  

Mountains 

15 44°47′16″﹣44°49′34″ N 

128°21′39″﹣128°22′55″ E 

黑龙江省穆棱林业局 
Muling Forestry Bureau, 
Heilongjiang 

穆棱 
Muling 

老爷岭南部 
Southern Laoye Mountains 

27 44°19′59″﹣44°24′00″ N 

129°51′54″﹣130°10′59″ E 

 
群扩张事件发生。 

利用 Arlequin 3.11（Excoffier et al. 2007）

计算种群间的遗传分化系数（FST），根据公式

Nm = (1﹣FST)/(2FST)计算种群间的基因流

（Nm），并进行分子变异分析（analysis of 

molecular variance，AMOVA），进行 1 000 次

重排后的显著性检验（Wright 1965）。利用

GenAlEx 6.0（Peakall et al. 2006）Mantel 检验

分析种群间遗传距离是否与地理距离相关，遗

传距离为 FST/(1﹣FST)，地理距离为种群间的直



2 期 田新民等：黑龙江省南部小飞鼠种群 mtDNA 控制区的遗传结构 ·217· 

 

线距离，并进行自然对数转换，计算相关系数

r，进行 10 000 次重排后的显著性检验（Pérez- 

Espona et al. 2008）。 

以 海 南 小 飞 鼠 （ Hylopetes phayrei ）
（GenBank 登录号为 NC026443）及黑白飞鼠

（ H. alboniger ）（ GenBank 登 录 号 为

NC031847）控制区序列为外群，利用 MEGA X

（Kumar et al. 2018）确定最佳 DNA 替换模型

（HKY + G + I），以最大似然法（maximum 

likelihood，ML）构建单倍型系统进化树，进

化树中节点的自举置信水平应用自引导

（Bootstrap）估计，循环次数为 1 000 次。同

时采用 BEAST 1.6.1（Drummond et al. 2012），

基于贝叶斯法（Bayesian inference，BI）构建

系统进化树，基于马尔科夫链蒙特卡洛

（Markov chain Monte Carlo，MCMC）法运行

3 × 106 代，每 100 代抽样一次，舍弃前 25%的

老化样本，并用贝叶斯后验概率评估各节点的

支持率。仅显示 50%以上的支持率，并对进化

树进行美化。基于中央链接（median-joining，

MJ）法在 Network 4.6（Bandelt et al. 1999）软

件中对定义的单倍型进行网络图构建。 

2  结果 

2.1  序列变异及遗传多样性 
小飞鼠4个种群共88个样本的控制区全序

列均为 1 070 bp，4 种碱基含量的平均值分别为 

A 31.9%、T 30.8%、C 26.1%、G 11.2%，A + T

含量（62.7%）明显高于 C + G 含量（37.3%）。

控制区全序列中共检测到变异位点 155 个，其

中简约信息位点 110 个，单一变异位点 45 个，

转换与颠换的比值为 4.7，转换高于颠换，有 7

处位点存在插入和缺失。 

在 88 个样本中共获得 67 个单倍型，方正、

宾县、苇河和穆棱 4 个种群分别有 17、15、13

和 23 个单倍型分布。仅单倍型 H_20 为宾县和

苇河种群共享，其余 66 个单倍型分别为各种群

所特有。单倍型分布的样本数分别为 1 ~ 4 个，

其中分布有 4 和 3 个样本的单倍型各 2 个，2

个样本的单倍型有 11 个，其余 52 个单倍型均

只有 1 个样本所有，占单倍型总数的 77.61%。

种群遗传多样性参数显示，4 个小飞鼠种群的

单倍型多样性（Hd）为 0.945 ~ 0.986，整体为

0.992；核苷酸多样性（Pi）为 1.221% ~ 1.974%，

整体为 1.772%，其中，苇河和穆棱种群最高，

宾县种群次之，方正种群最低（表 2）。 

2.2  遗传分化及系统地理格局 
基于控制区全序列 1 070 bp 计算种群间遗

传分化系数（FST，表 3），小飞鼠 4 个地理种

群之间均呈现显著的遗传分化（P < 0.05）。其

中，方正与穆棱种群间的 FST 值最大，宾县与

方正、穆棱种群间的 FST 值次之，苇河与宾

县、方正、穆棱种群间的 FST 值最小。分子

变异分析（AMOVA）的结果显示（表 4），

8.17%的分子差异位于种群间，91.83%的分子

差异位于种群内，种群间遗传分化极显著 
 

表 2  小飞鼠各地理种群的遗传多样性信息 

Table 2  The information on genetic diversity of different geographic population  

of Siberian Flying Squirrel Pteromys volans 

种群 
Population 

样本量（ind） 
Number of samples 

单倍型多样性 
Haplotype diversity

核苷酸多样性 
Nucleotide diversity (%)

单倍型个数 
Number of haplotype 

Tajima’s D Fu’s FS 

方正 Fangzheng 20 0.984 1.221 17 ﹣1.306 ﹣3.967 

宾县 Bin County 26 0.945 1.698 15 ﹣0.307 1.376 

苇河 Weihe 15 0.981 1.974 13 ﹣0.973 ﹣0.948 

穆棱 Muling 27 0.986 1.907 23 ﹣1.293 ﹣4.385 

合计 Total 88 0.992 1.772 67 ﹣1.479 ﹣33.816 
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表 3  小飞鼠种群间遗传分化系数（FST 值，对角线下）及相应的 P 值（对角线上） 

Table 3  Pairwise genetic differentiation coefficient FST (below diagonal) and corresponding P values  

(above diagonal) between Pteromys volans populations 

种群 Population 方正 Fangzheng 宾县 Bin County 苇河 Weihe 穆棱 Muling 

方正 Fangzheng  < 0.001 0.018 < 0.001 

宾县 Bin County 0.097 5   0.027 < 0.001 

苇河 Weihe 0.052 2 0.052 9   0.036 

穆棱 Muling 0.135 7 0.077 2 0.051 3   

 

表 4  小飞鼠种群间的分子变异分析 

Table 4  Analysis of molecular variance (AMOVA) among Pteromys volans populations 

变异来源 
Source of variation 

自由度 
df 

平方和 
Sum of squares

变异组分 
Variance components

变异百分比（%）
Percentage of variation

固定系数 FST 
Fixation index 

P 值 P-value

种群间 Among populations 3 83.413 0.845 62 8.17 0.081 7 < 0.001 

种群内 Within populations 84 798.155 9.501 85 91.83     

总体 Total 87 881.568 10.347 47 100.00     

 
 

（FST = 0.081 7，P < 0.001）。根据 FST计算出

种群间的基因流 Nm为 3.19 ~ 9.24，种群间的基

因流均大于 1（表 5）。Mantel 检验表明，小

飞鼠种群之间遗传分化程度与地理距离呈现不

显著的正相关（r = 0.413，P > 0.05），说明距

离隔离模型不能有效解释小飞鼠种群目前遗传

格局的形成。 

以海南小飞鼠和黑白飞鼠为外群，基于

mtDNA 控制区序列用最大似然法和贝叶斯法

构建小飞鼠系统进化树（图 2）。两种进化树结

果相似，4 个种群之间的单倍型均呈现混杂分

布，表明本研究地区小飞鼠种群内部并未形成

明显的系统地理格局。单倍型网络关系图结果

与系统进化树类似，也未显示出明显的系统地

理格局，仅 H_20 为宾县和苇河两种群共享，

其余单倍型均为各地理种群所特有，大多数单

倍型为仅有 1 个样本分布的稀有单倍型

（77.61%）（图 3）。 

2.3  种群扩张分析 
错配分布图显示，错配分布几乎呈现双峰

型（图 4），且 Tajima’s D 和 Fu’s FS检验均不

显著（P > 0.05）（表 2），表明小飞鼠经历了比

较复杂的历史，但未经历明显的数量扩张。 

3  讨论 

遗传多样性是生物多样性的重要组成部

分，其水平、形成机制和分布格局可揭示物种

的起源与进化历程，是物种适应环境的能力和

进化潜力的保证，也是物种保护工作的基础

（Frankham et al. 2010，王太等 2017）。单倍型 
 

表 5  小飞鼠种群间的基因流（Nm，对角线下）与地理距离（单位 km，对角线上） 

Table 5  Gene flow (Nm, below diagonal) and geographical distance (Unit: km, above diagonal)  

between Pteromys volans populations 

种群 Population 方正 Fangzheng 宾县 Bin County 苇河 Weihe 穆棱 Muling 

方正 Fangzheng  139.8 133.2 183.6 

宾县 Bin County 4.63   115.9 253.9 

苇河 Weihe 9.08 8.96   147.1 

穆棱 Muling 3.19 5.98 9.24   
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图 2  基于线粒体 DNA 控制区序列单倍型构建的小飞鼠最大似然（a）和贝叶斯（b）系统进化树 

Fig. 2  Maximum likelihood (a) and Bayesian inference (b) phylogenetic trees for Siberian Flying Squirrel 

Pteromys volans based on haplotypes of mtDNA control region 

H_1 ~ H_67 为小飞鼠单倍型名称，单倍型后括号内标注表示此单倍型所属种群的简称：F. 方正种群；B. 宾县种群；W. 苇河种群；M. 穆

棱种群。 

H_1 to H_67 are haplotype names of Siberian Flying Squirrel, and the letters in parentheses indicate abbreviation of different populations: F. 

Fangzheng population; B. Bin County population; W. Weihe population; M. Muling population. 
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图 3  基于线粒体 DNA 控制区序列构建的小飞鼠单倍型网络图 

Fig. 3  Haplotype network for Siberian Flying Squirrel Pteromys volans based on mtDNA control region sequences 
H_1 ~ H_67 为小飞鼠单倍型名称，小空心圈表示缺失单倍型，短线表示突变步数。 

H_1 to H_67 are haplotype names of Siberian Flying Squirrel, small hollow circles indicate missing haplotypes, and short bars crossing network 

branches indicate mutation steps. 
 

 
 

图 4  基于线粒体 DNA 控制区序列的 

小飞鼠种群错配分布图 

Fig. 4  Mismatch distribution for Siberian Flying 

Squirrel Pteromys volans populations based on  

mtDNA control region sequences 
 

多样性（Hd）和核苷酸多样性（Pi）是衡量种

群 mtDNA 遗传变异程度的重要指标，其中 Pi

值考虑了单倍型在种群中所占的比例，在评价

遗传多样性时更为精确（Neigel et al. 1993，马

英等 2019，田新民等 2022a，2023）。相比爱

沙尼亚（Hd = 0.305；Pi = 0.048%）、俄罗斯卡

累利阿（Hd = 0.700；Pi = 0.127%）和芬兰（Hd 

= 0.642；Pi = 0.156%）小飞鼠种群 mtDNA 控

制区结果（Nummert et al. 2020），本研究种群

的遗传多样性最高（Hd = 0.992；Pi = 1.772%），

种群的高单倍型多样性（Hd ≥ 0.5）和高核苷

酸多样性（Pi ≥ 0.5%）（Grant et al. 1998，Yuasa 

et al. 2007）也表明黑龙江省南部的小飞鼠种群

遗传多样性较为丰富。同时，分子变异的研究

结果显示，有 91.83%的变异在种群内部，仅

8.17%的变异存在于种群间，也反映出小飞鼠

对环境变化有着良好的适应能力和进化潜力。

以往研究认为，冰期避难所种群的遗传多样性

通常高于其他分布区种群（Lee et al. 2018，刘

铸等 2020）。与国外种群相比，本研究种群具

有明显较高的遗传多样性，暗示本研究地所处

的长白山脉可能为小飞鼠末次冰期避难所。基

于 Cyt b 基因的研究揭示，小飞鼠存在 3 个明

显的遗传谱系：远东谱系、欧亚大陆北部谱系

和日本北海道谱系（田新民等 2022a）。与其他
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谱系种群相比，分属远东谱系的中国黑龙江、

韩国和俄罗斯滨海边疆区种群均呈现高水平的

遗传多样性（Oshida et al. 2005，田新民等 

2022a）。Oshida 等（2005）认为，在第四纪冰

期的欧亚大陆可能有多个小飞鼠避难所，冰期

后小飞鼠扩散到整个欧亚大陆北部，最后形成

了当前的谱系地理格局；与陆生啮齿动物不同，

树栖小飞鼠的冰期避难所可能与更新世时期森

林动态密切相关。中国东北温带针阔混交林植

物物种的谱系地理研究表明，我国东北针阔混

交林植物在末次冰盛期可能存在长白山脉及朝

鲜半岛、俄罗斯远东地区的一个或多个避难所

（叶俊伟等 2017），这一发现进一步为当前研

究提供了理论支持，表明远东谱系种群的高遗

传多样性可能归因于避难所效应。鉴于黑龙江

省南部的小飞鼠种群中大部分单倍型为稀有单

倍型，易受种群波动的影响而存在丢失风险，

造成遗传多样性的下降；同时小飞鼠为树栖夜

行物种，活动隐蔽，大众关注度低；且其粪便

为中药五灵脂成分，还可驯化为宠物饲养，存

在滥捕的可能性，因此应继续加强对小飞鼠种

群的关注度与保护管理。 

遗传分化和基因流是评价种群遗传结构的

重要指标（王太等 2017）。遗传分化系数 FST

值可检验种群间遗传分化的程度，若 FST ≤ 

0.05，表明种群间遗传分化较弱；0.05 < FST ≤ 

0.15，表明种群间存在中等水平的遗传分化；

FST > 0.15，则表明种群存在高度遗传分化

（Wright 1978，高惠等 2020）。FST 检验结果

显示，小飞鼠 4 个地理种群之间均存在显著的

中等水平的遗传分化。Mantel 检验表明，小飞

鼠种群之间的遗传分化程度与地理距离存在不

显著的正相关，说明距离隔离模型无法完全有

效地解释种群目前遗传格局的形成，也提示进

一步开展环境隔离评价的必要性。物种的扩散

能力和景观格局是影响种群遗传结构的最重要

因素（Yuasa et al. 2007，Pérez-Espona et al. 

2008，田新民等 2022a）。虽然小飞鼠为滑行类

物种，但作为小型哺乳动物其扩散能力相对较

弱，可能更易受到距离和环境隔离的影响

（Asari et al. 2019，Kim et al. 2020，Nummert et 

al. 2020）。遗传分化系数 FST 值显示，方正与

宾县种群间，以及二者与穆棱种群间的遗传分

化较大，方正与宾县种群间地理距离较近

（139.8 km），而二者与穆棱种群间较远（183.6 

km 和 253.9 km），也进一步说明种群间遗传分

化程度可能受到距离与环境隔离的双重影响。

方正和宾县所处林区受多条高速公路、高铁和

国道以及方正-尚志农田分布带等阻隔，其森林

栖息地呈现破碎化分布（田新民等 2022a）。相

对苇河和穆棱种群所在的国有林区，方正和宾

县种群区域为地方政府管辖林区，其所处的张

广才岭北部受人类活动影响导致的栖息地破碎

化更为严重（Qi et al. 2021），可能阻碍小飞鼠

种群间的扩散与基因交流。这可能也是苇河和

穆棱种群遗传多样性相对较高，而方正和宾县

种群相对较低的主要原因。 

种群间呈现显著的遗传分化，但种群间的

基因流 Nm值均大于 1.0，其系统进化树与单倍

型网络关系图也呈现混杂的单倍型分布格局，

表明虽然小飞鼠 4 个种群间的基因交流受到了

限制，但这种限制可能是近期出现的。现有的

种群间隔离格局形成的时间还不够长，种群间

还未达到显著遗传分化的单系群水平。爱沙尼

亚、俄罗斯卡累利阿和芬兰的小飞鼠种群间也

呈现类似的种群遗传格局（Nummert et al. 

2020）。小飞鼠作为主要以树洞营巢的典型树栖

森林型物种，其种群更易受到栖息地变化的影

响（Lim et al. 2021）。近代以来，东北地区受

人口增长、森林采伐、农业、道路与城市发展

等因素的影响，小飞鼠偏好的成熟林营巢栖息

地随之减少，野外调查也发现许多林区难以发

现其活动踪迹（田新民 2021）。尽管小飞鼠种

群遗传多样性较为丰富，但种群间显著的遗传

分化，栖息地破碎化、分布区隔离与基因交流

受阻以及高比例的稀有单倍型均提示小飞鼠种

群存在遗传多样性下降风险。建议尽快开展小

飞鼠种群数量、分布格局、栖息地选择与评价
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等基础生态学研究，全面评估该物种的生存状

态；结合景观遗传学方法，检测种群遗传分化

的环境隔离主导因素，倡导景观友好型林区的

建设与发展；考虑增设人工巢箱、穿越设施及

野外放归等人工干预（Kim et al. 2021，Howard 

2022），进一步改善和提高栖息地适宜性和连通

性，以促进种群的增长和交流，防止由于遗传

分化导致物种遗传多样性和适合度的进一步

下降。 
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