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摘要：为探索褐家鼠Rattus norvegicus地理种群的遗传结构及其年度变化特点，本研究以广东省湛

江市的褐家鼠指名亚种和黑龙江省哈尔滨市的褐家鼠东北亚种为主要研究对象，结合我国及世界

其他褐家鼠种群的D-loop序列分析这2个褐家鼠地理种群间D-loop序列的遗传分化情况及系统进

化关系，重点分析 2008—2015 年褐家鼠湛江种群和哈尔滨种群 D-loop 单倍型的年度频率变化特

点。结果表明，褐家鼠湛江种群和哈尔滨种群共有32种不同的单倍型，其中有11种单倍型是2个

种群共有的，有4种单倍型仅在湛江种群中出现，有17种单倍型仅在哈尔滨种群中出现。褐家鼠湛

江种群D-loop区的核苷酸多态性为0.005，有27个变异位点，单倍型多态性为0.695，褐家鼠哈尔滨

种群 D-loop 区的核苷酸多态性比湛江种群略高，为 0.008，有 35 个变异位点，单倍型多态性为

0.793。褐家鼠湛江种群和哈尔滨种群没有经历过暴发性的扩增。褐家鼠湛江、哈尔滨和湖北3个

地理种群的D-loop序列之间发生了明显的遗传分化，其中湛江种群和哈尔滨种群之间的分化程度

最高，遗传分化系数 Fst为 0.245。褐家鼠湛江种群和哈尔滨种群的单倍型数目和主单倍型频率都

发生明显波动，推测主要原因可能是由于灭鼠剂的大量使用或其他灭鼠活动导致种群出现瓶颈或

更替的现象。
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Abstract: In order to understand the population genetic structure of the Norway rat Rattus norvegicus

and its annual variation in China, the D-loop sequences of the rats from Zhanjiang and Harbin cities

were sequenced. Combined with the other D-loop sequences of rats from China and other countries, the

genetic diversity and phylogenetic network between Zhanjiang and Harbin populations, particularly the

annual variation of D-loop haplotypes and their frequencies from 2008 to 2015 were analyzed. The re‐
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sults showed that there were 32 different haplotypes in Zhanjiang and Harbin populations, of which 11

were shared between the two populations, four and 17 were unique in Zhanjiang and Harbin popula‐

tions, respectively. The D-loop nucleotide diversity in Zhanjiang population was 0.005 with 27 variable

sites, and the haplotype diversity was 0.695; the D-loop nucleotide diversity in Harbin population was

0.008 with 35 variable sites, which was slightly higher than that of Zhanjiang population with a haplo‐

type diversity of 0.793. No signal of demographic expansion was detected in Zhanjiang and Harbin pop‐

ulations. The population genetic differentiation (Fst) was significant among rat populations in Zhanjiang

City, Harbin City and Hubei Province, and the highest Fst (0.245) was found between the former two

populations. Analysis of the annual populations in both areas suggested significantly fluctuated D-loop

haplotype numbers and frequencies among them, indicating population bottleneck or replacement occur‐

ring in both populations owing to the extensive use of rodenticides or other rodent control activities.
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褐家鼠Rattus norvegicus广泛分布于世界各地，

是我国主要的家野两栖鼠类之一，在我国除西藏自

治区外均有分布，但西藏自治区也曾有褐家鼠的足

迹（董维惠等，2010）。褐家鼠最早被认为起源于中

亚及我国北方一带，最近学者们通过线粒体基因和

基因组学研究认为褐家鼠可能起源于东亚北部包括

我国的北方地区（Puckett & Munshi-South，2019）或

者东南亚一带（Zeng et al.，2018）。褐家鼠不仅为害

农业，破坏基础设施，也是多种疫源性疾病的贮存宿

主，可传播流行性出血热、鼠疫、恙虫病、钩端螺旋体

病等多种疾病（Meerburg et al.，2009；Himsworth et

al.，2013），了解褐家鼠种群的地理分布特征和种群

间的基因交流对于鼠害防治以及控制各种鼠传疾病

的传播具有重要的指导意义。

线粒体基因是研究啮齿动物种群遗传结构和谱

系地理分布的常用分子遗传标记，被广泛用于分析

鼠类的历史迁移扩散途径以及追溯人类的历史活动

（Jones et al.，2010；Bonhomme et al.，2011）。如Cuc‐

chi et al.（2005）和 Bonhomme et al.（2011）对欧洲小

家鼠 Mus musculus domesticus 线粒体 DNA 控制区

即D-环区（displacement loop region，D-loop）单倍型

进行多态性分析，发现欧洲小家鼠在地中海地区发

生的 2 次扩张事件均与人类活动有关；Guo et al.

（2019）通过分析黄胸鼠Rattus tanezumi的CO I基因

和微卫星数据发现，西藏自治区黄胸鼠种群可能是

沿着川藏公路从四川省进入西藏自治区；马晓慧等

（2016）通过分析我国海南岛褐家鼠种群 Cytb 基因

的多态性发现，我国海南岛褐家鼠种群与菲律宾、越

南等周边国家的褐家鼠种群存在着明显的基因交

流；李菁菁等（1999）采用限制酶片段长度多态性分

析（restriction fragment length polymorphism，RFLP）

方法分析我国褐家鼠线粒体DNA的遗传多态性，认

为各个地理种群之间不存在分化；Jones et al.（2012）

利用线粒体 D-loop 研究了北大西洋地区小家鼠和

人类迁移路线的关系，发现小家鼠的谱系地理关系

能很好地反映人类1 000年前在北大西洋地区定居

的历史活动，并且发现格陵兰岛小家鼠种群出现了

迁入、灭绝和二次迁入的现象，说明随着时间的变化

鼠类种群遗传结构可能也会发生改变。

各种灭鼠活动以及抗凝血类灭鼠剂的大量使用

可能会影响鼠类种群的大小和遗传结构（宗浩等，

1999；张美文等，2004）。如 Ma et al.（2018）通过分

析 2008—2015年湛江市和哈尔滨市褐家鼠种群的

抗药靶基因维生素 K 环氧化物还原酶 Vkorc1 基因

的多态性发现，频繁地使用抗凝血类灭鼠剂可能是

导致当地褐家鼠种群中 Vkorc1 突变频率波动的重

要原因。Desvars-Larrive et al.（2019）研究了法国城

市和农村鼠类的种群遗传结构与鼠类抗性相关等位

基因分布的关系，建议在防治鼠害时，首先通过分析

种群的遗传结构来确定抗性鼠种群的防治范围，在

存在明显基因交流的区域实行统一灭鼠。根据形态

特征我国褐家鼠可分为指名亚种Rattus norvegicus

norvegicus、东北亚种R. n. caraco、华北亚种R. n. hu‐

miliatus、西南亚种R. n. socer和香港亚种R. n. sulfu‐

reoventris 五个亚种（吴德林，1982；王应祥，2003），

明确我国褐家鼠不同地理亚种之间的遗传分化程度

及灭鼠活动对鼠类种群遗传结构的影响，对于其防

控至关重要。

本研究以广东省湛江市的褐家鼠指名亚种和黑

龙江省哈尔滨市的褐家鼠东北亚种为主要研究对

象，结合我国及世界其他褐家鼠种群的D-loop序列

分析这2个褐家鼠亚种间D-loop序列的遗传分化情
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况及系统进化关系，重点分析2008—2015年湛江市

和哈尔滨市褐家鼠D-loop单倍型的年度变化特点，

明确影响这 2个褐家鼠亚种种群结构变化的因素，

以期为探索鼠类种群的变迁和规划褐家鼠统防统治

的范围提供参考依据。

1 材料与方法

1.1 材料

供试动物：于 2008—2015 年自广东省湛江市

（110.37°N，21.28°E）、黑龙江省哈尔滨市（126.54°N，

45.82°E）野外连续8年采集615只褐家鼠鼠尾样品。

试剂和仪器：TIANamp 基因组 DNA 提取试剂

盒、2×Taq PCR MasterMix（包含 dNTP 和 Taq DNA

聚合酶），天根生化科技（北京）有限公司；1%琼脂

糖，法国 Biowest 公司；其他试剂均为国产分析纯。

Mastercycler Nexus GSX1 梯度 PCR 扩增仪、5430R

高速离心机，德国Eppendorf公司；Tanon 3500凝胶

成像系统，上海天能科技有限公司；JY600c电泳仪，

北京君意东方电泳设备有限公司；ABI 3730 XL 测

序仪，美国Applied Biosystem公司。

1.2 方法

1.2.1 褐家鼠样品采集

2008—2015 年利用铗捕法在广东省湛江市麻

章镇龙井村、七星岭村和柳东队村5 km范围内的3个

采样点捕获褐家鼠289只，每年分别采集46、40、28、

30、18、27、60和 40只，即褐家鼠湛江种群。2008—

2015年利用铗捕法在黑龙江省哈尔滨市南岗区的

哈达村、夏家沟村和香坊区正黄二屯村6 km范围内

的3个采样点捕获褐家鼠326只，每年分别采集46、

48、44、34、36、43、50和25只，即褐家鼠哈尔滨种群。

用剪刀剪取1~2 cm左右的鼠尾样品组织，置于70%

乙醇溶液中于-20℃冻存。

1.2.2 褐家鼠基因组DNA提取及PCR扩增

参照TIANamp基因组DNA提取试剂盒说明书

提取褐家鼠基因组DNA，于-20℃保存。以褐家鼠

D-loop序列（GenBank登录号为NC_005100.4）为参

考序列，使用 Primer Premier 3.0 软件（Singh et al.，

1998）设 计 正 向 引 物 Dloopf_3297（5′-ACTAC-

CTCCCCACCATCAAC-3′）和 反 向 引 物 Dloopr_

4288（5′-GCATTTTCAGTGCTTTGCTT-3′），引物均

由生工生物工程（上海）股份有限公司合成。25 μL

PCR 扩增反应体系：2×Taq PCR MasterMix 12.5 μL、

ddH2O 10.5 μL、10 μmol/L正反向引物各 0.5 μL、40~

100 ng/μL 基因组 DNA 1 μL。PCR 反应程序：94℃

预变性 5 min；94℃变性 30 s，68℃复性 30 s，72℃延

伸1 min，循环34次；72℃再延伸5 min。利用1%琼

脂糖凝胶电泳检测PCR扩增结果，用ABI 3730 XL

测序仪对PCR产物进行双向测序。

1.2.3 其他地区褐家鼠D-loop序列的收集

为了比较湛江市和哈尔滨市褐家鼠 D-loop 序

列与其他地区褐家鼠 D-loop 序列之间的系统进化

关系，从 NCBI 数据库（https://www. ncbi. nlm. nih.

gov/）中收集了112条不同褐家鼠地理种群的D-loop

序列，包括中国湖北98条（Liu et al.，2017）、日本1条

（Schlick et al.，2006）、韩国 1条、美国 1条（Schlick et

al.，2006）、德国9条（Song et al.，2014）、丹麦1条（Nils‐

son et al.，2003）和瑞士1条（Abhyankar et al.，2009）。

1.2.4 2个褐家鼠种群遗传多样性及中性检验分析

利 用 Chromas 2.6.6 软 件（http://technelysium.

com.au/wp/chromas/）对D-loop序列进行碱基确认和

校正，采用 Clustal X 1.83 软件（http://www.clustal.

org/）（Thompson et al.，1997）进行序列比对分析。

利用 DnaSP 5.1 软件（http://www.ub.edu/dnasp/）（Li‐

brado & Rozas，2009）分析褐家鼠湛江种群和哈尔滨

种群不同 D-loop 单倍型数目、单倍型频率、核苷酸

多态性和单倍型多态性。单倍型频率为携带各种单

倍型的个体数量在群体中的比例。

利用 DnaSP 5.1 软件中 Tajima’s D（Tajima，

1989）、Fu’s Fs（Fu，1997）检验以及碱基错配分布

（Harpending，1994）检测褐家鼠湛江种群和哈尔滨

种群历史上是否出现过暴发性的增长，如果种群经

历过暴发性增长，其Tajima’s D和Fu’s Fs显著小于

0，碱基错配分布表现为单峰状。

1.2.5 2个褐家鼠种群D-loop序列单倍型网络分析

获得褐家鼠湛江种群和哈尔滨种群的 D-loop

序列单倍型后，使用 PopART 1.7软件（http://popart.

otago. ac. nz）中 Median-joining 模型（Bandelt et al.，

1999）构建单倍型网络图，分析2个地理种群D-loop

单倍型之间的网络关系，以及单倍型在种群间的共

享情况。

1.2.6 褐家鼠地理种群的系统进化分析

利用DnaSP 5.1软件分析褐家鼠湛江种群和哈

尔滨种群 D-loop 序列以及从 NCBI 数据库中下载

112 条褐家鼠 D-loop 序列之间的关系。用 Split‐

sTree 4.14.2软件（http://www.splitstree.org/）（Huson，

1998）中邻接网络法构建世界范围内褐家鼠不同D-

loop序列单倍型之间的系统发育网络，尤其是我国

湛江、哈尔滨以及湖北 3 个地理种群间 D-loop 序



列单倍型的进化关系。

1.2.7 3个褐家鼠地理种群的遗传分化程度分析

挑选湛江、哈尔滨和湖北3个褐家鼠种群，其分

别代表褐家鼠指名亚种、东北亚种、甘肃亚种，使用

Arlequin 3.5.2.2 软件（Excoffier & Lischer，2010）中

的分子变异分析方法（analysis of molecular vari‐

ance，AMOVA）（Meirmans，2006）分析这3个褐家鼠

地理种群之间的遗传分化系数Fst。

1.2.8 D-loop序列单倍型在种群中的年度变化

利用DnaSP 5.1软件统计2008—2015年每年湛

江和哈尔滨种群的D-loop单倍型的组成和频率，分

析比较 2个种群中D-loop单倍型的年度变化特点。

使用 Arlequin 3.5.2.2 软件中 AMOVA 分析 2008—

2015年湛江和哈尔滨种群年度之间的遗传分化系

数Fst。

1.3 数据分析

应用SPSS 10.0软件进行数据统计分析，采用卡

方检验对湛江种群和哈尔滨种群的 D-loop 单倍型

频率变化进行差异显著性检验。

2 结果与分析

2.1 2个褐家鼠地理种群遗传多样性

湛江市和哈尔滨市2地褐家鼠样品共获得615条

D-loop 序列，其序列长度均为 619 bp，A、T、C、G 四

个碱基平均含量分别为 30.0%、32.3%、23.3% 和

14.4%。褐家鼠湛江种群D-loop区的核苷酸多态性

为 0.005，有 27个变异位点，单倍型多态性为 0.695，

有15种D-loop单倍型，分别为Hap_1~Hap_12、Hap_

14、Hap_18 和 Hap_27，其中，Hap_2、Hap_4 和 Hap_

12 为主要 D-loop 单倍型，其频率分别为 22.1%、

13.1%和 48.8%，其余 12 种的 D-loop 单倍型频率均

低于 5%；褐家鼠哈尔滨种群 D-loop 区的核苷酸多

态性比湛江种群略高，为 0.008，有 35个变异位点，

单倍型多态性为0.793，有28种D-loop单倍型，分别

为 Hap_1、Hap_2、Hap_4、Hap_7、Hap_9~Hap_32；其

中，Hap_7、Hap_10和Hap_27为主要D-loop单倍型，

其频率分别为 24.5%、32.5%、19.9%，其余 25种单倍

型的频率均低于 5%。褐家鼠湛江种群和哈尔滨种

群共有32种不同的D-loop单倍型（GenBank登录号

分别为MT165486~MT165517），其中有11种单倍型

是2个种群共有的，有4种单倍型仅在湛江种群中出

现，有17种单倍型仅在哈尔滨种群中出现。

2.2 2个褐家鼠地理种群中性检验结果

褐家鼠湛江种群和哈尔滨种群的Tajima’s D分

别为-0.622（P>0.100）和-0.118（P>0.100），Fu’s Fs分

别为 0.377（P>0.100）和-1.925（P>0.100），均没有达

到显著水平，碱基错配分布也表现为多峰状（图1），

说明褐家鼠湛江种群和哈尔滨种群没有经历过暴发

性的扩增。

图 1 褐家鼠湛江种群（A）和哈尔滨种群（B）线粒体D-loop序列的碱基错配分布图

Fig. 1 Mismatch distribution pattern of mitochondrial D-loop sequences in Norway rat in Zhanjiang (A) and Harbin (B) populations

2.3 2个褐家鼠种群D-loop单倍型网络分析结果

哈尔滨种群和湛江种群的 32种单倍型可以分

成 5 个明显的单倍型组（图 2），其中 HG1（Hap_10、

Hap_14、Hap_24、Hap_25、Hap_29、Hap_31）、HG2

（Hap_7、Hap_9、Hap_13、Hap_15~Hap_17、Hap_19、

Hap_20、Hap_22、Hap_23、Hap_26）和HG3（Hap_18、

Hap_27、Hap_28、Hap_30、Hap_32）3 个单倍型组主

要来自哈尔滨种群，HG4（Hap_2、Hap_4、Hap_6、

Hap_8、Hap_11）和 HG5（Hap_1、Hap_3、Hap_12、

Hap_21）2个单倍型组主要来自湛江种群；单倍型组

HG3并没与哈尔滨种群的单倍型组HG1和HG2聚

在一起，而是与湛江种群的单倍型HG5进化关系更

近；另外，每个单倍型组中均有湛江种群和哈尔滨种

群共享的单倍型（图2），说明2个褐家鼠地理种群虽
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然产生了明显的遗传分化，但可能仍存在一定程度的 基因交流。

Hap_1~Hap_32为不同的D-loop单倍型，HG1~HG5为5个不同的单倍型组。饼图的大小与携带该单倍

型的个体数量成正比。Hap_1-Hap_32 represent different haplotypes, and HG1-HG5 represent five differ‐

ent haplotype groups. The size of the pie is proportional to the number of individuals.

图2 利用褐家鼠湛江种群和哈尔滨种群32种D-loop单倍型构建的单倍型网络图

Fig. 2 Haplotype network constructed based on 32 different mitochondrial D-loop haplotypes

in the Norway rat from Zhanjiang and Harbin cities

2.4 系统发育网络分析结果

系统发育网络图显示，所有的D-loop单倍型被

分成 I、II、III、IV、V和VI六个支系，其中哈尔滨种群

的D-loop单倍型组HG1、HG2和HG3分别属于支系

I、支系 II 和支系 III，湛江种群的 D-loop 单倍型组

HG4和HG5分别属于支系 IV和支系V，来自湖北省

褐家鼠的 14 种 D-loop 单倍型主要分布于支系 III

（Hap_35~Hap_37、Hap_39、Hap_44、Hap_48）和支系

VI（Hap_33~Hap_34、Hap_41、Hap_45~Hap_47）以及

支系 II（Hap_43）和支系 V（Hap_42），来自丹麦

（Hap_38）、德国（Hap_49~Hap_53）和美国（Hap_40）

的褐家鼠种群D-loop单倍型主要分布于支系 II，来

自韩国的褐家鼠种群 D-loop 单倍型（Hap_54）不属

于支系 I~VI，但与支系 I和支系 II关系较近，来自日

本、瑞士的褐家鼠种群 D-loop 单倍型分别为 Hap_

24 和 Hap_30（图 3）。

2.5 3个褐家鼠地理种群的遗传分化程度分析结果

褐家鼠湛江、哈尔滨和湖北 3 个地理种群的

D-loop序列之间发生了明显的遗传分化，其中湛江

种群和哈尔滨种群之间的分化程度最高，遗传分化

系数Fst=0.245（P<0.001），其次哈尔滨种群和湖北种

群之间的分化系数，Fst=0.231（P<0.001），最后是湛

江种群和湖北种群之间的分化系数，Fst=0.176（P<

0.001）。

2.6 2个褐家鼠地理种群D-loop单倍型的年度变化

2.6.1 D-loop单倍型数量的年度变化

2008年，湛江种群有9种D-loop单倍型，随后单

倍型数量逐年下降，2013年同样有 9种D-loop单倍

型，但与2008年相比只有6种D-loop单倍型是相同

的，其余 3种D-loop单倍型可能是从其他地区迁入

的，随后在 2014—2015年又降为 3种D-loop单倍型

（图4）。

2008 年，哈尔滨种群 D-loop 单倍型数量最多，

为13种，2013年D-loop单倍型数量最少，仅有5种，与

2008年仅有3种D-loop单倍型相同（图4）。
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I~VI代表6个不同的系统发育支系。 I-VI represent six different phylogenetic clades.

图3 基于褐家鼠线粒体D-loop单倍型利用邻接网络法构建的系统发育网络图

Fig. 3 Construction of phylogenetic network diagram by using neighbor-net network based on

different mitochondrial D-loop haplotypes of the Norway rat

图4 2008—2015年褐家鼠湛江种群和哈尔滨种群

D-loop单倍型数量的年度变化

Fig. 4 Annual fluctuations of D-loop haplotype numbers

of Norway rat in Zhanjiang and Harbin populations

from 2008 to 2015

2.6.2 D-loop单倍型频率的年度变化

湛江种群的3种主要单倍型在不同年份也出现

了较明显的波动（图 5-A），Hap_2 单倍型在 2011 年

和 2014 年的频率极低，分别为 0 和 1.7%；Hap_4 从

2012 年起频率明显降低，在 2012 年和 2014 年中几

乎丢失；2008—2014年，Hap_12的频率相对较高，在

2015年突然降为12.5%；经多组卡方检验，不同年份

的 Hap_2（χ2=113.533，P<0.001）、Hap_4（χ2=45.119，

P<0.001）和 Hap_12（χ2=96.150，P<0.001）频率之间

差异显著。另外，一些低频率的单倍型在不同年份

之间也出现了不同程度的波动，如Hap_5~Hap_9和

Hap_18 D-loop单倍型都仅在某年才有。

哈尔滨种群的3种主要单倍型在不同年份也出

现了较明显的波动（图 5-B），自 2012 年开始 Hap_7

单倍型频率有升高的趋势；在 2010 年和 2013 年

Hap_10单倍型的频率较高，分别为56.8%和67.4%，

在其他年，其介于 12.5%~33.3%；从 2012 年起 Hap_

27单倍型频率突然降低；经多组卡方检验，不同年

份 的 Hap_7（χ2= 49.395，P<0.001）、Hap_10（χ2=

52.994，P<0.001）和 Hap_27（χ2=74.039，P<0.001）频

率之间差异显著。除主单倍型外，有15种低频单倍

型仅在某年有。

2.6.3 种群间遗传分化系数的年度变化

2008—2015 年不同年度褐家鼠湛江种群的 Fst

介于 0.000~0.354 之间，其中 2009 年和 2014 年种群

分化程度最大，AMOVA分析结果表明28.36%遗传

变异发生在褐家鼠种群之间，71.64%遗传变异发生

在褐家鼠种群内。2008—2015 年不同年度褐家鼠
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哈尔滨种群的Fst介于0.006~0.835之间，其中2014年

与 2015年种群间分化程度最大，AMOVA分析结果

表明 13.72% 遗传变异发生在褐家鼠种群之间，

86.28%遗传变异发生在褐家鼠种群内。

图5 2008—2015年褐家鼠湛江种群（A）和哈尔滨种群（B）D-loop主单倍型频率的年度变化

Fig. 5 Annual fluctuations of main D-loop haplotype frequencies of Norway rat populations in the

Zhanjiang (A) and Harbin (B) cities from 2008 to 2015

3 讨论

根据形态特征，我国褐家鼠被分为5个亚种（吴

德林，1982；王应祥，2003），但是对于这 5个亚种之

间的系统进化关系目前尚不清楚。已开展的少数研

究主要通过分析全球褐家鼠种群的遗传结构来追溯

褐家鼠的起源（Song et al.，2014；Zeng et al.，2018；

Puckett & Munshi-South，2019）。本研究结果表明，

目前收集的3个地理种群各自并没有形成独立的单

系群，尤其是代表甘肃亚种的湖北种群，一部分与支

系 III中代表东北亚种的哈尔滨种群聚在一起，一部

分与支系V中代表指名亚种的湛江种群聚在一起，

由于甘肃亚种分布于东边亚种和指名亚种之间的地

理区域，不可避免与 2个亚种分别存在一定程度的

基因交流。本研究的遗传分化程度分析结果显示，

甘肃亚种与另外2个亚种的地理种群之间产生一定

程度的遗传分化，说明甘肃亚种对东北亚种和指名

亚种之间的直接基因交流形成一定的屏障，导致湛

江种群和哈尔滨种群之间的分化程度比较明显，吴

德林（1982）和Wang et al.（2011）研究结果也表明湛

江市和哈尔滨市的褐家鼠在体型大小、体重、繁殖行

为等方面也都有明显差异。

本研究的 D-loop 单倍型网络图显示褐家鼠哈

尔滨种群被分成3个明显的支系，其中支系 I和支系

II聚在一起，而支系 III与湖北种群和湛江种群的单

倍型关系更近，表明褐家鼠哈尔滨种群至少经历了

2次迁入事件。Puckett & Munshi-South（2019）利用

基因组单核苷酸多态性（single nucleotide polymor‐

phism，SNP）研究全球褐家鼠的扩散途径，认为褐家

鼠在从东南亚向欧洲扩散之前，在我国有个自北向

南的扩散过程，支系 III可能代表一个古老北方种群

经内陆地向南方扩散的支系，但也不排除南方种群

向北方入侵的可能。由于本试验采集样品有限，支

系 III中是否包含南方地区的D-loop单倍型还需通

过扩大采样范围进行进一步验证。

本研究结果显示，2008—2015年湛江种群和哈

尔滨种群间的D-loop单倍型频率波动都比较大，如

2011年之后湛江种群中的单倍型Hap_4基本消失，

哈尔滨种群的主单倍型Hap_27和Hap_7也分别出

现了降低和增高的趋势。Ma et al.（2018）曾分析本

研究所用褐家鼠的 Vkorc1 基因多态性的年度变化

情况，发现湛江种群中Ala140Thr氨基酸突变，2011年

后从种群中彻底消失，Leu105Leu 和 His68His 氨基

酸在哈尔滨种群分别出现逐渐降低和增高的趋势。

核基因Vkorc1和线粒体D-loop不连锁，因此很难将

特定的 Vkorc1 基因突变和某一个特定的 D-loop 单

倍型联系起来，但是Vkorc1基因多态性和D-loop单

倍型在年度种群间波动明显，推测主要原因可能是

灭鼠剂的大量使用或其他灭鼠活动导致种群出现瓶

颈或更替的现象。湛江市是我国主要的鼠疫源地之

一，灭鼠活动比较频繁，在 1982—1990年该市进行

过大规模的灭鼠活动，优势鼠种褐家鼠种群数量由

39.83%~34.21%骤减至 1983年的 6.92%，到 1990年

种群组成百分比降至4.51%（吴珊，1992）。Ma et al.

（2018）研究了湛江市和哈尔滨市褐家鼠种群的抗药

水平，发现近 10 年来两地褐家鼠的抗性水平都很

低，频繁使用抗凝血类灭鼠剂很容易导致当地褐家

鼠种群的遗传结构发生改变。2008—2015 年湛江

种群和哈尔滨种群间的 D-loop 单倍型的频率波动

都比较大的另一个原因可能是采样地点发生了变

化，由于鼠类种群有一定的迁移性，每年采样地点也

会在近距离范围内调整，尽管每年采样地点基本限

制在 5~6 km 的范围内，也不可避免会影响种群
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D-loop单倍型的频率变化。

本试验由于采样地点有限，只分析了 3个褐家

鼠亚种之间的进化关系，后续增大采样范围以便更

有效地评估种群之间的分化情况以及临近种群之间

的基因交流，为鼠类的统防统治提供参考依据。此

外，通过对褐家鼠种群D-loop单倍型的年度变化规

律分析发现，不同年份样品D-loop的单倍型组成会

出现明显的变化，这对于后续开展褐家鼠谱系地理

学研究有一定的借鉴意义。
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