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基于Cyt b基因全序列分析河南7种菊头蝠系统发育关系 
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摘 要：采用分子系统发育分析方法对菊头蝠科蝙蝠的系统发育关系和分类地位进行研究，以7种127个蝙 

蝠为研究对象，测定了mtDNA Cytb基因全序列(1140 kb)，用最大简约法(maximum parsimony，MP)和最大似然法 

(maximum likelihood，ML)建系统发育树，对菊头蝠种间亲缘关系及分类地位进行分析，角菊头蝠、菲菊头蝠和大耳 

菊头蝠属于较原始的种类 ，且彼此间有较近的亲缘关系；大菊头蝠、皮氏菊头蝠关系较近，为较原始的类群；马铁和 

中菊头蝠关系较近，为后分化的类群． 
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菊头蝠属(Rhinolophus)为菊头蝠科(Rhinolophoidea)仅有的一个属，共有 77种 J，主要生活于热带和 

亚热带地区 2̈]，中国分布 28种_31]，河南分布有 7种_8]．菊头蝠属的系统发育关系虽然已有一些研究，但结 

果并不完全一致．有时形态学数据不能完全解决种间的系统发育关系[9]，需要借助于更多分子生物学的方法 

来了解种问的亲缘关系及系统进化口 ．线粒体 Cyt b基因经常被用作种间或属间系统进化或分类的依据， 

近年来，利用 Cyt b基因序列分析的方法，帮助解决了许多在形态学分类中存在争议的问题，已成为现代分 

类学中的一种常规方法，该方法在不少翼手类的系统发育研究中得到了广泛应用 卜 ]̈．本文通过对河南分 

布的 7种菊头蝠 Cyt b基因全序列的测定和分析，探讨各种问的系统发育关系，从而确定其分类地位． 

1 材料和方法 

1．1 实验材料 

2006—2011年，采用无损伤的方法采集了 127号菊头蝠科蝙蝠个体．物种的标本编号、采集地及 Gen— 

Bank注册号均列于标本信息见表 1． 

1．2 分子系统发育分析 

蝙蝠样本 DNA提取主要参考卢圣栋 的苯酚／氯仿法，4。C下保存备用．PCR产物经 10 mg／mL 

(1．0 )琼脂糖凝胶电泳检测后送上海生工生物工程有限公司测序．测回序列经 NCBI比对，经 Clustal—x 

m 进行序列自动对准，用 MEGA5．0 进行基因序列分析，用 PAUP4．0bl0 软件构建 MP 。 和Neigh— 

bor—Joining[2 法构建系统发育树． ． 

2 结 果 

采用 MEGA5．0计算 9种菊头蝠(不包括外群)之间的遗传距离(表 2)，最小和最大遗传距离分别为 
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0．002和0．137，平均距离为 0．121．其中菲菊头蝠和角菊头蝠问的序列百分比差异只有 0．080，是 6种菊头 

蝠科蝙蝠中遗传距离最小的；而中菊头蝠和大菊头蝠遗传距离最大为 0．137． 

表 1 标本采集信息表 

表 2 菊头蝠科蝙蝠成对比较的百分序列差异 

注 ：总体平均值为 0．121．1一R．blythi，2 R．pusillus，3一R．7notloeero5，4 R．cornutus，5 

R．macrotis，6=R．ferr，7=R．affinis，8=R．pear，9一R．1uctus，10一H．pratti．． 

基于细胞色素 b全序列，以普氏蹄蝠(H ppos er ＆e pratti)为外类群，建立菊头蝠科 9种蝙蝠的NJ 

和 MP系统发育树，得到一致的聚类结果(图1)．系统树分为两大分支：一支是角菊头蝠R．cornutus、菲菊头 

蝠 R．pusillus、大耳菊头蝠、R．monoceros和R．blythi(后两个为 genebank上下载的序列)；另一支为马铁菊 

头蝠Rhinolophus ferrumequinum、大菊头蝠Rhinolophus luctus、皮氏菊头蝠Rhinolophus pearsoni和中菊 

头蝠RhinOloph“ n 厂inis．马铁菊头蝠首先与中菊头蝠聚在一起再与大菊头蝠、皮氏菊头蝠形成一个分支， 

最后与比较原始的角菊头蝠和菲菊头蝠聚在一起． 

图1基于Cyt b基因构建的系统发育树 
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3 讨 论 

本文基于细胞色素 b全序列，建立 NJ和 MP系统发育树，分析了7种菊头蝠的系统发育关系．角菊头 

蝠、菲菊头蝠属于较原始的种类，彼此有较近的亲缘关系可能是同一个种．这与Keping Sun、Sakai、Stoffberg 

的结果一致 。 ；与Bogdanowicz_2引、Bogdanowicz̈2 和Jones 基于形态学特征分类的结果也一致．在以前 

的研究中，基于形态学特征的分类认为大耳菊头蝠与体型较大的菊头蝠关系较近；而基于分子的研究则认 

为，它属于较原始的种类，与体型较小的角菊头蝠、菲菊头蝠等亲缘关系较近，在本研究中也得到了验证．关 

于体型较大的中菊头蝠、大菊头蝠、皮氏菊头蝠、马铁菊头蝠间的关系一直没有统一的定论，采用不同的研究 

方法、不同的遗传序列得到的结果都不相同．Keping Sun_1。 分别基于线粒体控制区和线粒体Cyt b基因全序 

列，对部分种类菊头蝠的系统发育关系做了研究，两者关于中菊头蝠和马铁菊头蝠的分类地位结果不同，与 

Stoffberg_1。。基于线粒体 Cyt b基因全序列分析的结果也不同，Stoffberg认为中菊头蝠、马铁菊头蝠属较原 

始的种类，皮氏菊头蝠与其他菊头蝠亲缘关系较远，Kepingl1纠认为皮氏菊头蝠属较原始的种类，大菊头蝠与 

其他各菊头蝠的关系较远．本研究中大菊头蝠、皮氏菊头蝠关系较近，为较原始的类群；马铁和中菊头蝠关系 

较近，为后分化的类群，与袁小爱等研究结果一致 ．这种差异可能是由于标本采集地间的地理差异，再者 

本研究用 Cyt b基因全序列进行聚类分析，尚需选择更多的基因序列对蝙蝠之问的关系进行深入研究． 

总之，本研究从分子水平对菊头蝠科蝙蝠分类地位及系统发育进行研究，结果显示体型较小的蝙蝠关 

系密切，属比较原始的类群，体型较大的，有较近的亲缘关系．在进一步的研究中，我们将采集更多的标本，选 

择更多的分子序列标记，来探讨菊头蝠科蝙蝠种问的亲缘关系及系统进化，为更好地保护这一生物类群提供 

基础资料． 
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Taxonomic and Phylogenetic Status of Rhinolophus Bats Based on Cyt b Gene Sequence 

WANG Yanmei ，HU Fengxia ，ZhAO Xiaojin 

(a．College of life sgience；b．College of Fisheries，Henan Normal University，Xingxiang 453007，China) 

Abstract：Rhinolophus bats include one genera and 77species，and are mainly distributed in both temperate and tropical 、 

areas．Based on molecular data，we studied the taxonomic status of Rhinolophus bats．The 1 1 40 kb DNA sequences of mt DNA 

Cyt b gene from 89 individuals of seven Rhinolophus bats species were obtained．Both of the MP and ML phylogenetic trees 

showed that the seven Rhinolophus bats species are clustered into tWO clades，among which the smaller Rhinolophus cornutus is 

closely clustered with Rhinolophus macrotis firstly；the bigger Rhinolophus affinis and Rhinolophus ferrumequinum，Rhinolo— 

phus pearsonii，Rhinolophus luctus are clustered as a clade．In molecular trees，Rhinolophus cornutus，Rhinolophus macrotis 

and Rhinolophus pusillus，Rhinolophus ferrumequinum，Rhinolophus pearsonii，Rhinolophus affinis and Rhinolophus luctus are 

clustered as two g roups I and II respectively．The group I and II have relatively close relationship，and with very high boot— 

strap value．All phylogenetic trees have produced the monophyletic clade of Rhinolophidae．It is necessary to collect more spe— 

cies and use more molecular data to resolve the phylogeny of Rhinolophus bats． 

Keywords：Rhinolophus bats；Cyt b gene sequence；phylogeny 


