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摘 要

吐鲁番沙虎（Teratoscincus roborowskii）是我国吐鲁番盆地特有的爬行动物，也是

国家二级重点保护野生动物。为评估其遗传多样性及群体结构，本研究以盆地内鄯

善（SS）、托克逊（TS）、吐鲁番（TP）和艾丁湖（AL）4个居群的 32只个体为研究对象，通

过基因分型测序（GBS）技术在全基因组范围内开发单核苷酸多态性（SNP）分子标

记，最终获得 90 543个高质量 SNP位点。基于获得的 SNPs数据进行遗传多样性、系

统发育与群体遗传结构分析。结果表明：各居群观测杂合度（Ho）均高于期望杂合度

（He），Ho均值为 0. 241，He均值为 0. 232，其中 AL居群的多样性最高。居群间遗传分

化程度存在差异，SS与TS居群间的遗传分化系数（FST）最大（0. 157）；TP与AL居群间

的FST最小（0. 014）。系统发育树与群体遗传结构分析的结果一致，即 SS居群单独聚

簇，其余 3个居群聚为一簇。Tajima’s D中性检验结果提示该物种可能经历了近期群

体收缩或受到平衡选择影响。综合表明，吐鲁番沙虎在遗传结构上呈现显著的东

（SS居群）—西（TP、TS、AL居群）分化，其遗传多样性特征可能受地理隔离与群体历

史过程的共同影响。研究结果为进一步理解吐鲁番沙虎适应性进化及开展物种保

护提供了基因组学依据。
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Abstract：The Turpan wonder gecko （Teratoscincus roborowskii）， is an iconic reptile endemic to the Turpan Basin and 

listed as national second-class key protected species in China.  In order to reveal its genetic diversity and population struc⁃

ture， a total of 32 individuals from four populations in Shanshan （SS）， Toksun （TS）， Turpan （TP） and Aiding Lake （AL） 

were examined in this study.  The single nucleotide polymorphisms （SNPs） molecular markers on the whole genome were 

determined by genotyping-by-sequencing （GBS）， and finally 90 543 high-quality SNPs were obtained for subsequent analy⁃

sis.  Based on the obtained SNPs data， genetic diversity， phylogenetic and population genetic structure were analyzed 

respectively.  The results showed that the observed heterozygosity （Ho） of four populations was higher than their expected 

heterozygosity （He）， with the mean Ho of 0. 241 and the mean He of 0. 232， and the AL population has the highest diver⁃

sity.  There was different in the degree of genetic differentiation among populations， the maximum FST value between SS and 

TS populations was 0. 157， and the minimum FST value between TP and AL populations was 0. 014.  The results of phyloge⁃

netic tree analysis are consistent with those of population genetic structure analysis， the SS population was clustered alone 

and the other three populations were clustered as a single cluster.  Tajima’s D neutrality test suggested that this species 

might have experienced recent population contraction or been subject to balancing selection.  In summary， the results 

showed that Turpan wonder gecko had a significant genetic differentiation pattern from east （SS population） to west （TP， 

TS， AL population）.  This pattern and genetic diversity might be mainly affected by the combination of geographical isolation 

and population history.  These findings provided a genomic basis for further understanding the adaptive evolution and formu⁃

lating conservation strategies of Turpan wonder gecko.

吐鲁番沙虎（Teratoscincus roborowskii）隶属于爬

行纲（Reptilia）有鳞目（Squamata）蜥蜴亚目（Lacer⁃
tilia）球趾虎科（Sphaerodactylidae）沙虎属（Teratoscin⁃
cus）［1−2］。该物种是球趾虎科中仅分布在吐鲁番盆地

的夜行性蜥蜴，其典型适宜生境为盆地内低海拔荒

漠和半荒漠地带，主要以栖息生境中的小型节肢动

物为食，并在每年 6—8月摄食成熟的刺山柑（Cappa⁃
ris spinosa）果实［3−4］。吐鲁番沙虎具有耐受极端干热

环境、穴居等独特的生物学特征和行为习性，是研究

物种进化与环境适应机制的理想模型。气候变化和

人类活动加剧等可能进一步影响其分布及遗传多样

性水平，甚至威胁其种群生存。因此，从遗传多样性

角度评估该物种的生存潜力具有重要意义。目前，

对吐鲁番沙虎的研究主要集中于分类及系统学［5−8］、

生态学（幼体拟态［9］、日活动节律［10］、两性异形［11］、年

龄鉴定［12］、巢域及生境选择［13］、食性及捕食模

式［14−16］）和线粒体基因结构特征［17−18］等方面，而关于

其群体遗传多样性现状的研究仍较缺乏。

第二代测序技术也被称为高通量测序技术，已在

生物基因组学研究中得到广泛应用［19］。其中，简化基

因组测序技术自Miller et al.［20］于 2007年提出以来，

因其操作简便、成本较低，且不受参考基因组的限制，

在无参条件下仍能获取大量遗传多态性标签而被广

泛使用［21−22］。根据建库方法的不同，该技术主要包括

简化代表文库测序（reduced-representation libraries，
RRLs）、限制性酶切位点相关 DNA 测序（restriction-

site-associated DNA sequencing，RAD-seq）和基因分

型测序（genotyping by sequencing，GBS）等［23］。其中，
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GBS技术利用限制性内切酶对基因组进行酶切并加

标签，通过高通量测序获取如单核苷酸多态性

（single nucleotide polymorphism，SNP）等大量遗传标

记［24−25］。SNP是由单个核苷酸的插入、缺失、转换和

颠换等变异而引起的多态性，在基因组中有出现频

率高、位点丰富和便于检测等特点，已成为基因组水

平研究的理想分子标记［26］。

作为吐鲁番盆地的特有物种，本研究以吐鲁番

沙虎为研究对象，基于 GBS技术对其进行群体遗传

学分析，旨在阐明：（1）该物种当前的遗传多样性水

平；（2）其在分布区域内是否存在显著的遗传分化。

研究结果将有助于深入揭示吐鲁番沙虎适应性分化

的遗传机制，并为这一国家二级重点保护野生动物

的保护工作提供理论依据。

1　材料与方法

1. 1　样样本采集采集与保存

于2019年7月在我国新疆吐鲁番盆地采集32份

吐鲁番沙虎组织样本，即吐鲁番（TP）8 份、托克逊

（TS）8 份、鄯善（SS）8 份和艾丁湖（AL）8 份，详细信

息见表 1。肌肉或肝脏组织样本来自实施安乐处理

的个体，脱落的鳞片样本为野外收集。组织样品固

定于 95%乙醇中。以采自新疆博尔塔拉蒙古自治州

精河县的新疆沙虎（Teratoscincus przewalskii，样本编

号 J251）作为外群用于系统发育分析。所有样本于

-20 ℃冰箱保存，用于后续分子实验。

1. 2　基因组DNA提取和GBS文库构建

取上述组织样品 50～100 mg 送至诺禾致源生

物信息科技有限公司进行GBS建库测序。首先提取

基因组总 DNA，并用琼脂糖凝胶电泳和 Nano Drop 
2000C 分 光 光 度 计（Thermo Fisher Scientific Inc.，
USA）对基因组 DNA 进行质量检测，最后用 Qubit 4
荧光计（Thermo Fisher Scientific Inc.，USA）对DNA浓

度进行精确定量。检验合格的高质量基因组 DNA
用限制性核酸内切酶MseI和MspI进行双酶切，酶切

后在片段的两端加上带有 barcode的接头，构建GBS
文库。构建好的文库通过 Illumina HiSeqTM 2000 测

序平台进行双末端150 bp（PE150）测序。

1. 3　测序数据预处理与质控

在 Illumina HiSeqTM 2000数据下机后，通过碱基

识别将原始图像数据文件转化为原始读取文件（raw 
reads），对原始读取文件进行质控，去除 reads中的接

头（adapter）、序列中为 N 的碱基（即未识别的碱基）

及低质量碱基序列，从而获得 clean reads。
1. 4　SNP标记分型

由于吐鲁番沙虎缺少参考基因组，因此使用

Stacks v2. 60［27−28］软件，采取无参方式进行 SNP分型。

为确保后续分析过程的准确性，首先使用 Stacks 软
件中的 process_radtags 程序对各样本测序数据进行

质量过滤，剔除低质量和无 rad标签的序列，然后使

用 denovo_map. pl流程对全部 32份样本的 GBS数据

进行 de novo流程化操作，以鉴定候选 SNP。为获得

高质量的 SNP数据集，进一步使用VCFtools v0. 1. 17
软件［29］对初步筛选的 SNP分型结果进行过滤。过滤

掉最小等位基因频率低于 0. 05 的位点和基因型缺

失率高于 5%的位点。经过上述步骤，最终获得可用

于群体遗传学分析的高质量SNP数据集。

1. 5　群体遗传参数计算与中性检验

基于筛选得到的高质量 SNP 数据集，利用

Stacks v2. 60 软件中的 populations 程序计算群体内

的观测杂合度（Ho）、期望杂合度（He）、核苷酸多样性

（π）和近交系数（FIS）。为评估群体间的遗传分化程

度，采用VCFtools v0. 1. 17软件计算两两群体间的遗

传分化系数（FST）。用 VCFtools v0. 1. 17 软件进行

Tajima’s D中性检验，将生成的结果用R语言进行可

视化，绘制箱线图，以直观反映群体历史动态和潜在

表1　吐鲁番沙虎采样点和样品信息

Table 1　Sample information of Turpan wonder gecko
采样点

Sampling site
吐鲁番 TP
托克逊 TS
鄯善 SS
艾丁湖 AL

样本量 /只
Number

8
8
8
8

东经 /（°）
Longitude
89. 191
88. 633
90. 200
89. 275

北纬 /（°）
Latitude
42. 859
42. 863
42. 847
42. 761

海拔 /m
Altitude

-104
24

334
1

样品编号
Voucher No.

G3743、G3744、G3745、G3746、G3748、G3749、G3750、J40124
J1517、J1518、J1519、J1520、J1522、J1523、J1507、J1508
G3877、G3878、G3879、G3881、G3882、G3883、G3884、G3885
J9016、J9017、J9018、J9019、J9021、J9022、J9023、J9024
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的选择信号。

1. 6　系统发育分析

基于获取的高质量 SNP 数据集，采用最大似然

法（maximum likelihood，ML）构建系统发育树，探讨

吐鲁番沙虎 4个居群间的进化关系。使用 IQ-TREE 
v2. 0. 3［30］软件构建 ML 树，在 ModelFinder［31］中以贝

叶斯信息标准（Bayesian information criterion，BIC）选

取最佳核苷酸替代模型，设置 10 000 次重复的 UF⁃
Boot 测试进化枝。最后，将生成的系统发育树上传

至 iTOL在线平台［32］（https：//itol. embl. de/）中可视化

处理。

1. 7　群体遗传结构分析

使用 Admixture v1. 3. 0［33］软件对 4 个居群的数

据进行种群遗传结构的 Structure 分析，假定聚类数

K = 1～9，比较不同K值对应的交叉验证错误率（CV 
error），拥有最低 K 值的聚类数被认为是最佳聚类

数，得到的结果用 R 中的 pophelper 包［34］进行可视

化。使用 PLINK v1. 9 软件［35］生成用于主成分分析

（principal component analysis，PCA）的矩阵，然后将

生成结果导入 R 中 ggplot2 包［36］进行可视化，绘制

PCA 结果图，直观展示不同地理居群个体的聚集与

分离情况，以辅助理解吐鲁番沙虎的群体遗传结构。

2　结果

2. 1　测序数据质量统计

基于GBS技术对 32份吐鲁番沙虎和 1份新疆沙

虎（样本编号 J251）外群样本构建测序文库进行测

序。各样本的测序数据质量统计结果如表 2 所示。

测序共获得64 707 509 644条原始序列。样本的总原

始读长为1 403 464 320～2 701 657 152 bp，所有样本

的有效测序效率均高于 99. 99%，平均测序错误率为

0. 04%。Q20和Q30平均值分别为 96. 19%和 89. 88%，

GC 含量为 40. 70%～42. 42%，均值为 41. 72%，符合

预期。上述指标表明，测序数据质量高、可靠性强，

满足后续生物信息学分析要求。

表2　吐鲁番沙虎及新疆沙虎简化基因组测序质量

Table 2　Simplified genome sequencing quality of Turpan wonder gecko and Przewalski’s wonder gecko

G3743
G3744
G3745
G3746
G3748
G3749
G3750
G3877
G3878
G3879
G3881
G3882
G3883
G3884
G3885
J1507
J1508
J1517
J1518

1 722 688 704
1 760 270 688
1 731 349 152
1 800 849 600
1 657 426 176
1 795 605 120
1 757 365 920
1 534 006 944
1 403 464 320
1 854 649 440
2 100 112 128
1 573 551 648
1 500 825 600
1 991 968 992
2 456 768 448
1 758 957 120
2 385 747 360
1 917 364 608
1 836 984 672

1 722 468 384
1 760 015 808
1 731 130 272
1 800 616 896
1 657 210 176
1 795 367 232
1 757 158 848
1 534 001 760
1 403 457 984
1 854 643 104
2 100 103 200
1 573 548 192
1 500 818 688
1 991 959 488
2 456 760 960
1 758 950 208
2 385 747 360
1 917 129 312
1 836 976 320

99. 99
99. 99
99. 99
99. 99
99. 99
99. 99
99. 99

100. 00
100. 00
100. 00
100. 00
100. 00
100. 00
100. 00
100. 00
100. 00
100. 00

99. 99
100. 00

0. 04
0. 04
0. 04
0. 04
0. 04
0. 04
0. 05
0. 05
0. 04
0. 04
0. 04
0. 06
0. 04
0. 04
0. 04
0. 04
0. 03
0. 04
0. 05

96. 31
97. 05
96. 57
96. 45
97. 26
96. 79
95. 30
95. 05
96. 38
95. 55
95. 13
94. 08
96. 53
96. 54
96. 25
95. 53
96. 85
96. 33
95. 08

89. 92
91. 84
90. 56
90. 31
92. 35
91. 16
87. 41
87. 46
90. 37
88. 54
87. 12
85. 00
90. 78
90. 80
90. 14
88. 51
90. 82
89. 95
87. 53

41. 80
41. 65
41. 37
41. 33
41. 45
41. 73
41. 53
42. 24
40. 70
42. 16
41. 55
42. 18
41. 62
41. 84
40. 80
42. 41
40. 84
41. 64
42. 42

样品号
Sample ID

原始读长 /bp
Raw read

净读长 /bp
Clean read

有效率 /%
Effective rate

错误率 /%
Error rate

质量值≥20 /%
Q20

质量值≥30 /%
Q30

GC含量 /%
GC content
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J1519
J1520
J1522
J1523
J40124
J9016
J9017
J9018
J9019
J9021
J9022
J9023
J9024
J251
平均值 Mean

1 883 496 960
1 430 786 592
1 913 098 464
1 668 748 896
1 819 603 872
2 701 657 152
2 502 906 912
2 681 253 216
2 054 552 832
2 462 444 064
2 342 850 624
2 565 640 224
2 671 633 728
1 468 879 488
1 960 833 626

1 883 488 608
1 430 782 272
1 913 092 704
1 668 744 288
1 819 368 864
2 701 647 648
2 502 894 528
2 681 243 136
2 054 499 552
2 462 433 696
2 342 843 136
2 565 629 856
2 671 620 480
1 468 870 848
1 960 764 358

100. 00
100. 00
100. 00
100. 00

99. 99
100. 00
100. 00
100. 00
100. 00
100. 00
100. 00
100. 00
100. 00
100. 00
100. 00

0. 04
0. 04
0. 04
0. 04
0. 04
0. 04
0. 04
0. 04
0. 03
0. 04
0. 04
0. 04
0. 04
0. 04
0. 04

97. 03
97. 31
96. 18
96. 41
95. 86
96. 28
96. 05
96. 60
95. 75
96. 34
95. 44
97. 23
96. 53
96. 37
96. 19

92. 07
92. 69
89. 97
90. 61
88. 88
90. 16
89. 68
90. 91
88. 54
90. 33
88. 20
92. 36
90. 78
90. 38
89. 88

41. 73
41. 77
42. 28
42. 17
42. 14
41. 25
42. 12
40. 89
42. 19
42. 12
42. 03
41. 48
41. 62
41. 68
41. 72

续表2
样品号

Sample ID
原始读长 /bp

Raw read
净读长 /bp
Clean read

有效率 /%
Effective rate

错误率 /%
Error rate

质量值≥20 /%
Q20

质量值≥30 /%
Q30

GC含量 /%
GC content

2. 2　SNP识别

通过 Stacks v2. 60进行无参分析调取 SNP，最终

获得 2 619 941 个 SNP。使用 VCFtools v0. 1. 17 软件

对 Stacks 中得到的 SNP 分型结果进行过滤，过滤掉

最小等位基因频率低于 0. 05 的位点及基因型缺失

率高于 5% 的位点，最终得到了 90 543 个高质量的

SNP位点用于后续分析。

2. 3　群体遗传多样性

基于获取的 90 543 个高质量 SNP 位点，计算了

吐鲁番沙虎 4个地理居群的遗传多样性参数（表 3）。

各居群的观测杂合度为 0. 208～0. 258，均值为

0. 241；期望杂合度为 0. 198～0. 248，均值为 0. 232，
所有居群的观测杂合度均大于期望杂合度。核苷酸多

样性为0. 211～0. 265，均值为0. 248，其中鄯善居群核

苷酸多样性最低，艾丁湖居群最高。近交系数为0. 007～
0. 024，均值为0. 017，表明居群内近交水平较低。

遗传分化指数（FST）结果显示，居群间分化程度

各异。SS居群与 TP、TS和 AL 三个居群间均存在较

大的遗传分化，FST分别为 0. 139、0. 157和 0. 127，TS
与 TP、AL 居群间存在中等遗传分化，FST 分别为

0. 036、0. 035，TP 和 AL 居群间的遗传分化最小，FST
为0. 014（表4）。

Tajima’s D中性检验结果显示：4个居群Tajima’s 
D的中位数均大于 0，说明超过 50% 的数据为正

值，表明吐鲁番沙虎可能受到平衡选择，也可能在

近期经历了群体收缩。各居群均有部分位点的

Tajima’s D 小于 0，说明群体整体偏离中性，且群体

内部分区域仍符合中性或受不同进化力量的影

响 ，使 群 体 内 部 维 持 更 多 的 群 体 遗 传 多 态

性（图 1）。

2. 4　系统发育树

基于 90 543 个 SNP 位点，在 IQ-TREE 软件中使

表3　基于SNP数据的吐鲁番沙虎遗传多样性

Table 3　Genetic diversity of Turpan wonder gecko based on SNP data
居群

Population
吐鲁番 TP
鄯善 SS
托克逊 TS
艾丁湖 AL
平均值 Mean

观测杂合度
Ho

0. 253
0. 208
0. 244
0. 258
0. 241

期望杂合度
He

0. 244
0. 198
0. 237
0. 248
0. 232

核苷酸多样性
π

0. 261
0. 211
0. 254
0. 265
0. 248

近交系数
FIS

0. 020
0. 007
0. 024
0. 017
0. 017

表4　吐鲁番沙虎群体间FST统计

Table 4　FST values between populations of Turpan wonder gecko
居群

Population
吐鲁番 TP
鄯善 SS
托克逊 TS

鄯善
SS

0. 139
—

—

托克逊
TS

0. 036
0. 157
—

艾丁湖
AL

0. 014
0. 127
0. 035
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用 ModelFinder 选取最优核苷酸替代模型。基于贝

叶斯信息准则最终确定 TVM + F + G4 为最佳替代

模型。在此基础上利用最大似然法构建系统发育

树（图 2）。在系统发育树中，吐鲁番沙虎 4 居群分

为两个支系，且支持率均为 100%。其中 SS 居群单

独构成一个支系，而 AL、TP 和 TS 三个居群构成另

一个支系。在 AL、TP 和 TS 支系内部，TP 与 TS 居群

亲缘关系最近，形成姐妹群（UFBoot = 100）。AL 居

群没有形成单系，其中 J9024个体与其余个体（包括

AL 居群的其他个体、TP 和 TS 居群）形成姐妹群

（UFBoot = 100），而 J9016、J9017、J9018 和 J9023 聚

成一组，与 TP 和 TS 居群构成的分支形成姐妹群

（UFBoot = 98）。

2. 5　群体遗传结构

由图 3 可知，当 K = 2 时，CV error 最低，说明将

全部 32只个体分为 2个遗传簇是最佳的聚类结果。

用 R 绘制 K = 1～9 的遗传结构图（图 4）。由图 4 可

见，当 K = 2 时，SS 个体单独形成一簇，TP、AL 和 TS
个体聚为一簇，此结果与系统发育树（图2）所呈现的

节点处数字表示超快自举支持率（UFBoot）。左下角比例尺代表每一位点的碱基或氨基酸替换率为 0. 1。吐鲁番沙虎照片由郭宪光于2008
年6月摄于吐鲁番沙漠植物园。

The numbers near the nodes represented the ultra-fast bootstrap support rates （UFBoot）.  The scale bar in the bottom left corner represented a substi⁃
tution rate of 0. 1 per site for nucleotides or amino acids.  The photography of Turpan wonder gecko was taken by GUO Xianguang from the Turpan Desert 
Botanical Garden in June， 2008.

图2　基于SNP构建的系统发育树

Figure 2　Phylogenetic tree based on SNPs data

图1　不同居群Tajima’s D分布

Figure 1　Distribution of Tajima’s D among different populations
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结果一致，共同支持吐鲁番沙虎群体在遗传上存在

东、西分化的遗传结构。

基于 90 543 个高质量 SNP 位点，对全部 32 份

样本进行主成分分析。共计算 10个主成分，其中前

3 个主成分（PC1、PC2 和 PC3）的贡献率分别为

32. 19%、11. 51% 和 9. 41%，三 者 累 计 贡 献 率 达

53. 12%，能够较好地代表数据的主要遗传变异结

构。PCA结果可视化（图 5）显示，PC1可清晰地将 SS
居群分离出来，但不能将 TP、TS 和 AL 三个居群分

离；PC2可将 TS从 TS-TP-AL集群中分离出来，但 TP
与 AL仍有交融；PC3则进一步将 TP与 AL分开。综

合来看，主成分分析从多维遗传变异中提取的梯度

信息，逐级揭示了吐鲁番沙虎 4 个地理居群的遗传

关系与分化程度。该结果与系统发育树和 Admix⁃
ture分析结果高度吻合，共同支持 SS居群独立，TP、
TS、AL三个群间存在渐进分化的遗传格局。

3　讨论与结论

遗传多样性是物种在长期进化过程中积累的遗

传变异及其与环境互作的结果［37］。本研究基于全基

因组 SNP 标记，首次系统评估了吐鲁番沙虎的遗传

多样性现状。结果显示，吐鲁番沙虎 4 个居群均表

现出观测杂合度大于期望杂合度。这种现象可能源

于近期基因流导致的杂合子过剩［38−39］，如其他居群

个体的迁入或历史隔离群体发生二次混合；也可能

反映出该物种在适应吐鲁番盆地极端干热环境过程

中，受到平衡选择、突变及遗传漂变的综合作用，从

而在群体水平维持了较高的杂合度［40］。一般而言，

较高的遗传多样性通常意味着更强的环境适应潜

力［41］。吐鲁番盆地三面环山，地质历史复杂且气候

极端干热［42−43］，作为该盆地的特有种，吐鲁番沙虎现

有的群体遗传多样性格局可能与盆地内的环境差异

及气候历史密切相关。Tajima’s D中性检验结果表

明，该物种可能经历了近期的群体收缩事件或受到

不同颜色代表不同的遗传组成，K值代表聚类数量。

The different colors represent different genetic compositions， and the K values represent the number of clusters.
图4　群体遗传结构分析结果

Figure 4　Results of population genetic structure analysis

图3　不同K值所对应的交叉验证错误率

Figure 3　CV error corresponding to different K values
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平衡选择的作用［44−45］，这些进化历程共同塑造了其

当前的遗传特征。群体遗传分化分析显示，居群间

分化程度差异明显，其中 SS与TS居群间的遗传分化

最大，TP 与 AL 居群间分化最小。结合吐鲁番沙虎

的活动特征及居群所在的地理位置，推测影响群体

间遗传分化的主要因素可能来自基因流［46］。SS 居

群位于盆地东侧，与位于西侧的TP、AL及TS居群空

间距离较远，加之吐鲁番沙虎的扩散能力有限，地理

隔离很可能限制了居群间的基因交流，从而导致东

西居群间遗传分化较大。

通过构建系统发育树及群体遗传结构分析，发

现吐鲁番沙虎形成两个明显的支系，其中 AL、TP和

TS三个居群形成一个支系，SS居群单独成支。这一

遗传分化格局与东西地理分布完全对应，结合该物

种的扩散能力及现有居群的空间分布特征，推断地

理隔离是驱动其谱系分化的主要因素。在AL、TP和

TS 支系（西部支系）内部，TP 与 TS 居群亲缘关系最

近，互为姐妹群，而AL居群未形成单系，且表现出最

高的杂合度与核苷酸多样性，暗示该居群可能具有

更复杂的遗传背景或更高的生境异质性，其形成机

制有待结合环境因子进一步探讨。

尽管本研究揭示了吐鲁番沙虎群体遗传结构的

基本框架，但由于缺乏该物种的完整参考基因组，无

法对筛选出的遗传位点进行功能注释，难以深入解

析其适应性进化的分子机制。未来可通过全基因组

测序和比较基因组学分析，结合环境变量数据，在全

基因组层面系统挖掘与吐鲁番极端环境适应性相关

的基因及调控元件。

综上所述，本研究基于简化基因组测序技术，以

SNP为分子标记，明确了吐鲁番沙虎4个居群的遗传

多样性水平和东西分化的遗传结构，为进一步探讨

吐鲁番沙虎适应性分化的遗传机制奠定了基础，也

为该物种的遗传多样性保护提供了一定参考。研究

结果建议，在制定保护策略时应考虑遗传上独立的

单元和高遗传多样性单元的潜在保护价值，从而为

这一国家二级重点保护野生动物的科学管理与保护

实践提供科学依据。

致谢：感谢中国科学院成都生物研究所夏云副

研究员和田莉莉硕士研究生在数据分析方面给予的
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