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唐家河自然保护区大熊猫的家庭网络: 当代基因流评估 
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摘要  利用福尔马林固定的粪便材料、寡核苷酸指纹技术以及 SRY 基因的性别判定技术, 构建了唐家
河自然保护区大熊猫的家庭网络图, 同时对当代基因流(个体迁移)进行了评估. 从 124 份粪便样品中, 
鉴定出 37 只大熊猫(22 只雌性和 15 只雄性). 通过分析这些个体的家庭关系, 获得如下主要结果: (ⅰ) 
一级亲戚间的遗传相似性为 50%~90%, 无关个体间的相似性高达 77%, 说明唐家河自然保护区的大熊
猫整体具有很高的遗传相似性; (ⅱ) 鉴定了 15对已繁殖过的大熊猫, 发现其中 5对是高度近亲繁殖, 提
示唐家河自然保护区的大熊猫近亲繁殖现象较为严重; (ⅲ) 发现 4对繁殖大熊猫和 5个子代呈远距离迁
移, 表明保护区内的栖息地是整体相连的; (ⅳ) 有 4 对全胞兄妹(均为雌雄对)的扩散距离很近, 且彼此
交配繁殖了高度近交的子代, 反映了长距离迁移对于避免近亲繁殖是非常重要的; (ⅴ) 共有 17 只成年
大熊猫为短或中等距离扩散, 并在景观上被分为 3 个群组, 提示有必要进一步开展栖息地的质量调查, 
查明保护区内是否存在着某种因素, 阻碍了大熊猫的远距离迁移扩散, 从而导致近亲繁殖, 威胁大熊猫
的生存.  
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历史上大熊猫(Ailuropoda melanoleuca)曾广泛分
布于我国东南部以及邻国的缅甸和越南北部[1]. 大熊
猫是隐居性动物, 每个成体均有明确的家域[1]. 只有
在交配季节(3 月中旬至 5 月中旬), 大熊猫才离开家
域寻找配偶[2]. 大熊猫以高山、亚高山和中山林地的
多种竹类为主食, 其生境为海拔 1200~3500 m的密林
竹丛[3]. 由于人类社会经济活动的影响, 大熊猫现仅
分布于青藏高原东缘彼此隔离的秦岭、岷山、邛崃、

凉山、大相岭和小相岭 6大山系[3]. 20世纪 80年代, 
我国进行过一次大熊猫普查 , 发现其野生种群的数
量仅约 1000只[4]. 为了拯救该物种, 我国政府将其保
护区的数量从 1975 年的 13 个迅速增加至现在的 35
个, 使保护区的面积从 6444 km2扩大到 15000 km2, 
从而保护了 70%的大熊猫栖息地和 60%的大熊猫个
体[3]. 然而, 保护区面积的扩大, 是否意味着大熊猫
的栖息地质量、种群结构和遗传结构也达到了良好水

平呢? 基于该领域的空白点 , 作者以唐家河自然保
护区为研究单元 , 从保护遗传学角度构建大熊猫的
家庭网络图, 并通过家庭网络图的有关信息, 分析保
护区内大熊猫的基因流情况 , 以期达到评价唐家河
自然保护区大熊猫的栖息地质量 , 以及种群结构和
遗传结构的现状的目的.  

在动物保护遗传学领域 , 保护生物学家基于保
护策略与保护计划制定, 以及行政管理之需要, 提出
并定义了进化显著单元 (ESU)和管理单元 (MU)[5~7]. 
据此, 用保护遗传学的研究结果, 已将 6 个山系的大
熊猫, 定义为 2 个进化显著单元和 3 个管理单元[8]. 
然而 , 我国以行政区域划分的方式建立的自然保护
区, 实际上代表着最为基本的管理单元. 所以, 阐明
保护区内某种动物的当代基因流 , 将从根本上有效
地促进保护策略与相关措施的制定. 因此, 我们提出
了通过构建家庭网络图, 分析小范围内的扩散模式, 
来评价动物的当代基因流[9]. 

基因流指一个种群的基因转移至另一个种群 , 
它通常是个体迁移的结果[7]. 人类早期对栖息地的破
坏, 造成许多野生动物片段化种群的产生. 而近期对
栖息地的破坏, 使这些片段化种群进一步破碎化, 形
成更小的破碎化亚种群 . 虽然早期形成的片段化种
群之间的历史基因流, 可以用间接参数Fst进行有效
的评价 [10~13], 但近期才分离形成的亚种群之间的基
因流, 却少有研究. 近年来, 尽管揭示破碎化亚种群
的形成对自然种群之间基因流的影响是极其困难的, 
但仍有学者使用了评价早期片段化种群之间历史基

因流的分化指数Fst来评估破碎化亚种群间的当代基
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因流[14~17]. 然而, Fst仅在种群处于迁移-突变-漂流平
衡的情况下才有意义, 因此, 基于保护区种群有可能
不是动态平衡的, 即不是处于迁移-突变-漂流平衡状
态, 以及保护区内动物的分布或多或少地相连, 且没
有先前信息用于保护区内部亚种群的划分, 所以Fst
是不适宜于保护区内部当代基因流分析的 . 于此情
况下, 个体水平上的检测分析, 将是当代基因流相关
数据分析的最好方法. 因此, 构建保护区种群的家庭
关系网络图 , 并在此基础上理解当代个体的迁移现
状 , 对于管理者合理地制定所关注动物的科学保护
方案, 是非常必要的[9].  

虽然已有学者提出了建立野生动物家庭网络图

的理论[9], 但其实践研究却迄今未见报道. 目前, 有
关粪便DNA的遗传分析, 主要集中在种群的数量估
计 [18]和遗传结构的评价两方面 [19,20]. 粪便样品的收
集, 不仅可以避免对野生动物的伤害和干扰, 还使之
获得稀有和隐秘物种的DNA材料成为可能 . 然而 , 
许多研究已经表明 , 由于缺乏有效的保存方法阻止
DNA的快速降解 , 所以从野外收集的粪便中 , 仅能
提取数量低, 且质量差的DNA碎片[21,22]. 利用这些质
量差的DNA碎片进行野生种群数量调查, 会产生很
大的偏差[18], 从而限制了野生个体的迁移模式分析. 
作者的前期工作表明, 适于DNA指纹分析的高质量
和高分子量DNA, 可自福尔马林固定的组织 [23]和干

燥的粪便中分离获得 [24], 从而为研究者探索野生个
体的迁移模式奠定了基础.  

在人口稠密的中国 , 大熊猫残存于严重片段化
的生境中, 它们居住的大部分地区, 是岛屿状的保护
区. 为了促进保护区之间的基因流, 相关学者及管理
者正试图寻求各种方法, 修复片段化的栖息地, 使相
互隔离的保护区能够连接成连续的保护区网络 [25]. 
可是, 保护区内大熊猫的迁移状况, 却很少受到关注, 
也许这些大熊猫正期待着人类的介入来提高它们的

管理水平, 从而确保其可持续生存. 有鉴于此, 本研
究利用福尔马林固定的粪便样品 , 寡核苷酸指纹技
术和基于SRY基因的性别判定技术, 构建唐家河自然
保护区大熊猫的家庭网络图 , 以期阐明我国迄今惟
一一个没有人类居住的保护区内部的大熊猫个体迁

移情况.  

1  材料与方法 
(ⅰ) 取样.  唐家河自然保护区位于东经 104°36′ 

~104°53′, 北纬 32°32′~32°41′, 海拔 1150~3864 m. 
1998年, 在大熊猫非繁殖季节的 6~7月收集了 1150~ 
3500 m 分布区内的大熊猫粪便样品. 由于大熊猫习
惯于在其家域内上下移动取食不同种类的竹子 , 因
此将海拔带分成 5 个 500 m 宽的栖息地样带, 利用
“Z”形路线法在样带中采集粪便样品. 共采集粪便样
品 124 个(不包含 1 岁龄以下幼仔样品). 每个粪样取
其粪团的表面约 50 g 后, 迅速固定于 10%福尔马林
溶液中保存备用.  

为了测试固定粪便 DNA的可靠性和检查亲权鉴
定的可靠性, 从成都大熊猫繁育研究基地采集了 9个
圈养个体的样品, 包括福尔马林固定粪便 5个、固定
组织 2个、血液样品 2个.  

(ⅱ) DNA提取.  福尔马林固定粪便 4000 r/min
离心 5 min, 去除粪渣 , 收集上清液 . 上清液 7000 
r/min离心 10 min, 丢弃上清夜, 收集沉淀, 获得肠道
脱落的上皮细胞 . 上皮细胞转移至 1.5 mL的
Eppendorf管内, 加入 30%的酒精, 室温状态下孵育
20 min. 随后, 参考文献[24], 去除细胞中的福尔马
林, 并采用常规的酚/氯仿抽提法 [26], 从处理后的细
胞中提取基因组DNA.  

福尔马林固定组织和血液样品的DNA提取 , 分
别按文献[24,26]的方法进行.  

(ⅲ ) DNA 指纹技术 .  寡核苷酸探针gp2000 
(CTCCACCT)3是大熊猫的特异性探针

[27]. 其 5′末端
标记方法参照文献[28]. DNA指纹检测中的其余方法
与步骤参照文献[27].  

(ⅳ) 基于PCR的性别判定技术.  SRY基因含有
一个被称为高度活动团的极为保守的区域 [29]. 大熊
猫该基因的DNA序列已有报道 (GenBank登录号 : 
AF461117). 基于该序列, 设计了 1 对性别鉴定引物: 
S1, 5′-TGA AGC GAC CCA TGA ACG CA-3′; S2, 
5′-CGG GTA TTT CTC TCT GTG CA-3′. PCR的产物
长 143 bp. 此外, 还运用了Neurotrophin-4 核基因的
一对引物 (N1, 5′-GCG GAT CCA TGG GGG TGA 
GCG AGA CAG CAC CA-3′; N2, 5′-GCG AAT TCG 
GCC CGA CCA GTC CG-3′)[30]作为PCR反应的阳性
对照, 其 PCR产物长度为 412 bp.  

2 对引物首先正确鉴定了 10 只性别已知的大熊
猫个体(4雌 6雄), 证明引物是有效的. 10只个体中名
为川川的雄性大熊猫作为性别鉴定的阳性对照 , 被
继续用于后续的PCR反应中. PCR反应的具体条件依
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据文献[30]. 所有PCR反应均运用了空白对照.  
每个粪便样品在伴有阴性对照的条件下, 重复 3

次 PCR反应, 以确保获得准确的性别信息, 避免污染
DNA所造成的假阳性. 本研究共有 372个 PCR反应. 
PCR的准备工作, 均在迷你安全柜(Holten LaminAir, 
PCR MIN)中进行.  

(ⅴ) 数据收集和分析.  DNA指纹检测的操作过
程中, 使用了λ分子内标, 从而保证胶内和胶间不同
DNA谱带模式的比较分析 . 利用Quantity-One软件
(Biorad, version 4.2.1)对不同胶块中的DNA指纹图进
行比较, 确定唐家河自然保护区中大熊猫的数量. 之
后 , 将所有鉴定出的个体的DNA样品和λ分子内标 , 
点样于同一张大胶上 , 使之便于谱带相似系数的计
算. 共享带比率的计算是 2倍的共享带数量除以任何
2个个体的条带总数(D = 2NAB/(NA + NB)])[31]. 谱带
共享系数被用于评估个体间的遗传相似性.  

在鉴定某一子代的父母时, 首先根据性别信息, 
将所有的雌雄对, 均列为可能的父母对. 然后, 利用
个体指纹的谱带模式图, 从可能的父母对中, 区分出
真正的父母. 亲权鉴定遵循的根本规则是, 子代所有
的条带都应来自父母. 也就是说, 子代的每条条带都
应该在父母的一方或双方出现 . 如果某一条带不能
在父母中的任何一方找到匹配条带, 那么, 该对父母
就不是此子代的生物学双亲. 根据这个规则, 亲权鉴
定可以排除非父母或非子代个体. 不过, 由于小卫星
DNA的突变率是很高的, 子代中出现极小比率的新
带有可能发生 [32]. 本研究所用的小卫星探针gp2000
的突变率是 4.82×10−4[8], 最多出现一条新带.  

结合性别信息 , 条带排除规则为大部分个体找
到了父母. 在这些已鉴定的父母-子代对中, 有些个
体共享 1或 2个亲本, 而另一些个体则不仅是某一对
父母的子代, 也是另外一个或一些个体的亲本. 基于
家庭之间或世代相互重叠的关系 , 利用 SmartDraw 
(Version 6.2)软件对所推断的唐家河自然保护区大熊
猫的家庭网络作图.  

应用胡锦矗的粪便咬节法 [33], 判定那些没有鉴
定出子代的大熊猫个体是否属于成体 . 具体的判定
标准为: (1) 粪团直径应大于 55 mm; (2) 未消化叶片
的长度应大于 10 mm; (3) 未消化竹干的长度应大于
35 mm. 仅被判定为成体的大熊猫, 才用于后续的个
体迁移模式分析.  

此外, 为了检验亲权鉴定的准确性, 设计了一个

有效性分析方案, 即作者方盛国将 9个圈养个体和所
采集的野生个体混合点样于同一凝胶块中 , 让作者
万秋红在不知具体点样细节的情况下进行亲权判定. 
如果这些混在野生种群中的圈养个体的家谱关系能

够成功地判别 , 那么对野生个体的家系分析也应该
是可靠的.  

2  结果 

2.1  个体鉴定 

124 份粪便样品共鉴定出 37 只大熊猫(图 1). 每
只大熊猫个体被重复采样了 2~7 次, 表明因 DNA 降
解导致同一个体的粪便样品被错误地鉴定为 2或 2只
以上个体的可能性是不存在的. 另一方面, 比较了圈
养子代和它们已知父母的 DNA 指纹图, 发现子代的
所有条带均能在其父母的条带中找到(图 2), 表明粪
便 DNA 没有出现条带的丢失. 因此, 从福尔马林固
定的粪便样品中提取的 DNA 是可靠的, 完全能够被
用于进一步的遗传分析.  

DNA 指纹图显示了酶切片段的大小介于 2.0~ 
24.0 kb之间, 条带平均数为 36.00 ± 0.78. 所有的个
体均呈现了 2条单态带, 一条位于 21.2 kb, 另一条位
于 6.9 kb(图 1).  

2.2  性别、亲缘关系和亲权分析 

所有个体均产生了阳性对照的 412 bp 片段, 而
每一步 PCR 反应的空白对照均未产生带(图 3), 表明
PCR分析是可靠的. 除了 412 bp这条带以外, 143 bp
的性别特异性条带也出现在雄性对照个体和一些其

他个体中(图 3). 同一个体不同粪便的 DNA样品, 产
生了完全相同的 PCR产物条带模式. 所以, 37只大熊
猫的性别, 被重复鉴定了 6~21 次, 故而确保了可靠
的性别信息. 基于性别特异性的 SRY基因片段, 从 37
只野生大熊猫中鉴定出了 15 只雄性和 22 只雌性  
(图 3). 

根据 37 只个体的特异性指纹图谱, 共排列组合
了 666 个个体对, 用于共享条带数的计算. 由于个体
总带的平均数为 36.00 ± 0.78, 所以相似性系数可计
算为共享条带数除以基数 36(D = NAB/36). 666个数据
基于共享条带数或相似性系数进行作图(图 4), 相似
性的最低值和最高值分别为 15%和 90%.  

根据性别信息 , 首先为每个个体列出了所有可
能的父母对. 继后, 运用条带排除规则对 9 只圈养个
体和 37只野生个体进行了亲权鉴定. 结果表明, 9只 
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图 1  唐家河自然保护区 37只熊猫个体的 DNA指纹图谱 

箭头所示为一条新带 

 
圈养个体的家庭关系从混合群体中被成功地检测出

来, 即 5个父母-子代对(AB-C, DE-F, CF-G, CF-H和
CF-I)和 3个世代(A-B-D-E, C-F和G-H-I))与其实际的
谱系是一致的. 因此, 表明野生个体的亲权鉴定结果
是可靠的. 

除 10只个体(图 1中的泳道 1, 6, 10, 14, 15, 21, 22, 
31, 34和 37)以外, 其他个体均鉴定出惟一的父母对, 
未发现任何个体有多重父母被推定的情况 , 反映了
gp2000 探针的高分辨概率. 至于 10 只个体未能鉴定
出父母的原因 , 可能是由于缺乏它们父母的基因  
材料.  

4号熊猫与 3和 5号熊猫都共享 80%的条带, 且
与这对熊猫相比, 仅呈现 1条不匹配带. 因此, 3和 5
号个体被认为是 4 号熊猫的双亲. 相应地, 在唐家河
自然保护区的大熊猫种群中发现了 1条突变带(图 1). 
依据所有已鉴定出的亲本与子代的关系 , 作者构建
了该保护区大熊猫的家庭网络图(图 5).  

为了便于进一步的分析 , 在家庭网络图的基础
上, 将所有大熊猫分为一级亲戚(父母/子代; 全胞兄

妹)、二级亲戚(祖父母/孙代; 姑姑-舅舅/侄子-外甥; 
半胞兄妹)和远亲或无关个体. 一级和二级亲戚间的
相似性范围分别为 50%~90%和 25%~84%(图 4). 远
亲和无关个体间的相似性高达 77%, 大部分与二级
亲戚相重叠(图 4), 表明唐家河大熊猫具有非常高的
遗传相似性.  

从 37只大熊猫个体中, 总共鉴定出 15对繁殖个
体. 其中, 5对是近亲繁殖对(1例回交, 4例全胞兄妹
间繁殖)(图 5), 提示严重的近交使唐家河大熊猫种群
潜在着遗传衰退的危险.  

雌性大熊猫一般一次生育一只幼仔 [1]. 本研究 
发现大部分大熊猫的繁殖对, 都有 2~3 只子代个体, 
表明大熊猫喜于同以前交配繁殖成功的配偶交配  
生育.  

唐家河大熊猫一般在 6.5~7.5 岁开始交配[3]. 因
此, 基于家庭网络图的世代数目(图 5), 推算: (1) 1和
6号个体至少 26岁; (2) 23和 31号个体至少 19.5岁; (3) 
15, 21, 22, 27和 28号个体至少应该有 13岁; (4) 3, 5, 
7, 9, 10, 14, 16, 20, 26, 34和 37号个体至少在 6.5岁以  
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图 2  9只圈养大熊猫的 DNA指纹图谱 

1~9泳道对应于大熊猫个体 A, B, C, G, H, I, F, D和 E. 它们的谱系为: 
A♂×B♀ → C♂; D♂×E♀ → F♀; C♂ × F♀ → G♂ + H♀ + I♂. 研究材
料包括取自于个体 A, B, C, D和 E的福尔马林固定粪便样品以及来自

个体 G和 H的福尔马林固定组织; 取自个体 F和 I的血样 

 

 
图 3  性别鉴定的扩增模式图 

M, 分子量标记; C, 性别已知的个体(川川, 雄性); B, 空白对照. 1~37, 
对应于图 1中的 37只大熊猫个体. 143和 412 bp条带分别是 SRY基因

和 Neurotrophin-4基因的 PCR产物 
 

上; (5) 剩余个体经运用粪便咬节法判定, 发现 4, 8, 
13, 29和 32号为青少年个体, 余下则为成年个体. 

2.3  个体迁移模式 

基于取样地点, 将 37 只大熊猫的性别信息和具
体位置标于保护区的地图上(图 6), 以便进行交配路 

 
图 4  37只大熊猫个体之间的共享条带数据分布图 

实心黑圈和灰圈分别代表一级亲戚间和二级亲戚间的共享带数据. 空
心圈是指远亲或无关个体间的共享带数据. 虚线标出相似系数平均值

D = 0.05 
 

 
图 5  唐家河自然保护区家庭网络图 

数字 1~37对应于图 1中的 1~37号个体. 正方形和圆圈分别代表雄性
和雌性个体. 加粗线条是指近亲间的交配路线, 而箭头是指父母与子

代的关系 
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图 6  唐家河保护区大熊猫迁移模式图 

点虚线是指保护区的边界. 数字 1~37对应于图 1 中的 1~37号个体. 点线是指交配路线, 而箭头是指母系子代扩散路线. 正方形和
圆圈分别代表雄性和雌性个体. 灰色符号是指基于粪便咬节法推断的青少年个体. 加粗箭头代表近亲繁殖 

 
线和扩散模式的分析.  

由图 6标出的 15对亲本的交配路线可知, 4对大
熊猫(5-22, 31-22, 31-23和 21-26)迁移了很远的距离
进行交配, 其余对则是就近获得了配偶. 由于大熊猫
的交配体系是求偶场类型 [34], 因此不一致的交配路
线说明唐家河大熊猫种群可能有几个求偶场 , 且  
其中一些求偶场促进了保护区东西部大熊猫的基因

交流. 
以雌性大熊猫为基点 , 本研究标出了母系子代

的迁移路线(图 6), 并发现有 5只个体(4雌 1雄)呈现
长距离扩散. 综合上述的交配路线, 分析得知共有 9
例为远距离迁移 , 表明唐家河自然保护区是连成一
体的, 没有严重的片段化产生. 然而, 也有相当多的
个体为短或中距离扩散(图 6). 在这些个体中, 3, 5, 7, 
9, 16, 20, 27和 28号是已有子代的成年个体, 而 11, 
12, 17, 18, 19, 26, 33, 35和 36号是没有子代的成体
(通过粪便测量参数判定). 7和 9号是全胞兄妹对, 它
们从其母亲(28号)的家域进行了中度距离的扩散. 其
他几对熊猫如 3-5, 20-16, 27-28 均是全胞兄妹对(也
是雌雄对), 每对都分别从其父母(6, 21和 23号)的家

域进行了短距离扩散.  
在唐家河大熊猫种群中, 有 7个高度近亲繁殖的

子代, 分别是 4, 7, 8, 9, 18, 19和 29号(图 5和 6). 其
中, 8号是全胞兄妹 7和 9号所生, 这 2只个体均在离
母亲不远的地方重新建立自己的家域 . 其他高度近
亲繁殖的个体, 均来自于短距离扩散的亲本熊猫(图
5 和 6). 该结果表明子代的长距离扩散, 对于大熊猫
避免近亲繁殖是极其重要的.  

3  讨论 
研究表明 , 福尔马林会诱导蛋白质与DNA之间

发生交联 , 导致DNA断裂 [35], 从而可能使福尔马林
固定样品的DNA条带模式变得模糊不清 . 然而 , 本
文的方法与文献方法相结合, 获得了 124个清晰易辨
的大熊猫DNA指纹图谱, 表明其粪便样品中的福尔
马林已被完全清除, 没有影响分析结果.  

我国于 1999年 10月~2000年 1月对青川县的大
熊猫进行了第 3次调查, 结果发现唐家河保护区共有
大熊猫 38 只(国家林业局大熊猫 2004 普查报告). 本
研究从 124 份粪便样品中共鉴定出 37 只个体, 其结
果与大熊猫第 3次普查所公布的数字基本一致.  
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有研究表明, 大熊猫每天要花 96%的时间吃竹
子 [33], 这使得大熊猫的日均移动距离大约在 411 ± 
484 m[34]. 在本研究中, 具有相同DNA指纹图谱的不
同粪便间的距离均小于 900 m, 说明这些粪便应该是
由同一只大熊猫留下的. 另一方面, 由于本文所用的
大熊猫专一性DNA指纹探针gp2000 具有极高的鉴定
概率(2.18×10−10)[27], 因此, 这些重复的DNA指纹完
全代表着同一只个体, 从而保证了文中个体数量、亲
权鉴定和家庭网络等分析结果的可靠性.  

根据本研究建立的唐家河大熊猫的家庭网络图, 
得到了几个近亲繁殖案例 . 这些近亲繁殖个体的相
似性均在 80%~90%之间(图 4). 此外, 37只大熊猫个
体间的平均相似性系数为 51%, 说明唐家河大熊猫
的平均遗传相似性已经达到了远交动物一级亲戚相

似性系数(50%)[36]的水平.  
唐家河自然保护区始建于 1978 年 , 总面积约 

400 km2, 保护的主要对象有大熊猫、金丝猴和羚牛[3]. 
自保护区建立以来, 区内的所有居民不仅均已迁出, 
且严禁任何务农活动, 比如采集竹笋等. 这使得唐家
河自然保护区成为我国迄今惟一一个没有人类居住

而免受干扰的保护区. 此外, 保护区内曾被农业耕种
破坏的部分已经被修复 , 确保了大熊猫在该保护区
内的无阻隔迁移[3]. 本研究发现, 在唐家河保护区有
4 对大熊猫和 5 只子代为长距离迁移, 正好印证了该
保护区的大熊猫栖息地连通性好 , 同时也表明构建
家庭网络图这一方法 , 可用于评价大熊猫和其他濒
危动物自然栖息地的连通性问题 , 也即是否存在着
栖息地的片段化问题.  

尽管大熊猫在唐家河保护区未出现栖息地片段

化, 但有 17 只成体大熊猫表现为短或中距离的迁移
模式, 且在这些个体中, 有 8 只是全胞兄妹对(雌雄
对). 它们之间的近亲交配, 繁育了 7个极度近交的子
代, 表明短距离扩散易于导致近亲繁殖. 此结果似乎
与唐家河保护区内优越的生存环境极为矛盾 , 因为
优越的生存环境, 会促使更长、更频繁和更容易的迁
移. 再者, 图 6 的迁移模式图表明, 37 只大熊猫形成
了 3 个群体, 因此, 结合栖息地的质量, 作者认为大
熊猫的短距离迁移不是自然发生的 , 而是源于某种
因素被迫为之.  

唐家河自然保护区的大熊猫数量在 1987 年约为
45只[33]. 然而, 随着栖息地环境的显著改善, 大熊猫
的数量却不可思议地于 1999 年下降至 38 只(大熊猫

2004 年普查数据). 因此, 成体的短距离扩散、高度
近交子代的产生 , 以及种群数量在优越环境下的下
降, 提示着唐家河自然保护区大熊猫的生存, 正受到
某种因素的严重影响.  

众所周知 , 羚牛(Budorcas taxicolor tibetana)也
是唐家河自然保护区的主要保护对象之一. 1987 年
当大熊猫的数量为 45 只[33]时, 羚牛的数量约为 500
头[37]. 随着栖息地环境的显著改善, 羚牛现已膨胀至
1000 头(胡锦矗, 个人交流), 大约是大熊猫数量(38
只)的 25 倍. 那么, 阻碍大熊猫迁移的原因是否与羚
牛种群的过度膨胀有关呢? 基于大熊猫和羚牛之间
存在着竹源利用和栖息地分布的重叠性以及二者在

体型与体重等方面存在较大差异等原因 , 我们提出
“羚牛种群的过度膨胀 , 可能阻碍了大熊猫的迁移”
的假想, 期待着通过进一步的深入研究, 查明导致大
熊猫短距离扩散和近亲繁殖的真正原因 , 使管理者
能够制定出更为有效的管理方案 , 以改善当前此保
护区大熊猫的生存环境.  
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