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Abstract 
Tree shrew (Tupaia belangeri) as the small mammals in oriental endemic, mainly in Hengduan 
Mountains region, has been proved to be close affinity with the primates, and gradually became an 
experimental animal. But the study of the wild is very little. This paper, based on molecular sca-
tology, expounds the possibility of molecular scatology being employed in the study of Tupaia be-
langeri in wild area in these aspects of molecular marker, sex determination and home range con-
firmation. It lays a foundation for the further study in Tupaia belangeri, making it become the 
standard experimental animals and an appropriate experimental animal disease model provides a 
theoretical basis. 
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摘  要 

中缅树鼩(Tupaia belangeri)作为东洋界特有的小型哺乳动物，主要处于横断山山脉地区，其已被证实

与灵长目亲缘性较近，并逐渐在医学上被应用为实验动物，但是对于其野外的研究甚少。本文以分子粪

便学为基础从分子标记、性别鉴定以及巢域确定等方面阐述了其应用在野外中缅树鼩研究中的可能性，

为进一步研究中缅树鼩及使其成为标准实验动物化化与合适的实验动物疾病模型提供了理论依据。 
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1. 引言 

中缅树鼩(Tupaia belangeri)属于攀鼩目(Scadentia)树鼩科(Tupaiidae)，是一类分布于南亚和东南亚、

东洋界特有的小型哺乳动物，其主要分布于我国云南、广西、贵州、四川及海南岛等地，并且我国的云

南、四川西南部和贵州很可能是树鼩分布的北限[1]。树鼩由于具与灵长目亲缘性较近，并且可以感染一

些其他实验动物无法感染的疾病，如抑郁症，相较于啮齿类试验动物来讲，树鼩具有很强的社会属性，

特别是雄性具有很强的领地意识。其对应激极度敏感和雄性好斗的特点，很好地模仿了社会中人类社会

竞争失败导致的低自尊心现象，因此特别适用于应激相关的抑郁症模型建立、机理研究与新药开发，故

其逐渐在医学生物上成为一种实验化动物。 
近年来，随着国内外对生态环境的越来越多的重视，生态学已然成为全世界范围内的一项重要学科，

其所包含的环境生态学、景观生态学、种群生态学、分子生态学等分支学科也日益成为研究的热点。而

通过分子生态学技术对野外种群进行数量估计以及巢域划分已经成为一项重要的手段。然而由于人类生

活的高度发展，城镇化现象的日益严重，导致野生动物的种群数量急剧下滑，对于一些濒危的野生动物

和小型难以直接观察并取样的动物而言，为了更好的保护其遗传多样性以及生态圈的生物多样性，迫切

需要我们对其进行遗传性分析。由于此类动物的特殊性，传统性的取样方法例如取血液、内脏器官等方

法已然不能运用于野外实验操作中，这时就需要非损伤性取样(Noninvasive sampling)来获得我们所需的实

验样本，这种方法可以做到在对动物的“零伤害”的同时获得其毛发、粪便、尿液等不同形式的样本从

中提取 DNA，从而进行遗传性分析。 

2. 粪便 DNA 的研究方法 

2.1.分子粪便学 

其中粪便DNA以其易于收集并含有大量遗传信息的特点逐渐在 20世纪 90年代初期建立分子粪便学

(Molecular scatology)这一学科。其所收集的粪便中包含动物所食用的食物的残渣，以及食物所经过肠道

时所附粘的肠道上皮细胞。现如今，随着 PCR 技术的日益成熟，已能从少量的 DNA 片段中扩增出目的

片段，这样就意味着可以通过对粪便提取 DNA 来进行遗传分析的方法可靠，例如可以通过线粒体 DNA、

微卫星以及多位点小卫星标记来对野外动物种群进行遗传性分析。 
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2.2. 粪便的收集 

由于粪便于野外采集，易受到外界环境的影响形成交叉污染，造成 DNA 降解，对日后的实验造成很

大的影响，所以采用合适的粪便保存方法对 DNA 提取有重大意义。现如今，在国内外较为常用的保存方

法有低温处理、干燥保存以及乙醇保存，其目的都是降低核酸内切酶的活性[2]。目前，较常用的保存方

法见表 1 所示。 
早在十几年前，就有学者在澳大利亚研究两种食草动物和 3 种食肉动物的粪便保存中发现干燥保存

对于日后的 DNA 提取有着更好的效果[3]，而 Frantzen (1998)和 Murphy (2002)则分别认为乙醇与冷冻干

燥更合适[4]。由此可见，不同的保存方法对于 DNA 活性有着显著的变化，这可能是因为对于不同的动

物，其食性不同，因此不同的动物的粪便中包含的多种物质不相同，造成了对于不同的动物应当采用合

适的粪便保存方法。 

2.3. 粪便 DNA 的提取方法 

由于粪便 DNA 的组成成分是由其生产者的肠道上皮细胞 DNA 以及其未消化的食物 DNA 组成，所

以其杂合 DNA 中含有大量的 DNA 抑制剂，如何除去这些抑制剂关系到 DNA 的提取是否成功。目前国

内外报道所示，DNA 的提取方法主要有十六烷基三甲基溴化铵(CTAB)法、酚/氯仿法、异硫氰酸胍裂解

法、试剂盒法。传统的 DNA 提取方法又有着这样那样的优缺点，Reed 等[5]利用异硫氰酸胍裂解法对海

洋动物的粪便进行了 DNA 提取，其结果得到了纯化的 DNA。而钟华、赖旭龙等运用酚/氯仿法对大熊猫

的粪便 DNA 进行了提取，也得到了预期的结果[6]。相比于传统的 DNA 提取方法，试剂盒法具有简便、 
 
Table 1. Perseveration methods used in some research (Li Qinyu, 2010) 
表 1. 常用的粪便 DNA 保存方法(李秦豫，2010) 

保存方法 
Perseveration method 

保存时间 
Perseveration time 

研究对象 
Study object 

研究者 
Researcher 

1. 冷冻法    

 4 个月 大熊猫(Ailuroppda melanleuca) 钟华(2002) 

 5 个月 狒狒(Papio cynocephalus ursinus) Frantzen (1998) 

 6 个月 马来熊(Helarctors malayanus) Wasser (1997) 

2. 干燥法    

①冷冻干燥 5 个月 狒狒(Papio cynocephalus ursinus) Frantzen (1998) 

②硅胶干燥 6 个月 马来熊(Helarctors malayanus) Wasser (1997) 

 2~18 个月 黑猩猩(Pan troglodytes verys) Morin PA (2001) 

③SiO2 5 个月 黑猩猩(Pan troglodytes verys) Marchant 

④微波干燥 5 个月 猕猴(Macaca sylvanus) Lathuilliere 

⑤烘箱干燥 5 个月 棕熊(Ursus arctos) Murphy 

3. 乙醇保存    

①水乙醇 6 个月 马来熊(Helarctors malayanus) Wasser (1997) 

 24 个月 野生叶猴(Presbytis entellus) Launhard 

 54 个月 短尾猴(Macaca thibetaba) 赵建元(2005) 

②70% 乙醇 5 个月 狒狒(Papio cynocephalus ursinus) Frantzen (1998) 
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快速、高效的优点，但此类粪便 DNA 提取试剂盒多由外国厂商生产，如德国 Qiagen 生产的试剂盒 QIAamp 
DNAStool Kit，其价格昂贵，大概一个样 50 元左右，并不适于大量样本 DNA 的提取。 

3. 粪便 DNA 的研究前景 

3.1. 粪便 DNA 中的遗传标记 

3.1.1. 线粒体 DNA(mtDNA) 
线粒体 DNA 作为共价闭合 DNA，存在于细胞质中，而在受精过程中仅精子的细胞核与卵子融合，

产生的合子从卵子的细胞质中得到线粒体及 mtDNA，系母系遗传(maternal inheritance)。其基因组都位于

一个单一的环状 DNA 分子上，缺乏那么多的非编码区域(内含子)，没有重复序列，因此这些特点使 mtDNA
在分子遗传学上占有重要角色。而相较于核 DNA，线粒体 DNA 更容易提取扩增出来。早在 1994 年，

Avise JC 等(1994)就指出几乎没有任何一种分子途径能比拟 mtDNA [7]。 

3.1.2. 微卫星标记(microsatellite) 
微卫星标记(microsatellite)，又称为短串联重复序列(short tandem repeats, STRs)或简单重复序列

(simple sequence repeats)，是均匀分布于真核生物基因组中的简单重复序列，由 2~6 个核苷酸的串联重复

片段构成，由于重复单位的重复次数在同一物种的中的不同基因型间存在很大的差异，于是这一技术很

快发展成为一种分子标记[8]。 

3.1.3. 多位点小卫星 
动物 DNA 基因组中存在着高变区(HVR)，因此具有高度遗传性，通过以 DNA 的多态性为基础，可

以产生具有高度个体特异性的 DNA 指纹图谱，由于其具有高度的变异性和稳定的遗传性，且仍按简单的

孟德尔方式遗传，并兼有高度特异性、稳定的遗传性和体细胞稳定性使成为目前最具吸引力的遗传标记。

方胜国等人利用 DNA 指纹技术对大熊猫进行了种群数量调查、遗传多样性方面的研究[8] [9]。 

3.1.4. 性别鉴定 
由于野外实验条件随机性较大，用传统方法对于某一物种的某个种群进行性别鉴定的可靠性较低，

就中缅树鼩而言，其体型小、难观测，不易捕捉的特点，使其某一种群中雄雌比例不清楚，于是可以通

过对粪便DNA的提取筛选出 SRY 基因，借助Y 染色体上的特异位点进行性别鉴定。早前英国学者 Sinclair
等人(1990)通过研究发现，哺乳动物的Y染色体上有一段 35 kb区域具有性别决定的作用(Sex Deterimining 
Region of the Y)，也就是 SRY 基因[10]。其操作是通过相应的引物从 DNA 中筛选出 SRY 基因，进行 PCR
扩增，从而对研究种群的性别比例进行鉴定。依靠这种方法，王加连等(2005)成功从鲸肌肉组织 DNA 提

取出 SRY 基因，并对性别未知个体进行了性别鉴定[11]。由此可见，利用分子学技术来鉴定动物性别依

然成为研究热点。 

3.2. 种群数量估计 

对于某一地区中缅树鼩种群数量的估计，并不能做到对所有个体进行识别，因此可以通过这个地区

收集到的粪便中的分子标记进行遗传分析，进行个体识别，从而得到其种群数量大小。Reed 在 1997 年

用分子标记技术成功的从 82 个海豹粪便中得到了 67 个个体的粪便[12]。 

3.3. 亲缘关系鉴定 

对于野生濒危动物而言，为了保护其遗传多样性，生物多样性，常通过提取其粪便 DNA 中的线粒体

片段控制区，确定与其亲缘关系相近的物种，从而引种来恢复其种群数量。Kohn (1995)通过扩增并测定
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粪便线粒体 DNA 控制区的基因片段，确定了欧州棕熊各种群之间的亲缘关系，并建议从与 Brcnta 亲缘

关系最近的 Slovenia 引种来恢复 Brenta 地区的棕熊种群[13]。 

3.4. 食性分析 

相比于粪便镜鉴分析法而言，通过粪便 DNA 中特异序列的提取，并设计相应的引物进行 PCR 扩增，

可清楚判断野生动物在野外的食性情况，这对于研究那些无法直接观察到其取食行为的动物来言，进行

分子粪便学分析可能是研究动物食性的唯一途径[14]。 

3.5. 巢域范围 

可以通过对中缅树鼩粪便中的线粒体 DNA 进行分析，并结合地理信息系统(GIS)对野外动物种群进

行确定，确定种群间的杂交带及其巢域分布，这对于研究中缅树鼩这种小型不能使用无线电跟踪的动物

是一个有效的替代方法。 

4. 问题与展望 

通过研究发现，不同的粪便保存方法与粪便 DNA 提取方法对 DNA 的提取量影响较大，而同一粪便

保存方法与粪便 DNA 提取方法在不同的动物间也不尽然适用，这可能是由于不同的粪便 DNA 的保存与

提取在不同动物间存在物种差异性。其原因应当归结于动物的食性差异，食草动物、食肉动物与杂食性

动物因所食用的食物不同，所以所含的 DNA 抑制剂不同，导致粪便 DNA 的保存方法与提取方法出现差

异。除此之外，在保存过程中难免会受到辐射、氧化、去氧基和脱嘌呤等物理，化学作用，这些因素进

一步加大了提取和扩增的难度[15]。而中缅树鼩作为一种分布在东洋界特有的小型哺乳动物，其在野外的

食物来源主要由植物果实及昆虫组成，并且食性为杂食性的特点使得中缅树鼩粪便 DNA 的保存方法及提

取方法的择取存在一定难度。但如若粪便样本新鲜，保存方法得当，采用分子粪便学方法对野生中缅树

鼩进行非损伤性取样分析具有可行性，这对动物保护方面来讲也具有积极影响。 
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