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摘要  采用线粒体控制区和微卫星 DNA 分子标记, 对梧州繁殖中心圈养黑叶猴的遗传多样性、

圈养个体来源地以及个体间的亲缘关系进行分析. 在 355 bp 线粒体控制区序列中发现了 35 个核

苷酸变异位点, 包括 3 个转换、29 个颠换和 3 个插入/缺失, 这些变异位点共定义了 13 种单倍型. 

圈养黑叶猴核苷酸多样性(π)为 0.027, 单倍型多样性(h)为 0.627. 采用 11 对微卫星引物对圈养黑

叶猴 DNA 进行扩增, 共检测到 47 个等位基因, 每个座位的平均等位基因数为 4.18. 平均期望杂

合度(He)为 0.559, 观测杂合度(Ho)为 0.551. 与其他濒危灵长类动物相比, 圈养黑叶猴遗传多样

性处于中等水平. 将贵州、广西、越南野生黑叶猴和圈养黑叶猴单倍型进行比较, 发现梧州繁殖

中心圈养黑叶猴个体来自广西境内和广西与越南交界地区. 采用微卫星数据分析了圈养黑叶猴

亲缘关系和遗传距离, 选取 3 只雄猴和 7 只雌猴组建了 3 个家庭单元用于野外放归.   
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黑叶猴(Trachypithecus francoisi)又称乌猿、乌叶

猴, 属于灵长目(Primates), 猴科(Cercopithecidae), 疣

猴亚科 (Colobinae), 乌叶猴属 (Trachypithecus), 是中

国一级保护动物, 被国际自然保护联盟(International 

Union for Conservation of Nature, IUCN)名录(http:// 

www.iucnredlist.org/)列为濒危级(endangered species, 

EN). 黑叶猴生活在亚洲东南沿海和内陆边缘的喀斯

特石灰岩地带, 主要分布在广西、贵州、重庆和越南

北部 [1]. 20 世纪 80 年代 , 黑叶猴在广西的数量为

4000~5000 只, 分布地区涉及广西的扶绥、崇左、龙

州、大新、宁明、靖西、德保、马山、隆安等 23 个

县、市[2,3]. 近十几年来, 由于人类活动对自然环境的

影响日益加剧, 黑叶猴的生存空间越来越狭小, 栖息

地质量不断恶化, 使得黑叶猴种群数量持续下降. 20

世纪 90 年代中期 , 广西黑叶猴数量下降至 2000~ 

2500 只, 在过去的 10 年内种群数量下降了 50%左

右[4]. 而 2002~2003 年的野外调查数据显示, 广西黑

叶猴的种群大小在 400 只左右, 且呈小种群化和岛屿

状分布, 种群的繁衍和延续受到极大威胁, 黑叶猴成

为广西最为濒危的灵长类动物之一[5].  

对于一些濒危物种, 由于栖息地日益减小, 生境

破碎化, 以及自身活动或扩散能力较弱, 通过迁地保
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护的方法来维持野生种群的长期生存 , 在保护生物

学中已经成为一种重要的途径[6]. 迁地保护可以人为

地减少或消除动物在野外的受危因素 , 为动物提供

充足的食物和水源, 提高动物的交配成功率, 使其在

最佳的生境内复壮种群 . 迁地保护的主要措施是建

立动物园及各种繁殖中心 , 对濒危物种进行人工饲

养繁育. 现在我国已有 50 多个动物园, 保存的脊椎

动物有 700 多种, 在四川、安徽、湖北、江苏、黑龙

江、甘肃、陕西等地开展了大熊猫、扬子鳄、白鳍豚、

中华鲟、东北虎、金丝猴等濒危珍稀动物的迁地保护, 

建立了 30 多个动物救护中心, 并积极开展了“麋鹿

(Elaphurus davidianus)归乡工程”、“普氏野马(Equus 

ferus przewalskii)归乡工程”等多项措施来保护野生

动物 [7~11]. 为了对黑叶猴这一濒危物种进行保护 , 

1991 年在广西梧州市建立了黑叶猴珍稀动物繁殖中

心 . 梧州黑叶猴繁殖中心是我国最大的黑叶猴繁育

基地, 从 1973 年梧州繁殖中心开始进行人工饲养繁

育黑叶猴, 至今已经累计人工繁育黑叶猴超过 300 只, 

拥有世界上最大的黑叶猴人工饲养繁育种群 . 目前

中心仍存有 90 多只黑叶猴共 11 个繁育组. 虽然经过

30 多年的迁地保护使黑叶猴的种群数量得以壮大 , 

但是由于缺乏精确的遗传学管理 , 黑叶猴保护遗传

方面又面临新的问题 . 据梧州繁殖中心技术人员介

绍, 人工饲养条件下人为的分组圈养, 使动物内部的

竞争减少乃至消失. 交配过程中, 一些建群个体产生

大量的后代而另一些个体因为隔离饲养等人为原因

没能产生后代, 导致建群者遗传贡献率严重失衡. 组

群内性比失调, 使其发生更多的近亲交配, 导致种群

遗传多样性降低 . 因此梧州繁育中需要摸清黑叶猴

遗传背景并制定详尽的遗传管理计划 . 本研究采用

线粒体和微卫星两种分子标记 , 对梧州繁殖中心圈

养黑叶猴遗传多样性、种群来源地、个体间的亲缘关

系进行研究, 为今后开展黑叶猴遗传管理提供参考.  

人工圈养繁育是濒危物种迁地保护的重要手段

之一 , 而将人工繁育的个体放归到自然以维持和扩

大野生种群则是迁地保护的最终目的 . 随着科学技

术的进步, 重引入(reintrouduction)和复壮/增补/加强

(supplement/restocking/reinforcement)等保护管理措

施在濒危物种的保护中变得越来越重要 [12~14]. 据国

际自然保护联盟物种引入专家组(reintroduction spe-

cialist group, RSG)[15]的初步统计, 仅 1993~1997 年, 

全球放归工程增加了 300%, 涉及鱼类、两栖类、爬

行类、鸟类和大型兽类等. 因此, 将圈养物种放归野

外栖息地, 重新建立或扩大野生种群, 使其野生种群

不断壮大和恢复, 是一条行之有效的物种保护途径. 

梧州黑叶猴繁殖中心位于云龙花园内, 面积较小, 地

形也不开阔, 随着圈养黑叶猴种群数量的增加, 圈养

黑叶猴的生存空间受到限制 . 为了使黑叶猴种群得

到更好的保护, 广西省林业厅提出, 应将圈养个体重

新放归野外 , 重新建立野生种群 , 并且在野外生活 , 

最终达到自我繁衍的能力.  

1  材料与方法 

(ⅰ) 样品采集及血液 DNA 提取方法.  样品采

自广西省梧州黑叶猴珍稀动物繁殖中心 . 采用后肢

经脉采血方法, 采集 52 只圈养黑叶猴血液样品. 将

血液样品放在含有柠檬酸钠抗凝剂的采血管中 , 并

迅速放在液氮罐中保存. 带回实验室后放在80℃冰

箱长久保存. 利用 DNeasy Blood and Tissue 试剂盒

(TIANGEN, 北京 )黑叶猴血液样品中提取基因组

DNA. 利用 1%琼脂糖凝胶电泳检测基因组 DNA, 采

用分光光度计检测 DNA 浓度, 20℃保存备用.  

(ⅱ) 线粒体D-loop区扩增与测序.  采用金丝猴

线粒体控制区保守区的序列设计引物 , 进行特异性

片段扩增. 上游引物 467: 5′-AACTGGCATTCTATT- 

TAAACTAC-3′; 下游引物 468: 5′-ATTGATTTCAC- 

GGAGGATGGT-3′. PCR 反应体积为 50 μL, 其中

premix Taq 酶(Takara, 日本) 25 μL, 上下游引物各  

2 μL, DNA 模板 4 μL, 最后用灭菌蒸馏水补齐总体积. 

反应条件为 94℃预变性 3 min; 94℃变性 30 s, 55℃退

火 30 s, 72℃延伸 1 min 30 s, 35 个循环; 72℃延伸   

20 min; 4℃保存. PCR 产物与上样缓冲液混合, 2%琼

脂糖凝胶电泳. 扩增产物使用柱式 PCR 产物纯化试

剂盒 (Wizard® SV Gel and PCR Clean-Up System, 

Promega, 美国)纯化扩增产物, 纯化后的扩增产物送

交北京诺赛基因组研究中心有限公司 , 使用 ABI 

3730 序列自动分析仪及配套的 BigDyeTM 试剂盒

(Applied Biosystem, 美国)进行序列测定, 序列已经

提交到 GeneBank, 序列号为 KC934156~KC934168.  

(ⅲ) 微卫星位点扩增与基因分型 .  根据王博

石[16]的研究, 选择 11 对微卫星引物用于扩增黑叶猴

基因组 DNA(表 1). 在上游引物 5′端标记荧光基团(羧

基荧光素(FAM)、六氯荧光素(HEX)和四甲基 6 羧罗

丹明(TAMRA)). 微卫星扩增体系为 10 μL, 其中 
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表 1  黑叶猴特异性微卫星扩增引物名称和反应条件 

基因座位 引物序列(5′→3′) 重复类型 退火温度(℃) 片段大小(bp) 

D5S1457 
F: TAGGTTCTGGGCATGTCTGT 
R: TGCTTGGCACACTTCAGG 

四碱基重复 50 93~129 

D20S206 
F: TCCATTATTCCCCTCAAACA 
R: GGTTTGCCATTCAGTTGAGA 

四碱基重复 50 105~113 

D7S2204 
F: TCATGACAAAACAGAAATTAAGTG 
R: AGTAAATGGAATTGCTTGTTACC 

四碱基重复 54 253~277 

D2S1326 
F: AGACAGTCAAGAATAACTGCCC 
R: CTGTGGCTCAAAAGCTGAAT 

四碱基重复 50 201~217 

MOGC 
F: GAAATGTGAGAATAAAGGAGA 
R: GATAAAGGGGAACTACTACA 

双碱基重复 51 131~135 

D6S264 
F: AGCTGACTTTATGCTGTTCCT 
R: TTTTCCATGCCCTTCTATCA 

双碱基重复 50 147~163 

D7S1826 
F: TATTTCTCCTGTCATCTC 
R: TTCCCAAAGTCTGCAATC 

四碱基重复 51 148~168 

D2S442 
F: AAGGGAAGGAGCATAGCAAC 
R: CACCAATAGGATTAGATAGATTAG 

四碱基重复 58 226~250 

D10S1686 
F: CTCTTCAGTTCCAACCACAC 
R: ATAACACAGGGCCATTTAAG 

双碱基重复 51 185~193 

D6S1056 
F: ACAAGAACAGCATGGGGTAA 
R: CCTGGATCATGAATTGCTAT 

四碱基重复 58 269~285 

D14S306 
F: AAAGCTACATCCAAATTAGGTAGG 
R: TGACAAAGAAACTAAAATGTCCC 

四碱基重复 56 182~194 

 
 

Premix Taq 酶(Takara, 日本)5 μL, 上下游引物各 0.5 

μL, DNA 模板 1 μL, 用灭菌蒸馏水补齐总体积. 反应

程序为 94℃预变性 3 min; 94℃变性 30 s, 50~55℃退

火 30 s, 72℃延伸 45 s, 30 个循环; 72℃延伸 10 min; 

4℃保存. 血液样品重复扩增 2 次. 微卫星产物经 2%

琼脂糖凝胶电泳检测后, 利用 ABI-PRISM310® Ge-

netic Analyzer 基因分型仪(Applied Biosystems, 美国)

对所扩增的微卫星产物进行分析 , 采用 GeneScan 

v3.12 (Applied Biosystems, 美国)分析软件对微卫星

等位基因条带进行判读.  

(ⅳ) 线粒体控制区和微卫星数据分析 .  利用

ClusterX 软件 [17]对圈养黑叶猴线粒体控制区片段序

列进行比对. 使用软件 DAMBE[18]统计序列单倍型数

量 . 种群遗传学相关参数分析采用 MEGA4[19], 

DnaSP 5.0[20]等软件. 采用 phyML 的最大简约法构建

系统进化树来推演系统发生关系和圈养黑叶猴个体

最初的地理来源. 利用 CERVUS 3.0[21]和 GENEPOP 

4.0 软件 [22]统计微卫星位点的期望杂合度 (He, ex-

pected heterozygosity)、观测杂合度 (Ho, observed 

heterozygosity)、多态信息含量 (PIC, polymorphism 

information content)以及近交系数(Fis, fixation index). 

利用软件 Population通过个体共享等位基因距离构建

UPGMA 树以显示圈养黑叶猴个体之间的亲缘关系, 

并计算家庭单元内雄猴和雌猴之间的遗传距离.  

2  结果与分析 

2.1  圈养黑叶猴遗传多样性分析 

使用 ClusterX 软件对 52 只黑叶猴 D-loop 序列进

行比对, 从中选取 355 bp的同源区序列进行分析. 结

果显示碱基组成为 31.9%(T), 23.3%(C), 32.7%(A), 

12.1%(G), 其中 A+T(64.6%)比例大于 C+G(35.4%). 

在此序列共发现 35 个核苷酸变异位点, 占分析位点

数的 4.68%, 包括 3 个转换、29 个颠换、3 个插入和

缺失及 8 个简约信息位点. 这些变异位点共定义了

13种单倍型(HY01~HY13), 其中单倍型HY01, HY04~ 

HY06, HY08, HY10, HY12 和 HY13 这 8 个单倍型分

别有一个个体, 单倍型 HY02 和 HY11 分别有 5 个个

体, 单倍型 HY03 有 3 个个体, 单倍型 HY7 有 2 个个

体, 单倍型 HY9 有 29 个个体(表 S1). 采用 DnaSP 5.0

软件计算圈养黑叶猴核苷酸多样性(π)为 0.027, 单倍

型多样性(h)为 0.627.  

采用 11 对微卫星引物对 52 只圈养黑叶猴进行扩

增, 共检测到 47 个等位基因, 其中多态性等位基因
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最低的为 3 个, 最高为 6 个, 每个座位的平均等位基

因数为 4.18. 这些多态位点的平均期望杂合度(He)和

观测杂合度(Ho)分别是 0.559 和 0.551. 观察杂合度

(Ho)的值越接近期望杂合度(He)的值, 表明该种群受

外来选择及近交等因素的影响越小 , 群体处于遗传

平衡状态 . 每个微卫星位点之间没有显著的连锁关

系. D20S206 和 D7S1826 这 2 个位点偏离哈迪-温伯格

平衡(P<0.05), 其余位点均符合哈迪-温伯格平衡. 利

用 CERVUS 3.0 软件分析微卫星各位点多态性信息

含量. 多态信息含量是基因丰富度的一个指标, 反映

微卫星位点上的遗传变异程度, 当 PIC>0.5 时位点信

息含量多态性高; 当 0.25<PIC<0.5 时位点信息含量

具有中度多态性; 当 PIC<0.25 时说明位点信息含量

多态性低 [23]. 圈养黑叶猴微卫星位点种群遗传参数

详细信息见表 2. 在本研究选择的 11 个位点中 , 

D7S2204 的多态信息含量 (PIC) 值最低为 0.299, 

D5S1457 多态信息含量值最高为 0.670, 平均多态信

息含量值为 0.418. D5S1457, D2S1326, D7S11826, 

D2S442, D10S1686 和 D14S306 表现出高多态性 . 

D20S206, D7S2204, MOGC, D6S264 和 D6S1056 表现

出中度多态性.  

2.2  圈养黑叶猴来源地分析 

野生黑叶猴主要分布在我国的广西、贵州和越南

等地区. Liu 等人[24]研究发现, 我国野生黑叶猴单倍

型分布呈现出非常明显的地理分布格局 , 种群间没

有共享的单倍型 . 依据野生黑叶猴单倍型分布数据

分析梧州繁殖中心圈养黑叶猴的来源地, 用 13 个圈

养黑叶猴单倍型和 27 个来自贵州、广西、越南的野

生黑叶猴种群单倍型构建系统发育树(图 1), 根据母

系遗传推断圈养黑叶猴种群的来源地. 结果发现, 单

倍型 HY01~HY04 个体与来自广西境内的野生黑叶

猴单倍型 B25~B29 聚为一簇, 单倍型 HY05~HY09

的个体与来广西境内的野生黑叶猴单倍型 B14~B20

聚为一簇, 单倍型 HY10 个体与来自广西与越南交界

处的野生黑叶猴单倍型 B24 聚为一簇, HY11~HY13

单倍型个体与来自广西与越南交界处的野生黑叶猴

单倍型 B21~B23聚为一簇. 推断 HY01~HY09单倍型

的个体可能来自来广西境内, 单倍型 HY10~HY13 的

个体可能来自越南与广西交界区域. 

2.3  圈养黑叶猴个体亲缘关系分析及野外放归个

体选取 

为了使放归的黑叶猴来自广西境内且年龄和身

体状况适应野外生存和繁衍 , 结合黑叶猴的档案记

录和来源地分析, 从单倍型为 HY01~HY09 的个体中

挑选 2004 年以后出生的 10 只左右黑叶猴组成 2~3

个家庭单元进行野外放归. (ⅰ) 利用圈养黑叶猴的

微卫星共享等位基因距离通过 Population 软件构建

UPGMA 系统进化树, 分析圈养黑叶猴个体之间的亲

缘关系(图 2). 亲缘关系较近的个体聚到相近的进化

枝上 , 亲缘关系较远的个体在系统发育树上较早分

开并且相距较远; (ⅱ) 依据亲缘关系系统发育树和

梧州繁殖中心对圈养黑叶猴详尽的谱系记载, 从中选

取的 3 只雄猴编号分别为 275(2008-08-25)(括号内为

出生日期, 下同)、284(2010-01-11)和 002(2007-11-22), 

 

表 2  11 个圈养黑叶猴种群微卫星位点种群遗传参数 

基因座位 等位基因数 近交系数(Fis) 表观杂合度(Ho) 期望杂合度(He) 多态信息含量(PIC) P 值 

D5S1457 5 0.0195 0.712 0.726 0.670 0.5369 

D20S206 5 0.2120 0.442 0.560 0.461 0.0085 

D7S2204 3 0.0070 0.404 0.338 0.299 0.4558 

D2S1326 3 0.1650 0.615 0.620 0.534 0.9643 

MOGC 3 0.0400 0.519 0.446 0.367 0.4684 

D6S264 3 0.0278 0.308 0.320 0.278 0.0116 

D7S1826 6 0.0314 0.712 0.692 0.625 0.5196 

D2S442 5 0.0468 0.635 0.655 0.588 0.8018 

D10S1686 4 0.0400 0.654 0.625 0.543 0.6881 

D6S1056 3 0.0879 0.519 0.499 0.405 0.9253 

D14S306 6 0.1966 0.635 0.584 0.529 1.0000 

平均数  4.18 0.0231 0.559 0.551 0.418  
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图 1  圈养黑叶猴单倍型和野生黑叶猴单倍型构建 

系统发育树 

 

图 2  在 11 个微卫星位点基因型结果的复合基因型基础上, 

通过共享等位基因距离构建 28 只黑叶猴个体的 UPGMA 

系统发生树 

7 只雌猴编号分别为 285(2010-02-10), 286(2010-05-09), 

237(2005-07-18), 300(2010-12-21), 220(2004-02-27),  

278(2009-02-10)和 294(2010-10-31)组建了 3个家庭单

元(表 3). 最后利用 Populations 软件计算每个家庭单

元中雄猴和雌猴之间的遗传距离(表 4). 结果显示 , 

所选取的雄猴和雌猴之间的遗传距离较远 , 能够组

建家庭单元用于野外放归.  

3  讨论 

生物遗传多样性是评价一个物种进化潜力高低, 

以及抵御自然界各种生存压力强弱的重要遗传学指

标, 也是对圈养种群遗传管理最主要目标之一. 利用

线粒体控制区对圈养黑叶猴遗传多样性进行分析 , 

共发现 13 个单倍型, 单倍型多样性为 0.627, 核苷酸

多样性为 0.027. 与其他灵长类动物相比, 圈养黑叶

猴单倍型多样性低于野生黑叶猴、白头叶猴(T. po-

liocephalus)和金头叶猴(T. leucocephalus), 核苷酸多

样性低于野生黑叶猴高于白头叶猴和金头叶猴(表 5). 

圈养黑叶猴单倍型多样性高、核苷酸多样性较低, 说

明圈养黑叶猴是由一个较小的有效种群迅速增长而

来. 分析发现, 圈养黑叶猴与野生黑叶猴无共享单倍

型, 应对圈养黑叶猴特有的单倍型加以保护, 在后代

繁育过程中增加特有单倍型黑叶猴数量 . 并通过野

外放归的方法 , 将一些单倍型数量较多的黑叶猴放

归到野外, 增加野生黑叶猴的单倍型多样性.  

除了采用线粒体标记检测外 , 还采用微卫星数

据分析了圈养黑叶猴遗传多样性. 本研究选择的 11

个微卫星位点中平均等位基因数为 4.18. 等位基因

数量反映了某个位点在进化过程中所积累的遗传变

异, 等位基因数量越多, 说明进化历史上这个位点被

遗传下来的突变的事件越多 , 显示遗传多样性水平 

表 3  用于野外放归的圈养黑叶猴家庭单元组成 

家庭单元 雄猴(出生日期) 雌猴 1(出生日期) 雌猴 2(出生日期) 雌猴 3(出生日期) 

1 284(2010-01-11) 285(2010-02-10) 286(2010-05-09)  

2 275(2008-08-25) 237(2005-07-18) 300(2010-12-21)  

3 002(2007-11-22) 220(2004-02-27) 278(2009-02-10) 294(2010-10-31) 

表 4  3 个家庭单元内雄猴和雌猴之间的遗传距离 

家庭单元 雄猴 雌猴 1(遗传距离) 雌猴 2(遗传距离) 雌猴 3(遗传距离) 

1 284 285(1.22928) 286(1.22928)  

2 275 237(1.29928) 300(1.70475)  

3 002 220(1.22928) 278(1.29928) 294(1.01160) 
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表 5  圈养黑叶猴与野生黑叶猴、白头叶猴和金头叶猴遗传多样性的比较 a) 

 圈养黑叶猴 野生黑叶猴 白头叶猴 金头叶猴 

个体数量 52 178 54 19 

单倍型数量 13 29 12 3 

单倍型多样性 0.627 0.952 0.878 0.678 

核苷酸多样性 0.027 0.034 0.005 0.003 

a) 对线粒体控制区进行 SSR 分子标记分析 

 
 

越高 [25]. 这些多态位点的平均期望杂合度 (He)为

0.559, 观测杂合度(Ho)为 0.551. 为评估圈养黑叶猴

遗传多样性现状, 利用位点平均等位基因数(A)以及

期望杂合度(He)等遗传指标 , 对圈养黑叶猴与一些

圈养种群和经历过瓶颈效应物种的遗传多样性进行

比较. Hedrick 等人[26]研究了 3 个圈养种群的狼(Canis 

lupus), 来自 2 个个体 Certified 圈养种群的狼 A=2.5, 

He=0.403; 来自 2 个个体 Ghost Ranch 圈养种群的狼

A=1.55, He=0.174; 来自 3 个个体 Aragon 圈养种群的

狼 A=1.5, He=0.211. 圈养黑叶猴遗传多样性高于 3 个

圈养种群狼的遗传多样性. 与一些经历过严重的种群

瓶颈的物种如地中海僧海豹 (Monachus monachus) 

A=3.7、落矶山大角羊(Ovis Canadensis) He=0.43、猎

豹 (Acinonyx jubatus) He=0.39 、 考 拉 海 岛 种 群

(Phascolarctos cinereus) He=0.33 、北 方毛鼻 袋熊

(Lasiorhinus krefftii) A=2.37, He=0.27 等相比, 圈养黑

叶猴表现出丰富的遗传多样性[27~31]. 与其他濒危灵长

动物如滇金丝猴 (Rhinopithecus bieti) A=7.5, He= 

0.703[32], 川金丝猴(R. roxellana) A=7.44, He= 0.669[33]

相比, 圈养黑叶猴遗传多样性适中.  

本研究认为 , 梧州繁殖中心圈养黑叶猴种群遗

传多样性处于中等水平 , 建议在今后的遗传管理中

制定更有效的繁殖计划 , 避免近亲交配导致遗传多

样性丧失 . 可以从其他动物园引进外源黑叶猴个体

进行交配, 保持圈养黑叶猴具有较高的遗传多样性. 

随着圈养黑叶猴种群数量越来越大 , 可以考虑将圈

养个体重新放归野外 , 这样不但可以减缓繁殖中心

的繁育压力还可以补充野外黑叶猴种群数量 . 野外

放归的案例, 如大熊猫、普氏野马、扬子鳄等表明, 在

进行野外放归之前需要适时建立半野化区进行适应

性锻炼. 尽可能地让动物自我取食、自我繁殖, 逐步

使其适应野外生存环境. 在黑叶猴保护事业中, 将圈

养个体放归野外具有重要意义: (ⅰ) 圈养个体的适

当放归有利于野生种群生存状况的改善; (ⅱ) 减少

圈养种群不断增大的承载负荷; (ⅲ) 黑叶猴作为我

国保护的濒危物种 , 其成功放归必然将在全球范围

内对自然保护事业产生积极的深远影响; (ⅳ) 积累

经验为其他灵长类动物野外放归提供参考.  
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Genetic diversity of captive langurs in the Wuzhou Langur Breeding 
Center and individual selection for reintroduction 
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4 College of Biological Science and Technology, Beijing Forestry University, Beijing 100083, China; 
5 Guangxi Rare and Endangered Wildlife Rescue Research Center, Nanning 530002, China; 
6 Guangxi Forestry Department, Nanning 530028, China 

Mitochondrial DNA (mtDNA) control region and microsatellite DNA sequences were used to analyze genetic diversity, origins, and 
relationships of captive langur (Trachypithecus francoisi) individuals. Sequencing of the 355-bp mtDNA control region for 52 
individuals uncovered 35 variable nucleotide sites, including 3 transitions (ts), 29 transversions (tv), and 3 insertion/deletions, with 13 
defined haplotypes. A haplotype diversity of 0.627 and a nucleotide diversity of 0.027 were calculated. Eleven microsatellite loci 
showing good amplification were also assayed in the 52 individuals. A total of 47 alleles were detected, with an average of 4.18 per 
locus. Mean polymorphic information content (PIC) was 0.566. Expected heterozygosity (He) and observed heterozygosity (Ho) were 
0.559 and 0.551. Compared with other endangered primates, we found that the genetic diversity of the captive T. francoisi population 
was not low. Based on phylogenetic analysis of haplotypes of wild and captive T. francoisi individuals, we inferred that the captive T. 
francoisi individuals came from Guangxi, near the Vietnamese border. Using genetic distance relationships, we selected three male and 
seven female captive langurs to establish three family units for reintroduction. 

captive Trachypithecus francoisi, microsatellite DNA, genetic diversity, reintroduction 
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表 S1  圈养黑叶猴种群线粒体调控区单倍型及圈养黑叶猴编号 

单倍型 每一单倍型个体数 对应的个体编号 

HY01 1 个(雄猴 1, 雌猴 0)  286 

HY02 5 个(雄猴 4, 雌猴 1) 214, 293, 239, 107, 146 

HY03 3 个(雄猴 1, 雌猴 2) 161, 285, 187 

HY04 1 个(雄猴 0, 雌猴 1) 292 

HY05 1 个(雄猴 1, 雌猴 0) 213 

HY06 1 个(雄猴 0, 雌猴 1) 112 

HY07 2 个(雄猴 2, 雌猴 0) 284, 287 

HY08 1 个(雄猴 1, 雌猴 0) 280 
HY09 29 个(雄猴 19, 雌猴 10) 275, 201, 203, 294, 298, 217, 295, 297, 242, 260, 192, 194, 261, 241, 099, 300, 278, 

121, 289, 220, 185, 281, 002, 274, 255, 237, 283, 169, 290 
HY10 1 个(雄猴 1, 雌猴 0) 227 

HY11 5 个(雄猴 2, 雌猴 3) 205, 256, 189, 296, 202 

HY12 1 个(雄猴 1, 雌猴 0) 238 

HY13 1 个(雄猴 1, 雌猴 0) 207 
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