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摘要: 过度的人为干扰导致棘胸蛙(Quasipaa spinosa)种质资源的衰退和遗传多样性的下降, 成为亟待解决的问题。

本研究旨在对我国棘胸蛙的不同地理群体进行种质鉴定, 全面评估其种群的种质资源特性, 并挖掘优良育种群体, 

为后续的群体选育和种质资源优化提供参考。研究采用单因素方差分析、主成分分析、聚类分析以及判别分析等

方法, 对来自贵溪(YJFGX)、宜丰(LHSYF)、于都(LHSYD)、泰宁(LHSTN)4 个地理群体的 120 只棘胸蛙养殖个体

的外部可量性状进行形态学分析, 并结合简化基因组测序(RAD-seq)结果, 对群体遗传差异进行分析。分析结果显

示, 4 个地理群体在形态特征上存在差异, 其中 LHSYD 群体与其他群体的差异最为显著。LHSTN 群体和 YJFGX

群体间形态相似, 未表现出明显分化。4 个地理群体在体肢长度等相关指标中表现出较为普遍的雌雄差异, 存在部

分两性异形。根据形态特征, 4 个群体大致可分为 3 大分支: LHSTN 群体、YJFGX 群体各为一分支，LHSYF 群体

和 LHSYD 群体组成一大分支。观测杂合度(Ho)为 0.035~0.038, 低于期望杂合度(He, 0.103~0.129), 近交系数为

0.197~0.287, 处于较高水平。LHSTN 群体与其他几个群体，包括 LHSYF (Fst 值为 0.303)、LHSYD (Fst 值为 0.277)

和 YJFGX(Fst 值为 0.276)群体之间，显示出较高的遗传分化。相比之下，LHSYF、LHSYD 和 YJFGX 这三个群体

之间的遗传分化程度则属于中等水平。综合分析表明: (1) 棘胸蛙 4 个地理群体间存在一定程度的形态分化, 但尚

未达到亚种分化水平; (2) 种群整体遗传多样性较低, 遗传分化程度较高, 遗传信息相对独立, 这表明可以通过群

体间的杂交来丰富本地种群的遗传信息, 优化种质资源。研究结果可为棘胸蛙的保护和可持续利用提供科学依据。 

关键词: 棘胸蛙; 形态特征; 简化基因组测序; 遗传分化 

中图分类号: S917      文献标志码: A           文章编号: 1005–8737–(2024)07–0780–14 

棘胸蛙(Quasipaa spinosa)又称“山鸡” “石蛙” 

“ 石鳞 ”, 隶属于两栖纲 (Amphibian) 、无尾目

(Anura)、叉舌蛙科 (Dicroglossidae)、棘胸蛙属

(Quasipaa), 主要分布于江西、广西、福建等丘陵

地区, 是我国特有的大型野生蛙品种[1]。随着棘胸

蛙人工养殖技术的不断成熟, 该物种的养殖范围

和规模迅速扩大, 现已成为我国极具特色、潜力

的养殖品种之一。近年来, 由于棘胸蛙养殖繁育

体系缺乏成熟的繁育技术和专业人员指导, 在繁

育过程中乱引种、亲本群体多次重复使用、近亲

繁育等问题频发, 造成种质资源严重衰退, 在一

定程度上限制了棘胸蛙养殖产业的持续发展[2]。

同时, 栖息地破坏和过度捕猎导致棘胸蛙野生资

源减少, 分布区域缩小, 已被《中国生物多样性红

色名录——脊椎动物卷(2020)》列为易危(VU)物

种。因此, 对棘胸蛙不同地理群体的种质资源进

行调查, 分析遗传多样性和分化差异, 对于种质

资源保护和良种选育至关重要。 

形态学研究和分子标记技术在物种分类鉴别

中扮演着重要角色[3]。在环境压力、栖息地变化

或生存空间变动下, 物种的种质资源和形态结构

会发生适应性变化[4]。形态学方法作为物种鉴别

的传统手段, 至今仍是最直接和简便的方法[5]。尽

管两栖类动物的形态学研究较为广泛 [6-8], 但对
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棘胸蛙群体的形态学分析相对较少。蒋泽元等[9]

对我国 8 个地区棘胸蛙种群的形态学分析表明, 

不同地理种群间存在显著形态差异, 部分种群甚

至达到种间区分水平; 章海鑫等[10]根据棘胸蛙的

花斑特征将其分类为“金线蛙” “黑白斑蛙”和“黑

斑蛙 ” 。近年来 , 微卫星 [11-13] 、线粒体基因

(COI)[14-17]、简化基因测序(GBS)[18]、随机扩增多

态 DNA (RAPD)[19-20]等分子标记技术被应用于棘

胸蛙种质鉴定。简化基因组测序技术(RAD-seq)

以其操作简便、成本效益高, 成为鉴定高密度单

核苷酸多态性(SNP)位点[21-22]、遗传进化分析[23-24]

及重要性状候选基因预测[25-26]的有效工具。尽管

如此, 目前尚未有研究报道利用 RAD-seq 技术对

棘胸蛙不同地理群体的遗传多样性进行深入分

析。这一领域尚待进一步探索, 以揭示棘胸蛙在

不同地理环境下的遗传分化和适应性演化。 

本研究旨在通过 RAD-seq 技术对棘胸蛙简化

基因组进行测序分析, 比较不同地理群体的形态

差异, 探究形态分化程度和遗传分化水平及亲缘

关系。本研究通过全面评估棘胸蛙种质资源特性, 

以期为群体选育、种质优化提供科学依据, 并为

保护和合理利用这一独特生物资源提供理论支持

和实践指导。 

1  材料与方法 

1.1  实验材料 

本研究所用的棘胸蛙样本于 2023 年 3 月分别

采集于江西省贵溪市(YJFGX, n=30)、江西省宜丰

县(LHSYF, n=30)、江西省于都县(LHSYD, n=30)

以及福建省泰宁县(LHSTN, n=30)(图 1)。4 个群体

共采集到 120 只养殖个体样本(表 1), 保存于无水

乙醇中。 

 
 

 
 

图 1  4 个棘胸蛙不同地理群体栖息地地形分布图 

Fig. 1  Habitat topographical distribution maps of the four populations of Quasipaa spinosa 
 

表 1  棘胸蛙采样信息 

Tab. 1  The sampling information of Quasipaa spinosa 

群体 
population 

样本数
number 

位置 
location 

纬度 
latitude 

经度 
longitude

YJFGX 30 江西省贵溪市 28°14′11N 117°11′8E

LHSYF 30 江西省宜丰县 28°24′56N 114°47′46E

LHSYD 30 江西省于都县 25°58′22N 115°27′38E

LHSTN 30 福建省泰宁县 26°55′19N 117°9′49E

1.2  形态学研究 

1.2.1  形态学指标测量  每个群体各选取 30 只

(15 雌、15 雄), 使用游标卡尺(精度: 0.1 mm)、直

尺对主要形态学指标进行测量。形态学测量指标

(图 2)及方法参考费梁 [27]。测量指标如下: 体长

(total length, Lt,)、头长(head length, Lh,)、头宽(head 

width, Wh)、吻长(snout length, Ls,)、腿全长(hind 
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limb length, Lhl)、前肢长(foot length, Lf)、前臂长

(forearm length, Lfo)、眼径(eye diameter length, 
Le)。为消除不同规格个体对特征指标的影响, 对

数据进行标准化处理。标准化指标定义如下: Lh/Lt

为头长/体长; Wh/Lt 为头宽/体长; Ls/Lt 为吻长/体

长 ; Lhl/Lt 为腿全长 /体长 ; Lf/Lt 为前肢长 /体长 ; 

Lfo/Lt 为前臂长/体长; Le/Lt 为眼径/体长。 
 

 
 

图 2  棘胸蛙形态特征测量示意图 

① 吻端; ② 眼前端; ③ 上、下颌关节后缘; ④ 第 3 指末端;  

⑤ 肘关节; ⑥ 第 4 趾末端; ⑦ 体末端; ⑧ 腿关节; 1: 体长;  

2: 头长; 3: 头宽; 4: 跗足长; 5: 前臂长; 6: 吻长; 7: 眼径. 

Fig. 2  Morphological characteristics measurement  
diagram of Quasipaa spinosa 

① Rostral end, ② Anterior end, ③ Posterior margin of upper 

and mandibular joints, ④ End of the third finger, ⑤ Elbow 

joints, ⑥ End of the fourth toe, ⑦ Body terminal, ⑧ Leg joints. 

1: body length, 2: head length, 3: head width, 4: length of foot and 
tarsus, 5: forearm length, 6: snout length, 7: eye diameter. 

 

1.2.2  数据处理  本研究中的形态学指标结果均

使用平均值±标准差( x ±SD)表示。为消除年龄的

影响, 测量的形态学性状均利用体长进行标准化

处理。数据的统计分析使用 SPSS 27.0.1 完成, 制

图使用 Illustrator 2020 软件和 R 4.3.2 软件完成。

采用 SPSS 27.0.1 进行单因素方差分析和多重比

较(P>0.05 时, 用 LSD 法; P<0.05 时, 用 Dunnett

法 ), 然后参照 Mary 等 [28]方法计算变异系数

(cofficient of variation, CV), 计算公式如下： 

CV=(M1−M2)/(S1+S2)。 

式中, CV 表示变异系数，M1 和 M2 分别代表两群

体某个性状指标的平均值；S1 和 S2 分别代表两

群体特征计量的标准差。 

使用 R 4.3.2 软件对 7 组主要形态性状比例参

数进行主成分分析, 根据 3 个主成分的贡献率和

负荷值绘制主成分散点图。使用 SPSS 27.0.1 软件

采用欧氏距离的方法对 7 组比例参数的平均值进

行聚类分析。 

1.3  简化基因组测序分析 

1.3.1  样本基因组 DNA 提取  采用 EasyPure 基

因组提取试剂盒提取棘胸蛙基因组 DNA, 并使用

1.2%的琼脂糖凝胶电泳和紫外分光光度计对

DNA 样本的质量及浓度进行检测。 

1.3.2  构建基因组文库  委托南京派森诺基因科

技有限公司完成简化测序文库的构建及测序。操

作步骤具体如下: (1) 采用限制性内切酶对提取

的 DNA 进行完全酶切, 并通过凝胶电泳进行检

测。 (2) 使用磁珠离心的方法 (VAHTSTM DNA 

clean beads)去掉酶切后过大和过小的片段, 并将

P1 接头与 P2 接头进行连接。(3) 对 DNA 片段进

行 PCR 扩增, 并采用磁珠进行纯化。(4) 对测序

文库进行最终的片段选择与钝化处理。 

1.3.3  数据处理  利用 Plink (V1.90)软件进行主

成分分析并计算个体间的 IBS 相似度, 生成距离

(=1−IBS)矩阵; 使用 Gmatrix (Ver2)计算两个体间

的 G 值 ; 利 用 FastTree (V2.2.11) 软 件 中 的

Maximum Likelihood 算法构建系统发育树; 利用

Admixture (V1.3.0)软件利用 SNP 信息分析群体遗

传结构, 设置 K=2~10, 模型选择为混合模型; 使

用 TreeMix (V1.13)软件利用全基因组范围内等位

基因频率数据, 推断多个群体分裂和混群事件并

绘制出群体最大似然树。 

2  结果与分析 

2.1  单因素方差分析 

运用单因素方差分析对 4 个棘胸蛙种群 7 组

主要形态性状比例参数以及前肢长/腿全长比例

进行比较, 结果显示如图 3, LHSTN 群体、YJFGX

群体在 Lh/Lt (图 3a)、Ls/Lt (图 3c)、Lf/Lt (图 3e)、

Lhl/Lt(图 3d)、Le/Lt (图 3g)、Lfo/Lt (图 3f)以及 
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图 3  4 个棘胸蛙不同地理群体单因素方差分析结果 

a. 头长/体长; b. 头宽/体长; c. 吻长/体长; d. 腿全长/体长; e. 前肢长/体长; f. 前臂长/体长; g. 眼径/体长;  

h. 前肢长/腿全长. 不同字母表示群体间差异显著(P<0.05), 相同字母表示群体间差异不显著(P>0.05). 

Fig. 3  The one-way ANOVA results of the four populations of Quasipaa spinosa 
a. Lh/Lt, b. Wh/Lt, c. Ls/Lt, d. Lhl/Lt, e. Lf/Lt, f. Lfo/Lt, g. Le/Lt, h. Lf/Lhl. Different letters indicate significant differences  

among the groups (P<0.05), and the same letters indicate insignificant differences among the groups (P>0.05). 

 
Lf/LhL (图 3h)等指标中均差异不显著 (P>0.05), 

LHSYD 群体的 Ls/Lt、Lf/Lt、Le/Lt 这 3 个指标显著

高于其他 3 个种群(P<0.05), 而在 Lf/Lhl 中显著低

于其他 3 个种群(P<0.05); LHSTN 群体、LHSYF

群体及 YJFGX 群体在 Lh/Lt、Lf/Lt、Lfo/Lt 以及 Le/Lt

等指标中差异不显著(P>0.05)。 

进一步分析 6 组棘胸蛙主要形态性状比例参

数的两性差异, 结果显示如图 4。经过 one-way 

ANOVA 检验, 棘胸蛙形态性状参数中体肢长度

(如 Lhl/Lt、Lfo/Lt、Lf/Lt)在 LHSYF 群体、LHSTN

群体、YJFGX 群体的两性中呈现显著性差异, 均

为雄性大于雌性, 此外，Lfo/Lt 在 4 个群体中均表

现出极显著差异, 而其他形态特征在不同群体间

的差异并不普遍，整体上差异不明显。 

2.2  主成分分析及聚类分析 

对棘胸蛙的 7 个主要形态性状比例参数进行

主成分分析(PCA), 以探究其形态变异的结构。分

析结果表明 ,  第一主成分 (PC1)和第二主成分

(PC2)的特征值分别为 1.691 和 1.135, 均显著高于

1, 而第三主成分(PC3)的特征值为 0.922。在 PC1

中, 前肢长(Lf)、腿全长(Lhl)和前臂长(Lfo)等指标

显示出较高的负载荷值; PC2 主要受头长(Lh)和前

臂长(Lfo)等指标的影响; PC3 则与吻长(Ls)和眼径

(Le)等指标具有较高的相关性(表 2)。值得注意的

是, 前两个主成分的累积解释变异量仅为 57.6%, 

其中 PC1 的贡献率为 32.3%, PC2 的贡献率为

25.3%(图 4b)。基于前 3 个主成分绘制的散点图(图

5a)显示, 4 个种群之间存在个体的交叉混合, 但

整体上可划分为 3 个主要分支: YJFGX 群体和

LHSTN 群体构成一个分支, 而 LHSYF 群体和

LHSYD 群体各自形成独立分支。进一步的聚类分

析(图 5c)基于所有样本的标准化值的平均值, 结 
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图 4  4 个棘胸蛙不同地理群体雌雄单因素方差分析 

a. 腿全长/体长; b. 前臂长/体长; c. 头宽/体长; d. 头长/体长; e. 吻长/体长; f. 前肢长/体长. 

****、***、**、*分别代表 0.1‰、1‰、1%、5%的显著性水平. 

Fig. 4  The one-way ANOVA for males and females of the four populations of Quasipaa spinosa 
a. Lhl/Lt; b. Lfo/Lt; c. Wh/Lt; d. Lh/Lt; e. Ls/Lt; f. Lf/Lt. 

****, ***, **, and * represent the significance levels of 0.01%, 0.1%, 1%, and 5%, respectively. 
 

表 2  4 个棘胸蛙不同地理群体主成分分析 

Tab. 2  Principal component analysis of the four 
populations of Quasipaa spinosa 

主成分 principal component 参数 
parameter PC1 PC2 PC3 PC4 PC5 PC6 PC7

Lh/Lt 0.271 −0.596 0.352 −0.273 0.371 0.474 0.101

Wh/Lt 0.344 −0.386 0.074 0.755 0.108 −0.362 −0.118

Ls/Lt 0.384 0.046 0.562 −0.198 −0.674 −0.133 −0.154

Lhl/Lt 0.403 0.382 0.069 −0.296 0.560 −0.319 −0.428

Lf/Lt 0.500 0.122 −0.222 −0.122 0.005 −0.210 0.792

Lfo/Lt 0.388 0.450 −0.089 0.389 −0.050 0.692 −0.096

Le/Lt 0.312 −0.361 −0.702 −0.254 −0.282 0.041 −0.365

特征值 sdev 1.691 1.135 0.922 0.838 0.764 0.636 0.559

 

果显示 YJFGX 群体与 LHSTN 群体在形态上更为

接近, 而 LHSYD 群体与 LHSYF 群体则分化为另

外两个分支, 这与主成分分析的结果基本一致。 

2.3  判别分析 

对 7 组主要比例参数进行判别分析, 建立 4

个棘胸蛙种群的费歇尔(Fisher)线性判别函数式:  

LHSYF: −908.816+2796.841Lh/Lt+239.491Wh/ 
Lt+522.079Ls/Lt+159.275Lhl/Lt+16.771Lf/Lt−208.211 
Lfo/Lt+695.615Le/Lt 

LHSTN: −885.715+2812.252Lh/Lt+249.224Wh/ 
Lt+500.212Ls/Lt+129.769Lhl/Lt+21.020Lf/Lt−195.707 
Lfo/Lt+710.741Le/Lt 

YJFGX: −910.970+2884.875Lh/Lt+270.452Wh/ 
Lt+484.057Ls/Lt+123.176Lhl/Lt+15.436Lf/Lt−202.640 
Lfo/Lt+705.521Le/Lt 

LHSYD: −995.175+2954.691Lh/Lt+241.386Wh/ 
Lt+542.933Ls/Lt+135.145Lhl/Lt+68.757Lf/Lt−209.153 
Lfo/Lt+770.868Le/Lt 

通过代入判别函数进行判别分析, 以评估棘

胸蛙 4 个群体(LHSYF、LHSTN、YJFGX、LHSYD)

的形态参数区分能力。判别分析的结果如表 3 所

示, 各群体的判别准确数量均为 30 只, 总判别准

确数量达到 120 只。具体而言, LHSYF 群体、

LHSTN 群体、YJFGX 群体、LHSYD 群体的判别

准确率分别为 83.3%、66.7%、73.3%、90.0%, 综

合判别准确率达到 79.2%。进一步的判别分析建

立了典型判别函数得分图(图 6), 揭示了 LHSYD

群体和 LHSYF 群体在不同方向上形成独立的类

群, 且组质心(centroid)之间的距离相对较远。与

此同时, YJFGX 群体和 LHSTN 群体的个体在形

态参数上存在交叉混合, 其组质心也相对较近。 



第 7 期 徐博文等: 棘胸蛙形态特征及遗传差异分析 785 

 

 
 

图 5  4 个棘胸蛙不同地理群体主成分分析及聚类分析 

a. 棘胸蛙主成分散点图; b. 棘胸蛙主成分贡献率; c. 棘胸蛙聚类分析关系树. 

Fig. 5  Principal component analysis and cluster analysis of the four populations of Quasipaa spinosa 
a. Main dispersive dot plot of Quasipaa spinosa; b. Contribution rate of principal components in Quasipaa spinosa;  

c. Relationship tree for cluster analysis of Quasipaa spinosa. 
 

表 3  4 个棘胸蛙不同地理群体判别分析 

Tab. 3  Discriminant analysis of the four  
populations of Quasipaa spinosa 

预测分类 
predicated species membership群体 

population 
数量 

number 
准确率/% 
accuracy 

LHSYF LHSTN YJFGX LHSYD

LHSYF 30 83.3 25 3 0 2 

LHSTN 30 66.7 4 20 6 0 

YJFGX 30 73.3 1 7 22 0 

LHSYD 30 90.0 3 0 0 27 

 

 
 

图 6  4 个棘胸蛙不同地理群体判别分析散点图 

Fig. 6  Discriminant analysis scatter plot of the  
four populations of Quasipaa spinosa 

 

2.4  群体遗传多样性分析 

对 4 个棘胸蛙地理群体进行群体遗传多样性

分析, 结果表明: 4 个群体的观测杂合度 Ho (0.035~ 

0.038)均低于期望杂合度 He (0.103~0.129), 杂合

度整体偏低; 各群体的近交系数为 0.197~0.287, 

其中 LHSTN 群体平均近交系数最高 (0.287), 

LHSYF 群体平均近交系数最低(0.197); 核苷酸多

样性 Pi 值为 0.116~0.146，均处于偏低水平(表 4)。 

 
表 4  4 个棘胸蛙不同地理群体遗传统计量信息 

Tab. 4  The results of genetic statistics of the four 
populations of Quasipaa spinosa 

群体 
population

样本数
n 

观测杂 

合度 Ho 
期望杂 

合度 He 
核苷酸

多样性 Pi

近交 

系数 Fis

LHSTN 30 0.035 0.129 0.146 0.287

LHSYF 30 0.038 0.103 0.116 0.197

LHSYD 30 0.035 0.114 0.130 0.238

YJFGX 30 0.037 0.124 0.143 0.264

 

2.5  群体结构分析 

本研究采用 Plink (V1.90)软件对棘胸蛙的

SNP 标记进行主成分分析(PCA), 其中第一主成

分(PC1)解释了 30.97%的变异, 第二主成分(PC2)

解释了 9.95%的变异。分析结果如图 7a 所示, 棘

胸蛙样本可分为 3 个明显的遗传分组。LHSTN 群

体与其他 3 个群体在遗传上存在显著分化; LHSYD

与 YJFGX 群体的聚类点较为接近, 显示较近的亲缘

关系; 而 LHSYF 群体则相对独立, 但其与 LHSYD

群体和 YJFGX 群体之间存在部分遗传重叠。 

进一步的系统进化树分析揭示了棘胸蛙不同

群体间的进化关系。如图 7b 所示, 4 个群体可分

为 3 个遗传分支: LHSYF 群体首先分化形成独立

分支; LHSYD 群体和 YJFGX 群体共同形成一个

分支; LHSTN 群体则自成一分支。这一结果与

PCA 分析的分组结果相一致。 
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图 7  4 个棘胸蛙不同地理群体聚类分析 

a. 主成分分析; b. 系统进化树. 

Fig. 7  Cluster analysis of the four populations of Quasipaa spinosa 
a. PCA analysis; b. Phylogenetic tree. 

 

在群体遗传结构分析中, 当交叉验证错误率

(CV error)达到最低时, 表明该分群在所有可能的

参数设置下表现最佳[29]。研究结果显示, 在 K=4

时, 交叉验证错误率最低, 表明 4 个棘胸蛙养殖

群体具有 4 个不同的遗传信息来源 (图 8a)。

LHSTN 群体的遗传背景相对单一, 主要由 group1

构成; YJFGX 群体的遗传来源较为复杂, 主要由

group4 构成, 同时包含少量的 group1 和 group2; 

LHSYD 群体的遗传来源主要为 group2 和 group4, 

两者在群体中的比例相当; LHSYF 群体则包含两种 
 

 
 

图 8  4 个棘胸蛙不同地理群体遗传结构图 

a. 交叉验证错误率; b. 群体结构. 

Fig. 8  Map of the population’s genetic structure of the  
four populations of Quasipaa spinosa 

a. Cross-validation error rate; b. Population structure. 

不同的遗传背景, 分别为 group2 和 group3 (图 8b)。 

2.6  群体分化指数和基因流分析 

基于基因组测序数据分别计算 4 个棘胸蛙养

殖群体两两间的遗传分化程度, 具体结果见表 5。

LHSTN 群体与 LHSYF 群体(Fst=0.303)、LHSYD

群体(Fst=0.276)、YJFGX 群体(Fst=0.276)之间均存

在程度较高的遗传分化(Fst >0.25), 而 LHSYD 群

体与 LHSYF 群体、YJFGX 群体与 LHSYF 群体、

YJFGX 群体与 LHSYD 群体之间仅有中等程度的

遗传分化(0.15<P<0.25)。 

 
表 5  4 个棘胸蛙不同地理群体两两之间的 

遗传分化指数(Fst) 

Tab. 5  Genetic differentiation index between pairs in  
four population groups of Quasipaa spinosa 

群体 population LHSTN LHSYF LHSYD YJFGX

LHSTN  0.303 0.276 0.276 

LHSYF   0.188 0.224 

LHSYD    0.193 

 

在群体遗传学领域, 基因流(gene flow)被形

象地称为基因迁移, 它是一种重要的进化驱动因

素, 能够影响生物群体的遗传多样性和适应性[25]。

对 4 个棘胸蛙养殖群体进行基因流分析, 结果显

示, 当假设有一个迁移事件发生时, LHSTN 群体

部分基因流向 LHSYF 群体(图 9)。 

2.7  亲缘关系分析 

通过计算状态同源序列(IBS)来评估 4 个棘胸

蛙养殖群体内个体间的遗传相似度。如图 10a 所 
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图 9  4 个棘胸蛙不同地理群体全基因组内 

等位基因交流树状图 

箭头表示种群间发生的基因渗透或迁移事件. 

Fig. 9  Gene flow tree of the four populations of  
Quasipaa spinosa 

Arrows indicate gene penetration or migration events  
that occur between populations. 

 

示, 各群体内部个体间的遗传相似度普遍处于中

等或较低水平。在群体间的比较中, LHSTN 群体

与其他 3 个群体的遗传相似度整体较低, 这表明

LHSTN 群体与其他群体的亲缘关系较为疏远。进

一步的全基因组关系矩阵 (genomic relationship 

matrix)分析(图 10b)揭示了个体间的亲缘关系。结

果显示, 大多数个体的亲缘关系维持在中等或较

远水平。特别值得注意的是, LHSTN 群体内部个

体间的 G 值普遍较高, 这可能指示该群体存在较

高的近交风险。 

3  讨论 

3.1  形态学分析  

本研究对棘胸蛙 4 个不同地理养殖群体进行

形态学分析。分析基于 7 个主要比例参数, 发现

LHSYD 群体在 Ls/Lt、Lf/Lt、Le/Lt 等指标上显著高

于其他 3 个群体(P<0.05), 显示出较为明显的形

态学分化。相比之下, LHSTN 群体、LHSYF 群体

和 YJFGX 群体在 Lh/Lt、Lf/Lt、Lfo/Lt 以及 Le/Lt 等

指标上的差异不显著(P>0.05), 形态指标数值接

近, 表明这 4 个群体整体上存在一定程度的分化, 

这一分化趋势与蒋泽元等 [9]的研究结果相一致 , 

推测栖息地环境的差异性是影响棘胸蛙群体形态 

 

 
 

图 10  4 个棘胸蛙不同地理群体亲缘关系矩阵图 

a. IBS 距离矩阵热图. 方块的颜色越接近红色, 表示遗传距离越大, 关系越远; 颜色越接近蓝色, 表示遗传距离越小, 关系越

近. b. G 值矩阵热图. 方块的颜色接近蓝色, 表示 G 值越小，关系越近; 颜色越红, 表示 G 值越大, 关系越远. 

Fig. 10  Plot of the kinship matrix of the four populations of Quasipaa spinosa 
a. IBS distance. The color of the box is closer to blue, indicating that the smaller distance, the closer relationship, The the color is 

closer to red, indicating, the greater distance, the further relationship. b. G value matrix heat map. The color of the square is closer to 
red, the greater the G value, the closer the relationship. The bluer the color, the smaller the G value and the farther the relationship. 

a b
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分化的原因之一。棘胸蛙作为山涧溪流中的珍稀

物种, 对环境条件有着严格的要求, 尤其是对气

温和水温变化极为敏感, 环境因子的变化可能促

使棘胸蛙发生适应性分化。在对棘胸蛙的群体进

行两性特征差异性研究时, 观察到在 4 个养殖群

体中, Lfo/Lt 呈现出极为显著的差异。此外, Lhl/Lt

和 Lf/Lt 这两个指标在 LHSYF 群体、LHSTN 群体、

YJFGX 群体中也显示出较为显著的性别差异, 这

与龙嘉航等[30]的研究结果相吻合。具体来说, 研

究结果表明, 棘胸蛙雄性的体肢长度普遍大于雌

性。这种两性异形现象可能与棘胸蛙的繁殖行为

和生活习性有着紧密的联系。雄性棘胸蛙拥有较

为粗壮和长的前臂, 这使得在繁殖季节的配偶争

夺中占据优势。在激烈的竞争中, 这样的身体特

征有助于雄性在抱对过程中保持稳定, 避免从雌

性背部滑落, 从而大大增加成功交配的概率。此

外, 雄性棘胸蛙较长的腿部和足部有利于进行跳

跃活动, 这不仅提高了在复杂环境中的移动能力, 

也有助于更高效地觅食, 进而获取更丰富、更优

质的食物资源。形态学聚类分析显示, 4 个种群之

间存在个体交叉混合, 但大致可分为 3 个主要分

支, 其中 YJFGX 群体和 LHSTN 群体构成一大分

支, 而 LHSYF 群体和 LHSYD 群体各自形成独立

分支, 这一分化可能受到种群栖息环境的影响。

YJFGX 群体和 LHSTN 群体栖息于武夷山脉, 共

享相似的环境因子; LHSYD 群体生活在武夷山脉

南部, 环境温度较高; LHSYF 群体位于江西与湖

南交界的九岭山脉 , 与其他群体地理距离较远 , 

栖息环境差异较大。这些发现与空间和环境因素

对两栖动物多样性的影响研究相呼应, 如 Brown

等[31]发现降水和海拔对生态过程的影响, 以及温

度、地形和降水对物种丰富度的影响[32-33]。不同

类型的植被、与水体的距离或环境异质性也已被确

定对生物多样性具有重要影响[34-35]。蒋泽元等[9]

的研究进一步揭示了棘胸蛙形态特征与环境因子

之间的相关性, 指出生活在低纬度、温度较高的

地区的棘胸蛙往往具有更长的前肢和更大的眼

径。主成分分析显示, 个体形态特征数值存在交

叉, 部分特征(如 Lh/Lt、Lf/Lt、Lfo/Lt)在统计上无

显著差异(P>0.05), 表明 4 个地理群体的棘胸蛙

在长期地理隔离下产生了形态分化, 但这种分化

尚未达到亚种水平, 仍属于同一物种。这一发现

强调了棘胸蛙在物种层面上的遗传连续性, 即使

在不同地理环境下, 基本遗传结构和形态特征仍

然保持一致。遗传的稳定性对于物种的长期生存

和适应性进化具有重要意义, 同时也为未来的保

护策略和生态研究提供了宝贵的信息。本研究仅

对棘胸蛙的形态特征进行了比较, 未能深入探讨

形态特征与环境因素之间的具体关联。为了更全

面地理解棘胸蛙的适应性分化及其环境影响因子, 

未来的研究需要结合更多的综合特征指标和环境

因子, 进行深入的关联分析。 

3.2  群体遗传多样性分析  

核苷酸多样性反映种群中不同个体之间在核

苷酸序列上的差异程度, 通常被用于衡量种群的

遗传变异程度[29]。本研究中, 4 个棘胸蛙地理养殖

群体的核苷酸多样性指数(Pi)范围为 0.116~0.146, 

显示出较低的遗传多样性。这一结果与刘南君等[19]

的研究 (Nei’s 基因多样性指数为 0.325±0.191, 

Shannon 多样性指数为 0.474±0.259)存在一定差

异, 刘南君等[19]和 Zheng 等[36]研究发现野生棘胸

蛙存在较高的遗传多样性, 而与张艳萍等[16]研究

的养殖群体(Pi=0.041)相似。野生群体生活在自然

环境中, 面临着更为复杂多变的生存挑战。相比

之下, 养殖群体通常是在人为控制的环境中进行

繁殖和管理, 往往追求特定的经济性状, 如生长

速度快、抗病性强等。这种人为选择的过程可能

会导致种群中某些不利的遗传变异被清除, 同时

也限制了新的遗传变异的引入。此外, 养殖群体

的种群规模通常较小 , 近亲繁殖的可能性更高 , 

这也会影响遗传多样性。高杂合度通常表明种群

个体间存在更多的遗传变异, 意味着丰富的遗传

多样性, 而低杂合度则暗示着遗传多样性相对较

低 [37-38] 。 4 个养殖群体的观测杂合度 (Ho)为

0.035~0.038, 低于期望杂合度 (He), 这与魏朝宇

等[11]的研究结果(He=0.589, Ho=0.182)相近, 表明

杂合子缺失现象在棘胸蛙中较为普遍。在人工养殖

物种, 如凡纳滨对虾[39]、克氏原螯虾[40]、草鱼[41]、
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黄颡鱼[42]中, 杂合子缺失现象同样普遍存在。张

帝等[43]认为, 人工养殖过程中的人为过度选育或

近亲杂交是导致群体性状纯合化, 种群遗传多样

性下降的主要原因之一。遗传多样性的下降迫切

需要优化种群种质资源, 以丰富种群的遗传多样

性。近年来, 棘胸蛙的生存环境受到破坏, 种质资

源衰退, 遗传瓶颈效应[44]限制了物种的分歧程度, 

遗传资源不断缩减, 这也可能是杂合度降低的原

因之一。近交系数是衡量种群亲缘关系程度的指

标。近交系数越高, 表明个体间亲缘关系越近[45]。

4 个棘胸蛙养殖群体的近交系数为 0.197~0.287, 

显示出较高的近交程度, 进一步证实棘胸蛙人工

养殖过程中近交繁殖行为频繁, 高频率的近交繁

殖会使得种群基因库中相同基因的频率增加, 导

致纯合子的频率上升, 从而下降杂合子的频率。

同时, 大量研究表明长期近交繁殖会导致种群种

质快速衰退[46], 生长性能和抗逆性降低[47-49], 增

加疾病感染风险。在人工养殖的封闭环境中, 近

交难以避免[50-51], 因此应通过科学的引种策略促

进基因交流, 增加遗传多样性, 减轻近交的潜在

危害。同时, 加强对棘胸蛙野生种群的保护, 为育

种提供优质亲本资源, 对于维持和提升棘胸蛙的

遗传多样性至关重要。 

3.3  群体遗传结构分析 

在群体遗传学领域, 遗传分化指数(Fst)是评

估群体间遗传差异的关键指标, 其值域为 0~1[52]。

Fst 值为 0.15~0.25 时, 表示群体间存在显著的遗

传分化; 而Fst值超过 0.25则指示极显著的遗传差

异[53]。本研究中, LHSTN 群体与其他 3 个群体的

Fst 值均超过 0.25, 显示出极显著的遗传分化。相

对地, LHSYD 群体、LHSYF 群体和 YJFGX 群体

相互间的 Fst 值为 0.188~0.224, 表明这些群体间

的遗传分化程度处于中等水平。LHSTN 群体源自

于福建省, 栖息在武夷山脉的东侧, 而 LHSYF 群

体和 YJFGX 群体则位于武夷山脉的西侧。天然的

地理隔离可能导致这些群体间的自然基因交流受

到阻碍。同时, LHSTN 群体与江西群体之间的养

殖环境存在显著差异, 这可能进一步加剧了 LHSTN

群体的遗传分化。此外, 随着棘胸蛙繁育技术的

进步, 引种和复壮等行为在人工养殖过程中变得 

更加频繁。引进本省内的良种可以提高引种的成

功率, 降低适应性问题和生长风险, 同时保护和

利用本地遗传资源。这种人为的引种干预可能加

速了江西群体间的基因交流, 从而降低了群体间

的遗传分化程度。不同省份之间的繁育技术差异

也可能在一定程度上影响了种群的遗传结构。聚

类分析的结果进一步揭示了 LHSTN 群体具有较

为单一的遗传背景, 这表明该群体的基因交流受

到限制, 种群历史相对简单, 且近期内没有发生

显著的种群混合事件。个体间的 G 值和 IBS 分析

也显示, LHSTN 群体与其他群体的遗传相似度显

著较低, 而其他群体间的遗传相似度以及群体内

部的遗传相似度则处于中等水平, 这与 Fst值的结

果基本一致。LHSTN 群体内个体间的 G 值较大, 

这进一步证实了近交繁育行为的存在。系统进化

树分析表明, LHSYF 群体与其他群体的遗传距离

最远, 而 LHSTN 群体与 YJFGX 群体的遗传距离

最近。LHSYF 群体位于江西省西北部, 与东部丘

陵地带的 LHSTN 群体、LHSYD 群体和 YJFGX

群体地理距离较远, 遗传距离与地理距离呈正相

关。形态学分析结果与遗传分化指数相吻合, 揭

示了形态特征分化与遗传分化之间存在一定的关

联性。TreeMix 分析揭示了 LHSTN 群体与 LHSYF

群体间的单向基因交流, 进一步证实存在人为引种

干预的行为导致棘胸蛙种群间遗传分化水平下降, 

类似情况在鲂属鱼类 [54]、克氏原螯虾 [55]、鲤 [56]

等物种中较为常见; PCA 分析进一步确认了 LHSTN

群体与其他群体的遗传差异。 

4  结论 

本研究对江西省、福建省两地 4 个棘胸蛙养

殖群体进行形态学及遗传差异分析，结果表明, 4

个地理群体间遗传分化程度整体偏高, 同时表现

出一定的形态特征差异, 部分性状存在两性异形, 

在聚类分析中两者存在一定相关性; 4 个地理群

体遗传多样性均较低, 存在杂合子缺失及程度较

高的近交繁育现象, 在棘胸蛙人工养殖的繁育过

程中存在严重不足; 4 个地理群体间遗传差异较

大, 可通过相互之间进行科学性的杂交繁育, 不

断丰富本地棘胸蛙种群的遗传多样性。 
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Morphological characteristics and genetic differences in Quasipaa 
spinosa 

XU Bowen, YI Peipei, FU Xuejun, YU Jinxiang, YU Zhijie, HUANG Bin, GONG Haibo, WU Xiya, LAN Ruolin 

Jiangxi Provincial Aquatic Biology Protection and Rescue Center, Nanchang 330029, China 

Abstract: Due to excessive human disturbance, the germplasm resources of Quasipaa spinosa are experiencing a 
decline, and the gradual reduction in genetic diversity has become an urgent issue that needs to be addressed. The 
objective of this study was to identify the germplasm of different geographical populations, comprehensively 
evaluate their characteristics, and identify excellent breeding populations. This would provide important reference 
materials for subsequent population selection and the optimization of germplasm resources. The study employed 
methods such as single-factor analysis of variance, principal component analysis, cluster analysis, and 
discriminant analysis to conduct morphological analyses of 120 cultured individuals from four geographical 
populations (Guixi YJFGX, Yifeng LHSYF, Yudu LHSYD, and Taining LHSTN). Genetic differences among 
Quasipaa spinosa populations were also analyzed based on simplified genome sequencing results. The findings 
revealed variations in the morphological characteristics among the four geographical populations. Particularly 
notable were the differences between LHSYD and the other three populations; however, there were similarities in 
morphological traits between LHSTN and YJFGX, without significant differentiation. Four geographical 
populations exhibit a relatively common sexual dimorphism in body limb length and other related indicators. 
Based on morphological characteristics, the four populations can be roughly divided into three major branches: the 
LHSTN population and the YJFGX population each form a branch, while the LHSYF population and the LHSYD 
population comprise another branch. The observed heterozygosity (Ho) ranged from 0.035 to 0.038, lower than the 
expected heterozygosity (He) ranging from 0.103 to 0.129. Moreover, the average inbreeding coefficient ranged 
from 0.197 to 0.287, indicating a high level of inbreeding within these populations. A relatively high degree of 
genetic differentiation was observed between LHSTN and LHSYF (Fst=0.303), LHSYD (Fst=0.277), and YJFGX 
(Fst=0.276) populations; however, only moderate genetic differentiation existed among LHSYF, LHSYD, and 
YJFGX populations. In summary, (1) there is morphological variation among the four studied populations, but not 
at the subspecies level and (2) the overall genetic diversity of the population was relatively low, indicating a high 
degree of genetic differentiation and independent genetic information. This characteristic makes them suitable as 
parental sources for crossbreeding, thereby enhancing the genetic diversity of the local population and optimizing 
germplasm resources. 
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