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摘要：中越边境地区是全球生物多样性的热点地区，近年来不断有新种、分布新记录种报道。2017 年，

学者首次报道了德氏瘰螈（Paramesotriton deloustali Bourret，1934）在中国的分布，但仅描述了其线粒

体全序列，缺乏其他生物学信息。本研究于 2013 年在云南省红河州哈尼族彝族自治州河口县境内大围

山保护区（22°37′ N，103°52′ E，海拔 350 m）采集到 6 号标本应为德氏瘰螈，包括雄性成体标本 4 号

和雌性成体标本 2 号，对其形态和生境特征进行了详细描述。此次采集标本与模式标本系列形态吻合。

基于细胞色素 c 氧化酶亚基 I（COI）基因的系统发育分析结果显示，河口大围山德氏瘰螈种群与模式

产地（越南北部永福省三岛“Tam Dao，Vinh Phuc Province”风景区）种群间的遗传分化较小（p-distance

为 0.6%），与 2017 年所报道的云南标本聚为一支（p-distance 为 0.5%）。德氏瘰螈目前仅记录于中越边

境地区，分布地极为狭窄，种群数量未知。为了更好地了解和保护包括该物种在内的中越边境生物多

样性，建议两国学者进行更多的合作研究。 
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Abstract: The China-Vietnam border region is a well-known biodiversity hotspot, harboring a striking 

diversity of species and endemism. New species and new records have been reported on both sides of the 
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border in recent years. Although Paramesotriton deloustali was first recorded in China in 2017, only the 

complete mitochondrial sequence was provided, and no other information was available, including its detailed 

distribution in China and morphological characteristics. Here we describe P. deloustali from China based on 

six newly collected specimens (four males and two females) from Dawishan Reserve (22°37′ N, 103°52′ E, 

altitude 350 m) in Hekou County, Honghe Hani and Yi Autonomous Prefecture, Yunnan Province (Table 1). 

The morphological characters of the Chinese specimens align closely with the type series from Vietnam (Fig. 

1, 2), and the phylogenetic analyses based on the cytochrome coxidase subunit I (COI) gene revealed a low 

genetic differentiation (p-distance is 0.6%) between Chinese population and those from its type locality at Tam 

Dao, Vinh Phuc Province, northern Vietnam. Additionally, our newly collected specimens have low genetic 

divergence (p-distance is 0.5%) from the sequences of the former record in Yunnan (Fig. 3). P. deloustali is 

currently recorded in the China-Vietnam border area only, and it is found in a narrow area with unknown 

population size and trends. We recommend further international collaboration between China and Vietnam to 

understand the distribution and conservation situation of this species better. 

Key words: China-Vietnam border; Paramesotriton; Yunan Province; Amphibians; Dawishan Reserve 

生物类群的准确鉴定和详细的形态描述是

研究生物学问题的基础，也是制定物种和生物

多样性保护策略的前提。中越边境地区属于著

名的全球生物多样性热点区域——印缅地区

（Myers et al. 2000，Clements et al. 2006），分

布有大量的特有种，多样性极为丰富。然而，

由于国界以及交通的限制，对该区域中大部分

地区的野外考察仍然很薄弱，甚至在某些地区

仍是空白。近年来随着野外考察的不断深入，

每年陆续有新种或分布新记录种在该区域被发

现（Jiang et al. 2017，Ren et al. 2018，Wang et al. 

2018， Yuan et al. 2019），其中就包括了原先仅

记录于越南北部、模式产地位于永福省（Vinh 

Phuc ） 三 岛 （ Tam Dao ） 的 德 氏 瘰 螈

（Paramesotriton deloustali）（Bourret et al. 

1934）。 

Zhang 等（2017）基于采自中国的样本发

表了德氏瘰螈的线粒体全序列，并首次报道了

该种在中国的分布记录。德氏瘰螈隶属于两栖

纲（Amphibia）有尾目（Caudata）蝾螈科

（Salamandridae）瘰螈属（Frost 2020）。Zhang

等（2017）对该物种的其他生物学信息未做任

何描述。至今，仍没有任何关于中国的德氏瘰

螈形态、生境和自然生活史的资料，并且对于

该种在云南的具体分布地和分布范围尚不清

楚。以上相关基础信息的缺乏，对该物种的濒

危等级评估和保护都产生了巨大的限制。 

本研究于 2013 年在云南省红河州哈尼族

彝族自治州（简称：红河州）进行两栖动物考

察和监测期间，采集到德氏瘰螈 6 号标本，在

此对该物种的形态特征以及生境特征进行详细

描述，以期能为将来的保护和研究工作提供基

础资料。 

1  材料与方法 

1.1  标本采集、物种鉴定和形态测量 

2013 年 10 月 3 日，在红河州河口县境内

大围山国家级自然保护区（22°37′ N，103°52′ 

E，海拔 350 m）采集到有尾类两栖动物雄性成

体标本4尾和雌性2尾。取肌肉样品储存在95%

乙醇中，整体标本固定保存于 75%乙醇中。

固定标本现分别保存于西南林业大学和红河

学院。 

物种鉴定结合形态数据和系统演化分析结

果。其中，形态数据参考德氏瘰螈原始描述

（Bourret et al. 1934）及越南相关描述文献

（Sparreboom 2014）。形态特征和测量方法参

考 Yuan 等（2014），使用游标卡尺测量所采集
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6 号德氏瘰螈标本相应形态指标，包括全长、

头体长、尾长、头长、头宽、鼻眼距、鼻间距、

腋胯长、尾高、前肢长、后肢长、眼间距、眼

径和吻长。 

1.2  系统发育关系重建 

采用常规酚/氯仿抽提方法从大围山保护

区采集到的 1 尾德氏瘰螈雄性样本（标本号

HU2013101）肌肉组织中提取基因组 DNA，

然 后使用分光光度计（ Thermo Scientific 

NanoDrop 2000）检测 DNA 的量和浓度，     

﹣20 ℃保存。 

引物使用 Chmr 4 和 Chmf 4（Che et al. 

2011），扩增样本线粒体 COI 基因片段。在 25 µl

的体系中进行标准的聚合酶链式反应（PCR）

扩增，扩增条件为，94 ℃变性 5 min；94 ℃变

性 1 min，46 ℃退火 1 min，72 ℃延伸 1 min，

35 个循环； 后 72 ℃延伸 10 min。整个反应

完成后 4 ℃保存。PCR 扩增产物使用琼脂糖凝

胶电泳检测。 后送到北京擎科生物科技有限

公司对产物进行双向测序。 

所得的序列使用 DNASTAR LASERGENE 

7.0 软件包（Burland 2000）中的 SeqMan 进行

质量检测并人工校对，生成一致序列。所得的

全部一致性序列在 Clustal X 1.81（Thompson et 

al. 1997）中使用默认参数进行比对，之后使用

MEGA 5.0（Tamura et al. 2011）编辑比对结果。

使用 DNAsp 5.10（Librado et al. 2009）划分所

得序列单倍型。 

考虑到本研究所采集到的瘰螈标本形态上

与德氏瘰螈 为接近，我们从 GenBank 

（http://www.ncbi.nlm.nih.gov/）下载了 7 条已

发表的 COI 序列进行对比分析，包括模式产地

（JJQ0102C04 ~ JJQ0102C07）和中国云南记录

产地的德氏瘰螈（KY744236）以及广西瘰螈（P. 

guanxiensis ， JN700851 ）和富钟瘰螈（ P. 

fuzhongensis，JN700852）。本研究同时使用了

贝叶斯法（Bayesian inference，BI）和 大似

然法（maximum likelihood，ML）构建系统发

育树。用 JModelTest 0.1.1（Posada 2008）计算

佳替换模型。贝叶斯分析由 Mrbayes 3.2 软件

（Ronquist et al. 2003）完成，具体步骤和参数

设置为，贝叶斯核苷酸的替换模型为 GTR 模

型，位点间变异速率分布为 gamma，使用 4 条

马尔科夫链，起始状态随机，每次运算 2 000

万代，并每 1 000 代进行一次抽样。基于收敛

的情况，前 25%代数舍弃掉。并通过 Tracer v1.5

（Drummond et al. 2007）中的有效样本量

（Effective sample size, ESS）值（> 200）判断

结果是否收敛。另外，使用 RaxML（Stamatakis 

et al. 2008）构建 大似然树，自展重抽样 1 000

次估计节点支持率，分子进化模型为 GTR + I

模型。该分析在 CIPRES Science Gateway v3.1

（Miller et al. 2010）中完成。 

使用软件 MEGA 5.0（Tamura et al. 2011）

中的 Kimura 双参数模型计算本研究采集的瘰

螈种群与模式产地的德氏瘰螈以及广西瘰螈和

富钟瘰螈之间的遗传距离。使用 P-distance 模

型，默认其他参数的设定进行计算。 

2  结果 

2.1  外部形态特征 

固定标本各部位度量数据见表 1。德氏瘰

螈体型较大且肥硕，雄性全长 118.4 ~ 

154.4 mm，雌性全长 168.0 和 184.9 mm。 

头部平扁略呈三角形，头长大于头宽。吻

长于眼径，吻端平截，突出于下唇前方，吻棱

较明显。眼棕黄色，黑色虹彩横贯。鼻孔位于

吻端外侧。口裂超过眼后角甚多，唇褶发达。

无囟门，犁骨齿列Ʌ形。 

四肢长度大致相等，后肢略比前肢粗壮（图

1）。前肢向前贴头侧，指端达眼中部；前后肢

贴体相对时，指、趾端彼此相触。指 4 个，指

长顺序Ⅰ < Ⅴ < Ⅱ < Ⅲ；趾 5 个，趾长顺

序Ⅰ < Ⅳ < Ⅱ < Ⅴ < Ⅲ；第一指、趾均甚

短小。指、趾末端钝圆，无缘膜，无蹼（图 2）。 

雄性肛部肥厚隆起，肛孔纵长，肛裂内壁

有多层指状乳突。雌性肛部不肥厚隆起，肛孔

短，亦无指状乳突。尾扁薄、高，基部粗，向 
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表 1  大围山国家级自然保护区所采德氏瘰螈标本形态量度（mm） 

Table 1  Measurements of the Chinese specimens of Paramesotriton deloustali from Daweishan National  

Nature Reserve, Yunnan Province (all measurements are in the unit of mm) 

标本编号 Voucher number 
 

SWFU 18981 ♂ SWFU 18982 ♂ SWFU 18983 ♀ HU 2013101 ♂ HU 2013102 ♂ HU 2013103 ♀

全长 Total length, TTL  154.4 118.4 168.0 163.0 151.5 184.9 

头体长 Snout-vent length, SVL 85.8 84.3 92.8 78.2 82.5 96.8 

尾长 Tail length, TAL 68.6 34.1 75.2 84.8 69.1 88.1 

头长 Head length, HDL 26.4 24.5 26.9 24.7 24.2 22.3 

头宽 Head width, HDW 19.9 18.8 21.8 17.9 18.9 21.8 

鼻眼距 Orbitonarial distance, OND 7.7 6.1 7.1 7.3 7.5 8.2 

鼻间距 Internarial distance, IND 7.2 5.8 7.2 6.1 6.8 6.1 

腋胯长 Gleno-acetabular distance, GAD 42.6 36.6 45.1 42.4 40.6 50.0 

尾高 Maximum tail depth, TAD 16.3 13.8 16.2 15.2 17.6 15.1 

前肢长 Forelimb length, FLL 22.8 20.5 25.5 25.6 25.2 26.9 

后肢长 Hindlimb length, HLL 26.1 25.1 23.4 27.5 28.2 26.4 

眼间距 Intercanthal distance, ICD 7.3 5.7 9.1 11.8 11.5 12.3 

眼径 Diameter of eye, ED 5.9 5.2 7.6 5.6 5.7 5.9 

吻长 Orbitorostral distance, ORD 8.9 8.1 8.6 10.3 10.3 8.0 

SWFU. 西南林业大学；HU. 红河学院。SWFU. Southwest Forestry University; HU. Honghe University. 

 

后渐趋扁薄，近尾端部几成薄片状（图 1）。 

皮肤粗糙，背、侧面均散有大小不一的痣

粒，颈部和躯干部的痣粒较为粗大、密集。头

侧有腺质棱脊，背中央有明显棱脊，背脊与枕

部 V 型隆起相连，向后延伸到尾背。体背两侧

疣粒大，排列成纵行，前与头侧棱脊相连，后

延至尾侧中央。颈褶明显。躯干和尾部有不规

则的横沟纹。咽胸部和腹部有扁平疣（图 1）。 

生活时，整体背、侧面为棕褐色。咽喉、

腹面底色黑灰色，具不规则的橘红色大斑，部

分斑块内夹带少数黑色斑点。尾腹缘前 3/4 段

红色，尾后半部上下叶泛暗红色。体侧和尾侧

少数疣粒红色（图 1）。 

2.2  系统发育关系重建 

本研究新获得一条长度为 594 bp 的 COI

序列（GenBank 号：MW692165），共 121 个简

约信息位点，135 个碱基变异位点。贝叶斯法

和 大似然法得到的系统发育树具有相似的拓

扑结构，这里只展示贝叶斯树（图 3）。本研究

所采德氏瘰螈标本与德氏瘰螈模式产地（越南

北部永福）标本以及中国云南新记录产地（云

南）标本相聚，构成显著支持的单系（BI 支持

率 1.0，图 3）。遗传距离分析结果显示，来自

于云南大围山的瘰螈种群与广西瘰螈和富钟瘰

螈具有较大的遗传分化，p-distance分别为 5.1%

和 6.3%，但与越南模式产地的德氏瘰螈分化非

常小，p-distance 仅为 0.5%。综合形态学对比，

该结果表明，来自云南大围山国家级自然保护

区的瘰螈种群为德氏瘰螈。本研究所采集的德

氏瘰螈标本与 Zhang 等（2017）首次在中国云

南采集到的样本 COI 基因的遗传分化

（p-distance）为 0.5%，两者遗传差异较小。 

3  生态与保护 

德氏瘰螈仅见于河口县大围山国家级保护

区海拔 300 ~ 800 m 的数条溪流及水田边的沟

渠（图 4），已知分布点均在保护区实验区范围

内。该种分布地溪流落差较大，植被繁茂，栖

息于水流较缓的深潭中。水质清澈，水底多为

石块、泥沙和落叶等。水塘周围植被茂盛，小
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溪边灌木和杂草茂密，流溪上空未被树冠覆盖。

溪内石块间有小鱼、水生无脊椎动物等小型动

物。据野外和饲养观察，德氏瘰螈以沼虾

（Macrobrachium sp.）为主要食物。 

具初步调查，当地居民没有利用德氏瘰螈

的传统，该物种也尚无规模化的商业贸易，其

主要威胁来自于栖息地破坏。采集地溪流的下

游地区存在香蕉种植田，蕉地扩大和农药使用 
 

 
 

图 1  德氏瘰螈（SWFU 18983，♀） 

Fig. 1  Female specimen of Paramesotriton deloustali (SWFU 18983, ♀) from Yunnan, China 

a. 背面；b. 侧面；c. 腹面。a. Dorsal view; b. Lateral view; c. Ventral view. 

 

 
 

图 2  德氏瘰螈手与足形态（SWFU 18983，♀） 

Fig. 2  Close-up views of female Paramesotriton deloustali (SWFU 18983, ♀) from Yunnan, China 

a. 手背面；b. 手腹面；c. 足背面；d. 足腹面。 

a. Dorsal view of hand; b. Ventral view of hand; c. Dorsal view of foot; d. Ventral view of foot. 
 

 
 

图 3  基于线粒体 COI 基因 594 bp 序列构建的瘰螈属的贝叶斯树 

Fig. 3  Bayesian inference tree of Paramesotriton derived from COI sequences 

图中“/”前后的数字分别表示贝叶斯后验概率和自展值支持率，低于 0.95/70%的用符号“-”表示。学名后为 GenBank 序列号或组织号。 

Numbers denote the Bayesian posterior probabilities (BPP) and bootstrap support (BS), respectively. Only high support by Bayesian posterior 

probabilities (BPP ≥ 95%), and bootstrap support (BS ≥ 70%) presented. GenBank accession numbers or sample number follow each species name. 
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图 4  德氏瘰螈栖息地环境 

Fig. 4  Habitat of Paramesotriton deloustali at Daweishan National Nature Reserve, Yunnan, China 

a. 溪流；b. 水潭。a. Ravine stream; b. Stream pool. 

 

等对德氏瘰螈的生存造成了潜在的威胁。在

2013 年监测期间，作者在其栖息地多次发现电

鱼等人类干扰活动，也可能对该地区德氏瘰螈

种群的生存造成影响。德氏瘰螈在中国已知的

分布区较狭小，且在越南仅北部部分区域（永

福省 Vinh Phuc、北干省 Bac Kan、太原省 Thai 

Nguyen、宣光省 Tuyen Quang、河江省 Ha 

Giang、谅山省 Lang Son、老街省 Lao Cai 和安

沛省 Yen Bai）（Nguyen et al. 2003，Lu et al. 

2004，Weisrock et al. 2006，Bour et al. 2009）

有分布记录，其他与中国接壤的地区（如莱州

省 Lai Chau 和高平省 Cao Bang）是否有该螈的

分布尚不清楚，并且实地种群生态方面的调查

薄弱。建议今后中、越两国学者积极开展跨境

研究调查合作，以摸清德氏瘰螈具体的分布范

围和受威胁情况。 
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