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摘 要

2023 年 5 月 15 日，在浙江省金华市婺城南山自然保护区一处农田（28°47'13″ N，

119°25'56″ E）采集到 1 只巢鼠属（Micromys）标本。该标本为成体，体质量 6. 43 g；    
耳覆盖暗红色短毛，体背灰暗色，腹部色稍淡；尾长（66. 27 mm）明显大于头体长

（51. 83 mm），比值约为 1. 3；尾细，上下近乎同色，特征与红耳巢鼠（Micromys erythro⁃

tis）相符合。基于细胞色素 b 基因（Cyt b）序列（972 bp）构建最大似然树，显示该标本

与从 GenBank 下载的红耳巢鼠同源序列构成单系群（支持率为 100%）。基于以上结

果，确定该标本为红耳巢鼠，是浙江省新纪录种。
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Abstract：On May 15， 2023， a specimen of Micromys was collected from the farmland （28°47′13″ N， 119°25′56″ E） of 

Wucheng Nanshan Nature Reserve in Jinhua City， Zhejiang Province， China.  This specimen is adult and weighs 6. 43 g， 

The ears are covered with short dark brown hairs.  The back of the body is gray and dark， and the abdomen is slightly 

lighter in color.  The tail length （66. 27 mm） is significantly longer than the head-body length （51. 83 mm）， with a ratio of ap⁃

proximately 1. 3.  The tail is thin and almost the same color as the top and bottom.  These characteristics are consistent with 

the description of Micromys erythrotis.  The maximum likelihood tree constructed based on the cytochrome b gene （Cyt b） 

sequence （972 bp） showed that the sample formed a monophyletic clade （100% support rate） with the homologous se⁃

quences of M.  erythrotis downloaded from GenBank.  Based on the above results， the specimen was identified as M.  eryth⁃

rotis， which is the new record species in Zhejiang Province.

红 耳 巢 鼠（Micromys erythrotis）隶 属 于 啮 齿 目

（Rodentia）鼠科（Muridae）巢鼠属（Micromys），是体型

最小的哺乳动物之一。红耳巢鼠最早由 Blyth［1］根据

印度阿萨姆卡西山的标本描述，在很长一段时间内

被认为是巢鼠（M. minutus）的亚种或同物异名［2］。

Yasuda 等［3］和 Abramov 等［4］通过基因、形态和遗传分

析认为中国成都的巢鼠标本是区别于巢鼠的独立物

种，但由于标本数量较少，其有效种地位一直受到争

议。裴枭鑫等［5］通过形态比较和系统发育分析，支

持红耳巢鼠的有效性；Cai 等［6］基于线粒体基因组系

统学分析，验证了红耳巢鼠的系统地位；魏辅文等［7］

将红耳巢鼠收录于《中国兽类名录（2021 版）》。红耳

巢鼠目前已知分布于我国湖南、湖北、山西、安徽、 
江苏、上海、福建、广东、云南、四川和贵州，国外分 
布于越南、缅甸和印度［8］。笔者于 2023 年 5 月 15 日，

在 浙 江 省 金 华 市 婺 城 南 山 自 然 保 护 区 一 处 农 田 
（28°47'13″ N，119°25'56″ E）采 集 到 1 只 巢 鼠 属 标

本，经鉴定为红耳巢鼠，是浙江省新纪录种。

1　材料与方法

1. 1　材料

2023 年 5 月 15 日，在浙江省金华市婺城南山自

然保护区一处农田（28°47'13″ N，119°25'56″ E）采集

到 1 只成年巢鼠属动物标本（采集号：HSM23005）。

1. 2　形态测量及物种鉴定

参考夏霖等［9］和 Abramov 等［4］的方法，测量标本

的 体 质 量（body weight）、头 体 长（head and body 
length）、尾长（tail length）、后足长（hind foot length）和

耳长（ear length）5 个形态指标，利用数显游标卡尺测

量 头 骨 的 颅 全 长（greatest length of skull）、髁 基 长

（condylobasal length）、腭长（palatal length）、眶间宽

（interorbital breadth）、颅宽（braincase breadth）、颅高

（braincase height）、颧宽（zygomatic width）、上臼齿长

（upper molar row length）、下臼齿长（lower molar row 
length）、臼齿横宽（breadth across upper molars）和门

齿孔长（length of foramina incisive）。通过与中国安

徽、四川和越南的标本进行比较［4−5，10］，并参考《中国

兽类野外手册》［11］和《中国兽类图鉴》［12］来鉴定物种。

1. 3　遗传分析

使用组织基因组提取试剂盒（天根生化科技（北

京）有限公司）提取标本的总 DNA，参考 Shinohara
等［13］的研究，选择通用引物扩增线粒体 Cyt b 部分片

段。上、下游引物分别为 L14724： 5'-CGAAGCTTG-

ATATGAAAAACCATCGTTG-3' 和 H15915： 5'-AAC-

TGCAGTCATCCTCCGTTTACAAGAC-3'。 PCR 反 应

体 系 为 50. 0 μL： Premix TaqTM 25. 0 μL，引 物 各    
0. 8 μL，模版 5. 0 μL，ddH2O 加至 50. 0 μL。PCR 反

应程序为 94 ℃预变性 5 min；94 ℃变性 1 min，50 ℃
退火 45 s，72 ℃延伸 1 min，共 35 个循环；最后 72 ℃
延伸 10 min。测试由上海迈浦生物科技有限公司

完成。

从 GenBank 中下载红耳巢鼠、巢鼠和巢鼠属未
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定种（Micromys sp.）共计 32 条 Cyt b 基因序列，并下

载 1 条喜马拉雅社鼠（Niviventer niviventer）Cyt b 基因

序列做外群。利用 RAxML 构建上述物种基于 Cyt b

基因的最大似然树（maximum likelihood）。在 MEGA 
11. 0 软件中基于 K2P 模型计算物种间的遗传距离

（p-distance）。

2　结果

采集于浙江金华的巢鼠属标本为成年个体，体

型较小，体质量 6. 43 g，尾长（66. 27 mm）明显大于头

体长（51. 83 mm），比值约为 1. 3，全长 118. 10 mm。

背毛灰暗色，毛尖棕色，腹部毛基黄褐色，毛尖灰白

色，背腹异色不明显；耳内外均被毛且耳瓣毛簇暗红

色；胡须较长；尾黑褐色，上下近乎同色；前足和后足

背均为灰色（图 1）。该标本特征与红耳巢鼠的描述

一致，头骨形态和数据与中国安徽红耳巢鼠标本［5］

接近一致（表 1，图 2），初步鉴定为红耳巢鼠。

巢鼠区别于红耳巢鼠的外部形态特征：耳瓣毛

簇淡白色到浅黄色；胡须较短并向后延伸；体背毛红

棕色，腹部毛基灰色，毛尖白色，背腹异色明显；足背

浅黄色；尾背面褐色，腹面土黄色，尾长等于或略长

于头体长［5，11−12］。

图 1　浙江巢鼠属标本（HSM23005）的侧面（A）、腹面（B）和背面（C）

Fig. 1　Lateral （A）， ventral （B） and dorsal （C） views of the specimen of Micromys （HSM23005） from Jinhua County， Zhejiang Province， China

图 2　浙江金华红耳巢鼠头骨

Fig. 2　Cranium of Micromys erythrotis from Jinhua in Zhejiang Province
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表 1　红耳巢鼠标本的外形、头骨量度

Tab. 1　External and cranial measurements of Micromys erythrotis

测量指标
Measurements

体质量/g Body weight
头体长/mm Head and body length
尾长/mm Tail length
后足长/mm Hind foot length
耳长/mm Ear length
颅全长/mm Greatest length of skull
髁基长/mm Condylobasal length
腭长/mm Palatal length
眶间宽/mm Interorbital breadth
颅宽/mm Braincase breadth
颅高/mm Braincase height
颧宽/mm Zygomatic width
上臼齿长/mm Upper molar row length
下臼齿长/mm Lower molar row length
臼齿横宽/mm Breadth across upper molars
门齿孔长/mm Length of foramina incisive

本研究
This study
（n=1）

6. 43
51. 83
66. 27
15. 51
9，14

17. 82
16. 71

8. 62
3. 24
8. 69
6. 94
8. 74
2. 85
2. 81
3. 59
3. 51

中国安徽［5］
Anhui， China

（n=4）
6. 54±0. 68

55. 75±3. 27
61. 75±2. 59
14. 00±0. 71

9. 63±0. 41
17. 36±0. 09
16. 35±0. 19

8. 58±0. 10
3. 20±0. 04
9. 07±0. 03
7. 14±0. 21
9. 12±0. 02
2. 83±0. 02
2. 79±0. 03
3. 57±0. 02
3. 51±0. 03

中国四川［4］
Sichuan，China

（n=9）

18. 65±0. 65
17. 07±0. 76

9. 25±0. 25
3. 22±0. 17
9. 31±0. 21
7. 12±0. 38
9. 27±0，20
2. 98±0. 10
2. 88±0. 07
3. 44±0. 26
3. 63±0. 62

越南［4］
Vietnam
（n=8）

61. 11±7. 58
75. 33±11. 17
15. 13±1. 62
10. 67±0. 94
18. 45±0. 46
17. 12±0. 65

9. 20±0. 23
3. 31±0. 17
8. 96±0. 30
7. 05±0. 29
8. 78±0. 48
2. 84±0. 07
2. 77±0. 04
3. 58±0. 19
3. 50±0. 19

图 3　基于线粒体基因 Cyt b 构建的最大似然树

Fig. 3　The maximum likelihood tree based on mitochondrial Cyt b gene
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本研究测定了该标本 Cyt b 基因 972 bp 序列，并

提 交 到 GenBank（登 录 号 ：OR338518）中 。 通 过

MEGA 11. 0 计算 K2P 遗传距离，显示该标本与国内

红 耳 巢 鼠 标 本（GenBank 登 录 号 ：AB201996、

MW585781、 MW585805、 MW585806、 OL473709、

OL473707、OL473723）的 遗 传 差 异 为 0. 92%~
3. 47%，与越南地区红耳巢鼠标本（GenBank 登录号：

FJ827493、FJ827492）的遗传距离为 1. 22%~1. 32%，

而与巢鼠的遗传距离为 12. 2% 以上。基于最大似然

法构建 Cyt b 系统发育树，显示本研究标本与红耳巢

鼠聚为一支（支持率为 100%）（图 3），进一步证实所

采标本为红耳巢鼠。

3　结束语

通过形态学比较和分子遗传分析，确认在浙江

金华捕获的巢鼠属标本为红耳巢鼠，是该物种在浙

江省的首次发现。标本现保存于金华市婺城南山省

级自然保护区科普馆（馆藏号 NS116）。本研究结果

扩大了红耳巢鼠的分布范围，为红耳巢鼠系统演化

地理学提供了基础数据。

巢鼠属原仅含巢鼠 1 个种，红耳巢鼠以前被认

为是巢鼠的亚种，而裴枭鑫等［5］和 Cai 等［6］支持红耳

巢鼠的种级地位。Chen 等［8］的研究结果支持高原巢

鼠（M.  pygmaeus）的种级地位，该种以前被认为是巢

鼠或红耳巢鼠的亚种。Zhu 等在 GenBank（https：//
www. ncbi. nlm. nih. gov/nuccore/？ term=Micromys+
cytb）上提交了巢鼠属未定种的 Cyt b 序列（未说明产

地）。因此，巢鼠属目前有 3 个有效种和若干隐存

种，该属的分类学和系统地理学尚需进一步深入

研究。
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