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内容概要

正如人类社会在各方面的进步一样，科学技术各领域在近20年来所呈现出的面貌是加速发展而不只是
发展，动物分类学也是如此。
虽然动物分类工作者并未普遍认为这个领域近年来发生了革命性的变化，但是各个方向上不同程度进
展的总和却是惊人的。
如何使初学者能够更快地了解动物分类学的全貌与现状，并有效率地开展工作，这是一个挑战。
本书以“新技术为分类学所用”为原则，整理了动物分类学的传统内容，系统性地介绍了分子系统学
等新技术方面的基本内容，同时非常重视这两部分内容之间的联系，并对一些重点内容展开论述。

本书可作为动物学相关专业的研究生和生物科学高年级本科生以及相关领域工作者的参考书。
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