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亚朝倍盼家牛群体血红蛋白位点的遗专洲七
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,
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·
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摘 要 根据收集的亚洲 10 国 70 个家牛群体血红蛋白位点的基因频率
,

剖析了各家牛

总群体的遗传分化程度
。

结果表明
:

总群平均基因多样度
、

基因分化系数
、

S h an on n 信息测值

及固定指数
,

都反映出孟加拉国和印度尼西亚两国牛总群体的遗传分化程度较大
,

印度牛总

群体的遗传分化程度较低
。

各总群的遗传变异来源在亚群内与亚群间分布不同
,

各总群的等

位基因纯合度与其平均有效等位荃因数呈明显的反变关系
.

关键词 家牛
,

血红蛋白
,

遗传分化
,

亚群
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国内外关于牛血红蛋白 卜链多态性的研究已积累了丰富的资料
,

为研究家牛的起源

进化
、

分类及遗传资源检测提供了新的理论依据
〔’ 一 ’ 〕

.

但系统分析不同国家家牛总群体亚

群间血红蛋白位点的遗传变异性
,

迄今未见报道
。

本文以现代分子群体遗传学的理论就亚

洲 10 国 70 个家牛 品种 (或地域群 )血红蛋 白位点的基因分化程度进行了探讨
,

旨在提示

亚洲 10 国各家牛总群体内在该位点上基因的变异性
,

为未来深入研究奠定基础
。

1 材料与方法

1
.

1 资料收集

作者 由国内外 13 篇文献
〔卜

’ 5」
中收集了亚洲 10 个国家 (即南朝鲜

、

日本
、

菲律宾
、

泰

国
、

马来西来
、

印度
、

斯里兰卡
、

印度尼西亚
、

孟加拉国及中国 ) 70 个家牛品种 (或地域群 )

血红蛋白位点各等位基因的频率
,

以每一品种或地域群作为一个亚群
,

以每一个国家的家

牛品种或地域群作为其国家牛总群体
。

1
.

2 资料的统计处理

1
.

2
.

1 基因的一致度与多样度 .1[ .17 〕

( 1) 亚群内平均基因一致度 ( J
.

)与多样性 ( H
.

)

1 各
,

J ·

~ 灭
i

么
J .H 一 1 一 .J

式 中 K

— 亚群数
;

J
`

— 第 i 个亚群的基因一致
;
亦即 去

尸`

— 第 i 个等位基因的频率
。

( 2) 亚群间平均基因多样度 ( .D
:

)

一 艺尸子;
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口
一 下

,
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式中
r

—
亚群间组合数

,

及
,

— 第 i 个亚群与第 j 个亚群间的基因多样度 ;

去
,

J, — 第 i 或 j亚群的基因一致度
;

人一第 ` 与 j亚群基因频率的乘积和
,

即 而一三只
’

P,

J一 l

(3 )总群体的基因一致度 (寿 )与多样度 (衬
,

)

寿 = J
.

一 .D
:

万
T 一 万

s

+ D
. :

= 1 一 占

1
.

2
.

2 总群体的基 因分化系数 ( .G
:

) 用于衡量总群体在
n
个等位基因上的遗传分化程

度 [ , “ · ` , 〕
.

吼 一 D
.t

/万
T 一 1 一 H ./ H

T

.

2
.

3 S ha nn on 信息浏值 (刃 ) 用于分析亚群间信息量占总群体信息量的比率 10[ 〕 。

刀 = 一 刃 P
`
l o g z

P
`

( 1 )亚群内平均 S h a n n o n
信息测值 (刀

.

)

万
.

= 一 艺刀
i

/ K

式中 H
。

— 第 i 个亚群的 刀 值
; K

— 亚群数
。

( 2 )总群平均 S h a n n o n
信息测值 (刀

T )

几 = 一 艺尹
`
10 9 2

户
`

式中 只— 第 i 个等位基因的算术平均数
.

( 3) 亚群间信息量比值 ( R )

R = l( 一 习 ./ 刃
, ) X 1 0 0 %

1
.

2
.

4 平均有效子位基因数 (万)z[ 幻

, 1 各 。

乙 二二 — 二 二 乙 乙
`

入 j· i
E = l /艺 P尹

i一 1

式中

固定指数 ( .F
:

) 用于衡量单个基因在亚群间的分化程度 21[ 〕
.

F
. :

~ 护 /厂 ( 1 一 户 )

护

— 某一基因频率在亚群间的方差
。

2 结果与讨论

2
.

1 亚群内墓因的一致度与多样度

由亚洲 10 个国家 70 个家牛群体血红蛋白位点各等位基因频率计算的各亚群基因多

样度的分布 (表 l) 可以看出
,

在一个 国家家牛群体内
,

就血红蛋白位点而言
,

群体内部存

在有很大差异
。

如在中国家牛群体中
,

杂合度最小的是延边牛
,

最大的是大别山牛
,

两者极

差为 50
.

3 % ;
印度尼西亚家牛群体杂合度的极差为 42 %

,

菲律宾为 22
.

1 %
,

孟加拉国为

2 0 %
,

马来西来为 14
.

8 %
,

南 朝 鲜为 24
.

6 %
,

斯 里 兰 卡 为 12
.

5 %
,

日本为 12
.

27 %
,

泰

国为 9
.

5 %
;
印度为 1

.

6 %
.

这些差异不仅直接从遗传组成上揭示了亚洲 10 国家牛群体的

遗传变异程度
,

而且也反映了亚洲各 国家牛群体的基因多样性
.

值得关注的是
:

斯里兰卡
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亚洲部分牛群体血红蛋白位点的遗传分化

家牛群体中不存在 H b
,

基因
,

而 H br 基因仅存在于中国家牛的两个亚群 (西镇牛和鲁西

牛 ) 中
。

表 1 各亚群血红蛋白位点的墓因多样度

多样度 群体名称
’ 》

0~ 0
。

1

0
.

1 1~ 0
.

2

O
。

2 1~ 0
。

3

0
.

3 1~ 0
.

4

0
。

4 1~ 0
.

5

日本揭牛
, ,

日本短角牛
,

高知褐牛
, ,

京截道
. ,

全罗道
2 ,

庆尚道
. ,

釜山 . ,

延边牛
, ,

格拉蒂
`

江原道
. ,

G a y a l s ` ,

安西牛
,

济洲岛
. ,

N e g
o

. ,

M i o d a n a o . ,

西部
, ,

巴厦牛
` ,

A n u r a d ha p o ar l . ,

蒙古牛
, ,

普西
牛 . ,

平陆牛
, ,

秦川牛
’ ,

无棣牛
,

东北 部
. ,

南部
. ,

马尔淮 牛
’ 0 .

吉尔牛
’ o ,

坎 克列 支
’ o ,

拉赛牛
, o ,

M i n n e iya . ,

Em i n n e i y a . ,
G a l le . ,

A m ab la n t o t a . ,

西南部
` ,

中部
s ,

P oo led ` ,

东部 , ,

斑肠牛
月 ,

亚
齐牛

月 ,

昂果尔牛
. ,

晋南牛
, ,

郊县牛
. ,

西镇牛
, ,

南阳牛
, ,

沮岭牛
’ ,

峨边牛
’ ,

闽南

牛 , ,

徐闻牛
, 隆林牛

, ,

海南牛
. ,

早胜牛
, .

泉山牛
3

。
.

51 ~ 。
.

` 北部 , ,

克希拉里 l0, 丹吉
1 .

北吕宋岛
. ,

甫吕宋岛
` .

eC bu
.

I’ .

马都拉牛
` ,

巴东牛
` ,

爪哇岛牛
月 ,

复州牛
, ,

宜汉牛 ’ ,

文 山牛 , ,

平利牛
3 ,

台清牛
’

0
.

6 1~ 0
.

7 中吕宋岛
. ,

P a l a v a 。 一
m i n d o or . ,

大别山牛
,

注
:

1) 1~ 10 分别代表 日本
、

南朝鲜
、

中国
、

印度尼西亚
、

孟加拉国
、

菲律宾
、

斯里兰卡
、

马来西来
、

泰国及印度
。

2
.

2 各国家牛总群体遗传变异来源的分布

N ie 指出
,

总群的遗 传变异可分为两部分
,

一部分由亚群内的遗传多态现象造成
,

另

一部分 由亚群间遗传差异造成 l6[ 〕
.

由亚洲 10 国各家牛总群体血红蛋白位点的遗传变异

来源分布
。

(表 2) 可见
:

①各国家牛总群体亚群内平均基因多样度 ( .H ) 以菲律宾家牛群体

最大
,

日本家牛群体内部差异最小
,

两者极差为 0
.

4 37
;②亚群间平均基 因多样度 (氏 )以

孟加拉 国家牛群体最大 ( 0
.

23 4 )
,

印度家牛群体间差异最小 ( 0
.

0 03 )
,

两者极差为 0
.

2 31 ;

③总群平均基因多样度 ( H
T

)依次是
:

孟加拉国> 印度尼西亚 > 菲律宾> 印度 > 斯里兰卡

> 泰国> 中国 > 马来西亚 > 南朝鲜 > 日本
;④遗传变异来源的差异在 10 国家牛群体中极

为明显
。

如孟加拉国家牛总群体血红蛋 白位点的遗传变异中 64 %来自于亚群内部的遗传

多态现象
,

而 36 %则来自亚群间的差异
。

又如印度家牛总群体
,

99
.

5 %的遗传变异来自亚

群 内部
,

而亚群间差异只有 0
.

5 %
.

表 2 血红蛋白位点遗传变异来源的分布

国 家 亚群数

马 来 西 亚

印 度

斯 里 兰 卡

孟 加 拉 国

印度尼西来

中 国

0
.

7 8 2

0
.

9 2 2

0
。

4 8 5

0
。

5 6 1

0
。

6 0 4

0
.

5 0 3

0
。

5 4 4

0
。

5 8 5

0
。

5 5 5

0
.

5 7 6

0
。

2 1 8

0
。

0 7 8

0
。

5 1 5

0
。

4 3 9

0
。

3 9 6

0
。

4 9 7

0
。

4 5 6

0
。

4 1 5

0
。

4 4 5

0
。

4 2 4

0
。

00 9

0
。

0 0 4

0
。

0 2 7

0
。

0 2 3

0
.

0 0 8

0
。

0 0 3

0
。

0 1 6

0
。

2 3 4

0
。

1 6 1

0
。

0 3 9

0
。

7 7 3

0
。

9 1 8

0
.

4 5 8

0
。

5 3 8

O
。

5 9 6

0
。

5 0 0

0
。

5 2 8

0
。

2 5 1

0
.

3 9 4

0
.

5 3 7

0
。

2 2 7

0
。

0 8 2

0
。

5 4 2

0
。

4 6 2

0
。

4 04

0
。

5 0 0

0
。

4 7 2

0
。

7 4 9

D
。

6 0 6

0
。

4 6 3

鲜本宾国南 朝律日菲泰



西北农业大学学报 第 22 卷

2
.

3 各总群体血红蛋白位点的遗传分化

从表 3 可以看到
:

①血红蛋白位点的基因分化程度
:

以孟加拉国和印度尼西亚两国家

牛群体最大
,

印度家牛群体最小
,

这与已知的家牛起源的多元性有关
。

前两个国家家牛群

体中不仅存在有普通牛和瘤牛的血统群
,

而且还包含另一家牛的远缘种爪哇牛血统之后

裔群
.

而印度的家牛均属瘤牛种之后裔群
。

这一结果同时亦说明前两个国家家牛群体亚

群间差异较大
,

而后者亚群间差异较小
.

②亚群间的信息量 比
:

10 国家牛总群体的 R 值依

次是
:

孟加拉国 > 印度尼西亚 > 中国> 日本 > 菲律宾 > 南朝鲜 > 泰国> 斯里兰卡 > 马来

西亚 > 印度
。

这是种从信息工程角度分析亚群间遗传差异的方法
,

它的估值与基因分化系

数估值结果略有差异
,

其原因尚需进一步探讨
。

③各总群平均有效等位基因数 (万 )
:

以菲

律宾
、

印度两国家牛总群体最大
,

日本
、

南朝鲜两国较小
。

这说 明前两个国家家牛总群体血

红蛋白位点的基因在发生选择
、

突变或随机漂变时
,

群体保持其等位基因能力较强
,

而后

两个群体相对较差
.

这种方法虽然也可用来度量总群体的遗传变异
,

但它的统计学性能不

如平均基因多样度 .l[ 〕 .

表 3 血红收白位点的 .G
. ,

H
. ,

H
L ,

R 及 E

国 家 R 义 10 0 ( % )

马 来 西 亚

印 度

斯 里 兰 卡

孟 加 拉 国

印度尼西亚

中 国

0
。

0 4 0

0
.

0 5 0

0
。

0 5 1

0
.

0 5 3

0
。

0 2 0

0
。

0 0 5

0
。

0 3 3

0
。

3 1 2

0
.

2 6 5

0
.

0 8 4

0
。

5 8 3

0
。

2 35

1
.

2 63

1
.

1 1 5

1
.

0 1 7

l
。

0 1 7

0
。

9 3 5

0
。

8 7 6

l
。

1 0 8

1
.

0 4 1

0
。

6 0 8

0
。

2 5 7

1
。

3 2 0

1
。

1 4 2

1
。

0 3 6

1
。

0 2 1

0
。

9 5 4

l
。

4 4 0

l
。

4 13

1
.

1 7 8

0
.

0 4 1

0
.

0 86

0
.

0 4 3

0
。

0 24

0
.

0 18

0
。

0 04

0
.

0 2 0

0
.

3 9 2

0
.

2 1 6

0
。

1 1 0

1
.

3 0 0

1 0 5 4

2
.

1 6 0

1
.

? 9 3

1
.

6` 0

1
.

9 9 0

1
。

8 5 0

1
。

7 3 3

1
.

8 8 0

1
.

8 0 0

鲜本宾国朝律南日菲泰

2
.

4 血红蛋白位点各等位墓因的分化程度

亚洲 10 国家家牛总群体血红蛋 白位点的基因频率平均值及固定指数的计算结果见

表 .4

表 4 血红蛋白位点的户 及 .F
.

国家
户 F

. ,

马 来 西 亚

印 度

斯 里 兰 卡

孟 加 拉 国

印度尼西亚

中 国

0
。

8 7 2

0
.

9 5 8

0
。

6 2 2

0
。

6 9 9

0
.

7 5 3

0
。

5 4 2

0
。

6 2 5

0
.

5 2 4

0
。

5 5 8

0
.

7 0 3

0
。

1 1 4

0
。

0 4 1

0
.

2 3 4

0
。

2 1 6

0
.

1 6 4

0
.

4 5 5

0
。

3 7 5

0
。

3 0 8

0
.

1 6 7

0
.

1 2 2

0
.

0 1 2

0
.

0 0 1

0
。

1 4 5

0
.

0 8 6

0
。

0 8 4

0
.

0 0 3

0

0
.

1 6 8

0
。

2 7 5

0
.

1 7 3

0

0
。

0 0 1

0
.

0 4 1

0
。

0 4 5

0
.

0 6 7

0
.

0 2 0

0
。

0 0 7

0
。

0 0 7

0
。

8 3 3

0
。

3 4 8

0
.

2 7 7

0
.

0 9 8

0
.

0 4 3

0
.

0 4 3

0
.

0 3 2

0
.

0 5 4

0
.

0 4 0

0
。

0 0 5

0
。

0 3 3

0
。

0 3 7

0
.

0 4 5

0
.

1 0 6

0
.

0 0 4

0
.

0 0 3

0
.

0 4 6

0
。

0 1 2

0
.

0 1 9

0
。

0 0 2

0

0
.

98 7

0
。

4 2 8

0
.

0 7 6

0

0

0

0

0

0

0

O

0

0
。

0 7 9

鲜本宾朝 国律南日菲泰

N ie 指 出
,

.G
:

可以看作是 .F
t

的一个扩展式
〔’ `〕 。

前者是衡量该位点总的基因分化程度
,
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而后者则能更好地说明单个基因在亚群间的分化情况
。

本文计算结果表明
,

H b̂ 基因除

孟加拉国
、

印度尼西亚
、

中国及菲律宾 4 个家牛总群体的分化程度在 0
.

06 以上外
,

其余都

在 0
.

05 以下
。

这说明前 4 个国家家牛总群体中 H b̂ 基因的固定程度较低
,

而在其他国家

固定程度较高
。

H b “
基因除在中国家牛总群中固定程度为 90 写以下外

,

其余都在 95 %以

上
。

H bc 基因除孟加拉国
、

印度尼西亚和中国 3 个家牛总群体外
,

其余各国家牛总群体的

分化程度都在 5 %以下
。

值得注意的是
:

H bc 基 因 在 孟 加 拉 国 家 牛 群体中的凡则高

达 。
.

9 8 7
.

H b’ 基因在中国家牛群体中的 .F
:

仅为 。
.

0 79
.

可见其分化程度极低
,

因而在中

国家牛群体的西镇牛和鲁西牛两个亚群中
,

必须妥善保存这一基因资源
,

避免其流失
。

总

之
,

4 个等位基因的分化程度在孟加拉国
、

印度尼西亚及中国 3 个家牛总群体中较大
,

在

印度家牛群体中较小
,

与估测的 .G
:

及 S h an on
n
信息测度结果相一致

.

3 结 论

1) 血红蛋白位点各等位基因的频率在不同国家的家牛总群体中
,

具有明显的种群特

异性
。

其多样度以孟加拉国和印度尼西亚两个家牛总群较大
,

以日本和南朝鲜两个家牛总

群较小
。

2 )各国家牛总群体遗传变异的来源有明显差异
。

印度家牛总群体亚群内差异占总差

异的 ”
.

5 %
,

而孟加拉国家牛总群体以亚群间差异占的比率最大 ( 69 % )
。

3) 无论是整个位点
,

还是单个基因
,

两者的分化程度
,

都以孟加拉国和印度尼西亚 2

个家牛总群体最大
,

印度家牛总群体最小
。
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·

“

优质同羊肉生产配套技术推广
’

项目通过省级鉴定

由我校同羊研究课题组承担的
“

优质同羊肉生产配套技术推广
.

项 目通过省级鉴定
.

专家认为这一研究项 目从实际出发
,

育肥方式正确
,

饲养和疫病防治科学
,

突出了羊肉初

加工技术及肉羊异地肥育
、

快速催肥
、

发情控制等技术组合
,

使生产和推广更具操作性
,

使

同羊获得了前所未有的发展速度
,

获得了显著的经济效益
、

社会效益和生产效益
.

经过认

真讨论
,

认为该项 目总体水平处国内领先
.

(李斌成 )


