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陕西黄牛群体血液蛋白位点的遗传分化
*

耿社民 常 洪 秦国庆 徐 刚
(西北农业大学动物科学系

,

陕西 杨陇 7 121 00)

摘 要 应用系统随机整群抽样法
,

对陕西 4 个黄牛群休 6 个血液蛋白位点估测的基因

频率进行遗传变异分析
.

证实黄牛群体的遗传变异主要 由系统内血液蛋白质的多态现象所

造成
,

系统间的遗传差异仅在 5
.

28 % 以下
.

不 同的群体遗传变异程度亦有差异
,

基因分化程

度与各总群育种水平呈明显的反变关系
.

同时研究表明
,

系统随机整群抽样是进行黄牛群体

遗传变异分析的最适抽样方法
.

关键词 黄牛
,

血液蛋白位点
,

遗传变异
,

基因分化
.

系统随机整群抽样

中图分类号 5 8 2 3
.

8 1 0
.

2

血液型是家畜群体遗传差异的直接呈现
。

依据数量分类原理及分子遗传学理论
,

分析

同一品种 (或群体 )不同系统 (或亚群 )的血液蛋白多态性
,

确定等位基因在不同系统 中的

遗传差异
,

已成为划分总群遗传变异来源及系统间遗传分化的重要特征之一
〔’ 〕 。

就家牛集

团而
一

言
,

由于抽样检测方法上的限制
,

众多的研究成果都局限于群体遗传变异水平
,

而对

变异米源及亚群间遗传分化程度
,

均未做剖析
。

已有的报道仅见于并河鹰夫
〔, 〕和作者

〔 3〕的

文献
。

本研究采用系统随机整群抽样法
,

就陕西境 内 4个黄牛群体及其系统间的遗传分化

进行丫探讨
,

旨在为陕西黄牛的系统育种及其资源保存
、

利用和开发提了揭鱼传学理论依据
。

材料与方法

.1 1 资料来源

除陕西北部黄牛群体 6 个血液蛋 白位点的基因频率 (见表 1 )外
,

还收集了秦川牛 [’]
、

平利牛 〔5

及西镇牛〔`
·
’ 〕
的资料

。

1
.

2 资料的统计处理

1
」

2
.

1 墓 因的纯合度 与杂合度 8j[

( 1) 位点纯合度 ( j
`

)与杂 合度 ( h `
)

]
.
一 艺 P万 h .

一 1 一 j
.
一 l 一 艺 P子

式中 P

— 某基因位点 k 上某个基因的频率
; n `

— 第 k 个位点上的等位基因数
。

( 2) 平均位点纯合度 ( J )与杂合度 ( H )

1 吞
.

J 一 下
`

子
.儿 H 一 l 一

.

1 一
1 一 土 全五

r 赴一 l

式中
;

— 位点数
。
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一
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( 3)系统内平均基因纯合度 ( J
,

)与杂合度 ( H
,

)

J
一 粤主工

0 1一 l
H

:

一 1 一 J
:

-
1 奈

,

1 吞
, ,

-二; 舀 J ~
-二; 乙 21 `

合 s ~ 一
’

合 ` = l

式中 S

— 系统数
。

( 4) 总
.

群平均基因纯合度 ( J 二 ) 与杂合度 ( H
二

)

J 二 一 艺 P子 H
T
一 1 一 J 了 一 1 一 艺 P 子

( 5) 系统间平均基因杂合度 (及
`

)

口一 l

D
, :

= H
?
一 H

s

1
.

2
.

2 总群休基因分化系数 (以
`

) !。几

以
`

一 D万 H
T
一 1 一 H

。
/ H

T

表 1 血液蛋白位点基因频率的估测结果
’

Hb A lb

A B C A B C D

P
。

A B C

0
.

4 70 0 4 31 0
.

098

0
.

4 46 0
.

518 0
.

036

0
.

60 2 0
.

3 98 0

0
.

548 0
.

434 0
.

0】8

T f

A B D
I

D
:

E F

P
. f AK P 抽样

咖0438喇咖
陕 1 0

.

87 3

): E F ^ B e F
^

OF 头放
统系群体

0
.

0 69

0
.

0 7!

0
.

127

0
.

10?

0
.

0 59

O
,

125

0
.

186

0
.

159

:
.

;:;
0

.

686 0
.

314

0
.

682 0
.

318

0
.

255

0
.

259

0
.

195

0
.

218

0
.

27 5

0 348

0
.

280

0
.

298

0 98 0
.

373

152 0
.

241

271 0
.

254

224 0
.

26

54 , 0
.

049 0
.

` 8̀ 0
.

31 4 51

455 0
.

10 7 0
.

375 0
.

625 58

449 0 0
.

5 7̀ 0
.

4 24 59

458 0
.

0 34 0
.

52夕 0
.

471 1̀吕

23勃
西北黄部牛

* 秦川牛
、

西镇牛
、

平利牛的基因频率结果见文献【4~ 7〕
.

1
.

2
.

3 S h a n n o n 信 色沮l]度 [ , 」

( 1 )各位点的 S h a n n o n
信息测度 (瓜 )

石
.
= 一 艺 P

、
l o g

Z P `

( 2 )位点平均 s h a n n o n
信息测度 (万 )

万一工云凡
~ 1 r 几-

( 3 )系统内平均
s h a n n o n

信息测度 (万
:

) ( 4 )总群平均 S h a n n o n
信息测度 ( H

二
)

二 1 奈二
月

;

一 万干 乙 月
`

O , 一 1
H

T
= 一 刃 P

`
10 9

: P `

一 l

式中 万— 第 i 个基因频率的算术平均数
。

( 5 )系统间信息量比 ( R 又 1 0 0 % )

尺 ( 肠 ) = (
一 万

:
) /万

二 又 1 0 0 %

1
.

2
.

4 固定指数 ( F
, `

) [ ` o〕

F
,`

~ 尹 / P ( 1 一 P )

式中 尹

— 某基因频率在系统间的方差
。

2 结果与分析

2
.

1 血液蛋白位点的遗传变异性分析

由陕西 4 个黄牛群体 6 个血液蛋白位点 的杂 合度与纯 合度的分布及基因分化系数

(表 2) 可见
:

2
.

1
.

1 平均位
.

查
、

杂合 度 ( H ) 在各总群内系统间非常近似
.

H 值的极差都在 0
.

05 之

下
,

它们的极差依次是秦川牛 ( 。
.

0 5) > 平利牛 (0
.

0 4 6) > 陕西北部黄牛群体 ( 。
.

0 3 3) > 西

镇牛 ( 。
.

0 07 )
。

这种差 异可能与各总群的分布范围大小及群体 系统间的基因迁移程度有
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关
。

表 2各群体血液蛋白位点杂合度分布

hk

Ak P
J Hs D二 J T H丁

G 一

(% )

l

秦川牛 2

3

西镇牛 l

2

l

平利 牛 2

3

0
.

23 0

0
.

3 3 3

0
.

4 8 7 7

0
.

3 9 0

0
.

1 6 7

0
.

29 7

0
.

3 9 0

0
.

4 79

0
.

5 81

0
.

5 20

0
.

5 4 6

A L b

0
.

3 89

0
.

5 41

0
.

41 3

0
.

5 0 4

0
.

9 4 8

0
.

5 1 8

0
.

5 0 0

0
.

46 7

0
.

69 9

0
.

55 9

0
.

6 41

0
.

5 8 4

0
.

3 31

0
.

4 79

0
.

49 8

0
.

4 73

0
.

49 2

0
.

5 1 7

0
.

4 8 0

0
.

5 3 2

0
.

4 8 8

0
.

5 3 4

〔)
`

4 76

0
.

3 71

0
.

4 76

0
.

7 72

0
.

7 71

0
.

79 8

0
.

74 7

0
.

69 3

0
.

75 8

0
.

7 75

0
.

5 70

0
.

5 35

0
.

5 9 0

0
.

495

0
.

5 3 6

0
.

61 2

0
.

61 9

0
.

6 4 4

0
.

65 6

0
.

6 6 6

0
.

5 5 2

0
.

65 5

0
.

41 3 0
.

4 8 70
.

5 1 3

0
.

4 6 70
.

5 1 70
.

4 83

0
.

4 89 0
.

5 2 0 0
.

4 8 0

0
.

9 4 0 0 0
.

5 4 8C
.

45 2

0
.

9 4 6 0
.

49 8 0
.

5 0 2

0
.

49 8 0
.

5 2 65 0
.

43 75

0
.

3 3 4 0
.

5 9 0 0
.

9 41

()
.

2 2 2 0
.

5 03 0
.

9 4 8

0
.

1 5 2 0
.

5 65 L}
.

45 3

0
.

53 70
.

5 45 0
.

45 5

()
.

5 0 0 0
.

5 1 9 0
.

4 09

0
.

5 0 8 0
.

01 6 0
.

4 6 70
.

5 2 43
.

0 7

0
.

5 2 4 0
.

0 0 8 0
.

4 6 8 0
.

5 3 1 2
.

48

0
.

5 ) ( 6 0
.

0 05 0
.

9 4 0 0
.

5 1 0 0
.

9 0

0
.

5 6 70
.

3 0 2 0
.

4 0 2 0
.

5 995
.

2 8

2
.

1
.

2系统 内平均墓 因杂合度 ( H
.

) 和 总群平均基因杂合度 ( H
丁

) 陕西 4个黄牛群体 6

个血液蛋白位点的杂合度都大于纯合度
,

以平利牛最大
,

其次是秦川牛和陕西北部黄牛群

体
,

西镇牛最小
。

这说 明各群体内血液蛋 白位点上具有较大的遗传变异性
,

可为未来的黄

牛育种提供依据
。

2
.

1
.

3 系统间平 均墓因杂合度 ( D
, ,

) 以大小排列的顺序是平利牛 ( 0
.

0 3 2) > 陕西北部

黄牛群体 ( 0
.

01 6) > 秦川牛 ( 0
.

。。 8) > 西镇牛 ( 0
.

0 05 )
。

这说明前两个群体系统间差异较

大
,

后两者较小
,

其主要原因与各总群体育种水平有关
。

2
.

1
.

4 遗传变异来源 的分布 基 因分化系数表明
,

4 个黄牛群体 6个血液蛋 白位点的基

因分化系数依次是
:

平利牛 (5
.

28 % ) > 陕西北部黄牛群体 (3
.

07 % ) > 秦川牛 l(
.

48 % ) >

西镇牛 ( 0
.

9 % )
。

这意味着 6 个血液蛋白位点估计的系统间基因差异占各总群体的遗传差

异比例较小
,

而 94
.

72 %以上的差异是各总群系统内的遗传多态现象所引起
。

2
.

2 遗传信息在系统内与系统间的差异

利用 L e w o
nt in 〔’ 〕

提出的 S h a n n o n
信息测度估测陕西 4 个黄牛群体 6 个血液蛋白位

点的 S h a n n o n
信息测值结果 (见表 3) 表明

:

表 3 血液蛋白位点的 S h an on
n

信息测值

品种或

群 体

陕西北

部黄牛

系统
h -

秦川牛

西镇牛

平利牛

0
.

6 78

0
。

89 0

1
.

20 2

1
.

02 6

0
.

5 2 4

0
.

8 2 2

0
.

8 6 0

1
.

17 6

1
.

4 1 1

1
.

3 5 8

1
.

1 3 4

A L b

0
.

8 4 9

0
.

9 2 9

0
一

8 9 8

1
.

0 6 6

1
.

0 4 8

1
.

1 1 6

1
.

() 0 ()

0
.

9 5 1

1
.

8 5 1

1
.

3 3 ( )

1
.

5 24

万 万 s 万 T R ( % )

1
.

1 6 4

1
.

1 8 4

0
.

9 7 8

1
.

1 7 0

1
.

1 9 5

1
.

1 () 2

1
.

2 3 ()

1
.

1 ( ) ()

1
.

2 2 8

( )
.

9 8 2

l
,

2 4 2

1
.

8 7 4

1
.

9 4 3

1
.

9 8 7

2
.

2 1 9

2
.

2 0 3

2
.

2 4 5

2
.

2 ( ) ()

2
.

( ) 3 ()

2
.

3 1 8

2
.

2 3 2

2
.

15 5

1
.

2 1 7

l
。

3 8 4

0
.

9 9 2

1
.

5 1 6

1
.

4 该9

1
.

4 6 8

1
.

5 3 3

1
.

5 8 2

l
,

5 8 3

1
.

2 6 8

1
.

5 5 9

A k P

0
.

8 9 8

0
.

9 5 4

0
.

9 8 3

0
.

9 8 5

0
.

9 5 4

()
.

9 9 3

0
.

7 4 5

0
.

5 4 9

0
.

3 5 5

()
.

8 1 1

()
.

1 () ()

1
.

14 6

1
.

2 16

1
.

1 7 2

1
.

33 0

1
.

22 9

1
.

2 9 1

1
.

26 1

1
.

23 2

17 8 1
.

2 1 0 2
.

6 4

1
.

2 8 3 1
.

3 ( ) 9 1
.

9 6 5

1
.

24 7 1
.

2 5 9

:::
1

.

4 3 6
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() l同一遗传位点在同一总群不同系统之间的信息量有很大差异
.

如 H
`
位点

,

陕西

北部黄牛群体 石
、

值的极差为 0
.

52 4
,

秦川牛为 0
.

5 02
; 西镇牛为 0

.

31 6 ,

平利牛为 。
.

27 7
.

其他位点亦相类似
。

( 2) 系统 内平均 S h a
nn

o n
信息测值及总群平均

s h a n n o n
信息测值都是平利牛 > 秦川

牛 > 西镇牛 > 陕西北部黄牛群体
。

进一步估测的系统间信息量比值则是平利牛 ( 6
.

76 % )

> 陕西北部黄牛群体 ( 2
.

64 % ) > 秦川牛 (l
.

96 5 % ) > 西镇牛 (1
.

0 % )
,

这个估测值与 .G
:

的

估值相接近
,

最大极差为 1
.

48 %
,

但从信息角度说明了系统间信息量的差 异占总群遗传

信息量的差异较小
,

而总群主要遗传变异的信息量则是由系统内遗传多态现象所造成的
.

2
.

3 基因在系统间的分化程度

由表 4 可以看出
,

每一种基因在系统间的分化程度限定在 0
.

05 以下时
,

秦川牛群体

中所有位点测到的基因都达到了 95 %以上的 固定
。

陕西北部黄牛群体有 6 个基因 ( F
A ,

F
o ,

P
:

卜 , c ,

P f
,

T P
: ,

r { b
^

)
,

西镇 牛有 2 个 基因 ( H b
c ,

H b
^

)
,

平利牛 有 3 个基 因 ( A L b A ,

A L bo
,

T产 )
,

它们的分化程度都在 0
.

05 以上
。

这些分化程度较大的基因将成为未来 品系

育种 中的重点研究对象
。

表 4 各群体血液蛋白位点基因的固定指数 ( .F
.

)

品种或 bH AL b P。 T f P
` l 一 I A kP

群 休 A B C A B C D A B C A B D
,

伪 E F A B C F ^ 沪

映西北
。 。 : ` 。 。 , , 。 。 , , 。 。 。 , 。

。
。 。 。 。 。 , 。 。 , 。 。 。 : 。 。 。 。 , 。 。 n。 。 。 。 ` : 。 。 , 。 n 。 。 e . 。 。 , , 。 n : 。 。 , 。 n 。 ,

M

辣蔽不
”

·

” 54 “
·

“ , 3 ”
·

。 , , ”
·

” o` “
·

00 6 。 “
·

” o , “
·

。 , 6 “
·

” 5吕 “
·

” 0 , ” ”
·

” 0吕 “
·

“。 , ”
·

” z̀ “ ”
·

“ 2 4 ”
·

” ,` “
·

” , 8 “
·

’ O U ”
·

’ 的

秦川牛 0
.

04 0 0
.

038 0
.

011 0
.

003 0
.

00 5 0
.

002 0 0
.

0 11 0
.

04 1 0
.

0 1, 0
.

0一4 0 0
.

010 0
.

0 72 0
.

00 4 0
.

加 2 0
.

0 13 0
.

00 1 0
.

0 10 0
.

0 26 0
.

0 2̀

西俄牛 0
.

057 0
.

001 0
.

071 0
.

035 0
.

035 0 0
.

00 1 0
.

031 0
.

020 0
.

00 5 0 0
.

0】6 0
.

00 5 0
.

0 13 0
.

023 0
.

001 0
.

0 15 0
.

002 0
.

0 2̀ 0
.

02 6

平利牛 0
.

015 0
.

029 0
.

002 0
.

0̀ 9 0
.

017 0
.

016 0
.

06? 0
.

00 1 0
.

00一 0
.

032 0
.

0 11 0
.

011 0
.

00 2 0
.

03 7 0
.

0̀ 1 0
.

0一7 0
.

041 0
.

010 0
.

103 0
.

2 2̀ 0
.

22弓

3 讨 论

3
.

1 抽样方法与群体遗传变异研究水平的关系

以血液蛋 白多态性来研究群体的遗传变异程度
,

国内外众多的报道 皆以平均杂合

度
「吕二
来说明

。

至于群体遗传变异的来源
,

是属于抽样群体间的差异
,

还是 由于本身群体内

的遗传多态现象所造成
,

以及两者各 自造成遗传变异的比例
,

则都未进一步探讨
。

虽然

N e i 〔
’ 卫提出的基因分化系数

、

L e w o n t i n 〔’ 〕
提 出的 S h a n n o n

信息测度
,

W r i g h t 汇̀ 。二
提出的固定

指数
,

这些都可用于剖析群体遗传变异的来源
,

但还是应用极少
。

究其原因主要是抽样方

法上限制了资料的完整性
。

本研究应用常洪等
工̀ ’ 〕
提出的系统随机整群抽样方法

,

克服了

上述抽样方法上的缺陷
,

与纯随机抽样方法相比
,

在群体规模较大
、

分布范围较广的情况

下
,

它不仅具有可靠性高
、

精确度高及误差小之优点「5
· ` ’ ,

而且也能清楚地剖析群体遗 传变

异在系统间和系统内的分布情况
。

这是 目前进行的同类研究中其他任何一种抽样方法所

无法比拟的
。

3
.

2 基因分化程度与系统育种

应用基因分 化系数可 以清楚地阐述系统间 (或亚群间 )的遗传差异情况
。

基因分化系

数愈大
,

系统间差异愈大
,

两者呈明显的正变关 系
。

这也说明在系统 间差异很小的群体中

实施系统育种 (或叫品系育种 )是很难成功的
,

相反则容易成功
。

根井正利 ’ ` 指出
,

要弄清
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楚亚群间基因分化的一般过程
,

需要使用大量的多态位点和单态位点
,

使它们的基因组形

成一个随机样本
。

这就是说用有限的位点得 出的基因分化系数来进行系统育种是很难的
,

因而需要研究大量的遗传位点
.

除血液蛋 白位点外
,

还应包含毛色位点
、

形态特征位点以

及与经济效益有关的众多数量性状遗传位点
。

同样
,

基因分化程度在什么情况下方可使用

系统育种的方法
,

这也是值得探讨的问题
。

总而言之
,

基因分化程度将为未来黄牛系统育

种指明方 向
。
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