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摘 要 应用扩展的 N ie
·

M 公式对陕西境内 4个黄牛群休毛 色位点的表型遗传分化

进行了研究
。

结果表叫
.

各总群平均表型异质度与其选种水平密切相关
.

各总群的表型遗传分

化程度与各畜群规模及分布范围有关
.

各总群遗传变异来源在 系统内和系统间存在明显 差

异
,

部分表型遗传分化程度较高的指标可作为未来品系育种的研究对象
.

关键词 黄牛
,

总群休
.

毛色
.

表型遗传分化

中图分类号 5 5 2 3
.

5 12

黄牛毛 色的遗传同其他孟德尔性状一样
,

都 具有多态现象
。

利用多态现象研究群休的

遗 传变异已成 为目前群体遗传学研究中的一个重要分支
。

然而如毛色这一类性状
,

由于其

显性纯合子 与杂合子在表型上不便区分
,

所以既有的研究结果均 以其表型频率给予标志
.

是 否可将 N e i 的基因分化系数
「’ , 、

L e w o :飞 t i:飞
的 S一、 a n n o :飞

信息测吐
「’ 了及 W

r ig h t 的固定指

数
〔3二扩展于群体表型遗传变异来源的分析上

,

迄今尚未 见有任何报道
。

本文拟就利用上述

方法扩展于陕西境内 4 个黄牛群体的毛 色遗传变异中
,

为此领域的深入研究起抛砖引玉

的作用
,

同时亦为陕西黄牛群体遗传资源的保存及其品系育种提洪必要的理论参数
。

1 材料方法

1
.

1 资料来源

陕西 4 个黄牛群体 (北部黄牛
、

秦川牛
、

西镇牛及平利牛 )8 个毛色位点 ( B
,

D
,

S
,

nI
,

sP
,

Br
,

W 及 sB )的表型分布频率取 自文献〔4〕
。

所有频率估计值有相应的可靠水准保证
。

2 资料的统计处理

2
.

1 表型同质度与异质度

① 设特定毛色位点 K 上某种表型频率为 p
.

则该位点的表型同质度 ( j
`

) -

质度 h(
`

) ~ 1一 j
` .

② 平均表型同质度 (
,

)I 与异质度 ( H )

1 二
.

J ~ 二 艺 i
K

H 一 l 一 J
r K , 1

-

式中
, r

— 位点数
。

③ 系统内平均表型同质度 (
.

1
:

)与异质度 ( H
:

)

1 石
, , ,

1 奈
, ,

J :

= 了
`

于
: J `

月 s = 了
`

六月
`

式中
,

S

— 系统数
。

收摘日期
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④ 总群表型同质度 (
.

1 :
)与异质度 (H

二
)

J
:

~习尸于 H
二

~ 1
一 I

二
一 1一 习川

⑤ 系统间平均表型异质度 (及
:

)

D
: :

=H
了
一 H

s

2
.

2总群休表型分化来数 (尸二
)

尸
, ,

~ D
, ,

/ H
二

~ 1一 H
:

/ H
T

2
.

’

3 S h a n n o n 信
.

么泪
,

l度 0 」

① 各位点的信息测度 (孔 )

孔 ~ 一 习 P,l go
:

只

② 位点平均信息测度 (万 )

③ 系统内平均信息测度 (刀
,

)

万 s

一

令客
孔

一

会客
“ `

① 总群平均信息测度 (刀
二

)

几 = 习 p
`
10 9 : p

`

式中
,

P
`

— 第 i 个表型频率的算术平均数
。

⑤ 系统间信息量 比 ( R )

R = ( l 一 刀 s
) /刀 T X 1 0 0呱

1
.

2
.

4 表型固定指数 ( F s’ )

凡
`

~ 尹 /户(l 一户)
,

式中
,

尹

— 某一表型频率在系统间的方差
。

2 结果与分析

2
.

1 毛色遗传变异分析

陕西境内 4 个黄牛群体 8 个毛 色位点的表型同质度与异质度的计算结 果 (表 l) 表

明
:

( 1) 不同的毛色位点在同一系统或同一毛色位点在不同的系统中具有遗传变异的差异

性
。

如陕西北部黄牛群体
:

系统 1 的 ln 位点与 W 位点的表型异质度差异达 4 倍以上
;又

如秦川牛群体中 nI 位点表型异质度在系统 1与系统 2 之间相差 7 倍以上
。

这种现象与选

择作用大小有关
。

( 2) 不同种群总体平均表型异质度 ( H力的差异非常明显
,

按大小排序

是
:

平利牛> 西镇牛> 陕西北部黄牛 > 秦川牛
。

这说明前两个群体毛 色的匀整度 比后两者

差
,

亦说明前两个群体毛色选择水平较低
。
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黄牛毛色位点表型遗传分化的研究

表 1毛色位点表型同质度与异质度的分布

群体 系统
hx

一百一
`

-

石一
一

g一不币一不瓦一丽 , 下丽 -飞石- H J H
,

D
,

TJ H了
尸

, ,

( 10 0 % :

北部

黄牛

0 0
.

2 9 0 0
.

1 4 4 0
.

4 6 8 0
.

2 6 5 0
.

11 1 0
.

3 3 9 0 0
.

2 0 2 0
.

7 9 8

0 0
.

4 4 1 0
.

0 3 3 0
.

0 3 3 0
.

3 6 6 0
。

3 2 8 0
.

4 5 2 0 0
.

2 0 7 0
.

7 9 3

0 0
.

2 4 8 0
.

17 4 0 0
.

4 2 5 0
.

0 3 2 0
.

46 7 0 0
.

1 3 8 0
.

8 6 2

0 0
.

1 6 7 0 0
.

2 0 3 0
.

1 4 7 0
.

4 2 8 0 0 0
.

1 1 8 0
.

8 8 2

0 0
.

1 2 9 0 0
。

0 2 9 0
.

1 2 9 0
.

1 2 9 0
.

0 0 7 0 0
.

0 5 3 0
.

9 4 7

0 0
.

1 18 0
.

0 2 6 0
.

1 8 2 0
.

1 7 8 0
,

4 7 1 0
.

0 4 9 0 0
.

1 2 1 0
.

8 79

0 0
.

4 9 2 0 0
.

0 4 7 0
.

50 0 0
.

36 0 0
.

3 9 9 0
.

3 3 4 0
.

2 6 6 0
.

7 34

0
。

1 0 9 0
.

4 7 0 0 0
.

0 2 9 0
.

4 97 0
.

49 5 0
.

4 7 6 0
.

3 7 1 0
.

3 0 6 0
.

6 94

0
.

2 5 5 0
.

4 8 9 0 0
.

1 20 0
.

4 7 3 0
.

5 0 0 0
.

4 18 0
.

2 8 2 0
.

3 1 8 0
.

6 8 2

0
.

2 4 0 0
.

50 0 0 0 0
.

4 4 5 0
.

4 9 4 0
.

3 7 5 0
.

1 9 7 0
.

2 8 1 0
.

7 19

0
.

2 1 9 0
.

4 9 5 0
.

0 4 9 0
.

09 5 0
.

18 0 0
.

4 5 5 0
.

3 9 9 0
.

2 1 9 0
.

2 6 4 0
.

7 36

0
.

1 9 2 0
.

0 1 2 0
.

7 9 6 0
.

2 0 4 5
.

7 4 0

3

1

秦川牛 2

3

0
.

0 9 7 0
.

0 0 9 0
.

8 9 4 0
.

1 0 6 8
.

8 2 6

西镇牛 l

2

1

平利牛 2

3

0
.

2 8 6 0
.

0 0 9 0
。

70 5 0
.

2 9 5 3
.

0 9 0

0
.

2 8 8 0
.

0 1 5 0
.

6 9 8 0
.

30 2 4
.

7 0 0

2
.

2 总群遗传变异来源剖析

总群遗传变异来源可用表型分化系数 ( P 。
) 及 S h a n n o n

信息测值来剖析
。

表 1 可见
,

计算的总群表型分化系数
,

在总群体的遗传变异中
,

秦川牛的 8
.

2 86 %
、

陕西北部黄牛的

5
.

74 %
、

平利牛的 4
.

7 %及西镇牛的 3
.

09 %是由系统间的遗传差异所造成
,

而总群遗传变

异的 91 % ~ 9 7 %是各总群系统内的遗传多态现象
。

造成 系统间的差异主要与各总群规模

及分布范围有关
.

而各总群系统 内的差异主要是各总群固有的遗 传结 构的差 异
。

同时由

表 2 可见
,

利用 S h 。 n n o n
信息测度从嫡的角度计算信息量在 各总群系统 内与系统间的分

布结果表明
,

不同位点的瓜 值及不同系统的 刃 值都存在一定的差异
; 总群体的 刃

二

值在

不同总群亦有较大差异
,

如秦川牛的 万
了

·

仅为 0
.

27 1
,

而平利 牛的则为 。
.

“ 7
,

两者相差 1

倍以上
;
计算的 R 值为秦川牛> 陕西北部黄牛 > 平利牛> 西镇牛

。

其数值虽与只
`

有差异
,

但并不影响其分析结果
.

表 2 毛色位点的 S卜阴
n o n

信息测值

群体 系统

—
一一一一一一` 互一一一一

~

—
-一

刀 刀
: 刀 : ; ( % )

廿 U 万 I n 犷 5
W B r F认

北部

黄牛
3

1

秦川牛 2

3

西镇牛

l

平利牛 2

3

0

0

0

0

0

0

0

0
.

3 19

0
.

6 0 7

0
。

5 8 0

0
.

7 7 6

0
。

16 7

0
。

9 13

0
。

5 9 7

0
.

4 4 3

0
。

3 6 2

0
.

3 3 9

0
.

9 8 8

0
.

9 5 6

0
。

9 9 7

0
。

9 1 3

0
.

9 9 3

0
。

3 9 5

0
。

1 2 4

0
。

4 5 6

0

0

0
。

1 00

0

0

0

0

0
.

1 69

0
。

9 5 3

0
.

1 2 4

0

0
。

5 15

0
。

2 9 5

0
.

4 7 2

0
.

1 6 3

0
。

1 0 9

0
。

3 4 3

0

0
.

2 8 6

0
。

6 2 7

0
.

7 9 7

0
。

8 8 9

0
。

4 0 2

0
.

3 6 2

0
。

3 39

1
.

00 0

0
。

99 6

0
。

96 0

0
.

9 18

0
。

4 6 9

0
。

3 2 3

0
。

7 3 6

0
。

1 18

0
.

8 9 3

0
。

3 6 2

0
.

9 5 8

0
。

7 8 7

0
.

9 9 2

1
.

0 0 0

0
。

9 9 0

0
.

9 3 4

0
.

75 3

0
。

9 3 0

0
。

9 5 1

0

0
.

1 70

0
.

0 38

0
.

8 49

0
.

9 65

0
。

8 79

O
。

8 10

0
.

84 9

0

0

0

0

0

0

0
。

7 4 5

0
.

8 0 5

0
.

6 5 8

0
.

5 0 3

0
.

5 4 4

0
。

4 6 5

0
。

4 5 3 0
.

4 3 2

0
.

3 7 6

0
。

2 82

0
。

1 94 0
.

2 5 2

0
.

2 8 1

0
.

5 6 7
0

.

6 0 5
0

.

6 4 3

0
.

6 8 1

0
.

5 8 9 0
。

6 2 2

0
.

6 28

0
.

4 5 8 5
.

6 8

0
。

2 7 1 6
.

8 7

0
.

6 2 7 3
.

5 0

0
.

6 5 7 3
.

70

2
.

3 单一表型在各总群的分化程度剖析

应用表型固定指数可描述单一表型在各总群系统间的分化程度
。

计算结果 (表 3) 表

明
,

陕西北部黄牛的 D
,

nI
,

B r 及 W 位点 ;
秦川牛的 W

; 西镇牛的 B
,

D
,

W 及 B r 位点
;
平利
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牛的 P s
位点在系统间分化程度均较大

.

如果在一个总群 内实施系统育种时
.

限定表型分

化程度为 0
.

5 0以上
。

上述这些指标可作为各总群在毛色上的重点研究对象
。

表 3毛色位点各表型的固定指数( F
,

)

位位点 荃因型 陕贾差部 秦川牛 西镇牛 平利牛牛 } 位点 、 因型 陕夏华部 刻 114 西镇牛 平利牛牛

州州喊 , ~~~

! 只 甲甲
BBB

一 0 0 0
.

0 6 0 0
.

0 0 111
}

_
P

s 一 。
.

。3 1 。
.

。 o 一 。
.

。 0 2 。
.

1 1555

BBBBB 1 P sss

bbb b 0 0 0
.

0 6 0 0
.

0 0 111 } 甲
p s ”

·

” 3 ` ”
,

” 0 , ”
·

。 0 2 。
·

“ 555

DDD
一

0
.

3 9 5 0
。

0 0 3 0
.

0 7 1 0
.

0 0 333 l _ W
一 0

.

1 18 0
.

1 4 1 0
.

1 0 2 0
.

0 2 111

DDDDD l WWW
ddd d 0

.

3 9 5 0
.

0 0 3 0
.

0 7 1 0
.

0 0 333

{
w w 。

·

` , 8 ”
·

川
”

·

’ 0 2 ”
·

。 2 ,,

SSS
一 0

.

0 2 9 0
.

0 13 0 0
.

0 2 555 .
_ B r 一 0

.

24 3 0
.

0 0 1 0
.

2 26 0
.

0 0 333

SSSSS 1 B rrr

... 5 0
.

0 2 9 0
.

0 13 0 0
.

0 2 555
}

“ 『 b r “
·

“ 4 3 ”
·

“ o ` “
·

“ 26 。
·

。0 333

III nnn l
_ 1弘

一 0 0 0
.

0 0 3 0
.

0 0 888

iii
n

i n 0
.

3 9 2 0
.

0 14 0
.

0 0 2 0
.

0 3 111 ! 琳琳
lllll b , b s 0 0 0

.

0 0 3 0
.

0 0 888

3 讨 论

3
.

1 群体遗传变异研究方法的评价

目前用于度量群体质量性状遗传变异的方法主要有多态位点比例
「幻

、

等位基 因有效

数
「,]

、

平均杂合度 1[] 及平均标准杂合度阴
,

前两者通常受测定位点数 目
、

抽样规模及分布

等因素的影响
.

故应用性能较差
。

平均 际准杂合度虽克服了等位基因数差异对位点间杂合

度的影响
.

但亦存在着估值偏大和最大标准豺合度达到 1 的问题
,

显然统计学性 能较差
。

平均 杂合度仍是 目前度量群体遗传变异的最适方法
,

它适用于随机交配群体
,

而且也是非

随机交配群体内遗传变异的理想测度
「, 〕 .

本文据此将 N ie ( 1 9 7 3 )定义的平均杂合度扩展

为度量黄牛毛 色遗传变异的表型同质度与异质度
,

取得了与畜牧学成果相一致的结论
。

3
.

2 亚群间遗传变异度量方法的评价

N e i 指出
,

总群体的遗传变异可分为两部分
,

即亚群内部的遗传多态现象与亚群间的

遗传差异 lrj
。

迄 今用于度量亚群间遗传变异的尺度指标有
:

基因分化系数川
、

S h a n n o n
信

息测度 「,二及固定指数
「, 〕

。

前两者可用于衡量亚群间在多个位点上的遗传分化程度
,

而后者

则能更有效地描述单个位点在亚群间的遗传分化速度
,

但对于在表型上难于 区分显性纯

合子与杂合子的某些孟德尔性状
,

应用上述方法显然不妥
。

本文据此将上述方法分别定义

为表型分化系数及表型固定指数
,

对于 S卜n n o n
信息测值不需重新定义

,

加之本文所用的

资料 皆由相应的可靠水准来保证
,

所以所有估计值在一定程度上是可信的
.

3
.

3 选择与群体异质度的关系

黄牛的毛色遗传具有明显的多样性
,

长期以来是人们进行选种的依据之一 〔. 〕 .

陕西境

内 4 个黄牛群体毛色的异质性显然与选择水平的高低有关
。

单就这一特征而言
,

选择水平

较高的秦川牛和陕西北部黄牛其毛色平均表型异质度远远低于选择水平相对较低的西镇

牛与平利牛
。

这与选择可 以增加群体有利基因纯 合机会的理论是吻合的
.

但也不排除不同

区域人们对毛色的嗜好性 及固有生态环境的影响
。

3
.

4 畜群规模与表型遗传分化的关系

一般而言
,

畜群规模愈大
,

分布范围愈广
,

群体的表型分化就愈大
。

对于易受选择作用
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而发生变化的毛色位点而言
,

这一现状就更加明显
。

如陕西境内牛群规模较大的秦川牛和

陕西北部黄牛
,

其表型分化系数远远大于西镇牛与平利牛两个规模较小的群体
。

这说明畜

群规模及分布范围与表型分化系数之间存在正比关系
,

同样亦说 明在同一群体不 同系统

内存在有选择强度上的差异
.

4 结 论

1) 平均表型异质度是 目前度量群体表型遗传变异的最适指标
,

适 合于任何群体
。

2) 表型分化系数
、

S h a n
no

n
信息测度及表型固定指数均可剖析表型在亚群间的分化

程度
。

3 ) 选择水平与群体表型异质度之间呈明显的反变关系
。

4) 畜群规模及分布范围与表型分化程度呈正 比关系
。

参 考 文 献

根井正利 著
; 王家玉译

.

分子 群体遗传学
.

北京
.

农业出版社
, 1 9 8 3

L e w o n t i n R C
.

T }
l e a p p o r t i o n e m e n t o f h 飞. m

a n t
l i v e r s i t y

.

E V t ) L B i o l
.

1 9 7 2 ( 6 )
: 3 8 1~ 3 9 8

W r ig h t
J

.

T h e g e n e r i e a l
s t r u e r u r e o f p o p u l a t i o n

.

A n n E u g o n i e s , 1 9 5 2 ( 1 5 )
: 3 2 3~ 3 5 4

耿社 民
.

陕西黄牛群体的遗传多态性及其系统地位研 究〔学 位论文 〕
.

陕西杨陵
:

西北农业大学动物科学系
, 1 9 9 3

H
a r r i s

H
.

P o l y m o r p h i s
m a n

d p r o t e i n e v o l u t i o n : t h e n e u t r a
l m u t a t i o n 一 r a n d o m d r i f t h y p o t h e s i s .

J M e d G
e n e t t , 1 9 7 1

( 8 )
:

4 4 4 ~ 4 5 2

K im u r a
M

,

G
r o w J

.

以 f f
u , , i o n

m浏 e l , i n p o p u
l a t i o n g e n e t i

.、
J A p p l P r o b a卜

, 1 9 6 4 ( 1 )
:

1 7 7~ 2 5 2

及
v e r e n A V

.

A l o d
, o e r e a n a

ly ,
i
月 o n t h e a 吕 “ ig n e

m
e n t o f t h

r
h

a
l t卜

” n e
Iik

月 g e g r o t一p 卜y m
e a n . o f r h e G

.

b loo d S y . t e
m

i n P谊
.

A n m G e n e r . 1 9 8 9 ( 2 0 )
: 1 8~ 1 9

耿社民
,

常洪
.

中国黄牛毛色的演变及 其遗传
.

黄牛杂志
,

19 95 ( 1 )
:

10 ~ 1 5
,

(2 )
:

11 ~ 16

P h e n o t y P i e G e n e t i e D i f f e r e n t i a t i o n o f C o a t C o l o r

L o e u s in Y e l l o w C a t t l e

G e n g S h e m i n ,
C h a n g H o n g ,

Q i n G u o q i n g ,

W u B i n ,
C h e n Y o u e h u n ,

( l 块 P a rt , , , 。 t
of A n

i,n
a l s c伦 n。

,

N o r t h w o t 。。 A岁 ic u lt u
ar l U n

~ ity
,

aY咭 l动 g ,

S h a a n 二 i ,

7 1 2 1 0 0 )

( 2 I n : t i t l’ t o
of A n i , a l S c

俪
e , ,

hC i n

esc A ca d e, 勺 of A g
icr

u lt u , I S c扮 n e e s ,

eB iij
, g ,

10 00 , 4 )

A b s t r a e t T h e s t u d y o n P h e n o t y Pi e g e n e t i e d i f fe r e n t i a t io n o f e o a t e o l o r Io e u s i n 4

y e l l o w e a t t l e P o P u l a t i o n s o f S h a a n x i w a s e a r r i e d o u t w i t h t h e e x t e n s io n o f N e i
.

M
.

f o r -

m t : la
.

T h e r e s t一I t i n d i e a t e d t h a t t h e a v e r a g e p h e n o t y p i e h e t e r o g e n e t y d e g r e e o f e v e r y g e n -

e r a l P o p u l a t i o n 15 e lo s e ly r e l a t e d t o i t s s e le e t i o n Ie v e l ; a n d t h e p h e n o t y p i e g e n e t i e d i f f e r -

e n t i a t i o n d e g r e e o f e v e r y g e n e r a l P o P t一la t i o n t o i t s p o p t一l a t io n s e a l e a n d d i s t r i b u t i o n -

s e o p e ; t h e o r i g i n s o f e v e r y g e n e r a l p o p u l a t i o n g e n e t i e v a r i a t i o n h a s a d is t i n e t d i f f e r e n e e

b o t h w i t h i n t h e s y s t e m a n d b e t w e e n , y s t e m s ; s o m e i t e m s w i t h h ig h e r le v e l o f p h e n o t y p i e

g e n e t i e d i f f e r e n t i a t io n e a n b e u s e d a s t h e s u b je e t f o r t h e f u r t h e r s t u d y i n s t r a i n b r e e d i n g
.

K e y w o r d s y e l lo w e a t t l e
.

g e n e r a l p o p t一l a t i o n , e o a t e o lo r ,

p h e n o t y p i e g e n e t ie d i f f e r -

e n t l a t l o n


