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湖羊起源及系统地位的研究
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　　[摘　要 ]　应用中心产区典型群简单随机抽样法,检测控制血液酶和其他蛋白质变异的 14个结构基因座上

31个等位基因的频率,并引用国内外 22个绵羊群体 11个座位的研究资料,以探讨湖羊的起源及系统地位。研究表

明,湖羊与蒙古利亚的绵羊群体亲缘关系相对较近,两者可能在更早的世代具有共同的起源。这个结果与已知的历

史事实吻合。
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　　湖羊是我国东南近海湿热农区特有的绵羊品

种,也是亚洲绵羊分布的东极,目前约 100 万只,主

要分布于浙江省、江苏省和上海市的部分地区。长期

以来,我国学术界对于湖羊的起源存在着不同的观

点,有人认为来自元代蒙古羊,有人认为来自南宋蒙

古羊或山东寒羊,也有人认为来自五代十国的北方

羊等。本研究以控制血液酶和其他蛋白质变异的结

构基因座上的等位基因频率分布为检测内容,为探

讨湖羊的起源及系统地位增添新的遗传学依据。

1　材料与方法

1. 1　抽样方法

　　在湖羊的中心产区 (浙江省湖州市)采用典型群

简单随机抽样方法,抽取 63 只羊,血样的采集和处

理参照文献[ 1, 2 ]进行。

1. 2　多座位电泳

以淀粉凝胶多座位电泳法检测编码血红蛋白 Β
链 (H b2Β)、血清白蛋白 (A l)、后白蛋白 (Po)、运铁蛋

白 (T f)、碱性磷酸酶 (A lp )、亮氨酸氨肽酶 (L ap )、酯

酶 (A ry2E s)以及血细胞 X2蛋白 (X2P )、碳酸酐酶

(CA )、苹果酸脱氢酶 (M DH )、过氧化氢酶 (Cat)、葡

萄糖磷酸异构酶 (GP I)、赖氨酸 (L y)、红细胞钾型

(Ke)的 14 个结构基因座上的变异, 按周边各国通

用的标准判型。

1. 3　统计分析

1. 3. 1　基因频率及其方差的估计　群体基因频率

及其方差的估计参照文献[ 3 ]进行,分别按以下两式

计算估计值不偏离实际值 0. 5倍的可靠性以及可靠

性达到 0. 954 5时的相对偏差:

Γ= 2[V (P )
1
2 ]õ P - 1, (1)

Β =∫
Κ

0

2e- Κ2

2

2Π
dΚ, (2)

式中, P , V (P )分别代表基因频率及其方差; Κ为估
计值的标准偏差,适应于 (2)式的标准偏差为

Κ= 0. 5ö[V (P )
1
2 ]。

1. 3. 2　亲缘关系聚类　引用国内外 22 个群体 11

个结构基因座 (A l, T f, A lp , A ry2E s, L ap , H b2Β, X2
P, CA , Cat, GP I和L y)的频率分布资料[4～ 8 ], 作为

分析亲缘关系的基础。根据各群体各基因座位的频

率,以下式构造描述群体间相似性的模糊相容关系

矩阵,并以之合成模糊等价关系,进行群体聚类:

ΛR (x , y ) =
1
2

ln (J x , y ö J x õ J y ) + 1,

其中, J x , J y , J x , y 分别为从群体 x 和 y 以及同时

从两者随机获得相同等位基因的概率之座位间平均

值; ΛR (x , y )代表群体 x 和 y 之间隶属于模糊相容

R 之隶属函数。

2　结果与分析

2. 1　结构基因座上的频率分布

　　所检测的 14个座位中, 13个座位存在多型,未
发现新的变异体。群体基因频率的样本估计值及其
不偏离实际值 0. 5 倍的可靠性, 以及可靠性达
0. 954 5时的精确度 (相对偏差)见表 1。从表 1可见,
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在湖羊群体中除 PoF , T fA , T fF , H b2ΒF , CA F , KeL 基
因频率估计值可靠性分别为 0. 522 2, 0. 741 6,

0. 522 2, 0. 615 6, 0. 899 0, 0. 905 0外,其余 25个等
位基因频率估计值不偏离实际值的可靠性均在

95%以上。因此,从总体上来说,群体基因频率的抽
样估计精确可靠, 这些资料可以用于分析亲缘关
系[9 ]。

表 1　湖羊结构基因座基因频率的抽样估计

T able 1　E stim ation of gene frequencies in structu ral loci of H u Sheep populat ion

座　位
L oci
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H b2Β
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1. 000 0　

0. 016 7　

0. 983 3　

0. 041 6　
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0. 150 0　

0. 016 7　
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0
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1. 906 3×10- 3

1. 080 5×10- 3
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2. 024 3×10- 3
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1. 871 4×10- 3
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2. 085 3×10- 3
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1. 873 7×10- 4
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0　
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0. 024 0　
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0. 438 3　
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0. 438 3　

1. 412 8　

0. 228 1　

0. 148 6　

0. 262 8　

0. 129 0　

0. 208 9　

0. 162 3　

1. 150 3　

0. 028 0　

0. 307 3　

0. 105 0　

1. 000 0　

0. 522 2　

1. 000 0　

0. 741 6　

0. 977 4　

0. 999 7　

0. 999 9　

0. 977 4　

0. 522 2　

1. 000 0　

1. 000 0　

0. 999 9　

1. 000 0　

1. 000 0　

1. 000 0　
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1. 000 0　
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CA
F 0. 079 4 5. 894 8×10- 4 0. 611 6 0. 899 0

S 0. 920 6 5. 894 8×10- 4 0. 052 7 1. 000 0

M DH
F 0. 500 0 2. 016 1×10- 3 0. 179 6 1. 000 0

S 0. 500 0 2. 016 1×10- 3 0. 179 6 1. 000 0

Cat
B 0. 444 4 1. 991 2×10- 3 0. 200 8 1. 000 0

C 0. 555 6 1. 991 2×10- 3 0. 160 6 1. 000 0

CP I
1 0. 785 7 1. 357 9×10- 3 0. 093 8 1. 000 0

2 0. 214 3 1. 357 9×10- 3 0. 343 9 0. 996 4

L y
A 0. 718 3 1. 631 8×10- 3 0. 112 5 1. 000 0

a 0. 281 7 1. 631 8×10- 3 0. 286 8 0. 999 4

Ke
L 0. 082 8 6. 124 5×10- 4 0. 597 8 0. 905 0

h 0. 917 2 6. 124 5×10- 4 0. 054 0 1. 000 0

2. 2　亲缘关系聚类

为了确定湖羊的起源及系统地位,引用国内外

其他 22个群体 11个结构基因座位上的等位基因频

率资料,合成的模糊相容关系矩阵R 和模糊等价关

系矩阵R 23分别见表 2的右上角和左下角。以表 2模

糊等价关系矩阵为根据的亲缘关系如图 1所示。

在Κ= 0. 978 3水平上,湖羊与蒙古利亚的Kha2
KH 和 Kha2UB、云南的 Yun2LN 群体聚为一类,说

明它们的亲缘关系较近。考力代羊未与欧洲群体聚

为一类,而是在 Κ= 0. 983 7水平上与亚洲的 7个群

体聚为一类; 芬兰兰德瑞斯羊在 Κ= 0. 973 5水平上

游离于亚洲和欧洲的部分群体。

3　讨论与结论

3. 1　模糊聚类分析的特点

　　模糊聚类分析可以定量地探讨物种以内品种或

群体间亲缘关系的相对密切程度,是当前广泛应用

于分析畜禽品种起源系统的基本研究方法之一。它

代表了一种新的思想,弥补了经典聚类法所忽视的

品种差异的连续性,表现出了相对性,以置信水平值

表征品种在多大程度上相对隶属于某类,分类随置

信水平值而形成了一个动态聚类, 可以更客观地反

映畜禽品种的动态血统归属。

3. 2　关于湖羊的历史形成

一般认为,湖羊是由蒙古羊演化而来的。本研究

也证明湖羊与蒙古利亚的绵羊群体亲缘关系较近,

表明它们可能在更早的世代具有共同的起源。这个

结果与已知的历史事实吻合。据史料记载,蒙古羊最

早都生活在蒙古草原,随着历史的变迁,有大批蒙古

羊南迁太湖地区,《十国春秋》中南唐列传、吴越王·

忠懿王世家、南唐·节宗本纪等章节中均有明确记

载[10 ]。在太湖地区自然、经济、社会条件等诸多因素

的影响下,其经历缓慢、长期发展的历史过程,逐渐

形成了独具特色的绵羊品种——湖羊。
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图 1　国内外 23个绵羊群体模糊聚类图

F ig. 1　T he fuzzy cluster figure of 23 in ternal and ex ternal sheep populat ions
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Efficacy of ch icken feces d ispo sed harm lessly th rough

ferm en ta t ion w ith m icrob rob ia ls
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Abstract: F resh ch icken feces w ere dispo sed th rough ferm en ta t ion w ith m icrob rob ia ls. T he tempera2
tu re of the feces du ring ferm en ta t ion p rocess, the acid ity befo re and after ferm en ta t ion, the to ta l num ber of

bacteria, the to ta l quan t ity of p ro tein as w ell as the character of sen se o rgan and the adap tab ility of feeding

an im als, etc. w ere tested. T he resu lts ind ica ted that ferm en ted w ith m icrob rob ia ls cou ld decrease the num 2
ber of bacteria and increase the to ta l quat ity of p ro tein in ch icken feces. Ch icken feces after being dispo sed

by ferm en ta t ion w ith m icrob rob ia ls had rich arom atic2acid oder and good adap tab ility fo r feeding p igs and

ch icken s. T he test p roved that ferm en ta t ion w ith m icrob rob ia ls w as a good w ay in the harm less d ispo sit ion

and effect ive u t iliza t ion of ch icken feces.

Key words: ch icken feces; m icrob rob ia ls; ferm en ta t ion; harm less d ispo sit ion
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Study on o rig in and phylogeny sta tu s of H u Sheep
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Abstract: A pp lying simp le random samp ling in typ ica l co lony m ethod in the cen tra l area of hab ita t, 14

structual loci and 31 alleles in b lood enzym e and o ther p ro tein varia t ion s of H u Sheep popu la t ion are exam 2
ined. By co llect ing the sam e data of 11 loci abou t 22 sheep co lon ies in Ch ina and o ther popu la t ion s, the o ri2
gin and phylogeny sta tu s are invest iga ted. T he study p roves that the phylogenet ic rela t ion sh ip betw een H u

Sheep popu la t ion and M ongo lia popu la t ion s is rela t ively clo ser. T he resu lt ob ta ined is show n to confo rm to

the h isto rica l data.

Key words: H u Sheep; o rig in; phylogeny sta tu s; phylogenet ic rela t ion sh ip
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