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　　[摘　要 ]　用系统地位已知的 16个地方绵羊群体 10个结构基因座位上的 33个等位基因频率,验证了中亚以

东南绵羊群体血统地位判别式,并对滩羊和小尾寒羊基因频率抽样估计值的可靠性、精确度进行了统计学分析和

认定,分别以“一般贴近度”和“遗传贴近度”模糊性判别模式,根据滩羊和小尾寒羊的相应基因频率数据对两者的

系统地位作了判别。结果表明,滩羊和小尾寒羊在血统上归属于“蒙古羊”集团,这些都符合史料记载。本研究结果

再次确认“遗传贴近度”模糊性判别模式适用于地方绵羊系统地位的判别,也适合于对其他种群的血统研究,以及

对微卫星等其他遗传标记的血统研究。
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　　在一个广阔的地域内,当大多数群体间的亲缘

关系已经基本清楚并且积累了一些可以借鉴的资料

时,若是仅仅因为要判别个别或少数品种的血统,便

对全部品种重新进行聚类分析,就显得较为繁琐。对

于这种情况,现有一类更为严谨、简洁的方法,即模

式判别,该方法是通过模式对群体和不同群体集团

的贴近度进行比较, 以择近判别群体的相对归

属[1, 2 ]。据此,常洪[2 ]在“中亚以东南牛群血统判别式

的研究”中就系统地位论证了模糊性模式判别的数

学模型,并以中亚以东南家牛的已知资料进行检验,

从而确认了以遗传贴近度为根据的判别式; 孙伟[3 ]

以遗传贴近度模式较好地拟定了中亚以东南绵羊群

体的血统判别数据。从 20世纪 80年代起,在国际上

关于亚洲绵羊群体血统聚类的研究已有多例[4～ 9 ],

大致是将亚洲广大地区的绵羊群体划分为“蒙古

羊”、“南亚羊”和“欧洲羊”三大集团[3 ]。

本研究根据已有资料,以小尾寒羊和滩羊为研

究对象,旨在进一步论证畜禽的模糊性模式判别的

可行性,同时揭示这 2 个绵羊群体的血统类别及相

互系统地位。

1　材料与方法

1. 1　试验材料

1. 1. 1　已知材料　“蒙古羊”、“南亚羊”和“欧洲羊”

三大集团的 10个结构基因座位上的 33个等位基因

频率的平均值,受模拟判别的 10个已知群体对应座

位上的各等位基因频率,这些已知群体集团和已知

群体为本研究进行亲缘系统聚类的原材料, 详见

表 1。

1. 1. 2　有待检测的材料　 (1)群体检测。采用中心

产区典型群随机抽样法,分别在小尾寒羊的中心产

区河南省与山东省交界的济宁市梁山县、滩羊的中

心产区宁夏回族自治区盐池县,随机抽取具有独立

血统的 60只小尾寒羊和 73只滩羊。(2)结构基因座

检测。采用周边国家通用的判型标准进行判

别[4～ 10 ]。

1. 2　统计分析

1. 2. 1　各个等位基因的数理统计　 (1)简单随机抽

样基因频率 P s及方差V P s的估计。

P s = P (K ii) +
1
2

P (K i õ) ,

V P s =
P s (1 - P s)

2 (n - 1) õ N - n
N
。

式中, P (K ii ) 为 K 座位含基因纯合子的频率, P

(K i·)为 K 座位含基因所有杂合子的频率之和,N

为总体规模, n 为样本规模。

( 2) 精确度和可靠性 (估计值偏差不超过实际

值 0. 5倍的概率)。
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Γ=
2 V P s

P
,

Β =∫
Κ

0

2e- Κ2

2

2Π
dΚ。

式中, P 和V P s分别代表基因频率和方差, Γ为估计
值可靠性达到 0. 954 5时的相对偏差, Κ为估计值的
标准偏差, 适应于第 2 式的标准偏差 Κ= 0. 5P÷

[V P s ]1ö2 [11 ]。

表 1　3个已知群体集团频率均值及 21个群体基因频率

T able 1　M eans of gene frequencies in 3 know n group s and the gene frequencies in 21 populat ions

群体
Population

A l T f A lp

A B C X A B C D E F G H I J K B + B -

滩羊
T an sheep

0 0 1 0 0. 041 1 0. 075 3 0. 321 9 0. 164 4 0. 390 4 0 0. 006 8 0 0 0 0 0. 202 7 0. 797 3

小尾寒羊
Sm all2T ailed
H an sheep

0 0 1 0 0. 129 3 0. 043 1 0. 25 0. 319 0. 017 2 0 0 0 0 0 0 0. 035 1 0. 964 9

云南羊
Yunnan

0 0 1 0 0. 071 4 0. 214 3 0 0. 028 6 0. 685 7 0 0 0 0 0 0 0. 282 9 0. 717 1

Bhy 0 0 1 0 0. 073 2 0. 061 0. 365 8 0. 121 9 0. 353 7 0. 012 2 0. 012 2 0 0 0 0 0. 076 1 0. 923 9

Bar 0 0 1 0 0. 011 6 0. 023 3 0 0 0. 965 1 0 0 0 0 0 0 0 1

Kag 0 0 1 0 0 0 0. 158 5 0. 012 2 0. 792 7 0. 012 2 0. 012 2 0. 012 2 0 0 0 0. 05 0. 95

L am 0 0 1 0 0 0 0. 295 5 0. 113 6 0. 590 9 0 0 0 0 0 0 0 1
孟加拉国羊

Ban
0. 197 0 0. 803 0 0. 039 0. 013 0. 178 0 0. 757 0. 013 0 0 0 0 0 0. 02 0. 98

哈拉和林绵羊
Kh

0 0 1 0 0. 085 9 0. 126 3 0. 313 1 0. 176 8 0. 197 0. 040 4 0 0. 005 0. 010 1 0. 010 1 0. 035 3 0. 215 0. 785

乌兰巴托
绵羊
U b

0 0 1 0 0. 123 7 0. 056 7 0. 360 8 0. 134 0. 268 0. 025 8 0. 010 3 0. 052 0 0 0 0. 200 5 0. 799 5

越南羊
V iet

0 0 1 0 0 0 0. 544 1 0 0. 382 4 0. 073 5 0 0 0 0 0 0 1

萨福克羊
Suf 0 0 1 0 0. 122 0 0. 265 0. 187 0. 135 0. 291 0 0 0 0 0 0. 334 0. 666

夏洛莱羊
Che 0 0 1 0 0 0. 052 0. 276 0. 586 0. 069 0. 017 0 0 0 0 0 0. 475 0. 525

考力代羊
Co r 0 0 1 0 0. 175 0. 042 0. 15 0. 425 0. 142 0. 066 0 0 0 0 0 0. 051 0. 949

兰德瑞斯羊
F in 0 0 1 0 0. 038 0 0. 482 0. 404 0. 038 0. 038 0 0 0 0 0 0. 097 0. 903

波德代羊
Bo r

0 0 1 0 0. 26 0. 02 0. 42 0. 22 0. 08 0 0 0 0 0 0 0. 041 0. 959

湖羊
H u sheep

0 0 1 0 0. 041 7 0. 15 0. 3 0. 341 7 0. 15 0. 016 6 0 0 0 0 0 0. 394 5 0. 605 5

同羊
Tong sheep

0 0 1 0 0. 092 3 0. 261 5 0. 338 5 0. 276 9 0. 030 8 0 0 0 0 0 0 0. 149 7 0. 850 3

蒙古羊
M ongo lia

0 0 1 0 0. 241 3 0. 136 8 0. 243 5 0. 170 3 0. 325 2 0. 020 7 0. 002 6 0. 001 3 0. 002 5 0. 002 5 0. 008 8 0. 273 2 0. 726 8

南亚羊
South2A sia

0. 039 4 0 0. 960 6 0 0. 010 1 0. 007 3 0. 235 2 0. 025 2 0. 697 6 0. 019 7 0. 019 7 0. 002 4 0 0 0 0. 014 0. 986

欧洲羊
Europen

0 0 1 0 0. 111 4 0. 029 2 0. 326 5 0. 324 0 0. 136 3 0. 070 7 0. 002 0 0 0 0 0 0. 259 4 0. 740 6

群体
Popula2

tion

A ry2E s L ap H b2Β X2p CA Cat L y

E s+ E s- A B A B X X+ x- A B A B C A a

滩羊
T an

sheep
0. 594 6 0. 405 4 0. 414 8 0. 585 2 0. 157 5 0. 363 0. 479 5 0. 578 0. 422 0 1 0 0. 575 3 0. 424 7 0. 690 3 0. 309 7

小尾寒羊
Sm all2
T ailed
H an
sheep

0. 474 8 0. 525 2 0. 678 4 0. 321 6 0. 291 7 0. 358 3 0. 350 0 0. 225 4 0. 774 6 0 1 0 0. 583 3 0. 416 7 1 0

云南羊
Yunnan

0. 189 4 0. 810 6 0. 414 5 0. 585 5 0. 157 1 0. 585 7 0. 257 2 0. 043 8 0. 956 2 0 1 0 0. 757 1 0. 242 9 0. 707 2 0. 292 8

Bhy 0. 558 3 0. 441 7 0. 415 6 0. 584 4 0. 780 5 0. 012 2 0. 207 3 0 1 0 1 0 0. 975 6 0. 024 4 0. 779 1 0. 220 9

Bar 0. 318 0. 682 0. 953 5 0. 046 5 0. 139 5 0. 093 0 0. 767 5 0. 011 7 0. 988 3 0 1 0 0. 744 2 0. 255 8 1 0

Kag 0. 234 9 0. 765 1 0. 843 8 0. 156 2 0. 170 7 0. 719 5 0. 109 8 0. 203 7 0. 796 3 0 1 1 0. 963 4 0. 036 6 0. 779 1 0. 220 9
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续表 1　Continued T ab le 1

群体
Popula2

tion

A ry2E s L ap H b2Β X2p CA Cat L y

E s+ E s- A B A B X X+ x- A B A B C A a

L am 0. 070 7 0. 929 3 0. 786 8 0. 213 2 0. 454 6 0. 522 7 0. 022 7 0. 435 9 0. 564 1 0. 045 4 0. 954 6 0 0. 444 4 0. 555 6 0. 582 1 0. 417 9

孟加拉
国羊
Ban

0. 089 0. 911 0. 719 0. 281 0. 190 8 0. 809 2 0 0. 372 0. 628 0. 007 0. 993 0 0. 414 0. 586 0. 771 0. 229

哈拉和林
绵羊
Kh

0. 414 0. 586 0. 414 0. 586 0. 151 5 0. 515 2 0. 333 3 0. 518 0. 482 0 1 0 0. 545 5 0. 454 5 0. 770 6 0. 229 4

乌兰巴
托绵羊

U b
0. 303 9 0. 696 1 0. 303 9 0. 696 1 0. 159 8 0. 324 7 0. 515 5 0. 031 4 0. 968 6 0 1 0 0. 366 0. 634 0. 695 4 0. 3046

越南羊
V iet 0 1 0. 457 7 0. 542 3 0. 602 9 0. 397 1 0 0. 272 4 0. 727 6 0 1 0 0. 897 1 0. 102 9 0. 552 8 0. 447 2

萨福克羊
Suf

0. 095 0. 905 0. 502 0. 498 0. 074 0. 926 0 0. 29 0. 71 0 1 0. 013 0. 94 0. 047 1 0

夏洛莱羊
Che

0. 035 0. 965 0. 646 0. 354 0. 31 0. 69 0 0. 035 0. 965 0 1 0 0. 977 0. 023 1 0

考力代羊
Co r

0. 017 0. 983 1 0 0. 392 0. 608 0 0. 204 0. 796 0 1 0 0. 977 0. 023 1 0

兰德
瑞斯羊

F in
0. 57 0. 43 1 0 0. 556 0. 444 0 0. 118 0. 882 0 1 0 0. 944 0. 056 0. 781 0. 219

波德代羊
Bo r

0. 083 0. 917 0. 553 0. 447 0. 100 0. 900 0 0 1 0 1 0 1 0 1 0

湖羊
H u sheep 0. 329 2 0. 670 8 0. 437 3 0. 562 7 0. 023 8 0. 976 2 0 0. 225 5 0. 745 4 0. 079 4 0. 920 6 0 0. 444 4 0. 555 6 0. 718 3 0. 281 7

同羊
Tong
sheep

0. 519 6 0. 480 4 0. 488 6 0. 511 4 0. 353 8 0. 646 2 0 0. 276 8 0. 723 2 0. 046 2 0. 953 8 0 0. 461 5 0. 538 5 0. 751 9 0. 248 1

蒙古羊
M ongo lia

0. 309 1 0. 690 9 0. 392 4 0. 607 6 0. 123 1 0. 600 5 0. 276 5 0. 222 9 0. 777 1 0. 019 9 0. 980 2 0 0. 528 3 0. 471 7 0. 722 9 0. 277 1

南亚羊
South2
A sia

0. 142 5 0. 857 5 0. 752 2 0. 247 8 0. 311 7 0. 508 3 0. 18 0. 259 1 0. 740 9 0. 010 5 0. 989 5 0 0. 692 6 0. 697 4 0. 737 0. 263

欧洲羊
Europen

0. 226 4 0. 773 6 0. 686 1 0. 313 9 0. 368 8 0. 596 7 0. 034 5 0. 107 8 0. 892 2 0 1 0. 002 2 0. 968 9 0. 028 9 0. 967 0. 037

　　注: Bhy,Bar, Kag, L am 为尼泊尔国饲养在不同地区的 4种羊。

N o te: Bhy,Bar, Kag and L am are 4 species in differen t parts of N epal.

1. 2. 2　血统模糊性模式判别的理论验证　将已知

集团和未知群体皆视为有限地域中的模糊子集,所

有被研究的基因视作元素,将各等位基因在集团或

群体中的频率作为各元素对模糊子集的隶属函数。

(1)根据贴近度的思想以及 2 个模糊子集的内

积和外积表示的 2 个模糊子集的贴近度,可得判别

式 1[1 ]:

( I
～

, X
～

) =
1
2

[ I
～

õ X
～

+ 1 - ( I
～
○õ X
～

) ],

I
～

õ X
～

= ∨
p j∈p

[ΛI
～

(P j ) ∧ ΛX
～

(P j ) ],

I
～
○õ X
～

= ∧
p j∈p

[ΛI
～

(P j ) ∨ ΛX
～

(P j ) ]。

式中,∨,∧分别表示取大 (上界)和取小 (下界)。

(2)因为基因频率是基因库遗传特征的标志,已

知集团与未知群体之间基因频率的线性模糊度合乎

逻辑的可定义为“线性遗传模糊度”, 1- “线性遗传

模糊度”之差就是“遗传贴近度”。因此,被识别群体

与已知集团的遗传贴近度为[1 ]:

( I , X
～

) = 1 - Ν( I
～

, X
～

) =

1 -
2
K∑

K

j= 1
ûΛI
～

(P j ) - ΛX
～

(P j ) û。

上式为判别式 2,式中, ΛI
～

(P j )、ΛX
～

(P j )分别代表第

j 等位基因对于第 I 个已知集团和未知的X 群体的

隶属函数 (即各自的等位基因频率) , K 为所研究的

等位基因数[1, 2 ]。

2　结果与分析

2. 1　滩羊和小尾寒羊结构基因座基因频率的抽样

估计

滩羊和小尾寒羊结构基因座基因频率的抽样估

计结果见表 2, 3。
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表 2　滩羊结构基因座基因频率的抽样估计

T able 2　E stim ate of gene frequencies in structu ral loci of T an Sheep

座位
L ocus

等位基因
Pheno type

基因频率 (P )
Gene

frequencies

方差 (V P )
(×10- 4)
V ariance

标准偏差 (Κ)
Standarized

deviation

精确度 (Γ)
A ccuracy

可靠度 (Β)
Reliab ility

A l A lC 1. 000 0. 000 0. 000 0. 000 1. 000

T fA 0. 041 1 2. 737 1. 242 0. 805 0. 786

T fB 0. 075 4. 835 1. 712 0. 584 0. 913

T f T fC 0. 322 1. 516 4. 134 0. 242 1. 000

T fD 0. 165 9. 540 2. 662 0. 376 0. 992

T fE 0. 390 16. 527 4. 801 0. 208 1. 000

T fG 0. 007 0. 469 0. 497 2. 014 0. 380

A lp A lpB+ 0. 797 11. 223 11. 905 0. 084 1. 000

A lpB- 0. 203 3. 026 0. 331 0. 998

A ry2E s A ry2E s+ 0. 596 16. 740 7. 267 0. 138 1. 000

A ry2E s- 0. 404 4. 941 0. 211 1. 000

L ap L apA 0. 415 16. 857 5. 051 0. 198 1. 000

L apB 0. 585 7. 128 0. 140 1. 000

H b2Β H b2ΒA 0. 158 9. 215 2. 594 0. 386 0. 991

H b2ΒB 0. 363 1. 606 4. 529 0. 221 1. 000

H b2ΒX 0. 479 17. 332 5. 760 0. 174 1. 000

X2p X2pX+ 0. 578 16. 939 7. 023 0. 142 1. 000

X2p x- 0. 422 5. 126 0. 195 1. 000

Cat CatB 0. 575 16. 967 6. 983 0. 143 1. 000

CatC 0. 425 5. 155 0. 194 1. 000

CA CAB 1. 000 0. 000 0. 000 0. 000 1. 000

L y L ya

L yA
0. 310
0. 690 14. 856 16. 151

8. 958
0. 062
0. 112

1. 000
1. 000

表 3　小尾寒羊结构基因座基因频率的抽样估计

T able 3　E stim ate of gene frequencies in structu ral loci of Sm all2T ailed H an Sheep

座位
L ocus

等位基因
Pheno type

基因频率 (P )
Gene

frequencies

方差 (V P )
(×10- 4)
V ariance

标准偏差 (Κ)
Standarized

deviation

精确度 (Γ)
A ccuracy

可靠度 (Β)
Reliab ility

A l A lC 1. 000 0. 000 0. 000 0. 000 1. 000

T fA 0. 129 9. 876 2. 057 0. 486 0. 960

T fB 0. 043 3. 618 1. 133 0. 883 0. 743

T f T fC 0. 250 16. 417 3. 181 0. 314 0. 998

T fD 0. 242 16. 064 3. 011 0. 332 0. 997

T fE 0. 319 19. 056 3. 654 0. 274 1. 000

T fF 0. 017 1. 483 0. 706 1. 416 0. 520

A lp A lpB+ 0. 035 2. 97 1. 018 0. 982 0. 691

A lpB- 0. 965 28. 011 0. 036 1. 000

A ry2E s A ry2E s+ 0. 475 21. 87 5. 076 0. 197 1. 000

A ry2E s- 0. 525 5. 615 0. 178 1. 000

L ap L apA 0. 678 19. 14 7. 752 0. 129 1. 000

L apB 0. 322 3. 675 0. 272 1. 000

H b2Β H b2ΒA 0. 292 17. 509 3. 486 0. 287 1. 000

H b2ΒB 0. 358 19. 485 4. 058 0. 246 1. 000

H b2ΒX 0. 350 19. 28 3. 986 0. 251 1. 000

X2p X2pX 0. 225 14. 8 2. 929 0. 341 0. 997

X2p x 0. 775 10. 071 0. 099 1. 000

Cat CatB 0. 583 20. 6 6. 427 0. 156 1. 000

CatC 0. 417 4. 591 0. 218 1. 000

CA CAB 1. 000 0. 000 0. 000 0. 000 1. 000

L y L yA 1. 000 0. 000 0. 000 0. 000 1. 000

　　由表 2可知,在所检测的滩羊 10个结构基因座

共计 23个等位基因中,除 T fA , T fB 和 T fG 基因频率

估计值的可靠度分别为 0. 786, 0. 913, 0. 380 外,其

余 19个等位基因频率的估计值可靠度不偏离实际

值的可靠性均在 95%以上 (占全部的 86% )。由表 3

可知, 在所检测的小尾寒羊群体中, 除 T fB , T fF 和
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A lpB+ 基因频率估计值的可靠度分别为 0. 743,

0. 520, 0. 691外,其余 19个等位基因频率的估计值

可靠度不偏离实际值的可靠性均在 95%以上 (也占

全部的 86% )。综上所述可以看出,中心产区典型群

随机抽样法是一种较为有效的方法,可以用于很多

畜禽群体的抽样,并且这里所得各项资料可作为亲

缘系统研究的基础。

2. 2　绵羊群体模拟判别结果与实际血统的比较

绵羊群体模拟判别血统与实际血统对照结果见

表 4。
表 4　绵羊群体模拟判别血统与实际血统对照

T able 4　Contrast betw een judged and p ractical ex tract ion in sheep

群体
Popula2

tion

遗传贴近度 Genetic app roach degree 血统 Extraction

判别式 1 D iscrim inan t 1 判别式 2 D iscrim inan t 2

“蒙古羊”
“M ongo lia”

“南亚羊”
“South2

A sia”

“欧洲羊”
“European”

“蒙古羊”
“M ongo lia”

“南亚羊”
“South2

A sia”

“欧洲羊”
“European”

判别式 1
D iscrim i2

nan t 1

判别式 2
D iscrim i2

nan t 2

实际血统
P ractical

ex traction

滩羊
T an

sheep
1 0. 994 75 1 0. 845 6 0. 735 6 0. 686 9

“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”

小尾寒羊
Sm all
T ailed
H an
sheep

1 0. 994 75 1 0. 822 3 0. 795 1 0. 807
“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”

湖羊
H u

sheep
1 0. 980 3 1 0. 863 7 0. 721 6 0. 755 3

“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”

同羊
Tong
sheep

1 0. 994 75 1 0. 835 9 0. 758 1 0. 777 9
“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”

云南羊
Yunnan

1 0. 994 75 1 0. 850 6 0. 775 8 0. 744 7
“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”

Bhy 1 0. 994 75 1 0. 744 1 0. 697 9 0. 761 3
“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“欧洲羊”
“European

sheep”

“欧洲羊”
“European

sheep”

Bar 1 0. 994 75 1 0. 661 5 0. 729 8 0. 692 2
“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“南亚羊”
“South2A sia

sheep”

“南亚羊”
“South2A sia

sheep”

Kag 1 0. 994 75 1 0. 756 2 0. 883 3 0. 861 4
“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“南亚羊”
“South2A sia

sheep”

“南亚羊”
“South2A sia

sheep”

L am 1 0. 993 1 0. 738 3 0. 868 0. 716 4
“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“南亚羊”
“South2A sia

sheep”

“南亚羊”
“South2A sia

sheep”
孟加拉
国羊
Ban

0. 901 5 0. 994 75 0. 996 5 0. 736 9 0. 868 7 0. 701 5
“南亚羊”“欧洲羊”
“South2A sia sheep”,
“European sheep”

“南亚羊”
“South2A sia

sheep

“南亚羊”
“South2A sia

sheep

哈拉和林
绵羊 Kh

1 0. 994 75 1 0. 909 9 0. 764 1 0. 763 6
“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”
乌兰巴托
绵羊
U b

1 0. 994 75 1 0. 868 9 0. 730 5 0. 733 2
“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”

“蒙古羊”
“M ongo lia

sheep”

越南羊
V iet 1 0. 994 75 1 0. 722 7 0. 810 3 0. 749 6

“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“南亚羊”
“South2A sia

sheep”

“南亚羊”
“South2A sia

sheep”

萨福克羊
Suf 1 0. 994 75 1 0. 763 8 0. 719 1 0. 855

“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“欧洲羊”
“European

sheep”

“欧洲羊”
“European

sheep”

夏洛莱羊
Che 1 0. 994 75 1 0. 708 9 0. 717 3 0. 885 9

“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“欧洲羊”
“European

sheep”

“欧洲羊”
“European

sheep”

考力代羊
Co r

1 0. 984 5 1 0. 686 6 0. 764 9 0. 868
“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“欧洲羊”
“European

sheep”

“欧洲羊”
“European

sheep”
兰德
瑞斯羊

F in
1 0. 994 75 1 0. 679 6 0. 708 8 0. 779 4

“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“欧洲羊”
“European

sheep”

“欧洲羊”
“European

sheep”

波德代羊
Bo r

1 0. 994 75 1 0. 729 4 0. 790 5 0. 852 8
“蒙古羊”“欧洲羊”
“M ongo lia sheep”,
“European sheep”

“欧洲羊”
“European

sheep”

“欧洲羊”
“European

sheep”

55第 8期 杜　垒等:小尾寒羊与滩羊系统地位的模糊性模式判别



© 1994-2010 China Academic Journal Electronic Publishing House. All rights reserved.    http://www.cnki.net

　　由表 4可以看出,根据判别式 1 所计算的判别

结果或者与实际血统不符或者不明确,其原因是在

各个群体集团均出现了某些等位基因频率为 0, 或

某些等位基因频率近乎为 1 的现象,这 2 个因素决

定了判别式 1的贴近度较高。判别式 1的判别结果

不能全面反映受判别群体与已知集团之间基因频率

的异同,且等位基因频率的极端值对结果影响极大,

不能真实地反映每个群体的血统归属问题。所以,判

别式 1不适用。而对于判别式 2来说,其判别结果全

部与群体的实际血统一致。这是因为判别式 2涉及

到了受判别群体与已知群体集团所有基因频率的差

别,其遗传学实质就是 1 减去已知集团与受判别群

体的平均遗传距离,采用该式既能使遗传贴近度符

合物种以内各群体血统归属处于动态的模糊性这一

客观事实,又能根据模糊集合理论中的择近原则判

别受鉴别群体的血统归属。

2. 3　滩羊和小尾寒羊群体的血统判别结果

通过判别式 2计算的滩羊与小尾寒羊群体的血

统判别结果见表 5。由表 5可以看出,小尾寒羊和滩

羊与“蒙古羊”的遗传贴近度分别为 0. 822和0. 846,

因而滩羊和小尾寒羊均归属于“蒙古羊”集团,这基

本上符合各个品种的育成过程,也说明这 3 个群体

有共同的起源,蒙古羊是它们共同的祖先,这符合既

有的历史资料记载。对于小尾寒羊来说,随着时代的

推移、民族的迁徙、商品的往来以及生活习惯的影响

等,将生长在草原地区终年放牧的、被毛粗劣的蒙古

羊由蒙古地区带入中原地区,经饲养、选育最终形成

了小尾寒羊。而滩羊的主要产区位于西北地区的宁

夏及其周边省份的交界地带,这些地区在古时也属

于蒙古羊的主产地之一 (因为汉代时匈奴南迁入这

些地区,蒙古羊也随之迁入) ,而就宁夏来说,大部分

地区位于贺兰山的东南麓,因而把此地的蒙古羊群

体与蒙古地区的蒙古羊群体分隔开,又经过劳动人

民长期定向选育而形成一个裘皮羊品种[12 ]。如清乾

隆 20 年 (公元 1755 年)《银川小志》记载:“宁夏各

州, 俱产羊皮, 灵州出长毛麦遂, 狐皮亦随处多

产”[13 ]。

表 5　滩羊与小尾寒羊的血统判别结果

T able 5　Judgem ent of ex traction fo r T an sheep and Sm all T ailed H an sheep in Ch ina

群体
Popu lation

集团
Group

遗传贴近度
Genetic app roach degree

血统归属
Belonging of ex traction

滩羊
T an sheep

“蒙古羊”M ongo lia 0. 846

“南亚羊”South2A sia 0. 731

“欧洲羊”European 0. 687

“蒙古羊”
M ongo lia

小尾寒羊
Sm all2T ailed
H an sheep

“蒙古羊”M ongo lia 0. 822

“南亚羊”South2A sia 0. 795

“欧洲羊”European 0. 807

“蒙古羊”
M ongo lia

3　结　论

本研究结果表明,遗传贴近度可作为一种较为

有效地判别群体血统归属问题的方法,尤其判别式

2 计算精确度高,贴近各个绵羊群体的历史形成原

因,而且所得的各个绵羊群体的遗传贴近度是中亚

以东南绵羊群体血统判别的可靠依据,同时,此判别

式对畜禽群体遗传标记的亲缘判别也同样适用。因

此,利用判别式 2 所得遗传贴近度可以较为真实地

反映小尾寒羊和滩羊等其他绵羊群体的血统育成过

程,且此判别式不仅可用于血液蛋白酶等生化位点

遗传标记的判别,也可用于微卫星等遗传标记系统

模式的判别。因而模糊性模式判别式 2对于今后其

他畜禽的血统判别,不失为一种较为有效的判别方

法。
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T he discrim inan t fo r fu ssy pa t tern of Sm all2T ailed

H an Sheep and T an sheepπs system ic sta tu s

D U L e i1, 2, CHANG Hong2, TSUNODA Ken j i3,L IU Ta i-yu1

(1 D ep artm en t of A n im al S cience, Z heng z hou Colleg e of A n im al H usband ry and E ng ineering , Z heng z hou, H enan 450011, Ch ina;

2 A nim al S cience and T echnology Collog e, Y ang z hou U niversity , Y ang z hou, J iang su 225009, Ch ina;

3 D ep artm en t of L eg a l M ed icine, S how a U niversity S chool of M ed icine, T oky o, 14228555, J ap an)

Abstract: Based on the info rm at ion u sing the 33 allele frequencies on 10 loci 16 nat ive sheep popu la2
t ion s, w ho se system at ic sta tu s have been know n, the discrim inan t of ex tract ional sta tu s of sheep popu la t ion

in M iddle and Sou th2East A sia w ere detected, the reliab ility, p recision of samp ling valuat ion of the genet ic

frequencies w ere analyzed and cognazed. T hen the genet ic frequencies of T an sheep and Sm all T ailed H an

sheep w ere u sed to discrim in t their system at ic stastu s w ith tw o discrim inan t of fu ssy pat tern respect ively、

Genera l app roach degree and Genet ic app roach degree. T he resu lts show ed that: T an sheep and Sm all

T ailed H an sheep are though t to belong to“M ongo lia sheep”group ,w h ich co rresponds w ith the h isto rica l

reco rds exact ly. A t the sam e t im e, the research confirm s again that the discrim inan t of fu ssy pat tern based

on Genet ic app roach degree can be su ited to discrim in t the local sheep popu la t ionπs ex tract ional sta tu s. O f

cou rse, it m ay be u sed to research o ther b reedπs ex tract ion and o ther genet ic m arkers ex tract ion too , such as

m icro satellite.

Key words: sm all2ta iled H an sheep; T an sheep; ex tract ion; genet ic app roach degree; d iscrim inan t of pat2
tern
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