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　　[摘　要 ]　利用 12对微卫星DNA 标记对 14个中外牛品种进行了遗传多样性分析,通过计算多态信息含量

(P IC)、平均杂合度 (H )、有效等位基因数 (N e)及聚类分析,评估各品种内遗传变异和各品种间遗传相关。结果表

明, 12个微卫星座位共检测到 170个等位基因, N e 为 1. 194 7～ 11. 175 2, H 为 0. 618 9～ 0. 782 9; 12个位点均为高

度多态位点, P IC 为 0. 528 1～ 0. 810 5。恩施黄牛与郧巴牛相聚,枣北牛与南阳牛相聚,然后二者聚为一类; 湘西牛

自成一类;郏县红牛与秦巴牛相聚,再与黄陂黄牛聚为一类; 早胜牛与平陆山地牛聚为一类; 安西牛自成一类; 德国

黄牛与西门塔尔牛相聚后,再与夏洛来牛聚为一类。
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Abstract: T he genet ic d iversity of fou rteen indigenou s and fo reign yellow cat t le b reeds w as studied

w ith tw elve m icro satellite m arkers. T he paper calcu la ted po lymo rph ism info rm at ion con ten t ( P IC ) ,

heterozygo sity (H ) , effect ive num ber of a lleles (N e ) , N ei’s genet ic d istance (DA ) and U PGM A clu ster

analysis to est im ate the genet ic variab ility and the genet ic co rrela t ion betw een the yellow cat t le. T he resu lts

are as fo llow s: one hundred and seven ty alleles have been detected at 12 m icro satellite loci. N e is betw een 1.

194 7 and 11. 175 2. T he m ean heterozygo sity is betw een 0. 618 9 and 0. 782 9 and P IC betw een 0. 528 1 and

0. 810 5. T he tw elve loci are a ll the ones of h igh po lymo rph ism. T he clu ster analysis is: En sh i Yellow Catt le

and Yunba Cat t le are in the sam e group , Zaobei and N anyang Cat t le are in the second group , and the tw o

group s are com b ined in to the first ca tego ry; X iangx i Cat t le is in the second catego ry; J iax ian R ed Cat t le and

Q inba Cat t le are in one group w h ich is un ited w ith H uangpo Yellow Catt le in to the th ird catego ry; A nx i

Cat t le is in the fou rth catego ry; and Germ an Yellow and Sim en ta l are in the sam e group w h ich is un ited

w ith Charo la is in to the fif th catego ry.
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　　畜禽品种资源的保存和利用是畜牧业能否实现

可持续发展的首要问题,而其合理的保护和利用有

赖于对现有品种群体遗传结构和遗传关系的深入了

解,这就需要通过先进的分子生物学技术对畜禽品

种资源进行深入的研究。与其他一些遗传标记 (如表

型标记、血液蛋白多态性标记)相比,微卫星标记不

仅多态性丰富,而且遗传稳定,不受组织、生理发育

阶段及环境的影响; 与其他分子标记 (如 R FL P,

RA PD 及小卫星DNA )相比,微卫星DNA 在基因组

中数量多、分布广且均匀、多态信息含量高、分析方

便,适合进行自动化和半自动化检测,因而被公认为

是各类遗传标记中最有价值的一种,联合国粮农组

织 (FAO )已将微卫星作为优先推荐的分析工具。

A rrane [1 ]采用14个蛋白多态标记和5个微卫星标记

分析了4个中欧洲牛的遗传关系,结果发现,用微卫

星标记得到的遗传杂和度和遗传距离大于用蛋白质

多态标记得到的结果,但聚类图相似。Barker 等[2 ]

在分析11个亚洲水牛群的遗传关系时发现,由21个

微卫星座位得到的系统发生树与这些牛群的地理分

布相同,用25个蛋白多态标记得到的结果与其地理

分布不同。M achugh 等[3 ]用2个微卫星位点分析了

6 个不同品系的欧洲牛的遗传差异,并计算了遗传

距离,建立了树状图,结果与已知的各品系牛的遗传

历史一致。目前,国内使用联合国粮农组织 (FAO )

和国际动物遗传学会 ( ISA G)联合推荐的微卫星

DNA 引物分析中国地方黄牛品种遗传多样性的研

究尚未见报道。本研究采用微卫星DNA 作为遗传标

记,分析了11个中国地方黄牛品种和3个引进品种

的遗传多样性,以揭示我国地方黄牛遗传多样性和

群体结构,为我国地方牛种遗传资源评估、保护和开

发利用提供理论依据。

1　材料与方法

1. 1　材　料

1. 1. 1　血样　试验采集11个中国地方黄牛品种和3

个引入品种共计794 份血液样品,每个品种随机采取

约60个个体 (表1) ,所有个体三代或两代内没有血缘

关系,品种的外貌特征明显,其中公牛不少于5头。
表 1　14个中外黄牛品种血液采集地及采集数量

T able 1　B lood2gathering p laces of 14 catt le b reeds and the amount per breed

编号
N um ber

品种名称
B reed

采集地
P lace fo r Gathering

采样数
Amount

公牛数
O x num ber

01 枣北牛 Zaobei
湖北省枣阳市新市镇、太平镇
X insh i tow n and T aip ing tow n of Zaoyang in H ubei 60 9

02 恩施黄牛 Ensh i Yellow 湖北省恩施市盛家坝、芭蕉镇
Shengjiaba tow n and Bajiao tow n of Ensh i in H ubei

63 33

03 黄陂黄牛 H uangpo yellow
湖北省武汉市黄陂区泡桐镇
Pao tong tow n of W uhan in H ubei

61 5

04 郧巴牛 Yunba
湖北省十堰市竹山县得胜镇
D esheng tow n of Zhushan coun ty of Sh iyan in H ubei 64 11

05 湘西牛 X iangx i 湖南省桑植县南滩牧场
N antan farm of Sangzh i coun ty in H uπnan

61 10

06 南阳牛N anyang
河南省南阳市南阳黄牛场
N anyang farm of N anyang city of H eπnan

60 6

07 郏县红牛 J iax ian red
河南省郏县黄道乡王英沟村
J iax ian coun ty in H eπnan

61 9

08 秦巴牛Q inba
陕西省汉中市西镇良种场
X izhen catt le b reeding farm of H anzhong in Shaanx i 60 12

09 早胜牛 Zao sheng 甘肃省宁县早胜镇、新庄乡
N ing coun ty in Gansu

60 30

10 安西牛A nxi
甘肃省安西县桥子乡
A nxi coun ty in Gansu

60 6

11 平陆山地牛 P inglu
山西省平陆县圣涧镇、三门镇
P inglu coun ty in Shanx i 63 12

12 西门塔尔牛 Sim en tal 内蒙古通辽市高林屯种畜场
Gao lin tun breeding farm of Tongliao in Inner M ongo lia

61 16

13 夏洛来牛 Charo lais
辽宁省肉牛繁育中心
Rep roduction cen ter of beef catt le in L iaon ing

58 26

14 德国黄牛 Germ an Yellow
河南省南阳市南阳黄牛场
N anyang farm of N anyang city in H eπnan

34 9
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1. 1. 2　微卫星DNA 标记的选择　本试验根据联合

国粮农组织 (FAO )和国际动物遗传学会 ( ISA G)联

合推荐的引物,选取了其中 12对微卫星引物 (表 2)

进行试验。引物由上海基康生物公司合成, 5′端标记

有绿色 (FAM )或蓝色 (H EX)荧光。

表 2　12个微卫星引物信息及等位基因数

T able 2　 Info rm ation of 12 m icro satellites

位点
L ocus

染色体
Ch romo som e

片段öbp
A llele

size

等位基因数
A llele
num ber

退火温度ö℃
A nnealing
temperatu re

荧光标记
F luo rescen t

m arker

ETH 10 5 210～ 238 11 52. 0 H EX

ETH 152 5 192～ 204 10 62. 0 FAM

ETH 3 19 106～ 118 12 62. 0 FAM

H EL 9 8 143～ 165 18 52. 0 FAM

IL ST S005 10 173～ 183 10 53. 0 H EX

IN RA 035 16 80～ 120 15 53. 0 H EX

CSSM 66 14 168～ 202 15 56. 5 FAM

ETH 225 9 141～ 159 18 52. 5 H EX

HAU T 24 22 110～ 123 15 49. 0 FAM

IL ST S006 7 280～ 300 18 56. 5 FAM

IL ST S011 14 300～ 320 13 52. 5 H EX

IN RA 063 18 170～ 200 15 49. 0 H EX

1. 2　黄牛DNA 的提取

基因组DNA 的提取采用常规酚、氯仿抽提方法

抽提后,用体积分数75%乙醇洗涤2次,自然晾干后

溶入适量T E 中, 4 ℃保存。

1. 3　黄牛DNA 的PCR 扩增

参考C raw fo rd 等[4 ]的方法。PCR 反应体系为15

ΛL ,其中ddH 2O 7. 5 ΛL ,上样缓冲液1. 5 ΛL ,M gC l2

1. 5 ΛL , 上、下游引物各 1 ΛL , dN T P s 0. 3 ΛL , T aq

DNA 酶0. 2 ΛL ,DNA 2 ΛL。反应程序为: 95 ℃预变

性5 m in; 94 ℃变性1 m in, 49～ 62 ℃ (具体依引物而

定)退火 1 m in, 72 ℃延伸 1 m in, 25～ 30个循环; 最

后72 ℃延伸50～ 60 m in, 4 ℃保存。

1. 4　黄牛DNA PCR 扩增产物的检测

PCR 产物用 80 göL 的非变性聚丙烯酰胺凝胶
电泳检测后,用AB I31002A van t 全自动遗传分析仪

进行分析。

1. 5　统计分析

将每个个体的基因型按三位数录入Excel表,

利用GEN EPO P 软件先进行哈迪2温伯格平衡,再计

算出14个品种12个座位的有效等位基因数 (N e) ,并

以基因频率为基础计算平均杂合度 (H ) ; 用

M icro soft Excel计算多态信息含量 (P IC)。根据文

献[ 5 ],采用D ISPAN 软件计算了各品种间的奈氏遗

传距离。利用D ISPAN 软件,采用非加权组对算术平

均 法 ( unw eigh ted pair2group m ethod w ith

arithm et ic m ean s,U PGM A )构建系统发生树。

2　结果与分析

2. 1　14个中外黄牛品种内的遗传变异

　　由表3可知, 14个中外黄牛品种在12个微卫星

位点上,除西门塔尔牛在CSSM 66 位点上为低度多

态 (P IC= 0. 154 3)外,其余所有位点在 14个黄牛品

种中均表现为高度多态或中度多态。11个中国地方

黄牛品种在所有位点均为高度多态或中度多态,说

明 11 个中国地方黄牛品种遗传多样性较外来品种

相对丰富,具有一定的选择潜力,应对其给予保护,

在保种过程中要避免遗传多样性的丢失。另外, 14

个中外黄牛品种在 12 个微卫星位点上的平均杂合

度最高为0. 830 6,最低为0. 574 3; 11个中国地方黄

牛品种在12个位点上的杂合度明显比3个引入品种

要高很多,表明其遗传变异程度较高,但遗传一致性

较差。可见,中国地方黄牛品种在未来保种过程中应

进行进一步的纯繁选育,以提高该品种的遗传一致

性及纯度。3个引入品种的平均杂合度较低,说明其

遗传变异较小,遗传一致性较高。

在12个微卫星座位中,共检测出 170个等位基

因 (表2) ,其中ETH 152和 IL ST S005拥有的等位基

因数最少 (10 个) , ETH 225, H EL 9 和 IL ST S006 拥

有的等位基因数最多 (18个) ,其余座位的复等位基
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因数在11～ 18个,平均为14. 1个。14个黄牛品种在

12个微卫星位点上的有效等位基因数非常丰富,为

1. 194 7～ 11. 175 2,其中有 8 个微卫星位点的平均

有效等位基因数 (N e)超过 4 个,可以认为这些位点

是优势位点。IL ST S006和ETH 152位点的平均有效

等位基因数最多,达6个;而 IL ST S011和 IL ST S005

位点的平均有效等位基因数最少,仅为2个。11个中

国地方黄牛品种在 12 个位点上的有效等位基因数

明显比3个外来品种多。在11个中国地方黄牛品种

中,一共发现有 21 个特有等位基因,每个品种都至

少在某一微卫星位点上有 1 个特有等位基因,其中

恩施黄牛拥有的特有等位基因数最多,达4个; 陨巴

牛和湘西牛各有3个; 黄陂黄牛、秦巴牛和安西牛各

有2个。
表 3　14个中外黄牛品种在 12个微卫星座位上的遗传变异参数

T able 3　E stim ato rs of genetic variab ility of 14 catt le b reeds at 12 m icro satellite loci

座位
Locus

参数
Index of
genetics

品种B reed

01 02 03 04 05 06 07 08 09 10 11 12 13 14

平均
M ean

ETH10

N e

P IC

H

3. 859 0

0. 701 2

0. 740 8

4. 570 8

0. 756 4

0. 781 2

3. 925 2

0. 708 9

0. 745 2

4. 499 4

0. 748 3

0. 777 7

3. 175 9

0. 651 0

0. 685 1

4. 524 5

0. 750 9

0. 778 9

3. 852 3

0. 702 5

0. 740 4

5. 168 3

0. 780 6

0. 806 5

6. 815 7

0. 836 1

0. 853 2

4. 883 0

0. 774 0

0. 795 2

5. 562 4

0. 799 9

0. 820 8

4. 483 5

0. 750 7

0. 776 9

4. 437 1

0. 751 6

0. 774 6

3. 385 1

0. 669 3

0. 704 5

4. 510 1

0. 741 5

0. 770 0

ETH152

N e

P IC

H

7. 146 0

0. 845 3

0. 860 0

5. 893 5

0. 808 7

0. 830 3

11. 175 2

0. 903 4

0. 910 3

6. 104 7

0. 816 4

0. 836 1

5. 296 7

0. 788 1

0. 811 2

7. 297 8

0. 847 6

0. 862 9

7. 079 9

0. 844 2

0. 858 7

5. 438 6

0. 792 6

0. 816 1

6. 158 8

0. 817 6

0. 837 6

5. 571 7

0. 798 0

0. 820 5

7. 031 4

0. 842 5

0. 857 7

4. 067 9

0. 716 9

0. 754 1

3. 998 9

0. 707 2

0. 749 9

3. 674 8

0. 681 5

0. 727 8

6. 138 2

0. 800 7

0. 823 8

ETH3

N e

P IC

H

5. 421 1

0. 797 4

0. 815 5

4. 958 6

0. 776 9

0. 798 3

3. 611 8

0. 697 7

0. 723 1

6. 080 5

0. 821 3

0. 835 5

4. 299 9

0. 746 2

0. 767 4

4. 338 0

0. 753 7

0. 769 4

4. 755 8

0. 767 1

0. 789 7

3. 777 0

0. 717 9

0. 735 2

6. 343 5

0. 824 2

0. 842 3

5. 286 4

0. 788 5

0. 810 8

6. 120 7

0. 818 0

0. 836 6

5. 531 0

0. 794 6

0. 819 2

4. 910 4

0. 766 9

0. 796 3

4. 140 4

0. 725 8

0. 758 4

4. 969 6

0. 771 1

0. 792 6

HEL 9

N e

P IC

H

6. 877 5

0. 837 9

0. 854 6

6. 321 1

0. 826 7

0. 841 4

6. 651 0

0. 832 9

0. 849 6

4. 797 9

0. 762 8

0. 791 5

6. 049 9

0. 814 8

0. 834 7

4. 772 2

0. 763 2

0. 790 4

5. 079 7

0. 779 3

0. 803 1

5. 626 3

0. 804 4

0. 822 2

6. 523 2

0. 831 7

0. 846 7

3. 916 4

0. 701 4

0. 744 7

4. 283 0

0. 739 5

0. 766 5

3. 924 0

0. 714 5

0. 745 1

4. 034 1

0. 715 8

0. 752 1

4. 352 8

0. 741 0

0. 770 2

5. 229 2

0. 776 1

0. 800 9

IL STS005

N e

P IC

H

3. 649 1

0. 686 8

0. 725 9

2. 759 9

0. 579 6

0. 637 6

3. 015 6

0. 637 4

0. 668 3

2. 755 5

0. 570 4

0. 637 1

2. 990 2

0. 622 0

0. 665 8

3. 394 4

0. 660 1

0. 705 4

2. 955 7

0. 600 1

0. 661 6

2. 739 4

0. 593 0

0. 634 9

3. 081 6

0. 632 6

0. 675 5

2. 027 0

0. 468 1

0. 506 6

3. 784 6

0. 694 0

0. 735 7

2. 534 5

0. 525 5

0. 605 4

1. 537 7

0. 314 9

0. 349 4

2. 964 4

0. 616 0

0. 662 6

2. 870 6

0. 585 7

0. 633 7

INRA 035

N e

P IC

H

5. 072 8

0. 774 3

0. 802 8

3. 634 5

0. 678 5

0. 724 8

3. 978 9

0. 709 0

0. 748 6

4. 816 7

0. 764 0

0. 792 3

5. 451 1

0. 792 7

0. 816 5

4. 141 0

0. 722 4

0. 758 5

4. 762 3

0. 759 1

0. 790 0

3. 803 4

0. 691 6

0. 737 0

4. 609 7

0. 749 4

0. 783 0

2. 538 6

0. 525 6

0. 606 0

4. 166 4

0. 722 8

0. 759 9

3. 073 3

0. 623 2

0. 674 6

3. 823 1

0. 694 1

0. 738 4

2. 752 1

0. 567 1

0. 636 6

4. 143 9

0. 698 1

0. 740 6

CSSM 66

N e

P IC

H

5. 197 1

0. 779 6

0. 807 5

5. 010 0

0. 771 8

0. 800 4

5. 159 9

0. 777 9

0. 806 2

5. 627 7

0. 799 5

0. 822 3

3. 193 5

0. 635 5

0. 686 8

4. 734 8

0. 758 1

0. 788 8

6. 094 2

0. 815 4

0. 835 9

4. 223 8

0. 726 1

0. 763 2

4. 245 7

0. 735 5

0. 764 4

3. 978 2

0. 709 7

0. 748 6

4. 950 7

0. 770 8

0. 798 0

1. 194 7

0. 154 3

0. 163 0

1. 891 9

0. 414 1

0. 471 4

2. 121 1

0. 482 4

0. 528 5

4. 115 9

0. 666 4

0. 698 9

ETH225

N e

P IC

H

3. 440 3

0. 668 5

0. 709 3

2. 894 7

0. 624 2

0. 654 5

2. 291 0

0. 537 0

0. 563 5

3. 475 2

0. 677 5

0. 712 2

3. 016 0

0. 637 7

0. 668 4

3. 568 8

0. 630 4

0. 719 8

5. 453 5

0. 791 8

0. 816 3

4. 121 4

0. 729 0

0. 757 3

5. 756 2

0. 804 0

0. 826 2

4. 840 2

0. 763 3

0. 793 4

4. 894 6

0. 767 3

0. 795 7

3. 765 7

0. 690 4

0. 734 4

3. 203 4

0. 637 9

0. 687 8

3. 273 9

0. 688 9

0. 694 5

3. 856 7

0. 689 1

0. 723 8

HAU T 24

N e

P IC

H

4. 556 0

0. 746 9

0. 780 5

4. 040 4

0. 722 3

0. 752 5

4. 015 2

0. 723 2

0. 750 5

3. 883 0

0. 700 9

0. 742 4

5. 351 7

0. 788 8

0. 813 1

4. 044 9

0. 720 6

0. 752 7

5. 457 9

0. 790 5

0. 816 7

3. 673 3

0. 684 5

0. 727 7

4. 652 6

0. 752 6

0. 785 0

4. 688 1

0. 754 4

0. 786 6

4. 154 2

0. 721 6

0. 759 2

4. 192 0

0. 731 8

0. 761 4

3. 434 2

0. 658 1

0. 708 8

3. 079 2

0. 635 3

0. 675 2

4. 230 1

0. 723 6

0. 758 0

IL STS006

N e

P IC

H

6. 293 5

0. 822 7

0. 841 1

5. 762 5

0. 809 1

0. 826 4

5. 867 1

0. 812 9

0. 829 5

6. 053 5

0. 817 6

0. 834 8

7. 235 8

0. 848 2

0. 861 8

6. 876 0

0. 839 9

0. 854 5

6. 102 3

0. 817 9

0. 836 1

8. 534 1

0. 872 0

0. 882 8

6. 166 8

0. 819 4

0. 837 8

8. 629 6

0. 873 1

0. 884 1

5. 691 2

0. 802 7

0. 824 2

5. 074 4

0. 777 0

0. 802 9

4. 102 6

0. 715 7

0. 756 2

4. 110 4

0. 719 5

0. 756 7

6. 178 5

0. 810 5

0. 830 6

IL STS011

N e

P IC

H

2. 318 1

0. 526 2

0. 568 6

2. 846 5

0. 615 8

0. 648 6

2. 520 0

0. 562 0

0. 603 1

2. 777 2

0. 609 2

0. 639 9

2. 261 7

0. 529 5

0. 557 8

2. 265 1

0. 519 6

0. 558 5

3. 092 1

0. 647 8

0. 676 6

2. 046 3

0. 477 3

0. 511 3

2. 133 6

0. 470 4

0. 531 3

2. 128 5

0. 483 7

0. 530 1

1. 789 3

0. 407 3

0. 441 1

2. 442 2

0. 520 5

0. 590 5

2. 978 1

0. 593 7

0. 664 2

2. 079 4

0. 431 2

0. 519 1

2. 405 5

0. 528 1

0. 574 3

INRA 063

N e

P IC

H

5. 621 1

0. 797 7

0. 822 1

4. 958 7

0. 770 5

0. 798 3

4. 883 0

0. 766 3

0. 795 2

4. 286 8

0. 728 0

0. 766 7

4. 799 0

0. 760 0

0. 791 6

3. 929 4

0. 708 6

0. 745 5

4. 342 0

0. 741 5

0. 769 7

5. 709 8

0. 802 1

0. 824 8

3. 439 5

0. 665 7

0. 709 2

2. 085 4

0. 447 7

0. 520 4

3. 547 9

0. 682 6

0. 718 1

3. 874 8

0. 710 9

0. 741 9

2. 215 9

0. 502 5

0. 548 7

1. 675 4

0. 355 0

0. 403 1

3. 954 9

0. 674 2

0. 711 0

2. 2　14个中外黄牛品种间的遗传距离及聚类结果

基于等位基因频率计算出奈氏遗传距离 (N ei’s

genet ic d istance,DA ) ,根据奈氏遗传距离 (表4)和等

位基因频率数据构建了U PGM A 树 (图1)。由图1可

知, 14个中外黄牛品种聚为 6类。1类: 湖北省的恩

施黄牛与湖北省的郧巴牛相聚,湖北省的枣北牛与

河南省的南阳牛相聚,然后二者聚为一类; 2 类: 湖

南省的湘西牛自成一类; 3类: 河南省的郏县红牛与

陕西省的秦巴牛相聚,再与湖北省的黄陂黄牛聚为

一类; 4类: 甘肃省的早胜牛与山西省的平陆山地牛
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聚为一类; 5 类: 甘肃省的安西牛自成一类; 6 类: 德

国黄牛与西门塔尔牛相聚后,再与夏洛来牛聚为一

类。

表 4　14个中外黄牛品种的奈氏遗传距离

T able 4　N ei’s genetic distance of 14 catt le b reeds

01 02 03 04 05 06 07 08 09 10 11 12 13

01

02 0. 073 4

03 0. 117 4 0. 145 3

04 0. 078 3 0. 072 8 0. 148 9

05 0. 083 3 0. 107 1 0. 149 3 0. 133 9

06 0. 061 6 0. 099 4 0. 141 6 0. 101 7 0. 117 9

07 0. 102 2 0. 148 4 0. 119 6 0. 157 1 0. 144 5 0. 113 4

08 0. 114 9 0. 121 5 0. 113 5 0. 135 1 0. 150 5 0. 125 8 0. 112 1

09 0. 159 6 0. 178 0 0. 135 2 0. 190 6 0. 215 3 0. 164 6 0. 097 1 0. 148 0

10 0. 199 9 0. 264 7 0. 246 8 0. 272 2 0. 285 1 0. 199 5 0. 169 1 0. 246 2 0. 169 0

11 0. 165 1 0. 176 1 0. 154 4 0. 199 7 0. 233 8 0. 184 7 0. 136 7 0. 169 0. 073 6 0. 189 5

12 0. 352 8 0. 377 4 0. 367 4 0. 403 2 0. 428 2 0. 360 7 0. 298 7 0. 350 5 0. 211 3 0. 273 8 0. 210 6

13 0. 398 9 0. 412 3 0. 399 8 0. 440 7 0. 471 8 0. 416 6 0. 321 9 0. 389 5 0. 225 9 0. 296 0 0. 235 3 0. 119 9

14 0. 399 0 0. 441 1 0. 388 7 0. 443 6 0. 450 3 0. 393 0 0. 323 5 0. 383 0 0. 241 7 0. 263 9 0. 292 9 0. 129 4 0. 111 8

图 1　14个黄牛品种的U PGM A 树

F ig. 1　U PGM A dendrogram of 14 catt le b reeds

based on DA genetic distance

3　讨　论

3. 1　群体遗传多样性分析

　　多态信息含量 (P IC )是衡量片段多态性的指

标。Bo tstein 等[6 ]首先提出了用多态信息含量 (P IC)

衡量基因变异程度: 当P IC > 0. 5 时,该位点为高度

的多态位点;当0. 25< P IC< 0. 5时为中度多态性位

点;当P IC< 0. 25时,为低度多态位点。在本试验的

12 个微卫星位点中, IL ST S006 位点的平均多态信

息含量最高,为0. 810 5; IL ST S011位点的平均多态

信息含量最低,为0. 528 1,其余10个位点在0. 528 1

～ 0. 810 5,均为高度多态。由此所见,本研究所用的

微卫星位点均具有很高的多态性,能应用于分析品

种的遗传多样性。

基因杂合度又称基因多样度,表示在被检测的

位点上各品种内的杂合子频率, 它是群体杂合度

的度量单位, 被认为是度量品种遗传变异的一个

最适参数。品种杂合度的高低反映了群体遗传的

一致性程度, 品种杂合度越低, 表示该品种的遗传

一致性越高, 遗传变异越低, 遗传多样性越低。本

研究结果 (表 3)显示,郏县红牛的平均杂合度最高

(为0. 782 9) ,表明其遗传变异程度最高,遗传多样

性最丰富, 遗传一致性最差, 提示该牛品种在未来

还可以进一步纯繁选育, 以提高该品种的遗传一

致性。西门塔尔牛的平均杂合度最低 (为0. 618 9) ,

遗传变异最小,表明该品种的遗传一致性最高。11

个中国地方黄牛品种的平均杂合度为0. 704 6～ 0.

782 9,明显比 3 个外来引入品种平均杂合度高, 表

明在以后的种质资源保存过程中, 在保存遗传多

样性的同时应注意提高品种的纯度。吴伟等[7 ]利用

4 种微卫星标记对 5 个中外牛品种进行了遗传结

构研究, 结果表明部分中国黄牛品种变异较大, 遗

传一致性较差,与本试验研究结果相一致。单雪松

等[8 ]选择了牛第 1 号染色体上与W eaver 基因连锁

的 7 个微卫星位点, 并在新疆褐牛、荷斯坦牛群体
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中对这些微卫星进行了群体遗传特征分析, 结果

表明 7 个微卫星位点中, 3 个属于高度多态位点, 1

个中等多态位点, 3 个属于低度多态位点, 而且其

中有 4 个位点可作为奶牛产奶性能分析的微卫星

位点。

3. 2　群体系统发生关系分析

遗传距离是用基因频率的函数表示的群体间遗

传差异,通过遗传距离分析可估测品种结构和进化

关系,从而使人们可以更好的区分品种。目前,可供

使用的遗传距离有多种,但习惯上常采用奈氏标准

遗传距离 (D S)和奈氏遗传距离 (DA ) [9 ]。N ei等在

1983 年, 采用有限等位基因模型 ( inf in ite2allele

model, IAM )进行计算机模拟时,发现DA 比包括D S

在内的其他遗传距离能更有效地得出正确的拓扑

树。T akezak i等[10 ]研究表明,用DA 构建系统发生树

比用D S 更有效。赵庆明[11 ]对中外7个黄牛品种进行

了群体系统结构分析,结果表明,根据8个微卫星多

态性计算的 7 个群体间遗传距离绘制的系统聚类

图,能比较准确地反映其地理分布和亲缘关系。孙少

华[12 ]利用6个微卫星位点分析了8个肉牛杂交亲本

群体,计算遗传距离并绘制出系统聚类图,清楚客观

地反映了 8 个牛种群的地理分布、遗传分化特点及

亲缘关系的远近。本研究根据奈氏遗传距离 (DA )和

等位基因频率构建了 14 个中外黄牛品种的

U PGM A 系统树,聚类结果与地方黄牛品种的原产

地相关,与品种的表型及经济性能不存在必然关系。

但本研究结果与《中国牛品种志》稍有差异,在《中国

牛品种志》中:湖北省的恩施黄牛和湖南省的湘西牛

合称为巫陵牛 ; 陕西省的秦巴牛和湖北省的陨巴牛

合称为巴山牛。但从本试验的聚类结果来看,没有任

何一种是湖北省的恩施黄牛和湖南省的湘西牛、陕

西省的秦巴牛和湖北省的陨巴牛优先相聚。从奈氏

遗传距离来看,湖北省的恩施黄牛和湖南省的湘西

牛奈氏遗传距离 (DA = 0. 107 1)比湖北省的恩施黄

牛和湖北省的陨巴牛的奈氏遗传距离 (DA = 0. 072

8)要大得多; 陕西省的秦巴牛和湖北省的陨巴牛奈

氏遗传距离 (DA = 0. 135 1)比湖北省的恩施黄牛和

湖北省的陨巴牛的奈氏遗传距离 (DA = 0. 072 8)要

大得多。如果从体型外貌、生产性能、地理分布及全

国资源调查来看,这几个品种的形成关系密切。另

外,作者未见把湖北省的恩施黄牛、陨巴牛、湖南省

的湘西牛、陕西省的秦巴牛和湖北省的黄陂黄牛放

在一起进行研究的报道。故将湖北省的恩施黄牛和

湖南省的湘西牛合称为巫陵牛,陕西省的秦巴牛和

湖北省的陨巴牛合称为巴山牛还有待进一步的探

讨,可在本研究的基础上从体型外貌、生产性能、品

种的形成与分化、蛋白多态标记、线粒体DNA 标记

以及SN P s做进一步的研究。
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