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　　[摘　要 ]　用磁珠富集法筛选的 19对微卫星引物和从GenBank 搜索12个微卫星引物检测广东4个地方鹅品

种的遗传多样性。利用等位基因频率计算各群体的平均遗传杂合度 (H )、多态信息含量 (P IC)和群体间的遗传距离

(DA ) ,分析其遗传多样性。结果表明, 31个微卫星引物中有 25个微卫星引物在 4个鹅群体中的多态信息含量均为

中度多态,可作为有效的遗传标记用于各鹅品种的遗传多样性和系统发生关系的分析。4个广东地方鹅品种的平均

杂合为0. 611 9～ 0. 672 7,均较高,最高的是乌棕鹅 (0. 672 7) ,最低的是阳江鹅 (0. 611 9) ,且杂合度的高低与P IC 的

大小体现了较高的一致性,表明广东4个地方鹅品种均具有丰富的遗传多样性; 4个鹅品种被聚为2类:狮头鹅和乌

棕鹅聚为第 1类,阳江鹅和马冈鹅聚为第 2类。
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Abstract: In th is experim en t som e m icro satellite sequences fo r geese species w ere cloned by m agnet ic

beads en riched m ethod and the genet ic st ructu re of 4 indigenou s geese b reeds in Guangdong w as studied

u sing 19 developed and 12 searched m icro satellite m arkers w ith m iddle po lymo rph ism. A cco rd ing to the

allele frequencies of 31 m icro satellite sites, m ean heterozygo sity (H ) , po lymo rph ism info rm at ion con ten t
(P IC ) and genet ic d istances (DA ) w ere calcu la ted fo r each b reed. T he resu lts show ed that 25 of 31

m icro satellite sites w ere m iddle po lymo rph ic, so the 25 m icro satellite sites w ere effect ive m arkers fo r

analysis of genet ic rela t ion sh ip among geese b reeds. A s to the m ean heterozygo sity of the 4 b reeds, the

h ighest w as in the W uzeng (0. 672 7) , and the low est w as in the Yangjiang (0. 611 9). T he resu lts of the

heterozygo sity w ere con sisten t w ith that of P IC, w h ich show ed that 4 indigenou s geese b reeds in

Guangdong had h igher d iversity. U PGM A tree w as comp leted th rough analysis: DA. Sh itou goo se and

W uzeng goo se w ere the first group , Yangjiang goo se and M agang goo se w ere the second group. T hese

resu lts cou ld p rovide basic mo lecu lar data fo r the research on the characterist ics of local b reeds in

guangdong and scien t if ic basis fo r the con servat ion and u t iliza t ion of tho se b reeds.
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　　微卫星 (M icro satellite)是一种以 1～ 6 个核苷

酸为重复单位,串联组成的长达几十个核苷酸的序

列。它广泛分布于整个真核生物基因组的不同座位

上,具有多态性和保守性高、数量大、分布广且均匀、
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多态信息含量高、检测快速方便等优点,特别在度量

品种遗传多样性、估测品种间遗传距离及构建系统

发生树等研究中显示出巨大的优势,被认为是最有

价值的遗传标记之一,目前已被广泛应用于畜禽品

种遗传结构的研究中[122 ]。

素有“水禽之乡”之称的广东省,具有丰富的鹅

种质资源,现有地方鹅品种4个[3 ]。地方品种与国外

培育的一些专用品种、品系相比,具有适应性强、耐

粗放管理、抗病性强、繁殖力高、肉质好等特点。这些

具有特色的地方品种本身就是一座天然的基因库,

是进行杂种优势利用和进一步培育高产品种的良好

原始材料[4 ]。但长期以来,由于对水禽品种保存、选

育及推广利用的重视力度不够,经费投入少及不注

意资源的综合利用,使一些优良水禽品种的保种场

(原种场)缩小 (如狮头鹅)、转产或停办 (如清远鹅

等) [5 ] ,品种的遗传多样性没有得到完整的保存,特

别是一些隐性遗传优势基因的丢失,限制了我国养

鹅业的发展。如何对地方鹅种资源,特别是一些具有

优势性状的品种进行有效的保护和利用,已成为当

前家禽遗传育种工作者研究的主要内容之一。在水

禽育种中,遗传标记技术逐渐趋于成熟,但关于分子

标记的应用报道则较少,国内外的研究主要集中在

鹅线粒体DNA 遗传多样性分析及其起源与分化等

方面,而对鹅基因组的研究较少。Cathey等[6 ]用5对

微卫星引物研究了加拿大鹅的遗传多样性,结果表

明每对引物在加拿大鹅群中都表现了丰富的遗传多

样性 (0. 468～ 0. 909 0) ; Chen X Y 等[7 ]用 6对微卫

星引物分析了皖西白鹅的遗传多样性, 结果表明 6

对微卫星引物在皖西白鹅群体中均表现为高度多态

(0. 072 49～ 0. 714 4)。本研究借助微卫星DNA 标

记,从分子水平对广东 4 个地方鹅品种的遗传结构

进行研究,初步探讨了这些地方品种的遗传多样性

和遗传分化关系,为揭示其遗传结构、遗传关系及开

展品种资源保护和遗传育种工作提供基础数据,并

为品种鉴定奠定基础。

1　材料与方法

1. 1　材　料

1. 1. 1　血样　按照Barker [8 ]等关于评估遗传多样

性抽样公式和样本含量的建议,结合当地鹅种的实

际情况, 在实际采样过程中按公母比 1∶4 进行采

样,共60份。其中狮头鹅血样采自广东省饶平县保

种场;乌棕鹅血样采自广东省清远县保种场;阳江鹅

血样采自广东省阳江县保种场; 马冈鹅血样采自广

东省开平县保种场。

1. 1. 2　试剂　 T aq DNA 聚合酶、10× buffer、

M g2+、dN T P s和磁珠富集试剂盒均购自北京鼎国

生物公司; pBR 322DNA öM sp É M arkers 购自天津

华美生物公司; TO PO 2TA 克隆试剂盒购自

Invit rogen 公司。

1. 2　方　法

1. 2. 1　鹅血液基因组DNA 的提取　鹅基因组

DNA 的提取参照文献[ 9 ]介绍的方法进行。

1. 2. 2　微卫星引物的筛选　本研究应用磁珠富集

法富集和克隆 6 个地方鹅种 (武冈铜鹅、豁眼鹅、固

始鹅、伊梨鹅、皖西白鹅、雁鹅,每品种 60个)的全血

基因组DNA ,然后进行多态性微卫星引物的筛选,

微卫星引物的侧翼序列借助P rim er P rem ier 5. 0软

件设计, 具体步骤如下[10 ]。 (1)池基因组DNA 的

E coR É öM seÉ 限制性酶切及 T 4 ligase 连接酶连

接。 (2) PCR 扩增酶切连接产物。 (3)磁珠富集含有

SSR s的A FL P 预扩的DNA 片段: 将生物素标记的

探针与基因组DNA 片段杂交,然后与包被一层亲合

素或链亲合素的磁珠混合温育,亲合素或链亲合素

与生物素均能耦连,杂交上生物素探针的DNA 片段

(即含有微卫星位点的小片段)因生物素与抗生物素

的结合而黏附在磁性小珠上。(4)用洗液将未杂交上

的片段洗去 (通常洗 2～ 4 遍)。在洗涤滤膜或磁珠

时,尺度把握最重要,太过严格有可能将附着在磁珠

上含微卫星位点的DNA 片段洗去,而过松则又会剩

下较多的非目的片段。(5)高温变性将附着在磁珠上

的DNA 片段洗脱下来, PCR 扩增恢复片段浓度。

(6)将扩增产物用TO PO 2TA C lon ing K it 试剂盒进

行克隆。检测白斑,选择插入片段> 200 bp 的菌落

提取其质粒,用PE377测序仪测序。本研究用最后筛

选出的 19 个多态性较好的微卫星引物 (CKW 10,

CKW 11, CKW 12, CKW 13, CKW 14, CKW 15,

CKW 18, CKW 19, CKW 20, CKW 21, CKW 22,

CKW 41, CKW 42, CKW 43, CKW 44, CKW 45,

CKW 46, CKW 47和CKW 48) ,结合从GenBank 上检

索的 4 个鹅微卫星位点 ( T TU CG1, T TU CG2,

T TU CG4和T TU CG5) ,及近缘品种鸡的 8 个微卫

星引物 (ADL 166, ADL 210, M CW 4, M CW 0014,

M CW 0264,M CW 104,M CW 0085 和L E I0094)作为

试验位点。所选位点均表现为多态性好,特异性强且

相互之间并不连锁。31对微卫星引物信息见表1,微

卫星引物由北京奥科生物工程技术服务有限公司合

成。
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表 1　31对鹅微卫星引物的序列、GenBank 序列号和退火温度

T able 1　GenBank accession num ber and annealing temperatu re of 31 pairs of m icro satellite p rim ers

座位
Sites

引物
P rim er

重复序列
Repeat

sequence

GenBank 序列号
A ccession
num bers

退火温度ö℃
A nnealing
temperatu re

CKW 10 F: 5′2A CA TCCA GT T T GT GCT GCA TA C23′
R: 5′2CAAA GCCCCCA T TCAAA TAA TA 23′ (A ) 18 A Y720923 52

CKW 11 F: 5′2CT GA GT T GAA CCT GA T GCA GA C23′
R: 5′2AA CA CCAAA GGA GA GCA GA GA C23′ (A ) 16 A Y720924 55

CKW 12 F: 5′2CA TAA GT TCTCCCAAA CAA GA GT G23′
R: 5′2A GAAA GGGA CA CA CA GCTAA CC23′ (A ) 25 A Y720925 53

CKW 13 F: 5′2A GGCT GA GGT GGGA GAA T T TA T 23′
R: 5′2T TCT TCCA CT TCTCCCAAA GAA 23′ (AAA C) 5 A Y720926 58

CKW 14 F: 5′2AA CT GA TCCGGCA GAAAA CTAA 23′
R: 5′2A CT TA GCA T GCA GCT TCA CAAA 23′ (CCT ) 5 A Y720927 59

CKW 15 F: 5′2A GGCA T GA TA TCT GTCCCT GA T 23′
R: 5′2T T TCA GT GCAA T TA CCCA T TCA 23′ (A G) 5 A Y720926 55

CKW 18 F: 5′2AA T GT GCT GT GTCA CA T TCTCC 23′
R: 5′2CA TCA TCCAA CGA T TCA GA CA T23′ (CAAAA ) 7 A Y720929 52

CKW 19 F: 5′2A CA T GTCCT GAA GCA T T T TCCT 23′
R: 5′2T TCCT T T TCGCCTA T GA T GTCT 23′ (GAAA ) 5 A Y720930 59

CKW 20 F: 5′2GA TCA GAAA T GAA GT GCA GA CG23′
R: 5′2T GCTCCA T TAA T TA T GCAA CCT T 23′ (T G) 12 A Y720931 55

CKW 21 F: 5′2CCCA GAA CA GT GCTA GAA GA GG23′
R: 5′2A GCGA GTCA CTCCA GTA CCT TC23′ (T TA ) 10 A Y722649 53

CKW 22 F: 5′2CCAAA CAA GA GT GT T GGGA GGG23′
R: 5′2CA GCTAA CCCAAA GA TA CCTA CCA G23′ (A ) 14 A Y722650 58

CKW 41 F: 5′2CTAA GGTA GA T T GTA CA TCA C23′
R: 5′2GCA GGT TAAA CA CGT T GT TCT G23′ (TA ) 33 A Y787855 55

CKW 42 F: 5′2T T T GCA CCA GA T TA CA CTCCT 23′
R: 5′2GCA GGT TCT TAA GGA GGGA T G23′ (TA ) 8 A Y787856 56

CKW 43 F: 5′2CA GAA GA CA GGCCT GCAAA T 23′
R: 5′2TCCAA GGCT TA CT TCCCAA G23′ (CA ) 11 A Y790340 56

CKW 44 F: 5′2TCT TCTA CT TCCT GA CA GA T GA GG23′
R: 5′2T T GAA T T GA T GCCCT T T T TCT T 23′ (CAA ) 7 A Y790332 58

CKW 45 F: 5′2T GAAA CCAA T T T T TCCCA T TC23′
R: 5′2TCCT GGCCAA TCCCA TA GTA 23′ (TA ) 13 A Y790333 55

CKW 46 F: 5′2GCA GCT GA T GA GAA GCA GAA 23′
R: 5′2GA GT GT GT GT GT GCGTCT GT T 23′ (CA ) 58 A Y790334 60

CKW 47 F: 5′2AA CT TCT GCA CCTAAAAA CT GTCA 23′
R: 5′2T GCT GA GGTAA CA GGAA T TAAAA 23′ (T ) 8 (T G) 7 A Y790335 58

CKW 48 F: 5′2AAA T T GGGCCTAA GT T GCTA CA 23′
R: 5′2CAA CT GGCT GT GGT TCTCCT 23′ (AAAAA G) 7 A Y790336 56

T TU CG1 F: 5′2CCCT GCT GGTA TA CCT GA 23′
R: 5′2GT GTCTA CA CAA CA GC23′ (CA ) 13 U 66089 54

T TU CG2 F: 5′2GA GA GCGT TA CTCA GCAAA 23′
R: 5′2TCA CTCT GA GCT GCTA CAA CA 23′ (GT ) 11 U 66090 55

T TU CG4 F: 5′2GGT GTA TA CT T GCT GA GT GT 23′
R: 5′2CTA GAA CTA GT GGA TCTCTC23′ (GT ) 10 U 66092 56

T TU CG5 F: 5′2GGGT GT T T TCCAA CTCA G23′
R: 5′2CA CT T TCCT TA CCTCA TCT T 23′ (TCTA T ) 8 U 66093 58

ADL 166 F: 5′2T GCCA GCCCGTAA TCA TA GG23′
R: 5′2AA GCA CCA CGA CCCAA TCTA 23′ (T G) 15 G01588 55

ADL 210 F: 5′2A CA GGA GGA TA GTCA CA CA T23′
R: 5′2GCCAAAAA GA T GAA T GA GTA 23′ (CA ) 14 G01630 55

M CW 4 F: 5′2GGA T TA CA GCA CCT GAA GCCA CTA 23′
R: 5′2AAA CCA GCCA T GGGT GCA GA T T GG23′ (CA ) 27 L 40038 63

M CW 0014 F: 5′2AAAA TA T T GGCTCTA GGAA CT GTC23′
R: 5′2A CCGGAAA T GAA GGTAA GA CTA G23′ (CA ) 10 L 40040 63

M CW 0085 F: 5′2GT GCA GT TA TA T GAA GTCTCTC23′
R: 5′2GGTA TA CA GGGCT TCT GAAA CA 23′ (GT ) 11 G54426 56

M CW 120 F: 5′2CTA T GTAAA GCT T GAA TCT TCA 23′
R: 5′2A T TCCT GGGT GCTAA T T TA CC 23′ (GT ) 14 L 43644 57

M CW 0264 F: 5′2A GA CT GA GTCA CA CTCGTAA G23′
R: 5′2CT TA CT T T TCA CGA CA GAA GC23′ (CA ) 19 G32032 55

M CW 104 F: 5′2TA GCA CAA CTCAA GCT GT GA G23′
R: 5′2A GA CT T GCA CA GCT GT GA CC23′ (GT ) 17 L 43640 60

1. 2. 3　PCR 扩增产物的检测　PCR 扩增体系为25 ΛL : 其中模板DNA 50 ng (2 ΛL ) , 10×buffer (2. 5
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ΛL ) , dN T P s 0. 2 mmo löL (1 ΛL ) ,引物F、R (5 pmo lö

L )各 1 ΛL ,M g2+ 2. 0 mmo löL (1 ΛL ) , T aq DNA 聚

合酶2 U (0. 5 ΛL ) ,超纯水补足25 ΛL。反应条件: 95

℃预变性 4 m in; 94 ℃变性 50 s, 52～ 63 ℃ (据引物

而定)复性50 s, 72 ℃延伸1 m in, 30～ 35个循环;最

后72 ℃延伸5 m in。扩增产物95 ℃变性5 m in 后立

即点样于 80 göL 变性聚丙烯酰胺凝胶电泳进行分
离,电泳结束后用硝酸银染色,用安莱成像系统成像

后分析结果。

1. 2. 4　数据的统计分析　由于微卫星标记呈共显

性,因此可以直接从表型获知其基因型,再根据等位

基因出现的次数计算其基因频率、多态信息含量

(Po lymo rp lism Info rm at ion Con ten t, P IC) [11 ]、遗传

杂合度 (H eterozygo sity, H )和各品种间的遗传距离

DA
[11 ]。根据遗传距离,运用M ega 3. 0软件采用非加

权组平均法 (U PGM A )进行聚类分析。

2　结果与分析

2. 1　广东 4 个地方鹅品种微卫星引物的分离及群

体的遗传多样性分析

　　本试验筛选出19对多态性较好的微卫星引物,

一些含有SSR 的序列由于太靠近质粒或SSR 连续

重复次数< 5 而被淘汰; 所设计的引物有的不具多

态性或扩增出多个片段,与期望结果不一致而被淘

汰。

4个鹅品种P IC 为0. 358～ 0. 378 (表2)。P IC 最

高的品种是狮头鹅 (0. 378) , 最低的品种是乌棕鹅

(0. 358)。4 个鹅品种中,平均杂合度为 0. 611 9～

0. 672 7 (表2) ,各品种的平均杂合度均较高,最高的

是狮头鹅 (0. 672 7) ,最低的是乌棕鹅 (0. 611 9)。
表 2　广东 4个地方鹅品种在 31个微卫星位点上

的平均遗传变异参数

T able 2　E stim ation of m ean genetic variab ility

of 4 geese breeds in m icro satellite loci

鹅品种
B reed of goo se

平均多态
信息含量

P IC

平均杂合度
H

狮头鹅 Sh itou goo se 0. 378 0. 672 7
乌棕鹅W uzong goo se 0. 358 0. 611 9
阳江鹅 Yangjiang goo se 0. 364 0. 651 5
马冈鹅M agang goo se 0. 361 0. 651 2

2. 2　广东4个地方鹅品种的聚类分析结果

根据遗传距离运用U PGM A 聚类法, 对广东 4

个地方鹅品种进行聚类分析。从图1可以看出, 4个

鹅品种被聚为2类:狮头鹅、乌棕鹅聚为第1类;阳江

鹅、马冈鹅聚为第2类。

图 1　广东 4个鹅品种的U PGM A öDA 聚类图

F ig. 1　D endrogram of rela t ionsh ip s among 4 geese

breeds using U PGM A m ethod of clustering

2. 3　广东4个地方鹅品种间的遗传距离

用D ISPAN 软件计算了 4 个鹅品种间的DA 遗

传距离,结果见表3。由表3可见,阳江鹅与马冈鹅遗

传距离最近 (0. 235 0) ; 乌棕鹅与其他鹅品种的遗传

距离均较远,最远的是与阳江鹅 (0. 463 4)。
表 3　广东 4个地方鹅个品种间的DA 遗传距离

T able 3　DA genetic distances betw een 4 geese breeds

鹅品种
B reed of goo se

狮头鹅
Sh itou
goo se

乌棕鹅
W uzong

goo se

阳江鹅
Yangjiang

goo se

乌棕鹅W uzong goo se 0. 355 2

阳江鹅 Yangjiang goo se 0. 331 8 0. 463 4

马冈鹅M agang goo se 0. 396 7 0. 459 4 0. 235 0

3　讨　论

3. 1　SSR 的富集效果

　　用磁珠富集法从A FL P 片段中分离微卫星

DNA 标记,可以避免基因组文库的构建和筛选这一

繁重的工作,既节省时间又节约费用,是从动物中分

离SSR 标记的一种简单、有效的方法。磁珠分离法

的最大缺陷是DNA 与磁珠表面的非专一性吸附,即

在链亲和素与 SSR 探针杂交复合体共价结合的同

时,其他DNA 也被吸附到磁珠表面。这些非微卫星

DNA 片段即使经过低严谨度到高严谨度的洗涤也

难以去除。为解决这一问题,本试验采用了以下2种

方法: (1)在杂交炉中进行洗脱。杂交温度保育时,先

采用水浴锅,只能保证温度,不能保证悬浮,所以采

用杂交炉,使之充分悬浮,利于结合,同时利于洗脱;

(2) PCR 检测插入片段的大小。

3. 2　广东4个地方鹅品种内遗传多样性分析

用磁珠富集法从A FL P 片段中分离微卫星

DNA 标记的方法,可避免基因组文库构建和筛选这

一繁重的工作,既省时又节约费用[10 ]。作者用此法

已成功的从6个中国地方鹅种中分离到19个微卫星

DNA 标记。这些微卫星引物均表现为多态性好,特

异性强且相互之间并不连锁,可作为有效的遗传标
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记用于鹅品种间遗传多样性和系统发生关系的分

析,并为鹅遗传图谱的建立、重要经济性状的基因定

位及标记辅助选择奠定基础。由于微卫星标记具有

多态信息丰富、共显性、操作简单等优点,被用于鹅

种遗传多样性、群体内和群体间遗传结构及差异的

研究[12213 ]。本研究结果表明,所选 31个微卫星标记

能较好地反映鹅品种间遗传多样性和系统发生关

系。在一定程度上,单个随机引物计算得到的群体遗

传多样性一般不能完整反映群体遗传变异程度。只

有利用一系列引物才能使引物在基因组上有更多的

结合位点,使检测的区域尽可能覆盖整个基因组,较

全面反映中国地方品种鹅群体的遗传变异。

遗传杂合度 (H )又称基因多样度,反映了各群

体在几个位点上的遗传变异。一般认为遗传杂合度

是度量群体遗传变异的一个较合适的参数。本试验

结果显示,广东 4个鹅品种平均杂合度为0. 611 9～

0. 672 7, 均较高, 最高的是鹅狮头鹅 (0. 672 7) , 最

低的是乌棕鹅 (0. 611 9)。说明广东4个地方鹅品种

内的遗传变异较大,群体近交程度较弱,遗传多样性

较为丰富。因此,建议产区采取积极的保种措施,建

立有一定规模的保种基地,运用一些传统的保种措

施 (如控制近交、家系等量留种、随机交配和延长世

代间隔等) ,并根据需要定期建立相应的配套系等而

使其种质在相当长的时间内基本保持稳定。广东的

乌棕鹅杂合度相对较低,这是由于近年来对乌棕鹅

保存、选育及推广利用重视力度不够,保种群数量较

小,近交系数上升所致。所以必须采取科学有效的措

施保护此品种,防止有利基因丢失。

3. 3　广东4个地方鹅品种间的系统发生关系分析

　　遗传距离的估算有很多研究方法,主要包括以

下几种: N ei 标准遗传距离 (D S ) , 奈氏遗传距离

(DA ) , Cavalli2Sfo rza 的估测方法, R eyno lds 遗传距

离以及 delta2m u2square 距离。Go ldstein 等[12 ]和

N ei[11 ]研究认为, 在分析物种内群体间的遗传变异

时,运用DA 和D S 遗传距离是获得准确系统发生树

的最有效方法。陈红菊等[2 ]认为,在用微卫星标记分

析品种的遗传多样性时, 运用 DA 遗传距离的

U PGM A 聚类法比其他方法更可靠。所以本研究利

用DA 遗传距离进行U PGM A 聚类,结果显示阳江鹅

与马冈鹅遗传距离最近 (0. 235 0) ; 乌棕鹅与阳江鹅

遗传距离最远 (0. 463 4)。

广东 4 个地方鹅品种聚类结果符合地理分布,

能较好地反映各品种的起源和分化。4个地方鹅品

种被分为2大类,狮头鹅与乌棕鹅聚为第一类,且乌

棕鹅和其他鹅品种的遗传距离均较远,这可能与清

远乌棕鹅的形成与分化较早有关。据《清远县志》记

载,自宋朝以来,乌棕鹅已是当地群众喜爱的品种。

每年在农历祭祖时比赛大鹅,以鹅大为荣,因此家家

户户有爱养大鹅的习惯,从而促进狮头鹅的培育。阳

江鹅、马冈鹅聚为第二类,据调查 1825 年马冈乡翠

山荣头村农户引用高明县三洲黑鬃公鹅与阳江母鹅

杂交,经长期外貌特征和生产性能的选择从而形成

现在的马冈鹅,所以马冈鹅含有阳江鹅的血缘。从本

研究的聚类结果可推测这些鹅品种之间的亲缘关

系,并可以进一步说明微卫星标记的高度保守性,在

品种的形成及自然和人工选择中,品种进化对微卫

星标记的结构不会产生大的影响,用其进行品种的

起源研究具有可靠性。

[参考文献 ]
[ 1 ]　贾　斌,陈　杰,赵茹茜,等. 新疆 8个绵羊品种遗传多样性和

系 统发生关系的微卫星分析 [ J ]. 遗传学报, 2003, 30 (9) :

8472854.

[ 2 ]　陈红菊,岳永生,樊新忠,等. 利用微卫星标记分析山东地方鸡

品种的遗传多样性[J ]. 遗传学报, 2003, 30 (9) : 8552860.

[ 3 ]　邓金海,杨承忠. 广东省水禽发展战略研究[J ]. 中国禽业导刊,

1999, 16 (12) : 15216.

[ 4 ]　赵万理,祁永红. 中国鹅的品种资源及保护利用[J ]. 中国禽业

导刊, 2001, 18 (24) : 8210.

[ 5 ]　广东畜禽品种志编写委员会. 广东畜禽品种志[M ]. 广州: 广东

科技出版社, 2001: 11.

[ 6 ]　Cathy J C. M icro satellite m arkers in Canada geese (B ran ta

canad ensis) [J ]. B rief Comm unication, 2004: 1732175.

[7 ]　Chen X Y, Geng Z Y. T he use of m icro satellite m arkers fo r

detection of genetic diversity in W anxi w h ite geese popu lation

[J ]. A n im al B io techno logy Bulletin, 2004, 9 (2) : 92294.

[ 8 ]　Barker J S. Global p ro toco l fo r determ in ing genetic distance

among dom estic livestock breeds[C ]ööP roceeding of 5th wo rld

congress on genetic A pp lication of L ivestock P roduction,

Canada: Guelph and O ntario, 1994: 5012508.

[ 9 ]　萨姆布鲁克 J ,弗里奇E F,曼尼阿蒂斯 T. 分子克隆实验指南

[M ]. 2版. 金冬雁,黎孟枫,译. 北京:科学出版社, 1992.

[ 10 ]　GAO Guo2qing, H E Guo2hao, L I Yang2ru i. M icro satellite

en richm ent from A FL P fragm ents by m egnetic beads [J ].

A cta Bo tan ica Sin ica, 2003, 45 (11) : 1266 21269.

[ 11 ]　N ei M. Genetic distance betw een popu lations [J ]. Am erican

N atu ralist, 1972, 106: 2832292.

[ 12 ]　Go ldstein D B, L inares A R , Cavalli2Sfo rza L L , et al. A n

evaluation of genetic distances fo r use w ith m icro satellite

loci[J ]. Genetics, 1995, 139: 4632471.

[ 13 ]　T hevenon S, T hur L T , M audet L V , et al. M icro satellite

analysis of genetic diversity of the vietnam ese sika deer[J ].

Journal of H eredity, 2004, 95 (1) : 11218.

75第 2期 屠云洁等:广东 4个地方鹅品种的遗传多样性分析


