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摘　要：用２５个微卫星标记，对５个山羊品种进行遗传多样性分析。共检测到１９９个等位基因，并进行哈代－温

伯格平衡检验，５个群体基本处于遗传不平衡状态。在２５个座位中，除ＢＭＳ１９４３在罕山白绒山羊上（犘犐犆为

０．４９３）表现为中度多态外，其余座位均为高度多态。以等位基因为基础，得出座位的平均杂合度为０．４３６～０．８２０

之间，群体平均杂合度在０．５９２～０．７３８。对各微卫星标记进行犉统计分析，犉ｓｔ的变化范围是从ＢＭＣ１２０６的

０．０１１到ＢＭＳ１９４３的０．０７８；群体每代迁移数在２．９７２～２３．１１５，平均值为８．８８４。计算了遗传分化系数，结果表明

群体间变异程度不高。内蒙的罕山白绒山羊和乌珠穆沁绒山羊有较大的基因流值（１５．７５３），说明其交流比较活

跃。计算了共祖遗传距离，并进行了ＵＰＧＭＡ和ＮＪ聚类分析，内蒙的罕山白绒山羊和乌珠穆沁绒山羊聚到一起。
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　　遗传多样性的研究方法有很多，如ＤＮＡ指纹

技术、限制酶切位点标记图谱、ＳＳＣＰ和微卫星标

记，发展非常迅速。微卫星由于其分布广泛、保守性

强以及等显性等优点被得到广泛的应用。Ｍａｒｔｉｎ
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Ｂｕｒｒｉｅｌ等
［１］用３０个微卫星来分析西班牙本地牛品

种的遗传多样性，其等位基因ＰＣＲ扩增产物的范围

与以前报道相一致。Ｍａｔｅｕｓ等
［２］利用３０个微卫星

来分析几个葡萄牙本地牛品种的遗传多样性，在

５６８个动物样本中有３９０个等位基因被发现，基于

遗传距离对１２个牛品种利用 ＮＪ法构建系统发生

树，可以清楚的表明这１２个品种的遗传关系。Ａｒ

ｒａｎｚ等
［３］用１９个微卫星ＤＮＡ对５个西班牙本地

绵羊进行遗传关系分析，其研究结果与西班牙本土

绵羊的历史数据相一致。Ｃｈｅｎｙａｍｂｕｇａ等
［４］用１９

个微卫星标记对非洲的山羊品种遗传多样性进行分

析，结果每个座位在山羊群体中均表现多态，每个标

记的等位基因数均大于最小等位基因数（至少４

个）。东非和南非品种有最小的遗传距离，而西非和

南非品种的距离最大，这与以前报道的牛［５］和鸡［６］

群体的地理起源相一致。赵艳红等［７］用５个微卫星

座位 ＢＭＳ１００４、ＢＭＳ５７４、ＳＲＣＲＳＰ２３、ＢＭＳ６４０４、

ＢＭ１２２５在６个山羊群体中都有特异性扩增产物，

即都有多态。Ｌｉ等
［８］用微卫星对１２个中国本土山

羊群体的遗传关系进行分析，在所有２６个微卫星位

点中有１７个表现高的遗传多样性。还有许多国内

学者利用微卫星标记对山羊的遗传多样性进行了研

究［９１２］。本研究根据已发表的微卫星标记进行分

析，以期揭示出所涉及品种的遗传多样性及其遗传

关系。

１　材料与方法

１１　材料

　　采用５个山羊品种，共计２１４份样品。其中有

安哥拉山羊３９只（公１９，母２０），山西的太行山羊

４５只（公２０，母２５），山东莱芜黑山羊４０只（公２０，

母２０），内蒙的罕山白绒山羊（公２１，母２４）４５只，乌

珠穆沁绒山羊（公２３，母２２）４５只，用采样剪取耳组

织块少许作为试验材料（－２０℃冷冻保存）。

１２　方法

１．２．１　基因组ＤＮＡ的提取及微卫星ＤＮＡ标记的

选择　提取基因组ＤＮＡ用传统的酚氯仿法，本试

验所用的２５对引物是由ＧｅｎＢａｎｋ获得，微卫星引

物由北京博亚生物技术有限公司合成。

１．２．２　ＰＣＲ反应程序及产物的检测　ＤＮＡ样品

经过９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５０～６０℃退

火３０ｓ，７２℃延伸３０ｓ，３３个循环；７２℃延伸１０

ｍｉｎ；４℃保存。引物不同其程序略有不同。ＰＣＲ产

物检测用聚丙烯酰胺凝胶电泳（ＰＡＧＥ）结合银染法

检测。

１．２．３　统计分析　利用 ＰＯＰＧＥＮ３２软件计算５

个山羊品种的等位基因频率、有效等位基因数，并以

等位基因频率为基础利用ＧＤＡ软件计算杂合度和

犇犮狅犪遗传距离；利用 ＰＯＰＧＥＮ３２计算基因流、Ｎｅｉ

氏标准遗传距离和犉统计量；利用 ＭｉｃｒｏｓｏｆｔＥｘｃｅｌ

计算多态信息含量。

２　结　果

２１　群体等位基因数及多态信息含量分析

　　各座位的等位基因数见表１，即使同微卫星座

位，在不同的山羊品种间或同品种不同群体内，其等

位基因频率和等位基因数目分布也是不均一的，如

ＢＭ２０３座位，安哥拉山羊比其它４个国内品种多出

了２０４和２０６ｂｐ２个基因片段，这就体现了品种遗

传上的差异。如果２个群体在某座位上有相同的等

位基因频率分布，则就该座位而言，它们之间的遗传

距离为零，如果对于１个座位２个群体具有完全不

同的等位基因，则遗传距离最大。

　　表１结果表明，在２５个座位中，除ＢＭＳ１９４３在

罕山白绒山羊上（０．４９３）表现为中度多态外，其余座

位均为高度多态。这表明５个品种在这２５个座位

上有丰富的遗传多样性。

２２　群体杂合度和遗传分化分析

　　平均杂合度的大小可近似反映出遗传结构变异

的高低，平均杂合度越大，表示品种变异程度越大，

表２和３结果表明群体平均杂合度在０．５９２～

０．７３８之间，座位的平均杂合度在０．４３６～０．８２０之

间。犉统计量包括犉ｉｓ、犉ｉｔ和犉ｓｔ，其中犉ｉｓ和犉ｉｔ分别

表示个体相对于它所在的亚群体和总群体的固定指

数，犉ｉｓ表示亚群体中基因型的实际频率和理论预期

频率的离差，犉ｉｔ表示总群体中基因的实际频率和理

论预期频率的离差，表示着群体的近交程度，也反映

群体遗传多样性降低的程度。犉ｓｔ则表示随机抽取

每个亚群体两个配子间的相互关系，它可以用来测

量亚群间的遗传分化程度和群体每代迁移数（Ｎｍ）。

对各微卫星标记进行犉统计，结果见表３，犉ｓｔ的变

化范围是从 ＢＭＣ１２０６的 ０．０１１ 到 ＢＭＳ１９４３ 的

０．０７８；群体每代迁移数在２．９７２～２３．１１５，平均值

为８．８８４。

０１７



　６期 武艳平等：５个山羊品种的遗传结构及多样性研究

表１　５个山羊品种观察等位基因数（犃）、有效等位基因数（犖犲）及多态信息含量（犘犐犆）

犜犪犫犾犲１　犜犺犲狀狌犿犫犲狉狅犳犪犾犾犲犾犻犮，狋犺犲狀狌犿犫犲狉狊犲犳犳犲犮狋犻狏犲犪狀犱狋犺犲犘犐犆狏犪犾狌犲狅犳犪犾犾犲犾犻犮

犻狀狋犺犲５犵狅犪狋犫狉犲犲犱狊狅狀狋犺犲２５犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犾狅犮犻

座位

Ｌｏｃｉ

安哥拉山羊

Ａｎｇｏｒａ

莱芜黑山羊

ＬａｉｗｕＢｌａｃｋ

罕山白绒山羊

Ｈａｎｓｈａｎ

太行山羊

Ｔａｉｈａｎｇｓｈａｎ

乌珠穆沁绒山羊

Ｗｕｚｈｕｍｕｑｉｎ

犃 犖犲 犘犐犆 犃 犖犲 犘犐犆 犃 犖犲 犘犐犆 犃 犖犲 犘犐犆 犃 犖犲 犘犐犆

ＢＭ３４１３ ７ ２．６９ ０．５８５ １１ ６．１８ ０．８１９ ９ ５．３５ ０．７８８ ９ ４．７９ ０．７６６ ８ ４．４４ ０．７４６

ＢＭ５７４ ９ ５．９０ ０．８９６ １０ ６．９６ ０．９００ １２ ６．８５ ０．８８１ １３ ９．７８ ０．９０５ １１ ５．５６ ０．９２５

ＢＭＳ１００４ １２ ９．９１ ０．８９０ １２ ７．７６ ０．８５８ １４ １０．７２０．８９９ １４ ９．４９ ０．８８６ １３ １０．２２０．８９４

ＢＭＳ１７２４ ７ ４．１４ ０．７２１ １２ ９．５０ ０．８８５ １２ ８．７７ ０．８７５ １２ ９．４２ ０．８８４ １２ ９．６８ ０．８８８

ＢＭＳ１２４８ １２ ７．１２ ０．８４５ １１ ６．６９ ０．８３４ １３ ９．２０ ０．８８２ １２ ８．２２ ０．８６８ １３ １０．８８０．９０１

ＢＭ６５２６ １０ ４．９５ ０．７７４ １３ ９．２８ ０．８８３ １３ １０．０８０．８９２ １３ ９．４２ ０．８８５ １３ ９．４６ ０．８８６

ＢＭＳ１７１４ ５ ３．４４ ０．６５９ ７ ５．９９ ０．８１１ ７ ４．６２ ０．７５１ ７ ６．４５ ０．８２５ ８ ５．７０ ０．８０１

ＢＭ２０３ ７ ３．８０ ０．７０５ ５ ２．９２ ０．５９９ ５ ４．０２ ０．７１１ ４ ２．８６ ０．６０１ ５ ３．１７ ０．６４４

ＢＭＳ１６７８ １２ ４．１２ ０．７２４ １２ ７．２２ ０．８４６ １０ ６．１４ ０．８１８ １１ ７．０９ ０．８４４ １１ ６．４０ ０．８２７

ＭＢ０２３ ９ ６．１６ ０．８１７ ８ ６．１９ ０．８１８ ８ ５．８２ ０．８０７ １０ ７．８６ ０．８６０ ９ ６．９３ ０．８３４

ＩＮＲＡ０６３ ７ ４．３８ ０．７３５ ４ ３．１３ ０．６２２ ７ ５．４６ ０．７９１ ５ ３．５７ ０．６７０ ６ ４．８８ ０．７６６

ＢＭＣ１２０６ ７ ３．５８ ０．６８５ ５ ３．６４ ０．６７４ ６ ３．５４ ０．６６７ ６ ３．６３ ０．６５８ ４ ３．５１ ０．６６３

ＢＭＳ１２９０ ５ ３．７５ ０．６７７ ５ ４．７１ ０．７６０ ５ ５．７０ ０．８０５ ４ ３．４５ ０．７７７ ４ ５．８１ ０．８０７

ＭＡＦ６５ ７ ３．５５ ０．８３８ ７ ７．４９ ０．８５４ ８ ７．１３ ０．８４６ １０ ５．１１ ０．８６０ ９ ５．８２ ０．８０５

ＢＭＳ１９４３ １１ ６．８８ ０．５６９ １３ ３．１３ ０．６２６ １２ ２．１５ ０．４９３ １３ ７．８３ ０．６７８ ９ ３．３１ ０．６５０

ＭＡＦ７０ ５ ２．７５ ０．７４５ ５ ５．２４ ０．７８３ ４ ４．２０ ０．７２７ ４ ３．６６ ０．７８９ ４ ３．７４ ０．６９５

ＢＭＳ８７５ ８ ４．４７ ０．６６０ ７ ３．８１ ０．７０７ ６ ６．５３ ０．８２８ ６ ５．４１ ０．７８９ ６ ４．２９ ０．７３１

ＢＭ１２２５ ８ ３．４８ ０．６６８ ８ ６．４８ ０．８２７ ９ ４．０７ ０．７２０ ９ ５．３９ ０．８５１ ８ ７．１６ ０．８４５

ＢＭ３１５ １０ ３．４８ ０．５５４ １０ ２．７０ ０．５５９ ８ ２．９８ ０．６０２ １２ ７．３９ ０．６５９ １２ ２．６４ ０．５４９

ＦＣＢ１９３ ４ ２．６６ ０．７２７ ４ ４．１７ ０．７１７ ４ ６．１５ ０．８１８ ４ ３．４６ ０．７９１ ３ ４．５１ ０．７４２

ＢＭ６４０４ ８ ４．２７ ０．８５２ ５ ５．５４ ０．７９８ １１ ７．１２ ０．８４３ ７ ５．４６ ０．７９５ ６ ６．８８ ０．８３９

ＢＭＳ８１２ １２ ７．４７ ０．５６６ ９ ４．０５ ０．７１２ １０ ４．０２ ０．７１１ １０ ５．４７ ０．６９１ １１ ３．４９ ０．６６２

ＢＭ３０３３ ５ ２．７４ ０．８４４ ５ ８．６７ ０．８７３ ５ ６．６０ ０．８３２ ６ ３．７４ ０．８６１ ４ １０．３１０．８８９

ＢＭＣ３２２４ １０ ７．１２ ０．６７７ １２ ３．５４ ０．６６７ １２ ３．８０ ０．６９３ １４ ８．００ ０．６７７ １５ ３．２６ ０．６４１

ＢＭ１８１８ ６ ３．７１ ０．６８３ ４ ３．２７ ０．６３８ ６ ４．１０ ０．７１２ ５ ４．２５ ０．７２６ ７ ５．２１ ０．７８１

平均 Ｍｅａｎ ８．１ ４．６６ ０．７２４ ８．２ ５．５３ ０．７６３ ８．６ ５．８０ ０．７７６ ８．８ ６．０５ ０．７８４ ８．４ ５．８９ ０．７７７

表２　观察杂合度和期望杂合度

犜犪犫犾犲２　犜犺犲狅犫犼犲犮狋犲犱犪狀犱犲狓狆犲犮狋犲犱犺犲狋犲狉狅狕狔犵狅狊犻狋狔

座位

Ｌｏｃｉ

安哥拉山羊

Ａｎｇｏｒａ

莱芜黑山羊

ＬａｉｗｕＢｌａｃｋ

罕山白绒山羊

Ｈａｎｓｈａｎ

太行山羊

Ｔａｉｈａｎｇ

乌珠穆沁绒山羊

Ｗｕｚｈｕｍｕｑｉｎ

Ｏｂｓ＿Ｈｅｔ Ｅｘｐ＿Ｈｅｔ Ｏｂｓ＿Ｈｅｔ Ｅｘｐ＿Ｈｅｔ Ｏｂｓ＿Ｈｅｔ Ｅｘｐ＿Ｈｅｔ Ｏｂｓ＿Ｈｅｔ Ｅｘｐ＿Ｈｅｔ Ｏｂｓ＿Ｈｅｔ Ｅｘｐ＿Ｈｅｔ

平均杂合度

Ｍｅａｎ

ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

０．５９２ ０．７６８ ０．６７８ ０．８０３ ０．６７５ ０．８１２ ０．７３８ ０．８２０ ０．６９１ ０．８０９

Ｏｂｓ＿Ｈｅｔ表示观察杂合度；Ｅｘｐ＿Ｈｅｔ表示期望杂合度。下同

Ｏｂｓ＿Ｈｅｔｄｅｎｏｔｅｄｏｂｊｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ；Ｅｘｐ＿Ｈｅｔｄｅｎｏｔｅｄｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ

２３　基因流及聚类分析

　　基因流是指任何携带有遗传物质的个体（或载

体）在种群间的流动。利用ＰＯＰＧＥＮＥ软件对亚群

之间的基因流进行分析见表４，结果表明，因安哥拉

是外来引进品种，所以与本地品种基因流值小。遗

传距离是研究物种遗传多样性的基础，它反映了所
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表３　犉统计量表，观察杂合度和期望杂合度及遗传分化系数

犜犪犫犾犲３　犉狊狋犪狋犻狊狋犻犮犪狀犪犾狔狊犻狊，狋犺犲狅犫犼犲犮狋犲犱犪狀犱犲狓狆犲犮狋犲犱犺犲狋犲狉狅狕狔犵狅狊犻狋狔，狋犺犲犮狅犲犳犳犻犮犻犲狀狋狅犳犵犲狀犲犱犻犳犳犲狉犲狀狋犻狅狀

座位

Ｌｏｃｉ
犉ｉｓ 犉ｉｔ 犉ｓｔ Ｎｍ

平均

Ｏｂｓ＿Ｈｅｔ

平均

Ｅｘｐ＿Ｈｅｔ

遗传分化系数

Ｔｈｅｃｏｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆｇｅｎｅ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉａｔｉｏｎ

ＢＭ３４１３ ０．４３３ ０．４６１ ０．０４９ ４．８５０ ０．４３６ ０．７７８ ０．０１５

ＢＭ５７４ ０．０５５ ０．０８５ ０．０３２ ７．６６１ ０．８０５ ０．８６２ ０．００１

ＢＭＳ１００４ ０．１１８ ０．１４４ ０．０３０ ８．０５６ ０．７８９ ０．９０６ ０．０００

ＢＭＳ１７２４ ０．１０１ ０．１２６ ０．０２８ ８．６７９ ０．７７９ ０．８７７ ０．００１

ＢＭＳ１２４８ ０．１０３ ０．１２６ ０．０２５ ９．７９０ ０．７８７ ０．８８８ ０．００２

ＢＭ６５２６ ０．０６３ ０．０９６ ０．０３６ ６．７５３ ０．８２０ ０．８８６ ０．０００

ＢＭＳ１７１４ ０．０７９ ０．１２７ ０．０５２ ４．５６７ ０．７３６ ０．８０９ ０．００１

ＢＭ２０３ ０．６３３ ０．６４４ ０．０３０ ８．０８３ ０．２５６ ０．７０４ ０．００５

ＢＭＳ１６７８ ０．１０３ ０．１５６ ０．０５９ ３．９８０ ０．７４７ ０．８４２ ０．００６

ＭＢ０２３ ０．０５８ ０．０８４ ０．０２８ ８．６４７ ０．７９８ ０．８５７ ０．００２

ＩＮＲＡ０６３ ０．１９９ ０．２３０ ０．０３９ ６．１９３ ０．６０６ ０．７６６ ０．００９

ＢＭＣ１２０６ ０．０５５ ０．０６５ ０．０１１ ２３．１１５ ０．６８１ ０．７２９ ０．００３

ＢＭＳ１２９０ ０．１２４ ０．１３９ ０．０１８ １３．７１７ ０．６９５ ０．８０２ ０．００２

ＭＡＦ６５ ０．０６５ ０．０９７ ０．０３４ ７．１０３ ０．８０１ ０．８６７ ０．００１

ＢＭＳ１９４３ ０．２２８ ０．２８８ ０．０７８ ２．９７２ ０．５０６ ０．６６３ ０．００６

ＭＡＦ７０ ０．２４０ ０．２７０１ ０．０３９ ６．１６０ ０．５９２ ０．７８８ ０．００３

ＢＭＳ８７５ ０．１４１ ０．１７５ ０．０４０ ５．９６９ ０．６６７ ０．７８５ ０．００２

ＢＭ１２２５ ０．１８２ ０．２２４ ０．０５１ ４．６４２ ０．６６０ ０．８１７ ０．００８

ＢＭ３１５ ０．１３６ ０．１４６ ０．０１２ ２０．７５８ ０．５７５ ０．６７３ ０．００５

ＦＣＢ１９３ ０．０８４ ０．０９９ ０．０１６ １４．９９４ ０．７３２ ０．８０８ ０．００３

ＢＭ６４０４ ０．０９４ ０．１０９ ０．０１７ １４．５４３ ０．７６４ ０．８５３ ０．００３

ＢＭＳ８１２ ０．１５９ ０．１７７ ０．０２１ １１．４８７ ０．６０３ ０．７２６ ０．００４

ＢＭ３０３３ ０．１３２ ０．１５６ ０．０２８ ８．７４３ ０．７５９ ０．８８５ ０．００３

ＢＭＣ３２２４ ０．１４３ ０．１９７ ０．０６３ ３．７２５ ０．６１６ ０．７２７ ０．００２

ＢＭ１８１８ ０．１２１ ０．１５１ ０．０３５ ６．９１３ ０．６６０ ０．７５９ ０．００６

平均 ０．１５４ ０．１８３ ０．０３５ ８．８８４ ０．６７５ ０．８０２ ０．００４

表４　２５个微卫星座位５个山羊品种间的遗传距离和基因流

犜犪犫犾犲４　犜犺犲犵犲狀犲狋犻犮犱犻狊狋犪狀犮犲犪狀犱狋犺犲犵犲狀犲犳犾狅狑狅犳狋犺犲５犵狅犪狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犻狀狋犺犲２５犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犾狅犮犻

安哥拉山羊

Ａｎｇｏｒａ

莱芜黑山羊

ＬａｉｗｕＢｌａｃｋ

罕山白绒山羊

Ｈａｎｓｈａｎ

太行山羊

Ｔａｉｈａｎｇ

乌珠穆沁绒山羊

Ｗｕｚｈｕｍｕｑｉｎ

安哥拉山羊Ａｎｇｏｒａ ９．４６１ ８．５００ ８．５４２ ９．４３０

莱芜黑山羊ＬａｉｗｕＢｌａｃｋ ０．０３８ １２．３１７ １２．１１ １４．２４２

罕山白绒山羊 Ｈａｍｓｈａｎ ０．０４４ ０．０２８ １２．２２８ １５．７５３

太行山羊Ｔａｉｈａｎｇ ０．０４４ ０．０２８ ０．０２８ １２．８３６

乌珠穆沁绒山羊 Ｗａｚｈｕｍｕｑｉｎ ０．０３９ ０．０２２ ０．０２０ ０．０２７

上三角为基因流值，下三角为共祖遗传距离

Ｕｐｐｅｒｔｒｉａｎｇｌｅｗａｓｔｈｅｇｅｎｅｆｌｏｗ，ＬｏｗｅｒｔｒｉａｎｇｌｅｗａｓｔｈｅｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅｏｆＵＰＧＭＡｍｅｔｈｏｄ

研究群体的系统进化，用来描述群体的遗传结构和

品种间的差异。本研究运用ＧＤＡ和ＰＯＰＧＥＮＥ软

件，采用共祖遗传距离分别进行 ＵＰＧＭＡ和ＮＪ聚

类分析（图１），结果表明，两种方法得到的结论基本
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一致。

图１　犝犘犌犕犃聚类辐射图

犉犻犵１　犜犺犲犱犲狀犱狉狅犵狉犪犿狅犳犝犘犌犕犃犿犲狋犺狅犱

图２　犖犑聚类辐射图

犉犻犵２　犜犺犲犱犲狀犱狉狅犵狉犪犿狅犳犖犑犿犲狋犺狅犱

３　讨　论

３１　哈代温伯格平衡因素及群体的遗传分化

　　影响哈代温伯格平衡的因素有：选择、突变、迁

移、遗传漂变等，由于微卫星是短的高度重复序列，

也许在某一时刻突然发生横向扩增而增加新的等位

基因，从而使基因频率发生变化；群体和群体之间的

基因流动也可能使基因频率改变；遗传漂变是客观

存在的，对于小群体，其影响更大。对该样品进行卡

方检验，结果是除 ＢＭ３０３３座位上的太行山羊、

ＢＭ１８１８在罕山白绒山羊和ＢＭ３１５在山东莱芜黑

山羊处于哈代温伯格平衡外，其余均处于遗传不平

衡状态。说明这５个品种在进化过程中可能经历过

上述影响哈代温伯格平衡的因素的之一或全部。

遗传分化系数（犌犛犜）用来表示基因分化的程度。当

各群体的所有等位基因几乎相同时，犌犛犜的值接近

０，各群体间几乎没有分化；群体间的遗传分化增大

时，说明总遗传多样性几乎存在于各群体之间，犌犛犜

的值接近１。本研究的分析结果，表明各群体间变

异程度不高，分化不明显（表３）。

３２　关于取样及微卫星座位的选择

　　样本采集是开展种群遗传研究的首要步骤，对

后续的研究有重要的影响。根据闫路娜等［１３］对种

群微卫星ＤＮＡ分析中样本量对各种遗传多样性度

量指标影响的分析，得出检测遗传多样性时所需采

样量３０～５０个个体较为合适。在本试验中，样本量

在３９～４５间，在研究遗传多样性最适样本量的范围

之内。在微卫星座位的选择上，主要有两种方式进

行微卫星多态性分析［１４］：一种是在微卫星数据库

中直接寻找适合的引物，另一种是直接从基因组文

库中筛选寻找微卫星座位。Ｍｅｇｌｅｃａ等
［１５］认为微卫

星的优势将随标记数目的减少而降低。张继全

等［１６１７］指出，使用较多的座位和在品种间具有较高

变异的非稀有等位基因进行品种间遗传关系的研

究，得到的结果极为可信，而稀有等位基因和品种间

的变异程度较低的基因则可以忽略。本研究所用微

卫星座位是直接从ＧｅｎＢａｎｋ数据库筛选出来的，大

部分为牛和绵羊的微卫星引物，这些引物在山羊上

都有特异性扩增产物，在筛选中剔除了一些多态性

低和有杂带的座位。

３３　关于遗传距离和聚类方法的正确使用

　　Ｔａｋｅｚａｋｉ等
［１８］通过计算机对不同遗传距离的

估测方法进行模拟，结果表明，在检验无限等位基因

模型和逐步突变模型的不同条件下，在物种内群体

间的遗传变异中犇犃 和犇犆 是获得准确系统发生树

的最有效方法。犇犛 用于估计群体分化时间上为最

优。Ｇｅｎｇ等
［１９］对国内外２３个绵羊群体的模糊聚

类分析表明湖羊群体与蒙古绵羊群体关系相对较

近，这一结论与历史资料相吻合。Ｓｕｎ等
［２０］利用系

统聚类法分析了中亚的１５个绵羊群体的结构基因

座的基因频率，认为中亚的绵羊品种可以分为蒙古

绵羊、南亚绵羊和欧洲绵羊３个系统。Ｃｈａｎｇ等
［２１］

用模糊聚类分析了国内外３８个山羊群体的编码血

液及蛋白的１８个基因座位４３个等位基因频率，将

中亚固有山羊群体划分为东亚和南亚两大亲缘系

统。本研究选用了共祖遗传距离进行 ＮＪ和 ＵＰＧ

ＭＡ聚类，内蒙的罕山白绒山羊和乌珠穆沁绒山羊

聚到一起，安哥拉山羊是引入品种，所以与其它本地

品种的关系较远，分析结果和品种的地理关系是一

致的。
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