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摘　要：利用３０对微卫星引物，以中国西部７个地方绵羊（犗狏犻狊犪狉犻犲狊）品种为研究对象，通过计算基因频率、平均杂

合度（犎）、多态信息含量（犘犐犆）及有效等位基因数目（犖犲），并根据共祖遗传距离矩阵进行 ＵＰＧＭＡ聚类分析，评估

其品种内和品种间的遗传变异。结果表明：在３０个座位中，共检测到２３９个等位基因，平均每个座位等位基因数

为８个；品种平均有效等位基因数为２．９～３．４个，座位平均有效等位基因数为１．９～５．３个；座位平均杂合度为

０．３２０～０．８１８，品种平均杂合度在０．６５６～０．７１９之间，座位平均犘犐犆为０．３８８～０．７８６，品种平均犘犐犆在０．５９０～

０．６６６之间。聚类分析表明各绵羊品种聚类结果与其来源、育成史和地理分布基本一致，其中有争议之处仍待进一

步探讨。
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　　我国养羊历史悠久，羊遗传资源丰富。据《中国

羊品种志》记载，我国绵羊品种共有３０个，其中地方

绵羊品种１５个，培育品种７个，引入品种８个
［１］，包

括没有登记的一些品种，我国大约共有绵羊品种４０

余个。所有这些绵羊品种，一般都具有适应性好，耐

粗易抓膘，抗病抗逆等优点。并且，它们生产性能优

良，产品丰富多样。

　　微卫星标记技术具有分布广、重复性好、易操

作、多态信息含量高、呈共显性遗传等特点而广泛应

用于绵羊的遗传多样性研究［２３］。鉴于此，本研究旨

在应用微卫星标记技术，对我国西部７个地方绵羊

品种进行系统研究分析，以评估我国地方绵羊品种

遗传资源多样性，为我国特有的地方绵羊品种遗传

资源评价、保护、维持及合理利用提供理论依据。

１　材料与方法

１１　材料

　　采用７个中国地方绵羊品种，共计３３８份样品。

其中汉中绵羊（Ｈａｎｚｈｏｎｇｓｈｅｅｐ，ＨＺＳ，４４份）采自

陕西汉中；同羊（Ｔｏｎｇｓｈｅｅｐ，ＴＳ，４４份）采自陕西白

水；兰州大尾寒羊（ＬａｎｚｈｏｕＬａｒｇｅＴａｉｌｅｄｓｈｅｅｐ，

ＬＬＴＳ，４４份）采自甘肃兰州市周围；岷县黑裘皮羊

（ＭｉｎＸｉａｎＢｌａｃｋＦｕｒｓｈｅｅｐ，ＭＢＦＳ，４４份）采自甘

肃岷县清水乡；欧拉羊（Ｏｕｌａｓｈｅｅｐ，ＯＬＳ，４４份）采

自甘肃玛曲县欧拉乡；甘加羊（Ｇａｎｊｉａｓｈｅｅｐ，ＧＪＳ，

４４份）采自甘肃夏河县甘加乡；乔科羊（Ｑｉａｏｋｅ

ｓｈｅｅｐ，ＱＫＳ，４４份）采自甘肃玛曲县河曲马场；对照

品种无角陶赛特（ＰｏｌｌＤｏｒｓｅｔ，ＰＤＳ，３０份）采自中国

农业科学院北京畜牧兽医研究所昌平原种厂。抽样

方法采用原产地典型群随机抽样方法［４］，用耳号钳

剪取约０．５ｇ受试羊耳组织，７０％乙醇浸泡，－２０℃

保存。

１２　微卫星犇犖犃标记的选择

　　所用的引物全部由北京赛百盛生物工程公司合

成。引物序列、位置、退火温度及等位基因数目见表

１。

１３　微卫星多态性检测

　　ＤＮＡ提取采用常规酚、氯仿抽提法。提取后检

测其纯度并加ＴＥ溶解，－２０℃保存备用。ＰＣＲ程

序：９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５０～６０℃退火

３０ｓ，７２℃延伸３０ｓ，３３～３５循环；７２℃延伸５～１０

ｍｉｎ；４℃保存。ＰＣＲ产物经２％琼脂糖电泳检测，

用８％非变性聚丙稀酰胺凝胶电泳，硝酸银染色，最

后用数码凝胶成像系统照相。

１４　统计分析

　　以ＰＯＰＧＥＮＥ３．２统计７个绵羊品种等位基因

频率和有效等位基因数目；以 ＧＤＡ软件计算杂合

度、多态信息含量（犘犐犆）；利用ＤＩＳＰＡＮ软件计算

各品种间共祖遗传距离［５］，用类平均聚类法（Ｕｎ

ｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄｗｉｔｈａｒｉｔｈｍｅｔｉｃａｖｅｒａ

ｇｉｎｇ，ＵＰＧＭＡ）进行聚类分析
［６］。

２　结　果

２１　品种内的遗传变异

　　在３０个微卫星座位，共检测到２３９个等位基

因，平均每个座位有８个（等位基因频率略），在

ＢＭ１２２５和ＢＭＳ１７２４座位检测等位基因数目最多，

达到１５个，其次是ＢＭＳ１６７８和ＢＭ２０３座位，分别

检测到１３个和１２个等位基因。在ＢＬ６座位没有

得到扩增结果，ＭＢ０６７座位只得到一部分扩增结

果，只有４个等位基因。根据基因频率，计算了平均

杂合度（犎）、多态信息含量（犘犐犆）（表２）。统计了有

效等位基因数目（犖犲）（表３），在７个品种，３０个微

卫星座位中，有效等位基因数目为１～８个，以乔科

羊和汉中绵羊检测到的有效等位基因数目最多，平

均达到３．４ 个，在 ＢＭ６５２６、ＢＭＣ１２０６、ＢＭ３０３３、

ＢＭＳ１６７８、ＢＭＳ１７２４座位检测到的有效等位基因数

最多，平均都达到４个以上（表３）。

　　运用ＥＸＣＥＬ程序，分析了稀有等位基因数目

（表４）。在３０个微卫星座位中，共有１９个座位检

测到稀有等位基因，７个品种中，每个品种在不同的

座位都能发现稀有等位基因。稀有等位基因频率都

比较低，但是，有的稀有等位基因频率非常高，如

ＢＭ６４０４座位，乔科羊的１５３ｂｐ片段；ＢＭ１２２７座

位，欧拉羊的１１６ｂｐ片段；同一座位汉中绵羊的１２６

ｂｐ片段，其频率也达到了０．２９６，以及ＢＭ１２２５座

位，欧拉羊的２８２ｂｐ片段。

９５８
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表１　３０对微卫星引物序列结构、退火温度、等位基因数目及位置

犜犪犫犾犲１　犜犺犲狊犲狇狌犲狀犮犲狊狋狉狌犮狋狌狉犲，犪狀狀犲犪犾犻狀犵狋犲犿狆犲狉犪狋狌狉犲，狀狌犿犫犲狉狅犳狋犺犲犪犾犾犲犾犲狊犪狀犱狋犺犲犾狅犪犱犻狀犵

犻狀狋犺犲狊犺犲犲狆犮犺狉狅犿狅狊狅犿犲狊狅犳狋犺犲３０犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲狆狉犻犿犲狉狊

引物名称

Ｐｒｉｍｅｒｎａｍｅ

上下游引物序列（５′３′）

Ｆｏｒｗａｒｄａｎｄｒｅｖｅｒｓｅｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

染色体

Ｃｈｒｏｍ

退火温度

Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐ

等位基因数

ＡｌｌｅｌｅｓＮｏ．

Ａ Ａ Ｂ Ｂ

ＭＢ００９ ＧＡＴＣＡＣＣＴＴＧＣＣＡＣＴＡＴＴＴＣＣＴ；ＡＣＡＴＧＡＣＡＧＣＣＡＧＣＴＧＣＴＡＣＴ ９ ６０ ５３ ８ ８

ＢＭＳ１７２４ ＧＡＣＴＴＧＣＣＣＣＡＡＴＣＣＴＡＣＴＧ；ＡＴＴＴＣＡＧＧＴＴＴＧＴＴＧＧＴＴＣＣＣ ８ ５８ ５３ １１ １５

ＢＭ１２２７ ＣＡＣＣＡＧＴＧＡＴＡＴＴＧＧＣＴＴＡＴＧＧ；ＧＧＡＡＧＡＡＡＣＡＣＴＴＣＣＡＡＡＣＣＣ ８ ６１ ５１ １９ ７

ＢＭ３０３３ ＴＧＣＴＧＧＴＧＧＴＣＴＴＴＧＡＡＣＡＧ；ＧＣＡＡＡＣＴＧＣＴＧＧＡＴＡＧＧＧＡＧ ７ ５８ ５３ １２ ９

ＢＭ４３１１ ＴＣＣＡＣＴＴＣＴＴＣＣＣＴＣＡＴＣＴＣＣ；ＧＡＡＧＴＡＴＡＴＧＴＧＴＧＣＣＴＧＧＣＣ ６ ５８ ５４ ９ ５

ＭＡＦ７０ ＣＡＣＧＧＡＧＴＣＡＣＡＡＡＧＡＧＴＣＡＧＡＣＣ；ＧＣＡＧＧＡＣＴＣＴＡＣＧＧＧＧＣＣＴＴＴＧＣ ４ ６０ ５６ １３ ８

ＢＭ２０３ ＧＧＧＴＧＴＧＡＣＡＴＴＴＴＧＴＴＣＣＣ；ＣＴＧＣＴＣＧＣＣＡＣＴＡＧＴＣＣＴＴＣ ２６ ５８ ６０ ８ １２

ＢＭ６５２６ ＣＡＴＧＣＣＡＡＡＣＡＡＴＡＴＣＣＡＧＣ；ＴＧＡＡＧＧＴＡＧＡＧＡＧＣＡＡＧＣＡＧＣ ２６ ５６ ５５ １３ １１

ＭＢ０２３ ＣＡＣＣＴＴＣＴＡＴＧＣＴＴＣＣＡＣＴＣＴＡＧ；ＧＣＴＴＴＡＧＧＴＡＡＴＣＡＴＣＡＧＡＴＡＧＣ ２５ ５８ ５０ ６ ７

ＢＭＳ１７１４ ＴＴＴＡＴＣＣＣＡＡＧＡＧＧＴＴＣＣＡＣＣ；ＡＧＧＴＧＣＴＴＧＣＡＧＴＧＡＡＴＣＴＧ ２５ ５８ ５０ ６ ７

ＡＧＬＡ２６９ ＣＴＴＴＣＡＡＴＧＴＡＴＴＴＧＣＴＴＡＴＴＴＧＴＴ；ＧＡＣＡＣＴＡＧＴＡＧＡＴＴＴＧＡＡＡＣＣＣＡ ２３ ５４ ５２ １５ ７

ＢＬ６ ＴＴＴＴＴＣＡＣＴＧＴＡＣＴＡＡＡＡＣＧＣＴＧＣ；ＴＣＴＣＡＡＧＴＴＴＡＣＡＴＴＴＣＣＣＴＴＴＣＣ ２３ ５４ ？ ９ ０

ＭＢ０６７ ＣＴＴＴＧＴＧＧＡＡＧＧＣＴＡＡＧＡＴＧ；ＴＣＣＣＡＣＡＴＧＡＴＣＴＡＴＧＧＴＧＣ ２２ ５８ ５６ ９ ４

ＢＭＣ１２０６ ＧＧＧＴＧＧＣＴＡＴＧＡＣＴＣＣＡＧＴＧ；ＧＧＴＣＣＡＧＣＣＴＴＣＣＡＣＣＡＣ ２１ ５８ ６０ ６ ９

ＢＭＳ７１０ ＴＴＣＴＡＣＴＣＴＣＣＡＧＣＣＴＣＣＴＣＣ；ＧＴＴＧＧＣＴＣＣＡＡＧＡＧＣＡＡＧＴＣ ３ ５９ ６０ １０ １５

ＢＭ３４１３ ＴＣＣＣＴＧＧＴＡＡＣＣＡＡＴＧＡＡＴＴＣ；ＣＡＡＴＧＧＡＴＴＴＧＡＣＣＣＴＣＣＣ １８ ５８ ５９ １４ ６

ＢＭ１２２５ ＴＴＴＣＴＣＡＡＣＡＧＡＧＧＴＧＴＣＣＡＣ；ＡＣＣＣＣＴＡＴＣＡＣＣＡＴＧＣＴＣＴＧ １６ ５８ ５４ １６ ８

ＭＢ０６６ ＡＴＣＴＧＣＣＴＧＡＡＧＣＣＡＧＴＣＡＣ；ＧＧＴＴＴＣＣＴＧＣＡＣＣＴＧＣＡＴＧＡ １１ ５６ ５８ １１ ８

ＢＭ３５０１ ＣＣＡＡＣＧＧＧＴＴＡＡＡＡＧＣＡＣＴＧ；ＴＴＣＣＴＧＴＴＣＣＴＴＣＣＴＣＡＴＣＴＧ ３ ５８ ５５ １１ ８

ＢＭ１００４ ＴＴＡＡＡＡＧＴＣＡＧＡＡＡＧＧＧＡＡＧＣＣ；ＣＴＣＧＡＣＣＴＣＡＣＡＴＡＣＴＣＡＡＡＧＣ １５ ５８ ５５ １３ ８

ＢＭ３１５ ＴＧＧＴＴＴＡＧＣＡＧＡＧＡＧＣＡＣＡＴＧ；ＧＣＴＣＣＴＡＧＣＣＣＴＴＣＡＣＡＣ ５４ ５４ １１ ６

ＢＭ１３４１ ＣＣＴＡＣＣＴＡＣＴＧＣＡＣＡＧＴＴＴＴＧＣ；ＣＴＣＣＣＡＴＡＴＡＡＧＴＴＡＣＣＣＡＣＣＣ ？ ５６ ５９ ９ ７

ＵＲＢ０３７ ＡＣＴＧＧＡＧＡＣＧＡＣＴＧＡＡＧＣＡＡＣＣ；ＧＡＧＴＧＧＣＴＧＴＴＧＣＴＡＡＡＴＴＴＧＧ ２ ６２ ５２ １９ ８

ＢＭ６４４４ ＣＴＣＴＧＧＧＴＡＣＡＡＣＡＣＴＧＡＧＴＣＣ；ＴＡＧＡＧＡＧＴＴＴＣＣＣＴＧＴＣＣＡＴＣＣ ２ ５６ ５２ ？ ６

ＢＭＳ５７４ ＡＴＧＴＴＣＴＴＴＧＡＣＣＡＣＡＴＧＧＡＴＴ；ＧＡＡＣＡＡＧＣＡＴＴＣＴＧＡＣＣＡＴＡＧＣ ２ ５８ ５５ ８ １１

ＢＭ６４０４ ＴＣＣＣＴＡＡＴＧＴＴＧＡＡＴＧＧＡＣＴＴＣ；ＣＧＡＡＡＡＧＡＧＴＣＡＧＡＣＡＣＣＡＧＣ １ ５８ ５６ ７ ５

ＢＭＳ８７５ ＴＣＣＡＧＣＴＴＧＡＡＴＣＣＣＴＴＣＣ；ＡＡＧＣＡＡＡＧＧＣＴＧＧＧＡＡＣＡＣ ？ ？ ５４ ９ ７

ＢＭ３５０１ ＣＣＡＡＣＧＧＧＴＴＡＡＡＡＧＣＡＣＴＧ；ＴＴＣＣＴＧＴＴＣＣＴＴＣＣＴＣＡＴＣＴＧ ８ ５８ ５７ １２ ８

ＢＭＳ１６７８ ＴＣＴＴＣＴＣＴＧＣＡＣＴＴＴＧＧＴＴＧＣ；ＡＴＡＧＣＴＧＡＣＡＴＣＣＡＣＴＧＧＧＣ ３ ５８ ５６ １０ １２

ＩＬＳＴ０２１ ＴＣＣＴＧＴＧＧＴＡＡＡＣＡＴＡＡＣＧＣ；ＣＡＡＴＧＣＴＧＴＧＴＴＡＡＴＴＴＣＴＧＣ ９ ？ ６０ ？ ７

Ａ代表参考文献中所用的退火温度，Ａ为本研究中实际退火温度；Ｂ代表参考文献的等位基因数，Ｂ为本研究实际得到的等位基因数目。

指的是在退火过程中反复几次，退火温度有变化

Ａ．Ａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｉｎｒｅｆｅｒｅｎｃｅ；Ａ．Ａｃｔｕａｌａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ；Ｂ．Ａｌｌｅｌｅｎｕｍｂｅｒｓｉｎｒｅｆｅｒｅｎｃｅ；Ｂ．Ｏｂｓｅｒｖｅｄａｌｌｅｌｅｎｕｍｂｅｒｓ；

．ＡｌｔｅｒｅｄａｎｎｅａｌｉｎｇｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅｄｕｒｉｎｇＰＣＲ

２２　品种间交流、遗传距离及系统发生关系

　　运用 ＧＤＡ 软件统计了品种之间基因交流情

况。结果表明乔科羊和甘加羊之间有较大的基因

流，乔科羊和欧拉羊之间的基因流也比较大。其次，

汉中绵羊和同羊的基因流也较高，其值为２．１５。基

因流最小的是汉中绵羊和大尾寒羊之间，其值只有

１．１７（表５）。

０６８
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表２　７个绵羊品种在３０个微卫星座位的遗传变异参数

犜犪犫犾犲２　犈狊狋犻犿犪狋犻狅狀狊狅犳犵犲狀犲狋犻犮狏犪狉犻犪狀犮犲犻狀７狊犺犲犲狆犫狉犲犲犱狊犪狋３０犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犾狅犮犻

座位

Ｌｏｃｉ

遗传指标

Ｉｎｄｅｘｏｆｇｅｎｅｔｉｃｓ

大尾羊

ＬＬＴＳ

欧拉羊

ＯＬＳ

甘加羊

ＧＪＳ

乔科羊

ＱＫＳ

黑裘皮

ＭＢＦＳ

汉中羊

ＨＺＳ

同羊

ＴＳ

平均

Ｍｅａｎ

ＢＭ４３１１
犎 ０．６９３ ０．７１４ ０．７４３ ０．７４６ ０．７３５ ０．６４９ ０．６６８ ０．７０７

犘犐犆 ０．６２３ ０．６５３ ０．６８６ ０．６８９ ０．６７６ ０．５６５ ０．８８１ ０．６８２

ＢＭ６４４４
犎 ０．３７２ ０．７０３ ０．６９５ ０．７７０ ０．７３７ ０．７４１ ０．７２０ ０．６７７

犘犐犆 ０．４９８ ０．６４４ ０．６６５ ０．７２５ ０．６８８ ０．６８９ ０．６５７ ０．６５２

ＵＲＢ０３７
犎 ０．５８７ ０．６３２ ０．７２５ ０．７０２ ０．６４８ ０．６２７ ０．６２１ ０．６４９

犘犐犆 ０．３２５ ０．５５４ ０．５６９ ０．６３８ ０．５８６ ０．５８８ ０．５３３ ０．５４２

ＭＢ０６６
犎 ０．０００ ０．７５５ ０．６４３ ０．６１８ ０．３１３ ０．６０２ ０．７０４ ０．５１９

犘犐犆 ０．５５５ ０．７１０ ０．５７１ ０．５４４ ０．２８３ ０．５２６ ０．６３９ ０．５４７

ＢＭ３１５
犎 ０．７１４ ０．５７８ ０．６５１ ０．７２５ ０．６５７ ０．７７１ ０．２７１ ０．６２４

犘犐犆 ０．６５４ ０．５０１ ０．６３６ ０．６６８ ０．５８２ ０．７２４ ０．２３２ ０．５７１

ＭＡＦ７０
犎 ０．６２５ ０．８０１ ０．６９７ ０．８００ ０．０００ ０．７８７ ０．７５３ ０．６３８

犘犐犆 ０．５６６ ０．７６１ ０．６４８ ０．７６１ ０．６８５ ０．７４４ ０．６９７ ０．６９５

ＢＬ６ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００ ０．０００

ＢＭＳ１００４
犎 ０．６５６ ０．６２８ ０．５５９ ０．６２０ ０．５０７ ０．３１７ ０．７３９ ０．５７５

犘犐犆 ０．５９４ ０．５４１ ０．５１８ ０．８６４ ０．４４４ ０．２９０ ０．６９１ ０．５６３

ＡＧＬＡ２６９
犎 ０．７３６ ０．７４９ ０．７３９ ０．７１２ ０．６５９ ０．８１４ ０．７８９ ０．７４２

犘犐犆 ０．６８６ ０．６９２ ０．６９５ ０．６４６ ０．５７９ ０．７７６ ０．７４７ ０．６８８

ＢＭＳ１２４８
犎 ０．７２０ ０．７１１ ０．６３８ ０．６５４ ０．７６６ ０．７１４ ０．７７８ ０．７１２

犘犐犆 ０．６５７ ０．６５５ ０．５５３ ０．６００ ０．７１８ ０．６５４ ０．７３５ ０．６５３

ＢＭ６４０４
犎 ０．３８０ ０．２０４ ０．７８９ ０．４９６ ０．７７８ ０．６１５ ０．７２１ ０．５６９

犘犐犆 ０．３４３ ０．１８２ ０．７４５ ０．３７０ ０．７３０ ０．５２５ ０．６７０ ０．５０９

ＢＭＳ５７４
犎 ０．４８３ ０．７６４ ０．７１７ ０．５３８ ０．７４７ ０．６９０ ０．６８５ ０．６６１

犘犐犆 ０．４０１ ０．７２１ ０．６６１ ０．４４８ ０．７０３ ０．６３７ ０．６３９ ０．６０１

ＢＭＳ１７１４
犎 ０．６５３ ０．７１４ ０．６５２ ０．７２３ ０．６７０ ０．７７６ ０．６３１ ０．６８８

犘犐犆 ０．５７１ ０．６４８ ０．５７１ ０．６６０ ０．５８９ ０．７３１ ０．５５３ ０．６１８

ＢＭＳ１７２４
犎 ０．６７８ ０．８６７ ０．８４６ ０．８７１ ０．８４８ ０．８４６ ０．７５５ ０．８１６

犘犐犆 ０．６３７ ０．８４１ ０．８４１ ０．８４５ ０．８１８ ０．８１６ ０．７００ ０．７８６

ＢＭＳ８７５
犎 ０．６２１ ０．７４６ ０．６２１ ０．７７０ ０．６４８ ０．８２４ ０．７３２ ０．７０９

犘犐犆 ０．５５８ ０．６９２ ０．５５８ ０．７２５ ０．５７１ ０．７８９ ０．６７４ ０．６５２

ＢＭ３４１３
犎 ０．７２６ ０．６２８ ０．７０８ ０．８５１ ０．７８８ ０．７７０ ０．７００ ０．７３９

犘犐犆 ０．６８１ ０．５７１ ０．６５９ ０．８２３ ０．７４６ ０．７２６ ０．６３９ ０．６９３

ＢＭＳ１６７８
犎 ０．５７６ ０．７６４ ０．８１７ ０．８５０ ０．７９８ ０．８６８ ０．７７９ ０．７７９

犘犐犆 ０．５２６ ０．７２５ ０．７８０ ０．８２０ ０．７５６ ０．８４３ ０．７３５ ０．４５９

ＢＭ１３４１
犎 ０．４９７ ０．７３５ ０．６６４ ０．７６８ ０．６６４ ０．７８７ ０．６３９ ０．６７９

犘犐犆 ０．４０９ ０．６７６ ０．５８１ ０．７１９ ０．５９３ ０．７４３ ０．５５４ ０．７４１

ＢＭ３５０１
犎 ０．８２７ ０．７０３ ０．７８８ ０．７０７ ０．６９６ ０．７５１ ０．７５７ ０．７４７

犘犐犆 ０．７９１ ０．６３６ ０．７４４ ０．６３４ ０．６３４ ０．６７０ ０．７１６ ０．６１１

ＭＢ０６７
犎 ０．０００ ０．６１５ ０．６３２ ０．６３６ ０．０００ ０．０００ ０．３５５ ０．３２０

犘犐犆 ０．５２４ ０．５２５ ０．５５５ ０．５５６ ０．５５６ ０．５５５ ０．２８９ ０．５０８

ＭＢ００９
犎 ０．７４２ ０．８１０ ０．７９５ ０．７１２ ０．６６８ ０．６２１ ０．７４１ ０．７２７

犘犐犆 ０．６８５ ０．７７２ ０．７５２ ０．６５４ ０．６０３ ０．５４７ ０．６８４ ０．６７１

ＢＭＳ７１０
犎 ０．６５７ ０．３７９ ０．３０１ ０．６４８ ０．５８５ ０．６３１ ０．５３４ ０．５３４

犘犐犆 ０．５７５ ０．３０５ ０．２５３ ０．５６７ ０．４８５ ０．５５３ ０．４７２ ０．６６６

ＢＭ１２２７
犎 ０．６１８ ０．７０１ ０．５９７ ０．５５７ ０．６５６ ０．５７８ ０．６２９ ０．６１９

犘犐犆 ０．５４０ ０．６３６ ０．５２０ ０．４７９ ０．５７４ ０．５００ ０．５６１ ０．５４４

ＢＭ１２２５
犎 ０．７９２ ０．７０５ ０．６０５ ０．８５３ ０．６４９ ０．７５０ ０．６７４ ０．７１８

犘犐犆 ０．７５０ ０．６５２ ０．５４５ ０．８２５ ０．５６５ ０．７０４ ０．６２０ ０．６６６

ＩＬＳＴ０２１
犎 ０．５０２ ０．３０１ ０．３７９ ０．４０１ ０．６２８ ０．６３１ ０．４８９ ０．４７６

犘犐犆 ０．３７３ ０．２５３ ０．３０５ ０．３１８ ０．５４９ ０．５５３ ０．３６７ ０．３８８

ＢＭ２０３
犎 ０．８５４ ０．７２１ ０．６８７ ０．８３４ ０．６７０ ０．８７６ ０．８０７ ０．７７８

犘犐犆 ０．８２４ ０．６６８ ０．６５１ ０．８０２ ０．５８９ ０．８５１ ０．７６８ ０．７３６

ＭＢ０２３
犎 ０．６５１ ０．６９７ ０．６５７ ０．７１２ ０．８０６ ０．７１２ ０．７１２ ０．７０７

犘犐犆 ０．５８５ ０．６２８ ０．５９５ ０．６５０ ０．７６６ ０．６５３ ０．６５６ ０．６４８

ＢＭ３０３３
犎 ０．８０５ ０．８３２ ０．５６３ ０．８３６ ０．８０６ ０．８０５ ０．７７６ ０．７７５

犘犐犆 ０．７６３ ０．７９９ ０．５２６ ０．８０２ ０．７６８ ０．７６９ ０．７３１ ０．７３７

ＢＭＣ１２０６
犎 ０．７８９ ０．６５１ ０．７３７ ０．７３８ ０．７７４ ０．７６２ ０．８０１ ０．７５０

犘犐犆 ０．７４５ ０．５７３ ０．６８１ ０．６８１ ０．７２９ ０．７１４ ０．７６３ ０．６９８

ＢＭ６５２６
犎 ０．７５３ ０．８４８ ０．７９３ ０．８３８ ０．８３１ ０．８０６ ０．８５９ ０．８１８

犘犐犆 ０．７０３ ０．８１８ ０．７５０ ０．８０６ ０．８００ ０．７７０ ０．８３３ ０．７８２

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
犎 ０．６５６ ０．６７８ ０．６７０ ０．７１３ ０．６９４ ０．７１９ ０．６８４ ０．６８８

犘犐犆 ０．５９０ ０．６０１ ０．６１７ ０．６４４ ０．６３４ ０．６６６ ０．６１４

１６８
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表３　７个地方绵羊品种、３０个微卫星座位有效等位基因数（犖犲）

犜犪犫犾犲３　犈犳犳犲犮狋犻狏犲狀狌犿犫犲狉狊狅犳犪犾犾犲犲狊犻狀７狊犺犲犲狆犫狉犲犲犱狊犪狋３０犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犾狅犮犻

座位

Ｌｏｃｉ

大尾寒羊

ＬＬＴＳ

欧拉羊

ＯＬＳ

甘加羊

ＧＪＳ

乔科羊

ＱＫＳ

黑裘皮

ＭＢＦＳ

汉中羊

ＨＺＳ

同羊

ＴＳ

平均

Ｍｅａｎ

ＢＭ４３１１ ３．２ ３．４ ３．８ ３．７ ３．７ ２．７ ２．９ ３．３

ＢＭ６４４４ １．４ ３．３ ３．２ ３．３ ３．７ ３．８ ３．４ ３．０

ＵＲＢ０３７ ２．４ ２．７ ３．６ ４．３ ２．８ ２．６ ２．６ ２．７

ＭＢ０６６ ０．０ ４．０ ２．８ ２．６ １．５ ２．５ ３．３ ２．０

ＢＭ３１５ ３．５ ２．３ ２．９ ３．６ ２．９ ４．３ １．４ ２．６

ＭＡＦ７０ ２．６ ５．０ ３．２ ５．０ ０．０ ４．５ ４．０ ２．７

ＢＬ６ ０．０ ０．０ ０．０ ０．０ ０．０ ０．０ ０．０ ０．０

ＢＭＳ１００４ ２．９ ２．６ ２．２ ２．６ ２．０ １．４ ３．７ ２．３

ＡＧＬＡ２６９ ３．７ ３．８ ３．７ ３．４ ２．９ ５．３ ４．５ ３．８

ＢＭＳ１２４８ ３．４ ３．４ ２．７ ２．９ ４．２ ３．４ ４．３ ３．４

ＢＭ６４０４ １．６ １．３ ４．５ ２．０ ４．３ ２．６ ３．６ ２．３

ＢＭＳ５７４ １．９ ４．２ ３．４ ２．１ ３．８ ３．１ ３．１ ２．８

ＢＭＳ１７１４ ２．９ ３．４ ２．９ ３．６ ２．９ ４．３ ２．７ ３．１

ＢＭＳ１７２４ ３．０ ７．１ ６．３ ７．７ ６．３ ６．３ ４．０ ５．３

ＢＭＳ８７５ ２．６ ３．８ ２．６ ４．３ ２．８ ５．６ ３．７ ３．３

ＭＢ０６７ ０．０ ２．６ ２．７ ２．７ ０．０ ０．０ １．５ １．４

ＭＢ００９ ３．６ ５．０ ４．８ ３．４ ２．９ ２．６ ３．８ ３．６

ＢＭ３４１３ ３．６ ２．６ ３．３ ６．７ ４．５ ４．３ ３．３ ３．７

ＢＭ３５０１ ５．６ ３．３ ４．８ ３．３ ３．２ ４．０ ４．０ ３．８

ＢＭ１３４１ ２．０ ３．７ ２．９ ４．２ ２．９ ４．５ ２．７ ３．０

ＢＭＳ１６７８ ２．３ ４．２ ５．３ ６．３ ４．８ ６．７ ４．３ ４．３

ＢＭＳ７１０ ２．９ １．６ １．４ ２．８ ２．４ ２．７ ２．１ ２．１

ＢＭ１２２７ ２．６ ３．３ ２．４ ２．２ ２．８ ２．３ ２．６ ２．６

ＢＭ１２２５ ４．８ ３．３ ２．５ ６．７ ２．７ ４．０ ３．０ ３．４

ＩＬＳＴ０２１ ２．０ １．４ １．６ １．７ ２．６ ２．７ １．９ １．９

ＢＭ２０３ ６．７ ３．６ ３．１ ５．９ ２．９ ７．７ ５．０ ４．３

ＭＢ０２３ ２．９ ３．２ ２．１ ３．４ ５．０ ３．４ ３．４ ３．３

ＢＭ３０３３ ５．０ ５．９ ２．３ ５．９ ５．０ ５．０ ４．３ ４．３

ＢＭＣ１２０６ ４．５ ２．９ ３．７ ３．７ ４．３ ４．２ ５．０ ４．０

ＢＭ６５２６ ４．０ ６．３ ４．８ ５．９ ５．９ ５．０ ６．７ ５．３

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ２．９ ３．０ ３．０ ３．４ ３．２ ３．４ ３．１

　　基于等位基因频率，运用ＤＩＳＰＡＮ软件，计算

品种之间的共祖遗传距离，根据共祖遗传距离和等

位基因频率数据，采用ＵＰＧＭＡ法构建了系统发生

树（图１），分析表明，甘加羊和岷县黑裘皮羊关系最

近（Ｄｓ＝０．１０７），其次是甘加羊和兰州大尾寒羊（Ｄｓ

＝０．１２８）；关系最远的是无角陶赛特和兰州大尾寒

羊（Ｄｓ＝０．３５４）；无角陶赛特作为一个外来对照品

种，和同羊、欧拉羊、甘加羊、乔科羊、岷县黑裘皮羊

的遗传距离都超过０．３（表５），和汉中绵羊的关系也

较远（Ｄｓ＝０．２９３）。聚类分析发现：受试羊大体可

以分为３个类群，首先甘加羊和岷县黑裘皮羊聚为

一类，然后和乔科羊、兰州大尾寒羊聚在一起，作为一

个分支；其次是汉中绵羊和同羊聚在一起，然后和欧

拉羊聚为一类，作为一个分支；这２个分支先聚在一

起，最后和对照品种无角陶赛特绵羊聚合（图１）。

３　讨　论

３１　群体遗传多样性分析

　 　 多 态 信 息 含 量 （Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ

ｃｏｎｔｅｎｔ，犘犐犆）是衡量基因变异程度高低，反映遗传

２６８
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表４　３０个微卫星座位，７个地方绵羊品种所检测到的稀有等位基因

犜犪犫犾犲４　犜犺犲狊犻狕犲犪狀犱狀狌犿犫犲狉狅犳狆狉犻狏犪狋犲犪犾犾犲犾犲狊狑犻狋犺狋犺犲犮狅狉狉犲狊狆狅狀犱犻狀犵

犳狉犲狇狌犲狀犮狔犪狋３０犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犾狅犮犻犻狀７狊犺犲犲狆犫狉犲犲犱狊

座位

Ｌｏｃｉ

片段长度

Ｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ

频率

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

品种

Ｂｒｅｅｄ

座位

Ｌｏｃｉ

片段／长度

Ｌｅｎｇｔｈ／ｂｐ

频率

Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

品种

Ｂｒｅｅｄｓ

ＢＭ４３１１ １３５ ０．１８２ 黑裘皮羊 ＭＢＦＳ ＢＭＳ１６７８ １５６ ０．０９１ 大尾寒羊ＬＬＴＳ

ＢＭ６４４４ ２０６ ０．２５０ 黑裘皮羊 ＭＢＦＳ ＢＭ１２２７ １３４ ０．０６８ 同羊ＴＳ

ＢＭ３１５ １７６ ０．２７３ 同羊ＴＳ ＢＭ１２２５ ２８２ ０．４５５ 欧拉羊ＯＬＳ

１７０ ０．０９１ 同羊ＴＳ ２８０ ０．２２７ 欧拉羊ＯＬＳ

１６４ ０．０４５ 甘加羊ＧＪＳ ２６８ ０．２９６ 大尾ＬＬＴＳ

ＢＭ６４０４ １５３ ０．４３１ 乔科羊ＱＫＳ ２５２ ０．１８２ 乔科羊ＱＫＳ

ＢＭＳ５７４ １５８ ０．０９１ 同羊ＴＳ ＩＬＳＴＳ０２１ １０６ ０．２７３ 汉中绵羊 ＨＺＳ

ＢＭＳ１７１４ １５２ ０．４５５ 甘加羊ＧＪＳ ＭＢ０２３ １４４ ０．０６８ 黑裘皮羊 ＭＢＦＳ

ＢＭＳ１７２４ １５２ ０．０６８ 黑裘皮羊 ＭＢＦＳ ＢＭ３０３３ １６８ ０．０９１ 同羊ＴＳ

ＭＢ００９ １４２ ０．２５０ 大尾寒羊ＬＬＴＳ ＢＭ６５２６ １７８ ０．２１６ 甘加羊ＧＪＳ

１４０ ０．２７３ 大尾寒羊ＬＬＴＳ ＢＭ１３４１ １２８ ０．０４５ 汉中 ＨＺＳ

ＢＭ３１５ １２０ ０．１５９ 乔科羊ＱＫＳ ＢＭ１２２７ １１６ ０．０９１ 欧拉羊ＯＬＳ

ＭＢ０６６ １１２ ０．１５９ 欧拉羊ＯＬＳ １２２ ０．５６８ 汉中绵羊 ＨＺＳ

ＵＲＢ０３７ １８２ ０．０３４ 汉中绵羊 ＨＺＳ １２６ ０．２９６ 汉中绵羊 ＨＺＳ

ＢＭ３５０１ ２２８ ０．０６８ 同羊ＴＳ

表５　３０个微卫星座位、７个绵羊品种之间的基因流分析

犜犪犫犾犲５　犌犲狀犲犳犾狅狑犫犲狋狑犲犲狀７狊犺犲犲狆犫狉犲犲犱狊犪狋３０犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犾狅犮犻

大尾寒羊

ＬＬＴＳ

欧拉羊

ＯＬＳ

甘加羊

ＧＪＳ

乔科羊

ＱＫＳ

黑裘皮

ＭＢＦＳ

汉中羊

ＨＺＳ

同羊

ＴＳ

大尾寒羊ＬＬＴＳ １．７１ １．９８ １．９２ １．６６ １．１７ １．５３

欧拉羊ＯＬＳ ２．１７ ２．４２ １．７６ １．９７ ２．２６

甘加羊ＧＪＳ ２．７８ ２．２７ １．７６ ２．１２

乔科羊ＱＫＳ ２．０６ ２．０９ ２．７１

黑裘皮 ＭＢＦＳ ２．０５ １．８１

汉中羊 ＨＺＳ ２．１５

表６　犖犲犻（１９７８）遗传距离矩阵

犜犪犫犾犲６　犜犺犲犿犪狋狉犻狓狑犻狋犺狋犺犲犇犮狅犪犵犲狀犲狋犻犮犱犻狊狋犪狀犮犲

陶塞特

ＰＤＳ

大尾寒羊

ＬＬＴＳ

欧拉羊

ＯＬＳ

甘加羊

ＧＪＳ

乔科羊

ＱＫＳ

黑裘皮

ＭＢＦＳ

汉中羊

ＨＺＳ

同羊

ＴＳ

道塞特 ＷＵＪＩ ０．３５４ ０．３３０ ０．３３９ ０．３０５ ０．３２７ ０．２９３ ０．３１０

大尾寒羊ＬＬＴＳ ０．１５７ ０．１２８ ０．１３７ ０．１５５ ０．１７５ ０．１６７

欧拉羊ＯＬＳ ０．１７０ ０．１４９ ０．１３９ ０．１５０ ０．１４６

甘加羊ＧＪＳ ０．１３５ ０．１０７ ０．１７８ ０．１６２

乔科羊ＱＫＳ ０．１３１ ０．１５７ ０．１３７

黑裘皮 ＭＢＦＳ ０．１５０ ０．１３２

汉中羊 ＨＺＳ ０．１３５

同 羊ＴＳ

３６８
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图１　犝犘犌犕犃方法聚类

犉犻犵１　犜犺犲犱犲狀犱狉狅犵狉犪犿狊狑犻狋犺犝犘犌犕犃犿犲狋犺狅犱

信息的一个指标［７］。据表２结果，在３０个座位中，

除了ＢＬ６、ＢＭＳ１６７８、ＩＬＳＴ０２１座位犘犐犆＜０．５之

外，其余２７个均为高度多态座位，其中０．５０＜犘犐犆

＜０．６０的有７个，占２５．９３％；０．６０＜犘犐犆＜０．７０的

共有１５个座位，占５５．５６％；０．７０＜犘犐犆＜０．８０的

共有５个座位，占１８．５２％。２７个高度多态座位中，

以ＢＭ６５２６座位的多态信息含量最高，达到０．７８２，

ＩＬＳＴ０２１座位的多态信息含量最低，为０．３８８。在７

个品种、３０个座位中，除大尾寒羊犘犐犆值为０．５９０

外，其余６个品种均在０．６００～０．７００之间。这和

Ｂｕｃｈａｎａｎ等
［８９］报道６个绵羊品种平均犘犐犆值为

０．６５基本一致。贾斌等
［１０］对新疆北疆地区３个品

种绵羊遗传多样性进行了检测。结果表明各品种绵

羊平均犘犐犆、犎 和犖犲几个指标均低于国外品种绵

羊，其基因多态性和遗传多样性相对贫乏。Ａｒｏｒａ

和Ｂｈａｔｉａ
［１１］运用ＦＡＯ推荐的２５个微卫星座位，对

印度 犕狌狕狕犪犳犪狉狀犪犵狉绵羊进行遗传多样性分析表

明平均每个座位等位基因数和有效等位基因数分别

为５．０４ 和 ３．６４，期望杂合度为 ０．６９７，犘犐犆 为

０．６３６，认为联合国粮农组织推荐的２５个微卫星座

位能较好的评价地方绵羊品种遗传多样性。

　　由表２可知，在３０个微卫星座位平均杂合度为

０．３２０～０．８１８，品种平均杂合度为０．６５６～０．７１９，

属于高度杂合群体和高度杂合座位。在所检测的座

位中，以ＢＭ６５２６座位杂合度为最高，达到０．８１８；７

个绵羊品种，以汉中绵羊的杂合度最高，其次是乔科

羊，但杂合度高的群体，并不能说明它是由于进化的

原因还是导入外血引起［１２］。所以，本研究结果还需

进一步研究，但群体杂合度越高，反映品种的遗传多

样性信息也越多，也说明该座位为品种检测所提供

的遗传信息量更大，这有利于对群体及亚群体进行

研究分析。

　　有效等位基因数与多态信息含量一样，都是度

量群体遗传多样性的指标。由于所检测的座位在品

种中存在重组，另外，在分析中，笔者把所检测到的

等位基因当作同样效应分析，而实际这是不可能的，

所以就存在有效数目问题。从表３可知，３０个微卫

星座位有效等位基因数目为１～８个；７个品种中，

以乔科羊和汉中绵羊检测到的有效等位基因数目最

多，平 均 达 到 ３．４ 个，就 座 位 而 言，ＢＭ６５２６、

ＢＭＣ１２０６、ＢＭ３０３３、ＢＭＳ１６７８、ＢＭＳ１７２４这几个座

位检测到的有效等位基因数最多，平均都达到４个

以上。可以认为这几个座位是最优势座位。Ａｒｒａｎｚ

等［１３］利用１８个微卫星座位分析了６个西班牙地方

绵羊品种，结果表明，在单个座位上，美利奴羊所检

测到的有效等位基因数目最大（犖犲＝９．５），而

犔犪狋狓犪ｓ羊在很多座位上，其等位基因数目都最少

（ＭＡＦ７０，犖犲＝１．８；ＭＡＦ４８，犖犲＝３．１）。

　　通过基因流分析表明，同属于藏羊系草地型的

乔科羊和甘加羊之间基因流数值达到２．７８，乔科羊

和欧拉羊之间基因流也较大，这说明同属于藏羊系

的３个类群间存在比较活跃的交流。汉中绵羊和同

羊基因流值为２．１５。基因流最小的是汉中绵羊和

大尾寒羊之间，其基因流只达到１．１７，这能说明现

在的地理、历史事实。一方面汉中地区相对闭塞的

环境，阻碍品种间交流；另外，面临濒危的大尾寒羊，

奇缺的遗传资源也妨碍品种间交流。

３２　群体系统发生关系分析

　　本研究７个地方绵羊品种：大尾寒羊、陕西同羊

和汉中绵羊为肉脂羊，属于蒙古羊系［１］；《甘肃地方

畜禽品种志》则把甘加羊、欧拉羊、乔科羊划分为藏

羊系的草地型。关于遗传距离的一般假定是：遗传

距离是起源于共同祖先的相同基因进化趋异的一种

测度［１４］。因此本研究采用共祖遗传距离，运用ＵＰ

ＧＭＡ法对受试羊品种进行聚类分析。结果表明，

无角陶赛特作为一个外来对照品种，和其他几个品

种显著区别，但其余７个品种之间遗传距离区别则

不是很大，作为藏羊系的甘加羊首先和黑裘皮聚为

一类，其次是汉中绵羊和同羊聚为一类，然后是甘加

羊、黑裘皮羊、乔科羊聚为一类，它们作为２个分支，

分别再和大尾寒羊、欧拉羊聚合。据孙伟等［１５１６］运

用遗传贴近度对同羊血统归属进行研究后认为：中

国同羊属于“蒙古羊”集团，且同羊血统中因其所处

的地理位置而混有大尾寒羊血统。但Ｇｕｏ等
［１７］等

运用线粒体单倍型分析了小尾寒羊、湖羊、滩羊、同

４６８
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羊等绵羊品种后指出，同羊不属于蒙古羊集团，也不

属欧洲羊集团，同羊和汉中绵羊关系较远，和兰州大

尾寒羊关系较近，同羊可能来自西亚或者南亚。李

祥龙等［１８］利用微卫星技术研究我国蒙古羊、乌珠穆

沁羊、哈萨克羊、阿勒泰羊、滩羊和藏绵羊６个地方

绵羊品种，探讨其起源及群体间的亲缘关系，结果表

明，我国绵羊品种和欧洲品种具有相似的遗传多样

性，但具有较高的近交系数，并且，蒙古羊与藏绵羊

之间分化明显且具有较远的亲缘关系。这样，导致

本研究绵羊品种聚类关系较为复杂。另外，遗传距

离精度也与微卫星座位多少有关，张爱玲等［１９］以实

际测得的１９个微卫星座位的基因频率为基础，分析

中国４个山羊品种在３、６、９、１２、１５个微卫星座位情

况下的遗传距离精度。结果表明，随着微卫星数目

的增多，遗传距离精度也随着升高，狋检验表明在１５

个座位下测得的遗传距离精度与在３、６、９、１２座位

时的估测精度呈显著差异；杨燕等［２０］对部分藏系绵

羊研究后认为，藏系绵羊各群体间亲缘关系及系统

进化有待于进一步研究。同时，笔者认为，即使是完

全相同的资料，采用不同的分析方法，得出的结论也

仍有较大出入。综合本研究聚类结果，除统计误差，

分析方法本身原因外，动物繁殖技术的发展，冷冻精

液、胚胎移植、人工授精等新技术在生产实践中迅速

推广，导致群体遗传结构发生改变，甚至品种特性丧

失。这给试验分析带来误差。

　　综上所述，微卫星标记是评价我国地方绵羊品

种遗传多样性的一种有效手段，但要对我国绵羊品

种资源提出更为确切合理的评价，还应综合运用其

他方法（如线粒体ＤＮＡ等），针对某一类别（比如藏

系绵羊）和对照品种进行系统研究。
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