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中国南方地区７个山羊群体的遗传分化与基因流分析
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摘　要：利用２３对微卫星标记分析了中国南方７个山羊群体的遗传分化、基因流、遗传分化程度与地理距离之间

的关系，同时利用ＤＣ遗传距离构建系统树和ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ进行动态聚类。结果表明：７个山羊群体总近交系数

（犉犻狋）为－７．７３％，群体内近交系数（犉犻狊）为 －２６．５％，群体间基因分化系数（犉狊狋）为１４．８４％，３个指标均达到极显著

水平（犘＜０．００１），说明这７个山羊群体总体上和群体内杂合度较高，群体间遗传分化较明显，１４．８４％的遗传变异

来自于群体间，８５．１６％遗传变异来自于群体内个体间的差异。７个山羊群体每世代两群体间有效迁移个体数

（犖犲犿）变化范围为０．８３１３（宜昌白山羊与黄淮山羊）到３．４１０３（马头山羊与湘东黑山羊），平均为１．５７７０。７个山

羊群体间的基因分化程度与地理距离和遗传距离相关不显著（犘＞０．０５）。宜昌白山羊、马头山羊、湘东黑山羊、福

清山羊、戴云山羊、黄淮山羊、长江三角洲白山羊群体中属于各自采样群体的概率分别为９９．１％、９８％、９６．２％、

９６．６％、９８．７％、９８．７％和９８．７％。同时，ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ软件通过变化的分群数体现的聚类情况与用ＤＣ遗传距离

所构建的系统聚类图结果一致。研究结果表明：这７个山羊群体间的遗传分化主要是自然选择作用的结果。
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　　山羊在动物分类学上属于偶蹄目（犃狉狋犻狅犱犪犮

狋狔犾犪）、牛科（犅狅狏犻犱犪犲）、绵羊山羊亚科（犆犪狆狉狅狏犻

狀犪犲）、山羊属（犆犪狆狉犪），是一种适应性强、分布范围

广的家畜。中国地域辽阔，生境各异，孕育了丰富的

山羊遗传资源。据２０世纪８０年代的调查，我国共

有各类山羊地方品种２０个
［１］，同时，还有一些品种

未被列入品种名录。另据联合国粮农组织遗传多样

性信息网提供的数据，中国共有各类山羊品种６２

个，其中地方品种６０个（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｆａｏ．ｏｒｇ／

ｄａｄｉｓ）。这些山羊品种为我国进一步培育新品种和

畜牧业的可持续发展提供了遗传基础。

　　有关中国山羊遗传多样性及群体间亲缘关系的

研究，前人做了一些工作，并取得了很有价值的成

果。张爱玲等［２］、汪志国等［３］、Ｌｉ等
［４５］、利用微卫

星技术对中国部分山羊群体进行了研究，李祥龙

等［６］、刘益平等［７］、Ｃｈｅｎ等
［８］对中国部分山羊群体

线粒体ＤＮＡ多态性进行了研究，并探讨了中国山

羊的母系起源，Ｌｉ等
［９］还利用ＲＡＰＤ技术对中国部

分山羊群体遗传多样性进行了研究。本研究是在汪

志国等［３］对中国南方地区７个山羊群体的遗传多样

性研究数据基础上，利用ＦＳＴＡＴ、ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ、

ＧＥＮＥＣＬＡＳＳ等多种统计软件，分析各群体间遗传

分化、基因流，遗传分化程度与地理距离之间的关

系，以期为分析品种间遗传分化的原因和我国南方

地区山羊品种的资源保护工作提供科学依据。

１　材料与方法

１．１　采样及犇犖犃提取

　　采用中心产区典型群随机抽样方法分别采取长

江中下游以及东南沿海７个山羊群体（宜昌白山羊、

马头山羊、湘东黑山羊、福清山羊、戴云山羊、黄淮山

羊、长江三角洲白山羊）共３４５个个体耳组织样，用

７５％的酒精浸泡低温带回实验室，－２０℃保存备用。

采样时尽可能选择没有亲缘关系的个体，各群体采

样详细情况见表１。ＤＮＡ提取及浓度测定按常规

方法，实际操作过程略有改进［１０］。

表１　中国南方地区７个山羊群体的采样情况
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群体Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ 缩写Ａｂｂｒ． 样本数Ｓａｍｐｌｉｎｇｓｉｚｅ 采样地点Ｓａｍｐｌｉｎｇｌｏｃａｔｉｏｎ

宜昌白山羊ＹｉｃｈａｎｇＷｈｉｔｅｇｏａｔ Ｙｉ ４０ 湖北省宜昌市Ｙｉｃｈａｎｇｃｉｔｙ，ＨｕｂｅｉＰｒｏｖ．

马头山羊 Ｍａｔｏｕｇｏａｔ Ｍａ ６０ 湖南省石门县Ｓｈｉｍｅｎｃｏｕｎｔｙ，ＨｕｎａｎＰｒｏｖ．

湘东黑山羊ＸｉａｎｇｄｏｎｇＢａｌｃｋｇｏａｔ Ｘｉａｎｇ ５５ 湖南省浏阳县Ｌｉｕｙａｎｇｃｏｕｎｔｙ，ＨｕｎａｎＰｒｏｖ．

福清山羊Ｆｕｑｉｎｇｇｏａｔ Ｆｕ ５０ 福建省福清县Ｆｕｑｉｎｇｃｏｕｎｔｙ，ＦｕｊｉａｎＰｒｏｖ．

戴云山羊Ｄａｉｙｕｎｇｏａｔ Ｄａｉ ５０ 福建省德化县Ｄｅｈｕａｃｏｕｎｔｙ，ＦｕｊｉａｎＰｒｏｖ．

黄淮山羊 Ｈｕａｎｇｈｕａｉｇｏａｔ Ｈｕａｎｇ ５０ 江苏省响水县Ｘｉａｎｇｓｈｕｉｃｏｕｎｔｙ，ＪｉａｎｇｓｕＰｒｏｖ．

长江三角洲白山羊

ＹａｎｇｔｓｅＲｉｖｅｒＤｅｌｔａＷｈｉｔｅｇｏａｔ
Ｃｈａｎｇ ４０ 江苏省海门县 Ｈａｉｍｅｎｃｏｕｎｔｙ，ＪｉａｎｇｓｕＰｒｏｖ．

总计 Ｔｏｔａｌ ３４５

３６５
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１２　微卫星选择及犘犆犚扩增

　　采用联合国粮农组织（ＦＡＯ）及国际遗传学会

（ＩＳＡＧ）联合推荐的用于山羊遗传多样性研究的３０

对引物中的２３对
［１１］。引物详细信息可从相关网站

查询而得（ｈｔｔｐ：／／ｌｏｃｕｓ．ｊｏｕｙ．ｉｎｒａ．ｆｒ；ｈｔｔｐ：／／

ｂｏｓ．ｃｖｍ．ｔａｍｕ．ｅｄｕ；ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｍａｒｃ．ｕｓｄａ．

ｇｏｖ；ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｒｏｓｌｉｎ．ａｃ．ｕｋ等）。ＰＣＲ扩

增及产物基因型的鉴定详见参考文献［３］。

１３　统计分析

　　群体间遗传分化的度量采用 Ｗｒｉｇｈｔ提出的３

个固定指数犉犻狊、犉狊狋和犉犻狋
［１２］。群体间这３个指数的

计算及其显著性检验用ＦＳＴＡＴ（Ｖｅｒ．２．９．３．２）完

成［１３］。应用Ｓｌａｔｋｉｎ提出的岛屿模型理论（Ｉｓｌａｎｄ

ｍｏｄｅｌ）来计算群体间基因流程度
［１４］，具体计算由群

体遗传统计软件包ＧＥＮＥＰＯＰ（Ｖ３．３）先计算出两

群体间的犉狊狋，然后根据如下公式计算出每世代两群

体间有效迁移个体平均数（Ｔｈｅａｖｅｒａｇｅｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｍｉｇｒａｎｔｓ ｅｘｃｈａｎｇｅｄ ｐｅｒ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ，

犖犲犿）
［１５］。

犖犲犿 ＝ （１－犉狊狋）／（４犉狊狋）

　　为检验各山羊群体地理分布与遗传分化程度之

间的关系，用Ｓｌａｔｋｉｎ
［１４］和Ｒｏｕｓｓｅｔ

［１６］提出的方法，

并用如下公式进行计算：

狔＝ａ＋ｂ犾狀（犇）

　　其中：狔为犉狊狋／（１－犉狊狋），犇 为各群体间的地理

距离（公里）（表４），通过中国交通地图查询而得
［１７］。

ａ为常数，ｂ为回归系数。回归方程的构建和回归系

数的显著性检验由ＧＥＮＥＰＯＰ（Ｖ３．３）完成
［１５］。同

时用ＳＰＳＳ计算地理距离和ＤＣ遗传距离相关性，

并进行显著性检验［１８］。

　　群体间遗传距离及亲缘树的构建由 Ｐｏｐｕｌａ

ｔｉｏｎｓ（１．２．２８）和Ｔｒｅｅｖｉｅｗ完成
［１９２０］。采用ＤＣ遗

传距离，同时用邻近给合法（ＮＪ）和非加权组对算术

平均法（ＵＰＧＭＡ）构建亲缘树
［２１］。采用１０００次自

举检验（Ｂｏｏｔｓｔｒａｐ）所得的百分比评价亲缘树构建

的准确性［２２］。

　　为更深入地了解群体遗传结构及它们之间的亲

缘关系，基于贝叶斯概率理论（Ｂａｙｅｓｉａｎｔｈｅｏｒｙ），分

别使用 ＧＥＮＥＧＡＬＳＳ （Ｖ２．０）和 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ

（Ｖ２．０）２种软件对所有样本从个体和群体水平进行

鉴定。ＧＥＮＥＧＡＬＳＳ分析采用 Ｒａｎｎａｌａ＆ Ｍｏｕｎ

ｔａｉｎ所用的方法
［２３］，ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ分析采用混合

模型（Ａｄｍｉｘｔｕｒｅｍｏｄｅｌ），分群数Ｋ＝２～７
［２４］。

２　结　果

２１　群体间遗传分化

　　Ｗｒｉｇｈｔ
［１２］提出的３个固定指数犉犻狊，犉狊狋和犉犻狋均

是反映群体近交程度或群体间遗传分化的指标，其

值越大，表示偏离 ＨａｒｄｙＷｅｉｎｂｅｒｇ平衡程度越明

显，各亚群间遗传分化越大。从７个山羊群体２３对

微卫星引物犉－统计结果（表２）可知：所有微卫星

位点这３个固定指数：犉犻狊，犉狊狋和犉犻狋均达到极显著水

平（犘＜０．００１），且犉犻狋和犉犻狊值为负值，说明这７个山

羊群体从总体上和各群体内杂合度较高，群体间遗

传分化较明显，１４．８４％的遗传变异由于群体间引起

的，而８５．１６％遗传变异是由于各群体内个体间的

差异引起的。

　　７个山羊群体间遗传分化程度及其基因流分析

结果见表３。在该表中，所有各群体间基因分化系

数犉狊狋均达到极显著水平（犘＜０．００１），说明这７个

山羊群体间遗传分化极显著。其中宜昌白山羊与黄

淮山羊之间犉狊狋最大（０．２３１２），从而导致所计算出

来的每世代两群体间有效迁移个体数（犖犲犿）最小

（０．８３１３）。马 头 山 羊 与 湘 东 黑 山 羊 犉狊狋 最 小

（０．０６８３），每世代两群体间有效迁移个体数也最大

（３．４１０３）。７个山羊群体每世代两群体间有效迁

移个体数平均为１．５７７０。

　　基因分化系数和地理距离之间的关系用方程式

表示如下：

犉狊狋／（１－犉狊狋）＝０．１４３５＋０．００５６犾狀（犇）

　　显著性检验表明，基因分化系数和地理距离之间

没有显著的相关关系（狉＝０．０８９，犘＝０．７２８；犚２＝

０．００６５）。同时，各山羊群体间的地理距离和ＤＣ遗

传距离相关系数为０．１５７，相关不显著（犘＝０．４７９）。

图１　７个山羊群体间基因分化系数和地理距离之间

的关系

犉犻犵．１　犜犺犲狉犲犾犪狋犻狅狀狊犺犻狆犫犲狋狑犲犲狀犵犲狀犲犱犻犳犳犲狉犲狀狋犻犪狋犻狅狀犮狅

犲犳犳犻犮犻犲狀狋（犉狊狋）犪狀犱犵犲狅犵狉犪狆犺犻犮犪犾犱犻狊狋犪狀犮犲，犾狀（犇）

犳狅狉７犵狅犪狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犻狀狊狅狌狋犺狅犳犆犺犻狀犪
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　５期 杨章平等：中国南方地区７个山羊群体的遗传分化与基因流分析

表２　中国南方地区７个山羊群体２３对微卫星引物的犉统计结果

犜犪犫犾犲２　犜犺犲狉犲狊狌犾狋狊狅犳犉狊狋犪狋犻狊狋犻犮狊犳狅狉犲犪犮犺狅犳２３犿犪狉犽犲狉狊犪犮狉狅狊狊７犵狅犪狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犻狀狊狅狌狋犺狅犳犆犺犻狀犪

座位Ｌｏｃｉ 群体内近交系数犉犻狊 群体间基因分化系数犉狊狋 总群体近交系数犉犻狋

ｍｂ０２３ １．００００＋＋＋ ０．４２２０ －０．１５５９＋＋＋

ｍａｆ７０ －０．０４２４＋＋＋ ０．０５７２ ０．０１７２

ｂｍ１８１８ －０．１５１６＋＋＋ ０．０９２４ －０．０４５３＋＋＋

ｂｍ１２９０ －０．０２６９＋＋＋ ０．１１８５ ０．０９４７

ｉｎｒａ０６３ －０．１４７５＋＋＋ ０．０９７９ －０．０３５１＋＋

ｂｍ０２０３ １．００００ １．００００ １．００００

ｍａｆ６５ －０．３０５３＋＋＋ ０．１１５０ －０．１５５１＋＋＋

ｂｍｓ１６７８ －０．１９５４＋＋＋ ０．０７９３ －０．１００６＋＋＋

ｂｍ６４４４ ０．３８７９ ０．１７０４ ０．４９２２

ｂｍ１９４３ －０．０３１５＋＋＋ ０．０５０４ ０．０２０６

ｂｍ６４０４ －０．１８５５＋＋＋ ０．０８４４ －０．０８５５＋＋＋

ｂｍｓ８７５ －０．２６６７＋＋＋ ０．０５１８ －０．２０１１＋＋＋

ｂｍ３２２４ －０．２３８１＋＋＋ ０．０８２８ －０．１３５７＋＋＋

ｂｍ１２４８ －０．２０１７＋＋＋ ０．０２４３ －０．１７２５＋＋＋

ｏａｒｆｃｂ１９３ －０．１６６７＋＋＋ ０．１０３１ －０．０４６４＋＋

ｍｂ０６７ －０．２０４８＋＋＋ ０．１１３５ －０．０６８０＋＋＋

ｂｍ１７２４ －０．２４５３＋＋＋ ０．０９１８ －０．１３１０＋＋＋

ｆｃｂ４８ －０．１９２８＋＋＋ ０．０７３４ －０．１０５３＋＋＋

ｂｍ３１５ －１．００００＋＋＋ ０．１３５１ －０．７２９８＋＋＋

ｂｍ８１２ －０．１９１１＋＋＋ ０．１１０８ －０．０５９０＋＋＋

ｂｍ１２３６ －０．２２０７＋＋＋ ０．１０９２ －０．０８７４＋＋＋

ｂｍ１２０６ －０．８２９０＋＋＋ ０．４０５５ －０．０８７４＋＋＋

ｔｇｌａ１３ －１．００００＋＋＋ ０．４１９４ －０．１６１１＋＋＋

Ａｌｌ －０．２６５０＋＋＋ ０．１４８４ －０．０７７３＋＋＋

杂合度缺乏的显著性水平：犘＜０．０１；犘＜０．００１．杂合度增加的显著性水平：＋＋．犘＜０．０１；＋＋＋．犘＜０．００１

Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｅｖｅｌｓｏｆｄｅｆｉｃｉｔｉｎｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｔｅｓａｒｅ犘＜０．０１；犘＜０．００１．Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｅｖｅｌｓｏｆｅｘｃｅｓｓｉｎｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｔｅｓａｒｅ

＋＋．犘＜０．０１；＋＋＋．犘＜０．００１

表３　中国南方地区７个山羊群体间犉狊狋（下三角）及每世代犖犲犿（上三角）

犜犪犫犾犲３　犘犪犻狉狑犻狊犲犲狊狋犻犿犪狋犲狊狅犳犉狊狋（犫犲犾狅狑狋犺犲犱犻犪犵狅狀犪犾）犪狀犱犖犲犿 （犪犫狅狏犲狋犺犲犱犻犪犵狅狀犪犾）狅犳７犵狅犪狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犻狀狊狅狌狋犺狅犳犆犺犻狀犪

品种

Ｂｒｅｅｄｓ

长江三角洲

白山羊Ｃｈａｎｇ

黄淮山羊

Ｈｕａｎｇ

福清山羊

Ｆｕ

马头山羊

Ｍａ

湘东黑山羊

Ｘｉａｎｇ

宜昌白山羊

Ｙｉ

戴云山羊

Ｄａｉ

长江三角洲

白山羊Ｃｈａｎｇ
１．１７７８ １．４５０７ １．５８４２ １．２８１９ １．０５６２ １．４６４７

黄淮山羊 Ｈｕａｎｇ ０．１７５１ １．５２８１ １．５１８０ １．５６１６ ０．８３１３ １．１８２７

福清山羊Ｆｕ ０．１４７０ ０．１４０６ ２．３８７１ ３．１１０２ １．０７７０ １．５８５５

马头山羊 Ｍａ ０．１３６３ ０．１４１４ ０．０９４８ ３．４１０３ １．０６６５ １．６９７０

湘东黑山羊Ｘｉａｎｇ ０．１６３２ ０．１３８０ ０．０７４４ ０．０６８３ １．１０４３ １．７７１０

宜昌白山羊Ｙｉ ０．１９１４ ０．２３１２ ０．１８８４ ０．１８９９ ０．１８４６ １．２７１６

戴云山羊Ｄａｉ ０．１４５８ ０．１７４５ ０．１３６２ ０．１２８４ ０．１２３７ ０．１６４３

所有群体间基因分化系数犉狊狋均达到极显著水平
（犘＜０．００１）Ａｌｌ犉狊狋ｗｅｒｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ（犘＜０．００１）

５６５
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２．２　遗传距离及亲缘树的构建

　　利用２３对微卫星引物的基因频率计算７个山

羊群体间的ＤＣ遗传距离（表４），并在此基础上用

ＮＪ和ＵＰＧＭＡ法构建７个山羊群体间的系统发生

树（图２）。由图２可知，当利用ＮＪ法构建系统发生

树时，福清山羊和湘东黑山羊最先聚在一起（自举检

验的百分比为９０％），然后与马头山羊聚为一类，黄

淮山羊和长江三角洲白山羊分列其后。宜昌白山羊

和戴云山羊最后与其它５个山羊群体聚为一类，且

各结点处自举检验的百分比均高于５０％以上，平均

为７１．６％。当利用ＵＰＧＭＡ法构建系统发生树时，

结果稍微有所不同：戴云山羊与福清山羊、湘东黑山

羊和马头山羊表现出较近的亲缘关系，黄淮山羊和

长江三角洲白山羊聚类的先后次序有所变化。同

时，聚类图整体上自举检验值也比ＮＪ法要低，平均

仅为４８．３３％。由此可以看出：ＮＪ法构建系统树的

准确性高于ＵＰＧＭＡ法。

表４　中国南方地区７个山羊群体的地理距离（上三角）及犇犆遗传距离（下三角）

犜犪犫犾犲４　犜犺犲犵犲狅犵狉犪狆犺犻犮犪犾犱犻狊狋犪狀犮犲（犪犫狅狏犲狋犺犲犱犻犪犵狅狀犪犾）犪狀犱狋犺犲犇犆犱犻狊狋犪狀犮犲狊（犫犲犾狅狑狋犺犲犱犻犪犵狅狀犪犾）

犪犿狅狀犵７犵狅犪狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犻狀狊狅狌狋犺狅犳犆犺犻狀犪

品种

Ｂｒｅｅｄｓ

长江三角洲

白山羊Ｃｈａｎｇ

黄淮山羊

Ｈｕａｎｇ

福清山羊

Ｆｕ

马头山羊

Ｍａ

湘东黑山羊

Ｘｉａｎｇ

宜昌白山羊

Ｙｉ

戴云山羊

Ｄａｉ

长江三角洲

白山羊Ｃｈａｎｇ
３５０ １２３０ １４２０ １３００ １２６０ １３００

黄淮山羊 Ｈｕａｎｇ ０．５８７５ １４００ １４５０ １３００ １３００ １４８０

福清山羊Ｆｕ ０．５５６０ ０．５１３５ １３００ １０１０ １３６０ １１０

马头山羊 Ｍａ ０．５２２８ ０．５４９８ ０．４０４９ ２００ ２２０ １３６０

湘东黑山羊Ｘｉａｎｇ ０．５６３９ ０．５０８９ ０．２５５３ ０．３４７６ ３００ １０８０

宜昌白山羊Ｙｉ ０．５８９１ ０．６７９６ ０．５８０８ ０．５８８７ ０．５６３１ １４２０

戴云山羊Ｄａｉ ０．５２８３ ０．５９８４ ０．５１１０ ０．５２９５ ０．５０７８ ０．５２７１

图中数字为１０００次自举检验所得的百分比

Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓｏｎｔｈｅｎｏｄｅｗｅｒｅｔｈｅｂｏｏｔｓｔｒａｐｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｖａｌｕｅｆｒｏｍ１０００ｔｉｍｅｓ

图２　中国南方地区７个山羊品种的聚类图

犉犻犵．２　犜犺犲狋狉犲犲狊犮狅狀狊狋狉狌犮狋犲犱犳狉狅犿犇犆犱犻狊狋犪狀犮犲狊犪犿狅狀犵７犵狅犪狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犻狀狊狅狌狋犺狅犳犆犺犻狀犪

２．３　个体鉴定

　　运用贝叶斯概率理论（Ｂａｙｅｓｉａｎｔｈｅｏｒｙ），分别

使 用 ＧＥＮＥＧＡＬＳＳ （Ｖ２．０） 和 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ

（Ｖ２．０）２种软件对所采样本从个体和群体水平上进

行鉴定。结果表明：用ＧＥＮＥＣＬＡＳＳ不论从个体或

是群体水平，其鉴定的准确性均为１００％。当使用

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ时，宜昌白山羊、马头山羊、湘东黑

山羊、福清山羊、戴云山羊、黄淮山羊、长江三角洲白

山羊群体中采样个体属于所采样群体概率值低于

９５％ 的 百 分 比 分 别 为：０％、３．５１％、１４．５８％、

３．８５％、０％、１．８９％和０％，平均鉴定所属群体概率

分别 为 ９９．１％、９８％、９６．２％、９６．６％、９８．７％、

９８．７％和９８．７％（表５）。结果表明，当分群数Ｋ＝７

时，由 ＧＥＮＥＧＡＬＳＳ所得的个体鉴定准确性高一

些，同时湘东黑山羊杂合性最高。当分群数为２时

（即Ｋ＝２），马头山羊、湘东黑山羊和福清山羊３个

６６５
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群体为一类，而其它４个群体为一类。当分群数为

３～６时，各山羊群体分别从各分类群中分离出来

（表５）。同时，此结果与利用ＤＣ遗传距离所得聚类

图大体一致，这从侧面也证明了本研究所得聚类图

的正确性。

表５　中国南方地区７个山羊群体属于不同推测群体类群数下的概率百分比

犜犪犫犾犲５　犈狊狋犻犿犪狋犲犱犿犲犿犫犲狉狊犺犻狆狆狉狅犫犪犫犻犾犻狋犻犲狊狅犳７犵狅犪狋狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犻狀狊狅狌狋犺狅犳犆犺犻狀犪狋狅犱犻犳犳犲狉犲狀狋犻狀犳犲狉狉犲犱犮犾狌狊狋犲狉狊

分群数

Ｋ

长江三角洲

白山羊Ｃｈａｎｇ

黄淮山羊

Ｈｕａｎｇ

福清山羊

Ｆｕ

马头山羊

Ｍａ

湘东黑山羊

Ｘｉａｎｇ

宜昌白山羊

Ｙｉ

戴云山羊

Ｄａｉ

Ｋ＝２
０．９９６ ０．９９３ ０．００３ ０．００４ ０．００３ ０．９９７ ０．９９４

０．００４ ０．００７ ０．９９７ ０．９９６ ０．９９７ ０．００３ ０．００６

Ｋ＝３

０．９９３ ０．００２ ０．００３ ０．００５ ０．００３ ０．９９６ ０．９９４

０．００３ ０．００２ ０．９９４ ０．９９３ ０．９９５ ０．００２ ０．００４

０．００３ ０．９９６ ０．００３ ０．００２ ０．００３ ０．００２ ０．００２

Ｋ＝４

０．００４ ０．００３ ０．００３ ０．００２ ０．００２ ０．９９６ ０．００４

０．００２ ０．９９４ ０．００３ ０．００２ ０．００３ ０．００１ ０．００２

０．９９１ ０．００２ ０．００３ ０．００７ ０．００２ ０．００２ ０．９９１

０．００３ ０．００２ ０．９９１ ０．９８９ ０．９９３ ０．００１ ０．００３

Ｋ＝５

０．９８６ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．９８９

０．００６ ０．００２ ０．００６ ０．９８９ ０．０１６ ０．００１ ０．００２

０．００３ ０．００３ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．９９４ ０．００４

０．００２ ０．９９１ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．００１ ０．００２

０．００２ ０．００２ ０．９８７ ０．００６ ０．９７７ ０．００２ ０．００４

Ｋ＝６

０．９８９ ０．００２ ０．００３ ０．００３ ０．００２ ０．００１ ０．００２

０．００２ ０．００２ ０．９８５ ０．００６ ０．９７４ ０．００２ ０．００２

０．００２ ０．９８９ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．００１ ０．００２

０．００２ ０．００２ ０．００６ ０．９８６ ０．０１７ ０．００１ ０．００２

０．００２ ０．００３ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．９９３ ０．００３

０．００４ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．００３ ０．００２ ０．９８９

Ｋ＝７

０．００２ ０．９８７ ０．００３ ０．００２ ０．００３ ０．００１ ０．００２

０．００２ ０．００２ ０．０２０ ０．００７ ０．９６２ ０．００２ ０．００２

０．００２ ０．００２ ０．９６６ ０．００４ ０．０１５ ０．００２ ０．００２

０．００２ ０．００２ ０．００４ ０．９８ ０．０１４ ０．００１ ０．００２

０．００４ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．００３ ０．００２ ０．９８７

０．９８７ ０．００２ ０．００３ ０．００３ ０．００２ ０．００１ ０．００２

０．００２ ０．００３ ０．００２ ０．００２ ０．００２ ０．９９１ ０．００３

３　讨　论

３．１　基因分化系数

　　本研究通过２３对微卫星引物计算所得中国南

方７个山羊群体的基因分化系数（犉狊狋）为１４．８４％，

且各群体间遗传分化极显著（犘＜０．００１）。与国内

外利用微卫星技术所得各山羊群体间的基因分化系

数相比较，远远大于中国北方６个山羊群体
［２］和中

国８个山羊群体
［５］，稍大于Ｌｉ等所研究的１２个中

国山羊群体［４］，低于山东省４个山羊群体
［２５］；但与

１０个非洲山羊群体
［２６］、８个瑞士山羊群体

［２７］、１１个

南亚山羊群体［２８］的遗传分化水平类似。说明经过

长期自然选择、人工选择、遗传漂变及地理隔离等因

素，本研究中的７个山羊群体已经产生了较大的遗

传分化，同时也侧面证明了把它们划分为７个不同

的山羊品种是正确的，它们之间不存在异名同品种

的情况。

３．２　地理距离、遗传距离与基因分化系数

　　地理隔离是群体间基因交流的天然屏障，较容

７６５
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易成为影响群体间遗传分化的重要因素［２９］。但在

本研究中，虽然７个山羊群体间基因分化系数极显

著，但它们之间的地理距离与遗传距离和基因分化

系数相关性并不显著（犘＞０．０５）；除宜昌白山羊与

黄淮山羊之间每世代两群体间有效迁移个体数

（犖犲犿）小于１外（０．８３１３），其余所有群体间每世代

有效迁移个体数均大于１，但在地理距离较近的马

头山羊与湘东黑山羊间基因流达到最大（３．４１０３）。

所以，从总体上说，中国南方７个山羊群体间的遗传

分化不符合距离隔离模式。这可能主要是因为我国

南方山羊群体各自所处的生境独特，纯粹的地理距

离不能反应群体间潜在的交流或隔离，如戴云山羊

与福清山羊，两群体间地理距离仅为１１０ｋｍ，但两

地间交通不便，加之两群体各自均处于相对封闭的

环境中，因此其群体间分化较大，基因流较小。

　　群体遗传学研究认为，引起群体分化另外重要

的原因是遗传漂变和选择的作用［３０］。Ｗｒｉｇｈｔ
［３１］认

为群体间基因流大于１，则能发挥均质化作用，即能

有效抑制由遗传漂变而引起的遗传分化。本研究表

明，除宜昌白山羊与黄淮山羊外，其它所有山羊群体

间基因流均大于１（平均为１．５７７０），从而抵制了由

遗传漂变导致的群体间遗传分化。而在这７个山羊

群体中，基本上均没有经过系统的人工选育，因此，

可以初步推断我国南方７个山羊群体间遗传分化主

要是由于自然选择（生境异质性）作用的结果。

３．３　中国山羊起源问题

　　有关中国家山羊的起源问题，目前比较公认的

看法是：中国家山羊主要起源于欧亚大陆的角呈镰

刀状的 羊（犆犪狆狉犪犪犲犵犪犵狉狌狊）和角呈螺旋状的 羊

（犆犪狆狉犪犳犪犾犮狅狀犲狉犻）或是两个系统的混血种
［３２３４］。

这也与通过考古学证据、微卫星多态、ＲＡＰＤ标记及

线粒体变异所得聚类图分为两个明显的分支的结果

是一致的［１，４９］。李祥龙等［６］通过对１８个中国地方

山羊品种 ｍｔＤＮＡＲＦＬＰ进行研究时发现：中国大

多数山羊品种为角呈镰刀状 羊和螺旋状 羊的混

血种，但Ｃｈｅｎ等
［８］对中国１８个中国地方山羊品种

ｍｔＤＮＡ控制区第１高变片段（Ｔｈｅｆｉｒｓｔｈｙｐｅｒｖａｒｉ

ａｂｌｅｓｅｇｍｅｎｔ，ＨＶＳＩ）４８１ｂｐ进行比较时，发现４种

主要类型，说明除了角呈镰刀状 羊和螺旋状 羊

外，中国山羊还可能有其它母系起源系统。在本研

究的聚类图中，并没有分为明显的两个分支，更不能

判定中国南方山羊群体主要起源于哪一个系统还是

两者的混血种。所以，要想彻底弄清楚中国山羊的

起源问题，还有待用更多的标记对所有中国山羊品

种（包括其近缘种）和周边国家主要山羊品种的遗传

多样性进行研究，同时结合其它资料（考古学、史料

记载等），才能做出较为准确的判断。
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