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摘　要：本研究利用ＦＡＯ和ＩＬＲＩ推荐的２１个微卫星引物，结合荧光标记ＰＣＲ，检测了中国９个地方绵羊（犗狏犻狊

犪狉犻犲狊）品种和１个外来绵羊品种的遗传多样性。２１个微卫星座位均呈现出高度多态，多态性信息含量和杂合度均

表明我国地方绵羊品种有着丰富的遗传多样性。本研究共检测到３４２个等位基因，有效等位基因数在２．１７５２～

９．４９９７之间，座位平均杂合度在０．５２４８～０．８５５１之间，品种平均杂合度在０．６３３～０．７６１之间。聚类关系和主

成分分析结果与其起源、育成历史及地理分布基本一致。
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　　我国的绵羊分为３大系，即蒙古羊系、藏绵羊系

和哈萨克绵羊系［１］。在漫长的历史过程中，在不同

的生态环境下，经过闭锁繁育，形成了许多地方品

种，分布在各自特定的环境中，经过人们的选育形成

了具有独特优点的品种。这些品种都是我国绵羊遗

传资源开发和利用的宝贵财富。

　　分子标记在畜禽育种中的研究很多、技术成熟。

Ｂａｒｋｅｒ等在“全球畜禽品种遗传距离测定的协定”

中，提出了在ＦＡＯ组织下开展全球畜禽遗传资源

研究的方案，建议应用微卫星标记，对各国的畜禽品

种进行遗传距离测定，为世界各国今后进行动物遗

传资源的有效保护和可持续利用提供理论基础［２］。

本研究旨在运用微卫星标记，结合荧光引物ＰＣＲ技

术，利用ＡＢＩ３１３０ＸＬ自动测序仪进行基因型判定，
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来评估我国地方绵羊品种的遗传变异和群体结构情

况，并为下一步保护和利用我国特有的绵羊品种资

源、进行杂交育种工作提供理论依据。

１　材料与方法

１１　试验材料

　　１０个绵羊品种共计４６９个个体，样品具体信息

见表１。全部样品均为随机采样，采样个体具有该

品种的明显特征，个体间没有亲缘关系。

１２　微卫星引物的选择

　　２１对微卫星引物来源于ＦＡＯ和国际家畜所，

由美国ＡＢＩ公司合成。２７对引物的信息见表２。

１３　微卫星犇犖犃多态性分析

　　基因组ＤＮＡ提取采用酚／氯仿抽提的方法。

表１　样品采集信息表及在２１个微卫星座位上的平均遗传参数

犜犪犫犾犲１　犛犪犿狆犾犲犻狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀犪狀犱犲狊狋犻犿犪狋犻狅狀狅犳犪狏犲狉犪犵犲犎犪狀犱犘犐犆狅狀２１犾狅犮犻

品种名称

Ｂｒｅｅｄｓ

采集地

Ｓａｍｐｌｉｎｇｌｏｃａｔｉｏｎ

样品数量Ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ

公 Ｍａｌｅ 母Ｆｅｍａｌｅ

平均杂合度

Ａｖｅｒａｇｅ犎

平均多态信息含量

Ａｖｅｒａｇｅ犘犐犆

湖羊 Ｈｕｓｈｅｅｐ（ＨＵ） 浙江苏州 ２５ ２３ ０．７４３ ０．６９８

哈萨克羊 Ｈａｚａｋｈ（ＨＺＫ） 新疆哈密 ２５ １７ ０．７７１ ０．７３３

昭通绵羊Ｚｈａｏｔｏｎｇｓｈｅｅｐ（ＺＴ） 云南昭通 ３７ １１ ０．７２２ ０．６８８

乌珠穆沁羊 Ｕｊｕｍｑｉｎ（ＵＱ） 内蒙古锡林浩特盟 ２０ ２８ ０．７４０ ０．７０２

滩羊 Ｔａｎｓｈｅｅｐ（ＴＡＮ） 宁夏盐池 ３０ １８ ０．７４５ ０．７０６

小尾寒羊ＳｍａｌｌｔａｉｌｅｄＨａｎ（ＳＴＨ） 山东菏泽 ２６ ２２ ０．７２９ ０．６８４

安多绵羊 Ａｎｄｕｏｓｈｅｅｐ（ＡＤ） 西藏安多 ２５ ２２ ０．７３９ ０．６９８

岗巴绵阳 Ｇａｎｇｂａｓｈｅｅｐ（ＧＢ） 西藏岗巴 ４ ４０ ０．６８９ ０．６４３

呼伦贝尔绵羊 Ｈｕｌｕｎｂｅｉｅｒ（ＨＢＲ） 内蒙古呼伦贝尔盟 ３１ １７ ０．７６１ ０．７２４

无角陶塞特ＰｏｌｌＤｏｒｓｅｔ（ＰＤ） 北京昌平 ２４ ２４ ０．６３０ ０．５７４

参照《分子克隆实验指南》，并稍加改动。上游引物

５′末端分别用不同的荧光素（６ＦＡＭ、ＰＥＴ、ＮＥＤ、

ＶＩＣ）修饰，ＰＣＲ反应体系为１２μＬ，按下列程序进

行：９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性３０ｓ，５０～６０℃退火

３０ｓ，７２℃延伸３０ｓ，３５个循环；７２℃延伸１０ｍｉｎ；

４℃保存。经琼脂糖电泳抽检后，用ＡＢＩ３１３０ＸＬ测

序仪进行分析。用ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ软件进行数据提取

和ＰＣＲ产物片段大小的分析。

１４　统计分析

　　使用ＥｘｃｅｌＭｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅＴｏｏｌｋｉｔ计算等位基

因频率、等位基因大小范围和进行数据格式转化。

ＰＩＣ利用Ｃｅｒｖｕｓ软件计算。等位基因数和有效等

位基因数用ＰＯＰＧＥＮＥ软件计算。群体遗传分化

的主成分分析采用ＰＣＡＧＥＮ软件。用Ｄｉｓｐａｎ软件

计算群体间犇犃遗传距离并构建 Ｎｅｉｇｈｂｏｕｒｊｏｉｎｉｎｇ

（ＮＪ）和ＵＰＧＭＡ聚类图。

２　结　果

２１　等位基因的检测及各品种的平均杂合度和平

均多态性信息含量

　　采用微卫星标记来研究绵羊遗传多样性，ＰＣＲ

扩增结果通过非变性聚丙烯酰胺凝胶电泳进行分

离，硝酸银染色，经成像后分析结果。在扩增结果

中，往往有一些显色较浅的影子带，难免会影响数据

分析［３４］。１０个绵羊群体的２１个微电等位基因的

获得都是通过 ＡＢＩ３１３０ＸＬ测序仪分析获得，数据

用ＧｅｎｅＭａｐｐｅｒ软件分析，结果比银染更加可靠、准

确，电泳检测的部分结果见图１。

　　中国地方绵羊品种的遗传变异范围很大，在１０

个绵羊品种中的２１个微卫星座位，共检测到３４２个

等位基因，平均每个座位有１６个，在 ＨＵＪ６１６、

ＯａｒＦＣＢ３０４和 ＭＡＦ２１４座位检测到的等位基因数

目超过２０，分别达到２４、２３、２２个，其片段范围分别

在１２１～１６９、１４７～１９５和１６９～２６１ｂｐ之间，等位

基因数目最少的座位是ＳＲＣＲＳＰ５，检测到５个，片

段范围在１４８～１５８ｂｐ（表２）。

　　利用Ｎｅｉ公式根据各微卫星座位等位基因频率

计算各品种的群体平均杂合度和平均多态信息含量

（表１）。１０个品种中，平均杂合度高低顺序为哈萨
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表２　２１个微卫星座位的信息

犜犪犫犾犲２　犐狀犳狅狉犿犪狋犻狅狀狅犳２１犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犾狅犮犻

引物

Ｐｒｉｍｅｒｓ

引物序列（５′－３′）

ＰｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅＦｏｒｗａｒｄ（ａｂｏｖｅ）

ａｎｄＲｅｖｅｒｓｅ（ｂｅｌｏｗ）

等位基因数目

Ａｌｌｅｌｅｎｕｍｂｅｒ

／Ｎｅｎｕｍｂｅｒ

平均多态

信息含量

Ａｖｅｒａｇｅ犘犐犆

退火温度／℃

Ａｎｎｅａｌｉｎｇ

ｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ

片段大小／ｂｐ

Ｆｒａｇｍｅｎｔｓｓｉｚｅ

ＨＵＪ６１６
ＰＥＴＴＴＣＡＡＡＣＴＡＣＡＣＡＴＴＧＡＣＡＧＧＧ

ＧＧＡＣＣＴＴＴＧＧＣＡＡＴＧＧＡＡＧＧ
２４／５．２９８９ ０．７９６ ５８ １２１～１６９

ＳＲＣＲＳＰ５
ＶＩＣＧＧＡＣＴＣＴＡＣＣＡＡＣＴＧＡＧＣＴＡＣＡＡＧ

ＧＴＴＴＣＴＴＴＧＡＡＡＴＧＡＡＧＣＴＡＡＡＧＣＡＡＴＧＣ
６／２．６２６４ ０．５６７ ５５ １４８～１５８

ＭＣＭ５２７
ＮＥＤＧＴＣＣＡＴＴＧＣＣＴＣＡＡＡＴＣＡＡＴＴＣ

ＡＡＡＣＣＡＣＴＴＧＡＣＴＡＣＴＣＣＣＣＡＡ
１２／５．６０１９ ０．７９８ ５６ １６１～１８３

ＩＬＳＴＳ５
６ＦＡＭＧＧＡＡＧＣＡＡＴＧＡＡＡＴＣＴＡＴＡＧＣＣ

ＴＧＴＴＣＴＧＴＧＡＧＴＴＴＧＴＡＡＧＣ
１２／２．１７５０ ０．５１６ ５５ １８６～２１４

ＯａｒＦＣＢ２２６
ＶＩＣＣＴＡＴＡＴＧＴＴＧＣＣＴＴＴＣＣＣＴＴＣＣＴＧＣ

ＧＴＧＡＧＴＣＣＣＡＴＡＧＡＧＣＡＴＡＡＧＣＴＣ
１９／６．００８６ ０．８１９ ５８ １１２～１５８

ＤＹＭＳ１
ＮＥＤＡＡＣＡＡＣＡＴＣＡＡＡＣＡＧＴＡＡＧＡＧ

ＣＡＴＡＧＴＡＡＣＡＧＡＴＣＴＴＣＣＴＡＣＡ
１９／８．０５４５ ０．８６４ 递减ＰＣＲ １５９～２０５

ＩＬＳＴＳ１１
６ＦＡＭＧＣＴＴＧＣＴＡＣＡＴＧＧＡＡＡＧＴＧＣ

ＣＴＡＡＡＡＴＧＣＡＧＡＧＣＣＣＴＡＣＣ
１４／４．３１３６ ０．７３４ ６１ ２３９～２８９

ＳＲＣＲＳＰ９
６ＦＡＭＡＧＡＧＧＡＴＣＴＧＧＡＡＡＴＧＧＡＡＴＣ

ＧＣＡＣＴＣＴＴＴＴＣＡＧＣＣＣＴＡＡＴＧ
１２／２．１２２８ ０．４８９ ５５ １０４～１３６

ＯａｒＣＰ３４
ＰＥＴＧＣＴＧＡＡＣＡＡＴＧＴＧＡＴＡＴＧＴＴＣＡＧＧ

ＧＧＧＡＣＡＡＴＡＣＴＧＴＣＴＴＡＧＡＴＧＣＴＧＣ
１０／４．３０１５ ０．７３２ ５７ １１２～１２８

ＯａｒＶＨ７２
ＮＥＤＧＧＣＣＴＣＴＣＡＡＧＧＧＧＣＡＡＧＡＧＣＡＧＧ

ＣＴＣＴＡＧＡＧＧＡＴＣＴＧＧＡＡＴＧＣＡＡＡＧＣＴＣ
９／４．５３３２ ０．７５２ 递减ＰＣＲ １２５～１４５

ＭＡＦ２１４
６ＦＡＭＧＧＧＴＧＡＴＣＴＴＡＧＧＧＡＧＧＴＴＴＴＧＧＡＧＧ

ＡＡＴＧＣＡＧＧＡＧＡＴＣＴＧＡＧＧＣＡＧＧＧＡＣＧ
２２／４．２５８３ ０．７３２ 递减ＰＣＲ １６９～２６１

ＴＧＬＡ５３
ＶＩＣＧＣＴＴＴＣＡＧＡＡＡＴＡＴＧＴＴＧＣＡＴＴＣＡ

ＡＴＣＴＴＣＡＣＡＴＧＡＴＡＴＴＡＣＡＧＣＡＧＡ
１７／９．１６２０ ０．８８１ ４８ １３８～１６８

ＯａｒＦＣＢ１２９
ＮＥＤＧＣＧＡＣＴＴＡＧＣＡＧＣＡＧＣＡＧＣＡＴＣＣ

ＣＡＴＣＡＡＧＡＧＡＴＧＡＡＴＧＡＧＴＡＡＡＧＡＡＧＡＴＧ
１８／７．７１１３ ０．８５８ ５７ １１８～１３６

ＯａｒＦＣＢ１１
ＶＩＣＧＣＡＡＧＣＡＧＧＴＴＣＴＴＴＡＣＣＡＣＴＡＧＣＡＣＣ

ＧＧＡＣＴＧＡＡＣＴＣＡＣＡＡＧＴＴＧＡＴＡＴＡＴＣＴＡＴＣＡＣ
１３／５．２６６８ ０．７８６ ６０ １２３～１４９

ＯａｒＦＣＢ３０４
ＶＩＣＣＣＣＴＡＧＧＡＧＣＴＴＴＣＡＡＴＡＡＡＧＡＡＴＣＧＧ

ＣＧＣＴＧＣＴＧＴＣＡＡＣＴＧＧＧＴＣＡＧＧＧ
２３／４．３１１５ ０．７５８ ６０ １４７～１９５

ＨＳＣ
６ＦＡＭＣＴＧＣＣＡＡＴＧＣＡＧＡＧＡＣＡＣＡＡＧＡ

ＧＴＣＴＧＴＣＴＣＣＴＧＴＣＴＴＧＴＣＡＴＣ
１９／９．４９９７ ０．８８６ ６１ ２５８～２９６

ＭＡＦ２０９
ＶＩＣＧＡＴＣＡＣＡＡＡＡＡＧＴＴＧＧＡＴＡＣＡＡＣＣＧＴＧＧ

ＴＣＡＴＧＣＡＣＴＴＡＡＧＴＡＴＧＴＡＧＧＡＴＧＣＴＧ
１４／３．９７０７ ０．７２９ ６５ １０５～１３３

ＯａｒＪＭＰ２９
ＰＥＴＧＴＡＴＡＣＡＣＧＴＧＧＡＣＡＣＣＧＣＴＴＴＧＴＡＣ

ＧＡＡＧＴＧＧＣＡＡＧＡＴＴＣＡＧＡＧＧＧＧＡＡＧ
１９／４．９６６１ ０．７７５ ５６ １１６～１５８

ＩＬＳＴＳ４９
ＶＩＣＣＡＡＴＴＴＴＣＴＴＧＴＣＴＣＴＣＣＣＣ

ＧＣＴＧＡＡＴＣＴＴＧＴＣＡＡＡＣＡＧＧ
１２／４．１１１９ ０．７１７ ５６ １４９～１７３

ＭＡＦ６５
ＮＥＤＡＡＡＧＧＣＣＡＧＡＧＴＡＴＧＣＡＡＴＴＡＧＧＡＧ

ＣＣＡＣＴＣＣＴＣＣＴＧＡＧＡＡＴＡＴＡＡＣＡＴＧ
１５／４．５９６２ ０．７５３ ５６ １０６～１４０

ＩＬＳＴＳ２８
６ＦＡＭＴＣＣＡＧＡＴＴＴＴＧＴＡＣＣＡＧＡＣＣ

ＧＴＣＡＴＧＴＣＡＴＡＣＣＴＴＴＧＡＧＣ
２０／６．７３７５ ０．８３５ ５３ １２８～１７６

每个上游引物的５′端均标有ＡＢＩ荧光染料集团（６ＦＡＭ、ＮＥＤ、ＶＩＣ和ＰＥＴ）

ＥａｃｈｆｏｒｗａｒｄｐｒｉｍｅｒｓｗｅｒｅｅｎｄｌａｂｅｌｅｄｗｉｔｈａＡＢＩｃｏｍｐａｔｉｂｌｅｐｈｏｓｐｈｏｒａｍｉｄｉｔｅｄｙｅ（６ＦＡＭ、ＮＥＤ、ＶＩＣａｎｄＰＥＴ）

７５５
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图１　４个不同座位犘犆犚产物银染结果与犃犅犐３１３０犡犔检测结果的对比

犉犻犵１　犆狅狀狋狉犪狊狋狋犺犲狉犲狊狌犾狋狅犳狊犻犾狏犲狉犪狀犱犃犅犐３１３０犡犔狅狀犳狅狌狉犾狅犮犻

多绵羊
!

小尾寒羊
!

昭通绵羊
!

岗巴绵羊
!

无角陶

塞特羊。各品种的平均多态信息含量的高低与群体

平均杂合度的计算结果完全一致。

２２　品种间的遗传距离

　　基于等位基因频率用Ｄｉｓｐａｎ软件计算出各品

种间的犇犃 遗传距离，从表３中可以看出：哈萨克和

呼伦贝尔绵羊的遗传距离最近，乌珠穆沁和呼伦贝

尔羊、湖羊和乌珠穆沁羊的距离次之，小尾寒羊和滩

羊之间的遗传距离最远。

表３　１０个绵羊品种间的遗传距离犇犃

犜犪犫犾犲３　犇犃犵犲狀犲狋犻犮犱犻狊狋犪狀犮犲犫犲狋狑犲犲狀狋犲狀狊犺犲犲狆犫狉犲犲犱狊

品种

Ｂｒｅｅｄｓ

安多

ＡＤ

无角陶塞特

ＰＤ

岗巴

ＧＢ

哈萨克

ＨＺＫ

湖羊

ＨＵ

呼伦贝尔

ＨＢＲ

小尾寒羊

ＳＴＨ

滩羊

ＴＡＮ

乌珠穆沁

ＵＱ

无角陶塞特ＰＤ ０．２６４２

岗巴ＧＢ ０．１５７９ ０．３１３３

哈萨克 ＨＺＫ ０．１３１６ ０．２４７２ ０．１７２９

湖羊 ＨＵ ０．１６６３ ０．２８９２ ０．２０４９ ０．１５７５

呼伦贝尔 ＨＢＲ ０．１０７６ ０．２３３７ ０．１３９１ ０．０９６８ ０．１３３５

小尾寒羊ＳＴＨ ０．１５９３ ０．２８３５ ０．２３２２ ０．１６３２ ０．１９５６ ０．１５９９

滩羊ＴＡＮ ０．２０３０ ０．３４７１ ０．２４３３ ０．２１６０ ０．１６３９ ０．１９１０ ０．２５４５

乌珠穆沁ＵＱ ０．１３４１ ０．２５６９ ０．１８２１ ０．１３０６ ０．１０５１ ０．０９８０ ０．１６２２ ０．１５８０

昭通ＺＴ ０．１７２４ ０．２６４３ ０．２２０５ ０．１６２３ ０．２０６３ ０．１３０７ ０．２０８４ ０．２４００ ０．１５８６

８５５
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２３　群体间遗传分化的主成分分析

　　群体间遗传分化研究的是多个群体间在多个标

记座位上的差异性，具有多变量的特征，因而通过主

成分分析可以揭示群体间遗传分化程度并反映群体

间的遗传关系［５６］。利用ＰＣＡＧＥＮ软件，对所研究

的１０个绵羊群体遗传变异进行了主成分分析，结果

见图２和３所示。

图２　１０个绵羊群体间遗传分化的第１主成分和第

２主成分散点图

犉犻犵２　犛犮犪狋狋犲狉狆犾狅狋狅犳狊犺狅狑犻狀犵狋犺犲犳犻狉狊狋犪狀犱狋犺犲狊犲犮

狅狀犱狆狉犻狀犮犻狆犪犾犮狅犿狆狅狀犲狀狋狊狅犳犵犲狀犲狋犻犮犱犻犳犳犲狉犲狀

狋犻犪狋犻狅狀犪犿狅狀犵１０狊犺犲犲狆犫狉犲犲犱狊

图３　９个绵羊群体间遗传分化的第１主成分和第

２主成分散点图

犉犻犵３　犛犮犪狋狋犲狉狆犾狅狋狅犳狊犺狅狑犻狀犵狋犺犲犳犻狉狊狋犪狀犱狋犺犲狊犲犮

狅狀犱狆狉犻狀犮犻狆犪犾犮狅犿狆狅狀犲狀狋狊狅犳犵犲狀犲狋犻犮犱犻犳犳犲狉犲狀

狋犻犪狋犻狅狀犪犿狅狀犵９狊犺犲犲狆犫狉犲犲犱狊

　　图２是对１０个绵羊品种的群体分析，其中第１

主成分和第２主成分分别占总变异的２８．７８％和

１８．９８％，从散点图可以看出，无角陶塞特与其它绵

羊群体明显分开，相比而言其它绵羊群体间遗传分

化比较低，基本聚集在坐标平面的中心。图３是除

去无角陶塞特后剩余９个地方绵羊群体的主成分分

析，第１主成分和第２主成分分别占总变异的

２５．９７％和１９．９６％，散点图显示出蒙古羊系的湖

羊、滩羊、乌珠穆沁羊位于左下区；西藏系的小尾寒

羊、安多、岗巴、昭通分布在Ｙ轴左侧。

２４　１０个绵羊品种的聚类分析

　　根据１０个品种间的遗传距离，采用ＤＴＳＰＡＮ软

件，进行ＮＪ和ＵＰＧＭＡ聚类。结果见图４和５。

图４　运用２１个微卫星标记构建的１０个绵羊品种

的犇犃／犖犑树

犉犻犵４　犇犲狀犱狉狅犵狉犪犿狅犳狉犲犾犪狋犻狅狀狊犺犻狆狊犪犿狅狀犵１０犫狉犲犲犱狊

狌狊犻狀犵犇犃 犵犲狀犲狋犻犮犱犻狊狋犪狀犮犲犪狀犱狋犺犲狀犲犻犵犺犫狅狉

犼狅犻狀犻狀犵犿犲狋犺狅犱

图５　运用２１个微卫星标记构建的１０个绵羊品

种的犇犃／犝犘犌犕犃树

犉犻犵５　 犇犲狀犱狉狅犵狉犪犿 狅犳狉犲犾犪狋犻狅狀狊犺犻狆狊犪犿狅狀犵１０

犫狉犲犲犱狊狌狊犻狀犵犇犃犵犲狀犲狋犻犮犱犻狊狋犪狀犮犲犪狀犱狋犺犲

犝犘犌犕犃犿犲狋犺狅犱

　　图４表明，进行ＮＪ法聚类后，湖羊和滩羊聚为

一类，再和乌珠穆沁羊聚到一起；安多绵羊和岗巴绵

羊聚为一类，再和呼伦贝尔羊聚到一起；然后在同哈

萨克羊、小尾寒羊和昭通绵羊聚到一起，最后和对照

品种，无角陶塞特聚到一起。

　　图５表明，根据 ＵＰＧＭＡ 法聚类后的结果和

ＮＪ法的聚类结果有很大的不同，首先由哈萨克羊和

呼伦贝尔羊聚为一类，然后再同安多绵羊聚到一起；

湖羊和乌珠穆沁羊聚为一类，然后和哈萨克、呼伦贝

尔、安多绵羊聚到一起，然后再依次同昭通绵阳、小

尾寒羊、岗巴绵羊、滩羊，无角陶塞特聚到一起。

３　讨　论

３１　样本采用典型群随机抽样

　　样本的采集在整个试验过程中占有相当重要的

地位。Ｂａｒｋｅｒ等提出每个品种应分析２５个样品，

如果样品含量达到５０，则可弥补可能的失误
［２］。本

研究采用典型群随机抽样法，选取代表品种特征特

性的典型群，在典型群内进行随机取样，样品数在

４０以上，符合以上条件，研究结果基本能反映群体

９５５
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的全部遗传信息。

３２　群体遗传多样性和遗传分化分析

　　 多态信息含量（ＰＩＣ）和平均杂合度是群体内遗

传变异的量度，可以用来描述微卫星座位的变异程

度。本研究中２１个微卫星座位除ＳＲＣＲＳＰ９为中

度多态座位外，其余均为高度多态座位。其中以

ＨＳＣ座位的犘犐犆最高，达到０．８８６；ＳＲＣＲＳＰ９座位

的ＰＩＣ最低，达到０．４８９。在地方绵羊品种中，哈萨

克羊在所有２１个座位的平均犘犐犆最高（０．７３３），岗

巴绵羊在所有座位的平均犘犐犆最低（０．６４３），而引

进品种无角陶塞特羊的平均犘犐犆（０．５７４）。与引进

品种无角陶塞特羊相比，地方品种的平均期望杂合

度都比较高（表１）。Ｍａ等利用３０个微卫星标记分

析了１２个地方绵羊品种的遗传多样性 犘犐犆 在

０．５１９～０．６６６之间
［７］；吕慎金等利用３０个微卫星

标记对８个绵羊群体的研究结果得出平均杂合度在

０．５３９０～０．７１３５之间
［８］；杨章平等［９］利用微卫星

标记 得 出 同 样 的 群 体 内 遗 传 多 样 度 平 均 为

０．９１１６
［９］；赵艳红等分析了云南绵羊的遗传多样

性，犘犐犆在０．８以上，多态性丰富
［１０］。上述结果与

本研究结果表明：（１）微卫星标记的数量越多，结果

的可靠性可能越大。本研究所选的２１个微卫星标

记均可用于遗传多样性的研究。（２）本研究中９个

绵羊品种资源全部群体的平均杂合度为０．７３７，平

均犘犐犆为０．６９７，这两点都表明了我国的地方绵羊

品种具有非常丰富的遗传多样性。

　　目前，利用微卫星标记，分析群体遗传结构遗传

分化的研究也很多。Ｗｏｒｌｅｙ等分析了美洲绵羊的

群体遗传结构［１１］，Ｔａｐｉｏ等利用２１个微卫星标记采

用贝叶斯方法分析了波罗的海地区绵羊的遗传结

构［１２］。李祥龙等研究发现中国地方绵羊品种与欧

洲品种具有相似的遗传多样性，但具有较高的近交

系数。遗传分化（Ｆｓｔ）与西班牙绵羊品种接近，但明

显小于欧洲其他绵羊品种［１３］。本研究中，不同绵羊

群体间的遗传分化有明显的地理特征。其中，呼伦

贝尔羊较为特殊。形成和繁衍于蒙古高原的东北部

边缘，主要分布于呼伦贝尔草原的主体区域，是蒙古

羊的一个优良类群。在图３中可以看出，同其它蒙

系绵羊乌珠穆沁等了有明显的遗传差异，并且群体

间遗传分化明显。若今后能够结合呼伦贝尔羊表型

及抗病性信息等分析，就可以为开展其遗传资源管

理工作提供更为详细的参考。

３３　遗传距离和聚类分析

　　本研究采用２１个微卫星座位，运用犇犃遗传距

离，将９个地方绵羊品种进行分类，研究结果表明可

分为５类：属于蒙古羊系的乌珠穆沁羊、呼伦贝尔

羊、滩羊和湖羊聚为一类；藏系绵羊岗巴和安多聚为

一类，然后同哈萨克羊、小尾寒羊、昭通绵羊聚到一

起，最后同试验对照品种无角陶塞特聚到一起。这

与陶赛特本身遗传特性、生存地域及引入时间等有

很大关系。品种间的遗传距离和聚类图与品种的历

史演化和资料记载基本符合，反映了９个绵羊品种

的分子进化关系。据介绍，小尾寒羊起源于宋朝中

期，当时我国少数民族迁移中原时，把蒙古羊带到黄

河流域，在自然选择和人工选择的双重压力下形成

的这一优良品种［１４］。因此，在体型、外貌、生产性能

和生态适应性等与其他蒙系绵羊都有明显的差别，

聚类结果也可以理解。昭通绵羊，属于山地型绵羊，

没有和藏系绵羊安多、岗巴聚到一起，遗传距离也较

远。就昭通绵羊的起源有可能是云南本土或是由西

藏的野生绵羊驯化而来，兰蓉等对云南绵羊进行了

线粒体ＤＮＡ 、血液蛋白多态性研究，结果发现昭通

绵羊和印度绵羊、尼泊尔绵羊关系较近，而与西藏绵

羊关系较远，但其起源还有待于深入研究［１５］。管松

等对西南地区绵羊品种进行了线粒体 ＤＮＡ 的研

究，系统进化分析结果表明云南绵羊母系祖先比西

藏少１个，只存在２个母系来源；且云南绵羊遗传多

样性相对较低［１６］。

　　迄今为止，仍然没有对我国传统分类的哈萨克

羊系、蒙古羊系和藏羊系绵羊放在一起进行系统研

究。虽然本研究的品种对这３大系绵羊都有所涉

及，但是品种较少，限制了对３大系绵羊各群体间的

亲缘关系以及其起源和遗传分化的深入系统了解，

也难以准确区分其品种（类型）。因此今后很有必要

对我国３大系绵羊的遗传多样性进行更深入的研

究，以期发现和评价目前我国绵羊品种遗传资源现

状，从而提出切实可行的保存和利用措施。
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动物疫情快递

莫桑比克发生口蹄疫

２００８年４月１日，莫桑比克首席兽医官ＺａｃａｒｉａｓＥｌｉａｓＭａｓｓｉｃａｍｅ博士向ＯＩＥ报告了口蹄疫疫情。疫

情始于２００８年３月２６日，于３月３１日确诊。本次疫情属于临床发病，依靠临床检查作出诊断，南非Ｏｎｄｅｒ

ｓｔｅｐｏｏｒｔ兽医研究所的ＥＬＩＳＡ检测尚在进行中。病原是口蹄疫病毒。疫区位于加扎省 Ｘａｉ－Ｘａｉ县的

Ｎｈａｍａｖｉｌａ地区，疫情涉及易感动物５０００头，１１例病例，未出现死亡。感染群来自Ｔｅｔｅ省４５头牛，患畜舌

上出现水泡，现已销毁。感染来自合法的动物移运和引入新动物。莫桑比克采取的控制措施有检疫、国内控

制移运和紧急免疫，即将进行感染房舍／设施消毒。莫桑比克未禁止免疫，未对动物进行治疗。莫桑比克上

一次发生口蹄疫是２００３年８月。

韩国发生高致病性禽流感

２００８年４月２日，韩国向ＯＩＥ报告了高致病性禽流感疫情。疫情始于２００８年４月１日，于２日得到确

诊。疫区位于全罗北道Ｋｉｍｊｅ地区的养殖场，感染动物为蛋鸡，有易感禽１５０５７０只，死亡２３８０只，病例数

不详，未予销毁和宰杀。本次疫情属于临床发病，从３月２９日开始，该养殖场鸡只出现食欲不振和嗜睡症

状，死亡率缓慢上升。４月１日死亡１０００多只后畜主报告了当地兽医部门。依靠怀疑和实验室检测作出诊

断，国家兽医科学检疫院（国家实验室）的ＲＴ－ＰＣＲ结果为阳性，检到Ｈ５型禽流感病毒ＲＮＡ，还未有最终

的诊断结果。病原是禽流感病毒，血清型待定。感染来源还不清楚。韩国采取的控制措施有检疫、国内控制

移运和筛选，并禁止免疫，未对动物进行治疗；即将进行扑杀、区域化和感染房舍／设施消毒。韩国上一次发

生高致病性禽流感是２００７年６月。

（摘译自ＯＩＥ网站）

１６５


