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【摘要】　利用 24个微卫星标记 ,分析了山东省内原有地方绵羊品种的遗传多样性.结果表明 ,在来自 4个
品种共 71个种群的 164只绵羊中 ,共检测到等位基因 467个 ,有效等位基因占 49159% ,不同微卫星基因
座之间的等位基因数差异大于品种之间的差异 ;发现特有等位基因 123个 ,优势等位基因 43个.在所有微
卫星基因座中 , 89%处于 Hardy2W einberg不平衡状态 ,有 50%属于中性基因座.不同品种的微卫星基因座
多态信息含量呈高度多态 ( P IC > 015) , Shannon指数较高 ( I > 115) ,平均观察杂合度 (范围 01454～01560)

明显低于期望杂合度 (范围 01831～01849) ,证明 4个地方绵羊种群具有丰富的遗传多样性和广泛的遗传
基础 ,但品种内存在着一定程度的近交.聚类分析表明 ,山东地方绵羊品种遗传进化关系明确 ,可划分为鲁
西地区的小尾寒羊和大尾寒羊、鲁东地区的山地绵羊和洼地绵羊两大类群 ,其遗传距离与地理分布距离相
一致.
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Genetic d iversity of ind igenous sheep breeds in Shandong Prov ince ba sed on m icrosa tellite markers study.
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By using 24 m icrosatellite markers, this paper studied the genetic diversity of four indigenous sheep breeds in
Shandong Province. 467 alleles were detected from 164 sheep of 71 breeding group s, and the p roportion of effec2
tive alleles was 49159%. The differences of the allele number among m icrosatellite loci were larger than those a2
mong breeds. 123 peculiar alleles and 43 dom inative alleleswere found from these sheep1 89% of the m icrosatel2
lite markers were not in Hardy2W einberg, and 50% of them were neutral. A ll the m icrosattelite markers were of
high polymorphic ( P IC > 015) , and the values of Shannon indexes were relatively high. The observed heterozy2
gosities (01454～01560) were significantly lower than their expected values (01831～01849). It was suggested
that the four indigenous sheep breeds in Shandong Province were highly genetic polymorphic but somewhat inbred.
The NJ and UPGRAM dendrogram s indicated that the small2tailed and large2tailed Han sheep in west Shandong
were closer in genetics, and the Shandi and W adi sheep in east Shandong were sim ilar. The genetic distances be2
tween different sheep breeds were accordant to geographical distances.
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1　引　　言

畜禽地方品种的优异种质特性是在多样化的自

然环境、人类生存需求和社会经济变革等综合因素

作用下 ,历经数千年的自然选择和人工选择而形成

的.因其蕴涵着丰富的能够适应许多特殊生境的遗

传变异及在人类食品供应中的重要作用 ,成为全球

生物多样性保护和利用研究的热点之一 [ 4, 8 ]
.我国

是世界上地方绵羊品种资源最多的国家之一 ,自 20

世纪 90年代以来 ,对其遗传多样性和分子进化方面

的研究 ,已从表型形态描述、生化遗传标记深入到

DNA分子标记水平 ,研究所选择的种群主要分布在

相似或相近的生态区域内 [ 10, 18 ] .

山东省境内有 4个地方绵羊品种类群 ,以往对

其遗传多样性的研究主要集中在地理分布、形态特

征、血液蛋白多态、RAPD标记、细胞色素 b基因等

方面 [ 6, 15, 21 ]
,尚未见利用微卫星标记研究的报道.微

卫星因具有分布广泛、多态信息含量高、呈共显性遗

传和检测方便等特点而成为家畜及濒危物种遗传多

样性研究的重要工具.基于此 ,本研究借助微卫星标

记技术 ,评估了山东省现有地方绵羊品种的遗传变

异和系统进化状态 ,为进一步制定科学的保护和合
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理利用策略提供理论依据.

2　研究地区与研究方法

211　自然概况

山东省 (34°23′～38°28′N、114°47′～122°43′E)地处黄

河下游 ,东海之滨 ,海岸线长达 3 024 km,总面积为 11567 ×

105 km2.该地区属于暖温带气候区 ,年均气温 11 ℃～14 ℃,

年均降雨量 550～990 mm;境内黄河冲积平原占 65% ,丘陵

山地占 35% ,平均海拔 50～1 000 m.优越的地理位置、悠久

的人文历史、适宜的气候条件和复杂的地势地貌 ,为地方绵

羊品种资源的形成奠定了基础. 2003年正式列入中国畜禽

遗传资源名录的山东地方绵羊品种 (表 1)主要有小尾寒羊

( Small2tailed Han sheep, ST)、大尾寒羊 ( Large2tailed Han

sheep, LT)、山地绵羊 ( Shandi sheep, SD )和洼地绵羊 (W adi

sheep,WD) ,分别分布在鲁西南黄河冲积扇平原、鲁西北黄

泛平原、鲁中南沂蒙山区中低山丘陵和黄河三角洲 ,其在生

态条件、饲养方式、生产性能和体型结构等方面存在着明显

差异 [ 11, 14 ].

表 1　供试地方绵羊品种的采样地点、数量和饲养制度
Table 1 Collection loca lities, num bers and feed ing system of sam pled
ind igenous sheep breeds

品 种
B reed

采样地点
Locality

海 拔
A ltitude

(m)

饲养制度
Feeding
system

存栏只数
Amount of

sheep
on hand
( ×105)

采样群
(个体 )数

Samp le
No.

ST 嘉祥县
J iaxiang County 50 舍饲

Confinement 7010 14 (42)

LT 临清市
L inqing City 50 半舍饲

Sem i2confinement 011 22 (42)

SD 莱芜市
Laiwu City 500 半放牧

Sem i2grazing 210 17 (29)

WD 滨州市
B inzhou City 2～10 放牧Grazing 410 18 (40)

212　研究方法

选择地理距离较远的品种中心产区县市的群体为试验

羊群 (表 1) ,采用分布区内亚群定点随机抽样法 [ 3 ] ,即在某

一品种的中心产区县市抽 3～6个乡镇 ,每个乡镇抽 2～5个

村 ,每个村抽 3～4个羊群 ,每个羊群抽 3～4只羊 ,保证个体

之间无亲缘关系 .试验羊只均为 1～2岁之间的经产母羊 ,保

持原有饲养方式.血样采集方法 :静脉采血 ,肝素钠粉末抗

凝 , - 20 ℃冰壶带回实验室冷冻保存.

冻融血 DNA提取方法参照文献 [ 12 ].提取出的基因组

DNA,经充分溶解和适当稀释 ,再经 018%的琼脂糖凝胶电

泳和紫外分光光度计检测 ,确定其无拖尾现象 ,浓度和纯度

完全符合 PCR扩增反应的要求.

本研究所用的 30个绵羊和牛的与生长性状相关的微卫

星标记 ,从 GeneBank (www. marc. usda. gov; www. roslin. ac.

uk; www. thearkdb. org/browser)中选取 ,所有引物由北京赛百

盛生物工程公司合成 ,参考其原扩增条件加以调整后进行

PCR扩增.将扩增产物在 8%的聚丙烯酰胺凝胶中进行电泳

分析 ,银染显色 ,再利用电泳凝胶数字图像定量分析系统

( EASTMAN KODAK EDAS)分析片段大小 ( bp ) ,发现有 24

个微卫星标记在供试绵羊品种中具有较好的多态性.

PCR反应体系为 12μl,组分为 MgCl2 112～115 mmol·

L - 1 , DNTPs 012 mmol·L - 1 , Primers 015μmol·L - 1 , Taq

DNA聚合酶 510 U, DNA模板 60 ng.所用分子量 Marker为

pBR322 /M spI.

PCR反应程序 : 95 ℃预变性 5 m in; 94 ℃变性 30 s, 50 ℃

～62 ℃退火 30 s, 72 ℃ 30 s, 33个循环后 ; 72 ℃延伸 10

m in.

213　统计分析

采用的主要软件有 GDA 111[ 16 ]、POPGEN 32[ 19 ]和

FSTAT 293[ 7 ]等.

等位基因数 (Number of alleles, Na)、有效等位基因数

( Effective numbers of alleles, Ne)、优势等位基因数 (Dom inate

alleles, Da)和特有等位基因数 ( Private alleles, Pa)及其基因

频率计算、Hardy2W einberg平衡检验等均按文献 [ 8 ]方法完

成.

平均杂合度 (Heterozygosity, H )是指测得基因型中杂合

子的比例 ,即基因多样性 ( genetic diversity). Ho为观察杂合

度 , He为期望杂合度.基本计算公式 [ 8 ] :

H = ∑
r

k =1
1 - ∑

n

i =1

q
2
i

/ r

式中 , r为基因座数 , qi为每个基因座第 i个等位基因的频率.

多态信息含量 ( Polymorphism information content, P IC)计

算公式 [ 1 ] :

P IC = 1 - ∑
m

i =1

P
2
i - ∑

m - 1

i =1
∑
m

j =k +1

2P
2
i P

2
j

式中 , Pi和 P j分别为第 i和第 j个等位基因在群体中的频率 ,

m为等位基因数.

Shannon信息指数 ( I)计算公式 [ 1 ] :

I = - ∑
nr

i =1

Pi log2 Pi

式中 , r为基因座位数 , n为每个基因座位的等位基因数 , P i

为第 i个基因的频率.

利用微卫星标记等位基因频率计算标准遗传距离和遗

传相似系数 ,再聚类分析做出邻位相连法 (Neighbor2joining

method, NJ)和除权配对法 (Unweighted pair2group method u2
sing arithmetic averages, UPGMA)系统发育树 [ 2, 9 ].

3　结果与分析

311　绵羊品种的等位基因

有效等位基因数是基因一致度的倒数 ,反映了

等位基因间的相互影响 ,也是群体遗传变异的重要

测度 [ 5, 8 ] .在 4个绵羊品种的 24个微卫星基因座上

共检测到 467个等位基因 (表 2) ,其中有效等位基

因 231160个 ,占 49159%.所有品种不同基因座的

等位基因数差异较大 ,范围是 7～36个 ,平均为

19146个 ,其中 agla269、bm6526和 bm s1004基因座

等位基因数均达到 30个以上 ,等位基因数在 10个

0641 　　　　　　　　　　　　　　　　　　应　用　生　态　学　报　　　　　　　　　　　　　　　　　　　17卷



以内的基因座仅有 bm6444;有效等位基因数为

3140～20178个 ,平均 9165个.同一品种不同基因

座的等位基因数差异也较大 ,但不同品种所有基因

座的等位基因数差异则较小 (12117～13125个 ).

不同品种的特有等位基因是体现品种特征的珍

贵基因 ,不仅可以用来区分不同品种 ,也可用于不同

品种特有经济性状的连锁分析.在 4个绵羊品种的

24个微卫星基因座上共检测到 123个特有等位基

因 ,其中特有等位基因最多的品种是洼地绵羊 ( 38

个 ) ,依次为小尾寒羊 ( 36个 )、大尾寒羊 ( 32个 )和

山地绵羊 ( 17个 ) ;有 5个基因座的特有等位基因

(占 30% )分布在全部绵羊品种中 ,但所有特有等位

基因的频率都很低 (010122～011316).

　　优势等位基因是群体中最稳定的基因 ,与特有

基因一样 ,也体现了群体遗传结构特征 ,故用分子标

记方法跟踪其频率变化可以达到监测群体结构变化

的目的 [ 8 ]
.由表 3可以看出 ,在 4个绵羊品种的 22

个微卫星基因座上发现 43个优势等位基因.其中 ,

很多微卫星基因座的优势等位基因存在于 2个以上

的品种中 ,或者片段大小差别不大 ,说明 4个绵羊品

种所处的地理生态环境比较接近 ,群体结构上有许

多相似之处 ;但也有很多基因座的优势等位基因在

不同品种中差别较大 ,说明这些品种间也存在一定

的遗传差异.

312　绵羊品种的群体遗传结构检测

利用 Hardy2W einberg定律检验 4个绵羊品种的

基因平衡状态 ,发现大部分基因座都处于不平衡状

态.在不同品种上 ,处于平衡状态的基因座分别是小

尾寒羊中的 bm875,大尾寒羊中的 bm4311,山地绵

羊中的 maf70、mb009和 bmc1206,以及洼地绵羊中

的 bm4311、bm s574和 bmc1206.

利用 POPGEN32对 24个微卫星基因座进行重

复模拟 1 000次的中性测试 ,发现在 95%的置信区

间内有 12个基因座 ,即 : bm4311、maf70、bm s1004、

bm s1248、 bm6404、 bm s1714、 bm s875、 mb009、

bm1341、bm6526、bm6444和 bm1277属于中性标记 ,

即没有任何表型效应的标记.同时表明本研究所选

基因座中至少有 50%属于非中性标记 ,其原因可能

与历史上的群体迁徙、失控的亲缘交配方式等因素

有关 [ 4, 8 ]
.

313　绵羊品种的遗传多样性

由表 4可以看出 ,在 4个绵羊品种的 24个微卫

星基因座中 ,只有山地绵羊的 bm6444基因座为中

度多态 (015 > P IC > 0125) ,其余所有基因座的多态

信息含量为高度多态 ( P IC > 015 ) ,很多基因座的

P IC已达 019以上.与此相一致 ,大部分基因座的期

望杂合度 (He)也比较高 ,原因是 He与 P IC在内涵

上都能反映出物种的遗传多样性 .但观察杂合度

表 2　不同基因座上 4个绵羊品种的等位基因数、有效等位基因数和特有等位基因数
Table 2 Na, Ne and Pa num bers of four sheep breeds a t every m icrosa tellites locus

基因座
Locus

ST

Na Ne Pa

LT

Na Ne Pa

SD

Na Ne Pa

WD

Na Ne Pa

TOTAL

Na Ne Pa

bm4311 7 4108 1 8 5129 1 7 4146 0 8 4144 0 11 4182 2
maf70 13 5125 0 17 7171 1 10 414 0 10 5132 0 17 6131 1
bm s1004 14 6128 3 14 3178 3 15 8172 5 10 6122 0 31 12113 11
agla269 26 18157 2 23 16164 1 26 17152 2 21 12134 2 36 20178 7
bm s1248 13 7161 3 12 6162 2 8 3132 1 10 5197 0 17 8 6
bm6404 16 5141 4 12 4152 1 11 6192 0 15 6166 3 22 6121 8
bm s574 9 6106 0 16 918 2 14 7165 0 20 12172 5 23 12193 4
bm s1714 16 8186 4 7 3149 0 11 5122 0 11 5174 0 18 6177 3
bm s1724 15 10106 1 14 11117 1 14 9189 0 13 6128 1 19 12158 7
bm s875 10 3147 2 10 4133 2 9 6128 1 7 4147 1 14 5142 6
mb009 12 5166 3 7 3102 2 9 3183 0 11 3166 1 17 413 6
bm3413 11 9138 0 13 7173 2 12 8134 0 11 718 0 15 10165 2
bm3501 16 7116 1 11 6181 0 12 6135 0 16 8116 5 21 10171 6
bm1341 4 2179 0 4 2158 0 10 5164 1 11 3111 2 12 3165 3
bm s1678 13 9198 1 12 6166 0 10 614 0 12 8147 2 16 9182 3
bm s710 11 5146 1 10 4189 2 13 7131 2 9 6176 0 18 916 5

bm1225 18 1215 3 15 10131 1 13 8187 0 22 15156 7 27 14139 11
bm203 16 9194 1 18 8138 1 14 9161 1 14 10117 2 22 11195 5
mb023 12 6117 2 12 7114 0 14 10132 2 11 6197 1 18 917 5

bm3033 24 18147 0 22 16124 0 22 1415 0 25 17129 1 29 20134 1
bmc1206 7 4158 0 10 6196 1 9 6181 1 9 4153 0 11 6134 2
bm6526 21 13167 3 23 13139 6 17 11176 1 20 11129 4 35 15174 14

bm6444 4 2155 0 6 3115 2 4 2108 0 4 2129 1 7 314 3
bm1277 10 5179 1 9 3161 1 8 4157 0 8 4141 0 11 5106 2
平均 Mean 13125 7191 36 12171 7126 32 12117 7153 17 12183 7153 38 19146 9165 123

16418期　　　　　　　　　　　　　　　苑存忠等 :山东省地方绵羊品种微卫星遗传多态性　　　　　　



(Ho)明显低于 He,则表明群体中纯合子个体较多 ,

存在着一定程度的近交现象 ,可能与小群体分散饲

养条件下种公羊血统来源比较单一有关 [ 8 ] .

Shannon指数是用于度量一个随机交配群体中

所受选择、突变和遗传漂变的综合影响 ,其值越大 ,

说明混乱度越高.所测各品种各个基因座的 Shan2
non指数均较高 ( I > 110) ,而在小尾寒羊的 agla269

和 bm3033基因座上则达到 310以上.

由图 1可以看出 ,应用 NJ法和 UPGMA法所构

建的分子系统树拓扑结构是一致的 ,表明小尾寒羊

表 3　不同基因座上不同绵羊品种的优势等位基因及其频率
Table 3 Da and the correspond ing frequenc ies of four sheep breeds a t 24 m icrosa tellite loc i

基因座
Locus

ST

Da 频 率
Frequency

LT

Da 频 率
Frequency

SD

Da 频 率
Frequency

WD

Da 频 率
Frequency

bm4311 107 01388 109 01306 107 01362 107 01338
maf70 142 01345 142 01232 142 01414 142 01284
bm s1004 137 01250 137 01439 157 01224 161 01276
agla269 0 01000 0 01000 0 01000 0 01000
bm s1248 144 01268 146 01293 142 01448 0 01000
bm6404 137 01317 139 01297 137 01259 139 01264
bm s574 147 01226 0 01000 161 01241 0 01000
bm s1714 0 01000 142 01397 142 01276 142 01276
bm s1724 0 01000 0 01000 0 01000 174 01313
bm s875 120 01475 118 01293 122 01224 120 01324
mb009 148 01347 148 01463 146 01362 148 01378
bm3413 0 01000 194 01220 0 01000 202 01214
bm3501 196 01286 198 01207 200 01259 0 01000
bm1341 120 01440 120 01537 120 01259 122 01434
bm s1678 0 01000 171 01268 167 01276 0 01000
bm s710 118 01321 110 01282 118 01276 0 01000
bm1225 0 01000 0 01000 259 01200 0 01000
bm203 0 01000 241 01220 0 01000 0 01000
mb023 154 01308 144 01232 0 01000 152 01203
bm3033 0 01000 0 01000 0 01000 0 01000
bmc1206 133 01333 0 01000 139 01207 131 01329
bm6526 0 01000 0 01000 0 01000 170 01200
bm6444 123 01488 121 01475 121 01655 119 01608
bm1277 112 01262 112 01415 110 01345 110 01303

表 4　不同绵羊品种每个基因座的多态信息含量、Shannon指数和杂合度
Table 4 P IC, I and Ho /He of four sheep breeds a t every m icrosa tellites locus

基因座
Locus

ST

P IC I Ho He

LT

P IC I Ho He

SD

P IC I Ho He

WD

P IC I Ho He

bm4311 01721 11619 01750 01764 01786 11822 01694 01822 01746 11673 01862 01776 01743 11708 01757 01785
maf70 01790 21020 01452 01819 01859 21384 01634 01881 01751 11828 01724 01786 01788 11883 01460 01823
bm s1004 01822 21117 01476 01851 01706 11768 01463 01745 01876 21401 01621 01901 01822 21052 01579 01851
agla269 01944 31054 01732 01958 01936 21948 01561 01952 01941 31074 01690 01960 01913 21748 01528 01932
bm s1248 01857 21267 01317 01879 01834 21146 01512 01859 01655 11455 01276 01711 01813 21017 01412 01845
bm6404 01795 21073 01463 01825 01746 11795 01405 01789 01840 21140 01483 01871 01837 21186 01389 01862
bm s574 01814 11921 01524 01845 01895 21484 01707 01909 01857 21299 01414 01885 01917 21731 01842 01934
bm s1714 01877 21403 01342 01899 0167 11492 01282 01723 01783 11907 01345 01823 01805 11982 01290 01837
bm s1724 01892 21468 01625 01912 01903 21526 01293 01922 01890 21423 01379 01915 01825 21152 01375 01854
bm s875 01685 11599 01525 01721 01782 11752 01390 01779 01821 11973 01379 01855 01747 11634 01351 01787
mb009 01808 21057 01361 01835 01613 11318 01300 01677 01700 11615 01517 01752 01686 11626 01351 01737
bm3413 01883 21314 01500 01905 01857 21240 01390 01881 01869 21289 01393 01896 01859 21183 01571 01885
bm3501 01848 21323 01571 01871 01836 21072 01195 01864 01825 21097 01345 01857 01866 21332 01421 01889
bm1341 01570 11098 01191 01650 01550 11084 01098 01620 01800 11938 01621 01837 01627 11489 01290 01688
bm s1678 01891 21398 01610 01911 01834 21124 01585 01860 01826 21028 01517 01858 01871 21271 01474 01894
bm s710 01797 11973 01262 01827 01767 11796 01308 01806 01851 21257 01586 01878 01835 11991 01368 01864
bm1225 01914 21672 01512 01931 01895 21459 01293 01914 01877 21334 01400 01905 01932 21883 01405 01949
bm203 01891 21483 01595 01910 01870 21446 01537 01892 01887 21431 01655 01912 01894 2147 01500 01914
mb023 01821 21088 01487 01849 01845 21169 01634 01871 01895 21451 01724 01919 01840 21111 01784 01868
bm3033 01943 31028 01833 01957 01935 21922 01829 01950 01927 21861 01759 01947 01939 31009 01737 01955
bmc1206 01751 11688 01436 01792 01839 21048 01512 01867 01836 21016 01690 01868 01748 11741 01600 01791
bm6526 01922 21784 01537 01938 01920 21840 01463 01937 01909 21621 01759 01931 01905 21677 01514 01925
bm6444 01531 11037 01238 01616 01637 11353 0125 01692 01473 01964 01345 01528 01513 11034 01162 01571
bm1277 01807 11958 01571 01837 01682 11574 01561 01732 01751 11705 01966 01795 01739 11662 01974 01784
平均 Mean 01816 21144 01496 01846 01800 21065 01454 01831 01816 21116 01560 01849 01811 21107 01506 01843
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图 1　基于 24个微卫星标记所构建的 4个地方绵羊品种间系统发
育树
F ig. 1 Molecular phylogenetic trees of four indigenous sheep breeds based
on 24 macrosatellite markers.
a)邻位相接法 NJ; b)除权配对法 UPGMA.

与大尾寒羊、山地绵羊与洼地绵羊的亲缘关系最近 ,

品种间的遗传距离分别为 012914和 013094,遗传

相似系数分别为 017472和 017339,地理距离分别

为 171和 137 km;洼地绵羊与大尾寒羊则最远 ,遗

传距离和遗传相似系数分别为 014062和 016662,

地理距离为 216 km.

4　讨　　论

　　本研究从 4个绵羊品种的 24个微卫星基因座

中检测到的等位基因数和有效等位基因数分别达到

19146个和 9165个 ,且同一品种不同基因座的等位

基因数差异也较大 ,多态信息含量、杂合度和 Shan2
non指数等多样性参数均比较高 ,证明这些地方绵

羊品种的遗传变异程度较高 ,遗传基础比较广泛 ,具

有丰富的遗传多样性.但所有品种和基因座的平均

观察杂合度明显低于期望杂合度 ,且大多数基因座

处于 Hardy2W einberg不平衡状态 ,说明群体内可能

存在着一定程度的近交.其主要原因 :一是在相近生

态区域内的品种分布界线不太分明 ,尤其是放牧和

市场交易过程中基因交流机会较多 ,加之公母混养

的自由配种方式 ,易表现出致纯合化效应 [ 3 ]
;二是

当品种种群数量较少时 (如大尾寒羊 ) ,会造成近交

程度不断升高 ,致使微卫星基因座有效等位基因数

目较少、预期杂合度较低 [ 13, 20 ]
.

本研究基于微卫星标记所构建的系统进化树表

明 ,山东省 4个地方品种可划分为鲁西地区的小尾

寒羊和大尾寒羊、鲁东地区的山地绵羊和洼地绵羊

两大类群 ,品种间遗传进化和亲缘关系明确 ,遗传距

离大小与地理分布距离远近相一致 ,反映出品种形

成与进化中的生态学作用 [ 2, 9, 17 ]
.如小尾寒羊与大尾

寒羊同处于鲁西平原 ,生态条件相似 ,无地理隔阂 ,

品种间易于交流 ,故亲缘关系较近 ;而洼地绵羊在鲁

北滨海草场 ,山地绵羊则分布在鲁中丘陵山地 ,虽然

其生态环境差别较大 ,但地理距离较近 ,随着黄河三

角洲不断扩大 ,人口流动可能促进了品种之间的基

因交流.本聚类结果与利用 RAPD标记 [ 6 ]、线粒体

细胞色素 b基因多态性核苷酸基因座 [ 21 ]和血液蛋

白质多态基因座 [ 15 ]等方法的聚类结果不一致 ,可能

是所采用基因座的遗传特征差异造成的.如 RAPD

技术检测的是核基因组碱基的变化 ,易受到选择压

力的影响 ;线粒体属于核外遗传物质 ,受到的选择压

力小、遗传变异少 ;血液蛋白质作为生理生化物质 ,

多态性较少 ,易受海拔、温度等环境因素的影响 ;而

微卫星基因座能特异地定位于染色体的某个部位 ,

呈分布广泛、高度多态和共显性遗传等特征 ,更加适

于研究种群分化、遗传距离和亲缘关系等群体遗传

关系 [ 5, 18 ]
.
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