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摘 　要 　利用中心产区典型群简单随机抽样法 ,以湖羊、同羊、滩羊、小尾寒羊、洼地羊为研究对象 ,引用我国周边

国家、地区绵羊品种资料为分析背景 ,采用 Na/ K/ Cl 离子分析仪对红细胞中钾的含量进行测定。结果表明 :1) 各群

体钾座位中立性检测的观察值除 Bhyanglung 绵羊外 ,其余均在 L95 和 U95 之间 ,表明钾座位作为中立性座位 ,基

本未受到选择等因素的影响 ;2)血钾基因频率在地理分布上存在一定规律 ,基本符合将中亚以东南固有绵羊系统

划分为“蒙古羊”、“藏羊”和“南亚2东南亚羊”三大集团 ; 3) 中亚以东南 16 个绵羊群体的钾座位基因分化系数为

01185 9。这说明上述 16 个绵羊群体钾座位 81141 %的变异是由群体内的遗传多态现象引起的 ,只有 18159 %的变

异来自于群体间的差异。
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Abstract 　The Chines e native sheep populations including Tan sheep , small2tailed Han sheep , Hu sheep , Tong sheep

and Wadi sheep randomly s ampled in typical colonies of central area were s tudied with other 10 Asian native sheep

populations around China by foreign s cholars as the analyzed background. The blood potassium phenotyp e was exam2
ined by a Na2K2Cl analyzer. The res ults showed that : 1) the values of Ewens2Watters on tes t for neutrality of Ke locus ,

except for Bhy , located between L95 and U95 , which indicated that as a neutral locus Ke was not affected by the s e2
lection ; 2) s ome trends on blood potassium gene frequencies in geography dis tribution were founded that accorded with

the classification of eas t and s outh of central Asian sheep systems ,“Mongolian sheep”,“Tibetan group”and“South A2
sia2Southeas t Asia group”; 3) Gst of Ke locus of 16 sheep populations in eas t and s outh of central Asian was 01185 9 ,

which indicated that 81141 % of variations of Ke locus in the 16 populations were caus ed by genetic polymorphism with2
in populations and only 18159 % due to the difference among populations .
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　　Evans 将绵羊分为高钾型 ( H K) 和低钾型

(L K) [1 ] 。已有研究证实 ,红细胞血钾浓度的高低由

常色体寡基因座 Ke 座位上具有显隐性关系的 1 对

等位基因 KeL 和 Keh 控制 , KeL 对 Keh 呈显性。国
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外学者曾对绵羊血型进行测定并深入研究[2 3 ] ,国

内学者程瑞禾等[4 ]对湖羊 ,张才骏等[5 6 ]对青海细

毛羊、三角城藏羊等的红细胞钾型进行了研究。蒙

古羊系统是我国主要的绵羊遗传资源 ,对我国地方

绵羊品种的形成具有重要影响 ,目前尚无关于蒙古

羊系统主要地方绵羊品种的血钾座位研究的报道 ;

而中亚以东南地区拥有丰富的绵羊资源 ,亦无这一

广阔地区范围内绵羊血钾座位遗传多样性的研究报

道。笔者对我国蒙古羊系统主要地方绵羊湖羊、同

羊、滩羊、小尾寒羊、洼地羊的血钾座位进行研究 ,旨

在为其遗传资源的评价、利用、保护提供可借鉴的资

料 ,并为中亚以东南固有绵羊群体遗传多样性的研

究增添新内容。

1 　材料与方法

111 　实验材料

采用中心产区典型群简单随机抽样方法 ,避免

有可追溯的亲缘关系的 2 个及其以上个体一并进入

样本。在浙江的湖州、陕西的白水、山东的梁山、宁

夏的银川和山东的东营 ,分别抽取 63 只湖羊 ( Hu) 、

65 只同羊 ( Tong) 、70 只小尾寒羊 ( Han) 、60 只滩羊

( Tan)和 76 只洼地羊 (WD) ,并引用我国周边国家、

地区绵羊品种为分析背景[7 13 ] 。

112 　检测方法

用美国 MEDICA 公司 Na/ K/ Cl 离子分析仪对

红细胞中钾含量进行测定 ,以 HiCN (氰化高铁血红

蛋白)参考液作对比标准 ,用分光光度计按 HiCN 文

齐氏液测定法测定 Hb (血红蛋白)值进行校正[14 ] 。

113 　统计分析

红细胞钾型受一对等位基因 KeL 和 Keh 控制 ,

KeL 对 Keh 呈显性 ,根据平方根法计算等位基因频

率[17 ] ;按式 (1)和 (2) 计算估计值不偏离实有值 015

倍的可靠性β及可靠性达到 01954 5 时的相对偏差

η[15 ] ;采用 POPGEN E 软件[16 ]血钾座位的 Ewens2
Watterson 中立性测验 ;作出不同生态型血钾基因型

频率的次数分布图 ;进行不同生态型血钾基因频率

的地理梯度分析 ;并计算 Ke 座位的基因分化系数

( Gst) [14 ] 。

β=∫
λ

0

2e
- λ

2

2π
dλ (1)

η= 2[ V ( p) ]
1
2 P - 1 (2)

式中 : P 和 V ( p) 分别为基因频率及其方差 ;λ为估

计值的标准偏差 ,适合于式 (1)的标准偏差λ= 015/

[ V ( p) ]
1
2 。

2 　结果与分析

采用中心产区典型群随机抽样 ,群体基因频率

的样本估计及其不偏离实际值 015 倍的可靠性以及

可靠性达 01954 5 时的精确度 (相对偏差) 见表 1。

结果表明 ,本实验所测基因频率基本符合抽样要求 ,

数据可以作为进一步研究的依据。同时可见“中心

产区典型群随机抽样”是一种比较有效的抽样方法 ,

是对既有的遗传检测抽样方法的丰富和补充[15 ] 。

同一群体内个体之间的遗传变异一般起因于等

位基因的差异 ,而同一物种内不同群体间的遗传变

表 1 　钾座位频率的估计及可靠程度估计结果

Table 1 　Estimation of gene frequencies and reliability and precision of Ke locus

品种 表型 样本数 等位基因 基因频率 P 方差 V ( p) 标准偏差λ 可靠性β 精确度η

湖羊 ( Hu)
L K 10 KL 0. 082 8 0. 000 603 1. 685 7 0. 907 0. 593 2

HK 53 Kh 0. 917 2 0. 000 603 18. 672 7 1 0. 053 6

同羊 ( Tong)
L K 21 KL 0. 177 3 0. 001 22 2. 647 0 0. 992 0. 377 9

HK 44 Kh 0. 822 7 0. 001 22 12. 280 0 1 0. 081 4

滩羊 ( Tan)
L K 8 KL 0. 058 9 0. 000 402 1. 469 4 0. 853 8 0. 680 5

HK 62 Kh 0. 941 1 0. 000 402 23. 478 5 1 0. 042 6

小尾寒羊 ( Han)
L K 12 KL 0. 105 6 0. 000 8 1. 866 3 0. 938 0. 535 8

HK 48 Kh 0. 894 4 0. 000 8 15. 806 8 1 0. 063 3

洼地羊 (WD)
L K 7 KL 0. 0472 0. 000 3 1. 362 6 0. 829 4 0. 733 9

HK 69 Kh 0. 952 8 0. 000 27. 505 8 1 0. 036 3
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异主要是由于基因频率的差异。无论是自然选择还

是人工选择 ,都是改变基因频率的因素 ,基因频率的

改变 ,归根到底是由于打破繁殖的随机性 ,从而打破

群体的平衡状态。作为个体特性的内容之一 ,血液

蛋白型是人们较晚认识的性状 ,由于这些性状一般

地说既不是直接经济性状也很少与经济性状有关 ,

因而为人类千百年来的选种作用所未及 ,而且据迄

今所知 ,血液蛋白型对于自然选择通常都是中立性

的。在本研究中 ,由于在中心产区采样 ,且未受到任

何外来血统的影响 ,因此基本可以代表各绵羊品种

的遗传结构。表 2 示出钾座位中立性检测结果。可

见 ,各群体钾座位以及所有群体钾座位中立性检测

的观察值除 Bhyanglung (Bhy) 外 , 其余均在 L95

(95 %的置信下限)和 U95 (95 %的置信上限) 之间 ,

这也就表明钾座位作为中立性座位 ,基本未受到选

择因素的影响。

表 2 　绵羊群体钾座位中立性检测结果

Table 2 　Ewens2Watterson test for neutrality of Ke locus

绵羊群体 样本数 等位基因数 k 观察 F①值 最小 F 值 最大 F 值 F 的平均值 方差 L95 ② U95 ②

湖羊 ( Hu) 63 2 0. 848 1 0. 500 0 0. 968 8 0. 789 3 0. 026 9 0. 503 1 0. 968 8

同羊 ( Tong) 65 2 0. 708 3 0. 500 0 0. 969 7 0. 791 3 0. 027 5 0. 501 1 0. 969 7

小尾寒羊 ( Han) 60 2 0. 811 1 0. 500 0 0. 967 2 0. 787 9 0. 028 3 0. 502 2 0. 967 2

滩羊 ( Tan) 70 2 0. 889 2 0. 500 0 0. 971 8 0. 794 9 0. 028 4 0. 501 6 0. 971 8

洼地羊 (WD) 76 2 0. 910 1 0. 500 0 0. 974 0 0. 797 6 0. 026 9 0. 501 4 0. 974 0

乌兰巴托绵羊 (Ub) 99 2 0. 827 3 0. 500 0 0. 980 0 0. 816 2 0. 025 8 0. 504 1 0. 980 0

哈拉和林绵羊 ( Kh) 100 2 0. 785 0 0. 500 0 0. 980 2 0. 8031 0. 028 3 0. 503 2 0. 980 2

Lampuchhre 绵羊 (Lam) 22 2 0. 664 5 0. 500 0 0. 913 2 0. 738 3 0. 023 1 0. 500 0 0. 913 2

不丹绵羊 (Butan) 75 2 0. 700 3 0. 500 0 0. 973 7 0. 799 3 0. 028 0. 502 2 0. 973 7

孟加拉国绵羊 (Ban) 76 2 0. 522 9 0. 500 0 0. 974 0 0. 798 3 0. 028 3 0. 503 1 0. 974 0

Baruwal 绵羊 (Bar) 43 2 0. 931 5 0. 500 0 0. 954 6 0. 773 0 0. 025 7 0. 502 4 0. 954 6

Bhyanglung 绵羊 (Bhy) 41 2 0. 975 8 0. 500 0 0. 952 4 0. 765 2 0. 025 6 0. 502 7 0. 952 4

Kagi 绵羊 ( Kagi) 41 2 0. 503 4 0. 500 0 0. 952 4 0. 769 0 0. 026 4 0. 502 7 0. 952 4

云南绵羊 ( Yunnan) 35 2 0. 761 9 0. 500 0 0. 944 5 0. 766 8 0. 025 4 0. 500 4 0. 944 5

越南绵羊 (Viet) 34 2 0. 603 6 0. 500 0 0. 942 9 0. 761 4 0. 025 1 0. 501 7 0. 942 9

缅甸绵羊 (Mya) 116 2 0. 500 6 0. 500 0 0. 982 9 0. 813 6 0. 027 7 0. 502 4 0. 982 9

合计 1 016 2 0. 815 5 0. 500 0 0. 996 9 0. 857 3 0. 027 1 0. 504 7 0. 996 9

　　注 : ①表征进化驱动力的统计量 ; ②分别为 95 %的置信下限和置信上限。

　　喜马拉雅山在西藏高原的南侧 ,是一条近似东

西向的弧形山系 ,西起帕米尔 ,东到雅鲁藏布江的大

拐弯处 ,长达 2 500 km ,平均海拔高度 6 000 m 以上。

由中亚以东南不同生态型 16 个绵羊品种血钾基因

型次数分布图 (图 1) ,以及中亚以东南不同生态型

绵羊品种血钾基因频率的地理梯度图 (图 2) 可见 ,

以喜马拉雅山为界的北部群体和南部群体在描述血

钾等位基因的频率分布上存在较大差异。故本研究

以喜马拉雅山为界将哈拉和林绵羊 ( Kh) 、乌兰巴托

绵羊 (Ub) 、湖羊 ( Hu) 、同羊 ( Tong) 、滩羊 ( Tan) 、小

尾寒羊 ( Han) 、洼地绵羊 ( WD) 、不丹绵羊 (Butan) 、

Bhyanglung 绵羊 (Bhy) 、Baruwal 绵羊 (Bar) 和云南

绵羊 ( Yunnan) 作为北部集团 , 将孟加拉国绵羊

(Ban) 、Kagi 绵羊 ( Kagi) 、Lampuchhre 绵羊 (Lam) 、

缅甸绵羊 (Mya) 和越南绵羊 ( Viet ) 作为南部集团。

在所检测的绵羊中 ,北部品种包括 Bar 和 Bhy 绵羊 ,

它们曾被描述为西藏本地绵羊 ,分别饲养于喜马拉

雅山的全部北部地区以及喜马拉雅山和西藏的高山
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图 1 　中亚以东南不同生态型绵羊品种血钾基因型次数分布图
Fig. 1 　Frequency bar graph of genotype of different ecological type sheep breeds

in east and south of central Asia in Ke locus

图 2 　中亚以东南不同生态型绵羊品种血钾基因频率的地理梯度图
Fig. 2 　Geographical distribution of alleles frequencies of different ecological type sheep

breeds in east and south of central Asia in Ke locus

和平原上 ;小尾寒羊由蒙古羊分化而来 ,这与已知的

品种形成史相吻合 ;湖羊、同羊由蒙古羊演变而来 ,

这与国内的研究结果一致[17 ] ;滩羊主要产于宁夏银

川附近各县 ,是蒙古羊的一个分支 ,但其品种形成史

上受西藏绵羊的血统影响较大 ,图 2 中滩羊 ( Tan)

和 Bhyanglung 绵羊 (Bhy)两者相近的等位基因频率

分布支持这一史实 ;冉汝俊[18 ]采用 RAPD 分析表

明 ,洼地绵羊与小尾寒羊和滩羊间的遗传距离较小 ,

历史上 2 个品种之间存在频繁的基因交流 ,图 2 中

两者相近的等位基因频率分布支持这一史实 ;云南

绵羊地处藏滇地区 ,历史有藏滇交界绵羊基因交流

的记载 ,其遗传结构一定程度上受到基因交流的影
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响 ,故而与蒙古羊的关系较其他北部集团绵羊疏远 ,

同时其他非蒙古羊的血统影响不容忽视 ,图中 KeL

与 Keh 频率趋势支持如此分析。在北部集团中 ,钾

座位 KeL 等位基因频率自北向南总体呈递减趋势 ,

这在一定程度上说明它们之间亲缘关系的远近。除

了青藏高原及其邻区外 ,我国现有的各地绵羊品种 ,

可以认为以蒙古羊为基础。图 2 总体上反映了蒙古

羊系统的亲缘关系随地理位置呈现近似的规律性变

化 ,即由北向南关系逐渐疏远 ,换言之蒙古羊血统的

影响递减。

另外 ,由图 2 可见 ,南部四群体 KeL 基因频率相

对于北部品种而言整体较高。所检测的南部群体被

认为与南亚绵羊集团相对应。由图 1 可以看出 ,南

部品种 4 个群体 L K 型所占的比例超过 H K 型 ,而

其他群体则反之。进一步分析发现北部群体又可分

为以哈拉和林绵羊 ( Kh) 、乌兰巴托绵羊 ( Ub) 、湖羊

(Hu) 、同羊 ( Tong) 、滩羊 ( Tan) 、小尾寒羊 ( Han) 和

洼地绵羊 ( WD) 组成的“蒙古羊”集团 ,以不丹绵羊

(Butan) 、Bhyanglung 绵羊 (Bhy) 和 Baruwal 绵羊

(Bar)组成的“藏羊”集团。孙伟等[19 ]曾引用饲养在

日本的欧洲羊的资料 ,将中亚以东南现有绵羊群体

划分为“蒙古羊”、“南亚羊”和“欧洲羊”三大集团。

孙伟[20 ]进一步研究认为中亚以东南固有绵羊群体

可以再细划分为“蒙古羊”、“藏羊”和“南亚2东南亚

羊”三大集团 ,本研究支持上述划分原则 ,即研究涉

及的 16 个绵羊群体中 :哈拉和林绵羊 ( Kh) 、乌兰巴

托绵羊 (Ub) 、湖羊 ( Hu) 、同羊 ( Tong) 、滩羊 ( Tan) 、

小尾寒羊 ( Han)和洼地绵羊 (WD) 划为“蒙古羊”;不

丹绵羊 (Butan) 、Bhyanglung 绵羊 (Bhy) 和 Baruwal

绵羊 (Bar)划分为“藏羊”;“南亚2东南亚羊”则包括

云南绵羊 ( Yunnan) 、孟加拉国 (Ban) 、Kagi 绵羊

( Kagi) 、Lampuchhre 绵羊 (Lam) 、缅甸绵羊 (Mya) 和

越南绵羊 (Viet) 。此外 ,滩羊 ( Tan)钾座位的等位基

因频率分布趋势与“藏羊”品种很相似 ,这再次说明

了“藏羊”对滩羊 ( Tan)的影响力不容忽视。

引用中亚以东南 16 个绵羊群体的血钾资

料[6 17 ] (表3)对 Ke 座位的遗传变异程度进行分析。

根据 Ke 座位多态性的分析 ,分布于中亚以东南的

表 3 　16 个绵羊群体的钾座位的杂合度

Table 3 　Heterozygosity in Ke locus of 16 sheep populations

绵羊群体 样本数
表型分布 基因频率

低钾型 L K 高钾型 HK KeL Keh
平均杂合度

湖羊 ( Hu) 63 10 53 0. 082 8 0. 917 2 0. 151 9

同羊 ( Tong) 65 21 44 0. 177 3 0. 822 7 0. 291 7

滩羊 ( Tan) 70 8 62 0. 0589 0. 941 1 0. 110 9

小尾寒羊 ( Han) 60 12 48 0. 105 6 0. 894 4 0. 188 9

洼地羊 (WD) 76 7 69 0. 047 2 0. 952 8 0. 089 9

云南绵羊 ( Yunnan) 35 26 9 0. 492 9 0. 507 1 0. 499 9

Bhyanglung 绵羊 (Bhy) 41 1 40 0. 012 3 0. 987 7 0. 024 3

Baruwal 绵羊 (Bar) 43 3 40 0. 035 5 0. 964 5 0. 068 5

Kagi 绵羊 ( Kagi) 41 29 12 0. 459 0 0. 541 0 0. 496 6

Lampuchhre 绵羊 (Lam) 22 21 1 0. 786 8 0. 213 2 0. 335 5

哈拉和林绵羊 ( Kh) 99 64 35 0. 770 6 0. 229 4 0. 482 1

乌兰巴托绵羊 (Ub) 97 55 42 0. 695 4 0. 304 6 0. 450 1

孟加拉国绵羊 (Ban) 76 48 28 0. 393 0 0. 607 0 0. 477 1

越南绵羊 (Viet) 34 15 19 0. 252 5 0. 747 5 0. 377 5

不丹绵羊 (Butan) 75 25 50 0. 183 5 0. 816 5 0. 300 0

缅甸绵羊 (Mya) 116 85 31 0. 692 1 0. 307 9 0. 426 2

合计 1 013 430 583 0. 241 4 0. 758 6 0. 366 3

16 个绵羊群体的总群平均杂合度为 01366 3 ,群体

间平均杂合度为 01068 1 , Ke 座位基因分化系数 Gst

为 01185 9。这说明上述 16 个绵羊群体 Ke 座位

81141 %的变异是由群体内的遗传多态现象引起的 ,

只有 18159 %的变异来自于群体间的差异。结果证

明 ,中亚以东南绵羊群体的 Ke 座位遗传分化程度

较大。Ke 座位作为中性结构基因座并未受到选择

的影响 ,但由于是寡基因座控制的质量性状 ,血钾的
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高与低在各自特定的范围内受到多种因素的制约。

据铃木正三[21 ]的记载和程端禾等[4 ]的研究结果 ,血

钾的高低分布与绵羊的品种、生态、生理、年龄等因

素有关。而海拔和年降水量是影响绵羊分布的 2 个

重要指标[22 ] 。据文献记载[21 ] ,H K型羊的酶离解曲

线显示出对氧的高度亲和性 ,因而高山和丘陵地区

品种绵羊的 H K型和 Kh 的频率较高。H K 型羊在

气候恶劣的环境条件下中选择优势强于 L K 型个

体。本研究中滩羊分布于宁夏贺兰山东麓 ,这里海

拔高、低氧、自然环境恶劣 , H K型绵羊占优势 ,这很

好的论证了上述观点。
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