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肉牛群体遗传变异的微卫星多态性分析 ①

孙少华② 桑润滋 师守荃
河北农业大学动物科技学院
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中国农业大学动物科技学院

田树军 李雪梅
河北农业大学动物科技学院

摘 要 利用 个微卫星位点分析了 个 肉牛杂交亲本群体的遗传结构和遗传变异
,

结 果表明 个 肉牛群

体平均多态信息含量和平均杂合度较高
,

其范围分别为 。 一 和
。

以海伏特牛和利木赞牛

与三个母牛种群
, ,

间遗传距离为最大
。

由邻结法绘制的系统聚类图能清晰
、

客观地反映 个 肉牛

群体的地理分布
、

遗传分化特点
,

以及亲缘关系远近 程 度
。

这些研究为肉牛的杂交改良奠定 了基础
。

关链词 肉牛 微卫星 群体遗传变异
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牛是人类长期强度选择和杂交培育的动物
,

积累了丰富的遗传变异基础
,

形成 了各具特色

的众多地方品种
。

人们要合理的保存和 利用这些品种资源
,

就必须了解现有品种的群体遗传结

构和遗传变异
,

以最大限度地提高保护和利用 的效率
。

遗传变异主要是 由遗传物质 差异

造 成 的
,

因而利用分子遗传标记 直接研 究 的变 异性 具有很 大 意义
。

微 卫 星标记是继

标记之后近几年才发展起来的一种新的分子遗传标记
,

它与
才 ,

及小卫星

收稿 日期
一 一

、

国家
“

九五 ” , “

重中之重 ”
肉牛项 目

一 。 一 一

资助
。
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标记 比较
,

具有数量大
,

分布广
、

且均匀
,

多态信息含量高
、

分析方便等优点
,

成为后来者

居上
,

在生物技术领域展示出极其诱人的应用前景
。

国外有许多的报道〔’一 〕,

利用微卫星技术

研究牛的群体遗传结构
、

遗传变异
,

而国内还未见报道
。

本研究利用微卫星 多态性分析

技术对 个肉牛群体遗传结构
、

遗传变异进行了分析
,

为肉牛的杂交利用提供了理论依据
。

材料与方法

样本的采集和 的抽提

个母本种群
、

个不相关个体血样分别来 自赞皇县西本杂种牛 头
、

丰宁一隆化县西

本杂种牛 头
,

抚宁县荷本杂种牛 头 个父本品种
、

个不相关个体冻精样品为夏洛来

头
,

利木赞 头
,

皮埃蒙特 头
,

安格斯 头
,

海伏特 头
。

从血样中提取 参考 〕方法
,

从冻精中提取 参考 〔‘ 〕方法
。

引物的选择及 反应条件的确定

根据 阁微卫星选择标准
,

参考 。 〕等发表的 个牛微卫星 引物序列 表
。

反应条件参考原文献
,

稍做修改
。

种 浓度全部改用为 拌
· 一 ’,

在总体

积 拌 下
,

用德国 仪进行 扩增
。

表 个位点微卫 星 引物及 条件

徽卫星位点 梁色体
片段长度 多态信息 。 ,

含量
· 一 ’

退火温度
引物序列

‘ 一 ‘

凝胶电泳及徽卫星基因型判定

扩增反应结束后
,

根据卢圣栋方法川
,

用 变性聚丙酞胺凝胶 电泳分离 扩增

产物
,

并用银染法显色
,

观片灯观察电泳结果并拍照
。

以 为分子量标记物
,

根据

里德伍克公式川计算微卫星 片段分子量方法
,

判定 肉牛个体基因型
。

统计分析方法

微 卫 星 等位基 因频率可直接计算 获得 多态信息 含量
,

根据 公式
, 〕计算 有效等位基因数 根据

公式 〔’“ 〕计算 平均杂合度根据根井正利公式仁” 〕计算 遗传距离根据 标准遗传距离公式
’ 〕

计算 系统聚类分析根据 提出的
一

方法 ” 。

以上数据处理均编
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程在奔腾 计算机上完成
。

结果与分析

肉牛群体 内遗传变异 表

平均有效等位基因数最高为抚宁荷本杂种牛
,

最低为皮埃蒙特 平均多态信

息含量和平均杂合度均为赞皇西本杂种牛最高 分别为 和
,

最低为安格斯牛 分别

为 和
。

表 肉牛微卫 星 的群体 内遗传 变异

遗传变异

测 度

杂 交 亲 本 群 体
平均

多态信息含量

有效等位基数

平均杂合度

八

① —丰宁
、

隆化西本杂种牛
,

—赞皇西本杂种牛
,

—抚宁荷本杂种牛
,

— 洛来
,

—利本

赞 —皮埃蒙特
,

—安格斯
,

—海伏特牛
。

肉牛群体 间的遗传变异 表

由 个微卫星位点分析 个 肉牛杂交亲本群体间遗传变异 —遗传距离 表
,

可 以看

出 在丰宁
、

隆县区
,

以 为母本
,

以引进的 个公牛品种
, , ,

和 为父本的

群体间遗传距离大小依次为
, , ,

和 组合 在赞皇和抚宁县区
,

分别以 牛

和 为母本
,

以 个 引进公牛品种为父本的群体间遗传距离大小依次均 为
, , ,

和 组合
。

总的来看
,

个县区的父
、

母本群体间遗传距离均 以 组合和 组合为最

大
。

表 肉牛品种 或群体 间遗传距 离

品 种

系统 类分析

根据微卫星 多态性分析计算出的遗传距离进行
一

法聚类 图
,

可

见 由大型的原法 国
才

和 牛
,

以及邻国意大利的 牛聚为第一类 由英 国的中小型肥

牛 和 聚为第二类 由含中国黄牛血液的
、

和 聚为第三类
。

这一结果与 个

牛群体的地理分布
、

遗传分化等实际情况相符
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个肉牛群体邻结法系统聚类树 各节点间距离长度
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图 个 肉牛亲本群体 系统聚类图 无根树

讨论

关于徽卫里位点多态性
由表 看出 个微卫星位点的多态信息含量 范围为 一

,

根据 ’〕

确定位点多态性标准 为高度多态性位点
,

为中度多态性位点
,

。 为低度多态性位点
。

个位点中 和 为中度多态性位点
,

其余 个位

点在 以上
,

均为高度多态性位点
。

由 个位点微卫星计算的遗传距离所绘制的系统聚类

图
,

能清晰客观地反映了这 个牛群的地理分布
、

遗传分化特点以及亲缘关系远近程度
。

关于群体 内遗传变异

多态信息含量 和平均杂合度都是表示群体内遗传变异大小的测度
。

高
、

杂合度

大
,

说明群体 内基因一致性差
、

遗传变异大
、

选择潜力也大 反之
,

低
、

杂合度小
,

则说明群

体遗传变异性小
、

选择潜力也小
。

由表 可 以看出
,

由 个微卫星位点得到的平均多态信息量

和平均杂合度均高
,

其范围分别为 。 和
。

并且二者在 个牛群体中排列

顺序基本是一致的
。

从多态信息含量看
,

只有夏洛来 和安格斯 稍低外
,

其余 个

群体 均在 以上
,

这与
‘ 〕的牛微卫星平均多态信息含量为 的结果相似

。

关于群体 间的遗传变异

品种 或群体 间的遗传变异用遗传距离表示
。

从表 和 图 看出
,

河北的 个母牛群体间
,

和 存在着遗传差异
。

和 牛虽都为西本杂种牛
,

但它们的遗传背景不 同
。

牛是属于中原黄牛 的本地黄牛改 良而来 牛是 由属于北方牛的蒙古牛改 良而来 牛

是以多含蒙古牛
、

复州牛等北方牛血液的本地黄牛与荷斯坦牛杂交而来
。

这三个种群虽然存在

着差异
,

但在系统树上聚为一类
,

说明它们都来源于 中国黄牛这一大系统
,

比其他 个 国外引

人品种的亲缘关系近
。

从表 和图 还可看到 在 个 区县的父
、

母本杂交组合中
,

与 牛组合或 牛组合

的遗传距离最大
,

并且 牛
、

牛与河北 个 区县的
,

和 牛的亲缘关系也最远
。

根据杂种优势理论
,

预测与 牛或 牛组成的杂交组合能产生较大的杂种优势
。

我们此后
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的在这 个 区县的实际肉牛杂交组合试验也证明了这一预测的准确性
。

综上所述
,

利用 个微卫星位点分析 个肉牛杂交亲本群体内和群体间的遗传变异 以及

亲缘关系是非常有效的
,

可为我 国肉牛品种 或群体 的杂交改 良提供了理论依据
。

承 蒙中国农科 院 畜牧研 究所许 尚忠副研 究员
、

曹红鹤副研究 员对本研 究的帮助 和 支持
,

在

此表示 感谢
。
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