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山羊群体遗传多样性的微卫星分析 

许丽梅 1，刘丑生 2，张利平 1，王志刚 2，韩旭 2，李晓霞 1，常爽 3 
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摘  要: 为了保护和合理利用我国地方山羊品种遗传资源提供理论基础，本研究利用国际农粮组织和国际家畜研究所推

荐的 10 对微卫星引物，结合荧光标记 PCR，检测了中国 9 个地方山羊品种和 1 个引进山羊品种的遗传多样性。所研究的

10 个品种中 7 个呈现出高度多态，3 个呈现出中度多态。并共检测到 119 个等位基因，有效等位基因数在 1.4641~9.2911

之间，座位平均杂合度在 0.2618~0.7672 之间，品种平均杂合度在 0.5196~0.7024 之间，其中 SRCRSP23 位点和河西绒山

羊 (HXR) 平均杂合度最高。聚类关系 (NJ 和 UPGMA) 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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Genetic diversity in goat breeds based on microsatellite analysis 
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Abstract:  Fluorescence PCR was applied to investigate the genetic diversities of 9 indigenous Chinese goat breeds and 1 exotic 
breed with 10 microsatellite DNA markers recommended by the Food and Agriculture Organization of the United Nations and the 
International Livestock Research Institute of Animal Genetics, which provide data for the preservation and utilization of indigenous 
goat breeds genetic resource. We found that the 7 breeds were high polymorphic while 3 breeds were moderate polymorphic. We 
also detected 119 alleles, and the effective allele number ranged from 1.4641 to 9.2911. The average heterozygosity of loci and 
breeds respectively varied from 0.2618 to 0.7672 and from 0.5196 to 0.7024. As well as SRCRSP23 site and Hexi cashmere goat 
had the highest average heterozygosity. Then we analyzed the phylogenetic trees (NJ and UPGMA), and found both of them were 
generally in accordance with their original breeding history and localities. 
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山羊为分布范围广、产品类型多、适应性较强

的物种，因此其表现出了丰富的遗传多样性。我国

地方山羊品种资源十分丰富，根据 2004 年《中国畜

禽遗传资源状况》，我国山羊品种为 50 个，地方品
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种有 43 个[1]。但近年来随着国外优良品种的大量引

入、生态环境的逐渐恶化，我国许多地方固有品种

处于濒危或濒临灭绝状态。对于山羊这种几千年来

持续驯养的家畜物种，其所携带的优良基因一旦消

失，无论是从种质资源保护的深远意义，还是从社会

生产的经济效益考虑，都将是无法挽回的损失[2-4]。

本研究利用 10 个微卫星位点，结合荧光引物 PCR 技

术，利用 ABI3130XL 自动测序仪进行基因型判定，

对 10 个山羊品种进行遗传学检测，探讨品种内和品

种间的遗传多样性和遗传分化关系，旨在为我国地方

山羊种质资源的保护和合理利用提供理论依据。 

1  材料与方法 

1.1  试验样本 
10 个山羊品种共计 447 个个体，样品具体信息

见表 1。本实验试验样本均由农业部全国畜牧兽医

总站畜禽牧草种质资源保存利用中心提供。 

1.2  试剂及器材 
pBR322/MspⅠ购自北京华美生物工程公司；普

通下游引物、rTaq 酶购自大连宝生物技术有限公司；

全血基因组提取试剂盒购自 TIANGEN 公司；

ABI3130XL 测序仪、荧光引物购自美国应用生物系

统公司 (ABI)，引物具体信息见表 2。 

 
表 1  样品采集信息 
Table 1  Sample information 

Breed Sample location Quantity Average heterozygousity/PIC 

Xinjiang goat (XJ) Tacheng City, Xinjiang 51 0.6856/0.6506 

Chaidamu goat (CDM) Delingha City, Qinghai 55 0.6797/0.6426 

Shannan white goat (SNB) Shangluo City, Shanxi 44 0.6706/0.6324 

Hexi cashmere goat (HXR) Yugur Autonomous County, Gansu 33 0.7024/0.6662 

Fengqing hornless black goat (FQ) Fengqing County, Yunnan 36 0.5270/0.4730 

Longling goat (LL) Longling County, Yunnan 42 0.5362/0.4946 

Maguan hornless goat (MG) Maguan County, Yunnan 42 0.5665/0.5272 

Jianchang black goat (JC) Dechang County, Sichuan 55 0.5954/0.5460 

Banjiao goat (BJ) Wanyuan City, Sichuan 51 0.6709/0.6165 

Boer goat (BE) Beijing and Tangshan City, Hebei 38 0.5196/0.4705 

 
表 2  10 个微卫星座位信息 
Table 2  Information of 10 microsatellite loci 

Locus Fluorescence Primer sequence (5′–3′) Annealing temperature (°C) Fragments size (bp) 

INRA023 NED P1: GAGTAGAGCTACAAGATAAACTTC 
P2: TAACTACAGGGTGTTAGATGAACT 58 196−215 

INRA063 VIC P1: ATTTGCACAAGCTAAATCTAACC 
P2: AAACCACAGAAATGCTTGGAAG 58 164−186 

INRABERN185 VIC P1: CAATCTTGCTCCCACTATGC 
P2: CTCCTAAAACACTCCCACACTA 55 261−289 

P19(DYA) 6FAM P1: AACACCATCAAACAGTAAGAG 
P2: CATAGTAACAGATCTTCCTACA 58 160−196 

SRCRSP23 6FAM P1: TGAACGGGTAAAGATGTG 
P2: TGTTTTTAATGGCTGAGTAG 58 81−119 

SRCRSP9 NED P1: AGAGGATCTGGAAATGGAATC 
P2: GCACTCTTTTCAGCCCTAATG 58 99−135 

TCRVB6 PED P1: GAGTCCTCAGCAAGCAGGTC 
P2: CCAGGAATTGGATCACACCT 55 217−255 

OarAE54 6FAM P1: TACTAAAGAAACATGAAGCTCCCA 
P2: GGAAACATTTATTCTTATTCCTCAGTG 55 115−138 

ETH10 VIC P1: GTTCAGGACTGGCCCTGCTAACA 
P2: CCTCCAGCCCACTTTCTCTTCTC 55 200−210 

SRCRSP3 VIC P1: CGGGGATCTGTTCTATGAAC 
P2: TGATTAGCTGGCTGAATGTCC 58 98−124 

PET: red fluorescent marker; 6fam: blue fluorescent marker; NED: black fluorescent marker; VIC: green fluorescent marker. 
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1.3  血样处理及基因组 DNA 提取 
将冷冻的血样在 20℃水浴中解冻，用全血基因

组提取试剂盒提取 DNA，具体步骤参照试剂盒说

明书。 

1.4  PCR 体系及条件 
PCR 反应体系为：10×buffer 1.5 μL，Mg2+ 1.2~ 

1.5 μL，引物 0.2~0.5 μL，dNTPs 1.2~1.5 μL，rTaq 酶

0.3 μL，ddH2O 补足至 15 μL。反应条件：95℃预变性

5 min；94℃变性 1 min，50℃~61℃退火 1 min，72℃延

伸 1 min，30~36 个循环；72℃延伸 60 min；4℃保存。 

1.5  PCR 产物的检测 
PCR 扩增后，先取 7 μL 产物进行 8％非变性聚

丙 烯 酰 胺 凝 胶 电 泳 ， 银 染 法 检 测 。 然 后 再 用

ABI3130XL 测序仪进行分析。 

1.6  统计分析 
利用 Microsatellite Toolkitve version 3.1 进行数

据格式的转化；利用 GENEPOP 软件进行 Hardy- 

Weinberg 平衡检验；利用 POPGENE 软件计算等位

基因数、有效等位基因数等；利用 DISPAN 软件构

建 NJ 和 UPGMA 系统发生树[5-6]；利用 MVSP 软件

进行群体分化成分分析。 

2  结果 

2.1  Hardy-Weinberg 平衡检验 
微卫星 DNA 本身是选择中性的，不受选择的压

力，因此在一个理想群体中各等位基因在群体中的

分布频率应该是稳定的[7]。利用 Hardy-Weinberg 平

衡检验结果见表 3、4。
 

表 3  Hardy-Weinberg 平衡检验各座位 P值 
Table 3  The P value of every locus in Hardy-Weinberg 

P value 
Locus 

XJ CDM SNB HXR FQ LL MG JC BJ BE 

OarAE54 0.0305* 0.4013 0.8943 0.2168 0.5519 0.0724 0.8991 0.6401 0.0878 0.9372 
SRCRSP3 0.0179* 0.3676 0.3014 0.3290 0.0071** 0.0002* 0.0828 0.3953 0.0214* 0.1306 
ETH10 0.0000*** 0.1046 1.0000 0.1897 − 0.0000*** − 1.0000 0.0734 0.8164 
INRA023 0.0146 * 0.1454 0.6761 0.0111* 0.1876 0.0984 0.0129* 0.9889 0.3389 1.0000 
INRA063 0.0007*** 0.8766 0.0000*** 0.2447 0.01230* 0.0000*** 0.0000*** 0.2921 0.0000*** 0.0000***
INRABERN185 0.3486 0.4420 0.0229 0.2783 0.6852 0.0274* 0.8831 0.6731 0.0000*** 1.0000 
P19(DYA) 0.0984 0.0207* 0.3443 0.0065** 0.0030** 0.0011** 0.0067** 0.1105 0.0046** 0.0014** 
SRCRSP23 0.9833 0.4230 0.7852 0.6599 0.5226 0.0671 0.0002*** 0.4650 0.0000*** 0.0260* 
SRCRSP9 0.4734 0.8377 0.5100 0.3918 0.1702 0.5987 0.2457 0.9242 0.0681 0.2663 
TCRVB6 0.1110 0.9526 0.0255 0.0617 0.2494 0.1400 0.4766 0.3650 0.0688 0.0418* 

*P<0.05; **P<0.01; ***P<0.001 
 

表 4  Hardy-Weinberg 平衡检验各群体 P值 
Table 4  The P value of every population in Hardy-Weinberg 

P value 
Breeds 

OarAE54 SRCRSP3 ETH10 INRA023 INRA063 INRABERN
185 P19 (DYA) SRCRSP23 SRCRSP9 TCRVB6

XJ 0.0305* 0.0179* 0.0000*** 0.0146* 0.0007*** 0.3486 0.0984 0.9833 0.4734 0.1110 

CDM 0.4013 0.3676 0.1046 0.1454 0.8766 0.4420 0.0207* 0.4230 0.8377 0.9526 

SNB 0.8943 0.3014 1.0000 0.6761 0.0000*** 0.0229* 0.3443 0.7852 0.5100 0.0255* 

HXR 0.2168 0.3290 0.1897 0.0111* 0.2474 0.2783 0.0065** 0.6599 0.3918 0.0617 

FQ 0.5519 0.0071** − 0.1876 0.0123* 0.6852 0.0030** 0.5226 0.1702 0.2494 

LL 0.0724 0.0002*** 0.0000*** 0.0984 0.0000*** 0.0274* 0.0011** 0.0671 0.5987 0.1400 

MG 0.8991 0.0828 − 0.0129* 0.0000*** 0.8831** 0.0067** 0.0002*** 0.2457 0.4766**

JC 0.6401 0.3953 1.0000 0.9889 0.2921 0.6731 0.1105 0.4650 0.9242 0.3650 

BJ 0.0878 0.0214 0.0734 0.3389 0.0000*** 0.0000*** 0.0046** 0.0000*** 0.0681 0.0688 

BE 0.9372 0.1306 0.8164 1.0000 0.0000*** 1.0000 0.0014** 0.0260* 0.2663 0.0418* 

*P<0.05; **P<0.01; *** P<0.001 
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2.2  等位基因的检测及其平均杂合度和平均多态

信息含量 
本实验研究 10 个山羊群体的 10 个微卫星等位

基因数据都是通过 ABI3130XL 测序仪分析获得 

(具体座位信息见表 2)，数据用 GeneMapper 软件分

析。ABI3130XL 检测的部分微卫星座位结果见图 1 

(A、B)。 

利用 Nei[8-9]公式，根据各微卫星座位等位基因

频率，计算各位点的等位基因数、有效等位基因数、

期望杂合度和平均杂合度 (表 5)。 

 

 

图 1  座位 INRA023杂合子 (A) 和座位 INRABERN 185 
纯合子 (B) 的 ABI3130XL 检测结果 
Fig. 1  Detection of loci INRA023 He (A) and loci 
INRABERN185 Ho (B) on ABI313OXL. 

表 5  各位点的等位基因数、有效等位基因数、期望杂合

度、平均杂合度 
Table 5  Na/Ne/Exp-He/Average He of all loci 

Locus Na Ne Exp-He Nei’s exp-He Average He

INRA023 12 6.2705 0.8415 0.8405 0.6811 

INRA063 9 5.2703 0.8113 0.8103 0.6953 

INRABERN185 11 2.8413 0.6488 0.6481 0.4247 

P19(DYA) 12 5.1027 0.8049 0.8040 0.6749 

SRCRSP23 18 9.2911 0.8934 0.8924 0.7672 

SRCRSP9 11 6.4391 0.8457 0.8447 0.7296 

TCRVB6 19 5.4407 0.8171 0.8162 0.7087 

OarAE54 14 2.7471 0.6367 0.6360 0.5781 

SRCRSP3 7 3.7435 0.7338 0.7329 0.5580 

ETH10 6 1.4641 0.3174 0.3170 0.2618 

Na, number of alleles; Ne, number of effective alleles; Exp-He, 
expected heterozygosity; Nei’s exp-He, Nei’s expected 
heterozygosity; Ave-He, average heterozygosity. 

 
2.3  群体间的遗传距离 

用 Dispan 软件计算出各品种间的遗传距离，见

表 6。 

2.4  10 个山羊品种的聚类分析 
利用 Dispan 软件构建 Nj 和 UPGMA 系统发生

树，结果如图 2A、2B 所示。依图 2A 所示，XJ 和

HXR 聚到一起，再和 CDM 聚到一起；SNB 和 FQ

先聚到一起，然后再和 CDM、HXR、XJ 聚为一类；

LL 和 JC 先聚到一起，然后和 MG 聚到一起，再和

BJ 聚为一类；最后是对照品种 BE。依图 2B 所示，

XJ 和 HXR 聚到一起，再和 CDM 聚到一起，随后依

次和 S N B、BJ、F Q 先聚为一类；L L 和 MG 
 
表 6  10 个山羊品种间的遗传距离 
Table 6  Genetic distance between ten goat breeds 

Breeds XJ CDM SNB HXR FQ LL MG JC BJ BE 

XJ **** 0.0457 0.1242 0.0297 0.2390 0.4969 0.4889 0.5753 0.3112 0.5186 

CDM 0.0814 **** 0.1043 0.0513 0.2003 0.5144 0.4642 0.5489 0.3236 0.5259 

SNB 0.1342 0.1273 **** 0.1308 0.2416 0.5278 0.4482 0.5771 0.2478 0.7162 

HXR 0.0750 0.0761 0.1387 **** 0.2594 0.4647 0.4561 0.5285 0.3134 0.4008 

FQ 0.2490 0.2326 0.2265 0.2561 **** 0.5401 0.4447 0.5118 0.4238 1.0219 

LL 0.3089 0.3306 0.3223 0.3288 0.3823 **** 0.0707 0.0806 0.3886 1.1549 

MG 0.3386 0.3313 0.3016 0.3447 0.3743 0.1032 **** 0.1175 0.3031 1.1329 

JC 0.3665 0.3741 0.3699 0.3748 0.3972 0.1137 0.1154 **** 0.4674 1.1373 

BJ 0.2286 0.2271 0.1689 0.2292 0.3074 0.2335 0.2146 0.2292 **** 0.7796 

BE 0.4058 0.3797 0.4215 0.3458 0.6340 0.5167 0.5219 0.3458 0.6340 **** 

DS distances (above diagonal) and DA distances (below diagonal). 
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先聚到一起，然后再和 JC 聚到一起；最后是对照

品种 BE。两种聚类分析方法得到的聚类结果基本

一致。 

2.5  群体间遗传分化的主成分分析 
群体间遗传分化是研究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[10-12]。利用 MVSP 软件对 10 个山羊

群体进行主成分分析，结果如图 3 所示，其中第 1

主成分、第 2 主成分、第 3 主成分分别占总变异的

31.42％、25.52％和 11.77％。 

 

 

图 2  10 个山羊品种的 DA/NJ 聚类图 (A) 和 DA/UPGMA
聚类图 (B) 
Fig. 2  DA/NJ tree (A) and DA/UPGMA tree (B) among 10 goat 
breeds. 

 

图 3  10 个山羊品种群体间遗传分化的第 1 主成分、第 2
主成分、第 3 主成分散点图 
Fig. 3  Scatter plot of showing the first, the second and the 
third principal components of genetic differentiation among 10 
goat breeds. 

3  结论 

3.1  Hardy-Weinberg 平衡 
根据 Hardy-Weinberg 定律，在一个没有选择、

突变和迁移的随机大群体中，基因频率和基因型频

率在世代之间保持不变 [1]。群体遗传不平衡是生物

体在长期自然进化过程中形成的群体特征，是遗传

资源评价、经济性状标记等研究中的重要内容。在

生态系统中，基因的流动遵循 Hardy-Weinberg 定律，

但由于基因突变、选择和遗传漂变等多种因素的作

用，Hardy-Weinberg 平衡往往被打破，造成基因频

率和基因型频率的非随机分布 (即遗传不平衡)，其

中选择在这一过程中发挥主要作用[13]。选择包括人

工选择和自然选择，同时由于动物个体的体质差异，

自由交配不等于随机交配。本研究中的大部分群体

处于不平衡状态，利用 P 值的无偏估测对各群体和

各座进行检测，发现 10 个群体只在座位 OARAE54 

(P=0.2161) 和 SRCRSP9 (P=0.4196) 上处于平衡状

态，而在其他座位都不同程度地偏离平衡；除 CDM 

(P=0.2415)、JC (P=0.8236) 处于平衡状态，其他群

体均处于哈温不平衡。出现这种情况的原因首先可

能与样品的采集有关，主要是由于人工不能作到随

机选择。其次可能与样本含量有关，样本含量是误

差的决定因素。要把取样误差降低到统计学所允许

的范围之内，必须要有一个足够大的样本。Barker

等[14]提出每个品种应分析 25 个个体样品，如果样本

含量达到 50 个，则能够弥补可能的失误。在本实验

中平均每个群体有 40 个左右，基本满足以上条件，

研究结果可以代表整个群体的全部遗传信息，故可

以排除这点影响。最后可能与群体的繁育方式有关，

由于地方品种公畜数量有限和地域的限制，长时间

的自由交配导致群体遗传不平衡。 

3.2  群体遗传多样性 
多态信息含量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[15-16]。

本实验的 10 个山羊群体均表现出了多态性，平均多

态信息含量大于 0.5，其中 HXR 多态信息含量高达

0.666，然后依次是 XJ、CDM、BJ、SNB、JC、BJ、

LL、FQ，最低的为 BE 多态信息含量为 0.471，平

均杂合度的结果与多态信息含量一致。10 个位点中
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TCRVB6 等位基因数最多为 19 个，等位基因数目最

少的座位是 ETH10，检测到 6 个。10 个群体平均有

效等位基因数在 4.3~2.4 之间，HXR 平均有效等位

基因数最多为 4.3 个。 

本实验的群体遗传多样性量度的范围与国内其

他研究结果稍有差异，狄冉[3]报道新疆山羊平均杂合

度为 0.7049，多态信息含量为 0.6584，HXR 平均杂

合度为 0.6052，多态信息含量为 0.5587；王杰等[17]

用 10 个微卫星检测 JC 平均杂合度为 0.7739，多态

信息含量为 0.7352。这是由于本实验所采用的微卫

星位点与其他研究不同造成的。 

在本实验中新疆山羊和河西绒山羊都表现了丰

富的遗传多样性，这可能是由于其产区的地理环境

复杂，长期不定向培育和不断引进其他品种杂交造

成的结果[18]。新疆山羊在新疆各地均有分布，是肉、

毛、绒、乳兼用的地方品种，也有可能成就其丰富

的遗传多样性。而且新疆和河西走廊这些地方皆位

于古丝绸之路，中亚地区的山羊品种被引入是可能

的。波尔山羊的遗传多样性较低，主要是由于采集

数量较少；另外波尔山羊繁育历史悠久，是世界上

最优秀的肉用山羊品种，是优良公羊的重要品种来

源，作为终端父本能显著提高杂交后代的生长速

度和产肉性能，国内繁育的波尔山羊数量有限，

近交现象比较严重。  

3.3  遗传距离和聚类分析 
遗传距离的度量对品种间遗传变异提供了一个

最佳的有效而客观的描述[19]。本研究采用 DA、DS

分别构建 NJ 树、UPGMA 树和计算群体间遗传距离，

并采用主成分分析进行聚类分析。Takezaki 等 [20]

认为在物种内群体间的遗传变异 DA 是获得准确系

统发生树的最有效方法；而 DS 用于估计群体分化

时间上为最优。狄冉[3]也证明了 DA 用来构建进化树

的准确性。另外，本研究中 NJ 聚类图自检值相对较

低，与 UPGMA 聚类图略有差异。由 DA 构建的

UPGMA 聚类图较符合样本的地理分布与育种历史。

从表 6 中可以看出：XJ 和 HXR 的遗传距离最近 

(DA=0.0297)，XJ 和 CDM 距离次之 (DA=0.0457)，

LL 和 BE 之间的遗传距离最远 (DA=1.1549)。品种

间的亲缘关系不仅要从地理位置和起源上来确定，

还应考虑到迁移、突变、环境效应以及微卫星座位

数目等其他因素的影响[21]。 

根据聚类分析可以看出 XJ 和 HXR 聚为一类，

再和 CDM 聚到一起，结果与山羊群体的地理分布

一致[22-23]。FQ 明显有别于其他云南地方品种，这与

地理位置不一致。云南省地形复杂多样，自然气候

和生态环境类型甚多，确有研究证实凤庆无角黑山

羊有别于云南其他山羊品种。凤庆无角黑山羊是云

岭山羊和临沧长毛山羊经多年繁育杂交和后代选育

形成的品种[24]，极可能受近交的影响。李彦屏等[25]

认为凤庆无角黑山羊从体尺、体重、生长速度、产

肉性能等均有别于马关无角山羊。此外因云南省与

四川省接壤，部分地区的自然条件极为相似，也可

能是造成建昌山羊、龙陵山羊和马关无角山羊 3 个

遗传距离相近的原因；也有可能是位点数和取样数

不足的原因，因为当遗传距离期望值较低时，相对

测定误差较大，因此要准确确立较相似品种间的遗

传关系，还应在位点数和取样个体数上多加考虑，使

变异系数控制在较低水平上，进而准确区分其品种。 

3.4  主成分分析 
从散点图可以看出，XJ、HXR、CDM、SNB 聚

为一类；JC、LL、MG 聚为一类；BJ 和 FQ 位于两

类之间；BE 与其它山羊群体明显分开。这与聚类分

析结果一致，足以证明结果的可靠性。 
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