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摘要  以中心产区典型群随机抽样的方法，采用PCR产物直接测序的方法测定了18头雷琼牛、19头巴音郭楞州

蒙古牛和18头巴音郭楞州牦牛GH基因外显子654 bp核苷酸碱基序列，引用GenBank中牛属普通牛、瘤牛、牦

牛以及亚洲水牛GH基因同源区资料，作外类群以最大简约（MP）法与邻接（NJ）法构建分子系统发育树。旨在

为探讨牛亚科家畜GH基因变异特点、牦牛跟我国南北黄牛关系的亲疏，以及牛亚科物种进化特征提供部分客观依

据，适应进化与分子进化之间的关系提供局部的原始试验根据。结果发现雷琼牛GH基因序列中存在3个变异位

点，定义了5种单倍型。在巴音郭楞州蒙古牛GH基因序列中存在2个变异位点，定义了4种单倍型。在巴音郭楞州

牦牛GH基因序列中存在2个变异位点，定义了3种单倍型。确认GH基因的分化早于普通牛，瘤牛和牦牛的分化，

就GH 基因本身而言，牦牛与中国南北黄牛的关系无远近之分。 
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