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摘要  根据GenBank中普通牛生长分化因子9（GDF 9）基因序列(AF 307092)设计1对引物，以麦洼牦牛卵

母细胞总RNA为模板，通过RT PCR技术对牦牛GDF 9基因cDNA进行克隆测序和序列分析。结果表明：所克

隆的1 399 bp片段为预期的牦牛GDF 9基因cDNA序列，包含由2个外显子组成的全编码区和3′ 下游部分序

列。牦牛GDF 9基因编码区核苷酸序列长度为1 362 bp，编码453个氨基酸，与GenBank中报道的普通牛、

水牛、绵羊、山羊相应序列一致，而与人和黑猩猩存在差异。和普通牛相比，牦牛GDF 9基因编码区存在1处碱

基转换（C→T），导致相应的氨基酸由丙氨酸（A）转换为缬氨酸（V）。牦牛与普通牛、水牛、绵羊、山羊、

人和黑猩猩的核苷酸同源性分别为99 9％、98 4%、97 0%、96 8%、85 6%和85 1%；氨基酸同

源性分别为99 8％、97 1％、95 1％、95 4％、79 4％和79 5％。利用NJ法和MP法以该基因编码
区核苷酸序列构建的物种间分子系统进化树结果基本一致，即牦牛与普通牛先聚为一类，再与水牛聚为一类，而
后与绵羊和山羊聚为一类，最后与人和黑猩猩聚为一类。该聚类结果与物种间遗传距离大小一致，也与各物种在

动物学上的分类相吻合，表明GDF 9基因编码区适用于构建物种间系统进化树。 
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