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摘　要：为了在生产实践中进行多目标性状的选育，本研究利用微卫星标记技术对辽宁新品系绒山羊所有染色体

（２９条）上１２５个微卫星位点进行了研究，分析了体质量、绒产量和绒细度３个经济性状与标记基因型的关系。结

果表明，除犅犕１３１２等１０个为单态外，其余１１１个呈高度多态（犘犐犆＞０．５），４个呈中度多态（０．２５＜犘犐犆＜０．５）。

并对呈多态的１１５个微卫星位点经济性状的相关关系进行分析，找到了与体质量、绒产量和绒细度相关的优势基

因型，特别是发现了犕狅犕０６４位点的ＤＥ基因型（１１２～１１７ｂｐ）为绒细度和绒产量性状的共同优势基因型。此项研

究为在生产实践中进行多目标性状的选育提供了试验依据。
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　２期 金　梅等：辽宁新品系绒山羊微卫星标记与经济性状相关性的研究

遗传标记的选择是提高选种效率与效能的有效途

径［１２］。采用微卫星ＤＮＡ分子标记进行精确定位

检测［３］，通过连锁分析［４］便可将复杂性状定位到基

因组的特定染色体区段内［５６］，从而有可能通过标记

辅助选择（Ｍａｒｋｅｒｓａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，ＭＡＳ）
［７８］来

加速其改良速度和高产品种的培育进程［９１０］。本研

究利用微卫星标记技术对辽宁新品系绒山羊的遗传

多样性进行分析，并研究其与重要经济性状（体质

量、绒产量、绒细度）的相关关系［１１１２］。目前，国内外

研究主要集中于很少一部分染色体上几个微卫星位

点单一效应的研究，没有进行多目标、多性状的复合

研究。例如：２００８年张廷虎等
［１３］研究了第１和第２

号染色体上的７个微卫星标记在２个南疆绒山羊群

体中的遗传多样性。２００６年报道了辽宁新品系绒

山羊第３、４、５号染色体上的１１个微卫星位点与经

济性状之间的关系［１４］。本研究在此基础上取得了

新的研究进展，进一步全面、准确的研究了辽宁新品

系绒山羊所有染色体上（２９条）１２５个微卫星位点与

体质量、绒产量和绒细度３个重要经济性状的相关

关系，并进行了经济性状间的多重比较复合研究。

这为建立绒山羊经济性状新型选种体系奠定了一定

的基础。

１　材料与方法

１．１　样本的采集

在辽宁瓦房店新品系绒山羊群体中选２０只没

有亲缘关系的公羊和４００只母羊进行杂交，分别取

每只公羊的后代共３００只（公羊１００只，母羊２００

只）。４月龄颈静脉采血８～１０ｍＬ，ＡＣＤ抗凝，冰

浴带回实验室，－８０℃保存备用
［１５］。现场进行活

体体质量、体侧绒毛采样和个体采绒量称重，采集的

绒样用扫描电镜测量绒细度［１６］。

１．２　基因组犇犖犃的提取

参考《分子克隆实验指南》［１７］，稍做改进，提取

ＤＮＡ，ＤＮＡ提取后用０．８％ 琼脂糖凝胶电泳检测

其纯度。若发现不纯，可用酚氯仿再抽提１次，以

消除其中的杂物［１８］。

１．３　微卫星引物

根据Ｂａｒｋｅｒ等
［１８］的微卫星选择标准和山羊第

二代遗传连锁图谱，选择山羊第１～２９号染色体上

的１２５个微卫星标记进行研究，所选引物网址为：

ｈｔｔｐ：／／ｌｏｃｕｓ．ｊｏｕｙ．ｉｎｒａ．ｆｒ／ｂｏｖｍａｐ／ｇｏａｔｍａｐ，由大连

宝生物公司（ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｔａｋａｒａ．ｃｏｍ．ｃｎ／）合成。

１．４　犘犆犚扩增程序及产物的凝胶电泳

ＰＣＲ反应总体积为２０μＬ：１０×ＰＣＲＢｕｆｆｅｒ（Ｍｇ
２＋

Ｐｌｕｓ）２．０μＬ，ｄＮＴＰＭｉｘｔｕｒｅ（各２．５ｍｍｏｌ·Ｌ
－１）

２．０μＬ，引物各１．０μＬ（１０ｐｍｏｌ·Ｌ
－１），ＴａＫａＲａ犜犪狇

（５Ｕ·μＬ
－１）０．２μＬ，模 板 ＤＮＡ１．０μＬ，ｄｄＨ２Ｏ

１２．８０μＬ。扩增程序为：９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃变性

３０ｓ，５５℃退火（视引物不同而改变）３０ｓ，７２℃延伸

１ｍｉｎ，３５个循环；７２℃再延伸７ｍｉｎ；４℃保存。

用２％琼脂糖凝胶电泳抽检微卫星扩增产物是

否在所需的长度范围内以及是否有非特异条带产

物。具体方法是：４μＬ产物加１μＬＬｏａｄｉｎｇＢｕｆｆｅｒ

混匀，上样后５Ｖ·ｃｍ－１电压电泳，约４０ｍｉｎ左右

取出，用凝胶成像系统进行观察。接着采用８％非

变性聚丙烯酰胺凝胶电泳，银染［１９］。

１．５　微卫星基因型的判定

用凝胶数字图像定量分析系统分析计算全部个

体各微卫星位点等位基因大小。以大小不同的扩增

片段为不同的等位基因，按等位基因从小到大的顺

序分别依次命名为Ａ、Ｂ、Ｃ、Ｄ、Ｅ等，分析各微卫星

座位全部个体的基因型。

１．６　微卫星基因座群体遗传特性分析

由于微卫星呈共显性遗传，通过其表现型可直

接反映基因型。因此，根据电泳结果可以直接判断

出每一个体的基因型，等位基因频率是通过 ＰＯＰ

ＧＥＮＥ软件程序计算所得。多态信息含量是表示

微卫星ＤＮＡ变异程度高低的一个指标，反映微卫

星ＤＮＡ多态性；群体杂合度表示微卫星座位为杂

合子的比例；有效等位基因数（Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｓｏｆ

ａｌｌｅｌｅｓ，犖犲）为基因纯合度的倒数，也是反映群体变

异的指标，它表明等位基因在群体中分布的均匀程

度［２０２１］。

１．７　微卫星多态性与经济性状的关联分析

根据聚丙烯酰胺凝胶电泳显示结果，利用Ｇｅｌ

Ｐｒｏ专业图像分析软件，将不同微卫星位点的基因

型区分开。本试验的微卫星座位不存在测定统计模

型如下：

狔犻犼犽犾＝μ＋狊犲狓犼＋犿犪狉犽犲狉犽＋犪犵犲＋犲犻犼犽犾

其中，狔犻犼犽犾为个体表型的记录值；μ为群体平均

值；狊犲狓犼 为性别效应；犿犪狉犽犲狉犽为标记基因型效应；

犪犵犲为年龄效应，按连续性变量处理，作回归校正；

犲犻犼犽犾为随机误差。

然后运用ＳＰＳＳ（Ｈｔｔｐ：／／ｗｗｗ．ｕａｌｂｅｒｔａ．ｃａ／

ｆｙｅｈ）统计分析软件对标记位点的效应值进行最小

７８１
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二乘均值及差异显著性方差分析，观察每个位点上

不同基因型对经济性状的影响［２２２３］。

２　结　果

２．１　微卫星基因座群体遗传特性分析

对１２５个微卫星位点不同等位基因的基因频率

及基因型频率进行统计分析，结果 显 示 只 有

犅犕１３１２、 犅犕４３０７、 犐犖犚犃００３、 犔犛犆犞４２、

犕犐犔犛犜Ｓ７２、犐犖犚犃１３６、犅犕４６３０、犉犛犎犅、犅犕２３５５

和犅犕犛１９２０１０个位点在所有被测个体中呈单态。

其余的１１５个位点的基因型都在３个以上，最多的

有１１个，平均基因型为７个。根据１１５个微卫星位

点（除了１０个单态微卫星）的等位基因频率，利用

ＰＯＰＧＥＮＥ软件计算出基因纯合度、有效等位基因

数、杂合度和多态信息含量，结果见表１。

表１　辽宁新品系绒山羊１１５个微卫星位点统计学指标

犜犪犫犾犲１　犛狋犪狋犻狊狋犻犮犪犾犻狀犱犻犮犪狋狅狉狊狅犳１１５犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犾狅犮犻狅犳狋犺犲犺犻犵犺狔犻犲犾犱狅犳犮犪狊犺犿犲狉犲犵狅犪狋

位点Ｌｏｃｕｓ
纯合度

Ｐｕｒｅｆｉｔｎｅｓｓ

有效等位基因数

Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ

杂合度

Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

多态信息含量

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ

犕犃犉犗６４ ０．２９５５ ２．５２４０ ０．７０４５ ０．６２４７

犔犛犆犞１３ ０．２６１４ ３．２６８２ ０．７３８６ ０．６８２１

犐犖犚犃０１１ ０．４３１８ ２．７１３４ ０．５６８２ ０．５１０９

犆犛犛犕１１ ０．４８８６ ４．０７４７ ０．５１１４ ０．４７５１

犔犛犆犞３７ ０．１３６４ ３．１６８６ ０．８６３６ ０．８２１４

犐犇犞犌犃６４ ０．３９７７ ４．１６６８ ０．６０２３ ０．５７６８

犔犆犆犞２４ ０．１３６４ ４．１６２３ ０．８６３６ ０．８１５３

犐犔犛犜犛０８２ ０．２６１４ ３．１８０９ ０．７３８６ ０．７０６３

犅犕犛２７８２ ０．１５９１ ３．７５５６ ０．８４０９ ０．８０４６

犕犮犕０５８ ０．０２２７ ４．１８５９ ０．９７７３ ０．７０４９

犅犕犛１７８８ ０．０６８２ ５．３４４４ ０．９３１８ ０．７８６０

犔犛犆犞１５ ０．１４７７ ５．４５１６ ０．８５２３ ０．７６０１

犗犪狉犎犎３５ ０．０２１７ ６．２２５１ ０．９７８３ ０．８２００

犆犛犛犕５４ ０．０１１４ ５．０８８０ ０．９８８６ ０．７７４０

犕犃犉０７０ ０．１１３７ ５．９６３８ ０．８９６３ ０．６８６３

犕犃犉０５０ ０．０３４１ ３．８８８５ ０．９６５９ ０．７０３３

犕犮犕２１８ ０．０４５５ ４．９３８８ ０．９５４５ ０．７６９３

犅犕犛１２４８ ０．０６８２ ５．４１１６ ０．９３１８ ０．７７０５

犅犕２８３０ ０．２２７３ ３．９９５９ ０．７７２７ ０．７１３１

犐犔犛犜犛０３４ ０．１０２３ ３．８１０１ ０．８９７７ ０．６９６１

犔犛犆犞２５ ０．１３６４ ３．６５６３ ０．８６３６ ０．６８２２

犚犕１８８ ０．２０６８ ５．７８７７ ０．７１０９ ０．６３１４

犗犪狉犎犎６４ ０．１５１１ ４．１５６８ ０．８３０１ ０．７５２１

犕犮犕０７３ ０．１０４６ ３．２５６１ ０．９５１１ ０．６１１３

犅犕１３２９ ０．０８４０ ５．３７５２ ０．９１６０ ０．７８７４

犅犕０１４３ ０．０８４０ ５．８０４９ ０．９１６０ ０．８０６１

犅犕０４１５ ０．１０９２ ６．３９６１ ０．８９０８ ０．８２３７

犅犕犛２２５８ ０．００００ ４．４３５０ １．００００ ０．７４０４

犐犖犚犃犅犈犚犖１９２ ０．００００ ５．０５７５ １．００００ ０．７７３７

犕犮犕５２７ ０．０２５２ ４．７０７８ ０．９７４８ ０．７５４８

犐犖犚犃１２９ ０．０９６４ ４．７６５８ ０．８５７９ ０．６８５９

犕狅犕０６４ ０．２１０６ ５．０２６８ ０．８６７２ ０．６８４６

犎犈犔０４ ０．１６５２ ３．８６４５ ０．７９４３ ０．７８６５

犆犛犛犕４７ ０．０８９２ ４．２３６７ ０．９８６９ ０．５９４６

８８１
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位点Ｌｏｃｕｓ
纯合度

Ｐｕｒｅｆｉｔｎｅｓｓ

有效等位基因数

Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ

杂合度

Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

多态信息含量

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ

犅犕４２０８ ０．０９２４ ３．８３６１ ０．９０７６ ０．６９０７

犐犖犚犃１４４ ０．２１０１ ４．０８５１ ０．７８９９ ０．７１１６

犔犛犆犞５５ ０．１２６１ ４．０４９５ ０．８７３９ ０．７１３０

犅犕２５０４ ０．１４２９ ３．５３９８ ０．８５７１ ０．６７５２

犜犌犔犃０７３ ０．２１８５ ４．７４１７ ０．７８１５ ０．７５５５

犕犮犕１８５ ０．０４２０ ４．２１７１ ０．９５８０ ０．７２４３

犐犔犛犜犛００５ ０．００８４ ４．０９１０ ０．９９１６ ０．７１４４

犐犖犚犃０７１ ０．２１０１ ２．４７２５ ０．７８９９ ０．５２９０

犜犌犔犃２７２ ０．０９２４ ３．６６９１ ０．９０７６ ０．６７７０

犅犕犛２５６９ ０．０４２０ ４．２５０６ ０．９５８０ ０．７２６４

犚犕０９６ ０．００８４ ５．６６７８ ０．９９１６ ０．７９８６

犔犛犆犞４４ ０．０３３６ ４．３５１２ ０．９６６４ ０．７３３３

犐犔犛犜犛０４５ ０．０２５２ ４．０４８９ ０．９７４８ ０．７１１１

犅犕犛２２５２ ０．０２５０ ３．２８７７ ０．９７５０ ０．６５２７

犅犕犛０７１２ ０．０８３３ ３．１６５２ ０．９１６７ ０．６２２９

犅犕６４０４ ０．０８３３ ３．６４４２ ０．９１６７ ０．６７５１

犐犖犚犃００５ ０．０２５０ ２．５７９０ ０．９７５０ ０．５３６５

犐犔犛犜犛０３３ ０．０２５０ ４．０３３０ ０．９７５０ ０．７０９６

犐犔犛犜犛０５９ ０．００８３ ４．６３９２ ０．９９１７ ０．７５２７

犅犕犆１２２２ ０．００８３ ８．８４２８ ０．９９１７ ０．７６３７

犐犔犐犚犃 ０．１５８３ ２．９４８７ ０．８４１７ ０．６０４５

犆犛犛犕６６ ０．０１６７ ３．１８３７ ０．９８３３ ０．６３１７

犐犔犛犜犛００８ ０．００８３ ２．６６１５ ０．９９１７ ０．５４９９

犅犕４５１３ ０．００８３ ４．３８２９ ０．９９１７ ０．７３５０

犕犌犜犌１３ ０．０５００ ５．６０３１ ０．９５００ ０．７９６４

犐犖犚犃２２４ ０．０４１７ ４．１２６１ ０．９５８３ ０．７１７１

犕犃犉０６５ ０．０７５０ ４．６３２５ ０．９２５０ ０．７４９１

犔犛犆犞０５ ０．０３３３ ３．８５１８ ０．９６６７ ０．７０１０

犅犕０８４８ ０．０７５０ ４．１４３３ ０．９２５０ ０．７２０３

犅犕６１２１ ０．１９１７ ２．１８１３ ０．８０８３ ０．４６１７

犅犕０１２１ ０．０３３３ ４．７１８２ ０．９６６７ ０．７５６１

犐犇犞犌犃６８ ０．０５８３ ２．４４４６ ０．９４１７ ０．５１０８

犅犕０７１９ ０．０１６７ ３．００４７ ０．９８３３ ０．６０４８

犎犝犑６２５ ０．０００ ４．９８５３ １．００００ ０．７６９９

犗犪狉犉犆犅０４８ ０．１４１７ ３．９５２２ ０．８５８３ ０．７０９５

犎犝犑２２３ ０．２７５０ ２．８８９５ ０．７２５０ ０．６０８７

犅犔５０ ０．４１６７ ３．３４１５ ０．５８３３ ０．４６９０

犜犌犔犃３２２ ０．３０８３ ４．１４２７ ０．６９１７ ０．７２１０

犅犕犛１３５５ ０．１５００ ３．２３９６ ０．８５００ ０．６３６２

犆犛犚犇２３２ ０．１０００ ４．３１２０ ０．９０００ ０．７３０１

犐犖犚犃２１０ ０．０９１７ ３．３９６２ ０．９０８３ ０．６５１８

犕犮犕１０４ ０．０９１７ ２．９９４１ ０．９０８３ ０．５９１９

犅犕犛０７４５ ０．２４１７ ３．２２５４ ０．７５８３ ０．６３５７

犅犘２０ ０．１０８３ ４．８２５７ ０．８９１７ ０．７６１５

犛犚犆犚犛犘０６ ０．０２５０ ３．８４６７ ０．９７５０ ０．６９２０

犕犃犘２ ０．００８３ ４．０５８１ ０．９９１７ ０．７１３３

９８１
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位点Ｌｏｃｕｓ
纯合度

Ｐｕｒｅｆｉｔｎｅｓｓ

有效等位基因数

Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｕｍｂｅｒｏｆａｌｌｅｌｅｓ

杂合度

Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ

多态信息含量

Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ

犅犕３５１７ ０．０２５２ ４．７０８６ ０．９７４８ ０．７５４８

犅犕１２２５ ０．０５０４ ５．４７６０ ０．９４９６ ０．７９１３

犐犖犚犃０３６ ０．００８４ ４．７３６１ ０．９９１６ ０．７５８１

犖犘犚３ ０．０６７２ ４．８２４９ ０．９３２８ ０．７６０７

犅犕犛１７１９ ０．０５８８ ５．１２９９ ０．９４１２ ０．７７６７

犅犕３４１３ ０．０４２０ ３．５０６１ ０．９５８０ ０．６６３４

犐犔犛犜犛０５２ ０．０２５２ ５．５５８８ ０．９７４８ ０．７９５２

犐犖犚犃０３１ ０．０２５２ ５．３７２２ ０．９７４８ ０．７８６４

犔犛犆犞１４ ０．０１６８ ４．７５２０ ０．９８３２ ０．７５５７

犎犚犎１ ０．０２５２ ４．５８８０ ０．９７４８ ０．７４６４

犅犕１５５８ ０．０１６８ ４．３１６７ ０．９８３２ ０．７２９８

犐犖犚犃１３２ ０．０１６８ ３．８６２３ ０．９８３２ ０．６９３１

犗犪狉犆犘７３ ０．０１６８ ４．９７４９ ０．９８３２ ０．７６６８

犅犕１２５８ ０．０２５２ ４．１７２４ ０．９７４８ ０．７２２７

犗犔犃犇犚犅 ０．０５８８ ４．４１５７ ０．９４１２ ０．７３８３

犅犕１８１８ ０．１０９２ ３．８６０２ ０．８９０８ ０．７０２５

犅犕犛２５２６ ０．０３３６ ３．６２６８ ０．９６６４ ０．６７３８

犆犛犛犕３１ ０．００８４ ４．４４５５ ０．９９１６ ０．７３７９

犐犔犛犜犛０３１ ０．０２５２ ４．８３３９ ０．９７４８ ０．７５９８

犕犮犕１３６ ０．０１６８ ５．０９５７ ０．９８３２ ０．７７４５

犐犖犚犃２０６ ０．０１６８ ４．２０１５ ０．９８３２ ０．７２９０

犅犕４００５ ０．０３３６ ５．５２１９ ０．９６６４ ０．７９３０

犅犘２８ ０．０３３６ ４．４０４７ ０．９６６４ ０．７３７２

犔犛犆犞４６ ０．４５３８ １．６５８５ ０．５４６２ ０．３１８２

犅犕１３１４ ０．００００ ４．７９２２ １．００００ ０．７５７９

犐犖犚犃犅犈犚犖１７２ ０．０１６８ ３．５５４９ ０．９８３２ ０．６６９７

犜犌犔犃１７９ ０．１４２９ ３．４１０２ ０．８５７１ ０．６５８６

犔犛犆犞４１ ０．０５０４ ３．５４９１ ０．９４９６ ０．６７５８

犆犛犛犕４３ ０．０３３６ ４．０１４５ ０．９６６４ ０．７０９３

犗犪狉犑犕犘５８ ０．０６７２ ３．２４４２ ０．９３２８ ０．６４５６

犐犇犞犌犃４３ ０．０４２０ ３．１８１９ ０．９５８０ ０．６２３５

犅犕犛１７１４ ０．０４２０ ３．３９８０ ０．９５８０ ０．６５１４

犐犇犞犌犃０７ ０．００８４ ４．５４３２ ０．９９１６ ０．７４４３

犚犕０４４ ０．０５８８ ２．５５２７ ０．９４１２ ０．５３８３

犕犮犕１３５ ０．０７５６ ３．５６８８ ０．９２４４ ０．６８１７

　　由表１可见，在这１１５个位点中平均多态信息

含量为０．６９７７，最高多态信息含量为犅犕０４１５３

（０．８２３７），最低为犔犛犆犞４６（０．３１８２），几乎所有位

点多态信息含量（犘犐犆）＞０．５，达到了高度多态的水

平；此群体的平均杂合度为 ０．９０５７，最高为

犅犕犛２２５８（１．０００）、犐犖犚犃犅犈犚犖１９２（１．０００）、

犎犝犑６２５（１．０００）和 犅犕１３１４（１．０００），最 低 为

犆犛犛犕１１（０．５１１４）；平 均 有 效 等 位 基 因 数 为

４．１７３９个。

２．２　微卫星位点不同基因型与经济性状的相关分

析

　　运用ＳＰＳＳ软件对表１中的数据进行分析，并

用最小二乘拟合线性模型对各标记基因型的效应和

不同标记基因型经济性状指标差异显著性进行检

验。结果见表２、表３和表４。
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表２　微卫星位点与体质量的相关关系

犜犪犫犾犲２　犜犺犲犮狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犾狅犮犻狑犻狋犺犫狅犱狔狑犲犻犵犺狋

微卫星位点

Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ

ｌｏｃｉ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

基因大小

／ｂｐＳｉｚｅｏｆ

ａｌｌｅｌｅｓ

基因型

个体数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｇｅｎｏｔｙｐｅ

体质量／ｋｇ

Ｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ

微卫星位点

Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ

ｌｏｃｉ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

基因大小

／ｂｐＳｉｚｅｏｆ

ａｌｌｅｌｅｓ

基因型

个体数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｇｅｎｏｔｙｐｅ

体质量／ｋｇ

Ｂｏｄｙｗｅｉｇｈｔ

犔犛犆犞１３ ＡＡ ２１２～２１２ ２０ ３９．６９０ 犗犪狉犎犎３５ ＢＥ １１５～１３１ ２１ ３９．１５６

ＢＣ ２２４～２３９ １８ ３８．２９５ ＣＦ １２１～１４０ １２ ３８．７４３

犆犛犛犕１１ ＢＢ １６８～１６８ １３ ３９．１８９ 犕犃犉０７０ ＢＥ １５８～１８５ ２２ ３６．１４２

ＣＤ １７０～１８２ １２ ３７．５４３ ＣＥ １６８～１８５ ７ ３９．０１８

犐犇犞犌犃６４ ＡＣ ２１１～２１５ １０ ３６．１４２ 犕犃犉０５０ ＢＤ １５８～１７７ ４５ ３５．２５６

ＣＣ ２１５～２１５ １３ ３９．０１８ 犅犕犛１２４８ ＣＤ １３８～１４４ ２２ ３８．６６３

犔犆犆犞２４ ＡＦ １７４～１９６ ５２ ３８．２５６ 犅犕１３２９ ＢＥ １８２～２０３ ２４ ５４．５００

犅犕犛２７８２ ＢＢ ２４５～２４５ １２ ３８．６６３ 犅犕０１４３ ＡＤ １１２～１３６ ３ ６５．３３３

犅犕２５０４ ＡＥ １１１～１４５ ２９ ５２．２７６ 犐犇犞犌犃６８ ＡＡ １８３～１８３ ７ ５１．５７１

犜犌犔犃０７３ ＡＤ ８８～１１７ ３ ６８．６６７ 犅犔５０ ＣＣ ２６８～２６８ ２ ６４．５００

犕犮犕１８５ ＡＤ １２２～１６２ ２５ ５２．４００ 犆犛犚犇２３２ ＡＤ １５０～１７９ ３ ６４．６６７

犐犖犚犃０７１ ＢＢ １１３～１１３ ２６ ５１．０７７ 犐犖犚犃２１０ ＡＡ １５１～１５１ ７ ５５．２８６

ＢＣ １１３～１２１ ４４ ５１．０２３ 犅犕１２２５ ＣＤ １７６～１８３ ７ ５６．８５７

犜犌犔犃２７２ ＣＣ １２９～１２９ ４ ５７．０００ ＣＥ １７６～１８８ １８ ５４．８２４

犚犕０９６ ＢＥ １１７～１６６ １４ ５７．４２９ 犐犖犚犃０３６ ＡＢ １６５～１６９ ７ ５９．１４３

ＢＦ １１７～１７２ ２９ ５３．０６９ 犅犕犛１７１９ ＤＥ １８４～１９２ ４ ６３．０００

犐犔犛犜犛０４５ ＣＥ １６３～１８６ １５ ５３．９３３ 犐犔犛犜犛０５２ ＡＣ １２３～１６５ ４ ６２．２５０

犅犕犛２２５２ ＢＤ １２３～１４８ ３ ６９．０００ 犐犖犚犃０３１ ＢＦ １３４～１６４ ４ ５９．０００

犅犕６４０４ ＢＤ １０４～１２１ ３６ ４９．１６７ 犔犛犆犞１４ ＡＣ １２３～１３７ ８ ５８．０００

犐犔犛犜犛０５９ ＣＦ １７５～１９６ １０ ４０．４００ 犎犚犎１ ＡＤ １７３～２０３ ４ ５５．７５０

犅犕４５１３ ＥＥ １７５～１７５ ２ ５４．０００ ＣＤ １９５～２０３ １５ ５３．１３３

犕犌犜犌１３ ＢＤ １６６～１８１ １９ ５１．７９０ 犅犕犛２５２６ ＢＣ １５４～１６５ ８ ５７．３７５

犐犖犚犃２２４ ＡＢ １７２～１８５ ２ ５０．５００ ＣＤ １６５～１７４ ５５ ５２．８３６

犅犕０８４８ ＣＤ １６５～１７４ ５ ５１．２００ 犕犮犕１３５ ＡＢ １３３～１５６ １０ ５４．１００

犅犕０４１５ ＦＦ １４４～１４４ ７ ５７．５７１ ＢＣ １５６～１６５ １１ ５４．４５５

犅犕犛２２５８ ＣＤ １５７～１６４ １０ ５６．２００ 犅犕６１２１ ＡＡ １１５～１１５ ２３ ４９．３０４

犐犖犚犃犅

犈犚犖１９２
ＤＦ ２０８～２１７ ５ ６０．２００ 犅犕０１２１ ＡＢ １３７～１６０ ２ ５１．０００

犕犮犕５２７ ＡＥ １３３～１５８ ５ ６０．８００ 犅犕４００５ ＢＣ １４８～１５７ ４ ５４．５００

ＢＤ １３７～１５２ ５ ６４．４００ 犕犮犕１３６ ＡＤ ８４～１３６ ３ ５７．６６７

犅犕４２０８ ＡＤ １１４～１４０ ６ ５４．３３３ ＣＦ １３３～１６１ ４ ５７．０００

ＢＢ １２４～１２４ ８ ５３．６２５ 犗犪狉犑犕犘５８ ＢＢ １３９～１３９ ６ ６１．０００

犅犘２８ ＡＢ １５８～１６４ ４ ６０．０００ 犐犇犞犌犃０７ ＡＢ ２０２～２１４ １６ ５２．５６３

ＢＣ １６４～１７４ ３ ６１．６６７ ＡＣ ２０２～２３８ １６ ５３．４３８

犔犛犆犞４１ ＢＣ １２２～１５７ ４ ６３．２５０ 犚犕０４４ ＡＡ ８６～８６ ７ ５８．７１４

ＣＥ １５７～１７６ ４ ６０．５００ 犕狅犕０６４ ＢＢ １０３～１０３ ２ ６１．５０５

和表示所对应基因型值的最小二乘均值皆大于同位点其他基因型值。表示具有显著性差异（犘＜０．０５），表示极显著

性差异（犘＜０．０１）。下同

ａｎｄ ｄｅｎｏｔｅｔｈａｔｔｈｅｌｅａｓｔｓｑｕａｒｅｍｅａｎｖａｌｕｅｏｆｔｈｅｃｏｒｒｅｓｐｏｎｄｉｎｇｇｅｎｏｔｙｐｅｉｓｇｒｅａｔｅｒｔｈａｎｔｈａｔｏｆｏｔｈｅｒｇｅｎｏｔｙｐｅｓ．

ｉｎｄｉｃａｔｅｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（犘＜０．０５），ａｎｄｉｎｄｉｃａｔｅｅｘｔｒｅｍｅｌｙｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅ（犘＜０．０１）．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ
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表３　微卫星位点与绒产量的相关关系

犜犪犫犾犲３　犜犺犲犮狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犾狅犮犻狑犻狋犺犮犪狊犺犿犲狉犲狔犻犲犾犱

微卫星位点

Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ

ｌｏｃｉ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

基因大小

／ｂｐＳｉｚｅｏｆ

ａｌｌｅｌｅｓ

基因型

个体数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｇｅｎｏｔｙｐｅ

绒产量／ｇ

Ｃａｓｈｍｅｒｅ

ｙｉｅｌｄ

微卫星位点

Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ

ｌｏｃｉ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

基因大小

／ｂｐＳｉｚｅｏｆ

ａｌｌｅｌｅｓ

基因型

个体数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｇｅｎｏｔｙｐｅ

绒产量／ｇ

Ｃａｓｈｍｅｒｅ

ｙｉｅｌｄ

犗犪狉犑犕犘５８ ＡＢ １１３～１３９ ２２ １１６３．９７０ 犆犛犛犕５４ ＡＢ １２５～１３０ １９ １１８９．６４３

犐犇犞犌犃４３ ＢＢ １６６～１６６ ５ １０９０．７４２ 犕犃犉０５０ ＡＤ １５０～１７７ ４ ９９０．４５２

犐犇犞犌犃０７ ＣＥ ２３８～２５７ ９ １０６５．７３６ ＢＣ １５８～１６７ １５ １１０６．４２７

犕犮犕１３５ ＡＣ １３３～１６５ １６ １１４８．７５４ 犅犕２８３０ ＢＢ １１６～１１６ ２８ １１１７．２４８

犅犕１５５８ ＡＣ １１９～１３３ ８ １１５４．３９５ ＣＤ １２０～１２３ ２１ １０９８．２８０

犔犛犆犞４１ ＢＢ １２２～１２２ ６ １０９４．７１８ 犐犔犛犜犛０３４ ＢＣ １２５～１２８ １５ １２６８．９５４

犗犪狉犆犘７３ ＣＥ １８６～２０８ １９ １０１６．３１４ ＣＤ １２８～１３０ ３４ １１９７．８８５

犅犕１２５８ ＡＣ ８９～１１３ １２ １０５８．６１４ 犗犪狉犎犎６４ ＢＣ １２０～１２８ １３ １１８１．２８６

犅犕１８１８ ＢＥ １２２～１４６ ２１ １０４９．６７８ 犅犕０１４３ ＢＣ １２２～１３１ ５ １０５８．１３２

犆犛犛犕３１ ＡＡ １４０～１４０ ２ １２４３．４７５ 犅犕０４１５ ＥＧ １３６～１５３ ２２ １００５．３２９

犕犮犕１３６ ＤＦ １３６～１６１ １９ １０７８．８６１ 犐犖犚犃犅犈犚犖１９２ ＢＧ １９７～２２６ ２７ １００４．５８７

犅犕４００５ ＣＦ １５７～１８２ １８ １０３１．９９４ 犕狅犕０６４ ＤＥ １１２～１１７ ３６ １２８４．２０４

犅犘２８ ＢＥ １６４～１９３ ８ １０５９．１５９ 犆犛犛犕４７ ＡＢ １１０～１１４ ４１ １２８２．９２６

犐犖犚犃犅犈犚犖１７２ ＡＢ ２４４～２５３ １４ １０１４．９５１ 犅犕４２０８ ＣＤ １３２～１４０ ２７ １０４３．８４２

犜犌犔犃１７９ ＢＤ ８６～１０２ ４５ １０２２．３９３ 犐犖犚犃１４４ ＢＣ １１７～１２８ １３ １０５６．４７８

犔犛犆犞１３ ＡＢ ２１２～２２４ ３２ １２１０．７８４ 犔犛犆犞５５ ＡＡ ８３～８３ １６ １１６２．３６２

犐犖犚犃０１１ ＢＢ ２１０～２１０ ２８ １１９２．２６１ 犅犕２５０４ ＢＥ １２５～１４５ １９ １０５１．９１８

犆犛犛犕１１ ＡＤ １６２～１８２ １２ １０７７．７５４ 犜犌犔犃０７３ ＥＥ １２２～１２２ １６ １０５６．７８７

ＢＥ １８２～１８６ １４ １０９９．８６５ 犐犔犛犜犛００５ ＣＤ １９７～２０２ ２ １３５７．１９５

犔犛犆犞３７ ＡＣ １１６～１４８ ２０ １０８７．６４３ 犜犌犔犃２７２ ＤＤ １３１～１３１ ２ １１８９．２６０

犐犇犞犌犃６４ ＢＣ ２１３～２１５ １８ １２０７．４２７ 犔犛犆犞４４ ＢＥ １９５～２０９ ８ １００４．３０９

ＢＤ ２１３～２２４ １０ １０８８．４５２ 犐犔犛犜犛０４５ ＡＤ １１５～１７６ ３ １１５０．６５０

犅犕犛２７８２ ＢＣ ２４５～２５２ ２３ ８１８．２４８ 犅犕犛２２５２ ＣＥ １３２～１５３ ５ １０２９．７６６

ＤＥ ２６０～２６８ １３ １１９９．２８０ 犅犕犛０７１２ ＢＤ １７９～１９８ ２５ １０８２．３１２

犕犮犕０５８ ＢＥ １９６～２２０ ３６ １２４５．９０８ 犅犕６４０４ ＣＤ １１７～１２１ ２２ １０８６．２２６

犅犕犛１７８８ ＡＢ ８０～９３ ７ １２４０．３６１ 犐犔犛犜犛０３３ ＣＥ １９４～２０５ ５ １３４４．０８８

犔犛犆犞１５ ＡＥ １１０～１３２ １５ １０９１．１６１ 犐犔犛犜犛０５９ ＢＤ １６７～１７８ １３ １０２９．５５０

犐犔犛犜犛００８ ＡＤ １８７～２１２ ８７ ９６７．４５６ 犐犔犐犚犃 ＡＢ １９７～２２２ ６１ ９６５．５４３

犅犕４５１３ ＡＥ １２３～１７５ ７ １０５６．３７１ 犅犕犛０７４５ ＡＣ １０３～１１４ ５０ ９８９．７６９

犕犌犜犌１３ ＢＤ １６６～１８１ １９ １０４２．６６０ 犅犘２０ ＢＤ １８１～２１０ ３ １１８４．３８３

犅犕０８４８ ＣＤ １６５～１７４ ５ １０７９．４０４ 犛犚犆犚犛犘０６ ＣＤ １６９～１７８ ７ １０４４．２９３

犅犕６１２１ ＢＣ １２５～１３５ ２ １１８９．４６０ 犕犃犘２ ＡＣ ８５～１０２ ２２ １０３０．４７９

犅犕０１２１ ＢＤ １６０～１７８ ５ １０４１．３００ 犅犕１２２５ ＡＥ １６６～１８８ ２０ １０８５．４３０

犐犇犞犌犃６８ ＡＣ １８３～２０３ ２８ ９８５．３８７ 犐犖犚犃０３６ ＢＢ １６９～１６９ ３ １２４１．２８５

犅犕０７１９ ＣＤ １４９～１５４ ４ １１２６．５５５ 犖犘犚３ ＡＡ １８７～１８７ ２ １１５９．７６０

犎犝犑６２５ ＡＦ １７７～２２２ １１ １１２９．３６２ 犅犕３４１３ ＡＣ １８６～２０１ ２２ １００５．５６７

犗犪狉犉犆犅０４８ ＡＡ １４８～１４８ １７ １０５２．６７１ 犐犔犛犜犛０５２ ＡＢ １２３～１５２ １６ １１４５．９６３

犅犔５０ ＢＢ ２３６～２３６ １１ １０１８．０８６ 犐犖犚犃０３１ ＤＦ １４９～１６４ ２ １０８８．０００

犜犌犔犃３２２ ＡＢ １０７～１１５ ２３ １０１３．１３３ 犔犛犆犞１４ ＡＤ １２３～１４４ １２ １０７２．０１０

犅犕犛１３５５ ＢＤ １７５～１９２ ４ １０４５．１２３ 犎犚犎１ ＢＥ １８４～２１３ １２ １０４１．３２４

犗犪狉犎犎３５ ＢＤ １１５～１２７ １３ １１６６．７５４ 犆犛犚犇２３２ ＤＥ １７９～１８１ ５ １１０４．８０４

ＢＦ １１５～１４０ ８ ９９８．７８５
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表４　微卫星位点与绒细度的相关关系

犜犪犫犾犲４　犜犺犲犮狅狉狉犲犾犪狋犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犿犻犮狉狅狊犪狋犲犾犾犻狋犲犾狅犮犻狑犻狋犺犳犻狀犲狀犲狊狊

微卫星位点

Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ

ｌｏｃｉ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

基因大小

／ｂｐＳｉｚｅｏｆ

ａｌｌｅｌｅｓ／ｂｐ

基因型

个体数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｇｅｎｏｔｙｐｅ

绒细度／μｍ

Ｆｉｎｅｎｅｓｓ

微卫星位点

Ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅ

ｌｏｃｉ

基因型

Ｇｅｎｏｔｙｐｅ

基因大小

／ｂｐＳｉｚｅｏｆ

ａｌｌｅｌｅｓ

基因型

个体数

Ｎｕｍｂｅｒｏｆ

ｇｅｎｏｔｙｐｅ

绒细度／μｍ

Ｆｉｎｅｎｅｓｓ

犆犛犛犕１１ ＡＡ １６２～１６２ ２４ １４．４４６ 犔犛犆犞５５ ＢＤ ９８～１０８ ２０ １４．８６２

犐犇犞犌犃６４ ＢＢ ２１３～２１３ １２ １４．４６８ 犅犕２５０４ ＡＡ １１１～１１１ ４ １４．５０３

ＣＣ ２１５～２１５ １３ １４．４０７ ＡＤ １１１～１３９ ８ １４．８９３

犅犕犛２７８２ ＣＤ ２５２～２６０ ２２ １４．６０３ 犅犕犛２５６９ ＡＢ １０３～１０６ ２ １３．６２５

犅犕犛１７８８ ＢＣ ９３～９６ ６ １４．２５１ 犚犕０９６ ＣＥ １３７～１６６ ８ １４．０３１

犗犪狉犎犎３５ ＡＢ １０５～１１５ １０ １４．０８６ 犔犛犆犞４４ ＡＤ １８２～２０２ ３２ １４．６７３

犆犛犛犕５４ ＥＦ １５０～１６１ ３４ １４．７０５ 犐犔犛犜犛０４５ ＡＢ １１５～１５５ ５ １３．４８８

犕犃犉０５０ ＣＥ １６７～１８３ １２ １４．３５８ ＡＣ １１５～１６３ ７ １３．８５３

犅犕犛１２４８ ＢＣ １２８～１３８ ３０ １４．１５９ 犅犕犛２２５２ ＥＦ １５３～１６９ １９ １４．６７９

犔犛犆犞２５ ＢＢ １２５～１２５ １６ １４．８８７ 犐犔犛犜犛０３３ ＡＡ １６８～１６８ ３ １４．１６０

ＢＣ １２５～１２９ ２１ １４．３８６ 犅犕犆１２２２ ＦＦ ２３５～２３５ ２ １３．３５５

犕犮犕０７３ ＢＣ １２１～１３０ ６４ １４．０５４ 犗犪狉犉犆犅０４８ ＤＥ １８９～１９８ ４ １４．５２０

犅犕１３２９ ＤＦ １９５～２１４ ３１ １４．７５２ 犅犔５０ ＣＣ ２６８～２６８ ２ １２．７９５

犅犕０１４３ ＡＡ １１２～１１２ ６ １４．５６３ 犆犛犚犇２３２ ＡＤ １５０～１７９ ３ １４．２２３

犅犕０４１５ ＡＡ １１２～１１２ ６ １４．５６３ 犅犕犛０７４５ ＤＤ １２９～１２９ １１ １５．５４９

犅犕犛２２５８ ＣＥ １５７～１６６ ５ １４．５２８ 犅犕３５１７ ＡＥ １６３～２０９ ３ １４．３０７

犐犖犚犃４２９ ＣＤ １１６～１２１ ４９ １５．５８７ ＢＦ １７８～２１２ ３ １３．９９３

犕狅犕０６４ ＤＥ １１２～１１７ ４２ １３．９３８ 犅犕１２２５ ＢＦ １７４～１９５ ２１ １４．３０５

犆犛犛犕４７ ＢＣ １１４～１２１ ２ １３．５５４ 犖犘犚３ ＣＦ ２０９～２３６ ８ １４．３４５

犜犌犔犃１７９ ＡＡ ７４～７４ １７ １４．０７９ 犔犛犆犞４１ ＡＢ １１８～１２２ １６ １３．７１３

ＡＢ ７４～８６ ７ １４．３０４ ＢＣ １２２～１５７ ４ １４．０７５

犗犪狉犑犕犘５８ ＢＤ １３９～１６９ ５８ １５．１４３ 犐犇犞犌犃０７ ＡＥ ２０２～２５７ １１ １３．８０３

犅犕犛１７１９ ＥＦ １９２～２０４ ３５ １４．９３６ 犅犕４００５ ＢＣ １４８～１５７ ４ １４．４３８

犅犕３４１３ ＡＡ １８６～１８６ ４ １３．４５５ ＤＤ １６２～１６２ ２ １４．０１５

犔犛犆犞１４ ＢＥ １３３～１５７ １３ １４．９７５ 犅犘２８ ＢＤ １６４～１８６ １２ １４．３３０

犎犚犎１ ＡＡ １７３～１７３ ２ １４．１１０
犐犖犚犃犅

犈犚犖１７２
ＢＣ ２５３～２７８ ４ １４．０９５

ＣＤ １９５～２０３ １５ １４．８０１ ＢＤ ２５３～２８９ １９ １４．６５９

犐犖犚犃１３２ ＢＤ １６６～１８２ ２８ １４．９３７ 犆犛犛犕４３ ＡＢ １１０～１２７ ３ １３．２７７

犗犪狉犆犘７３ ＡＡ １７４～１７４ ２ １３．４３５ ＡＣ １１０～１３９ ２３ １４．０４３

犅犕１２５８ ＤＥ １２２～１４０ １２ １３．８８３ 犅犕犛２５２６ ＡＡ １３２～１３２ ４ １２．７１０

犗犔犃～犇犚犅 ＡＢ １１４～１２１ １０ １４．５８０ 犕犮犕１３６ ＡＡ ８４～８４ ２ １３．５３０

犅犕１８１８ ＡＣ １１４～１３５ １０ １４．５１２ ＡＤ ８４～１３６ ３ １３．５７０

ＣＤ １３５～１４３ ８ １４．７０６

　　表２、表３和表４中列出了有显著相关性的微卫

星位点和基因型。在１１５个微卫星位点中，与体质量

性状相关的位点有５３个，其中差异极显著的基因型

有１０个。与绒产量性状相关的位点有７６个，其中差

异极显著的基因型有３５个。与绒细度性状相关的位

点有５２个，其中差异极显著的基因型有２１个。

３　讨　论

３．１　微卫星位点群体遗传特性分析

群体平均杂合度的高低反映了群体遗传性的一

致程度，群体杂合度越低，表明该群体的遗传一致性

越高，群体的遗传变异越小，群体遗传多样性越低。
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本试验得出的１１５个微卫星位点的平均群体杂合度

为０．９０５７，说明辽宁新品系绒山羊具有较高的群体

杂合度，还需要进行进一步的纯繁选育，以提高群体

整齐度和各项生产性能。

多态信息含量（犘犐犆）是衡量片段多态性的一个

指标。在一个群体中，多态信息含量越大，该座位杂

合子比例则越大，提供的遗传信息就越多。本研究

平均多态信息含量为０．６９７７，最高多态信息含量为

犅犕０４１５（０．８２３７），最低为犔犛犆犞４６（０．３１８２），其所

有位点多态信息含量（犘犐犆）＞０．２５，都达到了中度

多态的水平。表明辽宁绒山羊遗传变异大，遗传多

样性丰富。这些结果为研究辽宁绒山羊的保种、开

发利用和定向选育提供了坚实的遗传学依据。

有效等位基因数可以用来度量群体的遗传多样

性。如果等位基因在群体中分布越均匀，有效等位

基因越接近实际检测到的等位基因的绝对数。本研

究中１１５个位点的平均有效等位基因数为４．１７３９

个，基因型都在３个以上，这说明本研究所采集的样

本能够较全面的反映出整体的种群特征，基本能反

映出群体的全部遗传信息，这在进行经济性状标记

的分析中非常重要。

３．２　微卫星标记与辽宁新品系绒山羊经济性状的

关系

　　在绒山羊养殖中，体质量、产绒量和绒细度是重

要的经济性状。通常情况下，绒细度在１５μｍ左右

为优质绒。一般来说，绒山羊的绒产量和绒细度呈

负相关［２４］，这也是在育种实践中存在的难题。因此

能找到使这２项指标均符合要求的有效方法尤为重

要。

本研究在体质量、绒产量、绒细度的比较中得到

了理想的优势基因型和相对应的微卫星位点。在对

对应的经济性状进行统计学分析时发现：犕狅犕０６４

位点的ＤＥ基因型（１１２～１１７ｂｐ）为绒细度和绒产

量性状的共同优势基因型；犕犌犜犌１３位点的ＢＤ基

因型（１６６～１８１ｂｐ）和犅犕０８４８位点的ＣＤ基因型

（１６５～１７４ｂｐ）为体质量和绒产量性状的共同优势

基因型；犅犔５０位点的ＣＣ基因型（２６８～２６８ｂｐ），

犆犛犚犇２３２位点的 ＡＤ 基因型 （１５０～１７９ｂｐ），

犎犚犎１位点的ＣＤ基因型（１９５～２０３ｂｐ），犕犮犕１３６

位点的ＡＤ基因型（８４～１３６ｂｐ），犅犕４００５位点的

ＢＣ基因型（１５３～１７８ｂｐ）和犔犛犆犞４１位点的ＢＣ基

因型（１２２～１５７ｂｐ）为体质量和绒细度性状的共同

优势基因型。由于在绒山羊养殖中更加注重的是绒

细度和绒产量，绒细度越细，绒毛品质就越高，高品

质的绒产量越高，经济价值就越大。尽管绒产量和

绒细度是一对很强的负相关性状，但在群体中既高

产，绒细度又适度的个体也时有出现。今后的选育

工作中要注意发现和充分利用这种优秀个体，尽量

扩大其对群体的影响，以不断提高群体的绒产量和

绒毛质量。

４　结　论

通过该研究，找到了与体质量、绒产量和绒细度

相关的优势基因型和多性状共同优势基因型，为今

后在生产实践中进行多目标性状的选育，获得优质

山羊绒提供了试验依据，在育种中具有重要的指导

意义。
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