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摘　要：为了解西藏地区牦牛品种或类群的遗传多样性和亲缘关系，本研究从３３个ＲＡＰＤ多态性引物中筛选出８

个条带清晰且多态性丰富的引物对西藏地区的巴青牦牛、类乌齐牦牛、丁青牦牛、桑日牦牛、工布江达牦牛、江达牦

牛、康布牦牛、桑桑牦牛、嘉黎牦牛、帕里牦牛、斯布牦牛等１１个类群的核基因组ＤＮＡ进行了ＲＡＰＤ分析，并用

Ｎｅｉ氏标准距离和ＵＰＧＭＡ聚类法分析了类群间的亲缘关系。结果表明：（１）西藏牦牛类群的遗传多样性指数变

异范围在０．１８５７～０．４０５３之间，其中帕里牦牛最小（０．１８５７），说明相对较纯，群体较整齐；而工布江达牦牛最大

（０．４０５３），显示该群体内部具有较多的遗传变异。（２）在１１个类群中，其遗传多样性指数大小分别为：工布江达牦

牛（０．４０５３）＞江达牦牛（０．３５３６）＞斯布牦牛（０．３４４８）＞康布牦牛（０．３４２８）＞嘉黎牦牛（０．３３２３）＞桑日牦牛

（０．２８２３）＞巴青牦牛（０．２７９３）＞桑桑牦牛（０．２６９８）＞丁青牦牛（０．２５９７）＞类乌齐牦牛（０．２２４１）＞帕里牦牛

（０．１８５７），具有西藏东部牦牛类群遗传多样性相对较高，而西部牦牛类群遗传多样性相对较低的趋势，预示着西藏

东部可能是牦牛的起源地之一。（３）遗传距离构建的分子聚类关系图表明：西藏１１个牦牛类群可分为２大类，帕

里牦牛（ＰＬ）为一类，其余１０个牦牛类群为另一类。综上所述，西藏牦牛具有较丰富的遗传多样性，品种或种群内

的遗传分化显著，这是西藏牦牛业持续发展和牦牛适应外界环境的遗传基础，是将来培养牦牛新品种或品系的重

要基因资源；西藏牦牛品种可分为２大类群。
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犓犲狔狑狅狉犱狊：Ｔｉｂｅｔａｎｙａｋ；ＲＡＰＤ；ｇｅｎｅｔｉｃｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

　　 随机扩增多态性 ＤＮＡ（Ｒａｎｄｏｍａｍｐｌｉｆｉｅｄ

ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃＤＮＡ，ＲＡＰＤ）技术是一种分子遗传标

记技术，由于其具有独特的检测ＤＮＡ多态性的方

式及灵活、快速等特点，所以被广泛应用于动物遗传

育种研究［１４］。为研究品种或类群间的亲缘关系和

分类提供了一个快速、简便、有效的方法，由于此方

法不需要获得原始ＤＮＡ序列信息更适合稀有物种

的研究。在品种和类群的鉴定、杂种优势预测以及

基因定位、遗传图谱构建和标记辅助选择等方面具

有广泛的应用前景，为提高动物育种的选择效率，研

究种群间的关系提供了更为科学、准确的理论依

据［５７］。

牦牛（犅狅狊犵狉狌狀狀犻犲狀狊）是分布在海拔３０００ｍ以

上的青藏高原及其毗邻高寒地区的珍稀牛种，它能

充分利用高寒草地牧草资源且对高寒生态条件有极

强的适应能力，是经长期自然选择和人工选择形成

的牛种之一，被称为“高原之舟”，在遗传资源上是一

个极为宝贵的基因库［８］。用现代分子生物学技术研

究牦牛的遗传多样性，对于发掘、保护和利用牦牛遗

传资源具有举足轻重的作用。目前对牦牛品种起

源、演化、分类及亲缘关系鉴定等最常用的研究方法

当属分子遗传标记。据相关研究显示，ＲＦＬＰ、ＳＳ

ＣＰ、ＲＡＰＤ、ＳＮＰ、ＳＳＲ、ＤＮＡ指纹等分子标记技术

已成功用于牦牛遗传多样性的研究。

西藏自治区作为我国牦牛的主要产区之一，全

区７１个县均有牦牛分布，各地区由于自然生态环境

条件的差异形成了不同的品种或类群，丰富的遗传

资源对于研究、保存和利用牦牛这一物种提供了素

材。中国牦牛科学研究始于２０世纪６０年代，早期

的研究主要集中在牦牛生产性能方面，进入２０世纪

９０年代以后，学者们利用分子遗传标记、细胞遗传

标记、生化遗传标记等对牦牛品种的遗传多样性进

行了较多的研究。但在不同标记层次上获得的结果

不尽相同，不能取得令人信服的结果，加之对西藏牦

牛的研究仅限于少数品种或类群，很少从ＤＮＡ水

平上对遗传分化、遗传结构进行系统的研究分析，利

用ＲＡＰＤ标记研究西藏多个牦牛品种或类群的遗

传多样性、亲缘关系及其分类尚属空白［９］。因此，本

研究利用 ＲＡＰＤ标记研究了巴青牦牛、类乌齐牦

牛、丁青牦牛、桑日牦牛、工布江达牦牛、江达牦牛、

康布牦牛、桑桑牦牛、嘉黎牦牛、帕里牦牛、斯布牦牛

等１１个西藏牦牛类群的遗传多样性，并进行了聚类

分析，结合地理学、考古学、历史学、人类学等资料探

讨西藏牦牛品种或类群的起源、演化和分类关系。

１　材料与方法

１．１　试验动物

从１１个西藏牦牛类群中，选取健康成年牦牛

４８３头（表１），采集耳组织，７５％乙醇保存带回实验

室，存于－８０℃的冰箱中备用。

１．２　引物及主要试剂

随机扩增多态性 ＤＮＡ 引物均购自上海Ｉｎ

ｖｉｔｒｏｇｅｎ生物技术有限公司，并从中选取Ｇ、Ｃ含量

丰富的３３个引物，经反复筛选从中选取条带清晰、

多态性丰富、重复性好的８个引物（表２）。犜犪狇

ＤＮＡ 聚 合 酶 及 相 应 的 缓 冲 液、ＤＮＡ Ｍａｒｋｅｒ

ＤＬ２０００、ｄＮＴＰ、ＭｇＣｌ２ 均购自ＴａＫａＲａ公司。

１８３１



畜　牧　兽　医　学　报 ４２卷　

表１　供试牦牛类群、数量及采样地点

犜犪犫犾犲１　犔犻狊狋狅犳狊犪犿狆犾犲狊狌狊犲犱犳狅狉犪狀犪犾狔狊犲狊

类群Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 代码Ｃｏｄｅ 样品数量 Ｎｕｍｂｅｒｏｆｓａｍｐｌｅｓ 采样地点Ｌｏｃａｔｉｏｎ

桑桑牦牛 ＳＳ ５０ 桑桑县

帕里牦牛 ＰＬ ５０ 帕里县

康布牦牛 ＫＢ ５０ 康布县

嘉黎牦牛 ＪＬ ５０ 嘉黎县

巴青牦牛 ＢＱ ５０ 巴青县

丁青牦牛 ＤＱ １０ 丁青县

类乌齐牦牛 ＬＷＱ ２５ 类乌齐县

江达牦牛 ＪＤ ５０ 江达县

桑日牦牛 ＳＲ ５０ 桑日县

工布江达牦牛 ＧＢ ５０ 工布江达县

斯布牦牛 ＳＢ ４８ 斯布县

合 计 ４８３

表２　８个犚犃犘犇随机引物序列

犜犪犫犾犲２　８犚犃犘犇狉犪狀犱狅犿狊犲狇狌犲狀犮犲狅犳狆狉犻犿犲狉狊

编号 Ｎｏ． 引物序号Ｐｒｉｍｅｒｎｕｍｂｅｒ 引物序列（５′３′）Ｐｒｉｍｅｒｓｅｑｕｅｎｃｅ

１ Ｚ１００５１１２０５４ ＧＴＣＣＣＣＡＣＴＣ

２ Ｚ１００５１１２０６２ ＣＣＣＡＣＣＴＧＡＧ

３ ＣＰＺ３５６０４ ＧＧＴＧＡＣＧＣＡＧ

４ ＣＰＺ３５６１７ ＣＣＧＣＣＴＡＧＴＣ

５ ＣＰＺ３５６１８ ＴＧＡＣＧＧＣＧＧＴ

６ ＮＳＯ１５３５４２００３ ＣＣＧＣＡＴＣＴＡＣ

７ ＮＳＯ１５３５４２００４ ＣＴＣＴＣＣＧＣＣＡ

８ ＮＳＯ１５３５４２００７ ＣＣＧＡＴＣＴＣＣＣ

１．３　基因组犇犖犃的提取及检测

采用常规的酚氯仿法提取基因组ＤＮＡ
［１０］，用

１％的琼脂糖凝胶电泳和紫外分光光度计双重检测

ＤＮＡ的纯度和浓度，并将所提 ＤＮＡ 产物置于

－２０℃保存备用。

１．４　犘犆犚扩增体系

ＰＣＲ反应体系为２５μＬ，包括１０×ｂｕｆｆｅｒ２．５μＬ、

ｄＮＴＰ２．０ｍｍｏｌ·Ｌ－１、ＭｇＣｌ２２．０ｍｍｏｌ·Ｌ
－１、引物

２μｍｏｌ·Ｌ
－１、犜犪狇ＤＮＡ 聚合酶 １Ｕ、模板 ＤＮＡ

１００ｎｇ、ｄｄＨ２Ｏ１５．２μＬ。反应条件为：９５℃预变性

２ｍｉｎ；９５℃变性１ｍｉｎ，３６℃退火１ｍｉｎ，７２℃延

伸２ｍｉｎ，３５个循环；７２℃延伸５ｍｉｎ；８℃保存。

ＰＣＲ产物用１．５％的琼脂糖凝胶电泳，７０Ｖ恒压电

泳２ｈ，２０００ｂｐＬａｄｄｅｒＭａｒｋｅｒ作对照，ＥＢ染色，

自动凝胶成像系统拍照检测。

１．５　谱带分析及数据统计处理

根据不同牦牛品种或类群基因组 ＤＮＡ 的

ＲＡＰＤ标记检测结果，选取清晰可辨且有多态的谱

带用于数据分析。对扩增图谱观察记录，将结果中

条带清晰可辨的记为“１”，否则记为“０”。

将数据以０／１形式录入Ｅｘｃｅｌ表格，形成二元

矩阵，利用 ＤＣＦＡ 及 Ｐｏｐｇｅｎ３２Ｖｅｒｓｉｏｎ１．３２和

ＮＴＳＹＳ２．１等软件计算：Ｎｅｉ氏遗传多样性指数

（犎狅）、片段共享度（犉）、遗传距离（犇）、遗传分化指

数（犌狊狋）、群体总的遗传多样性（犎狋）以及群体内遗

传多样性（犎狊），并根据相应的遗传距离采用非加权

配对算术平均法（Ｕｎｗｅｉｇｈｔｅｄｐａｉｒｇｒｏｕｐｍｅｔｈｏｄ

ａｒｉｔｈｍｅｔｉｃａｖｅｒａｇｅ，ＵＰＧＭＡ）构建品种或类群间的

系统聚类关系图。

应用Ｎｅｉ氏公式计算牦牛品种或类群遗传多样

性指数犎狅＝－∑πｉｌｎπｉ，πｉ为一条扩增带在群体内

的出现频率；片段共享度犉＝２犖狓狔／（犖狓＋犖狔），其

中犖狓狔，为狓、狔群体ＤＮＡ样品扩增产物中分子量

相同的片段总数，犖狓、犖狔 为个体狓和狔的ＤＮＡ样

品扩增产物ＤＮＡ片段总数；遗传距离犇＝－ｌｎ（犐），

其中，犐＝犐狓狔／（犐狓犐狔）
１／２，犐狓＝∑犡犐

２，犐狔＝∑犢犐
２，犐狓狔＝
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∑犡犐犢犐，其中犡犐、犢犐 分别是犡、犢种群中的第犐个等

位基因频率；遗传分化指数犌狊狋＝犇狊狋／犎犜，其中犇狊狋＝

犎犜－犎犛，犎犜 为总的遗传多样性，犇狊狋为群体间遗传多

样性；基因流犖ｍ＝０．５（１－犌ｓｔ）／犌ｓｔ。

２　结　果

２．１　西藏牦牛的犚犃犘犇遗传多样性

在３３个随机引物中，有８个引物经过ＰＣＲ扩

增可获得清晰可辨的谱带，并且所选的８个引物的

扩增产物均表现出多态性（表３），谱带数相对较多

的巴青牦牛和谱带数相对较少且类型差异较大的工

布江达牦牛的电泳结果见图１、图２。在整个试验过

程中，凝胶电泳缓冲液、凝胶浓度及电压都保持一

致，并且进行了２次重复，保证多态类型的稳定。多

态频率有７个引物是１００％，１个引物是８５．７１％，

８个引物共扩增出６０个条带，扩增出的条带全部表

现出多态性。同一随机引物扩增不同品种ＤＮＡ所

产生的谱带在１１个牦牛类群间有较大的差异，表明

ＲＡＰＤ在研究不同品种或类群间的遗传多样性方面

具有较高的准确性及灵敏度。

表３　西藏１１个牦牛类群的犚犃犘犇扩增结果

犜犪犫犾犲３　犜犺犲狉犲狊狌犾狋狅犳犚犃犘犇犪犿狅狀犵１１狔犪犽狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

引物Ｐｒｉｍｅｒ 标记数 Ｎｕｍｂｅｒｏｆｍａｒｋｅｒ 标记多态数 Ｖａｒｉａｔｉｏｎｏｆｍａｒｋｅｒ 多态频率／％Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｆｒｅｑｕｅｎｃｙ

１ ７ ７ １００

２ ８ ８ １００

３ ７ ７ １００

４ ４ ９ １００

５ １１ １１ １００

６ ７ ７ １００

７ ９ ９ １００

８ ７ ６ ８５．７１

总数 ６０ ５９

１～１１．巴青牦牛的不同个体；Ｍ．ＤＮＡ 相对分子质量

标准

１１１．ＴｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｏｆＢａｑｉｎｇＹａｋ；Ｍ．ＤＮＡ

ｍａｒｋｅｒ

图１　引物犖犛犗１５３５４２００４随机扩增巴青牦牛犇犖犃产

物电泳结果

犉犻犵．１　犜犺犲犲犾犲犮狋狉狅狆犺狅狉犲狊犻狊狆犪狋狋犲狉狀狊狅犳犚犃犘犇狆狉狅犱狌犮狋狊

犳狉狅犿犇犖犃狉犪狀犱狅犿犾狔犪犿狆犾犻犳犻犲犱犫狔狆狉犻犿犲狉犖犛犗

１５３５４２００４

　　根据Ｎｅｉ氏公式计算ＲＡＰＤ扩增结果，得到１１

个西藏牦牛类群的遗传多样性指数 犎狅。结果表

明：工布江达牦牛、江达牦牛、斯布牦牛、康布牦牛、

嘉黎牦牛、桑日牦牛、巴青牦牛、桑桑牦牛、丁青牦

１～１１．工布江达牦牛的不同个体；Ｍ．ＤＮＡ 相对分子

质量标准

１１１．ＴｈｅｄｉｆｆｅｒｅｎｔｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓｏｆＧｏｎｇｂｕｊｉａｎｇｄａＹａｋ；

Ｍ．ＤＮＡｍａｒｋｅｒ

图２　引物犆犘犣３５６０４随机引物扩增工布江达牦牛犇犖犃
产物电泳结果

犉犻犵．２　犜犺犲犲犾犲犮狋狉狅狆犺狅狉犲狊犻狊狆犪狋狋犲狉狀狊狅犳犚犃犘犇狆狉狅犱狌犮狋狊

犳狉狅犿 犇犖犃 狉犪狀犱狅犿犾狔 犪犿狆犾犻犳犻犲犱 犫狔 狆狉犻犿犲狉

犆犘犣３５６０４

牛、类乌齐牦牛、帕里牦牛等１１个西藏牦牛类群的

遗传多样性指数大小分别为０．４０５３、０．３５３６、

０．３４４８、０．３４２８、０．３３２３、０．２８２３、０．２７９３、０．２６９８、

０．２５９７、０．２２４１、０．１８５７，变异范围在０．１８５７～

０．４０５３之间，具有较丰富的遗传多样性。其中帕里

牦牛最小（０．１８５７），说明相对较纯，群体较整齐；而工
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布江达牦牛最大（０．４０５３），显示该群体内部具有较

多的变异。１１个类群具有西藏东部牦牛类群遗传多

样性相对较高，而西部牦牛类群遗传多样性相对较低

的趋势，预示着西藏东部可能是牦牛的起源地。

２．２　西藏牦牛品种或类群间的遗传分化及分类

对８个ＲＡＰＤ多态引物的扩增结果用Ｐｏｐｇｅｎ

３２软件计算各类群间的遗传距离犇（表４）。结果表

明：工布江达牦牛与桑日牦牛间遗传距离最小，仅有

０．０５６４；帕里牦牛与康布牦牛间的遗传距离最大为

０．５５５１，同时帕里牦牛与其他各牦牛类群间的遗传

距离均较大。

根据种群内遗传多样性犎狊、种群间遗传差异在

总的遗传差异中所占比例犌狊狋（表５）可知：群体总的

遗传多样性犎狋＝０．３６１３大于群体内遗传多样性犎狊

＝０．２１１５，种群内遗传多样性比例（１－犌狊狋）为

５８．５５％，种群间遗传多样性比例（基因分化系数）犌狊狋

为４１．４５％，表明种内的遗传变异较种间大，则本试验

所研究西藏牦牛的遗传变异主要存在于种群内。

表４　各牦牛类群间的片段共享度和遗传距离

犜犪犫犾犲４　犜犺犲犳狉犪犵犿犲狀狋狊狊犺犪狉犲犱狋狅犵犲狋犺犲狉犫狔犲狏犲狉狔犫狉犲犲犱狊犪狀犱狋犺犲犪狏犲狉犪犵犲犻狀犱犲狓狅犳犵犲狀犲狋犻犮犱犻狊狋犪狀犮犲犪犿狅狀犵狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

品种 ＰＬ ＧＢ ＬＷＱ ＫＢ ＳＲ ＢＱ ＪＤ ＳＢ ＪＬ ＳＳ ＤＱ

ＰＬ ０．８２５５ ０．７６６１ ０．５７４０ ０．７５２３ ０．７６０４ ０．６２４４ ０．７１０４ ０．６５６６ ０．６９５２ ０．７０２９

ＧＢ ０．１９１８ ０．８５３３ ０．７５３２ ０．９４５２ ０．８４４５ ０．８５７６ ０．８４２１ ０．８２８７ ０．８３５４ ０．８７０５

ＬＷＱ ０．２６６４ ０．１５８６ ０．７０７１ ０．８４２０ ０．８３６５ ０．７５８２ ０．７８１５ ０．７３９３ ０．７５５７ ０．８７１１

ＫＢ ０．５５５１ ０．２８３４ ０．３４６５ ０．７５４２ ０．７５１２ ０．８６０６ ０．７４１６ ０．７５９３ ０．７５９１ ０．６８９５

ＳＲ ０．２８４７ ０．０５６４ ０．１７２０ ０．２８２０ ０．８８８５ ０．８２１０ ０．８２２６ ０．７４９１ ０．８３９８ ０．８４５４

ＢＱ ０．２７３９ ０．１６９０ ０．１７８５ ０．２８６１ ０．１１８２ ０．７２５０ ０．８０３６ ０．７４５８ ０．７９６６ ０．７８２５

ＪＤ ０．４７１０ ０．１５３６ ０．２７６９ ０．１５０２ ０．１９７２ ０．３２１６ ０．８２６９ ０．８２９８ ０．８４７２ ０．７７３６

ＳＢ ０．３４２０ ０．１７１９ ０．２４６６ ０．２９８９ ０．１９５３ ０．２１８７ ０．１９０１ ０．８１４２ ０．８５９１ ０．８８１５

ＪＬ ０．４２０８ ０．１８７９ ０．３０２１ ０．２７５４ ０．２８８９ ０．２９３３ ０．１８７３ ０．２０５５ ０．７３６２ ０．７７６５

ＳＳ ０．３６３６ ０．１７９８ ０．２８０１ ０．２７５７ ０．１７４６ ０．２２７４ ０．１６５９ ０．１５１８ ０．３０６３ ０．７７６６

ＤＱ ０．３５２５ ０．１３８７ ０．１３８０ ０．３７１８ ０．１６８０ ０．２４５３ ０．２５６７ ０．１２６１ ０．２５２９ ０．２５２８

表中数据上三角是片段共享度，下三角是遗传距离

Ｔｈｅｄａｔａａｂｏｖｅｔｒｉａｎｇｌｅａｒｅｆｒａｇｍｅｎｔｓｓｈａｒｅｄ，ｂｅｌｏｗｔｒｉａｎｇｌｅａｒｅｔｈｅａｖｅｒａｇｅｉｎｄｅｘｏｆｇｅｎｅｔｉｃｄｉｓｔａｎｃｅａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ

表５　西藏牦牛品种或类群的遗传多样性

犜犪犫犾犲５　犌犲狀犲狋犻犮犱犻狏犲狉狊犻狋狔狅犳犜犻犫犲狋狔犪犽狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

指标Ｉｎｄｅｘ 群体总的遗传多样性犎狋 群体内遗传多样性犎狊 基因分化系数犌狊狋 基因流 犖犿

平均 Ｍｅａｎ ０．３６１３ ０．２１１５ ０．４１４５ ０．７０６９

标准差Ｓｔ．ｄｅｖ ０．０２０１ ０．０１３７

　　根据表４中的遗传距离，用 ＵＰＧＭＡ法构建了

西藏１１个牦牛类群的分子聚类关系图（图３）。结果

表明：西藏１１个牦牛类群可分为２大类，帕里牦牛

（ＰＬ）为一类，其余１０个牦牛类群为另一类。在由

１０个牦牛类群组成的这一类中，工布江达牦牛（ＧＤ）

与桑日牦牛（ＳＲ）先聚在一起后同巴青牦牛（ＢＱ）聚为

一类，然后类乌齐牦牛（ＬＷＱ）与这３个牦牛类群聚

为一大类；斯布牦牛（ＳＢ）与丁青牦牛（ＤＱ）聚为一类

后与前一大类聚为更大的一类，再与桑桑牦牛（ＳＳ）聚

为一类；康布牦牛（ＫＢ）与江达牦牛（ＪＤ）相聚后同嘉

黎牦牛（ＪＬ）聚为一类，最后与之前７个牦牛类群聚成

的一大类聚合在一起。由此可知，工布江达牦牛、桑

日牦牛、巴青牦牛、类乌齐牦牛这些类群的亲缘关系

较近，可能与其所处的地理位置有一定的相关性。

３　讨　论

３．１　关于西藏牦牛品种或类群的遗传多样性

２０世纪９０年代之前，对牦牛遗传多样性的研

究主要集中在形态学方面，之后的研究逐渐从生化

和ＤＮＡ两个水平展开。从生化水平，主要以蛋白

质或同工酶为遗传标记，对血红蛋白（Ｈｂ）、血清白

蛋白（Ａｌｂ）、后白蛋白（Ｐａ）、碱性磷酸酶（ＡＰＫ）、乳

酸脱氢酶（ＬＤＨ）等位点进行了相关研究；在ＤＮＡ

水平上，主要以微卫星ＤＮＡ、ＲＦＬＰ、ＲＡＰＤ等相关
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技术进行研究。涂正超［１１］对九龙牦牛、麦洼牦牛、

嘉黎牦牛、亚东牦牛、环湖牦牛、天祝牦牛６个品种

或类群进行了血液蛋白座位的多态性分析，结果表

明群体间亲缘关系与地理分布无关；涂正超等［１２］还

对我国西北、西南地区的５个牦牛群体进行了ｍｔＤ

ＮＡ的ＲＦＬＰ分析，结果显示牦牛群体间的分化程

度较低，并估算出牦牛、普通牛和瘤牛的分化时间；

赖松家等［１３］通过测定４个牦牛品种和１个犏牛类

群共３３个个体的 ｍｔＤＮＡ调控区（Ｄｌｏｏｐ）的全序

列，共检测到２４种单倍型，表明我国牦牛遗传多样

性丰富；肖玉萍等［１４］利用ＲＡＰＤ技术对４个牦牛品

种进行了多样性分析，结果表明４个牦牛品种中品

种内遗传变异大于品种间遗传变异，牦牛品种的遗

传变异主要存在于品种内部。

图中数字为分支长度

Ｔｈｅｄａｔａｉｎｆｉｇｕｒｅａｒｅｔｈｅｌｅｎｇｔｈｏｆｂｒａｎｃｈｅｓ

图３　西藏１１个牦牛类群间的犝犘犌犕犃分子聚类关系

图

犉犻犵．３　犜犺犲犝犘犌犕犃犱犲狀犱狉狅犵狉犪犿狅犳１１狔犪犽狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

在本研究中，８个引物均表现出多态性，多态频

率有７个引物是１００％，１个引物是８５．７１％，８个引

物共扩增出６０个条带，扩增出的条带全部表现出多

态性；西藏牦牛类群的遗传多样性指数变异范围在

０．１８５７～０．４０５３之间，西藏牦牛具有丰富的遗传多

样性。其中帕里牦牛最小（０．１８５７），说明相对较纯，

群体较整齐；而工布江达牦牛最大（０．４０５３），显示该

群体内部具有较多的变异。在１１个类群中，其遗传

多样性指数大小分别为：工布江达牦牛（０．４０５３）＞

江达牦牛（０．３５３６）＞斯布牦牛（０．３４４８）＞康布牦牛

（０．３４２８）＞嘉黎牦牛（０．３３２３）＞桑日牦牛（０．２８２３）＞

巴青牦牛（０．２７９３）＞桑桑牦牛（０．２６９８）＞丁青牦牛

（０．２５９７）＞类乌齐牦牛（０．２２４１）＞帕里牦牛

（０．１８５７），具有西藏东部牦牛类群遗传多样性相对

较高，而西部牦牛类群遗传多样性相对较低的趋势，

预示着西藏东部可能是牦牛的起源地。本研究中的

遗传多样性指数与肖玉萍等［１４］研究的麦洼牦牛

（０．２６２）、九龙牦牛（０．３１１）、大通牦牛（０．２５２）、天祝

白牦牛（０．２１６）的 犎狅值相接近，而比伍红等
［１５］研

究的麦洼牦牛（０．９９０）的对应值略低，说明同一物种

因地理位置及品种间的差异而表现出不同的遗传多

样性和遗传分化过程。

在本研究中，８个引物全部扩增出条带清晰的

多态性谱带，检出率及多态率均较高，引物扩增的片

段数在４～１１之间，这稍少于肖玉萍等
［１４］所研究的

４个牦牛品种ＲＡＰＤ分析所扩增的片段数，但与伍

红等［１５］的报道相一致；扩增片段的大小在５００～

２６００ｂｐ之间，与伍红等
［１５］的研究结果相一致，但又

有别于肖玉萍等［１４］的报道。这可能与研究的牦牛

品种或类群及所选的引物体系不同有关。本研究共

有１１个牦牛类群的４８３个个体，类群和个体数量均

很大，研究结果具有较大的可靠性；加之，在西藏的

１１个牦牛类群中，除帕里牦牛、嘉黎牦牛和斯布牦

牛有过一些零星的报道外，对其余８个牦牛类群的

遗传多样性研究至今尚未见报道和记录。因此，本

研究结果对认识西藏牦牛品种或类群的遗传多样性

及今后的开发利用具有重要的理论意义。

３．２　关于西藏牦牛品种或类群的分类

牦牛品种或类群是西藏畜牧业生产的主要工具，

对其资源的认识和正确分类有助于揭示他们之间的

历史渊源及亲缘关系，阐明其生物学特性，亦为在育

种工作中充分发挥各品种或类群的潜力作用，合理地

利用和保存这些优良基因库提供正确的理论依据。

在本研究中，根据遗传距离，用 ＵＰＧＭＡ法构

建的分子聚类关系图表明：西藏１１个牦牛类群可分

为２大类，帕里牦牛（ＰＬ）为一类，其余１０个牦牛类

群为另一类。在由１０个牦牛类群组成的这一类中，

工布江达牦（ＧＢ）与桑日牦牛（ＳＲ）先聚在一起后同

巴青牦牛（ＢＱ）聚为一类，然后类乌齐牦牛（ＬＷＱ）

与这３个牦牛类群聚为一大类；斯布牦牛（ＳＢ）与丁

青牦牛（ＤＱ）聚为一类后与前一大类聚为更大的一

类，再与桑桑牦牛（ＳＳ）聚为一类；康布牦牛（ＫＢ）与

江达牦牛（ＪＤ）相聚后同嘉黎牦牛（ＪＬ）聚为一类，最

后与之前７个牦牛类群聚成的一大类合在一起。由

此可知，工布江达牦牛、桑日牦牛、巴青牦牛、类乌齐

牦牛这些类群的亲缘关系较近。从其所处的地理位

置看，工布江达牦牛位于林芝地区，桑日牦牛位于山
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南地区，两地地理位置较近，同时由于较近的地理位

置产生的放牧、引种等因素使２个品种之间的亲缘关

系较近；巴青牦牛位于那曲地区与山南地区的桑日牦

牛相距较远，加之巴青牦牛与青海地区的牦牛有部分

种群交流，故巴青牦牛应列为单独一类；从考古和历

史学角度分析，类乌齐牦牛有着丰富的遗传多样性也

应单独划为一类。但对于这１１个类群中的多数牦牛

类群的研究都相对较少，可以验证分类的资料缺

乏［１６１８］，今后有待于从牦牛的地理分布、生态条件、品

种育成史以及其他ＤＮＡ标记等多方面进一步验证。

３．３　关于西藏牦牛品种或类群的遗传稳定性与保护

王义权等［１９］利用ＲＡＰＤ技术对６种蛇的遗传

多样性进行研究发现，锦蛇属３个种间的片段共享

度在０．４２６７～０．５１０１之间，而异属种之间则在

０．１９８６～０．３２８６之间，说明２个物种间的亲缘关

系越近，基因组的序列相似度越高，用同一引物扩增

的共有片段也越多，片段共享度也越高。遗传相似

指数越高，物种的表型也就越相似，遗传稳定性越高。

较高的遗传相似指数对于保持物种的优良性状稳定

遗传至关重要［２０］。在本研究中，片段共享度表明，帕

里牦牛和康布牦牛的遗传差异较小，其值为０．５７４０，

显示这２个群体具有一定的遗传稳定性。可能是由

于它们分别分布在西藏的亚东县和日喀则地区，交通

相对落后，与外界没有或很少发生基因交流，长期进

行纯种繁育，使基因型的纯合度提高，加之当地对牦

牛品种的定性选择和优良配种及淘汰的结果。

４　结　论

本研究通过对西藏自治区１１个牦牛类群进行

ＲＡＰＤ遗传多样性及其起源、进化和分类研究，表明

西藏牦牛具有较丰富的遗传多样性，这是西藏牦牛

业持续发展和牦牛适应外界环境变化的遗传基础，

也是将来培育牦牛新品种或品系的重要基因资源；

西藏牦牛品种可分为２大类群，即帕里牦牛为一类，

其余１０个牦牛类群为另一类。
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