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Genetic diversity of DNA microsatellite for Tibetan Yak
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Abstract: To assess the genetic diversity and relationship of the Tibetan yak breeds. The genetic diversity and phylog-
enies of a total of 480 individual from 11 Tibetan yak groups were analyzed using PCR and multiplex gel electrophoresis of
silver staining technology with eight pairs of microsatellite markers.The result showed that these markers were highly po-

lymorphic loci with rich genetic diversity in the Tibetan yak populations.The average polymorphic information content
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(PIC) in 11 groups of yak were higher than 0.5. The highest HEL13 was 0.8496, and the lowest TGLA57 was 0.7349.
Among them, the PICof Dingqing yak was minimum (0.7505), indicating that the group is relatively pure.Sangri Yak had
the highest PIC value (0.7949) indicating greater genetic variationwithinthe groups. Among the 11 groups examined, the
order of heterozygosity size wasSangri(0.8193)>Jiangda(0.8190)>Sangsang(0.8157)>Baqing(0.8150)>Kangbu(0.8123)>
Jiali(0.8087)>Gongbujiangda(0.8054)>Sibu(0.8041)>Leiwuqi(0.8033)>Pali(0.8031)>Dingqing(0.7831). The groups from
castern Tibet had grater genetic diversity than those from Western Tibet, which indicate that Tibet may be one of the cradles
of the yak.According to the genetic distance, the cluster relationship constructed with UPGMA and NJ methods showed that
11 yak groups in Tibet could be divided into three forms. In summary,Tibet yak has abundant genetic diversity and the se-
lected microsatellite markers can be used to evaluategenetic diversity of Tibetan yak.
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32 Version 1.32 5
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(FAO) (ISAG) Py, i . Pi
2, P i ede
1 n , N
PCR 20 pL; s
1 pL(10 pmol/uL), DNA 1 pL(200~600 Hardy-Weinberg
ng/ul), PremixExTaq 10 pL, ddH,0
2
7uL 1222":—(Oi+E‘) (df =2)
PCR 94 4 min; 94 40s, : E
30 s( 2), 72 1 min, Ei , Qi ,)n
35 ;72 8 min, 4 (PIC)
PCR 1% ,EB , m m-1 m
’ PIC=YP?-Y > 2p2p?
, PCR i=1 i=1 j=i+l
8% , 180V 80 n ,Pi  Pj i j
min, , BIO-RAD
*2 SAWIEM=HMERK PCR A& H
(5'=3") (bp) ()
F: GCTTTCAGAAATAGTTTGCATTCA
TGLA53 143~191 55 16
R: ATCTTCACATGATATTACAGCAGA
F: CGAATTCCAAATCTGTTAATTTGCT
TGLA227 75~105 55 18
R: ACAGACAGAAACTCAATGAAAGCA
F: TAAGGACTTGAGATAAGGAG
HEL13 165~191 51.6 11
R: CCATCTACCTCCATCTTAAC
F: CAATCTGCATGAAGTATAAATAT
INRAOOS5 120~160 55 12
R: CTTCAGGCATACCCTACACC
F: GCTTCCAAAACTTTACAATATGTAT
TGLA57 77~99 55 1
R: GCTTTTTAATCCTCAGCTTGCTG
F: ACACAAAATCAGATCAGTGG
ILSTS013 121~135 58 9
R: CTTGATCCTTATAGAACTGG
F: GAGAATCACCTAGAGAGAGGCA
TGLA73 111~143 55 9
R: CTTTCTCTTTAAATTCTATATGGT
F: GAAACTCAACCCAAGACAACTCAAG
AGLA293 210~240 55 5

R: ATGACTTTATTCTCCACCTAGCAGA
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: 8 11
8 : 0.5,
11 , HEL13 . 0.8496,
2.3 ;
TGLAS7  ,  0.7349,
11 8
; 11 ,
4 11 ,
(0.7949); (0.7505) 11
(0.8193)> (0.8190)> i
(0.8157)>  (0.8150)>  (0.8123)>  (0.8087)> ;
(0.8054)>  (0.8041)> (0.8033)> 8.6250, (Ne)
(0.8031)>  (0.7831), 6.1671,
, .8 11
(Fis) TGLA53(0.1175) HEL13(-0.1516)
, INRAOO5(~0.2485) TGLA57(-0.2550) ILSTS013

#3 SAWIENMSE 1L MEMHPEMBERME

(-0.2428) TGLAT73(-0.1776) AGLA293(-0.1731)

SS PL KB

JL

BQ DQ Lw D SR GB SB

TGLAS3 13 0.0500
0.1900
0.1200
0.1100
0.1300
0.0600
0.1200
0.0800
0.0400
0.0400
0.0300
0.0100
0.0200
0.1200
0.1400
0.1900
0.1000
0.1500
0.1400
0.0300
0.0400
0.0400
0.0500
0.0400
0.1500

0.0800
0.1500
0.0300
0.1600
0.0900
0.0100
0.0800
0.2100
0.0800
0.0300
0.0600
0.0100
0.0100
0.0900
0.3200
0.2100
0.2800
0.0700
0.0100
0.0000
0.0100
0.0100
0.0000
0.0500
0.1300

0.0000
0.0700
0.0500
0.0200
0.1300
0.0000
0.0200
0.1900
0.2000
0.0700
0.0300
0.0700
0.1500
0.1300
0.2300
0.1600
0.1900
0.1300
0.1000
0.0200
0.0200
0.0200
0.0000
0.1000
0.1800

I & m m OO W >

TGLA227 10

I &G Mmoo w>» I r X «

HEL13 11

o > <«

0.0000
0.0800
0.1600
0.0700
0.0200
0.0000
0.1700
0.2700
0.0700
0.1300
0.0100
0.0200
0.0000
0.3500
0.2500
0.1100
0.1000
0.0800
0.0500
0.0100
0.0500
0.0000
0.0000
0.1500
0.1300

0.0200
0.0900
0.0500
0.1000
0.1500
0.0900
0.0800
0.1600
0.1500
0.0600
0.0000
0.0000
0.0500
0.1400
0.2500
0.2900
0.1100
0.0800
0.0600
0.0400
0.0200
0.0100
0.0000
0.1000
0.1100

0.0500
0.1000
0.1000
0.1500
0.1500
0.1500
0.0500
0.1500
0.1000
0.0000
0.0000
0.0000
0.0000
0.4000
0.3000
0.1500
0.0500
0.0500
0.0000
0.0000
0.0000
0.0500
0.0000
0.1000
0.2000

0.0000
0.1400
0.0000
0.1200
0.2200
0.1200
0.0200
0.2000
0.1400
0.0200
0.0000
0.0000
0.0200
0.1400
0.2800
0.2800
0.1400
0.0800
0.0600
0.0000
0.0200
0.0000
0.0000
0.1000
0.1400

0.1200
0.2200
0.0700
0.0700
0.0300
0.1500
0.1800
0.1400
0.0200
0.0000
0.0000
0.0000
0.0000
0.0700
0.1400
0.1400
0.2300
0.1100
0.1400
0.0600
0.0700
0.0200
0.0200
0.0900
0.1900

0.0300
0.0600
0.2900
0.1300
0.1500
0.0400
0.1300
0.1300
0.0400
0.0000
0.0000
0.0000
0.0000
0.1000
0.2500
0.2100
0.1200
0.1200
0.1000
0.0700
0.0100
0.0000
0.0200
0.1400
0.2300

0.1000
0.1500
0.2200
0.1400
0.0100
0.1900
0.0300
0.1600
0.0000
0.0000
0.0000
0.0000
0.0000
0.0700
0.2800
0.1300
0.1500
0.1300
0.0700
0.1000
0.0400
0.0300
0.0000
0.1100
0.2700

0.0222
0.1000
0.1889
0.2222
0.0111
0.0778
0.2667
0.0444
0.0333
0.0000
0.0000
0.0333
0.0000
0.0667
0.2222
0.2444
0.1667
0.0778
0.1000
0.0778
0.0222
0.0111
0.0111
0.0667
0.2444
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(#%3)
SsS PL KB JL BQ DQ LW D SR GB SB

C  0.1900 0.1900 02000 0.1400 0.1900 0.2000 0.1200 0.1300 0.0900 0.1300 0.1667
D  0.1500 0.1400 0.0500 0.1100 0.1000 0.1500 0.1800 0.1300 0.1100 0.0300 0.0778
E 00500 0.1500 0.1900 0.0800 0.1100 0.1000 0.1000 0.0500 0.1600 0.1200 02111
F 01000 0.0900 0.1000 0.0900 0.0800 0.1500 0.0800 0.1600 0.1200 0.1700 0.0667
G 01200 0.0800 0.1400 0.1100 0.1500 0.0500 0.0800 0.1100 0.1100 0.0900  0.0889
H 01200 0.0700 0.0400 0.1000 0.1100 0.0500 0.1000 0.0700 0.0100 0.0300 0.0556
I 0.0400  0.0500 0.0000 0.0800 0.0300 0.0000 0.0800 0.0400 0.0100 0.0400 0.0222
J 0.0400  0.0500 0.0000 0.0100 0.0100 0.0000 0.0200 0.0200 0.0200 0.0100  0.0000
K 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0100 0.0000 0.0000 0.0100 0.0000 0.0000 0.0000
INRAOO5 A 02800 02500 03400 02300 0.1000 0.0500 0.1400 0.0700 0.0900 0.0900 0.0778
B 01900 02300 02000 02400 02800 03500 02200 02400 02300 02800 0.2889
C  0.1700 0.2800 02100 02100 0.3300 0.1500 0.2000 0.2000 0.2400 0.2500 0.2778
D 02200 0.1300 0.1700 0.1200 0.1800 0.3000 0.2800 0.2200 0.2300 0.2100  0.2000
E 00800 0.0600 0.0700 0.1100 0.0700 0.0500 0.0600 0.1700 0.1100 0.0800 0.1000
F 00600 0.0200 0.0100 0.0600 0.0400 0.0000 0.0800 0.0600 0.1000 0.0500 0.0444
G 0.0000 0.0200 0.0000 0.0300 0.0000 0.1000 0.0200 0.0300 0.0000 0.0300 0.0111
H  0.0000 00100 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0100 0.0000 0.0100 0.0000
TELA5S7 A 02300 02600 0.1300 0.1900 0.1400 0.1500 0.0600 0.1900 0.1000 0.1400 0.1667
B 02600 03000 02400 02200 02700 02500 0.3800 0.2800 03400 02700 0.2556
C 02700 0.2800 03000 02800 02800 0.2500 02000 02600 02100 0.2600 0.2444
D 01700 0.1200 02000 0.1500 02100 0.2500 02600 0.2300 0.2300 0.2400 0.2556
E 00500 0.0300 0.1100 0.1200 0.0800 0.1000 0.0600 0.0400 0.0900 0.0700 0.0667
F 00200 0.0000 0.0200 0.0300 00100 0.0000 0.0200 0.0000 0.0200 0.0200 0.0111
G 00000 00100 0.0000 0.0100 0.0100 0.0000 0.0200 0.0000 0.0100 0.0000 0.0000
ILSTS013 A 02200 0.1400 0.1500 0.1500 0.1600 0.0500 02400 02100 0.1100 0.0900 0.0889
B 02900 02200 02500 0.3000 02200 0.4000 02400 0.1900 0.2400 03400 0.3111
C 02100 02700 02700 02000 02900 0.1500 0.2000 03300 0.2600 0.1700 0.1667
D 02500 0.2400 0.1900 0.2000 0.2000 0.2500 0.1800 0.1600 0.2000 0.2400 0.3222
E 00300 0.1300 0.1000 0.1500 0.0900 0.1500 0.1200 0.0800 0.1100 0.1500 0.0889
F 00000 0.0000 0.0400 0.0000 0.0400 0.0000 0.0200 0.0300 0.0800 0.0100 0.0222
TGLAT3 A 01100 0.1400 0.1700 0.1600 0.1000 0.1500 02000 0.1400 0.1600 0.1300 0.1333
B 02000 02200 02100 0.1900 02000 02500 0.2800 0.2000 0.2000 0.2000 0.1778
C 02400 02700 02300 02500 02300 03000 0.1800 02100 0.2300 02700 0.2556
D 02300 01500 0.1700 0.1500 0.2300 0.1500 0.2400 02100 0.1900 0.2400 0.1556
E 01500 0.1700 0.1600 0.1700 0.0900 0.1000 0.0800 0.1400 0.0700 0.0800  0.2000
F 00700 0.0400 0.0600 0.0300 0.0800 0.0500 0.0200 0.0500 0.1000 0.0700 0.0444
G 00000 00100 0.0000 0.0500 0.0700 0.0000 0.0000 0.0500 0.0500 0.0100 0.0333
AGLA293 A 02800 0.2800 02100 0.4100 02300 0.2500 02600 02100 0.2600 0.1700 0.2222
B 02800 03000 02600 02300 02700 03000 02000 03300 0.1300 02900 0.2222
C 02700 02300 02700 0.1300 02700 0.2500 03000 02300 0.2100 02500 0.2667
D  0.1400 0.1000 0.1500 0.1300 0.1000 0.0500 0.1200 0.0900 0.2000 0.2000 0.1444
E 00300 00700 0.1000 0.0700 0.0500 0.0500 0.0800 0.0600 0.0600 0.0800 0.0778
F  0.0000 0.0200 0.0100 0.0000 0.0500 0.0000 0.0200 0.0300 0.0700 0.0100 0.0222
G 0.0000 0.0000 0.0000 0.0300 0.0300 0.1000 0.0200 0.0500 0.0700 0.0000 0.0444
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x4 AR L NMEFEE IR IDEM RIS D IR

SS PL KB L BQ DQ LWQ D SR GB SB

TGLA53 0.8890  0.8748 0.8656  0.8386  0.8878  0.8750  0.8424  0.8516  0.8350 0.8368  0.8230
(H) TGLA227 0.8712  0.7722  0.8404 0.7814  0.8096  0.7200  0.7936  0.8620  0.8392  0.8430  0.8358
HEL13 0.8728  0.8846  0.8486  0.8858  0.8776  0.8500  0.8840  0.8748  0.8546  0.8432  0.8415
INRAOOS5  0.7982  0.7848  0.7676  0.8144  0.7638  0.7500  0.8032  0.8156  0.8064  0.7970  0.7812
TGLA57 0.7748  0.7486  0.7830  0.7992  0.7784  0.7800  0.7400 0.7634  0.7688  0.7770  0.7773
ILSTS013  0.7600  0.7906  0.7944  0.7902  0.7922  0.7300  0.7976  0.7780  0.8042  0.7672  0.7553
TGLAT73 0.8100  0.8060 0.8160  0.8210  0.8248  0.7900 0.7848  0.8276  0.8280  0.8012  0.8180
AGLA293 0.7498  0.7634  0.7828 0.7394  0.7854  0.7700  0.7808  0.7790  0.8180  0.7780  0.8007
0.8157  0.8031 0.8123  0.8087  0.8150  0.7831 0.8033  0.8190  0.8193  0.8054  0.8041

TGLA53 0.8789  0.8624  0.8513  0.8197 0.8771  0.8617  0.8226  0.8341  0.8162  0.8154  0.8005
TGLA227 0.8575  0.7237  0.8203  0.7520  0.7849  0.6758  0.7641  0.8471  0.8198  0.8257  0.8158

PIC
PO LEL13 08594 08657 08291 08744 08651 08319 08726 08618 08378 08254  0.8228
INRAOO5  0.7681  0.7516  0.7295 0.7883 07271 07112  0.7749  0.7897 0.7781 07679  0.7480
TGLAS7 07376  0.7044  0.7493  0.7693  0.7431  0.7439  0.6994  0.7222  0.7336  0.7408  0.7405
ILSTSO13  0.7176  0.7498  0.7632  0.7510 07607  0.6876  0.7661  0.7445 0.7756 0.7310  0.7164
TGLA73  0.7822 07777 0.7892  0.7961  0.8015 0.7590  0.7506 0.8041  0.8049  0.7722  0.7926
AGLA293  0.7051  0.7245 0.7480 0.7031 0.7528 0.7331 07472  0.7468  0.7933  0.7421  0.7714
07883  0.7700 0.7850  0.7817  0.7890  0.7505 0.7747 0.7938 0.7949 07776  0.7760
TGLAS3  9.0090 7.9872  7.4405 6.1958 89127 8.0000 63452  6.7385 6.0606  6.1275  5.6485
TGLA227  7.7640 43898 62657 4.5746 52521  3.5714  4.8450 7.2464 62189 63694  6.0902
(N&)  HEl13 78616 8.6655 6.6050 87566  8.1699  6.6667 8.6207 7.9872 68776 63776  6.3084
INRAOO5 ~ 4.9554  4.6468 43029 53879 42337  4.0000 5.0813 54230 5.1653 4.9261 4.5711
TGLAS7  4.4405 3.9777 4.6083 49801 45126 4.5455 3.8462 42265 43253 44843  4.4900
ILSTS013  4.1667 4.7755 4.8638 4.7664 48123 3.7037 49407 4.5045 51073 42955  4.0868
TGLA73 52632 5.1546 54348 55866 57078 47619 4.6468  5.8005 58140 50302  5.4953
AGLA293  3.9968 42265 4.6041 3.8373  4.6598 43478 45620 45249  5.4945 45045  5.0186
59321 54780 5.5156 5.5107 57826  4.9496 53610 5.8064 5.6329 52644 52136
TGLA227(0.0738), —0.1595, F5 SNMMIENSREERE
7 o( 5)
(Fst) ~ 0.021, (Gst) Fis Fit Fst
2.1%, (1-Gst) ~ 97.9%, TGLAS3 ~0.1175 ~0.0686 0.0438
, TGLA227 0.0738 0.1028 0.0314
11 HEL13 ~0.1516 ~0.1341 0.0152
24 INRAQO5 ~0.2485 ~0.2191 0.0236
TGLAS7 ~0.255 ~0.2413 0.0109
Popgen 32
ILSTS013 ~0.2428 ~0.2219 0.0168
D( 6), UPGMA
TGLA73 ~0.1776 ~0.1679 0.0083
( 2 11 ,
AGLA293 ~0.1731 201555 0.0150
(0.0528);
~0.1595 ~0.1352 0.0210

(0.1556) 11
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F*6 FEIESLABEMIREES
SS PL KB JL BQ DQ LW JD SR BG SB
PL 0.0710
KB 0.0827 0.0663
JL 0.1049 0.0958 0.1086
BQ 0.0737 0.0589 0.0690 0.1082
DQ 0.1349 0.1397 0.1556 0.1100 0.1039
Lw 0.0909 0.0933 0.0975 0.1463 0.0528 0.1095
JD 0.0708 0.0911 0.1319 0.1470 0.0802 0.1564 0.1095
SR 0.1055 0.1188 0.1206 0.1231 0.0772 0.1313 0.0921 0.1052
GB 0.1001 0.1046 0.1240 0.1413 0.0921 0.0997 0.1185 0.0814 0.0674
SB 0.0933 0.0968 0.1370 0.1384 0.0876 0.1259 0.1381 0.0972 0.0664 0.0660
S8 9~11 [2]
PL
BQ , 5 9
LW 6.8 11
KB
IL 8 8.6
] D TGLA53 (13 ),
GB
] SR ILSTS013 6 ),
SB [13]
DQ
0_h3 0.62 UTOI ’ 3
; ” DNA
2 1A FORESBRE) UPGMA B2 E g 1
69 ,
’ TGLA53 HEL13 TGLA227 ,
13 11 , ILSTS013 6
’ , TGLA53, 13
9 8 9
3 ,
3.1 DNA(SSR) Qi b4 DNA(SSR)
, 8 29 1076
20 90 , :
DNA , , 11
DNA , DNA (SSR)

RAPD RFLR AFLP

B
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TGLA53 Chakrabory
O8] Nej 19201
TGLA227
F G H b ; b 9
HEL13 3 , ,
INRA0O5 F TGLA227 A INRAOO5 B
TELA57 B ILSTS013 B
(H) ; ,
3.2
1
0.7505 0.7949 , 0.5, ’
0.7 DNA , :
8 9
15,16 8 11 5 11
. TGLA53 , 0.0528, ;
. 0.1556,
1
8 _TGLA227 ; DNA
: , ~0.1595,
1
. 3 9
Hardy-Weinberg
71
12 , TGLAS3 : -
TGLA227 HEL13 , DNA
> 12 % 3% 3 (References):
2 16 11; 0.8100
0.7600 0.5600, [1] :
, 1989. DOI

>

(2] , ;

(3] ; ,

, 2006, 39(2): 389-397. DOI
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,2008. DOI [14] Qi XB, Han JL, Wang G, Rege JEO, Hanotte O. Assess-
[4] . . : , 1993. DOIL ment of cattle genetic introgression into domestic yak
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