
HEREDITAS (Beijing)  2013年 2月, 35(2): 151―160     
ISSN 0253-9772    www.chinagene.cn  综  述 

                           

收稿日期: 2012−10−15; 修回日期: 2012−11−29  
基金项目: 国家重点基础研究计划(973 计划前期研究专项)项目(编号：2012CB722906), 公益性行业(农业)科研专项(编号：201203008)、国家

国际科技合作专项(编号：2013DFA31420)和青海大学中青年基金团队项目资助 

作者简介: 马志杰, 硕士, 副研究员, 研究方向：高原动物遗传育种与繁殖。E-mail: maziwise2003@yahoo.com.cn 

 

DOI: 10.3724/SP.J.1005.2013.00151 

牦牛分子遗传多样性研究进展 

马志杰1, 钟金城2, 韩建林3, 徐惊涛1 , 刘仲娜2, 白文林4

1. 青海大学畜牧兽医科学院, 青海省放牧家畜营养与生态国家重点实验室培育基地, 青海高原牦牛研究中心, 西宁 810016;   
2. 西南民族大学生命科学与技术学院, 成都 610041;  
3. 中国农业科学研究院北京畜牧兽医研究所, 中国农业科学院―国际家畜研究所畜禽与牧草遗传资源联合实验室, 北京

100193;  
4. 沈阳农业大学畜牧兽医学院, 沈阳 110866 

摘要: 遗传多样性研究可有效地揭示牦牛的遗传变异, 是牦牛群体遗传学研究的主要内容之一。自 20 世纪 70

年代以来, 人们已对牦牛的体形外貌特征、染色体核型(带型)、生理生化特性和 DNA 序列变异等进行了较为深

入地研究。随着分子遗传学和 DNA 测序技术的迅猛发展, 近年来的研究主要集中在牦牛的分子遗传多样性。

文章对近 15 年来牦牛 mtDNA 和核基因组分子标记及侯选基因多样性的研究现状进行了综述, 对前景进行展望, 

以期为牦牛群体基因组学等研究提供依据。 
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Abstract:  Studies on genetic diversity, as the core of population genetics, reveal genetic variations of the yak (Bos 
grunniens). Since the 1970s, the morphological, chromosomal, physiological, and biochemical characteristics, as well as 
DNA sequence polymorphisms, in yak have been extensively investigated. Following the rapid development of molecular 
genetics and DNA sequencing technology, the molecular genetic diversity of yak has become a focus in recent studies. In 
this paper, the research progress on the molecular genetic diversity of yak was reviewed based on the information and 
knowledge on mtDNA sequences and nucleus molecular markers, as well as candidate genes, obtained over the last 15 years. 
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The future perspectives of relevant research topics were discussed to shed more light on depth understanding of the popula-
tion genomics of the yak. 
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牦牛(Bos grunniens)是分布在海拔 2000~5500 m
以青藏高原为中心, 及其毗邻的高山、亚高山地区
的珍奇稀有牛种。目前, 全世界拥有约 1 400万头家
牦牛和 15 000头野牦牛, 其中中国拥有世界上最多
的牦牛数量和品种(群体)[1, 2], 这些宝贵的遗传资源
是牦牛遗传多样性的物质基础。牦牛遗传多样性的

研究可为探究牦牛遗传资源的整体状况、起源驯化

模式、历史发展动态、品种类型划分以及合理保护

和开发利用等奠定理论基础。自 20 世纪 70 年代以
来, 人们已从体态外貌特征、染色体核型(带型)、生
理生化特征和DNA序列变异等不同层次和水平对牦
牛的遗传多样性进行了较为深入的研究。特别是近

15 年来, 随着分子遗传学和测序技术的迅猛发展, 
从分子水平上探究牦牛的遗传多样性已成为揭示牦

牛群体遗传变异的主要途径。自多位学者提出牦牛

在多个层次上具有丰富的遗传多样性后 [3~6], 当前
已有大量有关牦牛分子遗传多样性的文献资料涌

现。尽管欧江涛等[7]和Groeneveld等[8]先后对牦牛的

分子遗传多样性研究进展进行了阐述, 但仍然未能
对最新进展进行系统地论述和探讨。鉴于此, 本文
对近 15 年有关牦牛mtDNA和核基因组分子标记及
侯选基因遗传多样性的研究现状进行了综述, 并对
其前景作了展望, 以期为系统地开展牦牛群体基因
组学等研究提供依据。 

1  核基因组分子标记和侯选基因的遗传多
样性 

1.1  核基因组分子标记 

1.1.1  常染色体分子标记 

电泳和测序技术的发展为从分子水平上准确的

评估牦牛的群体遗传多样性提供了契机。自 20世纪
90 年代后期 , 随机扩增片段长度多态性 (Random 
amplified polymorphic DNA, RAPD)、扩增片段长度
多态性 (Amplified fragment length polymorphism, 

AFLP)、相关序列扩增多态性(Sequence-related am-
plified polymorphism, SRAP)和微卫星 (Simple se-
quence repeat, SSR)标记相继被运用于牦牛分子遗
传多样性的评估。 

在使用RAPD、AFLP、SRAP标记进行牦牛品种
(群体)的分子遗传多样性研究中, 魏亚萍等[9]、伍红

等 [10]和江明锋等 [11]对一些RAPD和AFLP标记在牦
牛及犏牛中的研究可行性进行了初步探索。钟金城

等 [12]和肖玉萍等 [13,14]采用RAPD和AFLP标记对九
龙、麦洼、大通和天祝白牦牛进行了分析, 表明九
龙牦牛遗传多样性最丰富, 天祝白牦牛遗传多样性
最低, 4 个牦牛品种聚为两大类：九龙牦牛为一类, 
其它 3 个牦牛品种聚为一类。此后, 钟金城等[15]和

柴志欣等[16]用RAPD引物对西藏 11个牦牛群体进行
了研究, 表明西藏牦牛类群内具有较多的遗传变异, 
西藏东部牦牛类群相比西部类群遗传多样性较高 , 
推测西藏东部可能是牦牛的起源地之一; 西藏牦牛
类群可分为两大类：帕里牦牛为一类, 其余类群为
另一类。此外, 赵上娟等[17]首次将 4对SRAP引物用
于西藏 11 个牦牛类群和四川麦洼牦牛的遗传多样
性和分类关系分析, 表明 12个类群的遗传多样性较
低; 聚类关系显示嘉黎、帕里、类乌齐、桑桑、康
布、巴青、丁青、斯布和麦洼牦牛聚为一大类, 然
后依次与桑日、工布江达和江达牦牛相聚在一起 ; 
同时SRAP标记显示部分群体的亲缘关系与其地理
分布不一致。而在国外研究中, Ramesha等  [18]使用

RAPD标记对印度的 3 个牦牛群体进行了遗传分化
分析, 结果显示各牦牛群体间无显著差异。可以看
出 , 以 上 RAPD(Shannon 遗 传 多 样 性 指 数 ：
0.186~0.405)、AFLP (Shannon遗传多样性指数：
0.130~0.268)标记研究中其遗传多样性指数揭示中
国的麦洼、九龙、大通、天祝白牦牛以及西藏各牦

牛群体均具有丰富的遗传多样性, 且比印度牦牛群
体的多样性更为丰富, 但SRAP(Shannon遗传多样性
指数：0.014~0.146)标记揭示西藏各牦牛群体遗传多
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样性贫乏, 体现出不同标记在评估牦牛遗传多样性
状况时的偏差。然而, 以上各标记均提示上述各牦
牛品种(群体)内遗传变异比品种(群体)间更为丰富, 
品种(群体)间存在一定程度的遗传分化, 其亲缘关
系与地理分布不一致。同时, RAPD研究支持将中国
牦牛划分为两个类型即青藏高原型和横断高山型的

观点, 并推测西藏东部可能是牦牛的起源驯化地之
一。 

相比以上各种分子标记 , SSR标记具有结果的
重复性和可比性较高的特点, 是目前应用最广泛的
分子标记之一。近年来, SSR标记被广泛用于开展牦
牛品种(群体)的遗传多样性及相关研究。Ritz等[19]最

早利用 20 个牛SSR标记对牛族 17 个代表性群体进
行系统发育分析, 结果显示普通牛和瘤牛先聚为一
类, 再依次与牦牛、大额牛、美洲野牛和水牛相聚。
王敏强[20]和胡江[21]分别对野牦牛以及甘南、大通和

天祝白牦牛的 9个SSR位点进行分析, 表明家、野牦
牛均具有丰富的遗传多样性。Dorji等[22]对 3个不丹
牦牛群体进行SSR标记分析, 显示西部和中部牦牛
群体关系较近; 西部、中部牦牛群体和东部牦牛群
体至少在 4000年前被隔离; 不丹牦牛群体可整体上
划分为两个类型：西部、中部牦牛群体和东部牦牛

群体。Wang等[23]使用 12个SSR标记对大通、甘南牦
牛进行分析表明 , 两个群体间具有一定的遗传差
异。Qi [24]利用SSR标记结合系统发育地理学方法将
帕里牦牛归属于喜马拉雅山类群。同时, Li等[25]成功

构建了牦牛基因组微卫星富集文库, 并利用 20 个
SSR标记对 6个牦牛品种(群体)进行分析, 提示品种
(群体)具有丰富的遗传多样性, 聚类结果表明麦洼
牦牛单独为一类, 而九龙、西藏拉萨、天祝、大通
和半血野牦牛聚为一类。而Nguyen等[26]以 10 头牦
牛为研究对象, 检测了 131 个普通牛SSR标记引物, 
发现 117个标记在牦牛中具有多态; 随后 26个多态
SSR标记用于 51 头瑞士牦牛的多样性检测, 其群体
杂合度在 0.348~0.823之间; 一套 13个SSR标记组成
的引物用于父母和两头后代牦牛的亲子鉴定, 其准
确率为 99.5%。此外, Qi等[27]使用 15个SSR标记对 5
个蒙古牦牛群体、1 个俄罗斯牦牛群体和 1 个中国
牦牛群体(嘉黎牦牛)进行了遗传分化分析, 结果表
明被检测牦牛群体未发现瓶颈效应, 蒙古、俄罗斯
牦牛群体内具有丰富的遗传多样性, 但群体间存在

显著的遗传分化, 提示应该将这些牦牛群体在品种
保护和育种中看作独立的遗传“单元”。钟金城等
[12,28] 对 4 个牦牛品种进行SSR标记遗传多样性及其
分类研究, 表明牦牛品种间和品种内均具有丰富的
遗传多样性; 聚类分析分为两大类, 即九龙牦牛单
独成一大类, 其它麦洼、大通、天祝白牦牛聚为一
类。毛永江等[29]对青海高原牦牛进行SSR多态性、
中性检验及连锁不平衡检测, 表明各SSR位点全部
为多态, 群体内遗传变异水平较低, 各位点在群体
水平上均处于连锁平衡状态。与此同时, Zhang等[30]、

廖信军等[31]利用 16个SSR标记对中国 9个牦牛群体
(包括九龙、麦洼、西藏高山、斯布、帕里、青海高
原、中甸、新疆和天祝白牦牛)的遗传变异和关系进
行综合分析 , 表明 94.4%的遗传变异存在品种内 , 
5.6%的遗传变异存在于品种间, 各牦牛品种(群体)
具有丰富的遗传多样性。田应华等[32]基于 15个SSR
标记对中甸牦牛进行分析, 表明其群体遗传变异丰
富。此外, Qi 等[33]使用SSR标记结合mtDNA序列对
中国、不丹、蒙古、俄罗斯等 8个国家的 29个群体
共 1 076 个家牦牛个体中普通牛的基因渐渗现象进
行了分析, 结果提示在青藏高原、蒙古和俄罗斯牦
牛产区中普通牛基因渐渗水平较高, 而在喜马拉雅
和帕米尔地区渐渗水平较低; 但渐渗水平高低与海
拔高度无显著相关。同时, 冯冬梅等[34]分析了牦牛、

普通牛和瘤牛在ILSTS013、ILSTS050 和SPS115 3
个微卫星座位上存在的特异性等位基因, 表明 3 个
牛种在这 3 个基因座上等位基因的DNA序列存在种
间特异性差异,依据该特点可将 3个牛种进行区分。
可以看出, SSR标记研究结果揭示中国所有家牦牛
(HO：0.550~0.730; HE：0.592~0.710)、野牦牛(HO：

0.670; HE：0.470)、不丹牦牛(HO：0.598~0.621; HE：

0.644~0.680)、蒙古牦牛 (HO： 0.625~0.705; HE：

0.618~0.690)和俄罗斯牦牛(HO：0.641; HE：0.659)
品种(群体)均具有丰富的遗传多样性, 但区域间遗
传多样性指数大小相差不大; 更多的遗传变异存在
于各牦牛品种(群体)内, 品种(群体)间存在较显著的
遗传分化; 支持将中国牦牛划分为青藏高原型和横
断高山型两个类型的观点。同时, 也提示相比青藏
高原、蒙古和俄罗斯牦牛群体, 喜马拉雅和帕米尔
地区的牦牛群体具有较低的普通牛基因渐渗水平。 

综上所述, 基于上述各种分子标记对牦牛分子
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遗传多样性及其他方面的研究现状, 其概况可归纳
为以下几点：①研究者探究了普通牛各种分子标记

在牦牛研究中的可行性, 当前已在牦牛研究中使用
的多态性 RAPD、AFLP、SRAP、SSR 标记分别达
31、11、4、48个; ②基于上述标记, 学者们已对中
国、不丹、印度、蒙古和俄罗斯的多个牦牛品种(群
体)进行了较为深入的群体遗传分析; ③探索了可用
于识别和鉴定牦牛、普通牛及犏牛不同牛种的 3 个
特定 SSR标记, 即 ILSTS013、ILSTS050和 SPS115; ④
结合测序技术, 利用荧光标记的 SSR 标记发展了二
重、三重和四重 PCR 方法, 将其运用于牦牛的群体
遗传学和亲子鉴定分析; ⑤基于上述标记探究了牦
牛品种(群体)的分类、类型划分、分化状况、起源地、
分类学地位和系统发育关系等问题; ⑥除对家牦牛
进行了较为详细的遗传多样性分析 , 已初步基于
SSR标记对少量野牦牛个体进行了遗传多样性研究; 
⑦基于双重标记(即 SSR标记和mtDNA序列)对涵盖
几乎整个牦牛产区的多个牦牛品种(群体)中普通牛
的基因渐渗现象进行系统分析。整体来看, 基于 SSR
标记对牦牛分子遗传多样性的研究相对较多。鉴于

SSR 标记结果的准确性、重复性和可靠性较其他分
子标记高, 故以上有关牦牛 SSR 标记的研究结果今
后理应得到充分重视, 其研究结果可为来自其他角
度对牦牛群体遗传学研究的结果提供信息比较与 
参考。 

1.1.2  Y 染色体分子标记 

动物Y染色体具有遵循父系遗传、单倍型完整、
突变率低、不易受重组和回复突变影响的特点, 是
研究动物父系遗传多样性、父系起源及迁徙路线的

理想标记。近年来, 基于Y染色体SSR标记, 学者们
对牦牛的父系遗传多样性也进行了初步研究。

Edwards等[35]发现INRA126标记在普通牛中为Y染色
体特异SSR标记, 而在牦牛中为非特异Y染色体SSR
标记。Han等[36]利用 3个普通牛Y染色体特异SSR标
记检测了 1个不丹牦牛群体和 4个中国牦牛群体(即
甘南、大通、天祝白牦牛和天祝黑牦牛), 发现标记
INRA126在公、母牦牛中均有PCR扩增产物; BM861
和INRA189 不仅是存在于普通牛和牦牛中的Y染色
体特异SSR标记, 且各标记拥有检测普通牛、瘤牛和
牦牛的不同等位基因; INRA189 在牦牛群体中为拥

有 3 个复等位基因的多态标记。而Qi等[37]则进一步

发现BM861 标记表现为多态, BYM-1 在牦牛中也表
现为多态性的Y染色体特异SSR标记。然而, Nguyen
等 [26]研究表明 , 普通牛Y染色体特异 INRA126、
BM861 标记在公、母牦牛中均有PCR扩增产物, 而
INRA124 和INRA189 两个标记只在公牦牛中有PCR
扩增产物。 

可以看出, 基于 Y染色体 SSR标记对牦牛群体
遗传多样性的研究相对较少, 但可喜的是研究者已
探明了存在于牦牛 Y染色体上的 3个特异 SSR标记
(即 INRA124、INRA189和 BYM-1), 这为今后评估牦
牛父系遗传多样性奠定了基础。但就目前的研究现

状来看, 只局限于对部分中国、不丹和瑞士的牦牛
群体 Y染色体特异 SSR标记遗传多样性分析, 缺乏
对整个牦牛产区群体的系统综合研究。 

1.2  核基因组侯选基因 

近年来 , 人们已对与牦牛生长发育 (如GH、
GHR、GHRH、IGF、LEPR、PIT-1、OB、MC4R、
MyoD)、乳(如κ-CN、α-LA、β-LG、PRL)、肉(如HSL、

FABP、LPL、MSTN、Myf-5、CAPN、CAST、PRKAG3、
FAS)、毛(如MC1R)、繁殖(如FSHR、GDF-9、ZFX/ZFY、
ZP-3、SRY、SYCP3、TRO、INHA、hnRNPK、BOULE、
DAZL)、抗病免疫 (如 LF、 TNF-ɑ、 TGF-β2、
HEPCIDIN、MHC)、适应性(如HSP72、EPO、ATP、
HIF-1α、GLOBIN、MB、EPAS1、LDH、VEGF)等
相关基因进行了分子结构特征、多态性和表达分析。

通过采用PCR-RFLP、PCR-SSCP标记和直接测序的
方法, 分析上述侯选基因序列在不同牦牛品种(群体)
内及品种(群体)间个体的差异, 发现单核苷酸多态
(SNP, Single nucleotide polymorphism)位点, 是揭示
牦牛种内分子遗传多样性的另一研究途径。在分析

侯选基因在牦牛种内分子遗传多样性方面, 近年来
有部分侯选基因的研究相对比较深入。如对牦牛的

生长激素(GH)基因, 自姬秋梅等[38]最早克隆这一基

因后, 陈桂芬等[39]、欧江涛等[40]、毛晓玲等[41]、李

永红等[42]和白晶晶等[43]先后对麦洼、九龙、巴州、

西藏、青海高原、天祝白牦牛GH基因的多态性进行
分析, 结果在麦洼牦牛GH基因 3′-端侧翼区发现一
MspⅠ/HpaII酶切多态位点; 在巴州牦牛GH基因序
列中发现两个变异位点; 发现青海高原、天祝白牦
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牛GH基因第 1、第 2 和第 4 外显子无多态性, 第 3
内含子发生一T>C转换; 天祝白牦牛第 5 外显子发
生一G>T颠换。在对牦牛黑素皮质素受体-4(MC4R)
基因的多态性分析中, 自宋海峰等[44]对该基因进行克

隆和测序后, Cai等 [45]和Ma等 [46]先后对家、野牦牛

MC4R基因编码区进行多态性检测 , 发现了C>T和
C>A两个SNP位点, 确定了 3种单倍型。在肉质侯选
基因的研究中, 马志杰等[47]对九龙、麦洼和巴州牦

牛的激素敏感脂肪酶(HSL)基因部分外显子I进行分
析, 表明牦牛在HSL基因第 1 外显子内具有一G>A 
SNP决定的SmaI酶切多态性, 导致甘氨酸(G)变为精
氨酸 (R); 在该酶切位点 , 3 个牦牛群体均处于
Hardy-Weinberg平衡状态; 九龙与麦洼、巴州牦牛在
等位基因频率上差异显著, 而麦洼与巴州牦牛之间
差异不显著。在与免疫和抗病性相关侯选基因研究

中, An等[48]对甘南和天祝白牦牛Bogr-DRA基因第 2
外显子进行多态性分析, 共发现 4 个核苷酸变异位
点, 确定了 5种单倍型, 其中甘南牦牛拥有 3种单倍
型, 而天祝白牦牛可能因瓶颈效应的影响只拥有 2
种单倍型。此外, 人们也初步探究了某些基因多态性
与生产性状的关联。如Chen等[49]分析了九龙、麦洼和

天祝白牦牛MC1R基因变异与毛色的关系 , 结果在
编码区检测到 5 个核苷酸变异, 确定了EY1、EY2
和EY3 3种单倍型, 但这 3种单倍型与黑白毛色不相
关。随后, 唐懿挺等[50]、高旭东等[51]和Xi等[52]先后

对麦洼、斯布、九龙、西藏、甘南、大通、青海高

原、天祝白牦牛以及犏牛MC1R基因内的变异位点进
行检测, 共发现 13个SNP位点, 揭示各牦牛品种(群
体)间以及与犏牛在该基因序列上存在一定差异。 

当然, 目前对牦牛侯选基因的多态性研究较多, 
但大多不够系统, 故在此不逐一阐述。但从目前的
整体研究来看, 大多集中于与牦牛生长发育、乳、
肉、毛、繁殖、抗病、适应性等密切相关的基因。

研究内容除进行了基因的分子特征、表达和多态性

研究外, 当前初步开展了部分侯选基因多态性与生
产性能的关联分析, 这是一个可喜的开始。但值得
注意的是, 在牦牛产区很难获得可靠的生产性能数
据资料, 因此, 在开展基因多态性与生产性能的关 
联分析时需要谨慎。此外, 由于大多候选基因相对
比较保守, 就目前关于侯选基因在牦牛种内的遗传
多样性研究方面, 存在的一个突出的问题：即除对

个别基因达到了对其全序列的多态性系统检测外 , 
而大多数研究只停留于对部分基因片段在少数牦牛

品种(群体)中的检测。因此, 今后有必要针对侯选基
因的全序列, 探讨等位基因或单倍型在不同牦牛品
种(群体)的频率分布, 进而揭示其遗传多样性。此外, 
对与牦牛经济性状相关侯选基因的定位和表达调控

等亦是今后研究的重点。 

2  线粒体基因组(mtDNA)的遗传多样性 

动物线粒体基因组(mtDNA) 具有进化速率快、
多态性丰富、无重组、遵循母系遗传等特点, 被认
为是当前探究动物起源进化、分类、群体遗传多样

性等研究的一种很好的分子标记。近年来 ,  从
mtDNA序列探究牦牛的群体遗传多样性成为科研人
员的主要研究策略之一。Zhao等 [ 53 ] 利用mtDNA 
RFLP方法分析比较了九龙牦牛、麦洼牦牛、犏牛和
普通牛之间的关系 , 结果提示BamHⅠ位点在九龙
和麦洼牦牛间存在差异, 犏牛mtDNA 限制性图谱
与麦洼牦牛一致。与此同时, 他还对牦牛和普通牛
的mtDNA ATPase 6和ATPase 8进行RFLP和SSCP分
析[54], 表明普通牛在 6个限制性内切酶RFLP分析中
呈现多态, 而牦牛为单态; SSCP结果提示在牦牛和
普通牛种间和种内均具有高度多态。涂正超等[55]用 20
种限制性内切酶分析了中国九龙、麦洼、青海环湖、

中甸和天祝白牦牛 5 个群体 90 个个体的mtDNA 
RFLP, 并利用双酶切制定出其物理图谱, 表明 6 种
酶切类型具有多态性 , 共发现５种mtDNA单倍型 , 
提示上述牦牛群体mtDNA多态性较贫乏, 群体间的
分化程度较低, 估计牦牛和普通牛、瘤牛的分化时
间大约分别在 1.1~2.2 百万年和 1.01~1.02 百万年之
间。Bailey等 [56]测定了中国、不丹、尼泊尔和蒙古

的部分牦牛群体mtDNA D-loop区序列, 结果表明牦
牛可能存在双驯化模式, 这些牦牛群体具有较高的
遗传多样性水平 ,  但缺乏明显的系统地理分布特
征。Han等[36]检测了 1 个不丹牦牛群体和 4 个中国
牦牛群体中普通牛的渐渗状况, 发现 239 头牦牛个
体中只有 3 头母牦牛携带普通牛mtDNA, 说明普通
牛的渐渗水平较低。赖松家等 [ 5 7 , 5 8 ] 先后测定 
了中国 5 个牦牛群体和少量犏牛个体的mtDNA 
D-loop区全序列和Cyt b部分序列, 对其遗传多样性
和起源驯化进行综合分析, 结果表明 5 个牦牛群体
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具有丰富的遗传多样性; 推测中国牦牛起源于同一
祖先, 可能有两个主要的驯化地点或来自具有两个
分化支系的杂合基因库。李齐发等[59,60]基于mtDNA 
D-loop区和Cyt b基因对牦牛的分类学地位进行研究, 
结果表明家、野牦牛首先与美洲野牛聚为一类, 牦
牛与美洲野牛属间的关系较之牛属其他物种更近 , 
支持将家、野牦牛划分为牛亚科中一个独立属即牦

牛属的观点。郭松长等[61~63]测定了中国 10个家牦牛
品种和 1 个野牦牛群体mtDNA D-loop区部分序列
(636～637 bp), 探讨了其起源驯化、遗传多样性、分
化、属级分类学地位, 表明家、野牦牛均具有丰富
的遗传多样性; 中国的家牦牛存在两个聚类簇, 品
种间具有显著的遗传分化; 不支持将牦牛独立为牦
牛属, 认为牛属与野牛属在分类上也应合并为一个
属; 牦牛与野牛属的分化发生在欧亚大陆, 冰期结
束后, 欧亚大陆其它地区温度升高, 牦牛只能局限
分布在较为寒冷的青藏高原。与此同时, Qi等[64]对分

布于中国、不丹、尼泊尔、印度、巴基斯坦、哈萨

克斯坦、蒙古和俄罗斯的 29个牦牛群体共 428个个
体mtDNA D-loop区和Cyt b基因全序列进行了综合
分析, 系统聚类显示有 3 个大的牦牛支系, 推测各
支系间分化时间在 63000~136100 BP之间; 3个支系
中有一个支系发生群体扩张事件, 大约发生在 5000 
BP, 与牦牛驯化的考古学证据一致; 在四个组群中, 
青藏高原产区的牦牛群具有最高的单倍型多样性 , 
蒙古和俄罗斯产区以及喜马拉雅山东部的牦牛群次

之, 而喜马拉雅山西部牦牛群最低; 现今的牦牛群
体约在 5000 BP经历了一个单个的驯化事件, 驯化
前至少有 3个支系的野牦牛群生活在不同的避难所, 
青藏高原东部可能是牦牛的驯化点; 家牦牛可能有
两条迁徙路线：一是自青藏高原东部西经喜马拉雅

和昆仑山到“帕米尔结”地区, 二是自青藏高原东部
直接经蒙古的南戈壁和戈壁阿尔泰山到过蒙古和俄

罗斯。马志杰等[65,66]对野牦牛的mt DNA D-loop区部
分序列进行分析, 结果表明野牦牛群体具有丰富的
遗传多样性 , 聚类显示有两个高度分化的遗传分
支。杨万远等[67]也测定了野牦牛Cyt b基因全序列, 
构建了野牦牛等牛亚科种间系统进化树, 结果表明
野牦牛Cyt b基因序列间共有 13个SNP多态位点, 支
持将牦牛划分为牛亚科中一个独立属的观点。而常

国斌等[68]对巴州牦牛Cyt b基因部分序列进行分析, 

共发现 7个变异位点, 定义了 4种单倍型; 巴州牦牛
可能具有 2 种母系起源。此外, Wang等[69,70]综合分

析了中国 405 头家牦牛以及 47 头野牦牛的mtDNA 
D-loop区、48 头家牦牛和 21 头野牦牛的mtDNA全
序列以及 51头家牦牛和 21头野牦牛的mtDNA蛋白
编码序列, 结果表明野牦牛的单倍型多样性以及核
普酸多样性都高于家牦牛; 共检测到 3 个高度分化
的遗传分支, 其中两大主要分支在家、野牦牛中都
有分布, 第三个分支包含的个体数较少, 只分布在
野牦牛居群之中; 家牦牛中没有明显的谱系地理结
构; 牦牛种内三大分支的分化时间估计在 42 万年
~58 万年之间, 与青藏高原第四纪冰期事件发生的
时间相吻合; 线粒体蛋白编码序列分析发现家牦牛
分支的非同义突变率显著地高于野牦牛分支, 一定
程度上提示驯化以及驯化过程中的瓶颈效应导致了

家牦牛线粒体所受选择压力减小; 同时, 研究还对
17 头野牦牛和 32 头北美野牛的线粒体基因组蛋白
编码序列进行了分析, 发现在牦牛线粒体蛋白跨膜
螺旋区域中存在苏氨酸残基的增加, 推测该苏氨酸
残基的增加可能与牦牛对高海拔环境的适应有关。

赵上娟等 [71]对 11 个西藏牦牛类群 111 个个体的
mtDNA COⅢ的全序列进行测定分析, 表明西藏牦
牛具有较丰富的mtDNA遗传多样性, 11 个牦牛类群
可分为 3 大类, 研究支持将牦牛独立为牦牛属的观
点。张成福等[72]测定和分析了西藏 11 个牦牛类群
114 个个体的mtDNA D-loop区全序列, 结果表明西
藏牦牛具有丰富的单倍型类型 ; 聚类分析和
AMOVA 分析显示西藏牦牛可分为两大类, 康布牦
牛、嘉黎牦牛为一类, 其余的牦牛类群为另一类。
马云等[73]对青海高原牦牛和环湖牦牛 2 个牦牛品种
的mtDNA D-loop区全序列进行分析, 结果提示青海
高原牦牛与野牦牛的亲缘关系较近, 环湖牦牛与家
牦牛的亲缘关系较近。 

可以看出, 基于 mtDNA 序列学者们就以下内
容进行了系统分析：① 利用 RFLP、SSCP和测序技
术, 基于 mtDNA不同的基因片段及全序列, 从不同
的角度对几乎整个牦牛产区的多个牦牛品种(群体)
进行了较为深入的群体遗传学分析, 特别是对中国
牦牛品种(群体)的研究报道较多且比较系统; ②除对
牦牛的遗传多样性分析外, 还探究了牦牛的分类、
分化状况、起源驯化模式、分类学地位、系统发育
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关系、群体历史发展动态、谱系地理结构等问题; ③
分析了家、野牦牛与普通牛、犏牛在遗传多样性上

的差异 , 探究了可用于开展亲子鉴定的分子标记 ; 
④对牦牛品种(群体)中普通牛的基因渐渗现象进行
了深入探究。整体来看, 基于 mtDNA序列的研究得
出了以下几点富有结论性的成果：①家、野牦牛均

具有丰富的遗传多样性。相比而言 , 野牦牛群体
[ D-loop区(Hd：0.9600~1.0000; π：0.0221~0.0244); 
mtDNA全序列(Hd：0.9910; π：0.0037)]比家牦牛群
体[D-loop区(Hd：0.8800~0.9251; π：0.0035~0.0156); 
mtDNA全序列(Hd：0.9920; π：0.0029)]具有较高的
遗传多样性水平; 家牦牛多样性以青藏高原产区的
群体水平最高, 蒙古和俄罗斯产区及喜马拉雅山东
部群体次之, 喜马拉雅山西部群体最低; ②青藏高
原东部可能是牦牛的驯化点, 不支持青藏高原北部
作为驯化点的结论, 但具体的驯化点在中国的青海
省还是西藏自治区, 或是兼而有之, 目前仍无定论; 
推测牦牛驯化发生在约 5000 BP, 经历了一个单个
的驯化事件; ③家、野牦牛均有两个或 3个高度分化
的遗传分支, 且各分支分化时间发生在其驯化事件
以前; ④更多的支持将牦牛当作一个独立属的观点; 
⑤家牦牛品种(群体)间具有不同程度的遗传分化,但
不显著。更多的遗传变异存在于各牦牛品种(群体)
内, 品种(群体)间无明显的谱系地理结构,其遗传距
离与地理分布无明显相关; ⑥家牦牛的迁徙路线有
两种可能, 一是自青藏高原东部西经喜马拉雅和昆
仑山到“帕米尔结”地区, 二是自青藏高原东部直接
经蒙古的南戈壁和戈壁阿尔泰山到蒙古和俄罗斯等

地; ⑦家牦牛 mtDNA非同义突变率显著地高于野牦
牛, 牦牛线粒体蛋白跨膜螺旋区域中存在苏氨酸残
基的增加; ⑧牦牛群体中普通牛的基因渐渗程度总
体较低; ⑨支持将中国家牦牛划分为两大类型即横
断高山型和青藏高原型的观点。 

3  结 语 

综观分子水平上的牦牛遗传多样性研究成果 , 
可以看出家、野牦牛均具有丰富的遗传多样性; 家
牦牛品种(群体)间具有不同程度的遗传分化,无明显
的谱系地理结构,更多的遗传变异存在于各品种(群
体)内。这些结论为整体了解世界牦牛品种(群体)遗
传资源状况以及开展其合理的保护和开发利用奠定

了理论基础。尽管如此, 在分析近年来有关牦牛分
子遗传多样性研究的基础资料上, 结合笔者们对该
领域相关问题的研究与思考, 认为仍存在以下若干
问题和不足, 有待今后继续思考与探究：①尽管利

用常染色体分子标记对多个牦牛品种(群体)遗传多
样性进行了分析, 但受所使用的分子标记类型、实
验条件以及所研究的牦牛品种(群体)不同等因素影
响, 大多数研究结果缺乏可比性。因此, 今后研究中, 
建议尽可能地使用不同标记的结合, 特别是SSR标
记与mtDNA序列的结合策略, 并收集世界牦牛分布
区尽可能多的样本来开展该研究领域的工作。②目

前基于SSR标记研究者多采用五重以下的PCR技术, 
这在一定程度上耗费人力、物力和时间。随着新一

代测序技术的发展, 发展五重以上的PCR技术并将
其用之于牦牛遗传多样性研究是可行的。由此, 发
展五重以上的多重PCR技术将是今后开展该领域研
究省钱、省力和省时的策略之一。③尽管人们已发

现 3个牦牛Y染色体特异SSR标记, 但一则被探明的
牦牛Y染色体特异SSR标记较少 , 二则缺乏对所有
牦牛品种(群体)Y染色体特异SSR标记的遗传多样性
分析。同时, 从Y染色体上特异基因的SNPs位点这一
角度对牦牛的遗传多样性研究国内外尚未见报道。

由此 , 在今后研究中 , 一是继续挖掘更多的牦牛Y
染色体特异SSR标记 , 二是开展基于Y染色体特异
SSR标记以及特定基因的单倍型分析进行综合系统
研究, 将是探究牦牛父系遗传多样性及起源等问题
的研究重点。④目前从mtDNA全序列对牦牛群体的
遗传多样性研究还相对较少[69,70]。随着测序费用的

降低, 今后通过测定所有牦牛mtDNA全序列, 分析
mtDNA全序列信息基础上的牦牛遗传多样性将是从
母系遗传角度深入探究该问题的另一目标。⑤相比

家牦牛分子遗传多样性研究, 野牦牛的研究相对较
少[20,21,61,65~67,69,70], 且在研究分析中样本量较小缺乏
代表性, 这在一定程度上影响对其遗传多样性的准
确评估。因此, 今后有必要通过采集野牦牛粪便、被
毛等方法加大样本量来开展其多样性的评定。 

最近牦牛全基因组序列已测定和公布[74], 在获
得总长为 2657 Mb母牦牛全基因组序列基础上, 发
现牦牛全基因组序列GC含量分布类似于普通牛基
因组的全序列; 推测牦牛基因组中蛋白编码基因为
22 282 个; 共鉴定出 220 万个杂合单核苷酸变异体
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(Single nucleotide variants, SNVs), 其杂合率(0.89× 
10−3)是普通牛(0.59×10−3)的 1.5倍; 确定牦牛、普通
牛、人和狗共有的同源基因家族 13 810个, 其中 100
个(包括 170个基因)为牦牛所特有; 推测牦牛和普通
牛约在 490 万年前就已分化; 在牦牛中共鉴定出 85
个正向选择基因(Positive selected genes, PSGs)均与
缺氧应激和能量代谢有关, 包括两个重要的调控子
(Adam17 和Arg2)和一个靶基因(Mmp3)与缺氧功能
有关, 而 5个重要基因(Camk2b、Gcnt3、Hsd17b12、
Whsc1 和Glul)在牦牛营养代谢通路中显示出正向选
择信号。今后可在牦牛全基因组序列信息基础上 , 
挖掘一大批分子标记, 并将其用之于牦牛群体遗传
多样性评估。同时, 在上述获得的杂合单核苷酸变
异位点基础上, 进一步探究世界不同牦牛品种(群体)
在全基因组水平上的单核苷酸多样性(SNP)。此外, 
未来的研究重心应转移到利用新一代测序技术和基

因芯片以及全基因组关联分析等, 发现新的功能基
因, 并通过高通量的测序和高通量分子标记的使用
来挖掘全基因组水平上牦牛遗传多样性的状况, 进
行为开展牦牛分子育种、遗传资源的保护和利用等

实践提供科学依据和理论指导。 
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