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山羊基因组研究进展 
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摘要: 山羊基因组是山羊品种资源保护和利用的研究依据，对培育和改良山羊品种具有重要意义。目前，随着

山羊参考基因组的不断完善，在山羊起源、进化和适应性等方面的研究取得了诸多重要成果。本文详细综述了

山羊基因组研究进展，主要包括山羊基因组结构、山羊基因组图谱(遗传图谱、物理图谱和比较图谱)、山羊高

通量测序和山羊 SNP 芯片的开发及利用，以期为开展山羊基因组选择（genome selection, GS）奠定理论基础。 
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Abstract: The goat genome is the research basis for the protection and utilization of goat resources, which is important 

for breeding and improving goat breeds. At present, with the continuous improvement of goat reference genome, various 
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important research progress in goat origin, evolution and adaptability has been achieved. In this review, we summarize the 

research progress in the goat genome in detail, encompassing goat genome structure, genome map (genetic, physical 

and comparative maps), goat high throughput sequencing and SNP chip development. We aim to provide a theoretical 

foundation for the development of goat genome selection. 

Keywords: goat; genome structure; genome map; chip; genome selection 

基因组学是解析生物表型变异及遗传基础的重

要学科，可以对生物的基因、序列等进行作图、定

位和功能分析[1]。近年来，随着数量遗传学以及分

子生物学技术的不断发展，动物基因组学研究取得

了巨大成果 [2~5]。在小反刍动物中，对山羊(Capra 
hircus)基因组的研究如起源[6]、进化[7]、驯化[8]、适

应性等[9,10]方面取得了突破性的进展，加速了山羊产

业的发展。通过对山羊基因组研究，可以获得山羊

DNA水平遗传多样性信息，同时也可获得大量的分
子遗传标记，为山羊基因组选择(genome selection, 
GS)提供可能。以基因组学研究为基础的 GS育种技
术必将开启山羊品种资源保护和利用及山羊品种改

良的新篇章。 
山羊作为最古老的驯化牲畜之一，起源于扎格

罗斯山脉附近，距今已有 10 000年的饲养历史[11,12]。

山羊适应性强、分布广、品种多、经济效益大，是

我国边远少数民族地区经济发展的重要支柱。山羊

在农业、经济、文化甚至是宗教信仰中均有重要意义，

被认为是人类文明发展的组成部分[13,14]。随着时间

的推移，山羊在经历自然选择和人工选育两个阶段

后，其表型特征及经济性状得到了改变，对应的基

因组也发生了特定的选择作用和适应性变化。目前，

关于山羊基因组的研究相较于猪(Sus scrofa)[15,16]、

牛(Bovine)[17,18]、绵羊(Ovis aries)[19]等家畜相对滞后，

所以亟待加强山羊基因组学的研究。本文对近年来

山羊基因组研究领域所取得的重要成果进行了系统

地分析和总结，在此基础上，对今后山羊基因组的

研究进行了展望，以期为山羊分子育种和种质资源

保护提供参考依据。  

1  山羊基因组组成 

山羊基因组是由细胞核中的核基因组(核 DNA)

和细胞质中的线粒体基因组(线粒体 DNA)组成。山
羊核基因组有 30 对染色体，包括 29 对常染色体和
1对性染色体。公羊核型为 60，XY；母羊核型为 60，
XX。研究表明，常染色体和 X染色体都是端着丝粒
染色体，而 Y染色体是中着丝粒染色体[20]。在不同

的山羊品种中性染色体的大小悬殊，X 染色体存在
较大差异。例如，安哥拉山羊(Angora)和山西本地山
羊的 X染色体最长[21]，徐淮白山羊和海门白山羊 X
染色体的大小介于 1 号和 2 号染色体之间[22]，关中

奶山羊 X染色体是第二长的染色体[23]。Y染色体的
研究结果较为一致，是最短的染色体[24]。也有研究

发现，山羊染色体中存在嵌合类型，呈现各种类型

的间性个体[25]，会导致繁殖能力降低[26]。 
山羊的线粒体 DNA (mitochondrial DNA, mtDNA)

同其它反刍动物一样，严格遵从母系遗传，呈现双

链环状构型，其中一条为重链，一条为轻链。2003
年，Parma 等 [27]首次完成了萨能奶山羊的线粒体

DNA测序，随后其它品种山羊线粒体测序相继完成，
结果较为一致。山羊线粒体基因组全长约 16 640 bp，
包括编码区和非编码区，其中有 37 个基因(22 个
tRNA、2 个 rRNA 和 13 个蛋白编码基因)位于编码
区[28~31]。根据 mtDNA 数据分析，家养山羊种群具
有多种野生起源的假说得到了证据支持[32]。山羊基

因组的研究对山羊的起源、进化和遗传多样性具有

重大意义，同时也为山羊分子育种奠定了坚实的基础。 

2  山羊基因组图谱 

基因组图谱通过遗传标记的形式在染色体上绘

制基因的位置，是动物育种的基石。根据不同的方

法，分为遗传连锁图谱(genetic linkage map)、物理
图谱和比较图谱 3 种，并分别成功应用于奶山羊和
绒山羊中。基因组图谱的成功应用，为小反刍动物
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基因的精细定位和克隆提供参考依据，也为山羊分

子育种和保种提供理论依据。 

2.1  遗传连锁图谱 

遗传连锁图谱简称遗传图谱(genetic map)或连
锁图谱(linkage map)，根据基因之间的交换率，确定
基因在染色体上的分布位置，绘制基因线性排列图，

位点密度越大图谱越精细。Vaiman 等[33]在 1996 年
绘制完成了首个山羊遗传图谱，该图谱以萨能奶山

羊和阿尔卑斯山羊的杂交后代为研究对象，通过荧

光原位杂交的方法得到 612 个标记位点。图谱全长
2300 cM，确定了 223个适合萨能奶山羊和阿尔卑斯
山羊的微卫星标记，染色体覆盖率达 80%以上，为
小反刍动物的 QTL 定位提供依据。Schibler 等[34]在

第一代山羊遗传图谱的基础上，通过整合添加 77个
微卫星标记，绘制了第二代山羊遗传图谱；该图谱

由 307个标记位点和 257个基因组成并定位到 29对
常染色体上，图谱全长 2737 cM，染色体覆盖率达
88%以上；通过对染色体进行观察，发现 26号染色
体最小为 8.4 cM，8号染色体最大为 22.8 cM；最大
的连锁群在 1号染色体，长度为 182 cM，最小的连
锁群在 5号染色体，长度为 8 cM；该图谱为分析哺
乳动物基因组进化提供参考依据。2010年，徐磊等[35]

以 794只内蒙古绒山羊为研究对象，利用 X染色体
上的 7 个微卫星标记构建了遗传连锁图谱，图谱总
长度为 139.4 cM，为后期研究山羊数量性状基因座
丰富了信息。2011 年，王敏等[36]利用第 11 号染色
体上的 7 个微卫星标记构建了内蒙古绒山羊的连锁
图谱，结果表明构建的内蒙古绒山羊 11号染色体连
锁框架图总长度为 101.9 cM，7 个微卫星标记的等
位基因数在 8~14 之间变化，杂合度范围在
0.5886~0.9348之间，表明内蒙古绒山羊的遗传多样
性丰富。Visser 等[37]以南非安哥拉山羊为研究对象

绘制遗传图谱，图谱全长 1352 cM，平均标记间隔
23.0 cM；与第二代山羊遗传图谱相比，有 6条染色
体(Chr.2、4、5、11、13 和 19)表现出标记顺序重
排，9 个以前未定位的标记被定位，再次提高了山
羊基因组和精细作图的效率。遗传图谱的更新与完

善，将有助于开发一个更完整、更精确的图谱，为

解析重要经济性状表型差异提供可能。 

2.2  物理图谱 

物理图谱能够描绘可识别的基因、限制性内切

酶位点和序列标记位点在 DNA 分子上的位置和距
离，用于定位特定基因，主要分为 3种：荧光原位杂
交图谱(fluorescence in situ hybridization, FISH)、放
射自显杂交图谱(radiation hybrid, RH)和人工细菌染
色体图谱(bacterial artificial chromosome, BAC)[38]。

Perucatti 等[39,40]以水牛、绵羊和山羊为研究对象，

绘制荧光原位杂交图谱，在山羊和绵羊的染色体上

定位了瘦素蛋白 (leptin, LEP)和溶质载体家族
26(recombinant solute carrier family 26, member 2, 
SLC26A2)基因，进一步证明牛科动物染色体高度同
源且基因组之间存在大规模重排。2009年，Schibler
等[41]公布了山羊分子细胞图谱，是分辨率较低的物

理图谱，该图谱包含了 268 个基因和 144 个微卫星
标记，染色体覆盖率达 65%，证实了山羊和人之间
同源性良好，并存在染色体重排的现象。为了更好

的理解反刍动物和其它哺乳动物的基因组进化，科

研人员一直在完善山羊基因组图谱。Du 等[42,43]构建

了山羊放射自显杂交图谱，包含 45 953个 SNP标记，
约 65 kb，是较为完整的山羊全基因组的密集图谱。
此外，绒山羊和萨能奶山羊 BAC文库也先后构建完
成[44,45]。其中，内蒙古绒山羊 BAC文库包含 276 480
个 BAC菌落，具有较高的覆盖率，对鉴定与毛发生
长相关的基因家族和基因以及研究羊绒发育的分子

机制具有重要意义。构建的萨能奶山羊 BAC文库插
入片段 25~140 kb，平均 78 kb，覆盖基因组 1.33倍，
奶山羊 BAC 文库的构建为基因克隆和基因组学研
究提供良好的技术平台。高分辨率的基因组图谱为

基因组提供了至关重要的线性信息，为反刍动物和

其他哺乳动物基因组注释、染色体重排和进化提供

依据，同时染色体上的标记信息对于连锁分析和标

记辅助山羊分子育种具有重要作用。 

2.3  比较图谱 

比较图谱是对同一物种基因图谱间的比较(纵
向比较图谱)，也可以是不同物种间基因图谱的比较
(横向比较图谱)。比较图谱可以在不同物种间寻找同
源基因，探究杂种优势的原因，还可以追踪同一物
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种在进化过程中发生的染色体变异的原因。张春艳

等[46]利用牛津网格方法绘制了绵羊与山羊的基因组

比较图谱，结果表明绵羊与山羊共有 155 个同源基
因，绵羊的染色体与山羊染色体高度同源且功能相

似。Maddox等[47]比较了山羊和绵羊遗传图谱，结果

显示山羊与绵羊共享 218 个位点，且位点位置较为
一致，从而提出山羊与绵羊在染色体上的数目差异

可能是由染色体重组所致。 

3  山羊基因组高通量测序 

高通量测序一般指的是二代测序技术，与一代

测序技术相比，有着单次运行可产出大量数据的优

点而被广泛使用。根据测序策略和目的不同，可分

为转录组测序、全基因组测序、基因组重测序、表

观基因组测序和宏基因组测序等。以基因组测序和

重测序技术对动物分子系统进化和功能基因挖掘最

为重要。 

3.1  全基因组测序 

2012 年，Dong 等[13]以一只雌性云南黑山羊为

材料，通过新一代测序技术(Illumina next-generation 
sequencing)和全基因组酶切图谱(whole-genome map-
ping)技术相结合，首次构建了山羊 fosmid文库，完
成了山羊参考基因组测序，并首次在反刍动物上利

用全基因组酶切光学作图法获得了超级架构，为山

羊第 1号染色体构建了高密度 SNP标记的辐射杂交
图谱。该山羊基因组测序深度为 65.6×，其中 Contig 
N50为 18.72 kb，Scaffold N50为 2.2 Mb，Gap数为
256 764，其组装获得的 2.66 Gb大小的基因组序列
的覆盖度达到估计基因组的 90%以上，通过同源比
对、从头预测和转录组/序列表达标签 cDNA 测序 3
种方法共注释到 22 175个蛋白质编码基因，说明组
装质量已达到较为理想的水平。转座子分析表明，

山羊的转座子包含反刍动物所特有的重复序列，且

与牛的转座子相似。山羊基因组序列的公布对山羊

基因组的研究具有里程碑式的意义。 
为了提高序列准确性和基因组质量，Du 等[43]

利用辐射杂交图谱等数据对原参考基因组的组装进

行优化，有效地获得了更准确、更完整的二代山羊

基因组 CHIR_2.0，其中 Contig N50为 29.87 kb ，
Scaffold N50为 8.92 Mb，基因组大小为 2.85 Gb，
Gap 数为 68 993，为进一步分析山羊重要经济性状
的研究奠定了基础。 
随着测序技术的发展和三代测序技术的成熟，

结合二代 Illumina、三代 Pacbio 单分子测序、光学
图谱 BioNano和 Hi-C等技术，BickHart等[48]对圣克

利门蒂山羊进行基因组从头测序组装，获得了仅含

有 663 个空白序列的高质量山羊基因组精细图谱
(ARS1)，其中 Contig N50为 19.33 Mb，Scaffold N50
为 87.28 Mb，基因组大小为 2.924 Gb(表 1)；相较于
之前的组装版本 CHIR_2.0和 CHIR_1.0，ARS1版本
填补了 CHIR_2.0 版本中的 3495 个内含子或外显子
有空白序列的基因；该研究还把免疫相关基因区域

的编码白细胞受体复合物(leukocyte receptor com-
plex, LRC)和自然杀伤细胞复合物(natural killer cell, 
NKC)基因定位在单个常染色体上。山羊基因组精细
序列图谱和功能注释的完成，为家养山羊呈现了接

近完美的参考基因组，也为反刍动物的基因组学研

究供了新的参考标准，为多组学联合分析挖掘山羊

重要经济性状遗传基础和分子调控机制提供了良好

的开端，将进一步加快推进山羊基因组水平分子育

种的研究和应用。 
达尔文在《物种起源》中强调驯化引起广泛的

表型变异。野山羊与家山羊在驯化过程中从外观到

行为均发生显著的变化。Dong等[49]以伊朗的 4只雄
性野山羊为材料，通过 Illumina Hiseq2000平台进行
从头组装测序，产生了大约 303.9 Gb的数据，Contig 
N50为 8.97 kb，Scaffold N50为 2.06 Mb，注释出
23 217个蛋白编码基因。该研究首次基于国内物种
及其野山羊祖先的参考基因组进行比较分析，在拷 
 
表 1  不同版本山羊基因组比较 
Table 1  Comparison of the different versions of goat 

reference genomes 

项目 
版本 

CHIR_1.0 CHIR_2.0 ARS1 

基因组总大小 2.64 Gb 2.85 Gb 2.924 Gb 

Contig N50 18.72 kb 29.87 kb 19.33 Mb 

Scaffold N50 2.2 Mb 8.92 Mb 87.28 Mb 

Gap的数目 256 764 68 993 663 
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贝数变异(copy number variation, CNV)区域中定位
了 13个基因(ASIP、ATRN、Fig.4、GNAQ、HELLS、
MUTED、OSTM1、TRPM7、VPS33A、Adamts20、
MITF、OCA2和 SLC7A11)；同时，该研究还发现了 70
个与神经系统特异性相关的基因受到正向选择，其

中 CACNA1C和 HTR3A基因分别在野山羊和家山羊
中快速进化，行为由警觉到温顺，推测可能与驯化

有关，为今后理解家养动物行为进化的研究提供了

指导性线索。通过对野生山羊和家养山羊的拷贝数

变异基因和快速进化基因的比较研究，为解析山羊

驯化过程中的遗传机制奠定基础。 

3.2  基因组重测序 

基因组重测序是对已知参考基因组物种个体进

行的测序，通过生物信息学等方法找到大量的单核

苷酸多态性位点 (single nucleotide polymorphism, 
SNP)、插入/缺失位点(insertion deletion, InDel)、结
构变异位点(structural variation, SV)，从而揭示该物
种在自然和人工选择过程中发生的印记，预测与经

济性状相关的候选基因。近年来随着二代测序技术

和各种生物信息学分析软件的出现，基因组重测序

技术已经成为育种领域检测变异、识别选择信号、

关联位点基因等研究最为快速有效的方法。兰蓉等[50]

通过 Illumina Hiseq2000 测序技术对具有代表性的
云南黑山羊进行 20×深度全基因组重测序，检测
到 7 615 774 个 SNP、877 232 个 InDel和 40 005
个 SV。Lai等[51]通过对高繁殖力和低繁殖力的崂山

奶山羊分别进行基因组重测序，鉴定了 12 458 711
和 12 423 128个 SNP，发现与高繁殖力和低繁殖力
相关的基因(CCNB2、AR、ADCY1、DNMT3B、SMAD2、
AMHR2、ERBB2、FGFR1、MAP3K12、THEM4、
KDM6A、TENM1、SWI5 和 CYM)受到选择。Wang
等[52]对 8 个不同地区的家养山羊品种(太行黑山羊、
藏山羊、内蒙古绒山羊、陕北绒山羊、安哥拉山羊、

波尔山羊、崂山奶山羊和贵州小山羊)进行基因组重
测序，深度达 9~13×，发现每个品种约有 1000万个
SNP，定位到 LHX2、FGF9、WNT2、MC1R和 FGF5
基因可能与绒山羊的产绒性状相关，加深了人们对

中国山羊遗传多样性遗传机制的理解。Li等[53]对内

蒙古绒山羊的 3个类群(二狼山型、阿尔巴斯型和阿

拉善型)和辽宁绒山羊共 80 个个体进行低覆盖度基
因组重测序研究，通过遗传变异检测和严格筛选后

共检测到 6 737 432个 SNPs和 194 273个 InDels，
识别了 206 个与绒毛性状相关的候选基因。玛哈巴
等[54]崂山奶山羊 47个个体进行平均深度 6.23×的重
测序，初步鉴定出 5 个与产奶性状密切相关的基因
(EIF4G1、VPS13C、SREBF1、CCR2 和 JARID2)。
Guo 等[55]通过重测序对中国 6 个不同生产方向的山
羊品种进行分析，在基因组中发现与绒毛生长发育、

繁殖性状等相关的候选基因和功能突变。Kumar等[56]

对 10 个中国山羊群体中 DSG3 基因的 16 个外显子
进行了重新排序，在低海拔和高海拔山羊种群之间

发现了 27 个 SNP 变异，表明 DSG3 对西藏绒山羊
高海拔低氧适应起到了重要的作用。这些研究结果

加深了人们对绒毛性状、繁殖性状、产奶性状和环

境适应性相关基因的理解，将进一步促进在基因组

水平上进行新品种的选育和改良。 

4  山羊 SNP基因芯片的开发与应用 

20 世纪 90 年代，山羊分子育种研究手段主要
是基于二代分子遗传标记的方法。如利用微卫星技

术和位点多态性构建山羊基因组的遗传图谱[33]，研

究其重要经济性状[57]，或通过等位基因频率进行简

单关联分析[58]。这些研究目的性较强，发现了一些

可用的分子标记，但由于标记数目较少，所以在进

行关联分析时，对于复杂性状难以连锁。随着测序

技术的发展，利用第三代分子遗传标记—SNP 进行
全基因组水平的关联分析，并取得了许多突破性研

究成果。因此，利用全基因组水平的 SNP遗传变异
来挖掘山羊重要经济性状的遗传标记具有重要科学

意义和应用价值。SNP 以其密度高、特异性强、稳
定性好和易分析等特性，在基因分型中被广泛应用。

其原理是利用相应的标记作为探针与样品杂交，自

动化捕获目标位点，达到基因分型的目的。随着基

因芯片分型技术的发展与成熟，为动物复杂性状的

遗传解析奠定基础[59]。 
基于山羊参考基因组 (CHIR_1.0)序列图谱，

Tosser-Klopp等[60]对 6个国外山羊品种(Aipine、Boer、
Creile、Katjang、Sannen和 Savanna) 97个个体的 SNP
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数据进行山羊中等密度芯片的研制，并成功推出了

山羊 52K Bead Chip芯片。该芯片采用全基因组测序
和基因组序列图谱相结合的方法，通过 Illumina 平
台，经过比对和筛选从 60 000个 SNP序列中成功获
得 53 347 个最小等位基因频率(minor allele fre-
quency, MAF)高度分化 SNP位点，用 288个动物进
行测试，结果 281个动物中有 52 295个位点成功用
于基因分型。通过对奶牛进行测试，结果 60 000个
SNP中有 59 000个 SNP成功映射到奶牛基因组，再
次印证山羊与牛基因组的共线性观点。 

Qiao 等[61]利用 21 个非绒山羊品种(西班牙山羊、
阿尔卑斯山羊、萨能奶山羊、波尔山羊和孟加拉山

羊等)和 2 个绒山羊品种(内蒙古绒山羊和辽宁绒山
羊)共 118个个体 2 801 066个可信度高的 SNP位点
数据，通过叠瓦式探针成功设计了内蒙古绒山羊

66K捕获芯片。基于 66K SNP捕获芯片对 436个绒
山羊基因组 DNA进行目标序列捕获；经过初步的数
据处理和群体 SNP检测后，436个样品共获得 407K 
SNP；根据每个山羊个体的测序结果进行分析，发
现所有测序 reads 能够覆盖目标 SNP 位点 95.3%~ 
99.8%。这表明 66K SNP 芯片可以用于测序，捕获
测序的结果较为准确可靠。基于 66K SNP捕获芯片
对内蒙古绒山羊 (二狼山型 )进行了绒细度性状相  
关的全基因组关联分析 (genome-wide association 
studies, GWAS)，筛选出 4 个显著的 SNP 位点所在
基因 AKT1、ALX4、HK1和 NT-3对毛囊生长发育起
到重要作用，可作为绒毛细度性状的候选基因。该

芯片是国内首款可以作为绒山羊基因组及遗传多

样性相关分析的芯片。这些不同密度 SNP芯片，为
后期在羊育种中开展基因组选择起到了技术支撑

作用。 
不同密度 SNP 芯片的开发和应用为山羊重要

经济性状的 GWAS 分析提供技术支持。Kijas 等[62]

基于 50K芯片对波尔山羊、开士米山羊和草地山羊
的角型进行了研究，通过 GWAS 定位无角区域在 1
号染色体上有强烈选择信号。Martin 等[63]对萨能奶

山羊的毛色进行 GWAS研究，发现了与毛色相关的
3个显著位点并成功定位于 5号和 13号染色体。兰
蓉[64]等以云南黑山羊产羔数为研究内容，对其繁殖

性状进行 GWAS 研究，分别在 2 号和 28 号染色体

定位与产羔数相关的 SNP位点，这些都为揭示山羊
复杂性状的形成机理和分子育种提供新的研究线索。

Stella 等[65~68]基于山羊 50K 芯片对全球山羊种群遗
传多样性进行研究，收集了来自世界各地 35个国家
148个群体共 4653只山羊个体，探索了全球山羊的
群体遗传学、群体历史选择特征、迁移路线和环境

适应性等内容，结果表明不同品种山羊的基因组和

地理环境之间存在密切联系。山羊种群遗传多样性

的研究对了解世界范围内山羊适应性及全球山羊种

群育种奠定基础。 
基因组选择是动物性状改良和育种的重要方

法 [69,70]，利用覆盖整个基因组的遗传标记，对染色

体进行划分，然后通过标记基因型同时结合表型和

系谱记录估计效应值，最后利用标记信息对未知表

型的个体进行育种值估计，达到选种选育的效果[69,71]。

目前，基因组选择技术已经成功应用于奶牛、肉牛、

猪、鸡等并取得显著成效。在我国，山羊 GS 尚处
于起步阶段，而新西兰、西班牙、法国和英国等国

家已经将 GS 技术应用于山羊育种中。因此，开展
我国山羊基因组学的研究是必然趋势。Carillier等[72]

基于 50K芯片以萨能奶山羊和阿尔卑斯山羊为研究
对象，比较不同参考群规模对育种值准确性的影响，

结果表明随着参考群中个体的增加可提高所有性状

基因组估计育种值(genomic estimated breeding value, 
GEBV)的准确性。Mucha等[73]基于 50K芯片对英国
奶山羊的产奶量进行基因组选择研究，表型数据来

自 1987~2013年间 14 453头奶山羊 590 409个产奶
量记录，基因组数据来自 1960只奶山羊，数据完整
详实，得出 SSGBLUP (single step GBLUP)和 GBLUP 
(genomic BLUP)的预测准确性分别为 0.61和 0.32，
说明一步法估计奶山羊 GEBV 的准确性更高。
Teissier等[74]发现 SSGBLUP的准确性比 GBLUP高，
为开展我国山羊 GS提供参考依据。 

5  结语与展望 

山羊基因组测序工作的完成为人类从基因水平

认识山羊的生命本质和探索山羊复杂性状的遗传机

理奠定了基础。虽然山羊基因组测序已经完成，但

是群体测序还有待更新。因此，应该加大测序深度
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与个体数量，从群体进化角度揭示山羊生命活动的

遗传规律。随着测序成本的降低，海量的基因组学

数据对计算机的速度和计算方法有了更高的要求，

因此需要开发新的模型和算法。目前，山羊 GS 已
经在法国、新西兰和澳大利亚等国开始实施，并取

得显著成果。中国作为养羊大国，饲养的羊只以传

统放牧为主，集约化养殖尚处于起步阶段，在生产

实践中很难得到准确的系谱信息和生产性能记录，

而 SNP芯片可以准确地判断亲缘关系，计算近交系
数，从而指导生产，保持群体内的遗传变异。但是

目前关于山羊 SNP芯片的研究鲜有报道，针对我国
山羊品种的 SNP芯片也只有一款(66K)，因此应该加
大科研力度研究和开发山羊中、高密度基因芯片，

使之成为开展山羊基因组选择的有力手段。GS的主
要优势是可以不依赖表型信息，利用全基因组水平

遗传变异作为分子标记，进行基因组育种值的估计，

进而对个体进行选留；不仅能实现早期选择，缩短

世代间隔，还能提高选择强度，降低育种成本，增

加收益，进而加快山羊的改良进程。因此，亟待加

强山羊基因组选择的研究工作，有望在未来将 GS
育种技术应用在国内山羊品种中。面对不断更新的

基因组数据和资源，需要科研人员之间加强学科交

流，整合数据信息，有效的将基因组与现代育种结

合，根据目标性状的选育，最大程度的提高遗传进

展和选择的准确性。相信在基因组学的大数据时代，

山羊基因组的研究必将有利于我国山羊产业的蓬勃

发展。 
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