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基于细胞色素 b基因的大河乌猪群体遗传结构研究 

唐利洲 ，施晓东 ，丁伟 ，于龙 ，王俊杰 ，朱磊 ，郭松长 

(1．曲靖师范学院生物资源与环境科学学院，云贵高原生物多样性研究所 ，云南曲靖 655011； 

2．中国科学院西北高原生物研究所高原生物适应与进化重点实验室，青海西宁 810001) 

摘要：为了弄清大河乌猪群体遗传分化水平和遗传结构，以曲靖市 5个地理种群的 46个大河乌猪样品为试验材料，采用 

分子生物学方法测定和分析所有个体的线粒体细胞色素 b(Cyt b)基因 DNA序列。分子变异分析结果表明，大河乌猪群体遗 

传变异主要来 自种群内(62．63 )，说明该物种群体遗传结构不明显。中性检验结果进一步证实，大河乌猪群体曾发生过种群 

数量扩张。这种不显著的种群结构主要来 自于大规模的引种和扩大繁育，致使各地理种群间的遗传趋同和遗传一致性。研 

究结果有望为大河乌猪分子遗传选育工作提供重要的基础数据，并为其遗传种质资源的保护提供重要参考。 
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大河乌猪原产于云南省 曲靖市富源县大河镇 ， 

是采用生长在富源大河一带 的大河猪与杜洛克种公 

猪杂交 ，应用科技手段经 6个世代横交固定 ，反复选 

育培育出来的(皮晓波等，2006)。大河乌猪于 2002 

年被 国家农业部畜禽品种审定委员会审定为 国家级 

新品种 ，成为云南省第一、中国第二育成猪新品种。 

该猪种毛色乌黑 ，体质结实 ，体型匀称 ，体躯较长 ，背 

腰平直 ，胸部宽深 ，后躯 丰满 ，腹部 紧凑 四肢健壮 ， 

肢蹄结实 ；肌肉脂肪含量 高，具有 肉质好 、瘦 肉率适 

中、生长快、耐粗饲、抗逆强等优 良特性(司徒乐愉 
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等 ，2004)。生长发育性能和繁殖性能好 ，公猪 3月 

龄、母猪 4月龄就可 以配种受胎 。因其具有骨细皮 

薄、肉质鲜嫩 、后腿 比例大、腌制失水率低等优点 ，是 

腌制云腿 的优质材料 。前期研究 已涉及该物种 的肉 

质性状检测、生产性能观测、毛色横交固定遗传研究 

等方面。研究结果显示 ，大河乌猪肌 肉系水力强 ，肌 

肉的脂肪含量和 pH 高 ，保持 了大河 猪在脂 肪酸和 

氨基 酸组 成 与 结构 上 的优 良特 性 (司徒 乐 愉 等 ， 

2004)；在不同的饲养条件下 ，其生产性能无明显差 

异(李祥等，2004)。研究人员以大河乌猪骨调素基 

因为遗传标记 ，探讨 了该物种 的骨调素基 因的功能， 

并初步揭示该基 因可能 影响大河乌 猪的繁殖 性状 

(尚帮华等 ，2007)。 

迄今为止，有关 大河乌猪的研究主要集 中于品 

种优势、养殖技术与经济性状改 良，而基于分子水平 

的大河乌猪群体遗传特征的研究则相对较少。种群 

的遗传结构是一种最基础的遗传信息，对遗传结构 

the products．The fragment with main epitope sequences，amplified from 0ndetstepo0rt vaccine strain via reverse transcription— 

polymerase chain reaction，was cloned into vector pET28b and expressed through IPTG introduction after transformed into Ro 

setta strain．The product，after purification，was identified by SDS-PAGE，western blotting and indirect enzyme linked im— 

munosorbent assay．After that，the antibody titers of mice immunized with the purified H proteins were determined with neu— 

tralization test．The 1 1 1 3 bp fragment of interest was specifically amplified by RT—PCR and expressed with the introduction of 

1．0 mmol／L IPTG at 37℃．The protein expressed，identified by SDS-PAGE and Western blotting with a size of 42．38 ku。 

could be recognized by anti CDV antibody without nonspeeifie reaction．In the animal experiment，the serum antibody titer was 

determined to be 2～。。by neutralization test．The target protein was expressed accurately and specifically，showing a good im— 

munogenicity and antigenicity according to the animal experiment，and therefore could be employed as an antigen candidate for 

the Real—time examination of animal immune condition，which laid the foundations for the development of new—type canine dis 

temper vaccines and ELISA kit for detecting the anti～CDV antibody． 
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多样性指数为 0．9932±0．0064，核苷酸多样性指数 

为 0．0113-+-0．0008(表 1)。另外 ，5个地理种 群 的 

单倍型多样性指数基本相同，而核苷酸多样性以大 

河 的最高，老厂的最低 (表 1)。 

表 1 大河乌猪 5个地理种群及群体的遗传多样性 

2．3 群体遗传结构 

2．3．1 分子变异分析 5个地理种群的 AMOVA 

分析结果显示 ，种群间变异 占总变异 的 3 7'．37 ，种 

群 内的变异 占总变异 的 62．63 (表 2)。种群 内的 

变异组分明显高于种群 问的变异组分 ，即主要变异 

来源于种群内，说明大河乌猪群体具有较低的遗传 

分化水平，群体存在着不显著的遗传结构。 

表 2 大 河乌猪群体的分子变异分 析 

2．3．2 种群间遗传距 离 5个 地理种群间成对 的 

遗传距离位于 0．2634~0．4523之问，其中大河和老 

厂 2个地理种群的遗传距离值最大，为 0．4523；而 

大河和营上2个地理种群间的遗传距离值最小，为 

0．2634(表 3)。 

表 3 大河乌猪 5个种群 间的遗传距离 

2．3．3 群体历 史动态分析 大河乌猪 5个种群及 

群体的中性检验结果见表 4。由表 4可知 ，大河 乌 

猪 5个不 同种群的 Tajima’S D值分别为 0．33406、 

0．37644、一 0．36975、一 0．45791、一 0．63262；Fu’S 

Fs值 分 别 为 一2．24783、一3．36285、一2．60778、 
一

2．81343、一4．53796。Tajima’S D值 中大河和营 

上 2个地理种群是正数 ，竹园、富村和老厂 3个地理 

种群是负数 ，其 P值均大于 0．05，其统计检验不显 

著。5个地理种群及群体的 Fu’S Fs值均为负数， 

且 5个种群及群体的统计检验均达到显著水平 

(P<0．05)，说明群体遗传 结构不稳定 ，曾发生过群 

体数量扩张。 

表 4 大河乌猪 5个种 群及 群体的 中性检验 

错配分布分析结果表 明，大河乌猪群体的错配 0·14 

分布曲线呈现单峰分布 ，说明历史种群大小不稳定 ， 

发生过种群扩张事件，该结果 与 Fu’s Fs检验的结 担 

果完全一致(图2)。 鑫 ⋯。 
2．3．4 系统发生树 以邻接法(NJ)构建的系统发育 

树表明，大河乌猪的5个地理种群可分为 3个支系， 。0 

从进化的先后顺序排列为：大河种群为最早分化的 0 
一 支，营上种群为第二支 ，竹园、富村和老厂 3个种 
群为最后分化的一支(图 3)。 碱基成对差异数 

图 2 大河乌猪群体 的错 配分布图 
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图 3 大河乌猪 5个种群的邻接树 

3 讨论 

遗传多样性是物种适应环境变化、维持生存与 

进化的遗传基础，在一定程度上决定了家畜在人为 

条件下对环境改变的适应能力(葛家春等 ，2011)，而 

单倍型多样性和核苷酸多样性是研究群体遗传多样 

性的重要指标。本研究结果显示，大河乌猪群体的 

单倍型多样性为 0．9932±0．0064，而核苷酸多样性 

为0．0113±0．0008，群体遗传多样性呈现出典型的 

单倍型多样性高、核苷酸多样性低的特点。这种“高 

单倍型多样性、低核苷酸多样性”的现象在其他物种 

中同样存在 ，其主要原 因可能是一个较小的有效祖 

先种群经 历 了 近期 的种 群数 量 扩 张 (胡玉 婷 等， 

2012)。通过 Tajima’S D、Fu’S Fs检验及错配分析 

结果同样表明，大河乌猪群体存在明显的种群数量 

扩张动态(表 4，图 2)，而这也正是该物种群体遗传 

分化程度低，无显著遗传结构的重要佐证(表 2)。 

另外，以邻接法(NJ)构建 的 Cyt b单倍型系统发育 

树表明，5个种群分化为 3个支系，且进化的先后顺 

序为：大河的一支，营上一支，竹园、富村和老厂一支 

(图 3)。大河乌猪种群分化为这 3个支系的可能原 

因是，从大河乌猪的养殖历史看 ，大河乌猪首先是在 

大河镇集 中养殖 ，而后向营上地区扩大养殖范围，最 

后扩繁至竹园、富村和老厂等区域，所以系统发育上 

呈现出大河 和 营上 两分 支 的分 化 时 间较 第 3支 

要早。 

因此，造成大河乌猪群体遗传结构不稳定的重 

要原因是：①由于近些年人工扩大繁育，大河乌猪种 

群在较短的时问内快速繁育成一个大的群体，而在 

快速扩张过程中，产生出许多新的突变，虽然积累了 

单倍 型的多样性 ，但缺少足够时间积累核苷酸序列 

的多样性。②由于人工繁育过程中引入外血缘 ，致 

使整个群体的遗传多样性降低，这种遗传多样性降 

低的现象在不少家养牲畜群体中都有发生(陈丙波 

等，2001)。这种遗传资源尤其是遗传多样性降低的 

现象，提醒地方猪种相关部门的管理者应当适度加 

强有效措施保护好地方猪种的品质资源，防止地方 

优 良品种的退化 。③由于 5个地理种群问存在显著 

频繁的基因交流 ，种群间具有较高的遗传一致性和 

遗传相似度 ，既没有因为地理隔离而产生种群分化 ， 

也缺乏相对提高遗传多样度的有效措施，从而导致 

群体遗传变异水平较低和不稳定的种群结构(吴丰 

春等，2000；陈丙波等，2001；刘德武等，2002；赵晓枫 

等，2008；张林源等，201O)。 

总之，猪种遗传资源的保护对中国乃至世界养 

猪业的持续发展、动物遗传资源的开发利用和保持 

良性的生态平衡具有重要意义。大河乌猪为国家级 

新品种，近年来不断扩大繁育。本研究对其遗传结 

构进行检测与分析，对于大河乌猪的保种选育和开 

发利用具有重要的指导意义 ，并有望为大河乌猪的 

分子遗传选育工作提供重要的科学依据和基础数据。 

尽管如此，本研究仅从 cyt b基因来研究大河乌猪群 

体的遗传结构还不够全面，今后应综合利用核内核外 

各种分子标记进行综合研究，得出更全面、客观的结 

论，切实制定出保护大河乌猪遗传资源的有效措施。 
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Study on Genetic Structure of Dahe Black Pig Based on DNA Sequence 

Analyses of Cytochrome b Gene 

TANG Li—zhou ，SHI Xiao—dong ，DING Wei ，YU Long ，WANG Jun—jie ， 

ZHU Lei ，GUO Song—chang 

(1．Yunnan—Guizhou Plateau Institute of Biodiversity，College of Biologic Resource and Environment Science，Quj ing Normal 

University，Qujing 655011，China；2．Key Laboratory of the Qinghai—Tibetan Plateau Ecosystem and Biological Evolution 

and Adaptation，Northwest Institute of Plateau Biology，Chinese Academy of Sciences，Xining 810001，China) 

Abstract：For revealing the level of genetic divergence and genetic structure of Dahe Black pig，this research was implemen 

ted using molecular biological methods that sequenced and analyzed the Cyt b DNA sequences based on 46 samples from 5 geo 

graphic populations of Quiing city．The AMOVA results showed that most of genetic variation(62．63 )distributed within 

populations．This could indicate fully that the whole population genetic structure of this species was not evident because of sig— 

nificant gene flow among different populations．The results of neutrality tests further validated that the instable population 

structure of this whole group could be affected by the population expansion from the artificial selective breeding and introduc— 

tion breeding．This instable population structure or lower genetic differentiation could be induced by the large— scale introduction 

and expanding breeding．The significant gene flow induced the genetic convergence in various geographical populations eventu— 

ally，population expanding and population genetic diversity declined significantly
．
This study was expected to provide important 

scientific basis and data for the molecular genetic breeding of Dahe Black pig and for the manager’S effective measures to pro 

tect the genetic resources of Dahe Black pig． 

Key words：Dahe Black pig；mitochondrion gene；cytochrome b；genetic diversity；genetic structure 


