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较强、仅靠财政监督难以保证效果的环节，引入中介机构，实

现专业化监管。引入公众或受益群体的监督，通过建立畅通

渠道，向下使公众充分获取信息为公众监督提供条件，向上使

民意得到有效传递，采取重点检查、不定期检查等多种有效监

督方法，实现过程监督、动态监管，追踪问效。（２）建立财政
农业投入项目考评机制。有效评价机制，不仅要考评项目资

金落实、资金使用及财务管理情况等，还要考评项目实施的经

济效益和社会效益，要从深层次上考核使用财政农业资金的

建设项目是否建成并发挥预期效益。（３）建立财政农业资金
问责制。配套建立对中介机构、项目单位和行政管理部门问

责制，提高违规成本，严厉追究违规责任。
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牦牛分子育种研究进展
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　　摘要：系统阐述了开展牦牛分子育种的必要性、研究内容与特点，牦牛生长发育、繁殖、肉质、泌乳、抗病、毛色等性
状的相关候选功能基因的研究进展，以及ＤＮＡ分子多态性及其与生产性状的相关性，分析了牦牛分子育种研究和应
用中存在的问题，提出了今后开展牦牛分子育种的思路。
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　　牦牛（Ｂｏｓｇｒｕｎｎｉｅｎｓ）是分布于海拔３０００ｍ以上，以青藏
高原为中心及其毗邻高山、亚高山地区的稀有牛种之一。牦

牛对高寒草地生态环境条件具有极强的适应性，能提供肉、

乳、皮、毛、役等畜产品，是一种“全能型”家畜。全世界现有

牦牛１７６０多万头，其中我国牦牛主要分布于青海、西藏、四
川、甘肃、新疆、云南等地区，总数达１６５６万余头，约占世界
牦牛总数的９５％，共分为１２个牦牛品种或类群，是世界上拥
有牦牛数量和品种最多的国家。牦牛能利用一般家畜不能利

用的高寒草场，是一种极少与人类争食、争夺生存空间和自然

资源的原始家畜品种，是当地牧民和畜牧业经济不可缺少的

畜种。在遗传上是一个极为宝贵的基因库。目前，由于受分

布地区自然环境条件以及无系谱记录等因素影响，我国牦牛

业还是一个比较原始的产业，牦牛仍属生产性能较低的原始

牛种，极大地限制了牦牛产区畜牧业经济的进一步发展。要

加快我国牦牛产业发展，根本问题是牦牛的良种化和产业化，

这就须要通过分子育种技术不断提高牦牛品质，并通过现代

生物技术加快扩繁。本文概述了开展牦牛分子育种工作的必

要性、研究内容与特点，汇总了 ＤＮＡ分子多态性及其与生产
性状相关性的研究进展，分析了牦牛分子育种研究和应用中

存在的问题，提出了今后开展牦牛分子育种的思路，以期对牦

牛分子育种研究提供参考。

１　分子育种研究的内容和特点

分子育种是利用现代分子生物技术，以与生产性状相关

的基因为研究对象，选育、培育或改良出符合人类要求的新品

种或品系。从目前发展现状看，分子育种包括基因组育种

（ｇｅｎｏｍｉｃｂｒｅｅｄｉｎｇ）和转基因育种（ｔｒａｎｓｇｅｎｉｃｂｒｅｅｄｉｎｇ）２方面
内容。其中，基因组育种是在比较基因组研究和基因组分析

的基础上，通过ＤＮＡ标记技术对畜禽数量性状座位进行直接
选择，或通过标记辅助导入有利基因，通过标记辅助淘汰

（ｍａｒｋｅｒａｓｓｉｓｔｅｄｃｕｌｌｉｎｇ，ＭＡＣ）清除不利基因等，以达到更有
效地改良畜禽品种的目的。转基因育种则是通过基因转移技

术将外源基因导入某种动物的基因组中，育成转基因畜禽新

品种（系），从而达到改良重要生产性状如生长率、遗传抗性

等或非常规性育种性状如生产人类药用蛋白、工业用酶等的
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目标［１］。转基因育种打破了不同生物物种间的界限，可将外

源基因直接导入动物品种中，能够大幅度缩短世代间隔，培育

出新品种［２］。

牦牛分子育种是直接在ＤＮＡ水平上对控制生长发育、肉
品质、繁殖、泌乳等经济性状的基因型或基因进行选择，具有

高效、准确、快速育种的特点，克服了传统纯种选育和杂交改

良的缺陷。采用分子育种可使培育动物新品种的周期由过去

的８～１０代缩短到２～３代，其主要方法是对经济性状进行基
因定位，构建基因组连锁图谱，鉴定和选择杂交后代，利用牦

牛的系谱图和亲属信息确定个体的选留，利用目的性状与标

记间的关联性进行标记辅助选择，这些措施的综合应用可以

大大提高生产性能的选择能力，加快品种改良和新品种培育

速度。用分子手段研究目标性状的遗传机理，以及相关分子

遗传标记辅助选择的方法和技术是目前动物分子育种研究的

热点领域之一。

２　动物分子遗传标记

分子遗传标记能反映个体特异性，可直接以遗传物质的

多态性作为标记进行遗传分析。随着研究深入和理论方法的

不断完善，分子遗传标记在畜禽分子育种中日益显示出巨大

价值。理想的标记应具备以下条件：多态性丰富；数量多，且

均匀覆盖整个基因组；遗传标记测定不受年龄、性别、环境等

因素限制；共显性，能够准确判断所有可能的基因型［３］。

分子遗传标记主要分为３大类：第一类是以分子杂交为
基础的第一代分子标记，以限制性片段长度多态性

（ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＲＦＬＰ）为代表；第二
类是以 ＰＣＲ为基础的第二代分子标记，以微卫星 ＤＮＡ
（ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｒｅｐｅａｔｓ），也称简单串联重复序列（ｓｉｍｐｌｅ
ｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ，ＳＳＲ）为代表，包括随机扩增多态性（ｒａｎｄｏｍ
ａｍｐｌｉｆｉｅｄｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍＤＮＡ，ＲＡＰＤ）、扩增片段长度多态性
（ａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎｆｒａｇｍｅｎｔｌｅｎｇｔｈｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＡＦＬＰ）、单链构型
多态 性 标 记 （ｓｉｎｇｌｅ－ｓｔｒａｎｄｃｏｍｆｏｒｍａｔｉｏｎｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，
ＳＳＣＰ）；第三类是以基因序列为基础的第三代分子标记，以
单核苷酸多态性（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，ＳＮＰ）为
代表。　

近１０年来，虽然有多种 ＤＮＡ分子遗传标记被用于牦牛
遗传育种中，但研究和应用的广度和深度较不平衡。其中以

ＲＦＬＰ、ＲＡＰＤ、ＡＦＬＰ、微卫星、ｍｔＤＮＡ标记研究和应用较多［４］。

ＲＦＬＰ标记是单拷贝编码序列，大多数属单位点上的双位点
基因，具有共显性特点，主要应用于遗传连锁图绘制和目的基

因标记。微卫星标记遗传重复性好、多态性丰富、操作简单快

速，主要应用于基因定位与数量性状位点（ＱＴＬ）分析，遗传疾
病预测与诊断，亲权分析与品种鉴定，杂种优势预测，种群及

进化研究和分子标记辅助选择等领域。ＲＡＰＤ标记能检测到
多个基因座位，多态信息含量变化范围大（０．２～０．９），可在
对物种没有任何分子生物学研究的情况下进行多态性分析。

ＡＦＬＰ标记多态性强、稳定性好、重复性强，适合用于绘制品
种的指纹图谱及分类研究。ＳＮＰ是基因组中最稳定的点突
变，突变率低，尤其是处于编码区的 ＳＮＰ具有更高的遗传稳
定性。

３　牦牛分子育种研究进展

３．１　牦牛生长发育相关基因
研究表明，与牦牛生长发育性状相关的候选基因主要涉

及３类。Ⅰ类是以包括生长激素（ＧＨ）为介导的重要基因：
ＧＨ、生长激素受体（ＧＨＲ）、生长激素释放激素（ＧＨＲＨ）；Ⅱ类
是以胰岛素生长因子（ＩＧＦ）为介导的重要基因，如：胰岛素生
长因子－１（ＩＧＦ－１）、胰岛素生长因子－２（ＩＧＦ－２）；Ⅲ类是
肌肉生长抑制素（ＭＳＴＮ）等功能基因［５］。其中 ＭＳＴＮ通过抑
制ＭｙｏＤ家族成员转录活性负向控制肌细胞的生长发育，家
畜ＭＳＴＮ基因活性丧失可导致肌肉增大，体重增加，相关研究
主要集中在麦洼牦牛、大通牦牛、甘南牦牛、天祝白牦牛、新疆

牦牛、青海高原牦牛等重要地方牦牛品种方面。

欧江涛等通过对麦洼牦牛ＧＨ基因的克隆测序和多态性
研究，发现牦牛 ＧＨ基因酶切位点多态性相对较少［６］。白晶

晶等利用ＰＣＲ－ＳＳＣＰ方法研究了甘南牦牛、天祝白牦牛、青
海高原牦牛ＧＨ基因的５个外显子及部分内含子序列，发现
甘南牦牛在２个基因位点上均表现为低度多态，基因多态性
相对贫乏，只有第３内含子及第５外显子表现遗传多态性，经
Ｈａｒｄｙ－Ｗｅｉｎｂｅｒｇ平衡检验发现３个牦牛群体均偏离平衡状
态［７－８］。张森等利用ＰＣＲ－ＳＳＣＰ方法研究了大通牦牛、甘南
牦牛、天祝白牦牛、新疆牦牛、青海高原牦牛等５个牦牛群体
的ＧＨ基因和ＧＨＲ基因，发现第３外显子和第５外显子具有
ＰＣＲ－ＳＳＣＰ多态性，ＧＨ基因第３外显子的突变引起ＡＡ基因
型的体重、体长指数显著高于 ＡＢ、ＢＢ基因型（Ｐ＜０．０５）；ＧＨ
基因第５外显子对牦牛生长发育指标无显著影响；而在 ＧＨＲ
基因第５外显子的突变引起ＡＢ基因型的体重指数显著高于
ＡＡ、ＢＢ基因型（Ｐ＜０．０５）［９］。高雪研究了牛 ＧＨ基因和
ＩＧＦ－Ｉ基因的多态性，发现ＧＨ基因第５外显子（ＧＨ－Ｐ３）、
３′端（ＧＨ－Ｐ４）位点上 ＡＢ基因型的体重、体高、体斜长、胸
围、肉用指数显著高于 ＡＡ、ＢＢ基因型（Ｐ＜０．０５）；ＩＧＦ－Ｉ基
因第２外显子ＡＡ型个体的体重、胸围显著高于ＡＢ、ＢＢ基因
（Ｐ＜００５）［１０］。孙少华等利用 ＰＣＲ－ＲＦＬＰｓ标记技术对６３
头杂种肉牛ＧＨ基因的第５外显子和３′端区域进行了分析，
结果表明ＧＨ基因ＡＢ型的效应稍高于 ＡＡ、ＢＢ型，但差异不
显著［１１］。以上研究表明，牦牛育种选择不同于牛和肉牛，可

以选择含有第３外显子Ａ等位基因的个体或含有第５外显子
Ｂ等位基因的个体培育。潘和平等利用 ＰＣＲ－ＳＳＣＰ方法研
究了大通牦牛ＩＧＦ－Ｉ基因的遗传多态性，结果表明大通牦牛
基因型为ＡＡ的个体生长性状有高于 ＡＢ和 ＢＢ基因型的趋
势；等位基因 Ａ对大通牦牛的体重和体斜长增加有显著优
势，因此在幼畜早期选择中，可以选择ＡＡ型基因作为大通牦
牛品种选育的候选基因［１２］。姚玉妮利用ＰＣＲ－ＳＳＣＰ方法研
究了大通牦牛、青海高原牦牛、天祝白牦牛、甘南牦牛、新疆巴

州牦牛等５个群体 ＩＧＦ－Ｉ基因、ＩＧＦ－ＩＲ基因的多态性，发
现 ＩＧＦ－Ｉ第１内含子上ＡＡ型与６月龄的体重和体斜长存在
显著正相关；ＩＧＦ－Ｉ第１内含子、ＩＧＦ－ＩＲ第１外显子上 ＡＡ
基因对１２月龄体重有显著影响；ＩＧＦ－ＩＲ－Ｐ６位点 ＡＡ基因
型可使体重和体长显著增加；ＩＧＦ－ＩＲ－Ｐ６位点的 ＡＡ基因
型为１８月龄体高的优势基因型［１３］。ＩＧＦ－Ｉ基因和ＩＧＦ－ＩＲ
基因表现的多态与牦牛部分生长性状显著相关，在牦牛育种
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工作中，可作为遗传标记。王丁科利用ＰＣＲ－ＳＳＣＰ方法研究
了大通牦牛、青海高原牦牛、天祝白牦牛、甘南牦牛、新疆牦牛

等５个群体 ＩＧＦ－Ⅱ基因和 ＩＧＦ－ⅡＲ基因的多态性，发现
ＩＧＦ－Ⅱ基因第７内含子、第８内含子和ＩＧＦ－ⅡＲ基因第１１
内含子具有ＰＣＲ－ＳＳＣＰ多态性，３个多态片段中仅 ＩＧＦ－Ⅱ
基因第８内含子与生长性状有关，且 ＡＡ和 ＡＢ基因型较 ＢＢ
基因型体重更大（Ｐ＜０．０１），但在体高、体斜长、胸围性状方
面ＡＡ与ＢＢ基因型均不显著［１４］。ＩＧＦ－Ⅱ 基因第８内含子
发现的多态位点与牦牛部分生长性状相关，因此该位点表现

的多态可能是遗传标记之一。梁春年等利用 ＰＣＲ－ＳＳＣＰ方
法分析了天祝白牦牛、甘南牦牛、青海高原牦牛、新疆巴州牦

牛、青海大通牦牛ＭＳＴＮ、ＩＧＦ－ＩＲ基因的多态性，发现 ＭＳＴＮ
基因内含子２存在的多态位点对周岁牦牛和成年牦牛体重均
有显著影响（Ｐ＜０．０５），不同基因型对周岁牦牛体高和成年
牦牛体高的影响均不显著（Ｐ＞０．０５）；ＩＧＦ－ＩＲ基因外显子１
存在的多态位点对周岁牦牛体高、体斜长、体重等均有显著影

响（Ｐ＜０．０５），不同基因型对周岁牦牛胸围、管围等的影响均
不显著（Ｐ＞０．０５）［１５－１６］。ＭＳＴＮ基因第２内含子和 ＩＧＦ－ＩＲ
基因第１外显子发现的多态位点与牦牛部分生长性状显著相
关，该２位点表现的多态有可能作为遗传标记。笔者认为在
牦牛育种工作中应挖掘更多的遗传标记位点，通过选择有利

基因型加快牦牛的遗传改良步伐。

３．２　牦牛繁殖性状相关基因
与牦牛繁殖性状相关候选基因的研究主要涉及：促卵泡

激素－Ｂ（ＦＳＨ－Ｂ）、促卵泡素受体（ＦＳＨＲ）、促黄体激素基因
（ＬＨ）、生长分化因子 ９（ＧＤＦ９）、视黄酸 Ｘ受体 γ基因
（ＲＸＲＧ）、促性腺激素释放激素 （ＧｎＲＨ）、催乳素受体
（ＰＲＬＲ）、睾丸决定因子（ＳＲＹ）等。王明亮等利用ＰＣＲ－ＳＳＣＰ
方法分析了甘南牦牛、天祝牦牛、大通牦牛、青海牦牛等４个
种群６６７头牦牛ＦＳＨＲ基因５′端及第１外显子的多态性，结
果表明ＦＳＨＲ基因５′端及第１外显子不同基因型对产犊间隔
影响差异不显著，ＦＳＨＲ基因５′端及第１外显子不能作为控
制牦牛产犊间隔的主效基因［１７］。尹荣华等通过ＲＴ－ＰＣＲ技
术对牦牛ＧＤＦ９基因 ｃＤＮＡ进行克隆测序和序列分析，结果
表明，和普通牛相比，牦牛ＧＤＦ９基因编码区存在１处碱基转
换（Ｃ→Ｔ），导致相应氨基酸由丙氨酸（Ａ）转换为缬氨酸
（Ｖ），由于该处编码的氨基酸位于成熟蛋白区，因此这个氨基
酸水平上的差异可能导致蛋白质高级结构发生较大变化，进

而引起蛋白功能改变，但该变化是否最终影响牦牛卵泡发育

还有待深入研究［１８］。陈雪梅等采用ＰＣＲ法克隆出牦牛 ＬＨＢ
基因序列，通过牦牛与奶牛在ＬＨ氨基酸序列上的比对发现，
存在３处残基差异，精氨酸 －谷氨酰胺、甲硫氨酸 －缬氨酸、
苏氨酸－丙氨酸［１９］。这些位点上差异是否造成激素高级结

构的差别甚至功能上的不同，及其对杂种后代精子的影响，均

有待进一步研究。

３．３　牦牛肉质性状相关基因
与牦牛肉质性状相关候选基因的研究主要涉及：激素敏

感脂肪酶（ＨＳＬ）、脂肪型脂肪酸结合蛋白（Ａ－ＦＡＢＰ）、脂蛋
白脂肪酶（ＬＰＬ）、瘦素（Ｌｅｐｔｉｎ）、钙蛋白酶抑制蛋白（ＣＡＳＴ）、
钙激活蛋白酶－１（ＣＡＰＮ１）、一磷酸腺苷激活蛋白激酶 γ３亚
基（ＰＲＫＡＧ３）、脂肪酸合酶（ＦＡＳ）、脂肪细胞定向和分化因子

１（ＡＤＤ１）、血管生成素相关蛋白－４（ＡＮＧＰＴＬ４）、硬脂酰辅酶
Ａ脱氢酶－１（ＳＣＤ１）。马志杰等研究表明，不同品种牦牛在
ＨＳＬ基因外显子 Ｉ存在 ＳｍａⅠ酶切多态性，测序结果发现单
碱基的改变（Ｇ→Ａ）导致相应编码氨基酸变化（Ｇｌｙ→
Ａｒｇ）［２０］。曹健等利用 ＰＣＲ－ＳＳＣＰ技术检测了甘南牦牛、青
海牦牛、天祝白牦牛、野牦牛、黄牛的 Ａ－ＦＡＢＰ和 Ｈ－ＦＡＢＰ
基因部分区段单核苷酸多态性（ＳＮＰｓ），结果表明各年龄段甘
南牦牛Ａ－ＦＡＢＰ基因的 ＡＡ型个体胴体重都高于其他基因
型，４．５～５岁ＡＡ型嫩度剪切力值＞ＡＢ型、ＢＢ型；３～５岁甘
南牦牛Ｈ－ＦＡＢＰ基因的 ＡＡ型个体眼面积最小，ＢＣ型个体
胴体重最小，而 ＡＢ型个体眼肌面积最大［２１－２２］。因此

Ａ－ＦＡＢＰ基因和Ｈ－ＦＡＢＰ基因可作为牦牛胴体及肉质性状
潜在分子标记位点。梁春年等利用 ＰＣＲ－ＳＳＣＰ技术对天祝
白牦牛、甘南牦牛、大通牦牛、青海高原牦牛、新疆巴州牦牛等

５个牦牛品种ＬＰＬ基因外显子７进行了多态性研究，结果表
明牦牛ＬＰＬ基因外显子７存在多态性，该位点多态与牦牛体
重、体高、胸围显著相关（Ｐ＜０．０５），ＢＢ型个体体重、体高、
胸围显著高于ＡＡ和ＡＢ型个体［２３］。牦牛ＬＰＬ基因第７外显
子可能作为牦牛肉质性状遗传标记位点。刘自增等报道，天

祝白牦牛Ｌｅｐｔｉｎ基因可以下调 ＳＣＤ１基因的转录，Ｌｅｐｔｉｎ基因
的错义突变可能对天祝白牦牛肌肉脂肪 ＦＡ的组成产生影
响［２４］。王建华等采用 ＰＣＲ－ＳＳＣＰ技术对甘南牦牛 ＣＡＳＴ基
因内含子和外显子部分序列进行单核苷酸多态性分析，结果

表明在牦牛第２、３、８内含子以及第３外显子上发现多态位
点，而在第８外显子上没有发现多态位点［２５］。费春红等通过

对天祝白牦牛 ＣＡＰＮ１基因的克隆与序列分析，发现牦牛
ＣＡＰＮ１基因编码的氨基酸在４个结构域中均具有很好的保
守性，而结构域Ⅳ最为保守［２６］。焦斐采用 ＰＣＲ－ＳＳＣＰ结合
ＤＮＡ测序技术，对甘南牦牛、天祝白牦牛、大通牦牛共 ３４１头
牦牛 ＰＲＫＡＧ３基因与ＦＡＳ基因进行单核苷酸多态性检测，研
究表明ＰＲＫＡＧ３基因Ｐ１位点在第３内含子发生Ａ→Ｇ突变，
ＡＡ基因型个体的失水率显著高于 ＡＢ基因型个体（Ｐ＜
００５），Ｐ４位点在第９内含子发生 Ｇ→Ａ突变，ＰＱ基因型个
体的失水率均显著高于ＰＰ基因型个体（Ｐ＜０．０５）；ＦＡＳ基因
Ｆ３Ｂ位点上Ｍ等位基因对牦牛肉脂肪含量起正面效应；Ｆ３４Ｂ
位点上 Ｈ等位基因对牦牛肉脂肪含量起正面效应；Ｆ３５位点
上Ｅ等位基因对牦牛肉 ｐＨ２４ｈ值与脂肪含量也起正面效
应［２７］。因此，ＰＲＫＡＧ３基因与ＦＡＳ基因可作为牦牛失水率及
脂肪含量潜在分子标记位点。柴志欣等利用 ＰＣＲ－ＳＳＣＰ和
ＤＮＡ测序方法对帕里牦牛、工布江达牦牛、类乌齐牦牛、康布
牦牛、桑日牦牛、巴青牦牛、江达牦牛、斯布牦牛、嘉黎牦牛、桑

桑牦牛、丁青牦牛等西藏 １１个牦牛类群共 ４８３头牦牛的
ＡＤＤ１基因第２外显子序列进行遗传多态性分析，结果表明
该序列存在１处碱基（Ｔ）缺失和１处碱基突变（Ａ→Ｇ），１１个
牦牛类群均存在严重偏态；除帕里牦牛、巴青牦牛外，其他９
个牦牛类群均处于中度多态（０．２５＜ＰＩＣ＜０．５０），遗传变异
较大［２８］。刘自增采用ＰＣＲ－ＨＲＭＡ技术对甘南牦牛、大通牦
牛、天祝牦牛ＳＣＤ１基因进行了多态性分析，研究表明在甘南
牦牛、大通牦牛、天祝牦牛ＳＣＤ１基因中都检测到１处碱基突
变（Ｔ→Ｃ），位于第５外显子，引起氨基酸变化（Ｖａｌ→Ａｌａ），携
带该位点Ｃ等位基因的个体胴体单不饱和脂肪酸 ＭＵＦＡ含
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量较高［２９］。

３．４　牦牛泌乳性状相关基因
与牦牛泌乳性状相关基因主要集中在乳铁蛋白基因家族

和乳上皮黏蛋白（ＭＵＣ１）基因。乳铁蛋白基因家族主要包括
β－酪蛋白基因（β－ＣＮ）、κ－酪蛋白基因（κ－ＣＮ）、α－乳清
蛋白基因（α－Ｌａ）、β－乳球蛋白基因（β－Ｌｇ）等成员。
Ｒｉｎｄｅｒｋｎｅｃｈｔ等对牦牛κ－ＣＮ基因５′端转录非翻译区和外显
子Ⅳ进行了多态性分析，结果表明牦牛与其他牛种间存在一
定差异［３０］。毛永江等利用聚丙烯酰胺凝胶电泳（ＰＡＧＥ）对
１０９头麦洼牦牛乳蛋白多态性进行分型，结果表明 β－ＣＮ、
κ－ＣＮ、α－Ｌａ呈单态，而 β－Ｌｇ呈多态，优势基因型为 ＤＤ、
ＥＥ型，乳蛋白基因座对产奶量、乳常规营养成分及乳蛋白组
分的相对含量均无显著影响（Ｐ＞０．０５）［３１］。龚卫华等利用
ＰＣＲ方法扩增了麦洼牦牛 α－Ｌａ基因５′非翻译区的部分序
列，该序列与普通牛的相应序列具有很高的同源性

（９８１％），但存在８个碱基差异，碱基突变类型包括１个缺
失、５个转换、２个颠换［３２］。毛晓玲等利用 ＰＣＲ－ＲＦＬＰ技术
分析了麦洼牦牛、九龙牦牛、西藏牦牛ＧＨ、Ｐｉｔ－１、α－Ｌａ基因
的多态性，研究表明 ＧＨ、Ｐｉｔ－１、α－Ｌａ基因特定位点均未检
测到多态性［３３］。樊宝良等扩增并克隆了牦牛 α－乳清蛋白
基因全序列，结果表明牦牛 α－乳清蛋白全基因共编码１４２
个氨基酸，且牦牛 ５′侧翼序列在结构上和普通牛基本
相同［３４］。

３．５　牦牛其他性状相关基因
ＢｏＬＡ－ＤＲＢ是牛主要组织相容性复合物（ＭＨＣ）基因家

族中的Ⅱ类基因，是该基因家族中最主要的功能基因，所编码
的ＭＨＣ抗原与免疫应答和抗病性密切相关。包鹏甲等采用
ＰＣＲ－ＲＦＬＰ对天祝白牦牛、甘南牦牛、大通牦牛等３个类群
７５７头个体的ＭＨＣ－ＤＲＢ３．２基因进行ＰＣＲ－ＲＦＬＰ分析，结
果表明３个群体的多态信息含量分别为０．７３９、０．７５４、０．７４３，
均达到高度多态（ＰＩＣ＞０．５０）［３５］。说明牦牛ＤＲＢ３．２基因具
有高度多态性，在牦牛抗病育种和提高牦牛生产性能方面具

有独特效力和广泛应用前景。前人研究发现，共乳铁蛋白

（ＬＦ）在抗菌、抗病毒、抗氧化、抗肿瘤、调节免疫等方面起重
要作用［３６－３７］。裴杰等对天祝白牦牛乳铁蛋白基因的编码区

进行克隆和分子特征分析［３８］。

唐懿挺等对麦洼牦牛、斯布牦牛、天祝牦牛、九龙牦牛的

黑色素皮质素受体１（ＭＣ１Ｒ）基因编码区进行克隆测序及分
析，结果表明４个牦牛品种间及与普通牛间在 ＭＣ１Ｒ基因编
码区内共有１３个碱基差异，无碱基的插入和缺失现象，编码
蛋白共有９个氨基酸差异［３９］。该研究结果对今后开展ＭＣ１Ｒ
基因与牦牛毛色性状的相关分析以及牦牛毛色遗传机理、基

因定位、基因表达调控等研究具有重要意义。

４　牦牛分子育种存在问题和研究展望

４．１　牦牛分子育种存在问题
ＤＮＡ分子标记技术在牦牛遗传育种研究中的应用及牦

牛功能基因的研究方面已取得很大进展，目前已获得许多关

于牦牛分子遗传特征的信息，牦牛功能基因研究也随之逐渐

朝多个经济性状展开，研究成果显著，这为今后牦牛的进一步

研究和在分子育种方面的应用奠定了良好基础。但是牦牛分

子育种研究还存在许多问题亟须解决：理论研究较多，生产应

用较少；对牦牛重要经济性状功能基因多态性研究较多，而对

其多态性与生产性能的相关性分析研究较少，缺乏与生产性

能相关性的探讨；对牦牛核外基因组研究相对较少；尚未涉及

到牦牛更多重要经济性状基因精细定位、表达调控研究；部分

分子遗传标记（ＳＳＣＰ、ＳＮＰ、ＤＮＡ指纹）在牦牛科研中运用不
够深入，未发挥出其应有优势。因此研究者应不断创新，分子

遗传学家、分子生物学家、育种家应进一步加强交流与合作，

以推动我国牦牛研究发展。此外与国内外其他畜种相比，我

国牦牛分子育种研究存在过于分散、简单重复、小规模、研究

经费有限等问题。因此在今后牦牛遗传育种研究中，有必要

考虑解决以上问题，更好地为牦牛生产服务。

４．２　牦牛分子育种思路
目前普通牛和牦牛的基因组测序已完成，基因图谱的饱

和度大幅度提高。分析控制牦牛重要经济性状功能基因座位

的定位及对相应表型的影响成为今后牦牛分子育种研究的重

点；寻找和扩大分子遗传多态性标记的数量，开发和应用新型

分子标记已成为分子育种技术研究的热点和重要方向；利用

分子辅助标记对目的基因进行分子标记，从而实现对重要经

济性状的标记辅助选择，是进行牦牛分子育种研究的首选方

法。随着转基因技术的不断进步，转基因的定点整合、整合

率、稳定遗传等问题将会逐步得到解决，从而成为牦牛育种中

培育优质、高抗病性新品种的主要途径。

４．２．１　遗传资源的保护　现代育种技术的发展和应用使家
畜生产量得到了极大提高，高产品种的育种满足了人类对畜

产品的需要，并逐渐取代了固有地方品种，致使某些品种数目

锐减。目前我国牦牛数量和品种较多，资源较丰富，牦牛遗传

资源的保种问题不是十分突出。但多年来牦牛产区粗放的掠

夺式经营管理和良种体系不健全、商品意识淡薄、畜群结构不

合理、以自然交配为主等诸多因素，严重影响牦牛群体生产力

水平的提高，牦牛品种至今仍为生产性能较低的原始品种，甚

至使部分地区的牦牛表现出体格变小、体重下降、繁殖率低、

抗病力弱、死亡率高等“退化”征候。因此，合理开发利用牦

牛遗传资源，对部分品种重点保种，并开展活体原位保种、精

子冷冻和胚胎冷冻保存、基因文库保存等牦牛遗传资源的保

护方法研究是十分必要。

４．２．２　核外基因组的研究　线粒体 ＤＮＡ（ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ
ＤＮＡ，ｍｔＤＮＡ）是动物体内唯一存在的核外遗传物质，拷贝数
多，突变率高。ｍｔＤＮＡ直接影响体内能量代谢的重要物质 －
ＡＴＰ的合成，进而影响重要经济性状。由于核外基因组固有
的特点，其在我国牦牛遗传多样性、遗传分化、聚类关系、分

类、系统发育等研究中是很好的分子遗传标记。因此今后应

加强牦牛核外基因组研究，为牦牛遗传资源的合理保护与利

用提供理论依据。

４．２．３　比较基因组学研究　人类全基因组序列的分析与比
较使比较基因组学成为整个生物学领域最新、最重要、进展最

快、影响最大的学科之一。而人类基因组计划的完成和动物

基因组计划的实施，为不同物种间比较基因组学的研究提供

了契机。目前，多个牦牛经济性状功能基因与其他物种的比

较基因组分析和进化研究表明，大多数核内功能基因能被用

于牦牛与其他物种的分子进化分析。因此充分利用人、牛、
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猪、羊等物种的科研成果，进一步开展牦牛与其他物种的比较

基因组学研究，是提高牦牛基因组研究的一条捷径。

４．３　牦牛分子育种展望
在实际应用中将各种分子遗传标记相互结合、补充，从不

同角度全面深入地了解牦牛经济性状的遗传特征，揭示相关

功能基因的遗传结构和功能的内在联系，并将研究结果应用

于牦牛经济性状的改良和新品种或品系的培育，是今后分子

育种的重点之一。此外，通过有意识地选留加以保护优良品

种基因，使之不因遗传漂变而丢失；缩短世代间隔，增加选择

准确性，从而提高牦牛育种的遗传进展；显著改善牦牛的屠宰

率、净肉率、产毛量、抗逆性等生产性能，使之更适合高海拔牧

区畜牧业的发展，也是从事牦牛科研、生产者须要考虑的一系

列问题。
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