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　　摘要：应用微卫星位点ＬＥＩ０２５８研究我国乌骨鸡的遗传多态性与分子进化。以８种乌骨鸡和４种黑羽鸡为研究
材料，通过基因分型与测序，构建中介网络图，分析乌骨鸡的遗传多样性并探讨其起源。２４０份样品共检测到６７个等
位基因，片段长度为１８１～５０７ｂｐ。乌骨鸡保持着与黑羽鸡相当的遗传变异水平，观察杂合度、期望杂合度和多态信息
含量分别为０．８１３、０．９６２、０．９５７。经测序鉴定出３８个等位基因，部分等位基因为个别乌骨鸡品种所特有。１０个等位
基因与２５种已知ＭＨＣ血清型相匹配。基于侧翼区变异信息的中介网络图将３８个等位基因分为６条进化枝，未发现
乌骨鸡特有的进化枝。研究结果为乌骨鸡的保种选育与开发利用及起源进化研究提供了理论基础。
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　　微卫星位点ＬＥＩ０２５８是近年来逐渐应用于家鸡遗传多样
性与分子进化的遗传标记，与常规的微卫星不同，ＬＥＩ０２５８由
Ｒ１３（ＣＴＡＴＧＴＣＴＴＣＴＴＴ）和Ｒ１２（ＣＴＴＴＣＣＴＴＣＴＴＴ）２个重复单
元组成，同时侧翼区转换、颠换或缺失等变异较多，因而该位

点具有较高的多态性［１－６］。微卫星位点ＬＥＩ０２５８定位于鸡１６
号染 色 体 的 主 要 组 织 相 容 性 复 合 体 Ｂ区 域 （ｍａｊｏｒ
ｈｉｓｔｏｃｏｍｐａｔｉｂｉｌｉｔｙｃｏｍｐｌｅｘＢｒｅｇｉｏｎ，ＭＨＣ－Ｂ），其遗传多态性通
常与宿主的抗病能力呈正相关［７－８］，并且与ＭＨＣ－Ｂ血清型有
较好对应关系［９］。因此，微卫星位点ＬＥＩ０２５８对于评估保育群
体的遗传多样性水平与保护潜力具有一定的参考价值。

乌骨鸡是独具中国特色的畜禽品种之一，因其特有的药

用价值和我国的饮食文化，在近千年的环境选择及人工培养

下，形成了近２０个体型外貌、生产性能各异的地方品种［１０］。

微卫星与线粒体ＤＮＡ研究表明乌骨鸡具有较高的遗传多样
性水平［１１－１３］，而乌骨鸡ＬＥＩ０２５８多态性的研究尚属空白。本
研究在应用微卫星位点ＬＥＩ０２５８对我国主要乌骨鸡品种进行
遗传多态性与分子进化分析，评估保育鸡种的遗传变异水平，

探讨乌骨鸡的遗传起源，为乌骨鸡的保种选育与利用提供科

学理论依据。

１　材料与方法

１．１　材料与试剂
乌骨鸡（乌鸡）及黑羽鸡（非乌骨鸡）样品采自各自保种

场，每个品种２０羽（表１），翅下静脉取血，终浓度７０％的乙醇
于－８０℃保存，采用传统的酚氯仿法提取基因组 ＤＮＡ，ＰＣＲ
相关试剂购自宝生物工程（大连）有限公司，引物由广州艾基

生物技术有限公司合成。

表１　样品信息

品种 代号
个体数

（个）
采集地点 采集时间

乌骨鸡

　东兰乌鸡 ＤＬ ２０ 广西东兰县 ２０１６年４月
　黄羽乌鸡 ＨＷ ２０ 江西省修水县 ２０１５年１２月
　余干乌骨鸡 ＹＧ ２０ 江西省余干县 ２０１５年１２月
　德化黑鸡 ＤＨ ２０ 福建省德化县 ２０１６年７月
　金湖乌凤鸡 ＴＮ ２０ 福建省泰宁县 ２０１６年７月
　江山乌骨鸡 ＪＳ ２０ 浙江省江山市 ２０１６年６月
　雪峰乌骨鸡 ＸＦ ２０ 湖南省怀化市 ２０１７年４月
　略阳乌鸡 ＬＹ ２０ 陕西省略阳县 ２０１５年１０月
黑羽鸡

　龙胜凤鸡 ＬＳ ２０ 广西龙胜县 ２０１６年４月
　黄山黑鸡 ＨＳ ２０ 安徽省黄山市 ２０１６年５月
　东乡绿壳蛋鸡 ＤＸ ２０ 江西省东乡县 ２０１５年１０月
　寿光鸡 ＳＧ ２０ 山东省寿光县 ２０１５年１２月
总计 ２４０

１．２　　ＰＣＲ扩增与基因分型
扩增引物序列参照 ＭｃＣｏｎｎｅｌｌ等的序列［１］，正向引物５′

端添加ＦＡＭ荧光标记。ＰＣＲ扩增体系为３０μＬ：３．０μＬ１０×
ＰＣＲｂｕｆｆｅｒ，２．４μＬｄＮＴＰｍｉｘｔｕｒｅ（２．５ｍｍｏｌ／Ｌ），上、下游引物
（２０．０μｍｏｌ／Ｌ）各 ０．３μＬ，０．３μＬｒＴａｑ酶（５Ｕ／μＬ），５０～
１００ｎｇ模板 ＤＮＡ，灭菌 ｄｄＨ２Ｏ补齐至 ３０μＬ。ＰＣＲ扩增条
件：９４℃预变性 ４ｍｉｎ；９４℃ ３０ｓ，６３℃ １ｍｉｎ，７２℃延伸
１ｍｉｎ，３８个循环；７２℃延伸７ｍｉｎ。经１．５％琼脂糖凝胶电泳
检测后送上海翼和应用生物技术有限公司 ＡＢＩ３７３０平台进
行基因分型。

１．３　等位基因测序
根据基因分型的结果，参照黄勋和等的方法［５］挑选测序
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样品，送广州艾基生物技术有限公司进行双向测序。

１．４　统计分析
观察杂合度（ｏｂｓｅｒｖｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，Ｈｏ）、期望杂合度

（ｅｘｐｅｃｔｅｄｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ，ＨＥ）、多态信息含量（ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ
ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎｃｏｎｔｅｎｔ，ＰＩＣ）、等位基因数（ＮＡ）和等位基因频率
等由软件Ｃｅｒｖｕｓ３．０．３［１４］统计。为与黄羽鸡［５］进行比较，应

用软件ＡＤＺＥ１．０［１５］对等位基因多态性进行稀释处理。使用
软件ＭＥＧＡ６．０［１６］执行序列比对。去掉重复序列后，使用软
件 ＳｐｌｉｔｓＴｒｅｅ４．１０［１７］构建基于侧翼序列的中介网络图
（ｍｅｄｉａｎ－ｊｏｉｎｉｎｇｎｅｔｗｏｒｋ），进化枝的命名参考 Ｃｈａｚａｒａ等［２］

和黄勋和等［５－６］的方法。

２　结果与分析

２．１　基因型多态性
２４０个样品基因分型共检测出６７个等位基因，片段大小

范围为１８１～５０７ｂｐ，频率最高的是等位基因２０５，为０．１０４２，
其次是１９３（０．０６８８）和３１０（０．０６４６）（表２）。乌骨鸡观察
杂合度、期望杂合度和多态信息含量分别为０．８１３、０．９６２和
０．９５７，与黑羽鸡和黄羽鸡相当，表明中国乌骨鸡保持着较高
的遗传变异水平（表３）。其中，德化黑鸡的多态信息含量最
高（０．９２９），余干乌骨鸡最低（０．８０９）。德化黑鸡的等位基因
丰度最高（１４．３８９），黄羽乌鸡最低（９．５５４）；江山乌骨鸡的私
有等位基因丰度最高（４．９５７），黄羽乌鸡最低（１．０１４）。乌骨
鸡的等位基因丰度与私有等位基因丰度均高于黑羽鸡和黄羽

鸡（表３）。

表２　微卫星ＬＥＩ０２５８的等位基因频率

等位基因
等位基因数量（个）

ＤＬ ＬＳ ＨＷ ＹＧ ＤＨ ＴＮ ＪＳ ＨＳ ＬＹ ＸＦ ＤＸ ＳＧ
基因频率

１８１ ３ ０．００６３
１８３ ２ ０．００４２
１９０ ２ ０．００４２
１９３ ２ ４ １５ ６ １ ３ ２ ０．０６８８
１９４ １ ２ ０．００６３
２０３ ２ ０．００４２
２０５ ３ ８ １２ ３ ５ １ ７ １ ９ １ ０．１０４２
２０６ ２ １ ４ ０．０１４６
２１７ ５ ２ １ ０．０１６７
２１８ １ ２ ２ ４ ３ ０．０２５０
２３７ ２ ０．００４２
２３８ ７ ３ ０．０２０８
２３９ ７ ０．０１４６
２４２ １ １ ０．００４２
２４３ ２ １ ０．００８３
２５０ １ ３ ０．００８３
２５１ ４ ５ ３ １ １ ２ １ １ ０．０３５４
２５４ １ １ ０．００４２
２６０ １ ０．００２１
２６１ ２ ０．００４２
２６３ １ １ ０．００４２
２７３ ３ ０．００６３
２７５ ５ ２ ７ ５ ０．０３９６
２７６ １ ０．００２１
２８２ １ ０．００２１
２８５ ２ ２ ３ ５ ０．０２５０
２８６ １ ３ ０．００８３
２８７ ２ ４ １ ５ ０．０２５０
２８８ ２ １ ０．００６３
２９７ １ ２ １ ０．００８３
２９８ １ ２ ３ ５ ２ １ ０．０２９２
３００ １ ２ ０．００６３
３０６ １ ０．００２１
３０７ ２ ０．００４２
３０８ ４ ０．００８３
３０９ ２ ０．００４２
３１０ ８ ５ １ １ １ ３ １２ ０．０６４６
３１１ １ ０．００２１
３１２ ４ １ ２ １ ４ ３ ２ １ ０．０３７５
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　续表２

等位基因
等位基因数量（个）

ＤＬ ＬＳ ＨＷ ＹＧ ＤＨ ＴＮ ＪＳ ＨＳ ＬＹ ＸＦ ＤＸ ＳＧ
基因频率

３２１ １ ０．００２１
３２２ ３ ４ １ ０．０１６７
３２３ ４ ３ ０．０１４６
３２４ １ １ １ ２ ６ ０．０２２９
３３２ １ ０．００２１
３３６ １ ４ ２ １ １ ４ ２ ４ ０．０３７５
３３７ １ ０．００４２
３４６ ６ １ ０．０１４６
３４７ １ １ ０．００４２
３４８ ３ ３ ３ １ １ １ ２ ３ ０．０３５４
３４９ ２ １ ０．００６３
３６０ ２ １ ５ １ ０．０１８８
３６１ １ １０ ５ １ ０．０３５４
３６７ １ ０．００２１
３７０ １ １ ０．００４２
３７２ １ １ １ ０．００６３
３７３ １ ２ ２ １ ０．０１２５
３８５ ２ ５ １ ２ ３ ３ ０．０３３３
３９５ １ ０．００２１
３９７ ２ １ １ １ ０．０１０４
４２４ ２ ０．００４２
４２７ ３ ０．００６３
４３８ １ ０．００２１
４４８ ５ ０．０１０４
４４９ １ １ ２ ０．００８３
４８１ １ ０．００２１
４９５ ２ １ １ ５ ５ ０．０２９２
５０７ １ ０．００２１

表３　微卫星位点ＬＥＩ０２５８遗传变异分析

品种
等位基因多态性 遗传多态性

ＮＡ Ａｒ（ｇ） Ａｐ（ｇ） ＨＥ ＨＯ ＰＩＣ
乌骨鸡 ５８ ３５．０１０ １２．９２５ ０．９６２ ０．８１３ ０．９５７
　东兰乌鸡 １３ １０．５４８ １．５３７ ０．９１９ ０．６５０ ０．８８８
　黄羽乌鸡 １３ ９．５５４ １．０１４ ０．８７４ ０．９５０ ０．８３９
　余干乌骨鸡 １５ １０．０４８ １．７９６ ０．８４２ ０．８５０ ０．８０９
　德化黑鸡 ２３ １４．３８９ ４．５０７ ０．９５６ ０．８００ ０．９２９
　金湖乌凤鸡 １５ １０．５２４ ４．５９９ ０．９０３ ０．８００ ０．８７０
　雪峰乌骨鸡 １６ １１．１７５ １．７５２ ０．９１０ ０．７５０ ０．８７８
　江山乌骨鸡 １７ １２．２９３ ４．９５７ ０．９３８ ０．８５０ ０．９０９
　略阳乌鸡 １７ １２．３９８ １．８４４ ０．９４５ ０．８５０ ０．９１６
黑羽鸡 ３６ ２８．０１９ ７．９４２ ０．９５４ ０．８３８ ０．９４６
　龙胜凤鸡 １２ ９．３９０ １．８８１ ０．９００ ０．９００ ０．８６６
　黄山黑鸡 １７ １１．６９１ ２．８０８ ０．９２７ ０．８００ ０．８９６
　东乡绿壳蛋鸡 １５ １０．２３５ ０．８７７ ０．８７９ ０．６５０ ０．８４６
　寿光鸡 １３ １０．２７７ １．７５５ ０．９２２ １．０００ ０．８９０
黄羽鸡 ３９ ２９．０８６ ６．４７８ ０．９４９ ０．８５０ ０．９４２
　广西三黄鸡 １１ ８．８２１ １．９４８ ０．８９２ ０．７５０ ０．８５６
　宁都三黄鸡 １９ １１．９２３ ３．５９７ ０．８７２ ０．８５０ ０．８４３
　河田鸡 １９ １２．６６５ ４．０６９ ０．９３７ １．０００ ０．９０８
　黄郎鸡 １５ １０．９１２ ２．２１６ ０．９０８ ０．７５０ ０．８７６
　惠阳胡须鸡 １９ １２．９７１ ３．１６２ ０．９４２ ０．９００ ０．９１３

　　注：ＮＡ，等位基因数；Ａｒ（ｇ），等位基因丰度；Ａｐ（ｇ），私有等位基因丰度；乌骨鸡对黑羽鸡ｇ为８０，乌骨鸡对黄羽鸡为１００；ＨＥ，期望杂合度；

ＨＯ，观察杂合度；ＰＩＣ，多态信息含量；数据来源于黄勋和等的研究结果［５］，样品数均稀释为２０。
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２．２　核苷酸序列分析
抽检６７个样品进行双向测序，共检测出３８个等位基因，

片段大小在１９３～５０１ｂｐ，其中１０个为首次发现（表４）。３个
等位基因与毛细管电泳分型结果一致，分别是 １９３、２０５和
２３７。微 卫 星 位 点 ＬＥＩ０２５８由 ２ 个 重 复 单 元 Ｒ１３
（ＣＴＡＴＧＴＣＴＴＣＴＴＴ）和Ｒ１２（ＣＴＴＴＣＣＴＴＣＴＴＴ）组成，重复次数
分别１～１７次和３～２８次。Ｒ１３上游有５５ｂｐ（不含引物序
列），含有８个变异位点，以转换为主，但在 －２９～－３０出现
了“ＴＴ”缺失的现象。Ｒ１２下游有５３ｂｐ（不含引物序列），含
有５个变异位点，以颠换为主，５碱基位置出现了Ｔ／Ｃ转换的
现象。部分等位基因出现下游１１～１８位置“ＡＴＴＴＴＧＡＧ”缺
失的现象，但仅限于小于２４１ｂｐ的等位基因。等位基因２６１
在１１～１８突变为 ＡＴＴＴＴＧＧＧ，不同于 Ｆｕｌｔｏｎ等报道的

“ＡＴＴＴＧＡＧ”［９］，但与Ｈａｎ等［３］、黄勋和等［５－６］的报道相同。

２．３　侧翼区中介网络图分析
去掉Ｒ１３、Ｒ１２重复序列后，构建侧翼区变异信息的中介

网络图（图１）。３８个等位基因可分为６条进化枝（Ａ－Ｆ），每
条进化枝有１～１５个等位基因。其中，Ａ枝的等位基因最多，
为１５个；Ｅ枝只含有１个等位基因。有些等位基因只出现在
特定的乌骨鸡品种，如４１９（德化黑鸡）、４２１（金湖乌凤鸡）；
而有些等位基因则分布在多个乌骨鸡品种，如１９３、２０５、２４９
和３３３。每条进化枝均有黄羽鸡与乌骨鸡共享的等位基因，
其中Ａ、Ｂ、Ｃ同样存在于红原鸡中［２，９］。１０个等位基因的血
清型分别与２５种ＭＨＣ单倍型相对应，分布在Ａ、Ｂ、Ｄ和Ｅ进
化枝中，其中２个等位基因为黑羽鸡特有（表４）。

３　讨论与结论

乌骨鸡是我国宝贵的家禽遗传资源，具有重要的经济价

值和科学研究价值。微卫星位点是家鸡品种保育效果动态监

测的重要遗传标记［１８－１９］。微卫星 ＬＥＩ０２５８遗传变异分析显
示，乌骨鸡保持着与黑羽鸡相当的遗传多样性水平（表３），表
明乌骨鸡保育状态较好，有利于后续的保种选育与开发利用。

从期望杂合度、观察杂合度和多态信息含量可以看出，与常规

微卫星相比，微卫星 ＬＥＩ０２５８位点普遍具有较高的遗传变异
性［５－６］，这可能与所选研究样本以及遗传标记不同有关。

微卫星位点ＬＥＩ０２５８特异等位基因可作为品种鉴定的参
考依据［３，５－６］。乌骨鸡具有较高的营养价值，为提高生长生产

性能和营养价值，各地开展了乌骨鸡品种保种选育和新品系

培养等工作。但市面上出现了许多良莠不齐的商品鸡冒充地

方乌骨鸡品种，给鉴定工作带来了极大的困扰。本研究发现，

少数等位基因为个别品种所特有，如２６０（黄山黑鸡）、３０８（金
湖乌凤鸡）。将来还需加大研究样品量以鉴定更多的品种特

异等位基因，同时联合其他分子标记［２０－２３］以及外貌特征开展

品种鉴定检测工作。

乌骨鸡具有较强的环境适应能力，在我国大部分省份均
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表４　微卫星ＬＥＩ０２５８位点等位基因多态性

片段长度

（ｂｐ，通过基
因分型检测）

一致大小

（ｂｐ，通过测
序检测）

上游位点

－４３－３７－３２－２９～－３０－２８－２０－１３ －７
重复单元

Ｒｅｐｅａｔｓ

Ｒ１３ Ｒ１２

下游位点

４ ５ １１～１８ ２６３３ Ｂ单倍型 品种
基因

登录号
Ｔ Ｔ Ｔ ＴＴ Ｇ Ｃ Ａ Ａ Ｔ ＣＡＴＴＴＴＧＡＧＡＡ／Ｔ

１９０／１９４／１９３ １９３ ． ． ． ． ． ． ． ． １ ３ ． Ｔ — ． Ｔ １５．１，１１，２７，６１ ＤＬ，ＤＨ，ＤＸ，ＨＷ，ＪＳ，
ＬＹ，ＹＧ

ＤＱ２３９５４７

２０３／２０５／２０６ ２０５ ． ． ． ． ． ． ． ． １ ４ ． ． — ． Ｔ １３．２，１７，ＢＷ１１ ＤＬ，ＬＳ，ＨＷ，ＹＧ，ＤＸ，
ＤＨ，ＨＳ，ＴＮ，ＬＹ，ＸＦ

ＤＱ２３９５６０

２１７／２１８ ２１７ ． ． ． ． ． ． ． ． １ ５ ． ． － ． Ｔ ＹＧ，ＪＳ，ＨＳ，ＬＹ，ＳＧ，ＸＦ ＫＦ５３４９２６
２３８ ２３１ ． ． ． ． ． ． ． ． １ ７ ． ． － ． Ｔ ＬＳ，ＪＳ ＫＸ３６５３５６

２３７／２３８／２３９ ２３７ ． ． ． ． ． ． ． ． １ ６ ． ． ． ． Ａ ＬＳ，ＪＳ ＫＦ５３５０８７
２４３ ２４１ ． ． ． ． ． ． ． ． １ ７ ． ． — ． Ｔ ＴＮ，ＨＳ ＫＦ５３４９２７

２５０／２５１／２５４ ２４９ ． ． ． ． ． ． ． ． １ ７ ． ． ． ． Ａ ＬＳ，ＬＹ，ＤＨ，ＨＳ，ＨＷ，
ＪＳ，ＴＮ

ＫＸ３６５３５７

２６０ ２５９ ． ． ． — ． ． ． ． １ ８ ． ． ． ． Ａ ＨＳ ＫＦ５３５０８８
２６３ ２６１ ． ． ． ． ． ． ． ． １ ８ ． ． ＡＴＴＴＴＧＧＧ ． Ａ １５，２．２９ ＨＷ，ＤＨ ＫＸ３６５３５９
２７５ ２７３ ． ． ． ． ． ． ． ． １ ９ ． ． ． ． Ａ ＤＬ，ＤＸ，ＪＳ，ＸＦ ＫＦ５３４９３２
２８６ ２８３ ． ． ． — ． ． ． ． １ １０ ． ． ． ． Ｔ ＪＳ，ＤＨ ＫＦ５３５０９０

２９７／２９８ ２９５ ． ． ． — ． ． ． ． １ １１ ． ． ． ． Ｔ ５ ＤＬ，ＹＧ，ＤＸ，ＴＮ，ＨＳ，ＬＹ ＫＸ３６５３６５
３０８ ３０５ ． ． ． ． ． ． ． ． ９ ３ ． ． ． ． Ｔ ＴＮ ＫＦ５３５０９３
３１０ ３０７ ． ． ． — Ａ ． ． ． １ １２ ． ． ． ． Ｔ ＤＬ，ＬＳ，ＤＸ，ＤＨ，ＸＦ，ＨＳ

３１２ ３０９ ． ． ． ． ． ． ． ． １ １２ ． ． ． Ｔ Ｔ １０，２４，２６，７６ ＤＬ，ＹＧ，ＤＸ，ＤＨ，ＴＮ，
ＨＳ，ＳＧ，ＸＦ

ＫＸ３６５３６９

３２１ ３１９ ． ． ． — Ａ ． Ｇ ． １ １３ ． ． ． ． Ｔ ＹＧ
３２１／３２２ ３１９ ． ． ． — Ａ ． ． １ １３ ． ． ． ． Ｔ ＤＬ，ＹＧ，ＪＳ ＫＦ５３４９４３
３２４ ３２１ ． ． ． ． ． ． ． ． １ １３ ． ． ． ． Ａ ＬＳ，ＤＨ，ＪＳ，ＨＳ，ＳＧ ＫＦ５３４９４５
３３２ ３３３ ． ． ． ． ． ． ． ． １ １４ ． ． ． Ｔ Ｔ ＤＨ ＫＦ３６５３７２

３３６ ３３３ ． ． ． ． ． ． ． ． １ １４ Ａ ． ． ． Ｔ ＤＬ，ＬＳ，ＨＷ，ＹＧ，ＤＨ，
ＴＮ，ＨＳ，ＳＧ

３４９ ３４５ Ｃ ． ． ． ． ． ． ． １ １５ ． ． ． Ｔ Ｔ ＨＳ
３４９ ３４５ ． ． ． ． ． ． ． ． １ １５ ． ． ． Ｔ Ｔ １４ ＪＳ ＫＸ３６５３７４
３６０ ３５７ ． ． ． ． ． ． ． ． １ １６ ． ． ． ． Ａ ＤＸ，ＴＮ，ＳＧ，ＸＦ
３６１ ３５７ ． ． ． ． ． ． Ｇ ． １ １６ ． ． ． Ｔ Ｔ ＴＮ
３６１ ３５７ ． ． ． ． ． ． Ｇ Ｇ １ １６ ． ． ． Ｔ Ｔ ＴＮ

３６１ ３５７ ． ． ． ． ． ． ． ． １ １６ ． ． ． Ｔ Ｔ ５．１，６．１，２１，７５，
１３０，１３１，２０１

ＤＨ，ＤＸ，ＪＳ，ＴＮ ＤＱ２３９５５３

３７２／３７３ ３６９ ． ． ． ． ． ． ． ． １ １７ ． ． ． ． Ａ ＬＳ，ＨＷ，ＤＸ，ＤＨ，ＪＳ，ＸＦ ＫＦ５３４９４８
３８５ ３８０ ． Ｇ Ｇ ． ． Ｇ ． ． １ １８ ． ． ． Ｔ Ｔ ＤＸ
３８５ ３８１ ． ． ． ． ． ． ． ． １ １８ ． ． ． ． Ａ ＨＷ，ＳＧ，ＸＦ，ＬＳ，ＤＨ，ＤＸ
３８５ ３８１ ． ． ． ． ． ． ． ． １ １８ ． ． ． ． Ｔ １３．１ ＬＳ ＫＸ３６５３７８
３９７ ３９３ ． ． ． ． ． ． ． ． １ １９ ． ． ． Ｔ Ｔ １ ＹＧ，ＤＸ，ＬＹ，ＸＦ ＫＸ３６５３７９
４２４ ４１９ ． ． ． ． ． ． ． ． １５ ６ ． ． ． ． Ｔ ＤＨ ＫＦ５３４９５１
４２７ ４２１ ． ． ． ． ． ． ． ． １７ ４ ． ． ． ． Ｔ ＪＳ ＫＦ５３４９５２
４３８ ４３３ ． ． ． ． ． ． ． ． １７ ５ ． ． ． ． Ｔ ＤＨ ＫＦ５３５１０１
４４８ ４４３ ． ． ． ． ． ． ． １５ ８ ． ． ． ． Ｔ ６ ＳＧ ＫＸ３６５３８５
４４９ ４４３ ． ． Ｃ ． ． ． ． ． １５ ８ ． ． ． ． Ｔ ＴＮ，ＨＳ，ＳＧ
４９５ ４８９ ． ． ． ． ． ． ． ． １ ２７ ． ． ． ． Ａ ＨＷ，ＤＨ，ＤＬ，ＴＮ，ＬＹ ＫＦ５３５１０６
５０７ ５０１ ． ． ． ． ． ． ． ． １ ２８ ． ． ． ． Ａ ＬＳ ＫＸ３６５３８７

　　注：新序列。

有分布。ＭＨＣ遗传变异性通常与家禽抗病能力密切相
关［２４－２６］，而微卫星位点 ＬＥＩ０２５８等位基因与 ＭＨＣ单倍型有
较强的相关性［９］。本研究根据已有材料整理了乌骨鸡微卫

星位点ＬＥＩ０２５８等位基因血清型与ＭＨＣ单倍型的对应关系，
后续还需开展乌骨鸡ＭＨＣ单倍型相关的试验鉴定工作。

家鸡驯化的起源地和时间迄今仍存在较大争议［２７－３３］，基

于侧翼区的中介网络图反映了等位基因之间的关系［３４］，对系

统进化研究亦有一定的参考价值［５－６］。在乌骨鸡所有的进化

枝中，均存在与黑羽鸡和黄羽鸡共享的等位基因（图１），乌骨
鸡难以从家鸡中完全分离出来，提示乌骨鸡可能是从家鸡选

育而来，但具体从哪些品种选育而来、具体选育时间等信息则

需进一步研究。红原鸡也有部分等位基因分布于进化枝Ａ、Ｂ
和Ｃ中［２，９］，表明红原鸡是这些家鸡的共同祖先。将来需要

加大乌骨鸡品种覆盖度和样品数量，从黑色素等特色基因全

基因组角度探讨乌骨鸡的起源与扩散历史。
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师、安徽农业大学耿照玉教授、广西大学夏中生教授与杨秀荣

教授、江西省农业科学院武艳平博士、山东农业大学李显耀教

授提供样品，以及广东海洋大学杜炳旺教授、福建农林大学李

昂教授在采集样品时提供的帮助。
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