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奶山羊遗传育种现状与发展趋势

张晋华，张　莉
（中国农业科学院北京畜牧兽医研究所，北京１００１９３）

　　摘要：奶山羊是重要的经济草食家畜，在我国农业生产、生活中有着十分重要的地位，当前已成为开展精准扶贫和
实施乡村振兴战略的适宜畜种，因此，研究和发展奶山羊的遗传育种具有积极的意义。本文主要综述了奶山羊的遗传

资源概况、育种研究进展、繁殖技术和育种发展趋势等。尤其详细地介绍了奶山羊育种现状、育种方法的变革及新的

育种技术，并对与奶山羊主要经济性状相关的分子标记及功能基因挖掘研究进行梳理与概述，探讨了同期发情、人工

授精、体外胚胎生产等现代繁育技术在奶山羊产业中的应用，并展望了奶山羊育种的未来发展趋势。
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　　奶山羊（Ｃａｐｒａｈｉｒｃｕｓ）是一种小型反刍动物，作
为第一个被人类驯化的传统家畜品种［１］，具有饲养

成本低、占地面积小、适应能力强、分布广泛等特

点。奶山羊主要分布在经济发展相对落后的贫困

地区，是农牧民的主要经济来源，因此，具有良好的

养殖前景，对推动国民经济发展具有重要的意

义［２］。其次，奶山羊产品也具有较高的经济价值，

山羊奶营养丰富，与牛奶相比，其脂肪球较小，更容

易消化且致敏性低。山羊奶含有较高的钙、镁和

磷，是人乳的优质替代品之一［３－５］。山羊奶还具有

药用价值，通过润心肺、治疗虚劳、补养精气等，显

著提高身体素质和降低疾病的发生［６］。同时奶山

羊肉质鲜美，富含高蛋白和低饱和脂肪，是深受人

们喜爱的绿色健康食品［７］。

相比奶牛、生猪、家禽和肉羊等家畜，奶山羊群

体数量小，育种研究起步较晚，育种基础十分薄弱，

主要表现在优良种羊匮乏、种羊登记与生产性能覆

盖度低、育种方法落后等，由于相应的基础性研究

也较少，导致奶山羊遗传进展十分缓慢。因此，加

强对奶山羊育种基础研究，探索先进实用的育种技

术，对促进奶山羊产业发展非常重要［８］。

之前的研究中，育种人员通过传统的动物育种

学和数量遗传学对奶山羊开展育种研究，并培育出

一些优良的奶山羊品种。近年来，随着分子生物

学、分子遗传学和生物信息学等学科的发展，奶山

羊育种由过去的表型选择发展到分子标记辅助选

择，甚至基因组育种技术和设备的进步提高了育种

的精确性，加速了奶山羊的育种进程，并为进一步

挖掘奶山羊重要经济性状的分子标记和功能基因
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提供可能［９］。本研究对奶山羊的生产特点、ｍｔＤＮＡ
序列多态性、微卫星标记和功能基因等育种技术现

状和同期发情、人工授精和体外胚胎生产等繁殖技

术现状进行综述，并对奶山羊育种研究进行展望。

１　奶山羊遗传资源概况

１．１　奶山羊的类型与分布
我国是奶山羊养羊大国之一，拥有较多的奶山

羊培育品种，其中有５个奶山羊品种：关中奶山羊、
崂山奶山羊、文登奶山羊、雅安奶山羊、萨能奶山羊

收录于《中国畜禽遗传资源志：羊志》中［１０］。关中

奶山羊主要分布在陕西省境内，由西北农林科技大

学和陕西省各基地县畜牧技术部门共同培育，该品

种以西农萨能羊为父本，当地低产奶山羊为母本，

通过杂交并经过长期有计划选育形成。关中奶山

羊泌乳力高，产奶量为 ６８４．４ｋｇ，产羔率为
１８８０％，成 年 公 羊、母 羊 体 高 分 别 为 ８７．２、
７５．０ｃｍ，体质量分别为６６．５、５６．４ｋｇ［１１］。崂山奶
山羊主要分布在山东省境内，由青岛市崂山区农牧

局、山东农业大学共同培育，通过引进萨能奶山羊

和吐根堡奶山羊，与当地山羊级进杂交培育而成。

崂山奶山羊产奶量高，第三胎产奶量达６１３．８ｋｇ，产
羔率为１７０．０％，成年公羊、母羊体高分别为８５．７、
７０．６ｃｍ，体质量分别为７６．４、４５．２ｋｇ［１２］。文登奶
山羊由山东省文登市畜牧兽医技术服务中心、山东

农业大学共同培育，该品种由萨能奶山羊与当地山

羊杂交培育而成，是乳肉兼用型品种，其产奶量可

达８３３．０ｋｇ，产羔率高达２０３．０％，成年公羊、母羊
体高分别为 ８２．６、７３．４ｃｍ，体质量分别为 ８０．５、
５６５ｋｇ［１３］。雅安奶山羊主要分布于四川省雅安
市，由四川农业大学和雅安市西城区畜牧局培育，

通过萨能奶山羊不断改良本地山羊而形成，该品种

属乳肉兼用型，产奶量为 ６９１．７ｋｇ，产羔率为
１８６３％，成年公羊和母羊体高分别为 ８３．２、
６８．７ｃｍ，体质量分别为９２．０、４８．８ｋｇ［１４］。萨能奶
山羊是引进品种，原产于瑞士，是一个高产奶山羊

品种，产乳量最多可达 １２００．０ｋｇ，产羔率为
２０００％，成年公羊和母羊体高分别为 ８０．０、
７０．０ｃｍ，体质量分别为５０．０、４０．０ｋｇ［１０］。
１．２　奶山羊的养殖量

２０１７年全球奶山羊养殖数量估计为 ２．１８亿
只，与过去 １０年相比，世界奶山羊种群增加了近
２２．００％，其中亚洲占世界奶山羊数量的５２．００％、

非洲占３９．００％、欧洲占５．００％、美洲占４．００％和大
洋洲占 ＜１．００％［１５－１６］。２０１８年，我国奶山羊养殖
数量约为０．１４亿只，占我国山羊总数的８７５％［１７］。

奶山羊养殖数量不断上涨的主要因素是奶山羊产

奶多、繁殖速度快、所需饲料少、成本低、对环境的

污染小、抗病性能强、养殖效益高等优势［１８］。

２　奶山羊遗传育种研究进展

通过对羊遗传育种方面发表论文数量的分析

统计，排在前４位的国家由高到低排序分别是美国、
英国、中国、澳大利亚，但是我国近１０年论文数量超
越美、英、西班牙近 ５年论文总量，上升至第 ３
位［１９］。奶山羊的研究主要集中在奶山羊的生长性

状［２０］、繁殖性状［２１］、产奶性状［２２］、不同品种的遗传

多样性及起源［２３］、品种资源的保护和利用［２４］方面。

２．１　奶山羊生产性能研究
２．１．１　产奶性能　奶山羊品种不同，其产奶量、泌
乳周期以及乳中各成分含量有很大差异。从品种

方面看，萨能奶山羊的泌乳周期最长，持续泌乳可

达３００ｄ，雅安奶山羊２７８ｄ，文登奶山羊２５５ｄ，关中
奶山羊２５４ｄ，崂山奶山羊的泌乳周期相对较短，只
有２４０ｄ［１０］。在产羔数和胎次方面，奶山羊产双羔
时的日产奶量极显著高于产单羔时的日产奶量，奶

山羊产多羔时的总产奶量高于产单羔时的总产奶

量［２５－２６］。在产３胎的奶山羊中，发现随着产胎次数
的增加日产奶量有增加趋势，日产奶量以产３胎的
奶山羊为最高，极显著高于产１胎的奶山羊［２７］。在

表型方面，有角奶山羊的平均日产奶量极显著高于

无角奶山羊的日产奶量［２５］。在年龄方面，成年以前

产奶量与年龄增长为正相关，成年以后产奶量与年

龄呈负相关［２８］。在乳房形状方面，研究发现乳房体

积与质量和产奶量呈正相关，乳头长度和奶流率之

间及恒定长度或恒定直径下测量的乳头表面和剩

余奶之间呈正相关［２９］。在环境因素方面，改变原有

环境确实会对产奶量产生负面影响，且产羔季节对

总产奶量和日产奶量有显著影响［３０］，在冬天产羔比

在春天产羔的奶山羊产生更多的山羊奶［３１］。在不

同泌乳时期，泌乳时间延长，则山羊奶中的各种成

分随泌乳时间的延长而出现先下降后上升的趋势，

乳中乳糖含量则正相反［３２］。

２．１．２　产肉性能　奶山羊主要用于产奶，但是利用
奶山羊公羔和淘汰母羊等进行羊肉生产的前景广

阔，可以显著提高奶山羊的综合生产效益［３３］。研究
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表明，山羊肉中胆固醇含量显著低于其他肉类，去除

卵巢可以有效提高母羔羊的产肉性能［３４］。在品种改

良方面，关中奶山羊与波尔山羊分级杂交后代的山羊

肉具有高含量的蛋白质，低脂肪和胆固醇水平，在脂

肪酸组成方面优于关中奶山羊［３５］。在奶山羊雄性育

肥方面，日粮中补充共轭亚油酸（ＣＬＡ）可以增加肌肉
和脂肪中ＣＬＡ的含量并改善羊肉的质量［３６］。

２．２　奶山羊遗传多样性研究
２．２．１　线粒体 ＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）研究　细胞色素 ｂ
（ｃｙｔｏｃｈｒｏｍｅｂ，Ｃｙｔｂ）是线粒体的一个氧化磷酸化
系统Ⅲ蛋白复合体的组成部分，由线粒体基因组 Ｃｙ
ｔｂ基因编码［３７］。我国对１８个本地品种进行ｍｔＤＮＡ
序列多态性分析表明，我国本地山羊中有 ４个
ｍｔＤＮＡ谱系（Ａ－Ｄ），其中谱系Ａ占优势，谱系Ｂ中
等，谱系Ｃ和 Ｄ处于低频［３８］。在对我国古代山羊

的线粒体ＤＮＡ（ｍｔＤＮＡ）控制区域的２８９ｂｐ片段的
研究分析中，揭示了我国家养山羊的多个母系起

源，发现了３个ｍｔＤＮＡ谱系Ａ、Ｂ和Ｄ；通过对共享
序列的分析，发现内蒙古古代山羊与我国现代山羊

的遗传基因密切相关，表明内蒙古古代山羊对我国

现代山羊有遗传贡献［３９］。我国奶山羊的系统地理

结构比其他国内山羊弱，群体历史至少发生了１次
种群扩张事件［４０］。分析我国１３个品种山羊的完整
ｍｔＤＮＡ－Ｄ环序列，发现１３个山羊种群的地理结
构较弱，表明山羊种群在历史进程中的广泛运输导

致了较高的基因流［４１］。国外研究分析了来自５个
不同品种的山羊的ｍｔＤＮＡ，证实单倍群Ａ全球分布
广泛和具有多样性［４２］。

２．２．２　微卫星标记研究　利用微卫星标记揭示山
羊不同品种间的遗传变异，国内外已经进行了诸多

报道。Ｂｏｓｍａｎ等利用微卫星标记对萨能奶山羊、阿
尔卑斯奶山羊、吐根堡奶山羊进行基因分型，发现

在群体中有轻微的群体分化［４３］；法国卡尼德地区的

山羊品种和巴西东北部英国高山山羊品种尽管表

型相似但具有远距离遗传特征［４４］。Ｅｌ－Ｓａｙｅｄ等用
１０个微卫星分子标记（ＳＳＲ）对埃及西部沙漠的
Ｅｌ－Ｆａｒａｆｒａ和Ｓｉｗａ绿洲的２个本地山羊种群进行
基因型分型，表明这２个地区的山羊种群之间的遗
传分化水平较低［４５］。Ｍｕｒｉｔａｌ等用２９个微卫星标记
来评估３个尼日利亚山羊品种的遗传多样性和关
系，结构分析的图形显示尼日利亚山羊来自与南非

和欧洲品种不同的共同祖先［４６］。Ｗａｎｇ等利用 １５
个多态微卫星标记分析了我国６个奶山羊品种的遗

传结构和系统发育关系，结果表明我国本土发育的

奶山羊品种具有丰富的遗传多样性［４７］；然而，这些

品种表现出较低的繁殖程度和较高的群体混合度，

具有一定程度的近亲繁殖和亚群内近交系数

（ＦＩＳ＞０）。在对群体遗传分化和系统发育树拓扑
结构的分析中发现，我国本土发育的奶山羊品种亚

群间存在中等的遗传分化状态；但本地发达的品种

共享一个共同的祖先，即来自欧洲的萨能奶山羊，

因此文登奶山羊与崂山奶山羊之间存在密切的遗

传关系，关中奶山羊和西农萨能奶山羊也有密切的

亲缘关系，这与其形成历史和地理分布一致［４７］。利

用微卫星标记在我国中西部７个山羊品种中的研究
表明，关中奶山羊的遗传变异程度相对较小，并且

西农萨能奶山羊和关中奶山羊聚为一类［４８］。长江

沿岸１６个山羊种群的微卫星标记研究表明这些群
体具有高度多样性和遗传种群聚集，地理分布分

散［４９］。此外，Ｓｏｎｇ等对波尔山羊和西农萨能山羊６
个微卫星位点的多态性进行研究分析，表明这些微

卫星位点存在遗传多态性［５０］。

２．３　奶山羊重要经济性状功能基因研究
２．３．１　生长性状相关基因　目前发现与奶山羊生
长性状显著相关的基因有 ＩＧＦ－ＩＲ、ＧＨ、ＡＴＢＦ１、
ＧＤＦ９、ＫＤＭ６Ａ、ＩＧＦ－１、ＧＨＲ、ＩＧＦＢＰ－３、ＭＳＴＮ、
ＧＨＲＨＲ、ＳＴＡＴ３、ＳＣＤ、ＤＧＡＴ－２等。Ｌｕｏ等利用
ＰＣＲ－ＳＳＣＰ方法和测序技术在西农萨能奶山羊和
关中奶山羊的 ＩＧＦ－ＩＲ基因的 Ｒ８和 Ｒ９基因座上
鉴定出 ２个 ＳＮＰｓ，同时在 Ｒ９基因座中发现了
Ｃ１Ｃ１、Ｃ１Ｔ１和 Ｔ１Ｔ１３种基因型，在关中奶山羊中
Ｃ１Ｃ１和 Ｔ１Ｔ１基因型的体高显著高于 Ｃ１Ｔ１基因
型，Ｃ１Ｃ１基因型个体体长比 Ｔ１Ｔ１基因型个体的
长；在萨能奶山羊中Ｔ１Ｔ１和Ｃ１Ｔ１基因型的个体的
体高高于Ｃ１Ｃ１基因型［５１］。Ａｎ等通过基因与性状
的关联分析，发现山羊 ＧＨ基因的 ＳＮＰ位点对生长
性状有显著影响，表明 ＧＨ基因可以作为山羊生长
性状的候选基因［５２］。Ｚｈａｎｇ等研究表明，ＡＴＢＦ１基
因的ＳＮＰ２、ＳＮＰ５、ＳＮＰ６和ＳＮＰ７基因座分别与山羊
的生长相关性状显著相关［５３］。Ｗａｎｇ等在 ＧＤＦ９基
因的３０个调控区域内发现了１个新的１２－ｂｐ插
入／缺失（ｉｎｄｅｌ），发现其与山羊的生长性状具有显
著相关性［５４］。Ｗａｎｇ等发现，ＫＤＭ６Ａ基因中的
１６ｂｐ缺失突变与山羊生长相关性状显著相关，
ＫＤＭ６Ａ基因的Ⅱ基因型山羊的体质量显著高于 ＩＤ
和ＤＤ基因型［５５］。Ｓｈａｒｍａ等研究表明，ＩＧＦ－１基
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因的２个ＳＮＰｓ、ＧＨＲ基因的１个 ＳＮＰ和 ＩＧＦＢＰ－３
基因的１个ＳＮＰ与不同年龄的Ｓｉｒｏｈｉ山羊体质量显
著相关；ＧＨＲ基因的１个 ＳＮＰ与 Ｊａｍｕｎａｐａｒｉ山羊出
生时的体质量相关［５６］。Ａｎ等发现，ＭＳＴＮ基因可能
与山羊生长性状相关［５７］。Ｌｉｕ等在研究奶山羊生长
激素释放激素受体（ＧＨＲＨＲ）基因遗传变异时，发现
该基因的Ｐ３基因型与关中奶山羊的体长、体高、胸
围之间存在显著相关性；在西农萨能奶山羊群体

中，该基因型在身高和体长方面存在显著差异［５８］。

Ｊｉａ等发现，信号转导和转录激活因子３（ＳＴＡＴ３）基
因的１个ＳＮＰ基因座或２个或３个基因座组合的基
因型与一些生长性状之间存在正相关，表明 ＳＴＡＴ３
基因的表达与山羊生长性状有关［５９］。Ｃｈｅｎ等在关
中奶山羊和西农萨能奶山羊种群中研究发现，ＳＣＤ
基因的基因型ＣＣ个体在冠中和体长方面显著高于
基因型ＢＣ个体，ＤＣＮ基因的 ＸＸ基因型的个体明
显高于ＸＹ基因型的个体（Ｐ＜０．０５）［６０］。Ｆａｎｇ等
利用ＰＣＲ－ＳＳＣＰ和ＤＮＡ测序技术筛选了３个品种
（波尔山羊、中国徐淮白山羊和中国海门山羊）２９９
只山羊 ＤＧＡＴ－２基因的遗传变异，在 ＤＧＡＴ－２基
因的外显子３显示出多态性，发现 ＤＧＡＴ－２基因的
ＡＡ基因型个体显著高于ＡＢ基因型个体［６１］。

２．３．２　产奶性状相关基因　ＣＳＮ１Ｓ１基因编码 αｓ１
酪蛋白是反刍动物奶中的钙敏感蛋白之一。研究

表明，ＣＳＮ１Ｓ１基因在山羊中有１７个共显性等位基
因，其中等位基因 Ａ、Ｂ１、Ｂ２、Ｂ３、Ｂ４、Ｃ、Ｈ、Ｍ和 Ｌ
与奶中高含量的 ＣＳＮ１Ｓ１相关，等位基因 Ｅ和 Ｉ与
奶中中等含量的ＣＳＮ１Ｓ１相关（约１．１ｇ／Ｌ），等位基
因 Ｄ、Ｆ和 Ｇ与奶中低含量的 ＣＳＮ１Ｓ１相关
（０．６ｇ／Ｌ），而等位基因Ｎ、０１、０２与奶中ＣＳＮ１Ｓ１的
缺失相关（０ｇ／Ｌ））［６２－６３］；ＣＳＮ１Ｓ１基因的外显子１２
的缺失，影响羊奶中αｓ１－酪蛋白的含量、凝固特性
和奶酪品质［６４－６５］。ＤＧＡＴ１基因编码酰基辅酶 Ａ，
ＤＧＡＴ１基因中鉴定多态性（Ｋ２３２Ａ）是甘油三酯合
成中的关键酶并且对乳脂百分比和其他产奶特性

具有强烈影响［６６］。Ｍａｒｔｉｎ等对法国奶山羊产奶性
状的基因组扫描发现，ＤＧＡＴ１基因中２个新的外显
子Ｒ２５１Ｌ和 Ｒ３９６Ｗ突变，这些突变降低了乳脂含
量［６７］；Ｅｖｒｉｇｈ等研究发现，ＭＴＨＦＲ基因编码的蛋白
质是叶酸代谢途径中的催化剂，具有调节体内的高

半胱氨酸水平的作用［６８］。Ａｎ等在关中奶山羊和西
农萨能奶山羊中检测到 ＭＴＨＦＲ基因有１４个多态
性，关联分析发现ｇ．１９５１Ｃ＞Ｔ和 ｇ．４８００Ｇ＞Ａ位

点的突变对山羊奶中乳蛋白含量有显著影响［６９］；

Ｈｏｕ等研究表明，在关中奶山羊ＭＴＨＦＲ基因 ３ＵＴＲ
中２个新的ＳＮＰｓ（ｇ．２２４４Ａ＞Ｇ和ｇ．２２６４Ａ ＞Ｇ）
的纯合单倍型Ａ－Ｇ与 ＧＤ山羊的产奶量和乳蛋白
水平显著相关［７０］。此外，Ｚｈａｏ等在西农萨能奶山
羊中研究发现，配对样同源域转录因子１（ＰＩＴＸ１）基
因的甲基化率在高平均乳产量组中比低平均乳产

量组低，泌乳期的甲基化程度低［７１］。Ｈｏｕ等研究发
现，ＰＲＬＲ基因的 ｇ．６２１３０Ｃ＞ＴＳＮＰ位点与西农萨
能奶山羊和关中奶山羊的产奶性状显著相关［７２］。

２．３．３　繁殖性状相关基因　ＦＳＨβ基因编码的卵泡
刺激素（ＦＳＨ）是垂体前叶分泌的一种糖蛋白，对卵
泡的发育起促进作用［７３］。Ａｎ等以西农萨能奶山羊
和波尔山羊为研究对象，利用 ＰＣＲ－ＳＳＣＰ技术检
测ＦＳＨβ基因外显子 ２的单核苷酸多态性，发现
ＦＳＨβ基因外显子２（Ｐ２）中有１个多态性基因座，该
基因座具有３种基因型 ＥＥ、ＥＦ和 ＦＦ；在西农萨能
奶山羊中，ＥＥ基因型在第１至第４胎和平均胎次中
具有比 ＥＦ和 ＦＦ基因型显著更高的窝产仔数；ＥＦ
基因型在第２胎和平均胎次中具有比 ＦＦ基因型显
著更高的窝产仔数；在波尔山羊中，ＥＥ基因型在第
２至第４胎和平均胎次中具有比ＥＦ和ＦＦ基因型显
著更高的窝产仔数；ＥＦ基因型在平均胎次中具有比
ＦＦ基因型显著更高的窝产仔数，表明 ＦＳＨβ基因的
ＥＥ基因型可以作为这２个品种产仔数的有利标记
基因型［７４］。ＢＭＰ－１５基因位于 Ｘ染色体上，在母
羊排卵率和卵母细胞质量方面发挥重要作用，

Ａｂｄｅｌ－Ｒａｈｍａｎ等利用 ＰＣＲ－ＳＳＣＰ技术在盎格
鲁－努比亚山羊中发现 ＢＭＰ－１５基因（１４０－ｂｐ）
具有３种不同的基因型 ＢＢ、ＢＭ和 ＭＭ，其中 ＢＢ基
因型的产仔数小于其他基因型，表明ＢＭＰ－１５基因
可能是用于山羊产仔数的标记辅助选择（ＭＡＳ）的
进一步应用的强候选基因［７５］。ＰＤＧＦＲＢ基因是与
繁殖相关的候选基因，具有调节生殖细胞（迁移和

增殖）和细胞周期的作用，Ｙａｎｇ等发现，ＰＤＧＦＲＢ基
因在双羔母羊的卵巢组织中的表达比单羔母羊高，

基因型插入／缺失的个体具有比基因型插入／插入
更大的产仔数，这些结果表明 ＰＤＧＦＲＢ基因与山羊
的生育能力有关，可作为山羊遗传育种期间的标记

辅助选择［７６］。此外，Ｙａｎｇ等在 ＧＨＲ基因的内含子
１中发现了１个新的１４ｂｐ重复缺失，它编码生长激
素受体１，并发现与山羊的生长性状和第１胎产仔
数显著相关［７７］。Ｚｈａｎｇ等研究表明，拷贝数变异
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（ＣＮＶ）可能会导致崂山奶山羊的产仔数增加［７８］。

３　奶山羊繁殖技术研究

３．１　同期发情
同期发情是指使用外源激素人为地调控群体

母畜的生殖生理周期进程，使其在特定的时间内集

中发情的一项动物繁殖技术［７９－８０］。同期发情已被

广泛用于诱导发情期奶山羊的周期性并使发情同

步，导致均匀的生殖时间和哺乳期［８１］。Ｓｕｍｅｌｄａｎ等
对山羊同步发情方法进行比较发现，ＨＣＭ法、ＨＣＭ＋
促性腺激素释放激素法和ＣＩＤＲ法在诱导发情导致
妊娠方面效果相同，其中 ＨＣＭ方法在长期成本效
率上最为实用［８２］。当奶山羊处于非繁殖季节时，使

用马绒毛膜促性腺激素 ｅＣＧ（２００ＩＵ）、人绒毛膜促
性腺激素ｈＣＧ（２５０ＩＵ）和卵泡刺激素ｐＦＳＨ（２０ＩＵ）
用于奶山羊的动情诱导［８３］，从而缩短繁殖期的长

度、白天集中分娩和提高奶山羊的繁殖性能［８４］。

３．２　人工授精技术
奶山羊是季节性繁殖动物，性成熟早，繁殖力

强。运用人工授精技术可以提高优秀种公羊的利

用价值、提高母羊繁殖力，同时还有助于增加经济

效益。人工授精技术主要包括３个部分：精液的收
集、精液的保存和授精。在精液收集中，常用的精

液收集技术有电子射精（ＥＥ）收集、人工阴道（ＡＶ）
收集等［８５－８６］。在精液保存方面，哺乳动物精子对氧

化损伤极其敏感，因此要用液氮或超低温冷冻方法

对精子进行长期或短期保存；在冷冻保存的精液中

添加精液补充剂可以提高解冻后的精液质量。常

用的精液补充剂有卵磷脂、蛋黄等，研究表明，在精

液稀释中使用２％纳米卵磷脂可改善山羊的精子冷
冻存活率［８７］；添加精液补充剂蛋黄能够保护精子免

受冷休克的作用［８８］；Ｃｈｅｌｕｃｃｉ等发现，卵磷脂可以
作为山羊精液冷冻保存中蛋黄的合适替代品，从而

确保更高受精率和更好地防止冷冲击造成的膜损

伤［８９］；关于精液的保存，研究者还发现葡萄糖和丙

酮酸在保持山羊精子活力方面优于乳酸［９０］；用胆固

醇负载的环糊精（ＣＬＣ）处理可以提高山羊精子对精
浆介导的损伤抵抗力，并在冷冻前２４ｈ内保护精子
质量［９１］，液体精液在储存期间维持稳定的 ｐＨ可以
显著提高精子活力和受精潜力［９２］。在授精方面，现

在常用于山羊人工授精的方法有阴道授精、宫颈授

精和宫内授精［９３］。其中，天然发情和 ＧｎＲＨ治疗的
山羊在相隔８ｈ进行双人工授精后往往会提高怀孕

率［９４］。人工授精比自然交配的山羊的胎儿死亡率

低，但利用２种方法出生的胎儿体质量相似；同步发
情之后，自然交配比使用冷冻精液人工授精的山羊

获得了更好的繁殖性能［９５］。

３．３　体外胚胎生产
体外胚胎生产技术是能快速获得优良品种、提

高生产效率的１种方法。研究表明，体外胚胎生产
（ＩＶＰ）的效率为３０％ ～４０％，在家畜中转移的每个
胚胎的出生率为３５％ ～４５％［９６］。体外胚胎生产

（ＩＶＰ）技术包括 ３个方面：卵母细胞的体外成熟
（ＩＶＭ）、卵母细胞（ＩＶＦ）与获能精子的体外受精和
胚胎的体外培养（ＩＶＣ）直至胚泡阶段［９７］。近年来，

山羊胚胎体外生产研究已取得很大进步，但是仍有

不足［９８］。在奶山羊发情周期中，其卵泡是以波的形

式生长发育的［９９］，并且由４个卵泡波组成，分别出
现在１、４、８、１３ｄ，间隔３～４ｄ。在卵母细胞获得的
过程中，穿刺技术产生的卵母细胞培养质量明显高

于抽吸和切片方法获得的［１００］。在卵母细胞的培养

过程中，在青春期前山羊卵母细胞达到胚泡期的卵

母细胞百分比为１２％，成年后山羊为３６％［９７］。

４　未来发展趋势

由于我国奶山羊养殖方式粗放、规模化程度

低，尚未形成标准化的养殖体系，综合生产效益不

高。目前，国内奶山羊７０％以上以农户散养为主，
群体数量有限且不稳定，使得开展育种工作十分困

难。因此，奶山羊育种还得从饲养数量相对较多的

规模化羊场做起，通过建立核心群，开展种羊登记、

奶山羊生产性能测定、遗传评估等工作，夯实奶山

羊育种工作，这也是实现奶山羊群体遗传改良的技

术基础。从国家层面上，要制定奶山羊遗传改良计

划或产业发展规划，建立奶山羊良种繁育体系。除

传统育种技术外，要借鉴国内外已用于其他畜种并

取得良好效果的先进分子育种、基因组选择育种技

术等现代育种手段。目前，本团队正在开展奶山羊

遗传资源种质基础性研究工作，通过相关基因组学

技术，鉴定和挖掘与奶山羊重要经济性状相关的分

子标记及功能基因，为日后奶山羊育种新材料的创

制和奶山羊新品种培育奠定理论和技术基础。
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