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摘要： 旨在分析丹系大白猪与亚洲野猪基因组选择清除差异。 本研究利用全基因组重测序技术获得 ４３ 头丹系大白猪及 ６ 头亚洲野猪遗传变异信

息， 联合群体分化程度 （Ｆｓｔ） 及多样性的变化倍数 （π 值） 两种方法检测受选择区域， 并对区域内所含基因进行功能富集分析。 结果： 丹系大

白猪相对于亚洲野猪共有 １３４ 个受选择区域， 包含 １０３ 个基因， 基因本体 （ＧＯ） 功能富集条目主要参与酶代谢， 京都基因与基因组百科全书

（ＫＥＧＧ） 功能富集通路则与生长及生殖相关； 经过筛选， 发现 ＡＰＣ２、 ＡＱＰ９、 ＫＩＳＳ１Ｒ、 ＰＡＰＰＡ２、 ＰＴＢＰ１ 这 ５ 个与大白猪繁殖性能相关的候选基

因受到强烈的正向选择。 本研究结果进一步揭示了丹系大白猪高繁殖力特性的遗传基础， 为国外良种的本土化选育及相关经济性状的分子标记位

点开发提供参考。
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　 　 分子遗传证据显示， 野猪 （Ｓｕｓ ｓｃｒｏｆａ） 于 ３５０ 万～
５５０ 万年前最早出现在东南亚地区， 欧洲和亚洲野猪
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种群在 １００ 万年左右分化， 基因组中数百万个等位基

因频率存在差异。 大约 １ 万年前， 家猪在欧亚大陆的

多个地方被分别独立驯化［１－２］。 在驯化过程中， 由于

受到的人工及自然选择压力不同， 形成众多品种， 彼

此间存在表型差异。 但东西方猪种间并未完全隔离，
受人类活动的影响， 中欧猪种存在一定的基因交流，
在 １８ 及 １９ 世纪， 商人将中国地方猪引进到英国， 对

现代商品猪的形成发挥了重要作用［３］。
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大白猪 （Ｌａｒｇｅ Ｗｈｉｔｅ ｐｉｇ） 原产英国约克夏郡，
因此又称约克夏猪 （Ｙｏｒｋｓｈｉｒｅ ｐｉｇ）， 由英国地方猪种

与中国华南猪杂交选育而成， 其特点为全身被毛白

色， 四肢结实强壮， 背宽体长， 体态良好， 瘦肉率

高， 生长速度快［４－５］。 大白猪育成后被引进至其他国

家， 持续选育过程中逐渐形成丹系大白猪、 法系大白

猪、 美系大白猪、 加系大白猪等品系。 丹系大白猪以

繁殖力、 饲料转化率等重要经济性状为主要选择方

向， 生产性能优异， 也是我国大白猪种猪主要引种对

象。 前期研究发现， 在丹系大白猪基因组中存在太湖

猪的渗入区域， 位于 １６ 号染色体 １１５ｋ 碱基对附近的

一个单倍型在太湖猪和丹系大白猪之间表现出高度共

享， 和猪的繁殖性能相关， 且与该区域相邻的

ＮＤＵＦＳ４ 基因在太湖猪繁殖性能高、 低个体的多个生

殖组织存在差异表达［６］。
基因组受选择区域研究为重要家畜的生物进化动

态和选择适应性提供了有价值的参考， 也有助于了解

不同品种间遗传多样性的遗传基础。 已有文献揭示了

不同品系大白猪、 大白猪与杜洛克猪等其他瘦肉型

猪、 大白猪与中国地方猪间的基因组受选择情况， 并

获得了众多与经济性状相关的候选基因［７－９］， 但大白

猪与亚洲野猪间的基因组受选择情况未见报道。 本研

究基于全基因组重测序获得丹系大白猪、 亚洲野猪遗

传变异信息， 联合群体分化程度 （Ｆｓｔ） 及多样性的

变化倍数 （π 值） 两种方法进行选择信号检测， 鉴

定丹系大白猪常染色体受选择区域内所含基因， 并进

行功能富集分析。 研究结果对解析丹系大白猪种质资

源遗传基础及丰富育种相关的分子标记位点具有重要

意义。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 样本及数据来源

本研究共涉及 ４９ 份样本， 其中 ４３ 份丹系大白猪

（ＬＷ） 耳组织采集于安徽大自然种猪股份有限公司，
６ 头亚洲野猪 （ＳＳ） 全基因组数据为实验室前期获

得， 数据已上传至 ＮＣＢＩ 数据库（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｎｃｂｉ．
ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ）， 登录号为： ＰＲＪＮＡ６９９４９１。
１􀆰 ２　 ＤＮＡ 文库及基因组重测序

４３ 份丹系大白猪样本 ＤＮＡ 文库构建及测序委托

深圳华大基因科技有限公司完成， 参考基因组版本为

Ｓｕｓ ｓｃｒｏｆａ１１􀆰 １（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｎｃｂｉ．ｎｌｍ．ｎｉｈ．ｇｏｖ ／ ）。 使用

ＧＡＴＫ 软件的 ＵｎｉｆｉｅｄＧｅｎｏｔｙｐｅｒ 模块将处理好的比对

文件进行多个样本的 Ｖａｒｉａｎｔ 检测， 检测到的变异使

用 ＶａｒｉａｎｔＦｉｌｔｒａｔｉｏｎ 进行过滤， 过滤参数为 －Ｗｉｎｄｏｗ
４， －ｆｉｌｔｅｒ＂ ＱＤ ＜ ４􀆰 ０‖ＦＳ ＞ ６０􀆰 ０‖ＭＱ ＜ ４０􀆰 ０＂ ， － Ｇ ＿
ｆｉｌｔｅｒ＂ ＧＱ ＜ ２０ ＂ （ ＱＤ： Ｖａｒｉａｎｔ Ｃｏｎｆｉｄｅｎｃｅ ／ Ｑｕａｌｉｔｙ ｂｙ

Ｄｅｐｔｈ；ＦＳ：Ｐｈｒｅｄ－ｓｃａｌｅｄ ｐ－ｖａｌｕｅ ｕｓｉｎｇ Ｆｉｓｈｅｒ􀆳ｓ ｅｘａｃｔ ｔｅｓｔ
ｔｏ ｄｅｔｅｃｔ ｓｔｒａｎｄ ｂｉａｓ； ＭＱ： ＲＭＳ Ｍａｐｐｉｎｇ Ｑｕａｌｉｔｙ； ＧＱ：
Ｇｅｎｏｔｙｐｅ Ｑｕａｌｉｔｙ ）。 使 用 ＡＮＮＯＶＡＲ 对 检 测 出 的

Ｖａｒｉａｎｔ 进行功能注释。 为提高基因组选择信号研究

的准确性， 将重测序所获得的单核苷酸多态性

（ＳＮＰ） 位点进行质控， 过滤条件为： ①最小等位基

因小于 ０􀆰 ０５， ②ＳＮＰ 检出率小于 ０􀆰 ９， ③去除缺失率

超过 ２０％的标记位点， ④只考虑常染色体。
１􀆰 ３　 选择信号分析

采用滑动窗对全基因组受选择区域进行检测。 使

用 ＰｏｐＧｅｎｏｍｅ 软件对过滤后的 ＳＮＰ 按物理长度进行

滑窗， 以 １００ ｋｂ 为窗口， １０ ｋｂ 为步长， 进行 Ｆｓｔ 及
π 值的计算， 公式如下：

Ｆｓｔ＝ （Ｈｔ－Ｈｓ） ／ Ｈｔ，
π＝ ２×∑ｎ

ｉ＝２∑ｉ－１
ｊ－１ｘｉｘ ｊπｉｊ，

其中： Ｈｓ 为亚群中的平均杂合度， Ｈｔ 为复合群体中

的平均杂合度， ｎ 为样本的序列数， ｘｉ和 ｘ ｊ分别为第 ｉ
个和 ｊ 个序列间的核苷酸位点的核苷酸差异数。 本研

究选择 １％为选择信号的检测阈值， 同时处于 Ｆｓｔ 及
π 值的 ＴＯＰ１％的区域判定为受选择区域。
１􀆰 ４　 基因富集

使用基迪奥云生物平台（ ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ． ｏｍｉｃｓｍａｒｔ．
ｃｏｍ）对受选择区域中注释到的基因进行基因本体

（ＧＯ） 及京都基因与基因组百科全书 （ＫＥＧＧ） 功能

富集分析， 同时对候选基因进行广泛的文献检索以进

一步明确其生物学功能。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 丹系大白猪及亚洲野猪基因组选择清除分析

经质 控， 本 研 究 最 终 留 用 的 ＳＮＰ 数 量 为

２５ １５０ ９５１个， 其中亚洲野猪独有 ＳＮＰ 为 １２ ８５７ ８９０
个， 丹系大白猪独有 ＳＮＰ 为 ４ ９５６ １８６ 个， 二者共有

ＳＮＰ 为 ７ ３３６ ８７５ 个 （图 １）。

图 １　 用于选择信号分析的丹系大白猪及亚洲野猪

基因组 ＳＮＰ 数

在 Ｆｓｔ 分析结果中， 丹系大白猪与亚洲野猪基因
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组共存在 ２ ２６４ 个受 选 择 区 域 （ Ｆｓｔ 值 ≥ ０􀆰 ７０，
ＴＯＰ１％， 图 ２Ａ）， １８ 条常染色体中均有分布， １ 号

染色体最多， 共计 ４０８ 个。 在 π 值分析结果中， 丹

系大白猪基因组相对于亚洲野猪共有 ２ ２８７ 个受选择

区域 （π 值≥６８􀆰 ２５， ＴＯＰ１％， 图 ２Ｂ）， 同样分布于

全部 １８ 条常染色体中， １ 号染色体最多， 共计 ５６６
个； 亚洲野猪相对于丹系大白猪基因组共 ２ ２７９ 个受

选择区域 （π 值≥１􀆰 ２８， ＴＯＰ１％， 图 ２Ｃ）。

联合 Ｆｓｔ 及 π 值两种算法， 在丹系大白猪基因组

中获得了 １３４ 个受选择区域， 分布于 １ ～ ５、 ８、 ９、
１１、 １４～１６ 号常染色体， 其中 ２ 号染色体最多， 共

计 ６４ 个。 丹系大白猪受选择区域共包含 ＰＡＬＭ、
ＡＬＤＨ１Ａ２、 ＡＲＩＤ３Ａ、 ＡＰ５Ｍ１ 等 １０３ 个基因。 亚洲野

猪基因组共发现 １４ 个受选择区域， 分布在 １、 ５ 以及

１３ 号染色体上， 包含 ＫＲＲ１、 ＧＬＩＰＲ１Ｌ１ 等 ８ 个基因。

注： 红色线以上部分为 ＴＯＰ１％的受选择区域。
图 ２　 丹系大白猪、 亚洲野猪基因组 Ｆｓｔ （Ａ） 及 π值 （Ｂ、 Ｃ） 分析
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２􀆰 ２　 丹系大白猪受选择区域内基因功能分析

对丹系大白猪受选择区域内基因进行 ＧＯ 功能分

析， １０３ 个基因共富集到 １ ７１４ 个条目， 其中分子功

能 （ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｆｕｎｃｔｉｏｎ） ２７０ 个， 细胞组分 （ ｃｅｌｌｕｌａｒ
ｃｏｍｐｏｎｅｎｔ） ２４５ 个， 生物过程 （ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｐｒｏｃｅｓｓ）
１ １９９ 个。 显著富集的 ４ 个条目分别为： 丝氨酸型内

肽酶活性 （ ｓｅｒｉｎｅ － ｔｙｐｅ ｅｎｄｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ， ＧＯ：
０００４２５２）， 丝氨酸型肽酶活性 （ｓｅｒｉｎｅ－ｔｙｐｅ ｐｅｐｔｉｄａｓｅ
ａｃｔｉｖｉｔｙ， ＧＯ： ０００８２３６）， 丝氨酸水解酶活性 （ｓｅｒｉｎｅ
ｈｙｄｒｏｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ， ＧＯ： ００１７１７１）， 肽链内切酶活性

（ｅｎｄｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ，ＧＯ：０００４１７５） （表 １）。 ＫＥＧＧ
结果表明， 受选择区域基因主要富集到肌动蛋白细胞

骨架调节 （ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ａｃｔｉｎ ｃｙｔｏｓｋｅｌｅｔｏｎ）、 鞘糖脂生

物 合 成 （ ｇｌｙｃｏｓｐｈｉｎｇｏｌｉｐｉｄ ｂｉｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ － ｌａｃｔｏ ａｎｄ
ｎｅｏｌａｃｔｏ ｓｅｒｉｅｓ）、 促性腺激素分泌 （ＧｎＲＨ ｓｅｃｒｅｔｉｏｎ）、
氧化磷酸化 （ ｏｘｉｄａｔｉｖｅ ｐｈｏｓｐｈｏｒｙｌａｔｉｏｎ） 等通路 （图
３）。 通过进一步文献检索发现， 丹系大白猪受选择

区域内 ＡＰＣ２、 ＡＱＰ９、 ＫＩＳＳ１Ｒ、 ＰＡＰＰＡ２ 和 ＰＴＢＰ１
这 ５ 个基因与猪繁殖性能相关。

表 １　 丹系大白猪基因组受选择区域内基因 ＧＯ 富集分析

ＧＯ 条目 基因数 Ｑ 值

ＧＯ： ０００４２５２ ｓｅｒｉｎｅ－ｔｙｐｅ ｅｎｄｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ７ ０􀆰 ０００ ５３４ １９

ＧＯ： ０００８２３６ ｓｅｒｉｎｅ－ｔｙｐｅ ｐｅｐｔｉｄａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ７ ０􀆰 ０００ ５３４ １９

ＧＯ： ００１７１７１ ｓｅｒｉｎｅ ｈｙｄｒｏｌａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ７ ０􀆰 ０００ ５３４ １９

ＧＯ： ０００４１７５ ｅｎｄｏｐｅｐｔｉｄａｓｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ８ ０􀆰 ００９ ３３１ ９６８

图 ３　 丹系大白猪基因组受选择区域内基因前 ２０ 个 ＫＥＧＧ 富集分析

３　 讨论

基因组重测序技术的出现为快速获得海量遗传变

异信息提供了帮助， 通过对不同个体间的全基因组水

平进行测序， 再与参考基因组序列比对， 可检测出

ＳＮＰ、 插入缺失 （ＩｎＤｅｌ）、 结构变异 （ＳＶ） 和拷贝数

变异 （ＣＮＶ） 等突变［１０］。 生命体表型特征由基因及

环境共同决定， 而遗传变异的发生是生物进化的主要

因素。 在人工及自然的压力下， 与特定表型相关的基

因型受到持续选择， 表现出受选择位点及其附近位点

遗传多样性的降低及染色体连锁不平衡程度增加。
联合 Ｆｓｔ 和 π 值方法鉴定晋南牛基因组受选择区

域， 发现 ＣＡＴＨＬ１、 ＣＡＴＨＬ４ 等 ６ 个受选择基因与其

抗病性、 生长和骨骼肌发育等相关［１１］。 Ｚｈａｎｇ 等［１２］

在对皖北猪的选择信号研究中， 以前 １％为阈值获得

了 ５３９ 个受选择区域包含 １７６ 个基因， 筛选出与脂质

代 谢 （ ＳＣＰ２、 ＡＰＯＡ１、 ＡＰＯＡ４、 ＡＰＯＣ３、 ＣＤ３６、
ＢＣＬ６、 ＡＤＣＹ８）， 背膘厚度 （ＰＬＡＧ１、 ＣＡＣＮＡ２Ｄ１），
肌肉 （ＭＹＯＧ） 和繁殖 （ＣＡＢＳ１） 相关的候选基因。
Ｙｕ 等［１３］在杜洛克猪中发现了 ４６􀆰 ４ Ｍｂ 大小的受选择
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区域， 承受选择压力的基因在胰岛素抵抗信号通路中

显著富集， 可能是杜洛克猪与其他猪种在生长速度上

存在差异的原因。 以上研究表明， 通过筛选不同品种

的基因组受选择区域， 可将品种特征表型与功能基因

对应关联， 解释其种质特性和遗传基础。
繁殖性状是生猪产业的重要经济性状之一， 种猪

繁殖能直接影响猪场经济效益。 得益于中国地方猪血

缘渗入， 大白猪展现出优异的繁殖性能， 大白猪的总

产仔数和产活仔数高于长白猪， 原种代丹系大白母猪

初产平均总产仔数达 １４􀆰 ８７ 头， ２ 胎平均总产仔数达

１６􀆰 ９５ 头［１４－１５］。 本研究发现丹系大白猪相对于亚洲野

猪有 １３４ 个基因组区域受到了强选择， 进一步分析发

现 ＡＰＣ２、 ＡＱＰ９ 等 ５ 个基因与丹系大白猪繁殖性能

相关。 ＡＰＣ２ 蛋白与 β－连环蛋白结合， 调控 Ｗｎｔ ／ β－
ｃａｔｅｎｉｎ 信号通路， 有报道指出 ＡＰＣ２ 基因缺陷会导致

卵巢 ＷＮＴ 信号传导激活和卵巢稳态受损， 卵泡生长

受到抑制， 排卵率降低［１６－１７］。 ＰＴＢＰ１ 是一种具有广

泛生物学功能的 ＲＮＡ 结合蛋白， 充当中枢因子调节

不同发育过程中的基因表达， 在早期胚胎发育中起重

要作用［１８－１９］。 ＫＩＳＳ１Ｒ 基因影响哺乳动物卵巢卵泡发

育， 其在绵羊体内发育和体外培养的各阶段卵泡细胞

和卵母细胞中都有表达［２０］。 在对总产仔数估计育种

值极高、 极低大白猪母猪的选择信号研究中发现，
ＡＰＣ２、 ＰＴＢＰ１、 ＫＩＳＳ１Ｒ 基因均受到选择［２１］。 ＡＱＰ
是运输水的重要功能蛋白， 通过 ＡＱＰ 进入输卵管肌

肉的水运动增加可能导致肌肉肿胀， 从而关闭管腔，
进而影响卵子向子宫的运输。 猪输卵管中 ＡＱＰ９ 蛋白

的表达受发情周期和妊娠的影响， 在母猪发情的第

２～４ 天和第 １８ ～ ２０ 天增加［２２］。 基于全基因组关联分

析， 确定 ＰＡＰＰＡ２ 基因与大白猪及长白猪产仔数相

关［２３］。 本试验所筛选出的 ＡＰＣ２、 ＡＱＰ９ 等基因已在

前人研究中已证实对大白猪繁殖性能具有重要影响，
但具体基因功能和作用机制需进一步验证。

４　 结论

本研究基于基因组重测序数据获得丹系大白猪及

亚洲野猪遗传变异信息， 并进行选择信号分析。 发现

丹系大白猪相对于亚洲野猪有 １３４ 个基因组区域受到

了强选择， 其中包含 １０３ 个基因。 结合功能注释及文

献检索结果， 筛选到 ＡＰＣ２、 ＡＱＰ９ 等 ５ 个与丹系大

白猪繁殖性能相关的功能候选基因， 为进一步揭示丹

系大白猪高繁殖力特性的遗传基础提供了有价值的

参考。
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ｉｎ ｔｈｅ Ａｕｓｔｒｉａｎ Ｔｕｒｏｐｏｌｊｅ ａｎｄ ｏｔｈｅｒ ｃｏｍｍｅｒｃｉａｌ ｐｉｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ［Ｊ］ ．
Ａｎｉｍａｌｓ （Ｂａｓｅｌ）， ２０２３， １３ （２４）： ３７４９．

［９］ 　 ＹＡＮＧ Ｗ Ｊ， ＬＩＵ Ｚ， ＺＨＡＯ Ｑ Ｑ， ｅｔ ａｌ． Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
ａｎｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｓｉｇｎａｔｕｒｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｂｅｉｊｉｎｇ Ｂｌａｃｋ ｐｉｇ ［ Ｊ］ ． Ｆｒｏｎｔ
Ｇｅｎｅｔ， ２０２２， １３： ８６０６６９．

［１０］ ＸＩＯＮＧ Ｘ Ｗ， ＬＩＵ Ｊ， Ｘ ＲＡＯ Ｙ Ｓ． Ｗｈｏｌｅ ｇｅｎｏｍｅ ｒｅｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
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１４ （６）： １１９８．

［１１］ 戎艳花， 贾雪纯， 李鹏飞， 等． 晋南牛遗传结构特征及选择信

号分析 ［Ｊ］ ． 中国畜牧兽医， ２０２４， ５１ （１）： １６０－１７１．
［１２］ ＺＨＡＮＧ Ｗ， ＬＩＵ Ｌ Ｑ， ＺＨＯＵ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ａｓｓｅｓｓｉｎｇ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｔｒｕｃ⁃
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３７６５－３７７３．

［１４］ 贺婕妤， 王斌虎， 廖柱， 等． 长白猪和大白猪繁殖性状遗传参

数估计 ［Ｊ］ ． 中国畜牧杂志， ２０２１， ５７ （Ｓ１）： ８４－８８．
［１５］ 周玉， 谭岳华， 江科， 等． 引进新丹系大白母猪原种与原种一

代繁殖性能比较 ［Ｊ］ ． 黑龙江畜牧兽医， ２０１８ （１６）： ８６－８８．
［１６］ ＲＡＳＨＩＤ Ｆ， ＡＷＡＮ Ｈ Ｍ， ＳＨＡＨ Ａ， ｅｔ ａｌ． Ｉｎｄｕｃｔｉｏｎ ｏｆ ｍｉＲ－３６４８

Ｕｐｏｎ ＥＲ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｒｏｌｅ ｉｎ ｃｅｌｌ ｐｒｏｌｉｆｅｒａｔｉｏｎ ［Ｊ］ ． Ｉｎｔ Ｊ
Ｍｏｌ Ｓｃｉ， ２０１７， １８ （７）： １３７５．

［１７］ ＭＯＨＡＭＥ Ｎ Ｅ， ＨＡＹ Ｔ， ＲＥＥＤ Ｋ Ｒ， ｅｔ ａｌ． ＡＰＣ２ ｉｓ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｆｏｒ ｏ⁃
ｖａｒｉａｎ ＷＮＴ ｓｉｇｎａｌｌｉｎｇ ｃｏｎｔｒｏｌ， ｆｅｒｔｉｌｉｔｙ ａｎｄ ｔｕｍｏｕｒ ｓｕｐｐｒｅｓｓｉｏｎ ［Ｊ］ ．
ＢＭＣ Ｃａｎｃｅｒ， ２０１９， １９ （１）： ６７７．

［１８］ ＬＩＵ Ｈ Ｌ， ＬＵ Ｘ Ｍ， ＷＡＮＧ Ｈ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｒｏｌｅ ｏｆ ＲＮＡ ｓｐｌｉｃｉｎｇ
ｆａｃｔｏｒ ＰＴＢＰ１ ｉｎ ｎｅｕｒｏｎａｌ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ［ Ｊ］ ． Ｂｉｏｃｈｉｍ Ｂｉｏｐｈｙｓ Ａｃｔａ
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［１９］ ＳＵＣＫＡＬ Ｊ， ＷＥＮＤＬＩＮ Ｏ， ＭＡＳＩＫＵ Ｊ， ｅｔ ａｌ． ＰＴＢＰ１ ｉｓ ｒｅｑｕｉｒｅｄ ｆｏｒ
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［２３］ ＺＨＡＯ Ｙ Ｘ， ＧＡＯ Ｇ Ｘ， ＺＨＯＵ Ｙ， ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅ－ｗｉｄｅ ａｓｓｏｃｉａｔｉｏｎ
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·信息·

２１ 种畜牧、 兽医科学类中国科技核心期刊中 《畜牧与兽医》
综合评价总分排名第九位

　 　 《２０２４ 年版中国科技期刊引证报告 （核心版） 自然科学卷》 以 《中国科技论文与引文数据库》 （ＣＳＴＰＣＤ） 为基础， 采用

科学客观的研究方法与评价方式， 遴选中国自然科学领域各学科分类重要期刊作为统计来源期刊。 ２０２４ 年版引证报告共收录了

在中国 （不含港澳台地区） 正式出版的 １ ９９８ 种中文期刊和 １６７ 种英文期刊， 其中畜牧、 兽医科学类期刊共收录 ２１ 种， 包括 １９
本中文期刊和 ２ 本英文期刊， 《畜牧与兽医》 综合评价总分排名第九位。 ２１ 种期刊主要指标详见附表。

附表　 ２０２３ 年畜牧、 兽医科学类期刊主要指标

序号 刊名
核心总被引频次 核心影响因子 综合评价总分

数值 排名 离均差率 数值 排名 离均差率 数值 排名

学科扩

散指标

学科影

响指标

红点

指标

１ ＡＮＩＭＡＬ ＮＵＴＲＩＴＩＯＮ ９５１ １５ －０􀆰 ４９ １􀆰 ６１２ ２ ０􀆰 ６５ ５１􀆰 ９ ２ ６􀆰 ５２ ０􀆰 ８１ ０􀆰 ２５

２
ＪＯＵＲＮＡＬ ＯＦ ＡＮＩＭＡＬ ＳＣＩＥＮＣＥ
ＡＮＤ ＢＩＯＴＥＣＨＮＯＬＯＧＹ

１ １２３ １３ －０􀆰 ４０ １􀆰 ４０３ ４ ０􀆰 ４４ ４６􀆰 ８ ４ ６􀆰 ４８ ０􀆰 ８１ ０􀆰 ０８

３ 蚕业科学 ６２７ １９ －０􀆰 ６６ ０􀆰 ６６０ １６ －０􀆰 ３２ ３４􀆰 ３ １３ ７􀆰 １９ ０􀆰 ４３ ０􀆰 ２５

４ 动物医学进展 １ ５２２ ９ －０􀆰 １９ ０􀆰 ６７０ １５ －０􀆰 ３１ ４１􀆰 ７ ８ １６􀆰 ０５ ０􀆰 ９０ ０􀆰 ５２

５ 动物营养学报 ７ ６７１ １ ３􀆰 １１ １􀆰 ９９０ １ １􀆰 ０４ ７８􀆰 ４ １ １６􀆰 ３３ １􀆰 ００ ０􀆰 ８２

６ 家畜生态学报 １ １５８ １２ －０􀆰 ３８ ０􀆰 ６４３ １７ －０􀆰 ３４ ３４􀆰 ６ １２ ８􀆰 ９０ ０􀆰 ９５ ０􀆰 ５４

７ 经济动物学报 ２１５ ２１ －０􀆰 ８８ ０􀆰 ５１０ ２０ －０􀆰 ４８ ２６􀆰 ６ １９ ３􀆰 ７１ ０􀆰 ７１ ０􀆰 ５３

８ 粮食与饲料工业 ８０７ １６ －０􀆰 ５７ ０􀆰 ６１８ １９ －０􀆰 ３７ ２８􀆰 ３ １８ ７􀆰 ８１ ０􀆰 ５７ ０􀆰 ２２

９ 饲料工业 ２ ５４９ ６ ０􀆰 ３６ １􀆰 ５２９ ３ ０􀆰 ５７ ４５􀆰 ６ ５ １１􀆰 ００ ０􀆰 ９０ ０􀆰 ７３

１０ 饲料研究 ３ ５００ ３ ０􀆰 ８７ １􀆰 ２０２ ６ ０􀆰 ２３ ３２􀆰 ２ １６ １３􀆰 ４３ ０􀆰 ９５ ０􀆰 ７０

１１ 畜牧兽医学报 ２ ５６３ ５ ０􀆰 ３７ １􀆰 ０６０ ８ ０􀆰 ０９ ４４􀆰 １ ７ １２􀆰 １４ ０􀆰 ９５ ０􀆰 ５９

１２ 畜牧与兽医 １ ４８４ １１ －０􀆰 ２１ ０􀆰 ７３０ １４ －０􀆰 ２５ ３９􀆰 １ ９ ９􀆰 ４８ ０􀆰 ８６ ０􀆰 ５７

１３ 畜牧与饲料科学 ７９７ １７ －０􀆰 ５７ ０􀆰 ６２０ １８ －０􀆰 ３７ ３６􀆰 ８ １１ ８􀆰 １４ ０􀆰 ８６ ０􀆰 ４７

１４ 中国动物传染病学报 ６４８ １８ －０􀆰 ６５ ０􀆰 ８２１ １１ －０􀆰 １６ ２４􀆰 ７ ２０ ５􀆰 ３３ ０􀆰 ７６ ０􀆰 ５６

１５ 中国家禽 １ ９６６ ７ ０􀆰 ０５ ０􀆰 ９１１ １０ －０􀆰 ０７ ３３􀆰 ６ １５ ７􀆰 ７１ ０􀆰 ９５ ０􀆰 ５６

１６ 中国兽药杂志 ５７２ ２０ －０􀆰 ６９ ０􀆰 ４６２ ２１ －０􀆰 ５３ ２３􀆰 ６ ２１ ７􀆰 ９５ ０􀆰 ７６ ０􀆰 ２５

１７ 中国兽医科学 １ １０２ １４ －０􀆰 ４１ ０􀆰 ７７２ １２ －０􀆰 ２１ ３３􀆰 ８ １４ ８􀆰 ０５ ０􀆰 ８６ ０􀆰 ５７

１８ 中国兽医学报 １ ８０８ ８ －０􀆰 ０３ ０􀆰 ７６１ １３ －０􀆰 ２２ ３７􀆰 ４ １０ １１􀆰 ３８ ０􀆰 ９５ ０􀆰 ５６

１９ 中国畜牧兽医 ３ １２１ ４ ０􀆰 ６７ １􀆰 ００４ ９ ０􀆰 ０３ ４５􀆰 ３ ６ １５􀆰 ２９ ０􀆰 ９５ ０􀆰 ６５

２０ 中国畜牧杂志 ３ ５５１ ２ ０􀆰 ９０ １􀆰 １８９ ７ ０􀆰 ２２ ４７􀆰 ４ ３ １２􀆰 ９５ １􀆰 ００ ０􀆰 ６３

２１ 中国预防兽医学报 １ ４８４ １０ －０􀆰 ２１ １􀆰 ３３８ ５ ０􀆰 ３７ ３１􀆰 ０ １７ ６􀆰 ５２ ０􀆰 ８１ ０􀆰 ４７

２１ 种期刊平均值 １ ８６８ ０􀆰 ９７６

　 　 注： 数据来自中国科学技术信息研究所 《２０２４ 年版中国科技期刊引证报告 （核心版） 自然科学卷》。
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