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摘要： 旨在运用现代生物信息学技术， 评估湖羊群体的遗传结构， 构建详细的系谱记录。 通过对 ４０ 只湖羊种公羊进行单核苷酸多态性 （ＳＮＰ）
位点检测， 基于检测结果进行遗传结构分析、 主成分分析和进化树构建。 结果： 在 ４０ 只种公羊中， 共检测得到 ９５２ ２１４ 个 ＳＮＰｓ； 平均核苷酸多样

性在 ０􀆰 ２１２ ９～０􀆰 ２４２ ５ 之间， 平均观测杂合度大于平均期望杂合度， 遗传分化程度值在 ０􀆰 ３７０ ２ ～ ０􀆰 ４５２ ４ 之间； 状态同源 （ ＩＢＳ） 遗传距离在

０􀆰 １７３ ９～０􀆰 ２２８ ０ 之间， 平均为 ０􀆰 ２２０ ９； 主成分分析和系统进化树的结果一致， 最终可以将 ４０ 只种公羊分为 １４ 个家系， 湖羊群体中大部分个体

间的亲缘关系较远， 具有较高的遗传多样性和选择潜力。 本研究在全基因组水平上， 分析了湖羊种公羊的遗传结构和亲缘关系， 完善了系谱记

录， 为湖羊场后续育种、 配种等提供了科学依据。
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　 　 湖羊是列入 《国家畜禽遗传资源保护名录》 的

多胎绵羊品种， 在我国羊产业集约化发展中具有十分

重要的地位。 为了获得更大的养殖经济效益， 部分羊

场对湖羊进行了杂交改良， 促进了湖羊肉用性能的提

高， 但也破坏了传统养殖区内湖羊的纯种优势， 导致

湖羊种质退化， 系谱记录混乱［１］。 因此亟需通过多

种有效手段对湖羊群体进行遗传结构分析和亲缘鉴

定， 完善种羊场的系谱记录， 为湖羊种质资源的利

用、 保护和开发提供理论依据。
单核苷酸多态性 （ｓｉｎｇｌｅ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ，

ＳＮＰ） 因具有数量多、 分布广、 遗传稳定性强、 易大

规模快速检测等特点［２］， 被广泛应用于动物遗传育

种研究， 在标记辅助选择、 动物遗传图谱构建、 亲缘

关系鉴定、 品种溯源等领域具有重要的应用价

值［３－５］。 Ｃｈｅｓｓａｒｉ 等［６］对 ４８ 只 Ｎｏｔｉｃｉａｎａ 绵羊进行 ＳＮＰ
检测， 发现 Ｎｏｔｉｃｉａｎａ 绵羊与其他意大利绵羊的亲缘

关系较远， 推测与基因漂移、 小种群规模和生殖隔离

等因素有关。 张任豹等［７］ 对 ４０ 只成年济宁青山羊进

行了全基因组 ＳＮＰ 检测和信息综合分析， 成功将 ２３
只公羊划分为 １４ 个家系， 在分子水平上完善了公羊

的亲缘关系。 史露露等［８］ 对中国夏洛来羊进行了

ＳＮＰ 检测， 根据遗传距离的远近， 将 ７５ 只中国夏洛

来羊划分为 ５ 个家系， 并得出中国夏洛来羊和法国夏

洛来羊之间已产生一定程度遗传分化的结论。
因此， 为摸清湖羊场不同群体种公羊的遗传结

构， 提高种公羊的利用效率和养殖场的经济效益， 本

研究在全基因组水平上， 利用 ＳＮＰ 分子标记， 对 ４０
只湖羊种公羊进行遗传多样性分析和家系划分， 以完

善湖羊场系谱记录， 为湖羊场后续育种、 配种等提供

了科学依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 样品采集

本研究采集了来自浙江华欣牧业有限公司湖羊场

的 ４０ 份种公羊血样， 耳号分别为 ００８０６２４７、 ００４１７、
Ｍ０５０９８、 Ｍ０５０９６、 ００４０９、 ００６７０９５９、 ００４２２、
００４１２、 ００４４０、 ００４５４、 ２２Ａ１０１３、 Ｍ０５５６９、 ００４１４、
００４６７、 ２２Ａ１１６３、 ２２Ａ１１１５、 ００４０５、 ００４５１、 ００４０８、
０４０３、 ０４７７、 Ｍ０５５６１、 Ｍ０５０８２、 ００４０２、 Ｍ０５５５、
２２Ａ１０８０、 Ｍ０５０９４、 Ｍ０３６３２、 ００４５２、 Ｍ０５０８１、
Ｍ０５０８４、 ００４９１、 ００４４７、 ００４５３、 ２２Ａ１０９６、 Ｍ０５５６３、
００４１８、 ００４２４、 ２２Ａ１０６６、 Ｍ０５８５１。
１􀆰 ２　 测序

使用 ＱＩＡＧＥＮ Ｂｌｏｏｄ Ｇｅｎｏｍｅ ＤＮＡ Ｅｘｔｒａｃｔｉｏｎ Ｋｉｔ 提
取血样中的 ＤＮＡ。 采用限制性核酸内切酶 ＤｐｎⅡ和

ＢｆａⅠ对全基因组 ＤＮＡ 进行完全酶切， 回收插入片段

大小在 ２００ ～ ６００ ｂｐ 之间的酶切片段， 采用 Ｄｏｕｂｌｅ
Ｄｉｇｅｓｔ Ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ Ｓｉｔｅ－ａｓｓｏｃｉａｔｅｄ ＤＮＡ Ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ 的模

式建库， 基于 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｈｉｓｅｑ 测序平台， 利用第二代

测序技术， 对文库进行双末端测序。
１􀆰 ３　 数据整理及质量控制

对样品进行上述一系列处理后， 得到下机数据。
下机数据以双端 ＦＡＳＴＱ 格式保存， 采用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ １􀆰 ８＋
版本编码， 对每个样本的碱基识别准确率进行计算并

统计。 为了保证后续信息分析质量， 采用 ＦａｓｔＱＣ 对

数据进行质量评估， 采用 ｆａｓｔｐ （ｖ０􀆰 ２０􀆰 ０） 滑动窗口

法对原始数据进行过滤， 生成高质量序列［９］。
１􀆰 ４　 比对分析

采用 ＢＷＡ （０􀆰 ７􀆰 １２－ｒ１０３９） ａｌｎ 程序将过滤后的

数据与参考基因组序列进行比对。 为提高 ＳＮＰ 预测

的准确率， 采用 ｐｉｃａｒｄ 软件包中的 “ＭａｒｋＤｕｐｌｉｃａｔｅｓ”
命令， 去除重复片段， 即 ＰＣＲ Ｄｕｐｌｉｃａｔｅｓ 和 Ｏｐｔｉｃａｌ
Ｄｕｐｌｉｃａｔｅｓ， 采用 ＧＡＴＫ 程序中的 “ ＩｎｄｅｌＲｅａｌｉｇｎｅｒ”
命令对所有 ＩｎＤｅｌ 附近的 ｒｅａｄｓ 进行重新比对。
１􀆰 ５　 ＳＮＰ 分析

采 用 ｓｔａｃｋｓ （ ｖｅｒｓｉｏｎ ２􀆰 ５５ ） 程 序 包 中 的

“ｕｓｔａｃｋｓ” 命令对单个样本中的 ｒｅａｄｓ 按照序列相似

性进行聚类， 其次采用 “ ｃｓｔａｃｋｓ” 命令将所有样品

的 ｌｏｃｉ 合 并， 得 到 每 个 ｌｏｃｉ 共 有 序 列， 采 用

“ｓｓｔａｃｋｓ” 命令把各个样品的 ｌｏｃｉ 序列与共有序列进

行比对， 最后采用 “ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ” 命令过滤并筛选出

每个样品的 ＳＮＰ 位点。 采用 ＡＮＮＯＶＡＲ［１０］ 软件对

ＳＮＰ 位点进行注释。
１􀆰 ６　 群体遗传多样性分析

基于 ＳＮＰ 数据， 采用 ｓｔａｃｋｓ 程序包中的 “ｐｏｐｕ⁃
ｌａｔｉｏｎｓ” 命令， 对来自多个群体的样本进行群体遗传

多样性分析， 计算群体所有位点的平均观测杂合度

（ｏｂｓｅｒｖｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ， Ｈｏ）、 平均期望杂合度 （ｅｘ⁃
ｐｅｃｔｅｄ ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ， Ｈｅ） 以及群体内两两亚群间的

遗传分化程度 （用 Ｆｓｔ 值表示）。
１􀆰 ７　 群体亲缘关系分析

基于 ＳＮＰ 数据， 采用 ＰＬＩＮＫ （ｖ１􀆰 ９） 计算种公

羊两两个体间的状态同源 （ ＩＢＳ）， 得到 ＩＢＳ 相似度

矩阵， 随后生成遗传距离矩阵， 衡量样本间的相似

性。 采用 ＧＭａｔｒｉｘ （Ｖｅｒ２） 计算两两个体间的 Ｇ 值，
构建各个样本间的全基因组关系 Ｇ 矩阵， 进一步展

现种公羊群体的亲缘关系。
１􀆰 ８　 群体家系结构分析

为探究湖羊种公羊的群体结构， 直观展现其亲缘

关系远近， 采用 ＦａｓｔＴｒｅｅ 软件中的 “Ｍａｘｉｍｕｍ Ｌｉｋｅｌｉ⁃
ｈｏｏｄ” 算法构建系统进化树。 采用 ＰＬＩＮＫ （ ｖ１􀆰 ９）
软件， 利用 ＳＮＰ 数据进行主成分分析， 计算第一主
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成分 （ＰＣ１） 和第二主成分 （ＰＣ２） 的变异比重。

２　 结果

２􀆰 １　 湖羊群体 ＳＮＰ 分析

经过数据质控， 采用 ｓｔａｃｋｓ 软件， 挖掘 ４０ 个样

品的群体 ＳＮＰ， 质检后一共得到 ９５２ ２１４ 个 ＳＮＰｓ， 统

计结果见表 １。 变异中群体的转换的碱基数量 （Ｔｓ）
多于颠换的碱基数量 （Ｔｖ）， Ｔｓ ／ Ｔｖ 值大于 ２， 符合

属于同一品种的规律。 其中， 以 ３００ ｋｂ 为窗口统计

ＳＮＰ 的数目， 每条染色体上 ＳＮＰ 的分布情况见图 １。
每条染色体上的 ＳＮＰ 数量具有较大的差异。

表 １　 湖羊群体 ＳＮＰ 结果统计

总基因型数目 杂合基因型数目 纯合基因型数目 发生转换的碱基数量 发生颠换的碱基数量 转换与颠换的比值

９５２ ２１４ １２４ ２４６ １７５ ７８０ ６７７ ７０５ ２７４ ５０９ ２􀆰 ４６

图 １　 湖羊群体 ＳＮＰ 的染色体分布图

２􀆰 ２　 湖羊群体的遗传多样性分析

采用 ｓｔａｃｋｓ 程序对来自不同群体的 ４０ 个样本进

行遗传多样性分析。 各群体平均核苷酸多样性 （Ｐｉ）
在 ０􀆰 ２１２ ９～０􀆰 ２４２ ５ 之间， 说明群体内的遗传多样性

相对比较丰富。 根据哈代温伯格定律估算出各群体的

Ｈｅ， 结果见图 ２， 每个群体所有位点的 Ｈｏ 均要远远

大于 Ｈｅ， 说明各群体内杂合优势更明显。 计算群体

内两两亚群间的遗传分化程度， Ｆｓｔ 值在 ０􀆰 ３７０ ２ ～
０􀆰 ４５２ ４ 之间， 说明群体间的遗传分化程度比较大。

图 ２　 湖羊群体所有位点的 Ｈｏ 与 Ｈｅ
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２􀆰 ３　 湖羊群体的状态同源 ＩＢＳ 矩阵和全基因组关系

Ｇ 矩阵分析

　 　 根据 ＳＮＰ 检测结果绘制状态同源 ＩＢＳ 矩阵， 如

图 ３ 所示， 每一个方块表示对应横纵坐标的两个样本

间的遗传距离。 方块的颜色越接近蓝色， 说明 ＩＢＳ 遗

传距离越小， 关系越近； 颜色越红， 说明 ＩＢＳ 遗传距

离越大， 关系越远。 ４０ 只湖羊的 ＩＢＳ 遗传距离在

０􀆰 １７３ ９～０􀆰 ２２８ ０ 之间， 平均为 ０􀆰 ２２０ ９， 个体间 ＩＢＳ

遗传距离差异较大， 大部分个体间遗传距离较远， 只

有极少数个体间的遗传距离较近。 对于全基因组关系

Ｇ 矩阵， 如图 ４ 所示， 每一个方块表示对应横纵坐标

的两个样本间的 Ｇ 值大小。 方块的颜色越接近红色，
说明值越大， 亲缘关系越近； 颜色越接近蓝色， 说明

值越小， 亲缘关系越远［１１］。 与状态同源 ＩＢＳ 矩阵显

示的结果一致， 极大部分个体间的亲缘关系较远， 只

有极少数个体间的亲缘关系较近。

图 ３　 湖羊群体的 ＩＢＳ 距离矩阵热图
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图 ４　 湖羊群体的 Ｇ 矩阵热图

２􀆰 ４　 群体主成分分析

采用 ＰＬＩＮＫ （ｖ１􀆰 ９） 软件进行主成分分析， ＰＣＡ
的分析结果见图 ５。 ＰＣＡ 显示， ＰＣ１ 占变异的 ６􀆰 ５％，
ＰＣ２ 占变异的 ６􀆰 １％， ＰＣ１ 与 ＰＣ２ 的区分度不大。 ４０
只湖羊大致可以聚类成 ３ 大部分。 其中， ００４０９、

００４１２、 ００４２２、 ００４４０、 Ｍ０５０９６、 ００６７０９５９ 较 近；
００４５４、 ２２Ａ１０１３、 Ｍ０５５６９、 ００４１４、 ００４６７、
２２Ａ１１６３、 ２２Ａ１１１５、 ００４０５、 ００４５１、 ００４０８、 ０４０３、
０４７７、 Ｍ０５５６１ 较近； 剩余 ２１ 只湖羊较近。
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图 ５　 湖羊群体的主成分分析

２􀆰 ５　 群体系统进化树分析

采用 ＦａｓｔＴｒｅｅ 软件构建系统进化树， 并对分支进

行可靠性的验证， 结果见图 ６。 由于样本均为单个一

组， 进化树样本聚类大体与 ＰＣＡ 一致， 可以分为 ３

大部分， 但具体个别样本分组与 ＰＣＡ 有些差异， 分

别为 Ｍ０５０９８、 ００４１７ 和 ００８０６２４７。 结合状态同源 ＩＢＳ
矩阵和全基因组关系 Ｇ 矩阵， 这 ４０ 只种公羊最多可

以分为 １４ 个家系， 详细的家系分类见表 ２。

图 ６　 湖羊群体的系统进化树
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表 ２　 湖羊种公羊家系分组

家系编号 湖羊耳号

１ ００８０６２４７ ／ ００４１７ ／ Ｍ０５０９８

２ Ｍ０５０９６ ／ ００４０９ ／ ００６７０９５９

３ ００４２２ ／ ００４１２ ／ ００４４０

４ ４５４

５ ２２Ａ１０１３ ／ Ｍ０５５６９

６ ００４１４ ／ ００４６７ ／ ２２Ａ１１６３

７ ２２Ａ１１１５ ／ ００４０５ ／ ００４５１

８ ００４０８ ／ ０４０３ ／ ０４７７ ／ Ｍ０５５６１

９ Ｍ０５０８２ ／ ００４０２ ／ Ｍ０５５５

１０ ２２Ａ１０８０ ／ Ｍ０５０９４ ／ Ｍ０３６３２ ／ ００４５２

１１ Ｍ０５０８１ ／ Ｍ０５０８４

１２ ００４９１ ／ ００４４７ ／ ００４５３

１３ ２２Ａ１０９６ ／ Ｍ０５５６３

１４ ００４１８ ／ ００４２４ ／ ２２Ａ１０６６ ／ Ｍ０５８５１

３　 讨论

近年来， ＳＮＰ 分子标记以结果稳定可靠等特点，
被广泛应用于生物遗传多样性分析。 基于 ＳＮＰ 分子

标记的检测， 通过数据统计和数学模型构建， 借助生

物信息技术可以准确计算出每个祖先品种对杂交后代

个体基因组的遗传贡献比例， 从而判断亲缘关系的远

近［１２］。 由此衍生出的 ＳＮＰ 芯片， 可以大大缩短检测

时间， 使检测结果更加准确， 在猪、 牛、 羊、 鸡等物

种上已被成熟应用［１３－１６］。 本研究对 ４０ 只种公羊在全

基因组水平上进行 ＳＮＰ 位点测定， 质检后得到

９５２ ２１４个 ＳＮＰｓ， 并进一步对湖羊进行遗传结构分

析、 主成分分析、 进化树构建， 纠正并完善湖羊场系

谱记录。
群体的遗传多样性可以用 Ｐｉ、 Ｈｅ、 Ｈｏ、 Ｆｓｔ 等参

数评估［１７］。 本研究中， 各群体的 Ｐｉ 在 ０􀆰 ２１２ ９ ～
０􀆰 ２４２ ５ 之间， 群体内的遗传多样性相对比较丰富。
根据哈代温伯格定律得出各群体的 Ｈｅ， 均要远远小

于对应的 Ｈｏ， 群体内更具有杂合的选择优势。 群体

内两两亚群间的 Ｆｓｔ 值均分布在 ０􀆰 ３７０ ２ ～ ０􀆰 ４５２ ４ 之

间， 群体间的遗传分化程度比较大。 与本研究的结果

一致， 熊 金 珂 等［１８］ 证 实 湖 羊 种 公 羊 群 体 的 Ｈｅ
（０􀆰 ３８２ ０） 低于 Ｈｏ （０􀆰 ３８５ ０）， 一定程度上说明来

自不同地区湖羊场的种公羊表现出较高的遗传多样

性， 经过严格的人工选育。
状态同源序列 ＩＢＳ 是个体间完全相同的 ＤＮＡ 序

列片段。 ＩＢＳ 相似度可以反映个体间相同等位基因的

占比， 从而反映个体间的相似性。 状态同源序列 ＩＢＳ

和全基因组关系 Ｇ 矩阵是基于 ＳＮＰ 位点检测的估计

个体间亲缘关系的手段之一［１１］。 本研究中， 两者的

结果都表明大部分个体间的亲缘关系较远， 只有极少

数个体间的亲缘关系较近， 说明湖羊场内可能存在近

交情况。 但是在一个有限的封闭群体中， 不同程度的

近交又是不可避免的， 控制近交增量可以有效防止近

交衰退［１９］。 因此湖羊场可以考虑适当更新血统， 从

其他湖羊场引入亲缘关系较远的优良种公羊。
在群体进化中， 进化树结果可以用来展示该物种

不同品种之间的进化关系， 能够更加直观地展现亲缘

关系远近。 对于同一亚群中的不同样品， 在进化树上

能很好合成一个分支［２０］。 本研究根据 ＳＮＰ 检测结果

构建系统进化树， ４０ 只湖羊大致分为 ３ 个部分。 此

外， 在群体研究中， 通常利用个体基因组 ＳＮＰ 的差

异， 绘制散点图， 将不同个体按照主成分聚类成不同

的亚群。 本研究中的 ４０ 只湖羊可以明显聚类成 ３ 个

部分， 同一类群遗传距离较近， 这与进化树的结果基

本一致， 可以相互印证。 基于 ＳＮＰ 分子标记， 综合

多种分析方法， 可以完善种公羊的家系分类。 本研究

最终将 ４０ 只湖羊分为了 １４ 个家系。 熊金珂等［１８］ 利

用 Ｉｌｌｕｍｉｎａ Ｏｖｉｎｅ ５０Ｋ ＳＮＰ 芯片对湖羊种公羊进行基

因分型， 将 ２４８ 只种公羊划分为 ６ 个家系。 与之相

比， 本研究对湖羊进行了全基因组水平上的 ＳＮＰ 检

测， 得到了更多的 ＳＮＰ 位点， 获取的信息更加完整，
对湖羊的遗传结构分析更加精确， 湖羊种公羊家系分

类也更加细致， 有利于维持湖羊的遗传多样性。

４　 结论

该羊场的 ４０ 个湖羊种公羊群体中大部分个体间

的亲缘关系较远， 具有较高的遗传多样性和选择潜

力， 可以分为 １４ 个家系。 极少数个体间的亲缘关系

较近， 可以考虑适当引种。 后续， 应做好系谱记录，
进一步完善种公羊的各种表型和基因型数据， 为湖羊

场规模化选配提供基础， 实现利益最大化。

参考文献：

［１］ 　 惠富平， 邵文挥， 孙雁冰． 湖羊繁育史及其当代保种考述 ［ Ｊ］ ．
畜牧与兽医， ２０２２， ５４ （１２）： １４１－１４５．

［２］ 　 苏睿， 林峻， 陈鲤群， 等． 高通量自动化 ＳＮＰ 检测技术研究进展

［Ｊ］ ． 中国细胞生物学学报， ２０１９， ４１ （７）： １４１２－１４２２．
［３］ 　 王晨阳， 王璐， 张锐虎， 等． ＳＮＰ 标记在动物遗传育种及人类疾

病动物模型研究中的应用 ［ Ｊ］ ． 中国比较医学杂志， ２０１９， ２９
（４）： １２０－１２５．

［４］ 　 赵杰， 游新勇， 徐贞贞， 等． ＳＮＰ 检测方法在动物研究中的应用

［Ｊ］ ． 农业工程学报， ２０１８， ３４ （４）： ２９９－３０５．
［５］ 　 ＤＥＭＥＮＴＩＥＶＡ Ｎ Ｖ， ＳＨＣＨＥＲＢＡＫＯＶ Ｙ Ｓ， ＴＹＳＨＣＨＥＮＫＯ Ｖ Ｉ，

ｅｔ ａｌ． Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ＲＦＬＰ ａｎｄ ＳＮＰ ｍａｒｋｅｒｓ ｉｎ

·７·畜牧与兽医　 ２０２４ 年　 第 ５６ 卷　 第 ６ 期



ａｓｓｅｓｓｉｎｇ ａｎｄ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄｉｎｇ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｏｆ ｖａｒｉｏｕｓ ｃｈｉｃｋｅｎ
ｂｒｅｅｄｓ ［Ｊ］ ． Ｇｅｎｅｓ （Ｂａｓｅｌ）， ２０２２， １３ （１０）： １８７６．

［６］ 　 ＣＨＥＳＳＡＲＩ Ｇ， ＣＲＩＳＣＩＯＮＥ Ａ， ＴＯＬＯＮＥ Ｍ， ｅｔ ａｌ． Ｈｉｇｈ－ｄｅｎｓｉｔｙ
ＳＮＰ ｍａｒｋｅｒｓ ｅｌｕｃｉｄａｔｅ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ ａｎｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ｏｆ ｎｏｔｉｃｉａｎａ ｓｈｅｅｐ ｂｒｅｅｄ ｉｎ ｔｈｅ ｍｅｄｉｔｅｒｒａｎｅａｎ ｃｏｎｔｅｘｔ ［Ｊ］ ．
Ｆｒｏｎｔ Ｖｅｔ Ｓｃｉ， ２０２３， １０： １１２７３５４．

［７］ 　 张任豹， 周东辉， 周李生， 等． 基于 ７０ Ｋ ＳＮＰ 芯片分析济宁青

山羊保种群体的遗传结构 ［Ｊ］ ． 畜牧兽医学报， ２０２３， ５４ （７）：
２８３６－２８４７．

［８］ 　 史露露， 胡明月， 赖伟宁， 等． 基于 ５０Ｋ ＳＮＰ 芯片的夏洛来羊遗

传结构及选择信号分析 ［ Ｊ］ ． 黑龙江畜牧兽医， ２０２３ （ ６）：
４９－５３．

［９］ 　 ＳＣＨＵＢＥＲＴ Ｍ， ＬＩＮＤＧＲＥＥＮ Ｓ， ＯＲＬＡＮＤＯ Ｌ． ＡｄａｐｔｅｒＲｅｍｏｖａｌ
ｖ２： ｒａｐｉｄ ａｄａｐｔｅｒ ｔｒｉｍｍｉｎｇ， ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ， ａｎｄ ｒｅａｄ ｍｅｒｇｉｎｇ ［ Ｊ］ ．
ＢＭＣ Ｒｅｓ Ｎｏｔｅｓ， ２０１６， ９： ８８．

［１０］ ＹＡＮＧ Ｈ， ＷＡＮＧ Ｋ． Ｇｅｎｏｍｉｃ ｖａｒｉａｎｔ ａｎｎｏｔａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｒｉｏｒｉｔｉｚａｔｉｏｎ
ｗｉｔｈ ＡＮＮＯＶＡＲ ａｎｄ ｗＡＮＮＯＶＡＲ ［ Ｊ］ ． Ｎａｔ Ｐｒｏｔｏｃ， ２０１５， １０
（１０）： １５５６－１５６６．

［１１］ 邓俊， 刘艺端， 许文坤， 等． 基于 ＳＮＰ 芯片撒坝猪保种群体的遗

传结构分析 ［Ｊ］ ． 中国饲料， ２０２２ （１７）： ７－１１．
［１２］ 何俊， 钱长嵩， ＴＡＩＴ Ｒ Ｇ， 等． ＳＮＰ 芯片数据估计动物个体基因

组品种构成的方法及应用 ［ Ｊ］ ． 遗传， ２０１８， ４０ （４）： ３０５ －

３１４． 　
［１３］ 陈鑫， 孙晓梅， 鲁慧文， 等． 基于 ＳＮＰ 芯片的猪基因组选择效果

分析 ［Ｊ］ ． 畜牧与兽医， ２０２３， ５５ （２）： ５－１０．
［１４］ 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．
［１５］ 章晓炜， 刘莉君， 马敏彪， 等． 全基因组水平湖羊不同保种方式

的可行性探究 ［Ｊ］ ． 黑龙江畜牧兽医， ２０２１ （１３）： ５４－５７．
［１６］ 顾丽红， 刘志勇， 张细权， 等． １８０ 日龄文昌鸡和隐性白羽克洛

鸡基因结构及 ＳＮＰ 分析 ［ Ｊ］ ． 畜牧与兽医， ２０１９， ５１ （ ３）：
７－１５．

［１７］ 王亦秋， 姜自琴， 王宇哲， 等． 全基因组 ＳＮＰ 分型策略及基因组

选择在畜禽中的应用 ［Ｊ］ ． 广东畜牧兽医科技， ２０２３， ４８ （５）：
１－６．

［１８］ 熊金珂， 鲍晶晶， 胡文萍， 等． 基于 ＳＮＰ 芯片的湖羊群体遗传

结构分析 ［Ｊ］ ． 中国畜牧杂志， ２０２３， ５９ （１１）： ８９－９４．
［１９］ 周隽， 覃星文， 吴细波， 等． 基于 ＳＮＰ 芯片对陆川猪进行遗传多

样性与遗传结构分析的研究 ［ Ｊ］ ． 中国畜牧杂志， ２０２３， ５９
（８）： ２５７－２６３．

［２０］ 黄树文， 张哲， 陈赞谋， 等． 广东省现有 ５ 个地方猪种基于 ＳＮＰ
芯片的遗传多样性分析 ［ Ｊ］ ． 中国畜牧杂志， ２０１８， ５４ （６）：
３３－３７．

􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪􀤪

·８· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２４　 Ｖｏｌ􀆰 ５６　 Ｎｏ􀆰 ６


