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摘要  利用23对微卫星标记分析了中国南方7个山羊群体的遗传分化、基因流、遗传分化程度与地理距离之间的

关系，同时利用DC遗传距离构建系统树和STRUCTURE进行动态聚类。结果表明：7个山羊群体总近交系数

（Fit）为－7.73%，群体内近交系数（Fis）为 －26.5%，群体间基因分化系数（Fst）为14.84%，3个指标

均达到极显著水平(P<0.001)，说明这 7个山羊群体总体上和群体内杂合度较高，群体间遗传分化较明显，

14.84%的遗传变异来自于群体间，85.16%遗传变异来自于群体内个体间的差异。7个山羊群体每世代两群体

间有效迁移个体数（Nem）变化范围为0.831 3（宜昌白山羊与黄淮山羊）到3.410 3（马头山羊与湘东黑山

羊），平均为1.577 0。7个山羊群体间的基因分化程度与地理距离和遗传距离相关不显著（P>0.05）。宜昌白
山羊、马头山羊、湘东黑山羊、福清山羊、戴云山羊、黄淮山羊、长江三角洲白山羊群体中属于各自采样群体的

概率分别为99.1%、98%、96.2%、96.6%、98.7%、98.7%和98.7%。同时，STRUCTURE软件通过变

化的分群数体现的聚类情况与用DC遗传距离所构建的系统聚类图结果一致。研究结果表明：这7个山羊群体间的
遗传分化主要是自然选择作用的结果。 
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