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中国家鸡和红色原鸡犿狋犇犖犃控制区遗传多态性

及系统进化分析
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摘　要：通过线粒体ＤＮＡ控制区的结构和多态性来研究中国家鸡和红色原鸡的遗传多态性与系统进化。测定１４

个中国地方鸡种和红色原鸡２个亚种的２５６个个体线粒体ＤＮＡ控制区部分序列约５６０ｂｐ，结果表明，Ａ、Ｃ、Ｇ、Ｔ

这４种核苷酸的平均比例分别为２５．００％、３７．４０％、４．４０％和３３．２０％。共发现４４个变异位点，约占分析位点总数

的７．８６％，没有观测到插入／缺失，颠换和转换之比为０．１３；共具有３２种单倍型，９种为共享单倍型；１６个群体内

单倍型多样度从０到０．９６４，单倍型变异度总体为０．９０９±０．０１４，整体的平均核苷酸差异数为７．２７６，核苷酸多样

度为１．８５１％。群体间核苷酸分歧度 （犇狓狔）在０．７４７％～３．１２５％之间变化，核苷酸净遗传距离 （犇犪）为０．０１５％

～２．６３３％。１６个群体表现出较高水平的遗传多态性，群体间表现出显著的遗传分化。群体遗传多态性和亲缘关

系分析表明，一些中国家鸡的群体（如固始鸡和仙居鸡）起源于泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种，一些中国

家鸡的群体（如茶花鸡和藏鸡等）起源于中国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚种，在一些中国地方鸡种还同时

具有这２种红色原鸡的遗传贡献；认为中国家鸡起源于泰国或单纯起源于中国的观点都是不全面的。
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　　我国是世界上家禽遗传资源最为丰富的国家之

一，但由于保存不当以及对外来品种不加区别的引

进，造成许多地方鸡品质降低和群体规模急剧下降，

很多地方品种的有利基因丢失［１］。而且关于红色原

鸡和中国家鸡的亲缘关系，目前还存在不同看

法［２６］。因此认识红色原鸡和中国家鸡遗传多态性

是保护和利用鸡种质资源的前提，对于中国家鸡的

起源进化、种质资源保护以及科学开发利用等研究

都有重要的指导意义。

　　线粒体是细胞中重要的细胞器之一，也是重要

的遗传信息载体，ｍｔＤＮＡ作为分子标记具有分子

结构简单、严格的母系遗传、无重组、与核基因无共

同序列、进化速率快、多拷贝及碱基替换率低等特

点，可以从母系起源上确定品种间的遗传关系［７］。

Ｄｌｏｏｐ区是线粒体基因组的控制区，在线粒体基因

组中有着特殊的作用，为具有高度变异性的非编码

区。因此，近年来利用ｍｔＤＮＡ的Ｄｌｏｏｐ区遗传多

态性来研究动物的起源分化受到更为广泛的关注，

成为遗传多态性和起源进化研究的最佳手段之一。

　　应用ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ序列变异对中国家鸡和红

色原鸡的遗传多态性进行较全面的研究，并探讨了

中国家鸡和红色原鸡的亲缘关系，为中国家鸡的起

源进化提供分子生物学证据，并为地方鸡品种遗传

多态性提供数据资料，以期能够对这些群体间的遗

传分化有更好地了解。

１　材料与方法

１１　试验材料

　　以１４个中国地方鸡种和红色原鸡２个亚种为

研究对象，其中仙居鸡、茶花鸡、鹿苑鸡、白耳鸡、藏

鸡、固始鸡、大骨鸡、河南斗鸡、狼山鸡、泰和乌骨鸡、

萧山鸡、北京油鸡等１２个地方鸡品种均来自中国农

业科学院家禽研究所国家地方禽种资源基因库，淮

南麻黄鸡来自安徽省淮南市农业科学院淮南麻黄鸡

保种群，皖南三黄鸡来自于安徽省池州市青阳县皖

南黄鸡保种场，中国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻

犮犲狌狊亚种采自云南省野生动物救护中心。翅静脉采

血０．４ｍＬ，肝素钠抗凝，加入裂解液后４℃保存备

用。常规酚／氯仿法提取血样中ＤＮＡ。泰国红色原

鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种２６个ＤＮＡ样本由欧

洲 ＡＶＩＡＮＤＩＶ 研究项目组ＳｔｅｆｆｅｎＷｅｉｇｅｎｄ博士

提供。各品种（亚种）的样本数为１６个。

１２　引物设计和犘犆犚扩增

　　试验所用Ｄｌｏｏｐ引物根据文献［８］报道而合

成。引物序列为 Ｌ１６７５０：５′ＡＧＧＡＣＴＡＣＧＧＣＴ

ＴＧＡＡＡＡＧＣ３′；Ｈ５２２：５′ＡＡＴＧＴＧＣＣＴＧＡＣ

ＣＧＡＧＧＡＡＣＣＡＧ３′（Ｌ和 Ｈ分别代表轻链和重

链，数字表示引物的３′端在 ｍｔＤＮＡ 序列中的位

置）。

　　ＰＣＲ扩增采用了５０μＬ的反应体系，反应程序

如下：９６℃预变性３ｍｉｎ；９４℃变性６０ｓ，６３℃退

火６０ｓ，７２℃延伸６０ｓ，３５个循环；７２℃延伸５

ｍｉｎ。采用２％的琼脂糖（美国ＦＭＣ公司）经小量胶

回收试剂盒（（ＢＢＩ，Ｃａｎａｄａ））回收目的片段。

１３　测序

　　分别取２．５～５．０μＬ回收产物用ＰＣＲ引物做

测序反应，测序试剂采用 ＴｈｅｒｍｏＳｅｑｕｅｎａｓｅＣｙｃｌｅ

ＳｑｕｅｎｃｉｎｇＫｉｔ（美国 ＵＳＢ公司），按公司推荐的方
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法进行，使用 ＬＩＣＯＲ４２００ＤＮＡ自动分析仪（ＬＩ

ＣＯＲＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＤｉｖｉｓｉｏｎ，Ｌｉｎｃｏｌｎ，ＮＥ）进行序

列分析。

１４　统计方法及软件应用

　　对原始序列利用ＬＩＣＯＲＡｌｉｇｎＩＲ软件进行多

重比对后，利用 ＤｎａＳＰ４．０软件
［９］提取变异位点序

列，合 并 单 倍 型，分 析 序 列 的 多 态 性。利 用

ＭＥＧＡ３．１
［１０］构建单倍型间的 ＮＪ（ｎｅｉｇｈｂｏｒｊｏｉｎｉｎｇ

ｍｅｔｈｏｄ）分子系统树；计算基于 Ｋｉｍｕｒａ双参数模

型的遗传距离，以日本鹌鹑（犆狅狋狌狉狀犻狓犼犪狆狅狀犻犮犪）为

外群（Ｄ８２９２４），构建红色原鸡２个亚种和１４个中

国地方鸡种的 ＮＪ分子系统树，分析它们的起源及

系统进化。用Ａｒｌｅｑｕｉｎ３．０软件
［１１］中的 ＡＭＯＶＡ

计算群体间的分化水平（犉狊狋）。利用 Ｎｅｔｗｏｒｋ

４．０
［１２］软件绘制所研究个体所有单倍型的中介网

络图。

２　结果与分析

２１　１６个鸡群 犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆区部分序列的遗传

多态性

　　测定了红色原鸡２个亚种和１４个中国地方鸡

种共２５６个个体的 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ部分序列，大小

约为５６０ｂｐ（图略），Ａ、Ｃ、Ｇ、Ｔ这４种核苷酸的平

均 比 例 分 别 为 ２５．００％、３７．４０％、４．４０％ 和

３３．２０％。Ａ＋Ｔ 含量为５８．２０％，Ｇ＋Ｃ 含量为

４１．８０％。Ａ＋Ｔ含量高于Ｇ＋Ｃ含量，说明鸡线粒

体ＤＮＡＤｌｏｏｐ区部分序列富含 Ａ＋Ｔ；Ｃ含量最

高，表现出碱基组成的偏倚性。

　　测定了红色原鸡２个亚种和１４个中国地方鸡

种共２５６条序列，以其中任一单倍型 Ｈ１作为标准

进行比较分析，确定了３２种单倍型，单倍型类型及

其变异位点见图１。结果共发现４４个变异位点，约

Ｈ１～Ｈ３２．表示单倍型的编号，数字表示单倍型的变异位点，圆点表示与第一个单倍型（Ｈ１）有相同的碱基组成

ＨｌＨ３２．Ｒｅｐｒｅｓｅｎｔｓｔｈｅｎｕｍｂｅｒｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅｓ．Ｎｕｍｂｅｒｓ（ｖｅｒｔｉｃａ１）ｓｈｏｗｔｈｅｖａｒｉａｔｉｏｎｐｏｓｉｔｉｏｎｓａｍｏｎｇｈａｐｌｏ

ｔｙｐｅｓ．Ｄｏｔｓｉｎｄｉｃａｔｅｔｈａｔｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｏｆｔｈｅｈａｐｌｏｔｙｐｅｉｓｔｈｅｓａｍｅａｓｔｈａｔｏｆｔｈｅｆｉｒｓｔｈａｐｌｏｔｙｐｅ（Ｈ１）

图１　１６个鸡群体 犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆区单倍型及其变异位点

犉犻犵１　犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆犺犪狆犾狅狋狔狆犲狊犪狀犱狏犪狉犻犪狋犻狅狀狊犻狋犲狊犻狀１６犮犺犻犮犽犲狀狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊
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占分析位点总数的７．８６％，其中单一多态位点１７

个，简约信息位点２７个。

　　如表１所示，检测到１６个鸡群体的核苷酸位点

有２种类型的变异，即转换和颠换，４４个变异位点

中，其中转换位点３９个，占８８．６％，颠换位点５个，

占１１．４％，颠换和转换之比为０．１３，没有检测到插

入／缺失。试验中仙居鸡、茶花鸡、鹿苑鸡、固始鸡、

藏鸡、白耳鸡、萧山鸡和河南斗鸡等８个鸡种未检测

到颠换现象。

表１　１６个鸡群体犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆核苷酸替代情况

犜犪犫犾犲１　犅犪狊犲狊狌犫狊狋犻狋狌狋犻狅狀狊狅犳犇犾狅狅狆狊犲狇狌犲狀犮犲狊犻狀１６犮犺犻犮犽犲狀狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

样本数

Ｓｉｚｅ

替换数

Ｎｏ．ｏｆｓｕｂｓｔｉｔｕｔｉｏｎ

转换数

Ｎｏ．ｏｆｔｒａｎｓｉｔｉｏｎ

颠换数

Ｎｏ．ｏｆｔｒａｎｓｖｅｒｓｉｏｎ

插入／缺失数

Ｎｏ．ｏｆｉｎ／ｄｅｌ

ＸＪ １６ １１ １１ ０ ０

ＣＨ １６ １２ １２ ０ ０

ＬＹ １６ １３ １３ ０ ０

ＧＳ １６ ０ ０ ０ ０

ＴＣ １６ ６ ６ ０ ０

ＢＥ １６ ８ ８ ０ ０

ＤＧ １６ ６ ５ １ ０

ＨＧ １６ ７ ０ ０ ０

ＬＳ １６ １４ １３ １ ０

ＴＳ １６ ７ ６ １ ０

ＸＳ １６ １７ １７ ０ ０

ＢＦ １６ １３ １２ １ ０

ＨＰ １６ １７ １６ １ ０

ＷＴＹ １６ １８ １７ １ ０

ＧＧＳ １６ ２０ １８ ２ ０

ＧＧＧ １６ １５ １４ １ ０

合计Ｔｏｔａｌ ２５６ ４４ ３９ ５ ０

ＸＪ．仙居鸡；ＣＨ．茶花鸡；ＬＹ．鹿苑鸡；ＧＳ．固始鸡；ＴＣ．藏鸡；ＢＥ．白耳鸡；ＤＧ．大骨鸡；ＨＧ．河南斗鸡；ＬＳ．狼山鸡；ＴＳ．泰和乌

骨鸡；ＸＳ．萧山鸡；ＢＦ．北京油鸡；ＨＰ．淮南麻黄鸡；ＷＴＹ．皖南三黄鸡；ＧＧＧ．泰国红色原鸡；ＧＧＳ．中国红色原鸡。下同

ＸＪ．Ｘｉａｎｊｕｃｈｉｃｋｅｎ；ＣＨ．Ｃｈａｈｕａｃｈｉｃｋｅｎ；ＬＹ．Ｌｕｙｕａｎｃｈｉｃｋｅｎ；ＧＳ．Ｇｕｓｈｉｃｈｉｃｋｅｎ；ＴＣ．Ｔｉｂｅｔａｎｃｈｉｃｋｅｎ；ＢＥ．Ｂａｉｅｒｃｈｉｃｋｅｎ；ＤＧ．

Ｄａｇｕｃｈｉｃｋｅｎ；ＨＧ．ＨｅｎａｎＧａｍｅ；ＬＳ．Ｌａｎｇｓｈａｎｃｈｉｃｋｅｎ；ＴＳ．Ｓｉｌｋｉｅｓｃｈｉｃｋｅｎ；ＸＳ．Ｘｉａｏｓｈａｎｃｈｉｃｋｅｎ；ＢＦ．ＢｅｉｊｉｎｇＦａｔｔｙｃｈｉｃｋｅｎ；

ＨＰ．ＨｕａｉｎａｎＰａｒｔｒｉｄｇｅ；ＷＴＹ．ＷａｎｎａｎＴｈｒｅｅｙｅｌｌｏｗｃｈｉｃｋｅｎ；ＧＧＧ．ＲｅｄｊｕｎｇｌｅｆｏｗｌｉｎＴｈａｉｌａｎｄ；ＧＧＳ．ＲｅｄｊｕｎｇｌｅｆｏｗｌｉｎＣｈｉ

ｎａ．Ｔｈｅｓａｍｅａｓｂｅｌｏｗ

　　各群体单倍型数量及分布见表２，３２种单倍型

中，Ｈ２、Ｈ５、Ｈ６、Ｈ７、Ｈ８、Ｈ１０、Ｈ１２、Ｈ１４、Ｈ２７等９

种为共享单倍型，Ｈ２包含的个体数最多，共出现５０

次，分布于１１个中国地方鸡种中，为试验鸡群体的

主体单倍型，占个体样本的１９．５％。

　　各群体之间单倍型类型和数目有差异，试验测

定的２５６条序列中，萧山鸡、淮南麻黄鸡和皖南三黄

鸡单倍型类型最多（７种），固始鸡单倍型类型最少

（１种）。

２２　１６个鸡群体 犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆区部分序列的遗

传结构

　　红色原鸡２个亚种和１４个中国地方鸡种群体

内单倍型多样度见表３，１６个群体单倍型多样度为

０～０．９６４，单倍型变异度总体为０．９０９±０．０１４，从

总体上单倍型多样度丰富，但不同群体差异很大，其

中固始鸡只有１种单倍型，多样度为０；而萧山鸡、

淮南麻黄鸡和皖南三黄鸡单倍型多样度最为丰富，

均为０．９６４。

　　群体内 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区核苷酸多态性见表

４，中国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚种核苷

酸突变位点数目最高，达到２０个，其他群体由高到

低分别为皖南三黄鸡１８个，萧山鸡和淮南麻黄鸡
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表２　犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆单倍型在１６个鸡群体中的分布

犜犪犫犾犲２　犇犻狊狋狉犻犫狌狋犻狅狀狅犳犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆犺犪狆犾狅狋狔狆犲狊犻狀１６犮犺犻犮犽犲狀狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

单倍型

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

群体　Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

ＸＪ ＣＨ ＬＹ ＧＳ ＴＣ ＢＥ ＤＧ ＨＧ ＬＳ ＴＳ ＸＳ ＢＦ ＨＰ ＷＴＹ ＧＧＳ ＧＧＧ

Ｈ１ ４

Ｈ２ ４ ２ ６ ４ ４ １０ ６ ２ ６ ２ ４

Ｈ３ ２

Ｈ４ ２

Ｈ５ ２ ６ ２ ４ ８ ４ ４ ４ ４

Ｈ６ ８ ８

Ｈ７ ４ ８ ２

Ｈ８ ２ ６

Ｈ９ ２

Ｈ１０ １２ １６ ４ ２

Ｈ１１ ４

Ｈ１２ ６ ２ ２

Ｈ１３ ２

Ｈ１４ ２ ２

Ｈ１５ ２

Ｈ１６ ２

Ｈ１７ ２ ２

Ｈ１８ ２

Ｈ１９ １４

Ｈ２０ ４

Ｈ２１ ４

Ｈ２２ ４

Ｈ２３ ２

Ｈ２４ ２

Ｈ２５ ２

Ｈ２６ ２

Ｈ２７ ２ ２

Ｈ２８ ８

Ｈ２９ ２

Ｈ３０ ２

Ｈ３１ ２

Ｈ３２ ４

表３　１６个鸡群体内单倍型多样度

犜犪犫犾犲３　犎犪狆犾狅狋狔狆犲犱犻狏犲狉狊犻狋狔狅犳犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆犻狀１６犮犺犻犮犽犲狀狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

群体Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ 样本数Ｓｉｚｅ 单倍型数Ｎｏ．ｏｆｈａｐｌｏｔｙｐｅ 单倍型多样度 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅｄｉｖｅｒｓｉｔｙ

ＸＪ １６ ２ ０．４７６±０．１７１

ＣＨ １６ ４ ０．７５０±０．１３９

ＬＹ １６ ３ ０．６７９±０．１２２

ＧＳ １６ １ ０

ＴＣ １６ ３ ０．６７９±０．１２２

ＢＥ １６ ５ ０．８９３±０．０８６

ＤＧ １６ ４ ０．７３３±０．１５５

ＨＧ １６ ２ ０．５３６±０．１２３

ＬＳ １６ ３ ０．７５０±０．０９６

ＴＳ １６ ４ ０．５３６±０．１２３

ＸＳ １６ ７ ０．９６４±０．１７７

ＢＦ １６ ４ ０．８２１±０．１０１

ＨＰ １６ ７ ０．９６４±０．１７７

ＷＴＹ １６ ７ ０．９６４±０．１７７

ＧＧＳ １６ ４ ０．６９５±０．１７７

ＧＧＧ １６ ２ ０．２５０±０．１８０

合计Ｔｏｔａｌ ２５６ ３２ ０．９０９±０．０１４
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１７个。固始鸡没有变异位点，藏鸡、白耳鸡、大骨

鸡、河南斗鸡和泰和乌骨鸡均低于１０个。群体内个

体间平均核苷酸差异数（犓）和核苷酸多样度（犘犻）均

随突变位点数目的增加而增加，呈正比例关系，中国

红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚种个体间平均

核苷酸差异数最大，为１０．８３３，核苷酸多样度为

２．７５７％。红色原鸡２个亚种和１４个中国地方鸡种

整体的平均核苷酸差异数为７．２７６，核苷酸多样度

为１．８５１％。

表４　１６个鸡群体内犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆区核苷酸多态性

犜犪犫犾犲４　犖狌犮犾犲狅狋犻犱犲狆狅犾狔犿狅狉狆犺犻狊犿狅犳犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆犻狀１６犮犺犻犮犽犲狀狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ

样本数

Ｓｉｚｅ

变异位点数

Ｎｏ．ｏｆｖａｒｉａｂｌｅｓｉｔｅ

平均核苷酸差异

犓

核苷酸多样度

犘犻

Ｔａｊｉｍａ′ｓ

犇

ＸＪ １６ １１ ５．２３８ ０．０１３３３ ０．９０１４３

ＣＨ １６ １２ ５．２５０ ０．０１３３６ ０．６７６１０

ＬＹ １６ １３ ５．６４３ ０．０１４３６ ０．６３５２５

ＧＳ １６ ０ ０．０００ ０．０００００ ＮＡ

ＴＣ １６ ６ １．８３２ ０．００４６３ －０．９９２３４

ＢＥ １６ ８ ３．５００ ０．００８９１ ０．６４９８２

ＤＧ １６ ６ ３．０００ ０．００７６３ ０．８１０８６

ＨＧ １６ ７ ３．７５０ ０．００９５４ １．８５１２９

ＬＳ １６ １４ ６．６４３ ０．０１６９０ １．１７２５７

ＴＳ １６ ７ ３．７５０ ０．００９５４ １．８５１２９

ＸＳ １６ １７ ７．４２９ ０．０１８９０ ０．６８６１１

ＢＦ １６ １３ ５．９２９ ０．０１５０９ ０．９２３９１

ＨＰ １６ １７ ７．３２１ ０．０１８６３ ０．６０１８２

ＷＴＹ １６ １８ ７．７１４ ０．０１９６３ ０．５７５６８

ＧＧＳ １６ ２０ １０．８３３ ０．０２７５７ －０．０７１１９

ＧＧＧ １６ １５ ３．７５０ ０．００９５４ －１．７９９９５

整体Ｔｏｔａｌ ２５６ ４４ ７．２７６ ０．０１８５１ －０．３４１８５

．犘＜０．０５

　　红色原鸡２个亚种和１４个中国地方鸡种群体

间ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区核苷酸多态性见表５，各群体

核苷酸分歧度 （犇狓狔）在０．７４７％～３．１２５％之间，

差异较大。白耳鸡与藏鸡分歧度最小（０．７４７％）；固

始鸡与仙居鸡分歧度也很小（０．８００％）。泰国红色

原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种与河南斗鸡、泰和乌

骨鸡间分歧度最大，均为３．１２５。总体上泰国红色

原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种与中国地方鸡种间

分歧度要高于中国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻

犮犲狌狊亚种。

　　红色原鸡２个亚种和１４个中国地方鸡种群体

间核苷酸净遗传距离 （犇犪）为０．０１５％～２．６３３％，

差异也较大。固始鸡与藏鸡核苷酸净遗传距离为

２．６３３％，其次为固始鸡与河南斗鸡及泰和乌骨鸡，

均为２．４１７％。总体上固始鸡和泰国红色原鸡犌犪犾

犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种与其他群体的核苷酸净遗传

距离较高。

　　１６个群体中性检验的 Ｔａｊｉｍａ′ｓ犇值见表４，除

泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种外，各群体

中性检验的 Ｔａｊｉｍａ′ｓ犇 值介于：－０．９９２３４和

１．８５１２９之间，经检验均不显著（犘＞０．０５），符合中

性突变。但是泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊

亚种中性检验的 Ｔａｊｉｍａ′ｓ犇 值为－１．７９９９５（犘＜

０．０５），不符合中性突变。

　　红色原鸡２个亚种和１４个中国地方鸡种间

Ｋｉｍｕｒａ双参数距离见表６，可以看出各群体间遗传

距离变异范围为０．００７～０．０３１。藏鸡与白耳鸡之

间的遗传距离最近，双参数距离值为０．００７；泰国红

色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种与河南斗鸡、泰和

乌骨鸡之间的遗传距离最远，双参数距离值均为

０．０３１。１４个中国地方鸡种中，固始鸡和仙居鸡与

泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种间遗传距

４５４１
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表５　１６个鸡群体间核苷酸分歧度 （犇狓狔）和净遗传距离 （犇犪）

犜犪犫犾犲５　犐狀狋犲狉狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲犱犻狏犲狉犵犲狀犮犲（犇狓狔），犻狀狋犲狉狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狀犲狋

狀狌犮犾犲狅狋犻犱犲犱犻狏犲狉犵犲狀犮犲（犇犪）犻狀１６犮犺犻犮犽犲狀狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊 ％

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ＸＪ ＣＨ ＬＹ ＧＳ ＴＣ ＢＥ ＤＧ ＨＧ ＬＳ ＴＳ ＸＳ ＢＦ ＨＰ ＷＴＹ ＧＧＧ ＧＧＳ

ＸＪ ２．１７６１．９９９０．８００２．１４９２．１１７２．１６３．２．２５８１．８６３２．２５８１．５２７２．１９０１．５２２１．８０８２．０９５２．４９９

ＣＨ ０．８４２ １．７４１２．７０４０．９３０１．１６１１．２８３１．２６４１．６３０１．２６４１．９０８１．４０７２．１９５１．７５７２．８３９２．２２６

ＬＹ ０．６１５０．３５６ ２．０３６１．９６４１．７７３１．５６９１．８８５１．８２１１．８８５１．５８２１．５６６１．９５６１．９７２２．４１７１．９４０

ＧＳ ０．１３３２．３０６１．３１８ ２．８９４２．７３５２．６７２２．８９４２．０９９２．８９４１．６４５２．６０８１．３０４１．９７２１．７４９２．６０８

ＴＣ １．２５１０．０３１１．０１４２．６３３ ０．７４７０．９６５０．８３５１．３９２０．８３５２．００４１．２６４２．１６３１．５９８３．０４５２．２９０

ＢＥ １．００６０．０４８０．６１０２．２９００．０７０ ０．８６９０．９０６１．３５２０．９０６１．８８５１．２２５２．０４４１．６７８２．９７４２．０９９

ＤＧ １．１１５０．２３３０．４７０２．２９００．３５１０．０４２ ０．９２２１．２７２０．９２２１．７８１１．１４５１．９４０１．８１３２．９５８１．９０８

ＨＧ １．１１５０．１１９０．６９０２．４１７０．１２６０．０１６０．０６４ １．４３９０．８３５２．００４１．３１２２．１６３１．８０５３．１２５２．２２６

ＬＳ ０．３５１０．１１７０．２５８１．２５４０．３１５０．０１６０．０４５０．１１７ １．４３９１．８４５１．５５９１．８５３２．７２７２．２２６２．２１６

ＴＳ １．１１５０．１１９０．６９０２．４１７０．１２６０．０１６０．０６４０．１１９０．１１７ ２．００４１．３１２２．１６３１．８０５３．１２５２．２２６

ＸＳ ０．１１５０．２９５０．０８１０．７０９０．８２７０．４９４０．４５４０．５８２０．０５５０．５８２ １．８１３１．８９２１．９００２．３６２２．１４７

ＢＦ ０．７６９０．０１５０．０９４１．８５４０．２７８０．０２５０．００９０．０８１０．０４１０．０８１０．１１４ ２．０９１１．８６９２．８２３２．０６７

ＨＰ ０．０６７０．５９５０．３０７０．３７３１．００００．６６７０．６２７０．７５４０．０７６０．７５４０．０４８０．４０６ ２．０１２２．４６５２．４４９

ＷＴＹ ０．１６１０．１０８０．２７３０．９９１０．３８５０．２５１０．４５００．３４６０．０２６０．３４６０．０２６０．１３３０．０９９ ２．５２１２．４０１

ＧＧＧ ０．９５１１．６９４１．２２２１．２７２２．３３７２．０５２２．０９９２．１７１１．４０５２．１７１０．９３６１．５９１１．０５６１．０６２ ０．８４７

ＧＧＳ ０．４５４０．１８００．１５６１．２３００．６８００．２７６０．１４８０．３７１０．００３０．３７１０．１７６０．０６５０．１３９０．０４２０．９９１

上三角为核苷酸分歧度（犇狓狔），下三角为净遗传距离（犇犪）；以上值均扩大了１００倍

Ａｂｏｖｅｄｉａｇｏｎａｌｗａｓｉｎｔｅｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ，ｄｏｗｎｄｉａｇｏｎａｌｗａｓｉｎｔｅｒｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｎｅｔｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ；Ａｌｌ

ｔｈｅｖａｌｕｅｗａｓｅｎｌａｒｇｅｄ１００ｔｉｍｅｓ

表６　１６个鸡群体间犇犾狅狅狆犓犻犿狌狉犪双参数距离

犜犪犫犾犲６　犓犻犿狌狉犪２狆犪狉犪犿犲狋犲狉犱犻狊狋犪狀犮犲狊狅犳犇犾狅狅狆犪犿狅狀犵１６犮犺犻犮犽犲狀狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

群体

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ＸＪ ＣＨ ＬＹ ＧＳ ＴＣ ＢＥ ＤＧ ＨＧ ＬＳ ＴＳ ＸＳ ＢＦ ＨＰ ＷＴＹ ＧＧＧ

ＸＪ

ＣＨ ０．０２２

ＬＹ ０．０２００．０１７

ＧＳ ０．００８０．０２７０．０２０

ＴＣ ０．０２１０．００９０．０２００．０２９

ＢＥ ０．０２１０．０１２０．０１８０．０２７０．００７

ＤＧ ０．０２２０．０１３０．０１９０．０２７０．０１００．００９

ＨＧ ０．０２３０．０１３０．０１９０．０２９０．００８０．００９０．００９

ＬＳ ０．０１９０．０１６０．０１８０．０２１０．０１４０．０１４０．０１３０．０１４

ＴＳ ０．０２３０．０１３０．０１９０．０２９０．００８０．００９０．００９０．００８０．０１４

ＸＳ ０．０１７０．０１９０．０１００．０１７０．０２００．０１９０．０１８０．０２００．０１８０．０２０

ＢＦ ０．０２２０．０１４０．０１６０．０２６０．０１３０．０１２０．０１１０．０１３０．０１６０．０１３０．０１８

ＨＰ ０．０１５０．０２２０．０２００．０２３０．０２２０．０２００．０１９０．０２２０．０１９０．０２２０．０１８０．０２１

ＷＴＹ ０．０１８０．０１８０．０２００．０２００．０１６０．０１７０．０１８０．０１８０．０１９０．０１８０．０１９０．０１９０．０２０

ＧＧＧ ０．０２１０．０２８０．０２４０．０１７０．０３００．０３００．０３００．０３１０．０２７０．０３１０．０２４０．０２８０．０２５０．０２５

ＧＧＳ ０．０２５０．０２２０．０１９０．０２６０．０２３０．０２１０．０１９０．０２２０．０２２０．０２２０．０２１０．０２１０．０２１０．０２４０．０２４

５５４１
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离比与中国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚种

间的遗传距离近。

　　对ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ序列的变异进行分子方差分

析，总方差剖分为群体间的方差 （犞犪）和群体内的

方差 （犞犫），并进行显著性检验，结果见表７。本试

验中，红色原鸡２个亚种和１４个中国地方鸡种

ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ序列群体间的（犞犪）的方差组分占

总变异的２３．８３％，群体内的方差组分 （犞犫）占总变

异的 ７６．１７％。１６ 个群体间的固定指数 犉狊狋＝

０．３８１５５，群体间存在显著的遗传分化（犘＜０．０１）。

表７　１６个鸡群体犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆序列变异的分子方差分析

犜犪犫犾犲７　犜犺犲犺犻犲狉犪狉犮犺犻犮犪犾犮狅犿狆狅狀犲狀狋狊狅犳犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆狏犪狉犻犪狋犻狅狀犪狀犪犾狔狊犻狊狅犳犿狅犾犲犮狌犾犪狉狏犪狉犻犪狀犮犲

犻狀犮犺犻犮犽犲狀狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

变异来源

Ｓｏｕｒｃｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ

自由度

ｄｆ

平方和

Ｓｕｍｏｆｓｑｕａｒｅｓ

方差组分

Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ

方差比率／％

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅｏｆｖａｒｉａｔｉｏｎ

固定系数

Ｆｉｘａｔｉｏｎｉｎｄｅｘ犉狊狋

群体间

Ａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
１５ １４７．７３８ １．２０９２９（犞犪） ２３．８３ ０．３８１５５

群体内

Ｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ
２４０ ４３６．６８８ ３．８６５９０（犞犫） ７６．１７

总变异Ｔｏｔａｌ ２５５ ５８４．４２６ ５．０７５１９

犞犪．群体间方差组分；犞犫．群体内方差组分。．犘＜０．０１

犞犪．Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓａｍｏｎｇｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ；犞犫．Ｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓｗｉｔｈｉｎｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ．．犘＜０．０１

２３　犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆单倍型的分子系统树和单倍型

网络图

　　利用 ＭＥＧＡ３．１构建红色原鸡２个亚种和１４

个中国地方鸡种 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区３２种单倍型间

的ＮＪ分子系统树（图２）。从图２可见，１６个群体

的３２种单倍型明显地分为４支，在此将这４个类群

定义为单倍型类群Ａ、Ｂ、Ｃ和Ｄ。单倍型类群Ａ中

包含了１０种单倍型，单倍型类群Ｂ中包含了７种单

倍型，２个类群合并为１个大群，占总单倍型数的

５３．１３％；单倍型类群Ｃ中包含了５种单倍型，单倍

型类群Ｄ中包含了１０种单倍型，２个类群也合并为

一个大群，占总单倍型数的４６．８７％。单倍型类群

Ａ中包含有泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚

种的单倍型 Ｈ１８，而不含有中国红色原鸡犌犪犾犾狌狊

犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚种的单倍型；单倍型类群Ｂ和Ｃ

中包含有中国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚

种的单倍型 Ｈ５、Ｈ２０和 Ｈ２２，但是不包含泰国红色

原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种的单倍型。有趣的

是，单倍型类群Ｄ中同时含有这２个红色原鸡亚种

的单倍型。

　　根据红色原鸡２个亚种和１４个中国地方鸡品

种单倍型序列的变异位点，运用 Ｎｅｔｗｏｒｋ４．１软件

作出单倍型网络关系图（图３）。从图３可知，本次

研究的序列明显聚为４个聚类簇，聚类簇Ａ中包含

１０种单倍型，聚类簇Ｂ中出现７种单倍型，聚类簇

Ｃ中包含５种单倍型，而聚类簇Ｄ中包含１１种单倍

型。与单倍型系统发生树的结果完全一致。

２４　１６个群体的分子系统树

　　利用 ＭＥＧＡ３．１软件选择 Ｋｉｍｕｒａ双参数模

型，以 日 本 鹌 鹑 （犆狅狋狌狉狀犻狓犼犪狆狅狀犻犮犪）为 外 群

（Ｄ８２９２４），构建 ＮＪ分子系统树（图４）。在聚类图

中，固始鸡、仙居鸡始与泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊

犵犪犾犾狌狊亚种聚在一起，可以看作一个起源系统。茶

花鸡、藏鸡、泰和乌骨鸡、河南斗鸡和白耳鸡也始终

出现在一个类群，也可以看作一个起源系统。

３　讨　论

３．１　１６个鸡群体犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆区部分序列的遗

传多态性

　　测定了红色原鸡２个亚种和１４个中国地方鸡

品种ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ部分序列，序列富含Ａ＋Ｔ，Ｃ

含量也较高，表现出碱基组成的偏倚性。这与其他

关于禽类ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区的报道是一致的
［１３１４］，

关于哺乳动物 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区的报道也表明，

ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区富含 Ａ＋Ｔ
［１５１７］。童晓梅等［１８］

对藏鸡线粒体全基因组序列测定的结果还表明，藏

鸡线粒体全基因组（Ｈ 链）也表现出 Ａ＋Ｔ含量较

高的现象。

　　傅衍等
［８］在对浙江省６个地方品种的线粒体

ＤＮＡＤｌｏｏｐ遗传多样性研究中，包含了本研究的
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枝上的数字为自展分析自展值（１０００重复）

Ｔｈｅｎｕｍｂｅｒｓａｂｏｖｅｔｈｅｂｒａｎｃｈｅｓｓｈｏｗｔｈｅｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ

ｂｏｏｔｓｔｒａｐｓｕｐｐｏｒｔｆｒｏｍ１０００ｒｅｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ

图２　使用邻接法（犖犑）构建的３２个单倍型的系统发

生树

犉犻犵．２　犖犲犻犵犺犫狅狉犼狅犻狀犻狀犵狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲犮狅狀狊狋狉狌犮狋犲犱

犳狉狅犿狋犺犲３２犺犪狆犾狅狋狔狆犲狊狅犳犇犾狅狅狆犻犱犲狀狋犻犳犻犲犱犻狀

１６犮犺犻犮犽犲狀狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

仙居鸡和白耳鸡，结果在２４个变异位点中，２３个位

点为转换，只有１个是颠换，而且在仙居鸡和白耳鸡

中也没有颠换现象，可见 ｍｔＤＮＡ在品种内的进化

是很保守的。在线粒体基因组ＤＮＡ进化过程中，

通常发生转换的频率远高于颠换，在高突变的 Ｄ

ｌｏｏｐ区也不例外。研究结果与一些哺乳动物 ｍｔＤ

ＮＡ的报道也相符，这也与 ｍｔＤＮＡ进化的特点一

致［１５１７］。

　　在所有群体中，固始鸡单倍型类型最少，萧山

鸡、淮南麻黄鸡和皖南三黄鸡单倍型类型最多，单倍

型的类型也反映了群体的来源是否复杂，这也与关

于这些群体的微卫星遗传多样性分析的结果是一致

的［１９］。

３．２　１６个鸡群体内犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆遗传多样性

　　试验中红色原鸡２个亚种和１４个中国地方鸡

品种群体内单倍型多样度差异很大，从总体上单倍

每个圆圈代表一种单倍型，其大小与该种单

倍型出现的频率成正比。红点代表可能存在

的变异位点

Ａｃｙｃｌｅｍｅａｎａｈａｐｌｏｔｙｐｅ，ｔｈｅａｒｅａｍｅａｎｓｔｈｅ

ｆｒｅｑｕｅｎｃｙｉｎａｈａｐｌｏｔｙｐｅ，ｔｈｅｒｅｄｐｏｉｎｔｍｅａｎｓ

ｔｈｅｐｏｔｅｎｔｉａｌｍｕｔａｔｉｏｎｓｉｔｅ

图３　１６个鸡群体犇犾狅狅狆区的网络中介图

犉犻犵．３　犜犺犲犿犲犱犻犪狀犼狅犻狀犻狀犵狀犲狋狑狅狉犽狊狅犳狋犺犲犻狉

１６犮犺犻犮犽犲狀狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊犻狀狋犺犲犮狅狀狋狉狅犾

狉犲犵犻狅狀

图４　１６个鸡群体犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆序列犖犑分子

系统树

犉犻犵．４　犖犑狋狉犲犲狅犳犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆狊犲狇狌犲狀犮犲狊犻狀１６

犮犺犻犮犽犲狀狆狅狆狌犾犪狋犻狅狀狊

型多样度丰富，这与较高的位点变异率是一致的。

１６个群体整体的平均核苷酸差异数为７．２７６，核苷

酸多样度１．８５１％。与其他家畜相比
［１５１７，２０］，这种
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核苷酸多样度处于较高的水平，这提示我们，中国家

鸡的起源可能不是单一的，而且在其长期的选择与

进化过程中，受到多个方向的选择。

３．３　１６个鸡群体间犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆遗传多样性

　　试验中总体上泰国红色原鸡 犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊

犵犪犾犾狌狊亚种与中国地方鸡品种间分歧度要高于中国

红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚种，核苷酸分

歧度和核苷酸净遗传距离差异均较大。泰国红色原

鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种与河南斗鸡、泰和乌骨

鸡之间 Ｋｉｍｕｒａ双参数遗传距离最远，固始鸡和仙

居鸡与泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种间

的遗传距离比与中国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪

犱犻犮犲狌狊亚种间的遗传距离近。这也提示中国地方鸡

品种的起源并非单一的。对ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ序列的

变异进行分子方差分析，结果显示１６个鸡群体间存

在显著的遗传分化。

３．４　中国家鸡的起源探讨

　　关于红色原鸡和中国家鸡的亲缘关系，已有诸

多学者从形态学、考古学、蛋白多态、ＤＮＡ指纹和线

粒体ＤＮＡ的角度进行过分析
［２５，２１２２］，但关于红色

原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚种和犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊

犵犪犾犾狌狊亚种是否实际上是同一亚种，中国家鸡是起

源于泰国附近地区的红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊

亚种还是具有自己独立的起源，目前还存在不同的

看法［２３，５６］。要对中国家鸡的起源进行探讨，必须同

时对红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚种和犌犪犾

犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种与中国地方鸡品种的亲缘关

系进行全面分析。

　　Ｆｕｍｉｈｉｔｏ等
［２３］以限制性内切酶片段长度多态

性分析并结合线粒体ＤＮＡ控制区（Ｄ环）部分序列

分析，认为犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种和犌犪犾犾狌狊犵犪犾

犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚种应为同一亚种；傅衍等
［５］提出了

类似的观点，但是这个观点与其他一些关于家鸡的

起源假说不一致［４，６，２２］。迄今关于中国家鸡与红色

原鸡的研究中均没有同时获得中国红色原鸡犌犪犾犾狌狊

犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚种与泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾

犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种，试验在同时获得这２个亚种样本的

基础上，对ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ部分序列进行分析的结

果也表明，中国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊

亚种与泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种没

有共享单倍型，２个亚种间存在显著的遗传分化，试

验的结果不能支持这２个亚种实际上是同一个亚种

的说法，这与包文斌等［２３］微卫星遗传多样性分析的

结果也是一致的。

　　关于中国家鸡是起源于泰国附近地区的红色原

鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种还是具有自己独立的

起源，这一问题目前也存在不同的看法。Ｆｕｍｉｈｉｔｏ

等［２３］、傅衍等［８］认为家鸡是单起源的，并且起源于

泰国及其邻近地区的红色原鸡。郑作新［２４］、薄吾

成［４］等人根据一系列考古发现和大量出土文物资

料，提出中国家鸡有自己的起源地，而且其驯化时间

远较印度的家鸡为早。王文［２５］、程光潮［２１］、Ｌｉｕ
［６］等

进一步通过血型蛋白多态、ＤＮＡ指纹以及线粒体

ＤＮＡ部分序列分析等方法，支持中国家鸡的多起源

学说。宋春红等［２６］通过对 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区的测

序和比对，探讨了中国６个地方鸡品种的母系起源。

结果推测，文昌鸡、鲁西斗鸡、寿光鸡、济宁百日鸡和

莱芜黑鸡等６个地方鸡品种分别来自云南、老挝和

越南附近地区的红原鸡大陆亚种。试验构建的单倍

型系统发生树与作出的单倍型网络关系图结果完全

一致。从结果中可以推断，在本研究的中国地方鸡

品种中，有一部分鸡种起源于泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊

犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种，还有一部分起源于中国红色原

鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚种，而且这２个起源

系统还在一些鸡种中表现出交汇融合的现象，这２

种红色原鸡对中国家鸡的基因库均有贡献。

　　对测定的红色原鸡２个亚种和１４个中国地方

鸡品种Ｄｌｏｏｐ区序列采用Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ值进行中性

检验也表明，中国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊

亚种和地方鸡品种符合中性突变。可能是这些群体

无论其群体大小，都没有发生过群体扩张。在它们

迁移和发展的过程中，群体扩张的印记很可能只在

一个小的群体内长期得到维持，另外可能经受了群

体数量的减少事件以及这些印记在较为严重的建群

效应中丢失了。但是泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊

犵犪犾犾狌狊亚种不符合中性突变，这表明泰国红色原鸡

在被驯化后经历一个瓶颈效应，随之是一个群体的

扩张过程，因此初步推测认为，泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊

犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种被驯化后，有部分群体演化形成

了一些中国家鸡的群体，而中国红色原鸡犌犪犾犾狌狊

犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚种被驯化后，也演化形成了一些

中国家鸡的群体，在泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊

犵犪犾犾狌狊亚种群体一段时间内的群体扩张过程中，进

而对一些在中国本地起源的家鸡群体中的一些亚群

产生了影响，因此在一些中国地方鸡品种同时具有

这２种红色原鸡的遗传贡献。
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　１１期 包文斌等：中国家鸡和红色原鸡ｍｔＤＮＡ控制区遗传多态性及系统进化分析

　　试验还利用 Ｋｉｍｕｒａ双参数模型，构建了１６个

群体的 ＮＪ聚类图。在分子系统树中，固始鸡、仙居

鸡与泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种聚在

一起，茶花鸡、藏鸡、泰和乌骨鸡、河南斗鸡和白耳鸡

也出现在一个类群，研究推测在１４个中国地方鸡品

种中，固始鸡和仙居鸡起源于泰国红色原鸡犌犪犾犾狌狊

犵犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊亚种，而茶花鸡、藏鸡等鸡种可能起源

于中国红色原鸡犌犪犾犾狌狊犵犪犾犾狌狊狊狆犪犱犻犮犲狌狊亚种。研

究结果表明中国家鸡可能具有多个独立的母系，来

源于不同遗传分化的群体，因此更倾向于红色原鸡

在不同的地点和时间被多次独立驯化的观点，红色

原鸡的驯化可能是多次、多地、长期人类活动的结

果，认为中国家鸡起源于泰国或单纯起源于中国的

观点都是片面的。
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