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摘要: 本研究利用65个微卫星标记结合荧光标记检测技术, 对金华猪I系、II系、III系共271个个体以及嘉兴黑猪、

中梅山猪、小梅山猪和二花脸猪等4个太湖猪品种和嵊县花猪各30头的基因型进行了检测, 统计分析了金华猪各品

系的遗传结构及各猪种群间的遗传分化。结果显示: 金华猪品系间具有丰富的遗传变异, 平均有效等位基因数以

金华猪I系最高, 为3.5; 其次是II系和III系, 分别是2.8和2.5, 金华猪3个品系的平均多态信息含量均高于0.5; I、II、
III系的平均观察杂合度分别是0.381、0.399和0.442。金华猪3个品系偏离Hardy-Weinberg平衡的程度不一:I系偏离

较大, III系次之, II系相对较小。分析认为金华猪各品系存在一定程度的近交, 品系间存在不同的等位基因。遗传

分化结果显示: 金华猪II系和III系间遗传分化相对较小(FST＝0.1883), 但它们与I系间的遗传分化较大, FST值分别

是0.3663和0.3619。同时, 金华猪各品系与太湖猪的遗传关系较近, 其中与中梅山猪群体遗传分化相对较小, FST值

分别为0.3581、0.3560和0.3572。而金华猪各品系与嵊县花猪的遗传分化最大, FST值分别为0.4499, 0.4654和0.4801, 
由此可见, 金华猪不同于其他浙江省地方品种, 有着独立的起源和驯化进程。 
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Abstract: The genotypes of Jinhua (lines I, II, and III), Shengxianhua, and four Taihu pigs (Jiaxing Black, 
Middle Meishan, Small Meishan, Erhualian) were investigated using 65 microsatellite DNA markers through 
fluorescence PCR. Our objectives were to investigate the genetic structure within Jinhua pigs as well as ge-
netic differentiation of Jinhua pigs from the other five breeds. We found a large range of genetic variation in 
Jinhua pigs. LineIhad the highest average number of effective alleles (Ne = 3.5), followed by LineII (Ne = 
2.8), and Line III (Ne = 2.5). The average polymorphism information content (PIC) in each line was above 
0.5, with an average observed heterozygosity of 0.381, 0.399, and 0.442, in lines I, II, and III, respectively. 
Furthermore, a decreasing number of microsatellite loci that deviated from Hardy-Weinberg equilibrium were 
found in lines I, III, and II, respectively. Inbreeding has occurred to some extent in each of the Jinhua lines. 
Analyses showed that differentiation between Jinhua lines III and II was relatively small (FST = 0.1883). 
However, greater differentiation was found between lineIand lines II and III (FST-value 0.3663 and 0.3619, 
respectively). Moreover, the genetic relationship between Jinhua pigs and Taihu pigs were close. The Taihu 
pig breed with the smallest differentiation from Jinhua pigs was Middle Meishan, but a high degree of ge-
netic differentiation existed in Shengxianhua pig and each Jinhua line. In conclusion, Jinhua pig has a unique 
evolution process in terms of the origin and domestication history, which is different from other Zhejiang na-
tive breeds. 
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江浙地区有着丰富的地方猪种资源, 按照传统

的分类划分, 该地区猪种主要分为华中型和江海

型。其中不乏优良品种, 例如分布于该地区的太

湖猪品种嘉兴黑猪、梅山猪、二花脸猪及浙江省

优良地方品种金华猪。金华猪是在浙江省金华市

特定的地理、自然、农业生产和社会条件下, 经
过长期选育和较好饲养管理而逐渐形成与发展的

优良猪种, 具有悠久的历史。金华猪具有皮薄骨

细、早熟易肥、肉质优良、繁殖力高等优良特性, 
是腌制火腿的重要原料。1979年, 在浙江农业大

学主持下, 金华种猪场、金华市农业科学研究所、

东阳县良种场同时开展了金华猪I、II、III品系的

选育工作, 根据金华猪产区历史上形成的大、中、

小3个类群, 按照类群建系原则, 采用群体继代选

育法, 改进培育条件, 使金华猪的各项性能得到

了较大提高。金华猪建系至今已有将近30年的时

间 , 对其3个品系的研究主要集中在基因多态对

金华猪经济性状的遗传效应上(赵丽莉等, 2006; 
赵晓枫等, 2007), 关于金华猪的3个品系的遗传背

景、遗传结构及遗传分化尚未见系统的研究报道。

我们对金华猪的遗传多样性进行了研究, 为了解

该品种的进化历史、合理利用和保护该生物资源

提供理论依据。 
微卫星又称简单重复序列(simple sequence re-

peat, SSR), 其引物具有通用性即能够在相近科、

属、种之间扩增出相同的重复序列, 使该标记有效

地应用于研究物种遗传多样性、构建近缘物种系统

发育树和绘制高密度遗传图谱等方面(王建民和岳

文斌, 2008)。因此, 本文利用65个微卫星标记对金

华猪各品系的遗传结构及其相同地理分布的4个太

湖猪品种和1个浙江省地方猪品种间的遗传分化进

行了研究。 

1  材料与方法 

1.1  基因组提取 
本实验共采用金华猪271头。其中I系173头采自

金华种猪场, II系42头采自金华农校, III系56头采自

东阳良种场。嵊县花猪和嘉兴黑猪各30头, 分别采

自浙江省嵊县良种场及嘉兴双桥农场。每个个体采

集前腔静脉血5 mL, EDTA抗凝冻藏。用传统酚/氯
仿抽提法提取基因组DNA。此外, 二花脸猪、中梅

山猪、小梅山猪各30头的基因组DNA由中国农业大

学农业与生物技术国家重点实验室提供。所有猪种

群体根据其谱系资料选取亲缘关系较远的个体进

行采样。基因组DNA纯度约在80–97%左右, TE溶解

后稀释到终浓度40 ng/μL。 
1.2  微卫星位点 

根据微卫星标记信息, 选取了等位基因数目较

多的65个微卫星位点。这65个微卫星位点覆盖了猪

的所有染色体。用于PCR扩增的荧光标记引物全部

由 美 国 “ 猪 基 因 组 合 作 计 划 ” 组 提 供

(http://www.animalgenome.org/pigs/resources/fprimer
intr.html)(表1)。 
1.3  PCR扩增  

PCR扩增反应体系为15 μL, 组成为: 40 ng基因

组DNA, 1× PCR buffer, 1.5 mM MgCl2, 0.2 pM 
dNTPs和5 U Taq酶, 正反向引物各0.2 μM, 其中正

向5′端标有FAM、TET或HEX荧光基团。PCR扩增

条件为: 94℃预变性5 min; 然后94℃变性40 s, 复
性40 s, 复性温度根据微卫星位点不同而异(表1), 
范围在55–60℃, 72℃延伸40 s, 30个循环, 最后是72
℃延伸7 min, 4℃保存。利用2%浓度琼脂糖凝胶电

泳检测。 
1.4  产物的检测分析  

用灭菌去离子水将PCR扩增产物稀释20–30倍,  
取少量稀释产物, 加入等量的上样缓冲液。上样前

94℃变性5 min, 取出后立即插置于冰上。变性的

PCR产物用4.5%的聚丙烯酰胺凝胶在ABI377序列

分析仪GS-Run-36C-2400-module中电泳3 h, 收集

凝胶图像。应用GenescanTM 3.0软件进行数据收集、

泳道线校正、分子量内标校正和迁移片段大小测量, 
后用GenotyperTM 2.0软件进行基因分型。 
1.5  统计处理 

利用GENEPOP 3.4 (Raymond & Rousett, 1995)
和CERVUS 2.0 (Marshall et al., 1998)软件计算基因

频率及基因型频率、多态信息含量(PIC)、观察杂合

度(Ho)、期望杂合度(He)、有效等位基因数(Ne)、基

因流(Nm)、F-统计量、基因分化系数(FST)。           
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表1  65个微卫星座位的荧光标记、退火温度及其所在染色体 
Table 1  The fluorescence, annealing temperature and chromosome location of 65 microsatellite loci 

位点 
Locus 

荧光标记 
Fluorescent 

dye 

退火温度 
Annealing  

temperature (℃) 

所在染色体 
Chromosome 

位点 
Locus 

荧光标记    
Fluorescent 

dye 

退火温度 
Annealing   

temperature (℃) 

所在染色体 
Chromosome 

S0155 Fam 55 01 SW951 Hex 58 10 
SW1828 Fam 60 01 SWR67 Hex 60 10 
SWR2516 Hex 60 02 S0392 Fam 58 11 
SW1564 Fam 58 02 SW2008 Hex 60 11 
S0226 Fam 55 02 SW1377 Tet 60 11 
SW72 Fam 58 03 SW66 Fam 62 11 
SW902 Fam 55 03 SW168 Hex 62 12 
SW717 Tet 58 03 S0090 Fam 55 12 
S0227 Hex 55 04 SW452 Hex 60 13 
S0301 Fam 55 04 SW1030 Tet 58 13 
SW969 Fam 60 04 SW769 Fam 55 13 
S0217 Tet 62 04 S0215 Hex 55 13 
SW332 Hex 58 05 SW295 Tet 55 14 
S0005 Tet 58 05 SW886 Tet 58 14 
SW1987 Fam 58 05 SW55 Fam 58 14 
IGF1 Fam 58 05 SW1111 Tet 55 15 
SW1302 Tet 58 06 SW1945 Tet 58 15 
S0228 Tet 55 06 SW936 Fam 58 15 
SW2155 Fam 65 07 SW1510 Hex 60 15 
SW175 Hex 55 07 SW742 Hex 60 16 
SW632 Tet 58 07 SW1897 Fam 62 16 
S0101 Hex 60 07 SWR1004 Fam 60 17 
SW1816 Tet 60 07 SW24 Tet 58 17 
SW1843 Hex 62 08 SWR1120 Fam 62 17 
SW790 Hex 62 08 SW2142 Tet 60 17 
S0178 Tet 58 08 SW1023 Fam 55 18 
SW911 Fam 55 09 SW787 Fam 55 18 
SW174 Tet 55 09 SW1682 Tet 58 18 
SW1349 Fam 58 09 S0177 Tet 50 18 
SW830 Fam 55 10 SW2476 Hex 62 X 
SWR136 Tet 58 10 SW1943 Tet 62 X 
S0351 Hex 55 10 S0218 Tet 55 X 
S0070 Hex 55 10     
        

 

2  结果 

2.1  金华猪各品系微卫星等位基因及基因频率 
本研究共检测了金华猪3个品系271个个体在

65个微卫星位点上的遗传多样性, 所有位点在各品

系中均为多态。其中在金华猪I系中位点S0090等位

基因最多, 达到17个; 金华猪II系中位点S0215的等

位基因达到21个; 在金华猪III系中位点S0101等位

基因达到了20个。在3个品系中, 出现10个等位基因

以上的微卫星位点均达到35个以上, 占检测的微卫

星位点总数的50%以上(图1)。总体来看, 样本量最

小的金华猪II系群体的等位基因数要多于其他两个

品系, 而样本量最大的金华猪I系群体等位基因数

最少(图1)。从等位基因片段在金华猪各品系中的分

布(图2)可见, 除68–100 bp和200–250 bp等位基因片

段在3个品系中差别不大外, 不同品系间相同微卫

星位点等位基因片段大小存在较大差异 :  在
100–150 bp范围内, 金华猪III系的等位基因数要高

于I系和II系; 然而在150–200 bp范围内, III系的等位

基因数则远远小于I系和II系。另外, 在250–300 bp 
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等位基因片段范围内, 金华猪II系等位基因的分布

要少于其他两个品系。所有微卫星位点等位基因片 
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图1  微卫星等位基因在金华猪群体中的分布。图中黑色柱

子代表品系样本量占群体总数的百分比, 白色柱子代表品

系等位基因总数占群体总数的百分比, 网格状柱子代表品

系出现10个以上等位基因的位点数占位点总数的百分比。 
Fig. 1  The distribution of microsatellite alleles in Jinhua pig 
population. The black columns represent the percentage of 
sample size of each line in the total population, the white col-
umns represent the percentage of allele number of each line in 
total alleles of the whole population, and the grid columns rep-
resent the percentage of loci possessing 10 or more alleles in 
the total loci. 
 
 

 
 
图2  不同大小的微卫星等位基因片段在金华猪群体中的分布 
Fig. 2  The distribution of allele size range for microsatellites 
in Jinhua pig population 
 

段接近正态分布(图2)。 
2.2  金华猪群体内遗传变异 

我们分析了群体内的平均等位基因数(NA)、有

效等位基因数(Ne)、观察杂合度(Ho)、期望杂合度

(He) 、 多 态 信 息 含 量 (PIC) 等 参 数 , 以 及

Hardy-Weinberg平衡检验(表2)。结果表明, 3个品系

都有着数量相当的平均等位基因数, 其中金华猪I
系平均等位基因数最小(NA = 8.9), 而有效等位基因

数却最大(Ne = 3.5), 以下依次为金华猪II系(Ne = 
2.8)和金华猪III系(Ne = 2.5)。I系、II系和III系的平

均杂观察合度分别是0.381、0.399和0.442; 平均多

态信息含量分别达到了0.558、0.514和0.586, 从金

华猪总群体来看, 65个微卫星位点中PIC﹥0.50的标

记占多数(图3)。 
对65个微卫星位点进行Hardy-Weinberg平衡检

验, 发现金华猪I系群体中只有8个位点(SW168、
S0178、SW911、S0217、S0070、SW295、SW72、
S0155)达到了Hardy-Weinberg平衡; 在II系群体中

则有 28个位点达到了平衡 , 分别是 SW1682、
SW168、SW969、S0392、SW1377、SW452、SW1897、
SW524、SW1302、SW332、S0090、SW1989、
SW1030、SW2155、S0177、SWR1004、S0226、IGF1、 

 

 
 
图3  微卫星位点多态信息含量(PIC)比例图 
Fig. 3  The proportion of polymorphism information content 
(PIC) of microsatellite loci 

 
表2  金华猪的65个微卫星位点平均遗传变异参数 
Table 2  Estimation of mean genetic variability of Jinhua pigs at 65 microsatellite loci  

品系 
Breed 

等位基因数 
NA 

有效等位基因数
Ne 

期望杂合度 
He 

观察杂合度 
Ho 

多态信息含量 
PIC 

金华猪I系 Jinhua line I  8.9 3.5 0.591 0.381 0.558 

金华猪II系 Jinhua line II 10.0 2.8 0.549 0.399 0.514 

金华猪III系 Jinhua line III  9.7 2.5 0.626 0.442 0.586 
NA, No. of alleles; Ne, Effective number of alleles; He, Expected heterozygosis; Ho, Observed heterozygosis; PIC, Polymorphism information content.         

百
分
比

 %
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图4  金华猪各系微卫星位点Hardy-Weinberg平衡检验。黑

色部分代表偏离Hardy-Weinberg平衡的位点数。 
Fig. 4  Hardy-Weinberg Equilibrium (HWE) test for microsa-
tellite loci in each Jinhua pig line. Black region represents the 
number of loci that deviate from H-W Equilibrium. 
 
S0228、SW2008、S0227、SW911、SW632、S0101、
S0070、SW1111、SW830、S0005; III系中达到平衡

的位点(W969、SW1377、SW452、SW1897、SW2142、
SWR1120、SW1843、SW1030、SW2155、S0177、
SW1564、S0101、S0217、SW295、SW1111、S0005、
S0026)共17个。其余位点均处于不平衡状态。可见

金华猪 3个品系的大部分位点都偏离了Hardy- 

Weinberg平衡, 其中金华猪II系达到平衡和偏离平

衡的位点数相差不大(图4)。 
2.3  金华猪品系及江浙地区5个地方猪品种间的遗

传分化 
根据欧盟项目资助的“欧洲猪遗传多样性研究

计划”推荐的30个微卫星位点(S0101、S0215、
SW24、SW632、SW911、SW936、S0178、S0218、
S0225、S0228、SW951、S0002、S0026、S0155、
SW72、SW857、S0070、S0226、S0217、SW902、
SW1111、SW2476、SW295、SW742、SWR1004、
S0143、SW1067、SW2410、SW769、SW830)对金

华猪及嵊县花猪、二花脸猪、中梅山猪、小梅山猪、

嘉兴黑猪各群体进行微卫星多态性检测, 计算出群

体间的遗传分化系数FST和基因流Nm(表3)。结果显

示, 中梅山猪和小梅山猪间的遗传分化最小, 只有

0.1028; 它们与二花脸猪的遗传分化系数也较小, 
分别是0.1503和0.1765; 但与其他群体间的遗传分

化较大。在金华猪品系中, II系和III系间遗传分化相

对较小(FST = 0.1883), 但它们与I系间遗传分化较

大。金华猪I系、II系和III系都与嵊县花猪间的遗传

分化最大, 而与中梅山猪间遗传分化相对较小。从

基因流的数据来看, 小梅山猪和中梅山猪间较大

(Nm = 2.1819), 另外它们与二花脸猪间的基因流也

较大(分别是1.1664和1.4133)。金华猪II系和III系间

的基因流(Nm = 1.0777)大于它们与I系间的基因流

(分别为0.4325和0.4408)。 
 

 
表3  3个金华猪品系和其他5个地方猪品种间的遗传分化值(FST, 左下角)及基因流(Nm, 右上角) 
Table 3  Genetic differentiation (FST, below the diagonal) and the number of migrants per generation (Nm, above the diagonal) 
among Jinhua pig and other pig breeds 

 
金华猪I系 

Jinhua I 
金华猪II系 

Jinhua II 
金华猪III系

Jinhua III 
二花脸

Erhualian
嘉兴黑 

Jiaxing Black
小梅山 

Small Meishan
中梅山 

Middle Meishan 
嵊县花 

Shengxianhua

金华猪I系 
Jinhua I 

 0.4325 0.4408 0.3855 0.3410 0.3799 0.4481 0.3057 

金华猪II系 
Jinhua II 

0.3663  1.0777 0.3910 0.3272 0.3722 0.4522 0.2872 

金华猪III系 
Jinhua III 

0.3619 0.1883  0.3656 0.3205 0.3734 0.4499 0.2707 

二花脸 
Erhualian 

0.3934 0.3900 0.4061  0.8075 1.1664 1.4133 0.5166 

嘉兴黑 
Jiaxing Black 

0.4230 0.4331 0.4382 0.2364  0.6684 0.7809 0.3666 

小梅山 
Small Meishan 

0.3969 0.4018 0.4010 0.1765 0.2722  2.1819 0.3388 

中梅山 
Middle Meishan 

0.3581 0.3560 0.3572 0.1503 0.2425 0.1028  0.3076 

嵊县花 
Shengxianhua 

0.4499 0.4654 0.4801 0.3261 0.4319 0.4879 0.5627  
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3  讨论 

3.1  群体内遗传变异 
本研究采用的微卫星位点覆盖了整个金华猪

的19条染色体共65个位点, 实验结果能较好地代表

金华猪的全基因组水平。微卫星等位基因的检测采

用荧光标记结合ABI377自动基因分析仪收集数据, 
确保了实验结果能客观准确地反映群体的固有遗

传信息和遗传特征(Simianer & Meyer, 2003)。平均

观察杂合度是估测群体内遗传变异程度的一个重

要指标, 它作为群体中被检测位点杂合子频率的衡

量指标, 被认为是度量群体内遗传变异的一个最适

参数(陈红菊等, 2004), 群体的平均观察杂合度越

高, 表明该群体的遗传多样性越高, 群体的一致性

越低(黄胜海等, 2006)。张桂香等(2003)利用与本研

究相同的26个微卫星座位测得中国地方猪种的平

均杂合度为0.44–0.87。在本研究中金华猪的65个微

卫星标记的平均观察杂合度在不同品系中为

0.381–0.442, 可见金华猪品系内遗传变异程度较

低, 群体一致性较高, 大多数等位基因为纯合子。

另一项指标是多态信息含量(PIC), PIC是衡量基因

座位多态性的理想指标, 根据Botstein等(1980)提出

的衡量基因变异程度高低的多态信息含量指标, 当
PIC﹥0.50时 , 位点为高度多态 ; 当0.25﹤PIC﹤

0.50时, 位点为中度多态; 当PIC﹤0.25时, 位点为

低度多态。本研究中金华猪3个品系的微卫星位点

平均多态信息含量高于0.5, 说明所用位点均为高

度多态的, 位点的变异程度较高。该结果与各位点

在金华猪不同品系具有不同的等位基因情况相一

致, 从分子水平验证了金华猪各品系的不同育种方

向。 
统计结果还显示金华猪3个品系的大部分位点

都偏离了Hardy-Weinberg平衡(图4)。理论上, 造成

不平衡的原因主要有三方面: 研究群体不够大、群

体内存在近交积累和遗传漂变。本研究的金华猪3
个品系样本量都达到了统计学意义, 而上述多态信

息含量和杂合度的结果也证明了群体中存在着近

交积累和等位基因丢失的情况。因此, 我们推断不

平衡的原因来源于金华猪保种过程中一定程度的

近交和遗传漂变(Li, 2002; Zerger & Richardson, 
2003), 这与金华猪后期的品种改良有关。20世纪60
年代初, 为加快金华猪育种进展, 浙江省农科院畜

牧兽医研究所与金华种猪场等单位协作, 开展了本

品种选育, 建立了核心群。在建系过程中采用了适

度的近交和随机交配相结合的交配制度, 并且为了

促进优良基因的纯合, 组建基础群后的父母代和子

一代均采用了较高程度的近交。但是, 根据本研究

的结果, 为避免群体遗传多样性下降以及种质退化

的风险, 今后金华猪的育种工作应作相应调整, 适
当采用家系间随机交配或保种群体内随机交配的

手段, 或选取遗传多样性丰富的个体作为亲本进行

扩繁和再引入, 减小群体同质性。 
3.2  群体间遗传变异 

由表征群体间的遗传分化程度F统计量(Nei, 
1978)来看, 金华猪II系和III系群体间遗传分化相对

较小, 而与I系群体间的遗传分化较大。II系和III系
间的基因流要大于它们与I系间的基因流。这说明金

华猪I系与II系、III系分化较早, 而II系和III系分化较

晚, 且II系和III系间有基因交流。另外, 金华猪与江

苏省地方猪种二花脸和梅山猪间遗传分化较小且

有较大的基因流, 相对于同省地方品种嘉兴黑猪和

嵊县花猪, 金华猪与二花脸和梅山猪的遗传关系更

近。这与国内一些研究结果相一致 : 张桂香等

(2003)利用29个微卫星基因位点分析了56个中国地

方猪种, 结果显示, 金华猪先与安徽及江苏的地方

品种聚为一类, 然后再与本省地方猪种聚为一类。

王昕等(2005)利用10个微卫星位点对中国10个地方

猪种进行系统聚类, 发现金华猪和二花脸猪聚为一

类。张冬杰等(2005)通过线粒体D-Loop区序列构建

的系统发育树结果也证实金华猪与江苏省一些地

方品种有较近的母系遗传关系。另外从《中国猪品

种志》(张仲葛, 1986)中我们可以看到金华猪相对本

省其他猪种有着截然不同的历史和特性, 这也从侧

面提供了一些证据。 
总之, 在遗传结构和遗传分化上金华猪3个品

系各有特点, 并且金华猪在浙江地区的起源和驯化

进程中与同一地理地区的地方品种处在不同路线

上, 有着独特的进化历程。 
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