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摘　要：旨在从ｍｔＤＮＡ水平探讨我国家鸭的遗传多样性及家鸭与野鸭间的亲缘关系。运用ＤＮＡ测序方法，测定

了不同地域、水域和表型性状的９种家鸭（北京鸭、高邮鸭、巢湖鸭、绍兴鸭、连城白鸭、吉安红毛鸭、文登黑鸭、云南

麻鸭、建昌鸭）８０个个体、４种媒鸭（西湖野鸭、钱江野鸭、枞阳媒鸭、媒头鸭）２６个个体和斑嘴鸭８个个体，共计１１４

个个体的ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区６６７ｂｐ序列。９种家鸭单倍型多样度和核苷酸多样度分别为０．２５０００～０．６０７１４和

０．０００３８～０．００１１８；９种家鸭、媒鸭、绿头鸭和斑嘴鸭之间的遗传距离为０．００１～０．０１５；３９种单倍型系统发生树

和单倍型网络关系图表明，９种家鸭主要属于Ａ１亚簇（绿头鸭单倍型簇）。我国家鸭遗传多样性中等丰富，母系起

源主要是绿头鸭，极少量个体含有斑嘴鸭血统。
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　　遗传多样性是生物多样性的重要组成部分，是

物种进化的重要原料储备，被视为创造财富原材料

的遗传性变异，可在一定社会的经济、技术背景下满

足人类对物质、文化不断变化的需求，是人类文明持

续发展的重要物质基础。系统探索畜禽的起源，对

于了解畜禽发展史、揭示畜禽对人类生活方式的影

响至关重要。深入研究我国９个家鸭品种的遗传多

样性和起源，为家鸭遗传资源的评估、保护和起源研

究提供了科学合理的依据。国内外许多学者从生化

水平、分子生物学水平对家鸭的遗传多样性、亲缘关

系、进化等做了研究［１４］。近年来，国内学者主要围

绕ＤＮＡ水平研究我国家鸭的遗传多样性、系统进

化及起源。李慧芳等通过筛选的２８个多态性较好

的微卫星标记，检测了我国２４个地方鸭品种的遗传

多样性和系统发生关系，结果表明，我国所有家鸭群

体平均杂合度（０．５６９）低于国内的家鸡和家鹅，其遗

传多样性相对贫乏；聚类结果分析表明了各家鸭品

种的分子系统发生关系与其育成史、分化及地理分

布比较一致［５］。吉文林等通过微卫星标记对国家水

禽种质资源基因库保存的７个家鸭保种群体的遗传

多样性和亲缘关系进行了研究，结果表明，７个鸭群

体中平均杂合度范围是０．５１３７～０．６０３５，遗传多

样性不是很丰富，遗传距离为０．２６７４～０．８８２５
［６］。

Ｚｈａｎｇ等以鸭 ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区为分子标记，分析

了我国江淮流域９个家鸭品种的遗传多样性、遗传距

离和系统进化，结果表明，９个家鸭品种的平均单倍

型多样度和核苷酸多样度分别为０．７９８和０．００２８，

遗传距离为０．００１３～０．００４４，江淮流域９个家鸭

品种单一的母系起源于绿头鸭［７］。李慧芳等运用同

样的方法分析了福建省４个家鸭品种的遗传多样性

和系统进化，结果表明，福建省４个家鸭品种的平均

单倍型多样度和核苷酸多样度分别为０．７５２０２和

０．００２１，遗传距离为０．０００９４～０．００３９５，福建省４

个家鸭单一的母系起源于绿头鸭［８］。较以往鸭

ｍｔＤＮＡ分子进化方面的研究（单一的地区、水域的

鸭种），本研究综合分析了我国不同地域、水域、表型

性状和具有代表性的９个家鸭品种的遗传多样性和

起源，能够更加全面真实的反映我国家鸭遗传资源

的多样性及来源。准确评估９个家鸭品种的遗传多

样性，为尽早解决我国家鸭起源“一元论”和“二元

论”的争议奠定科学的理论基础。

１　材料与方法

１．１　样品材料

９个家鸭品种地域分布广，遍布长江流域、淮河

流域、珠江流域，详细采样地与鸭种信息见表１。在

浙江省杭州萧山钱江水禽驯养繁殖场采集４种媒鸭

（８只西湖野鸭、８只钱江野鸭、８只枞阳媒鸭、２只媒

头鸭）和８个斑嘴鸭血样。采集血样时，保证每个个

体都符合本品种特征，每个群体公母比例为１∶１，

并且尽量避免个体间存在血缘关系。鸭翅静脉采

血，常规酚／氯仿法抽提ＤＮＡ，电泳检测后，溶于ＴＥ

溶液中，－２０℃保存。

表１　９个家鸭品种的名称、数量、采集地点、类型和特征

犜犪犫犾犲１　犖犪犿犲，狇狌犪狀狋犻狋狔，犮狅犾犾犲犮狋犻狅狀犾狅犮犪狋犻狅狀，犲犮狅狀狅犿犻犮狋狔狆犲犪狀犱犿犪犻狀犪狆狆犲犪狉犪狀犮犲狋狉犪犻狋狊狅犳９犱狅犿犲狊狋犻犮犱狌犮犽犫狉犲犲犱狊

品种

Ｂｒｅｅｄ

采样数／只

Ｓａｍｐｌｅｓｉｚｅ

采集地

Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｌｏｃａｔｉｏｎ

经纬度

Ｎ．Ｅ．

经济类型

Ｅｃｏｎｏｍｉｃｔｙｐｅ

主要外貌特征

Ｍａｉｎａｐｐｅａｒａｎｃｅｔｒａｉｔ

北京鸭（ＢＪ） ８ 北京，保种场 北纬３２°５５′Ｎ；东经１１６°２４′Ｅ 肉用型 白羽

高邮鸭（ＧＹ） １２ 江苏高邮，保种场 北纬３２°４７′Ｎ；东经１１９°２５′Ｅ 肉蛋兼用型 麻羽

巢湖鸭 （ＣＨ） １２ 安徽庐江，保种区 北纬３０°４７′Ｎ；东经１１７°２１′Ｅ 肉蛋兼用型 麻羽

绍兴鸭（ＳＸ） ８ 浙江绍兴，保种场 北纬３０°００′Ｎ；东经１２０°３４′Ｅ 蛋用型 麻羽，有项圈

连城白鸭（ＬＣ） ８ 福建石狮，保种场 北纬２４°４４′Ｎ；东经１１８°３８′Ｅ 药蛋兼用型 白羽，眼外突，胫、蹼黑

吉安红毛鸭（ＨＭ） ８ 江西吉安，保种场 北纬２７°０７′Ｎ；东经１１４°５８′Ｅ 肉蛋兼用型 褐麻

文登黑鸭（ＷＤ） ８ 山东文登，保种区 北纬３７°１２′Ｎ；东经１２２°０３′Ｅ 蛋用型
黑羽为主，“白嗦”，

“白翅膀尖”

云南麻鸭（ＹＮＭ） ８ 云南，保种区 北纬２５°０４′Ｎ；东经１０２°４２′Ｅ 肉蛋兼用型 麻羽

建昌鸭（ＪＣ） ８
四川凉山自治州，

保种区
北纬３１°３０′Ｎ；东经１０４°４２′Ｅ 肉用型 麻羽

Ｎ、Ｅ．分别表示经度和纬度

Ｎ，Ｅ．Ｌｏｎｇｉｔｕｄｅａｎｄｌａｔｉｔｕｄｅ

４１２１
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１．２　序列收集

从ＮａｔｉｏｎａｌＣｅｎｔｅｒｆｏｒＢｉｏｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙＩｎｆｏｒｍａ

ｔｉｏｎ（ＮＣＢＩ）上选择有代表性的１２条绿头鸭序列

（登录号分别为：ＡＹ５０６８７７、ＡＹ５０６８８３、ＡＹ５０６９２５、

ＡＹ５０６９３０、 ＡＹ５０６９４１、 ＡＹ５０６９７４、 ＡＹ５０６９７７、

ＡＹ５０６９８２、ＡＹ５０６９０６，ＡＹ５０６８７３，ＡＹ５０６８７４ 和

ＡＹ５０６９０４）和９条斑嘴鸭序列（登录号分别为：

ＡＹ５０６８７１、 ＡＹ５０６９０９、 ＡＹ５０６９１８、 ＡＹ５０６９４５、

ＡＹ５０６９４９、 ＡＹ５０６９６７、 ＡＹ５０６９６９、 ＡＹ５０６９７１、

ＡＹ５０６９８５）。

１．３　引物设计、犇犖犃扩增和序列测定

线粒体 ＤＮＡＤｌｏｏｐ区扩增所用的引物根据

Ｓｏｒｅｎｓｏｎ等设计的引物重新组合
［９］，如下：Ｌ７８５′

ＧＴＴＡＴＴＴＧＧＴＴＡＴＧＣＡＴＡＴＣＧＴＧ３′，Ｈ７７４ ５′Ｃ

ＣＡＴＡＴＡＣＧＣＣＡＡＣＣＧＴＣＴＣ３′。

鸭线粒体ＤＮＡＤｌｏｏｐ区ＰＣＲ反应体系：２．５μＬ

１０×Ｂｕｆｆｅｒ，２．５μＬｄＮＴＰｓ（２．５ｍｍｏｌ·Ｌ
－１），

２．５μＬＭｇ
２＋ （２５ ｍｍｏｌ·Ｌ－１），０．２μＬ犜犪狇 酶

（５Ｕ·μＬ
－１），２５ｐｍｏｌ·Ｌ

－１的上下游引物各１μＬ，

ＤＮＡ模板（５０ｎｇ·μＬ
－１）３．０μＬ，用双蒸水补足到

２５μＬ。ＰＣＲ反应条件：９５℃预变性５ｍｉｎ；９４℃

变性４５ｓ，５８℃退火４５ｓ，７２℃延伸６０ｓ，３５个循

环；最后７２℃延伸１０ｍｉｎ；４℃保存。ＰＣＲ反应

由Ｅｐｐｅｎｄｏｒｆ５３３３ＰＣＲ扩增仪运行完成，使用柱

式ＤＮＡ 胶回收试剂盒进行 ＤＮＡ 的回收纯化。

ＰＣＲ产物纯化好后在 ＡＢＩＰＲＩＳＭ３７３０型全自动

ＤＮＡ测序仪上双向测序。试验中所有试剂和测序

均由上海生工生物工程服务有限公司完成。

１．４　数据处理

测序结果通过Ｃｈｒｏｍａｓ２．３１软件读取，并对测

序结果的每条序列进行人工逐碱基读取和反复核

对，保证准确无误。采用ＤＮＡＭＡＮ６．０．４０软件排

列同源序列并且与 ＧｅｎＢａｎｋ中 犃狀犪狊狆犾犪狋狔狉犺狔狀

犮犺狅狊线粒体 ＤＮＡ Ｄｌｏｏｐ 区序列进行比较，用

ＤｎａＳＰ４．１０．７软件
［１０］统计单倍型（ｈａｐｌｏｔｙｐｅ）、变异

位点、单倍型多样度、核苷酸多样度，序列相同视为

同一单倍型。用 ＭＥＧＡ３．１软件
［１１］估计品种间

Ｋｉｍｕｒａ双参数遗传距离等，并基于Ｋｉｍｕｒａ双参数

模型应用 ＮＪ法构建单倍型系统发生树。用 Ｎｅｔ

ｗｏｒｋ４．５０１软件构建单倍型网络关系图。

２　结　果

２．１　家鸭、媒鸭和野鸭线粒体犇犖犃犇犾狅狅狆区序列

的多态性

　　家鸭、媒鸭和野鸭１１４个个体Ｄｌｏｏｐ区６６７ｂｐ

长度的１３１条序列，家鸭和媒鸭Ａ、Ｇ、Ｃ、Ｔ 碱基平

均含量分别为：２５．８％、１５．３％、３３．４％、２５．５％；绿

头鸭为：２５．９％、１５．４％、３３．３％、２５．４％；斑嘴鸭为：

２５．９％、１５．６％、３３．３％、２５．２％；家鸭 Ａ＋Ｔ含量

（５１．３％）比Ｇ＋Ｃ含量（４８．７％）高，表现出碱基组

成的偏倚性。变异位点数为５２个，占总分析位点的

７．８％，其中单一多态位点为２６个，分别在：５６、７５、

８３、９１、９９、１１３、１１６、１１８、１２６、１５６、１５８、１６２、

１６５、１７２、１９４、１９７、２１２、２３３、２４８、２５０、２５３、

３３９、３４８、３６０、４７６、５２１碱基处，占总分析位点的

３．９％；简约信息位点为 ２６个，分别在：９６、１１４、

１１５、１３３、１４３、１５９、１６０、１６１、１６７、１７０、１８５、

１８６、１８８、２１０、２１３、２３６、２３９、２４３、２４９、２５５、

２６３、２７６、２９１、３５１、３７４和３９２碱基处，占总分析

位点的３．９％；共发现３９个单倍型，其中 Ｈ１（与

ＧｅｎＢａｎｋ中的Ａ７单倍型相同）为主体单倍型，涵盖

了９个家鸭品种和４种媒鸭。１３１条核苷酸序列共

有４种变异类型，即转换、颠换和插入／缺失，其中转

换１９５次，占９１．１％，颠换１１次，占５．１％，１例绿

头鸭和７例斑嘴鸭在２１１ｂｐ处缺失Ｔ，占３．８％。

２．２　家鸭、媒鸭和野鸭遗传多样性分析

９种家鸭、媒鸭和野鸭遗传多样性见表２。由表

２可知，９个家鸭品种单倍型多样度和核苷酸多样度

平均值分别为０．４３０２６和０．０００７４３，范围分别为

０．２５０００～０．６０７１４和０．０００３８～０．００１１８，其中

绍兴鸭、文登黑鸭和云南麻鸭单倍型多样度和核苷

酸多样度最低分别为０．２５０００和０．０００３８；连城白

鸭单倍型多样度和核苷酸多样度最高，分别为

０．６０７１４和０．００１１８。媒鸭单倍型多样度和核苷酸

多样度平均值分别为０．３１２５０和０．０００７３７，范围

分别为０～０．６４２８６和０～０．００１９３。绿头鸭单倍

型多样度（１．０００００）和核苷酸多样度（０．００５６）与斑

嘴鸭平均单倍型多样度（０．９４１１８）和核苷酸多样度

（０．０１４７３）均比较高。９种家鸭平均核苷酸差异为

０．４３９９，范围为０．２５０００～０．７８５７１，其中连城白鸭

个体间平均核苷酸差异最大为０．７８５７１，绍兴鸭、

５１２１
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文登黑鸭和云南麻鸭平均核苷酸差异最小为

０．２５０００。单倍型多样度、核苷酸多样度和平均核苷

酸差异在９个家鸭品种、媒鸭和野鸭间的变化规律一

致。９个家鸭品种经Ｔａｊｉｍａ’ｓＤ值进行中性检验，均

不显著，表明这些家鸭在过去没有出现群体扩张，群

体大小稳定。

表２　家鸭、媒鸭和野鸭遗传多样性

犜犪犫犾犲２　犜犺犲犵犲狀犲狋犻犮犱犻狏犲狉狊犻狋狔狅犳犱狅犿犲狊狋犻犮犱狌犮犽狊，犕犲犻犱狌犮犽狊犪狀犱狑犻犾犱犱狌犮犽狊

品种

Ｂｒｅｅｄ

样本数

Ｓｉｚｅ

单倍型数

Ｎｏ．ｏｆ

ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

变异位点比／％

Ｖａｒｉａｂｌｅ

ｓｉｔｅｓ

单倍型比／％

Ｒａｔｉｏｏｆ

ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

单倍型

多样度

Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（犎犱）

平均核

苷酸差异

Ｍｅａｎｎｕｍｂｅｒ

ｏｆｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ（犓）

核苷酸

多样度

Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ（犘犻）

Ｔａｊｉｍａ’ｓ

Ｄ

北京鸭（ＢＪ） ８ ２ ０．１５ ２５．０ ０．４２８５７ ０．４２８５７ ０．０００６４ ０．３３３５０

高邮鸭（ＧＹ） １２ ４ ０．４５ ３３．３ ０．５６０６１ ０．６３６３６ ０．０００９６ －１．７４６８７

巢湖鸭（ＣＨ） １２ ４ ０．６０ ３３．３ ０．４５４５５ ０．６６６６７ ０．００１００ －１．１７９０１

绍兴鸭（ＳＸ） ８ ２ ０．１５ ２５．０ ０．２５０００ ０．２５０００ ０．０００３８ －１．０５４８２

连城白鸭（ＬＣ） ８ ３ ０．３０ ３７．５ ０．６０７１４ ０．７８５７１ ０．００１１８ ０．０６９３５

吉安红毛鸭（ＨＭ） ８ ３ ０．３０ ３７．５ ０．６０７１４ ０．６７８５７ ０．００１０２ －０．４４７９４

文登黑鸭（ＷＤ） ８ ２ ０．１５ ２５．０ ０．２５０００ ０．２５０００ ０．０００３８ －１．０５４８２

云南麻鸭（ＹＮＭ） ８ ２ ０．１５ ２５．０ ０．２５０００ ０．２５０００ ０．０００３８ －１．０５４８２

建昌鸭（ＪＣ） ８ ３ ０．３０ ３７．５ ０．４６４２９ ０．５０００ ０．０００７５ －１．３１００９

西湖野鸭（ＸＨ） ８ １ ０．１５ ０ ０ ０ ０ ０．０００００

钱江野鸭（ＱＪ） ８ ４ ０．６０ ５０．０ ０．６４２８６ １．２８５７１ ０．００１９３ －０．７２６７３

枞阳媒鸭（ＺＹＭ） ８ ３ ０．６０ ３７．５ ０．６０７１４ ０．６７８５７ ０．００１０２ －０．４４７９４

媒头鸭（ＭＴ） ２ １ ０．１５ ０ ０ ０ ０ ０．０００００

绿头鸭（ＬＴ） ８ ８ １．９５ １００．０ １．０００００ ３．７１４２９ ０．００５６０ －１．３１２４３

斑嘴鸭（ＢＺ） １７ １２ ４．５０ ７０．６ ０．９４１１８ ９．８０８８２ ０．０１４７３ ０．４８３１９

２．３　家鸭、媒鸭与野鸭间的亲缘关系

２．３．１　家鸭、媒鸭、绿头鸭和斑嘴鸭间的遗传距离

　　９种家鸭、媒鸭、绿头鸭和斑嘴鸭之间的Ｋｉｍｕ

ｒａ双参数遗传距离为０．００１～０．０１５，９种家鸭、媒

鸭、绿头鸭和斑嘴鸭群体聚类图见图１。其中云南

麻鸭与斑嘴鸭之间遗传距离最大，家鸭之间遗传距

离最小。９种家鸭与媒鸭、绿头鸭较与斑嘴鸭之间

的亲缘关系依次渐远。

２．３．２　鸭的系统进化　　以１３１条鸭 Ｄｌｏｏｐ区

６６７ｂｐ序列构建ＮＪ系统发生树（图２），结果表明除

ＳＸ１４和ＱＪ６２个个体母系起源于斑嘴鸭外，其余家

鸭和媒鸭均母系起源于绿头鸭。

根据 Ａｖｉｓｅ
［１２］、Ｊｏｈｎｓｏｎ

［１３］和 Ｋｕｌｉｋｏｖａ
［１４１５］等

对相同位置线粒体ＤＮＡＤｌｏｏｐ区的序列研究结果

图中代码见表２

Ｔｈｅｃｏｄｅｎａｍｅｓｉｎｆｉｇｕｒｅ２ｗｅｒｅｓｈｏｗｅｄｉｎｔａｂｌｅ２

图１　９种家鸭、媒鸭、绿头鸭和斑嘴鸭群体聚类图

犉犻犵．１　犃犱犲狀犱狉狅犵狉犪犿狅犳１２犱狌犮犽犵狉狅狌狆狊犻狀犮犾狌犱犻狀犵狀犻狀犲

犱狅犿犲狊狋犻犮犱狌犮犽犫狉犲犲犱狊，犕犢，犔犜犪狀犱犅犣犫犪狊犲犱狅狀

犇犾狅狅狆狉犲犵犻狅狀狊犲狇狌犲狀犮犲狊
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图２　鸭 犇犾狅狅狆区序列的犖犑树

犉犻犵．２　犜犺犲犖犑狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲狅犳犱狌犮犽犇犾狅狅狆狉犲犵犻狅狀狊犲

狇狌犲狀犮犲狊

图３　基于犿狋犇犖犃控制区序列，使用犓犻犿狌狉犪双参数模

型构建的犖犑系统发育树

犉犻犵．３　犃狆犺狔犾狅犵犲狀犲狋犻犮狋狉犲犲犫犪狊犲犱狅狀犇犾狅狅狆狊犲狇狌犲狀犮犲狊

犮狅狀狊狋狉狌犮狋犲犱狑犻狋犺犖犑犿犲狋犺狅犱狌狊犻狀犵犓犻犿狌狉犪’狊狋狑狅

狆犪狉犪犿犲狋犲狉犿狅犱犲犾

显示，鸭可聚为 ＧｒｏｕｐＡ和 ＧｒｏｕｐＢ两大单倍型

簇。绿头鸭８条序列主要分布于单倍型Ｈ１、Ｈ２１～

Ｈ２７中，８０条家鸭序列分布于单倍型 Ｈ１～Ｈ１７，２６

条媒鸭序列分布于单倍型Ｈ１、Ｈ４、Ｈ６，Ｈ１８～Ｈ２０，

１７个斑嘴鸭分布于单倍型 Ｈ２８～Ｈ３９。以３９种单

倍型共同构建单倍型ＮＪ系统发生树（图３）和单倍

型网络关系图（图４），结果显示，３９个单倍型分为

Ａ、Ｂ两大簇，其中Ａ簇又可分为Ａ１亚簇（绿头鸭

单倍型簇）和Ａ２亚簇（斑嘴鸭单倍型簇）。家鸭主

要属于Ａ１亚簇，但 Ｈ１４（ＳＸ１４）属于Ａ２亚簇。媒

鸭也主要属于 Ａ１亚簇，但 Ｈ１８（ＱＪ６）属于 Ａ２亚

簇。媒鸭为母家鸭与公野鸭杂交的后代，由于ｍｔＤ

ＮＡ严格的母系遗传，所以媒鸭的母系遗传也同样反

映了家鸭的母系遗传。综合图２、图３和图４的结果

表明，９个家鸭品种的母系起源主要是绿头鸭，有极

少量的斑嘴鸭血统。

３　讨　论

３．１　９个家鸭品种遗传多样性

９种家鸭８０个个体 ｍｔＤＮＡ控制区６６７ｂｐ序

列中发现的变异类型有转换、颠换、缺失与插入４

种，与Ｋｕｌｉｋｏｖａ
［１４１５］和Ｚｈａｎｇ

［７］等在其他鸭种ｍｔＤ

ＮＡ控制区相同长度序列的研究结果一致。９种家

鸭６６７ｂｐ序列中Ａ、Ｇ、Ｃ、Ｔ碱基平均含量分别为：

２５．８％、１５．３％、３３．４％、２５．５％；Ａ＋Ｔ 含量为

５１．３％，Ｇ＋Ｃ含量为４８．７％，Ａ＋Ｔ含量并不是显

著高于Ｇ＋Ｃ含量，但Ｃ含量较高，与Ｋｕｌｉｋｏｖａ
［１４１５］

和Ｚｈａｎｇ
［７］等在其他鸭种的相同序列研究结果一

致。

衡量一个品种（群体）ｍｔＤＮＡ变异程度的指标

主要是单倍型多样度（犎犱）和核苷酸多样度（犘犻）。

犎犱和犘犻值越大，群体的多态程度越高，其遗传多样

性越丰富。９个家鸭品种的平均单倍型多样度

（０．４３０２６）和核苷酸多样度（０．０００７４３）高于媒鸭平均

单倍型多样度（０．３１２５０）和核苷酸多样度（０．０００７３７），

低于绿头鸭平均单倍型多样度（１．０００００）和平均核苷

酸多样度（０．００５６）、斑嘴鸭平均单倍型多样度

（０．９４１１８）和平均核苷酸多样度（０．０１４７３）。另外我

国家鸭的核苷酸多样度低于亚洲北部绿头鸭

（０．００８３）、江淮流域９个鸭种（０．００２８）
［７］、福建４个

鸭种（０．００２１）
［８］和我国２７个鸭种（０．００２１８）

［１６］，

说明我国家鸭的遗传多样性不丰富，这与汤青萍［４］、

李慧芳［５］、吉文林［６］等和运用ＳＳＲ标记得出我国不

同地方鸭种遗传多样性不丰富的结论一致。媒鸭为
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母家鸭与公野鸭杂交的后代，ｍｔＤＮＡ遵守严格的

母系遗传，媒鸭平均单倍型多样度和核苷酸多样度

稍低于家鸭，这也从一个侧面反映了我国家鸭遗传

多样性不够丰富。

白色圆代表绿头鸭单倍型，黑色圆代表斑嘴鸭单倍型，其他代表家鸭和媒鸭

Ｔｈｅｗｈｉｔｅｄｉｓｋｓ，ｂｌａｃｋｄｉｓｋｓａｎｄｔｈｅｏｔｈｅｒｄｉｓｋｓｒｅｐｒｅｓｅｎｔｔｈｅｈａｐｌｏｔｙｐｅｓｏｆｍａｌｌａｒｄ，ｓｐｏｔｂｉｌｌｅｄｄｕｃｋａｎｄｄｏｍｅｓｔｉｃ

ｄｕｃｋ＆Ｍｅｉｄｕｃｋ，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ
图４　鸭线粒体犇犖犃犇犾狅狅狆单倍型间网络结构图

犉犻犵．４　犚犲犱狌犮犲犱犿犲犱犻犪狀犼狅犻狀犻狀犵狀犲狋狑狅狉犽狊狅犳犿狋犇犖犃犇犾狅狅狆犺犪狆犾狅狋狔狆犲狊

　　加强鸭品种资源保护，保持生物多样性，是提高

遗传育种水平和生物技术的基础，有利于保证人类

社会良好的生存环境，保持长远的食物供给与安全，

实现人类的可持续发展。鉴于前人研究结果和本研

究结论，笔者建议各个鸭品种保种区、保种场需定期

开展调查、监督，了解群体的现状与发展趋势，及时

评估群体的生物多样性；并加强保种技术与管理措

施的落实。

３．２　我国家鸭的起源

陈奕欣等运用ＲＡＰＤ技术分析了我国部分家

鸭品种遗传多样性及其与野鸭的亲缘关系，认为在

我国家鸭品种形成过程中，绿头鸭和斑嘴鸭都做出

了贡献［１７］，鄢绯寰等利用ＡＦＬＰ技术分析了我国８

种常见家鸭和２种野鸭基因组ＤＮＡ的多态性，遗

传距离及方差分析结果表明绿头鸭和斑嘴鸭都做出

了贡献［１８］。陈巧等利用ＳＳＲ技术分析了金定鸭、

山麻鸭、连城白鸭和绿头鸭、斑嘴鸭基因组ＤＮＡ的

多态性，遗传距离及方差分析结果表明，在福建省家

鸭品种形成过程中，绿头鸭比斑嘴鸭的贡献更

大［１９］。涂剑锋等［２０］初步推断我国家鸭起源于绿头

鸭和斑觜鸭，或是绿头鸭和斑觜鸭的杂交后代。本

研究得出了与上述４位学者相同的结论，我国家鸭

品种主要母系起源于绿头鸭，但其中也掺杂了少量

的斑嘴鸭血统。而与 Ｚｈａｎｇ
［７］、李慧芳［８］等以鸭

ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区６６７ｂｐ序列为分子标记，分别得

出江淮流域９个鸭品种和福建省４个家鸭均单一的

母系起源于绿头鸭的结论不同。Ｚｈａｎｇ和李慧芳等

研究的鸭群均在一个流域或者一个地区之内，只能

代表该区域的鸭品种起源于绿头鸭，而本研究家鸭

品种来源广泛，表型差异较大，能够基本真实的反映

我国家鸭的起源。但仅凭本研究中８０个家鸭中一

个家鸭有斑嘴鸭血统并不能准确断定我国家鸭起源

是否真正属于“二元论”，笔者将进一步深入研究，

综合分析我国２８个地方鸭种的起源，得出更加科

学、可靠的结论。
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　９期 李慧芳等：家鸭、媒鸭和野鸭ｍｔＤＮＡＤｌｏｏｐ区的遗传变异

４　结　论

我国家鸭遗传多样性不够丰富，需要加强对家

鸭资源的保护；我国家鸭的起源可能属于“二元论”，

即主要母系起源于绿头鸭，少量起源于斑嘴鸭。
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