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　 　 摘要:　 牛族物种作为农业生产与生态系统中的关键类群ꎬ其遗传资源的保护与可持续利用对畜牧业发展及

维持生物多样性具有重要意义ꎮ 然而ꎬ当前针对牛族物种基因组中完全型微卫星(Ｐｅｒｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓꎬ Ｐ￣ＳＳＲ)的
系统比较研究相对匮乏ꎮ 本研究基于染色体水平的高质量基因组序列ꎬ采用 Ｋｒａｉｔ ｖ１.４.０ 软件对普通牛、牦牛(含家

牦牛和野牦牛)、瘤牛、水牛基因组中的 Ｐ￣ＳＳＲ 进行系统检测与综合分析ꎮ 分别从普通牛、家牦牛、野牦牛、瘤牛及

水牛全基因组中鉴定出８１７ ４７７个、７７５ ８９７个、７４０ ０４４个、７３９ ９７５个、７７７ ４０１个 Ｐ￣ＳＳＲꎻ其中ꎬ普通牛基因组中 Ｐ￣ＳＳＲ
相对频率最高ꎬ其次是水牛、野牦牛和瘤牛ꎬ家牦牛基因组中 Ｐ￣ＳＳＲ 相对频率最低ꎮ 在水牛基因组中ꎬＰ￣ＳＳＲ 序列

总长度所占比例最高ꎬ普通牛、家牦牛及野牦牛次之ꎬ瘤牛最低ꎮ 在 ４ 个牛族物种的基因组中ꎬ单核苷酸重复类型

Ｐ￣ＳＳＲ 的出现频率最高ꎬ其次为二核苷酸重复、三核苷酸重复、五核苷酸重复、四核苷酸重复、六核苷酸重复ꎮ ４ 个

牛族物种的单核苷酸重复至五核苷酸重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 优势重复基序相同ꎬ分别为 Ａ、ＡＣ、ＡＧＣ、ＡＡＡＴ 和 ＡＡＣＴＧꎮ
在各牛族物种中ꎬ相同重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 重复基序数量分布区间高度一致ꎮ 单核苷酸重复至六核苷酸重复类型的

重复基序数量分布范围分别是１２~２８ 次、７~２４ 次、５~１３ 次、４~８ 次、４~７ 次和４~１０ 次ꎮ 相关性分析结果表明ꎬ４ 个

牛族物种基因组中各条染色体长度与其所含 Ｐ￣ＳＳＲ 数量呈极显著正相关(Ｐ<０.００１)ꎬ而各条染色体 Ｐ￣ＳＳＲ 相对频

率和相对密度均与其染色体 Ｇ＋Ｃ 含量呈显著或极显著负相关(Ｐ<０.０５、Ｐ<０.０１、Ｐ<０.００１)ꎮ 长度大于 １００ ｂｐ 和

１ ０００ ｂｐ的 Ｐ￣ＳＳＲ 数量在家牦牛基因组中最多ꎮ 综上ꎬ本研究结果系统揭示了各牛族物种基因组中 Ｐ￣ＳＳＲ 的丰度

与分布规律ꎬ为深入探究牛族物种基因组中重复序列的组成差异、进化机制及其生物学功能提供了重要依据ꎮ
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ｂｏｖｉｎｉ ｓｐｅｃｉｅｓꎬ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｅｎｇｔｈ ｓｈｏｗｅｄ ａ ｈｉｇｈｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ ｐｏｓｉｔｉｖｅ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｐ￣ＳＳＲｓ ( Ｐ <
０􀆰 ００１) . Ｉｎ ｃｏｎｔｒａｓｔꎬ ｂｏｔｈ ｔｈｅ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ａｎｄ ｒｅｌａｔｉｖｅ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ Ｐ￣ＳＳＲｓ ｏｎ ｅａｃｈ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｗｅｒｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｏｒ
ｈｉｇｈｌｙ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔｌｙ ｎｅｇａｔｉｖｅｌｙ ｃｏｒｒｅｌａｔｅｄ ｗｉｔｈ Ｇ＋Ｃ ｃｏｎｔｅｎｔ (Ｐ<０.０５ꎬ Ｐ<０.０１ꎬ Ｐ<０.００１) . Ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ Ｐ￣ＳＳＲｓ ｌｏｎｇｅｒ
ｔｈａｎ １００ ｂｐ ａｎｄ １ ０００ ｂｐ ｗａｓ ｇｒｅａｔｅｓｔ ｉｎ ｔｈｅ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｙａｋ ｇｅｎｏｍｅ. Ｉｎ ｃｏｎｃｌｕｓｉｏｎꎬ ｔｈｅ ｆｉｎｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｉｓ ｓｔｕｄｙ ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃａｌ￣
ｌｙ ｒｅｖｅａｌ ｔｈｅ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ Ｐ￣ＳＳＲｓ ｉｎ ｂｏｖｉｎｉ ｇｅｎｏｍｅｓꎬ ｐｒｏｖｉｄｉｎｇ ａ ｖａｌｕａｂｌｅ ｆｏｕｎｄａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｆｕｒｔｈｅｒ
ｅｘｐｌｏｒａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｃｏｍｐｏｓｉｔｉｏｎａｌ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅꎬ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓꎬ ａｎｄ ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎｓ ｏｆ ｒｅｐｅｔｉｔｉｖｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｉｎ
ｔｈｅｓｅ ｓｐｅｃｉｅｓ.

Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ:　 ｂｏｖｉｎｉꎻ ｇｅｎｏｍｅꎻ ｐｅｒｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ (Ｐ￣ＳＳＲｓ)ꎻ ａｂｕｎｄａｎｃｅꎻ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ

　 　 微卫星又称简单序列重复(ＳＳＲ)或短串联重复

(ＳＴＲ)ꎬ是由 １~６ 个核苷酸为单位组成的串联重复

ＤＮＡ 序列ꎬ广泛存在于真核生物和原核生物的基因

组中[１￣２]ꎮ 根据核心序列基序的结构特征ꎬ微卫星可

以分为 ３ 类:完全型微卫星(Ｐ￣ＳＳＲ)、不完全型微卫

星(Ｉ￣ＳＳＲ)和复合型微卫星(Ｃ￣ＳＳＲ) [３]ꎬ其中ꎬ完全

型微卫星又称单纯型微卫星[４]ꎮ 作为一种重要的

分子标记ꎬ微卫星已被广泛应用于群体遗传学的多

个研究领域ꎬ包括基因连锁分析[５]、品种溯源鉴

定[６]、遗传资源保护[７]、物种行为习性探索[８]、系统

进化分析[９]等ꎮ
牛族 ( Ｂｏｖｉｎｉ) 隶属于牛科 ( Ｂｏｖｉｄａｅ) 牛亚科

(Ｂｏｖｉｎａｅ)ꎬ主要是由野牛属(Ｂｉｓｏｎ)、牛属(Ｂｏｓ)和

水牛属(Ｂｕｂａｌｕｓ)等类群的物种构成[１０￣１１]ꎬ涵盖对人

类具有重要价值的家牛(普通牛和瘤牛)、水牛和牦

牛ꎮ 牛族物种是哺乳动物中的重要类群ꎬ具有广泛

的经济、生态和文化价值[１２￣１４]ꎮ 然而ꎬ当前针对牛

族物种基因组中 Ｐ￣ＳＳＲ 的研究仍存在明显不足:一
方面ꎬ研究缺乏系统性ꎬ现有研究多聚焦于单一物种

(如普通牛、家养牦牛)或特定染色体基因组(如 Ｙ

染色体、Ｘ 染色体)ꎬ仅揭示了部分牛种或局部基因

组的微卫星特征[１５￣２０]ꎬ尚未对牛族核心物种(如普

通牛、牦牛、瘤牛、水牛)的 Ｐ￣ＳＳＲ 分布规律进行跨

物种系统比较分析ꎬ故难以明确牛种间的基因组遗

传差异与进化关联ꎻ另一方面ꎬ前人研究多基于重叠

群(Ｃｏｎｔｉｇ)或支架序列(Ｓｃａｆｆｏｌｄ)组装水平的基因组

数据进行 Ｐ￣ＳＳＲ 分析[２１￣２５]ꎬ其受限的基因组组装连

续性对全基因组范围内微卫星分布特征的精准解析

会产生影响ꎮ
随着高通量测序技术的迅速发展ꎬ普通牛[２６] 、

瘤牛[２７] 、水牛[２８]及牦牛[２９￣３０]染色体级别的高质量

基因组序列均已完成测序ꎬ这为系统比较各牛族

物种基因组微卫星的分布特征与差异提供了重要

基础ꎮ 本研究基于普通牛、瘤牛、牦牛(含家牦牛

与野牦牛)及水牛 ４ 个牛族物种染色体组装水平

的基因组序列(包括常染色体和 Ｘ 染色体)ꎬ系统

分析各牛种的基因组微卫星分布规律及其差异ꎬ
旨在揭示其基因组重复序列的丰度特征ꎬ进而为

各牛种遗传资源的保护与可持续利用提供理论基

础与数据支撑ꎮ

１１１盛　 欣等:四个牛族物种染色体水平基因组完全型微卫星分布特征分析



１　 材料与方法

１.１　 ４ 个牛族物种基因组数据集来源

本研究中 ４ 个牛族物种(普通牛、瘤牛、牦牛、
水牛)的基因组序列从 ＮＣＢＩ 数据库(ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ.
ｎｃｂｉ.ｎｌｍ.ｎｉｈ.ｇｏｖ / )下载获得(表 １)ꎬ各基因组序列

均已组装到染色体水平ꎬ将下载的基因组常染色体

和 Ｘ 染色体基因组序列数据(表 ２)以 ＦＡＳＴＡ 格式

保存以备后续分析ꎮ
１.２　 ４ 个牛族物种基因组 Ｐ￣ＳＳＲ 搜索及统计分析

使用 Ｋｒａｉｔ ｖ１.４.０ 软件(ｈｔｔｐｓ: / / ｇｉｔｈｕｂ.ｃｏｍ / ｌｍ￣
ｄｕ / ｋｒａｉｔ)对 ４ 个牛族物种基因组序列的 Ｐ￣ＳＳＲ 进行

综合分析ꎮ 参考已有检测标准[２１]ꎬ本研究将单核苷

酸至六核苷酸重复类型的 ＳＳＲ 基序最小重复次数

分别设定为:１２ 次(单核苷酸重复)、７ 次(二核苷酸

重复)、５ 次(三核苷酸重复)、４ 次(四核苷酸重复)、
４ 次(五核苷酸重复)及 ４ 次(六核苷酸重复)ꎮ 此

外ꎬ将可循环的微卫星序列及其反补序列归为同一

类别的微卫星ꎮ ４ 个牛族物种各自每条染色体上

Ｐ￣ＳＳＲ的丰度分析数据保存为 ｔｓｖ 格式ꎬ利用 Ｅｘｃｅｌ
２０２１ 提取 ｔｓｖ 文件中不同重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 信息ꎬ
并进行统计分析生成相应的表格数据文件ꎬ然后用

ＯｒｉｇｉｎＰｒｏ ２０２４ｂ 软件( ｈｔｔｐｓ: / / ｗｗｗ. ｏｒｉｇｉｎｌａｂ. ｃｏｍ / )
对统计结果进行可视化处理ꎮ

表 １　 ４ 个牛族物种基因组序列数据集信息

Ｔａｂｌｅ １　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｂｏｖｉｎｉ ｓｐｅｃｉｅｓ

研究对象　 　 　 　 　 普通牛
牦牛

家牦牛 野牦牛
瘤牛 水牛

基因组版本 ＡＲＳ￣ＵＣＤ ２.０ ＢｏｓＧｒｕ ３.１ ＮＷＩＰＢ＿ＷＹＡＫ＿１.０ ＡＳＭ２９３３９７ ｖ１ ＮＤＤＢ＿ＳＨ＿１

基因组序列号 ＧＣＦ＿００２２６３７９５.３ ＧＣＡ＿００５８８７５１５.３ ＧＣＡ＿０２７５８０１９５.１ ＧＣＡ＿００２９３３９７５.１ ＧＣＦ＿０１９９２３９３５.１

基因组大小(Ｇｂ) ２.７７ ２.８３ ２.６３ ２.７４ ２.６０
Ｓｃａｆｆｏｌｄ Ｎ５０(Ｍｂ) １０３.３１０ １１４.３９０ １０３.９００ １０４.３００ １１７.０００
Ｃｏｎｔｉｇ Ｎ５０(Ｍｂ) ２６.４００ ０.０４５ ３８.２８０ ０.０６５ ９.６００

基因组发布时间(年￣月￣日) ２０２３￣０９￣２８ ２０１９￣０６￣１０ ２０２３￣０１￣０９ ２０１８￣０２￣２２ ２０２１￣０９￣１０
Ｃｏｎｔｉｇ Ｎ５０:重叠群(Ｃｏｎｔｉｇ)按长度降序累加至基因组总长 ５０％时对应的 Ｃｏｎｔｉｇ 长度ꎬ反映短片段拼接连续性ꎻＳｃａｆｆｏｌｄ Ｎ５０:支架序列(Ｓｃａｆｆｏｌｄ)
按长度降序累加至基因组总长 ５０％时对应的 Ｓｃａｆｆｏｌｄ 长度ꎬ反映组装框架连续性ꎮ

２　 结果与分析

２.１　 ４ 个牛族物种基因组 Ｐ￣ＳＳＲ 总数、相对频率和

相对密度

　 　 从表 ２ 可知ꎬ本研究中ꎬ４ 个牛族物种常染色体

和 Ｘ 染色体基因组大小介于 ２ ５７１.９８~ ２ ７９６.８３
Ｍｂꎬ其中家牦牛的基因组最长ꎻ其次是瘤牛、普通牛

和水牛ꎬ野牦牛的常染色体和 Ｘ 染色体基因组最

小ꎻ普通牛基因组中 Ｐ￣ＳＳＲ 的相对频率最高ꎬ为

３１１􀆰 ０２ ｌｏｃｉ / Ｍｂꎬ其次是水牛、野牦牛、瘤牛ꎬ家牦牛

最低ꎬ为 ２７７􀆰 ４２ ｌｏｃｉ / Ｍｂꎻ水牛基因组中 Ｐ￣ＳＳＲ 相对

密度最高ꎬ为５ ２６７.７１ ｂｐ / Ｍｂꎬ其次是家牦牛、普通

牛、野牦牛ꎬ瘤牛基因组中 Ｐ￣ＳＳＲ 相对密度最低ꎬ为
４ ９０１.３４ ｂｐ / Ｍｂꎻ水牛基因组中 Ｐ￣ＳＳＲ 占比最高ꎬ为
０􀆰 ５３％ꎬ其次是家牦牛、普通牛、野牦牛ꎬ瘤牛基因组

中 Ｐ￣ＳＳＲ 占比最低ꎬ为 ０􀆰 ４８％ꎮ

表 ２　 ４ 个牛族物种基因组特征及单纯型微卫星(Ｐ￣ＳＳＲ)的分布与丰度数据

Ｔａｂｌｅ ２　 Ｇｅｎｏｍｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ａｂｕｎｄａｎｃｅ ｄａｔａ ｏｆ ｐｅｒｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ (Ｐ￣ＳＳＲｓ) ｉｎ ｆｏｕｒ ｂｏｖｉｎｉ ｓｐｅｃｉｅｓ

检测指标　 　 　 　 　 　 　 普通牛
牦牛

家牦牛 野牦牛
瘤牛 水牛

常染色体和 Ｘ 染色体基因组大小(Ｍｂ) ２ ６２８.４０ ２ ７９６.８３ ２ ５７１.９８ ２ ６６０.６６ ２ ６２２.４４

Ｐ￣ＳＳＲ 总数(个) ８１７ ４７７ ７７５ ８９７ ７４０ ０４４ ７３９ ９７５ ７７７ ４０１

Ｐ￣ＳＳＲ 总长度(ｂｐ) １３ ４０４ ４５８ １４ ２８４ ９２１ １２ ９１３ ７５０ １２ ８８３ ９６６ １３ ８１４ ２７３

Ｐ￣ＳＳＲ 相对频率(ｌｏｃｉ / Ｍｂ) ３１１.０２ ２７７.４２ ２８７.７３ ２８１.８７ ２９６.４４

Ｐ￣ＳＳＲ 相对密度(ｂｐ / Ｍｂ) ５ ０９９.８６ ５ １０７.５４ ５ ０２０.９５ ４ ９０１.３４ ５ ２６７.７１

Ｐ￣ＳＳＲ 占比(％) ０.５１ ０.５１ ０.５０ ０.４８ ０.５３
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２.２　 ４ 个牛族物种基因组中不同核苷酸重复类型的

Ｐ￣ＳＳＲ 丰度

　 　 从图 １ 和表 ３ 可知ꎬ４ 个牛族物种基因组中 ６ 种

重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 相对频率与相对密度呈现相似的

规律性分布ꎬ即单核苷酸重复>二核苷酸重复>三核苷

酸重复>五核苷酸重复>四核苷酸重复>六核苷酸重

复ꎮ 单核苷酸重复的 Ｐ￣ＳＳＲ 相对频率和相对密度水

牛最高ꎬ家牦牛最低ꎻ二核苷酸重复的 Ｐ￣ＳＳＲ 相对频

率水牛最高ꎬ瘤牛最低ꎬ相对密度家牦牛最高ꎬ瘤牛最

低ꎻ三核苷酸重复的 Ｐ￣ＳＳＲ 相对频率和相对密度家牦

牛最高ꎬ瘤牛最低ꎻ四核苷酸重复和六核苷酸重复的

Ｐ￣ＳＳＲ 相对频率和相对密度水牛最高ꎬ瘤牛最低ꎻ五
核苷酸重复的 Ｐ￣ＳＳＲ 相对频率水牛最高ꎬ瘤牛最低ꎻ
相对密度家牦牛最高ꎬ瘤牛最低ꎮ

Ａ:不同核苷酸重复类型的完全型微卫星(Ｐ￣ＳＳＲ)相对频率ꎻＢ:不同核苷酸重复类型的完全型微卫星(Ｐ￣ＳＳＲ)相对密度ꎮ
图 １　 ４ 个牛族物种基因组中不同核苷酸重复类型的完全型微卫星(Ｐ￣ＳＳＲ)相对占比

Ｆｉｇ.１　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｐｒｏｐｏｒｔｉｏｎｓ ｏｆ ｐｅｒｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ (Ｐ￣ＳＳＲｓ) ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｂｏｖｉｎｉ ｓｐｅｃｉｅｓ

表 ３　 ４ 个牛族物种基因组中不同核苷酸重复类型的完全型微卫星(Ｐ￣ＳＳＲ)相对频率和相对密度

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ａｎｄ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｐｅｒｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ (Ｐ￣ＳＳＲｓ) ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｂｏｖｉｎｉ
ｓｐｅｃｉｅｓ

核苷酸重复类型 统计指标　 　 　 普通牛
牦牛

家牦牛 野牦牛
瘤牛 水牛

单核苷酸重复 相对频率(ｌｏｃｉ / Ｍｂ) １２７.４９ １１３.１８ １２５.９０ １２１.１０ １２８.７７

相对密度(ｂｐ / Ｍｂ) １ ８７８.７８ １ ６５４.５８ １ ８７９.９０ １ ７８０.５６ １ ９５８.６０

二核苷酸重复 相对频率(ｌｏｃｉ / Ｍｂ) ６８.００ ６８.７６ ６６.４９ ６４.１０ ６９.６０

相对密度(ｂｐ / Ｍｂ) １ ４５５.４３ １ ５５８.７６ １ ３７９.２３ １ ３５４.７２ １ ４７２.２０

三核苷酸重复 相对频率(ｌｏｃｉ / Ｍｂ) ４５.７３ ４６.６４ ４６.２９ ４３.５１ ４６.４９

相对密度(ｂｐ / Ｍｂ) ７９１.９７ ８３８.８５ ７９９.７２ ７４９.５５ ７９７.３２

四核苷酸重复 相对频率(ｌｏｃｉ / Ｍｂ) ２０.４７ ２０.６６ ２０.３９ １９.１９ ２１.８７

相对密度(ｂｐ / Ｍｂ) ３５２.１３ ３７３.０６ ３５０.５３ ３２８.８４ ３７７.１１

五核苷酸重复 相对频率(ｌｏｃｉ / Ｍｂ) ２８.０３ ２７.３９ ２８.１１ ２７.０３ ２８.７７

相对密度(ｂｐ / Ｍｂ) ５９０.１２ ６５５.１９ ５９５.９９ ５６７.８０ ６０５.２０

六核苷酸重复 相对频率(ｌｏｃｉ / Ｍｂ) ０.８４ ０.７９ ０.５６ ０.５５ ０.９３

相对密度(ｂｐ / Ｍｂ) ３１.４３ ２７.０９ １５.５７ １５.２７ ５７.２８

２.３　 ４ 个牛族物种基因组中不同核苷酸重复基序类

别的 Ｐ￣ＳＳＲ 频率

　 　 将相对频率大于 １.００ ｌｏｃｉ / Ｍｂ的 Ｐ￣ＳＳＲ 类别定

义为高频核苷酸重复基序类别进行统计分析ꎬ结果

(表 ４)发现ꎬ有 １４ 种高频核苷酸重复基序类别的 Ｐ￣

ＳＳＲ 是 ４ 个牛族物种共有的ꎬ分别为 Ａ、ＡＣ、ＡＧ、
ＡＴ、 ＡＡＣ、 ＡＡＴ、 ＡＣＣ、 ＡＧＣ、 ＡＡＡＣ、 ＡＡＡＧ、 ＡＡＡＴ、
ＡＡＴＧ、ＡＡＣＴＧ、ＡＧＡＴＣꎮ 单核苷酸重复类型的 Ｐ￣
ＳＳＲ 有 Ａ 和 Ｃ ２ 种重复基序类别ꎬ其中 Ａ 的相对频

率在牦牛、普通牛、瘤牛及水牛中均占据主导ꎬ在单
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核苷酸中的占比均超过 ９６％ꎮ 在二核苷酸重复类

型的 Ｐ￣ＳＳＲ 中ꎬＡＣ 为优势重复基序类别ꎬ相对频率

介于３７.８６~４１􀆰 ９１ ｌｏｃｉ / Ｍｂꎬ其次为 ＡＴ、ＡＧꎮ 三核苷

酸重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 中以 ＡＧＣ 为优势重复基序类

别(相对频率为 ３２.８８~ ３４􀆰 ３７ ｌｏｃｉ / Ｍｂ)ꎬ 其次为

ＡＡＣ、ＡＡＴ、ＡＣＣꎮ 四核苷酸重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 中相

对频率排前 ３ 位的重复基序类别分别是 ＡＡＡＴ、
ＡＡＡＣ、ＡＡＡＧꎻ五核苷酸重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 中重复

基序类别相对频率由高到低分别是 ＡＡＣＴＧ、ＡＧ￣
ＡＴＣ、ＡＡＡＡＣꎮ 六核苷酸重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 总体占

比较低ꎬ其重复基序类别相对频率均小于 １􀆰 ００
ｌｏｃｉ / Ｍｂꎬ其中普通牛、瘤牛、家耗牛和水牛的优势六

核苷酸重复单元为 ＡＡＣＣＣＴꎬ野耗牛为 ＡＡＡＡＡＣꎮ

表 ４　 ４ 个牛族物种全基因组中不同核苷酸重复基序类别的相对

频率

Ｔａｂｌｅ ４ 　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ ｒｅｐｅａｔ ｍｏｔｉｆ
ｃａｔｅｇｏｒｉｅｓ ｉｎ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｂｏｖｉｎｉ ｓｐｅｃｉｅｓ

重复基序
类别

相对频率(ｌｏｃｉ / Ｍｂ)

普通牛 家牦牛 野牦牛 瘤牛 水牛

Ａ １２４.１８ １１２.４１ １２４.３２ １１７.４８ １２４.６３

Ｃ ３.３１ － １.５８ ２.６０ ４.１５

ＡＣ ４０.８０ ４１.９１ ４０.３９ ３７.８６ ４１.３８

ＡＧ ６.４９ ６.３６ ６.２６ ６.１９ ６.６２

ＡＴ ２０.５２ ２０.３８ １９.７０ １９.３６ ２１.４０

ＡＡＣ ３.３０ ３.６２ ３.６１ ３.１７ ３.８４

ＡＡＴ ２.６９ ２.７５ ２.６９ ２.５９ ２.８８

ＡＣＣ １.７６ １.８９ １.８３ １.４７ １.８６

ＡＧＣ ３４.２５ ３４.０３ ３４.３７ ３２.８８ ３４.２１

ＡＧＧ － １.４７ １.０２ － －

ＣＣＧ － １.０４ － － －

ＡＡＡＣ ３.３７ ３.３９ ３.３６ ３.２７ ３.８５

ＡＡＡＧ １.７７ １.７６ １.７２ １.７１ １.９０

ＡＡＡＴ ５.６０ ５.６７ ５.５８ ５.３４ ６.２５

ＡＡＴＧ １.５２ １.５７ １.５４ １.４７ １.５５

ＡＴＣＣ １.３１ １.３０ １.２９ － １.３３

ＡＡＡＡＣ － １.０４ １.０２ － １.３２

ＡＡＣＴＧ １９.８１ １９.３３ １９.９０ １８.８９ ２０.１３

ＡＧＡＴＣ ４.４４ ４.２５ ４.４２ ４.２２ ４.３５
－表示该核苷酸重复基序类别的相对频率低于 １􀆰 ００ ｌｏｃｉ / Ｍｂꎮ

２.４　 Ｐ￣ＳＳＲ 在 ４ 个牛族物种染色体上的分布频率

和密度

　 　 统计结果(图 ２)显示ꎬ在 ４ 个牛族物种中ꎬ１ 号染

色体含有的 Ｐ￣ＳＳＲ 数量最多ꎮ 其中ꎬ水牛 Ｐ￣ＳＳＲ 数

量位列前 ３ 的染色体为 １ 号染色体、２ 号染色体和 ３
号染色体ꎮ 除水牛外ꎬ其他牛种 Ｐ￣ＳＳＲ 数量位列前 ３
的染色体分别是 １ 号染色体、Ｘ 染色体和 ２ 号染色

体ꎮ 普通牛和瘤牛的 ２５ 号染色体含有的 Ｐ￣ＳＳＲ 数量

最少ꎬ家牦牛和野牦牛的 ２９ 号染色体 Ｐ￣ＳＳＲ 数量最

少ꎬ水牛 ２４ 号染色体 Ｐ￣ＳＳＲ 数量为最少ꎮ
相关性分析结果表明ꎬ牦牛各染色体长度与其所

含 Ｐ￣ＳＳＲ 数量之间存在极显著的正相关关系(Ｐｅａｒ￣
ｓｏｎ 相关系数０.９９２~ ０􀆰 ９９５ꎬＰ<０􀆰 ００１ꎻＳｐｅａｒｍａｎ 相关

系数０.９８３~０􀆰 ９９４ꎬＰ<０.００１)ꎬ说明染色体越长ꎬ其所

含 Ｐ￣ＳＳＲ 的数量相应越多ꎮ 同时ꎬ４ 个牛种中ꎬ各条

染色体 Ｇ＋Ｃ 含量与其所拥有的 Ｐ￣ＳＳＲ 相对频率及相

对密度之间的关联性分析结果显示ꎬ染色体 Ｇ＋Ｃ 含

量与 其 Ｐ￣ＳＳＲ 的 相 对 频 率 ( Ｐｅａｒｓｏｎ 相 关 系 数

－０.６２０~－０.５３１ꎬＰ<０􀆰 ０１ꎻ Ｓｐｅａｒｍａｎ 相关系数－０.６５０~
－０.６４８ꎬＰ< ０􀆰 ０５) 和相对密度 ( Ｐｅａｒｓｏｎ 相关系数

－０.６５２~ －０.５４８ꎬ Ｐ< ０􀆰 ００１ꎻ Ｓｐｅａｒｍａｎ 相 关 系 数

－０.７２９~－０.６３０ꎬＰ<０􀆰 ０１)存在显著或极显著负相关ꎮ
２.５　 ４ 个牛族物种基因组中不同重复类型 Ｐ￣ＳＳＲ
的重复基序数量

　 　 从图 ３ 可见ꎬ相同重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 在 ４ 个牛

族物种中均表现出相似的重复基序数量分布区间ꎬ
并呈现一致的变化规律ꎬ即随着重复基序数量的增

加ꎬＰ￣ＳＳＲ 数量呈递减趋势ꎮ 具体而言ꎬ单核苷酸重

复与二核苷酸重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 重复基序数量分

布范围较宽ꎬ单核苷酸重复类型的重复基序数量主

要集中于１２~２８ 次ꎬ二核苷酸重复类型的重复基序

数量主要集中于７~２４ 次ꎻ三核苷酸重复类型的重复

基序数量多分布于５~ １３ 次ꎻ四核苷酸、五核苷酸及

六核苷酸重复类型的重复基序数量分布范围相对较

窄ꎬ分别集中于４~８ 次、４~７ 次和４~１０ 次ꎮ
对基因组长度大于 １００ ｂｐ 的 Ｐ￣ＳＳＲ 分析结果

(表 ５、图 ４) 显示ꎬ家牦牛 Ｐ￣ＳＳＲ 数量最多ꎬ共有

１ １７１个ꎬ总长度８９６ ８３０ ｂｐꎬ而瘤牛 Ｐ￣ＳＳＲ 数量最

少ꎬ仅有 ３５ 个ꎬ总长度为５ ６６５ ｂｐꎮ 从表 ５ 可见ꎬ４
个牛族物种基因组中长度>１００ ｂｐ 的 Ｐ￣ＳＳＲ 数量排

序依次为:家牦牛>水牛>野牦牛>普通牛>瘤牛ꎬＰ￣
ＳＳＲ 总长度排序则依次为:家牦牛>水牛>普通牛>
野牦牛>瘤牛ꎮ 从图 ４ 可见ꎬ在单核苷酸重复 Ｐ￣ＳＳＲ
至五核苷酸重复 Ｐ￣ＳＳＲ 之间ꎬ家牦牛长度大于 １００
ｂｐ 的 Ｐ￣ＳＳＲ 相对频率和相对密度明显高于其他牛

种 ꎮ在六核苷酸重复Ｐ ￣ＳＳＲ中ꎬ水牛中长度大于
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图 ２　 ４ 个牛族物种染色体长度与其所含 Ｐ￣ＳＳＲ 数量

Ｆｉｇ.２　 Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ｌｅｎｇｔｈ ａｎｄ ｔｈｅ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｅｒｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ (Ｐ￣ＳＳＲｓ) ｉｎ ｆｏｕｒ ｂｏｖｉｎｉ ｓｐｅｃｉｅｓ

１００ ｂｐ 的 Ｐ￣ＳＳＲ 相对频率和相对密度最高ꎮ 野牦

牛中长度大于 １００ ｂｐ 的 Ｐ￣ＳＳＲ 相对频率和相对密

度的优势核苷酸重复类型分别是二核苷酸重复和五

核苷酸重复ꎬ普通牛和水牛中优势核苷酸重复类型

均为六核苷酸重复ꎬ而家牦牛和瘤牛的优势核苷酸

重复类型均为二核苷酸重复ꎮ
　 　 对基因组长度大于 １ ０００ ｂｐ 的 Ｐ￣ＳＳＲ 分析结

果(表 ５)显示ꎬ家牦牛 Ｐ￣ＳＳＲ 数量(３５３ 个)和总长

度(６２１ ５４０ ｂｐ)最高ꎬ而瘤牛 Ｐ￣ＳＳＲ 数量和总长度

均为 ０ꎮ 从表 ５ 可知ꎬＰ￣ＳＳＲ 数量的排序依次为:家
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图 ３　 ４ 个牛族物种基因组中不同重复类型不同重复次数的完全型微卫星(Ｐ￣ＳＳＲ)数量

Ｆｉｇ.３　 Ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｐｅｒｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ (Ｐ￣ＳＳＲｓ) ｗｉｔｈ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｒｅｐｅａｔ ｔｙｐｅｓ ａｎｄ ｒｅｐｅａｔ ｔｉｍｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｂｏｖｉｎｉ ｓｐｅｃｉｅｓ

牦牛>水牛>野牦牛>普通牛>瘤牛ꎬＰ￣ＳＳＲ 总长度排

序依次为:家牦牛>水牛>普通牛>野牦牛>瘤牛ꎮ 进

一步分析发现ꎬ普通牛和水牛基因组长度大于１ ０００
ｂｐ 的 Ｐ￣ＳＳＲ 类型均为六核苷酸重复ꎬ野牦牛中基因

组长度大于１ ０００ ｂｐ 的 Ｐ￣ＳＳＲ 类型为五核苷酸重

复ꎮ 由于家牦牛 Ｐ￣ＳＳＲ 基因组长度大于１ ０００ ｂｐ 的

重复类型达 ３５３ 个ꎬ本研究对其重复类型进行了深

入分析ꎬ结果(图 ５)显示ꎬ在所有重复类型中二核苷

酸重复的 Ｐ￣ＳＳＲ 数量(１８２ 个)和长度(３０７ ７３４ ｂｐ)
均居首位ꎬ六核苷酸重复的 Ｐ￣ＳＳＲ 数量(３ 个)和长

度(４ ７２８ ｂｐ)均最低ꎮ

表 ５　 ４ 个牛族物种基因组中不同长度完全型微卫星(Ｐ￣ＳＳＲ)的数

量及总长度

Ｔａｂｌｅ ５ 　 Ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｔｏｔａｌ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｐｅｒｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ
(Ｐ￣ＳＳＲｓ) ｂｙ ｌｅｎｇｔｈ ｉｎ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｂｏｖｉｎｉ ｓｐｅｃｉｅｓ

物种
基因组长度>１００ ｂｐ Ｐ￣ＳＳＲ

数量(个) 总长度(ｂｐ)

基因组长度>１ ０００ ｂｐ Ｐ￣ＳＳＲ

数量(个) 总长度(ｂｐ)

普通牛 ８７ ２３ ６３４ １ ７ ６２６

家牦牛 １ １７１ ８９６ ８３０ ３５３ ６２１ ５４０

野牦牛 １００ ２３ ４２９ ３ ７ ５００

瘤牛 ３５ ５ ６６５ ０ ０

水牛 １４６ ８７ １２６ ２４ ５３ ３１６

３　 讨 论

本研究首次基于染色体水平基因组系统揭示了

４ 个牛族物种基因组中完全型微卫星(Ｐ￣ＳＳＲ)的丰

度特征ꎬ发现水牛 Ｐ￣ＳＳＲ 占比最高(０.５３％)ꎬ家牦牛

(０.５１％)、普通牛(０.５１％)、野牦牛(０.５０％)次之ꎬ瘤
牛最低(０.４８％)ꎬ这一结果与 Ｑｉ 等[２１] 报道的部分

牛科动物基因组 Ｐ￣ＳＳＲ 的占比(０.４５％ ~ ０.５７％)结
果一致ꎬ且与骆驼(０.５２％) [３１]、藏羚羊(０.５４％) [３２]

等物种的基因组 Ｐ￣ＳＳＲ 丰度接近ꎬ但显著低于猪

(０􀆰 ８５％) [３３]、大鼠(１. ４１％) [３４] 等物种ꎮ 导致微卫

星丰度在不同物种间存在显著差异的原因ꎬ不仅源

于检测工具、统计标准和基因组大小ꎬ更与物种固有

的生物学特性密切相关ꎮ 不同物种在基因组大小、
核苷酸组成及序列结构等方面均表现出多样性差异

与特异性[３５￣３６]ꎬ这些本质差异可能是导致微卫星分

布丰度在牛种间存在显著差异的重要原因ꎮ
本研究中 ４ 个牛族物种基因组 Ｐ￣ＳＳＲ 的相对频率

排序均为单核苷酸重复>二核苷酸重复>三核苷酸重

复>五核苷酸重复>四核苷酸重复>六核苷酸重复ꎬ这一

结果与山羊和藏羚羊[３２]等牛科近缘物种的研究结果一

致ꎬ体现了牛科物种在 Ｐ￣ＳＳＲ 进化上的保守性ꎮ 而在

猪[３３]和骆驼[３１]基因组中ꎬ６ 种重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 相对
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Ａ:完全型微卫星(Ｐ￣ＳＳＲ)分布相对频率ꎻＢ:完全型微卫星(Ｐ￣ＳＳＲ)分布相对密度ꎮ
图 ４　 ４ 个牛族物种基因组中长度大于 １００ ｂｐ 的完全型微卫星(Ｐ￣ＳＳＲ)分布相对频率和相对密度

Ｆｉｇ.４　 Ｒｅｌａｔｉｖｅ ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ ａｎｄ ｄｅｎｓｉｔｙ ｏｆ ｐｅｒｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ (Ｐ￣ＳＳＲｓ) ｌｏｎｇｅｒ ｔｈａｎ １００ ｂｐ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ ｂｏｖｉｄａｅ ｓｐｅｃｉｅｓ

图 ５　 家牦牛基因组中长度大于１ ０００ ｂｐ 的 Ｐ￣ＳＳＲ 数量和长度

Ｆｉｇ.５　 Ｎｕｍｂｅｒ ａｎｄ ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｐｅｒｆｅｃｔ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ (Ｐ￣ＳＳＲｓ) ｌｏｎｇｅｒ ｔｈａｎ １ ０００ ｂｐ ｉｎ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｙａｋ

频率分布是单核苷酸重复>二核苷酸重复>四核苷酸重

复>三核苷酸重复>五核苷酸重复>六核苷酸重复ꎻ在大

鼠[３４]基因组中ꎬ６ 种重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 相对频率的分

布规律则是二核苷酸重复>单核苷酸重复>四核苷酸重

复>三核苷酸重复>五核苷酸重复>六核苷酸重复ꎻ在鸟

类基因组中[３７]ꎬ四核苷酸重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 出现的频

率仅次于单核苷酸重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲꎮ 上述结果表

明ꎬ物种间亲缘关系越近ꎬ其基因组中不同重复类型

Ｐ￣ＳＳＲ的相对频率排序特征越相似ꎮ
本研究结果显示ꎬ在 ４ 个牛族物种基因组中ꎬ单核

苷酸至五核苷酸重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 优势重复单元依次

为 Ａ、ＡＣ、ＡＧＣ、ＡＡＡＴ、ＡＡＣＴＧꎻ普通牛、瘤牛、家牦牛和

水牛的优势六核苷酸重复基序均为 ＡＡＣＣＣＴꎬ而野牦

牛的优势六核苷酸重复基序则为 ＡＡＡＡＡＣꎮ ４ 个牛族

物种基因组的 Ｐ￣ＳＳＲ 均表现出显著的Ａ 核苷酸重复基

序偏好性ꎬ其中单核苷酸中 Ａ 重复基序的占比均高于

９６％ꎮ 此外ꎬ骆驼(９６％)[３１]、鸟类(８７.７％~９８.７％)[３７]、
猪(９７％)[３３]等物种基因组的 Ｐ￣ＳＳＲ 也表现出单核苷

酸 Ａ 重复基序的偏好特征ꎬ这表明 Ａ 重复基序是单核

苷酸重复类型 Ｐ￣ＳＳＲ 的核心优势重复基序类别ꎮ 本研

究中 ４ 个牛族物种基因组中 Ｐ￣ＳＳＲ 优势二核苷酸重复

基序是 ＡＣꎬ前人研究结果显示ꎬ骆驼[３１]、猪[３３]、猕
猴[３８]、山羊及藏羚羊[３２]的优势二核苷酸重复类型的重

复基序也均为 ＡＣꎬ说明动物中 ＡＣ 重复基序类别通常

比 ＡＧ 或 ＡＴ 重复基序更占优势[３９]ꎮ 三核苷酸重复类

型的 Ｐ￣ＳＳＲ 多分布于基因编码区[２３]ꎬ可通过编码特定

氨基酸序列进而调控蛋白质结构与功能ꎻ这类重复序

列的重复次数变异会直接导致编码产物的氨基酸重复

单元发生改变ꎬ进而导致多种表型变异ꎬ如狗的骨骼形

态差异及人类受体蛋白表达水平变化均被证实与基因
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组三核苷酸重复序列的多态性有关[４０￣４１]ꎮ 本研究 ４ 个

牛族物种基因组中优势三核苷酸重复基序类别均为

ＡＧＣ 也体现了物种间的保守性ꎮ 随着重复单元长度的

增加ꎬ优势重复基序的相对丰度呈现显著递减趋势ꎬ有
些六核苷酸重复基序只出现 １ 次或者不出现ꎮ
Ｓｒｉｖａｓｔａｖａ等[３９]研究结果表明ꎬ进化中脊椎动物一般不出

现ＡＣＧＣＧＴ 和 ＡＧＣＧＣＴ 重复基序ꎮ 本研究中ꎬＡＣＧＣＧＴ
和ＡＧＣＧＣＴ 在牛族物种中也呈现出完全缺失状态ꎮ

本研究结果表明ꎬ在 ４ 个牛族物种中ꎬ各染色体

长度与其所含 Ｐ￣ＳＳＲ 数量间呈现极显著的正相关关

系(Ｐ<０􀆰 ００１)ꎬ这一结果与 Ｈａｎｃｏｃｋ[４２]提出的假说一

致ꎮ 同时ꎬ染色体上 Ｐ￣ＳＳＲ 的相对频率和相对密度与

其染色体 Ｇ＋Ｃ 含量存在显著或极显著负相关关系

(Ｐ<０􀆰 ０５、Ｐ<０􀆰 ０１、Ｐ<０􀆰 ００１)ꎬ这与 Ｑｉ 等[２１]的研究结

果一致ꎬ也进一步证实了基因组简单重复序列和其

Ｇ＋Ｃ 含量具有一定相关性的假设[４３]ꎮ
前人研究结果表明ꎬ多细胞生物更容易将 ＳＳＲ

积累为长重复序列ꎬ哺乳动物尤为明显[３９]ꎮ 本研究

发现在 ４ 个牛族物种基因组中ꎬ不同重复类型 Ｐ￣ＳＳＲ
的重复基序数量分布范围存在较大差异ꎬ但各牛种间

相同重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ 重复基序数量分布范围和变

化趋势总体一致ꎮ 具体而言ꎬ单核苷酸重复类型至六

核苷酸重复类型的重复基序数量分布范围分别是

１２~２８ 次、７~２４ 次、５~１３ 次、４~８ 次、４~７ 次和 ４~１０
次ꎮ 所有 ６ 类 Ｐ￣ＳＳＲ 的数量均随重复基序数量增加

而呈递减趋势ꎬ该现象同样也在骆驼[３１]、猕猴[３８]等多

个物种的基因组研究中被发现ꎬ推测这一现象的成因

在于ꎬＰ￣ＳＳＲ 序列越长ꎬ其结构稳定性越差ꎬ越容易因

核苷酸突变发生序列改变ꎬ进而导致可检测到的 Ｐ￣
ＳＳＲ 数量减少ꎮ

４　 结 论

本研究基于染色体水平的高质量基因组序列ꎬ对
普通牛、牦牛(含家牦牛与野牦牛)、瘤牛及水牛的基因

组完全型微卫星(Ｐ￣ＳＳＲ)开展系统性检测与综合性分

析ꎮ 结果显示ꎬ水牛基因组的 Ｐ￣ＳＳＲ 占比最高ꎬ家牦

牛、普通牛、野牦牛次之ꎬ瘤牛最低ꎮ ４ 个牛族物种基因

组中ꎬ６ 种重复类型 Ｐ￣ＳＳＲ 的相对频率呈现一致的分

布模式ꎬ具体排序为:单核苷酸重复>二核苷酸重复>三
核苷酸重复>五核苷酸重复>四核苷酸重复>六核苷酸

重复ꎮ 在单核苷酸重复至五核苷酸重复类型的 Ｐ￣ＳＳＲ
中ꎬ优势重复基序依次为 Ａ、ＡＣ、ＡＧＣ、ＡＡＡＴ、ＡＡＣＴＧꎻ

而不同牛种间的优势六核苷酸重复基序存在差异ꎬ其
中普通牛、瘤牛、家牦牛和水牛的优势六核苷酸重复单

元为 ＡＡＣＣＣＴꎬ野牦牛则为 ＡＡＡＡＡＣꎮ 此外ꎬ４ 个牛族

物种中同一重复类型 Ｐ￣ＳＳＲ 的重复基序数量分布范围

高度一致ꎬ６ 类Ｐ￣ＳＳＲ 的丰度均随重复基序数量的增加

呈递减趋势ꎮ 相关性分析结果表明ꎬ４ 个牛族物种各染

色体长度与其所含 Ｐ￣ＳＳＲ 数量间呈极显著正相关(Ｐ<
０􀆰 ００１)ꎻ染色体上 Ｐ￣ＳＳＲ 的相对频率及相对密度均与

其染色体 Ｇ＋Ｃ 含量呈显著或极显著负相关(Ｐ<０􀆰 ０５、
Ｐ<０􀆰 ０１、Ｐ<０􀆰 ００１)ꎮ 本研究结果不仅为阐明牛族物种

基因组微卫星的组成特征与分布规律提供了重要参

考ꎬ也为后续基于微卫星 ＤＮＡ 标记的遗传图谱构建、
遗传资源评估体系建立奠定了理论基础ꎮ
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