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西藏牦牛 mtDNA ATP6 基因的遗传多样性及
系统进化分析
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摘 要：西藏自治区是我国第二大牦牛主产区，独特的自然生态环境积累了丰富的牦牛遗传资源，全面认识

西藏牦牛的起源与分化，对保护地方牦牛种质资源具有重要的现实意义。在 mtDNA 基因中，ATP 合酶亚基

6（ATP6）表现出对自然选择的高度敏感性，并且与在高海拔环境中探讨机体适应性分子机制有关。本研究

成功扩增了来自 16 个西藏牦牛群体共 367 头个体的 ATP6 基因序列并完成测序，结果显示，所获得的 ATP6
基因序列富含 A+T 核苷酸，核苷酸多样性和单倍型多样性分别为 0.001 81 和 0.534，表明西藏牦牛具有丰

富的遗传多样性。在所分析的氨基酸序列中，疏水氨基酸占 50.11%，亲水氨基酸占 49.89%，且亮氨酸（占

12.92%）与丝氨酸（占 10.59%）占比较高。共获得 70 个多态性位点，包括 52 个单一突变位点和 18 个简约

信息位点，共检测到 67 个单倍型，其中 hap_2 分布类群及数量最多，属高频单倍型。系统发育树显示，西藏

16 个牦牛类群聚为两大类，类乌齐牦牛与其他 13 个牦牛类群聚为一类，桑桑牦牛与桑日牦牛聚为一类。此外，

对 67 个单倍型的网络关系分析发现存在 2 个不同的集群，这表明西藏牦牛可能存在 2 个不同的母系起源。本

研究结果为牦牛母系起源提供了 ATP6 基因层面的分子证据，且与此前多基因研究结果相互印证，丰富了牦

牛起源演化的证据体系，也为开展牦牛分子标记辅助育种及推动产业可持续发展提供了重要参考。
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牦牛作为青藏高原最古老的原始驯化物种之一，

在长期进化过程中形成了独特的高寒适应性特征，其分

布区域主要集中于海拔 3 000 m 以上的高寒草甸草原，

且对低氧、冷季长、暖季短、牧草稀少等严酷生境具有

极强的适应性，是青藏高原重要的畜种资源。牦牛在中

国畜牧业历史上占有重要地位，与高原牧民的生产、生

活、文化、宗教密切相关，且在其分布区域具有不可替

代的生态和经济地位 [1]。在遗传学研究领域，学者们通

过多维度技术体系揭示了西藏牦牛种质特性。早期研究

主要基于染色体核型分析 [2]、血液生化标记（包括白蛋

白、乳酸脱氢酶、碱性磷酸酶、淀粉酶）[3-4]。随着分

子生物学技术的发展，研究手段已拓展至随机扩增多态

性（RAPD）[5]、限制性片段长度多态性（RFLP）[6]、

微卫星标记（SSR）[7] 及线粒体 DNA 标记 [8] 等方法，

用于评估牦牛品种之间的起源、遗传分化和分类。

线粒体为真核生物所必需，在能量代谢、关键生物

分子合成、介导细胞应激反应、调控程序性死亡及影响

衰老进程等多种信号通路中发挥调控作用 [9-10]。较细胞

核 DNA 而言，线粒体 DNA（mtDNA）序列具有更高

的突变率，是一种有效的分子标记。此外，mtDNA 具

有替代率高、多态性丰富、无重组、母系遗传等特点，

使其成为畜禽遗传多样性、遗传结构和亲缘关系研究的

重要分子遗传标记。就线粒体能量转化机制而言，ATP

合成酶是线粒体能量合成的关键酶，其转化效率接近

100%，是自然界已知的最小、最快、最有效的分子马
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达 [11]，该酶由水溶性 F1 和跨膜脂溶性 F0 亚基组成，

分别由细胞核和线粒体基因编码，且在大肠杆菌、叶绿

体和牛线粒体中分别包含 8、9、16 个亚基，尽管亚基

数量不同，但其结构在同一物种内保持一致，酶的数量

根据组织代谢而变化 [12]。作为 mtDNA 的一部分，ATP

基因具有序列保守性，并且因其无重组和快速累积中性

突变的特点而具备特异性，这使它成为构建动物种群系

统发育树、解析物种起源与演化规律的理想分子标记。

ATP 合酶亚基 6（ATP6）基因主要编码线粒体 ATP 合成

酶 F0 亚基，是线粒体膜呼吸链的关键基因 [13]，与 ATP

合成酶的活性密切相关，而 ATP 合成效率对动物适应

环境（如高海拔、低温等）至关重要，且不同海拔地区

的动物种群中，ATP 合成酶基因的氨基酸序列存在差异，

可能与动物对环境的适应性进化有关 [14-15]。ATP6 基因

表现出很高的氨基酸序列变异，特别是在北极地区。可

能由于气候的影响，生活在气候变化极端环境中的牦牛

也可能表现出类似的 ATP6 变异。本研究通过对西藏 16

个牦牛群体共计 367 头个体的 mtDNA ATP6 进行了测

序和序列分析，探讨其遗传多样性和聚类关系，旨在为

有效保护和合理利用西藏牦牛遗传资源提供参考。

1 材料与方法

1.1 样本收集和 DNA 提取    采集西藏 16 个牦牛群体共

367 头个体的耳组织样本如表 1 所示，置于 75% 乙醇

中保存带回实验室，于 -80℃保存备用，样本信息详见

表 1。使用动物组织基因组 DNA 提取试剂盒提取其基

因组 DNA，所得产物用 1% 的琼脂糖凝胶电泳检测，

符合后续试验要求后于 -20℃保存备用。 

1.2 PCR 扩增与测序    以牦牛线粒体基因组（GenBank: 

AY684273.2） 为 基 础， 利 用 Primer Premier 5.0 设 计

特 异 性 引 物，采 用 PCR 技 术 及 直 接 测 序 法 对 ATP6

基因序列进行扩增及测序。上下游引物序列分别为

5’-GTTAGAGATTGAGAGCAGTATGCT-3’ 和 5’-AAAC

CACATGGCTAAGCCGG-3’。PCR 扩增体系为 25 µL，

其中 DNA 模板（200~600 ng/µL）1 µL、上下游引物

（10 pmol/µL）各 1 µL、2×long Taq 预混 DNA 聚合酶

（Thermo）12.5 µL（0.625 U）、灭菌 ddH2O 9.5 µL。

PCR 扩增程序：95℃预变性 2 min；95℃变性 45 s，

55℃退火 15 s，72℃延伸 2 min，共 30 次循环；最后

72℃延伸 5 min。PCR 产物经 1% 的琼脂糖凝胶检测后

利用 DNA 纯化回收试剂盒（Axygen）进行分离纯化。

将所有纯化片段克隆到 pMD19-T 载体（Takara）中，

再转化到大肠杆菌（DH5α）中。培养 12~16 h，接种

所有单菌落，获得重组质粒。提取重组质粒的 DNA，

送北京擎科生物技术股份有限公司测序。

1.3 数据分析    利用 DNAMAN 5.2.2 软件，结合 ClustalX 

2.0.11[16] 多 重 比 对 程 序，将 367 头 牦 牛 个 体 的 ATP6

核苷酸序列进行比对，并进行人工校对。使用 MEGA 

5.05[17] 计算序列内的核苷酸多态性及 Kimura 遗传距离，

并通过邻接法对所有单倍型构建系统发育树。

使用 DnaSP 5.10 软件 [18] 估算群体内的单倍型、单

倍型多样性和核苷酸多样性。利用 Network 4.6.1.1 软

件 [19] 构建中间联接网络。

2 结  果

2.1 核苷酸变异、氨基酸组成和单倍型多样性    对 367

头西藏牦牛的 mtDNA ATP6 基因全序列进行了遗传多

样性分析。序列分析显示，4 种核苷酸的平均比例分别

为 T（28.6%）、C（26.7%）、A（33.3%）和 G（11.4%），

其中 A+T 含量（61.9%）显著高于 G+C 含量（38.1%），

表明存在明显的碱基组成偏好。在所有分析的 ATP6 序

列中，共检测到 233 个转换、10 个颠换和 6 个插入事

件。进一步分析其编码的氨基酸组成，结果显示疏水氨

表 1  西藏牦牛样本采集信息

类群 代码 样品数量 采样地点

斯布牦牛 SB 10 拉萨市墨竹工卡县

类乌齐牦牛 LWQ 31 昌都市类乌齐县

嘉黎牦牛 JL 10 那曲市嘉黎县

巴青牦牛 BQ 10 那曲市巴青县

聂荣牦牛 NR 51 那曲市聂荣县

日多牦牛 RD 49 拉萨市墨竹工卡县

错那牦牛 CN 22 山南市错那县

工布江达牦牛 CB 10 林芝市工布江达县

帕里牦牛 PL 10 日喀则市亚东县

桑日牦牛 SR 10 山南市桑日县

隆子牦牛 LZ 42 山南市隆子县

丁青牦牛 DQ 46 昌都市丁青县

江达牦牛 JD 10 昌都市江达县

桑桑牦牛 SS 10 日喀则市昂仁县

康布牦牛 KB 10 日喀则市亚东县

仲巴牦牛 ZB 36 日喀则市仲巴县

总计 367
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基酸比例（50.11%）略高于亲水氨基酸（49.89%），

其中亮氨酸（12.92%）与丝氨酸（10.59%）含量最为

丰富（表 2）。共鉴定出 70 个多态性位点，其中 52 个

单一突变位点和 18 个简约信息位点。该基因的核苷酸

多样性为 0.001 81，表明西藏牦牛具有相对丰富的遗传

多样性（表 3）。此外，基于 70 个多态性位点共鉴定

出 67 个单倍型（Hap_1~Hap_67），单倍型多样性范

围为 0.000~0.756，平均值为 0.534（表 3），显示出西

藏牦牛具有较高的单倍型多样性。其中，高频单倍型

Hap_2 在所有 16 个牦牛群体中均有分布，且个体数量

最多，其次为 Hap_1，低频单倍型 53 个（如 Hap_3、

Hap_5、Hap_6 等）均只在一个个体中检出（表 4）。

 

  

2.2 遗传距离、系统发育树和进化关系    基于 Kimura

双参数模型，对西藏 16 个牦牛类群间的遗传距离进行

分析，结果如表 5 所示，可见各类群间遗传距离变异范

围为 0.000 1~0.003 4，其中，桑桑牦牛（SS）和日多

牦牛（RD）与其他类群间的遗传距离较大，而康布牦

牛（KB）和工布江达牦牛（GB）与其他类群间的遗传

距离较小。基于 Kimura 双参数模型计算的遗传距离，

采用邻接法（NJ）和最大似然法（ML）构建 16 个牦

牛群体的系统发育树，结果显示，所有群体可划分为两

大分支（图 1），其中第一大分支包含 14 个类群，该

分类中类乌齐牦牛（LWQ）单独形成一支，而桑日牦

牛（SR）与桑桑牦牛（SS）共同构成了第二大分支。

进一步通过 Network 4.6.1.1 软件，基于序列变异位点

构建了 mtDNA ATP6 的 67 个单倍型的网络关系图（图

2）。结果显示，这些单倍型可划分为 2 个主要聚类：

Cluster I 和 Cluster II。Cluster I 包含了 54 个单倍型，

占总数的 80.60%，Cluster II 则包含了其余 13 个单倍型。

这一聚类结构表明，西藏 16 个牦牛类群可能主要来源

于 2 个母系遗传起源。

3 讨  论

3.1 西藏牦牛 mtDNA ATP6 的氨基酸组成    核苷酸变

异、氨基酸组成和单倍型多样性是在分子水平上评价群

体遗传多样性的基本指标。本研究对 367 头西藏牦牛

的 mtDNA ATP6 序列进行了分析，发现 ATP6 基因序

列是 mtDNA 基因组中富含 A+T 的区域，与 mtDNA 中

的 D-loop 区 [20]、COIII [21] 以及 Cytb [22] 碱基组成情况类

似。蛋白质的疏水性氨基酸含量较亲水性氨基酸含量高，

较高的疏水氨基酸含量可能预示着该蛋白具有一个紧密

的疏水核心，这不仅驱动其自发折叠，也为形成特定的

疏水相互作用或膜结合功能区提供了结构基础。367 头

西藏牦牛的核苷酸多样性为 0.001 81，这与西藏牦牛

ATP8 的核苷酸多样性（0.001 89）相当 [23]，表明它们

可能经历了相似强度的进化压力，ATP6 与 ATP8 作为

线粒体 ATP 合酶复合体的关键组分，在西藏牦牛中很

可能因强烈的功能约束而发生了协同进化。在 ATP6 氨

基酸序列中，亮氨酸和丝氨酸是含量最丰富的氨基酸。

亮氨酸在动物生理过程和营养代谢中发挥着重要作用，

其功能主要包括：作为能量代谢底物、调节免疫反应以

及调控蛋白质代谢 [24]，特别是在降低骨骼肌蛋白质分

解方面具有调节作用 [25]。高剂量的亮氨酸在体内可以

刺激肌肉蛋白质的合成，同时也可以抑制骨骼肌和肝脏

中蛋白质的降解 [26]。牦牛肉具有高蛋白、低脂肪的特

点，或许源于牦牛肉中丰富的亮氨酸能促进体内蛋白质

的合成，这可能是牦牛肉蛋白质含量高的重要原因。由

表 3  西藏牦牛 ATP6 基因单倍型多样性和核苷酸多样性

表 2  西藏牦牛 ATP6 基因序列的氨基酸组成

氨基酸 占比 ,% 氨基酸 占比 ,% 氨基酸 占比 ,% 氨基酸 占比 ,%

Ala 5.74 Gly 4.31 Met 5.19 Ser 10.59

Cys 0.95 His 3.83 Asn 7.65 Thr   8.67

Asp 0.95 Ile 5.25 Pro 7.12 Val   1.92

Glu 1.47 Lys 1.45 Gln 7.64 Trp   1.92

Phe 5.74 Leu 12.92 Arg 1.91 Tyr   4.78

类群 单倍型数（H） 单倍型多样性（Hd） 核苷酸多样性（Pi）

聂荣牦牛 16 0.646 0.00205

日多牦牛 8 0.366 0.00093

丁青牦牛 19 0.660 0.00237

隆子牦牛 7 0.527 0.00194

仲巴牦牛 9 0.481 0.00173

类乌齐牦牛 10 0.684 0.00272

错那牦牛 5 0.407 0.00091

巴青牦牛 4 0.533 0.00245

斯布牦牛 2 0.200 0.00088

康布牦牛 1 0.000 0.00000

桑桑牦牛 5 0.756 0.01678

桑日牦牛 2 0.533 0.00235

江达牦牛 4 0.644 0.00170

工布江达牦牛 4 0.533 0.03243

帕里牦牛 2 0.200 0.00029

嘉黎牦牛 5 0.756 0.00141

总计 67 0.534 0.00181
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ATP6 编码的蛋白质在 ATP 合酶中发挥着重要作用，是

能量生成不可或缺的组成部分 [27]。牦牛具有抗寒、抗

饥生理特性，这与体内高效的能量代谢密切相关，其中

支链氨基酸如亮氨酸、异亮氨酸和缬氨酸能在肌肉等组

织中直接代谢供能，是其重要的能量来源之一 [28]，同

时也可调节血糖水平，加速运动后的肌肉恢复。丝氨酸

是一种非必需氨基酸，在脂质和脂肪酸代谢中起重要作

用，同时也促进抗体和免疫球蛋白的产生，从而对免疫

系统起重要的维持作用 [29]。ATP6 的氨基酸序列变异是

否影响 ATPase 的结构与功能，这种潜在的影响是否与

牦牛对高寒低氧环境的特殊适应性有关，以及将 ATP6

基因作为影响牦牛高寒适应性的候选基因也是今后科学

表 4  西藏 16 个牦牛类群 ATP6 核苷酸序列单倍型分布

单倍型 单倍型分布类群（个体数量 , 头） 单倍型 单倍型分布类群（个体数量 , 头）

Hap_1
LZ（8）、NR（6）、LWQ（5）、SR（4）、RD（3）、ZB（2）、

SS（2）、DQ（2）、BQ（1）、GB（1）、JD（1）、SB（1）
Hap_35 LWQ（1）、ZB（1）

Hap_2
RD（39）、NR（30）、LZ（28）、DQ（27）、ZB（26）、

CN（17）、LWQ（17）、KB（10）、SB（9）、PL（9）、GB
（7）、BQ（7）、SR（6）、JD（6）、JL（5）、SS（5）

Hap_36 LWQ（1）

Hap_3 BQ（1） Hap_37 LWQ（1）

Hap_4 BQ（1）, DQ（1） Hap_38 LWQ（1）

Hap_5 CN（1） Hap_39 LZ（1）

Hap_6 CN（1） Hap_40 LZ（2）

Hap_7 CN（1） Hap_41 LZ（1）

Hap_8 CN（2） Hap_42 LZ（1）

Hap_9 DQ（1） Hap_43 NR（1）

Hap_10 DQ（1） Hap_44 NR（1）、ZB（1）

Hap_11 DQ（1） Hap_45 NR（1）

Hap_12 DQ（1） Hap_46 NR（1）

Hap_13 DQ（1） Hap_47 NR（1）

Hap_14 DQ（1） Hap_48 NR（1）

Hap_15 DQ（1） Hap_49 NR（1）

Hap_16 DQ（1） Hap_50 NR（1）

Hap_17 DQ（1） Hap_51 NR（1）

Hap_18 DQ（1）、JL（1）、NR（1）、PL（1）、RD（1）、LWQ（1） Hap_52 NR（1）

Hap_19 DQ（1） Hap_53 NR（1）

Hap_20 DQ（1） Hap_54 NR（1）

Hap_21 DQ（1） Hap_55 SS（1）

Hap_22 DQ（1） Hap_56 SS（1）

Hap_23 DQ（1） Hap_57 SS（1）

Hap_24 DQ（1） Hap_58 ZB（1）

Hap_25 GB（1） Hap_59 ZB（2）

Hap_26 GB（1） Hap_60 ZB（1）

Hap_27 JD（2） Hap_61 ZB（1）

Hap_28 JD（1） Hap_62 ZB（1）

Hap_29 JL（2） Hap_63 RD（2）

Hap_30 JL（1） Hap_64 RD（1）

Hap_31 JL（1）、NR（2） Hap_65 RD（1）

Hap_32 LWQ（2）、LZ（1） Hap_66 RD（1）

Hap_33 LWQ（1） Hap_67 RD（1）

Hap_34 LWQ（1）
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图 1 基于 ATP6 基因序列的西藏牦牛类群系统发育树

表 5  西藏 16 个牦牛类群的遗传距离（下三角）和核苷酸分歧度（上三角）

注：表中所有数值均需乘以 10-3。 

类群 GB DQ BQ CN LWQ LZ NR JL KB PL SR ZB JD SB SS RD

GB 0.00 0.59 0.75 0.40 0.92 0.76 0.65 0.50 0.34 0.36 1.14 0.62 0.62 0.53 1.03 1.46

DQ 1.89 0.77 0.41 0.91 0.77 0.66 0.53 0.36 0.39 1.12 0.63 0.64 0.54 1.02 1.44

BQ 1.90 2.35 0.60 1.01 0.89 0.81 0.68 0.57 0.58 1.17 0.78 0.79 0.71 1.10 1.52

CN 1.21 1.73 1.81 0.80 0.61 0.48 0.47 0.21 0.29 1.07 0.44 0.47 0.33 0.94 1.31

LWQ 2.21 2.65 2.55 2.19 1.02 0.95 0.86 0.77 0.79 1.21 0.94 0.94 0.88 1.17 1.57

LZ 1.72 2.18 2.12 1.64 2.34 0.82 0.68 0.58 0.59 1.18 0.80 0.80 0.73 1.11 1.53

NR 1.74 2.21 2.20 1.60 2.46 2.00 0.58 0.43 0.46 1.15 0.69 0.69 0.61 1.06 1.46

JL 1.48 2.00 2.08 1.19 2.46 1.91 1.86 0.38 0.44 1.11 0.54 0.56 0.46 0.98 1.35

KB 0.74 1.26 1.34 0.47 1.73 1.17 1.14 0.74 0.14 1.06 0.39 0.42 0.26 0.92 1.43

PL 0.89 1.40 1.49 0.59 1.87 1.32 1.28 0.86 0.15 1.06 0.41 0.45 0.30 0.93 1.29

SR 2.17 2.58 2.41 2.26 2.47 2.19 2.36 2.53 1.78 1.93 1.14 1.16 1.11 1.26 1.76

ZB 1.57 2.05 2.04 1.42 2.31 1.85 1.89 1.69 0.95 1.10 2.24 0.66 0.57 1.04 1.48

JD 1.54 2.04 2.05 1.36 2.36 1.87 1.89 1.63 0.89 1.04 2.38 1.72 0.58 1.05 1.50

SB 1.10 1.59 1.61 0.92 1.91 1.42 1.44 1.19 0.45 0.59 1.87 1.27 1.25 1.00 1.45

SS 2.38 2.81 2.68 2.41 2.80 2.46 2.60 2.68 1.93 2.08 2.53 2.47 2.53 2.08 1.68

RD 2.23 2.68 2.83 1.68 3.12 2.65 2.56 1.93 1.48 1.33 3.27 2.43 2.37 1.93 3.42 0.00

错那牦牛 CN 

帕里牦牛 PL 

嘉黎牦牛 JL 

康布牦牛 KB 

日多牦牛 RD 

江达牦牛 JD 

工布江达牦牛 GB 

斯布牦牛 SB 

丁青牦牛 DQ 

仲巴牦牛 ZB 

聂荣牦牛 NR 

巴青牦牛 BQ 

隆子牦牛 LZ 

类乌齐牦牛 LWQ 

桑日牦牛 SR 

桑桑牦牛 SS

工布江达牦牛 GB 

江达牦牛 JD 

斯布牦牛 SB 

丁青牦牛 DQ 

仲巴牦牛 ZB 

嘉黎牦牛 JL 

帕里牦牛 PL 

错那牦牛 CN 

康布牦牛 KB 

日多牦牛 RD 

聂荣牦牛 NR 

巴青牦牛 BQ 

隆子牦牛 LZ 

类乌齐牦牛 LWQ 

桑桑牦牛 SS 

桑日牦牛 SR

NJ
100

100

89

100

100

100

100

100

100

100

100

100

99

91

98

98

89

99

99

ML



- 145 - 

2026 年 第 62 卷 第 02 期                                     Science and Technology·科学技术 

研究的一个重要内容。

3.2 西藏牦牛 mtDNA ATP6 的遗传多样性    在 ATP6 序

列分析中，共检测到 70 个多态性位点和 67 种单倍型，

平均单倍型多样性为 0.534，与先前针对 mtDNA D-loop

区 [20]、Cytb 基因 [22] 的研究结果相比，ATP6 基因表现

出较低的单倍型多样性。ATP6 是线粒体 ATPase 的一

个关键亚基，直接参与能量（ATP）的合成。对于生活

在高原缺氧、寒冷、低营养环境的牦牛来说，能量代谢

效率是生存和繁衍的核心因素。因此，该基因的功能性

约束极强，绝大多数突变可能是有害的，以致其较低的

有利单倍型被固定下来。但同时该基因具有较高的核苷

酸多样性，这一结果表明，ATP6 基因在进化速率上相

较于 D-loop 和 Cytb 较慢，而与 COIII 基因 [21] 较为接近。

此外，这种较高的核苷酸多样性可能源于西藏牦牛群体

曾经历过种群波动（如瓶颈效应），随后发生种群扩张，

在扩张过程中，各种群随机固定了不同的中性突变，最

终导致整体核苷酸多样性水平升高。

本研究进一步揭示了西藏牦牛具有丰富的遗传多样

性，ATP6 中存在多个单倍型，其中部分单倍型为西藏

特定牦牛类群所特有，该结果与 Wang 等 [27] 的研究一致。

这些特有单倍型的出现可能与西藏牦牛对高海拔环境的

适应性进化有关。此外，工布江达牦牛表现出最高的核

苷酸多样性，工布江达县隶属于西藏自治区林芝市，该

地区气候温暖湿润，森林与草场资源丰富，水资源充沛，

优越的自然生态环境可能为该群体维持较大的有效群体

规模提供了条件，从而减少了遗传漂变的影响，有利于

遗传多样性的保存。

3.3 西藏牦牛 mtDNA ATP6 的聚类关系    本研究基于

Kimura 双参数模型的聚类分析表明，西藏 16 个牦牛类

群可聚为两大类，其中类乌齐牦牛与其他 13 个牦牛群

体聚为一类，桑桑牦牛与桑日牦牛则聚为另一类，其中

在第一大类中类乌齐牦牛独自形成一个分支，进一步说

明其在西藏牦牛群体中具有的独特遗传地位。据系统发

育树的聚类结果，来自同一地理区域的西藏牦牛并未完

全聚集，表明其遗传结构与地理分布之间存在一定程

度的非一致性。16 个西藏牦牛类群的单倍型聚为 2 个

簇，表明西藏牦牛可能存在 2 个不同的母系，这与张

成福等 [20]、姬秋梅等 [22]、杨琴等 [23] 报道的结果一致。

该发现揭示了 ATP6 序列与西藏牦牛种群地理分布之间

的部分相关性，可能与牦牛群体之间的基因流动和家牦

牛的共同祖先有关。在本研究中，某些西藏牦牛种群的

样本数量有限，可能影响了研究结果的准确性。

4 结  论

本研究基于 mtDNA ATP6 序列对西藏牦牛的遗传

多样性和分类进行了研究，发现西藏牦牛具有较高的遗

传多样性，共识别 70 个多态位点并检出 67 种单倍型，

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。

图 2 西藏 16 个牦牛类群 ATP6 序列 67 个单倍型的网络关系

Cluster II

Cluster I
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其中 hap_2 为优势类型。系统发育与单倍型网络分析均

显示，西藏 16 个牦牛群体可分为 2 大类，类乌齐牦牛

与多数群体聚为一支，桑桑与桑日牦牛聚为另一支，提

示西藏牦牛可能具有 2 个不同的母系起源。
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