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摘 要: 从线粒体 DNA、微卫星标记、Z 染色体和全基因组测序高通量 SNP 分型等方面，对家鸡的起源及其

遗传多样性的研究进行了综述。
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家鸡是人类驯化较早的家禽，不仅是人类重要的食物来源，而且与人类文化生活也有着密切的联系，

如被用于祭祀、娱乐或观赏等。经过几千年的自然进化和人工驯化，现在的家鸡已形成了纷繁、各具特色

的品种众多的群体。目前，对于家鸡的起源及驯化问题仍然存在争议，长期驯化形成的品种多样性也成

为现在研究的热点。家鸡起源早期的证据来源于对化石等遗存的资料研究以及形态的观察，随着分子生

物学研究的突飞猛进，DNA 测序技术、分子标记技术的不断发展，为揭示家鸡起源及分析群体遗传多样性

提供了有力的工具。近年来，全基因组测序或高通量 SNP 分析技术的发展，也进一步推动了家鸡起源和

遗传多样性的研究。笔者主要从分子生物学水平，综述了家鸡起源研究的不同观点以及家鸡遗传多样性

研究领域的进展，旨在为家鸡的遗传育种和开发提供参考。

1 单起源和多起源的争议

家鸡属于鸟纲，鸡行目，雉科，原鸡属。原鸡属包括 4 种原鸡: 红色原鸡( G． gallaus) ，灰纹原鸡( G．
sonnerati) ，锡兰原鸡( G． lafayettii) 和绿原鸡( G． varius) 。其中，红色原鸡有 5 个亚种: 属于陆地型群体的
G． g． gallaus 和 G． g． spadiceus，主要分布在泰国、印度尼西亚、印度支那半岛、中国西南部及周围地区; 属于

海岛型群体的 G． g． bankiva，主要分布在印度尼西亚; G． g． murghi 主要分布在印度河流域; G． g． jabouillei
主要分布在越南、中国的西南和南部地区［1 － 2］。目前，对于家鸡起源问题存在 2 种不同的观点: 单起源学

说认为红色原鸡可能通过 1 次或多次驯化为家鸡; 多起源学说认为除红色原鸡外，其他原鸡也是家鸡的

祖先。
1． 1 单起源学说 达尔文最早认为，红色原鸡是所有家鸡的唯一祖先，而其他原鸡与家鸡相距较远，对

家鸡的起源贡献较小。最早的单一起源观点的证据源于遗留在印度大峡谷遗址的的家鸡化石，许多学者

认为家鸡起源于 4 000 年前的印度红色原鸡，而在中国黄河流域发现的红色原鸡化石可以追溯到 7 500 年

前，比印度家鸡化石还要早［3］。对家鸡群体线粒体 DNA D-loop 区分析的研究，为家鸡的多起源多个驯化

中心提供了分子证据。FUMIHITO 等最早利用线粒体 DNA 证据，从遗传学角度证明红色原鸡是家鸡的唯

一祖先，并把红色原鸡 5 个亚种分为大陆型和海岛型二大类型，其中的大陆型 G． gallaus 是所有家鸡的共

同祖先，主要由分布在泰国和邻近地区的原鸡一次驯化而来［1，4］。LIU 等对欧亚大陆家鸡和红色原鸡亚种

线粒体高变区( HVSI) 进行分析，认为家鸡主要起源于南亚和东南亚地区的红色原鸡，并且是经过不止一

次的驯化事件［5］，支持了家鸡的考古学的观点。KANGINAKUDＲU［6］利用微卫星标记和 mtDNA D-loop 序
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列分析，发现家鸡与红色原鸡、灰纹原鸡之间很少有基因交流，进一步揭示了红色原鸡在家鸡起源中的贡

献，以及家鸡在亚洲的不同地区各自驯化的现象。为了证明其他原鸡在家鸡起源中是否发挥作用，SILVA
等对斯里兰卡的地方鸡和锡兰原鸡的线粒体 DNA D-loop 序列进行了分析，结果表明，斯里兰卡的地方鸡

起源于红色原鸡，存在 6 个世系，与当地的锡兰原鸡没有关系，由此揭示锡兰原鸡未参与家鸡的起源［7］。
对于中国家鸡的起源，傅衍等通过对中国家鸡不同地方品种的 mtDNA D-loop 序列分析，结果发现，这些品
种线粒体分别来自中国南部、泰国及老挝等地不同的红色原鸡亚种［8 － 9］。

由于线粒体高变区的突变率较高，利用其构建系统发育树也会出现偏差。目前，对于家养动物的驯

化研究，人们借助线粒体基因组信息构建出更为精准的驯化历史图谱。2012 年，苗永旺等对东亚、东南亚

以及南亚的家鸡和红色原鸡样本控制区片段进行初步分析，选取 50 份代表样本的线粒体全基因组构建
了 mtDNA 系统发育树，并对单倍型类群进行了系统界定［10］。基于此系统发育树，重新对控制区序列进行

分析，揭示了家鸡在南亚和中国西南( 及其邻近东南亚地区) 的局部驯化事件。研究结果显示，相关家鸡

和红原鸡的世系在系统发育树中没有体现出明显的分离，这提示家鸡和红原鸡之间可能存在持续杂交，

或是家鸡的驯化时间较短，这使人们对家鸡的起源有了新的认识。
1． 2 多起源学说 多元论学者则认为家鸡由多个母系起源，红色原鸡是家鸡的主要祖先，分别来自亚洲

南部和东南部的 Gallus gallus gallus 和 Gallus gallus spadiceus 亚种，灰色原鸡、蓝喉原鸡和绿原鸡是次要祖

先。人们最早是从家鸡和原鸡的解剖结构、形状特征的比较，发现了家鸡的多起源的证据。例如，家鸡具

有银色羽性状，而红色原鸡缺乏该性状; 家鸡的枕骨孔是垂直的，而红色原鸡的是水平的; 家鸡与原鸡之

间均能杂交产生 F1 代等。随着分子生物学研究的发展，HILLEL 等［11］对 52 个具有代表性的欧洲国家家

鸡群体( 除 G． g． spadiceus 和 G． g． gallus) 的 22 个微卫星标记进行检测分析，结果支持红色原鸡是家鸡基

因库的主要贡献者，其他原鸡可能对家鸡基因库有贡献。NISHIBOＲI 等［12］也利用 mtDNA 全序列和核基

因序列片段进行系统发育分析，研究结果显示，红色原鸡对家鸡起源的贡献最大，而灰纹原鸡和锡兰原鸡

可能对家鸡形成做出过一定的贡献。EＲIKSSON 等对家鸡及各种原鸡的 BCDO2( β － 胡萝卜素双加氧酶 2)

基因序列分析，结果发现，该酶能将有颜色的类胡萝卜素分解为没有颜色的脱辅基类胡萝卜素，是家鸡肤色

的候选基因之一。家鸡的肤色普遍是黄色，这与灰纹原鸡的肤色类似，而红色原鸡是白色。BCDO2 基因序

列揭示灰纹原鸡与家鸡的高度相似性，从基因序列与表型相关联的角度证明了灰纹原鸡参与家鸡起源［13］。
综上所述，大多数研究支持单起源学说，并且红色原鸡演化为家鸡的过程可能经历多次独立驯化。

现在仍有少量研究结果支持多起源学说，但锡兰原鸡和绿原鸡是否参与家鸡的起源，仍需要更进一步的

深入研究。

2 家鸡的遗传多样性的研究进展

家鸡由原鸡驯化而来，并在世界范围内扩散和迁徙，进而形成当今世界家鸡丰富的遗传多样性。研

究家鸡的遗传多样性，不仅能对家鸡的起源和进化、分类鉴定有重要意义，而且对于物种多样性的保护、
遗传育种等具有指导作用。

家鸡遗传多样性最早是通过对不同表型观察展开的。随着生物技术的发展，细胞标记、蛋白多态性

和免疫学遗传标记也被广泛用于鸡群体内以及群体间的遗传变异分析。但这些标记数量有限，并且不能

直接反应 DNA 水平的差异。核 DNA 和线粒体 DNA( mtDNA) 等表现出一定的多态性，直接揭示了品种间

差异的本质，作为 DNA 分子标记用于鸡遗传多样性的研究。近年来，人们利用 mtDNA 的全基因组、编码

区或非编码区序列的变异性，微卫星 DNA 多样性，性染色体，以及全基因组的测序，SNP 高通量分析，对不

同地理分布、地方品种的家鸡进行了研究，发现各地方鸡种核苷酸多态性和单倍型存在较大差异。
2． 1 线粒体 DNA 遗传多样性 线粒体 DNA D-loop 区的进化速率高于其他区域，并且 D-loop 区为 mtD-
NA 上最重要的非编码区，是 mtDNA 基因组中突变率很高的区域［14］，适用于相近物种间或种内的遗传多
样性分析［15 － 16］，是目前线粒体 DNA 研究的热点。在对中国的 66 只原鸡和 834 只分布在欧亚大陆、东南

亚、日本和中国的家鸡的线粒体高变区的研究中，发现了 103 个多态位点和 169 个单倍型，基于 mtDNA 划

分为 9 个类群的地理分布［5］。LIU 等对 12 个中国地方鸡种 mtDNA HVSI 序列变异性研究发现，544 bp 的
分析片段内有 35 个核苷酸位点的多态性，占总数的 6． 4% ; 共鉴定了 16 个单倍型，单倍型的多样性分析

表明，藏鸡、狼山鸡和河南斗鸡只有 1 个单倍型，而较古老的单倍型存在于泰河丝羽鸡和茶花鸡中［17］。
GUAN 等首次对蛋鸡和肉鸡线粒体编码区和编码区序列比较，也发现蛋鸡和肉鸡之间单倍型不尽相
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同［18］。近年来，在对中国多个地方家鸡鸡种和红色原鸡线粒体 DNA 控制区进行分析，结果表明，中国地

方家鸡核苷酸多样度处于较高水平，进一步显示各个地方鸡种群体间存在显著的遗传分化［19 － 21］，这充分
证明了我国地方鸡种存在丰富的多样性。

线粒体细胞色素基因是 mtDNA 中重要的蛋白编码基因，如细胞色素 b，细胞色素 c 氧化酶亚基等，它

们的基因片段反映了种内到种间的遗传变异情况。高玉时等以中国 13 个地方鸡种和 2 个外来引进品种

为对象，利用 DNA 测序技术测定了线粒体细胞色素 C 氧化酶亚基Ⅰ( cytochrome c oxidaseⅠ，COⅠ) 基因

序列，结果显示，该区段序列的突变位点较多，其中引进鸡种核苷酸多样度明显低于中国地方鸡种［22］。唐

修君等对新发现的 2 个鸡种资源的 COⅠ基因序列测定，揭示了其遗传多样性及与其他鸡种间的遗传关

系［23］。这些研究结果进一步表明，用细胞色素 C 氧化酶亚基Ⅰ区段来分析鸡的遗传多样性和品种鉴定

是可行的。
2． 2 微卫星 DNA 遗传多样性 微卫星 DNA 是一种广泛存在于各种生物基因组中，以 2 ～ 6 个碱基对为

重复单位的串联重复序列，也是一种高度多态的分子遗传标记，可应用于基因组定位、疾病辅助诊断、法
医鉴定、亲子鉴定和动植物群体的生物多样性分析，是研究 QTL 与群体间和群体内遗传距离的有力工具。

随着大量的微卫星标记在鸡的基因组中被发现［24 － 26］，微卫星标记也被广泛应用于鸡群体间和群体

内遗传关系的研究［27 － 30］。现在，人们利用微卫星位点对世界各地家鸡的多样性进行研究，包括欧洲的
AVIANDIV 计划等相关研究［11，31 － 32］。HILLEL 利用 22 个微卫星标记分析了多个国家 52 个鸡种的多态

性，发现其平均杂合度为 0． 47，其中商业品系的平均杂合度为 0． 29，地方品种( 来自欧洲各国及美国) 的

平均杂合度为 0． 50［11］。TADANO 等利用常染色体上 40 个微卫星标记对日本长尾鸡以及商业品系的遗
传多样性也做了相关研究［33 － 34］，得到类似的结果。在国内同类研究中，杨宁小组利用微卫星对中国藏鸡

及近 80 个不同地方鸡种的群体杂合度及遗传多样性进行分析，结果表明，藏鸡和中国某些地方鸡种的杂

合度很高，较国外商业品种具有较高的遗传多样性［35 － 37］。陈国宏等利用微卫星标记位点技术，对我国 12 个
地方鸡种进行群体分析，结果显示，鸡种间存在较大的遗传分化，16． 7% 的遗传变异源于品种间的差异［38］。
利用常染色体微卫星位点对中国不同地方家鸡的遗传变异情况进行分析，结果表明，家鸡群体杂合度和

多态信息含量相对较高［39 － 40］，说明地方鸡种群体内的遗传变异较大，具有较高的选择潜力和保种优势。
2． 3 Z －染色体的遗传多样性 正常鸡个体由 39 对染色体组成，其中包含 38 对常染色体和 1 对性染色

体 Z /W。Z － 染色体在鸡全基因组中占有重要地位，分布着众多已知或未知的功能基因，这些基因与鸡的

生长发育、性别分化、羽毛颜色、生长及产蛋等质量和数量性状密切相关［41 － 44］。Z 染色体上 SNP 位点的

多态性分析显示，莱航蛋鸡和白洛克肉鸡的多样性程度明显低于丝羽乌骨鸡和红色原鸡，揭示了家鸡在

经历长期高强度选育过程中明显降低了基因组的多态性程度，而且定向选育也导致了不同经济需求鸡种

基因变化的不同［45］。鸡的群体规模大，品种众多，选取鸡 Z 染色体微卫星及 SNP 标记研究鸡的遗传多样

性，探讨定向选育对鸡的起源和进化的影响，对家鸡的育种和生产具有指导意义。
2． 4 SNP 多样性分析 鸡的基因组和人、鼠的基因组相比有 3 个显著的特征: 1) 低密度的重复系列; 2)

高密度的 SNP ( single nucleotide polymorphism) ; 3) 高重组率。目前，SNP 已发展成为遗传多样性分析的重

要标记，新一代测序技术的发展成为 SNP 高通量分型的有力工具。
欧洲 AVIANDIV 研究发现，在 10 个多样性程度较高的鸡的群体中，平均每 50 个碱基存在 1 个

SNP［47］，比过去发现的不同家养品种间的差异度高［46］。GＲOENEN 等对 4 个不同的家鸡群体进行高通量

测序后发现，在这些群体中有 352 303 个 SNP，并且有近 50% 的 SNP 在 2 个或 2 个以上的品系中共同存

在［48］。利用覆盖了 2 500 个信息位点的 SNP 芯片，比较标准的禽类品种和来自商业养殖者的品种的遗传
多样性，结果发现，商业鸡群随着时间的推移失去了超过半数遗传多样性［49］。

通过 SNP 的高通量测序，增加了对全基因组范围内单碱基核苷酸分析的覆盖，为进一步揭示家鸡不

同品种间遗传多样性及其主要经济性状的相关性奠定了基础，使从基因组范围内开展家鸡多样性的研究

成为可能。

3 小 结

近 10 年来，人们对家鸡群体多样性的研究取得一定的成就。随着分子生物学技术的发展，如新一代

测序技术的成熟，为家鸡的起源研究提供了很好的分子生物学方法，使家鸡的遗传多样性和独特性研究

进入了一个新的发展阶段，进一步为家鸡的功能多样性研究奠定了基础。因此，利用先进的分子技术挖
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掘家鸡与经济性状相关的基因，以及我国丰富的物种资源，对家鸡的分子遗传育种和开发利用具有更广

阔的前景。
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Ｒesearch Progress of the Origin and Genetic Diversity
of Domestic Chicken
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Abstract: The origin of chicken，the diversity of mtDNA，microsatellite，Z chromosome，and high-throughput
SNP genotype of chicken were reviewed in order to provide reference for further research in the origin of Chinese
native chicken，guiding their breeding．
Key words: chicken; origin; genetic diversity; progress
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