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摘要：牦牛是青藏高原牧民生产生活中必不可少的特有家畜，对高原区域社会发展具有不可替代的价值。 更为重要的是，作为

青藏高原生态系统中的关键物种，牦牛对于高原生态文明建设的重要意义同样不容忽视。 近年来，随着牦牛饲养数量增加，草
地退化程度加剧，牦牛生产性能也在不断下降，青藏高原原有的土⁃草⁃畜循环和草畜平衡被打破，影响了青藏高原生态系统的

协调、稳定发展。 然而，目前我国的牦牛品种资源划分仍未完全明晰，关于牦牛生产性能退化的原因与提纯复壮的方法途径仍

然有待研究。 综述了高原生态环境对牦牛分布区域与数量变化的影响，不同地理条件下的牦牛品种划分，我国牦牛品种退化的

现状与品种改良的策略与成效，以及牦牛遗传资源的基因组学研究进展，由此提出了针对我国牦牛遗传资源保护与开发利用的

问题对策与研究展望。 在未来的研究中，应科学评估放牧管理现状，建立牦牛遗传资源保护和利用体系，合理规划畜群结构并

制定科学的生产管理措施，确定牦牛在维持草地生态系统稳定性中的作用机制，兼顾草地资源的生产与生态功能，最终实现草

畜平衡。 这为今后的牦牛科研工作和生产实践提供了重要参考。
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Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｙａｋ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔ ｐｌａｔｅａｕ：
ｐｒｏｂｌｅｍｓ ａｎｄ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｓ
ＪＩＡ Ｇｏｎｇｘｕｅ１，５， ＤＩＮＧ Ｌｕｍｉｎｇ２， ＸＵ Ｓｈａｎｇｒｏｎｇ３， ＦＡＮＧ Ｙｏｕｇｕｉ１，５， ＦＵ Ｈｏｎｇｙｕｎ４， ＹＡＮＧ Ｑｉ′ｅｎ１，５，∗

１ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ａｎｄ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｏｆ Ｐｌａｔｅａｕ Ｂｉｏｔａ， Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｐｌａｔｅａｕ Ｂｉｏｌｏｇｙ， Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ， Ｘｉｎｉｎｇ ８１０００１， Ｃｈｉｎａ

２ Ｓｔａｔｅ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ｇｒａｓｓｌａｎｄ Ｅｃｏｌｏｇｙ， Ｓｃｈｏｏｌ ｏｆ Ｌｉｆｅ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｌａｎｚｈｏｕ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ， Ｌａｎｚｈｏｕ ７３００００， Ｃｈｉｎａ

３ Ｑｉｎｇｈａｉ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅ ａｎｄ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ， Ｘｉｎｉｎｇ ８１００１６， Ｃｈｉｎａ

４ Ｑｉｎｇｈａｉ Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ Ｓｔａｔｉｏｎ， Ｘｉｎｉｎｇ ８１０００８， Ｃｈｉｎａ

５ Ｑｉｎｇｈａｉ Ｐｒｏｖｉｎｃｉａｌ Ｋｅｙ Ｌａｂｏｒａｔｏｒｙ ｏｆ Ａｎｉｍａｌ Ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ， Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｉｎｓｔｉｔｕｔｅ ｏｆ Ｐｌａｔｅａｕ Ｂｉｏｌｏｇｙ， Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ， Ｘｉｎｉｎｇ

８１０００１， Ｃｈｉｎａ

Ａｂｓｔｒａｃｔ： Ｙａｋ ｉｓ ｔｈｅ ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ ｉｎｄｉｓｐｅｎｓａｂｌｅ ｆｏｒ ｐｅｏｐｌｅ′ ｓ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｌｉｆｅ ｉｎ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔａｎ ｐｌａｔｅａｕ． Ｉｔ ｉｓ ｏｆ
ｉｒｒｅｐｌａｃｅａｂｌｅ ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ｔｏ ｒｅｇｉｏｎａｌ ｓｏｃｉａｌ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ． Ａｎｄ ｍｏｒｅ ｃｒｉｔｉｃａｌｌｙ， ａｓ ａ ｋｅｙ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔ ｐｌａｔｅａｕ
ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ， ｔｈｅ ｉｍｐｏｒｔａｎｃｅ ｏｆ ｙａｋ ｔｏ ｔｈｅ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｉｖｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｎ ｔｈｅ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔ ｐｌａｔｅａｕ ｓｈｏｕｌｄ ｎｏｔ ｂｅｅｎ
ｎｅｇｌｅｃｔｅｄ． Ｉｎ ｒｅｃｅｎｔ ｙｅａｒｓ， ｗｉｔｈ ｔｈｅ ｉｎｃｒｅａｓｅｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｙａｋｓ ｒａｉｓｅｄ ｂｙ ｈｅｒｄｓｍｅｎ， ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ ｉｓ



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

ｇｒａｄｕａｌｌｙ ａｇｇｒａｖａｔｅｄ ａｎｄ ｔｈｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｙａｋｓ ｉｓ ｇｒａｄｕａｌｌｙ ｄｅｃｌｉｎｅｄ ｉｎ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔａｎ ｐｌａｔｅａｕ． Ｔｈｉｓ
ｐｈｅｎｏｍｅｎｏｎ ｂｒｅａｋｓ ｔｈｅ ｎｏｒｍａｌ ｃｉｒｃｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｏｉｌ， ｇｒａｓｓ ａｎｄ ａｎｉｍａｌ ａｎｄ ｄｅｓｔｒｏｙｓ ｔｈｅ ｈｅｒｂａｇｅ⁃ａｎｉｍａｌ ｂａｌａｎｃｅ， ｗｈｉｃｈ ｈａｓ ａ
ｓｔｒｏｎｇ ｉｍｐａｃｔ ｏｎ ｔｈｅ ｓｔａｂｌｅ ａｎｄ ｈａｒｍｏｎｉｃ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｓｙｓｔｅｍ ｉｎ Ｑｉｎｇｈａｉ⁃Ｔｉｂｅｔ ｐｌａｔｅａｕ． Ｈｏｗｅｖｅｒ， ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ
ａｎｄ ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｙａｋ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ａｒｅ ｓｔｉｌｌ ｎｏｔ ｃｏｍｐｌｅｔｅｄ， ａｎｄ ｉｔ ｉｓ ｓｔｉｌｌ ｔｏ ｂｅ ｓｔｕｄｉｅｄ ｔｈａｔ ｗｈｙ ｔｈｅ
ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ ｏｆ ｙａｋ ｉｓ ｄｅｃｌｉｎｅｄ ｃｏｎｔｉｎｕｏｕｓｌｙ ａｎｄ ｈｏｗ ｔｏ ｃａｒｒｙ ｏｕｔ ｔｈｅ ｐｕｒｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｒｅｊｕｖｅｎａｔｉｏｎ ｗｏｒｋ． Ｉｎ ｔｈｉｓ
ｐａｐｅｒ， ｗｅ ｐａｙｅｄ ａｔｔｅｎｔｉｏｎ ｔｏ ｔｈｅ ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｐｌａｔｅａｕ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔ ｏｎ ｙａｋ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｒｅａ ａｎｄ ｑｕａｎｔｉｔｙ ｃｈａｎｇｅ，
ｃｌａｓｓｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｙａｋ ｂｒｅｅｄｓ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｅｏｇｒａｐｈｉｃａｌ ｃｏｎｄｉｔｉｏｎｓ， ｃｕｒｒｅｎｔ ｓｔａｔｕｓ ｏｆ ｙａｋ ｂｒｅｅｄ ｄｅｇｒａｄａｔｉｏｎ， ｓｔｒａｔｅｇｙ ａｎｄ
ｅｆｆｅｃｔｉｖｅｎｅｓｓ ｏｆ ｂｒｅｅｄ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ． Ｍｏｒｅｏｖｅｒ， ｗｅ ｄｉｓｃｕｓｓｅｄ ａｄｖａｎｃｅｓ ｉｎ ｇｅｎｏｍｉｃ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｙａｋ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ
ｉｎ ｒｅｃｅｎｔ ｙｅａｒｓ， ｔｏ ｃｌａｒｉｆｙ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｉｃ ｒｅｇｕｌａｔｏｒｙ ｍｅｃｈａｎｉｓｍ ｏｆ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｙａｋ． Ｆｕｒｔｈｅｒｍｏｒｅ， ｗｅ ａｌｓｏ ｐｕｔ
ｆｏｒｗａｒｄ ｏｕｒ ｏｐｉｎｉｏｎｓ ａｂｏｕｔ ｐｒｏｂｌｅｍｓ ａｎｄ ｐｅｒｓｐｅｃｔｉｖｅｓ ｉｎ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｙａｋ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ． Ｉｎ ｆｕｔｕｒｅ
ｒｅｓｅａｒｃｈ， ｗｅ ｓｈｏｕｌｄ ｅｖａｌｕａｔｅ ｔｈｅ ｃｕｒｒｅｎｔ ｓｉｔｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｚｉｎｇ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃａｌｌｙ， ｅｓｔａｂｌｉｓｈ ｔｈｅ ｐｒｏｔｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ
ｕｔｉｌｉｚａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ ｏｆ ｙａｋ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ， ｏｐｔｉｍｉｚｅ ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ ａｎｄ ｃｏｎｔｒｏｌ ｌｉｖｅｓｔｏｃｋ ａｍｏｕｎｔ， ｆｏｒｍｕｌａｔｅ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ
ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ ｍｅａｓｕｒｅｓ， ｉｌｌｕｍｉｎａｔｅ ｔｈｅ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｙａｋ ｉｎ ｍａｉｎｔａｉｎｉｎｇ ｔｈｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍ，
ｓｙｎｔｈｅｓｉｚｅ ｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ａｎｄ ｅｃｏｌｏｇｉｃａｌ ｆｕｎｃｔｉｏｎ ｏｆ ｇｒａｓｓｌａｎｄ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｔｏ ａｃｈｉｅｖｅ ｔｈｅ ｈｅｒｂａｇｅ⁃ａｎｉｍａｌ ｂａｌａｎｃｅ． Ｔｈｉｓ ｒｅｖｉｅｗ
ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｉｍｐｏｒｔａｎｔ ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｆｏｒ ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ｒｅｓｅａｒｃｈ ａｎｄ ｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎ ｐｒａｃｔｉｃｅ ｏｆ ｙａｋ ｉｎ ｔｈｅ ｆｕｔｕｒｅ．

Ｋｅｙ Ｗｏｒｄｓ： ｙａｋ； ｂｒｅｅｄ； ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ； ｃｒｏｓｓｂｒｅｅｄｉｎｇ； ｇｅｎｏｍｅ

青藏高原作为地球第三极，具有丰富的生物多样性，是维持生态平衡的重要绿色保障，其天然草地面积约

占中国草地的 １ ／ ３，是我国主要的畜牧业基地之一［１］。 然而低温、低生产力使得高寒草地生态系统非常脆弱，
对人类干扰非常敏感［２］。 近几十年来，过度放牧使得土壤的碳库、氮库和植被的再生能力不断下降［３］，导致

青藏高原草地生态系统受到较为严重的破坏，以致出现不同程度的退化［４］，从而形成恶性循环。 因此，对以

牦牛为代表的高原草食家畜进行放牧策略的调整是保护高寒草地生态系统的重要举措之一。
牦牛在生物学分类上属于偶蹄目牛科牛亚科牛属，是唯一起源于青藏高原且在高海拔地区繁衍至今的珍

稀牛种。 牦牛属于大型反刍动物，体格高大、躯体强健、四肢短粗、被毛厚密，心肺功能发达，采食性能好，抗逆

性强，非常适应高原的恶劣环境［５］。 作为青藏高原最为重要的畜种，牦牛的肉、乳、皮毛、粪便等均是牧民主

要的生活与生产资料来源，是当地牧民生存的最基本条件之一，具有重要的经济生产功能。 而作为高寒草地

生态系统的重要一环，牦牛对于青藏高原生态安全的重要意义同样不容忽视。 绝大多数牦牛生产都是采用传

统的放牧方式，放牧过程中的踩踏、啃食等行为直接影响土壤成分以及牧草的生长状态，而超载放牧更会对草

地承载力造成不可修复的破坏［６⁃７］。 另一方面，放牧强度过大或过小都会导致野生动物种群的异常增长或下

降，因此保持适宜的放牧强度也是维持野生动物种群平衡与青藏高原生态平衡的重要保障［８⁃９］。
现代牦牛主要包括野牦牛（Ｗｉｌｄ ｙａｋ，Ｂｏｓ ｍｕｔｕｓ）和家牦牛（Ｄｏｍｅｓｔｉｃ ｙａｋ，Ｂｏｓ ｇｒｕｎｎｉｅｎｓ） ［１０⁃１１］，二者拥有共

同的祖先———原始牦牛［１２］。 原始牦牛在第三纪晚期（约 ２５０ 万年前）曾广泛分布于欧亚大陆东北部地区，至
第四纪早期更新世则多集中在亚洲中北部、西伯利亚东部以及我国华北和内蒙古区域。 随着青藏高原的隆

起，迁徙至此的原始牦牛逐渐适应了高原的高寒、低氧、干旱的特殊环境，进化为如今的野牦牛。 野牦牛主要

生活在青藏高原海拔 ４０００—６０００ ｍ 的高山寒漠地带，角大而粗，全身覆有丰厚粗长的黑褐色被毛，背线、嘴
唇、眼睑为灰白色或乳白色，体型比家牦牛大得多。 野牦牛擅长攀高涉险，性猛机警，适应性强，属于优势型

“原生亚种”。 家牦牛则是古羌人在旧石器时代（约 １ 万年前）由野牦牛饲养驯化而来，体型较小，性情温和，
属于退化型“驯化亚种” ［１３］。

虽然家牦牛与野牦牛的生物学特性相近，生境上也多有重叠，但由于长期缺乏系统的品种选育，家牦牛生

产性能出现了明显的下降。 尤其随着牦牛养殖数量增加，草地承载能力下降，牧草资源与家畜资源双重退化

的压力导致了各地超载放牧的普遍发生。 这一恶性循环破坏了青藏高原人⁃草⁃畜的生态平衡，严重影响了高
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寒草地生态系统的健康发展。 因此，想要促进青藏高原退化草地恢复，实现草地生态功能与生产功能的协调，
核心举措之一就是针对以牦牛为代表的高原草食家畜进行科学有效的遗传资源管理。 通过构建适宜的家畜

品种配置、营养补充和高效繁育的均衡生产调控模式，创建青藏高原畜牧业营养均衡生产体系，优化放牧管

理，缓解草场压力，选择最适放牧强度，维持或增加草地植被的初级生产力［１］，才能够更好地实现草畜营养平

衡，充分发挥高寒草地生态系统的长板效应，为青藏高原经济发展和生态文明建设奠定理论和实践基础。

１　 牦牛的分布区域与数量变化

１．１　 野牦牛的分布区域与数量变化

野牦牛曾广泛分布于青藏高原及周边区域，包括中国西部、印度北部、尼泊尔、不丹、哈萨克斯坦、蒙古、俄
罗斯南部等地［１４⁃１５］。 然而近期资料显示，大部分地区的野牦牛濒临或已经灭绝，除尼泊尔西北部和印度拉达

克地区还有极少量分布外，目前幸存的野牦牛绝大多数都生活在中国青藏高原区域。 据估测，１９９５ 年全球野

牦牛成年个体数量约为 １５０００ 头，其中西藏有 ８０００—８５００ 头、青海有 ３２００—３７００ 头、新疆有 ２０００—２５００
头［１４，１６］。 尽管随着保护力度的加大，我国可可西里、三江源、羌塘、阿尔金山等自然保护区的野牦牛群体逐渐

保持稳定或有所回升，然而野牦牛的整体数量仍呈持续衰退趋势。 据世界自然保护联盟（ＩＵＣＮ）濒危物种红

色名录调查，２０１４ 年全球野牦牛成年个体数量仅为 ７５００—９９９９ 头，属于易危（Ｖｕｌｎｅｒａｂｌｅ Ｃ１）种群［１７］。

图 １　 １９５９—１９９９ 年以前中国青海省与西藏自治区牦牛数量变化

　 Ｆｉｇ． １ 　 Ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｙａｋ ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ Ｑｉｎｇｈａｉ ａｎｄ Ｔｉｂｅｔ

ｆｒｏｍ １９５９ ｔｏ １９９９

１．２　 家牦牛的分布区域与数量变化

与野牦牛的分布区域基本一致，全世界 ９５％以上

的家牦牛也都集中在中国的青藏高原及周边区域，主要

包括青海、西藏、四川、甘肃、新疆、云南等省（自治区）。
以青海省与西藏自治区为例，建国后，随着我国社会经

济的发展和生产力的恢复，牦牛养殖数量也逐渐增长，
由 １９５９ 年的 ２１３ 万头和 １００ 万头攀升至 １９８９ 年的 ４４６
万头和 ４１２ 万头。 但是由于缺乏对草地资源利用的节

制，高原草地退化现象普遍发生，传统放牧模式已经无

力承载更多数量的草食家畜，此后的十年内牦牛增长态

势逐渐放缓，甚至出现了下降（图 １）。
而进入 ２１ 世纪以来，随着国家对于畜牧产业结构

的调整，我国牦牛产业逐步由单纯追求生产规模的增长

转向高效率、高质量、精加工的发展模式。 牦牛饲养逐

步集中于青海、西藏、四川和甘肃四省（自治区）的牧区

与半牧区，饲养模式也由传统的游牧向放牧与补饲相结合的方向转变，由数量增长向数量与质量均衡发展转

变。 据《中国畜牧兽医年鉴（２０１８）》统计，我国牧区与半牧区 ２０１７ 年末牦牛存栏量达到 １３４６．４７ 万头，其中青

海（４５６．３５ 万头）、西藏（３７２．３５ 万头）、四川（３６９．２９ 万头）和甘肃（１２２．６３ 万头）四省（自治区）的牦牛存栏量

就占到总数的 ９８．０８％ ［１８］。 进一步分析四省（自治区）的牦牛数量变化，可以看到，除西藏牦牛数量还呈现出

一定幅度的波动，各省（自治区）的牦牛数量均逐渐趋于稳定（图 ２）。
为了进一步剖析生态环境对牦牛养殖的影响，我们统计了青海省 ３８ 个县域单位 ２００９ 年至 ２０１８ 年的牦

牛存栏量。 从区域环境上看，青海省的牦牛群体与植被覆盖类型的分布基本保持一致［１９］。 以草原和稀树灌

木草原为主的青南牧区牦牛数量最多，其次是以草甸和草本沼泽为主的环湖地区和祁连山区也有较多牦牛分

布，但以荒漠为主的柴达木盆地和以旱地为主的东部农业区并不适于放牧，牦牛数量也相对较少。 从数量变

化上看，位于青南牧区的玉树藏族自治州以及海西蒙古族藏族自治州南部牦牛数量逐年大幅攀升；海北、黄
南、海南和果洛 ４ 个中部藏族自治州的牦牛数量基本保持持平或增长后回落的态势；而东部农业区的西宁市、

６１３６ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４０ 卷　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

图 ２　 ２０００—２０１７ 年青海、西藏、四川和甘肃的牦牛数量增速变化

Ｆｉｇ．２　 Ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｙａｋ ｎｕｍｂｅｒｓ ｉｎ Ｑｉｎｇｈａｉ， Ｔｉｂｅｔ， Ｓｉｃｈｕａｎ ａｎｄ Ｇａｎｓｕ ｆｒｏｍ ２０００ ｔｏ ２０１７

海东市牦牛数量也随市场需求的提升有所增加（图 ３）。 牦牛数量整体上呈西南多东北少的态势，这可能与青

海省畜牧产业结构和生态保护策略的调整有关。

图 ３　 ２００９—２０１８ 年青海省各县牦牛数量变化

Ｆｉｇ．３　 Ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅ ｏｆ ｙａｋ ｎｕｍｂｅｒｓ ａｔ ｃｏｕｎｔｙ ｌｅｖｅｌ ｉｎ Ｑｉｎｇｈａｉ ｐｒｏｖｉｎｃｅ ｆｒｏｍ ２００９ ｔｏ ２０１８

２　 牦牛的品种分类

与牦牛饲养规模一致，我国的牦牛物种多样性也居于世界首位。 ２０ 世纪 ７０ 年代末至 ８０ 年代初进行的
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第一次畜禽种质资源普查共列出了 ５ 个地方品种（九龙牦牛、青海高原牦牛、天祝白牦牛、麦洼牦牛、西藏高

山牦牛） ［１１］。 ２００６ 至 ２０１０ 年进行的第二次畜禽遗传资源调查新增了 ７ 个地方品种（木里牦牛、中甸牦牛、娘
亚牦牛、帕里牦牛、斯布牦牛、甘南牦牛、巴州牦牛）和 １ 个培育品种（大通牦牛） ［２０］。 此后，国家畜禽遗传资

源委员会于 ２０１５ 年新增了 １ 个地方品种（金川牦牛），２０１７ 年新增了 ４ 个地方品种（昌台牦牛、类乌齐牦牛、
环湖牦牛、雪多牦牛），２０１９ 年新增了 １ 个培育品种（阿什旦牦牛）。 这些牦牛品种的中心产区分布也与各省

的牦牛养殖规模基本相符：青海 ５ 个、西藏 ５ 个、四川 ５ 个、甘肃 ２ 个、新疆 １ 个、云南 １ 个（图 ４）。 由于各个地

区的地理条件不同，各地的牦牛品种也在长期演化中形成了自己独有的特色。 例如，比一般牦牛多一对肋骨

的金川牦牛在肉、奶等生产性能上更为优异［２１⁃２２］；而最新的培育品种阿什旦牦牛则具有优良的无角性状，因
此更适宜现代的舍饲化饲养［２３］。

图 ４　 中国主要牦牛地方品种与培育品种分布

Ｆｉｇ．４　 Ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｎａｔｉｖｅ ｂｒｅｅｄｓ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｂｒｅｅｄｓ ｏｆ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｙａｋｓ

左侧为中国牦牛品种分布图，橘色序号标注的是第一次畜禽种质资源普查列出的牦牛地方品种，粉色序号标注的是第二次畜禽遗传资源调

查新增的牦牛地方品种，红色序号标注的是 ２０１１ 年以后新增的牦牛地方品种，黄色序号标注的是牦牛培育品种；右侧为每个牦牛品种对应

的中心产区

３　 牦牛的品种退化与品种改良

３．１　 牦牛的品种退化

由于长期缺乏系统的品种保护，加之牦牛养殖环境普遍较为封闭，缺乏必要的畜种间交流，因此目前我国

各地的牦牛资源都存在不同程度的退化现象，主要表现为：繁殖成活率低，犊牛生长缓慢，成年个体体重、胴体

重下降，出栏、产犊周期延长等［２４⁃２５］。 另一方面，随着牦牛养殖数量的增加，过度放牧对天然草场的破坏日益

严重，而脆弱的高原生态系统又进一步导致了牦牛生存环境的恶化，影响了牦牛的正常生产。 以最早收录的

九龙牦牛、青海高原牦牛、麦洼牦牛、西藏高山牦牛 ４ 个地方品种为例，２０００ 年左右测量的体重数据均大幅低

于 １９８５ 年以前的测量结果，下降幅度在 １３％—５０％之间，体尺指标也多数呈下降趋势，表明了各牦牛品种均
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存在不同程度的退化现象［１１，２０］（图 ５）。

图 ５　 中国 ４ 个牦牛品种成年期个体的体重、体尺变化

Ｆｉｇ．５　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔｓ ａｎｄ ｓｉｚｅｓ ｏｆ ｆｏｕｒ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｙａｋ ｂｒｅｅｄｓ ａｔ ａｄｕｌｔｈｏｏｄ

图中分别统计了不同年份九龙牦牛、青海高原牦牛、麦洼牦牛和西藏高山牦牛 ４ 个品种成年期雄性与雌性个体的体重与体尺数据；绿色代

表的是 １９８５ 年以前第一次全国畜禽种质资源普查的结果，红色代表的是 ２０００ 年左右第二次全国畜禽遗传资源调查的结果。 星号表示两

次测定数据间通过 ｔ 检验分析差异显著（∗∗∗Ｐ ＜ ０．００１）；西藏高山牦牛测定数据缺乏标准差，故无法进行统计分析

近年来，随着我国对畜禽遗传资源保护的重视，牦牛生产性能下降的趋势得到了一定程度的缓解。 ２０１８
年对青海省内 ３ 个主要牦牛类群的测定结果与 １９８１ 年和 ２００８ 年的两次测定结果进行比较。 ２００８ 年的 ３ 个

类群牦牛体重与 １９８１ 年的测定数据相比均大幅降低，下降幅度在 ８％—３４％之间。 而 ２０１８ 年的测定数据显

示，除高原型与环湖型雄性牦牛体重又进一步下降外，其余各组的体重都得到了不同程度（２％—２４％）的恢

复［２６⁃２７］（图 ６）。
３．２　 牦牛的品种改良

牦牛是一个未经有计划选择和培育的原始畜种，因此相较于其他家养动物更易出现品种退化。 因此，对
牦牛进行杂交改良与品种选育是防止品种退化、提高生产性能的重要途径［２８］。 中国拥有悠久的牦牛改良历

史，汉朝已有牦牛与其他牛种杂交的记录。 目前的牦牛杂交策略主要是使用普通肉牛或野牦牛的雄性个体与

母牦牛进行杂交。
肉牛与牦牛杂交获得的杂交优势种被称为犏牛，其生产性能高于普通牦牛，具有较好的经济效益。 研究

显示，犏牛的各项生产性能均优于同龄牦牛，犏牛体重平均比牦牛增加 ５０％以上，产奶量是牦牛的 ２．５ 倍以

上，具有明显的杂种优势［２９⁃３１］。 然而，杂交产生的雄性犏牛不育，雌性犏牛的生育力也大幅下降，虽然级进杂

交可使后代生育力逐渐恢复，但其生产性能和适应性又会逐代下降，因此犏牛的规模化生产仍然受到严重

制约［３２］。
利用野牦牛更好的生物学特性与生态适应性对家牦牛进行提纯、复壮是另一条重要的品种改良手段。 研

究显示，半野血牦牛的体重、体尺指标与屠宰性能均高于家牦牛，具有较强的杂种优势。 然而相较于 １ ／ ２ 野血

牦牛，１ ／ ４ 野血牦牛的生产性能增长幅度已经出现了下降趋势［３３］。 随着野牦牛血统的逐渐稀释，杂交后代的

生产性能依然会面临退化的境遇。 因此，在与野牦牛杂交的基础上，对杂交后代进行系统选育，固定优良性
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图 ６　 青海省 ３ 个牦牛类群成年期体重、体尺变化

Ｆｉｇ．６　 Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｂｏｄｙ ｗｅｉｇｈｔｓ ａｎｄ ｓｉｚｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｔｈｒｅｅ ｙａｋ ｇｒｏｕｐｓ ａｔ ａｄｕｌｔｈｏｏｄ ｉｎ Ｑｉｎｇｈａｉ ｐｒｏｖｉｎｃｅ

图中分别统计了高原型牦牛、环湖型牦牛和白牦牛 ３ 个品种成年期雄性与雌性个体不同年份的体重与体尺数据；灰色代表的是 １９８１ 年测

定结果，橙色代表的是 ２００８ 年测定结果，红色代表的是 ２０１８ 年测定结果；橙色星号表示 １９８１ 年与 ２００８ 年测定数据间通过 ｔ 检验分析差异

显著（∗Ｐ ＜ ０．０５、∗∗Ｐ ＜ ０．０１、∗∗∗Ｐ ＜ ０．００１），红色星号表示 ２００８ 年与 ２０１８ 年测定数据间通过 ｔ 检验分析差异显著（∗Ｐ ＜ ０．０５、

∗∗Ｐ ＜０．０１、∗∗∗Ｐ ＜ ０．００１）

状，获得遗传性能稳定、生产性能与适应性良好的牦牛新品种，是牦牛品种改良的有效途径。 青海省大通种牛

场和中国农业科学院兰州兽医研究所合作培育的大通牦牛和阿什旦牦牛都是牦牛遗传资源开发利用的成功

案例［３４⁃３５］。

４　 牦牛基因组研究进展

随着分子生物学的发展，越来越多的新技术和手段被应用于牦牛遗传资源的研究与开发利用。 早期的工

作多围绕 ＤＮＡ 分子标记展开，所采用的技术包括 ＲＦＬＰ 与 ＰＣＲ⁃ＲＦＬＰ 标记技术、微卫星标记、ＡＦＬＰ 标记、
ＤＮＡ 指纹标记、ＰＣＲ⁃ＳＳＣＰ 标记、ＲＡＰＤ 标记、ＳＮＰｓ 标记和 ｍｔＤＮＡ 标记等，主要用于研究牦牛品种的起源与演

化、不同牦牛品种 ／类群间的分类与亲缘关系以及牦牛重要经济性状功能基因的挖掘［３６⁃３７］。
虽然 ＤＮＡ 分子标记的研究为牦牛的遗传特性研究提供了丰富的信息，但是更多的工作还需要依赖于基

因组学手段来开展。 家牦牛和野牦牛的线粒体基因组先后于 ２００７ 年和 ２００９ 年测序完成［３８⁃３９］。 结果显示，家
牦牛和野牦牛的线粒体基因组序列长度均为 １６３２２ ｂｐ，结构与其他牛种相同，均包括 ２２ 个 ｔＲＮＡ、２ 个 ｒＲＮＡ、
１３ 个蛋白编码基因和 １ 个 Ｄ⁃ｌｏｏｐ 区。 通过物种聚类分析，研究人员证实家牦牛与野牦牛的线粒体基因组结

构最为接近，二者在进化上与美洲野牛相聚后再与瘤牛相聚，最后再与水牛聚为一大类［４０］。 这与牦牛作为牛

亚科中一个独立属的观点相符［４１］。
２０１２ 年，Ｑｉｕ［４２］公布的牦牛基因组数据首次将研究上升到了全基因组层面。 研究通过对 １ 头雌性牦牛基
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因组的测序，揭示了牦牛对于高海拔生活的适应性是伴随着能量代谢和低氧适应相关基因的正向选择发生

的。 随后，该研究小组又通过重测序比较分析了 ２６ 个地区的 １３ 头野牦牛和 ５９ 头家牦牛全基因组遗传变异

图谱，证实了青藏高原的野牦牛驯化在 ７３００ 年前的新石器时代早期已经发生，而且驯化数量在 ３６００ 年前增

长了约 ６ 倍［４３］。 ２０１８ 年，Ｗｕ 等［４４］通过对青藏高原牦牛与黄牛基因组数据的分析，表明二者间存在显著的基

因交流，部分黄牛由牦牛中获得了低氧诱导通路相关基因，而一些黄牛的毛色相关基因则被导入牦牛基因组

中。 除了对牦牛起源与演化的研究，全基因组测序也被用于发掘牦牛一些重要经济性状的功能基因。 梁春年

等［４５］分别对有角和无角牦牛的基因组进行了解析；Ｌａｎ 等［４６］ 则比较了不同肋骨数的金川牦牛基因组；Ｅ
等［４７］分别选择了天祝白牦牛与黑或花色的西藏牦牛进行重测序。 研究人员分别筛选出了不同性状相关的候

选基因，然而这些基因的功能验证还需要结合后续的分子生物学实验。 近年来关于牦牛基因组的主要研究见

表 １。 基因组数据的不断丰富和合理使用有助于牦牛驯化与品种形成历史的阐明，也能够在此基础上进一步

挖掘牦牛生理特性的分子调控机理与关键调控基因，从而更为精准地实现现有品种资源的整合与新型遗传资

源的开发利用。

表 １　 近年来关于牦牛基因组测序的主要研究进展

Ｔａｂｌｅ １　 Ｒｅｃｅｎｔ ｐｒｏｇｒｅｓｓ ａｂｏｕｔ ｙａｋ ｇｅｎｏｍｅ ｒｅｓｅａｒｃｈ

年份
Ｙｅａｒｓ

研究对象
Ｓｔｕｄｙ ｓｕｂｊｅｃｔｓ

主要发现
Ｍａｉｎ ｆｉｎｄｉｎｇｓ

文献
Ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｓ

２０１２ 雌性家牦牛 １ 头
首次获得牦牛参考基因组，发现牦牛对于高海拔生活的适应性伴随能量代谢和
低氧适应相关基因的正向选择发生。 ［４２］

２０１４ 野牦牛和家牦牛各 ３ 头
筛选出超过 １０００ 个可能在驯化中受到强烈人工选择的候选基因组区域，发现
家牦牛的连锁不平衡程度高于野牦牛，但二者间的遗传分化程度并不高。 ［４８］

２０１５ 野牦牛 １３ 头、家牦牛 ５９ 头
证实青藏高原的野牦牛驯化在 ７３００ 年前的新石器时代早期已经发生，而且驯
化数量在 ３６００ 年前增长了约 ６ 倍。 ［４３］

２０１６ 有角和无角牦牛各 １０ 头 发现蛋白的表达差异要比结构差异更易对有角表型产生重要影响。 ［４５］

２０１６ 野牦牛 １４ 头、家牦牛 ６５ 头 首次绘制出牦牛的拷贝数变异图谱。 ［４９］

２０１８ 野牦牛 １３ 头、家牦牛 ５９ 头 发现家牦牛的有害突变明显高于野牦牛。 ［５０］

２０１８ １５ 根和 １４ 根肋骨的金川牦
牛各 ３ 头

证实金川牦牛作为一个独立的牦牛种群，驯化程度和选育强度均要高于其他
品种。 ［４６］

２０１８ 牦牛数据来源于 ＳＲＡ 数
据库

发现牦牛与黄牛间存在显著的基因交流，部分黄牛由牦牛中获得了低氧诱导通
路相关基因，而一些黄牛的毛色相关基因则被导入牦牛基因组中。 ［４４］

２０１９ 白牦牛 １４ 头、黑或花牦牛
１５ 头

共找到 ９ 个毛色相关候选基因，主要与环境信息处理、机体代谢等相关。 ［４７］

２０１９ 高海拔牦牛 １５ 头、低海拔
牦牛 １４ 头

共找到 ２１ 个海拔相关候选基因，主要与环境信息处理、环境适应等相关。 ［５１］

５　 问题对策与展望

近年来，我国牦牛科研工作取得了长足的进步，尤其是传统育种与分子育种的结合，大大加速了牦牛地方

品种资源挖掘和新品种培育的步伐。 然而，与其他优良牛种相比，牦牛遗传资源的研究、保护和利用还处于较

低水平。 虽然牦牛的起源、演化与驯化历史已经较为清晰，但各品种间的亲缘关系较为混乱，仍有大量遗传资

源有待开发。
从我国牦牛产业发展的角度来看，目前仍然存在诸多问题需要借助科学研究加以解决：（１）过度放牧引

起草地退化，而草地的严重退化又导致牦牛在关键发育时期营养不良、生产性能下降，形成了草地退化⁃牦牛

生产性能退化⁃超载过牧的恶性循环。 因此，必须科学评估放牧管理现状，给出不同区域类型草地的最适载畜

量，严禁超载过牧，同时通过生态恢复和生态治理建立退化草地恢复的适应性管理体系。 （２）草地生态系统

１２３６　 １８ 期 　 　 　 贾功雪　 等：青藏高原牦牛遗传资源保护和利用：问题与展望 　



ｈｔｔｐ： ／ ／ ｗｗｗ．ｅｃｏｌｏｇｉｃａ．ｃｎ

的退化和科学管理方式的缺失，造成牦牛品种的退化，严重影响生产效率的提升，无法支撑现代生态畜牧业体

系的构建。 因此，需要建立科学的牦牛遗传资源保护和利用体系，通过本品种选育和杂交改良等技术，加强优

良品种培育和良种普及率，进一步挖掘优势生产性状，提高牦牛生产综合水平。 （３）牦牛畜群结构和品种结

构不合理，部分地区在宗教观念等影响下，基础母畜比例失调，导致畜群总增率、出栏率和商品率过低。 因此，
需要通过计算草场营养载畜量和牦牛营养需求，合理规划畜群结构并制定科学的生产管理措施，提高单位草

地面积的生产效率。 （４）牦牛在青藏高原生态系统中的生态地位有待明确。 牦牛有别于奶牛、黄牛，它不仅

仅是牧民生活和牧区经济发展依赖的生产资料，其另一个更重要的作用是生态调节功能。 因此，通过进一步

研究确定牦牛在维持草地生态系统稳定性中的作用机制，确定不同草地类型、不同季节适宜的放牧牦牛数量、
品种、结构以及管理模式，确保青藏高原草地生态系统人⁃草⁃畜的和谐统一、健康发展。 （５）牦牛遗传、营养、
疾病防治和管理等基础研究滞后，现代化牦牛产业的形成与发展亟待加强。 以牦牛为代表的高原畜牧业健康

发展是保证高原地区经济生产与生态保护平衡的基石。 因此，进一步厘清牦牛资源分布，合理调控饲草供给、
牛群结构与生产区域，制定适宜的营养、繁殖策略，保障牛群的健康有序生产，在此基础上对退化草地进行综

合治理，才能满足草地资源生产与生态功能的兼顾，从而实现草畜平衡。
牦牛产业的健康发展直接影响青藏高原牧区经济与牧民生活水平的提高，关系到青藏高原的生产功能和

生态服务功能的平衡，更关系到青藏高原人⁃草⁃畜的生态平衡。 因此，进一步加强牦牛学科研究，持续发展草

地畜牧业，维持生态平衡，实现人与自然的和谐共处，具有深远的经济、社会与生态意义。
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