项目公示信息
	项目名称
	柴达木黄牛全基因组遗传多样性、群体遗传结构及功能基因发掘

	公示时间
	2025年7月15日—2025年7月21日

	主要完成人
	马志杰，雷初朝，李瑞哲，陈宁博，陈生梅

	主要完成单位
	青海大学，西北农林科技大学，青海省畜牧兽医科学院

	提名者
	青海大学

	提名意见
	柴达木黄牛是我国优良的地方黄牛品种之一，也是青海省唯一的黄牛品种，其在柴达木盆地及其周边区域畜牧业发展中发挥着重要作用。然而，当前有关柴达木黄牛分子水平上的研究还不深入，其群体基因组学方面的系统研究报道甚少。该项目综合利用分子标记和基因组重测序技术，首次在分子水平上系统探究了柴达木黄牛的遗传多样性，明确了柴达木黄牛的分子遗传多样性状况，促进了柴达木黄牛遗传多样性的保护和利用。在全基因组水平上研究首次揭示世界家牛至少拥有5个祖先和父系支系，东亚家牛主要由3个不同的祖先（即东亚普通牛、欧亚普通牛和中国瘤牛）组成，这为了解世界家牛特别是东亚家牛的起源、驯化和复杂的进化历史提供了洞察和新见解，也为弄清柴达木黄牛等东亚地区地方黄牛品种的群体结构和遗传背景奠定了理论基础。研究首次在分子水平上揭示了柴达木黄牛的群体遗传结构组成，探明了其与部分国内外黄牛品种间的遗传关系，并发掘一批新的与其肉、乳、免疫等相关的候选功能基因。该研究成果为柴达木黄牛种质资源的分子评估、合理保护和开发利用提供了基础材料，也为开展柴达木黄牛分子育种实践奠定了良好的基础。
该项目成果具有较高的创新性和前沿性，达到国际先进水平。共发表论文11篇（SCI 3篇，CSCD核心8篇），其成果发表在Nature Communications（影响因子14.7，JCR Q1（Top））、Frontiers in Veterinary Science（影响因子2.6，JCR Q1）和畜牧兽医学报等期刊上。代表性论文累计他引次数268次（其中SCI他引次数263次）。授权实用新型专利2件。培养硕、博士6名，“昆仑英才·高端创新创业人才”拔尖、领军人才各1名，2人晋升高级实验师和研究员，1人被评为青海省自然科学与工程技术优秀学科带头人。
本单位同意推荐“柴达木黄牛全基因组遗传多样性、群体遗传结构及功能基因发掘”项目申报2025年度青海省科学技术奖-自然科学奖。

	项目简介
	该项目属畜牧、兽医科学的畜牧、兽医科学基础学科研究领域，也属于生物学的遗传学和分子生物学研究领域。
1 主要研究内容  （1）柴达木黄牛的遗传多样性分子评估；（2）柴达木黄牛的群体遗传结构及与国内外部分黄牛品种间的遗传关系分析；（3）柴达木黄牛性状相关候选功能基因的发掘。
2 科学发现点  （1）首次系统揭示了柴达木黄牛的分子遗传多样性状况，表明柴达木黄牛常染色体、线粒体基因组遗传多样性丰富，Y染色体基因组遗传多样性水平较低。（2）首次在基因组水平上探明了东亚家牛的祖先组成，发现世界家牛至少拥有5个祖先，而东亚家牛主要由东亚普通牛、欧亚普通牛和中国瘤牛3个不同的祖先组成。（3）首次明确了柴达木黄牛的群体遗传结构组成及与部分国内外黄牛品种间的分化状况和遗传关系，发现柴达木黄牛拥有普通牛和瘤牛血统，以东亚普通牛血统为主；柴达木黄牛与蒙古牛、哈萨克牛、延边牛等中国北方黄牛品种间遗传关系较近，而与日本和牛、荷斯坦牛、安格斯牛等国外品种遗传关系较远。（4）发掘一批新的与柴达木黄牛重要性状相关的候选功能基因。基于基因组受选择分析发掘36个与其生长、肉、乳、免疫等性状相关的候选功能基因。
3 科学价值  （1）首次系统揭示了柴达木黄牛的分子遗传多样性状况、群体遗传结构组成及与部分国内外牛品种间的遗传关系，发掘一批与其性状相关的候选功能基因，为柴达木黄牛种质资源的分子评估、保种和杂交改良提供了基础材料，也为开展柴达木黄牛分子育种实践奠定了良好的基础。（2）首次在全基因组水平上明确了东亚家牛的祖先组成，为了解东亚家牛的血统构成、起源和复杂的进化历史提供了洞察和新见解，也为弄清柴达木黄牛等东亚地区地方黄牛品种的群体结构和遗传背景奠定了理论基础。（3）研究添补了中国肉牛产业发展研究中缺乏柴达木黄牛这一青藏高原地区优良地方黄牛品种分子基础数据和信息的短板，对促进我国地方黄牛品种的合理保护和开发利用、高原肉牛产业发展、高原民族地区种业振兴等均具有重要的战略意义。
[bookmark: _GoBack]4 同行引用及评价  本项目共发表论文11篇（SCI 3篇，CSCD核心8篇），其中3篇SCI论文发表在Nature Communications（影响因子14.7，JCR Q1（Top））、Frontiers in Veterinary Science（影响因子2.6，JCR Q1）和Animal Genetics（影响因子1.8，JCR Q2）期刊上；1篇以封面论文发表在浙江大学学报（农业与生命科学版）上。代表性论文累计他引次数268次（SCI他引次数263次），相继被Nature、Science、BMC Biology、Journal of dairy science等国际知名期刊发表的论文所引用。经青海省科技查新检索咨询中心进行国际国内查新，并由青海省科技厅组织中国科学院西北高原生物研究所、青海师范大学、青海省畜禽遗传资源保护利用中心等单位专家鉴定，认为项目所获成果具有较高的创新性、突破性和前沿性，达到国际先进水平。
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