
2025年全国硕士研究生招生考试《专硕农业综合二之 动物遗传学》考试大纲

一、考试性质
《动物遗传学》考试是为湖南农业大学农业硕士（畜牧领域、渔业发展领域）招收硕士研究生而设置的具有选拔性质的招生考试科目，其目的是科学、公平、有效地测试考生大学本科阶段《动物遗传学》课程的掌握情况，包括该课程的基本知识、基本理论的概念、原理和方法，评价的标准是高等学校本科毕业生能达到的及格或及格以上水平，以保证被录取者具有必要的动物遗传学专业知识和技能，有利于择优选拔。
二、考查目标
动物遗传学考试涵盖动物遗传学重要概念的掌握、对知识点含义的理解和描述，在理解的基础上，能运用基本概念、基本原理和基本方法，综合分析和解决有关的理论和实际问题。
三、考试形式和试卷结构
（一）试卷满分及考试时间
本试卷满分为150分，考试时间为180分钟。（动物遗传学为50分）
（二）答题方式
答题方式为闭卷、笔试。
（三）试卷内容结构
分子遗传学基础，约15%
细胞遗传学基础，约10%
遗传的基本定律，约12%
遗传物质的改变，约11%
动物遗传操作，约10%
群体遗传学，约16%
数量遗传学，约11%
动物基因组学基础，约10%
免疫遗传学基础，约5%
（四)试卷题型结构
名词解释18分（6小题，每小题3分）
问答题24分（3小题，每小题8分）
计算题（或综合题）8分
四、考查内容
（一）分子遗传学基础
遗传物质的特征  遗传物质的基本特征是能够自我复制，能够控制性状的产生，具备分子结构相对稳定性，具有丰富的多样性，以及能引起可遗传的变异等。遗传信息传递的主要方式是以DNA或RNA的为储存形式，以蛋白质或RNA为功能表现形式。
DNA的结构  DNA的结构包括一级结构、二级结构和高级结构。四种核苷酸按照一定的顺序排列，通过3'-5′磷酸二酯键相互连接，构成DNA的一级结构。Watson-Crick的双螺旋结构模型总结了DNA二级结构的主要特征，双螺旋模型所描绘的B型DNA是生物体最常见的一种。
RNA分子类型  RNA分子类型是多样的，除了在蛋白质合成过程中起到直接作用的mRNA、rRNA、tRNA以外，还有许多种类的RNA分子起着重要的调节作用或直接参与加工过程。
基因的概念  基因是控制生物性状的基本遗传单位。基因的概念在不断地发展，更多的基因结构形式逐渐被发现，熟记真核生物编码基因的一般结构，了解基因遗传信息传递的一般过程。
DNA的复制  DNA复制以半保留复制方式完成，复制合成的方向保持5'→3'方向。
转录  转录是遗传信息由DNA传递到RNA。与原核生物不同，真核细胞转录产生的mRNA要经过加工才具有功能。
蛋白质的生物合成  蛋白质的生物合成就是核糖体RNA与转运RNA和信使RNA在各种因子的参与下相互作用的过程。最终产生的蛋白质氨基酸序列仍需要加工与修饰，才能变成有功能的蛋白质。
（二）细胞遗传学基础
细胞的结构  细胞的结构可分为原核细胞和真核细胞两大类。原核细胞一般较小，结构简单，细胞质由DNA、RNA、蛋白质及其它小分子构成。真核细胞的结构分为细胞膜、细胞质和细胞核三部分，细胞质内有线粒体、核糖体、内质网、高尔基体、中心体、溶酶体和液泡等众多的细胞器，其中线粒体、核糖体和内质网等具有重要的遗传功能，细胞核是遗传物质集聚的主要场所。
染色体  在细胞中，由DNA、组蛋白、非组蛋白和少量的RNA构成染色体，染色体可以是线性的或环状的，每个物种染色体的数目和形态是恒定的，通过染色体形态特征和数目的分析，可以研究物种的起源、演化和分类，以及遗传病的诊断、基因定位、遗传图绘制、遗传标记筛选等。
细胞分裂  当细胞分裂时，细胞必须精确维持染色体的组成，着丝粒在染色体分离过程中起着至关重要的作用，而端粒帮助保护和复制染色体末端。真核细胞精确地将染色体的复制和分离过程分开，染色体的分离有有丝分裂和减数分裂两种方式，在动物生活史中，经过有丝分裂和减数分裂，使染色体经历了“二倍体(2n)－单倍体(n)－二倍体(2n)”的循环过程。
性别决定  性别作为许多单位遗传性状的综合体受遗传和环境两方面因素的影响，其表现形式和决定机制具有多样性。性染色体有XY、XO、ZW、ZO等4种构型。具有两条相同性染色体的性别称为同配性别，相反，带有不同性染色体的性别称为异配性别。在XY型中，雌性为同配性别(XX)，雄性为异配性别(XY)，而ZW型刚好与XY型相反，雌性为异配性别(ZW)，雄性为同配性别(ZZ)。Y染色体对动物的性别决定起关键作用，具有强烈的雄性化基因系统；SRY基因是与性别决定相关的基因，动物的性别就是以SRY基因为主导，一系列其他基因参与作用而形成的。
配子发生  配子是指生物进行有性生殖时，由生殖系统所产生的成熟性细胞，简称生殖细胞。生物体在形成配子时，由于减数分裂，成对的遗传因子彼此分离，分别进入不同的配子中，由于染色体组成具有多样性，配子中只含有每对遗传因子的一个，导致不同配子遗传物质的差异。受精时，雌雄配子的结合是随机的。受精过程中卵细胞和精子结合的随机性，使同一双亲的后代也必然呈现多样性。
（三）遗传的基本规律
分离定律  分离定律是遗传学中最基本的一个定律。它从本质上阐明了控制生物性状的遗传物质是以自成单位的遗传粒子（基因）存在的。基因作为遗传单位在体细胞中是成双的，它在遗传上具有高度的独立性，因此，在减数分裂形成配子的过程中，成对的基因能够彼此互不干扰，独立分离，通过基因重组在子代继续表现各自的作用。这一规律从理论上说明了生物界由于杂交和分离所出现的变异的普遍性。
自由组合定律  自由组合定律的实质是（以两对非等位基因为例）位于不同对同源染色体上的两对非等位基因是互不联系独立存在的，当F1形成配子时，等位的基因分离，非等位的基因自由组合，两对基因分别进入不同的配子，形成四种类型的配子，且比例为1：1：1：1，假设配子全部成活，并且配子的结合是随机的，在F2形成9:3:3:1的表型分离比。
基因互作  分为以下几种类型：不完全显性、共显性、复等位基因、上位作用（包括显性和隐性上位）、重叠作用等，除了熟记这些互相作类型的基本概念，其中要求必须掌握复等位基因的特点和遗传机制，复等位基因是指在在群体中占据同源染色体上相同位点的两个以上的基因。
连锁与互换   Morgan对遗传学的最大贡献就是连锁遗传规律的发现。同一染色体上的紧密靠近的基因总是联系在一起遗传，不进行独立分配，它们的重组是染色体片段交换的结果。
重组率和交换值及其测定  重组型配子数占总配子数的百分率称为重组率用Rf表示。在两个连锁基因之间的重组率通常也称为交换值。重组率的大小反映了基因之间的连锁程度，同时反映了基因在染色体上的相对距离的远近。估算重组率时候，首先要知道重组型配子数，测定重组型配子数的简易方法是测交法，通过两点测验和三点测验法估算重组率，从而进行基因定位和遗传作图。
伴性遗传  伴性遗传又称性连锁遗传。即某些性状的遗传和性别有一定联系的一种遗传方式。伴性遗传具有三个特点：①性状的遗传与性别有关；②正反交的结果不同；③在特定的交配方式下表现交叉遗传。
伴性遗传的应用  由于鸟类的性染色体携带方式与XY型相反，所以性连锁遗传的途径也与XY型相反，即ZZ为雄性，ZW为雌性。利用伴性遗传原理进行雏鸡雌雄在家禽生产上具有十分重要的实际意义，例如快慢羽，金银色羽已经普遍使用在雏鸡鉴别上。其根据的基本原理是：当带有纯合隐性基因的同配性别（如ZsZs ）与带有显性基因的异配性别（如Z+W）交配时，F1表现交叉遗传。
从性遗传和限性遗传  从性遗传又叫性影响遗传，控制从性遗传性状的基因位于常染色体上，由于内分泌等因素的影响，基因在不同性别中表达不同，在一个性别中为显性，另一个性别中为隐性，即同样基因型的个体，在雌性和雄性的表现不同。限性遗传指只在某一性别中表现的性状的遗传，这类性状多数由常染色体上的基因决定。
（四）遗传物质的改变
基因突变  DNA水平的改变主要体现为基因突变。基因突变是在基因水平上遗传物质中可检测的能遗传的改变，基因突变具有重演性、可逆性、多方向性和低频性等特征。基因突变实际上都是DNA分子上碱基序列、成分和结构发生了改变，归纳起来有碱基替代、移码突变和 DNA链的断裂等类型。碱基替代是指在DNA分子中一个碱基对被另一个碱基对所代替的现象。在碱基替代中，如果一个嘌呤被另一个嘌呤所代替，或一个嘧啶被另一个嘧啶替代的现象称为转换；如果一个嘌呤被一个嘧啶多代替，或一个嘧啶被一个嘌呤所代替的现象称为颠换。碱基替代的遗传效应有错义突变、无义突变和同义突变3种。移码突变是指在基因组中增加或减少碱基对，使其该位点之后的密码子都发生改变的现象，移码突变的遗传效应比碱基替代所造成的突变要大得多，通常会产生没有功能的蛋白质。
染色体在数目与结构上的变异  染色体水平的改变包括数目和结构的改变，染色体数目的改变分为倍数性变异与个别染色体的数目的增减。染色体结构的改变是指染色体的某区段发生改变，从而改变了基因的数目、位置和顺序。染色体结构变异是由于染色体断裂后或不接合或进行差错的接合而产生的，会造成染色体上基因数目和基因位置的变化，导致细胞学行为和遗传效应的异常。染色体结构变异可分为4种类型：缺失、重复、倒位和易位。
（五）动物遗传操作
动物遗传操作  动物遗传操作是在分子和细胞水平上对动物的遗传结构进行定向修饰和重组的技术总称，包括个体、细胞和分子水平上的遗传重组与修饰。
动物克隆技术  动物克隆技术可以快速扩繁具有优良表型的个体，是胚胎水平动物遗传操作最重要的技术。动物克隆是指动物不经过有性生殖的方式而直接获得与亲本具有相同遗传背景后代的过程，包括孤雌激活生殖、卵裂球分离与培养、胚胎分割以及核移植等。
转基因动物  转基因动物是指基因组中整合有外源基因的动物，将外源基因导入动物基因组的技术称为转基因技术，目前常用的转基因动物技术有原核注射法、精子载体法、逆转录病毒介导法和转基因克隆技术。转基因克隆技术系将转基因事件在体外培养的细胞水平完成，具有其他转基因技术不可比拟的优点。
基因编辑技术  基因编辑（gene editing），又称基因组编辑（genome editing）或基因组工程（genome engineering），是一种比较精确的能对生物体基因组特定目标基因进行修饰的一种基因工程技术或过程。基因编辑可定点编辑目的基因。依赖于经过基因工程改造的核酸酶，也称“分子剪刀”，在基因组中特定位置产生位点特异性双链断裂（DSB），诱导生物体通过非同源末端连接或同源重组来修复DSB，因为这个修复过程容易出错，从而导致靶向突变。这种靶向突变就是基因编辑。因为能够高效率地进行定点基因组编辑，在基因研究、基因治疗和遗传改良等方面展示出了巨大的潜力。
分子标记技术  分子标记（Molecular Markers），是以个体间遗传物质内核苷酸序列变异为基础的遗传标记，是DNA水平遗传多态性的直接的反映。与其他几种遗传标记——形态学标记、生物化学标记、细胞学标记相比，DNA分子标记更具有优越性：大多数分子标记为共显性，对隐性性状的选择十分便利；基因组变异极其丰富，分子标记的数量几乎是无限的；在生物发育的不同阶段，不同组织的DNA都可用于标记分析；分子标记揭示来自DNA的变异；表现为中性，不影响目标性状的表达，与不良性状无连锁；检测手段简单、迅速。随着分子生物学技术的发展，DNA分子标记技术已有数十种，广泛应用于遗传育种、基因组作图、基因定位、物种亲缘关系鉴别、基因库构建、基因克隆等方面。
高通量测序技术  高通量测序技术（High-throughput sequencing）又称“下一代”测序技术（Next-generation sequencing technology），以能一次并行对几十万到几百万条DNA分子进行序列测定和一般读长较短等为标志。同时，高通量测序使得对一个物种的转录组和基因组进行细致全貌的分析成为可能，所以又被称为深度测序(deep sequencing)。高通量测序技术的诞生是基因组学研究领域一个具有里程碑意义的事件。低廉的单碱基测序成本，使更多物种的基因组计划可以实施，从而解密更多生物物种的基因组遗传密码。同时在已完成基因组序列测定的物种中，对该物种的其他品种进行大规模地全基因组重测序也成为了可能。
（六）群体遗传学
群体遗传学的中心任务就是研究基因频率、基因型频率及其关系。这里所指的群体就是指在一定的时间和空间范围内，具有特定的共同特征和特性的个体集合，它可以是一个种、一个亚种、一个变种、一个品种、一个品系或一个其它同类生物的类群所有成员的总和。它是同一物种生活于某一地区并能相互交配的个体总和。
[bookmark: OLE_LINK2][bookmark: OLE_LINK1]孟德尔群体  在群体遗传学中，所指的群体一般是孟德尔群体，孟德尔群体由一群可交配繁殖的个体组成，这些个体具有共同基因库中的某些基因。群体中每个个体的基因型只代表基因库的一小部分。群体的遗传结构与孟德尔群体的基因库相关，而不是单个成员的基因型。
基因频率和基因型频率  群体演变是基因库中各个基因频率变动的过程。基因频率是指群体中某一基因占其同一位点全部基因的比率。基因型频率是指在二倍体生物群体中，某一基因型个体占群体总数的比率。由此可知，基因频率是基因数之间的比例，基因型频率是个体数间的比例。因而基因频率可以体现群体遗传组成的特征。
基因频率和基因型频率的关系  基因频率和基因型频率的关系表现为一对常染色体上的等位基因A、a，基因A的频率p与显性纯合体基因型频率与杂合体基因型频率的半数之和相等，而基因a的频率q与隐性纯合体基因型频率与杂合体基因型频率的半数之和相等，公式表示为：p= D +1/2H，q= R +1/2H。对性染色体异型群体（XY，ZW）基因频率与基因型频率是相等的。在群体中同一位点的基因频率之和等于1，同一性状的各基因型频率之和为1。这一对关系适用于孟德尔群体，因此不论群体是平衡或不平衡的都有这种关系。
哈代—温伯格定律  内容要点是：1.在随机交配的大群体中，在没有其他因素影响的条件下，基因频率一代一代下去始终保持不变；2.任何一个大群体，无论其基因频率如何，只要经过一代随机交配，一对常染色体基因的基因型频率就达到平衡状态，没有其他因素影响的情况下，以后一代一代随机交配下去，这种平衡状态保持不变；3.在平衡状态下，基因频率与基因型频率的关系是：D=p2，H=2pq，R=q2。
影响群体基因频率的因素   有突变、迁移、选择、遗传漂变、非随机交配五个因素。因此，基因频率的平衡对群体的稳定性起着保证作用。目前改变群体的基因频率，仍是动植物育种工作中的主要手段之一。
哈代—温伯格定律的应用  哈代—温伯格定律的应用主要是计算基因频率。在计算基因频率时，分为无显性或显性不完全时、完全显性时、伴性基因、复等位基因四种情况。其中复等位基因和伴性基因的基因频率的计算不在考试范围。
（七）数量遗传学
多基因学说的要点  其要点包括：（1）数量性状是受许多对微效基因(Minor gene)控制；（2）微效基因间无显隐性关系，其效应是累加的；（3）单一的微效基因服从孟德尔遗传规律；（4）微效基因不能被单独识别，而是从表现的性状作为整体来研究；（5）由微效多基因决定的数量性状，易受环境影响。现在对多基因学说已有发展，其要点是：（1）控制数量性状的基因除了微效基因，也可以有主效基因；（2）决定数量性状的基因有加性效应，也有显性效应和上位效应，更多的情况是几种基因效应同时存在；（3）应用现代生物技术和统计方法，可以对控制数量性状的基因从整体到局部进行研究，如QTL。
表型值  群体中一个数量性状的表型值（P）受基因型值（G）和环境效应（E）两个因素的影响。由于环境对群体中不同个体的影响有正有负，所以群体某性状的平均表型值就等于群体该性状的平均基因型值。
遗传参数  遗传参数包括重复力、遗传力、遗传相关以及亲缘相关，前三个参数是从数量性状方差剖分中推演出的，后一个是从全同胞－半同胞混合家系亲缘相关中推导得到的。对遗传参数的学习要求从概念、公式、计算方法以及在育种中的应用几个方面来掌握。
数量性状基因座  数量性状基因座是quantitative trait locus，缩写为QTL。是指控制数量性状的基因在基因组中的位置。标记和QTL是连锁的，因此可通过寻找遗传标记和感兴趣的数量性状之间的联系，将一个或多个QTL定位到位于同一染色体的遗传标记旁。QTL定位应用在人类基因上与疾病有关的基因定位很多，在畜禽水产上的应用也较为广泛。
基因组学  基因组学（genomics）的概念最早于1986年由美国遗传学家Thomas H. Roderick提出。基因组学是对生物体所有基因进行集体表征、定量研究及不同基因组比较研究的一门交叉生物学学科。主要研究基因组的结构、功能、进化、定位和编辑等，以及它们对生物体的影响，因而也可细分为功能基因组学、结构基因组学、表观基因组学、宏基因组学等。
（八）动物基因组学基础
动物遗传标记  遗传标记是指能够用以区别生物个体或群体及其特定基因型，并能稳定遗传的物质标志。遗传标记包括形态学标记、细胞学标记、生化遗传标记、免疫遗传标记和分子遗传标记五种类型。分子遗传标记的种类和特点，SNP遗传标记的检测技术以及在动物遗传育种中的应用。
基因图谱  动物基因图谱是动物基因组结构和功能研究以及进行数量和质量性状基因位点定位的基础。包括物理图谱、遗传图谱、表达图谱及转录图谱等。连锁图谱的构建以位于同一染色体相邻的两个遗传标记或基因的重组率为基础，需要参考家系和分子遗传标记或基因作为基础素材。物理图谱是用细胞和分子遗传学原位杂交的方法和体细胞杂交的方法来构建的。
基因定位方法  质量性状、数量性状的基因定位与方法
（九）免疫遗传学基础
免疫  指机体接触抗原性物质后，产生的一种清除这些抗原性物质而保护机体的特异性生理反应。
抗原  凡能刺激机体免疫系统产生特异性免疫应答并能与之相应免疫应答产物（抗体或致敏淋巴组织）在体内外发生特异性结合的物质，统称抗原。同时具有免疫原性和免疫反应性的物质称为完全抗原，如细菌、细菌外毒素等。只有免疫反应性而无免疫原性的物质称为半抗原。
抗原决定簇  指抗原分子中决定抗原特异性的结构基础或化学基团，又称抗原表位。
抗体  又称免疫球蛋白，是B细胞在受抗原刺激后，经增殖分化而分泌的一类糖蛋白，它具有中和毒素和病毒、激活补体和促进吞噬等功能。
补体  是动物血清中存在的一类具有酶活性的蛋白质，它经激活后可产生溶菌、溶细胞等多种生理效应。
主要组织相容性复合体（MHC） 是一组决定移植组织是否相容、与免疫应答密切相关的基因群。
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