
Tab.5　Someadditionalfiles

name type description
RELWDAT.PRN TXT -Renumbereddatafile.
RELWPED.PRN TXT -RenumberedPedigreefile.
RENUM.PAR TXT -ParameterfileforprogramRENUMMAT.

RENUM.MSG TXT
-Logfilefromrenumbering.Describethelevelsoffixedandrandomeffectsafter
renum.

RENUM.PRN TXT
-Thedetailsfromrenumbering.Describehoweffectsarecombinedandreplica-
tionsofeacheffects.

BLUP.PAR TXT -ParameterfilesforREMLandBLUPanalysis
SOLUTIONS TXT -BLUPsolutionsfile.
SOLUTIONS VCE TXT -Thisfilekeepsvarianceestimationifperformed.

questions, constructivecriticismanddebugre-

portsareinvited.Pleaseemailtomonchai@

kku.ac.thorignacy@uga.edu.

BLUPF90-PigPAKhasbeenmadeavailable

onCD.However, theupdatedversionisavaila-

bleatBLUPF90 homepageatKKU, http://ag-

server.kku.ac.th/monchai.Thecompletepack-

ageprovidesprogramfiles, manualsandexam-

ples.Onlineregistrationisrequestedforfurther

breedingandgeneticgroupconnectionandto

updateversion information. Theregistration

pageforBLUPF90-PigPAKisalsoavailableat

BLUPF90 homepage.
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译文

动物育种中解决混合模型复杂计算问题的软件应用

MonchaiDAUNGJINDA
(DepartmentofAnimalScienceFacultyofAgriculture, KhonKaenUniversity, Thailand40002)

摘要:在动物育种和遗传选择的改良计划中应用的软件有很多个.本文描述了其中最常用的软件 , 并提出了有关软

件的改进建议.本文作者供职于泰国的 KhonKaen大学 ,可以免费提供其新开发的软件 , 需要该软件的请与作者联

系:monchai@kku.ac.th.

关键词:混合模型;计算软件;动物育种

　　最近 ,有数个软件包可以用于动物育种的混合

模型分析.对于遗传评估和选择方案来说 ,进行方差

组分估计和遗传性能预测需要特殊的软件.虽然有

些可以通过国际互联网下载 ,可是 ,多数这样的软件
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包为商业软件或者用起来不方便.表 1列出了最近

可以在国际互联网上获得的软件包.

用于育种工作的多数软件是免费的(多数情况

下为研究用),有的还提供源代码 ,不过 ,一般操作平

台为 UNIX系统.把这些程序用在 Windows平台则

需要特定的编译器.一般地 ,需要特定的准备数据文

件和写出操作文件.

1　BLUPF90-PigPAK

编写 BLUPF90-PigPAK的主要目的是为猪遗传

评估模型提供分析方法 ,而且可用于 PC机和 Win-

dows操作系统 , 有用户友好的图形接口.利用

BLUPF90功能强大的特点 , PigPAK可以进行许多遗

传评估方面的分析.PigPAK可利用 REML原理进行

方差组分估计 ,利用线性混合模型进行 BLUP育种值

分析 ,其中随机效应包含动物个体加性遗传和永久

环境效应.

“BLUPF90-PigPack”可在 MicrosoftEXCEL下运

行.进行遗传评估时 ,它有极好的接口 ,通过 5个步

骤可以产生 VCE和 BLUP报告.分析只需要提供数

据文件和系谱文件.它可以自动地对动物个体号进

行重新编码 ,对模型中各效应的水平数进行计数.分

析繁殖性能时可以有配偶效应(或与配公猪效应),

分析生长性状时可以包括窝效应 ,这些效应在数据

文件中可以字母格式编写.方差组分分析或 BLUP

分析结束后 , PigPAK能够以个体原始 ID号输出育种

值(BV)报告.使用过程中用户可以分别准备数据文

件和系谱文件 ,不过 ,存放这些文件的路径要在分析

表 1　最近可用于动物育种中混合模型分析的软件包

名称 详　细　说　明

ASREML
　
　

专门用于大型数据集 , 拟合混合模型的统计软件包.包括单性状 、多性状和重复度量性状和空间分析等的注
释代码.
http://uncronopio.org/asreml/homepage

DFREML
　

可用于动物育种的方差组分估计软件.由 KarinMeyer开发的 、利用非求导 REML进行统计分析.
http://agbu.une.edu.au/ ～ kmeyer/dfreml.html

BLUPF90 /
REMLF90 /
GIBBSF90

可用于动物遗传评估的软件包.可以通过 REML和贝叶斯分析(Gibbs抽样)进行 BLUP育种值和方差组分估
计.
http://nce.ads.uga.edu/ ～ignacy/programs.html

PIGBLUP
　

用于猪育种的 BLUP软件.
http://abri.une.edu.au

VCE/PEST
　

VCE是由 Groeneveld开发的进行方差组分估计的软件.还包括用 PEST估计育种值的文件.
http://www.tzv.fal.de/ ～eg/

MTDFREML
　

KeithBoldman和 DaleVanVleck开发的程序.LisaKriese和 CurtVanTassell还提供了调试说明.
http://www.aipl.arsusda.gov/curtvt/mtdfreml.html

前说明.带有估计准确性的 BV报告最多只能有 4

个性状.

“BLUPF90”及相关的程序是由 IgnacyMisztal博

士实验室开发的 ,其目的是提供强大的 、用于动物育

种中混合模型分析的软件.详细文件可以在 http://

nce.ads.uga.edu/ ～ ignacy中找到.多数程序是用

Fortran90编写的 ,并且有一个线性接口.“PigPAK”

是一组从 “PCPAK”软件中发展出来的程序 ,在 Win-

dows下有图形使用界面 ,使用简单.PigPAK是专门

用于猪遗传评估的程序 , BLUPF90软件中的部分程

序也可以使用 ,它们是:

BLUPF90:用 PCG方法进行 BLUP分析.

REMLF90:利用 EM-REML进行方差组分估计.

AIREMLF90:利用 AI-REML算法进行方差组分

估计.

RENUMMAT:重新编号程序 ,可以产生数据文件

和加性系谱文件 ,产生的新文件中动物个体 ID已经

排序.

ACCF90:可以计算直接效应 、母体效应和多性

状模型 BLUP解的近似精确度.

所有的程序都是在 MicrosoftWindows操作系统

下用 VisualFortranVersion5.1版本分别编译的.用

户可以在 MS-DOS提示符或者在 PigPAK下分别应

用.这样 ,用户可以在 MS-EXCEL中用 VisualBASIC

编写的界面上 ,通过鼠标点击的方式获得所有的参

数文件和 BLUP报告.
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2　规格

PigPAK需要在 Windows95/98 /ME/XP/2000环

境下安装 ,运行环境为 Excel98 /2000/XP.它需要至

少 32MB的内存和 5 MB的硬盘空间以储存程序.

利用 BLUPF90和 REMLF90可以进行单性状和

多性状的 BLUP分析和方差组分分析 ,如动物模型 、

重复力模型 、母体效应模型 、显性效应模型和随机回

归模型等 ,可以考虑缺失数据 ,不同的性状可以是不

同的模型.AIREMLF90目前可能还不支持某些模型

和特殊的数据结构.ACCF90是重复力模型和母体

效应模型的近似分析程序.

利用 PigPAK接口时 ,如果选择单性状分析 ,则

只能用于简单动物模型和 PE动物模型.多性状分

析最多可以有 4个性状.只在单性状和多性状模型

中提供了 BLUP估计准确性的结果.在这一界面下 ,

用 REML或 AIREML估计方差组分仍然是可行的.

3　模型描述

下面是用于分析的模型的详细说明.

3.1　基本动物模型

PigPAK包括一种最基本的动物模型 ,利用它可

以对数据集中的个体和系谱中的个体进行分析 ,这

时考虑了所有的亲缘关系.其他的效应 ,无论是固定

效应还是随机效应 ,都可以将混合模型技术包括在

模型中.模型中固定效应可以为交叉分组变量和协

变量.在分析时可以有组合效应 ,如场 -年 -季效

应 ,因此 ,这时不需要有进一步的数据准备.正常情

况下 ,正确利用 PigPack的线性混合模型进行分析

时 ,所有性状都应该是连续的 ,而不应该是分类变

量.对于每个动物个体只有一条记录的性状模型 ,如

生长性状 ,可以用基本模型分析如下:

y=Xβ +Za+ε, V
a

ε
=
Aσ

2
α　0

0　Iσ
2
e

,

上式中 , y为反应变量向量 , β为固定效应向量 , a为

随机加性效应向量 , ε为随机残差向量 , X和 Z分别

为与固定效应和随机效应有关的结构矩阵 , A为分

子亲缘相关矩阵 , σ
2

a为加性遗传方差 , σ
2

e为残差效

应方差.

进行 BLUP分析时 , Henderson的混合模型方程

(MME)可以重新写成:

XX′　X′Z

Z′X　Z′Z+αA
-1

β

a
=
X′y

Z′y

这里:α=
σ

2
e

σ
2
α
.

3.2　重复力模型

如果有多胎数据 ,则需要考虑个体永久环境效

应.如果公猪或母猪窝效应可知 ,也应作为随机效应

考虑 ,见 Chen等
[ 1]
.一般地 ,在遗传评估中 ,通常把

永久环境效应作为独立的随机效应.分析用的模型

为:

y=Xβ +Za+Wc+εV

a

c

ε

=

Aσ
2
a　0　0

0　Iσ
2
c　0

0　0　Iσ
2

e

,

上式中 , y为反应变量向量 , β为固定效应向量 , a为

随机加性效应向量 , c为随机永久环境效应向量 , e

为随机残差向量 , X、W和 Z为与随机效应和固定效

应相关的结构矩阵 , A为分子亲缘相关矩阵 , σ
2
a为加

性遗传方差 , σ
2
c为永久环境效应方差 , σ

2
e为残差效

应方差.

进行 BLUP分析时 , MME可以写成:

X′X　X′Z　　　　X′W

Z′X　Z′Z+αA
-1
　Z′W

W′X　W′Z　　　 W′W+νI

β

a

c

=

X′y

Z′y

W′y

,这里:α=
σ

2
e

σ
2
α
　　ν=

σ
2
e

σ
2
c
.

3.3　多性状模型

利用 PigPAK也可以进行多性状分析.性状间

遗传相关的估计和多性状 BLUP分析可以利用国家

猪改良联合会 (NSIF)
[ 2]
和 国家猪注册协会

(NSR)
[ 3]
的模型进行.不过 ,如果想利用图形界面 ,

性状不能超过 4个.性状超过 4个时 ,需要利用菜单

“BLUP>Useoldparameters”进行参数编辑.只有一

个记录或重复记录的性状都可以进行多性状分析 ,

这时的模型不同.每个性状只有一条记录的两性状

模型如下:

y1

y2
=
X1　0

0　X2

β1

β2
+
Z1　0

0　Z2

a1

a2
+
ε1

ε2
,

V
ai

ei
=
G A　　0

　0　　R I
,

式中 , y1 , y2分别为性状 1和 2的反应变量向量;β1 ,

β2分别为固定效应向量;α1 , α2分别为随机加性遗

传效应;ε1 , ε2分别为随机残差效应向量;X, W和 Z

为与与固定效应和随机效应相关的结构矩阵;A为

分子亲缘相关矩阵;G为性状 1和 2的直接遗传方

差 -协方差矩阵;R为性状 1和 2的残差方差 -协
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方差矩阵.

3.4　抽样方差

如果在应用 PigPAK时选择了 AIREML,则可以

计算每个方差组分的抽样方差.因此 ,根据 Lynch和

Walsh
[ 4]
的方法 ,遗传力的标准误可以如下计算:

Var(
σ

2
α

σ
2
t
)=(

σ
2
α

σ
2
t
)

2

Var(σ
2
α)

(σ
2
α)

2 +
Var(σ

2
t)

(σ
2
t)

2 +
2cov(σ

2
α, σ

2
t)

(σ
2
α)(σ

2
t)

.

　　则:SE(h
2
)= Var(

σ
2
a

σ
2
t
)

另外 ,对于多性状分析来说 ,遗传相关的标准误

可以用下式近似计算:

Var(r)=(r
2
)=(r)

2
[
Var(σ

2
i)

4(σ
2
i)

2 +
Var(σ

2
j)

4(σ
2
j)

2 +

Var(σij)

4(σij)
2 +

2cov(σ
2
i, σ

2
j)

4(σ
2
i)(σ

2
j)
+
2cov(σ

2
i, σij)

2(σ
2
i)(σij)

+

2cov(σij, σ
2
j)

2(σij)(σ
2
j)
]

　　于是:

SE(r)= Var(r).

3.5　程序的使用

程序安装后 ,程序存储在主目录或者用户定义

的目录中 ,如 C:/BLUPF90-PP.还有两个子目录存

放例子和帮助文件.在各目录中可以发现表 2至表

4中列出的程序和文件.

表 2　主目录

名称 类型 描　　述

PigPAK.xls
　
　
　
　

XLS
　
　
　
　

-用户图形主界面
-产生 BLUP和 REML参数文件
-产生 BLUP和 VCE报告 , EXCEL格式
-产生遗传趋势

-计算测定日模型的 BV和 h2.

BLUPF90.EXE PROG -计算 BLUP解

REMLF90.EXE PROG -利用 REML的 EM算法估计方差组分

AIREMLF90.EXE PROG -利用 REML的 AI算法估计方差组分

ACCF90.EXE PROG -计算 BLUP解的近似准确性

RENUMMAT.EXE PROG -把数据文件和系谱文件中的数据重新排序 ,结果为连续的数字.

表 3　例子目录

名称 类型 描　　述

LWDAT.PRN TXT -有重复记录的单性状分析和多性状分析的数据文件

LWPED.PRN TXT -利用 LWDAT分析的系谱文件

LWDAT.FMT TXT -用于 LWDAT.PRN程序的描述列数字格式

表 4　帮助目录

名称 类型 描　　述

WHOSWHO.TXT TXT -BLUPF90系列主要开发人员的授权声明

Manual-PP.PDF PDF -BLUPF90 PigPAK手册

　　当利用 PigPAK界面进行分析时 ,所有的参数都

要写入特定的 Excel工作表中保存.它们将被 Visual

Basic程序写成正确的参数文件格式 ,用于 RENUM

和 BLUPF90.调用这些 VB程序需要用批命令 ,可以

利用 Excel中特定的 VB函数来运行该批命令中的

EXE文件 ,而不用关闭 Excel程序.在程序运行过程

中 ,系谱和计算结果都读入 Excel工作表 ,与原始的

个体 ID对照 ,同时 ,如果需要 ,利用绘图函数可以产

生遗传趋势图.

PigPack中应用的数据和系谱文件必须是 ASCII

或文本文件.除了个体 ID、公猪号 、母猪号和配偶或

窝效应可以用字母格式外 ,所有数据必须是数字.如

果用 Excel产生 ,则存储为 PRN文件(用空格隔开的

文本文件)比用 Tab分隔或逗号分隔更方便.

如果数据存储在不同的文件夹中 ,所有的可执

行程序会拷贝到数据文件夹 ,以简化操作.数据分析
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完成后 ,只会产生少数几个文件 ,如果需要 ,可以改

变它们的名字.

假定最初的文件为 LWDAT.PRN和 LWPED.

PRN,分析完成后有表 5列出的额外文件 ,它们在以

后的分析中可能用得上.

表 5　一些额外文件

名称 类型 描　　述

RELWDAT.PRN TXT -重新编号的数据文件

RELWPED.PRN TXT -重新编号的系谱文件

RENUM.PAR TXT -RENUMMAT程序使用的参数文件

RENUM.MSG TXT -重新排序后的 Log文件.描述重新编号后固定效应和随机效应的水平数.

RENUM.PRN TXT -重新编号的详细信息.描述效应是如何合并的 ,每个效应的重复数.

BLUP.PAR TXT -REML和 BLUP分析的参数文件.

SOLUTIONS TXT -BLUP解文件.

SOLUTIONS VCE TXT -方差组分估计时 , 该文件保存方差组分的估计结果.

　　缺省时的收敛标准为 1d-08, 不过 ,使用人员

可以通过菜单选择自己的收敛标准.

4　应用条件

BLUPF90-PigPAK可以免费用于学术和研究目

的 ,条件是版权仍然属于作者.应用 PigPAK或由该

软件编程均必须在发表时予以说明.对于商业或者

有经费支持的应用 ,可以和任何一位作者联系 ,以取

得作者的同意.我们不能保证用户的正确使用和提

供任何服务.但是 ,在特定的情况下 ,有建设性的意

见 、调试报告等 ,请利用下述的 email地址联系:mon-

chai@kku.ac.th或 ignacy@uga.edu.

BLUPF90-PigPAK目前已经做成 CD盘 ,最新版

本可以在 KKU的网页中下载 , http://agserver.kku.

ac.th/monchai.完整的软件包提供了程序文件 、使用

手册和例子.如果要与该育种与遗传研究小组联系

和获得最新版本的软件 , 则需要网上注册.在

BLUPF90主页也可以完成 BLUPF90-PigPAK的注

册.
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