
书书书

　华南农业大学学报 ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｏｕｔｈＣｈｉｎａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ２０１９，４０（Ｓ）：７２７５

　收稿日期：２０１９０３０２
　作者简介：叶　健（１９９２—），男，博士，Ｅｍａｉｌ：ｊｙｅ１９９２＠１２６．ｃｏｍ；通信作者：吴珍芳（１９７０—），男，教授，博士，

Ｅｍａｉｌ：ｗｚｆｅｍａｉｌ＠１６３．ｃｏｍ
　基金项目：广东省自然科学基金（２０１８Ｂ０３０３１３０１１）；广东省现代农业产业技术体系生猪创新团队项目（２０１９ＫＪ１２６）

叶健，谈成，蔡更元，等．仔猪初生窝重性状的遗传评估［Ｊ］．华南农业大学学报，２０１９，４０（Ｓ）：７２７５．

ＹＥＪｉａｎ，ＴＡＮＣｈｅｎｇ，ＣＡＩＧｅｎｇｙｕａｎ，ｅｔａｌ．Ｇｅｎｅｔｉｃａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｔｈｅｔｒａｉｔｏｆｌｉｔｔｅｒｂｉｒｔｈｗｅｉｇｈｔ［Ｊ］．ＪｏｕｒｎａｌｏｆＳｏｕｔｈＣｈｉｎａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌＵｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１９，４０（Ｓ）：７２７５

仔猪初生窝重性状的遗传评估

叶　健１，２，谈　成１，２，蔡更元１，２，吴珍芳１，２

（１国家生猪种业工程技术研究中心／华南农业大学 动物科学学院，广东 广州 ５１０６４２；
２温氏食品集团股份有限公司，广东 新兴 ５２７４００）

摘要：本文旨在计算温氏某育种场大白猪初生窝重性状的遗传参数，并评估基因组选择不同计算方法对初生窝重

性状的选择准确性。利用ＤＭＵ软件和动物模型估计初生窝重的方差组分，包括加性方差组分和永久环境效应方
差组分，并计算性状的遗传力。通过简化基因组测序分型方法，构建大白猪基因组选择参考群体，并利用 ＧＶＣＢ
ＬＵＰ和ＢＬＵＰＦ９０软件，验证群体分别使用ＢＬＵＰ、ＧＢＬＵＰ和ｓｓＧＢＬＵＰ方法计算估计育种值的准确性。结果显示：初
生窝重的遗传力为００８，为低遗传力性状。初生窝重与总产仔数、产活仔数、健仔数和弱差猪仔数遗传相关系数分
别为０５９，０６８，０８８和－０１７。基因组选择结果显示，验证群体 ｓｓＧＢＬＵＰ育种值估计的准确性最高，达到０３８，
比常规ＢＬＵＰ方法提高了１５７９％，与 ＢＬＵＰ估计育种值秩相关达到０６３。对初生窝重的选择，可有效提高产仔
数；且结合ｓｓＧＢＬＵＰ方法的基因组选择，能够有效提高估计育种值的准确性。
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Ｇｅｎｅｔｉｃａｓｓｅｓｓｍｅｎｔｏｆｔｈｅｔｒａｉｔｏｆｌｉｔｔｅｒｂｉｒｔｈｗｅｉｇｈｔ

ＹＥＪｉａｎ１，２，ＴＡＮＣｈｅｎｇ１，２，ＣＡＩＧｅｎｇｙｕａｎ１，２，ＷＵＺｈｅｎｆａｎｇ１，２

（１ＮａｔｉｏｎａｌＥｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇＲｅｓｅａｒｃｈＣｅｎｔｅｒｆｏｒＳｗｉｎｅＢｒｅｅｄｉｎｇＩｎｄｕｓｔｒｙ／ＣｏｌｌｅｇｅｏｆＡｎｉｍａｌＳｃｉｅｎｃｅ，ＳｏｕｔｈＣｈｉｎａＡｇｒｉｃｕｌｔｕｒｅ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，Ｇｕａｎｇｚｈｏｕ５１０６４２，Ｃｈｉｎａ；２ＧｕａｎｇｄｏｎｇＷｅｎｓＰｉｇＢｒｅｅｄｉｎｇＣｏ．，Ｌｔｄ．，Ｘｉｎｘｉｎｇ５２７４００，Ｃｈｉｎａ）

Ａｂｓｔｒａｃｔ：ＴｈｉｓｓｔｕｄｙｗａｓａｉｍｅｄｔｏｅｓｔｉｍａｔｅｂｒｅｅｄｓｐｅｃｉｆｉｃｇｅｎｅｔｉｃｐａｒａｍｅｔｅｒｓｏｆＬａｒｇｅＷｈｉｔｅｐｉｇｓｉｎ
ＷｅｎｓＧｒｏｕｐａｎｄｅｖａｌｕａｔｅｔｈｅａｃｃｕｒａｃｙｏｆｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｅｔｈｏｄｓｏｆｇｅｎｏｍｉｃｓｅｌｅｃｔｉｏｎｏｆｔｈｅｔｒａｉｔｏｆｌｉｔｔｅｒｂｉｒｔｈ
ｗｅｉｇｈｔ（ＬＢＷ）．ＡｎｉｍａｌｍｏｄｅｌａｎｄＤＭＵｓｏｆｔｗａｒｅｗｅｒｅｕｓｅｄｔｏｅｓｔｉｍａｔｅｖａｒｉａｎｃｅｓｆｏｒｔｈｅｔｒａｉｔｏｆＬＢＷ，
ｉｎｃｌｕｄｉｎｇａｄｄｉｔｉｖｅｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓａｎｄｐｅｒｍａｎｅｎｔｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌｅｆｆｅｃｔｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ，ａｓｗｅｌｌ
ａｓｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｉｅｓｏｆｔｈｅｔｒａｉｔ．ＴｈｅｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅｒｅｆｅｒｅｎｃｅｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｆｏｒＬａｒｇｅＷｈｉｔｅｐｉｇｇｅｎｏｍｉｃｓｅｌｅｃｔｉｏｎ
ｗｅｒｅｂｕｉｌｔｂａｓｅｄｏｎｇｅｎｏｔｙｐｅｂｙｓｅｑｕｅｎｃｅ（ＧＢＳ）ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ．Ｔｈｅａｃｃｕｒａｃｙｏｆｇｅｎｏｍｉｃｅｓｔｉｍａｔｅｄ
ｂｒｅｅｄｉｎｇｖａｌｕｅｓ（ＧＥＢＶ）ｗｅｒｅｃｏｍｐａｒｅｄｕｓｉｎｇｄｉｆｆｅｒｅｎｔｍｅｔｈｏｄｓｏｆＢＬＵＰ，ＧＢＬＵＰａｎｄｓｓＧＢＬＵＰｉｎｔｈｅ
ｖａｌｉｄａｔｉｏｎｇｒｏｕｐ．Ｅｓｔｉｍａｔｉｏｎｏｆｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙｗａｓ００８ｆｏｒＬＢＷ，ｗｈｉｃｈｗａｓａｔｒａｉｔｗｉｔｈｌｏｗｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ．
ＴｈｅｇｅｎｅｔｉｃｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓｂｅｔｗｅｅｎＬＢＷ ａｎｄｓｏｍｅｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｓ，ｓｕｃｈａｓｔｏｔａｌｎｕｍｂｅｒ
ｂｏｒｎ，ｎｕｍｂｅｒｂｏｒｎａｌｉｖｅ，ｎｕｍｂｅｒｂｏｒｎｒｏｂｕｓｔ，ｎｕｍｂｅｒｏｆｗｅａｋ，ｄｅｆｏｒｍｅｄ，ｓｔｉｌｌｂｏｒｎａｎｄｍｕｍｍｉｆｉｅｄ
ｐｉｇｓ，ｗｅｒｅ０５９０６８，０８８ａｎｄ －０１７，ｒｅｓｐｅｃｔｉｖｅｌｙ．Ａｃｃｏｒｄｉｎｇｔｏｔｈｅｒｅｓｕｌｔｓｏｆｔｈｅｇｅｎｏｍｉｃ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，ｔｈｅｓｓＧＢＬＵＰｈａｄａｈｉｇｈｅｒａｃｃｕｒａｃｙｏｆ０３８，ｉｎｃｒｅａｓｅｄ１５７９％ ｃｏｍｐａｒｅｄｔｏｔｈｅｔｒａｄｉｔｉｏｎａｌ
ＢＬＵＰｍｅｔｈｏｄ．ＴｈｅｓｐｅａｒｍａｎｒａｎｋｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｏｆＧＥＢＶｂｅｔｗｅｅｎｓｓＧＢＬＵＰａｎｄＢＬＵＰｗａｓ
０６３．ＳｅｌｅｃｔｉｏｎｏｆＬＢＷｈａｓａｐｏｓｉｔｉｖｅｅｆｆｅｃｔｏｎｔｈｅｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔｏｆｌｉｔｔｅｒｓｉｚｅ．Ｔｈｅａｃｃｕｒａｃｙｏｆｇｅｎｏｍｉｃ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎｃａｎｂｅｉｍｐｒｏｖｅｄｅｆｆｅｃｔｉｖｅｌｙｃｏｍｂｉｎｅｄｗｉｔｈｓｓＧＢＬＵＰｍｅｔｈｏｄ．



Ｋｅｙｗｏｒｄｓ：ＬａｒｇｅＷｈｉｔｅｐｉｇ；ｌｉｔｔｅｒｗｅｉｇｈｔ；ｇｅｎｏｍｉｃｅｓｔｉｍａｔｅｄｂｒｅｅｄｉｎｇｖａｌｕｅ；ｇｅｎｏｍｉｃｓｅｌｅｃｔｉｏｎ

　　仔猪初生窝重是出生２４ｈ内全部存活的猪仔
体重之和。一般情况下，仔猪初生重越大，仔猪活力

越强，抗病力越强［１］。仔猪初生窝重受环境因素的

影响较大，尤其是母猪妊娠后期的营养措施［２］。在

生产管理较为规范的猪场，仔猪初生窝重则主要受

到品种、胎次等因素的影响。有研究表明：仔猪初生

重为低遗传力性状，其遗传力在０１０左右［３］；对猪

繁殖性状的遗传改良，从结合系谱和表型信息的最

佳线性无偏预测（Ｂｅｓｔｌｉｎｅａｒｕｎｂｉａｓｅｄｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎ，
ＢＬＵＰ）技术，到结合少数 ＳＮＰ标记信息的标记辅助
选择（Ｍａｒｋｅｒａｓｓｉｓｔｅｄｓｅｌｅｃｔｉｏｎ，ＭＡＳ）技术，再到结合
全基因组标记信息的 ＢＬＵＰ（ＧｅｎｏｍｉｃＢＬＵＰ，ＧＢ
ＬＵＰ）技术，选择准确性逐步提高［３］。本研究采用简

化基 因 组 测 序 技 术 （Ｇｅｎｏｔｙｐｉｎｇｂｙｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ，
ＧＢＳ）［５］和一步法 ＢＬＵＰ（ＳｉｎｇｌｅｓｔｅｐｇｅｎｏｍｉｃＢＬＵＰ，
ｓｓＧＢＬＵＰ）技术，对某一大白猪核心群母猪进行基因
分型，并分别采用 ＢＬＵＰ、ＧＢＬＵＰ和 ｓｓＧＢＬＵＰ方法，
对仔猪初生窝重的遗传估计育种值（Ｇｅｎｏｍｉｃｅｓｔｉ
ｍａｔｅｄｂｒｅｅｄｉｎｇｖａｌｕｅ，ＧＥＢＶ）的选择准确性进行评
估；此外，本文对初生窝重的遗传参数进行估计，旨

在为仔猪初生窝重的选育提供参考。

１　材料与方法
１．１　材料和测定性状

本研究以广东温氏种猪科技有限公司某核心场

Ｗ６４系大白猪为研究对象，并以该场为出生场，选
取２０１０—２０１９年５月７６７１０条繁殖性能相关的测
定记录，包括产仔数、产活仔数、健仔数、初生窝重、

弱仔数、畸形仔数、死胎数和木乃伊数。其中弱差猪

数为弱仔数、畸形仔数、死胎数和木乃伊数总和，用

其来代表无效仔数，其与健仔数合并构成总产仔数。

基因分型试验样品来自于该场基础母猪核心群

近２年来有繁殖记录的母猪，共２３４４头，采集其耳
样并用７５％（φ）乙醇溶液保存。
１．２　简化基因组分型方法

本研究采用的简化基因组分型方法参考文献

［５］。该方法采用ＥｃｏＲＩ和ＭｓｐＩ双内切酶对基因组
进行切割，并在两端加上能够对个体识别的标签序

列，通过ＰＣＲ扩增和磁珠纯化，来达到富集目的片
段的目的，并采用高通量二代测序技术对目标片段

进行双端测序。试验流程依次包括：基因组ＤＮＡ的
提取和质检、基因组稀释定量、ＧＢＳ文库的构建、文
库质控、上机测序和测序数据分析。

１．３　数据处理
本研究利用 Ｅｘｃｅｌ剔除缺失值和异常数据，并

用ＱＱｐｌｏｔＲ程序包验证其是否服从正态分布，选
取μ±３σ以内的表型数据，结合整理好的数据文
件，利用ＤＭＵＴｒａｃｅ软件追溯群体系谱，并按照ＤＭＵ
软件要求整理为数据文件和系谱文件；同时利用

ＧＶＣＢＬＵＰ和ＢＬＵＰＦ９０软件，分别用 ＧＢＬＵＰ和 ｓｓＧ
ＢＬＵＰ方法计算基因组估计育种值。

ＤＭＵ软件是一个全面的集合程序。此软件可
用于估计正态分布和非正态分布性状的方差－协方
差组分［５］。本研究采用的是 ＡＩ和 ＥＭ算法相结合
的约束性最大似然（ＲＥＭＬ）方法估计方差组分。
１．４　统计模型
１．４．１　方差分析模型　方差分析模型为：

ｙ＝Ｘｂ＋Ｚ１ａ＋Ｚ２Ｐｅ＋ｅ，
式中：ｙ是个体观察值；ｂ是固定效应向量，包括年季
效应和胎次效应。ａ是动物个体加性效应；Ｐｅ是永
久环境效应；ｅ是残差效应。Ｘ、Ｚ１、Ｚ２分别是 ｂ、ａ、
Ｐｅ的结构矩阵。

使用ＤＭＵ软件估计性状间遗传相关性。
１．４．２　基因组育种值估计　ＧＢＬＵＰ模型：与传统
的ＢＬＵＰ模型构建原理相似［７］，区别在于利用基于

ＳＮＰ信息构建的基因组相关矩阵 （Ｇ阵）替代常规
的基于系谱关系的亲缘关系矩阵 （Ａ阵），从而提高
ＧＥＢＶ的准确性，其模型如下：

ｙ＝Ｉμ＋Ｚａ＋ｅ，
ａ～Ｎ（０，Ｇσ２ａ），ｅ～Ｎ（０，ｗσ

２
ｅ），

其中，μ表示反应变量 ｙ的平均值；ａ表示个体的加
性遗传效应（即个体育种值）；ｅ是残差效应；Ｉ为单
位矩阵；Ｚ为 ａ的关联矩阵。Ｇ矩阵按照 Ｖａｎｒａｄｅｎ
提出的方法构建［７］；当反应变量为ｙｃ时，ｗ＝Ｉ，本研
究通过ＧＶＣＢＬＵＰ软件来利用ＧＢＬＵＰ模型。

一步法 ＧＢＬＵＰ模型［８］：用 Ｈ矩阵替代 ＧＢＬＵＰ
中的Ｇ矩阵，从而将没有基因型的个体与有基因型
的个体放在同一个模型中进行 ＥＢＶ的估计。Ｈ矩
阵如下：

Ｈ＝
Ｇω ＧωＡ

－１
１１Ａ１２

Ａ２１Ａ
－１
１１Ｇω Ａ２１Ａ

－１
１１ＧωＡ

－１
１１Ａ１２＋Ａ２２－Ａ２１Ａ

－１
１１Ａ[ ]

１２

，

Ｈ－１＝
Ｇ－１ω －Ａ

－１
１１ ０[ ]０ ０

＋Ａ－１，

式中，Ｇ为有基因型个体组成的矩阵，Ａ为基于系谱
的矩阵。

３７　 　　　　　叶　健，等：仔猪初生窝重性状的遗传评估 　　　



１．５　估计育种值的准确性
根据每个个体 ＧＥＢＶ的预测误差的方差（Ｐｒｅ

ｄｉｃｔｏｒｅｒｒｏｒｖａｒｉａｎｃｅ，ＰＥＶ），通过下列公式计算出对
应的ＧＥＢＶ的理论准确性（Ｒｅ）：

Ｒｅ＝ １－ＰＥＶ／σ２槡 ａ，

式中，σ２ａ为加性遗传方差。

２　结果与分析
２．１　初生窝重性状及方差组分估计

初生窝重数据量达到 ７６７１０条，平均数为
１５７６ｋｇ，标准差为４６４ｋｇ，最小值和最大值分别
为０５０和４００ｋｇ，另外根据偏度（－０１８）、峰度
（０５４）和ＱＱｐｌｏｔ图（图１），可判断初生窝重基本
符合正态分布。

图１　初生窝重的ＱＱｐｌｏｔ图

　　初生窝重性状的加性方差、永久环境效应方差
分别达到１４１４和１８２７，残差方差和表型方差分别
为１４８５２和１８０９３，遗传力为００８，说明该性状为
低遗传力性状，永久环境效应方差占到表型方差的

比例为０１０。
２．２　初生窝重与其他繁殖性状的遗传相关性

初生窝重与总产仔数、产活仔数和健仔数遗传

相关系数分别为０５９、０６８和０８８，为中等偏高的
遗传正相关，与弱差猪数遗传相关系数为－０１７，为
较低的遗传负相关。

２．３　验证群体基因组选择准确性比较
将出生日期在２０１６年之后的母猪作为验证样

本，共５４６头母猪。使用传统 ＢＬＵＰ、ＧＢＬＵＰ和 ｓｓＧ
ＢＬＵＰ计算方法，在个体表型缺失的情况下，比较
ＧＥＢＶ的准确性，并计算了不同方法下，５４６头母猪
ＧＥＢＶ的秩相关系数。初生窝重的ＧＥＢＶ的准确性
在 ＢＬＵＰ、ＧＢＬＵＰ和 ｓｓＧＢＬＵＰ计算方法下分别为
０３２、０３６和０３８，相对于 ＢＬＵＰ计算方法，ＧＢＬＵＰ
和ｓｓＧＢＬＵＰ准确性分别提升了１１１１％和１５７９％。
结果表明，ｓｓＧＢＬＵＰ预测初生窝重育种值的准确性
最高，ｓｓＧＢＬＵＰ预测的初生窝重估计育种值与ＢＬＵＰ

估计育种值秩相关达到０６３，相关性最高。

３　讨论与结论
３．１　初生窝重表型和遗传分析

本文初生窝重性状记录达７６７１０条，数据近似
服从正态分布，其遗传力估计值均在文献报道范围

内［８］；此外，遗传相关结果显示，初生窝重与健仔数

遗传相关性最高，达到０８８，与相关报道结果较为
接近［３］。

３．２　基因组选择准确性比较
国际知名猪育种公司 ＰＩＣ和 Ｎｏｒｓｖｉｎ，对出生窝

重性状 ＧＥＢＶ估计的准确性均进行过评估，其参考
群均在１０００头以上，采用 ｓｓＧＢＬＵＰ方法的评估准
确性为０２６～０４６［１０－１１］。本研究采用 ｓｓＧＢＬＵＰ方
法，利用２３４４头母猪构成基因组选择参考群，其育
种值估计准确性为０３８，处于正常范围。但需要注
意的是，基因组选择技术在各育种核心群中应用，其

遗传基础、数据采集以及由基因分型方法不同导致

标记位点数目和重量的差异，会对估计育种值的准

确性和精确性造成较大的影响，实际应用中应具体

问题具体分析。

３．３　结论
本研究以出生窝重性状为研究对象，评估了某

大白猪核心育种场出生窝重的遗传参数，估计了其

与主要繁殖性状的遗传相关性，通过对该性状的选

择，能够有效促进性状的遗传改良，尤其是出生健仔

数；另外通过构建大白猪基因组选择参考群体，评价

了 ｓｓＧＢＬＵＰ能够有效提高基因组选择估计育种值
的准确性。通过本研究可以发现，基因组选择能够

一定程度上提高初生窝重等低遗传力性状的选择准

确性，但是如何将此准确性转化为遗传进展，或是提

高生产表现，还需要结合和优化实际生产状况，开发

更具性价比和准确性的分型方法，或是需要更加灵

活、全面和有效的育种方案。总之，本研究为基因组

选择的应用奠定了基础，有利于进一步提高繁殖

效率。
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