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摘要: 【目的】对受长期选择的实际杜洛克猪育种群体 3个重要经济性状进行遗传参数估计，分析各性状取得的

遗传进展，并探讨实际育种群体中长期选择等因素对群体遗传参数的影响。【方法】收集广西某种猪场核心育种

群杜洛克猪 2003—2018 年共计 15 760 条生长性能测定记录。运用 DMU 软件的 DMUAI 模块和 DMU4 模块，

利用多性状动物模型估计 3个重要经济性状的群体遗传参数和个体育种值。并通过估计该群体的年度累计群体

遗传参数以评估该群体在长期选择过程中遗传参数的变化情况。【结果】杜洛克猪 3个重要经济性状 (达 100 kg

体质量日龄、背膘厚和眼肌面积)的估计遗传力分别为 0.354、0.477和 0.479，均属中高遗传力性状。3个性状间

的遗传相关范围为−0.110~0.039，表型相关范围为−0.076~0.082，均属于弱相关。性状达 100 kg体质量日龄在长

期选择中取得了较大的遗传进展，而性状达 100 kg体质量背膘厚和达 100 kg体质量眼肌面积取得的遗传进展

较小。分析年度累积群体估计的遗传参数发现，3个经济性状的加性遗传方差出现了不同程度的变化。【结论】杜

洛克猪群体 3个重要经济性状均为中高遗传力性状且性状间相关性较弱。在实际育种群体中，长期选择及引种

等因素会导致群体遗传参数发生变化，育种实践中应及时开展遗传参数估计，以获得准确的遗传评估结果，加速

群体遗传改良。
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Abstract: 【Objective】To  estimate  the  genetic  parameters  of  three  economic  traits  in  a  long-term  selection

population, analyze their genetic progress, and investigate the factors including long-term selection affecting the

genetic  parameters  in  the  practical  breeding  population.【Method】A  total  of  15 760  growth  performance
 

 
 

收稿日期：2021–01–10　　网络首发时间：2021–07–06 10:06:56

网络首发地址：https://kns.cnki.net/kcms/detail/44.1110.S.20210706.0923.002.html

作者简介：林　清 (1996—)，男，硕士研究生，E-mail: qing_lin1996@126.com； 通信作者： 张　哲 (1984—)，男，教授，
博士，E-mail: zhezhang@scau.edu.cn

基金项目：国家现代农业产业技术体系资助 (CARS-35)；广东省重点领域研发计划 (2018B020203002)
 

华南农业大学学报 Journal of South China Agricultural University 2021, 42(5): 1-7 DOI: 10.7671/j.issn.1001-411X.202101016

 
 

mailto:qing_lin1996@126.com
mailto:zhezhang@scau.edu.cn
http://dx.doi.org/10.7671/j.issn.1001-411X.202101016


records  of  Duroc pigs  were  collected in  a  core  breeding field  from 2003 to  2018.  Using DMUAI module  and

DMU4 module of  DMU software,  a  multi-trait  animal model  was used to estimate the genetic parameters and

breeding values of three important economic traits. We estimated the genetic parameters of annual accumulative

population to evaluate the change of genetic parameters during the long-term selection.【Result】The estimates

of heritability for three important economic traits including age, backfat thickness and loin muscle area at 100 kg

body weight were 0.354, 0.477 and 0.479, respectively. All three traits had medium-high heritability. There were

low correlations  among three  economic traits.  The genetic  and phenotypic  correlations  ranged from −0.110 to

0.039  and  from  −0.076  to  0.082,  respectively.  Among  three  traits,  age  at  100  kg  body  weight  had  relatively

greater genetic progress in long-term selection, while backfat thickness at 100 kg body weight and loin muscle

area  at  100  kg  body  weight  had  relatively  less  genetic  progress.  Furthermore,  the  additive  genetic  variance

changed  in  different  degrees  for  three  economic  traits  by  estimating  the  genetic  parameters  of  the  annual

accumulative  population.【Conclusion】These  traits  of  this  Duroc  pig  population  had  the  medium-high

estimates of heritability and low correlations. Moreover, long-term selection and introduction could lead to the

changing  of  genetic  parameters.  Therefore,  genetic  parameters  should  be  estimated  timely  to  obtain  accurate

genetic evaluation for accelerating the genetic improvement in breeding practice.

Key words:  Duroc pig; long-term selection; multi-trait animal model; genetic parameter; genetic progress
   

在猪育种中，重要的经济性状多为复杂的数量

性状，难以直接通过表型判断个体的种用价值。群

体遗传参数通过方差组分剖分说明数量性状遗传

规律，在估计个体育种值、制定育种方案中起到十

分重要的作用[1]。前人研究表明，遗传参数估计的

准确性受多种因素影响，包括统计模型[2-3]、估计方

法[4-6]、所估计群体大小[7-9] 等。

由于遗传参数具有群体特异性，即使同一性

状，在不同群体中遗传参数也有所不同，如猪达 100 kg
体质量背膘厚[10-13]。因此，估计特定群体遗传参数

是育种的基本工作，是开展群体遗传评估的基础。

此外，经济性状的遗传进展主要受群体遗传变异

度、育种值估计准确性等因素的影响[14]。有研究表

明，对于多数经济性状，长期选择会导致群体遗传

参数发生变化[15]，但在猪群体中还鲜有报道。特别

是对于开放的育种群体，其遗传参数如何变化是一

个值得探讨的问题。

因此，本研究基于某种猪场核心育种群杜洛克

猪长达 15 年的性能测定记录进行分析，利用多性

状动物模型估计 3 个经济性状的遗传参数和个体

育种值，评估该群体在长期选择过程中遗传参数的

变化情况，旨在为实际生产育种工作提供理论依据。 

1   材料与方法
 

1.1    数据来源

数据为 2003—2018 年广西某种猪场核心育种

群共计 15 760头杜洛克猪的性能测定记录。测定性

状包括：达 100 kg 体质量时的日龄、背膘厚和眼肌

面积。

公、母猪实测体质量介于 85~120 kg，实测日龄

介于 120~200 d，通过校正公式转换得到校正日龄，

校正公式如下所示：

校正日龄 =测定日龄− (实测体质量−100)/CF,

式中，CF 为校正因子：CF公猪=(实测体质量/测定日

龄)×1.826  040；CF母猪=(实测体质量/测定日龄)×
1.714 615。

背膘厚前期采用 A超测定背膘厚，测定胸腰结

合部、腰荐结合部沿背中线左侧5 cm 处 2 点背膘

厚，取平均值；后期采用 B 超测定倒数第 3~4 肋间

处的背膘厚。背膘厚通过以下校正公式转换得到：

校正背膘厚 =实测背膘厚×CF,

式中，CF 为校正因子：CF=A/[A+B×(实测体质量−
100)]，A公猪=13.468，B公猪=0.111 528；A母猪=15.654，
B母猪=0.156 646。 

1.2    固定效应划分

采用 R 软件[16] 剔除表型记录严重偏离生理极

限的个体。通过拟合线性模型，确定影响性状表型

的固定效应。分析模型如下：

yi jklm = Hi+Y j+S k +Sexl+ ei jklm,

yi jklm

Hi Y j

S k Sexl ei jklm

式中， 为各性状表型值 (达 100 kg体质量日龄、

背膘厚和眼肌面积)； 为测定场； 为测定年份；

为测定季； 为测定个体性别； 为残差；i、j、
k、l分别为不同固定效应的水平数，m为个体水平数。
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采用多因素方差分析，利用 R软件 ANOVA函

数[16] 进行固定效应分析，最终确定性别、测定场、测

定年份、测定季节 4 个固定效应。其中，该群体有

3 个育种群，考虑不同群体环境对 3 个性状的影响，

根据不同群体将测定场划分为 3 个水平；测定年份

划分为 14个水平：2003—2018年，其中 2003—2005
年因数据量较少合并为 1 个水平；测定季根据当地

的环境情况划分为 4 个水平：春 (3—5 月)、夏 (6—
8 月)、秋 (9—11 月)、冬 (12—次年 2 月)；性别划分

为 2个水平：公、母。数据格式根据 DMU软件要求

进行整理。 

1.3    遗传参数、育种值估计模型

本研究采用多性状动物模型进行遗传参数估

计并预测育种值，其模型如下： y1
y2
y3

 =
 X1 0 0

0 X2 0
0 0 X3

 b1
b2
b3

+
 Z1 0 0

0 Z2 0
0 0 Z3

 a1
a2
a3

+
 e1

e2
e3

 ,
y1 y2 y3

X1 X2 X3

b1 b2 b3 b1 b2 b3

Z1 Z2 Z3 a1 a2 a3

a1 a2 a3

a ∼ N(0,A0⊗ A) A0=

 σ2
a1

0 0
0 σ2

a2
0

0 0 σ2
a3


σ2

a1
σ2

a2
σ2

a3

e1 e2 e3

e ∼ N(0,R0⊗ I) R0=

 σ2
e1

0 0
0 σ2

e2
0

0 0 σ2
e3

 σ2
e1
σ2

e2

式中， 、 和 分别是达 100 kg 体质量日龄、背膘

厚和眼肌面积的表型观测值向量； 、 和 分别

为固定效应 、 和 的关联矩阵； 、 和 为固定

效应向量 (均包含测定场、测定年份、测定季节、性别)；
、 和 分别是加性遗传效应 、 和 的关联矩

阵； 、 和 为个体的加性遗传效应向量，服从多元

正态分布 ，其中 ，

、 和 分别是达 100 kg 体质量日龄、背膘厚

和眼肌面积的加性遗传方差，A 为个体间分子亲缘

关系矩阵； 、 和 为残差向量，服从多重正态分布

，其中 ， 、 和

σ2
e3
分别是达 100 kg 体质量日龄、背膘厚和眼肌面

积的残差方差，I为单位矩阵。

通过 DMU 软件[17] 对该模型进行方差组分和

育种值估计，采用 DMUAI 模块中平均信息算法

(Average  information,  AI) 和期望最大化算法

(Expectation maximisation, EM)相结合的约束性最

大似然法 (Res t r i c t ed  max imum  l i k e l i hood ,
REML) 估计方差组分，利用 DMU4 模块估计个体

育种值。 

2   结果与分析
 

2.1    表型数据统计分析

该杜洛克猪群体达 100 kg体质量时的日龄、背

膘厚和眼肌面积 3 个性状的表型描述性统计结果

见表 1。该群体性能测定记录较为完整，背膘厚剔

除了 3条表型严重偏离生理极限的记录。眼肌面积

于 2009 年开始进行测定并记录，因此记录数相对

少于其他 2个性状。

对 3 个性状的 4 个固定效应进行方差分析，结

果 (表 2) 表明，测定场、测定年份、测定季节和性别

对 3 个重要经济性状均有极显著影响。因此，在进

行方差组分和育种值估计时，应将其作为固定效应

纳入统计模型中。 

2.2    性状的遗传参数

本研究采用多性状动物模型进行方差组分

估计，结果见表 3。结果显示，杜洛克猪达 100 kg
体质量时的日龄、背膘厚和眼肌面积的遗传力

分别为 0.354、0.477 和 0.479，均属于中高遗传力

性状。

3个性状之间的遗传相关和表型相关如表 4所
示。杜洛克猪 3个经济性状间遗传相关和表型相关

的变化范围分别为−0.110~0.039 和−0.076~0.082，
均属于弱相关。其中，日龄和背膘厚之间的遗传相

关和表型相关均为负相关。 

 

表 1   杜洛克猪群体达 100 kg 体质量时 3 个经济性状表型的描述性统计

Table 1    The descriptive statistics of the phenotype for three economic traits of Duroc pig population at 100 kg body weight
 

指标

Index
日龄/d
Age

背膘厚/mm
Backfat thickness

眼肌面积/cm2

Loin muscle area

平均值 Mean 170.38 11.49 40.29

标准差 Standard deviation 15.50 1.94 3.54

最小值 Minimum 115.91 4.65 23.22

中位数 Median 168.70 11.33 40.53

最大值 Maximum 248.16 23.43 56.42

记录数 No. of records 15 754 15 757 13 233
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2.3    群体表型均值与遗传进展

3个性状的表型均值和遗传进展分别通过计算

不同年份的性状表型和估计育种值均值得到，结果

如图 1 所示。该群体 2003—2018 年，达 100 kg 体

质量时日龄的育种值均值缩短了 10 d左右；而背膘

厚的育种值均值在−0.3~0.2 mm 范围波动；眼肌面

积的育种值均值在 2008—2012 年增加了约 2 cm2，

2012年以后基本保持稳定。 

2.4    年度累积群体遗传参数

年度累积遗传参数利用截至某年度所累积的

群体进行遗传参数估计获得，结果如表 5 所示。对

不同年份的年度累积群体加性遗传方差和遗传力

变化作进一步分析，结果见图 2。达 100 kg 体质量

时日龄的年度累积群体遗传参数波动较大，背膘厚

和眼肌面积的年度累积群体加性遗传方差呈现逐

年递增的趋势 (图 2)。随着年度累积群体记录数的

 

表 2   杜洛克猪群体达 100 kg 体质量时 3 个经济性状的方差分析 F值1)

Table 2    F value in the variance analysis for three economic traits of Duroc pig population at 100 kg body weight
 

因素

Factor
日龄

Age
背膘厚

Backfat thickness
眼肌面积

Loin muscle area

场 Farm 4 929.15** 203.41** 815.35**

年份 Year 117.74** 79.63** 228.13**

季节 Season 31.46** 96.55** 33.56**

性别 Sex 849.87** 357.13** 453.14**

　1)“**”表示影响达到0.01的显著水平

　1)“**”indicates the effect at 0.01 significance level

 

表 3   杜洛克猪群体达 100 kg 体质量时 3 个经济性状估计方差组分及估计遗传力1)

Table 3    The variance components and estimated heritability for three economic traits of Duroc pig population at 100 kg
body weight

 

指标

Index
日龄

Age
背膘厚

Backfat thickness
眼肌面积

Loin muscle area

σ2
a   50.761 1.686   4.900

σ2
e   92.584 1.850   5.329

σ2
p 143.345 3.536 10.229

h2±SE 0.354±0.018 0.477±0.018 0.479±0.021

σ2
a σ2

e σ2
p h2

σ2
a σ2

e σ2
p h2

　1)  ：加性遗传方差， ：残差方差， ：表型方差， ：遗传力，SE：标准误

　1)  : Additive genetic variance,  : Residual variance,  : Phenotypic variance,  : Heritability, SE:Standard error

 

表 4   杜洛克猪群体达 100 kg 体质量时 3 个经济性状的遗传相关与表型相关1)

Table 4    The genetic correlations and phenotypic correlations for three economic traits of Duroc pig population at 100 kg
body weight

 

性状

Trait
日龄

Age
背膘厚

Backfat thickness
眼肌面积

Loin muscle area
日龄

Age
−0.076 0.032

背膘厚

Backfat thickness
−0.110(0.038) 0.082

眼肌面积

Loin muscle area
0.031(0.043) 0.039(0.038)

　1) 右上角数字为性状间的表型相关，左下角数字为性状间的遗传相关(括号中为遗传相关标准误)
　1) Numbers at above diagonal are phenotypic correlations between traits, and the ones at below diagonal are genetic correlations
between traits (the standard error of genetic correlation in bracket)
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表 5   杜洛克猪达 100 kg 体质量时 3 个经济性状的年度累积群体遗传参数1)

Table 5    The genetic parameters of annual cumulative population for three economic traits of Duroc pigs at 100 kg body
weight

 

年份

Year

日龄

Age
背膘厚

Backfat thickness
眼肌面积

Loin muscle area

σ2
a σ2

e h2±SE σ2
a σ2

e h2±SE σ2
a σ2

e h2±SE

2009 47.191 106.179 0.308±0.039 1.075 1.997 0.350±0.039 3.602 5.866 0.380±0.107

2010 50.847 109.264 0.318±0.036 1.055 2.158 0.328±0.034 4.009 6.604 0.378±0.067

2011 57.602 99.554 0.367±0.029 1.463 2.109 0.410±0.028 3.822 5.983 0.390±0.039

2012 47.727 97.014 0.330±0.025 1.519 2.003 0.431±0.024 4.047 5.614 0.419±0.031

2013 45.969 96.388 0.323±0.023 1.480 1.931 0.434±0.023 3.911 5.385 0.421±0.027

2014 46.494 96.699 0.325±0.022 1.437 1.839 0.439±0.022 3.903 5.202 0.429±0.026

2015 48.689 94.439 0.340±0.021 1.442 1.766 0.450±0.021 3.899 4.982 0.439±0.025

2016 57.533 97.974 0.370±0.020 1.464 1.724 0.459±0.020 4.456 4.933 0.475±0.023

2017 54.674 93.961 0.368±0.019 1.458 1.693 0.463±0.019 4.528 4.984 0.476±0.022

2018 50.761 92.584 0.354±0.018 1.686 1.850 0.477±0.018 4.900 5.329 0.479±0.021

σ2
a σ2

e h2

σ2
a σ2

e h2

　1)  ：加性遗传方差， ：残差方差， ：遗传力，SE：标准误

　1)  : Additive genetic variance,  : Residual variance,  : Heritability, SE:Standard error
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图 1    杜洛克猪群体达 100 kg 体质量时 3 个重要经济性状表型均值和遗传进展

Fig. 1    Phenotypic mean and genetic gain for three economic traits of Duroc pig population at 100 kg body weight
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增加，各性状的遗传力标准误呈现逐渐减低的

趋势。 

3   讨论与结论
 

3.1    杜洛克猪性状表型与遗传参数分析

通过分析，最终确定测定场、测定年份、测定季

节和性别作为固定效应加入多性状动物模型中，与

前人的研究结果[18-19] 相类似。大量研究表明，猪生

长发育相关性状多为中高遗传力性状[20-21]。本研究

所分析群体的 3 个重要经济性状也均为中高遗传

力性状，且 3 个性状间的遗传相关和表型相关均呈

现弱相关。庄站伟等[22] 研究发现杜洛克种猪群体

性状达 100 kg 体质量日龄和达 100 kg 体质量背膘

厚的遗传相关为−0.091；曹建新等[23] 在大白猪和长

白猪群体中研究也发现 2 个性状间的遗传相关较

低，与本研究的结果相一致。前人研究表明，对于中

高遗传力性状，直接进行个体选择能够加快遗传进

展[22]；而低遗传力性状可通过不同性状间的遗传相

关进行间接选择，从而加快遗传进展[24]。从研究结

果可知，3 个重要经济性状可通过直接选择加速群

体遗传改良。 

3.2    杜洛克猪性状遗传进展分析

相关研究表明，达 100 kg体质量日龄、达 100 kg
体质量背膘厚和达 100 kg 体质量眼肌面积性状经

过选择，均取得一定的遗传进展[24-26]。在本群体中，

达 100 kg 体质量日龄性状经过十余年的选择取得

了较大的遗传进展，初步表明该性状在该群体中受

到的选择强度较大，显著缩短达 100 kg体质量日龄

能够降低饲养成本、提升经济效益。达 100 kg体质

量背膘厚和达 100 kg 体质量眼肌面积长期选择取

得的遗传进展较小，初步分析表明可能与该群体的

育种目标性状的选择有关。2010 年前后，性状达

100 kg 体质量背膘厚和达 100 kg 体质量眼肌面积

的方差组分发生了较大波动，经分析发现可能与该

群体的品种品系结构发生变动有关。 

3.3    3 个性状年度累积群体遗传参数

研究表明，长期选择会导致群体的加性遗传方

差降低[27]。达 100 kg 体质量日龄在过去十余年的

长期选择中方差组分发生了较大波动，特别是

2011 年和 2016 年前后群体加性遗传方差增大，这

与前人的研究结果[27] 存在差别。通过对群体来源

进行分析发现，该群体在以上 2 个年份前后均有外

源种猪的引进，这可能是导致群体遗传变异度增大

的主要原因。群体的加性遗传方差在育种过程中不

仅受到选择的作用，还受到引种等其他因素的影

响。此外，群体遗传改良速率不仅受到选择强度的

影响，还与群体遗传变异度有关[14]。优质种质资源

的引入，能够提高群体的遗传变异度，加快遗传改

良。达 100 kg 体质量背膘厚和达 100 kg 体质量眼

肌面积的加性遗传方差呈现逐年递增的趋势，初步

表明 2 个性状受到的选择强度较小，且存在其他因

素导致遗传变异度逐渐增大。随着年度累积群体的

规模不断增大，遗传参数估计的准确性提高，与前

人的报道相一致[7, 28]。综合本研究结果可得，在实际

育种群体中，群体常常不只受到长期选择的影响，

引种等因素也会导致遗传参数发生变化。因此，及

时开展群体遗传参数估计，有利于提高群体遗传评

估的准确性。
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图 2    杜洛克猪达 100 kg 体质量时 3 个重要经济性状的年

度累计群体估计遗传力和加性遗传方差

Fig. 2    The estimated heritability and additive genetic
variance of annual accumulative population for
three economic traits of Duroc pigs at 100 kg body
weight
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