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α 利用 Gibbs 抽样方法估计丹系长白猪乳头数的遗传参数
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摘　要　建立了单性状动物模型通过 Gibbs 抽样对丹系长白猪乳头数遗传参数进行贝叶斯 (Bayesian) 估计,

并与约束最大似然 (R EM L )估计进行比较。数据包括 9 898 个个体总乳头数及系谱记录。模型中性别为固定

效应, 个体遗传效应为随机效应。结果表明, 丹系长白猪乳头数的遗传方差组分、环境方差组分及遗传力的后

验均值估计分别为 11046±01009, 01534±01005, 01661±01004, 相应的R EM L 估计值为 11036, 01539,

01658, 两者之间差异不显著 (P > 0105)。Gibbs 抽样时不同的先验值对后验均值估计有一定影响。
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Abstract　Genet ic param eter w ere est im ated fo r tea t num ber of D an ish L andrace by u sing

Gibb s samp ling. To ta l num ber of reco rds w as 9 898. A nalyt ica l model included sex as fixed

effect and addit ive genet ic random effects. T he po sterio r m ean est im ates of genet ic variance,

residual variance and heritab ility w ere 1. 034 ± 0. 084, 0. 541 ± 0. 064, 0. 656 ± 0. 037,

respect ively. T he co rreponding R EM L est im ates w ere 1. 036, 0. 539, 0. 658, respect ively.

T here w ere no sign if ican t d ifferences betw een po sterio r est im ates and R EM L est im ates (P >

0. 05). Severa l p rio rs w ere u sed to exam ine their influence on inferences. T he p rio rs w ere

influen t ia l becau se of the rela t ively sm all data size.
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猪育种中很重视后备种猪乳头的数量与分布情况, 尤其是乳头数量少的, 因为乳头数量决

定了母猪的哺育能力具有重要作用[1, 2 ]。这个性状的遗传参数一直受到人们的关注, 特别是那

些乳头数较少的品种[3 ]。现有关于猪乳头数遗传力的估计主要基于亲子回归或方差分析方

法[1～ 6 ]。这些方法对数据资料要求较高, 需要特定的实验设计, 而实际育种中普遍存在世代交

替及不平衡数据结构的情况, 很大程度上影响了这些方法的准确性。特别是只包含单个亲本资

料进行亲子回归或方差分析时, 误差更为显著[7 ]。目前, 建立动物模型进行约束最大似然
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(R EM L )估计是育种中常用的遗传参数估计方法[8, 9 ] , 而基于 Gibb s 抽样的贝叶斯方法也越来

越受到重视[10, 11 ]。

本研究建立单性状动物模型, 通过 Gibb s 抽样对丹系长白猪乳头数遗传参数进行贝叶斯

(Bayesian)估计, 并与R EM L 估计进行比较。

1　材料与方法

数据来自天津市宁河原种猪场丹系长白猪核心选育群。乳头数性状为仔猪出生后 12 h 内

记录的主要性状之一。数据包括 9 898 个乳头数及系谱记录, 其中公猪 4 997 头, 母猪 4 901

头, 观察值范围为 1010～ 1810, 平均值为 14142, 标准差 1125。Shap iro2W ilk 检验表明数据服

从正态分布。

建立以下动物模型: y = x Β+ z u+ e

式中 y 是乳头数观察值, Β是固定效应 (性别) , u 是个体随机加性遗传效应向量, e 是随机残

差; x 及 z 分别是与固定效应 (Β)及随机效应 (u )相对应的设计距阵。

根据贝叶斯公式, 参数的后验联合分布可写成相关的似然函数与先验分布的乘积, 即:

f (Ρ2
g , Ρ2

e , u , Βûy )∝ f (y ûΒ, u , Ρ, f ) f (uûΡ2
g ) Π(Β) Π(Ρ2

g ) Π(Ρ2
e )

其中, Π(Β) , Π(Ρ2
g ) , Π(Ρ2

e )分别是固定效应, 加性遗传方差组分 (Ρ2
g ) , 环境方差组分 (Ρ2

e ) 的先验分

布函数。在进行Gibb s 抽样时, 首先是通过以上方程式右手项推导出各效应及参数的全条件概

率密度分布函数, 进行迭代及抽样, 产生 Gibb s 链, 最终实现各效应及参数的后验边际密度分

布。遗传力通过遗传方差组分及残差组分的抽样值计算得出。所有分析过程利用M T GSAM

软件[12 ]进行。分析时, Π(Β)为均匀分布, Π(Ρ2
g )及 Π(Ρ2

e )皆为期望值为 01000 1 的反卡方分布。这

样既能避免均匀先验分布可能产生的不正确结果[13 ] , 又使后验分布几乎完全取决于数据资

料[14 ]。Gibb s 链总共运行 30 000 次, 其中过渡期 ( bu rn2in period ) 为 2 000 次, 抽样间隔

( th in ing ra te) 分别为 300 次, 同时用 Gibb sit 程序 (R aftery and L ew is, 1995) 对这些指标进行

检验, 并计算相应样本间的自相关系数。研究随后设置 3 种先验值进行Gibb s 抽样: 均匀分布,

期望值 Ρ2
g = 0. 5, Ρ2

e = 10 的反卡方分布, 及期望值 Ρ2
g = 1. 0, Ρ2

e = 0. 5 的反卡方分布, 以考察不同

先验值对后验均值估计的影响。

对这个性状的约束最大似然 (R EM L )估计是利用M TD FR EM L 程序[15 ]进行的。迭代收敛

的标准为 2 次连续迭代所得的估计值的方差小于 10- 9, 重复运行 2 次。

2　结果与讨论

本研究使用的过渡期 (2 000 次) 和抽样间隔 (300 次) 皆高于 Gibb sit 程序[16 ]建议的过渡期

(80 次)及抽样间隔 (27 次) , 样本间的自相关系数在- 01003～ 01042 之间, 基本实现独立抽样。

表 1 列出遗传方差组分, 环境方差组分及遗传力的后验密度分布的有关参数。3 个参数的

后验密度分布的都呈现正态性, 均值和中数及众数非常接近。后验均值估计的标准差分别为其

均数的 819% , 816% , 518%。一般后验均值估计的标准差主要与资料信息量有关, 即资料信息

量越大, 参数后验均值估计的标准差越小, 估计的精确度越高[17, 18 ] , 但后验密度分布的正态性

并不与资料信息量呈正比[19, 20 ]。
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表 1　丹系长白猪乳头数遗传参数的Bayesian 后验估计及R EM L 估计

参数 样本数 均值 标准差 标准误 中数 众数 偏度 峰度 R EM L

Ρ2
g 94 11046 0. 089 0. 009 1. 042 1. 049 0. 284 - 0. 423 1. 036N 3

Ρ2
e 94 0. 534 0. 046 0. 005 0. 534 0. 514 - 0. 309 - 0. 345 0. 539N

h2 94 0. 661 0. 038 0. 004 0. 663 0. 664 0. 199 - 0. 506 0. 658N

　　N : 后验均值估计和REM L 估计差异不显著 (P > 0. 05)。

已有的研究对猪乳头数遗传参数的估计结果存在很大差别, 遗传力估计值范围为 0～

110, 多数结果认为遗传力小于 015 [1～ 7 ]。其中有人认为这个性状可能存在母体遗传效应[4, 5 ]。这

些结果的不一致主要是由于各研究中猪群的遗传背景, 统计方法, 数据规模及结构的差别造成

的。有人认为不同品种间及性别间猪乳头数性状遗传方差组分存在异质性[18 ]。Gibb s 抽样结果

表明, 丹系长白猪乳头数加性遗传方差组分, 环境方差组分及遗传力的后验均值估计分别为

11046±01009, 01534±01005, 01661±01004, 而 3 个参数相应的 R EM L 估计值为 11036,

01539, 01658, 后验均值估计和 R EM L 估计值之间差异不显著 (P > 0. 05) (表 1)。

参数的后验均值估计是先验分布和资料信息综合作用的结果, 其中先验分布对后验估计

的影响程度随资料信息量的增加而下降[21 ]。而参数的似然分析是贝叶斯分析的特殊情况, 即

当参数的先验分布为均匀分布时, 其后验分布就是边际似然分布[22 ]。本研究中, 不同先验分布

产生的后验均值估计存在显著差别 (表 2) , 这意味着资料信息量还不足以在后验分布中占主

导地位, 不同的先验分布对后验均值估计将产生一定影响。当参数的先验分布为均匀分布

(Gibb s1) 或者期望值 Ρ2
g = 0. 5, Ρ2

e = 1. 0 的反卡方分布 (Gibb s3) 时, 加性遗传方差组分, 环境方

差组分及遗传力的后验均值估计与R EM L 估计皆没有显著差异 (P > 0. 05)。但另外一组先验

分布 (Gibb s2)产生的后验均值估计与R EM L 估计值差异显著 (P < 0. 05)。这种差异一部分来

自很小的估计误差, 但更多地是由其先验期望值 Ρ2
g = 0. 5, Ρ2

e = 1. 0 与R EM L 值的偏差造成的。

V an T assell and V an V leck (1996)的模拟结果与本研究相似, 而且认为当参数先验分布与“真

值”差别很大时, 后验均值估计的方差将随之提高。

表 2　不同先验分布产生的后验均值估计 (m ean±Std)

项　目　　 Ρ2
g Ρ2

e h2

Gibbs13 1. 046 (0. 081) a 0. 534 (0. 043) a 0. 661 (0. 035) a

Gibbs2 1. 008 (0. 080) b 0. 556 (0. 042) b 0. 644 (0. 035) b

Gibbs3 1. 049 (0. 086) a 0. 531 (0. 047) a 0. 663 (0. 037) a

R EM L 1. 036 a 0. 539 a 0. 658 a

　　Gibbs1: 均匀分布; 　Gibbs2: 期望值 Ρ2
g = 0. 5, Ρ2

e = 1. 0 的反卡方分布; 　Gibbs3: 期望值 Ρ2
g = 1. 0, Ρ2

e = 0. 5 的反卡方分

布。同一列中含不同字母者为差异显著 (P < 0. 05)。
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