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① 利用多性状混合模型估计猪繁殖性状的遗传参数①
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(中国农业大学动物科技学院) 　　

赵宏志　李振宽
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摘　要　目前在猪繁殖力性状的遗传评定中, 应用多性状混合模型可比单性状混合模型提高遗传评定的准

确度。应用多性状混合模型对丹系长白猪 5 个主要繁殖力性状的遗传参数进行估计分析。结果表明总产仔数、

产活仔数、初生窝重、断奶活仔数及断奶窝重的遗传力分别为 0. 02, 0. 03, 0. 03, 0. 05 及 0. 07。断奶窝重与其

他 4 个性状之间存在较大的遗传相关。初生窝重与产活仔数之间存在很高的遗传负相关 (- 0. 65)。因此, 为了

提高繁殖性状的综合选择效果, 建议应用多性状混合模型进行遗传参数及育种植的估计。
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Use of M ulti- tra it M ixed M odels for Estimating Genetic Param eters

of Reproductive Tra its in Dan ish Landrace
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Abstract　Single t ra it m ixed models have been dom inan t ly u t ilized fo r genet ic evaluat ion of

the rep roduct ive tra its in sw ine. How ever, emp loying a m u lt ip le t ra it app roach m ay lead to

mo re accu ra te genet ic evaluat ion s. Fo r 5 lit ter size and lit ter w eigh t t ra its of D an ish

L andrace, genet ic param eters w ere est im ated u sing a m u lt ip le t ra it m ixed model. T he

heritab ility est im ates w ere 0. 02, 0. 03, 0. 03, 0. 05 and 0. 07 fo r lit ter size (TNB ) , lit ter size

bo rn alive (NBA ) , lit ter w eigh t (LW ) , lit ter size at w ean ing (L SW ) and lit ter w eigh t a t

w ean ing (LWW ) , respect ively. L arge po sit ive environm en ta l co rrela t ion est im ates w ere

ob ta ined betw een LWW and the o ther fou r t ra its. T here w as a negat ive genet ic co rrela t ion

(- 0. 65) betw een LW and NBA. T h is study suggests sim u ltaneou s select ion fo r tw o o r

mo re tra its u sing m u lt ivaria te m ixed models is app rop ria te to imp rove overa ll rep roduct ive

respon se.

Key words　heritab ility; genet ic co rrela t ion; lit ter size; lit ter w eigh t; variance componen t

随着胴体瘦肉率逐渐达到最佳水平, 猪繁殖性能的遗传改良比以往更加重要, 而准确的遗

传参数对估计育种值、预测遗传进展及优化育种方案都是必不可少的。目前在猪繁殖力性状的

遗传评定中, 主要应用单性状混合模型。但多性状的联合分析能够充分利用由相关性状提供的

间接信息, 减少系统误差, 从而提高遗传评定的准确度[1, 2 ]。多性状模型的应用还能够降低预测
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误差的变异程度[3 ]。

本研究利用多性状混合模型对丹系长白猪的 5 个主要繁殖性状进行参数分析。

1　理论与方法

1. 1　数据

数据来自天津宁河丹系长白猪核心育种群, 猪群饲养于半封闭式猪舍内, 根据丹系长白猪

饲养标准配制的全价配合饲料进行饲养。经分析整理有 559 头母猪 993 窝产仔及哺乳纪录, 分

析性状包括总产仔数 (TNB ) , 产活仔数 (NBA ) , 初生窝重 (LW ) , 断奶活仔数 (L SW ) 及断奶窝

重 (LWW )。其中, 断奶活活仔数及断奶窝重预先校正为接近现场真实情况的 40 d 测定值。

1. 2　模型

建立以下多性状混合模型:
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其中 y i 是性状 TNB ( i= 1) , NBA ( i= 2) , LW ( i= 3) , L SW ( i= 4) 及LWW ( i= 5) 的观察值向

量; Βi 是 5 个性状相应的固定效应向量, 其中包括产仔年份 (1992—1997) , 产仔季节 (春季, 秋

季) , 产仔胎次 (1, 2, 3, 4, ≥5) ; Λi 是随机遗传效应向量, 具有以下分布:
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式中: A 是亲缘系数距阵; ei 是残差向量; X 和 Z 是已知的对应于固定效应及随机效应的设

计距阵; á 表示距阵的 K ronecker 乘积。

通常分析猪繁殖性状的动物模型中, 随机效应往往包括个体遗传效应、母体遗传效应及永

久环境效应。在本研究中通过似然比率检验发现母体遗传效应及永久环境效应不显著, 所以没

有包含在分析模型中。

本研究利用M TD FR EM L 程序分析方差及协方差组分的非求导约束最大似然估计。

2　结果与分析

2. 1　胎次及产仔季节对母猪繁殖性能的影响　

表 1 列出不同季节不同胎次 5 个繁殖性状最小二乘均数及标准误。所有性状从第 1 胎至

第 4 胎呈增大趋势, 从第 5 胎开始有所下降。这在以前的研究中也有类似的报道, 如猪产仔数

随胎次逐渐增加, 到第 5 胎时达到最高, 然后逐渐下降[4 ]。不同产仔季节 (春季及秋季) 对母猪
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产仔及哺乳性能没有显著影响 (P > 0. 05)。

表 1　不同季节及胎次母猪繁殖性能最小二乘均数±标准误

项　目 n 总产仔数 活产仔数 初生窝重 断奶活仔数 断奶窝重

季节　　 F = 0. 06 F = 0. 02 F = 0. 08 F = 0. 80 F = 0. 80

　春季 558 10. 43±0. 22 9. 50±0. 21 12. 83±0. 29 8. 91±0. 25 90. 79±2. 43

　秋季 341 10. 37±0. 19 9. 47±0. 18 12. 93±0. 24 8. 64±0. 23 88. 48±2. 08

胎次　　 F = 8. 963 3 3 F = 9. 273 3 3 F = 12. 813 3 3 F = 5. 513 3 3 F = 12. 453 3 3

1 398 9. 36±0. 19 a 8. 51±0. 18 a 11. 18±0. 25 a 7. 95±0. 22 a 77. 21±2. 16 a

2 175 10. 67±0. 27 b 9. 88±0. 26 b 13. 47±0. 34 b 9. 44±0. 32 b 96. 06±2. 80 b

3 171 10. 45±0. 26 b 9. 63±0. 24 b 12. 85±0. 37 b 8. 57±0. 29 c 87. 07±2. 90 c

4 95 11. 13±0. 36 b 9. 94±0. 34 b 13. 55±0. 45 b 8. 70±0. 40 abc 94. 10±0. 36 bc

≥5 90 10. 40±0. 35 b 9. 47±0. 33 b 13. 34±0. 46 b 9. 19±0. 36 bc 93. 74±3. 63 bc

　①同一项目同一列数据中含相同尾注者为差异不显著 (P > 0. 05)。

　②3 P < 0. 05　　3 3 P < 0. 01　　3 3 3 P < 0. 001。

2. 2　遗传参数估计

表 2 列出 5 个性状遗传与环境的方差、协方差; 表 3 列出相应的遗传力、遗传相关及环境

相关。繁殖性状属于低遗传力性状, 5 个性状的遗传力估计都比较低, 在 0102～ 0107 之间。

TNB 及NBA 遗传力估计值和部分研究[5 ]的数据相近, 明显低于利用单性状模型估计的结果

(TNB 0111～ 0114 [6 ]; NBA 0107～ 0108 [7 ])。Roehe 与 Kennedy [8 ] (1995)利用单性状模型得到

的 TNB , NBA 及L SW 的遗传力估计值分别为 011～ 0115, 0109～ 0114, 0106～ 0108, 明显高

于本研究结果。其他研究[5, 9 ]也认为多性状模型的遗传力估计值低于单性状模型。这表明单性

状模型的估计存在偏差。LW 的遗传力估计值 (0103)高于利用包含母体遗传效应及永久环境

效应的模型估计的结果 (0100) [10 ]。L SW 的遗传力 (0105) 明显高于 TNB (0102) , L SW 的遗传

力估计可能会受仔猪寄养因素的影响而偏低[11 ]。

表 2　丹系长白猪繁殖性状遗传及环境方差协方差组分估计

性　状 总产仔数 产活仔数 初生窝重 断奶活仔数 断奶窝重

总产仔数 0. 225 (9. 898) ① 0. 020 0. 115 - 0. 002 - 1. 050

产活仔数 6. 267 0. 165 (5. 771) - 0. 136 - 0. 006 - 0. 175

初生窝重 - 0. 027 2. 290 0. 270 (9. 326) - 0. 079 1. 005

断奶活仔数 4. 520 4. 217 1. 766 0. 244 (4. 982) - 0. 433

断奶窝重 35. 716 33. 144 12. 943 44. 859 39. 339 (546. 897)

　①对角线为遗传 (环境)方差, 对角线以上是遗传协方差; 对角线以下是环境协方差。

LW 和其他 4 个性状之间存在较大的遗传协方差及相应的遗传相关 (表 3)。LW 和 TNB

之间为遗传正相关 (0. 47) , 但LW 和NBA 之间为遗传负相关 (- 0. 65)。由于TNB 和NBA 之

间的差别是出生仔猪的死亡头数, 所以L SW 与 TNB 的遗传相关 (- 0. 01) 要小于L SW 与

NBA 之间的遗传相关 (- 0. 03)。所有性状之间的环境相关都大于零。TNB 与NBA 之间环境

相关很高 (0. 83)而遗传相关较低 (0. 10)。同样NBA 与L SW 之间环境相关很高 (0. 79)而遗传
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相关很低 (- 0. 03)。

表 3　丹系长白猪繁殖性状遗传力 (对角线) , 遗传相关 (对角线以上)

及环境相关 (对角线以下)

性　状 总产仔数 产活仔数 初生窝重 断奶活仔数 断奶窝重

总产仔数 0. 02 0. 10 0. 47 - 0. 01 - 0. 35

产活仔数 0. 83 0. 03 - 0. 65 - 0. 03 - 0. 07

初生窝重 0. 00 0. 31 0. 03 - 0. 31 0. 31

断奶活仔数 0. 64 0. 79 0. 26 0. 05 - 0. 14

断奶窝重 0. 48 0. 58 0. 18 0. 85 0. 07

3　结论

在估计遗传参数时, 模型的选择是至关重要的。关于母体遗传效应对繁殖性状的重要性,

不同的研究结果存在较大差别。一些研究[12, 13 ]中没发现母体遗传效应; 而另外一些研究[14, 15 ]

认为在母体遗传效应很显著。对于NBA , 母体遗传效应及永久环境效应显著, 但对于LW , 母

体遗传效应不显著[16 ]。有人利用系谱信息很丰富的数据进行分析, 认为母体遗传效应很小。这

些差别可能部分受到仔猪寄养的影响, 同时个体遗传效应与母体遗传效应可能相互混淆[8 ]。

如前文所述, 多性状模型能够提高遗传估计的准确度, 有利于综合选择效果。例如, 在猪育

种中, 产仔数的增加将导致仔猪出生体重的下降, 从而影响仔猪生长、提高仔猪死亡率[17 ] , 这

时应该使用多性状模型进行遗传评定。
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