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　 　 摘要:　 为揭示基因辅助最佳线性无偏预测(ＢＬＵＰ)方法在不同留种策略下的选择效果ꎬ在假定目标数量性状

同时受 １ 个双等位基因 ＱＴＬ 和多基因共同控制的前提下ꎬ模拟了在一个闭锁群体(１０ 头公畜、１９０ 头母畜)内采用

标记辅助 ＢＬＵＰ 连续选择 １０ 代的情形ꎮ 选择试验共考虑了 ３ 种留种策略:策略Ⅰ仅根据个体估计育种值(ＥＢＶ)高
低留种ꎻ策略Ⅱ在每个公畜家系内选留 ＥＢＶ 最高的 １ 头公畜和 １９ 头母畜ꎻ策略Ⅲ在每个公畜家系内选留 １ 头 ＥＢＶ
最高的公畜ꎬ在每个母畜家系内选留 ＥＢＶ 最高的 １ 头母畜ꎮ 结果表明ꎬ留种策略Ⅰ的遗传进展(包括 ＱＴＬ 基因型

值和多基因育种值进展)最高ꎬＱＴＬ 增效等位基因频率上升速度最快ꎬ其次为策略Ⅱꎬ策略Ⅲ的遗传进展最低ꎬＱＴＬ
增效等位基因频率上升最慢ꎻ不同留种策略下的群体近交系数总体上呈现策略Ⅰ>策略Ⅱ>策略Ⅲ的规律ꎬ但策略

Ⅱ的群体近交系数与策略Ⅲ接近且远低于策略Ⅰꎮ 在育种实践中实施基因辅助 ＢＬＵＰ 选择时ꎬ策略Ⅱ既能保证较

高的遗传进展ꎬ又能有效控制近交ꎬ因而不失为一种理想的留种策略ꎮ
关键词:　 基因辅助 ＢＬＵＰꎻ 留种策略ꎻ 遗传进展ꎻ 近交系数ꎻ ＱＴＬ 增效等位基因
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　 　 基因辅助选择(Ｇｅｎｅ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎꎬ ＧＡＳ)是
在准确检测目标数量性状基因座位 ( Ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ
ｔｒａｉｔ ｌｏｃｕｓꎬ ＱＴＬ)基因型的基础上ꎬ将已知 ＱＴＬ 的基

因型信息整合到选择方案来选择种用个体ꎮ 这种选

种方法操作相对简单ꎬ对 ＱＴＬ 的选择准确ꎬ被认为

是实施标记辅助选择 ( Ｍａｒｋｅｒ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎꎬ
ＭＡＳ)最理想的情形[１]ꎮ 由于畜禽大多数经济性状

并非只受单个基因或少数几个基因控制ꎬ对这些性

状进行选择时ꎬ不仅要考虑 ＱＴＬ 的效应ꎬ还要兼顾

那些未知的多基因效应ꎮ 基于混合线性模型的基因

辅助最佳线性无偏预测 ( Ｇｅｎｅ￣ａｓｓｉｓｔｅｄ ｂｅｓｔ ｌｉｎｅａｒ
ｕｎｂｉａｓｅｄ ｐｒｅｄｉｃｔｉｏｎꎬ ＧＢＬＵＰ) [２￣３]是实施基因辅助选

择的一种重要方法ꎮ 它是将已知 ＱＴＬ 的基因型值

作为固定效应ꎬ将其他多基因育种值作为随机遗传

效应ꎬ借助混合线性模型同时估计出个体的 ＱＴＬ 基

因型值和多基因育种值[２ꎬ ４￣５]ꎬ进而计算出个体目标

性状 的 估 计 育 种 值 ( Ｅｓｔｉｍａｔｅｄ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｖａｌｕｅꎬ
ＥＢＶ)ꎮ 相较于未考虑 ＱＴＬ 基因型信息的常规

ＢＬＵＰ 或只考虑 ＱＴＬ 基因型的基因型选择方法ꎬ基
因辅助 ＢＬＵＰ 可同时对 ＱＴＬ 和多基因效应进行有

效选择ꎬ因而可望获得更大的遗传进展[３￣７]ꎮ
近年来ꎬ畜禽 ＱＴＬ 定位研究的迅猛发展为应用

基因辅助选择促进畜禽遗传改良奠定了坚实基础ꎮ
与此同时ꎬ基因辅助选择相关技术体系的建立及选

择方案优化等也就成了畜禽育种研究领域亟待解决

的问题ꎮ
在畜禽遗传改良实践中ꎬ一个理想的育种方案

至少应兼顾以下 ２ 个方面[７￣８]:(１)使目标性状获得

尽可能大的遗传进展ꎬ以加快遗传改良的进程ꎻ(２)
将群体近交增量控制在适宜水平ꎬ以保持适当的遗

传变异和防止近交衰退ꎮ 对特定的育种值估计方法

而言ꎬ不同留种策略对选择的实际效果有着重要影

响ꎮ 有鉴于此ꎬ本研究以基因辅助 ＢＬＵＰ 为育种值

估计方法ꎬ借助计算机模拟方法研究 ３ 种不同留种

策略下选择所获得的 ＱＴＬ 基因型值、多基因育种值

和总育种值遗传进展以及群体近交系数的上升速

度ꎬ为畜禽育种实际中制定和优化基因辅助选择方

案提供一定的依据ꎮ

１　 材料与方法

１􀆰 １　 系统假设与参数设置

假定目标数量性状的遗传受 １ 个位于常染色体

上的 ＱＴＬ 和多基因共同控制ꎮ 其中ꎬＱＴＬ 有 Ｑ 和 ｑ
两个等位基因(Ｑ 为增效基因、ｑ 为减效基因)ꎬ且等

位基因间没有显性效应(ｄ＝０)ꎮ 在选择过程中ꎬ控制

目标性状的 ＱＴＬ 和多基因均不发生突变ꎬ即选择所

利用的遗传方差为基础群体本身具有的遗传方差ꎮ
设目标性状的表型值方差(σ２

Ｐ )为 １ꎬ相应的加

性遗传方差 σ２
Ａ ＝ｈ２σ２

Ｐ(ｈ２为性状遗传力)ꎬＱＴＬ 方差

σ２
ｑ ＝ Ｒｑσ２

Ａ (Ｒｑ 是 ＱＴＬ 方差占加性遗传方差的比

例)ꎬ多基因方差 σ２
ｕ ＝σ２

Ａ－σ２
ｑꎬ环境方差 σ２

ｅ ＝σ２
Ｐ －σ２

Ａꎮ
各世代育种群体规模为 ２００ 头(１０ 头公畜、１９０ 头母

畜)ꎻ目标性状的遗传力和 ＱＴＬ 方差分别为 ０􀆰 ３ 和

０􀆰 ２５σ２
ｑꎻＱＴＬ 增效等位基因 Ｑ 的初始频率为 ０􀆰 ５ꎮ

育种群体完全闭锁ꎬ世代不重叠ꎮ 每个世代均按照

１ 头公畜配 １９ 头母畜的比例进行随机交配ꎬ每头母

畜产生的后代数 ｎ０由均匀分布 Ｕ(６ꎬ１５)随机产生ꎬ
且后代的性别比例为 １ ∶ １ꎮ

在选择过程中ꎬ种用个体的留种共考虑 ３ 种策

略ꎮ 策略Ⅰ仅依据个体估计育种值(ＥＢＶ)高低留

种ꎬ即在所有子代个体中选留 ＥＢＶ 最高的 １０ 头公

畜和 １９０ 头母畜ꎻ策略Ⅱ是以公畜家系为单位的各

家系等量留种ꎬ即在每个公畜的子代中选留 ＥＢＶ 最

高的 １ 头公畜和 １９ 头母畜ꎻ策略 ＩＩＩ 为完全意义的

各家系等量留种ꎬ即在每个公畜的子代中选留 １ 头

ＥＢＶ 最高的公畜ꎬ在每头母畜的子代中也选留 １ 头

ＥＢＶ 最高的母畜ꎮ
１􀆰 ２　 选择试验的模拟

选择试验的模拟采用 Ｆｏｒｔｒａｎ９５ 语言自编程序

完成ꎬ共进行 １０ 个世代的选择ꎬ每种留种策略重复

进行 ５０ 次模拟ꎮ
１􀆰 ２􀆰 １　 初始群体的模拟　 初始群体(０ 世代)中的

每个个体均为非近交个体ꎬ且彼此间无亲缘关系ꎮ
个体的 ＱＴＬ 等位基因利用(０ ~ １)均匀分布随机数
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发生器产生随机数序列来确定ꎬ从而进一步确定个

体的 ＱＴＬ 基因型ꎮ 个体的性状表型值( ｐｉ)根据模

型 ｐｉ ＝ｇｉ＋ ｓｉ＋ｑｉ＋ ｕｉ＋ ｅｉ来产生ꎬ其中 ｇｉ为世代效应ꎬ
ｓｉ为性别效应ꎬｑｉ为 ＱＴＬ 基因型值ꎬｕｉ为随机多基因

效应ꎬｅｉ为随机环境效应ꎮ ＱＴＬ 增效纯合子(ＱＱ)、
杂合子(Ｑｑ)和减效纯合子(ｑｑ)的基因型值( ｑｉ)分

别为 σ２
ｑ / ２ｐ(１－ｐ) 、０ 和－ σ２

ｑ / ２ｐ(１－ｐ) (ｐ 为等位

基因 Ｑ 的频率) [９]ꎮ 多基因效应和随机环境效应分

别服从 Ｎ(０ꎬσ２
ｕ)、Ｎ(０ꎬσ２

ｅ)分布ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ２　 选择过程中个体数据的模拟　 在世代传递

中ꎬ个体 ＱＴＬ 等位基因以典型的孟德尔遗传方式由

双亲传递给后代ꎮ 个体 ＱＴＬ 的 ２ 个等位基因分别

随机来自公畜和母畜ꎬ并据此确定个体的 ＱＴＬ 基因

型ꎮ 个体的性状表型值( ｐｉ)根据模型 ｐｉ ＝ ｇｉ ＋ ｓｉ ＋
ｑｉ＋０􀆰 ５(ｕｓ＋ｕｄ)＋ｍｉ ＋ｅｉ来产生ꎬ其中ꎬｕｓ和 ｕｄ分别为

公畜和母畜的多基因育种值ꎻｍｉ为个体的孟德尔抽

样离差(Ｍｅｎｄｅｌｉａｎ ｓａｍｐｌｉｎｇ ｄｅｖｉａｔｉｏｎ)ꎬ服从 Ｎ(０ꎬ
σ２

ｍ)分布ꎬ且 σ２
ｍ ＝ ０􀆰 ２５σ２

ｕ(１－ｆｓ) ＋０􀆰 ２５σ２
ｕ(１－ ｆｄ) ( ｆｓ

和 ｆｄ分别为公畜和母畜的近交系数)ꎮ
１􀆰 ２􀆰 ３　 留种个体的选择　 从第 １ 代起ꎬ利用基因辅

助 ＢＬＵＰ 方法对个体的育种值进行估计ꎬ具体模型

为 ｙ＝Ｘβ＋Ｚｕ＋ｅꎮ 其中ꎬｙ 为性状表型值向量ꎬβ 为固

定效应向量(包括世代效应、性别效应和 ＱＴＬ 基因

型值效应)ꎬｕ 为个体多基因育种值向量ꎬｅ 为随机环

境误差向量ꎬＸ 和 Ｚ 分别为固定效应向量 β 和随机

效应向量 ｕ 的关联矩阵ꎮ
根据上述模型ꎬ参照文献[５]的方法计算出每

个个体的 ＥＢＶꎬ并按预设的群体规模和公母比例采

用 ３ 种不同留种策略选择种用个体ꎮ 个体近交系数

的计算参照 Ｍｅｕｗｉｓｓｅｎ 等的方法[１０]进行ꎮ
１􀆰 ３　 选择效果评价

从第 １ 代开始ꎬ计算出不同留种策略下每代的

总育种值、多基因育种值和 ＱＴＬ 基因型值及其累积

遗传进展、ＱＴＬ 增效等位基因 Ｑ 的频率及群体近交

系数ꎬ求出 ５０ 次重复模拟的平均值并进行不同留种

策略选择效果的评价ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 不同留种策略下的遗传进展

在采用不同留种策略实施基因辅助 ＢＬＵＰ 选择

时ꎬ目标性状的总育种值、多基因育种值和 ＱＴＬ 基

因型值及其累积遗传进展都随着选择世代数的递增

而逐渐升高(表 １)ꎬ且 ３ 种留种策略所获得的遗传

进展呈现“策略Ⅰ>策略Ⅱ>策略Ⅲ”的规律ꎮ

表 １　 不同留种策略下目标性状的育种值及其累积遗传进展

Ｔａｂｌｅ １　 Ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｖａｌｕｅｓ ａｎｄ ｔｈｅｉｒ ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｔａｒｇｅｔ ｔｒａｉｔ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ

世代 留种策略
总育种值进展 多基因育种值进展 ＱＴＬ 基因型值进展

总育种值 累积进展 多基因育种值 累积进展 ＱＴＬ 基因型值 累积进展

２ Ⅰ ０􀆰 ７７０ ７±０􀆰 ４４０ ０ ０􀆰 ７７４ ３ ０􀆰 ４８５ ５±０􀆰 ４２４ ６ ０􀆰 ４８９ ８ ０􀆰 ２８５ ３±０􀆰 １７１ ７ ０􀆰 ２８４ ５

Ⅱ ０􀆰 ５３４ ６±０􀆰 ４９７ ５ ０􀆰 ５３７ ８ ０􀆰 ３０６ ４±０􀆰 ４６１ ４ ０􀆰 ３１０ ８ ０􀆰 ２２８ ２±０􀆰 ２０８ ０ ０􀆰 ２２７ １

Ⅲ ０􀆰 ４４９ ４±０􀆰 ５００ ７ ０􀆰 ４５４ ３ ０􀆰 ００８ ５±０􀆰 ４７１ ３ ０􀆰 ２５７ ８ ０􀆰 １９８ ４±０􀆰 ２１４ ７ ０􀆰 １９６ ５

５ Ⅰ ２􀆰 ０４６ ９±０􀆰 ４１８ ６ ２􀆰 ０５０ ５ １􀆰 ６６７ ７±０􀆰 ４１５ ８ １􀆰 ６７２ １ ０􀆰 ３７９ ２±０􀆰 ０３８ ０ ０􀆰 ３７８ ４

Ⅱ １􀆰 ６９３ ３±０􀆰 ４４１ １ １􀆰 ６９６ ５ １􀆰 ３１８ ９±０􀆰 ４３９ ０ １􀆰 ３２３ ２ ０􀆰 ３７４ ４±０􀆰 ０４２ ７ ０􀆰 ３７３ ２

Ⅲ １􀆰 ４４８ １±０􀆰 ４４９ ２ １􀆰 ４５３ １ ０􀆰 ８１７ ７±０􀆰 ４４８ ５ １􀆰 ０９１ ９ ０􀆰 ３６３ １±０􀆰 ０７４ ０ ０􀆰 ３６１ ２

８ Ⅰ ３􀆰 １６９ ５±０􀆰 ４０５ ３ ３􀆰 １７３ １ ２􀆰 ７８３ ２±０􀆰 ４０５ ０ ２􀆰 ７８７ ６ ０􀆰 ３８６ ３±０􀆰 ００５ ８ ０􀆰 ３８５ ６

Ⅱ ２􀆰 ６５０ ７±０􀆰 ４２６ ９ ２􀆰 ６５３ ９ ２􀆰 ２６７ ４±０􀆰 ４２４ ５ ２􀆰 ２７１ ７ ０􀆰 ３８３ ３±０􀆰 ０１４ １ ０􀆰 ３８２ ２

Ⅲ ２􀆰 ２６２ ７±０􀆰 ４３４ ５ ２􀆰 ２６７ ６ １􀆰 ６１８ ６±０􀆰 ４３８ ９ １􀆰 ８８６ ５ ０􀆰 ３８３ ０±０􀆰 ０２２ ９ ０􀆰 ３８１ １

１０ Ⅰ ３􀆰 ８６９ ８±０􀆰 ３９１ ９ ３􀆰 ８７３ ４ ３􀆰 ４８２ ６±０􀆰 ３９１ ８ ３􀆰 ４８７ ０ ０􀆰 ３８７ ２±０􀆰 ００１ ３ ０􀆰 ３８６ ４

Ⅱ ３􀆰 ２６３ ７±０􀆰 ４２８ ７ ３􀆰 ２６６ ９ ２􀆰 ８７７ ２±０􀆰 ４２８ ７ ２􀆰 ８８１ ５ ０􀆰 ３８６ ５±０􀆰 ００４ ５ ０􀆰 ３８５ ４

Ⅲ ２􀆰 ７９９ １±０􀆰 ４３８ ９ ２􀆰 ８０４ ０ ２􀆰 １６０ ２±０􀆰 ４３６ ０ ２􀆰 ４１９ １ ０􀆰 ３８６ ８±０􀆰 ００６ ２ ０􀆰 ３８４ ９

累积遗传进展为某一世代的育种值(或基因型值)与 ０ 世代育种值(或基因型值)之差ꎮ 策略Ⅰ:仅根据个体估计育种值(ＥＢＶ)高低留种ꎻ策略
Ⅱ:在每个公畜家系内选留 ＥＢＶ 最高的 １ 头公畜和 １９ 头母畜ꎻ策略Ⅲ:在每个公畜家系内选留 １ 头 ＥＢＶ 最高的公畜ꎬ在每个母畜家系内选留
ＥＢＶ 最高的 １ 头母畜ꎮ

５１１王孝义等:不同留种策略下基因辅助 ＢＬＵＰ 的选择效果



　 　 从图 １ 可以看出ꎬ在选择过程中ꎬ总育种值和多

基因育种值累积遗传进展呈现了类似的变化规律ꎬ
即随着选择世代数的递增ꎬ两者均呈现了近乎线性

的上升ꎮ 即使到了第 １０ 代ꎬ仍然保持着上升的趋

势ꎮ 不同策略总育种值和多基因育种值的累积遗传

进展差异呈现了随世代递增而增大的变化规律ꎮ 相

对于策略Ⅲ而言ꎬ在第 ２ 代时ꎬ策略Ⅰ和策略Ⅱ的总

育种值累积遗传进展分别高出０􀆰 ３２０ ０和０􀆰 ０８３ ５ꎬ
多基因育种值累积遗传进展分别高出０􀆰 ２３２ ０和

０􀆰 ０５３ ０ꎻ到选择结束(第 １０ 代)时ꎬ总育种值累积遗

传进展分别高出１􀆰 ０６９ ４和０􀆰 ４６２ ９ꎬ多基因育种值

累积遗传进展分别高出１􀆰 ０６７ ９和０􀆰 ４６２ ４ꎮ 与策略

Ⅱ相比ꎬ策略Ⅰ在第 ２ 代和第 １０ 代时的总育种值累

积遗传进展分别高出０􀆰 ２３６ ５和０􀆰 ６０６ ５ꎬ多基因育

种值累积遗传进展则分别高出０􀆰 １７９ ０和０􀆰 ６０５ ５ꎮ

就 ＱＴＬ 基因型值累积遗传进展的增速(图 １)来
看ꎬ在选择的早期(第 ３ 代前)上升较快ꎬ之后(３~ ８
代)则逐渐变缓ꎬ选择后期(８ 代以后)则大幅下降ꎮ
在第 ３ 代时ꎬ策略Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ的 ＱＴＬ 基因型值累积遗传进

展分别较第 ２ 代提高了 ２９􀆰 １４％、５５􀆰 ３９％和 ６２􀆰 ７５％ꎬ
而至第 １０ 代时ꎬ３ 种策略的 ＱＴＬ 基因型值累积遗传

进 展 则 仅 分 别 较 第 ８ 代 提 高 ０􀆰 ２１％、 ０􀆰 ８４％ 和

１􀆰 ００％ꎮ 在选择的早、中期ꎬ不同留种策略的 ＱＴＬ 基

因型值累积遗传进展差异较大ꎬ后期则逐渐缩小ꎬ至
选择结束时已较为接近ꎮ 相对于策略Ⅲ而言ꎬ在第 ２
代时ꎬ策略Ⅰ和策略Ⅱ的 ＱＴＬ 基因型值累积遗传进展分

别高出０􀆰 ０８８ ０和０􀆰 ０３０ ６ꎬ到第 １０ 代时ꎬ则分别仅高

出 ０􀆰 ００１ ５ 和 ０􀆰 ０００ ５ꎮ 从第 ２ 代到第 １０ 代ꎬ策略Ⅰ与

策略Ⅱ的 ＱＴＬ 基因型值累积遗传进展差值由０􀆰 ０５７ ４
下降至了０􀆰 ００１ ０ꎮ

留种策略Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ见表 １ 注ꎮ
图 １　 不同留种策略下的累计遗传进展

Ｆｉｇ.１　 Ｃｕｍｕｌａｔｉｖｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ

２􀆰 ２　 不同留种策略下的 ＱＴＬ 增效等位基因频率

表 ２ 列出了 ３ 种留种策略下各世代 ＱＴＬ 增效

等位基因的频率ꎮ 从表 ２ 中可以看出ꎬ无论何种留

种策略ꎬ随着选择世代的递增ꎬＱＴＬ 增效等位基因频

率都逐渐上升ꎬ但其上升的速度却逐渐下降ꎮ ＱＴＬ
增效等位基因的频率越高ꎬ其上升的空间越小ꎬ上升

速度越慢ꎮ 就不同留种策略而言ꎬ各世代 ＱＴＬ 增效

等位基因频率的高低顺序总体上也呈现了“策略

Ⅰ>策略Ⅱ>策略Ⅲ”的规律ꎬ且随着世代的递增ꎬ彼
此间的差距逐渐缩小ꎮ 这从另一角度印证了前述

ＱＴＬ 基因型值随选择世代递增而变化的规律ꎮ

表 ２　 不同留种策略下各世代的 ＱＴＬ 增效等位基因频率

Ｔａｂｌｅ ２　 　 Ｆｒｅｑｕｅｎｃｉｅｓ ｏｆ ＱＴＬ ｆａｖｏｒａｂｌｅ ａｌｌｅｌｅ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ

留种策略
ＱＴＬ 增效等位基因频率

第 １ 代 第 ２ 代 第 ３ 代 第 ４ 代 第 ５ 代 第 ６ 代 第 ７ 代 第 ８ 代 第 ９ 代 第 １０ 代

Ⅰ ０􀆰 ５０３ ２ ０􀆰 ８６８ ３ ０􀆰 ９７５ ４ ０􀆰 ９７９ ０ ０􀆰 ９８９ ５ ０􀆰 ９９４ ９ ０􀆰 ９９８ ８ ０􀆰 ９９８ ７ ０􀆰 ９９９ ０ ０􀆰 ９９９ ９

Ⅱ ０􀆰 ５０１ ５ ０􀆰 ７９４ ６ ０􀆰 ９５７ ０ ０􀆰 ９７４ ９ ０􀆰 ９８３ ３ ０􀆰 ９８９ ９ ０􀆰 ９９３ ３ ０􀆰 ９９４ ８ ０􀆰 ９９７ ６ ０􀆰 ９９８ ９

Ⅲ ０􀆰 ５１０ １ ０􀆰 ７５６ ２ ０􀆰 ９１５ ３ ０􀆰 ９５１ ９ ０􀆰 ９６８ ７ ０􀆰 ９８０ ９ ０􀆰 ９８８ ３ ０􀆰 ９９４ ５ ０􀆰 ９９７ ５ ０􀆰 ９９９ ４
留种策略Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ见表 １ 注ꎮ
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２􀆰 ３　 不同留种策略下的群体近交系数

由表 ３ 可见ꎬ不同留种策略下ꎬ各世代的群体近

交系数也存在着明显差异ꎮ ３ 种留种策略中ꎬ策略

Ⅰ的群体近交系数最高ꎬ其次为策略Ⅱꎬ策略Ⅲ的群

体近交系数最低ꎮ 连续选择 １０ 代后ꎬ策略Ⅰ的群体

近交系数分别较策略Ⅱ和策略Ⅲ高出 ８９􀆰 ６５％和

１０５􀆰 ３８％ꎻ与策略Ⅲ相比ꎬ策略Ⅱ的群体近交系数则

仅高出 ８􀆰 ３０％ꎮ

表 ３　 不同留种策略下各世代的群体近交系数

Ｔａｂｌｅ ３　 Ｉｎｂｒｅｅｄｉｎｇ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔｓ ｏｆ ｅａｃｈ ｇｅｎｅｒａｔｉｏｎ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｓｔｒａｔｅｇｉｅｓ

留种策略
近交系数

第 １ 代 第 ２ 代 第 ３ 代 第 ４ 代 第 ５ 代 第 ６ 代 第 ７ 代 第 ８ 代 第 ９ 代 第 １０ 代

Ⅰ ０ ０􀆰 ０３０ ４ ０􀆰 ０６６ １ ０􀆰 ０８５ ７ ０􀆰 １０２ ７ ０􀆰 １１９ １ ０􀆰 １３６ ０ ０􀆰 １５１ ６ ０􀆰 １６７ ８ ０􀆰 １８３ ２

Ⅱ ０ ０􀆰 ０１４ ５ ０􀆰 ０２７ ７ ０􀆰 ０３８ ０ ０􀆰 ０４７ ９ ０􀆰 ０５７ ９ ０􀆰 ０６７ ５ ０􀆰 ０７７ ６ ０􀆰 ０８７ ８ ０􀆰 ０９６ ６

Ⅲ ０ ０􀆰 ０１３ １ ０􀆰 ０２３ ２ ０􀆰 ０３２ ８ ０􀆰 ０４３ ０ ０􀆰 ０５２ １ ０􀆰 ０６１ ６ ０􀆰 ０７０ ５ ０􀆰 ０７９ ６ ０􀆰 ０８９ ２

留种策略Ⅰ、Ⅱ、Ⅲ见表 １ 注ꎮ

３　 讨 论

当采用不同策略进行留种时ꎬ基因辅助 ＢＬＵＰ
所获得的遗传进展明显不同ꎮ 在 １０ 个世代的选择

时限内ꎬ留种策略Ⅰ的遗传进展最大ꎬ群体近交系数

上升最快ꎬ其次为策略Ⅱꎬ策略Ⅲ的遗传进展最小ꎬ
群体近交系数上升的速度也最慢ꎮ 这主要是由于不

同留种策略所选留的个体遗传优势和亲缘程度不同

所造成的ꎮ
在采用策略Ⅰ进行留种时ꎬ所选留的个体是候

选群体中 ＥＢＶ 最高的个体ꎬ故而可获得最大的遗传

进展ꎬ但由于未考虑留种个体的家系分布ꎬ中选个体

会集中分布于少数 ＥＢＶ 较高的家系ꎬ使得这些留种

个体间的亲缘关系较近ꎬ从而加快了群体近交系数

的上升ꎮ 与策略Ⅰ截然不同的是ꎬ策略Ⅲ则是完全

意义上的各家系等量留种ꎬ即每头公畜的后代必须

选留 １ 头 ＥＢＶ 最高的公畜ꎬ每头母畜的后代也必须

选留 １ 头 ＥＢＶ 最高的母畜ꎬ这充分考虑了留种个体

的家系分布ꎬ对群体近交增量的控制最为有效ꎬ但在

很大程度上牺牲了性状的遗传进展ꎮ 策略Ⅱ则兼顾

了个体的 ＥＢＶ 和公畜家系分布ꎬ因而可获得理想的

遗传进展和适宜的近交增量ꎮ 以选择结束时的第

１０ 代为例ꎬ策略Ⅱ的总育种值累积遗传进展虽稍低

于策略Ⅰꎬ却较策略Ⅲ高出了 １６􀆰 ５１％ꎻ群体近交系

数(０􀆰 ０９６ ６)与策略Ⅲ(０􀆰 ０８９ ２)接近且远低于策略

Ⅰ(０􀆰 １８３ ２)ꎮ
从 ＱＴＬ 基因型值的选择进展看ꎬ３ 种留种策略

中虽然总体上也以策略Ⅰ的进展最大ꎬ但从第 ４ 代

起ꎬ策略Ⅱ与策略Ⅰ所获得的 ＱＴＬ 基因型值累积遗

传进展就已非常接近ꎬ并继续保持着高于策略Ⅲ的

明显优势ꎮ 可见ꎬ策略Ⅱ对 ＱＴＬ 基因型值的选择也

是较为有效的ꎮ 因此ꎬ在育种实践中实施基因辅助

ＢＬＵＰ 选择时ꎬ以公畜家系为单位的各家系等量留

种(策略Ⅱ)既能保证较高的遗传进展ꎬ又能有效控

制近交ꎬ因而不失为一种有效的留种策略ꎮ
相对于常规 ＢＬＵＰꎬ基因辅助 ＢＬＵＰ 选择的主要

优势就在于能对已知的 ＱＴＬ 或主效基因进行更为

有效的选择[４￣５ꎬ１１]ꎮ 本研究结果显示ꎬ在实施基因辅

助 ＢＬＵＰ 选择时ꎬＱＴＬ 基因型值在早期世代上升较

快ꎬ随着选择世代的递增ꎬ群体中的 ＱＴＬ 增效等位

基因将逐渐趋于固定(即基因频率接近 １)ꎬＱＴＬ 基

因型值的遗传进展也将逐渐降低甚至不再提高ꎮ 这

与前人的研究结果[６ꎬ１２￣１３] 是一致的ꎮ 在选择过程

中ꎬ如果能不断检测确认控制目标性状的“新”的

ＱＴＬꎬ并适时整合到选择方案中ꎬ可使基因辅助

ＢＬＵＰ 选择保持持续的选择优势[５￣６]ꎮ 亦有研究结

果[７ꎬ１３￣１４]显示ꎬ在估计个体育种值时ꎬ结合选择进程

对不同世代的 ＱＴＬ 基因型值赋予适宜的相对权重ꎬ
可在一定程度上延续基因辅助 ＢＬＵＰ 的选择优势ꎮ
此外ꎬ基因辅助 ＢＬＵＰ 的实际选择效果还会受到目

标性状遗传力、ＱＴＬ 数目及效应大小、ＱＴＬ 增效等位

基因初始频率以及育种群体规模和结构等因素的影

响[５ꎬ ７ꎬ １５]ꎬ在育种实践中需要结合实际予以综合考

虑ꎮ
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