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译文

场间 “关联 ”在场间遗传评估中的作用

P. K. MATHUR

(Canadian C en te r for Sw ine Imp rovem en t, Centra l Expe rim en ta l Farm ,

Building 54, M ap le D rive, O ttaw a, ON, K1A 0C6, Canada)

摘要:“关联”是遗传评估的重要组成部分 ,关联度影响各场个体或各同期组的估计育种值(EBV s)比较的准确性 , 可

以用关联率(CR)来度量 , 它是利用同期组效应估计值的方差和协方差来计算的 , 目前已有相应的算法和计算程序.

CR的最低需要量依赖于同期组的大小 、准确性要求和残差方差. 如果对于同期组约有 100个个体 , 要检测出的 EB-

V s差异大于性状标准差的 20%, 则 CR要达到大约 48%. 如果同期组较小 , 要求更加准确的比较 , 则需要更高的

CR. 因此 , 对于参加同一个遗传评估方案的育种者来说 , 要进行优秀遗传资源的交换 ,有可能的话 , 使用一些共同的

测定设备 , 以使育种值的估计结果有意义. 维持良好的关联水平 ,可以使选择优秀种猪的遗传评估方案更有价值 , 获

得更快的遗传进展.

关键词:关联;育种值;遗传评估

1　遗传关联的概念

在动物育种中 , “关联 ”的概念主要应用于遗传

评估和群间 EBV的比较. 在这里 ,关联可以用来度

量群间评估的精确性. 在比较不同场或不同群体间

个体遗传值估计准确性的影响 , “关联 ”可定义为场

间或同期猪群间的相关.

从统计学的角度来看 ,如果模型里主效应中的

每个对应的相同固定效应都可以估计的话 ,则该数

据集是关联的
[ 1]
. 在遗传评估模型 ,尤其是 BLUP模

型中 ,场效应或同期组效应构成一对固定效应 ,如果

要比较这些组间个体的差异 ,则场效应或同期组效

应必须是可估的. 次级组间个体差异估计的准确性

受到次级组间关联度的影响.

育种值估计的准确性通常被当作 “重复力 ”,它

依赖于性状的遗传力 ,以及评估时可用的信息量 ,比

如个体和亲属记录的数量 ,它反映了用估计育种值

(EBV)对真实育种值进行估计的可靠性 ,但是它并

不能反映不同期组 EBV比较的精确性 ,这一准确性

依赖于同期组间的关联度.

关联的概念可用于同一场或不同场的同期组个

体育种值的比较. 在制订共同的遗传评估计划时 ,经

常需要知道不同场个体之间的关联是否足够. 它对

不同场的个体育种值的排队 ,以及在选择和遗传改
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良中挑选优秀个体都非常有用. 这时 ,每一个场的个

体可以看成是同一个同期组. 如果一个场有数个同

期组 ,可以选择某一个同期组代表该场. 比如 ,一个

场有数个场 -年 -季组别 ,最近的场 -年 -季组可

以代表该场. 下面为了简便起见 ,我们用场来表示这

些同期组.

1. 1　关联的统计学标准

在遗传评估中应用的关联概念如图 1所示. 场

A和场 B有关联 ,因为它们都使用了种猪 1. 场 B和

场 C有关联 ,因为它们都使用了种猪 2. 但场 C和场

D是没有关联的 ,因为它们之间没有共同的遗传联

系 (genetic link). 因此 ,场 B和场 C的个体育种值差

异可以估计和比较. 而场 C和场 D的个体育种值差

异的比较则准确性不够 ,因为它们之间没有关联. 事

实上 ,场间个体的育种值进行比较时 ,没有必要一定

要有直接的关联 ,场间个体之间也可以有间接的遗

传联系. 在本例中 ,场 A和场 C因为有种猪 1和 2

而存在间接的联系. 即使不同场的个体之间没有遗

传关联 ,场间的比较有时也是可以的. 比如 ,场 C和

场 D的个体在同一个测定站内进行测定 ,则场 C和

场 D也存在关联 ,这样 ,场 A 、B、C和 D就关联起来

了. 关联是一种统计概念 ,有关联则效应可比 ,认识

到这一点很重要. Kennedy和 Trus
[ 2]
, H anocq等

[ 3]

也提出了同样的观点. 遗传联系不一定非要有关联

存在 ,不过 ,遗传联系很重要 ,也是提高关联度的有

效途径.

图 1　通过遗传联系建立场间关联

1. 2　关联度

在遗传评估的模型中 ,可以通过将场效应作为

随机效应而不是固定效应 ,用于场间 EBV差异的估

计. 然而即使不同场个体 EBV的差异是可估的 ,存

在的主要问题还是比较的准确性 ,尽管把这种场间

效应当作随机效应并且它们是可估的 ,场间的关联

度仍然影响这种比较的准确性. 因此 ,知道关联度就

比只知道场间是否有关联更重要而且有用. 场间可

能存在关联 ,而且场间个体的 EBV可比 ,但如果场

间关联较低 ,则这种比较的准确性也不高 ,可能就与

完全没有关联时的准确性相似. 事实上 ,在利用动物

模型 BLUP进行遗传评估时 ,通过分子亲缘相关矩

阵 、遗传分组和其他固定效应和随机效应 ,就会产生

群间关联
[ 4, 5]

. 但是 ,应该认识到关联度是影响场间

个体比较准确性的重要因素.

2　关联的度量

2. 1　EBV差异的预测误差方差

估计方法依赖于估计的应用目的. 动物育种中

的主要目的是知道不同场或同期组个体 EBV差异

比较的准确性. 因此 ,理想的度量方法应该依据场内

个体 EBV或不同场个体 EBV差异比较的准确性.

个体 EBV的准确性通常用预测误差方差来度量 ,后

者为混合模型方程组中个体效应对应的逆矩阵中的

元素. 2个个体 EBV差异比较的准确性可以用该差

异的预测误差方差(PEVD)来表示:

PEVD =Var(âi - âj)=Var(âj) - 2cov(â ij).

来自不同场 2个个体 EBV差异的平均准确性可

以用这 2个场所有个体两两配对比较的平均 PEV来

表示. 可是 ,在大规模的遗传评估计划中 ,可能有一

个场和另一个场的数个个体配对 ,也可能有数个场

的配对比较 ,这些计算非常耗时. 因此 ,需要一种较

简单的方法.

2. 2　关联率 (CR)

一个有本身记录的个体 EBV取决于由同期组

所估计的生产性能差异 、场效应和遗传评估模型中

的其他因子. 因此 ,不同场或不同组的 2个个体 EBV

差异的 PEV可以分成 2部分:一部分与个体本身及

其亲属有关 ,这部分取决于每个 EBV的 PEV , 2个个

体的相关程度 、个体与场效应之间的协方差;另一部

分与场效应本身有关 ,包括场效应估计值的方差和

不同场效应间的协方差. 计算 2个场个体的 PEVD

时 ,对于每个配对比较来说 ,第 2部分中与场效应有

关的部分是相同的;而与个体本身及其亲属有关的

部分 ,不同配对是不同的 ,而且所有的配对进行平均

后会相互抵消 ,如下式所示:

VED ij =A ve rage[ PEV(âik - âjk′)] ≈

Var(ĥi - ĥ j)≌ Var(ĥ i) +

Var(ĥ j) - 2cov(ĥij),

结果 ,所有比较的 PEV平均值近似等于 2个场效应

估计值的 PEV. 因此 ,场效应差异的 PEV可以用来

度量场间关联的高低. Kennedy和 T rus
[ 2]
的模拟研

究表明 ,它可以用来度量关联程度的高低 , PEVD和

VED之间的相关程度很高 (0. 995). 这些场间效应

方差和协方差可以用下面的公式来计算关联率

(CR),用于度量关联的高低:

CRij =
cov(hij)

Var(hi)Var(h j)
,
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上式中 , Var (h i), Var (h j)和 cov (h ij)分别是相应

场效应的方差和协方差. 这样 , CR似乎与场效应的

相关相似 , 不过 ,它却与简单的积矩相关有很大差

异.

计算 CR时 ,也需要计算场效应的方差和协方

差. 通常很难直接由 MME的逆矩阵中得到与场效

应对应的逆矩阵元素. 因此 ,用下面的方法 ,根据矩

阵理论 , 矩阵与其逆的积为单位矩阵 , 这点对于

MME的系数矩阵 (w′w)也是正确的.

w′w (w′w)
- 1
=I,

因此

　w′w (w′w)i

- 1
=Ii ,

这里 , w′w =MME的系数矩阵;I=单位矩阵;Ii =对

应于同期组 i的单位矩阵向量 (在该组对应位置为

1,其他为 0);(w′w)i

- 1
=与第 i个同期组对应的逆

矩阵元素向量.

如果用迭代法求解 MME ,可以从相应的向量 Ii

得到所需的场效应的某行或某列的逆矩阵元素. 这

些向量可以用包含相应场效应方差和协方差的逆元

素组成的分块矩阵表示. 事实上 ,可以用更一般的方

法来计算特定的逆元素 ,而无需直接计算出 MME的

所有元素的逆.

在过去 7年里 ,将这一 CR计算方法和估计结果

用于参加加拿大猪改良计划(CCSI)的大约 100个猪

群 ,结果表明 CR用于表示关联水平的高低很理想 ,

利用它可以指导育种者提高 CR ,使之达到比较理想

的程度.

2. 3　估计关联的其他方法

关联还有其他估计方法 ,一种是将关联作为一

个统计量 ,另外一种是只用于度量遗传联系. La loë

等
[ 6]
用估计 VED比较了 2种计算关联的方法 ,它们

分别是:真实遗传值差异与预测值间相关系数的平

方 (CD),以及 Fou lley等
[ 7]
提出的反映固定效应已

知时 PEV相对下降的关联指数 (IC). 结果表明 , CD

结合了 VED和遗传变异性 , 这样 , CD既反映了关

联 ,又反映了遗传变异性. 该方法可以用来控制遗传

变异 ,尤其是育种群较小有可能导致出现近交系数

问题等的情况下. 可是 ,如果目的是得到关联的高

低 ,以及提供有关场的信息以决定是否需要提高关

联水平 ,则计算出 CR以估计关联度可能更有用. 因

为人工授精 (A I)的广泛应用 ,可以在国际间利用优

秀种畜 ,从而导致了遗传变异的降低 ,这是过去奶牛

育种存在的主要问题 ,目前在猪育种同样也遇到了

这个问题. 关联可以用来提供有关每头公畜有效后

裔 、有效群体含量 、近交水平等方面的信息.

在一个肉牛测定群的研究中 , Roso等
[ 8]
比较了

4种估计关联度的方法 ,这些方法包括估计育种值差

异的预测误差方差(PEVD)、测定组效应差异的估计

方差(VED)、有直接遗传关联的个体总数 (GLT)
[ 9]
、

关联率 (CR). 结果表明 ,某测定组与其他所有测定

组的平均 PEVD可以根据 CR或 GLT得到较好地估

计. 在用于肉牛测定组的数据集里 ,与 VED和 CR

相比 ,只根据遗传关联个体数计算出来的 GLT也可

以提供关联的估计值.

3　CR的计算程序

在 CCSI的网页 (www. ccs.i ca /connec tedness)

上有计算 CR的程序. 该程序是根据动物育种工具

箱 (ABTK)编写的. ABTK是主要用 BLUP方法进行

遗传评估的一组程序 ,其中的一些小程序可以用来

完成各种简单的功能 ,如矩阵求逆 、矩阵相乘和建立

关联矩阵等. 这些程序最早是用 UN IX和 Linux操作

系统开发的 ,现在 ABTK也可以在 W indow s操作系

统下运行
[ 10]
. 在应用这个程序计算 CR时 ,需要输

入系数矩阵文件 、包含场效应的文件 、含有场标识的

文件等. 该程序输出的是 MME一个块的逆和每个

配对场效应间的 CR.

4　场间遗传比较时需要的关联水平

　　人们经常要问这样一个问题 ,即进行有效的场

间比较时需要的关联水平要有多高. 利用最简单的

方法可以回答这个问题 ,需要的关联高低取决于准

确性的要求 ,这可以通过下面的 t检验来决定:

tα <
d

VED(ĥi - ĥ j)
,

式中 , tα=理想显著水平时 t统计量的值;d =需要

检出的 EBV平均差异值;VED(ĥ i - ĥj) =场间差异

估计值的方差.

根据 M athur等
[ 11]
, CR和 VED的相关程度可由

下式计算:

VED(ĥ i - ĥ j) =Var (h i) +Var (h j) -

2 cov (hij) =Var (hi ) +Var (hj) -

2 CRij (Varh i)Var(h j) ,

因此 ,需要的 CR可以由下式计算:

CRij >

[ Var(̂h i) +Var(ĥ j) ] -
d
2

t
2
α

2 Var(ĥ i)Var(̂h j)
,

　　因此 ,根据管理组的大小 , VED(ĥ i - ĥ j)可近似

地写为:
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VED(̂h i - ĥj)≌σ
2
e
1

ni

+
1

n j

- 2
CRij

n i. n j

,

这里 , σ
2
e =性状的残差方差;n i和 nj分别是对应的管

理组或场的个体数量.

根据这种定义 ,在显著水平为 α的情况下达到

显著差异 d的 t统计量为:

tα <
d

σ
2
e
1

n i

+
1

n j

- 2
CRij

n inj

,

需要的关联水平可以通过下式获得:

CRij > n inj

1

2
1

n i

+
1

nj

-
d
2

σ
2
e(tα)

2 ,

由上式可知 ,需要的关联水平取决于场或同期组的

大小(n i和 n j)、显著水平 (α)、需要检测出的 EBV平

均差异值(d)、以及残差方差 σ
2

e.

如果 2个场的大小相同 (ni =n j =n):

CRij >1 -
n

t
2
α

d
σe

2

,

这时 CR的需要量是样本大小 、显著水平 、需要检测

出的差异高低与残差标准差的函数.

考虑猪育种中一种典型的情况 ,假定选择指数

以标准化 ,其平均数等于 100,标准差等于 25 ,如果

需要检测出指数差异超过 5的差异 ,即为指数标准

差的 20%. 进一步假定需要的显著水准是 P <0. 05,

2个猪群的大小等于 100, 则关联要大于或等于

48%. 这种情况下 ,需要的 CR高低取决于样本大小

(n i =nj =n)、需要检测出的差异大小与残差标准差

之比 ,在 P <0. 05时的结果如图 2所示.

图 2　不同样本含量和准确性要求时关联率(CR)的需要量

需要检测出的差异与性状标准差之比越小 ,则

需要的 CR越高. 在样本含量很小时尤其如此. 另外

一种确定 CR的可行途径是检查不同配对 CR的差

异对 EBV差异标准误的影响. 图 3所示的是 ,在大

群体中 ,不同配对 CR与不同场效应差异的标准误

(VED的平方根)的关系.

　　图 3中显示出这 2个变量间为非线性关系. 随

着 CR的上升 ,差异标准误下降. 当许多配对比较的

CR都很低 ,特别是 CR低于 5 %时 ,误差尤其高. 因

此 ,这个数字可以看成是场间合理比较时关联率的

最低需要量.

图 3　产仔数性状的差异标准误(SE)和关联率(CR)的关系

关联是在统计学上用来度量场效应估计结果的

准确性的 ,因此 ,与群体大小有关. 当群体大小低于

50时 ,群体大小对 CR的影响较大
[ 10]
. 随着样本含

量的上升 , CR的大小越来越依赖于遗传联系 ,而样
本含量的影响变小.

5　如何增加关联

最简单的提高关联的途径是在不同的场和同期

组利用共同的种猪. 在关联程度很好的畜群中应用

有后裔的 A I公猪可以提高关联. 提高关联时考虑下

面的因素很重要:后裔的数量 、这些后裔所分布的群

体数量 、几个场的加权关联率等
[ 11]
. 通常大约 15%

的后裔个体来自关联度较高的公猪就足以达到关联

水平的最低要求. 没有后裔的年轻公猪也可以用于

A I,只要它们来自关联较高的群体.
利用中心测定站对来自不同场猪 ,在同一个环

境和管理条件下进行测定 ,也是提高关联的一种方

法 ,尤其是当遗传交换很少的情况时.

估计了 EBV的同期组足够大也很重要. 如果某

个同期组同一个品种的个体低于 10,则 EBV的准确

性也很低. 在实践上 ,每个同期组或场 -年 -季组至

少要有 10个个体. 这 10个以上的个体应该至少是

来自 3头以上的公猪后代 ,以达到足够的场内关联 ,

以及估计准确性的要求.

为了持续保持遗传性能良好的公猪有密切的关

联 ,要求参加育种计划的场利用本场优秀的种猪 ,或

组成优秀 A I公猪群. 这种类型的育种体系使国家育

种计划类似于一个大的核心群 ,具有不同场的遗传

变异和良好的关联. 这种育种结构可以进行群间比

较 ,提供高的选择差 ,获得大的遗传进展.
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