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系谱错误对 ｓｓＧＢＬＵＰ估计育种值可靠性的影响
洪一峰１，蔡更元１，２，吴珍芳１，２

（１国家生猪种业工程技术研究中心／华南农业大学 动物科学学院，广东 广州 ５１０６４２；
２广东温氏种猪科技有限公司，广东 新兴 ５２７４００）

摘要：本研究旨在探讨系谱错误对ｓｓＧＢＬＵＰ估计育种值（ＥＢＶ）可靠性的影响程度，研究不同遗传力、参考群、系谱
错误下ｓｓＧＢＬＵＰ、ＧＢＬＵＰ和ＢＬＵＰ对ＥＢＶ可靠性的影响。使用ＱＭＳｉｍ软件进行数据模拟，ＢＬＵＰｆ９０软件进行数据
分析。结果表明，遗传力的高低与系谱错误率对ｓｓＧＢＬＵＰ预测ＥＢＶ可靠性的趋势无关。当参考群逐渐增大时，ｓｓ
ＧＢＬＵＰ对系谱错误的容忍程度逐渐降低；随着系谱错误率增大，ｓｓＧＢＬＵＰ估计育种值的可靠性呈线性下降趋势。
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　　最佳线性无偏预测（Ｂｅｓｔｌｉｎｅａｒｕｎｂｉａｓｅｄｐｒｅｄｉｃ
ｔｉｏｎ，ＢＬＵＰ）法自提出到现在仍具有顽强的生命力。
对于中等或高等遗传力性状，当系谱信息较完整、表

型信息较准确时，ＢＬＵＰ法能准确估计育种值，从而
显著提高遗传进展。随着商业化高密度基因芯片的

不断普及以及高通量测序价格的下降，Ｍｅｕｗｉｓｓｅｎ
等［１］于２００１年首次提出基因组选择（Ｇｅｎｏｍｉｃｓｅ

ｌｅｃｔｉｏｎ，ＧＳ）方法。近年来，ＧＳ已逐渐应用于畜
禽［２］、作物［３］和水产生物［４］生产中。ＧＳ可以实现
早期选种，缩短世代间隔，且对低遗传力的性状具有

优势。一般而言，基因组预测育种值（Ｇｅｎｏｍｉｃｅｓｔｉ
ｍａｔｅｄｂｒｅｅｄｉｎｇｖａｌｕｅ，ＧＥＢＶ）的准确性高于利用系谱
信息预测的 ＥＢＶ［５－６］。相比于传统 ＢＬＵＰ法，ＧＢ
ＬＵＰ（ＧｅｎｏｍｉｃＢＬＵＰ，ＧＢＬＵＰ）法通过构建基因组关



系矩阵（Ｇ矩阵）来替换基于系谱信息构建的分子
血缘关系矩阵（Ａ矩阵），而一步法 ＧＢＬＵＰ（Ｓｉｎｇｌｅ
ｓｔｅｐＧＢＬＵＰ，ｓｓＧＢＬＵＰ）结合系谱与 ＳＮＰ标记信息共
同构建Ｈ矩阵来替换Ａ矩阵。在生产过程中，ｓｓＧＢ
ＬＵＰ可充分利用已有表型记录、基因组信息和系谱记
录等历史数据，会显著提高 ＧＥＢＶ的准确性。Ｆｒａｇ
ｏｍｅｉ等［７］与Ｃｈｒｉｓｔｅｎｓｅｎ等［８］证明ｓｓＧＢＬＵＰ法对估计
育种值的准确性最高。因此，目前在ＧＳ应用中估计
育种值的主流方法是ｓｓＧＢＬＵＰ［９］。

在生产过程中由于种种原因会导致系谱错误，

例如，精液的记录混乱、耳标的缺失、饲养员寄养问

题等等。对于有错误的系谱，我们很难及时对其进

行纠正，而系谱错误会严重影响 ｓｓＧＢＬＵＰ估计育种
值的准确性，从而降低遗传进展和生产效益。因此，

本研究的目的在于探讨系谱错误对 ｓｓＧＢＬＵＰ估计
育种值的影响，当系谱错误率达到一定的比例时，可

能 ｓｓＧＢＬＵＰ估计育种值的准确性会低于 ＧＢＬＵＰ
的。因此，有必要对系谱错误率与ＥＢＶ准确性的关
系进行摸索，以期为今后 ＧＳ育种提供一定的科学
依据和参考。

１　研究方法
１．１　数据来源

本研究利用 ＱＭＳｉｍ软件进行数据模拟。ＱＭ
Ｓｉｍ被设计用来模拟家畜的多种遗传结构和种群结
构，可以模拟大规模的基因分型数据和复杂的系谱。

模拟数据分２步进行，第一，模拟历史世代来创建理
想的ＬＤ（Ｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ）水平，建立遗传突
变、漂移等；第二，生成用于进行数据分析和验证的

群体［１０］。

１．１．１　历史群的模拟　为了建立初始的 ＬＤ以及
实现突变－漂移平衡，进行历史种群的模拟，在历史
种群无选择、无迁移、随机交配的前提下，通过突变

产生新的变异，进而完成历史种群的模拟。历史群

体模拟参数如表１所示。

表１　历史群体的模拟

参数 设定值

初始有效群体含量 １００
世代数 １０００
公母比例 １∶１
第１０００世代群体数 ２０００

１．１．２　基础群和基因组参数的模拟　在历史种群的
最后一代中，随机挑选部分个体作为最近种群的创建

者，然后以逐渐增大最后保持不变的速度进行扩群，

详细参数见表２。基因组参数的模拟详见表３。

１．２　数据处理
对最终产生的２０４４４个基础群个体进行处理，

用于产生参考群体与估计群体。选取最后１５０００
个个体，使其具有完整的系谱信息与表型信息，分别

选取最后１５００、２５００、３５００、４５００和５５００个个体
使其具有基因型信息，并将最后５００个个体表型信
息设置为缺失值，用于估计群体。

表２　基础群体的模拟

参数 设定值

初始群体公母数 ２００（２００）
世代数 １６
各世代公母比例 １∶１
选配方式 随机交配

选种方式 随机选种

群体增长率 ０．２～０．８（逐渐增长）
模拟重复次数 １０

表３　基因组参数的模拟

参数 设定值

染色体条数 １９
染色体长度／ｃＭ ２６０３
标记密度／ｃＭ ２３．０５
ＱＴＬｓ密度／ｃＭ ０．２６
标记位置 随机分布

ＱＴＬｓ位置 随机分布

标记等位基因数 ２
ＱＴＬｓ等位基因数 ２
标记突变率 ２．５×１０－３

ＱＴＬｓ突变率 ２．５×１０－５

干涉１） ２５

　１）干涉现象：在减数分裂时，非姐妹染色单体的交叉互换
会影响到相邻等位基因之间的关联水平和 ＬＤ程度，一个单
次交换会影响临近位点发生交换的概率

　　将 １５０００个个体的系谱信息分别按照 ４％，
８％，１２％，１６％，２０％，２４％，２８％，３２％，３６％，４０％
的错误率来将一些个体的系谱随机与附近个体的系

谱进行交换，从而得到错误的系谱。

１．３　分析模型
Ｙ＝Ｘｂ＋Ｚａ＋ｅ，
Ｅ（Ｙ）＝Ｘｂ，

Ｅ（ａ）＝Ｅ（ｅ）＝０，
ｖａｒ（ａ）＝Ｇ，

ｖａｒ（ｅ）＝Ｒ，ｃｏｖ（ａ，ｅ）＝０。
式中，Ｙ是个体的表型值；ｂ是固定效应向量，包括
性别效应；ａ是动物所有随机效应（育种值）构成的
向量；ｅ是残差效应所构成的向量；Ｘ、Ｚ分别为 ｂ、ａ
的结构矩阵，Ｇ和Ｒ是已知的正定矩阵。
１．４　统计分析

将处理过的数据进行整理，按照 ＢＬＵＰｆ９０软件
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的要求将其整理为数据文件和系谱文件。

ＢＬＵＰｆ９０是一个全面的集合程序，主要用于动
物育种，该程序可以使用多种方法进行方差组分和

育种值估计［１１］，本研究利用 ＡＩＲＥＭＬＦ９０程序来估
计育种值。

Ｈｅｎｄｅｒｓｏｎ在１９８４年提出用理论可靠性（Ｔｈｅｏ
ｒｅｔｉｃａｌＲｅｌｉａｂｉｌｉｔｙ，ＲＥＬ）来评价估计育种值的可靠
性，其计算方法为：

ＲＥＬ＝１－ＳＥ２／Ｖａ，
式中，ＳＥ为个体 ＥＢＶ的标准误差；Ｖａ（加性遗传方
差）由约束性最大似然（ＲＥＭＬ）方法进行估计。

２　结果与分析
２．１在不同参考群下，系谱错误对ｓｓＧＢＬＵＰ估计育
种值可靠性的影响

　　由图１ａ、图 ｄ和图１ｇ可知，当参考群个体数量
为１０００时，ＧＢＬＵＰ估计育种值的可靠性比较低，甚
至低于 ＢＬＵＰ预测的可靠性，ｓｓＧＢＬＵＰ与 ＢＬＵＰ估
计育种值的可靠性随着系谱错误率的提高逐渐下

降，且ｓｓＧＢＬＵＰ下降的趋势更加明显；当参考群个
体数量为３０００时（图１ｂ、图１ｅ、图１ｈ），ＧＢＬＵＰ估
计育种值的可靠性明显得到显著提高，ＢＬＵＰ估计
育种值的可靠性相对于参考群为 １０００时基本不
变，且当系谱错误率达到 ２４％左右时，ｓｓＧＢＬＵＰ估
计育种值的可靠性会低于ＧＢＬＵＰ的；当参考群个体
数量为５０００时（图１ｃ、图１ｆ、图１ｉ），ＧＢＬＵＰ估计育
种值的可靠性基本接近与 ｓｓＧＢＬＵＰ的可靠性，且当
系谱错误率达到８％左右时，ｓｓＧＢＬＵＰ估计育种值
的可靠性会低于ＧＢＬＵＰ的可靠性。
２．２　在不同遗传力下，系谱错误对 ｓｓＧＢＬＵＰ估计

育种值可靠性的影响

　　由图 １可知，通过纵向对比，在 ３种遗传力
（Ｈ２）作用下，随着系谱错误的不断增多，ｓｓＧＢＬＵＰ
估计育种值的可靠性（红色线条）与 ＧＢＬＵＰ估计育
种值的可靠性（绿色线条）的交叉点基本一致。结

果表明当参考群数量相等，遗传力的不同与系谱错

误率对ｓｓＧＢＬＵＰ估计育种值的趋势影响较小。

ａ～ｃＨ２＝０１，ｄ～ｆＨ２＝０３，ｇ～ｉＨ２＝０５；ａ、ｄ、ｇ参考群个体数量为１０００，ｂ、ｅ、ｈ参考群个体数量为３０００，ｃ、ｆ、ｉ参考群个体数量为５０００

图１　系谱错误对ｓｓＧＢＬＵＰ估计育种值可靠性的影响

３　讨论与结论
３．１　参考群的大小与系谱错误率对 ｓｓＧＢＬＵＰ估

计育种值的影响

　　ｓｓＧＢＬＵＰ估计育种值的可靠性随着系谱错误的

增大逐渐降低，两者呈线性关系，ＧＢＬＵＰ估计育种
值的可靠性保持不变。由于 ＧＢＬＵＰ没有运用系谱
信息，因此其不会因系谱错误而影响可靠性。当参

考群较小时，ＧＢＬＵＰ估计育种值效果极差［１２］，而ｓｓ
ＧＢＬＵＰ因为可以充分利用系谱，其预测的可靠性会
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略高于 ＢＬＵＰ，但随着参考群数量的逐渐增多，ＧＢ
ＬＵＰ与ｓｓＧＢＬＵＰ估计育种值的可靠性均有明显增
加，但ＧＢＬＵＰ增加的幅度更大，因此，当参考群逐渐
增多时，ｓｓＧＢＬＵＰ对系谱错误的容忍程度逐渐降低。
由此得到的启发是，在生产过程中，当参考群足够大

时，ＧＢＬＵＰ估计育种值的可靠性基本接近于 ｓｓＧＢ
ＬＵＰ的可靠性，所以我们可以考虑使用ＧＢＬＵＰ来估
计育种值以及进行多方面考虑分析。

３．２　遗传力的高低与系谱错误率对 ｓｓＧＢＬＵＰ估
计育种值的影响

　　随着遗传力的增高，ＢＬＵＰ、ＧＢＬＵＰ和 ｓｓＧＢＬＵＰ
估计育种值的可靠性均明显升高，但由于 ｓｓＧＢＬＵＰ
与ＧＢＬＵＰ增加的幅度基本一致，所以遗传力的高低
并不会影响 ｓｓＧＢＬＵＰ对系谱错误的容忍程度。根
据可靠性公式，遗传力会影响加性遗传方差（Ｖａ），
对ＢＬＵＰ、ＧＢＬＵＰ和ｓｓＧＢＬＵＰ均有影响，影响程度可
能不一致，故遗传力的高低与系谱错误对 ｓｓＧＢＬＵＰ
估计育种值的可靠性的趋势基本没有影响。

３．３　系谱错误的处理
杜绝系谱错误无疑是最好的，在现有条件下，可

通过加强管理，严格做到先打耳标再调栏，使用电子

耳标与普通耳标相结合来减少系谱错误的发生等。

未来，随着猪脸识别技术的不断发展［１３］，发生系谱

错误的概率将逐渐降低，甚至没有。当发生系谱错

误的时候，尽管很难进行纠正，但依然可以找到一些

办法，例如，在现在批次化生产过程中，每一批猪只

的父本及母本是确定的，根据基因组信息可以进行

亲子鉴定，从而纠正其部分系谱。

３．４　结论
本研究分析显示，遗传力的高低与系谱错误对

ｓｓＧＢＬＵＰ估计育种值的趋势基本没有影响，当参考
群逐渐增大时，ｓｓＧＢＬＵＰ对系谱错误的容忍程度逐
渐降低。当参考群个体为３０００时，系谱错误率达
到２４％左右时，ｓｓＧＢＬＵＰ估计育种值的可靠性会低
于ＧＢＬＵＰ的；当参考群个体为５０００时，系谱错误
率达到８％左右时，ｓｓＧＢＬＵＰ估计育种值的可靠性
会低于ＧＢＬＵＰ的。
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