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3 周龄蛋鸡体质量性连锁遗传效应分析 
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摘 要：以白莱航鸡、绿壳蛋鸡为亲本，构建 F2资源群体，进行蛋鸡早期体质量遗传评估。结果表明：Z 染色

体基因对蛋鸡早期体质量加性遗传方差有贡献；遗传模型固定效应包括品种、世代及近交系数；蛋鸡 F2分离群体

3 周龄体质量遗传力为 0.52±0.03，其中 Z 染色体遗传力为 0.07±0.02。蛋鸡早期体质量遗传评估时应考虑性染色

体连锁遗传效应的影响；3周龄蛋鸡体质量属于中等偏高遗传力性状，可通过个体选育获取遗传进展。 
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body weight at third week age 
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Abstract: To understand the genetic parameters for early body weight of hens, we used White leghorn reciprocal crossing 

with the blue eggshell hens to generate F2 population and then performed genetic analysis. The results showed genes on Z 

chromosome contributed to the genetic additive variances of early body weight. The fix effects included breed, generation 

and inbreeding coefficients. The heritability on body weight at the age of 3 week in F2 population was 0.52±0.03, and 

0.07±0.02 contributed from Z chromosome. Our study indicated that genetic evaluation on the early body weight should 

include the sex linkage effect. The heritability estimates were moderate to high for the body weight at the third week. For 

further study, it is better to select individual culture. 
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性染色体基因对畜禽生长、发育及生殖等生命

史性状有着重要调控作用。预测育种值通常只考虑

常染色体遗传关系，忽略了性染色体对加性遗传方

差的贡献[1]。鸡的 Z染色体长度为 82.3 Mb，容纳了

一些养禽生产上有着重要应用价值的基因，如与鸡

的矮小性状有关的 dw 基因[2–3]、与羽毛生长速度有

关的催乳素受体基因[4]、与横斑羽有关的 CDKN2A

基因[5]、与金银羽有关的 SLC45A2 基因[6]等。果蝇

等模式生物研究结果[7–9]表明，主导性别分化的的遗

传因素位于性染色体上。BOA–AMPONSEM 等[10]

以白莱航鸡双向选择系为试验材料，通过正反交以

及回交试验，发现 4 周龄鸡体质量以及脾脏质量受

性连锁遗传效应影响。BRUNSON 等[11]以新汉普夏

与 Oklabar 鸡进行双列杂交，结果表明，10 周龄鸡

体质量和胸角受性染色体连锁遗传效应影响。

BRIGGS[12]以 Fayoumi鸡与横斑洛克–洛岛红杂交合

成系正反交以及回交，有效消除母体效应及杂交优

势的影响，结果表明，Z染色体影响鸡早期体质量，

W 染色体对早期体质量没有贡献。蛋鸡早期体质量

与产蛋性能整齐度存在关联，也与饲料消耗有关，
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因此，3周龄体质量可列入蛋鸡遗传改良的主选性

状[13–14]。国内外学者已通过不同的遗传学试验来评

估性染色体连锁遗传效应，但少见以动物模型评估

性染色体加性遗传方差占比。尽管 FERNANDO 和

GROSSMAN[15]建立了性染色体遗传关系矩阵，但尚

未用到畜禽育种生产。本研究中，以正反交组建蛋

鸡 F2资源群体，采用分子矩阵和 Z染色体遗传关系

矩阵分析加性遗传方差组分，旨在为地方鸡种遗传

评估及选育提供支持。 

1 材料与方法 

1.1 试验鸡 

2011年 8月，以东乡绿壳蛋鸡、白莱航鸡为亲

本，依照 F2设计，组建正反交资源群体。2012年 4

月，F1代雏鸡 1 581 只，其中正交群体(绿壳蛋鸡×

白莱航鸡)552只鸡。2013年 1月，以 49只 F1代公

鸡、639 只 F1代母鸡繁殖 F2群体，F2代雏鸡 3 749

只，其中 1 744只母鸡。F2代出雏时不淘汰弱雏，育

雏期、育成期尽量保证生活力较弱个体能够存活。

试验鸡只单笼饲养，单独戴翅号。笼具为 3 层阶梯

式。试验鸡饲喂常规饲料(粗蛋白占 16.5%，饲料代

谢能为 11 511 kJ/kg)。机械化喂料、清粪。每世代第

3周称体质量。资源群体相关信息参见文献[16]。 

1.2 统计方法 

原始数据共有 5 538条，去除性别不明个体记

录 302条，去除翅号相同但体质量不同记录 18条，

去除极端值记录(3倍标准差之外)29条，剩余 5 189

条。应用 SPSS Statistics 21进行独立样本 t检验，

分析 F1 母鸡正反交群体早期体质量差异和分析世

代、近交系数对体质量的影响，确定进入固定效应

的因素。以 R软件包 ggplot2绘制箱线图[17]。应用

Wombat 以个体动物模型剖分 3 周龄体质量表型方

差，估计其遗传力[18]。蛋鸡 3周龄体质量可用 3个

模型表达。 

常染色体遗传模型Ⅰ，yi=β0+Xβi+Aai+εi；常染

色体和 Z染色体遗传模型Ⅱ，yi=β0+Xβi+Aai+Zdi+εi；

模型 II 基础上，个体近交系数作为协变量Ⅲ，

yi=β0+Xβi+Aai+Zdi+εi，COV=Fi。 

其中：yi为第i只鸡体质量；β0为斜率；βi为固定

效应；ai是常染色体加性遗传效应；di是Z染色体加

性遗传效应；X、A、Z分别为固定效应、常染色体

加性遗传效应、Z染色体加性遗传效应的指示矩阵；

COV为协变量，Fi为个体近交系数；εi是残差效应。 

A矩阵也称为分子矩阵，其逆矩阵可以通过系

谱计算得出[19–20]。计算 Z染色体关系矩阵的逆矩阵

需要系谱和性别信息[15]。Z染色体遗传关系矩阵由

R 软件包 animalINLA 求逆[21]。依据资源群体系谱

数据，由 Endog V4.8计算获得个体近交系数[22]。Z

染色体与常染色体传递方式不同，雌性个体仅接受

其父亲的 Z染色体，因而，雌性个体 Z染色体遗传

方差仅有雄性个体的一半。遗传力计算公式参见文

献[1]。 

2 结果与分析 

2.1 3 周龄蛋鸡体质量表型值 

亲代东乡绿壳蛋鸡平均体质量为(102.10±14.52) 

g，白莱航鸡平均体质量为(151.92±16.32) g，F1 代

平均体质量为(135.13±20.85) g，F2代平均体质量为

(144.93±18.86) g。各世代 3周龄体质量中位数、四

分位数及数据对称性见图 1。亲本、F1代与 F2代 3

周龄体质量平均值的差异有统计学意义(P<0.01)，

遗传模型固定效应宜包含品种及批次效应。F1代母

体效应通过 F1代公鸡正交组(父本为绿壳蛋鸡，母

本为白莱航鸡)与反交组体质量差值获得。2组体质

量平均值的差异有统计学意义(P<0.001)，方差齐性

相等，正交组体质量比反交组的高 17.817 g。F1代

正交组母鸡去除母体效应后与反交组相比较，正交

组体质量比反交组的高 2.15 g，方差齐性不等，2

组平均值的差异有统计学意义(P<0.05)。正反交试

验统计结果表明，Z染色体遗传效应影响蛋鸡 3周

龄体质量。 
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图1 东乡绿壳蛋鸡与白莱航鸡资源群体3周龄体质量箱线图 
Fig.1 Boxplot on the body weight at the age of 3–week old for Dongxiang Blue shelled chickens crossbred with White leghorn 

 

2.2 3 周龄蛋鸡的遗传力 

资源群体 3个世代 3周龄体质量遗传模型比较

见表 1。模型Ⅱ没有考虑近交系数对加性遗传方差

的影响。由表 1 可知，模型Ⅱ对应的 AIC、BIC 比

模型Ⅲ的高，表明模型Ⅲ更接近于真模型。3 个模

型中，模型 I 剖分的加性遗传方差最高，模型Ⅰ的

残差也最高(表 2)。模型Ⅱ、Ⅲ所剖分的性连锁遗传

方差来源于残差和常染色体加性遗传方差。模型Ⅲ

估计的 3周龄蛋鸡体质量遗传力最高。 

表1 遗传评估模型比较 
Table 1 The model comparison based on AIC and BIC 

模型 最大似然值对数 AIC BIC 

Ⅰ –17 408.87 34 821.74 34 834.846 

Ⅱ –20 931.70 41 869.41 41 889.070 

Ⅲ –20 913.33 41 832.65 41 852.310 
 

表2 3周龄蛋鸡体质量方差组分及遗传力 
Table 2 Variance components and heritability on body weight at 3 

weeks in layer 

模型 加性遗传方差 性连锁遗传方差 残差 遗传力

Ⅰ 164.14±15.70  198.59±9.36 0.45±0.03

Ⅱ 146.08±14.44 40.45±6.69 166.26±8.30 0.51±0.03

Ⅲ 146.30±14.49 40.57±6.70 165.93±8.32 0.52±0.03
  

3 结论与讨论 

除了 dw基因之外，鸡 Z染色体上还存在其他

一些影响早期体质量的遗传座位。HOCKING等[23]

以白莱航鸡与罗斯 308肉鸡杂交建立分离群体，分

析鸡早期生长性状及羽毛发育性状，在 Z 染色体

127 cM 附近检测到与 3 周龄体质量显著关联的

QTL。PODISI 等[24]以微卫星为标记，分析罗斯林

研究所肉鸡–蛋鸡资源群体体质量、Gompertz 参数

与标记连锁关系，Z染色体 127 cM检测 3周龄体

质量 QTL、119 cM检测 6周龄体质量 QTL、117 cM

检测 12周龄体质量 QTL。近来，LIEN等[25]以台湾

地方鸡种与洛岛红鸡组建 F2资源群体，以 60 K基

因芯片进行基因分型，经过全基因组连锁分析和关

联分析，在 Z染色体前列腺素 E受体 4附近检测到

与鸡早期体质量、胫长相关的基因组水平显著性遗

传座位。以上研究从基因水平表明鸡 Z染色体存在

影响早期体质量的分子标记，本研究结果与其互为

印证。 

鸡的早期体质量属于中等遗传力性状。本研究

结果高于 BEGLI 等[26]、ROVADOSCKI 等[27]、

MOGHADAM等[28]和低于DRUYAN等[29]的研究结

果。DRUYAN等报告的遗传力标准误为 0.20，本研

究结果也在其置信区间内。本研究获得的遗传力高
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于其他团队研究结果，可能与所用试验素材为 F2

分离群体有关，也可能与遗传模型加入 Z染色体遗

传关系矩阵有关。残差值大小也是模型选择标准之

一。残差包括环境方差、未拆分的上位性方差和显

性方差，育种实践中多选用残差值较小的遗传模

型。基于残差值标准，模型Ⅲ为本研究首选模型。 

本研究中，将 Z染色体遗传关系矩阵整合到动

物模型，针对绿壳蛋鸡–白莱航鸡 F2分离群体 3周

龄体质量开展遗传评估。结果表明：世代、亲代品

种以及近交系数对蛋鸡早期体质量有重要影响，如

果遗传模型固定效应不考虑这些因素，遗传力估值

将出现偏差；遗传模型加入 Z染色体遗传关系矩阵

后，残差减小，遗传力估计值升高，每世代将获得

更多遗传进展；蛋鸡早期体质量属于中等偏高遗传

力性状，宜选用个体选育获取遗传进展。遗传模型

考虑到性连锁遗传效应后，虽然增加了性别识别工

序、增多计算量，但将会获得更多遗传收益，有利

于蛋鸡早期体质量的选择。随着计算技术迅猛发展

以及雏鸡性别识别技术日益完善，越来越多的家禽

遗传评估工作将会考虑到性别连锁效应。 
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