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基于多效应重复力模型预测长大二元杂交猪的杂种优势 
王旭1，朱磅强1，向清文1，谌烁楷1，闫煜博1，张跃博1,2,3，高宁1,2,3，何俊1,2,3*  

(1. 湖南农业大学动物科学技术学院，湖南 长沙 410128；2. 农业农村部畜禽资源(猪)评价利用重点实验室，湖南 

长沙 410128；3. 岳麓山实验室，湖南 长沙 410128) 

摘要：利用长白猪、大白猪和长大杂交猪的繁殖性状数据与系谱数据，通过逐步添加加性效应(A)、显性效应

(D)和上位效应(E)至单性状重复力模型(M)中，构建MA、MAD、MADE等3种杂种优势预测模型，比较3种模型

对杂交后代表型预测的准确度，并预测杂交后代的杂种优势。结果表明：仅包含加性效应的MA模型表型预测准

确度(0.290~0.720)高于包含非加性效应的MAD模型的(0.173~0.687)和MADE模型的(0.055~0.365)；相较于传统方

法计算的杂种优势率，MA模型预测的初生窝重(–25.41%)、总产仔数(–25.26%)、产活仔数(–26.11%)、健仔数

(–24.89%)、弱仔数(–29.30%)、死胎数(–37.25%)、木乃伊数(–44.88%)等7种繁殖性状的杂种优势率的准确度高于

其他2种模型的，MAD模型预测的畸形数(41.85%)、断奶头数(18.90%)、断奶窝重(18.29%)和21 d窝重(14.56%)等

4种繁殖性状的杂种优势率更具有参考价值。 

关键词：长大二元杂交猪；杂种优势；多效应重复力模型；加性效应；非加性效应；显性效应；上位效应 
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Abstract: Using fertility trait data and pedigree information from Landrace, Yorkshire, and their crossbred Landrace× 
Yorkshire sows, three heterosis prediction models MA, MAD and MADE were constructed by stepwise adding additive 
effects(A), dominance effects(D) and epistatic effects(E) to a single-trait repeatability model(M). The accuracy of these 
models in predicting hybrid phenotypes and heterosis in crossbred offspring was compared. The results showed that the 
MA model, which included only additive effects, had higher prediction accuracy for phenotypes(0.290-0.720) compared 
to the MAD model(0.173-0.687) and the MADE model(0.055-0.365), both of which also incorporated non-additive 
effects. The MA model outperformed the other two models in predicting heterosis rates for 7 reproductive traits including 
litter weight at birth(25.41%), total number born(–25.26%), number of liveborn piglets(–26.11%), number of healthy 
piglets (–24.89%), number of weak piglets(–29.30%), number of stillborns(–37.25%) and number of mummified 
piglets (–44.88%). The MAD model was more reliable and of greater reference value in predicting heterosis rates for 4 
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reproductive traits including number of deformities(41.85%), number of piglets weaned(18.90%), weaning litter 
weight(18.29%) and 21-day litter weight(14.56%). 

Keywords: Landrace×Yorkshire sows; heterosis; multi-effect repeatability model; additive effect; non-additive effect; 
dominance effects; epistatic effects 

 

不同亲本杂交产生的杂种优势能使其后代在

许 多 方 面 的 性 能 均 优 于 其 亲 本 父 母 的 [1–3] 。

VAISERMAN等[4]比较杂交果蝇和近交果蝇后代的

寿命发现，杂交果蝇F1代的寿命显著高于近交果

蝇的。NG’OMA等[5]报道，杂种优势可通过影响脂

褐素和细胞凋亡的调控，延长贡氏假鳃鳉的寿

命。OZAWA等[6]证明了杂交能够提高小鼠的生育

能力。 

杂交育种技术已在多种动物种属及品种间得

到广泛应用[7–9]。CLASEN等[10]发现，丹麦荷斯坦

牛、红牛和泽西牛的杂交后代在第2胎到第5胎的

泌乳阶段时长上均表现出杂种优势，证明了杂交

是延长丹麦奶牛泌乳时间的有效手段。朱吉等[11]

设计了巴克夏猪×宁乡猪、杜洛克猪×宁乡猪、巴

克夏猪×(巴克夏猪×宁乡猪)以及(巴克夏猪×宁乡

猪)×(巴克夏猪×宁乡猪)等4个杂交组合试验，发现

杂交组合相较于亲本均表现出优良的胴体性能和

肉质特性。 

然而，在实际生产中，存在畜禽杂交组合试

验成本高昂，杂交效果无法预测，测定杂种优势

较为复杂等问题[1]。因此，构建合适的杂种优势预

测模型，对畜禽选配及其配套系的开发具有重要

意义。笔者使用长白猪、大白猪及其杂交后代的

表型与系谱数据，基于单性状重复力模型(M)，逐

步添加加性效应 (A)、显性效应 (D)和上位效应

(E)，构建MA、MAD、MADE等3种杂种优势预测

模型，比较预测模型对表型的预测准确度，并预

测长大二元杂交猪繁殖性状的杂种优势，以期能

更准确地利用杂种优势对种猪进行选育，提高种

猪育种的效率。 

1 数据来源 

选取湖南省某生猪核心育种场2013—2018年

间的1 535窝长白猪(LL)、2 456窝大白猪(YY)和

7 944窝长大二元杂交猪(LY)的胎次记录、繁殖性

状数据，包括初生窝重、总产仔数、产活仔数、

健仔数、弱仔数、畸形仔数、死胎数、木乃伊

数、断奶头数、断奶窝重和21 d窝重等，筛选、剔

除缺失记录和异常值(3倍标准差准则)，去除仅有

1个胎次的记录，最终保留的数据为有效数据。 

2 数据分析 

利用系谱信息构建杂种优势预测模型往往会

添加加性效应，但非加性效应作为杂种优势的重

要组成部分却容易被忽略[12–13]，因而HENDERSON

等[14]基于系谱信息为没有近交的群体提供了一个

加性和非加性遗传效应的模型统计框架，使得对

个体的非加性遗传效应的估计值可用于选配。笔

者参考此框架，分别构建加性效应关联矩阵、显

性效应关联矩阵和上位效应关联矩阵，并导入单

性状重复力模型，用于预测长大杂交母猪的杂种

优势。 

2.1 长大猪杂种优势模型的构建 

1) 只包含加性效应的重复力模型(MA)。 
y=Xb+Z1a+Z2p+e  (1) 

式中：y为母猪各性状的表型值；b为固定效应，

包括季节效应(分为春季、夏季、秋季和冬季4个水

平)、胎次效应等；a为每头猪的加性遗传效应；p

为永久环境效应；e为随机残差；X、Z1和Z2分别

为固定效应关联矩阵、加性效应关联矩阵、永久

环境效应关系矩阵。 
2) 包含加性效应与显性效应的重复力模型

(MAD)。 
y=Xb+Z1a+Wd+Z2p+e (2) 

式中：d为随机显性遗传效应；W为显性效应关联

矩阵。 
3) 包含加性效应、显性效应和上位性效应的

重复力模型(MADE)。 
y=Xb+Z1a+Wd+Z2p+Z3i+e  (3) 

式中：i为每头猪的二阶上位遗传效应；Z3为上位

效应关联矩阵。 
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2.2 模型准确度的计算 

将表型校正值与模型的预测值的相关系数作

为模型预测准确度。为了降低抽样误差，对模型

进行20次10倍交叉验证，得到最终的模型预测准

确度。其中，加性效应重复力模型的校正表型值

为 

ay =a+p，显性效应重复力模型的校正表型值为


ady =a+d+p，上位性效应重复力模型的校正表型值

为 

adey =a+d+i+p。模型预测准确度用cor( valy , y )表
示，其中 

valy 代表预测的后代表型， y 表示校正后

的表型值。 

2.3 杂种优势率的预测与计算 

通过构建的3种模型(MA、MAD和MADE)，

将长大二元杂交母猪各繁殖性状的预测值作为后

代表型值代入杂种优势率计算公式，进而计算杂

种优势率的预测值。同时，使用传统的杂种优势

率计算公式，代入杂交后代真实表型值计算杂种

优势率。 

LY LL YY

LL YY

1
2 100%

1
2

P P P
H

P P

−
= ×

( + )

( + )

 (4) 

式中：H为杂种优势率；PLY、PLL、PYY分别为长

大二元杂交猪群体、长白猪群体、大白猪群体的

各繁殖性状的表型均值(或模型预测的杂交后代表

型值的均值)。 

3 结果与分析 

3.1 长白猪和大白猪及长大猪繁殖数据的统计 

对1 535窝长白猪、2 456窝大白猪与7 944窝长

大二元杂交猪的11种繁殖性状的统计结果表明，

初生窝重、总产仔数、产活仔数、健仔数、断奶头

数、断奶窝重与21 d窝重都接近正态分布。由表1

可知，长大杂交猪的初生窝重、总产仔数、产活

仔数、健仔数虽然低于中亲值，但在断奶头数、断

奶窝重和21 d窝重的表现是优于亲本的。这说明长

大杂交猪母猪在断奶头数、断奶窝重和21 d窝重3

种繁殖性状上具有杂种优势，但其畸形数的群体均

值却高于亲本的，表明这两种亲本杂交可能在一定

程度上会导致后代畸形率增加。 

表1 长白猪与大白猪和长大二元杂交猪繁殖性状的描述性统计结果 
Table 1 Descriptional statistic results for reproductive characters of Landrace, Yorkshire and Landrace×Yorkshire sows 

猪种 初生窝重/ 
kg 

总产仔 
数/头 

产活仔 
数/头 

健仔数/头 弱仔数/头 畸形数/头 死胎数/头 
木乃伊 
数/头 

断奶头 
数/头 

断奶窝重/ 
kg 

21 d窝重/ 
kg 

长白 18.49±5.56 15.89±4.35 14.35±4.12 13.23±3.85 0.86±1.41 0.48±0.98 0.88±1.47 0.41±0.85 11.50±3.30 69.89±25.43 72.69±21.55 

大白 19.49±5.80 16.83±4.58 15.37±4.31 14.43±4.01 0.77±1.28 0.42±1.01 0.74±1.37 0.46±0.95 11.82±3.77 69.62±28.02 70.60±23.06 

长大 18.55±4.50 14.83±3.50 14.39±3.46 13.39±3.31 0.40±0.94 0.60±1.24 0.26±0.73 0.18±0.65 12.87±3.49 97.39±31.72 80.98±26.01 

中亲值 18.99 16.36 14.86 13.83 0.82 0.45 0.81 0.44 11.66 69.76 71.65 
 

3.2 模型预测的准确度 

由表2可见，3种模型中，MA模型对长大二元

杂交猪各繁殖性状表型的预测准确度最高；在11

种繁殖性状中，3种模型均对总产仔数、产活仔

数、健仔数和弱仔数的预测准确度较高。其中，

MA对这4种性状预测的准确度为0.660~0.720，MAD

的为0.643~0.687，MADE的为0.217~0.365。在重

复力模型中加入显性效应后，模型对长大二元杂

交猪的健仔数的预测准确度没有太大影响，但降

低了其对其他繁殖性状预测的准确度。当再加入

上位效应后，模型对长大二元杂交猪的繁殖性状

的预测准确度急剧下降。 

表2 基于系谱信息构建的模型表型预测的准确度 
Table 2  The accuracy of phenotype prediction by models 

constructed based on pedigree information 

繁殖性状 
预测准确度 

MA MAD MADE 
初生窝重 0.508±0.052 0.330±0.073 0.180±0.088 
总产仔数 0.720±0.040 0.684±0.042 0.350±0.066 
产活仔数 0.700±0.030 0.687±0.036 0.312±0.063 
健仔数 0.660±0.030 0.660±0.034 0.217±0.059 
弱仔数 0.670±0.040 0.643±0.046 0.365±0.048 
畸形数 0.510±0.050 0.194±0.064 0.056±0.055 
死胎数 0.310±0.080 0.189±0.085 0.143±0.091 
木乃伊数 0.500±0.050 0.173±0.050 0.055±0.069 
断奶头数 0.680±0.030 0.385±0.049 0.170±0.059 
断奶窝重 0.290±0.050 0.201±0.058 0.150±0.059 
21 d窝重 0.530±0.030 0.215±0.058 0.161±0.065 
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3.3 长大二元杂交猪杂种优势率的预测 

由表3可知，3种模型在预测初生窝重的杂种

优势率时，MADE的预测结果接近传统方法的预

测结果，但其预测的杂种优势方向相反；结合3.2
项的结果，MA对初生窝重、总产仔数、产活仔

数、健仔数、弱仔数、死胎数、木乃伊数等7种繁

殖性状的杂种优势率的预测效果优于另2种模型

的；相较于MA和MADE，MAD预测的畸形数、断

奶头数、断奶窝重和21 d窝重等4种繁殖性状的杂

种优势率更准确。这说明在模型中考虑显性效应

后，对于部分性状所预测的杂种优势率更具有参

考价值。 

表3 基于单性状重复力模型的3种模型预测的杂种优势率 
Table 3 Heterosis rates predicted by 3 models based on single-trait repeatability model  

模型 
杂种优势率/% 

初生窝重 总产仔数 产活仔数 健仔数 弱仔数 畸形数 死胎数 木乃伊数 断奶头数 断奶窝重 21 d窝重 

MA –25.41 –25.26 –26.11 –24.89 –29.30 –41.90 –37.25 –44.88 –21.04 –22.45 –19.20 

MAD 20.79 25.44 26.20 23.79 31.76 41.85 12.93 51.09 18.90 18.29 14.56 

MADE 8.58 27.12 26.21 17.36 46.49 41.37 32.95 41.85 5.24 4.08 23.13 

传统方法 –2.32 –9.35 –3.16 –3.18 –51.22 33.33 –67.90 –59.09 10.38 39.61 13.02 
 

4 结论与讨论 

本研究中，长大杂交母猪在弱仔数、死胎数、

木乃伊数、断奶头数、断奶窝重和21 d窝重等6种

繁殖性状上具有杂种优势，其杂种优势率分别为 
–51.22%、–67.90%、–59.09%、10.38%、39.61%、

13.02%；而在初生窝重、总产仔数、产活仔数与

健仔数的杂种优势率小于0，其中，初生窝重、产

活仔数和健仔数的表型值均介于亲本之间，总产

仔数的表型值略低于亲本的。这与BONDOC等[15]

的研究结果相符。 
在过往研究中，由于加性效应可以稳定遗

传，通常被用于杂种优势的估算；而非加性效应

作为杂种优势的基础，可能对复杂性状的总遗传

变异具有重要贡献[16–17]。因此，本研究中，基于

系谱信息，构建了使用加性与非加性效应(显性效

应、上位效应)的3种单性状重复力模型对长大杂交

母猪繁殖性状的表型和杂种优势进行了预测，发

现MA模型对11种繁殖性状的表型预测准确度相较

于MAD和MADE模型的更高；MAD模型在畸形

数、断奶头数、断奶窝重和21 d窝重上的杂种优势

预测效果优于MA和MADE模型的；MA模型预测

杂交后代表型的准确度优于其他2种模型的，这也

是MA模型在大多数繁殖形状上的预测杂种优势率

优于其余2种模型的原因。 
本研究中，仅使用了系谱信息，有一定局限

性，在进一步的研究中，可以考虑利用基因组信

息，以获得比系谱信息更准确和丰富的个体信息与

表型性状的遗传结构[18]。在奶牛育种工作中，通常

利用全基因组测序数据或高密度SNP芯片数据来估

计单个SNP对性状的加性效应[19–20]，或者用于估计

基因组育种值，以辅助选择优良个体。大量SNP基

因型的可用性也为在个体水平上研究非加性基因作

用提供了机会。在蛋鸡[21]和猪[22]等经济动物的杂

交生产中，已证明利用非加性效应构建的基因组关

系矩阵预测模型是可以提高杂种优势预测准确度

的。而利用系谱信息在模型中加入非加性效应后，

模型预测准确度却下降了，说明基于系谱信息估计

非加性效应在遗传变异中的贡献具有局限性，但加

入非加性效应后，模型对个别性状的杂种优势率的

预测更有参考价值。 
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