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摘要： 为了改良皮南杂交牛的种质性能， 选择 ２０００—２０２０ 年 ２０ 年间出生的 Ｈ１ （横交固定一代） 至 Ｈ４ 代 １４ ０３０ 头牛进行选种育种培养， 观察

体重、 体尺、 外貌评分等 ３６ 个个体表型性状指标， 记录每头牛上三代亲缘关系； 对获得数据经整理和检验后， 进行选择指数 （ＣＢＩ） 计算， 对不

同性别、 不同分类 （核心牛群和良种牛群） 的群体进行正态分布概率遗传参数分析和判别分析筛选。 结果： 从 Ｈ３ 代的核心母牛群和公牛群中筛

选出 ２８ 头各指标综合表现好的种子公牛和母牛， 从Ｈ４ 代的核心母牛群和公牛群中筛选出 ５６ 头各指标综合表现好的种子公牛和母牛； ＣＢＩ 指数大

于 １１６􀆰 ４０ 的有 １００ 头； 核心公牛的表型值比核心母牛的表型值高， 但是核心母牛的遗传力、 选择系数 Ｒ 比核心公牛的大； 同类型的牛群其一代

比一代的遗传力大， 核心牛群的遗传力均值在 ０􀆰 ４～０􀆰 ５； 从 Ｈ３ 和 Ｈ４ 代核心牛群中选出的优秀种牛群， Ｈ４ 代选择系数 Ｒ 比 Ｈ３ 代大。 本研究结

果对选种育种具有重要参考价值和指导意义， 选择系数 Ｒ 值增大说明所选的优秀种牛群下一代比本代在多个观察表型性状指标上可能有较大改

善； 本研究提出的群体正态分布概率遗传参数分析法和判别分析法， 在理论和实际效果方面都具有重要意义。
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　 　 皮南杂交牛作为我国培育了 ３０ 多年优秀的地方

品种， 是皮埃蒙特牛与南阳牛杂交获得的一种新型杂

交牛， 具有生长快、 发育早和肉质好等优秀的经济性

状。 皮南杂交牛饲料转化率以及胸围、 体长、 坐骨

宽、 体重等均高于其同期母本南阳牛， 平均屠宰率和

平均净肉率比南阳牛分别增长 ９􀆰 ５％和 ９􀆰 ０％［１］， 这

意味着养牛户可以更低的成本、 更短的时间获得更高

的利益。 皮南杂交牛肉品被中外专家确定为高档营养

性保健性双肌型牛肉［２］。 一般情况下， 皮南杂交牛

母牛在 ９ 月龄左右出现初情， 可在 １ 周岁时配种和进

行初次繁殖生产， 而南阳牛母牛配种均在 １５ 月龄以

上， 皮南杂交牛母牛在产犊后配种时间相较南阳牛母

牛有所提前， 南阳牛和皮南杂交牛母牛的难产率分别

为 １􀆰 １５％和 １􀆰 ５５％， 但皮南杂交牛犊牛初生重比南

阳牛提高 ４１􀆰 ３％［３］。 皮南杂交牛公牛在 １５ 月龄时精

子成熟， 可采精； 皮南杂交牛初配时间比南阳黄牛提

前 ３ 个月， 同我国其他地方品种相比也明显提前， 与

夏洛莱牛、 西门塔尔牛等国外品种相比也显著提前，
和父本皮埃蒙特纯种牛相当［２］。 皮南杂交牛在保持

了南阳牛优良性状的前提下， 其杂交后代在肉质、 产

肉率、 繁殖性能方面都有显著提高［３－５］。 因此， 为了

更好地发展皮南杂交牛， 把握好选种育种、 保持优秀

品种的传递显得特别重要。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 育种对象

以河南省南阳市新野县皮南杂交牛核心育种区的

种牛为育种对象， 分为 Ｈ１ 代 （横交固定一代） ～Ｈ４
代， 每代分为核心公牛和母牛、 良种公牛和母牛。 选

择从 ２０００ 年 １ 月到 ２０２０ 年 ６ 月出生的 １４ ０３０ 头育种

牛， 具体数据来源见表 １。

表 １　 新野县皮南杂交牛 Ｈ１ 至 Ｈ４ 代育种情况统计

代次 种牛类群 饲养地点 头数

Ｈ１ 核心公牛 新野歪子镇南阳种公牛站 ６３

核心母牛 新野王庄镇王桥村清水湾养牛场 ５４１

良种公牛 新野王集镇曹集村、 白滩村等多个村养殖场 ３４３

良种母牛 新野王集镇徐埠口村、 周湾村等多个村养殖场 ２ ５６０

Ｈ２ 核心公牛 新野歪子镇南阳种公牛站 ４２

核心母牛 新野王庄镇王桥村清水湾养牛场 ４７４

良种公牛 新野王集镇王集村、 歪子镇彤庄村等多个村养殖场 ２８９

良种母牛 新野歪子镇马渠湖村、 歪子镇寺门村等多个村养殖场 ２ ７９１

Ｈ３ 核心公牛 新野歪子镇南阳种公牛站 ４１

核心母牛 新野王庄镇王桥村清水湾养牛场 ４６８

良种公牛 新野王集镇石头庙村、 王庄镇赵庙村等多个村养殖场 ２６７

良种母牛 新野前高庙乡下庙村、 上港乡香桥村等多个村养殖场 ２ ４８９
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续表 １

代次 种牛类群 饲养地点 头数

Ｈ４ 核心公牛 新野歪子镇南阳种公牛站 ４４

核心母牛 新野王庄镇王桥村清水湾养牛场 ４７７

良种公牛 新野新甸铺镇元帅村、 王庄镇毛寨村等多个村养殖场 ３４３

良种母牛 新野歪子镇歪子村、 上港乡魏庙村等多个村养殖场 ２ ７９８

１􀆰 ２　 外貌评分和生长指标测定

外貌评分： 参照文献 ［６－８］ 进行外貌鉴别评分

和等级评定。
体重： 清晨测量牛空腹体重， 包括初生、 ６ 月

龄、 １２ 月龄、 １８ 月龄、 ２４ 月龄、 ３０ 月龄和 ３６ 月龄

体重， 计算初生至 ６ 月龄、 ７～１２ 月龄和 １３ ～ １８ 月龄

日增重。
体尺： 参照文献 ［ ６］ 测量体高、 体斜长、 胸

围、 腹围、 管围、 十字部高、 腰角宽和坐骨端宽。
１􀆰 ３　 表型性状指标数量遗传分析方法

１􀆰 ３􀆰 １　 个体选择指数法

个体选择指数法使用计算中国肉牛选择指数

（ＣＢＩ） ［９－１０］， 具体操作如下：
①对外貌分值、 体斜长、 胸围、 坐骨端宽、 １ 周

岁龄体重和 ０～１８ 月龄日增重共 ６ 个性状估计育种值

（ＥＢＶ） 进行标准化；
②标准化后， 按 １０ ∶ １０ ∶ １０ ∶ １０ ∶ ４０ ∶ ２０ 的比

例进行加权， 计算 ＣＢＩ 值［１１］。

ＣＢＩ＝ １００＋１０×ｓｃｏｒｅ
Ｓｓｃｏｒｅ

＋１０×ＢＬ
ＳＢＬ

＋１０×ＣＣ
ＳＣＣ

＋１０×ＨＷ
ＳＨＷ

＋

４０×ＷＴ１２
ＳＷＴ１２

＋２０×ＡＤＧ１８
ＳＡＤＧ１８

，

其中： ｓｃｏｒｅ 为 １８ 月龄体型评分分值， ＢＬ 为体长，
ＣＣ 为胸围， ＨＷ 为胯骨宽， ＷＴ１２ 为 １２ 月龄体重，
ＡＤＧ１８ 为 ０ ～ １８ 月龄日增重， Ｓｓｃｏｒｅ、 ＳＢＬ、 ＳＣＣ、 ＳＨＷ、
ＳＷＴ１２、 ＳＡＤＧ１８分别为 １８ 月龄体型评分、 体长、 胯骨

宽、 １２ 月龄体重、 ０～１８ 月龄日增重的标准差。
１􀆰 ３􀆰 ２　 群体表型性状指标数量遗传分析［１１－１２］

１􀆰 ３􀆰 ２􀆰 １　 群体指数分析法

可用群体选择系数： Ｒ＝Ｓｈ２， 或者 Ｒ＝ ｉσｈ２，
式中： Ｒ 为选择系数， Ｓ 为选择差 （留种群体均值与

供选择群体均值之差）， ｈ２ 为遗传力， ｉ 为选择强度

（ ｉ 值参考表 ２）， σ 为供选择群体标准差。

表 ２　 留种率与选择强度的关系

留种率 （Ｐ） ９０ ８０ ７０ ６０ ５０ ４０ ３０ ２０ １０ ５ １

选择强度 （ ｉ） ０􀆰 １９５ ０􀆰 ３５０ ０􀆰 ４９８ ０􀆰 ６４５ ０􀆰 ７９８ ０􀆰 ９６７ １􀆰 １６２ １􀆰 ４０２ １􀆰 ７８５ ２􀆰 ０５０ ２􀆰 ６４０

１􀆰 ３􀆰 ２􀆰 ２　 群体正态分布概率遗传参数分析

数量性状遗传表型值可以表示成： Ｐ ＝ Ａ＋Ｒ， 式

中 Ｐ 为表型值， Ａ 为加性效应值， Ｒ 为显性效应值、
上位效应值和环境效应之和， 具有一定的随机性。 在

大样本下， 其期望值有如此关系式：
Ｅ （Ｐ） ＝ Ｅ （Ａ） ＋Ｅ （Ｒ） ＝ Ｅ （Ａ）。

表型方差表示为： ＶＰ ＝ＶＡ＋ＶＲ。
基于 “多基因假说” 的数量性状遗传理论， 在

大样本下， 表型值变量 Ｘ 服从正态分布，
Ｘ～Ｎ （μ， σ２），

ＶＰ ＝ ∫∞
－∞

（ｘ－μ） ２ ｆ （ｘ） ｄｘ ＝σ２， 基于数量性状遗

传在群体中表现出稳定性， 以 ９５％概率区间作为 Ｘ

的遗传稳定效应区间， 那么 ＶＡ ＝ ∫μα
－μα

（ｘ－μ） ２ ｆ（ｘ）ｄｘ，

μα 为区间临界值。

ｈ２ ＝
ＶＡ

ＶＰ
。

１􀆰 ３􀆰 ２􀆰 ３　 判别分析与亲缘关系交集优种选择

对 Ｈ１ 核心公牛群进行判别分析， 个案类别判别

函数模型：
Ｆ１ ＝ ａ０１＋ａ１１Ｘ１＋ａ１２Ｘ２＋…＋ａ１ｋＸｋ，
Ｆ２ ＝ ａ２１＋ａ２１Ｘ１＋ａ２２Ｘ２＋…＋ａ２ｋＸｋ，
……
Ｆｎ ＝ ａｎ１＋ａｎ１Ｘ１＋ａｎ２Ｘ２＋…＋ａｎｋＸｋ，

其中： ｎ 表示类别个数， ｋ 表示观测指标变量 （表型

值） 个数， Ｘｋ表示第 ｋ 个观测指标， ａｎｋ表示第 ｎ 个

类别第 ｋ 个观测指标的系数。 将每个样本 （无论是已

知分类的或未知分类的） 的 ｋ 个指标值分别代入 ｎ 个

判别函数中， 哪个函数值最大， 就说明该样本属于该

函数对应的类别。
判别分析是依据 ｋ 个观测指标变量 （表型值）

同时分类的， 具有综合性的特点， 通过分类可以筛选

出好的优秀的牛群样本， 根据牛个体编号， 形成集

合 Ｕ。
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２　 结果与分析

２􀆰 １　 个体选择指数法

根据 １２ ４０８ 头牛的 ＣＢＩ 计算结果， 前 １００ 头牛

的 ＣＢＩ 值很高， 都超过 １１６􀆰 ４０， 最高是 １２０􀆰 ４６， ＣＢＩ
值超过 １１０ 的有 ２ ０７８ 头牛。
２􀆰 ２　 Ｈ１ 至 Ｈ４ 代皮南杂交牛表型性状

皮南杂交牛 Ｈ１～Ｈ４ 代共分为核心公牛、 良种公

牛、 核心母牛、 良种母牛 ４ 类， 饲养地点分布在新野

县多个村镇养牛场， 共 １４ ０３０ 头牛。 观察指标有 ３６
个， 本研究分析采用了其中表征数量性状遗传特征的

重要的 １３ 个指标， 即： 初生重、 ６ 月龄重、 １２ 月龄

重、 １８ 月龄重、 ０ ～ ６ 月龄日增重、 ７ ～ １２ 月龄日增

重、 １３～１８ 月龄日增重、 １２ 和 １８ 月龄体斜长、 １２ 和

１８ 月龄坐骨端宽、 １２ 和 １８ 月龄胸围。 １３ 个指标遗

传力均值见表 ３， 相同代次间比较， 遗传力数值核心

牛群大于良种牛群， 核心母牛群略大于核心公牛群；

不同代次间比较， 遗传力数值从 Ｈ１ 代到 Ｈ４ 代呈现

出增大的趋势。

表 ３　 各代不同牛群遗传力 （ｈ２） 均值比较

牛群代次
公牛 母牛

核心牛群 良种牛群 核心牛群 良种牛群

Ｈ１ ０􀆰 ４１３ ０􀆰 ３５９ ０􀆰 ４１７ ０􀆰 ３８８

Ｈ２ ０􀆰 ４５０ ０􀆰 ３８８ ０􀆰 ４１７ ０􀆰 ４１４

Ｈ３ ０􀆰 ４７０ ０􀆰 ４５８ ０􀆰 ４９３ ０􀆰 ４８６

Ｈ４ ０􀆰 ４７４ ０􀆰 ４５９ ０􀆰 ４９３ ０􀆰 ４８７

对 １４ ０３０ 头牛其进行综合分析， 从表 ４ 结果可

见， Ｈ１ 至 Ｈ４ 代牛体重指标和体尺指标的遗传力相

对较高， 介于 ０􀆰 ３ ～ ０􀆰 ５ 之间， 日增重遗传力相对较

低， 介于 ０􀆰 ２５ ～ ０􀆰 ３８ 之间， 体型指标遗传力最低，
仅为 ０􀆰 ０１８ ４。

表 ４　 １４ ０３０ 头牛的生长性状遗传参数评估

性状 时间 表型方差 加性方差 残差方差 遗传力 （ｘ±ＳＥ）

体重 ／ ｋｇ 出生 ２􀆰 １３４ ９ ０􀆰 ６５４ ９ ０􀆰 ０５５ ８ ０􀆰 ３０６ ８±０􀆰 ０２２ ５

６ 月龄 ５􀆰 １７７ ８ ２􀆰 ７８２ ９ ０􀆰 ０７１ ０ ０􀆰 ５３７ ５±０􀆰 ０５２ ３

１２ 月龄 １３􀆰 ８５２ ７ ６􀆰 ６４２ １ ０􀆰 １４７ ８ ０􀆰 ４７９ ５±０􀆰 ０６８ ９

１８ 月龄 ２７􀆰 １２３ ２ １１􀆰 ９７３ ６ ０􀆰 ２６９ ８ ０􀆰 ４４１ ５±０􀆰 ０６９ １

日增重 ／ ｇ ０～６ 月龄 ８５３􀆰 ５９２ ０ ３２８􀆰 ０４２ ５ １６􀆰 ６１９ ８ ０􀆰 ３８４ ３±０􀆰 ０１６ ３

７～１２ 月龄 １ ５９８􀆰 ５７３ ０ ４１８􀆰 ０４９ ６ ２９􀆰 ３７５ ４ ０􀆰 ２６１ ５±０􀆰 ０１６ ４

１３～１８ 月龄 ５ ７０７􀆰 ５９３ ６ １ ４４３􀆰 １１８ ４ ２１７􀆰 ８６３ ４ ０􀆰 ２５２ ８±０􀆰 ０３３ ９

０～１８ 月龄 ５９３􀆰 １６０ ２ １７９􀆰 ９４４ ９ １１􀆰 １３１ ９ ０􀆰 ３０３ ４±０􀆰 ０１６ ５

体斜长 ／ ｃｍ １２ 月龄 ２􀆰 ４９３ ８ ０􀆰 ８５８ ６ ０􀆰 ０４５ ０ ０􀆰 ３４４ ３±０􀆰 ０２０ ６

１８ 月龄 ２􀆰 ５２９ ２ ０􀆰 ９５９ ５ ０􀆰 ０４６ ８ ０􀆰 ３７９ ４±０􀆰 ０２０ ５

胸围 ／ ｃｍ １２ 月龄 ４􀆰 ３８９ ８ １􀆰 ５９５ １ ０􀆰 ０８４ ２ ０􀆰 ３６３ ４±０􀆰 ０１８ ４

１８ 月龄 ４􀆰 ９３０ ０ １􀆰 ９８８ ３ ０􀆰 ０９１ ７ ０􀆰 ４０３ ３±０􀆰 ０２１ ２

胯骨宽 ／ ｃｍ １２ 月龄 ０􀆰 ５３７ ８ ０􀆰 １９９ ７ ０􀆰 ０１０ ４ ０􀆰 ３７１ ４±０􀆰 ０１８ ２

１８ 月龄 ０􀆰 ５７２ ０ ０􀆰 ２２２ ０ ０􀆰 ０１０ ８ ０􀆰 ３８８ １±０􀆰 ０２１ ５

体型评分 １８ 月龄 ２􀆰 １７４ ２ ０􀆰 ０４０ １ ０􀆰 ０１５ ９ ０􀆰 ０１８ ４±０􀆰 ００７ ３

２􀆰 ３　 Ｈ３ 和 Ｈ４ 核心牛群的判别分析

２􀆰 ３􀆰 １　 Ｈ３ 核心牛群的判别分析

依据 １５ 个指标对 ４１ 头 Ｈ３ 核心公牛群进行判别

分类， １５ 个指标在 ３ 个分组上的均值相等性检验表

明， 除 ６～１２ 月龄日增重、 １２～１８ 月龄日增重、 １２ 月

龄坐骨宽、 １２ 月龄胸围、 １８ 月龄体斜长、 １８ 月龄坐

骨宽在所分出的 ３ 个类别上无显著差异外， 其他指标

都有极显著差异。
判别分为 ３ 组， 各组正确判别率 １００％。 判别函

数 １ 的方差贡献率 ９４􀆰 ９％， 判别函数 ２ 的方差贡献率

为 ３􀆰 ３％。 因此依据判别函数 １ 的方差贡献率， 判断

出类别 ２ 最好。 从图 １ 可以看出， ３ 组分界清楚， 各

自为一个聚集群体， 以类别 ２ 表现最好。
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图 １　 Ｈ３ 核心公牛群判别分类结果

依据 １５ 个指标对 ４６８ 头 Ｈ３ 核心母牛群进行判

别分类， １５ 个指标在 ２０ 个分组上的均值相等性检验

表明， 都有极显著差异。
判别分为 ２０ 组， 各组正确判别率 ９９􀆰 ４％。 判别

函数 １ 的方差贡献率 ８４􀆰 ５％， 判别函数 ２ 的方差贡献

率为 ４􀆰 １％， 因此依据判别函数 １ 的方差贡献率， 判

断出类别 １１ 号最好， 见图 ２。 从图 ２ 可以看出， ２０
类基本都各自聚为一类， 组质心没有重叠， 分界清

楚， 类别 １１ 表现最好。

图 ２　 Ｈ３ 核心母牛群判别分类结果

２􀆰 ３􀆰 ２　 Ｈ４ 核心牛群的判别分析

依据 １５ 个指标对 ４４ 头 Ｈ４ 核心公牛群进行判别

分类， １５ 个指标在 ３ 个分组上的均值相等性检验表

明， 除 ６～１２ 月龄日增重、 １２～１８ 月龄日增重、 １２ 月

龄坐骨宽、 １８ 月龄体斜长在所分出的 ３ 个类别上无

显著差异外， 其他指标都有极显著差异。
判别分为 ３ 组， 各组正确判别率 ９５􀆰 ５％。 判别函

数 １ 的方差贡献率 ９５􀆰 ９％， 判别函数 ２ 的方差贡献率

为 ４􀆰 １％。 因此依据判别函数 １ 的方差贡献率， 判断

出类别 ２ 最好， 见图 ３。 从图 ３ 中可以看出， ３ 组分

界清楚， 各自为一个聚集群体， 类别 ２ 表现最好。

图 ３　 Ｈ４ 核心公牛群判别分类结果

依据 １５ 个指标对 ４４７ 头 Ｈ４ 核心母牛群进行判

别分类， １５ 个指标在 ２０ 个分组上的均值相等性检验

表明都有极显著差异。
判别分为 ２０ 组， 各组正确判别率 ９９􀆰 ４％。 判别

函数 １ 的方差贡献率 ９５􀆰 ９％， 判别函数 ２ 的方差贡献

率为 １􀆰 ３％。 因此依据判别函数 １ 的方差贡献率， 判

断出类别 １２ 最好， 见图 ４。

图 ４　 Ｈ４ 核心母牛群判别分类结果

从 Ｈ３ 和 Ｈ４ 核心公牛群和核心母牛群中选出优

秀牛群编号见表 ５ 和表 ６。 从表 ５ 上可以看出， Ｈ３
核心公牛群和核心母牛群其中一些个体来自同一父

亲， 具有遗传上的亲缘关系。 从表 ６ 可以看出， Ｈ４
核心母牛群个体和 Ｈ４ 核心公牛群个体间不具有同父
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亲或同母亲的血缘关系， 但是同群内具有同父亲的亲

缘关系。
从表 ５ 和表 ６ 来看， Ｈ４ 核心母牛群个体与 Ｈ３

核心母牛群和核心公牛群个体间存在同父亲的血缘关

系， 这也决定了 Ｈ４ 和 Ｈ３ 代之间具有亲缘遗传关系。

表 ５　 从 Ｈ３ 核心公牛群和核心母牛群中选出的优秀牛个体编号

Ｈ３ 核心公牛群 Ｈ３ 核心母牛群

牛编号 父亲编号 母亲编号 牛编号 父亲编号 母亲编号 牛编号 父亲编号 母亲编号

７０１９７ ３１２６３ ５０７００ １１１５２３ ３２０８５ ８０８５２ ９０６２４ ４０５４１ ５１０９０

８０４５９ ４０５４１ ４１０７４ １１２４２１ ２３４８１ ４２５４６ ９１２９０ ２２２７７ ５１６４０

８１０５７ ３３３５５ ５２１３６ １１２４３１ ２３４８１ ６２６７８ １００１９２ ３００２５ ４０２２０

８１１３１ ２３４８１ ６２６０４ １２１７９１ ２２２７７ ６１９１８ １１１６３２ ３２０８５ ４１７０６

９０４３５ ３１２６３ ５０５９８ １３０２６９ ４０５４１ ７０３６２ １２１０６４ ４０５４９ ４１０４２

９０８４７ ２１９８３ ７０６８６ １３０７６１ ４１１９３ ８１１４２ １２２０３０ ３２７５３ ４２１６０

９０８６５ ２１９８３ ５１３６２ １４０２７１ ４０５４９ ４１１０８ １２２３４２ ３３０７３ ８１２２２

１００５２３ ３１２６３ ７０３９８ １４０６８５ ４１５１７ ６２４２０ １３０３８４ ４０５４９ ６１１８８

１１００１７ ３００２５ ７００７０ １３０４７４ ４０５４９ ９０２７６

１１０５９１ ３１２６３ ５０７８４ １３０８３６ ４１１９３ ５１８５６

表 ６　 从 Ｈ４ 核心公牛群和核心母牛群中选出的优秀牛个体编号

Ｈ４ 核心公牛群 Ｈ３ 核心母牛群

牛编号 父亲编号 母亲编号 牛编号 父亲编号 母亲编号 牛编号 父亲编号 母亲编号

１００３５９ ６０２６８ ３１３ １００１８０ １２２３１ ７００１２ １４１２３４ ４０１８９ １１０１５４

１００６４７ ６０２９４ １１２９ １１０５５２ ２３４８１ ７０１２４ １４２１２８ ４０５１３ １１０１７２

１１０２５７ ８０３３８ １１２９ １１０７８２ ２３４８１ ７０２６６ １４２１６０ ４０５１３ １１１１１８

１２０００７ ８０４６６ １１２９ １２０２４４ ３０３８９ ８００９８ １４２２５６ ４０５３９ １１１１３０

１２０８４３ ８１０８２ １１２９ １２０７１４ ３０３８９ ８０２６０ １４２３６０ ４０５３９ １１１８９８

１２１０４３ ８１０８４ １１２９ １２１０１８ ３０３８９ ８０２７２ １５０４５４ ４０５３９ １１２０５４

１２１３６１ ９００５０ ４３０７ １２１７３４ ３０３８９ ８０３３２ １５０５８４ ４０５３９ １１２２６４

１２１５８１ ９１５５６ １０１１１ １３００８２ ３０４２３ ８０５０６ １５０６８０ ４０５３９ １１２３０８

１２１６９１ ９１７８２ ２０８１１ １３０１３２ ３０４２３ ８０６９０ １５１２１６ ４０５４１ １１２４２２

１３０５６９ １０１２８０ ９９２０２１ １３０５３０ ３０４３９ ８０８６６ １５２０６４ ４０５４１ １２０３６８

１３０５９９ １０１６５４ ９９２０３７ １３１２５２ ３０４３９ ９００５０ １５２１２０ ４０５４１ １２０７３０

１４０９２１ １０１８２６ ９９２０３７ １３１６９４ ３０４３９ ９０６０４ １５２４０２ ４１０４９ １２０９０４

１４２２１１ １１０７３８ ９９３６２７ １３２２７４ ３２０８３ ９０６８８ １５２４２４ ４１１９１ １２１１９２

１４２３７１ １１０８９４ ９９３６２７ １４００９０ ３２０８３ ９０８８８ １５２４５６ ４１１９１ １２２０１８

１５０３５７ １１２２７０ ９９３６５５ １４０１３４ ３２０８３ ９１０３４ １５２６８６ ４１１９３ １２２１３０

１５２４１１ １２０５４０ ９９３６５５ １４０２８０ ３２０８５ ９１２８４ １６０３４６ ４１１９３ １２２２４６

１７０２０７ １２１０１６ ９９３６５５ １４０３５４ ３２７６１ ９１８３６ １８０２０４ ４１５１７ １２２５４６

１４０８８２ ３２７６１ １００３０６ １８０３８４ ４１５１７ １２２６２２

１４１０９２ ３３３５５ １０１０３２ ２００１７２ ４１５１７ １３０７９６

１４１１３８ ３３３６７ １０１７７４

２􀆰 ４　 Ｈ３ 和 Ｈ４ 核心牛群中优秀牛种群的遗传进展

分析

　 　 对选出的优秀种牛群进行选择反应 （遗传进展）
分析， 从表 ７ 和表 ８ 结果来看， 选出的优秀核心公牛

群， Ｈ４ 代的 Ｒ 值比 Ｈ３ 代的大， 说明所选出的优秀

公牛群下一代比这代在多个观察表型性状指标上可望

能有较大增加。 选出的核心母牛群， Ｈ４ 代 Ｒ 值比 Ｈ３
代的大， 说明所选出的优秀母牛群下一代比这代在多
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个观察表型性状指标上可望能有较大增加。

表 ７　 Ｈ３ 核心公牛群和核心母牛群选择反应分析

指标
Ｈ３ 核心公牛群被选群 Ｈ３ 核心母牛群被选群

Ａ Ｂ Ｓ Ｒ Ａ Ｂ Ｓ Ｒ

初生重 ／ ｋｇ ４２􀆰 ８１７ ４３􀆰 ６０２ ０􀆰 ７８５ ０􀆰 ７２３ ３９􀆰 ７６５ ４０􀆰 ８５６ １􀆰 ０９１ ０􀆰 ４２１

６ 月龄体重 ／ ｋｇ ２２１􀆰 ０２４ ２２７􀆰 １５５ ６􀆰 １３１ ２􀆰 ４９５ １８６􀆰 ９５９ １９３􀆰 ９３７ ６􀆰 ９７８ ２􀆰 ８８９

１２ 月龄体重 ／ ｋｇ ３９９􀆰 ２３２ ４１１􀆰 ７０９ １２􀆰 ４７７ ６􀆰 ０２６ ３３０􀆰 ７２６ ３４３􀆰 ４５５ １２􀆰 ７２９ ６􀆰 ７７２

１８ 月龄体重 ／ ｋｇ ５９５􀆰 １７１ ６１２􀆰 ５２６ １７􀆰 ３５５ ８􀆰 ９２１ ４４２􀆰 ５５４ ４６０􀆰 ７５６ １８􀆰 ２０２ ７􀆰 ５５４

０～６ 月龄日增重 ／ ｇ ９９０􀆰 ０００ １ ０１９􀆰 ２００ ２９􀆰 ２００ １３􀆰 ３４４ ８１８􀆰 ０００ ８５０􀆰 ２２０ ３２􀆰 ２２０ １５􀆰 ９１７

７～１２ 月龄日增重 ／ ｇ ９９０􀆰 ０００ １ ０２０􀆰 ２００ ３０􀆰 ２００ １５􀆰 ８５６ ７９９􀆰 ０００ ８３０􀆰 ４６０ ３１􀆰 ４６０ １２􀆰 ５２１

１３～１８ 月龄日增重 ／ ｇ １ ０８９􀆰 ０００ １ １２２􀆰 １７０ ３３􀆰 １７０ １３􀆰 ０３６ ６２１􀆰 ０００ ６４５􀆰 ３４０ ２４􀆰 ３４０ ９􀆰 １７６

１２ 月龄体斜长 ／ ｃｍ １４０􀆰 ７９３ １４４􀆰 ５１７ ３􀆰 ７２４ １􀆰 ６９８ １３９􀆰 ４４６ １４５􀆰 ５２４ ６􀆰 ０７８ ３􀆰 ７５０

１２ 月龄坐骨端宽 ／ ｃｍ ３０􀆰 １２２ ３０􀆰 ５２６ ０􀆰 ４０４ ０􀆰 ２３７ ２６􀆰 １２１ ２６􀆰 ６６６ ０􀆰 ５４５ ０􀆰 ２９１

１２ 月龄胸围 ／ ｃｍ １６７􀆰 ０４９ １７２􀆰 ５６０ ５􀆰 ５１１ １􀆰 ７４１ １６０􀆰 １６９ １６７􀆰 ０７６ ６􀆰 ９０７ ２􀆰 ７０１

１８ 月龄体斜长 ／ ｃｍ １５７􀆰 ０４９ １６２􀆰 ２６０ ５􀆰 ２１１ ２􀆰 ０１２ １５０􀆰 １５９ １５５􀆰 ６６５ ５􀆰 ５０６ ３􀆰 ５１３

１８ 月龄坐骨端宽 ／ ｃｍ ３２􀆰 １１ ３２􀆰 ５７３ ０􀆰 ４６３ ０􀆰 ２９５ ２８􀆰 ２１５ ２８􀆰 ８４４ ０􀆰 ６２９ ０􀆰 ４１７

１８ 月龄胸围 ／ ｃｍ １８８􀆰 ６２２ １９４􀆰 ７８１ ６􀆰 １５９ ２􀆰 ９９３ １７４􀆰 ８９６ １８２􀆰 ３９２ ７􀆰 ４９６ ４􀆰 １００

　 　 注： Ａ 表示留种群表型值均值， Ｂ 表示被选群表型值均值， Ｓ＝Ｂ－Ａ， Ｒ＝Ｓｈ２， ｈ２表示遗传力。 下同。

表 ８　 Ｈ４ 核心公牛群和核心母牛群选择反应分析

指标
Ｈ４ 核心公牛群被选群 Ｈ４ 核心母牛群被选群

Ａ Ｂ Ｓ Ｒ Ａ Ｂ Ｓ Ｒ

初生重 ／ ｋｇ ４５􀆰 ５８０ ４７􀆰 ４４７ １􀆰 ８６７ ０􀆰 ８５５ ４０􀆰 ６３９ ４１􀆰 ７６５ １􀆰 １２６ ０􀆰 ４１１

６ 月龄体重 ／ ｋｇ ２２９􀆰 １５９ ２３５􀆰 ５３４ ６􀆰 ３７５ ３􀆰 ２３８ １８９􀆰 ３５６ １９６􀆰 ４３０ ７􀆰 ０７４ ２􀆰 ５４７

１２ 月龄体重 ／ ｋｇ ４１０􀆰 ２３９ ４２２􀆰 ０４６ １１􀆰 ８０７ ５􀆰 ５９７ ３３５􀆰 ８１０ ３４９􀆰 ７４２ １３􀆰 ９３２ ５􀆰 ２１１

１８ 月龄体重 ／ ｋｇ ６１１􀆰 １５９ ６２９􀆰 ９９４ １８􀆰 ８３５ ９􀆰 ３０４ ４５０􀆰 １６５ ４６８􀆰 ６７２ １８􀆰 ５０７ ６􀆰 ６６２

０～６ 月龄日增重 ／ ｇ １ ０２０􀆰 ０００ １ ０５１􀆰 １００ ３１􀆰 １００ １１􀆰 ９１１ ８２６􀆰 ０００ ８５９􀆰 ５４０ ３３􀆰 ５４０ １２􀆰 ３０９

７～１２ 月龄日增重 ／ ｇ １ ００６􀆰 ０００ １ ０３５􀆰 ６８０ ２９􀆰 ６８０ １６􀆰 ０５７ ８１４􀆰 ０００ ８４７􀆰 ０６０ ３３􀆰 ０６０ ２３􀆰 ７３７

１３～１８ 月龄日增重 ／ ｇ １ １１６􀆰 ０００ １ １４８􀆰 ９８０ ３２􀆰 ９８０ １３􀆰 ０９３ ６３５􀆰 ０００ ６６０􀆰 ９００ ２５􀆰 ９００ ２０􀆰 １２４

１２ 月龄体斜长 ／ ｃｍ １４２􀆰 ９０９ １４７􀆰 ６９６ ４􀆰 ７８７ １􀆰 ７２３ １４０􀆰 １４４ １４５􀆰 ２５０ ５􀆰 １０６ ２􀆰 ４２０

１２ 月龄坐骨端宽 ／ ｃｍ ３１􀆰 １３６ ３１􀆰 ５７０ ０􀆰 ４３４ ０􀆰 ２０７ ２６􀆰 ３５３ ２６􀆰 ９０７ ０􀆰 ５５４ ０􀆰 ４２６

１２ 月龄胸围 ／ ｃｍ １６９􀆰 ６３６ １７４􀆰 ２２５ ４􀆰 ５８９ ２􀆰 ０５１ １６１􀆰 ０２９ １６６􀆰 ９７０ ５􀆰 ９４１ ２􀆰 ８１０

１８ 月龄体斜长 ／ ｃｍ １５９􀆰 １０２ １６４􀆰 ３７５ ５􀆰 ２７３ ２􀆰 ７２６ １５１􀆰 １９０ １５６􀆰 ７３８ ５􀆰 ５４８ ３􀆰 ２４５

１８ 月龄坐骨端宽 ／ ｃｍ ３３􀆰 ３３０ ３４􀆰 ８３０ １􀆰 ５００ １􀆰 ０４８ ２９􀆰 ０９０ ２９􀆰 ７５４ ０􀆰 ６６４ ０􀆰 ２６０

１８ 月龄胸围 ／ ｃｍ １９１􀆰 ６７０ １９６􀆰 ９２０ ５􀆰 ２５０ ２􀆰 １５８ １７６􀆰 ３３３ １８２􀆰 ８８６ ６􀆰 ５５３ ２􀆰 ５８９

　 　 核心公牛群的表型值普遍高于母牛群， 从遗传力

数值来看， 母牛群一般高于公牛群， 但从选择系数 Ｒ
来看， 核心公牛群与核心母牛群在多个表型性状指标

上表现不一致， 有的公牛群高于母牛群， 有的是母牛

群高于公牛群。 Ｒ 值受单位的影响， 不能看绝对值的

大小， 更应该看对应的单位， 具体指标具体分析。

３　 讨论

关于非遗传因素对牛生长发育的影响国内外均有

过一些报道， 如在分析 ＢＭＹ 肉牛［１３］、 鲁西黄牛［１４］、
三河牛［１５］和荷斯坦牛［１６］等品种遗传参数时均考虑了

性别、 场地、 出生年份等固定效应， 说明了性别、 出

生年份、 出生季节以及场效应对牛的生长性状都有一

定程度的影响。 本研究提出的群体正态分布概率遗传
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参数分析法时， 也充分考虑了这些非遗传因素的影

响， 将其影响效果划归到正态分布的双尾方差上。
皮南杂交牛生长性状遗传力估计值属于中等偏上

水平。 Ｂｕｔｔｓ 等［１７］ 报道的海福特牛 １８ 月龄体重遗传

力估计值 ０􀆰 ４２ 和 ０􀆰 ４１， 与西门塔尔牛 ０􀆰 ４４ 基本相

近， 为中等遗传力， 胸围的遗传力在 ０􀆰 ３５～０􀆰 ４６。 金

海国等［１８］报道草原红牛的胸围遗传力为 ０􀆰 ３７。 胡林

勇等［１９］ 报道秦川牛 １８ 月龄体重遗传力估计值在

０􀆰 ６０～０􀆰 ６８， 体斜长的遗传力估计值在 ０􀆰 ２９ ～ ０􀆰 ４５。
本研究结果表明， 皮南杂交牛体重遗传力在 ０􀆰 ３ ～
０􀆰 ５， 体尺遗传力在 ０􀆰 ３ ～ ０􀆰 ６， 公牛母牛的平均遗传

力在 ０􀆰 ４～０􀆰 ５， 核心牛群高于良种牛群， 与上述文献

报道基本一致。
目前， 皮南杂交牛的育种指标主要在初生、 ６ 月

龄、 １２ 月龄、 １８ 月龄、 ２４ 月龄和成年等阶段， 着重

测量和评定牛的体高、 胸围、 体斜长、 坐骨宽、 管

围、 体重及体型外貌［２０］； 姚治等［２１］ 研究也表明皮南

杂交牛体重与体高、 体抖长、 胸围、 腹围、 管围、 十

字部高、 腰角宽、 坐骨端宽等是重要因子， 能够反映

皮南杂交牛的外貌整体结构信息。 因此本研究选取体

重、 体尺等数量性状指标进行数量遗传分析， 对选种

育种有重要的参考价值和指导意义。
ＣＢＩ 法是传统的经典分析方法， 也是综合性很强

的分析方法， 分析结果具有重要的参考意义［２２］。 但

由于 ＣＢＩ 分析中权重系数的确定带有很大的主观性，
客观上影响了结果的可靠性， 需要进一步改进和完

善。 判别分析法是直接利用个体的多个指标值进行综

合分类的， 不存在数据的转换失真， 判别结果与实际

较为相符， 因此， 此方法值得推荐使用。 本研究结果

也表明这一方法分析能真实、 较为准确地区分牛群的

总体差异， 能筛选出总体上表现最好的牛群， 对筛选

出的种牛群进行亲缘关系的梳理和交集分析， 可发现

优良品种遗传的重要性。 因此判别分析与亲缘关系交

集优种选择法是科学有效可行的。 基于 “多基因假

说” 的数量遗传理论， 对于大量符合正态分布的样

本群， 根据正态分布的概率论知识， 对样本群的方差

剖析， 分解出加性方差， 既有科学依据， 也具有可行

性。 因此本研究提出的群体正态分布概率遗传参数分

析法， 从理论上而言是科学、 合理、 可行的， 分析结

果也符合实际， 与相关文献资料也相吻合， 在不同指

标上的结果存在差异， 与表型值相一致， 具有很好的

效果， 值得进一步研究、 探讨、 完善和推广。

４　 结论

本研究用 ＣＢＩ 法算出 １２ ４０８ 头牛的选择系数，
ＣＢＩ 指数大于 １１６􀆰 ４０ 的有 １００ 头， 说明部分皮南杂

交牛可作为优良品种进行育种， 但是也需要多代选

种， 才可能获得遗传力逐步提高的优秀品种。 从 Ｈ１
代到 Ｈ４ 代， 同代次横向比较， 核心牛群的遗传力数

值大于良种牛群遗传力数值， 核心母牛群遗传力数值

比核心公牛群略大； 不同代次纵向比较， 遗传力数值

从 Ｈ１ 代到 Ｈ４ 代呈现出增大的趋势， 核心牛群的遗

传力均值在 ０􀆰 ４ ～ ０􀆰 ５。 对筛选出的 １４ ０３０ 公母牛计

算综合群体遗传力， 绝大多数指标结果在 ０􀆰 ２ ～ ０􀆰 ５，
表现总体不错， 其中体重指标和体尺指标的遗传力相

对较高， 介于 ０􀆰 ３～０􀆰 ５； 日增重遗传力相对较低， 介

于 ０􀆰 ２５～０􀆰 ３８； 体型指标遗传力最低， 仅为 ０􀆰 ０１８ ４。
因此， 选用皮南杂交牛核心公牛和母牛作为种牛进行

杂交多代育种， 可获得遗传力逐步增大的优良品种。
用科学的判别分析分类法， 从 Ｈ３ 代的核心母牛群和

公牛群中筛选出 ２８ 头各指标综合表现好的优秀种牛，
从 Ｈ４ 代的核心母牛群和公牛群中筛选出 ５６ 头各指

标综合表现好的优秀种牛， 可供育种选种参考。 虽然

皮南杂交牛核心公牛群和母牛群的遗传力大， 可作为

种牛进行选种育种， 但群体内个体之间也存在较大差

异， 用多指标综合分类法筛选出更优秀的种牛进行育

种， 将会有更好的优秀品种。
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