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摘要： 旨在对种公猪站大白猪精子动力学参数进行非遗传因素分析和遗传参数估计， 为种公猪的选育提供理论基础。 收集了 ２０１６—２０２３ 年间

５６９ 头大白公猪的 １４５ ４５２ 条精子动力学参数记录， 利用 Ｒ 软件对公猪表型进行质控并进行固定效应分析， 利用 ＤＭＵ 软件的重复力模型计算各性

状遗传力、 重复力及性状间遗传相关， 并评估各性状估计育种值的可靠性。 结果： 精子动力学参数受采精月龄、 出生年份、 出生胎次、 采精年

份、 同窝仔猪数和采精季节这些因素的显著性影响 （Ｐ＜０􀆰 ０５）， 精子浓度、 精子直线运动率、 曲线运动距离、 平均路径速度、 曲线速度和直线速

度的遗传力分别为 （０􀆰 ０８±０􀆰 ０３）、 （０􀆰 ０３±０􀆰 ０１）、 （０􀆰 １７±０􀆰 ０２）、 （０􀆰 ２１±０􀆰 ０１）、 （０􀆰 １７±０􀆰 ０２） 和 （０􀆰 ２１±０􀆰 ０１）， 重复力分别为 ０􀆰 ２９、 ０􀆰 ２７、
０􀆰 ３０、 ０􀆰 ３４、 ０􀆰 ３１ 和 ０􀆰 ３５， 精子浓度和精子直线运动率属于低遗传力性状， 其余为中等遗传力性状； 各性状间遗传相关在－０􀆰 ０８ ～ １􀆰 ００； 估计育

种值准确性分别为 （０􀆰 ６０±０􀆰 ００）、 （０􀆰 ３８±０􀆰 ００）、 （０􀆰 ７７±０􀆰 ００）、 （０􀆰 ７９±０􀆰 ００）、 （０􀆰 ７８±０􀆰 ００） 和 （０􀆰 ８０±０􀆰 ００）， 整体准确性较高。 综上， 曲线

运动距离、 平均路径速度、 曲线速度和直线速度遗传力在中高水平， 且与精子浓度和精子直线运动率表现出较强的遗传相关， 可通过加强选育来

提高精液质量， 同时各性状均易受到非遗传因素影响且重复力较高， 公猪站应提高现场管理水平， 以期提高精液质量和稳定性。
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　 　 精液质量作为影响公猪质量和母猪繁殖效率的关

键指标受到广泛关注和研究， 而精子动力学参数是评

估精液质量的关键指标。 精子动力学参数与卵子受精

率、 胚胎卵裂率等核心繁殖指标显著相关［１－２］， 进而

影响母猪的受孕率和产仔数等繁殖性能指标。 对大白

猪精子动力学参数进行深入研究， 了解其遗传规律和

遗传参数， 对于精准选育具有高繁殖性能的大白猪种

猪具有重要的理论和实践意义。
遗传参数估计是描述数量性状规律的统计参数，

在遗传育种领域具有重要作用［３］。 精准评估遗传参

数对优良种畜禽的选择、 加速遗传改良进程制定、 精

确制定育种方案等方面都具有重要意义。 通过对大白

猪精子动力学参数的遗传参数估计， 可以量化这些性

状的遗传变异程度、 遗传力大小以及性状之间的遗传

相关性， 从而为制定科学合理的育种方案提供依据。
然而， 目前关于大白猪精子运动学参数遗传参数估计

的研究还相对有限， 许多内容还亟待研究。
本研究以 ５６９ 头大白公猪的 １４５ ４５２ 条精子动力

学参数记录作为研究对象， 对大白猪精子动力学参数

进行系统的分析， 准确估计其遗传参数。 旨在为大白

猪的育种工作提供更精准的理论指导和实践依据， 推

动养猪业的可持续发展， 满足市场对高品质猪肉产品

的需求， 也为其他畜禽品种的精子动力学性状研究提

供参考和借鉴。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 数据来源

本研究数据来自广西农垦永新畜牧集团有限公司

下属核心种公猪站， 以大白公猪作为研究对象， 收集

了 ２０１６—２０２３ 年间 ５６９ 头大白公猪的 １４５ ４５２ 条精子

动力学参数记录， 性状包括精子浓度 （ｓｐｅｒｍ ｃｏｎｃｅｎ⁃
ｔｒａｔｉｏｎ， ＳＣ）， 精子直线运动率 （ ｓｐｅｒｍ ｓｔｒａｉｇｈｔ － ｌｉｎｅ
ｍｏｔｉｌｉｔｙ ｒａｔｅ， ＳＬＭＲ）， 曲线运动距离 （ｄｉｓｔａｎｃｅ ｃｕｒｖｉ⁃
ｌｉｎｅａｒ， ＤＣＬ）， 平均路径速度 （ ａｖｅｒａｇｅ ｐａｔｈ ｖｅｌｏｃｉｔｙ，
ＶＡＰ）， 曲线速度 （ｃｕｒｖｉｌｉｎｅａｒ ｖｅｌｏｃｉｔｙ， ＶＣＬ） 和直线

速度 （ｓｔｒａｉｇｈｔ－ｌｉｎｅ ｖｅｌｏｃｉｔｙ， ＶＳＬ）。

１􀆰 ２　 数据的获取和表型处理

ＳＣ、 ＳＬＭＲ、 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和 ＶＳＬ 使 用

ＭＯＦＡ ＧＬＯＢＡ 公司 Ｐｒｉｓｍ ３􀆰 ９ 软件对经 １ ∶ １０ 稀释后

的原精样品进行自动检测获取， 并根据猪只耳号进行

记录。 表型数据使用 ３ 倍标准差作为筛选标准， 剔除

偏离过大的表型数据。
１􀆰 ３　 固定效应划分

使用 Ｒ 软件（ｈｔｔｐｓ： ／ ／ ｗｗｗ．ｒ－ｐｒｏｊｅｃｔ．ｏｒｇ ／ ）进行多

因素方差分析， 使用采精月龄、 出生年份、 出生胎

次、 采精年、 同窝仔猪数分析作为固定效应， 分析其

对精子动力学参数的影响。 剔除每个固定效应条件下

各精液性状记录数量较少的测定记录， 剩余固定效应

水平划分如下： 采精月龄划分为 ４ 个水平， ≤１２ 月、
１３～１８ 月、 １９～２４ 月、 ＞２４ 月； 出生年份划分为 ９ 个

水平， ２０１４—２０２２ 年； 出生胎次划分为 ４ 个水平，
０～２、 ３～４、 ５ ～ ６、 ＞６； 采精年份划分为 ８ 个水平，
２０１６—２０２３ 年； 同窝仔猪数划分为 ４ 个水平， ０ ～ ６、
７～１０、 １１ ～ １６、 ＞１６； 采精季节划分为 ４ 个水平， 春

季 （３—５ 月）、 夏季 （６—８ 月）、 秋季 （９—１１ 月）、
冬季 （１２ 月至次年 ２ 月）。

使用 Ｒ 软件的 ｓｈａｐｉｒｏ􀆰 ｔｅｓｔ 和 ｂａｒｔｌｅｔｔ􀆰 ｔｅｓｔ 函数进

行正态性与齐次性检验。 通过 ａｏｖ 函数进行多因素方

差分析， 对影响精液性状的各固定效应进行显著性检

验， 之后使用 ｄｕｎｃａｎ􀆰 ｔｅｓｔ 函数进行邓肯式多重比较。
本研究中采用系谱向上追溯 ３ 代的方式获得所有

公猪的完整系谱， 最终获得共计 １ ５１３ 条系谱记录，
包含 １ ７６０ 头猪。
１􀆰 ４　 数据统计与分析

１􀆰 ４􀆰 １　 固定效应分析模型

Ｙｉｊｋｌｍｎｏ ＝ μ ＋ Ｍｏｎｔｈｉ ＋ Ｙｅａｒ＿ｂｉｒｔｈ ｊ ＋ Ｐａｒｉｔｙｋ ＋ Ｙｅａｒｌ ＋
Ｌｉｔｔｅｒ＿ｓｍ＋Ｓｅａｓｏｎｎ＋ｅｉｊｋｌｍｎｏ，
式中， Ｙｉｊｋｌｍｎ０为第 ｉ 个采精月龄、 ｊ 个出生年份、 ｋ 个

出生胎次、 ｌ 个采精年份、 ｍ 个同窝仔猪数、 ｎ 个采

精季节的第 ｏ 头公猪的精子动力学参数表型值，
Ｍｏｎｔｈｉ为采精月龄效应， Ｙｅａｒ＿ｂｉｒｔｈ ｊ为出生年份效应，
Ｐａｒｉｔｙｋ为出生胎次效应， Ｙｅａｒｌ 为采精年份效应，
Ｌｉｔｔｅｒ＿ｓｍ 为同窝仔猪数效应， Ｓｅａｓｏｎｎ 为采精季节，
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ｅｉｊｋｌｍｎｏ为随机残差效应。
１􀆰 ４􀆰 ２　 方差组分估计模型

本研究使用 ＤＭＵ 软件 （ ｖ６－Ｒ５－２－ＥＭ６４Ｔ） 进

行方差组分估计和育种值预测。 采用平均信息法

（ａｖｅｒａｇｅ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ， ＡＩ） 和期望最大化算法 （ ｅｘ⁃
ｐｅｃｔａｔｉｏｎ ｍａｘｉｍｉｚａｔｉｏｎ， ＥＭ） 相结合的 ｄｍｕａｉ 模块约

束性最大似然法估计方差组分 （ ｒｅｓｔｒｉｃｔｅｄ ｍａｘｉｍｕｍ
ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ， ＲＥＭＬ） 估计方差组分， 利用 ＤＭＵ４ 模块

估计个体育种值。 精液性状方差组分分析采用重复力

模型， 模型如下：

ｙ＝Ｘｆ＋Ｚ１ａ＋Ｚ２ｐ＋ｅ，
式中， ｙ 是各性状精液测定性状的观测值向量， ｆ 为
个体固定效应向量， ａ 为个体加性遗传效应向量，
ａ～Ｎ （０， Ａσ２

ａ）， σ２
ａ是加性遗传方差， Ａ 为亲缘关系

矩阵； ｐ 为永久环境效应向量， ｐ ～ Ｎ （０， Ｉσ２
ｐ ）， σ２

ｐ

是永久环境效应方差， Ｉ 为单位矩阵； Ｘ、 Ｚ１和Ｚ２分

别为 ｆ、 ａ 和 ｐ 对应的关联矩阵， ｅ 是残差效应向量，
ｅ～Ｎ （０， Ｉσ２

ｅ）， Ｉ 为单位矩阵， σ２
ｅ是残差方差。

模型的矩阵表示：

ｙ＝Ｘ１ ｆ＋Ｘ２ｂ＋Ｚ１ａ＋Ｚ２ｐ＋ｅ，

ｙ＝

Ｘ′１Ｘ１ Ｘ′１Ｘ２ Ｘ′Ｚ１ Ｘ′Ｚ２

Ｘ′２Ｘ１ Ｘ′２Ｘ２ Ｘ′２Ｚ１ Ｘ′２Ｚ２

Ｚ′１Ｘ１ Ｚ′１Ｘ２ Ｚ′１Ｚ１＋σ２
ｅＡ－１􀱋Ｄ－１ Ｚ′１Ｚ２

Ｚ′２Ｘ１ Ｚ′２Ｘ２ Ｚ′２Ｚ１ Ｚ′２Ｚ２＋σ２
ｅ Ｉ􀱋Ｐ－１

é

ë

ê
ê
ê
ê
êê

ù

û

ú
ú
ú
ú
úú

ｆ＾

ｂ＾

ａ^
ｐ^

é

ë

ê
ê
ê
ê
ê

ù

û

ú
ú
ú
ú
ú

＝

Ｘ′１ｙ
Ｘ′２ｙ
Ｚ′１ｙ
Ｚ′２ｙ

é

ë

ê
ê
ê
ê
êê

ù

û

ú
ú
ú
ú
úú

，

Ｖａｒ （ｅ） ＝ Ｒ＝ Ｉσ２
ｅ， Ｖａｒ

ａ
ｐ

é

ë
ê
ê

ù

û
ú
ú ＝Ｇ＝

Ａ􀱋Ｄ ０
０ Ｉ􀱋Ｐ

é

ë
ê
ê

ù

û
ú
ú ，

Ｇ－１ ＝
Ａ􀱋Ｄ ０

０ Ｉ􀱋Ｐ
é

ë
ê
ê

ù

û
ú
ú

－１

＝
Ａ－１􀱋Ｄ－１ ０

０ Ｉ􀱋Ｐ－１

é

ë

ê
ê

ù

û

ú
ú
，

式中， ｙ 是各性状精液测定性状的观测值； ｆ 为固定

环境效应向量， ｂ 为固定回归函数的回归系数向量，
长度为 ｍｆ＋１， ａ 为加性遗传随机回归系数向量， 长

度为 ｎ× （ｍｒ＋１）， ｐ 为永久环境随机回归系数向量，
长度为 ｍ× （ｍｒ ＋１）， ｎ 为系谱中的个体数， ｍ 为有

测定值的个体数， ｍｆ为固定回归函数的阶数， ｍｒ为

随机回归函数的阶数； Ｘ１为固定环境效应的关联矩

阵， Ｘ２为固定回归系数的协变量矩阵， Ｚ１、 Ｚ２ 为随

机回归函数的协变量矩阵； Ａ 为加性遗传相关矩阵，

Ｄ 为加性遗传随机回归系数间的方差－协方差矩阵，
Ｐ 为永久环境随机回归系数间的方差－协方差矩阵；
􀱋为直积 （ｋｒｏｎｅｃｋｅｒ ｐｒｏｄｕｃｔ）。

表型方差 （σ２
ｙ ）、 遗传力 （ ｈ２ ）、 重复力 （ ｒｅ ）

的计算公式如下：

σ２
ｙ ＝σ２

ａ＋σ２
ｐ＋σ２

ｅ， ｈ２ ＝
σ２

ａ

σ２
ｙ

， ｒｅ ＝
σ２

ａ＋σ２
ｐ

σ２
ｙ

，

遗传力的标准误 （ ｓｅ） 计算参照 Ｋｎａｕｅｒ 等［４］ 和

Ｓｕ 等［５］的研究：

ｓｅ＝ （ｈ２） ２ σ２
ａ

σ２
ａ( ) ２＋

σ２
ｙ＋２× ［Ｃｏｖ （ａ， ｐ） ＋Ｃｏｖ （ａ， ｅ） ＋Ｃｏｖ （ｐ， ｅ） ］

σ２
ｙ＋２× ［Ｃｏｖ （ａ， ｐ） ＋Ｃｏｖ （ａ， ｅ） ＋Ｃｏｖ （ｐ， ｅ） ］ ２－２×

σ２
ａ＋Ｃｏｖ （ａ， ｐ） ＋Ｃｏｖ （ａ， ｅ）

σ２
ａσ２

ｐ

，

式中， ｓｅ 为遗传力标准误； Ｃｏｖ （ａ， ｐ） 为加性效应

和永久环境效应的协方差； Ｃｏｖ （ａ， ｅ） 为加性效应

和残差效应的协方差； Ｃｏｖ （ｐ， ｅ） 为永久环境效应

和残差效应的协方差， 由 ＤＭＵ 结果文件 ＰＡＲＯＵＴ＿
ＳＴＤ 获得。

遗传相关和表型相关的计算：

ｒｇ ＝
Ｃｏｖａ１２
σ２

ａ１σ２
ａ２

， ｒｙ ＝
Ｃｏｖａ１２＋Ｃｏｖｐ１２＋Ｃｏｖｅ１２
σ２

ａ１σ２
ｐ１σ２

ｅ１( ) σ２
ａ２σ２

ｐ２σ２
ｅ２( )

，

式中， ｒｇ为遗传相关， ｒｙ为表型相关； Ｃｏｖａ１２为性状 １
和性状 ２ 的加性效应协方差； Ｃｏｖｐ１２为性状 １ 和性状 ２
的永久环境效应协方差； Ｃｏｖｅ１２为性状 １ 和性状 ２ 的

残差效应协方差； σ２
ａｉ为第 ｉ 个性状的加性效应方差，

σ２
ｐｉ为第 ｉ 个性状的永久环境效应方差， σ２

ｅｉ为第 ｉ 个性

状的残差效应方差。 遗传相关标准误由 ＤＭＵ 结果文

件 ＬＳＴ 文件获得。
估计 育 种 值 准 确 性 （ ｒｅｌｉａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｅｓｔｉｍａｔｅｄ

ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｖａｌｕｅ， ｒｉ） 参照 Ｍｒｏｄｅ 等［６］和张沅［７］的研究，
个体育种值准确性的计算公式为：

ｒｉ ＝ １－ｓｅｐ
２

σ２
ａ

，

式中， ｒｉ为育种值估计准确性， ｓｅｐ 为估计育种值标

准误， σ２
ａ是加性遗传方差。
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表型相关计算 表型相关使用皮尔逊相关系数

（Ｐｅａｒｓｏｎ ｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎ ｃｏｅｆｆｉｃｉｅｎｔ）， 其计算公式如下：

ｒ＝
∑ｎ

ｉ＝１ （ｘｉ－ｘ－） （ｙｉ－ｙ－）

∑ｎ
ｉ＝１ （ｘｉ－ｘ－） ２∑ｎ

ｉ＝１ （ｙｉ－ｙ－） ２
，

式中， ｘｉ和ｙｉ为变量 ｘ 和 ｙ 的第 ｉ 个观测值， ｘ－和ｙ－为变

量 ｘ 和 ｙ 的样本均值。
数据用 “平均值±标准差” 来表示， 以 Ｐ＜０􀆰 ０５

表示差异显著。

２　 结果

２􀆰 １　 表型数据描述性统计

由表 １ 可知， 各性状记录条数均超过 １０ 万条，
其中 ＶＡＰ 有效记录数最多， 为 １４１ ３４９ 条， ＳＬＭＲ 记

录数最少， 为 １３３ ５５６ 条。 ＳＬＭＲ 最小值为 ７９􀆰 １３％，
最大值为 １００％， 均值为 ９３􀆰 ２２％， 其变异系数最小，
为 ５􀆰 ０４％； ＳＣ 最小值为 ０􀆰 ００ × １０８ ／ ｍＬ， 最大值为

０􀆰 ７５×１０８ ／ ｍＬ， 其变异系数最大， 为 ５１􀆰 ８６％。

表 １　 精子动力学参数描述性统计

性状 有效记录数 ／ 个 平均值±标准差 最小值 最大值 变异系数 ／ ％

ＳＣ ／ （１０８·ｍＬ－１） １３８ ０８７ ０􀆰 ２９±０􀆰 １５ ０􀆰 ００ ０􀆰 ７５ ５１􀆰 ８６

ＳＬＭＲ ／ ％ １３３ ５５６ ９３􀆰 ２２±４􀆰 ７０ ７９􀆰 １３ １００􀆰 ００ ５􀆰 ０４

ＤＣＬ ／ μｍ １４１ １３１ ４８􀆰 ７８±１１􀆰 ２８ １４􀆰 ９５ ８２􀆰 ６１ ２３􀆰 １２

ＶＡＰ ／ （μｍ·ｓ－１） １４１ ３４９ ５８􀆰 ５９±１７􀆰 １９ １２􀆰 ４９ １１０􀆰 １５ ２９􀆰 ３４

ＶＣＬ ／ （μｍ·ｓ－１） １４１ ０６６ １０８􀆰 ４０±２６􀆰 ７１ ２８􀆰 ３７ １８８􀆰 ５１ ２４􀆰 ６４

ＶＳＬ ／ （μｍ·ｓ－１） １４０ １１０ ４７􀆰 ０８±１５􀆰 １０ １０􀆰 ４９ ９２􀆰 ３８ ３２􀆰 ０７

２􀆰 ２　 精子动力学参数非遗传因素分析

表 ２ 显示采精月龄、 出生年份、 出生胎次、 采精

年份、 同窝仔猪数和采精季节对各精子动力学参数均

有显著影响 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。
由表 ３ 可知， 采精月龄＞ ２４ 月的公猪， ＳＬＭＲ、

ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ、 ＶＳＬ 均显著高于其他月龄的公猪

（Ｐ＜０􀆰 ０５）； １３～１８ 月龄公猪的 ＳＣ 显著高于其他月龄

（Ｐ＜０􀆰 ０５）。 出生年份结果显示， 各性状随年份表现

出上升的趋势， ２０２２ 年出生公猪 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ
显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５） 高于其他年份， ２０２２ 年和 ２０２１ 年

出生公猪 ＳＬＭＲ 显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５） 高于其他年份。 出

生胎次＞６ 的公猪其 ＳＬＭＲ、 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ、 ＶＳＬ

显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５） 高于其他胎次， ０ ～ ２ 胎出生的公猪

ＳＣ 显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５） 高于其他胎次。 ２０２３ 年采精公

猪 ＳＣ 显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５） 高于其他年份， ２０２２ 年采精

公猪 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ、 ＶＳＬ 显著 （Ｐ＜ ０􀆰 ０５） 高于

其他年份， ２０２１ 年采精公猪 ＳＬＭＲ 显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５）
高于其他采集年份。 同窝仔猪数结果显示， 同窝仔猪

数＞ １６ 头的公猪其 ＳＬＭＲ、 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ、 ＶＳＬ
均显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５） 高于其他组别。 采精季节结果显

示， ＳＬＭＲ、 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ、 ＶＳＬ 在 秋 季 显 著

（Ｐ＜０􀆰 ０５） 高于其他季节， 在夏季显著 （Ｐ＜ ０􀆰 ０５）
低于其他季节。

表 ２　 精子动力学参数固定效应方差分析 Ｆ 值

项目 ＳＣ ／ （１０８·ｍＬ－１） ＳＬＭＲ ／ ％ ＤＣＬ ／ μｍ ＶＡＰ ／ （μｍ·ｓ－１） ＶＣＬ ／ （μｍ·ｓ－１） ＶＳＬ ／ （μｍ·ｓ－１）

采精月龄 ４１０􀆰 ９３∗∗∗ １ ５９２􀆰 ９５∗∗∗ ４ ３８７􀆰 ３１∗∗∗ １０ ６４０􀆰 ９４∗∗∗ ４ ８７１􀆰 ７８∗∗∗ １０ ８４６􀆰 ０１∗∗∗

出生年份 ３５􀆰 ０３∗∗∗ １６􀆰 ７９∗∗∗ １６􀆰 １７∗∗∗ ４０􀆰 ４１∗∗∗ ９􀆰 ７４∗∗∗ ６０􀆰 ６４∗∗∗

出生胎次 １８０􀆰 ６２∗∗∗ ９２􀆰 ６９∗∗∗ ２１６􀆰 ３８∗∗∗ ２３５􀆰 ９５∗∗∗ ２１８􀆰 ０６∗∗∗ ２５０􀆰 １１∗∗∗

采精年份 １１９􀆰 ２８∗∗∗ １０２􀆰 ８９∗∗∗ １５５􀆰 ６３∗∗∗ １５６􀆰 １９∗∗∗ １６１􀆰 ９３∗∗∗ １２２􀆰 ５４∗∗∗

同窝仔猪数 ２１􀆰 ３０∗∗∗ ３９􀆰 １９∗∗∗ ３０􀆰 ２０∗∗∗ ２４􀆰 ９０∗∗∗ ４０􀆰 ９８∗∗∗ ３５􀆰 ６４∗∗∗

采精季节 ２５􀆰 ６０∗∗∗ ３２􀆰 ４２∗∗∗ １４２􀆰 ２８∗∗∗ １８４􀆰 ５９∗∗∗ １６２􀆰 ５１∗∗∗ １４２􀆰 ５２∗∗∗

　 　 注： ∗∗∗代表差异极显著 （Ｐ＜０􀆰 ００１）。

·４· Ａｎｉｍａｌ Ｈｕｓｂａｎｄｒｙ ＆ Ｖｅｔｅｒｉｎａｒｙ Ｍｅｄｉｃｉｎｅ　 ２０２５　 Ｖｏｌ􀆰 ５７　 Ｎｏ􀆰 １２



表 ３　 不同非遗传因素对精子动力学参数的影响

项目
记录数 ／

条

公猪 ／
头

ＳＣ ／

（１０８·ｍＬ－１）
ＳＬＭＲ ／ ％ ＤＣＬ ／ μｍ

ＶＡＰ ／

（μｍ·ｓ－１）

ＶＣＬ ／

（μｍ·ｓ－１）

ＶＳＬ ／

（μｍ·ｓ－１）

采精

月龄

≤１２ ３２ ６７９ ４３５ ０􀆰 ３３±０􀆰 ２２ｂ ９２􀆰 ７４±４􀆰 ８３ｃ ４７􀆰 ６７±１０􀆰 ２８ｃ ５６􀆰 ０２±１４􀆰 ７１ｄ １０５􀆰 ４５±２４􀆰 ４６ｃ ４５􀆰 ０６±１３􀆰 ２０ｄ

１３～１８ ５１ ６２８ ４２１ ０􀆰 ３４±０􀆰 ２１ａ ９２􀆰 ９９±４􀆰 ８７ｂ ４７􀆰 ７７±９􀆰 ９６ｂｃ ５６􀆰 ８３±１３􀆰 ９７ｂ １０６􀆰 ０８±２３􀆰 ４７ｂ ４５􀆰 ８７±１２􀆰 ６１ｂ

１９～２４ ３４ ７０５ ２６２ ０􀆰 ３２±０􀆰 ２１ｄ ９２􀆰 ７９±５􀆰 ００ｃ ４７􀆰 ８８±９􀆰 ８０ｂ ５６􀆰 ５３±１４􀆰 ２８ｃ １０６􀆰 ２８±２３􀆰 ０７ｂ ４５􀆰 ５３±１２􀆰 ９８ｃ

＞２４ １９ ５４７ １６７ ０􀆰 ３３±０􀆰 ２２ｃ ９３􀆰 ３４±４􀆰 ９１ａ ４８􀆰 ９２±９􀆰 ８９ａ ５８􀆰 ２４±１４􀆰 ５２ａ １０８􀆰 ７４±２３􀆰 ２６ａ ４６􀆰 ８３±１２􀆰 ９２ａ

出生

年份

２０１４ １ ３３７ １６ ０􀆰 ２８±０􀆰 １９ｈ ９０􀆰 ５４±４􀆰 １４ｇ ４６􀆰 ３９±１０􀆰 ８６ｅ ４７􀆰 ６２±１１􀆰 ８４ｇ １０１􀆰 ５８±２５􀆰 ３７ｅ ３４􀆰 ９３±１０􀆰 １７ｇ

２０１５ ５ ５０１ ２７ ０􀆰 ３６±０􀆰 ２４ｂ ９０􀆰 ８７±４􀆰 ２１ｆ ４４􀆰 ６３±７􀆰 ６７ｇ ４６􀆰 ６０±１０􀆰 ７２ｈ ９８􀆰 ０１±１８􀆰 １８ｇ ３４􀆰 ７３±１０􀆰 ０２ｇ

２０１６ ２１ ８０１ ６５ ０􀆰 ３１±０􀆰 １８ｆ ９１􀆰 ６１±４􀆰 ４２ｅ ４２􀆰 ４６±７􀆰 ６１ｈ ４６􀆰 ５２±１０􀆰 ６４ｈ ９２􀆰 ６２±１８􀆰 ２８ｈ ３６􀆰 ７１±１１􀆰 １２ｆ

２０１７ ２５ ４７６ ７５ ０􀆰 ３８±０􀆰 １８ａ ９２􀆰 ５３±５􀆰 ０５ｃ ４５􀆰 ０４±８􀆰 ４０ｆ ５０􀆰 ３９±１３􀆰 ９０ｆ ９９􀆰 １１±２０􀆰 ２１ｆ ３９􀆰 ９４±１２􀆰 ８１ｅ

２０１８ ３３ ０４９ ９５ ０􀆰 ３４±０􀆰 ２４ｄ ９２􀆰 ０１±４􀆰 ５５ｄ ４７􀆰 ３４±９􀆰 ９７ｄ ５６􀆰 ２９±１３􀆰 ９５ｅ １０５􀆰 ２４±２３􀆰 １２ｄ ４５􀆰 ７０±１２􀆰 ７２ｄ

２０１９ ２６ ５８９ １００ ０􀆰 ２９±０􀆰 １７ｇ ９４􀆰 ４４±５􀆰 ０８ｂ ５２􀆰 ８０±９􀆰 ５０ｂ ６５􀆰 ８０±９􀆰 ８４ｃ １１８􀆰 １６±１９􀆰 ７５ｂ ５３􀆰 ８０±７􀆰 ９７ｂ

２０２０ ８ ２５５ ４４ ０􀆰 ３５±０􀆰 ２４ｃ ９４􀆰 ３６±４􀆰 ５５ｂ ５２􀆰 ６９±８􀆰 ５０ｂ ６７􀆰 ５１±１０􀆰 ６５ｂ １１８􀆰 ５９±２２􀆰 ３０ｂ ５５􀆰 ６１±６􀆰 ８７ａ

２０２１ １０ ０５８ ４７ ０􀆰 ３２±０􀆰 ２１ｅ ９４􀆰 ８３±５􀆰 ３５ａ ５１􀆰 ５３±７􀆰 ８０ｃ ６５􀆰 １８±９􀆰 ７６ｄ １１５􀆰 ２６±１８􀆰 ０８ｃ ５３􀆰 ３８±８􀆰 ４３ｃ

２０２２ ６ ４９３ ８２ ０􀆰 ３５±０􀆰 １８ｃ ９４􀆰 ６７±５􀆰 ２７ａ ５３􀆰 ６５±９􀆰 ３４ａ ６８􀆰 ０３±１０􀆰 ０３ａ １２０􀆰 １２±２１􀆰 ６６ａ ５５􀆰 ３８±７􀆰 ４８ａ

出生

胎次

０～２ ６２ ７９６ ２３５ ０􀆰 ３４±０􀆰 １７ａ ９２􀆰 ７５±４􀆰 ７８ｃ ４８􀆰 ０４±６􀆰 ９７ａ ５７􀆰 １７±１４􀆰 １８ｂ １０６􀆰 ７０±１６􀆰 ２２ａ ４６􀆰 ２５±１３􀆰 ０３ｂ

３～４ ５１ ９２４ ２１４ ０􀆰 ３３±０􀆰 ２０ｂ ９２􀆰 ８２±４􀆰 ９６ｃ ４７􀆰 ８９±１０􀆰 ３０ａ ５６􀆰 ０４±１４􀆰 ３６ｃ １０６􀆰 １４±２２􀆰 ９０ａｂ ４４􀆰 ８１±１２􀆰 ５８ｄ

５～６ ２０ ６８３ ８５ ０􀆰 ３２±０􀆰 ２０ｂ ９３􀆰 ４５±４􀆰 ９３ｂ ４７􀆰 ５５±９􀆰 ８５ｂ ５６􀆰 ７８±１４􀆰 ４９ｂ １０５􀆰 ４３±２３􀆰 ６２ｃ ４５􀆰 ８７±１２􀆰 ７８ｃ

＞６ ３ １５６ １７ ０􀆰 ３３±０􀆰 ２４ｂ ９４􀆰 ０５±４􀆰 ２２ａ ４７􀆰 ９５±９􀆰 ７７ａ ５８􀆰 ２０±１２􀆰 ３７ａ １０５􀆰 ９１±２４􀆰 ２７ｂｃ ４７􀆰 ９０±１１􀆰 ８４ａ

采精

年份

２０１６ １ ４５３ ６０ ０􀆰 ２６±０􀆰 ２０ｇ ９０􀆰 ０３±４􀆰 １５ｈ ４４􀆰 ７４±１１􀆰 ２８ｅ ４６􀆰 ２８±１０􀆰 ６６ｇ ９８􀆰 ０９±２６􀆰 ２３ｅ ３４􀆰 ５９±９􀆰 ９０ｆ

２０１７ １９ ４７４ １３８ ０􀆰 ３４±０􀆰 ２３ｂ ９０􀆰 ９５±４􀆰 ３２ｇ ４３􀆰 ５６±７􀆰 ５７ｇ ４６􀆰 ５８±１１􀆰 １６ｇ ９５􀆰 ４３±１８􀆰 ２４ｆ ３５􀆰 ６８±１０􀆰 ６０ｅ

２０１８ ２５ ８４５ １１４ ０􀆰 ３３±０􀆰 ２４ｃ ９２􀆰 ５９±４􀆰 ８６ｅ ４３􀆰 ８３±７􀆰 ９５ｇ ４９􀆰 ２３±１２􀆰 ８８ｆ ９５􀆰 ８８±１８􀆰 ９３ｆ ３９􀆰 ３９±１１􀆰 ９１ｄ

２０１９ ２３ ８８４ １５３ ０􀆰 ３８±０􀆰 １９ａ ９１􀆰 ６１±４􀆰 ０９ｆ ４４􀆰 １６±９􀆰 ６６ｆ ４９􀆰 ６９±１４􀆰 ６５ｅ ９７􀆰 ４９±２２􀆰 ８４ｅ ３９􀆰 ７３±１３􀆰 ５７ｄ

２０２０ ３２ ２９１ １５９ ０􀆰 ３０±０􀆰 ２１ｅ ９３􀆰 ３０±４􀆰 ９２ｄ ５３􀆰 ５２±１０􀆰 ０２ａ ６６􀆰 ５９±１０􀆰 ６９ｂ １１９􀆰 ７０±２３􀆰 ４２ａ ５４􀆰 ７３±８􀆰 ０８ａ

２０２１ １３ １６３ １６８ ０􀆰 ２９±０􀆰 １７ｆ ９５􀆰 ３４±５􀆰 ７１ａ ４９􀆰 ７８±７􀆰 ３４ｄ ６２􀆰 ７２±８􀆰 ８８ｄ １１１􀆰 ７０±１６􀆰 ６５ｄ ５０􀆰 ９９±８􀆰 ００ｃ

２０２２ １６ ４８８ １３９ ０􀆰 ３２±０􀆰 ２０ｄ ９４􀆰 ７５±５􀆰 １６ｂ ５２􀆰 ８６±９􀆰 ２５ｂ ６７􀆰 ２２±１１􀆰 ０８ａ １１８􀆰 ７７±２１􀆰 ６３ｂ ５５􀆰 ０２±７􀆰 ９９ａ

２０２３ ５ ９６１ １０６ ０􀆰 ３８±０􀆰 ２０ａ ９４􀆰 １８±４􀆰 ５９ｃ ５２􀆰 ５３±７􀆰 ５３ｃ ６５􀆰 ７１±９􀆰 １７ｃ １１７􀆰 ３０±１７􀆰 ４２ｃ ５３􀆰 ２９±７􀆰 ９５ｂ

同窝

仔猪数

０～６ １２ ４１０ ３８ ０􀆰 ３９±０􀆰 ２２ａ ９２􀆰 ６０±５􀆰 ０８ｃ ４５􀆰 ６５±１０􀆰 １３ｄ ５１􀆰 ６０±１４􀆰 １１ｄ １００􀆰 ５７±２３􀆰 ７５ｄ ４１􀆰 ０８±１２􀆰 ４６ｄ

７～１０ ２２ ９３４ ８３ ０􀆰 ３２±０􀆰 ２０ｃ ９２􀆰 ７２±４􀆰 ９１ｂ ４５􀆰 ９７±１０􀆰 ０３ｃ ５３􀆰 １１±１４􀆰 ４９ｃ １０１􀆰 ２４±２３􀆰 ６６ｃ ４２􀆰 ５０±１３􀆰 ０８ｃ

１１～１６ ７７ １０４ ３１６ ０􀆰 ３３±０􀆰 ２７ｂ ９２􀆰 ９８±４􀆰 ４０ａ ４８􀆰 １３±７􀆰 ３４ｂ ５７􀆰 ０６±９􀆰 ８４ｂ １０６􀆰 ８８±１７􀆰 １１ｂ ４６􀆰 ００±８􀆰 ８０ｂ

＞１６ ２６ １１１ １１４ ０􀆰 ３２±０􀆰 ２０ｃ ９３􀆰 ０４±５􀆰 ００ａ ５０􀆰 １８±１０􀆰 ０４ａ ６１􀆰 ５８±１４􀆰 １１ａ １１２􀆰 ００±２３􀆰 ５９ａ ５０􀆰 ０５±１２􀆰 ７９ａ

采精

季节

春 ３６ ６８６ １２７ ０􀆰 ３３±０􀆰 ２２ｂ ９２􀆰 ９５±４􀆰 ８９ｂ ４７􀆰 ８１±１０􀆰 ０６ｂ ５６􀆰 ７１±１４􀆰 ０３ｂ １０６􀆰 ０１±２３􀆰 ７８ｃ ４５􀆰 ８１±１２􀆰 ３９ｂ

夏 ２８ ４０４ ５７ ０􀆰 ３４±０􀆰 ２１ａ ９２􀆰 ４７±５􀆰 ０１ｃ ４７􀆰 ４５±１０􀆰 ４２ｃ ５６􀆰 ０９±１４􀆰 ７９ｃ １０５􀆰 ０７±２４􀆰 ５５ｄ ４５􀆰 ６４±１３􀆰 ０４ｂ

秋 ３１ ９２５ ２５４ ０􀆰 ３３±０􀆰 ２０ｂ ９３􀆰 １１±４􀆰 ８６ａ ４８􀆰 ４７±９􀆰 ５６ａ ５７􀆰 ２８±１４􀆰 ００ａ １０７􀆰 ４３±２２􀆰 ５９ａ ４６􀆰 ２２±１２􀆰 ８６ａ

冬 ４１ ５４４ １１３ ０􀆰 ３３±０􀆰 ２２ｃ ９３􀆰 ０１±４􀆰 ９０ｂ ４７􀆰 ８６±９􀆰 ７９ｂ ５６􀆰 ６８±１４􀆰 ５２ｂ １０６􀆰 ４２±２３􀆰 ００ｂ ４５􀆰 ２０±１３􀆰 ３３ｃ

　 　 注： 同一项目下， 同列数据肩标不同字母表示差异显著 （Ｐ＜０􀆰 ０５）。

２􀆰 ３　 方差组分和遗传参数估计

各精液性状的加性遗传方差 （σ２
ａ）、 永久环境效

应方差 （σ２
ｐ）、 残差方差 （σ２

ｅ）、 ｈ２和 ｒｅ见表 ４。 各性

状遗传力在 ０􀆰 ０３ ～ ０􀆰 ２１ 之间， 均属于中低遗传力性

状； 重复力在 ０􀆰 ２７ ～ ０􀆰 ３５ 之间。 ＳＣ、 ＳＬＭＲ、 ＤＣＬ、
ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和 ＶＳＬ 遗传力分别为 （ ０􀆰 ０８ ± ０􀆰 ０３）、

（０􀆰 ０３±０􀆰 ０１）、 （０􀆰 １７±０􀆰 ０２）、 （０􀆰 ２１±０􀆰 ０１）、 （０􀆰 １７±
０􀆰 ０２） 和 （０􀆰 ２１±０􀆰 ０１）， 其中 ＳＣ 和 ＳＬＭＲ 遗传力低

于 ０􀆰 １， 属于低遗传力性状； 重复力分别为 ０􀆰 ２９、
０􀆰 ２７、 ０􀆰 ３０、 ０􀆰 ３４、 ０􀆰 ３１ 和 ０􀆰 ３５， 其中 ＶＡＰ 和 ＶＳＬ
重复力较高， 为 ０􀆰 ３４ 和 ０􀆰 ３５。
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表 ４　 估计方差组分和遗传参数

性状 σ２
ａ σ２

ｐ σ２
ｅ ｈ２ ｒｅ

ＳＣ ／ （１０８·ｍＬ－１） ０􀆰 ００±０􀆰 ００ ０􀆰 ００±０􀆰 ００ ０􀆰 ０２±０􀆰 ００ ０􀆰 ０８±０􀆰 ０３ ０􀆰 ２９

ＳＬＭＲ ／ ％ １􀆰 １６±１􀆰 １５ １１􀆰 １３±１􀆰 ２７ ３２􀆰 ８２±０􀆰 １２ ０􀆰 ０３±０􀆰 ０１ ０􀆰 ２７

ＤＣＬ ／ μｍ ２２􀆰 ３０±４􀆰 ４６ １８􀆰 ０２±３􀆰 ２８ ９２􀆰 ３５±０􀆰 ３５ ０􀆰 １７±０􀆰 ０２ ０􀆰 ３０

ＶＡＰ ／ （μｍ·ｓ－１） ５７􀆰 １９±９􀆰 ４８ ３８􀆰 ２４±６􀆰 ７０ １８２􀆰 ５５±０􀆰 ６８ ０􀆰 ２１±０􀆰 ０１ ０􀆰 ３４

ＶＣＬ ／ （μｍ·ｓ－１） １２４􀆰 ８０±２４􀆰 ６７ ９６􀆰 ８９±１８􀆰 ００ ４９９􀆰 ７２±１􀆰 ８７ ０􀆰 １７±０􀆰 ０２ ０􀆰 ３１

ＶＳＬ ／ （μｍ·ｓ－１） ５１􀆰 ２２±８􀆰 ２５ ３３􀆰 ３６±５􀆰 ８０ １５９􀆰 ２８±０􀆰 ６０ ０􀆰 ２１±０􀆰 ０１ ０􀆰 ３５

２􀆰 ４　 遗传相关和表型相关分析

由表 ５ 可知， ＳＣ 与 ＳＬＭＲ 遗传相关为－０􀆰 ５６， 存

在较高程度的负相关， 与 ＤＣＬ 和 ＶＣＬ 遗传相关分别

为 ０􀆰 ０５ 和 ０􀆰 ０９， 存在较低程度的正相关， 与 ＶＡＰ 和

ＶＳＬ 遗传相关分别为－０􀆰 ０２ 和－０􀆰 ０８， 存在较低程度

的负相关。 ＳＬＭＲ 与 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和 ＶＳＬ 均存在

较高程度的正相关， 遗传相关分别为 ０􀆰 ８３、 ０􀆰 ７４、
０􀆰 ８２ 和 ０􀆰 ６８。 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和 ＶＳＬ 这 ４ 个性状

间均存在较高程度的遗传相关， 范围为 ０􀆰 ７４～１􀆰 ００。
由表 ６ 可知， ＳＣ 与 ＳＬＭＲ 表型相关为 ０􀆰 １４， 存

在中低程度的正相关， 与 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和 ＶＳＬ
相关程度较低。 ＳＬＭＲ 与 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和 ＶＳＬ 表

型相关分别为 ０􀆰 ２３、 ０􀆰 ２６、 ０􀆰 ２５ 和 ０􀆰 ２２， 均存在中

高程度的正相关。 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和 ＶＳＬ 这 ４ 个性

状间均存在较高程度的表型相关， 范围为 ０􀆰 ７５ ～
０􀆰 ９９。 　

表 ５　 各性状间遗传相关性分析

性状 ＳＣ ／ （１０８·ｍＬ－１） ＳＬＭＲ ／ ％ ＤＣＬ ／ μｍ ＶＡＰ ／ （μｍ·ｓ－１） ＶＣＬ ／ （μｍ·ｓ－１） ＶＳＬ ／ （μｍ·ｓ－１）

ＳＣ ／ （１０８·ｍＬ－１） １ －０􀆰 ５６ ０􀆰 ０５ －０􀆰 ０２ ０􀆰 ０９ －０􀆰 ０８

ＳＬＭＲ ／ ％ １ ０􀆰 ８３ ０􀆰 ７４ ０􀆰 ８２ ０􀆰 ６８

ＤＣＬ ／ μｍ １ ０􀆰 ８８ １􀆰 ００ ０􀆰 ７７

ＶＡＰ ／ （μｍ·ｓ－１） １ ０􀆰 ８８ ０􀆰 ９８

ＶＣＬ ／ （μｍ·ｓ－１） １ ０􀆰 ７７

ＶＳＬ ／ （μｍ·ｓ－１） １

表 ６　 各性状间的表型相关性分析

性状 ＳＣ ／ （１０８·ｍＬ－１） ＳＬＭＲ ／ ％ ＤＣＬ ／ μｍ ＶＡＰ ／ （μｍ·ｓ－１） ＶＣＬ ／ （μｍ·ｓ－１） ＶＳＬ ／ （μｍ·ｓ－１）

ＳＣ ／ （１０８·ｍＬ－１） １

ＳＬＭＲ ／ ％ ０􀆰 １４ １

ＤＣＬ ／ μｍ －０􀆰 ０３ ０􀆰 ２３ １

ＶＡＰ ／ （μｍ·ｓ－１） －０􀆰 ０６ ０􀆰 ２６ ０􀆰 ８７ １

ＶＣＬ ／ （μｍ·ｓ－１） ０􀆰 ０１ ０􀆰 ２５ ０􀆰 ９９ ０􀆰 ８９ １

ＶＳＬ ／ （μｍ·ｓ－１） －０􀆰 ０８ ０􀆰 ２２ ０􀆰 ７５ ０􀆰 ９７ ０􀆰 ７７ １

２􀆰 ５　 估计育种值准确性

ＳＣ、 ＳＬＭＲ、 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和 ＶＳＬ 的估计育

种值准确性分别为 （０􀆰 ６０±０􀆰 ００）、 （０􀆰 ３８±０􀆰 ００）、
（０􀆰 ７７±０􀆰 ００）、 （０􀆰 ７９±０􀆰 ００）、 （０􀆰 ７８±０􀆰 ００） 和

（０􀆰 ８０±０􀆰 ００）， 其中 ＳＬＭＲ 估计育种值准确性偏低为

（０􀆰 ３８±０􀆰 ００）， ＳＣ 为 （０􀆰 ６０±０􀆰 ００）， 其余性状准确

性均较高， 达到 ０􀆰 ７５ 以上。

３　 讨论

精子运动学参数是反映精子质量的有效指标之

一［８］， 精子质量在生猪育种中发挥着重要的作用［９］。
种公猪的选育通常基于生长性状进行选种， 由于精液

质量不达标而被公猪站淘汰的种公猪占 ４７􀆰 ３％［１０］，
精液质量问题会导致公猪使用年限降低 １２􀆰 ３ 个

月［１１－１２］。 许多研究也表明精子动力学参数与精子形

态［１３－１５］和雌性繁殖［１３，１６－１７］ 相关。 Ｄｒｅｓｄｎｅｒ 等［１８］、 赵
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杰等［１９］、 刘锦宏等［９］和冯播［１０］ 研究结果显示精子形

态会影响精子的运动能力， 形态异常会导致精子运动

曲线性上升， 直线性和前进运动速度下降。 毛献宝

等［１４］研究结果表明精子形态异常组与正常组相比，
ＶＣＬ、 ＶＳＬ、 ＶＡＰ 显著降低， 精子形态异常会导致其

运动速率的降低， 影响精子的运动指标。 随着国内育

种发展， 对优质种公猪的需求日益增加， 精液动力学

参数的选育是提高精液质量、 提升母猪繁殖水平的关

键措施。 精液性状的选育对提高种公猪质量、 延长其

使用年限、 提升母猪繁殖效率显得尤为重要， 而估计

遗传参数和估计育种值准确性是对精液性状选育的关

键指标。
本研究结果表明采精月龄、 出生年份、 出生胎

次、 采精年份、 同窝仔猪数和采精季节对精子动力学

参数有显著影响。 大白公猪同窝仔猪数＞１６ 时， 公猪

精液品质具有优势， 公猪选育时可以将同窝仔猪数作

为参考指标， 提升公猪精液质量。 出生年份和采精年

份结果显示精子动力学参数随年份表现出上升趋势，
２０２２ 年和 ２０２３ 年精子动力学参数有所下降， 可能是

非洲猪瘟的冲击导致公猪质量下降。 采精月龄方

面， ＞２４ 月龄公猪精子的 ＳＬＭＲ、 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ
和 ＶＳＬ 表现优秀， 说明其精子运动能力更强， 更有

利于母猪受精。 季节因素在热带气候、 环境控制有限

的牧场中更加明显［２０］， 而广西夏季处于高温环境下，
对精液质量影响较大。 本研究结果也与大量研究结果

一致， 夏季精子动力学参数指标均低于其他季节， 而

秋冬季指标较好［２１－２２］。 因此， 对于公猪站管理需更

多考虑非遗传因素的影响， 提升精液质量和生产

效率。
目前对精子运动学遗传参数估计的研究报道较

少， 本研究中 ＳＣ、 ＳＬＭＲ、 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和 ＶＳＬ
的遗传力和重复力分别为 ０􀆰 ０８、 ０􀆰 ０３、 ０􀆰 １７、 ０􀆰 ２１、
０􀆰 １７、 ０􀆰 ２１ 和 ０􀆰 ２９、 ０􀆰 ２７、 ０􀆰 ３０、 ０􀆰 ３４、 ０􀆰 ３１、
０􀆰 ３５。 ＳＣ 和 ＳＬＭＲ 为低遗传力性状 （ ＜０􀆰 １）， 但重

复力分别为 ０􀆰 ２９ 和 ０􀆰 ２７， 具有中高水平的重复力，
说明这 ２ 个性状相比于其他性状更易受到环境因素的

影响。 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和 ＶＳＬ 遗传力都在中高遗传

力 （０􀆰 １～０􀆰 ３） 的水平， 重复力均大于 ０􀆰 ３， 此类性

状可以通过持续选育获得较大的遗传进展。 因此， 对

于 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和 ＶＳＬ 可以通过持续选育进行

改良， 并通过改善环境因素获得更为稳定的表型； 对

于 ＳＣ 和 ＳＬＭＲ 则需要更多地考虑环境因素的调控以

及采用综合的育种策略加快表型和遗传进展。
除遗传力以外， 遗传相关性的估计对于多性状联

合选择也至关重要。 ＳＣ 与 ＳＬＭＲ 的遗传相关为

－０􀆰 ５４， 存在较强的负相关， 与 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和

ＶＳＬ 的遗传相关性较低。 说明在遗传层面， ＳＣ 偏大

会导致 ＳＬＭＲ 下降。 ＳＬＭＲ、 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和

ＶＳＬ 间遗传相关性均大于 ０􀆰 ６５， 部分性状间高于

０􀆰 ８５。 这可能是由于它们在一定程度上都反映了精子

的运动能力和能量代谢水平。 总而言之， 精子动力学

参数的遗传相关可以帮助育种者制定更合理的选择策

略， 通过建立合适的选择指数， 综合考虑多个相关性

状进行选育， 以实现多个优良性状的协同改良。
估计育种值准确性是动物育种家感兴趣的指标之

一， 其直接反映了群体中估计育种值的可信程度。 本

研究中 ＳＣ、 ＳＬＭＲ、 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和 ＶＳＬ 的估计

育种值准确性分别为 （０􀆰 ６０±０􀆰 ００）、 （０􀆰 ３８±０􀆰 ００）、
（０􀆰 ７７±０􀆰 ００）、 （０􀆰 ７９±０􀆰 ００）、 （０􀆰 ７８±０􀆰 ０１） 和

（０􀆰 ８０±０􀆰 ００）。 相比于其他性状， ＳＣ 和 ＳＬＭＲ 准确

性偏低， 与性状遗传力偏低和受环境影响较大有关。
随着分子生物学技术的发展， 进一步深入研究影响大

白猪精子运动学参数的分子遗传机制成为可能。 将基

因组选择等方法应用于精子运动学参数， 在提升准确

性的同时， 缩短世代间隔， 加速遗传进展［２３－２４］。

４　 结论

本研究对大白公猪 ６ 个重要精子动力学参数进行

了遗传参数估计和估计育种值可靠性计算， 结果表明

采精月龄、 出生年份、 出生胎次、 采精年份、 同窝仔

猪数和采精季节对精子动力学参数有显著影响， ＳＣ
和 ＳＬＭＲ 属于低遗传力性状， 其余为中高遗传力性

状， ＳＬＭＲ、 ＤＣＬ、 ＶＡＰ、 ＶＣＬ 和 ＶＳＬ 间均表现出较

高程度的遗传相关， 并且各性状估计育种值都具有较

高的可信度。 本研究为加快大白公猪精液性状的遗传

改良提供了参考依据和理论基础。
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