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摘　要：剩余采食量效应（ＲＦＩ）是评估肉牛饲料转化效率的一个新指标。本文从 ＲＦＩ的定义、
影响 ＲＦＩ的生理基础、ＲＦＩ与甲烷排放量的关系、ＲＦＩ的经济效益、ＲＦＩ的遗传力与遗传相关及
ＲＦＩ分子标记研究进展等方面对肉牛净进食效应的相关研究进行了综述。
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　　对畜牧业来说，饲料成本几乎占生产成本的
１／２，因此在家畜育种过程中培育饲料转化效率
（ｆｅｅｄｃｏｎｖｅｒｓａｔｉｏｎｒａｔｉｏ，ＦＣＲ）高的品种，从而节省
饲料成本是一项重要而有意义的任务。ＦＣＲ是衡
量肉牛对饲料利用效率高低的一项重要经济技术

指标，传统表示 ＦＣＲ的指标是采食量与体增重的
比（ｆｅｅｄｉｎｔａｋｅ／ｇａｉｎ，Ｆ／Ｇ）。Ｆ／Ｇ直观表示为每单
位体增重消耗饲料的多少，比值越大说明 ＦＣＲ越
低。但是采用 Ｆ／Ｇ表示 ＦＣＲ有弊端。例如，当
ＦＣＲ相同，体增重出现负值时，负增重少的牛 ＦＣＲ
应好于负增重多的牛 ＦＣＲ，但 Ｆ／Ｇ不能表现出这
个差异。因此需要引进能够更好地表示 ＦＣＲ的新
指标。本文从剩余采食量效应（ｒｅｓｉｄｕａｌｆｅｅｄｉｎ
ｔａｋｅ，ＲＦＩ）的定义、影响 ＲＦＩ的生理基础、ＲＦＩ与甲
烷排放量的关系、ＲＦＩ的经济效益、ＲＦＩ的遗传力
与遗传相关及 ＲＦＩ分子标记研究进展等方面对肉
牛净进食效应的相关研究进行了综述。

１　ＲＦＩ定义及评价
　　Ｋｏｃｈ等［１］于１９６３年首次提出 ＲＦＩ，作为评定
肉牛 ＦＣＲ最有效的一个指标，ＲＦＩ指的是畜禽实
际采食量与预期的根据生产性能（产奶量、产蛋

数、体增重等）需要和维持体重需要的标准而计算

得出的采食量之间的差额。ＲＦＩ的不同反映了畜
禽利用饲料资源进行生产性能和维持生长体重效

率的不同。根据体重和体增长的变化可以把采食

量分为２部分：１）根据预期的生产性能所需要的
采食量；２）净效应部分，其中净效应部分定义为家
畜实际采食量与预期采食量的差异。ＲＦＩ反映的
是肉牛本身由遗传背景决定的代谢差异，选用 ＲＦＩ
进行家畜育种，可使选育出的后代个体采食量减

少，但选育时 ＲＦＩ不受体增重和生长速度的影响。
ＲＦＩ属于中度遗传力，因此可以作为一种更加准确
的评价 ＦＣＲ的指标。

２　ＲＦＩ的测定方法
　　限制测定 ＲＦＩ的最大的因素是成本和技术问
题，一般饲养条件下难以实现，这也是 ＲＦＩ指标不
易被广泛采用作为饲料效率指标的一个原因。测

定肉牛 ＲＦＩ时最佳的饲喂持续时间为 ６３～
８４ｄ［２－４］，并在饲养期间准确记录每头牛的干物质
采食量（ＤＭＩ）和平均日增重（ＡＤＧ）。记录个体
采食量时用基于无线射频识别（ＲＦＩＤ）的电子设
备，也可以分组测定采食量。但是，这２种测定方
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法的采食量结果存在差异。饲养试验结束后，利

用肉牛个体或分组的 ＤＭＩ、试验期中间阶段的代
谢体重和 ＡＤＧ结果进行线性回归分析，计算出肉
牛的预期采食量。根据预期采食量模型，验证其

模型方程的截距是否显著，若截距显著，则可根据

此模型计算出预期采食量，实际采食量减去预期

采食量即为剩余采食量［５］。ＦＣＲ高的肉牛实际采
食量低于其预期采食量，此时 ＲＦＩ为负值，反之，
ＦＣＲ低的肉牛其 ＲＦＩ为正值［５］。

３　影响ＲＦＩ的生理基础
　　影响 ＲＦＩ的生理过程有５个：采食量、饲料消
化率、新陈代谢（包括合成代谢和分解代谢）、机体

活动量和体温调节［６］。当采用歧化选择（ｄｉｖｅｒｇｅｎｔ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ）来研究影响安格斯牛 ＲＦＩ时，发现约
７３％的 ＲＦＩ变异来自新陈代谢、机体组成和生理
活动等过程。而在这７３％的变异中，蛋白质转化、
组织代谢和应激反应占 ３７％，消化占 １０％，热增
耗和瘤胃发酵占 ９％，生理活动占 ９％，机体组成
占５％，还有采食行为占２％。
　　Ｒｏｂｉｎｓｏｎ等［７］研究报道，育成肉牛的采食行

为存在遗传上的差异，采食行为属于中度遗传力

且与 ＲＦＩ呈正相关。Ｒｉｃｈａｒｄｓｏｎ等［８］研究了不同

ＲＦＩ安格斯牛的采食时间。结果表明，与 ＲＦＩ低的
牛相比，ＲＦＩ高的牛采食时间更长，ＲＦＩ高的牛只
日增重降低显著（Ｐ＜０．０５）。Ｈｕｎｔｉｎｇｔｏｎ等［９］认

为，肉牛耗氧量对采食量有直接影响，而采食量又

与 ＲＦＩ有关，因此 ＲＦＩ较低的牛的组织耗氧量也
较低。机体活动量也会对ＲＦＩ产生影响。Ｒｉｃｈａｒｄ
ｓｏｎ等［１０］报道，肉牛 ＲＦＩ与活动量的表型相关系
数为０．３２，ＲＦＩ变异的１０％由活动量的差异所决
定，这些活动包括采食、反刍以及物理性运动。另

外，还有研究发现，ＲＦＩ低的牛能更快地进入规律
性采食状态。

　　生产中，根据采食量的不同对 ＲＦＩ进行选择，
选择相同生产性能水平下采食量较低且热增耗也

较低的动物。目前，关于影响 ＲＦＩ的生理机制的
研究中所选的动物群体数量比较少，因此，研究结

果的准确性有待进一步验证。另外，生理过程变

化的遗传基础也未确定，因此需要做更多的研究

来揭示目标群体中影响 ＲＦＩ变化的相关机理。

４　ＲＦＩ与甲烷排放量的关系
　　选择低 ＲＦＩ的反刍动物可以减少甲烷排
放量。

　　ＭｕｒｏＲｅｙｅｓ等［１１］研究了不同 ＲＦＩ的山羊品
系甲烷排放量情况。选取２４只母羊和１６只公羊，
试验动物被分为低 ＲＦＩ、中 ＲＦＩ和高 ＲＦＩ组。试验
动物单独饲养，根据总能量摄入和干物质量摄入

估测甲烷排放量。试验结果显示：高 ＲＦＩ组山羊
的甲烷排放量比低ＲＦＩ组多１９％，同时得出了ＲＦＩ
与预期甲烷排放量的正相关系数（ｒ＝０．５８，Ｐ＝
０．００１）。
　　Ｈｅｇａｒｔｙ等［１２］报道了低 ＲＦＩ牛能够降低甲烷
排放量。试验选用１０头高 ＲＦＩ和１０头低 ＲＦＩ组
安格斯牛，饲喂１５ｄ，记录采食量、甲烷排放量，最
后通过测定各性状指标得出：与高 ＲＦＩ组各性状
相比，低 ＲＦＩ组每天少排放２５％甲烷，每天的采食
量少４１％，ＦＣＲ极显著提高（Ｐ＝０．００１）。但是２
组间 ＡＤＧ差异并不显著（Ｐ＞０．０５），该试验还得
出饲养 １５ｄ后每天甲烷排放速率（ＭＰＲ）与 ＲＦＩ
的关系：ＭＰＲ（ｇ／ｄ）＝（１３．３０±４．０４）ＲＦＩ１５ｄ＋
１７９．５（ｒ２＝０．１２，Ｐ＝０．００２）。
　　由此可以得知：选育肉牛品种时，通过选择低
ＲＦＩ不仅可以提高饲料转化效率，而且可在不影响
动物生长速率的情况下降低甲烷排放量。Ａｌｆｏｒｄ
等［１３］指出，在澳大利亚的肉牛群中，现在利用 ＲＦＩ
选育肉牛的速率将会使累积的甲烷排放量从２００２
年到２０２５年减少５６８０００ｔ。到２０２５年预计澳大
利亚牛群平均甲烷排放量会比２００２年少３．１％。

５　ＲＦＩ的经济效益
　　试验表明，通过提高动物 ＦＣＲ而降低的生产
成本是比较可观的。Ｔｅｄｅｓｃｈｉ等［１４］和 Ｗｉｌｌｉａｍｓ
等［１５］的试验结果表明，群体饲料转化效率结果可

用来估测个体的 ＦＣＲ。Ｍｅｙｅｒ等［１６］选用 ４２头海
福特牛测定高、低 ＲＦＩ组的饲料采食量。结果显
示，试验结束后，２组的体重变化不显著（Ｐ＞
０．０５），但是低 ＲＦＩ组比高 ＲＦＩ组平均日采食量少
２１％（分别为１２．４和１５．６ｋｇ／ｄ，Ｐ＝０．２３）。在整
个试验期间，低 ＲＦＩ组比高 ＲＦＩ组采食量共少
１６１ｋｇ（分别为４２１５和４３７６ｋｇ，Ｐ＝０．０６）。还
有研究表明，从母牛群体中选择 ＦＣＲ高的个体进
行饲喂，可以缩小９％ ～１０％的维持需要成本，减
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少１０％ ～１２％的采食量，降低２５％ ～３０％的甲烷
排放量［１２，１７］，减少 １５％ ～２０％的粪污排放量，同
时并不影响 ＡＤＧ及成母牛的体重［１８］。在 １５０ｄ
的试验期中，饲喂 １头 ＦＣＲ高的牛比饲喂 １头
ＦＣＲ低的牛需要的成本少３８美元［１９］。

６　ＲＦＩ的遗传力与遗传相关
　　Ｋｏｃｈ等［１］和 Ｃｒｅｗｓ等［２０］报道，ＲＦＩ的遗传力
为０．２８～０．５８，属于中度遗传力。ＲＦＩ与生产性
状的遗传相关的报道见表１。Ａｒｔｈｕｒ等［２１］对１１８０
头澳大利亚安格斯青年公母牛进行了性能测定，

测定性状包括采食量、ＲＦＩ、ＦＣＲ等性状。结果表
明，ＲＦＩ的遗传力为０．３９±０．０３，与ＦＣＲ性状的遗
传相关系数为 ０．６６，表型相关系数为 ０．５３；与采
食量的遗传相关系数为 ０．６９，表型相关系数为
０．７２；与 ＡＤＧ的遗传相关系数为 －０．０４，表型相
关系数为 －０．０６。
　　Ｂａｋｅｒ等［２２］选用５４头美国纯种安格斯阉牛，
根据测定的ＲＦＩ的高、中、低分为３组，测定ＲＦＩ性
状与 ＦＣＲ、ＡＤＧ、每千克体增重时干物质采食量和
肉质性状等性状之间的相关性。结果显示，ＲＦＩ与
ＤＭＩ相关系数为 ０．５４（Ｐ＝０．００１），与 ＦＣＲ的相
关系数为０．４２（Ｐ＝０．００２），但与 ＡＤＧ的相关系

数为０．００（Ｐ＝１．０００），可见二者表现为互相独
立；但 ＲＦＩ与 ＦＣＲ性状之间呈显著相关（Ｐ＝
０．００２），相关系数为０．４２。
　　以上结果说明，ＲＦＩ性状与重要的经济性状
（ＦＣＲ、ＤＭＩ）呈显著相关，说明 ＲＦＩ可以作为能量
利用效率的候选性状。但是 ＲＦＩ与 ＡＤＧ没有相
关性，因此 ＲＦＩ独立于体增重性状，在对 ＲＦＩ进行
选择时，不会影响生长速度和体增重。

　　Ｂａｋｅｒ等［２２］研究结果还显示，３个组间安格斯
牛的胴体重、眼肌面积、大理石纹评分、肉质评分、

胴体品质等级性状之间均无显著性差异（Ｐ＞
０．０５）。这说明选择低 ＲＦＩ纯种安格斯牛并不影
响肉质性状的选择。

　　Ａｒｃｈｅｒ等［３］、Ｂａｓａｒａｂ等［１８］和 Ｈｅｒｄ等［２３］的研

究结果都表明，在同一品种和不同品种牛的群体

中，ＲＦＩ具有大量的遗传变异，证明对 ＲＦＩ进行育
种选择是可行的。Ｓｃｈｅｎｋｅｌ等［２４］研究采食量的遗

传力为０．４４，属于中度遗传力，因此在对 ＲＦＩ选择
育种中，采食量性状是可以遗传的。Ａｒｔｈｕｒ等［２１］

也报道了与 ＲＦＩ有显著遗传相关的性状：如 ＦＣＲ
和饲料采食量，同时报道了与 ＲＦＩ有弱遗传相关
的性状：如皮下脂肪／大理石纹评分。该研究结果
表明，用 ＲＦＩ对肉牛进行选育是可行的。

表１　ＲＦＩ与生产性状的遗传相关
Ｔａｂｌｅ１　ＴｈｅｇｅｎｅｔｉｃｃｏｒｒｅｌａｔｉｏｎｂｅｔｗｅｅｎＲＦＩａｎｄｐｒｏｄｕｃｔｉｏｎｐｅｒｆｏｒｍａｎｃｅ

性状

Ｔｒａｉｔｓ
遗传力

Ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ
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７　ＲＦＩ分子标记研究进展
　　测定 ＲＦＩ需要的成本高，而且在技术上也有
困难，因此找到与 ＲＦＩ相关的分子标记成为了首
要任务。有研究结果表明，作用于 ＦＣＲ性状的基
因有数百个，表现为多基因效应。目前已检测出

多个基因多态性与 ＦＣＲ有关，但是关于影响 ＲＦＩ

这一性状的主效基因还没有被确定。

　　Ｓｈｅｒｍａｎ等［２６］研究出了与 ＲＦＩ相关的基因，
这些基因包括胃饥饿素（ｇｈｒｅｌｉｎ）、神经肽 Ｙ（ｎｅｕ
ｒｏｐｅｐｔｉｄｅＹ）、解偶联蛋白２（ＵＣＰ２）和解偶联蛋白
３（ＵＣＰ３）、类胰岛素生长因子１（ＩＧＦ１）、类胰岛素
生长因子 ２（ＩＧＦ２）、生长激素（ＧＨ）等［２７］。由于

这些基因可能会对采食量、生长发育和能量在动
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物体内的分配等生理调节产生作用，因此被选为

候选基因。虽然从以上基因中检测到 ２４个核苷
酸的多态性（ＳＮＰ），但只有 ＧＨ的 ＳＮＰ对 ＲＦＩ呈
显著影响（Ｐ＝０．０３２），而胃饥饿素、神经肽 Ｙ可
能与 ＲＦＩ相关（Ｐ＜０．１０）。其他可能对 ＲＦＩ起调
节作用的基因的研究进展很缓慢，这也说明在基

因组水平检测到候选基因是困难的。

７．１　ＩＧＦ１
　　Ｂｉｓｈｏｐ等［２８］和 Ｓｔｉｃｋ等［２９］研究表明，ＩＧＦ１是
一种调节生长和细胞代谢的激素。在生长发育过

程中，血液中的 ＩＧＦ１浓度与 ＲＦＩ、体重和体增重及
体尺性状有关。也与 ＦＣＲ性状有关，当 ＩＧＦ１的浓
度降低时可以提高转化效率，二者的相关系数为

０．６。在澳大利亚和美国，选择 ＦＣＲ性状时已经开
始使用 ＩＧＦ１标记。
　　Ｋａｈｉ等［３０］使用 ＩＧＦ１标记更准确更经济地培
育出日本黑牛。但是 ＲＦＩ和 ＩＧＦ１二者之间的相
关性很难证明，虽然对二者关系的研究已经有不

同的结果，但这些结果是相互冲突的。Ｍｏｏｒｅ
等［３１］研究了 ＩＧＦ１与 ＲＦＩ遗传相关为 ０．４１±
０．２１，还有一些研究表明二者有很强的相关性，但
另外一些结果表明二者相关性很小或者几乎为０。
目前为止，普遍质疑 ＩＧＦ１与 ＲＦＩ有中度相关性的
可靠的分子标记，因此需要更多的研究来验证二

者的关系。

７．２　解偶联蛋白
　　Ｋｏｌａｔｈ等［３２］研究了 ＵＣＰ２和 ＵＣＰ３作为候选
基因对 ＲＦＩ的影响。在该试验中，将８０头安格斯
牛按照高 ＲＦＩ和低 ＲＦＩ分为 ２组，对呼吸室氧消
耗、血液胰岛素、葡萄糖等指标进行测定，对 ＵＣＰ２
和 ＵＣＰ３的 ｍＲＮＡ表达水平和蛋白含量检测后发
现，２组安格斯牛没有差异（Ｐ＞０．０５）。另外，研
究发现，与高 ＲＦＩ组牛相比，低 ＲＦＩ组牛的线粒体
呼吸速率增加。为了解释这个现象，Ｋｏｌａｔｈ等［３２］

对２组牛线粒体 ＤＮＡ的 ＳＮＰ进行检测，但并没有
证明出 ＲＦＩ和 ＳＮＰ显著相关（Ｐ＞０．０５）。

８　小　结
　　在畜禽产业中，饲料费用的支出占 ６０％ ～
６５％，ＦＣＲ是衡量经济效益的重要指标之一，ＲＦＩ
是实际采食量与预期采食量的差值，是当前国际

肉牛产业中评价饲料效率的最有效指标之一，生

产中应用 ＲＦＩ的目的是通过选择采食量少但生产

性能并不降低的牛群来提高饲料转化效率和降低

饲料成本。ＲＦＩ与采食量、饲料消化率、新陈代谢、
机体活动量和体温调节等生理因素有密切关系。

生产中，通过选择低 ＲＦＩ的肉牛可以减少甲烷排
放量。ＲＦＩ具有中等遗传力，因此可通过不断的基
因选择获得 ＲＦＩ理想值的牛群。研究表明，定位
在肉牛染色体上的影响 ＲＦＩ的数量性状基因座
（ＱＴＬ）很多，但是决定 ＲＦＩ这一性状的主效基因
还没有被确定。深入揭示 ＲＦＩ分子机理进而培育
出节能与高效利用营养物质的环保型动物群体

（品种、品系），对于节约养殖成本、环境保护和持

续发展均有重大意义。
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