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要!本研究旨在探索显性效应对基因组育种值估计准确性的影响'基于贝叶斯
4

模型!根据加性效应和显性

效应相关性!提出两种子模型$

%

#加性效应和显性效应相互独立的
_B

E

P,4>%

模型&

0

#显性系数"

>#7$-B-S5#PTT$!

5$P-S,

#与加性效应的绝对值相互独立!并且显性系数服从正态分布的
_B

E

P,4>0

模型'通过模拟数据比较加性效

应模型
_B

E

P,4>&

和两种显性效应模型下基因组估计育种值"

IA_a

#的准确性!并且研究不同数量性状基因座

"

K̀B-S$SBS$UPS?B$S;#5K,

!

:̀L

#数(全同胞家系内个体数和加性方差与显性方差的比重对
IA_a

准确性的影响'

结果表明!显性模型可以减缓随着世代变化
IA_a

的准确性降低的趋势'另外!显性方差的比重越大!对
IA_a

的

准确性影响越大'当加性方差与显性方差之比达到
&'0C

时!

_B

E

P,4>0

有较大优势!分别比
_B

E

P,4>%

和
_B

E

P,!
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准确性高
0&'*X

和
0(')X

'全同胞数越多!

IA_a

的准确性越高!

:̀L

数目增多!

IA_a

估计的准确性随之

下降'结果显示!对显性效应占较大比重即低遗传力的性状进行育种值估计时!考虑显性效应可以提高育种值估

计准确性'

关键词!全基因组选择&贝叶斯模型&显性效应&显性系数
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基因组选择就是利用基因组范围的单核苷酸多

态性"
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估计育种值并进行个体选择'基因组选择利用的是

连锁不平衡信息!即假设
:̀L,

和标记连锁不平

衡!那么!由
:̀L

解释的遗传变异就可以由其相邻

标记捕获!通过估计标记效应就可以得到个体的估

计育种值'

:'G'A'[PKQ$,,P-

等在提出基因组

选择概念的同时也提出了几个用于基因组选择的统

计方法!

_B

E

P,4

和
_B

E

P,_

等+

%

,的方法都基于一个

加性模型!不同之处在于假设标记的加性效应服从

不同的先验分布+

0!*

,

'

如果是估计育种值!那么通常只考虑加性效应!

但是显然生物作用模式有异于纯粹的加性模型的假

设!为更好地了解复杂性状的遗传结构可能还需要

加入显性效应和上位效应'一般对遗传效应的估

计!尤其是加性效应!在模型中考虑非加性效应的时

候更有利于其准确的估计+

)

,

'比如!

I'@K

等在猪

的平均日增重"

*&

"

%&&W

N

#的全基因组选择研究

中!显性方差为表型方差的
C'.X

+

C

,

!当排除非加性

效应时!非加性效应的方差会被分配到模型中其他

的方差组分中'也就是说在育种值估计中如果不考

虑显性效应!会过高估计加性效应'

'̂A'"P

4;7P$"BV$;F#

等研究认为!当显性方差与表型方差

比率为
&'0

的时候!在基因组预测中包含显性效应

的模型会显著优于加性模型+

.

,

'

@'G'LPP

等研究

显示!在贝叶斯模型中考虑显性效应会明显提高基

因组选择的准确性!对于杂交小鼠群体的毛色性状!

考虑显性效应后预测准确性可提高
0X

+

1

,

'因此!

基因组选择模型中有必要考虑显性效应!这样不仅

可以提高基因组选择的准确性!还能够通过计算配

合力对交配组合做出指导+

(!/

,

'

2'<P;;7B--

等对加性效应和显性效应的相

关性进行了模拟研究+

%&

,

!本试验利用该研究结果!

采用两种策略$一种假设加性效应和显性效应相互

独立&另一种假设显性系数"

>#7$-B-S5#PTT$5$P-S,

#

与加性效应的绝对值相互独立!并且显性系数服从

正态分布'分别称之为
_B

E

P,4>%

和
_B

E

P,4>0

!构

建马尔科夫链通过
[G

"

[PS?#

=

#;$,!GB,S$-

N

,

#抽样

和
I$OO,

抽样求解得到标记的加性效应和显性效

应!估计基因组育种值'研究各模型在不同性状遗

传结构(不同群体结构下!显性效应对基因组估计育

种值的影响'

#
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材料与方法

#L#

!

统计模型

首先!定义
$

和
4

分别为
:̀L

的加性效应和显

性效应'对于二等位基因的
:̀L

!等位基因分别编

码为
&

和
%

!等位基因
%

的基因频率为
K

!则另一等

位基因的基因频率为
%

X

K

'那么对于
*

种不同的

基因型
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!

&%

和
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!它们的基因型值分别为
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和
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使用如下线性模型+
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,进行基因组选择$
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其中!
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表示
)

[
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的表型向量"

)

为观察到的表型

数#!

@

为
N

[

%

表示固定效应向量!

6

为
@

的关联矩

阵!维数为
)

[

N

&

$

和
4

分别是加性效应向量和显

性效应向量!维数均为
3

[

%

"

3

为标记数#!

H

和
<

分别为它们的关联矩阵!大小为
)

[

3

&

P

为残差效

应向量'

根据上述模型!个体的基因组估计基因型值

"
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#(基因组估计育种值"
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#和显性离差
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其中!

R

U

是第
U

个标记中等位基因
%

的拷贝数!

\

$

U

是第
U

个标记的加性效应!

\

4

U

是第
U

个标记的显性

效应!

K

U

是第
U

个标记中等位基因
%

的基因频率!

S

U

是第
U

个标记中等位基因
&

的基因频率'

对于标记的加性效应和显性效应的独立性!一

种假设是加性效应与显性效应相互独立&另一种是

显性系数
#

"

>#7$-B-S5#PTT$5$P-S,

#与加性效应的

绝对值
]

$

]

相互独立!并且显性系数服从正态分

布+
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,

'这里!显性系数为
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#

U
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为超显性或超隐性&如果
#
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#
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X
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则为不完全显性或隐性'
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计算方法

根据
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模型中各变量的层级依赖关

系+
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!也可将模型描述如下$
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表示加性模型!即模型中仅有加性

效应!因此
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模型假设加性效应和显性效应相互

独立!
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模型假设显性系数和加性效应的绝

对值相互独立!则
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#!从模型中各变量的完全条件后验分布中使

用
I$OO,

抽样和
[G

抽样进行求解!经过循环迭代

达到收敛'
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数据模拟

使用全基因组遗传标记模拟程序
I\Z\@M[

+
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模拟一个群体的标记基因型和系谱'首先是系谱的

模拟!给定有效群体数
#

U

Z

4

U

]

$

U

]

为
%&&

!也就是初

始群体'经过
%&&&

个历史世代的传递后得到一个

基础群体
N

P-P?BS$#-&

!

N

P-P?BS$#-&

中的雄性和雌性

个体随机交配!每对亲本的基因组经过交换与重组

过程产生相同后代数得到群体
N

P-P?BS$#-%

!规模扩

大为
%&&&

个个体'与产生
N

P-P?BS$#-%

的过程相

同!从中随机选择雄性
m

雌性分别为
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%&&m%&&
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和
%&m%&

产生全同胞家

系!作为
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'其中每个全同胞家系内个体

数分别为
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(
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(

%&&

和
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!从每个全同胞家系

随机抽取一半个体构成参考群体!剩余一半为验证

群体'然后是标记基因型的模拟!设定基因组由
C

条染色体构成!每条染色体长度
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#!每条

染色体
*&&&

个标记!设定突变率为
0'Cm%&

d*

+

%(

,

'

上述方法生成全基因组遗传标记数据和系谱

后!还需要参考群体的表型和验证群体的真实育种

值"
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#'根据广义遗传力将随

机残差(真实育种值和显性离差加和得到表型值'

有研究表明!显性系数服从均值大于零的正态

分布+

%/!0&

,

'本研究中设定显性系数
#

%

I

"

&.0

!

&.*

0

#!

$

]#

%

I

"

&

!

PR

=

"

*

"#

##!抽样获得
:̀L

的

加性效应
$

U

和显性效应
4

U

后计算真实育种值

"

:_a

#(真实显性离差"

:>a

#和真实基因型值

"

:Ia

#

+

%(

!

0%!0*

,

$

5?%

Z

(

3

U

Z

%

"

$

U

Y

"

S

U

X

K

U

#

4

U

#"

R

U

X

0

K

U

# "

/

#

5C%

Z

(

3

U

Z

%

X

4

U

R

U

"

R

U

X

%

X

0

K

U

#

X

0

K

0

U

4

U

"

%&

#

5=%

Z

(

3

U

Z

%

"

$

U

Y

"

0

X

R

U

#

4

U

#

R

U

"

%%

#

加性方差为
%!

Z

(

0

K

U

S

U

"

0

!显性方差为

%C

Z

(

"

0

K

U

S

U

4

#

0

!

"

为替代效应
$

U

Y

"

S

U

X

K

U

#

4

U

!

K

U

和
S

U

为
N

P-P?BS$#-%

中第
U

个
:̀L

的等位基因

频率+

0)

,

'第
(

个个体的表型值为$

A

(

j5?%

(

kC?%

(

k&

(

"

%0

#

&

U

服 从 正 态 分 布
I

"

&

!"

%!

Y

%C

#"

%

X

;

0

#%

;

0

#!其中
;

0 是广义遗传力'

#L%

!

评价指标

准确性$即基因组估计育种值与真实值的皮尔

逊相关系数!取值范围+

d%

!

%

,'

'

"

\

$

!

$

#

Z

5#U

"

=B?%

!

5?%

#

%$'

"

=B?%

#

%$'

"

5?%槡 #

"

%*

#

其中!

5#U

"

=B?%

!

5?%

#为基因组估计育种值"

IA!

_a

#与 真 实 育 种 值 "

:_a

#之 间 的 协 方 差!

%$'

"

=B?%

#为 基 因 组 估 计 育 种 值 的 方 差!

%$'

"

5?%

#为真实育种值的方差'

'

"

\

4

!

4

#和
'

"

\

1

!

1

#

通过相应的基因组估计显性离差和真实显性离差(基

因组估计基因型值和真实基因型值的相关系数'

!

!

结
!

果

!L#

!

标记效应的模拟

模拟数据中设定显性系数服从正态分布!给定

显性系数后加性效应的条件分布为拉普拉斯分布!

0.



!

%
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加性效应绝对值
$

U

和显性系数
#

的联合分布如图
%

所示'

4'YBOB;;P?#

等研究表明+

0C

,

!对于具有较大

的加性效应的等位基因!更倾向于存在不完全显性

或隐性!而且杂合子的基因型值通常在两种纯合子

基因型平均值之上&而对于微效基因座!其显性系数

具有高度变异性'本研究模拟数据中的标记效应的

设定正是基于这种结果'

图
#

!

加性效应绝对值与显性系数的联合分布散点图

M9

0

L#

!

I3855,.

G

=/51/25+,3/4196,.,6

[

/9456915.9@<59/41/2

]

$

U

]

846

#

U

!L!

!

世代间估计育种值的准确性

不同模型在第
0

到第
.

世代的基因组估计育种

值"

IA_a

#!基因组显性离差"

IA>a

#和基因组基因

型"

IAIa

#准确性的变化趋势列于图
0

'模拟数据集

参数$每个家系内全同胞个数为
C&

个!

:̀L

数为
%&

个!加性与显性方差比值为
*

%

%

!狭义遗传力
&'*

'

由图
04

中可以看出!在各世代中!

_B

E

P,4>0

估

计准确性最高!其次是
_B

E

P,4>%

!准确性最低的是

_B

E

P,4>&

'也就是说!考虑显性效应后!育种值估计

的准确性相对提高!在第
0

世代中!

_B

E

P,4>%

较

_B

E

P,4>&

准确性高
.'.X

!

_B

E

P,4>0

较
_B

E

P,4>&

高
('.X

'从第
0

到第
.

世代!

_B

E

P,4>&

(

_B

E

P,4>%

和
_B

E

P,4>0

估计基因组育种值准确性分别下降

&'&(/

(

&'&1C

和
&'&.)

!准确性最高的
_B

E

P,4>0

随着

世代数增加估计准确性降低的最少'

图
0_

显示了在各世代中基因组显性离差估计

准确性的变化!与育种值估计的结果一致!从第
0

到

第
.

世代!

_B

E

P,4>%

!

_B

E

P,4>0

估计准确性均逐

渐降低!估计显性离差准确性分别下降
&'&11

和

&'&.(

'

图
0Y

显示了从第
0

到第
.

世代基因组基因型

值估计的准确性!

_B

E

P,4>&

估计的准确性最低!

_B

E

P,4>%

和
_B

E

P,4>0

在第
0

世代准确性估计的

差异很小'

4'

基因组估计育种值&

_'

基因组估计显性离差&

Y'

基因组估计基因型值

4'455K?B5

E

#TIA_a

&

_'455K?B5

E

#TIA>a

&

Y'455K?B5

E

#TIAIa

图
!

!

世代间基因组育种值'基因组显性离差及基因组基因型值估计准确性

M9

0

L!

!

)33<.83

A

/2Y>NJ

(

Y>KJ846Y>YJ2./?

0

,4,.859/4!5/OC95+6922,.,45?/6,=1

!LF

!

显性方差比重对育种值估计准确性的影响

全同胞数为
%&&

个!

:̀L

数为
%&

个时!不同模

型在不同遗传方差比重下的育种值估计准确性见表

%

!因为没有考虑上位效应!因此本研究中遗传方差

只包括加性方差和显性方差!模拟中显性方差占遗

传方差的比重分别为
0&X

!

C&X

和
(&X

'随着加性

方差的比重升高!不同模型育种值估计的准确性均

提高!在加性方差较小时!

_B

E

P,4>0

有较大优势!

分别比
_B

E

P,4>%

和
_B

E

P,4>&

准确性高
0&'*X

和

0(')X

'加性方差与显性方差相等时!

_B

E

P,4>0

的优势减弱!分别比
_B

E

P,4>%

和
_B

E

P,4>&

准确

性高
C'/X

和
('.X

'加性方差和显性方差比重为

&')

%

&'%

时
*

种模型估计准确性相当'

!L%

!

P

*X

数和全同胞数对育种值估计准确性的影响

图
*

列出的是
*

种模型在全同胞数和
:̀L

数

不同时估计基因组育种值的准确性'全同胞个数相

同时!

:̀L

数目的增多使得育种值估计的准确性下

降'不论全同胞数是多少!都可以观察到这个趋势'

*.



畜
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学
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报
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表
#

!

加性方差与显性方差比重不同时育种值估计的准确性

*8@=,#

!

*+,

G

.,693597,833<.83

A

/2,159?85,6*NJ

"

'

"

\

$

(

$

##

C95+6922,.,456/?948456,

0

.,,

模型

[#"P;

a4

%

a>

a4

%

a>j&'%

%

&') a4

%

a>j&'0C

%

&'0C a4

%

a>j&')

%

&'%

_B

E

P,4>& &').0

"

&'&)0

#

&'1).

"

&'&%/

#

&'/%%

"

&'&&1

#

_B

E

P,4>% &')/*

"

&'&*/

#

&'1.C

"

&'&0%

#

&'/%0

"

&'&&*

#

_B

E

P,4>0 &'C/*

"

&'&)C

#

&'(%&

"

&'&%/

#

&'/%*

"

&'&&*

#

4'

全同胞个数为
)

&

_'

全同胞个数为
%&

&

Y'

全同胞个数为
)&

&

>'

全同胞个数为
%&&

&

A'

全同胞个数为
0&&

4')$-"$U$"KB;,$-TK;;!,$O,TB7$;

E

&

_'%&$-"$U$"KB;,$-TK;;!,$O,TB7$;

E

&

Y')&$-"$U$"KB;,$-TK;;!,$O,TB7$;

E

&

>'%&&

$-"$U$"KB;,$-TK;;!,$O,TB7$;

E

&

A'0&&$-"$U$"KB;,$-TK;;!,$O,TB7$;

E

图
F

!

全同胞家系内个体数与
P

*X

数目不同时基因组育种值估计的准确性

M9

0

LF

!

*+,

G

.,693597,833<.83

A

/2Y>NJ2/.6922,.,4519̂,/22<==:19@128?9=

A

8464<?@,./2

P

*X1

在相同
:̀L

时!全同胞个体数的增加会提高育种

值估计的准确性!比如!当
:̀L

数为
%&

!全同胞数

为
)

时!

_B

E

P,4>0

的
'

"

\

$

!

$

#为
&'C.1

&当全同胞数

为
0&&

时!相应的准确性则为
&'(()

!

'

"

\

$

!

$

#提高了

&'*%1

'

不同模型的表现是!全同胞数为
)

时!考虑

显性效应后!对育种值估计并无提高'全同胞数

为
0&

时!

_B

E

P,4>%

和
_B

E

P,4>&

准确性相当!

_B

E

P,4>0

有轻微提高'全同胞数高于
)&

时!

_B

E

P,4>%

和
_B

E

P,4>0

开始表现出对育种估计

准确性的提高!并且全同胞数的增多使得这种提

高更加明显!

:̀L

数为
%&

!全同胞数为
0&&

时!

_B

E

P,4>%

比
_B

E

P,4>&

准确性提高
&'&0

!

_B

E

P,!

4>0

提高了
&'&C*

'全同胞个数较少时!

_B

E

P,!

4>%

和
_B

E

P,4>0

之间也没有明显的差异!当全

同胞数增多到
)&

时!

_B

E

P,4>0

的准确性开始高

于
_B

E

P,4>%

'

F

!

讨
!

论

FL#

!

标记效应的先验分布

目前全基因组选择中常用的
_B

E

P,

算法主要有

_B

E

P,4

(

_B

E

P,_

及
_B

E

P,Y

=

$

!这些算法的不同主要

).
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在于标记效应的先验分布不同!

_B

E

P,4

模型假设所

有遗传标记或染色体片段都有效应!且标记效应服

从方差服从逆卡方分布的正态分布!也就是大部分

标记具有非常微小的效应值!而只有少数标记有大

效应值'

_B

E

P,_

模型假设只有少部分遗传标记或

染色体片段具有效应!大部分遗传标记或染色体片

段没有效应!也就是标记效应服从混合分布!控制有

效应标记的比例
(

在模型中预先设定!该部分标记

效应 服 从 方 差 服 从 逆 卡 方 分 布 的 正 态 分 布'

_B

E

P,Y

=

$

模型与
_B

E

P,_

模型假设相似!只是有效

应标记的比例
(

在模型中求解!且标记效应方差相

同'

2'<P;;7B--

等的研究详细描述了考虑显性

效应的
_B

E

P,_

模型+

%&

,

!研究显示!考虑显性效应能

提高基因组育种值估计准确性'本试验是在

_B

E

P,4

模型中考虑显性效应!并研究不同遗传结构

与种群结构下该模型估计基因组育种值的表现'

除了考虑标记效应的先验分布!通过对加性效

应和显性效应独立性的不同假设!采用不同的标记

效应模拟策略!体现在显性相关系数
#

与和加性效

应绝对值
]

$

]

的先验分布上'那么在模型中就有

一些参数需要提前设定!也就是显性系数
#

的均值

'

#

和方差
$

#

'在模拟数据中我们可以通过模拟数

据得到真实的显性系数分布中的参数!那么将这个

值作为显性相关系数
#

先验分布中的参数!将有利

于得到更准确的后验分布抽样值!从而获得更准确

的估计育种值和显性离差!但是如果是将
_B

E

P,!

4>%

和
_B

E

P,4>0

模型用于真实数据中!就需要先

估计
#

的相关参数!一个可选的方法就是先对标记

的效应和表型进行相关性检验+

0*

,

!得到的相关系数

在很大程度上反映了加性效应和显性效应的关系!

利用这个信息估计模型中的两个超参!并作为
[Y!

[Y

"

[B?W#UYFB$-[#-SPYB?;#

#抽样中的初值会

得到更可靠的后验分布抽样值'

另一个
_B

E

P,4>%

和
_B

E

P,4>0

方法中加性效

应和显性效应的假设先验分布中的问题是!我们对

加性效应的假设的是加性效应绝对值
]

$

]

的先验

分布!最终我们要得到的是加性效应值
$

!那么还需

要假设效应的方向!

_B

E

P,4>%

和
_B

E

P,4>0

方法

中的假设是
,$

N

-

"

$

U

#

j

-

,$

N

-

"

S

U

X

K

U

#

,$

N

-

"

4

U

#!

这个假设的合理性在于$当
#

与
]

$

]

相互独立时!加

性效应的方向则与等位基因频率有关'如果选择的

是隐性等位基因!那么选择效率通常较低!因为隐性

等位基因通常频率较低!等位基因
%

如果是隐性的!

那么!如果
$

#

&

则
4

$

&

!如果
$

$

&

则
4

#

&

!而

且
K

$

&.C

!那么可以得到
,$

N

-

"

$

U

#

j

-

,$

N

-

"

S

U

X

K

U

#

,$

N

-

"

4

U

#&如果选择的是显性等位基因!等

位基因
%

如果是显性的!那么另一个等位基因频率

就较低!那么
K

#

&.C

!如果
$

#

&

则
4

#

&

!如果

$

$

&

则
4

$

&

!同样得到
,$

N

-

"

$

U

#

j

-

,$

N

-

"

S

U

X

K

U

#

,$

N

-

"

4

U

#

+

%&

,

'

FL!

!

影响育种值和显性离差估计准确性的因素

_B

E

P,4>&

在第
0

至第
.

世代育种值估计的准

确性下降了
&'&(/

!而
_B

E

P,4>%

和
_B

E

P,4>0

分别

下降了
&'&1C

和
&'&.)

!也就是说考虑显性效应可

以减缓随着世代增加育种值估计准确性的下降程

度!说明加性效应和显性效应的确一起影响着育种

值的估计'另外!相较育种值显性离差的估计准确

性在世代间的降低要更缓慢一些!因为我们模拟的

群体是全同胞家系!如果是在亲缘关系更远的群体

中!重组可能会使显性离差估计准确性下降的更快!

那么就需要和
:̀L

强连锁不平衡的标记'如果是

使用真实数据!那么就需要增加标记密度保证足够

多的标记与
:̀L

连锁'

本试验研究了性状的加性方差与显性方差比

值(

:̀L

数和全同胞家系大小对
_B

E

P,4>&

(

_B

E

P,!

4>%

和
_B

E

P,4>0

方法中估计育种值的影响!结果

显示!显性方差的比重确实会影响育种值估计的准

确性!不考虑上位效应!在相同的广义遗传力下!显

性方差比重越高!在模型中考虑显性效应后对育种

值估计的准确性影响越高'

@'G'LPP

等对杂交小

鼠群体的
*

个遗传力大小不同的性状估计育种值!

结果也是狭义遗传力较小的性状!考虑显性效应后

对育种值估计准确性有较大的提高!而对于狭义遗

传力很高的性状!考虑显性效应几乎不能影响育种

值估计的准确性+

1

,

'

:'G'A'[PKQ$,,P-

等模拟了
0&X

的遗传方

差作为显性方差!不考虑上位效应!在
:̀L

数为
*

时!在
_B

E

P,_

模型中显性效应的加入使得育种值

估计的准确性下降
&'%*0

!

:̀L

数为
*&

个时!对育

种值估计的准确性不再有影响!他认为!一个加性效

应很大的
:̀L

!如果解释的显性效应也很大!那么

显性方差会显著的引起基因组选择准确性下降!但

是如果显性方差分配给很多
:̀L,

!则很难降低准

确性+

0.

,

'在本研究中!当全同胞数为
)

和
0&

!模拟

%&

个
:̀L,

时考虑显性效应后育种值估计准确性

并没有下降!当全同胞数更多的时候!

_B

E

P,4>%

和

C.
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_B

E

P,4>0

比
_B

E

P,4>&

育种值估计的准确性反而

提高!那么可能是全同胞数对育种值估计准确性的

影响弥补了
:̀L

数较少时大的显性方差对准确性

的降低'

随着
:̀L

数目的增多!

_B

E

P,4>&

(

_B

E

P,4>%

和
_B

E

P,4>0

育种值估计的准确性都有下降!这可

能是与模拟的加性效应值有关!因为在模拟数据中

假设加性效应
$

%#"

I

"

&

!

PR

=

"

*

"#

##!这是一个比

正态分布具有更重的两尾的分布!也就是说
%

$

%

为极

大值的概率更大!而
:'G'A'[PKQ$,,P-

等的结

果显示!

_B

E

P,4

和
_B

E

P,_

模型能够估计一些大效

应
:̀L

"这里指方差占遗传方差超过
%&X

的
:̀L

#

的位置!对于效应更小的位点则很难识别!但对于

_B

E

P,4

模型!更小的
:̀L

在所有可能的位置上的

后验概率很低!但不是
&

!所以小效应的标记仍然有

助于估计总的遗传方差+

0.

,

'因此!

_B

E

P,4

对
:̀L

数目较少时也就是单个
:̀L

解释的方差较大的遗

传结构中育种值估计的准确性更高!随着单个
:̀L

方差减小!育种值估计准确性随之下降'

即使加性方差和显性方差相同!对育种值估计

的准确性高于显性离差估计的准确性!说明对显性

离差的估计要比育种值估计更难+

%*

!

01

,

!如果要达到

和育种值估计相当的准确性可能需要更多的标记!

2'<P;;7B--

等模拟了不同标记密度对显性离差

和基因型值估计的影响!增大标记密度来提高
:̀L

和标记的连锁不平衡!当
:̀L

和标记间的最大的

'

0 从
&')/

提高的
&'(&

时!估计育种值的准确性只

有轻微提高!而显性离差和基因型值估计准确性表

现出了显著提高+

%&
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