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要!旨在探讨
C9LIH

与惩罚类回归方法用于猪血液性状基因组选择的相关问题'以本实验室收集的免疫资

源猪群体
%*

个血液性状为分析对象!结合
a==B;$-<

公司猪
K4H.&\

基因芯片分型数据!以加性模型和加性
!

显性

模型为基础!利用
C9LIH

和
*

种惩罚类回归方法"

P$"

F

M

)

=<,,#

与
M=<,N$?!-MN

#开展基因组选择分析'研究发现!基

因组选择的准确性与性状芯片遗传力估计值呈正相关'交叉验证分析结果表明!

)

种方法对
%*

个血液性状预测准

确性最高的性状均是
D8_

"平均红细胞体积#!而加性模型和加性
!

显性模型的预测准确性在不同性状中的表现不

同'在多数性状中!

=<,,#

和
M=<,N$?!-MN

回归的预测准确性低于
P$"

F

M

回归和
C9LIH

法!但在
4:X

"嗜中性细胞百

分比#等少数性状中则刚好相反'综上说明!没有适用于所有性状的最佳基因组预测方法!基因组预测方法的选择

应考虑目标性状的遗传特性'本研究为猪免疫性状基因组选择的实际应用提供了重要参考信息'
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我国是当今世界猪肉产量与消费量最大的国

家!养猪业在农业生产中占据着举足轻重的作用'

随着我国养猪业的不断发展!猪病也呈现出病原谱

复杂化)爆发周期密集化的趋势!猪病已成为制约我

国养猪业健康)稳定发展的重要因素之一'培育高抗

病力猪种!可以从源头提高猪群抗病力!既符合新时

期绿色健康养殖的理念!又能在某种程度上达到降低

猪群发病几率)控制猪场疫情的目的'所以!近年来

猪的抗病育种工作开始受到国内外学者的高度重视'

继最佳线性无偏预测"

9M,NL$-M<PI-Q$<,M"

HPM"$?N$#-

!

9LIH

#)分子标记辅助选择"

D<P̂MP!

5,,$,NM"KM=M?N$#-

!

D5K

#)分子标记聚合育种"

H

R

P!

<;$"$-

F

9PMM"$-

F

#之后!基因组选择"

CM-#;$?KM!

=M?N$#-

!

CK

#已开始逐渐成为当前家畜育种的重要

手段*

%

+

'基因组选择最早由
G'J'DMBV$,,M-

等*

0

+

于
0&&%

年提出'基因组选择可视为在全基因组水

平开展标记辅助选择的一种新遗传评估方法!与其

他遗传评估方法相比较!基因组选择具有预测准确

率高)世代间隔短)选择效率高*

*!)

+等优点'目前!基

因组选择已在奶牛育种中得到了广泛应用!如中

国*

2

+

)澳大利亚)新西兰)美国)法国)德国)荷兰*

.!%&

+

等国已相继展开了基于基因组选择的奶牛育种工

作!并取得了显著成效*

.

!

%%!%0

+

'近年来!以丹育

"

3<-9PM"

#为代表的国际大型猪育种公司已在育种

实践中全面应用基因组选择技术!但国内猪基因组

选择技术的实际应用还处于起步阶段'

猪抗病力及其组分性状多为中低遗传力性

状*

%*

+

!常规育种取得的遗传进展较慢'随着基因组

学技术的高速发展!以猪基因组信息为基础的分子

育种技术已成为猪经济性状改良的重要手段*

%)

+

'

基因组选择已被学界公认优于传统选择指数或

9LIH

法!基因组选择技术为猪抗病力的遗传改良

提供了有效手段'血液性状是猪抗病力的重要组分

性状!血液指标可间接反映猪个体的健康状况与抗

病潜力'血液性状采集)测定相对容易!对猪造成的

伤害和应激较小!无论是抗病力机理解析!还是育种

实践应用!血液性状均是较为理想的指示性状'因

此!开展猪血液性状基因组选择相关的研究具有重

要的意义'

鉴于此!本研究拟利用我室已有的免疫试验猪

群数据!开展与猪抗病力密切相关的血液免疫性状

的基因组选择研究!利用
C9LIH

)

P$"

F

M

回归)

=<,,#

回归)

M=<,N$?!-MN

回归
)

种常用基因组选择方法!通

过预测准确性的比较!筛选猪血液性状基因组选择

合适的方法!从而为猪血液性状基因组选择的实际

应用提供重要参考信息'

#

!

材料与方法

#F#

!

试验猪群

试验猪群来自我室构建的免疫资源群体!原始

数据样本包含大白猪)二花脸猪的
[

0

遗传设计交配

后代
%

月龄仔猪
*/)

头!所有入试个体来自同一猪

场!饲养管理条件和方式)营养水平)免疫程序均一

致!系谱)测定批次)性别信息完整'数据经预处理!

剔除表型缺失值!保留样本含量达到
0&&

以上的性

状!最后纳入分析的性状包括白细胞"

]98

#)嗜中

性粒细胞"

4:

#)淋巴细胞"

LE

#)单核细胞"

DY

#)嗜

酸性粒细胞"

:Y

#)嗜中性粒细胞百分比"

4:X

#)淋

巴细胞百分比"

LEX

#)单核细胞百分比"

DYX

#)

红细胞"

T98

#)血红蛋白"

JC9

#)平均红细胞体积

"

D8_

#)红细胞分布宽度"

T3]

#)血小板"

HLG

#等

%*

个血液性状'

#F!

!

基因组
/*H@

数据处理

免疫试验猪群
K4H,

数据由
a==B;$-<

公司猪
.&\

芯片"

a==B;$-<H#P?$-MK4H.&CM-#N

RS

$-

F

9M<"?A$

S

#测

定'用经典的酚%氯仿法"

8aG:J:T:

#从试验猪群采

集的耳朵或尾巴组织提取全基因组
345

'所有
345

样本经检测合格!终浓度标准化为
2&-

F

0

-

L

k%

!然后

送交商业化公司完成基因芯片杂交试验'获得原始

数据后!对基因型数据开展质量控制分析!质控标准
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设置$基因型缺失率
%&X

)检出率或杂交阳性率

"

8<==P<NM

#

/&X

)最小等位基因频率"

D5[

#

%X

)以

及是否偏离哈代温伯格平衡"

J]:

#"

E

#

&'&2

#'

基因型缺失值采用
T

程序包
,

R

-QPMM"

的
?#"MCM-#

命令进行填充"

a;

S

BN<N$#-

#!填充参数
-;$,,m&'%

!

最后获得
2/22/

个有效
K4H,

用于基因组选择的

交叉验证分析'

#F(

!

基因组选择模型

%'*'%

!

C9LIH

模型
!!

C9LIH

用全基因组标记

构建的关系矩阵"即
C

矩阵#代替了传统
9LIH

由

系谱构建的分子血缘矩阵"即
5

矩阵#

*

1

!

%%

+

'

C9!

LIH

的模型$

6

X

S

"

Y

*7

Y

&

*

1

!

%%

!

%2

+

其中!

6

为观测值向量!

S

为固定效应设计矩阵!

*

为随机效应设计矩阵!

"

为固定效应向量!

7

为随机

效应向量!

&

为残差向量'

%'*'0

!

T$"

F

M

回归模型
!!

在全基因组回归模型

6

mS

"

j&

中!由于
K4H

数目"

S

#远大于样本含量

"

-

#!不能用常规最小二乘方法"

YP"$-<P

R

LM<,N

K

>

B<PM,

!

YLK

#估计每个标记的参数!构成了所谓

的
S##

-

回归问题'惩罚类回归利用稀疏假设

"相当于假设基因组中绝大部分
K4H

效应为零#对

最小二乘估计过程施加正则化项"

TM

F

B=<P$@MP

#或惩

罚项"

HM-<=N

R

NMP;

#约束!将常规最小二乘法转化为

惩罚最小二乘法"

HM-<=$@M"LM<,NK

>

B<PM,

#!从而实

现非零标记效应的参数估计'

T$"

F

M

回归的惩罚项

叫做
L0

惩罚!即
P$"

F

M

回归使用
L0

惩罚最小二乘

法"

L0HM-<=$@M"LM<,NK

>

B<PM,

#实现
S##

-

的高

维回归参数估计问题$

"

$

X
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F

;$-
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6

Z

S
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0

0

Y#

"

0

0

*
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'

式中!

6

kS

"

0

0

为最小二乘项!

#

"

0

0

为
L0

惩罚

项!为
"

平方的
#

倍'

%'*'*

!

L<,,#

回归模型
!!

L<,,#

回归通过对基因

组
K4H,

的回归系数实施
L%

惩罚"

L%HM-<=N

R

#解

决
S##

-

的回归问题$

"

$

X

<P

F

;$-

$

6

Z

S

"

0

0

Y#

"

%

式中!

6

kS

"

0

0

为最小二乘项!

#

"

%

为
L%

惩罚

项!为
$

绝对值的
.

倍'

%'*')

!

:=<,N$?!-MN

回归模型
!!

:=<,N$?!-MN

回归

组合了
=<,,#

回归与
P$"

F

M

回归的特点!将
L%

惩罚

和
L0

惩 罚 限 制 性 条 件 同 时 纳 入 参 数 估 计

过程*

%1!%/

+

$

"

$

X

%

Y#

0

" #

)

1

<P

F

;$-

$

Rk

b

$

0

0

j.

0

$

0

0

j.

%

$

%

2

式中!

6

kS

"

0

0

为最小二乘项!

#

0

"

0

0

j

#

%

"

%

分

别对应
P$"

F

M

和
=<,,#

回归中的
L0

)

L%

惩罚项'

#F%

!

基因组选择参数设置和分析工具

基因组选择交叉验证"

8P#,,!U<=$"<N$#-

#的参数

设置$重复数为
02

和
2&

!交叉验证倍数"

!̂O#="

#设

为
2

和
%&

'对于
2!

倍交叉验证!先将样本随机等分

为
2

份!然后每
%

份样本依次作为测试集!剩余
)

份

作为训练集!依次循环
2

次!使每份样本轮流充当
%

次测试集!估计预测值与实际值的相关系数!上述过

程重复
02

或
2&

次!最后用相关系数的平均值作为

预测准确性的评估指标'在
%&!

倍交叉验证中!每

次重复则将样本随机等分为
%&

份!其中
/

份为训练

集!

%

份为测试集!依次循环
%&

次'基于加性模型

的
C9LIH

用于比较!而
P$"

F

M

)

=<,,#

和
M=<,N$?!-MN

回归则同时运行加性模型和加性
!

显性模型!其中加

性模型以-

&!%!0

.编码基因型!而加性
!

显性模型则以

-

&!%!0

.和-

&!%!%

.编码基因型!同时将加性基因型矩

阵和显性基因型矩阵纳入分析模型'统计分析在
T

语言"

*'0'0

版本#环境中完成!其中程序包
,

R

-!

QPMM"

*

0&

+用于基因型数据填充"

a;

S

BN<N$#-

#!惩罚类

回归由程序包
F

=;-MN

*

0%

+实现!

C9LIH

由
PP9!

LIH

*

00

+实现'

!

!

结
!

果

!F#

!

各性状遗传力的估计

遗传力由基因组
K4H,

信息构建的遗传关系矩

阵替代传统加性血缘关系矩阵而估计!该遗传力又

称为芯片遗传力"

8A$

S

AMP$N<Q$=$N

R

#'利用填充后的

基因型矩阵!构建加性遗传关系矩阵!建立混合线性

模型!用平均信息约束最大似然法算法"

5UMP<

F

M

a-O#P;<N$#- TM,NP$?NM" D<Z$;B; L$̂M=$A##"

!

5aT:DL

#估计遗传方差与剩余方差!通过加性遗

传方差占总方差的比例估计各性状的遗传力'通过

刀切法"

<̀?̂ -̂$OM

#依次抽去一条记录)保留其他记

录估计遗传力!循环直至每条记录被依次抽去一次!

再利用循环所得遗传力向量估计平均值和标准误!

各性状的遗传力均值和标准误估计结果见表
%

'

D8_

性状的遗传力最高!

JC9

次之!

DY

与
DYX

的遗传力最低'除
4:

)

DY

和
DYX

性状属于低遗

传力性状外!其他血液性状的遗传力估计值均达到

了中)高遗传力的水平'

&.00
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期 张巧霞等$基于
C9LIH

与惩罚类回归方法的猪血液性状基因组选择研究

表
#

!

各性状遗传力估计结果

,?C8.#

!

G.@180@45-.=<0?C<8<0

3

.@0<>?0<4754=.?9-0=?<0

性状

GP<$N

遗传力

JMP$N<Q$=$N

R

性状

GP<$N

遗传力

JMP$N<Q$=$N

R

]98 &'*11&n&'&%)2 DYX &'&*)%n&'&%22

4: &'&(%0n&'&0)( T98 &'02)*n&'&0%(

LE &'*02(n&'&%(% JC9 &'2&*.n&'&%00

DY &'&)/)n&'&%)* D8_ &'.0.2n&'&%0%

:Y &'011(n&'&%/) T3] &')1%*n&'&%/0

4:X &'*))&n&'&0%* HLG &'%(*&n&'&%/2

LEX &')0.1n&'&%22

!F!

!

基于
PUVKH

的基因组选择交叉验证

使用不同重复次数和交叉验证倍数的参数组

合!用
C9LIH

法对各性状开展基因组预测!用预测

值与真实值之间的相关系数表示预测准确性!各性

状的预测准确性见表
0

"表
*

"

2

中的数字亦为相关

系数估计的预测准确性#'预测准确性最高的是

D8_

性状!

JC9

次之!准确性最低的是
DY

与

DYX

性状'对照各性状遗传力估计值与
C9LIH

预测准确性!可发现
C9LIH

的预测准确性大致表

现出与各性状遗传力呈正比的关系'

表
!

!

各性状基于
PUVKH

的交叉验证分析结果

,?C8.!

!

G.@180@459=4@@S;?8<2?0<47C?@.247PUVKH54=.?9-0=?<0

性状

GP<$N

PM

S

M<Nm%&

!

!̂O#="m%&

PM

S

M<Nm02

!

!̂O#="m%&

PM

S

M<Nm2&

!

!̂O#="m2

]98 &'0%%. &'0%&1 &'%/2)

4: &'%&*1 &'%&)2 &'&1&0

LE &'%.)( &'%20. &'%2/&

DY &'&%1/ &'&%1/ &'&&/%

4:X &'%.01 &'%101 &'%.*0

LEX &'00%% &'0)&* &'0**1

DYX &'&&/* &'&%%( &'&%&%

T98 &'%0%/ &'%1)/ &'%02%

JC9 &'0.1/ &'0(/% &'02(1

D8_ &'*%2& &'*0&2 &'*%.(

T3] &'%()) &'0*&& &'%/1.

HLG &'&2/0 &'&(%% &'&2(/

:Y &'%1&/ &'%((& &'%(%/

!F(

!

基于
=<2

A

.

回归的基因组选择交叉验证

表
*

展示了不同重复次数和交叉验证倍数组合

下!各性状基于
P$"

F

M

回归的交叉验证分析结果'

由于基因组选择多以加性模型为主!同时考虑到加

性
!

显性模型因纳入了加性基因型矩阵和显性基因

型矩阵!基因型矩阵倍增而使得计算负担大)耗时

长!所以在本研究中
*

种惩罚类回归的加性
!

显性模

型均只分析了重复数为
02

)交叉验证倍数为
%&

的

一种参数组合'如表
*

所示!

P$"

F

M

回归在总体趋势

上与
C9LIH

预测结果相似!其中预测准确性最高

的是
D8_

性状!

JC9

次之!准确性最低的是
DY

与
DYX

性状'从性状内来看!不同交叉验证倍数

的预测准确性略有差异!交叉验证倍数与预测准确

性间的关系在不同性状中的表现并不一致'在多数

性状中!随着交叉验证倍数的增加!基因组选择的验

证结果准确性也随之增加'另外!比较相同交叉验

证参数!除
LE

)

JC9

)

T3]

等少数性状外!基于

P$"

F

M

回归的加性
!

显性模型的预测准确性表现出比

加性模型略高的趋势'

!F%

!

基于
8?@@4

回归的基因组选择交叉验证

使用加性模型和加性
!

显性模型的
=<,,#

回归分

析结果见表
)

'与
C9LIH

)

P$"

F

M

回归的结果相似!

=<,,#

回归预测准确性最高的是
D8_

性状!准确性

最低的也是
DY

)

DYX

与
HLG

性状'但与
P$"

F

M

回归不同的是!

=<,,#

的加性
!

显性模型预测准确性

不及加性模型!而且在相同交叉验证参数组合下!

DY

)

DYX

和
HLG

的加性模型)以及
]98

)

T3]

和
HLG

的加性
!

显性模型的预测准确性出现负相关

系数估计值'而且!在
DY

)

DYX

)

4:

与
:Y

性状

%.00
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表
(

!

各性状基于
=<2

A

.

回归的交叉验证分析结果

,?C8.(

!

G.@180@459=4@@S;?8<2?0<47C?@.247=<2

A

.=.

A

=.@@<4754=.?9-0=?<0

性状

GP<$N

加性模型

5""$N$UM;#"M=

加性
!

显性模型

5""$N$UM!"#;$-<-?M;#"M=

PM

S

M<Nm%&

!

!̂O#="m%&

PM

S

M<Nm02

!

!̂O#="m%&

PM

S

M<Nm2&

!

!̂O#="m2

PM

S

M<Nm02

!

!̂O#="m%&

]98 &'0%*1 &'0&1( &'%/(/ &'0%12

4: &'%&)2 &'%&01 &'&/)2 &'%%*%

LE &'%(02 &'0&&) &'0&0) &'%(2%

DY &'&&2( &'&%%% &'&%1. &'&*1/

4:X &'00*/ &'0&(/ &'%/*( &'00*.

LEX &'0.)% &'01)& &'02)/ &'0(/1

DYX &'&%%* &'&02( &'&*%1 &'&)1*

T98 &'0*(& &'0*0& &'0%22 &'010)

JC9 &'0(/& &'0/*1 &'01.* &'011(

D8_ &'*01& &'**2% &'**%% &'**)&

T3] &'0)01 &'0).2 &'0)*) &'00/2

HLG &'%&(/ &'&(1) &'%&*2 &'%%(*

:Y &'%)/( &'%20) &'%*&0 &'0%(1

表
%

!

各性状基于
8?@@4

回归的交叉验证分析结果

,?C8.%

!

G.@180@459=4@@S;?8<2?0<47C?@.2478?@@4=.

A

=.@@<4754=.?9-0=?<0

性状

GP<$N

加性模型

5""$N$UM;#"M=

加性
!

显性模型

5""$N$UM!"#;$-<-?M;#"M=

PM

S

M<Nm%&

!

!̂O#="m%&

PM

S

M<Nm02

!

!̂O#="m%&

PM

S

M<Nm2&

!

!̂O#="m2

PM

S

M<Nm02

!

!̂O#="m%&

]98 &'&*%. &'&)2( &'&11* k&'&*(*

4: 45 45 &'&0%% 45

LE &'%2/0 &'%)/1 &'%0*% &'%%.%

DY 45 45 k&'&(&1

!

45

4:X &'0).* &'02%% &'0*2% &'0&%/

LEX &'0&)2 &'0*() &'%/2& &'%(&&

DYX k&'&&.) k&'&0/) k&'&*(%

!

45

T98 &'0%%* &'0*/% &'%21( &'0*%.

JC9 &'0**0 &'0.%) &'0&*0 &'0).2

D8_ &'*%02 &'*&/2 &'0/&) &'0(&.

T3] &'&1)) &'&/)* &'&... k&'&0*.

HLG k&'&01% k&'&./% k&'&%.0 k&'&2))

:Y 45 45 45 45

0.00
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期 张巧霞等$基于
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与惩罚类回归方法的猪血液性状基因组选择研究

中!

=<,,#

回归出现了无效预测值或无区分度的预测

值!导致预测值和实际值之间的相关系数估计值为无

效值"

45

#'这说明
=<,,#

回归在处理小样本数据时!

其鲁棒性"

T#QB,N-M,,

#不及
C9LIH

和
P$"

F

M

回归'

!F'

!

基于
.8?@0<9S7.0

回归的基因组选择交叉验证

以
&'%

为步长!在
&'%

至
&'/

区间内筛选各性

状
M=<,N$?!-MN

回归的最优
<=

S

A<

参数!预测准确性

最高对应的
<=

S

A<

值为最优!其中图
%

显示了在重

复数为
%&

)交叉验证倍数为
%&

的加性模型下!各性

状基因组预测的准确性与
<=

S

A<

值的对应曲线"该

参数组合下
DY

和
:Y

性状无数据#'图中每条曲

线代表一个性状的基因组预测准确性随
<=

S

A<

值变

化而变化的情况!每条曲线最高点对应的
b

轴值为

该性状的优化
<=

S

A<

值'在经过
<=

S

A<

参数优化筛

选后!得到加性模型和加性
!

显性模型
M=<,N$?!-MN

回

归的交叉验证分析结果"表
2

#'如表
2

所示!预测

准确性最高的同样是
D8_

性状'与
=<,,#

回归分

析相似!

M=<,N$?!-MN

回归的加性
!

显性模型预测准确

性亦不及加性模型'另外!

M=<,N$?!-MN

回归分析结

果也出现了预测值与实际值之间相关系数的负估计

值和
45

估计值'这不难理解!由于
M=<,N$?!-MN

回

归兼具了
=<,,#

回归与
P$"

F

M

回归的特点!所以
=<,,#

回归所遭遇的统计问题!

M=<,N$?!-MN

回归也不能

避免'

!FT

!

%

种方法基因组预测效果的比较

图
0

为
*

种惩罚类回归方法与
C9LIH

在各个

交叉验证参数组合以及不同模型下的各性状预测准

确性的直接比较'为直观显示不同
<=

S

A<

值的预测

准确性差异!图
0

同时给出了
M=<,N$?!-MN

回归全部

<=

S

A<

值的预测准确性!图中条柱从左至右依次为

M=<,N$?!-MN

回归"

<=

S

A<

参数为
&'%

)

&'0

)

&'*

)

&')

)

&'2

)

&'.

)

&'1

)

&'(

)

&'/

#)

P$"

F

M

回归)

=<,,#

回归及

C9LIH

的预测准确性'从图
0

显示的趋势看!

P$"

F

M

回归与
C9LIH

的预测准确性比
M=<,N$?!-MN

回归与
=<,,#

回归高!特别是在
]98

)

4:

)

DY

)

DYX

)

T3]

)

HLG

等性状中!

P$"

F

M

回归与
C9LIH

预测准确性明显高于
M=<,N$?!-MN

回归和
=<,,#

回归'

单独比较
P$"

F

M

回归与
C9LIH

法的准确性!当重复次

数较大"如
Pm2&

#时!除
:Y

性状外!在大多数性状中

P$"

F

M

回归的预测准确性都达到甚至超过了
C9LIH

方

法!尤其是
T98

)

LE

)

T3]

和
4:

性状!

P$"

F

M

回归

的预测准确性分别比
C9LIH

提高了
11'/X

)

0('&X

)

图
#

!

各性状
.8?@0<9S7.0

回归的优化
+8

I

-?

参数筛选

L<

A

F#

!

Q

I

0<>?8@.8.90<4745?8

I

-?

I

?=?>.0.=@45.8?@0<9S7.0=.

A

=.@@<4754=.?9-0=?<0

*.00
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表
'

!

各性状基于
.8?@0<9S7.0

回归的交叉验证分析结果

,?C8.'

!

G.@180@459=4@@S;?8<2?0<47C?@.247.8?@0<9S7.0=.

A

=.@@<4754=.?9-0=?<0

性状

GP<$N

加性模型

5""$N$UM;#"M=

加性
!

显性模型

5""$N$UM!"#;$-<-?M;#"M=

PM

S

M<Nm%&

!

!̂O#="m%& PM

S

M<Nm02

!

!̂O#="m%& PM

S

M<Nm2&

!

!̂O#="m2 PM

S

M<Nm02

!

!̂O#="m%&

]98 &'%&(1

"

<=

S

A<m&'%

#

&'%%%)

"

<=

S

A<m&'%

#

&'%%)&

"

<=

S

A<m&'%

#

&'&/%&

"

<=

S

A<m&'%

#

4: &'&011

"

<=

S

A<m&'1

#

&'&*1%

"

<=

S

A<m&'.

#

&'&0)2

"

<=

S

A<m&')

#

&'&**)

"

<=

S

A<m&')

#

LE &'%1.)

"

<=

S

A<m&'(

#

&'%.&/

"

<=

S

A<m&'1

#

&'%)%(

"

<=

S

A<m&'(

#

&'%2/%

"

<=

S

A<m&'%

#

DY 45 45 k&'&2**

"

<=

S

A<m&'(

#

45

4:X &'0.1.

"

<=

S

A<m&'2

#

&'0.0(

"

<=

S

A<m&'*

#

&'0***

"

<=

S

A<m&')

#

&'0%&.

"

<=

S

A<m&'%

#

LEX &'0.(2

"

<=

S

A<m&'(

#

&'02.1

"

<=

S

A<m&'0

#

&'0*0(

"

<=

S

A<m&'*

#

&'02(1

"

<=

S

A<m&'%

#

DYX &'&%&0

"

<=

S

A<m&'0

#

k&'&&**

"

<=

S

A<m&'(

#

k&'&0&*

"

<=

S

A<m&'1

#

45

T98 &'0*%2

"

<=

S

A<m&'.

#

&'0)*.

"

<=

S

A<m&'(

#

&'%21/

"

<=

S

A<m&'2

#

&'0*2%

"

<=

S

A<m&')

#

JC9 &'0(&)

"

<=

S

A<m&'0

#

&'0.*)

"

<=

S

A<m&'0

#

&'00/%

"

<=

S

A<m&'%

#

&'0110

"

<=

S

A<m&'%

#

D8_ &'*)/)

"

<=

S

A<m&'0

#

&'***2

"

<=

S

A<m&'2

#

&'0/((

"

<=

S

A<m&'%

#

&'0/&0

"

<=

S

A<m&'%

#

T3] &'%*02

"

<=

S

A<m&'%

#

&'%&)/

"

<=

S

A<m&'%

#

&'%&0&

"

<=

S

A<m&'*

#

&'&))/

"

<=

S

A<m&'%

#

HLG k&'&)%)

"

<=

S

A<m&'.

#

k&'&*0)

"

<=

S

A<m&'.

#

k&'&&)1

"

<=

S

A<m&'/

#

k&'&&2)

"

<=

S

A<m&'%

#

:Y 45 45 &'%&)0

"

<=

S

A<m&'.

#

45

表中括号内数字为最优
<=

S

A<

值

GAM-B;QMP,$-QP<?̂MN,<PMNAM#

S

N$;<=<=

S

A<U<=BM,

:=<,N$?!-MN

回归中
<=

S

A<

参数为
&'%

)

&'0

)

&'*

)

&')

)

&'2

)

&'.

)

&'1

)

&'(

)

&'/

GAM<=

S

A<

S

<P<;MNMP,#OM=<,N$?!-MNPM

F

PM,,$#-<PM&'%

!

&'0

!

&'*

!

&')

!

&'2

!

&'.

!

&'1

!

&'(

!

&'/

图
!

!

(

种回归方法与
PUVKH

在不同的重复次数与
JS5482

值以及不同模型下的预测准确性比较

L<

A

F!

!

X4>

I

?=<@4745(=.

A

=.@@<47>.0-42@?72PUVKH54=

I

=.2<90<7

A

?991=?9

3

45.?9-0=?<0<72<55.=.70=.

I

.0<0<470<>.@?72JS

5482;?81.@172.=2<55.=.70>42.8@

).00
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0*'(X

和
00'*X

'不过!在加性模型中!

4:X

性状

的预测准确性出现了相反的结果!

M=<,N$?!-MN

回归

与
=<,,#

回归的预测准确性要高于
P$"

F

M

回归与

C9LIH

!而在加性
!

显性模型中!并没有这一现象'

(

!

讨
!

论

本研究较为系统地探讨了
C9LIH

与
*

种惩罚

类回归方法用于猪
%*

个血液性状基因组选择的相

关问题'首先!研究发现基因组选择的准确性与性

状遗传力估计值呈正相关!

)

种方法对
%*

个血液性

状预测准确性最高的性状均是
D8_

"平均红细胞

体积#!准确性最低的均为
DY

与
DYX

性状!而且

性状遗传力对基因组选择准确性的影响与所使用的

基因组选择方法无关'虽然基因组选择可提高低遗

传力性状的选择效果!但这并不意味着基因组选择

应该首选低遗传力性状!相反在育种实践中!为了取

得最佳的遗传进展!应用基因组选择技术时仍需优

先考虑高遗传力性状'

本研究重点探讨了
C9LIH

)

P$"

F

M

)

=<,,#

和

M=<,N$?!-MN

回归法对各性状基因组选择的适用性!

发现
)

种基因组选择分析方法在不同性状中的预测

准确性并不一致'对于
LE

)

DYX

)

JC9

)

T3]

和

HLG

性状!

P$"

F

M

回归是预测准确性最高的方法!而

对于
]98

)

4:

和
DY

性状!在不同交叉验证参数

组合下!

P$"

F

M

回归与
C9LIH

各有优势!但总体上

两者预测效果大致接近'虽然
C9LIH

是基因组选

择最常用的方法之一!但与惩罚类回归方法相比!

C9LIH

在预测准确性上并没有表现出优势'对于

*

种惩罚类回归方法!由于
M=<,N$?!-MN

回归方法兼

具了
=<,,#

和
P$"

F

M

回归的优点*

%.

+

!一般认为
M=<,!

N$?!-MN

回归的预测准确性应该高于
=<,,#

和
P$"

F

M

回归'但从本研究的实际结果来看!

M=<,N$?!-MN

回

归的预测准确性在多个性状上均不如
P$"

F

M

回归!

只在
4:X

等少数性状中!

M=<,N$?!-MN

回归才优于

P$"

F

M

回归'从统计学角度讲!

P$"

F

M

回归是实现-组

选择."

CP#B

S

,M=M?N$#-

#!反映到基因组预测过程就

是选中每个有效应的
L3

模块!而
=<,,#

回归则是从

每个组中选择代表性变量!即只选中每个
L3

模块

中的代表性
K4H

!

M=<,N$?!-MN

则是实现部分的组选

择!选中
K4H,

界于整个
L3

模块与代表性
K4H

之

间*

00

+

'所以!可能是因为各血液性状调控基因在猪

基因组中的分布特性"即
L3

结构#!导致了
M=<,N$?!

-MN

回归在多个性状上的表现均不如
P$"

F

M

回归'

另外!本研究还发现!当交叉验证倍数较大!预测小

样本数据时!

P$"

F

M

回归和
C9LIH

法的鲁棒性要高

于
=<,,#

回归和
M=<,N$?!-MN

回归'综合来看!对于基

因组预测方法的选择!可能没有绝对的标准!最适基

因组选择方法应是性状特异性的!没有适用于所有

性状的最佳基因组选择方法!基因组选择方法的选

择应考虑目标性状的遗传特性'

此外!本研究亦简单揭示了影响交叉验证结果

的其他因素!包括模型"加性模型)加性
!

显性模型#)

交叉验证倍数"

!̂O#="

#和重复数对交叉验证过程中

基因组预测准确性的影响'虽然有效群体大小)染

色体长度)标记数量与密度)参考群体的规模和结

构)连锁不平衡状态)显性效应等诸多因素均有可能

影响基因组选择的效果*

0*!0)

+

!但由于本研究分析的

对象是已存在的真实数据集!其有效群体含量)猪基

因组结构以及性状的遗传特性均已固定!这些因素

均无法探讨'对于模型)交叉验证倍数和重复数!经

研究发现!加性模型与加性
!

显性模型的预测准确性

存在差异!从全部
%*

个血液性状的预测结果来看!

加性模型和加性
!

显性模型的预测准确性在不同性

状中的表现不同!每种模型都有准确性最高或准确

性相对较高的预测结果!显然并不存在适用于所有

性状的最优模型'对于交叉验证倍数!大致表现出

随着交叉验证倍数的增加!预测准确性随之增加的

趋势!但超过一定的验证倍数后!其预测准确性可能

反而下降!尤其是统计鲁棒性较低的
=<,,#

和
M=<,!

N$?!-MN

回归法!甚至可能出现无效预测或无区分度

的预测结果'所以!在开展基因组选择的交叉验证

时!需要综合性状遗传特性)以及样本含量等因素确

定适宜的交叉验证倍数'由于交叉验证分组是采用

随机分组法!理论上存在参考群和测试群均值出现

显著差异的分组概率!所以在交叉验证过程中!重复

次数越多!基因组预测的平均结果也越准确'不过!

重复次数与计算量"计算时间#是对应的!重复次数

应根据样本含量与计算机性能综合确定'

%

!

结
!

论

本研究应用
C9LIH

和
*

种惩罚类回归方法

"

P$"

F

M

)

=<,,#

与
M=<,N$?!-MN

#对猪
%*

个血液性状进行

了基因组选择分析'研究发现!性状遗传力对基因

组选择的准确性有显著的影响!无论何种方法!基因

组选择准确性最高的均是
D8_

"平均红细胞体积#

性状!准确性最低的均是
DY

"单核细胞#和
DYX

2.00
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!

"单核细胞百分比#性状'在预测小样本数据时!

P$"

F

M

回归和
C9LIH

法的鲁棒性要高于
=<,,#

回归

和
M=<,N$?!-MN

回归'除
4:X

等少数性状外!在多数

性状中
P$"

F

M

回归和
C9LIH

的预测准确性要优于

=<,,#

回归和
M=<,N$?!-MN

回归'本研究结果提示!没

有适用于所有性状的最优方法!基因组选择方法是

性状特异性的!基因组选择方法的选取!需要根据所

研究性状的遗传特性进行优化和筛选'本研究为猪

免疫性状基因组选择的实际应用提供了重要参考

信息'
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