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摘　要：本研究旨在利用ＳＮＰ标记对北京地区中国荷斯坦牛群进行亲子推断，并分析场、母牛出生年月、公牛家系

对系谱错误率的影响，以期为指导奶牛 育 种 和 生 产 管 理 提 供 依 据。共 选 取 了２５５个 最 小 等 位 基 因 频 率 大 于０．４５
的高多态ＳＮＰｓ标记，利用似然法，采用Ｃｅｒｖｕｓ３．０软件对北京地区８４头荷斯坦公牛和１　９２７头母牛进行亲子推断

研究。结果显示，试验群体平均系谱错误率为２０．９％，不同的场、出生年份和月份的母牛的系谱错误率有显著差异

（Ｐ＜０．０５），而各公牛家系间系谱错误率差异不显著（Ｐ＞０．０５）。结果说明，错误系谱的发生主要是由于牛场本身

记录不完善造成的。在我国亟需建立利用遗传标记监测、校正系谱准确性的制度，采取措施提高系谱的准确性，加

快我国荷斯坦牛遗传改良进程。
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　　系谱信息在奶牛育种中有着重要的作用。错误

的系谱会大大降低遗传评定准确性，影响选种选配

的效果，降低群体的遗传进展，给奶牛生产带来巨大

的经济影响。然而，在实际养殖生产中，系谱记录错

误是难免的，它受多种因素影响，如配种记录、产犊

记录、系谱录入及整理中的人为错误等等，尤其在饲

养管理较粗放的散养式牧场，犊牛出生后很难确定

父亲甚至双亲，往往会造成系谱错误。世界范围平

均的奶牛 系 谱 错 误 率 约 为１１％［１］。汪 湛 等［２］报 道

了天津部分奶 牛 场 的 系 谱 错 误 率 为１１．８３％，初 芹

等［３］利用微卫星标记对北京地区２１个场的系谱错

误率进行检测，平均为１６．３％。
进入２１世纪后，随 着ＳＮＰ标 记 检 测 手 段 的 不

断成熟，利 用ＳＮＰ标 记 进 行 牛 的 亲 子 推 断 成 为 可

能，Ｈｅａｔｏｎ和 Ｗｅｒｎｅｒ［４－５］等也分别 报 道 了 用３２～
３７个ＳＮＰｓ标记在肉牛、奶牛的多品种群中进行亲

子推断的结果。２００９年Ｆｉｓｈｅｒ等 人 的 研 究 表 明 利

用一定数目的ＳＮＰｓ标记进行奶牛亲子鉴定可以达

到或超过目前所常用的微卫星标记体系的效率［６］。
目前我国尚无利用ＳＮＰ标 记 进 行 实 际 奶 牛 群

体亲子推断的研究。本研究利用北京地区中国荷斯

坦牛基因组选择资源群体的ＳＮＰ标记基因型信息，
研究其亲子推断的效率，并分析系谱错误率的影响

因素，以期为降低系谱错误，改善牛场生产管理，加

快我国奶牛育种进程提供理论依据。

１　材料与方法

１．１　资源群体

研究群体为北京地区的中国荷斯坦牛，包括１３
头种公牛及其１　９２７头 女 儿，其 中２头 种 公 牛 为 同

卵双生且基因型完全相同，合并处理；另外随机选择

了７１头荷斯坦青年公牛同时作为候选公牛。公牛

女儿分布于北京地区１５个牛场，系谱信息由中国奶

业协会数据处理中心提供。

１．２　标记基因型检测与筛选

使用ＤＰ３１８基因组提取试剂盒（天根，北京）从

母牛凝 血 和 公 牛 冻 精 中 提 取 基 因 组 ＤＮＡ。检 测

ＤＮＡ浓度后全部定量到１０ｎｇ·μＬ
－１。使用Ｉｌｌｕ－

ｍｉｎａ　Ｂｏｖｉｎｅ　ＳＮＰ５０芯 片 检 测 标 记 基 因 型，由Ｉｌｌｕ－
ｍｉｎａ　ＢｏｖｉｎｅＳＮＰ５０Ｂｅａｄｃｈｉｐ仪器完成，每个芯片含

有５４　００１个ＳＮＰｓ。
用于亲子推断的ＳＮＰ标 记 的 筛 选 标 准 参 照 美

国 农 业 部 的 研 究（ｈｔｔｐ：／／ｃｇｅｍｍ．ｌｏｕｉｓｖｉｌｌｅ．ｅｄｕ／

ＵＳＤＡ／ｉｎｄｅｘ．ｈｔｍｌ）：１）最 小 等 位 基 因 频 率（ＭＡＦ）
大于０．４５；２）每 个 标 记 的 检 出 率（Ｃａｌｌ　ｒａｔｅ）大 于

０．９５；３）每条染色体上相邻ＳＮＰｓ间距大于１０Ｍｂ。
美国农业部推荐１２１个ＳＮＰｓ标记进行亲子鉴

定，其中有１１２个标记在本研究的芯片中，而本研究

所选的２５５个 标 记 与 美 国 推 荐 的 标 记 没 有 直 接 关

系。

１．３　亲子推断

亲子推 断 采 用Ｃｅｒｖｕｓ３．０软 件［７－９］，以８４头 公

牛作为候选亲本，利用最大似然原理对母牛群体进

行亲本推断。Ｃｅｒｖｕｓ软件针对每头母牛，对提供的

所有候选亲本进行计算，并给出似然得分最高的亲

本。
本研究中，当软件推断出的父亲与后代的似然

得分大于零时，就认为该公牛是真实父亲，似然得分

越高，可靠性越高；如果推断的母牛真实父亲与实际

系谱记录不一致，则认为其为系谱错误。当软件推

断出的父亲与后代的似然得分小于零时，认为它不

是真实父亲，即该后代的真实父亲不在候选亲本中，
也作为系谱错误处理。这两部分的系谱错误合并为

总的系谱错误率。

１．４　系谱错误的影响因素分析

采用以下统计模型对影响系谱错误的因素进行

统计分析：

ｙ＝μ＋ｓｉｒｅ＋ｈｅｒｄ＋ｙｅａｒ＋ｍｏｎｔｈ＋ｅ
其中，ｙ表示系谱是否错误，错 误 用１表 示，否

则用０；μ是 群 体 总 平 均 值；ｓｉｒｅ为 公 牛 家 系 效 应；

ｈｅｒｄ为 场 效 应；ｙｅａｒ为 母 牛 出 生 年 份 效 应；ｍｏｎｔｈ
为母牛出生 月 份 效 应；ｅ为 随 机 残 差 效 应。统 计 分

５４
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析采用ＳＡＳ　９．２ＧＬＭ软件包来完成。

２　结　果

２．１　标记分布

本研究从Ｉｌｌｕｍｉｎａ　Ｂｏｖｉｎｅ５０ＳＮＰ芯 片 数 据 结

果中共筛选出２５５个高多态性ＳＮＰｓ标记，这些 标

记分布于２９条常染色体上，平均间距为１０．６２Ｍｂ，
具体的分布情 况 如 图１所 示。其 中，１号 染 色 体 上

标记数最多，共１６个，平均间隔为１０．５３Ｍｂ。筛选

出的标记最小等位基因频率均高于０．４５，检出率高

于０．９５，适合用于进行亲子推断。

图１　２５５个ＳＮＰ标记在２９条常染色体上的分布情况

Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅ　ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　２５５ＳＮＰｓ　ｍａｒｋｅｒｓ　ｏｎ　２９ａｕｔｏ－
ｓｏｍｅｓ

２．２　亲子推断结果

使用２５５个ＳＮＰｓ标记，将８４头公牛作为候选

亲本，对１　９２７头 母 牛 进 行 了 亲 子 推 断 研 究，其 中

１　８４７头（９５．８％）母牛被推断出的最可能父亲的似

然得分大于零 且 推 断 父 亲 的 置 信 度 均 达 到９５％以

上；有４０２头母牛存在系谱错误，其中８０头（４．１％）
的ｐａｉｒ　ＬＯＤ值小于０，可认为没有 推 断 出 父 亲，即

真实父亲不在８４头公牛内；其余的３２２头推断出了

父亲，其中１９６头（占３２２头的６０．９％）的真实父亲

在１３头公牛中，１２６头（占３２２头的３９．１％）的真实

父亲在其余７１头公牛中。１　８４７头母牛的最可能父

亲的似然得分的分布情况如图２。可见似然得分多

在３０～５０之 间，即 这 些 母 牛 推 断 的 父 亲 可 信 度 很

高。
理论上，真实亲本与其后代的基因型之间不应

存在孟德尔矛盾，但 这１　８４７头 母 牛 中 仍 有 少 数 个

体（４％比例）的基因型与其推断的最可能父亲基因

型之间存在 孟 德 尔 矛 盾（表１）。然 而，这 些 亲 子 对

中存在孟德尔矛盾的标记数均很少，最多仅为４个。
造成这种现象的最可能原因是标记判型错误。

图２　１　８４７头母牛 与 其 推 断 的 最 可 能 父 亲 的 似 然 得 分

的频数分布

Ｆｉｇ．２　Ｔｈｅ　ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ　ｏｆ　ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄ　ｓｃｏｒｅｓ　ｏｆ　１　８４７ｃｏｗｓ
ｗｉｔｈ　ｔｈｅｉｒ　ｍｏｓｔ　ｌｉｋｅｌｙ　ｓｉｒｅｓ　ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｄ

表１　１　８４７头母牛与其推断的最可能父亲的孟德尔矛盾标

记数

Ｔａｂｌｅ　１　Ｔｈｅ　ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ｍａｒｋｅｒｓ　ｗｉｔｈ　Ｍｅｎｄｅｌｉａｎ　ｃｏｎｆｌｉｃｔ　ｏｆ

１　８４７ｃｏｗｓ　ｗｉｔｈ　ｔｈｅｉｒ　ｍｏｓｔ　ｌｉｋｅｌｙ　ｓｉｒｅ　ｒｅｆｅｒｅｎｃｅｄ

孟德尔矛盾标记数 个体数

０　 １　７７１

１　 ５２

２　 ２１

３　 １

４　 ２

总计 １　８４７

根据２５５个ＳＮＰｓ标记的亲子推断结果，１　９２７
头母牛中有８０头母牛未推断出真实父亲，３２３头母

牛推断的真实父亲与系谱记录不一致，即４０３头母

牛的公牛系谱是错误的，平均系谱错误率为２０．９％。

２．３　系谱错误影响因素

系谱错 误 的 产 生 受 多 种 因 素 影 响。在 本 研 究

中，考虑了母牛所在场、出生年份、出生月份及公牛

家系对系谱错误的影响，结果显示公牛间差异不显

著（Ｐ＞０．０５），不同场间系谱错误率有极显著差异

（Ｐ＜０．００１），母牛出生年份和出生月份间的系谱错

误率差异显著（Ｐ＜０．０５），具体见表２。
对各牛场的系谱错误情况分别进行了统计（表

３），可见不同牛场间系谱错误率差别非常大，系谱错

误率最低的牛 场 其 错 误 率 仅 为６．９％，而 系 谱 错 误

率最高的牛场其错误率高达４６．３％。１５个牛场中

有８个牛场的系谱错误率都在２０％以上。

６４
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表２　系谱错误率的各影响因素效应分析

Ｔａｂｌｅ　２　Ｔｈｅ　ｅｆｆｅｃｔ　ｏｆ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｆａｃｔｏｒｓ　ｏｎ　ｐｅｄｉｇｒｅｅ　ｅｒｒｏｒ

因素Ｆａｃｔｏｒ 场 Ｈｅｒｄ 出生年份Ｂｉｒｔｈ　ｙｅａｒ　ｏｆ　ｄａｕｇｈｔｅｒ 出生月份Ｂｉｒｔｈ　ｍｏｎｔｈ　ｏｆ　ｄａｕｇｈｔｅｒ 父亲Ｓｉｒｅ
Ｆ值Ｆｖａｌｕｅ　 ９．４１　 ３．３１　 １．７９　 １．１２
Ｐ值Ｐｖａｌｕｅ ＜．０００　１　 ０．００５　６　 ０．０４０　５　 ０．２６６　３
显著性Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ ＊＊＊ ＊＊ ＊＊ ＮＳ

＊＊＊．极显著（Ｐ＜０．０００　１）；＊．显著（Ｐ＜０．０５）；ＮＳ．不显著

＊＊＊．Ｅｘｔｒｅｍｅ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ（Ｐ＜０．０００　１）；＊．Ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ；ＮＳ．Ｎｏ　ｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｃｅ

表３　各牛场系谱错误率

Ｔａｂｌｅ　３　Ｐｅｄｉｇｒｅｅ　ｅｒｒｏｒ　ｒａｔｅｓ　ｏｆ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｈｅｒｄｓ

场 Ｈｅｒｄ
检测母牛数

Ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ｃｏｗｓ　ｄｅｔｅｃｔｅｄ

系谱错误母牛数

Ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ｃｏｗｓ　ｗｉｔｈ　ｒｅｊｅｃｔｅｄ　ｐａｔｅｒｎｉｔｙ

系谱错误率／％

Ｐｅｄｉｇｒｅｅ　ｅｒｒｏｒ　ｒａｔｅ
０１　 ８０　 ２６　 ３２．５
０２　 ８２　 ３８　 ４６．３
０３　 ８３　 ２７　 ３２．５
０４　 １０７　 １５　 １４．０
０５　 １１０　 ３４　 ３０．９
０６　 １１０　 １０　 ９．１
０７　 １１４　 １６　 １４．０
０８　 １１８　 １３　 １１．０
０９　 １３５　 １４　 １０．４
１０　 １３９　 ２５　 １８．０
１１　 １４６　 ３０　 ２０．５
１２　 １５８　 ４０　 ２５．３
１３　 １５８　 ４６　 ２９．１
１４　 １８８　 １３　 ６．９
１５　 １９９　 ５６　 ２８．１
总计Ｔｏｔａｌ　 １　９２７　 ４０３　 ２０．９

系谱错误比例＝系谱错误母牛数／检测母牛数

Ｐｅｄｉｇｒｅｅ　ｅｒｒｏｒ　ｒａｔｅ＝ Ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ｃｏｗｓ　ｗｉｔｈ　ｒｅｊｅｃｔｅｄ　ｐａｔｅｒｎｉｔｙ／Ｎｕｍｂｅｒ　ｏｆ　ｃｏｗｓ　ｄｅｔｅｃｔｅｄ

　　不同年份出生母牛的系谱错误率差异也非常大，

２００２年系谱错误率最低，为１６．８５％，２００６年最高，为

２７．８４％。２００１－２００６年，平均系谱错误率波动很大，
但总体呈上升趋势，为２２．３９％～２７．８％（图３）。

图３　不同产犊年份系谱错误率

Ｆｉｇ．３　Ｐｅｄｉｇｒｅｅ　ｅｒｒｏｒ　ｒａｔｅｓ　ｏｆ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｙｅａｒｓ

从母牛出生月份角度来看，１月和１０～１２月份

系谱错误率较低，平均为１８．７４％，９月份系谱错误

率最高，达到２８．８２％，而其它月份系谱错误率较平

稳，在２３．１９％～２６．８９％之间（图４）。

图４　不同产犊月份的系谱错误率

Ｆｉｇ．４　Ｐｅｄｉｇｒｅｅ　ｅｒｒｏｒ　ｒａｔｅｓ　ｏｆ　ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ　ｍｏｎｔｈｓ
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３　讨　论

３．１　系谱错误率及影响因素

本研究中，北京地区的荷斯坦母牛的系谱错误

率平均 为２０．９％，高 于 汪 湛 和 初 芹［２－３］等 报 道 的 错

误率数据。一方面是由于本研究使用的ＳＮＰｓ标记

数目多，分布广，具有更高的推断效率，如周磊［１０］的

模拟研究发现，利用ＳＮＰ标记进 行 亲 子 鉴 定，在 最

小等位基因频率为０．３５～０．５０时，以至少２个矛盾

排除原 则 推 断 需 要５４个 ＳＮＰｓ，本 研 究 共 挑 选 了

２５５个间距大、分布均匀、ＭＡＦ高的标记，达到了很

高的推断水平。而另一方面也可能是由于研究群体

本身之间系谱错误情况就存在差异造成的。
在影响系谱错误率的诸多因素中，牛场是主要

因素，不同牛场间系谱错误率差异较大，最高牛场系

谱错误率约是最低牛场系谱错误率的７倍，显示出

不同牛场的管理水平及对系谱登记工作的重视程度

和对分娩牛监督管理水平的差异。实际生产中有多

种因素可造成系谱登记错误。例如，奶牛多在夜间

分娩，如果接生人员没有及时监护，可能造成几个犊

牛同晚出生而分不清母亲，进而导致犊牛父亲的记

录错误；实际生产中牛耳标遗失后会根据谱系中犊

牛的花片来 确 认 牛 只，往 往 也 会 造 成 一 定 的 错 误。
此外，如果牛场的考核指标存在缺陷，也可能间接造

成人为的系谱记录错误，如有的牛场将犊牛死淘率

作为考核指标，可能用双胎个体中的一头去取代死

胎而导致人为的系谱错误。
分析结果显示，不同母牛出生年份和月份间系

谱错误 率 存 在 显 著 差 异。２００１－２００６年，北 京 地 区

牛场的系 谱 错 误 率 有 增 加 趋 势，从２２．３％升 高 到

２７．８％，造成这种现象的原因可能是由于奶牛存栏

数量逐年增加，牛场规模不断扩大增加了管理难度

造成的。１年的１２个月份中，９月份出生母牛系谱

错误率最高，而１月份和１０～１２月份的系谱错误率

较低，这与北京地区奶牛的产犊季节性有关。在实

际生产中，９月份是大多数牛场的产犊高峰期，产犊

数量激增造成牛场值班人员工作量增加，管理难度

加大，系谱错误率上升；而每年的１～３月份发情牛

只较少，因此１０月 份 到 次 年１月 份 的 产 犊 数 量 较

少，系谱错误率也相对较低。
此外，公牛对系谱错误率并没有显著影响，说明

系谱错误主要是牛场本身的管理因素造成的，而非

遗传因素。因此，在中国亟待采取一系列措施提高

牧场管理水平，加强繁殖监管，完善系谱记录制度，
进而提高系谱准确性。

３．２　系谱错误的监测与校正

Ｗｅｌｌｅｒ等提出，如果保证每年牛群的遗传进展

在１％以上，那么系谱错误率需控制在８％以下［１１］。
此外，据模拟研究结果，如果美国奶牛遗传评估中母

牛的父亲记录错误率为１１％，群体遗传进展将会降

低１１％～１５％ ［１］。根据Ｖｉｓｓｃｈｅｒ等［１２］提出的系谱

错误造成的选择进展损失公式，本研究中一半的牛

场系谱错误率都在２０％以上，如果假设选择性状遗

传力为０．２５，每头公牛女儿数为５０，那么选择进展

的损失率约为１２％。
为了降低系谱错误对生产和育种带来的不利影

响，各奶业发达国家早已建立了系谱错误检测、校正

的监管系统，利用遗传标记进行群体随机抽样的亲

子鉴定。例如，澳大利亚荷斯坦协会，在全国每５００
头登记出生的犊牛中就抽检１头，要求农户将犊牛

及其母亲的毛囊样品寄到协会，由协会出资进行亲

子鉴定。
在我国奶牛业迅猛发展的现阶段，已成熟的标

记检测方法，包括微卫星标记 和ＳＮＰ标 记，建 立 系

谱准确性的监管体系已经迫在眉睫，以监督后裔测

定系统的正确性和准确性为出发点，进而加强记录

管理意识和手段指导生产，可加速中国奶牛群体遗

传进展。这也是今后我国奶牛遗传改良的重要基础

工作之一。

３．３　ＳＮＰ和ＳＳＲ标记的比较

随着芯片技术的不断发展，ＳＮＰ标记应用越来

越广泛，ＳＮＰ标 记 具 有 自 动 化 检 测 程 度 高，基 因 型

判定 错 误 率 低，突 变 率 低，基 因 组 分 布 广 泛 等 优

点［５］，其缺点是单个标记多态性低，需要标 记 数 多，
但芯片技术给ＳＮＰ的应用创造 了 有 利 条 件。微 卫

星具有单个标记多态性高，需要标记数少的优点，但
存在基因型判定错误率高的缺陷，而基因型判定错

误对亲子鉴定的准确性影响很大。因此，ＳＮＰ在亲

子推断上具有更大的应用前景。

４　结　论

本研究利用２５５个高多态性ＳＮＰｓ标记实现了

对中国荷 斯 坦 牛 亲 子 关 系 的 高 效 推 断。以 分 布 于

１５个牛场的１　９２７头北京地区中国荷斯坦母牛为试

验对象，平均系谱错误率估计值为２０．９％；场、母牛

出生年份和月份间系谱错误率有显著差别，反映出
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不同的牛场管理水平和对系谱登记工作重视程度的

差异，说明必须在日常管理中采取鼓励、监督措施，
尤其是产犊高峰期，应加大检查和监督力度，降低系

谱错误。同时以遗传标记检测等手段，建立监督、校
正系谱错误的检测系统，是我国奶牛生产和育种实

践中亟需解决的问题之一，是加强监管、完善系谱登

记制度和繁殖指标考核制度的技术保证，也是保证

后裔测定公牛后代系谱准确的有力措施，可提高遗

传评估的准确性，进而加快我国奶牛遗传改良进展。
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