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内容概要

　　《动物重要经济性状基因的分离与应用(精)》总结了动物重要经济性状重要基因挖掘和利用方面
国内外在理论、方法及应用上的研究进展，系统介绍了本研究团队取得的研究发现和重要成果。
内容既涉及经典的复杂性状连锁分析、精细定位、候选基因分析、基因表达分析、标记辅助选择和生
物信息学的理论与方法，又涵盖了近年来的研究热点：包括全基因组关联分析、基因组选择、基因聚
合的理论与方法。
同时本书阐述了上述理论方法在我国畜禽(包括奶牛、猪、鸡)分子育种和基因检测中的应用及主要结
果。

《动物重要经济性状基因的分离与应用(精)》可供高等院校、科研机构等从事动物遗传育种的科研人
员和研究生参考。
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章节摘录

　　第1章 绪论　　动物育种主要有两个方面的工作，一是通过人工的定向选择，使现有的动物品种
在主要生产性能上的遗传水平得到不断的提高，从而实现群体的遗传改良。
二是通过杂交等手段将不同群体的优良基因整合，生产符合市场需求的产品或培育新的动物品种或品
系。
　　选择的理论和方法历来是动物遗传育种工作者的研究重点。
根据数量遗传学的理论，通过选择所获得的群体遗传进展的速率与选择强度、群体的遗传变异性和选
择的准确性成正相关，与世代间隔成反相关，因而对选择理论和方法的研究也主要围绕着这4个方面
进行，而其中的核心又是选择的准确性。
选择的基础是个体遗传评估，因此遗传评估方法成为研究的重点。
根据数量遗传学的微效多基因理论，数量性状的表现是由很多基因以及环境的共同作用所决定的，由
于基因的数目很多，而每个基因的作用一般都较小，再加上环境因素的干扰，我们不能对每个基因单
独地进行分析，而只能将所有的基因作为一个整体来考虑，实际上就是将基因的作用当做一个“黑匣
子”。
因此，遗传评估就是对所有基因的整体效应进行估计。
遗传评估方法在过去的50余年中得到了很大的发展，尤其是自20世纪70年代后期以来，由Hen-derson
（1974）提出的最佳线性无偏估计（best linear unbiased prediction，BLUP）理论和方法在全世界范围内
得到了广泛的应用，成为动物个体遗传评估的通用和标准方法。
传统的遗传评估（包括BLUP方法）是根据个体的性状表型信息和系谱信息来估计个体育种值，BLUP
（尤其是动物模型BLUP）方法为我们提供了利用这种信息的最佳手段，使得动物个体育种值估计的准
确性得到了很大提高，因而对于多数动物重要经济性状来说，基于BLUP的选择取得了显著的遗传改良
效果。
例如，美国荷斯坦奶牛平均305天的产奶量在过去的近50年中由约6000kg增加到约12000kg，提高了近l
倍，而其中由于群体遗传改良所带来的遗传进展约为4000kg（图1-1）。
再如，加拿大长白猪、大白猪和杜洛克3个主要品种猪达100kg体重日龄在过去的近30年中的累计遗传
进展达到了近30天（图l-2）。
　　尽管传统的选择方法在动物育种实践中取得了巨大成就，但它并不完美，在有的情况下这种选择
不能取得理想的效果。
例如对于低遗传力的性状（如繁殖性状）和阈性状（如抗病性），由于在表型信息中所包含的遗传信
息很有限，除非有大量的各类亲属的信息，很难对个体做出准确的遗传评定。
再如对于限性性状（如产奶、繁殖性状），对不能表达性状的个体一般只能根据其同胞和后裔的成绩
对其进行评定，如果仅利用同胞信息，则由于同胞数有限，评定的准确性一般较低，如果利用后裔信
息，而且后裔数很多（如在奶牛中的情形），评定的准确性可以达到很高，但世代间隔拖长，每年的
遗传进展相对降低，且育种成本很高。
还有对于胴体性状，因为必须屠宰后才能测定，一般也只能进行同胞或后裔测定，而且由于性状测定
的难度和费用都很高，测定的规模受到限制，使得评定的准确性和世代间隔都受到影响。
　　⋯⋯
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