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奶牛抗逆相关性状及遗传选育研究进展

娄文琦 1 王见宝 2 王雅春 1*

（1. 中国农业大学  动物科学与技术学院，北京 100193；
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摘 要  在气候变化持续加剧与养殖日趋集约化背景下，提升奶牛抗逆性已成为全球奶牛育种的重点战略方向。

我国在奶牛抗逆育种方面的研究起步相对较晚，遗传评估与育种体系构建尚不完善。本综述系统梳理了抗逆性的

概念、内涵及其表型量化方法，并围绕抗逆相关性状在奶牛群体遗传分析、全基因组关联分析和选育模拟方面的国

内外研究进展进行总结。主要发现包括：1）基于表型的动态波动可有效识别奶牛对环境扰动的响应能力，由此衍

生的抗逆性状具有中低遗传力，与繁殖、健康、体况和长寿等性状之间存在有利的遗传相关；2）抗逆性受微效多基

因共同调控，全基因组关联研究逐步揭示其背后复杂的生物学机制，包括肠道微生物组、免疫调节和代谢稳态等关

键通路；3）将抗逆性纳入育种目标不仅能提升动物福利和饲养效率，也能在劳动力资源趋紧和牧场规模化发展的

背景下产生长期经济效益。综上，抗逆性作为一类具有重要选育价值的新型功能性状，未来可结合传感器采集的

高通量纵向表型数据与分子数量遗传学手段，构建更精准的评估与选育体系，为推动绿色、高效、可持续的奶牛生

产体系发展提供坚实支撑。
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Abstract Against the backdrop of intensifying climate change and the trend toward intensive farming， enhancing 

resilience has become a growing focus in global dairy cattle breeding programs.  Yet in China， studies on 

resilience breeding in dairy cows remain in their infancy， with limited foundational research.  Therefore， this review 

systematically summarizes recent domestic and international advances in phenotype and genetics for resilience 

in dairy cows.  The main findings included that： 1） Dynamic fluctuations in phenotype can effectively capture 

dairy cows’ responses to environmental disturbances， while derived resilience traits generally exhibit low to 

moderate heritability and perform favorable and moderate genetic correlations with reproduction， health，body 

condition， longevity and other traits.  2） As a complex polygenic trait， the development of resilience involves 

multiple mechanisms including the gut microbiota， immune regulation and maintenance of metabolic 

homeostasis.  3） Incorporating resilience into dairy cattle breeding indices can improve animal welfare and 
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management efficiency and also generate long-term economic benefits in dairy farms， especially under labor-

limited and large-scale production systems.  In summary， resilience is a novel and valuable functional trait in 

cows’ breeding， future efforts should integrate high-throughput longitudinal phenotypes and techniques of 

molecular quantitative genetics to improve resilience evaluation and breeding in dairy cows， supporting the 

sustainable， efficient， and welfare-oriented development in dairy production.

Keywords dairy cows； resilience trait； genetic selection

过去几十年，基于少数关键性状的长期遗传改良

和现代繁育技术的广泛应用显著提高了奶牛生产性

能，但也导致奶牛群体繁殖、健康、长寿等功能性状出

现负向遗传进展 ［1］。随着气候变化加剧、牧场日益集

约化以及社会对环境保护的高度关注，全球育种目标

正逐步朝向更平衡、可持续的方向转变，这对畜牧业

发展提出了更高要求［2-3］。为应对上述挑战，牧场管理

策略及育种规划亟需纳入复杂且综合的新性状，其中

抗逆性是奶牛育种领域的研究重点［4-6］。

目前，已有研究将抗逆性定义为动物个体在中

短期扰动下受影响最小或能快速恢复至正常状态

的能力［4］。从生物学角度看，抗逆性体现为机体通

过内部缓冲机制吸收外界扰动，以维持机体稳态的

过程。当奶牛遭受应激时，会启动涉及多个生理系

统的复杂生理生化调控网络，通过神经和体液调节

实现高度协调（图 1）［5］。另一方面，抗逆性可理解为

奶牛在资源有限条件下，为应对外界扰动而动态调

整不同生命功能间资源分配的能力［7］。在此过程

中，机体通常优先将能量与营养资源分配给应对应

激的关键功能，而暂时抑制如产奶等非关键功能表

达。因此，抗逆奶牛面对环境扰动时无需额外管理

干预，便能维持稳定的生产性能，且在繁殖、健康、

长寿和动物福利方面表现优异。有研究系统评估

了奶牛不同性状的碳足迹与经济价值，发现育种中

更注重繁殖、长寿和饲料效率等功能性状，可有效

降低奶牛生产的碳排放［8］。那些具备较强抗逆能力

的个体，不仅能带来更稳定的经济回报，也有助于

环境可持续，对牧场乃至其他畜牧业利益相关者具

有重要意义。

近年来，国内外越来越多的育种工作者重视通

过遗传选择和基因组管理策略提升奶牛群体的抗

逆能力［9］。然而，我国在该领域的研究仍存在起步

较晚和基础薄弱等问题。为此，本文系统梳理了国

内外奶牛抗逆相关遗传育种中的研究进展，以期为

我国奶牛特色选育与平衡育种的构建提供理论

参考。

1　奶牛抗逆性状定义

如何系统监测与评估奶牛的整体抗逆表型，并

进一步将其纳入遗传育种体系成为当前研究的核

心问题。其他学科如土壤科学［10］、自然生态系统［11］

和社会生态学［12］等已在系统抗逆性评估方面开展

了广泛探索，并建立了若干评价指标。然而，这些

跨领域抗逆指标大多难以直接应用于畜禽，原因在

于实际生产中奶牛常面临多种环境应激因素的叠

加作用，其复杂程度远高于单一扰动情境。Colditz
和 Hine［4］提出应从动物对多种环境扰动的综合响应

角度来衡量其整体抗逆性状。处于环境扰动下的

奶牛，其采食量、生长性能及其他性状的实际纵向

表现往往偏离其遗传决定的潜在纵向水平［13］。基

图 1　基于奶牛体内不同生理系统的抗逆性调节机制［5］

Fig. 1　The mechanism that regulate resilience based on different sub-systems in dairy cows［5］
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于此，不同表型的纵向偏差（ȳ）被用于定义抗逆性

状以反映个体的抗逆能力，计算公式如下：

ȳ=y-ŷ

式中：y为一段时间内个体实际纵向表现；ŷ为一段

时间内个体潜在纵向表现。

Scheffer 等［5］首次提出抗逆性的多个量化性状，

包 括 偏 差 方 差 的 对 数 转 换（Log-transformed 
variance of deviation， LnVar）、偏差的自相关系数

（Autocorrelation， Autocorr） 、 偏 差 的 偏 度

（Skewness， Skew）以及偏差的互相关系数（Cross-
correlation， Cr）。上述性状的基本理论假设是抗逆

性较弱个体在面对环境扰动时表现更多且强烈的波

动，主要以负偏差为主，而抗逆性强的个体表现更为

稳定。各性状具体解释［6］如表 1 所示，LnVar体现个

体受环境扰动影响的程度，在无扰动或未受影响的

个体中该值较低；Autocorr 反映扰动的持续性，若个

体恢复较慢，其自相关系数趋近于−1 或 1；Skew 指

示偏差的方向，积极应对扰动时偏度为正值，消极应

对则为负值；偏差的 Cr用于评估个体内部不同子系

统之间抗逆能力的一致性，抗逆性较弱者该值更接

近−1 或 1。综上所述，抗逆性强的个体在上述性状

上均更接近零值，而抗逆性弱者则偏离程度更大。

除上述核心性状外，性能下降次数与下降斜率等常

规参数也常被用作评估个体抗逆能力的辅助参考。

2　奶牛抗逆性状的遗传研究进展

传统的营养与管理调控手段虽能部分缓解环

境压力，但效果有限且成本高昂。因此，从遗传本

质上改良提升奶牛自身的抗逆能力，成为实现畜牧

业可持续发展的根本出路。通过阐明抗逆性的遗

传基础与生物学机制，可以精准筛选出与抗应激、

抗病和适应性强相关的关键基因和分子标记。这

将推动基因组选择育种技术，加速培育具有高抗逆

性的奶牛新品种，从根源上增强牛群的整体健康水

平与生产稳定性，降低兽药使用，有效应对未来气

候变化与其他挑战，为保障奶业的优质、高效和绿

色发展提供核心驱动力。

2. 1　抗逆性状的遗传参数估计

日产奶量（Daily milk yield，DMY）是反映奶牛

响应环境扰动强度最直观的性状且易于收集。最

早荷兰 Elgersma 等［14］利用荷斯坦牛泌乳期 DMY 结

合泌乳曲线拟合定义了 DMY 下降次数和 LnVar，
遗传力（Heritability， h2）为 0. 06~0. 10，其中 LnVar
与乳房健康（− 0. 36）、酮病（− 0. 52）、泌乳持久性

（− 0. 29）和长寿（− 0. 30）等功能性状呈中等负遗

传相关（Genetic correlation， rg），表明抗逆性强的个

体通常具备更好的乳房健康状况、较低的酮病发生

率、更优的泌乳能力和更长的生产寿命。 Poppe
等［15］基于 DMY 数据，比较了多种泌乳曲线拟合方

法 下 抗 逆 指 标 的 遗 传 表 现 ，包 括 LnVar、Lag-1 
Autocorr 和 Skew。结果显示在分位数回归下各抗

逆指标 h2 最高，其中 LnVar 和 Lag-1 Autocorr 的 h2

为 0. 10~0. 20，与乳房健康（−0. 26~−0. 32）、肢蹄

健 康（ − 0. 10）、寿 命（ − 0. 13~ − 0. 29）、繁 殖

（−0. 12~−0. 40）、体况评分（−0. 32~−0. 41）、酮
病（−0. 21~−0. 48）以及 MY（0. 20~0. 79）存在显

著 rg。Poppe 等［16-18］进一步探究了抗逆性指标在不

同泌乳阶段、胎次及牧场条件下的变化规律，验证

了 LnVar 和 Lag-1 Autocorr 在子代群体中的选育效

果。随后，Kok 等［19］利用 DMY 数据和分位数回归

计算了 LnVar 和 Lag-1 Autocorr，发现泌乳早期患

乳 房 炎 的 奶 牛 有 更 高 的 LnVar 和 更 低 的 Lag-1 
Autocorr。而 Wang 等［20-21］、Chen 等［22］、Oloo 等［23］、

Keßler 等［24］分别在中国、美国、非洲、德国等各国的

DMY 数据基础上，提出并验证了适用本地奶牛群

体的抗逆指标。由于其余性状的纵向数据难以收

表 1　不同抗逆相关性状的描述和解释［6］

Table 1　Description and explanation of different resilience-related traits［6］

指标定义

Definition
偏差方差的对数转换

偏差的自相关系数

偏差的偏度

偏差的互相关

描述

Description
环境扰动的强度

环境扰动的持续时间

环境扰动的方向

子系统间的关联

解释

Interpretation
接近 0 表示个体不易受环境扰动影响

接近 0 表示个体不易受环境扰动影响

接近 0 表示个体不易受环境扰动影响

接近 0 表示个体不易受环境扰动影响

138



第  3 期 娄文琦等： 奶牛抗逆相关性状及遗传选育研究进展

集，相关研究非常少。Poppe 等［25］和 Rodrigues 等［26］

分别聚焦于奶牛日活动和日均体重数据定义抗逆

指标，研究结果与 DMY 类似。相较于 DMY，其余

性状捕捉了个体抗逆其他方面，可作为补充指标纳

入抗逆育种。在其他畜种上陆续开展抗逆相关研

究，包括猪［27-29］和蛋鸡［30-31］。综上，抗逆相关指标均

表现出良好的遗传特性，与其他性状的遗传关联符

合抗逆性假设，验证了其作为奶牛抗逆育种的可

行性。

2. 2　抗逆性状遗传机制的基因组解析

为深入解析奶牛抗逆的遗传基础，基因组分析

已成为关键手段。早期研究已有多项全基因组关

联分析聚焦于特定应激下相关基因及其生物途径

的挖掘，涵盖热应激［32］和疾病［9］等（表 2）。例如，

Liu 等［33］研究中国荷斯坦牛群体的热应激抗逆性机

制 ，鉴 定 出 14 个 显 著 差 异 表 达 基 因 。 Cheruiyot
等［34］进一步采用反应规范模型，将热应激下生产性

状的下降速率量化为耐热性状，并发现 61 个潜在遗

传变异位点。此外，Bohlouli 等［35］的研究基于德国

荷斯坦牛群体鉴定出 30 个气候敏感相关变异位点。

Passamonti等［36］揭示了奶牛围产期代谢应激的遗传

机制，发现相关变异位点与血浆代谢物（如 γ-谷氨

酰转移酶、对氧磷酶、碱性磷酸酶）及锌浓度密切有

关，为解析其生理机制提供了线索。相较之下，基

于纵向表现的偏差定义的抗逆性状，为在常规生产

环境中系统性选育抗逆性提供了可行途径，但研究

仍相对有限。Chen 等［37］基于 DMY 定义的 LnVar
和 Autocorr（Lag=1）开展关联分析，指出肠道稳态

调节是影响个体抗逆表现的核心生物学途径 。

Punturiero 等［38］基于 LnVar 和 Autocorr（Lag=1）表
型，进一步鉴定到多个与免疫应答、能量代谢和组

织完整性等方面的候选基因与变异位点。其他畜

禽的研究为揭示抗逆性的遗传机制提供了宝贵参

考。在猪的研究中，Li 等［39］和 Shi 等［40］均发现抗逆

性与免疫调节、激素信号转导等通路密切相关，这

与奶牛中的发现高度一致，提示了跨物种共通的抗

逆生理基础。然而，Doekes 等［41］在鸡产蛋数相关抗

逆研究中未发现显著关联的遗传位点和基因。总

体而言，研究表明奶牛抗逆性状作为一种数量性状

受微效多基因调控。抗逆性可能由多种潜在机制

（如肠道、生理和免疫）及相关遗传因素共同决定，

这为后续深入解析抗逆性的复杂遗传基础奠定了

基础，但仍需更大规模的群体研究和功能试验进行

验证并整合。

2. 3　抗逆性状效益评估和育种规划

尽管传统的生产和疾病性状可在一定程度上

间接反映奶牛部分抗逆特性，但它们往往无法全面

反映抗逆性所包含的潜在经济价值。这部分隐性

价值包括疾病或其他问题监测的人工成本［6］和牧场

员工的工作满意度［42-43］等。此外，研究表明抗逆性

与生产性状间存在遗传拮抗，这使得在育种中明确

考虑抗逆性变得尤为必要。为了量化抗逆性育种

的综合经济效益，一系列研究采用经济学模型进行

分析。Mulder和 Rashidi［44］证明，针对抗逆性的选择

表 2　奶牛抗逆相关性状的全基因组关联分析

Table 2　The candidate genes of resilience traits in dairy cows based on genome-wide association study

品种

Breed

中国荷斯坦牛

澳大利亚荷斯坦牛

德国荷斯坦牛

意大利荷斯坦牛

美国荷斯坦牛

美国荷斯坦牛

性状

Trait

直肠温度、呼吸频率、产奶量下降

产奶量下降斜率

乳脂肪酸

代谢物组

日产奶量偏差方差的对数转换及

偏差的自相关等

日产奶量偏差方差的对数转换及

偏差的自相关等

候选基因

Candidate gene

OAS2、MX2、IFIT5、TGFB2

ITPR1、ITPR2、GRIA4、NPFFR2、
CALCR等

AMFR、ADGRB1、DENND3、
DUSP16、EFR3A等

PON1、PON3、PEX10、RER1、
MORN1等

LRRC38、LRRC55、ACSM5、
HACD3、DECR2等

EPHB1、SCN2A、SCN3A、PDSS1、
KHDRBS3等
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策略可有效降低群体发病率。Berghof 等［6］基于奶

牛和猪养殖的人工成本估计了育种中引入抗逆性

状的经济价值，发现当劳动力成为限制性资源时，

抗逆性的经济权重随牧场规模扩大而显著增加。

此外，环境扰动通常未知且复杂，经济权重的推导

困难，如何将抗逆性状纳入选择指数仍是一个问

题。Bengtsson 等［45］模拟将抗逆性状纳入欧洲育种

指数，发现奶牛的功能性状表现如胴体重、繁殖性

能和乳房健康等均有提升。Meijer等［46］首次尝试将

抗逆性状纳入荷兰和比利时奶牛的常规育种指数

中，发现选择的奶牛受环境干扰较小，恢复速度更

快。Keßler等［47］整合多个抗逆性状制定了德国的抗

逆选择指数，以提高奶牛群体健康状况。以上结果

均表明，将抗逆性纳入育种目标，不仅能够提高动

物福利和管理效率，更可在长期内为牧场带来显著

而持久的经济效益。

3　当前挑战

3. 1　实际纵向表型测定有待提升

在构建奶牛抗逆性状评估体系时，科学选择具

有代表性的实际纵向表型（y）至关重要。理想纵向

表型应具备明确的生物学意义，能够在个体或群体

层面实现稳定的长时间重复测定，并对内外环境扰

动表现出足够的敏感性，从而为准确解析抗逆性及

其遗传变异提供可靠依据。受限于牧场纵向数据

获取的难度，目前多数研究主要聚焦于奶牛的日产

奶量 DMY［14-24］、日活动量［25］和日体重［26］等易于记

录的表型。其他畜种中，猪的日采食量［27-29］和持续

时间［27，29］以及鸡的日体重［30-31］被广泛采用。未来可

以进一步拓展至免疫反应［48］和微生物组成［49］等更

具机制代表性的表型维度。需注意的是，奶牛在不

同泌乳阶段或年龄区间内其性状的偏差大小（ȳ）模

式存在显著差异。因此，建议针对不同生理阶段分

别进行抗逆性状量化，并在必要时将其视为不同性

状加以处理。为全面评估奶牛的整体抗逆性，实际

纵向表型测定策略需兼顾周期长度与采样频率［50］。

较长的观测周期有助于覆盖多样化的环境扰动，从

而更充分地捕获个体对微环境变化的遗传响应［51］，

而适当的测定频率则可有效避免遗漏短期干扰引

起的实际表型波动。例如，Elgersma 等［14］研究表

明，DMY 记录间隔太长，可能导致抗逆指标遗传估

计值偏低。因此，整个生产周期内实施高频、长期

的实际纵向表型监测水平有待提高，这将有助于获

取高通量纵向数据，有利于抗逆信息捕获。

尽管基于生产或行为等单一维度纵向数据定

义的抗逆性状已展现出良好的遗传前景，但抗逆性

本身作为一种复杂的综合性状，其形成可能源于多

种潜在的生理机制。这意味着在面对不同类型的

环境扰动时，不同个体可能激活或依赖于不同的生

理缓冲路径。因此，仅依靠单一来源的纵向信息难

以全面捕捉其生物学本质，可能限制育种选择的准

确性。为突破此局限，构建能够整合多维纵向表型

信息的综合评估体系已成为该领域的重要发展方

向。已有研究在此方向进行了有益探索，例如丹麦

Højsgaard 和 Friggens［52］基于动态线性模型提出一

种整合多个纵向时序数据的新方法，结合牛奶电导

率、体细胞数以及免疫相关乳酸脱氢酶以细化和重

新定义奶牛乳房炎。法国 Ben Abdelkrim 等［53］提出

了一种识别多时间序列中扰动的方法，评估了奶牛

泌乳期体重和 DMY 两个信息的波动变化关系。法

国 Ithurbide 等［54］基于短期营养试验结合功能主成

分分析整合了多种代谢物浓度的纵向变化信息，成

功实现了对抗逆与非抗逆山羊个体的分组识别。

目前，研究集中于单一表型定义抗逆相关指标及多

表型信息融合方法的探索，未来有望借助机器学习

等新型算法实现对个体抗逆性的全面评估，但这仍

需进一步深入研究和技术积累。

3. 2　潜在纵向表型拟合有待优化

科学估计遗传决定的潜在纵向水平（ŷ）也是当

前奶牛研究的关键问题。从生物学角度看，当奶牛

持续面临环境扰动时，其实际泌乳性能往往低于其

遗传潜力所决定的理想水平（无干扰环境下真实泌

乳水平）。仅以平均产奶量作为潜在表现的估计

值，难以准确反映个体对环境扰动的真实响应，从

而影响后续遗传评估的准确性。为更可靠地估计

遗传决定的个体潜在表现，近年来研究提出了多种

方法。有研究通过拟合标准泌乳曲线，计算实际

DMY 与模型预测值之间的偏差，以此表征个体泌

乳的稳定性［14］。Codrea 等［55］提出一种基于平滑技

术的方法，用于识别 DMY 时间序列中由环境扰动

引起的异常波动。Poppe 等［15］采用分位数回归模型

拟合 DMY 变化趋势，定义不同个体泌乳的偏差大

小。除奶牛外，其他畜禽中类似方法也具有参考价

值，例如 Berghof 等［30］在蛋鸡研究中以标准化体重
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为基础定义个体表现的偏差。Nguyen-Ba 等［56］则利

用育肥猪的累积采食量评估环境扰动对其生长的

影响。如何准确界定遗传决定的潜在水平，是实现

抗逆性指标无偏估计所面临的主要挑战之一，这方

面仍需深入研究。

4　小结与展望

抗逆性是一个高度复杂的性状，在气候变化与

集约化养殖日趋严峻的背景下其重要性日益凸显。

目前全球奶牛相关研究仍处于探索阶段，研究表

明，纵向表型的动态波动包含个体对环境扰动的反

应信息，由此衍生的抗逆性状具有中低遗传力，与

繁殖、健康、体况和长寿等性状存在正向的遗传关

联。奶牛抗逆性受多基因微效共同调控，全基因组

研究揭示了其复杂的生物学基础，涉及肠道菌群、

免疫调节以及代谢稳态等多重机制。效益评估和

育种规划进一步表明，将抗逆性纳入育种目标不仅

有助于提升动物福利和群体管理效率，还能为牧场

带来长期经济效益，尤其在人工资源有限和养殖规

模不断扩大的背景下，其优势愈加明显。虽然在复

杂多变环境中较高的抗逆性能够赋予奶牛生存优

势，但某些特定环境中，其维护所需的额外代谢成

本可能反而对其不利。因此，在实际育种和管理

中，需要结合具体环境、生产目标和市场需求，谨慎

权衡和选育奶牛的抗逆性水平［57-58］。未来，随着传

感器技术发展，纵向外部数据和内源性指标的整合

将极大丰富奶牛抗逆性表型信息。在此基础上，进

一步通过多组学与验证等手段锁定核心标记基因，

将为抗逆性遗传改良提供坚实基础，从而推动我国

奶牛产业实现绿色高效和抗逆可持续的发展。
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