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安格斯牛 18月龄体尺体重性状遗传参数分析
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摘 要  为分析不同动物模型对宁夏地区安格斯牛 18 月龄生长性状遗传参数估计的影响，筛选出估计生长性状遗

传参数的最佳动物模型，本研究使用包含或剔除母体遗传效应、母体永久环境效应及母体与直接遗传效应之间是

否存在协方差来区分６种动物模型，借助 DMU 软件的 DMU_AI 模块，利用约束最大似然法（AI-REML）估计安格

斯牛 18 月龄生长性状的遗传参数。利用赤池信息准则（AIC）和似然比检验（LRT）确定遗传参数估计的最佳动物

模型。结果表明：1）模型４是估计安格斯牛 18 月龄体重（Body weight， BW）、十字部高（Crucifixion height， CH）和

管围（Shin circumference， SC）的最佳模型，该模型估计的以上 3 个性状的直接遗传力分别为 0. 42、0. 29 和 0. 22，母

体遗传力分别为 0. 11、0. 14 和 0. 05，总遗传力分别为 0. 23、0. 12 和 0. 11。  2）模型 6 是估计安格斯牛 18 月龄体高

（Body height， BH）、体斜长（Body length， BL）和胸围（Chest circumference， CC）的最佳模型，该模型估计的这些性

状的直接遗传力分别为 0. 48、0. 48 和 0. 64，母体遗传力分别为 0. 02、0. 12 和 0. 08，总遗传力分别 0. 33、0. 18 和

0. 34。综上，考虑直接遗传效应和母体遗传效应之间的协方差、母体效应可对目的性状更加准确的进行无偏预测。

本研究为加快安格斯牛的遗传进展提供理论依据。
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Abstract The study was to analyze the effects of different animal models on the estimation of genetic 

parameters of growth traits in Angus cattle at 18 months of age in Ningxia， and to screen out the best animal 

models for estimating genetic parameters of growth traits.  In this study， six animal models were 
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distinguished using the inclusion or exclusion of maternal genetic effects， maternal permanent 

environmental effects and the presence or absence of covariance between maternal and direct genetic 

effects， and the genetic parameters of 18-month-old growth traits in Angus cattle were estimated using the 

constrained maximum likelihood method （AI-REML） with the help of the DMU_AI module of DMU software.  

The best animal model for genetic parameter estimation was determined using the Akaike Information 

Criterion （AIC） and Likelihood Ratio Test （LRT）.  The results showed that： 1） Model 4 was the best model 

for estimating body weight （BW）， crucifixion height （CH） and shin circumference （SC） in Angus cows at 

18 months of age， and the direct heritability of the above three traits estimated by this model was 0. 42， 

0. 29 and 0. 22， respectively.  Maternal heritability was 0. 11， 0. 14 and 0. 05， respectively， and total 

heritability was 0. 23， 0. 12 and 0. 11， respectively.  2） Model 6 was the best model for estimating body 

height （BH）， body length （BL） and chest circumference （CC） in 18-month-old Angus cows， and the 

estimated direct heritability for these traits was 0. 42， 0. 29 and 0. 22， respectively， and the estimated direct 

heritability for the above three traits was 0. 11， 0. 14 and 0. 05， respectively.  The estimated direct heritability 

of these traits was 0. 48， 0. 48 and 0. 64， the maternal heritability was 0. 02， 0. 12 and 0. 08， and the total 

heritability was 0. 33， 0. 18 and 0. 34， respectively.  In summary， considering the covariance and maternal 

effects between direct genetic effects and maternal genetic effects， and maternal effects allows for more 

accurate and unbiased prediction of the target trait.  This study provides a theoretical basis for accelerating 

genetic progress in Angus cattle.

Keywords Angus cattle； genetic parameters； body size and weight； model comparison

安格斯牛（Angus cattle）具有优质的肉品质和

优秀的产肉性能［1］，以及对新环境较强的适应能力，

使其成为了著名的专门化肉牛品种。宁夏地区属于

典型的大陆性半湿润半干旱气候，非常适合肉牛养

殖业的发展。近年来，引进了大量的安格斯牛，已经

成为宁夏地区肉牛发展的重要基础，由于其生存条

件和饲养方式的改变，以及诸多因素导致缺乏科学

合理的育种计划。因此，准确估计肉牛生长性状的

遗传参数是科学制定育种方案的前提［2］。目前，研

究肉牛生长发育性状使用较多的模型是简单的直接

加性遗传效应模型［3-6］。然而，Kruuk 等［7］研究表明，

利用单一模型估计一个性状的遗传力可能会因为其

他效应以及不同性状之间的互作效应产生高度误导

的结果，使单变量预测的有效性降低。Moore等［8］和

Foolad 等［9］研究发现，母体效应也是导致表型变异

的重要因素之一，并对促进动物适应性方面有巨大

潜力。想要对安格斯牛的生产目标性状做最佳线性

无偏预测，应全面考虑直接加性遗传效应、母体效应

以及直接加性遗传效应与母体效应之间的协方差。

限制性最大似然法（REML）是动物育种中使用最广

泛的方差组分和遗传参数估计方法［10-11］。REML 可

以分析缺失表型测量的不平衡数据集，未测量的个

体仍然可以包括在谱系中，以提供被测量个体之间

的联系，还可以将母体遗传效应、母体环境效应以及

性状间的协方差纳入模型中。并且因为关系矩阵允

许遗传信息从一代传递到下一代，所以对基础种群

中方差组分的估计不会受到非随机交配的任何影响

的偏倚［7］。因此，使用 REML 可以更好的对安格斯

牛目标性状的遗传参数进行最佳无偏预测。

为进一步加强宁夏地区安格斯牛的遗传改良，

本研究采用包括环境效应和遗传效应在内的 6 种动

物模型估计安格斯牛体成熟生长发育性状（18 月

龄）的遗传参数，旨在探讨除个体加性效应外的其

他效应对各研究性状的影响，同时通过比较不同模

型估计的方差组分和遗传参数间的差异，筛选出最

佳估计模型来提高遗传参数估计的准确性，以期为

宁夏地区安格斯牛核心群选育和制定科学合理的

选种选配方案提供理论基础。

1　材料与方法

1. 1　数据收集与整理

本研究所用数据来自宁夏地区 4 个安格斯牛核

心群选育场，安格斯牛 18 月龄生产性能测定记录和

系谱资料由宁夏畜牧工作站收集并授权使用，其中生

产性能测定记录包括公母牛的体重（Body weight， 
BW）、体 高（Body height， BH）、十 字 部 高

（Crucifixion height， CH）、体 斜 长（Body length， 
BL）、胸围（Chest circumference， CC）和管围（Shin 
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circumference， SC）。对原始数据记录进行预处理，

剔除父号和母号记录缺失和不准确记录、表型值异常

和在平均值±3倍标准差 ( -X± 3SD )之外的记录后，

最终得到的数据集中有 2 030只动物至少有一个表型

记录，有表型记录的个体父母双方都知道。共有

1 195个母畜，她们均有后代记录，最少 1个，最多 8个，

平均后代数为 1. 88个，其中 371个母畜有自己的表型

记录，质控后的各性状描述性统计结果列于表 1中。

1. 2　参数估计模型

为准确估计安格斯牛生长性状的遗传参数，本

研究使用了 6 个单性状动物模型，所有模型都考虑

了直接加性遗传效应，除此之外还包括母体遗传效

应和母体永久环境效应，同时考虑直接-母体之间的

协方差效应。具体模型如下［12］：

Model１：y= Χb+ Ζ 1α+ e

Model２：y= Χb+ Ζ 1α+ Ζ 3 c+ e

Model３：y= Χb+ Ζ 1α+ Z 2m+ e σα，m = 0
Model４：y= Χb+ Ζ 1α+ Z 2m+ eσα，m ≠ 0
Model５：y=Χb+Ζ 1α+ Z 2m+Ζ 3 c+ eσα，m = 0
Model６：y=Χb+Ζ 1α+ Z 2m+Ζ 3 c+ eσα,m ≠ 0

（1）
式中：ｙ为各性状的观测值向量；ｂ为固定效应向量

（场年效应：4个饲养场和 5个出生年度共 14个效应水

平；年季效应：5个出生年度和 4个季节共计 17个效应

水 平 ；性 别 效 应 ：公 畜 和 母 畜 ２ 个 效 应 水 平）；

α、m、c和e分别为直接加性遗传效应向量、母体遗传

效应向量、母体永久环境效应向量和残差效应向量；

X、Z 1、Z 2 和 Z 3 分别为固定效应、直接加性遗传效应、

母体遗传效应和母体永久环境效应的结构矩阵［2］。

总遗传力计算公式如下：

h2
T = ( σ 2

α + 0.5σ 2
m + 1.5σα,m ) /σ 2

p  [13] （2）
式中：σ 2

p = σ 2
α + σ 2

m + σα，m + σ 2
c + σ 2

e，   h2
T 为总遗传

力，σ 2
α 为直接加性遗传方差，σ 2

m 为母体加性遗传方

差，σα，m 为直接遗传效应和母体遗传效应之间的协

方差，σ 2
c 为母体永久环境方差，σ 2

e 为残差方差，σ 2
p 为

表型方差。

1. 3　不同模型间的比较方法

评价具有嵌套关系的不同动物模型采用赤池

信息准则（AIC）进行遗传参数估计效果检验，从而

确定安格斯牛 18 月龄生长性状遗传参数估计的最

优动物模型。AIC 的计算公式为：

AIC = 2k- 2ln ( LMax ) （3）
式中：LMax 为最大似然函数值，k为需要估计的参数个

数。AIC值最低的模型是候选模型中的首选模型［14］。

结合似然比检验（LRT）来判断是否可以简化

模型Ⅰ为模型Ⅱ。LRT 的计算公式为：

LR = -2ln ( LMax ) |模型Ⅰ
( LMax ) |模型Ⅱ

（4）

式中： LR 为似然比值，LMax模型Ⅰ 和 LMax模型Ⅱ 为

不同模型下的最大似然函数值；LR 近似服从卡方

分布，自由度为 2 个模型间估计参数个数之差，再根

据卡方分布临界值表判断模型间差异是否显著。

表  1　安格斯牛 18月龄各性状描述性统计量

Table 1　Descriptive statistics of 18-month-old traits of Angus cattle

性状

Trait

BW

BH

CH

BL

CC

SC

数据量

N

1 858

2 028

1 889

1 959

2 030

1 774

平均值

Mean

561. 93

127. 49

130. 73

153. 41

186. 70

21. 03

标准差

SD

68. 91

9. 29

9. 31

13. 53

17. 42

1. 75

变异系数

CV

12. 26

7. 28

7. 12

8. 82

9. 33

8. 39

最大值

Max

771

160

163

180

235

25

最小值

Min

400

110

115

118

128

18

注：BW： 体重； BH： 体高； CH： 十字部高；BL： 体斜长； CC： 胸围； SC： 管围。下同。

Notes： BW： Body weight； BH： Body height； CH： Crucifixion height； BL： Body length； CC： Chest 
circumference； SC： Shin circumference. The same below.
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如果差异显著，那么增加的参数就对该性状具有显

著影响，反之则没有［2］。

2　结果与分析

2. 1　赤池信息准则（AIC）比较不同动物模型

不同动物模型的-2ln 值和 AIC 值列于表 2，本
试验寻找 AIC 值最低的模型作为参数估计的最佳

模型。通过比较不同动物模型 AIC 信息标准值，发

现模型４是估计安格斯牛 18 月龄体重、十字部高和

管围的最佳模型；模型 6 是估计安格斯牛 18 月龄体

高、体斜长和胸围的最佳模型。这些结果表明对安

格斯牛 18 月龄生长性状的遗传参数估计除考虑直

接遗传效应外，有必要考虑母体遗传效应及直接遗

传效应与母体遗传效应间的协方差。

2. 2　似然比检验（LRT）比较不同动物模型

不同动物模型的卡方检验结果列于表 3，结果显

示，对于安格斯牛 18月龄体重、体高和十字部高，模型

1与其他模型的卡方检验差异极显著（P<0. 01），模型

2、3、5与模型 6的卡方检验差异极显著（P<0. 01）；对
于体重和十字部高，模型 2、模型 3与模型 4卡方检验差

异极显著（P<0. 01），模型 4与模型 6体高卡方检验差

异极显著（P<0. 01）；对于 18月龄体斜长，模型 1、模型

2、模型 3均与模型 4和模型 6卡方检验差异极显著（P

<0. 01），模型 5 与模型 6 卡方检验差异极显著（P<
0. 01）；对于 18月龄胸围，模型 1、模型 2、模型 3与模型

6 以及模型 1 与模型 4 卡方检验差异极显著（P<
0. 01），模型 2、模型 3与模型 4以及模型 5和模型 6卡方

检验差异显著（P<0. 05）；对于 18月龄管围，模型 1与

模型 4和模型 6卡方检验差异极显著（P<0. 01），模型

2、模型 3 与模型 4 以及模型 2、模型 3、模型 5 与模型 6
卡方检验差异显著（P<0. 05），其余模型间差异均不

显著（P>0. 05）。

模型

Model

1

2

3

4

5

6

参数数量/个
Number of 
parameters

2

3

3

4

4

5

BL

−2lnL

11 026. 49

11 026. 49

11 026. 49

11 006. 93

11 026. 49

11 002. 90

AIC

11 030. 49

11 032. 49

11 032. 49

11 014. 93

11 034. 49

11 012. 90

CC

−2lnL

13 687. 61

13 687. 61

13 687. 61

13 679. 98

13 687. 61

13 677. 63

AIC

13 691. 61

13 693. 61

13 693. 61

13 687. 98

13 695. 61

13 687. 63

SC

−2lnL

4 126. 67

4 126. 67

4 126. 67

4 117. 91

4 126. 67

4 117. 91

AIC

4 130. 67

4 132. 67

4 132. 67

4 125. 91

4 134. 67

4 127. 91

表 2　最佳动物模型-2lnL值和 AIC信息标准值

Table 2　Best animal model-2lnL value and AIC information standard value

模型

Model

1

2

3

4

5

6

参数数量/个
Number of 
parameters

2

3

3

4

4

5

BW

−2lnL

20 078. 06

19 628. 66

19 628. 74

19 610. 12

19 628. 66

19 609. 96

AIC

20 082. 06

19 634. 66

19 634. 74

19 618. 12

19 636. 66

19 619. 96

BH

−2lnL

7 883. 79

7 772. 84

7 772. 84

7 768. 64

7 809. 63

7 752. 42

AIC

7 887. 79

7 778. 84

7 778. 84

7 776. 64

7 817. 63

7 762. 42

CH

−2lnL

11 210. 49

10 974. 92

10 974. 92

10 962. 51

10 974. 92

10 962. 51

AIC

11 214. 49

10 980. 92

10 980. 92

10 970. 51

10 982. 92

10 972. 51
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2. 3　最佳模型对安格斯牛 18月龄生长性状方差组

分和遗传参数的估计

模型 4估计的BW h2
α的估计值为 0. 42，同时，母体

遗传效应解释了 BW 表型变异的 11%，母体永久环境

效应 c2 对 18月龄体重的影响为零。当模型中考虑直

接-母体协方差时，h2
T 相比 h2

α的估计值降低，为 0. 23；模
型6估计的BH h2

α的估计值为0. 48，h2
m和 c2的估计值比

较低，但是他们之间存在较强的负的遗传相关，使得 h2
T

的估计值（0. 33）低于 h2
α的估计值。模型 4估计的 CH 

h2
α的估计值为 0. 29， h2

m的估计值为 0. 14，母体遗传效

应解释了总表型变异的14%，h2
T的估计值仅为0. 12；模

型 6估计的BL h2
α估计值为 0. 48，此时h2

T的估计值下降

到0. 18，h2
m的估计值为0. 12，母体遗传效应解释了表型

变异的 12%；模型 6估计的 CC h2
α的估计值为 0. 64，此

时 h2
T的估计值下降到 0. 34，h2

m的估计值为 0. 08；模型 4
估计的SC h2

α的估计值为 0. 22，而 h2
T的估计值为 0. 11，

h2
m的估计值为 0. 05。综上分析，直接-母体效应间负的

相关性会导致 h2
α高估，从而使得 h2

α和 h2
T出现偏差。母

体遗传效应对安格斯牛生长发育性状的影响能够持续

到 18月龄，而母体永久环境效应对 18月龄生长发育性

状的影响为零。

2. 4　性状间的遗传相关和表型相关

对各性状间的遗传相关和表型相关进行估计

可以衡量 2 个性状之间的关系强度［15］，对于制定选

择指数和育种规划是必需的。表 5 展示了 18 月龄

生长发育性状间的遗传相关和表型相关。不同性

状间均呈正相关，遗传相关系数在 0. 32~0. 83，表
型相关系数在 0. 22~0. 92。性状间较强的正相关

表明：在性状选择中，对其中一个性状的选择，可实

现对另外一个性状的间接选择。这意味着在动物

育种中，任何决定都不能孤立做出。因此，对一个

性状的选择也会对所有其他性状产生影响。

模型  Model

BW

BH

CH

BL

CC

SC

2∶1

449. 4 AB

110. 95 AB

235. 57 AB

0. 00

0. 00

0. 00

3∶1

449. 32 AB

110. 95 AB

235. 57 AB

0. 00

0. 00

0. 00

4∶1

467. 94 AB

115. 15 AB

247. 98 AB

19. 56 AB

7. 63 AB

8. 76 AB

5∶1

449. 4AB

74. 16AB

235. 57AB

0. 00

0. 00

0. 00

6∶1

468. 1 AB

131. 37 AB

247. 98 AB

23. 59 AB

9. 98 AB

8. 76 AB

4∶2

18. 54 AB

4. 2

12. 41 AB

19. 56 AB

7. 63 ab

8. 76 ab

5∶2

0. 00

−36. 79

0. 00

0. 00

0. 00

0. 00

注：表中的数字  1、2、3、4、5 和 6 分别代表模型 1、模型 2、模型 3、模型 4、模型 5 和模型 6。不同小写字母表示不同模型在同一性状间在 P<
0. 05 水平差异显著；不同大写字母表示不同模型在同一性状间在 P<0. 01 水平差异显著。

Notes： The numbers 1，2，3，4，5 and 6 in the table represent model 1，model 2，model 3，model 4，model 5 and model 6. Different lowercase 
letters indicate that different models differ significantly among the same trait at the P<0. 05 level.  Different uppercase letters indicate 
that different models differ significantly among the same trait at the P<0. 01 level.

表 3　不同动物模型卡方检验分析

Table 3　Cardinality test analysis of different animal models

模型  Model

BW

BH

CH

BL

CC

SC

6∶2

18. 7 AB

20. 42 AB

12. 41 AB

23. 59 AB

9. 98 AB

8. 76 ab

4∶3

18. 62 AB

4. 20

12. 41 AB

19. 56 AB

7. 63 ab

8. 76 ab

5∶3

0. 08

−36. 79

0. 00

0. 00

0. 00

0. 00

6∶3

18. 78 AB

20. 42 AB

12. 41 AB

23. 59 AB

9. 98 AB

8. 76 ab

6∶4

0. 16

16. 22 AB

0. 00

4. 03

2. 35

0. 00

6∶5

18. 7 AB

57. 21 AB

12. 41 AB

23. 59 AB

9. 98 ab

8. 76 ab
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3　讨　论

3. 1　最佳动物模型估计效果的比较

  确定用于遗传评估的有效模型是遗传改良计

划中最重要的步骤之一［16］。本研究使用了 6 种不同

的动物模型，寻找 AIC 最低的模型并结合似然比检

验（LRT），发现估计安格斯牛 18 月龄 BW、CH 和

SC 的最佳模型为模型 4， BH、BL 和 CC 的最佳模型

表 5　安格斯牛 18月龄阶段各体尺性状间的遗传相关和表型相关

Table 5　Genetic and phenotypic correlations between body size traits in Angus cattle at the 18-month age stage

BW

BH

CH

BL

CC

SC

BW
0. 42

0. 35

0. 51

0. 66

0. 59

0. 55

BH
0. 22

0. 48

0. 83

0. 55

0. 40

0. 32

CH
0. 28

0. 92

0. 29

0. 67

0. 40

0. 40

BL
0. 47

0. 56

0. 63

0. 48

0. 47

0. 55

CC
0. 44

0. 38

0. 36

0. 47

0. 64

0. 44

SC
0. 46

0. 53

0. 56

0. 48

0. 40

0. 22

注：表中遗传力沿着对角线以粗体显示，对角线以下为遗传相关，对角线以上为表型相关。

Notes： The heritability in the table is shown in bold along the diagonal.  The genetic correlation is below the diagonal， and the phenotypic 
correlation is above the diagonal.

模型  Model

4

6

4

6

6

4

性状  Trait

BW

BH

CH

BL

CC

SC

h2
α ± SE

0. 42

0. 48

0. 29

0. 48

0. 64

0. 22

h2
m ± SE

0. 11

0. 02

0. 14

0. 12

0. 08

0. 05

c2 ± SE

0. 00

0. 00

0. 00

h2
T ± SE

0. 23

0. 33

0. 12

0. 18

0. 34

0. 11

rα，m

−0. 92

−0. 92

−0. 95

−1. 00

−0. 87

−0. 93

注：σ 2
α：直接加性遗传方差； σ 2

m：母体加性遗传方差；σα，m：个体和母体遗传协方差；σ 2
c：母体永久环境方差；σ 2

e：残差方差；σ 2
p：表型方差；h2

α：直

             接遗传力；h2
m：母体效应遗传力；c2：母体永久环境方差与表型方差之比；h2

T：总遗传力；rα，m：直接-母体效应的遗传相关。

Notes： σ 2
α：Direct additive heritability variance；  σ 2

m：Maternal additive genetic variance； σα，m：Individual and maternal genetic covariance；                 
                     σ 2

c：Variance of parent permanent environment； σ 2
e： Residual variance； σ 2

p：Phenotypic variance； h2
α： Direct heritability； h2

m： Maternal         
                    effect heritability； c2：Ratio of maternal permanent environment variance to phenotypic variance； h2

T：Total heritability； rα，m：Direct-             
                     maternal effect genetic correlation.  

表 4　最佳模型估计的 18月龄生长性状方差组分和遗传参数

Table 4　Variance components and genetic parameters of 18-month-old growth traits estimated by the best model

模型  Model

4

6

4

6

6

4

性状  Trait

BW

BH

CH

BL

CC

SC

σ 2
α

2 069. 84

22. 43

34. 65

39. 89

166. 81

0. 62

σ 2
m

526. 83

0. 91

16. 20

9. 95

20. 28

0. 15

σα，m

−957. 77

−5. 01

−20. 54

−19. 89

−58. 16

−0. 28

σ 2
c

0. 00

0. 00

0. 00

σ 2
e

2 341. 23

28. 77

67. 24

53. 87

131. 40

2. 08

σ 2
p

3 980. 13

47. 09

97. 55

83. 81

260. 33

2. 57
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为模型 6。
母体效应包括母体遗传效应与母体环境效应。

有研究表明，预测直接加性遗传效应的结果与增加

考虑母体效应所预测的结果之间差异很大［17-19］。母

体遗传效应可影响后代表型，促进遗传变异，进而

维持遗传多态性［20］。影响母体表现的基因对个体

的出生体重等性状的影响也大于个体携带的基

因［21］。也有研究表明，母体效应对澳大利亚肉牛体

重的影响可以持续到 600 日龄［22］，即使随着年龄增

长，母体效应的影响减弱，但这种影响仍然存在［23］。

这意味着不考虑母体遗传效应而直接对直接加性

遗传效应进行预测是不可靠的。还有研究表明，未

能充分模拟母体效应的贡献会在一定程度上对加

性遗传效应高估［24］。同时，这点与本研究结果保持

一致。

直接与母体之间可能存在协方差。因此，如果

为正协方差，直接加性遗传效应可能会因母体遗传

效应被促进，但如果直接与母体之间存在负协方

差，也可能被抑制［21］。在机制水平上，这种负协方

差可能通过多效性发生，例如，如果一个基因对后

代性状有积极影响，但对母体该性状的表现有负面

影响［21］。当直接与母体存在较高的负相关性时，考

虑直接与母体协方差的选择方法对长期选择的经

济反应要大于仅仅基于直接遗传效应的选择［25］。

本研究中，当同时考虑母体遗传效应及其与直接加

性遗传效应的协方差时，直接遗传力和母体遗传力

值增加，总遗传力值降低明显。这可能与直接加性

遗传效应与母体遗传效应间呈较强的负相关有关。

综上，为更准确的估计生长性状遗传参数，需要考

虑母体遗传效应及其与直接遗传效应间的协方差。

3. 2　最佳动物模型对 18月龄安格斯牛生长性状遗

传参数的估计

最佳模型估计的 BW、BH、CH、BL、CC 和 SC 的

h2
α分别为 0. 42、0. 48、0. 29、0. 48、0. 64 和 0. 22；h2

T分

别为 0. 23、0. 33、0. 12、0. 18、0. 34和 0. 11。其他肉牛

品种多半报道体重的是直接遗传力，Marestone 等［26］

估计的内洛尔牛 550 日龄体重的遗传力为 0. 39±
0. 02；Baldi 等［27］估计的坎奇姆牛 18 月龄体重直接

遗传力为 0. 28；Vargas 等［28］估计婆罗门牛 550 日龄

体重的直接遗传力为 0. 23~0. 28；Ferreira 等［29］估

计的内洛尔牛 550 日龄生长性状的遗传力估计值

为  0. 43；Mota 等［30］估计的西门塔尔牛 550 日龄体重

直接遗传力为 0. 46；Corbet 等［31］估计本斯马拉牛和

贝尔蒙特红牛的 18 月龄体重直接遗传力为 0. 42；呙
明鹏等［32］估计的晋南牛 BW 遗传力为 0. 23±0. 12，
其他体尺性状遗传力分别为 BH（0. 24±0. 13）、CH
（0. 30±0. 13）、BL（0. 16±0. 11）、CC（0. 25±0. 13）
和 SC（0. 43±0. 15）；彭朋等［33］估计的西门塔尔牛

18 月龄 BW、BH、CH、BL、CC 和 SC 遗传力分别为

0. 41、0. 41、0. 45、0. 45、0. 48 和 0. 66。综上，肉牛成

熟体重的遗传力属于中等偏高的遗传力性状，但不

同的研究得出不同结果的可能原因是品种不同，不

同的饲养环境条件以及不同的拟合模型［34］，在大多

数的参数估计模型中忽略了母体遗传效应及其与

直接加性遗传效应的协方差，考虑到直接-母体协方

差会导致直接遗传力的高估，我们建议使用总遗传

力作为评价的结果。

4　结　论

通过比较不同动物模型，筛选出了 18 月龄安格

斯牛生长性状遗传参数估计的最佳动物模型。除

直接加性遗传效应外，母体遗传效应  、直接与母体

协方差对安格斯牛 18 月龄生长性状有重要影响，

因此，在估计安格斯牛生长性状的遗传参数和制定

安格斯牛育种规划中应加以考虑，能有效提高遗传

参数估计的准确性和制定科学合理的选种选配

方案。
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