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前　　言

　　本标准按照ＧＢ／Ｔ１．１—２００９给出的规则起草。

本标准由中国标准化研究院提出并归口。

本标准起草单位：中国农业科学院北京畜牧兽医研究所、华中农业大学、中国标准化研究院。

本标准主要起草人：李奎、刘志国、赵书红、朱猛进、吴添文、李新云、牟玉莲、王冰源、马爱进。
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畜禽分子标记辅助育种技术规程

１　范围

本标准规定了畜禽分子标记辅助育种的基本要求和操作要求。

本标准适用于猪、牛、山羊、绵羊和鸡的分子标记辅助育种，其他动物育种可参考使用。

２　规范性引用文件

下列文件对于本文件的应用是必不可少的。凡是注日期的引用文件，仅注日期的版本适用于本文

件。凡是不注日期的引用文件，其最新版本（包括所有的修改单）适用于本文件。

ＮＹ／Ｔ８２１　猪肌肉品质测定技术规范

ＮＹ／Ｔ８２２　种猪生产性能测定规程

ＮＹ／Ｔ８２５　瘦肉型猪胴体性状测定技术规范

ＮＹ／Ｔ８２８　肉鸡生产性能测定技术规范

ＮＹ／Ｔ１２３６　绵、山羊生产性能测定技术规范

ＮＹ／Ｔ１４５０　中国荷斯坦牛生产性能测定技术规范

ＮＹ／Ｔ１６７３　畜禽微卫星ＤＮＡ遗传多样性检测技术规程

ＮＹ／Ｔ２１２３　蛋鸡生产性能测定技术规范

ＮＹ／Ｔ２６６０　肉牛生产性能测定技术规范

转基因动物及其产品成分检测ＤＮＡ提取和纯化（农业部２４０６号公告７２０１６）

３　术语和定义

下列术语和定义适用于本文件。

３．１

标记辅助选择　 犿犪狉犽犲狉犪狊狊犻狊狋犲犱狊犲犾犲犮狋犻狅狀；犕犃犛

利用与目标性状紧密连锁的ＤＮＡ分子标记对目标性状进行间接选择的育种技术。

３．２

标记辅助最佳线性无偏预测　 犿犪狉犽犲狉犪狊狊犻狊狋犲犱犫犲狊狋犾犻狀犲犪狉狌狀犫犻犪狊犲犱狆狉犲犱犻犮狋犻狅狀；犕犃犅犔犝犘

适用于畜禽 ＭＡＳ的一种混合线性模型方法，该混合线性模型将个体育种值剖分为前景分子标记

效应与背景微效多基因效应两部分，通过混合模型方程组（ＭＭＥ）同时求解分子标记效应与微效多基因

效应，畜禽个体估计育种值为分子标记效应和微效多基因效应之和。

３．３

分子净值　狀犲狋犿狅犾犲犮狌犾犪狉狊犮狅狉犲

在畜禽 ＭＡＳ的选择指数中，由分子标记效应值构成的部分，本质为与分子标记相关的所有数量性

状基因座（ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅｔｒａｉｔｌｏｃｕｓ，ＱＴＬ）加性效应的总和。

３．４

选择指数　狊犲犾犲犮狋犻狅狀犻狀犱犲狓

畜禽 ＭＡＳ的一种方法，由分子净值与个体表型值的离差值两部分加权合并而成。
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４　基本要求

４．１　标记辅助选择的适用范围和条件应满足以下基本要求：

ａ）　已知目标性状的主效基因或与之紧密连锁的标记，且分型标记来自于主基因内部或与之紧密

连锁的侧翼标记；

ｂ）　单基因或寡基因的标记辅助选择主要适用于质量性状、阈性状（如疾病性状）以及数量性状已

知主基因或大效应位点的情形；

ｃ）　多基因标记辅助选择的适用对象主要为数量性状或多阈性状（如猪的产仔数）；

ｄ）　多基因标记辅助选择应已知目标性状的若干位点或关联标记，宜利用少量标记；

ｅ）　分子标记类型一般是单核苷酸多态性。

４．２　标记辅助选择的实施单位或委托单位应具备样品采集、运输、标识和储存、表型测定与采集、基因

分型的试验条件和技术人员，确保表型、基因分型数据的完整性和可追溯性。

４．３　标记辅助选择由一系列程序或活动组成，包括生物样品采样、ＤＮＡ提取和纯化、ＤＮＡ定量分析、

基因分型、分子标记或与分子标记连锁ＱＴＬ的基因型（或基因型组合）的判定、个体育种值／选择指数

评估、目标个体的保留与淘汰等环节。

５　操作要求

５．１　采样

５．１．１　样品可以是组织样、血液样，也可以是可提取ＤＮＡ的生物学样品。

５．１．２　样品采集需要避免个体间ＤＮＡ交叉污染，每个个体的采样工具需要更换或清洗。

５．１．３　样品采集后应冷冻保存。

５．１．４　采样时，需要填写采样人、采样地点、采样日期、被采个体耳号（或其他有效记录个体身份的编

号）、样品编号等，并妥善保存采集样本照片以及相关记录。

５．２　犇犖犃提取与纯化

按照 ＮＹ／Ｔ１６７３以及《转基因动物及其产品成分检测ＤＮＡ提取和纯化》中的规定执行。

５．３　基因分型

５．３．１　基因或标记位点的选择

应符合孟德尔遗传定律，且具有多态性，宜选择经过验证的基因或标记。

５．３．２　分型

单基因标记可采用基于ＰＣＲ扩增产物的相关方法判读基因型（如ＰＣＲＲＦＬＰ、ＰＣＲＳＳＣＰ等）。多

基因标记可采用分别针对每个标记分型的策略，亦可采用适合多基因标记分型的其他方法开展基因分

型（如小型芯片、Ｓｅｑｕｅｎｏｍ等）。

５．４　表型测定

５．４．１　适用范围

单基因标记辅助选择无需进行表型测定，寡基因和多基因标记辅助选择宜进行表型测定以增加选

择的准确性。
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５．４．２　猪的表型测定

５．４．２．１　猪肌肉品质测定的指标、方法和条件按照ＮＹ／Ｔ８２１规定执行。

５．４．２．２　种猪生产性能测定的基本条件，受测猪的选择，测定项目、方法及结果的评定方法按照

ＮＹ／Ｔ８２２规定执行。

５．４．２．３　瘦肉型猪胴体性状测定的方法按照 ＮＹ／Ｔ８２５规定执行。

５．４．３　牛的表型测定

５．４．３．１　中国荷斯坦牛生产性能测定内容、操作步骤和要求按照 ＮＹ／Ｔ１４５０规定执行。

５．４．３．２　肉牛主要生产性能测定的性状与方法按照 ＮＹ／Ｔ２６６０规定执行。

５．４．４　羊的表型测定

绵羊、山羊生产性能测定按照 ＮＹ／Ｔ１２３６规定执行。

５．４．５　鸡的表型测定

５．４．５．１　蛋鸡生产性能测定的基本条件、受测品种的要求、种蛋取样、测定数量和重复数、测定项目、测

定和统计方法、饲养管理条件、饲料要求、记录档案、检验报告等要求按照ＮＹ／Ｔ２１２３规定执行。

５．４．５．２　肉种鸡、商品肉鸡生产性能测定的程序、项目和条件按照ＮＹ／Ｔ８２８规定执行。

５．５　标记辅助选择

５．５．１　单基因或寡基因的标记辅助选择

５．５．１．１　直接选择

直接根据育种群的基因分型结果，淘汰非理想基因型或基因型组合的个体，保留理想基因型或基因

型组合的个体。

５．５．１．２　两阶段选择法

在直接选择法基础上增加传统遗传评估环节。第一阶段，根据育种群的基因分型结果，保留理想基

因型或基因型组合的个体，淘汰非理想基因型或基因型组合的个体。第二阶段，对保留个体组成的育种

群，实施传统遗传评估，根据目标性状的个体育种值选留优秀亲本。

５．５．２　多基因标记辅助选择

５．５．２．１　选择指数

计算分子净值和表型离差，加权分子净值和表型离差，构建选择指数（参见附录Ａ），根据个体选择

指数的计算值排序，按预设留种率选留优秀亲本。

５．５．２．２　犕犃犅犔犝犘

利用 ＭＡＢＬＵＰ模型（参见附录Ｂ）整合系谱、表型和标记信息，估计个体 ＭＡＢＬＵＰ育种值并排

序，按预设留种率选留优秀亲本。
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附　录　犃

（资料性附录）

选择指数公式及说明

选择指数计算见式（Ａ．１）：

犐＝犫狕狕＋犫犿犿 ……………………（Ａ．１）

　　式中：

犫狕 ———表型离差在选择指数中所占的权重；

狕 ———表型离差；

犫犿———分子净值在选择指数中所占的权重；

犿 ———分子净值。

如果犫狕 设为１，那么犫犿 计算见式（Ａ．２）：

犫犿 ＝（１／犺
２
－１）／（１－狆） ……………………（Ａ．２）

　　式中：

犺２———性状狭义遗传力的遗传方差比例；

狆 ———性状分子标记解释的遗传方差比例。

一般利用多元回归方法捕获与ＱＴＬ有连锁不平衡（ｌｉｎｋａｇｅｄｉｓｅｑｕｉｌｉｂｒｉｕｍ，ＬＤ）的标记效应，累加

标记相关的所有ＱＴＬｓ的加性效应值，得到分子净值。通过个体表型值与群体均值得到个体表型值的

离差值。对于多性状，可以用直接求和的方式，或者以各性状经济值加权求和的方式，合并不同性状的

选择指数，构建出一个综合选择指数。
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附　录　犅

（资料性附录）

犕犃犅犔犝犘模型及说明

ＭＡＢＬＵＰ基本模型计算见式（Ｂ．１）：

狔＝犡犫＋犠犪＋犣狌＋犲 ……………………（Ｂ．１）

　　式中：

狔———为性状表型值向量；

犡———为犫的关联矩阵；

犫———为非遗传固定效应向量；

犠———为犪的关联矩阵；

犪———为分子标记提供的前景遗传效应值；

犣———为狌的关联矩阵；

狌———为系谱信息提供的背景遗传值，即剩余多基因加性效应向量；

犲———为个体随机残差向量。
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