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康普森生物公司简介

   北京康普森生物技术有限公司是专注于中国农业基因组产业化发展，提供创新型农业基因组检测技术和育种整体解决

方案的国家级高新技术企业。公司具有基因芯片检测平台和生物信息学分析平台，主要服务内容为个性化育种方案制定、

畜禽基因组选育、选配策略制定、遗传疾病评估、功能基因检测等。通过一站式育种服务，帮助育种工作者更高效地进行

选育与选配工作。公司由4个子公司组成：农业产业公司、检测公司、华中和西南技术服务子公司和全国近10个销售分支机

构，技术服务辐射全国。
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全国畜牧基因组产业转化高峰论坛

为了响应国家全面实施畜牧种业遗传改良计划的号召，进一步推广基因组选择技术和产业化应用，

康普森生物从2015年起每年都会主办“全国畜牧基因组产业转化高峰论坛” 。邀请中国农业大学、中

国农业科学院北京畜牧兽医研究所、南京农业大学、四川铁骑力士牧业科技有限公司、广东温氏集团等

单位的多位畜牧遗传学领域的专家共同分享科研成果，探讨行业热点，共同推动民族品牌的畜牧育种研

究和技术革新！



由国内一线科研院所合力研发，针对国内畜禽
群体及育种目标进行位点优化，是我国畜禽种
业发展的利器。

分子育种芯片简介

中芯一号
CAU 

Porcine 京芯一号 凤芯壹号



北京康普森农业

北京康普森农业科技有限公司
为北京康普森生物技术有限公司的全资子公司，
是康普森生物最重要的业务板块。           
Ø 致力于农业基因组科研成果转化，以基因

组育种的产业化应用服务于中国畜牧产业
的发展。

Ø 搭建有基因组育种服务平台，通过技术研
发提高了基因组检测技术在国内的应用。

Ø 与畜禽产业各方等合作，共同打造联合育
种产学研院企合作平台。

实现“专注分子育种，用基因科技解决选育问
题”的企业愿景。
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育种的发展及基因组选择

为什么要使用基因组选择？



养猪
产业

提升效益

满足社会
优质、安全
廉价、美味

造肉成本低
规模化生产

肉质性状（IMF、肉色、嫩度、PH等）  
胴体性状（廋肉率、背膘）
健康度高（减少疫苗、兽药使用）

商品猪：活得多、长得快、屠宰率高、
FCR高

繁殖母猪：生得多、使用年限长 高度集
约化条件下的生物安全

育种工作的价值

针对与消费者

针对养猪企业

品种, 40%

营养, 20%

管理, 20%

防病, 15%

环控, 5%

产业发展贡献率



育种工作的流程

遗传进展：

         制定方向，坚持选育，实现
群体经济性状不断提升。

遗传变异性(σ)：这是遗传改良基础，取决于选育的群体

选择强度(i)、世代间隔(T)：依据育种措施和育种方案

选择的准确性(r)：取决于测定的准确性和育种值评估的方法

核心的育种群体

生产性能测定

遗传评估

选留良种

获得优良后代

育种值估计

选配



育种值的定义

环境影响

基因差异

数量性状表型值：



选择指数法

BLUP法

育种值估计的初级阶段

目前广为应用的

育种值估计方法  MBLUP法

最新的育种值估计方法 Genomic 
Selection

根据目标性
状的表型值

根据家系及系谱
资料（加性效应）

根据经济性状
的遗传标记

表型值+基
因组效应值

育种值估计的发展

经
典
育
种
时
期

分
子
育
种
时
期



u应用选择指数法的前提

u  不存在系统环境效应，或已校正;
u  被估个体与表型观测值来源于同一总体;
u  遗传参数已估计出来;

BLUP产生背景

满足上述条件时，选择指数的成果：例如鸡、

猪的场内遗传评估中，利用选择指数获得较好

效果；

这些条件难以满足时，选择指数的应用受到制

约

v BLUP = 最佳线性无偏预测

eZuXby 

 y：观测值向量，如：母牛产奶量、猪日增重 

 b：固定效应向量，如：牧场、年季、胎次

 u：随机效应向量，如：个体育种值向量

 e：随机残差向量

X、Z：分别是与固定效应和加性遗传效应对应
的关联矩阵

前提：需要大量测定的数据和三代以上的系谱
资料



Traits性状 Heritability (h2)遗传力

Number farrowed  产仔数 0.10

Number weaned 断奶数 0.10

Birth weight 出生重 0.20

Weaning weight 断奶重 0.20

Feed efficiency 饲料报酬 0.25

Growth rate 生长速度 0.30

Age at puberty 初情期 0.35

Backfat thickness 背膘厚 0.40

Yield of lean cuts 瘦肉率 0.40

Loin eye area 眼肌面积 0.45

常规育种方法局限

u低遗传力性状效果不明显（比如繁殖力，母猪 
使用寿命）

u测定成本高或无法测定性状（抗性、肉质等）
u早期选择效果差（仅仅依靠系谱信息和亲属表 

型）
u无法同时权衡多个性状的育种要求



MBlup分子标记辅助选择

分子育种——将分子生物学技术应用于育种中，在分子水平上进行育种。
通常包括：分子标记辅助育种和遗传修饰育种（转基因育种）。

表现型数据

分子辅助选择

利用表型数据和分子数据的组合，减少试验数量，提高育种效率

分子数据

基因

数量遗传性黑箱

重要基因
分子标记

数量位点QTL
数量遗传性状灰箱

 MBLUP法
分子标记辅助育种



分子标记应用的局限及全基因组选择的产生

v分子标记的数量过少

v分子标记只能解释非常少的遗传方差分量

v基因分型的成本过高

v分子标记/数量性状位点（QTL）的贡献量估计值不稳定

v贡献量大的位点倾向于被高估 

v分子标记贡献量之在家系和控制试验中有意义

v与遗传背景 和（或者） 环境的交互作用显著

v分子标记与QTL的连锁不平衡只存在于独立群体

分子标记应用的局限

v利用全部的SNPs

v同时估计50000个SNPs的贡献量

v解大型线形方程组

解决方案：全基因组选择

分子标记贡献量的估计值 

k̂

利用分子标记
贡献量的估计
值估计其他基
因型的表现型

ikk gGEBV  ̂



当代育种的需求和理念的变化

数据与基因时代

 畜禽集团化时代

消费群体及消费概念

时代
 国家要求

适应国家区域化育种
战略

能够培育更多的种质
资源品系

更加精确的依照自己
的育种目的进行育种

 在竞争更加激烈的市
场中生存



国外生猪的GS应用成果

Ø 采用先进的分子技术进行育种——PIC

Genomic Selection 1.0

采用芯片技术进行GS选育，10年开始进行，
13年已经全面进行选育至今；

采用的是一步法GS，效果十分明显

Genomic Selection 2.0
利用高通量测序技术、人工智能AI、芯片技术等进行猪场
育种。从2013年开始，做了大量的GWAS、克隆及基因
编辑等实验，试图找出主效QTN，为下一个时代进行技
术储备

育种是个需要检测且持续的过程，需要大量的投入，但
是回报也是动人的

     育种方面的研究投入大约为3亿美金



美国科宝公司：

u2008年开始与Hendrix、USDA合作5年，共投入研发资金1千万美元；2012年又与Hendrix签订
了持续合作的备忘录

u与常规选育比较， 研究GS方法在育种群体重、胸肌重及腿病选育提高中的应用效果

uGS技术全面纳入常规育种体系

GS选育效果-3年

u 受选择的16个性状中，蛋重、蛋黄重、蛋壳颜色、产蛋量等14个性

状的GS选择效果均优于传统家系选择。

GS

传统

国外家禽产业的GS应用



中国荷斯坦牛GS项目

4500

5500

2012年 2014年

中国荷斯坦牛平均年产奶量项目背景：

• 2012年，在农业部支持下，由中国农大承担，北京康普森参与，中国荷斯坦

牛GS技术平台的研发；

• 建立参考群体（7183头母牛+273公牛），利用SNP芯片技术，对全国26个

公牛站中的1547头进行遗传评估，选出724头优秀青年公牛；

• 该项目整体提升了我国奶牛育种水平，我国荷斯坦牛平均年产奶量从2010年

的4500kg提高到2014年的5500kg；经济效益达21.87亿元；

项目奖项：

• 该技术体系2012年被农业部指定为我国荷斯坦青年公牛遗传评估的唯一方法；

• 中国荷斯坦牛基因组选择分子育种技术体系的建立与应用获得2016年国家科

技进步二等奖；



我国首例采用全基因组选择育种的特级公猪在粤诞生

首例采用全基因组选择技术选育的特级种公猪，已经配种应用。



北京油鸡GS选育

参考群

1000只

北京油鸡  (50:250)

对照群

三个世代选择
2011年-2014年

全基因组
育种值

随机

全基因组选择



基因组选择的发展



基因组选择的简介

基因组选择的原理及技术细节



猪全基因组选择及其优势

特点：
1 通过芯片可以捕获大量的遗传变异，提高选择的准确率；

2 可对低遗传力和难以度量的性状进行选择，降低测定成本；

3 降低群体的近交增量，防止近交衰退。

4 可以实现早期选育，减少企业后期的投入。

         基因组选择（Genomic Selection, GS）就是利用基因组的遗传标记信息计算育种值用于选种的方法。它就是全基
因组范围上的标记辅助选择，是传统MAS选择的升级。

遗传进展：

技术的主要流程



GS优势-提高选择准确性

因此，GS技术对于肉质、繁殖等低遗传力性状或者常规选育难以测定的性状选育效果更显著。

遗传力 方法 选择准确性 绝对准确性 相对准确性（%）

0.1
blup 0.22

0.101 45.91%
ssblup 0.322

0.3
blup 0.384

0.112 29.26%
ssblup 0.497

0.5
blup 0.449

0.052 11.57%
ssblup 0.502



基因组选择的技术环节及挑战

1 适合育种使用的基因分型技术
• 高质量位点且均匀分布
• 要含有大量与选育性状相关联的主效标记
• 要覆盖现今生产主要使用的品种或品系

2 构建参考群及维护、算法及模型的优化
• 参考群必须和候选群体有较好的遗传联系
• 保证现有群体的全覆盖
• 表型数据准确且有高低分布，系谱要准确
• 可以进行一些模型的定制及算法的优化

技术应用的难点

3 和现有的育种体系对接
• 要符合现有企业的生产流程
• 要让一线的育种人员方便操作
• 要能及时进行相应的育种规划调整
• 场内的自己的遗传参数
• 要有自己可行的选育目标
• 要有相应的数据积累及测定设备

获取个体基因组变异的成本及数据质量是这个技术应用的主要限制
高密度芯片是这个GS分型技术的主流



分子育种芯片设计

GWAS 结果 & 主
要经济性状相关

转录组学候选基因 
& QTL Database

国内使用品种 全基
因组重测序

根据国内主要育种目标及性
状的优先级选取SNP

各品种共有/特有SNP与QTL数据库
及候选基因的相互Mapping

所有SNP 经Illumina XT平台的评分，合格后的SNP 按照均
匀分布、MAF等原则挑选（性状相关位点优先）

Obligatory SNPs 分布均匀并且全基因组覆盖
度高的SNP

分子育种芯片

u 位点分布均匀，多态性好

u 经济性状的功能相关性

    生长性状、繁殖性状及健康性状等相关因果及连锁位点，

增加了芯片的实用性

   筛选位点时使用重测序数据保证了位点在全基因组分布均匀

且有较高的多态性，保证了育种值估计的准确性

    对比筛选了我国代表性的地方品种、国内外高度选育商用

品种的特征位点，可以进行相关品种鉴定工作

u 特异性

    整合了多个合作院所多组学和特殊资源群体的的研究成

果，针对基因组上重组情况对区域位点进行了优化

u 先进性



主要对比的是BLUP、GBLUP、SSGBLUP；养猪企业现在主要使用SSGBLUP方法，进行育种值估计
三个模型的主要形式：

都是基于微效多基因理论，都是混合线性模型的形式
y是表型性状观察值，
b是固定效应向量，
e是随机残差效应向量，e~N(0,Iб2

e)

SNP SNP SNP SNP

相同部分

不同的部分：u是随机加性遗传效应向量

GS分析主要方法及其优点



GS分析主要方法及其优点

       首先BLUP VS GBLUP、SSGBLUP相比，基因组上的遗传关系相较于人为规定的系谱的遗传
关系更加准确的反应的实际的情况；

A 矩阵 预期的亲缘关系矩阵

A matrix Expected rel. matrix

G 矩阵 实际的亲缘关系矩阵

G matrix Actual rel. matrix

       再者，GBLUP VS SSGBLUP相比，准确性相当，但是对于实际生产应用来说性价比更高；芯片的
成本使得实际生产过程中进行基因分型的个体只是一部分。

       如果这个时候我们只利用G矩阵的信息，则无法进行全群的遗传评估；如果回过头利用A阵，准确
性下降；所以有育种的研究者提出了G+A，重新构建H阵的构思，将常规育种和分子育种相结合。
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采用多性状动物模型进行分析

        由于畜禽在进行选育的过程中往往不是针对单个性状。
所以在分析遗传力时，常常会将两个或多个性状结合在一
起进行分析，这样我们可以提高单个性状遗传参数的准确
性。这时就需要用到多性状动物模型，但是由于多性状同
时进行遗传评估会使模型不易收敛而且运行时间较长特别
是在GS选育中。我们通过采用的Pi-BLUP可以很好的解决
这些问题。
       但是在进行GS分析之前，我们需要先对多性状及多性
状之间的遗传相关进行方差组分求解。再得这些随机变量
的方差后，不但可以进行GS的GEBV运算，还可以进行遗
传力，多性状之间的表型相关和遗传相关等重要的遗传参
数的估计。
       这些参数对于我们制定育种目标及综合指数尤为重要。



进行模型的定制及优化

      针对不同性状进行模型的选择，最常用的模型为动物模型。但是对于一些特殊的性状也会采用相应
的模型比如蛋鸡的产蛋时间就会使用重复力模型。
      而且随着畜禽的长久发展很多性状的评估，模型都是固定的。一般进行分析时，按照常规分析将常
用的因子变量放入方程即可。
 
但是随着育种目标的不断丰富，更多的测定数据及环境、生产的信息不断纳入，模型可能会需要进行
相应得到调整。

如果增加了新的变量，首先来看模型是否收敛，如果不收敛就要提出该效应。
如果收敛，我们再通过显著性检验来看加入的因子是否对表型真的有影响：
固定因子，我们采用F检验来判断，是否优化模型
随机因子，推荐使用LRT(似然比检验)进行相关的显著检验，
如果显著则优化模型，如果不显著则提出这个因子
通过上面可以更好的保证模型的无偏性



遗传参数和选择指数优化

Ø 遗传参数和综合选择指数的优化

       通过基因分析，能够更加精确的求出不同性
状的遗传方差，进而求出企业群体自身的遗传参数。

       综合选择指数是企业实现自身选育目标的基
础，在得到其自身场内的遗传参数后。只需客户提
供我们当前的猪场群体生产性能参数 、管理技术
参数、市场经济参数数即可根据性状边际效益和性
状表现贴现值的算法计算最符合客户需求的选择标
准。



GS应用流程-样本采集及管理

样本采集、保存及运输规范



GS应用流程-检测方案制定



康普森遗传评估平台—和现场对接

  康普森遗传评估平台是基于JavaScript和Python、MySQL等技术搭建的云端遗传评估系统，主要的运算内核基于中国农业大

学开发的Pi-BLUP程序。主要目的是为企业提供高效率的育种化服务，所以其中包括企业和人员管理、育种模型制定、遗传评估

（BLUP、GBLUP、SSBLUP等）、项目管理、客户上次数据逻辑检验等功能。可以有效的提升，GS项目过程中的沟通及效率。



基于芯片的育种服务

育种群体

DNA样本

家系构建与系谱纠偏品种鉴定及纯度分析

表型和系谱数据库

基因分型芯片

全基因组选育

估算个体GEBV（基因
组育种值），对核心
育种场猪种进行精准
选育

鉴别核心群体的品种
及是否混有别的血统
的猪种，降低育种和
引种风险

准确鉴定核心群体之间的亲
缘关系，优化和修正系谱中
的错误、缺失等，使核心群
体更好的进行育种规划

特殊基因检测

发现优势及劣势基因
例如氟烷基因、抗腹
泻基因等，评估个体
育种价值



芯片进行育种服务流程

客户将要检测的样本及样本相关数据发送北京康普森，
会有专门对接的技术支持和专业的实验人员进行

客户样本寄送与入库备份

对客户提供的样品进行DNA提取及质控，
保证芯片实验的成功和数据的质量

DNA提取和质检

使用国际先进基因芯片检测平台，高效高质的对
客户的样本进行基因分型实验

基因芯片检测实验

利用康普森生物数据分析集群对客户的数据进行个性化的育
种分析；并按时发送结果，保证客户的育种周期

数据分析，进行分子育种



利用芯片如何进行分子育种服务
GS为中国的企业打开了一扇大门
如何进行基因组选择？
客户能得到哪些价值？



GS分析的主要流程

        利用参考群的数据，进行企业自身的选育模型及H
阵构建的参数调整。

    一般采用SSBLUP及多性状选育的模型，芯片作为主要的基因获取工具

A = b1*(0,1,2)+b2*(0,1,2)+b3*(0,1,2)+…+bn*(0,1,2)



整体技术路线

项目整体思路：应用目前

前沿的技术手段结合企业育种的

需求，我们以构建常规遗传评估

和基因组选择全面整合的“种猪

高效分子育种体系”为目标，进

行育种板块的技术升级及研发合

作。



第一阶段：针对核心育种群体，个性化定制分子育种策略

Ø 基于常规选育方法遗传评估优化
Ø 从分子层面上优化核心育种群体
Ø GS育种体系的建立，实现常规与分

子选育的结合。
Ø完成系谱、表型、样本库（功能样本

库）的建立



GS分析的准备文件

样本对照表

表型文件

需要提前定义好缺失值的问题（为空或者用NA）

系谱文件



GS应用流程-芯片检测分析



GS优势-早期选择，降低成本

选育技术
初选       

（10日龄）
第二次选择

（21-45days）
终测数量
(150days) 留种数量 技术优势

PBLUP

留50%，约
3600 1500（♂） 1200（♂）  35 150日龄测

定后方可进
行种猪选留7000 2800（♀） 2400（♀） 400

SSBLUP

留50%，约
3600 1800（♂） 300（♂） 35 在45日龄前

即可进行种
猪选留工作7000 1200（♀） 800（♀） 400



GS优势-早期选择，降低成本

GS技术降低测定成本：

公猪淘汰收入方面：在国内淘汰公猪的价格一般在肥猪价格的三分之二，如按肥猪价格14元/kg,则
每头肥猪损失约500元，因此通过早期选择可增加公猪收入（1500-300)×500=60万。
饲料成本方面：通过GS早期选择后，不进行留种的种猪可在60kg销售，比常规100公斤测定
后销售约节省饲料100 公斤，每公斤饲料2.5元计算。即（3000-300-800）×100×2.5=47.5万元；
猪只疫苗成本降低：通过早期种猪选择可减少疫苗成本约（3000-300-800)× 25    =4.75万元
猪只损失降低：
人工饲养成本降低：
栋舍利用率提高：

GS技术投入：3000×198=59.4万元

综上所述：育种带来的遗传进展是可累加的，因此GS技术给企业带来的效益远远大于投入。



基于芯片的特殊基因（因果位点）检测

基因 QQ Qq qq 效应 育种建议

肌间脂肪 260 0 0 Q等位基因有利于肌间
脂肪增加 已选纯

脂肪酸组成 260 0 0 Q等位基因增加C18:1
比例,降低C18：0比例 已选纯

酸肉基因 260 0 0 q等位基因导致酸肉 已选纯

氟烷基因 235 25 0 q等位基因造成应激 有25头杂合子,可以根据血缘关系迅速
选纯

多肋骨数基
因 0 84 176 Q等位基因型增加0.5

根胸椎

无QQ纯合个体，需要从84个杂合子中
产生QQ纯合子，考虑血缘情况下增加

Q的频率

体长基因 0 24 236 Q等位基因型增加5.8
厘米体长

无QQ纯合个体，需要从24个杂合子中
产生QQ纯合子，考虑血缘情况下增加

Q的频率
抗仔猪腹泻

基因 130 90 40 QQ基因型具抗仔猪腹
泻潜力 尽量提升QQ个体频率

         让客户更加了解自身群体的种质资源。通过育种技术降低有害基因及提
升有利基因频率。后期特殊基因的群体还可以用于专业商品化品系及配套系的
研发。特别在当前非洲猪瘟较为严重的时期，可以让企业通过冻精、生物克
隆、生产管理等方面提前对优势基因的个体进行保护。



基于芯片技术的系谱纠偏

ü 引种时系谱混乱
ü 现场种畜耳标脱落，身份不明
ü 人工授精操作不规范
ü 人为记录的失误

孟德尔错误原理
       基于孟德尔遗传定律，即每个遗传位点的等位
基因均以孟德尔遗传方式由亲本传递给后代。在疑
似亲本和疑似后代个体所构成的待检测亲子对间，
可对每一个双等位基因的遗传位点用如下规则进行
孟德尔错误判定：
       理论上只要100个左右合适的标记，就能得到
准确率为99.99%以上的判断。

         一般在进行SSBLUP过程中，会对有基因型
的个体进行系谱检验。这些有基因型的个体后
期大多会留种，所以开展GS的企业能大大降低
系谱错误对企业生产造成的影响。



基于芯片的家系构建

ü解析群体中个体间的基因组亲缘关系
ü为后续配种方案提供参考依据
ü帮助企业科学的构建家系
ü所有分析均基于全基因组数据，降低系谱不全

或错误带来的分析误差

VanRaden 2008 Efficient Methods to Compute Genomic Predictions



基于基因组亲缘关系的家系构建

家系A

公猪（2头） DD17007090 DD17006599 　 　 　 　

母猪（14头）
DD17007094 DD17007093 DD17006979 DD17006982 DD17006977 DD17006602
DD17006605 DD17007507 DD17006478 DD17007182 DD17006421 DD17007183
DD17007506 DD17006813 　 　 　 　

家系B

公猪（6头） DD17006513 DD17006444 DD17006443 DD17006690 DD17006512 DD17006412

母猪（14头）
DD17006517 DD17007573 DD17006922 DD17006750 DD17007529 DD17006447
DD17006448 DD17006748 DD17006751 DD17006996 DD17006747 DD17006668
DD17006482 DD17007568 　 　 　 　

家系C

公猪（2头） DD17006637 DD17007107 　 　 　 　

母猪（16头）
DD17006639 DD17006640 DD17006572 DD17006594 DD17007229 DD17007133
DD17007111 DD17006668 DD17007231 DD17007132 DD17007134 DD17006652
DD17007182 DD17007183 DD17006482 DD17006478 　 　

家系D

公猪（3头） DD17006463 DD17006495 DD17007194 　 　 　

母猪（14头）
DD17006467 DD17006466 DD17006620 DD17007103 DD17007064 DD17007200
DD17007298 DD17006500 DD17007104 DD17007203 DD17006482 DD17006499
DD17007302 DD17007199 　 　 　 　

家系E
公猪（5头） DD17006820 DD17006821 DD17006831 DD17006818 DD17006408 　

母猪（10头）
DD17006822 DD17006825 DD17006834 DD17007520 DD17007521 DD17006833
DD17006405 DD17006832 DD17006813 DD17006594 　 　

家系F

公猪（2头） DD17006734 DD17007249 　 　 　 　

母猪（17头）
DD17006915 DD17006908 DD17007236 DD17007088 DD17006539 DD17007086
DD17006459 DD17006540 DD17006904 DD17007252 DD17006439 DD17006457
DD17006706 DD17006708 DD17006458 DD17006438 DD17006801 　

家系G

公猪（2头） DD17006544 DD17006541 　 　 　 　

母猪（16头）
DD17006547 DD17006549 DD17007125 DD17007268 DD17007165 DD17007364
DD17006555 DD17007266 DD17006554 DD17007162 DD17007163 DD17006559
DD17006556 DD17007158 DD17007366 DD17006807 　 　

家系H

公猪（4头） DD17006577 DD17006762 DD17006578 DD17006607 　 　

母猪（13头）
DD17006584 DD17006678 DD17006877 DD17006801 DD17006798 DD17006614
DD17006807 DD17006900 DD17006618 DD17006892 DD17006616 DD17006802
DD17006594 　 　 　 　 　

其他 母猪（17头） DD17007035 DD17007411 DD17007607 DD17007451 DD17007207 DD17007434

         客户引入种猪时，有12个
血统。而从基因组亲缘关系上，
该群体只有8个左右的家系。
         这样可以让客户在制定育
种计划时，更加科学的减少近
交增量。
          对于实行GS的企业来说，
该技术还能应用于纯系的选配
环节，进一步的降低近交增量
的问题。



基于芯片血统纯度分析

bmx5 du7 ehl6 ehl21

bmx5 1 0.3617 0.5963 0.4157

du7 0.3617 1 0.3479 0.4468

ehl6 0.5963 0.3479 1 0.458

ehl21 0.4157 0.4468 0.458 1

CK_bmx1 0.8442 0.3635 0.595 0.4178

CK_bmx2 0.7194 0.3533 0.6053 0.4144

CK_bmx3 0.7325 0.3606 0.5968 0.4217

CK_bmx4 0.7158 0.3549 0.5993 0.4209

CK_du1 0.3592 0.7572 0.3483 0.4442

CK_du2 0.3569 0.7506 0.3474 0.444

CK_du3 0.356 0.6533 0.351 0.4518

CK_du4 0.3571 0.6292 0.3533 0.4527

CK_ehl2 0.5942 0.3565 0.7232 0.4631

CK_ehl3 0.5943 0.3451 0.7512 0.4553

CK_ehl4 0.5983 0.3549 0.6989 0.4659

PCA 聚类分析 全基因组遗传相似度分析



第二阶段：针对企业产业布局，搭建“高效分子育种体系”

Ø 利用生物信息技术对重要性状的关联基因、位点进行挖掘，构建企业自身群体的功能性基因及标记数据库
Ø 合作开发，完成“高效的分子育种体系”搭建
Ø   建立自主知识产权育种分子标记库，引领国  内育种育种方向，提升行业影响力。
Ø   打造标记辅助选择、专业化商品猪分子选育、育种软件、分子选配等高效分子育种体系，加速自主种猪新  

品系和新配套系开发。




