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基于单倍型匹配率鉴定系谱外祖父的准确性研究
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摘 要： 旨在评估当母亲基因型数据缺失的情况下，不同芯片密度和单倍型窗口长度对外祖父识别准确性的影响，

为利用基因组信息准确构建系谱关系提供可靠技术手段。本研究基于 6 117 头奶牛的基因组芯片数据，分别构建

低密度芯片（5K、10K）和中等密度芯片（20K、50K）数据集，并设置 5、10、35、75 和 120 五种 SNP 窗口长度，将全基因

组划分为连续的单倍型片段并进行单倍型推断。随后，结合子代个体已知的父本基因型信息，剔除与父源完全一

致的单倍型片段以推断母源单倍型序列，并与候选公牛单倍型逐片段比对，计算单倍型匹配率，并选取匹配率最高

的个体作为候选外祖父。同时，选取 345 头谱系信息完整可靠的个体用于方法准确性验证。此外，研究还进一步计

算了个体的亲缘系数与近交系数，以揭示亲缘关系与近交对鉴定方法的潜在影响。结果表明，基于单倍型分段匹

配的识别方法在绝大多数芯片密度与窗口长度的条件下，均可实现 90% 以上的鉴定准确率，其中 20K×35 SNPs的
组合表现最优，准确率高达 98%，方法整体表现出较高的准确性与稳定性。然而，不同组合条件下的最优判定阈值

和准确性存在明显差异，提示芯片密度与窗口长度对方法性能具有重要影响。进一步分析显示，亲缘关系与近交

水平同样显著影响匹配效果与准确性，提示在实际应用中需综合考量群体遗传背景的影响。综上所述，该方法在

母系信息缺失及大规模实际生产群体背景下展现出较高的鉴定准确性，可作为外祖父识别的有效手段。此外，结

合群体遗传背景合理选择芯片密度与窗口长度是提升鉴定效果的关键。

关键词： 奶牛；外祖父；单倍型匹配；SNP 芯片密度；窗口长度；阈值

中图分类号： S823. 2　　　　文献标志码： A　　　　文章编号： 0366-6964（2026）02-0716-12

Accuracy of Maternal Grandsire Discovery Based on Haplotype Matching Rate
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Abstract： This study aimed to develop a haplotype-segment matching-based maternal grandsire 
discovery approach applicable to different SNP array densities and segment window sizes in the 
absence of dam genotypes， thereby providing a reliable technical approach for pedigree reconstruction.  
The study utilized genomic data from 6 117 dairy cows to construct datasets of varying SNP densities， 
including low-density （5K， 10K） and medium-density （20K， 50K） SNP panels.  For each dataset， 
the genome was partitioned into fixed-length haplotype segments of 5， 10， 35， 75， and 120 SNPs， 
followed by haplotype inference.  Based on the known genotypes of the offspring's sire， paternal 
haplotypes were excluded to infer maternal haplotypes， which were then compared with those of 
candidate bulls on a segment-by-segment basis to calculate the haplotype matching rate （HMR）.  The 
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bull with the highest HMR was designated as the putative maternal grandsire （MGS）.  A total of 
345 individuals with complete and validated pedigree information were used to verify method 
accuracy.  Furthermore， genomic relatedness coefficients and homozygosity levels were calculated to 
investigate the potential effects of kinship structure and inbreeding on identification outcomes.  The 
haplotype-segment matching method achieved more than 90% assignment accuracy across most 
combinations of SNP-array density and segment window length.  The 20K array with a 35-SNPs 
window yielded the highest accuracy at 98%， demonstrating robust performance.  Nonetheless， the 
optimal decision thresholds for the haplotype match rate and the resulting accuracies varied 
substantially with parameter settings， indicating that SNP density and window length were key 
determinants of performance.  Additional analyses showed that kinship structure and inbreeding levels 
significantly affected matching performance and assignment accuracy， suggesting that the population 
genetic background should be considered in practical applicatons.  The haplotype-segment matching 
（HSM） -based method demonstrated high accuracy in maternal grandsire identification under 
conditions of missing maternal genotype data， making it a valuable tool for pedigree correction in 
large-scale commercial herds.  Optimizing SNP density and haplotype window length based on the 
genetic background of the population is essential to enhance identification efficiency and robustness in 
practical applications.
Keywords： dairy cattle； maternal grandsire； haplotype matching； SNP chip density； window length； 
threshold
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近年来，随着基因组技术的快速发展与大规模

遗传评估体系的完善，大量公牛的基因分型数据得

以迅速积累，使基于单核苷酸多态（single nucleotide 
polymorphism，SNP）纯合位点冲突的常规亲子鉴定

方法得以广泛应用［1-4］。目前，该方法已帮助数以百

万计的公牛父亲身份得到准确校正，为全球奶牛的

遗传评估奠定了可靠父系基础［5-6］。然而，由于检测

成本等因素的考量，遗传价值相对较低的母牛个体

未能实现大规模的基因分型检测，导致在实际生产

中母系谱系仍存有大量的缺失和错误［7-9］。截至

2018 年 ，美 国 奶 牛 育 种 委 员 会（Council on Dairy 
Cattle Breeding，CDCB）数据库记录的约 220 万头已

基因分型奶牛个体中，父亲身份验证率高达 97%，

而母亲身份验证率仅为 39%［10-11］。因此，大量具有

重要信息价值的母系祖先身份无法得到及时、准确

地校正，在一定程度上限制了母系信息在奶牛遗传

评估与育种决策中的有效利用［12-13］。在此背景下，

外祖父（maternal grandsire，MGS）的准确鉴定不仅

成为弥补母系信息缺失的关键，还能有效提高近交

系数与育种值估计的可靠性［14］。

目前，SNP 位点冲突计数法已用于奶牛外祖父

的鉴定，通过统计候选外祖父与待测个体之间的相

反纯合位点数来判断是否存在祖孙关系。然而，基

于 SNP 位点冲突的外祖父鉴定方法需要足够数量

的相反纯合子信息，当使用低密度芯片或杂交群体

数据时，由于待测 SNP 总数有限且仅利用纯合位点

信息，导致鉴定准确性通常较低［15-18］。近年来，基于

单倍型匹配的外祖父鉴定策略为解决上述问题提

供了新思路［19］。该方法的核心步骤如下：1）首先，

对全部个体采用固定窗口分段的策略将基因组划

分为连续的单倍型片段；2）随后，结合个体已知的

父本基因型信息，剔除与父源单倍型完全一致的片

段，从而推断获得高分辨率的母源单倍型序列；3）
随后，将待测个体的母源单倍型与候选公牛的单倍

型逐段比对，并计算单倍型匹配率；4）当候选个体

与待测个体之间的单倍型匹配率（haplotype match 
rate，HMR）超过预设的经验阈值（如≥35%）时，即

判定该候选公牛为其潜在的外祖父。与传统方法

相比，基于单倍型推断的策略能有效利用包括杂合

位点在内的全部基因型信息，从而显著提高鉴定的

准确率；此外，该方法可在已知的外祖父基础上进

一 步 扩 展 至 外 曾 祖 父（maternal great-grandsires，
MGGS）乃至更远祖先的鉴定。Nani 等［14］已将该方

法整合至美国 CDCB 的日常分析流程中，为 29 万头
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母系信息缺失的个体成功鉴定了外祖父，并通过

“虚拟母本 ID”实现谱系自动链接，使传统估计育种

值（estimated breeding value，EBV）可靠性提高了约

6 个百分点。尽管单倍型方法已在实际应用中展现

出巨大潜力，但其准确性仍受多种因素影响，相关

机制尚缺乏系统研究，主要包括：1）目前尚缺乏芯

片密度与单倍型窗口长度对鉴定准确率影响的系

统性研究；2）外祖父鉴定的判定阈值多依赖经验，

缺乏对于不同信息背景下的最优阈值界定依据；

3）群体内的亲缘结构及近交水平对单倍型方法鉴

定的影响尚缺乏研究分析。

针对上述问题，本研究开展以下工作：1）系统

评估芯片密度与单倍型窗口长度对外祖父鉴定准

确性的影响；2）通过真实数据验证，明确不同信息

条件下的最优阈值范围，并系统评估信息差异对阈

值设定的影响；3）分析群体亲缘结构及近交水平对

单倍型方法鉴定结果的潜在影响，为不同遗传背景

下的应用提供参考。旨在系统评估单倍型法在不

同信息条件下外祖父鉴定的准确性与可行性，为构

建低成本高效的外祖父鉴定方法提供参考。

1　材料与方法

1. 1　试验群体的构建

本研究通过严格的系谱记录与基因组亲子鉴

定筛选出 345 头系谱信息真实、完整的荷斯坦母牛

作为待测子代群体，并进一步划分为：1）阳性验证

组，包括待检验的子代个体及其对应的真实外祖

父，共计 224 对“子代-外祖父”祖孙关系；2）阴性对

照组，仅包含 121 头真实外祖父不在祖先候选群的

子代个体，以评估方法在真实外祖父缺失情况下的

误识风险，即假阳性率（表 1）。待测子代群体的真

实父亲（164 头）、真实外祖父（98 头）和其他无关公

牛（5 510 头），合计共 5 772 头荷斯坦公牛组成候选

的父亲和外祖父群体（表 1）。

1. 2　芯片分型位点的挑选与质控

1. 2. 1　芯片分型位点的挑选　　本研究所有样本

均通过基因芯片完成分型，所采用的芯片包括纽勤

（Neogen）150K、因 美 纳（Illumina）50K 和 硕 腾

（Zoetis）50K。为统一分析标准，提取所有芯片共有

的 20K SNP（19 277 个位点）作为基础集合，依据染

色体长度比例和等间距抽样策略构建 5K（5 479 个

位点）与 10K（10 255 个位点）低密度子集（公式

1、2）；同时，以 Illumina 50K_v2 作为参考模板，并

使用 Beagle 软件对 20K 的芯片数据集进行填充，

最 终 生 成 包 含 49 768 位 点 的 50K 中 等 密 度 数

据集。
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其中，n( )c
( )chr 为染色体 c 的原始 SNP 数目，∑

c

n( )c
( )chr

为全基因组 SNP 总数，N total 为目标 SNP 总量（5 000
或 10 000），n( )c

( )selected 为 从 每 个 染 色 体 计 划 抽 取 的

SNPs个数。

Pi = Pmin + i (Pmax - Pmin) / (n( )c
( )selected + 1)，

i = 1，2，…，n( )c
( )selected （公式 2）

其中，Pmin 为该染色体所有 SNP 的起始位点，

Pmax 为终止位点，n( )c
( )selected 为根据式（1）得到的需在染

色体 c 上保留的 SNP 数量，Pi 为计算得到的抽取位

点坐标。

1. 2. 2　基因组数据质控　　所有数据集均使用

PLINK 软 件 进 行 质 量 控 制 ，参 数 设 定 为 ：--maf 
0. 01，--geno 0. 01，--hwe 1e-6。质控后，所有个体

均通过筛选，各基因分型数据集分别保留 4 942（5K）、

9 411（10K）、18 497（20K）和 43 786（50K）个位点用

于后续单倍型推断与外祖父鉴定分析。

1. 3　固定窗口长度下的单倍型分段与构建

为系统评估单倍型窗口长度对外祖父鉴定的

影响，本研究采用美国农业研究局（USDA-ARS）研

发的  Findhap（v3）程序，通过固定窗口分段策略进

行单倍型推断。该程序将全基因组划分为连续的

表 1　试验群体构成与样本数量

Table 1　Composition and sample size of the experimental population

组别  Group

阳性验证组  Positive group

阴性对照组  Negative group

合计  Total

待测子代  Offspring

224

121

345

对应父本  Sires of offspring

101

63

164

真实外祖父  Confirmed MGS

98

0

98
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单倍型片段，并结合群体聚类与系谱等先验信息进

行迭代优化，以获得分段后的单倍型结果［20-21］。随

后，在 4 种芯片密度（5K、10K、20K、50K）数据集上，

分别设置 5、10、35、75 和 120 个 SNPs 五种窗口长

度，进行单倍型推断并用于后续外祖父鉴定分析。

1. 4　外祖父鉴定方法与准确性评估

本研究基于分段单倍型比对方法，构建候选外

祖父鉴定流程。首先，对每个个体的全基因组按照

预设的固定窗口长度（5、10、35、75 和 120 个 SNPs）
进行分段，构建单倍型片段序列。随后，结合目标

子代个体已知的父本基因型信息，通过剔除与父

本完全一致的单倍型片段，推断获得其母源单倍

型序列。以该母源单倍型为参考模板，在候选公

牛群体中逐一比对，并设置候选外祖父的年龄限

制，即候选个体的出生日期须早于子代个体至少  
3 年，以避免同胞等近亲个体对鉴定结果的干扰。

最后统计各候选个体与子代之间在全基因组范围

内 匹 配 的 单 倍 型 片 段 数 ，并 定 义 单 倍 型 匹 配 率

（HMR）如下：

HMR = HAPm /HAPt （公式 3）
其中，HAPm 为单倍型匹配数，HAPt 为全基因

组的单倍型分段总数。对于每个子代个体，在所有

候选个体中选取 HMR 值最高者，作为其潜在的候

选外祖父。

为确定该方法的最优判定标准，本研究在观察

到的 HMR 值范围内，以 0. 1 为间隔递增设定 HMR
阈值 t，并在每个阈值下进行分类判定：当 HMR≥t
时，判定存在外祖父关系，反之则判定为非外祖父。

在每一阈值设定下，依据个体与真实外祖父的关

系 ，将 鉴 定 结 果 划 分 为 以 下 4 类 ：真 阳 性（true 
positive，TP），即真实存在外祖父关系且被正确识

别；假阳性（false positive，FP），即实际不存在外祖

父 关 系 但 被 错 误 识 别 为 存 在 ；真 阴 性（true 
negative，TN），即真实不存在外祖父关系且未被错

误识别；假阴性（false negative，FN），即真实存在外

祖父关系但未能被正确识别。在此分类基础上，计

算各阈值下的鉴定准确率（accuracy）作为方法性能

指标：

Accuracy = (TP + TN ) / (TP + TN + FP + FN )
（公式 4）

通过遍历全部阈值，确定准确率达到最大时所

对应的 HMR 阈值，并据此设定最优阈值判定界限。

1. 5　基因组亲缘系数与近交系数

为评估亲缘关系与近交水平对单倍型鉴定结

果的影响，本研究基于质控后的 20K SNP 数据集

（共 18 497 个位点），使用 PLINK v1. 9 的 --genome
命令计算个体间的 IBD（identity-by-descent）共享

概率，以衡量其基因组亲缘关系［22-24］。采用 --het
命令计算个体杂合度，并以其互补值表示纯合度

（homozygosity），用 于 评 估 个 体 的 基 因 组 近 交

水平［25-26］。

为进一步比较不同分类结果下个体的亲缘关

系与近交水平差异，依据设定的 HMR 阈值将所有

“个体 -外祖父”组合划分为真阳性（TP）、假阳性

（FP）、假阴性（FN）和真阴性（TN）4 类，分别提取各

类样本并计算其与候选外祖父之间的亲缘系数与

纯合度水平。

2　结 果

2. 1　单倍型窗口长度与芯片密度对  HMR 分布的

影响

HMR 的分布特征在一定程度上反映了方法

的判别能力，并揭示芯片密度、窗口长度及遗传背

景等因素对鉴定效果的潜在影响。为此，本研究

以 345 头系谱完整的待测子代为研究对象，基于

推断的母源单倍型与候选公牛逐一比对，选取匹

配率最高的个体作为候选外祖父，并根据真实外

祖父是否存在于候选群体，将对应的“个体 -候选

外祖父”组合划分为阳性验证组（n=224）与阴性

对 照 组（n=121）。 随 后 ，在 4 种 芯 片 密 度（5K、

10K、20K、50K）与 5 种 窗 口 长 度（5、10、35、75、
120 个 SNPs）的 20 种组合下，比较两组 HMR 的分

布特征（图 1）。

2. 1. 1　HMR 分布的总体特征　　HMR 的总体分

布特征显示，在不同芯片密度与窗口长度的组合

下，除 5K 和 10K 芯片在 75 与 120 个 SNPs 的较长窗

口下出现明显重叠外，其他组合均呈现出 HMR 分

布峰值的清晰分离，且阳性组中个体的 HMR 显著

高于阴性组，表明在大多数组合下候选外祖父是否

在群对应着两个显著不同的匹配率分布模式。此

外，在所有组合中均存在不同程度的分布重叠，表

明基于匹配率阈值的鉴定方法不可避免地会产生

一定比例的假阳性与假阴性个体。

值得注意的是，即便在阳性验证组内部，不同

个体间的匹配率水平亦存在显著差异，尤其在 10K、
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20K 及 50K 芯片密度与窗口长度为 35、75 和 120 个

SNPs 的组合中表现最为明显，部分个体显示出更

高的 HMR 值，表明其与外祖父间可能存在更近的

亲缘关系以及更高的近交水平。

2. 1. 2　芯片密度对 HMR 分布特征的影响　　当

芯片密度由 5K 提升至 20K 时，在中长窗口条件（35、
75 和 120 个 SNPs）下，HMR 分布整体向右偏移，阳

性组与阴性组之间的重叠区域明显减少，且阳性组

中部分个体呈现出匹配率更高的集中分布。表明

芯 片 密 度 的 增 加 提 高 了 个 体 与 外 祖 父 之 间 的

HMR，且两组之间的区分度得到明显提升。相比之

下，在短窗口条件（5和 10个 SNPs）下，整体分布形态

基本保持一致，仅表现为分布的向右偏移，表明短窗

口下芯片密度提升对分布的影响较为有限；当芯片

密度进一步提高至 50K 时，所有窗口条件下的 HMR
分布形态变化趋于稳定，与 20K 水平基本一致，仅表

现为分布的继续右移，表明在芯片密度达到 20K 以

上后继续提升密度对 HMR分布的影响有限。

图 1　不同芯片密度与窗口长度组合下阳性验证组（黄色）与阴性对照组（蓝色）的单倍型匹配率（HMR）分布图

Fig. 1　Distribution of haplotype matching rate （HMR） between the positive validation group （yellow） and the negative 
control group （blue） under different combinations of SNP chip density and haplotype window length
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2. 1. 3　单倍型分段窗口大小对 HMR 分布特征的

影响　　随着窗口长度由 5 个 SNPs 增加至 35 个

SNPs，HMR 整体分布发生左移，阳性组中个体开始

呈现双峰分布，但两组间的分布交汇现象无明显变

化，表明在中短窗口条件下，窗口长度的增加虽降

低了个体与外祖父之间的 HMR，但对组间区分度

影响有限。进一步将窗口延长至 120 个 SNPs 后，

HMR 分布继续左移，阳性组与阴性组的分布趋于

集中，交汇现象加剧。表明窗口长度的增加进一步

降低了个体与外祖父之间的 HMR，同时削弱了阳

性组与阴性组个体在 HMR 上的区分性，使得以固

定阈值划分判定结果中的假阳性与假阴性比例的

同步上升。

2. 2　单倍型窗口长度与芯片密度对鉴定准确率的

影响

本研究为分析不同芯片密度与窗口分段长度

下的最优鉴定阈值及其对应的最大准确性，在 4 种

芯片密度（5K、10K、20K、50K）与 5 种窗口长度（5、
10、35、75、120 个 SNPs）的 20 个组合下分别遍历整

个阈值范围并计算其对应的准确性（图 2）。

图 2　不同芯片密度与窗口长度组合下单倍型匹配率（HMR）与外祖父鉴定准确性的变化曲线

Fig. 2　The variation curve of haplotype matching rate （HMR） and maternal grandsire identification accuracy under 
different combinations of SNP chip density and haplotype window length
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2. 2. 1　鉴定准确率的总体变化趋势　　在所有芯

片密度与窗口长度组合中，准确率均随匹配率阈值

的增加先升高后下降，呈现出单峰曲线的变化特

点，表明在各个组合下均存在最优的判定阈值。其

中 20K 芯片密度与 35 个 SNPs 窗口长度的组合表现

最佳，最高准确率高达 98%。同时，不同芯片密度

与窗口长度组合下的最优匹配率阈值存在差异，提

示在实际应用中需根据芯片信息量与分析策略灵

活 设 定 阈 值 ，以 获 得 更 高 的 鉴 定 准 确 性 和 应 用

效果。

2. 2. 2　芯片密度对鉴定准确率的影响　　随着芯

片密度由 5K 提升至 20K，各分段窗口长度下的最大

准确率均有所提高，但提升幅度因分段长度而异。

在短窗口（5、10 个 SNPs）下，最优阈值对应的最大

准 确 率 提 升 有 限 ，而 在 中 长 窗 口（35、75、120 个

SNPs）下，准确率的提升则更为显著。当芯片密度

进一步提高至 50K 时，75 和 120 个 SNPs 窗口的最

大准确率继续提高，而其余窗口的准确率则略有下

降。表明芯片密度对准确率的提升效果在不同窗

口长度下存在显著差异。此外，随着芯片密度的增

加，达到最大准确率所对应的 HMR 阈值也随之

提高。

2. 2. 3　 单 倍 型 窗 口 长 度 对 鉴 定 准 确 率 的 影 响　　　

　　在相同芯片密度条件下，最优阈值下的最大准

确率随窗口长度的增加呈现出先升高而后下降的

趋势特征。在 5K 芯片密度下，当窗口长度为 10 个

SNPs 时最优阈值所对应的准确率达到最高，而在

其他芯片密度下，最高准确率均出现在长度为 35 个

SNPs 窗口处。这一结果表明，当分段片段过短或

过长时，均会导致鉴定准确率下降。此外，随着单

倍型窗口长度的增加，达到最大准确率所对应的

HMR 阈值随之降低。

2. 3　群体亲缘结构与近交水平对鉴定效果的影响

2. 3. 1　群体亲缘结构对鉴定效果的影响　　为进

一步探究亲缘关系对单倍型鉴定方法的潜在影响，

并确保分析结果的稳定性与代表性，本研究采用多

阈 值 划 分 策 略 ，以 避 免 单 一 阈 值 设 定 下 遗 漏 因

HMR 阈值波动而易被误判的边界个体。以识别效

果最优的 20K×35 个 SNPs 组合为例，选取其准确

率 超 过 95% 时 对 应 的 HMR 阈 值 区 间（18. 8~
23. 0），并基于区间内的每个阈值将所有“个体-外祖

父”组合划分为真阳性（TP）、假阳性（FP）、假阴性

（FN）和真阴性（TN）4 类。挑选在所有阈值下均被

一致判定为 TP（210）或 TN（104）的组合，用于代表

方法在高置信度条件下可准确识别的稳定组合。

FP（17）和 FN（14）组则整合区间内所有的误判组

合，去重后保留唯一结果，以代表该区间内可能出

现的全部错判情况。最终，分别计算 4 类样本中子

代与候选外祖父的基因组亲缘系数（图 3）。

Kruskal-Wallis 检验结果显示，4 组之间存在极

显 著 整 体 差 异（P=1. 33×10-45）。 其 中 TP 组

（0. 28±0. 06）中的亲缘系数显著高于 FN（0. 20±
0. 03，P=2. 00×10-4）、FP（0. 16±0. 03，P=8. 77×
10-8）和 TN 组（0. 11±0. 07，P=3. 26×10-45），表明

TP 组中个体与真实外祖父间具有更近的亲缘关

系。FN 组的亲缘关系显著低于 TP 组但仍显著高

于 TN 组（P=0. 02），进一步分析推断发现，FN 组中

所有个体最高匹配率所对应的候选外祖父均为其

真实外祖父，但由于匹配率未达到阈值而被判为阴

性，说明 FN 组中的真实祖孙关系因亲缘水平偏低

而 被 遗 漏 误 判 。 FP 与 FN（P=0. 37）、TN（P=
0. 19）组的亲缘水平相近，但整体分布仍略高于 TN
组，表明当个体与候选非真实外祖父之间的亲缘关

系较高时可能会导致误判风险的增加。综合 FN 和

FP 组的结果，亲缘关系在 0. 16~0. 21 范围内的个

体组合更易产生假阳性或假阴性的错判。尽管 TN
组中整体的亲缘系数较低，但仍有少数个体对的亲

缘系数过高，进一步分析发现其对应的 HMR 依然

较低，并未被误判为 FP，提示单倍型匹配率除亲缘

关系外，可能还受其他因素影响。

2. 3. 2　近交水平对鉴定效果的影响　　为进一步

分析个体近交水平对单倍型鉴定方法的潜在影响，

本研究同样基于 20K×35 个 SNPs 组合，在准确率

超过 95% 的 HMR 阈值区间（18. 8~23. 0）内，依据

前述分类方法划分并选取 TP、FP、FN 和 TN 四类

个体，计算其纯合度指标（HOM）以评估基因组近交

水平（图 4）。

Kruskal-Wallis 检验结果显示，4 组之间同样具

有极显著的整体差异（P=1. 7×10-7）。其中，TP
（0. 64±0. 02）与 FP（0. 64±0. 01）组的近交水平显

著高于 TN（0. 62±0. 05，PTP-TN=7. 86×10-8，PFP-TN= 
0. 026）与 FN 组（0. 62±0. 01，PTP-FN=0. 003，PFP-FN= 
0. 035），表明高近交水平个体的基因组中同源片段

比例较高，单倍型一致性增强，匹配率随之升高，因

而更易被判定为阳性；而低近交水平个体中重组事

件更频繁，单倍型一致性与匹配率较低，更易被判
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定为阴性。进一步比较显示，TP 与 FP 之间的近交

水平差异不显著（P=0. 81），TN 与 FN 之间亦无显

著差异（P=0. 54），说明 FP 个体在近交水平与匹配

率上与 TP 相近，难以在实际判定中有效区分，因而

更易被误判为假阳性；FN 个体与 TN 接近，同样具

有较低的近交水平和匹配率，在固定阈值下更易被

误判为假阴性。

图 4　不同识别类型下待测个体的纯合度分布图

Fig. 4　Distribution of homozygosity for the tested individuals under different identification categories

图 3　不同识别类型下个体与候选外祖父的基因组亲缘系数分布图

Fig. 3　Distribution of genomic relatedness coefficients between individuals and candidate maternal grandsires under 
different identification categories
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3　讨 论

本研究基于奶牛的真实生产群体，采用分段单

倍型匹配的方法开展外祖父鉴定，系统评估了芯片

密度、单倍型窗口长度及群体遗传背景对系谱外祖

父鉴定准确性的影响，旨在为单倍型鉴定方法的优

化与实际应用提供理论依据和实践参考。

本研究中，该方法在大多数组合下的最高鉴定

准确率均超过 90%，整体表现出较高的准确性和稳

健性，验证了其在大规模奶牛生产群体中的应用可

行性与推广潜力。尤其在低密度芯片条件下，5K 芯

片×10 个 SNPs 窗口长度组合的最高准确率达到

93. 9%，与 VanRaden 等［19］在 3K 芯片条件下报告的

93% 结果相近，表明即便在分型信息有限的情况

下，通过合理设置窗口参数，仍可实现较高的外祖

父鉴定精度，满足实际生产中的应用需求。在中高

密度芯片条件下，50K 芯片×75 个 SNPs 组合的准

确率为 96. 2%，略低于 VanRaden 等［19］报道的 98%，

但当窗口长度进一步优化为 35 个 SNPs 时，准确率

提升至 97. 4%，显示该方法在分型信息丰富的条件

下具备良好的鉴定能力与准确性。需要指出的是，

本研究所设定的窗口长度范围仍有限，部分芯片密

度条件下的理论最优组合可能尚未完全覆盖。此

外，多数组合的最优匹配阈值与 VanRaden 等［19］提

出的 35% 经验值存在明显差异，提示需要根据自身

群体的数据特征灵活调整阈值以进一步提升方法

的适应性和准确性。

为深入探究芯片密度与单倍型窗口长度对外

祖父（MGS）鉴定效果的影响，本研究分析发现不同

窗口长度对芯片密度的响应存在差异，在短窗口

（5、10 个 SNPs）条件下，4 种芯片密度（5K、10K、

20K、50K）的阳性与阴性组 HMR 分布均具备良好

区分度，且整体准确性较高，因而进一步提升芯片

密度所带来的边际效益较低。而中长窗口（35、75、
120 个 SNPs）基础准确率偏低，分布分层较弱，对芯

片密度提升更为敏感，表现出明显的准确率提升。

表明在低成本密度情况下较短窗口的分段更具优

势，而中长窗口对密度变化更为敏感，适用于中高

密度芯片下的精细化判定。当芯片密度进一步增

加至 50K 时，长窗口（75、120 个 SNPs）组合下的准

确率仍有提升，而其他窗口组合下的准确率略有下

降，但整体准确性仍维持在较高水平。分析认为，

短窗口片段内各位点之间的平均遗传距离较近，在

高密度芯片条件下，连锁不平衡（LD）进一步增强，

导致部分单倍型片段在群体中高度一致从而削弱

了个体特异性信息的辨识力，使得无关个体在短区

间内也可能出现随机匹配［27-30］。相比之下，长窗口

覆盖更长的遗传距离和更多的重组事件，导致片段

一致性过低从而降低了个体间的可比性，同样难以

实现有效匹配，但随着芯片密度的不断增加，长窗

口内的连锁结构得到增强，片段的比对可比性和区

分能力提升，最终优化了匹配效果［31-35］。因此，为获

得最佳鉴定效果，需在固定窗口长度下合理控制芯

片密度，避免因密度过高或过低带来的准确性下

降。总体来看，芯片密度越高，各窗口下的平均准

确率越高，而窗口长度对准确性的影响呈现“先升

后降”趋势，大多数组合在 35 个 SNPs 处达到最佳。

此外，芯片密度与最佳判定阈值之间呈正相关关

系，随着密度提高，匹配率上升，需同步提升判定阈

值；而窗口长度越长，由于单倍型一致性降低，HMR
整体水平下降，最优阈值相应偏低。

值得注意的是，HMR 分布结果显示，随着芯片

密度由 5K 提升至 20K，部分组合的单倍型分辨能力

和群体区分度明显增强，阳性验证组中部分个体呈

现出独立的高 HMR 区域。在中长窗口条件下，这

种分层现象愈发明显，分析认为，这与相关个体较

高的近交水平有关，较长窗口更易覆盖近交所导致

的连续纯合片段，从而维持较高的匹配率［36］。相比

之下，非近亲个体由于片段中包含更多重组事件，

在长窗口条件下难以形成稳定的一致性匹配，导致

其 HMR 分布趋近于阴性组。

本研究还分析了群体亲缘背景与近交水平对

单倍型方法鉴定结果的潜在影响，为不同遗传背景

下的应用提供参考。亲缘关系分析表明，亲缘关系

与 HMR 呈现出高度的一致性，在一定程度上解释

了该方法能够清晰反映个体间的亲缘关系，而观察

TN 组个体的亲缘系数虽整体较低，但仍存在极少

部分亲缘系数较高的个体，且其对应的 HMR 仍较

低，提示单倍型匹配率除亲缘关系外，可能还受到

其他因素影响［37-38］。  进一步结合近交水平分析揭

示了群体遗传背景对匹配效果的深层影响，进一步

分析后发现 TN 组中纯合度极低的个体与此前分析

的少数亲缘系数较高的个体高度重合，表明即使个

体与候选外祖父存在较近的亲缘关系，若其基因组

背景杂合程度较高，单倍型片段频繁重组也可能导

致匹配效果减弱［39-40］。因此，在实际应用中，应根据

724



2 期 娄建东等：基于单倍型匹配率鉴定系谱外祖父的准确性研究

群体亲缘结构与个体近交水平动态调整阈值，以提

高方法在复杂群体背景下的鉴定效果［41-42］。

需要指出的是，由于本研究中窗口长度设置有

限，高密度芯片下的理论最优窗口可能尚未被充分

覆盖，当前结果未必代表该条件下的最优准确性。

此外，所采用的 Findhap 软件在进行单倍型推断时

会融合群体聚类与系谱等先验信息进行迭代优化，

因此试验群体的样本规模、基因组数据完整性及系

谱准确性均可能对鉴定结果产生一定影响。鉴于

上述多种因素影响，建议优先筛选具有亲子关系验

证的祖孙关系作为参数优化训练集，可结合本研究

所揭示的芯片密度、窗口长度及遗传背景对鉴定结

果的影响趋势为参考，辅助匹配率阈值的合理设

定，以进一步提升外祖父鉴定方法的准确性与适

用性。

4　结 论

本研究以 6 117 头真实生产奶牛为对象，系统

评估了分段单倍型匹配法在不同芯片密度、窗口长

度及群体遗传背景下的外祖父鉴定性能。结果表

明：1）该方法在绝大多数组合下均可实现超过 90%
的鉴定准确率，其中 20K×35 个 SNPs 组合表现最

佳，准确率达 98%，展现出良好的准确性与稳健性；

2）芯片密度与窗口长度对鉴定效果存在显著影响，

芯片密度越高，平均准确率整体越高，而窗口长度

对准确性的影响呈现“先升后降”趋势，最优匹配阈

值随芯片密度升高而增大，随窗口长度延长而降

低。通过合理搭配芯片密度与窗口长度，并设定合

适的阈值，不仅可优化鉴定效果，还能在降低成本

的同时实现高准确率；3）群体亲缘关系与近交水平

显著影响 HMR 分布与鉴定效果，较高的亲缘关系

和近交水平有助于提高匹配率，但也增加了非真实

祖孙间被误判为阳性的风险；而亲缘关系和近交水

平较低，则更易导致真实外祖父的漏检。因此，通

过结合群体遗传背景合理搭配芯片密度与窗口长

度，并设定适宜的阈值，不仅可优化鉴定效果，还能

在降低成本的同时实现高准确率。该方法为完善

奶牛母系谱系提供了有效途径，为奶牛遗传评估和

育种决策提供可靠支持。
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