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摘 要： 旨在揭示宁夏地区荷斯坦牛繁殖性状的表型规律和遗传特征，为建立宁夏地区荷斯坦牛平衡育种方案提

供理论依据。本研究收集宁夏地区 15 个牧场 2005—2024 年 92 152 头荷斯坦牛的 216 787 条繁殖记录，系统估计荷

斯坦青年牛 4 个、成母牛 9 个繁殖性状（一胎次、二胎次、三胎次）的遗传参数。利用 DMU 软件的平均信息约束最大

似然法（AI-REML）模块，采用单性状动物模型分胎次估计性状遗传力，双性状动物模型估计性状间遗传相关和表

型相关。结果显示，青年牛繁殖性状的遗传力为 0. 097 0（0. 008 0）~0. 500 9（0. 012 9），AFS 最高，CR_h 最低。成

母牛不同胎次繁殖性状的遗传力分别为 0. 007 6（0. 002 5）~0. 150 8（0. 011 6）、0. 010 1（0. 003 4）~0. 149 9（0. 010 2）
和 0. 003 9（0. 005 2）~0. 137 6（0. 013 3），同一性状在不同胎次间的差异较小，且低于青年牛。青年牛繁殖性状间

的遗传相关和表型相关分别为-0. 845 8~0. 835 1 和-0. 550 7~0. 908 4，CR_h 与 IFL_h 呈现最强的负遗传相关

（-0. 845 8）。成母牛同一胎次内，不同性状之间的遗传和表型相关趋势一致，且表型相关低于遗传相关。随着胎

次的增加，DO、IFL_c 及 CI 三者间的遗传相关性越强，而 BW、CS、CE、GL 与其他繁殖性状的遗传相关较弱，可独

立选择。成母牛相邻胎次同一繁殖性状表现出高的遗传相关，提示可能受相同基因的调控；表型相关则始终较低，

说明繁殖性状易受环境影响。宁夏地区荷斯坦牛繁殖性状呈低至中等遗传力，青年牛遗传变异更大。CR_h 与

IFL_h 强负相关，应作为青年牛繁殖指数的核心性状。DO、IFL_c、CI 可联合选育。此外，成母牛繁殖性状可进行

多胎次信息合并评估，以提高选择准确性。本研究为制定宁夏地区荷斯坦牛平衡育种方案提供了科学依据，有助

于实现繁殖性状与其他生产性能的协同改良。
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Abstract： This study aimed to elucidate the phenotypic patterns and genetic architecture of fertility 
traits in Ningxia Holstein cattle， providing a theoretical basis for establishing a balanced breeding 
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program in the region.  We compiled 216 787 fertility records from 92 152 Holstein cattle across 
15 farms in Ningxia during 2005—2024.  Genetic parameter were estimated for 4 heifer traits and 
9 cow traits （first， second， and third parities） using the AI-REML algorithm in DMU.  Single-trait 
animal models were fitted to estimate heritability within parity， whereas bivariate models were used to 
get genetic and phenotypic correlations.  Heifer heritabilities ranged from 0. 097 0±0. 008 to 
0. 500 9±0. 012 9， with AFS the highest and CR_h the lowest.  Heritability estimates for fertility 
traits in cows across the first， second， and third parities ranged from 0. 007 6 （0. 002 5） to 0. 150 8 
（0. 011 6）， 0. 010 1 （0. 003 4） to 0. 149 9 （0. 010 2）， and 0. 003 9 （0. 005 2） to 0. 137 6 （0. 013 3）， 
respectively； differences for the same trait between parities were small and consistently lower than 
those observed in heifers.  Genetic and phenotypic correlations among heifer fertility traits ranged from 
-0. 845 8 to 0. 835 1 and from -0. 550 7 to 0. 908 4， respectively； the strongest negative genetic 
correlation （-0. 845 8） was observed between CR_h and IFL_h.  Within any parity， genetic and 
phenotypic correlations among cow fertility traits showed consistent trends， with phenotypic 
correlations consistently lower than genetic correlations.  As parity increased， genetic correlations 
strengthened among DO， IFL_c， and CI， whereas BW， CS， CE and GL exhibited weak genetic 
correlations with other fertility traits and can be selected independently.  The same fertility trait 
measured in adjacent parities showed high genetic correlations， indicating that it is largely controlled 
by the same gene， whereas the phenotypic correlations remained low， suggesting that the trait is 
strongly influenced by environmental factors.  Fertility traits show low-to-moderate heritability in 
Ningxia Holstein cattle， with greater genetic variation in heifers.  CR_h and IFL_h are strongly and 
negatively correlated and should be treated as core traits in a heifer fertility index.  DO， IFL_c， and CI 
can be selected jointly， and multi-parity records for cow fertility traits can be combined to increase 
selection accuracy.  This study provides scientific basis for developing a balanced breeding programs 
for Holstein cattle in Ningxia and facilitates the simultaneous improvement of fertility and productive 
performance.
Keywords： dairy cattle； reproductive traits； animal models； heritability； genetic correlation
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奶牛繁殖性状是具有重要经济价值的功能性

状，涵盖初配日龄、初产日龄、配种受胎率、产犊间

隔、产犊难易等，对于奶牛产业的可持续发展至关

重要［1-3］。然而，繁殖性状通常表现为低遗传力及复

杂的表型变异，易受环境、管理及生理因素影响，导

致遗传评估的精准性面临挑战［4-7］。宁夏地区作为

我国西北重要的奶牛养殖基地，其独特的半干旱气

候条件及集约化饲养模式可能对荷斯坦牛繁殖性

能产生特异性影响［8，9］。目前，相较国内其他地区呈

现的繁殖性状的遗传参数结果，宁夏地区荷斯坦牛

繁殖性状的遗传参数研究仍较匮乏，不同地区之间

的遗传参数结果是否存在差异，尚需进一步研究。

繁殖性状遗传参数的准确估计是实施基因组

选择及优化育种方案的重要基础［10，11］。随着统计遗

传学方法与基因组学技术的革新，奶牛繁殖性状遗

传参数估计精度显著提升［12］。目前，国内外关于奶

牛繁殖性状遗传参数估计的研究较多。 Jamrozik
等［13］指出，加拿大荷斯坦牛繁殖性状的遗传力普遍

较低，其中初配日龄的遗传力为 0. 13。Du 等［14］研

究 发 现 ，犊 牛 存 活 率 的 遗 传 力 范 围 为 0. 002~
0. 136，属于低遗传力性状，不同存活阶段之间的遗

传相关为 0. 399 1（2~30 d 至 451~750 d）至 0. 998 5
（361~450 d 至 451~750 d），表 型 相 关 为 0. 147 6
（2~30 d 至 451~750 d）至 0. 958 2（361~450 d 至

451~750 d）。在中国不同地区荷斯坦牛群体的研究

中 ，已 证 实 显 著 存 在 基 因 -环 境 互 作（G×E）效

应［15-17］，表明了分区域开展遗传参数估计的必要性。

本研究旨在基于宁夏地区规模化牧场荷斯坦
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牛的繁殖记录，采用多性状动物模型及约束最大似

然法（REML），分别估计荷斯坦青年牛和成母牛不

同胎次繁殖性状的遗传参数，研究结果将为宁夏地

区荷斯坦牛遗传评估体系的完善提供理论依据，同

时为区域性育种目标的制定及基因组选择技术的

本土化应用奠定基础。

1　材料与方法

1. 1　试验数据

采集宁夏地区 15 个规模化牧场 2005—2024 年

的 216 787 条 产 犊 数 据 、174 806 条 配 种 数 据 、

100 913 条系谱数据。繁殖性状数据包括：个体号、

出生日期、场、产犊日期、性别、单双胎、胎次、产犊

难易、犊牛初生存活状态；配种数据包括：个体号、

场、胎次、出生日期、配种日期、配种次数、与配公

牛。共包含 13 个繁殖性状，分别是初配日龄（age at 
first service，AFS）：首次配种日期与其出生日期的

间隔天数；初产日龄（age at first calving，AFC）：牛

只 初 次 产 犊 的 日 龄 ；青 年 牛 首 末 次 配 种 间 隔

（interval from first to last inseminations in heifer，
IFL_h）：青年牛首次配种日期与配妊日期之间的间

隔天数；青年牛首次配种受胎率（conception rate of 
first insemination in heifer，CR_h）：在配种后是否妊

娠，为二分类性状，妊娠记录为 1，未妊娠记录为 0；
空怀天数（days open，DO）：各个泌乳期经产母牛前

次产犊日期与随后的最后一次配种日期之间的间

隔天数；产犊间隔（calving interval，CI）：成母牛连续

两次产犊的间隔天数；妊娠天数（gestation length，
GL）：妊娠前末次配种日期与下一胎次产犊日期之

间的间隔天数；产犊后至首次配种间隔（interval 
from calving to first insemination，ICF）：产犊日期与

该胎次首次配种日期的间隔天数；成母牛首末次配

种 间 隔（interval from first to last inseminations-in 
cow，IFL_c）：成母牛首次配种日期与配妊日期之间

的间隔天数；成母牛首次配种受胎率（conception 
rate of first insemination in cow，CR_c）：在配种后是

否妊娠，为二分类性状，妊娠记录为 1，未妊娠记录

为 0；产犊难易（calving ease，CE）：奶牛分娩胎儿的

容易程度；犊牛初生重（birthweight，BW）：犊牛出生

后的体重；犊牛存活率（calf survival，CS）：犊牛出生

后是否存活，二分类性状，存活记录为 1，死亡记录

为 0。对原始数据进行质控，质控标准为：1）场内有

数据记录的年份>3 年；2）初配日龄在 270~900 d；

3）初 产 日 龄 在 500~1 100 d；4）空 怀 天 数 在 20~
450 d；5）妊娠天数在 240~310 d；6）首末次配种间

隔在 0~400 d；7）产犊后至首次配种间隔在 20~230 d；
8）犊牛初生重在 20~60 kg；9）产犊间隔>280 d。
1. 2　遗传评估模型

本研究所有计算均基于 DMU 软件的（AI）- 
REML 方法，采用单性状动物模型估计青年牛和不

同胎次成母牛繁殖性状的遗传参数，双性状动物模

型估计不同胎次繁殖性状间的遗传相关和表型

相关。

固定效应模型：

Y = YPGN + CN + PNJ + CDNJ + CDS +
AFc + AFs + XB + A + E

其中，Y 为各性状观测值，YPGN 为与配公牛，

CN 为场-出生年，PNJ 为配种年-季，CDNJ 为产犊

年-季，CDS 为单双胎，AFc为初产月龄，AFs为初配

月龄，XB 为性别，A 为个体加性效应，E 为随机

残差。

AFC = CN + PNJ + CDNJ + AFs + XB +
A + E；

AFS = CN + PNJ + AFc + AFs + A + E；

BW = YPGN + CDNJ + XB + ID + E；

CE = YPGN + CDNJ + XB + ID + E；

CI = YPGN + CN + PNJ + CDNJ + ID + E；

CR_c = YPGN + CN + PNJ + ID + E；

CR_h = YPGN + PNJ + AFs + A + E；

CS = YPGN + CN + CDNJ + XB + ID + E；

DO = CN + PNJ + CDNJ + ID + E；

GL = YPGN + CN + PNJ + CDNJ + AFc +
ID + E；

ICF = CN + CDNJ + AFc + AFs + ID + E；

IFL_c = CN + PNJ + CDNJ + ID + E；

IFL_h = YPGN + PNJ + AFs + A + E；

模型 1：单性状动物模型

Y = Xb + Za + e
式中，Y 为表型观测值；b 为系统环境向量（包

括场-出生年效应、与配公牛效应、配种年-季效应、

产犊年-季效应、单双胎效应、初产月龄效应、初配月

龄效应、性别效应）；a 为加性遗传效应向量；e 为随

机残差效应向量；X、Z分别是 b 和 a 的关联矩阵。

模型 2：双性状动物模型
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式中，yi为第 i个繁殖性状的观测值向量；bi为第

i个繁殖性状的固定效应向量，包括场-出生年效应、

与配公牛效应、配种年-季效应、产犊年-季效应、单

双胎效应、初产月龄效应、初配月龄效应、性别效

应；ai为第 i个繁殖性状的加性遗传效应向量；ei为第

i 个繁殖性状的随机残差效应向量；Xi和 Zi分别为 bi

和 ai的关联矩阵。

1. 3　遗传力估计和方差组分估计

通过各模型估计出繁殖性状的方差和协方差，

则遗传力、遗传相关、表型相关和标准误使用的公

式如下。

遗传力计算公式：

h2
i = σ 2

ai

σ 2
pi

式中，σ 2
pi

= σ 2
ai

+ σ 2
ei
，σ 2

ai
为加性遗传方差，σ 2

ei
为残差方

差，σ 2
pi
为表型方差。

遗传相关的计算公式：

rA = Cov ( a1，a2 )
σ 2

a1 σ
2
a2

式中，rA 为性状的遗传相关，Cov ( a1，a2 )为性状 a1，

a2 的加性效应协方差，σ 2
a1 为性状 a1 的加性方差，σ 2

a2

为性状 a2 的加性方差。

表型相关的计算公式：

rP = Cov ( p1，p2 )
σ 2

p1 σ
2
p2

式中，rP 为性状的表型相关，Cov ( p1，p2 )为性状 p1，

p2 的表型协方差，σ 2
p1 为性状 p1 的表型方差，σ 2

p2 为性

状 p2 的表型方差。

遗传相关标准误的计算公式：
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2　结 果

2. 1　宁夏地区不同胎次荷斯坦牛繁殖性状的描述

性统计

宁夏地区不同胎次荷斯坦牛各繁殖性状表型

的描述性统计如表 1 所示。配种受胎率随着胎次的

增加逐渐降低，空怀天数延长，奶牛的繁殖效率呈

现下降趋势。奶牛的平均初配月龄为 15 月龄，平均

初产月龄为 25 月龄，表明牧场繁殖管理较为规范，

初产时间处于合理范围。一胎次初生犊牛的平均

体重为 36. 403 kg，平均空怀天数为 117. 357 d，妊娠

天 数 为 274. 130 d，产 犊 后 至 首 次 配 种 间 隔 为

71. 571 d。二胎次奶牛犊牛平均初生重 39. 306 kg，
呈现上升趋势，说明经产牛所产犊牛的生长发育基

础更优，犊牛的平均存活率为 0. 941，犊牛护理与培

育水平良好，平均产犊间隔为 396. 268 d。三胎次奶

牛平均产犊间隔 399. 228 d，提示需加强高胎次牛产

后繁殖管理，平均妊娠天数 275. 682 d，平均空怀天

数 125. 645 d，空怀天数延长，提示应针对性优化经

产牛的营养调控与繁殖管理策略。

2. 2　宁夏地区荷斯坦牛繁殖性状遗传参数估计

2. 2. 1　宁夏地区荷斯坦青年牛与不同胎次成母牛

繁殖性状的遗传力　　荷斯坦青年牛与不同胎次

成母牛繁殖性状的方差组分和遗传力见表 2。荷斯

坦青年牛繁殖性状的遗传力为 0. 097 0（0. 008 0）~
0. 500 9（0. 012 9）。荷斯坦成母牛不同胎次繁殖性

状 的 遗 传 力 分 别 为 0. 007 6（0. 002 5）~0. 150 8
（0. 011 6）、0. 010 1（0. 003 4）~0. 149 9（0. 010 2）和

0. 003 9（0. 005 2）~0. 137 6（0. 013 3），低于青年牛。

第一胎次荷斯坦成母牛 ICF、BW、CE 及 CS 性状的

加性遗传方差高于第 2 胎次和第 3 胎次，而 CR_c、
DO、IFL_c和 GL 没有明显的变化。

2. 2. 2　荷斯坦青年牛繁殖性状的遗传相关和表型

相关　　荷斯坦青年牛繁殖性状的遗传相关与表

型相关如表 3 所示。AFS 与 AFC、CR_h 存在低至

中等的遗传相关，范围为 0. 177 3~0. 550 4，AFC 与

IFL_h 存在较高的遗传相关 0. 835 1，CR_h 与 AFC、

IFL_h 存在负遗传相关-0. 845 8~ -0. 692 0。青

年牛各繁殖性状间的表型相关与遗传相关趋势一

致，为-0. 550 7（IFL_h 和 CR_h）至 0. 908 4（IFL_h
和 AFC 之间为正相关），但低于遗传相关。

2. 2. 3　相同胎次荷斯坦成母牛繁殖性状间的遗传

相关和表型相关　　荷斯坦成母牛繁殖性状之间

的遗传相关与表型相关如表 4、表 5 和表 6 所示。

一、二、三胎次荷斯坦成母牛繁殖性状间的遗传相

关分别为 -0. 768 8（CR_c-IFL_c）~0. 964 2（DO-
IFL_c）、-0. 881 6（CR_c-IFL_c）~0. 990 4（DO-
IFL_c）和 -1. 000 0（CR_c-DO）~0. 937 0（DO-
IFL_c）；表型相关分别为-0. 533 0（CR_c-IFL_c）~
0. 985 9（DO-IFL_c）、-0. 544 0（CR_c-IFL_c）~
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0. 989 1（DO-IFL_c）和 -0. 543 3（CR_c-IFL_c）~
0. 988 1（DO-IFL_c）。DO、IFL_c 与 CI 之间存在强

的正遗传相关，而这些性状与 CR_c 之间存在强的

的负遗传相关。表型相关与遗传相关方向完全一

致，但数值更小。

2. 2. 4　不同胎次成母牛相同繁殖性状的遗传相关

和表型相关　　不同胎次荷斯坦成母牛相同繁殖

性状的遗传相关与表型相关如表 7 所示。成母牛繁

殖性状不同胎次之间有着较高的遗传相关，除 CS
性状第 1 胎次与第 2 胎次间遗传相关为 0. 190 4，CE

性状第 1 胎次与第 3 胎次间遗传相关为 0. 344 3 外，

其他不同胎次荷斯坦成母牛相同繁殖性状的遗传

相关为 0. 693 6 ~ 1. 000 0，呈现出高的遗传相关，

提示不同胎次相同繁殖性状可能受相同基因调控。

不同胎次相同繁殖性状间的表型相关则始终较低，

说明繁殖性状易受环境影响。

3　讨 论

3. 1　宁夏地区荷斯坦牛繁殖性状的表型分析

本研究系统整理分析了宁夏地区荷斯坦牛繁

表 1　宁夏地区不同胎次荷斯坦牛繁殖性状的描述性统计

Table 1　Descriptive statistics of fertility traits in Holstein cows across different parities in Ningxia

性状
Trait
AFS/d
AFC/d
CR_h
IFL_h/d
BW/kg

CI/d

CR_c

DO/d

CS

CE

ICF/d

IFL_c/d

GL/d

胎次
Parity

1
1
1
1
1
2
3
2
3
1
2
3
1
2
3
1
2
3
1
2
3
1
2
3
1
2
3
1
2
3

数据量
Number
64 423
61 628
64 685
64 605
53 086
34 203
20 211
46 631
27 299
57 405
40 619
22 722
36 617
26 311
14 110
70 061
46 811
27 131
60 488
41 132
24 989
55 186
30 459
16 520
36 606
26 320
14 109
66 240
45 271
26 435

平均值
Mean

455. 474
751. 874

0. 571
24. 142
36. 403
39. 306
39. 736

396. 268
399. 228

0. 272
0. 243
0. 223

117. 357
122. 194
125. 645

0. 908
0. 941
0. 934
1. 162
1. 095
1. 103

71. 571
69. 997
70. 434
46. 978
54. 024
57. 193

274. 130
275. 332
275. 682

标准差
SD

76. 036
88. 348
0. 495

45. 138
4. 877
5. 539
5. 872

76. 872
72. 767
0. 445
0. 429
0. 416

67. 776
68. 649
69. 226
0. 289
0. 236
0. 249
0. 528
0. 401
0. 417

11. 222
10. 167
10. 259
67. 554
68. 835
69. 421
6. 225
6. 512
6. 569

变异系数
CV

0. 167
0. 117
0. 867
1. 870
0. 134
0. 141
0. 148
0. 194
0. 182
1. 637
1. 764
1. 868
0. 578
0. 562
0. 551
0. 319
0. 251
0. 267
0. 455
0. 366
0. 378
0. 157
0. 145
0. 146
1. 438
1. 274
1. 214
0. 027
0. 024
0. 024

最小值
Min
270
502

0
0

20
20
20

280
280

0
0
0

27
24
23
0
0
0
1
1
1

20
20
20
0
0
0

240
240
240

最大值
Max
896

1 100
1

400
60
60
60

1 567
1 090

1
1
1

450
450
448

1
1
1
5
5
5

225
196
207
400
400
400
310
310
310
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表 2　宁夏地区荷斯坦青年牛与不同胎次成母牛繁殖性状的遗传力

Table 2　Heritability of fertility traits in Holstein heifers and cows across different parities in Ningxia

胎次
Parity

青年牛 Heifer

一胎次
First parity

二胎次
Second parity

三胎次
Third parity

性状
Trait

AFS
AFC
CR_h
IFL_h

BW
CR_c
DO
CS
CE
ICF

IFL_c
GL
BW
CI

CR_c
DO
CS
CE
ICF

IFL_c
GL
BW
CI

CR_c
DO
CS
CE
ICF

IFL_c
GL

加性方差
Additive 
variance

141. 922 2
404. 265 9

0. 019 4
242. 149 1

2. 959 1
0. 001 3

58. 260 1
0. 002 1
0. 014 0
5. 038 3

50. 947 7
2. 810 8
2. 847 3

454. 663 9
0. 003 2

105. 888 3
0. 000 5
0. 005 6
2. 000 6

88. 522 4
1. 894 2
2. 228 6

490. 428 5
0. 001 2

19. 218 3
0. 000 4
0. 005 7
1. 415 1

17. 051 7
2. 430 9

残差方差
Residual
variance

141. 430 7
1 259. 899 9

0. 180 9
1 274. 303 0

16. 662 8
0. 174 8

4 141. 114 7
0. 078 3
0. 231 9

93. 744 9
4 114. 088 2

27. 989 4
22. 431 6

2 579. 480 1
0. 165 8

4 476. 228 2
0. 053 5
0. 147 9

76. 760 5
4 471. 001 9

32. 692 3
26. 125 5

3 073. 025 7
0. 161 7

4 435. 810 4
0. 059 1
0. 163 6

79. 120 0
4 414. 020 0

31. 921 2

表型方差
Phenotype 

variance
283. 352 8

1 664. 165 8
0. 200 3

1 516. 452 2
19. 621 9
0. 176 2

4 199. 374 7
0. 080 4
0. 245 9

98. 783 2
4 165. 035 8

30. 800 2
25. 278 9

3 034. 144 0
0. 169 0

4 582. 116 5
0. 054 0
0. 153 4

78. 761 1
4 559. 524 3

34. 586 4
28. 354 1

3 563. 454 2
0. 162 9

4 455. 028 7
0. 059 4
0. 169 3

80. 535 0
4 431. 071 8

34. 352 1

遗传力
Heritability

0. 500 9
0. 242 9
0. 097 0
0. 159 7
0. 150 8
0. 007 6
0. 013 9
0. 026 4
0. 056 9
0. 051 0
0. 012 2
0. 091 3
0. 112 6
0. 149 9
0. 019 0
0. 023 1
0. 010 1
0. 036 3
0. 025 4
0. 019 4
0. 054 8
0. 078 6
0. 137 6
0. 007 4
0. 004 3
0. 005 9
0. 033 6
0. 017 6
0. 003 9
0. 070 8

标准误
Standard

error
0. 012 9
0. 010 9
0. 008 0
0. 009 3
0. 011 6
0. 002 5
0. 004 1
0. 004 1
0. 006 4
0. 006 8
0. 003 9
0. 008 1
0. 011 7
0. 010 2
0. 004 6
0. 006 6
0. 003 4
0. 006 2
0. 005 6
0. 006 2
0. 007 2
0. 013 3
0. 013 3
0. 004 7
0. 005 3
0. 003 5
0. 007 6
0. 006 9
0. 005 2
0. 010 3

表 3　荷斯坦青年牛繁殖性状间遗传相关和表型相关

Table 3　Genetic correlations and phenotypic correlations among fertility traits in Holstein heifers

性状  Trait
AFC
AFS
CR_h
IFL_h

AFC

0. 427 2
-0. 487 6

0. 908 4

AFS
0. 550 4

0. 126 0
-0. 538 1

CR_h
-0. 692 0

0. 177 3

-0. 550 7

IFL_h
0. 835 1

-0. 367 5
-0. 845 8

对角线上方为遗传相关，对角线下方为表型相关
Above the diagonal indicates genetic correlation； below the diagonal indicates phenotypic correlation
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表 6　三胎次荷斯坦成母牛繁殖性状间遗传相关和表型相关

Table 6　Genetic correlations and phenotypic correlations among fertility traits of third-parity Holstein cattle

性状
Trait
BW
CI
CR_c
DO
CS
CE
ICF
IFL_c
GL

BW

0. 059 6
0. 002 9

-0. 007 8
0. 343 6
0. 009 1
0. 021 4

-0. 011 7
0. 492 5

CI

0. 238 3

-0. 027 0
0. 043 9
0. 035 5
0. 032 7
0. 046 0
0. 034 5
0. 076 3

CR_c

-0. 592 1
-0. 548 6

-0. 535 1
0. 031 5

-0. 029 0
-0. 002 4
-0. 543 3

0. 010 3

DO

0. 224 9
0. 818 7

-1. 000 0

-0. 030 9
0. 029 5
0. 133 6
0. 988 1

-0. 007 1

CS

0. 301 0
0. 193 6
0. 492 7

-0. 727 3

-0. 161 0
0. 008 9

-0. 028 5
0. 332 8

CE

0. 362 7
0. 278 8

-0. 233 4
-0. 402 2
-0. 405 8

0. 002 6
0. 025 5

-0. 008 7

ICF

0. 117 3
0. 080 1
0. 142 4
0. 353 2
0. 023 8

-0. 627 6

-0. 004 0
0. 022 4

IFL_c

0. 157 5
0. 830 2

-0. 826 0
0. 937 0

-0. 8603
-0. 353 0

0. 122 9

-0. 011 0

GL

0. 559 2
0. 088 4
0. 042 0

-0. 552 7
0. 748 9

-0. 043 9
-0. 069 4
-0. 566 1

对角线上方为遗传相关，对角线下方为表型相关
Above the diagonal indicates genetic correlation； below the diagonal indicates phenotypic correlation

表 4　一胎次荷斯坦成母牛繁殖性状间遗传相关和表型相关

Table 4　Genetic correlations and phenotypic correlations among fertility traits of first-parity Holstein cattle

性状
Trait
BW
CR_c
DO
CS
CE
ICF
IFL_c
GL

BW

-0. 006 4
0. 023 3
0. 284 9
0. 076 1
0. 021 1
0. 019 8
0. 390 4

CR_c

-0. 201 0

-0. 528 9
0. 029 7

-0. 020 9
-0. 034 4
-0. 533 0

0. 000 2

DO

0. 301 3
-0. 700 0

-0. 034 9
0. 017 7
0. 176 3
0. 985 9

-0. 003 0

CS

0. 383 6
0. 272 4

-0. 076 5

-0. 226 7
0. 002 8

-0. 036 9
0. 234 4

CE

0. 053 0
-0. 245 5

0. 218 6
-0. 553 3

0. 016 6
0. 016 9
0. 011 0

ICF

0. 010 0
-0. 096 9

0. 708 7
0. 026 6
0. 135 1

0. 024 9
-0. 007 2

IFL_c

0. 320 8
-0. 768 8

0. 964 2
-0. 065 9

0. 270 0
0. 401 6

-0. 004 2

GL

0. 511 7
0. 135 2

-0. 250 9
0. 435 6

-0. 037 7
-0. 059 4
-0. 199 9

对角线上方为遗传相关，对角线下方为表型相关
Above the diagonal indicates genetic correlation； below the diagonal indicates phenotypic correlation

表 5　二胎次荷斯坦成母牛繁殖性状间遗传相关和表型相关

Table 5　Genetic correlations and phenotypic correlations among fertility traits of second-parity Holstein cattle

性状
Trait
BW
CI
CR_c
DO
CS
CE
ICF
IFL_c
GL

BW

0. 062 0
-0. 006 8

0. 021 2
0. 358 7
0. 018 3
0. 022 5
0. 017 3
0. 454 4

CI

0. 184 0

-0. 041 1
0. 050 0
0. 034 3
0. 035 7
0. 040 7
0. 044 8
0. 093 2

CR_c

0. 013 4
-0. 321 7

-0. 536 7
0. 021 3

-0. 016 7
0. 002 4

-0. 544 0
0. 008 5

DO

0. 190 4
0. 512 7

-0. 855 4

-0. 013 8
0. 014 6
0. 139 7
0. 989 1

-0. 005 3

CS

0. 164 8
0. 013 9
0. 227 6

-0. 012 2

-0. 176 3
0. 008 9

-0. 014 3
0. 342 5

CE

0. 335 7
0. 295 1

-0. 255 9
0. 192 5

-0. 081 0

0. 018 3
0. 014 2

-0. 011 0

ICF

0. 153 0
0. 254 5

-0. 131 4
0. 591 1

-0. 075 0
0. 007 5

0. 006 3
0. 013 6

IFL_c

0. 185 7
0. 536 4

-0. 881 6
0. 990 4

-0. 068 8
0. 217 1
0. 452 6

-0. 010 0

GL

0. 577 7
0. 162 0
0. 030 8

-0. 000 2
0. 184 9

-0. 020 5
0. 015 5

-0. 039 9

对角线上方为遗传相关，对角线下方为表型相关
Above the diagonal indicates genetic correlation； below the diagonal indicates phenotypic correlation
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殖性状的表型数据，结果显示青年牛的繁殖性能明

显优于经产牛。随着胎次增加，配种受胎率下降且

空怀天数延长，主要是因为高胎次奶牛生殖系统发

生了生理性退化：卵巢功能衰退，卵子生成效率和

质量下降，直接影响配种受胎率，并且子宫内环境

稳定性变差，进而导致繁殖效率下滑［18］。对比其他

研究的表型参数发现，本研究中 IFL_c 平均值为

46. 978~57. 193 d，高于杨桐桐等［19］报道的 44. 01 d，
这或许与本研究中繁殖性状不同胎次划分和试验

条件不同有关。 ICF 平均值为 69. 997~71. 571 d，
低于刘澳星［17］研究的 82. 10 d。此外，本研究中

AFC 均值低于李欣等［8］在宁夏地区的前期研究结

果（782. 99 d），AFS 均值则高于陈紫薇等［16］报道的

445. 06 d。这些差异主要是由地域环境差异和牧场

管理策略不同导致的［20］。值得关注的是，本研究中

DO 平均值为 117. 357~125. 645 d，与 Eghbalsaied［21］

报道的伊朗荷斯坦牛（125. 2 d）及 Abe 等［22］报道的

日本荷斯坦牛（124. 6 d）的结果接近，这对于实际的

荷斯坦牛养殖具有一定的指导意义。此外，本研究中

GL 平均值为 274. 130~275. 682 d，与 Eghbalsaied［21］

报道的伊朗荷斯坦牛（278. 2 d）接近。

3. 2　宁夏地区荷斯坦牛繁殖性状的遗传力特征

对宁夏地区荷斯坦青年牛的 4 个和成母牛的

9 个（不同胎次）繁殖性状的遗传参数分析表明，荷

斯坦青年牛繁殖性状的遗传力高于成母牛，这可能

是因为青年牛处于生长发育的早期阶段，其生殖系统

及相关生理机能尚未受到长期繁殖活动、疾病和环境

因素的复杂影响。AFS 遗传力估计值为 0. 500 9±
0. 012 9，与陈紫薇等［16］在宁夏地区的前期研究结果

（0. 483±0. 013）基本一致。AFC 遗传力估计值为

0. 242 9±0. 010 9，低于 Ayalew 等［23］研究的埃塞俄

比亚荷斯坦牛（0. 47），差异可能源于荷斯坦牛在不

同地区的适应性和环境互作效应。

不同胎次成母牛繁殖性状的遗传力范围在

0. 003 9（0. 005 2）~0. 150 8（0. 011 6），而第三胎次

IFL_c和 DO 的遗传力最小，分别为 0. 003 9（0. 005 2）
和 0. 004 3（0. 005 3），这更体现了繁殖性状遗传结

构的复杂性，以及遗传改良在繁殖性状上的难度和

局限性。与最高遗传力的 AFS 性状相比，可能是牧

场的管理策略不同和初始配种时间的主观性导致

AFS 的估计值较高［24］，而 IFL_c 和 DO 是多因素综

合作用的性状，更多受环境和管理因素支配［16］。研

究发现，多数繁殖性状的遗传力随胎次增加呈下降

趋势，其中 DO 遗传力估计值从第一胎的 0. 013 9 降

至第三胎的 0. 004 3，ICF 从 0. 051 0 降至 0. 017 6，
这一变化可能是高胎次奶牛生殖功能衰退与环境

累积效应共同作用的结果［25， 26］。同样，CS 的遗传力

从第一胎的 0. 026 4降至第三胎的 0. 005 9，这一趋势

说明初产牛的犊牛存活能力更多依赖遗传背景决

定的母体繁殖生理状态，而经产牛的犊牛存活则主

要受接产技术规范性、产后护理精细化程度等环境

因素影响［14］。

3. 3　荷斯坦牛青年牛与经产牛繁殖性状的遗传相

关和表型相关

奶牛繁殖效率是决定牧场经济效益的核心因

素之一，而青年牛的繁殖性能直接影响牛群的终身

生产潜力。由于青年牛和经产牛的繁殖性状存在

本质差异，因此已有研究提出，应将两者的繁殖性

状作为独立性状进行遗传评估和育种改良［27， 28］。

本研究对宁夏地区荷斯坦青年牛繁殖性状的遗传

参数分析显示，AFC 与 AFS 之间存在中等遗传正

相关（0. 550 4）和表型相关（0. 427 2），与朔州地区

的研究报道高度一致［29］。并且发现 CR_h 与 IFL_h
之间存在极强负遗传相关（-0. 845 8），与刘澳星［17］

表 7　荷斯坦成母牛同一性状不同胎次间遗传相关和表型相关

Table 7　Genetic correlation and phenotypic correlations of the same fertility trait across different parities in Holstein cattle

性状  Trait
ra1，a2

ra1，a3

ra2，a3

rp1，p2

rp1，p3

rp2，p3

BW
0. 891 7
0. 917 0
0. 972 8
0. 168 5
0. 155 2
0. 193 2

CR_c
0. 999 8
0. 999 8
0. 999 5
0. 024 0
0. 031 2
0. 032 0

DO
0. 693 6
0. 999 7
0. 998 4
0. 048 7
0. 038 2
0. 057 1

CS
0. 190 4
0. 806 0
0. 999 8
0. 026 8
0. 030 6
0. 041 6

CE
0. 730 8
0. 344 3
0. 999 8
0. 110 3
0. 030 3
0. 087 8

ICF
0. 696 6
0. 885 7
0. 966 5
0. 066 0
0. 034 1
0. 077 4

IFL_c
0. 990 8
0. 996 9
1. 000 0
0. 033 8
0. 036 6
0. 041 5

GL
0. 931 4
0. 883 7
0. 972 2
0. 128 7
0. 114 2
0. 150 6

CI

0. 997 5

0. 061 2

rai，aj为遗传相关，rpi，pj为表型相关
rai，aj denote genetic correlations， while rpi，pj denote phenotypic correlations
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的研究（-0. 86）接近。这一关联证实高受胎率缩

短配种间隔，而低受胎率则导致多次返情配种，延

长首末配种间隔［30］。与前述强相关性不同，AFS 与

CR_h 之间存在弱遗传正相关（0. 177 3）和表型相关

（0. 126 0），这说明不能依赖延长初配日龄来提高受

胎率。本研究发现，AFC 与 IFL_h 的遗传相关为

0. 835 1，与 Liu 等［31］报道的 0. 75 接近，这种正相关

性反映了初产日龄较大的个体往往伴随更长的配

种间隔，可能是由于卵母细胞质量下降或子宫恢复

能力减弱所致。同时，Gonzalez-Recio 和 Alenda［32］

研究发现 CR_h 和 AFC 之间的遗传相关为-0. 65，
与本研究的-0. 692 0 相近，这说明在育种实践中需

要兼顾两者，避免单纯追求早初产而导致受胎率

下降。

对宁夏地区荷斯坦经产牛繁殖性状的遗传参

数 分 析 发 现 ，DO 与 IFL_c 存 在 强 遗 传 正 相 关 ，

IFL_c 反映了奶牛繁殖周期的稳定性和发情鉴定效

率，而发情鉴定环节的准确性是决定空怀期长度的

关键［33］。智能监测数据显示，其监测的牛群 IFL_c
标准差仅为传统方法的 60%，说明技术提升可以有

效削弱 IFL_c 与 DO 的遗传关联［19］。本研究发现，

CR_c 与 DO、IFL_c 均呈现强遗传负相关，这一规律

在各胎次中都稳定存在，可能因为高泌乳期奶牛的

能量摄入无法满足泌乳需求，机体处于能量负平衡

状态会抑制促性腺激素分泌，干扰卵泡发育和发情

周期，同时延长空怀天数；此外，空怀天数延长会导

致体况评分（BCS）超标（>3. 5），子宫内膜脂肪沉积

增加，降低子宫内膜容受性，进一步降低配种受胎

率［34］。 本 研 究 中 三 胎 次 DO 与 CR_c 遗 传 相 关

（-1. 000 0）显著高于波兰荷斯坦牛（-0. 45）［35］，第

二胎次 CI 与 DO 的遗传相关（0. 512 7）低于河南地

区荷斯坦牛群体（0. 68）［36］，但表型相关仅为 0. 050 0，
这类相关性差异可能与遗传背景、环境及不同胎次

间的生理状态等因素有关［37］。

双性状动物模型分析显示，同一繁殖性状在不

同胎次之间存在较高的遗传相关，且表型相关相

近，这一结果为奶牛繁殖性状的早期选择提供了重

要理论支持，也为多胎次繁殖信息合并评估荷斯坦

牛繁殖性状的遗传参数提供了理论依据。从遗传

机制看，繁殖性状遗传力低，受多基因协同调控，也

可能受相同基因的调控，这些核心调控基因的作用

模式在不同胎次间具有稳定性和延续性［38］。即使

随着胎次的增加，奶牛的生理状态和环境条件发生

变化，其遗传基础对繁殖性状的核心调控作用依然

存 在 ，因 此 不 同 胎 次 间 繁 殖 性 状 的 遗 传 相 关 较

高［39］。从表型层面看，同一性状不同胎次间的表型

相关相近，说明环境因素对繁殖性状的影响具有一

致性，尽管牧场会根据胎次调整饲养管理策略，但

这些调整对繁殖性状的作用方向和强度相对稳定，

最终使得表型相关呈现相近趋势。这一结果提示，

积累高质量的早期胎次繁殖性状数据，可有效预测

后期胎次的繁殖性能，为推进奶牛繁殖性状的早期

育种改良提供数据支撑和理论依据［40］。

4　结 论

宁夏地区荷斯坦牛繁殖性状呈低至中等遗传

力，青年牛的遗传力显著高于成母牛，具有更大的

选择潜力。青年牛 CR_h 与 IFL_h 性状呈强负遗传

相关（-0. 85），可作为青年牛繁殖指数的核心性

状。成母牛 DO、IFL_c 与 CI 遗传相关随胎次递增

而加强，可实施联合选择以提高选择效率。成母牛

BW、CS、CE、GL 与其他繁殖性状呈现较弱的遗传

相关，可根据需求作为独立性状单独选育。相邻胎

次同一性状呈现高的遗传相关，表明可能受相同基

因调控，可跨胎次合并信息评估荷斯坦牛繁殖性

状。所有繁殖性状的表型相关均低于遗传相关，提

示这些性状受环境影响较大，需加强饲养与繁殖管

理。本研究结果为奶牛育种提供了相关遗传信息，

为宁夏地区开展荷斯坦牛繁殖性状遗传评估和育

种计划制定提供参考。
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