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摘要：长寿性状是奶牛育种中最重要的功能性状之一，除产量性状之外，长寿性状具有最大的经济价值。由

于遗传力低、数据分布特殊和性状表现晚等特点，长寿性状也是选育难度最大的性状之一。自上世纪 50 年代起，

长寿性状就进入了各国奶牛育种家的视野，针对长寿性状的研究持续进行；上世纪 90 年代后，各奶业发达国家陆

续将长寿性状纳入其奶牛综合选择指数。目前，我国奶牛综合选择指数（CPI）中尚不包含长寿性状，对长寿性状

的研究也处于起步阶段。文章通过整理分析奶牛长寿性状的有关研究，从性状定义、遗传评估方法、与其他性状

的关系、遗传标记、性状选育策略等方面系统介绍了长寿性状的研究和选育情况。通过汇总有关长寿性状与其他

性状遗传相关的研究，阐述了长寿性状与其他性状之间的复杂关系；通过收集各国奶牛选育方案中的相关信息，

重点介绍了各主要奶业发达国家对长寿性状的选育策略。此外，本文还通过收集在我国奶牛群体中针对长寿性状

开展的研究，概述了奶牛长寿性状在我国的研究现状。长寿性状有许多不同的定义，可使用不同的模型对其进行

遗传评估，包括线性模型、阈模型、生存分析模型和随机回归模型等。长寿性状与产量、体型、繁殖、健康和管

理类性状等存在低到中等的遗传相关，线性体型性状中，与泌乳系统有关的体型性状与长寿性状的遗传相关较高；

繁殖和健康性状表现更好的奶牛，其长寿性状通常表现更好；长寿性状与其他性状之间的遗传关系受牛群选育方

向的影响较大，在不同群体中，长寿性状与同一性状的遗传相关不尽相同。奶业发达国家的奶牛综合选择指数中

均包含长寿性状，这些国家除了使用直接长寿进行选择之外，部分国家还同时采用间接选择的方法对长寿性状进

行选育，常用于间接选择长寿性的其他性状主要包括泌乳系统、腰强度、尻角度、肢蹄和乳房炎抗性等。在不同

群体中，均发现了大量与长寿性状相关的遗传标记，其中大多数标记都定位在已报道的与繁殖、疾病和体型等性

状相关的遗传区域内。文章还提出了从数据收集、遗传参数估计、遗传标记挖掘、评估模型和选择策略探讨等方

面针对我国奶牛群体进行长寿性状研究的必要性。  
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Abstract: Longevity is an important functional trait in dairy cattle. In addition to yield traits, longevity is more economically 

important than other traits in dairy breeding. The characteristics of longevity include low heritability, unfollowing normal 

distribution and performance later, hence longevity is the most difficult trait to select in dairy breeding. Since the 1950s, dairy 

breeders have begun to pay attention to longevity traits. Now, researches on longevity traits have continued. After the 1990s, 

longevity has been included in total selection index in many countries. However, longevity traits currently are not included in China 
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Dairy Performance Index (CPI), and the study on longevity traits is also in its infancy in China. This review presented the trait 

definitions, methods of genetic evaluation, relationships between other traits, genetic makers, and selection strategies on longevity 

traits to systematically introduce its research and application in dairy industry. The complex relationships between longevity and 

other traits were described by summarizing the genetic correlation coefficients reported by many studies. The selection strategies for 

longevity traits in the various countries with developed dairy industry were highlighted by summarizing information collected from 

their dairy breeding program. Furthermore, this review also summarized the studies on longevity traits in dairy cattle in China. 

Longevity traits had various definitions, and there were various models used to preform genetic analysis, including linear model, 

threshold model, survival model and random regression model. There were low to moderate genetic correlations between longevity 

and other traits, including yield, linear type, fertility, health and workability traits, in which the higher genetic correlations were 

found between longevity and linear type traits in udder system. Generally, dairy cows with better performance on fertility and health 

traits were better on longevity. Among different populations, there were some differences on relationships between longevity and 

other traits, which were largely influenced by selection goals of current population. The total selection indexes in many countries 

included longevity. In addition to using direct longevity to select it, the indirect selection methods were also used in many countries. 

Udder system, strength, rump angle, feet and leg system, and mastitis resistance were comment traits used to indirect selection. Many 

genetic markers associated with longevity have been found in various populations, most of which were in genetic regions that have 

been reported to be associated with traits such as reproduction, disease and body type. Finally, this review also proposed the 

necessities of collecting longevity data, estimating genetic parameters, locating genetic markers, exploring evaluation model and 

selection strategy in China dairy cattle population. 

Key words: longevity; genetic evaluation; genetic correlation; genetic maker; genetic selection; dairy cattle 

 

长寿是奶牛生产盈利的基础要素，除了产量性状

之外，长寿性状具有最大的经济价值，是奶牛育种中

最重要的功能性状之一。每头奶牛只有弥补了其在后

备牛阶段的培育成本之后，才有可能为牧场带来收

益。一般认为奶牛在第二个泌乳期能够保持收支平

衡，只有达到第三个泌乳期及以上，才能够获得较

高的利润率[1]。提高奶牛长寿性，可以延长奶牛盈利

期的长度，获得更高的收益；可以减少后备牛的饲

养头数，降低牛群更新的成本；在牛群规模不变的

情况下，可以允许牧场进行更高比例的主动淘汰，

增加选择强度，进而加快牛群的遗传进展；牛群更

加长寿意味着群体的健康水平更高，牧场的兽药和

兽医投入也会更少[2-4]。 

影响奶牛长寿性的因素有很多，所有能够影响奶

牛淘汰的因素均会对奶牛长寿性产生影响。奶牛淘汰

时所记录的淘汰原因多种多样，按照牧场管理者淘汰

时的意愿，可以分为主动淘汰和被动淘汰[5]。主动淘

汰的原因主要有年老、低产或育种计划等，被动淘汰

则包括繁殖障碍、产后疾病、乳房疾病、肢蹄疾病、

消化代谢疾病、外伤等，这些疾病和外界因素将导致

奶牛生产能力下降或消失，甚至个体死亡，从而影响

奶牛的长寿性。由于长寿性影响因素复杂、性状定义

多样、数据分布特殊、性状表现晚、遗传力低（大多

在 0.02—0.15
[6-8]）等特点，长寿性状是奶牛育种中最

复杂、选育最困难的性状之一。本文将从长寿性状的

定义、遗传评估、与其他性状的关系、遗传标记、选

育方法等方面对长寿性状进行概述，以期能帮助我国

相关研究人员系统地了解奶牛长寿性状，对我国奶牛

长寿性状的研究和选育提供参考和借鉴。 

1  长寿性状的定义及遗传评估 

1.1  长寿性状定义 

根据观察值的数据类型，可将各种长寿性状的定

义分为两类。第一类定义以奶牛在牧场中整个生存周

期或某一（几）个生存阶段中的生存时间（单位为天、

月、胎次等）作为观察值[9-10]，包括在群寿命（herd life）、

生产寿命（productive life）、产奶寿命（milking life）

和产犊次数（胎次数）等。在群寿命代表了一头奶牛

从出生到离群的整个过程中，在牧场中度过的时间；

生产寿命代表了一头奶牛从头胎产犊到离群，在牧

场中度过的时间；在生产寿命的基础上，去除奶牛

各胎次的干奶期长度，即为产奶寿命。第二类定义

以个体在某一（几）个生存阶段内生存或死亡的状

态（survival）作为观察值，作为二分类阈性状（0

或 1）[11-13]，可将此类性状称为某阶段（观测时间点）

存活率。为了能与以时间长度定义的第一类长寿性状

保持一致，通常将存活定义为 1，淘汰或死亡定义为 0。

在计算个体的表型时，不同定义的性状所需要的信息

不同；在选育中，不同定义的长寿性状对奶牛的侧重

点也不尽相同。 
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此外，对长寿性状进行遗传评估时，根据是否校

正个体产量水平，可将长寿性状分为功能长寿

（functional longevity，校正产量）和真实长寿（true 

longevity，不校正产量）[11]。功能长寿代表了奶牛抗

被动淘汰的能力，而真实长寿则同时代表了奶牛抗被

动淘汰和抗主动淘汰的能力。根据长寿性状的信息组

成，可将长寿性状分为直接长寿和间接长寿。直接长

寿利用奶牛的生存信息定义性状，直接描述了一头奶

牛的存活状态或存活时间；而间接长寿则利用各种能

够早期测定且与直接长寿遗传相关较高的其他性状，

间接预测了一头奶牛的生存能力[13]。 

1.2  长寿性状遗传评估 

针对不同定义的各种长寿性状，不同国家和研究

单位使用不同的方法对长寿性状进行遗传评估，常用

的模型有线性模型、阈模型[14]、随机回归模型[15-16]

和生存分析模型等[17-18]。线性模型可以对以时间长度

定义的寿命类或以存活状态定义的生存率类长寿性

状进行遗传评估，阈模型可以对存活率类性状进行遗

传评估。这两种模型的数据准备过程简单，可选用的

评估软件较多，各种软件的计算速度通常较快，其评

估结果一般能够满足公牛排队中对育种值估计可靠

性和参数估计稳定性的要求。对存活率类长寿性状进

行遗传评估时，线性模型和阈模型评估结果之间的秩

相关高达 0.90 以上[14]，这两种评估模型对公牛排队

的影响较小；使用相同软件时，线性模型的计算速度

通常更快。 

生存分析是研究生存数据及其统计规律的一种分

析方法，生存数据描述了从事件起始到事件结束之间

的时间长度，长寿性状的观测值是一类典型的生存数

据。根据模型特点，可将生存分析模型划分为参数模

型、半参数模型和非参数模型，常用的参数模型有指

数分布模型、对数逻辑斯谛分布模型、威布尔分布模

型、伽玛分布模型、对数正态分布模型等。根据比例

风险模型中基础风险函数的分布，可划分为基础风险

函数为常数的指数比例风险模型、基础风险函数服从

Weibull 分布的Weibull比例风险模型、基础风险函数

任意的 Cox比例风险模型等。生存分析能更好地拟合

长寿性状的数据分布，且能利用存活个体的数据（删

失数据），其评估结果的可靠性通常优于其他方法[7]；

但该方法也存在计算速度慢、表型数据完整度要求较

高、数据准备复杂等限制因素。此外，受软件计算能

力限制，使用参数模型的生存分析目前无法使用动物

模型进行评估。评估生产寿命性状时，线性模型与生

存分析模型评估结果的差异主要来自于所用数据的差

异；数据相同时（例如，生存分析中不考虑删失数据），

两种方法评估结果的秩相关可达 0.90以上[19-20]。 

2  长寿性状与其他性状的关系 

出于对长寿性状进行间接选择的考虑，长寿性状

与其他性状之间的关系一直是长寿性状的研究重点。

通过不同的方法，长寿性状与体型、产量、繁殖、健

康、管理等五大类性状之间的关系被大量报道。例如，

采用多性状遗传分析的方法，探究长寿性状与其他性

状之间的遗传相关；采用生存分析的方法，研究各性

状的变异对奶牛淘汰风险的影响，确定各性状能够解

释长寿性状变异的相对大小；利用单性状模型分别评

估获得的育种值，计算长寿性状与其他性状之间的近

似遗传相关；利用回归的方法确定长寿性状与其他性

状的关系等。 

2.1  长寿性状与其他性状的遗传关系 

在荷斯坦牛[21-22]、西门塔尔牛[23]、更赛牛[24]和瑞

士褐牛[25]等常见乳用品种中，长寿性状与部分线性体

型性状之间均存在低到中等的遗传相关。本文收集分

析了各国奶牛群体中长寿性状与主要线性体型性状之

间的遗传相关，长寿性状与各体型性状的遗传相关范

围如图 1所示。在不同群体中，泌乳系统相关的线性

体型性状与长寿性状存在较高的遗传相关，如泌乳系

统得分、乳房深度、前乳头位置、后乳房高度、后乳

房宽度等[26-28]；与运动相关的体型性状与长寿性之间

的遗传相关较低，甚至接近于零，如肢蹄、骨质地、

蹄角度、后肢后视等[29]；与体躯大小相关的线性体型

性状与长寿性状之间多呈低到中等的负遗传相关，如

体躯容量、体高、体深等。同一群体中，随着牛只出

生年份的变化，荷斯坦牛线性体型性状与长寿性状之

间的遗传相关也在不断变化[21, 28]。 

本文收集分析了各国奶牛群体中常见的产量、

繁殖、健康和管理性状与长寿性状之间的遗传相关，

长寿性状与各性状的遗传相关范围如图 2 所示。在

各国群体中，产量性状与长寿性状间的遗传相关范

围较大。在一些群体中，基于头胎产量水平进行的

大量主动淘汰造成长寿性状和产量性状呈现较高的

正遗传相关[26, 30]；当使用校正头胎产量的功能长寿

时，长寿性状与产量性状之间的遗传相关明显降低。

随着对牛群产量的高强度选育，高产给予奶牛对抗

主动淘汰的优势不再明显。例如，在 1979—1993年

间出生的美国荷斯坦牛中，产量性状与生产寿命之
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间的遗传相关逐渐减小[28]。与低产奶牛相比，高产

奶牛抗被动淘汰的能力更差；在部分群体中，产量

性状与功能长寿之间存在负遗传相关 [25]。在各国群

体中，繁殖性状与长寿性状存在低到中等的遗传相

关，繁殖性能表现更好的母牛，其长寿性表现更好。

疾病是引起奶牛淘汰的重要因素，奶牛乳房炎和部

分繁殖疾病（繁殖障碍、卵巢囊肿）与长寿性状存

在低到中等的负遗传相关[30-33]，奶牛疾病抗性越强

则长寿性表现越好。此外，与体细胞评分相比，临

床乳房炎与长寿性之间的遗传相关更高[32- 34]。 

 

体况评分 Body condition score

后乳房附着高度 Rear udder attachment height

后乳房附着宽度 Rear udder attachment width

乳用特征 Dairy character

乳头长度 Teat length

前乳头位置 Fore teat placement

前乳房附着 Fore udder attachment

中央悬韧带 Median suspensory ligament

乳房深度 Udder depth

泌乳系统 Udder

后肢后视 Rear legs rear view

后肢侧视 Rear legs side view

骨质地 Bone quality

肢蹄 Feet and leg

蹄角度 Foot angle

尻宽 Rump width

尻角度 Rump angle

尻部 Rump

腰强度 Loin strength

胸宽 Chest width

体高 Body height

体躯容量 Capacity

总分 Final score

-0.4 -0.2 0 0.2 0.4 0.6

体深 Body depth

 

 

各体型性状均为奶牛线性体型鉴定性状；以存活状态定义的长寿性状统一转换为存活率（将存活定义为 1），其估计育种值的有利方向与以时间长度

定义的长寿性状一致；图中“ ”“ ”“ ”分别表示绘图参考的遗传相关研究数目＜5条、5—10条、＞10条；遗传相关数值的参考文献略 

All confirmation traits are linear type traits of dairy cattle. The longevity traits defined as the survival status are uniformly converted into the survival rate (the 

survival is defined as 1), and the favorable direction of its EBV is consistent with the longevity traits defined as the life length. In figure 1, ― ‖ ― ‖ ― ‖ 

represent that the number of literature related to current trait was less than 5, 5 to 10, or more than 10, respectively. The literature related to this figure is not 

listed in references 

 

图 1  长寿性状与体型性状的遗传相关范围 

Fig. 1  Genetic correlations between longevity and type traits 

 

2.2  长寿性状与其他性状之间的表型关系 

采用生存分析的方法可以分析各性状的变异对长

寿性的影响，尤其适用于各种分类性状，如线性体型

性状、疾病性状和部分繁殖性状等。通过比较模型中

纳入各性状时模型似然率的变化，可以估计各性状能

够解释长寿性状变异的相对大小；通过计算各性状不

同水平的相对淘汰风险（OR），可以反应各性状的变 

异对长寿性的具体影响。 

在各线性体型性状中，泌乳系统相关的性状对长

寿性有最大的影响，如乳房深度、前乳房附着、后乳

房高度、中央悬韧带等性状[35-38]；除乳头长度外，泌

乳系统相关性状表现更好的奶牛，其相对淘汰风险越

低[35]。对于体躯容量性状，荷斯坦牛中，拥有中等体

型的奶牛，其相对淘汰风险更低[35, 38]；而在娟姗牛和 
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-1.0 -0.5 0 0.5 1.0

乳脂率 Milk fat percentage

乳蛋白率 Milk protein percentage

乳脂量 Milk fat yield

乳蛋白量 Milk protein yield
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以存活状态定义的长寿性状统一转换为存活率（将存活定义为 1），其估计育种值的有利方向与以时间长度定义的长寿性状一致；不返情率、临床乳

房炎和繁殖疾病分别以不返情、临床乳房炎发病、繁殖疾病发病定义为 1；图中“ ”“ ”“ ”分别表示绘图时参考的遗传相关研究数目＜5条、

5—10条、＞10条；遗传相关数值的参考文献略 

The longevity traits defined as the survival status are uniformly converted into the survival rate (the survival is defined as 1), and the favorable direction of its 

EBV is consistent with the longevity traits defined as the life length. Among the non-return rate, clinical mastitis, and fertility diseases, cows with no return, 

clinical mastitis, or reproductive diseases respectively were defined as 1. In figure 2, ― ‖ ― ‖ ― ‖ represent that the number of literature related to current trait 

was less than 5, 5 to 10, or more than 10, respectively. The literature related to this figure is not listed in references 

 

图 2  长寿性状与生产、繁殖、健康和管理性状的遗传相关范围 

Fig. 2  Genetic correlations between longevity and production, fertility, health and workability traits 

 

爱尔夏等体型较小的品种中，体型更大的奶牛，其淘

汰风险更低[39]。体躯容量相关的性状受牛群遗传改良

方向的影响较大，在不同群体间，同一种性状对长寿

性的影响差异较大。此外，乳用特征、泌乳速度等体

型性状对长寿性也有较大的影响。 

在荷斯坦牛、娟姗牛和爱尔夏牛中，产犊难易、

犊牛大小、授精次数、产后首配日龄、首配至妊娠间

隔及空怀天数等繁殖或产犊性状对功能生产寿命有显

著影响，繁殖性状表现越好的奶牛，其相对淘汰风险

越低[40]。例如，产犊间隔、空怀天数和首配至妊娠间

隔越短，奶牛淘汰风险越低。体细胞评分对功能生产

寿命有显著的影响，母牛的淘汰风险随体细胞评分的

升高而增加，高体细胞评分奶牛的淘汰风险可达到牛

群平均体细胞评分个体的 4—6 倍[41]；与高体细胞数

牛场相比，个体体细胞数相同幅度的增加，低体细胞

数牛场的个体淘汰风险的增加幅度更大[42]；与健康牛

相比，泌乳期内任何时间患乳房炎均会造成奶牛淘汰

风险的增加，泌乳高峰期时淘汰风险的增加幅度最

大[34]。此外，通过生存分析的方法，发现泌乳性情[43]、

泌乳速度[43]、出生时母亲年龄[44]、牛奶尿素氮含量[45]、

乳糖率[45]、近交率[46]等性状的变异对荷斯坦牛、爱尔

夏牛和娟姗牛的长寿性存在显著影响。 

3  长寿性状的相关基因及分子标记 

3.1  长寿性状候选基因关联分析 

筛查前人通过 QTL 定位的结果或根据基因已知

的生理功能初步筛选长寿性状潜在的候选基因，通过

候选基因关联分析的方法，可以评估目标基因与长寿

性状的关系，进而发现长寿性状的候选基因。在长寿

性状的候选基因关联分析中，通常使用生产寿命育种

值作为关联表型，使用线性混合模型或生存分析模型

进行关联分析，各研究中选择进行关联分析的基因大

多为已报道的影响奶牛产奶性能、健康状况和繁殖性

能的基因。在不同群体中，α酪蛋白 s1（casein alpha s1，

CSN1S1）、催乳素受体（prolactin receptor，PRLR）、

奶脂肪球-EGF因子蛋白 8（milk fat globule-EGF factor 
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8 protein，MFGE8）、非受体酪氨酸激酶，SRC原癌

基因（SRC proto-oncogene, non-receptor tyrosine kinase，

SRC）、二酰基甘油 O-酰基转移酶 1（diacylglycerol 

O-acyltransferase 1，DGAT1）、β酪蛋白（casein beta，

CSN2）[47]、瘦素（leptin，LEP）[48]、硬脂酰辅酶 A

去饱和酶（stearoyl-CoA desaturase，SCD1）[49]、丝氨

酸蛋白酶抑制因子，分支 A（α-1 抗蛋白酶，抗胰蛋

白酶），成员 14 （serpin peptidase inhibitor, clade A 

（alpha-1 antiproteinase, antitrypsin），member 14，

SERPINA14，别称 UTMP）[50]、钙抑素（calpastatin，

CAST）[51]和 serpin 家族 A 成员 1（serpin family A 

member 1，PI）[52]等基因存在与长寿性状显著关联的

SNP或单倍型，这些基因可作为长寿性状的候选基因。 

在部分发达国家的奶牛群体中，因低产而进行的

主动淘汰是影响奶牛长寿性的重要原因；由于对产量

性状的影响，可能造成了 FRLP
[53]和 DGAT1

[54-55]等基

因在特定群体中间接影响了长寿性状；在波兰群体中，

当校正个体产量水平的影响后，DGAT1则对长寿性状

没有显著的影响[48]。酪蛋白家族基因在奶牛的泌乳和

健康中扮演着主要的角色[53-56]，CSN1S1和 CSN2与长

寿性状间的关系进一步证明了这一点。在不同群体

中，LEP与奶牛的适应性、代谢和健康之间的具体关

系存在争议，其中一些研究报道了 LEP与疾病风险[57]、

死产 [58]和犊牛存活率 [58]等性状之间存在显著的关

系，而这些性状导致的奶牛淘汰均是长寿性状的重要

组成部分。  

3.2  长寿性状全基因组关联分析 

全基因组关联分析（ genome-wide association 

analysis，GWAS）是一种鉴定目标性状相关分子标记

的有效方法，各国研究人员采用不同的 GWAS方法鉴

定了大量与长寿性状显著相关的分子标记（表 1），

这些信息为长寿性状的标记辅助选择和基因组选择提

供了有用信息，同时也为阐释长寿性状的分子遗传基

础奠定了基础。在长寿性状的 GWAS中，以存活时间

长度为单位的生产寿命和在群寿命是最常用的性状定

义方法，单标记回归是最常用的关联分析方法，逆回

归育种值则是最常用的关联分析伪表型。 

在各关联分析中，在 6、14、16、18和 X染色体

上发现的显著 SNP 最多，这些 SNP 大多定位在已知

的与奶牛临床乳房炎、体细胞数（评分）、产犊性状

（产犊难易、犊牛大小、死产）、繁殖性状、体型性

状相关的 QTL区间内。如，COLE等[59]利用 1 654头

荷斯坦母牛进行长寿性 GWAS时，分别在 7号染色体

15.8 Mb处和X染色体 106 Mb处发现了两个与体细胞

评分、女儿妊娠率共同相关的遗传区域；NAYERI等[60]

利用 6 116头公牛进行长寿性 GWAS时，在 13号染

色体 59 Mb和 18号染色体 42 — 65 Mb处定位到的

遗传区域均与前人发现的产犊性状 QTL区域重合。在

各国群体中，健康和繁殖问题均是引起奶牛淘汰的主

要原因，各种长寿性状实际上度量了奶牛受产量、健

康和繁殖等因素影响的存活时间（能力）。因此，对

奶牛长寿性状进行的 GWAS，大多发现了与上述性状

共同相关的遗传标记。 

4  长寿性状的选育 

4.1  各国奶牛育种体系中的长寿性状 

上世纪 50年代以来，对长寿性状的大量研究已经

证明长寿性是可遗传的，对牛群的长寿性进行选育提

高是可能的。上世纪 90年代之后，各国奶牛育种协会

陆续将长寿性状纳入遗传评估计划，随着对长寿性状

的持续研究，长寿性状的定义和遗传评估方法也在不

断发展[66]。目前，世界各主要奶业发达国家对长寿性

状的选育情况如表 2所示。大多数国家的奶牛综合选

育指数中都包含长寿性状，其权重多在 5%—10%，德

国尤其重视奶牛的长寿性选育，其总性能指数（RZG，

2018）中长寿性状的权重高达 20%。各国对长寿性状

的定义和评估方法不尽相同，将长寿性状定义为奶牛

在某几个生命阶段的存活状态是最常见的定义方法；

大多数国家采用线性模型对各种长寿性状进行遗传评

估，以法国为代表的欧洲联合遗传评估组织使用生存

分析的方法进行遗传评估，荷兰则使用随机回归的方

法对长寿性状进行遗传评估。 

4.2  长寿性状的间接选择 

利用线性模型评估不同定义的直接长寿，需等到

公牛的部分后裔淘汰或死亡后，才能获得表型信息；

能够利用删失数据的生存分析方法，其估计育种值的

可靠性也仅取决于公牛后裔中非删失的女儿数[67]，这

使得长寿性状的选育十分困难，长寿性状成为了奶牛

育种中世代间隔最长的性状。因此，在利用直接长寿

进行选择的同时，许多国家也考虑了一些与长寿性状

遗传相关较高、并能早期测定的性状进行间接选择，

如美国、加拿大、法国和新西兰等（表 2）。 

在性状的选择上，早期测定、遗传力较高的线性

体型性状成为了长寿性状间接选择的首选性状[68]，其

中体型总分、泌乳系统、腰强度、尻角度、肢蹄等最

为常用；在各国群体中，体细胞评分（数）和临床乳 
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表 1  长寿性状全基因组关联分析研究 

Table 1  Genome-wide association analysis on longevity traits  

作者 

Author  

品种 

Breed 

性状定义 

Trait definition 

关联分析表型 

Phenotype 

分析方法 

Analysis method 

显著 SNP所在染色体 

Chromosome of 

significant SNP 

候选基因 

Candidate gene 

STERI 
[61]

 荷斯坦牛 

Holstein  

生产寿命 

Productive life 

表型离差 

Trait deviations 

简单回归 

Simple regression 

16、30 UBIAD1、MTOR、ANGPTL7、EXOSC10、

SRM、MASP2、TARDBP、CASZ1、

GPC3、PHF6 在群寿命 

Herd life 

— 

产犊次数 

The number of 

calving 

16、30 

NAYERI 
[60]

 荷斯坦牛 

Holstein 

在群寿命 

Herd life 

逆回归育种值 

Deregressed proof 

单标记回归 

Single SNP regression 

5、6、7、14、18、 

20、21 

CTU1、NPFFR2 

间接长寿性 

Indirect longevity  

5、6、18 NPFFR2 

存活率 

Survival 

6、7、14、18、20、 

21 

— 

HAY 
[62]

 合成品种 

Composite breed 

生产寿命 

Productive life 

校正表型 

Corrected 

phenotypes 

单标记回归 

Single SNP 

regression 

1、2、3、8、9、 

11、19、25 

GBE1、GTDC1、ZEB2、CTNNA2、

REG3A、REG3G、BTBD17、CD300A、

CD300LB、CDR2L、FADS6、FDXR、

GPRC5C、GRIN2C、HID1 贝叶斯 

Bayesian 

1、2、3、9、11、15、

19、20、25、29 

SAOWAPHAK
[63]

 杂交荷斯坦牛 

Cross Holstein 

生产寿命 

Productive life 

性状表型值 

Phenotype 

一步法 

Single step GWAS 

5、X SYT1、DOCK11、KLHL13、IL13RA1 

ZHANG
[64]

 荷斯坦牛 

Holstein 

多胎次生产寿命 

Partial productive life 

逆回归育种值 

Deregressed proof 

 

线性混合模型 

Linear mixed model 

5、6、9、10、18、 

23 

NPFFR2、vitamin D-buinding protein、

PPP1R14C、GCH1、ZNF613 ZNF617 

北欧红牛 

Nordic Red 

dairy cattle 

6、21、23、25 CCDC149、LGI2、KCNK16 

娟姗牛 

Jersey 

— — 

MÉSZÁROS 
[65]

 西门塔尔牛 

Simmental 

生产寿命 

Productive life 

逆回归育种值 

Deregressed proof 

单标记回归 

Single SNP 

regression 

 6、13、14、19、21 DERL1、SNTG1、LOC614437、ALB、

AFP、LOC100140503、ADAMTS3、

E2F1、RALY、SYT10、NTRK2 

COLE
[59]

 荷斯坦牛 

Holstein 

生产寿命 

Productive life 

估计传递力 

Predicted 

transmitting ability  

单标记回归 

Single SNP 

regression 

7、X INSR、LOC520057 

 

房炎也是间接选择长寿性的常用性状；在美国群体中，

因产量水平进行的主动淘汰比例较高，产奶量、乳脂

量和乳蛋白量也是长寿性状间接选择的重要性状；此

外，泌乳速度和部分繁殖性状也比较常用。 

4.3  长寿性状的基因组选择 

由于能够缩短世代间隔、提高选择的准确性，加

快遗传进展，基因组选择方法已经在越来越多国家的

奶牛育种中得以应用[69]。对于表现时间晚、遗传力低

的长寿性状，基因组选择的应用潜力巨大。通过建立

长寿性状基因组选择的参考群，使长寿性的选育不再

依赖被选择个体的后裔淘汰信息，能够大幅缩短长寿

性状的世代间隔。目前，许多国家都已经开展了长寿

性状基因组选择的研究和应用，奶业发达国家的成功

应用证明对长寿性状进行基因组选择是可行的。据报

道，德国荷斯坦公牛长寿性状的基因组育种值可靠性

可以达到 51%，比系谱指数提高了 17%
[70]；美国荷斯

坦公牛长寿性状的基因组育种值可靠性可以达到

45%，比系谱指数提高了 18%
[71]。 

5  展望 

据调查，我国规模化奶牛场中荷斯坦牛的平均利

用胎次不足三胎[72]，远没有达到奶牛生产力最高的

阶段，严重影响着奶牛养殖的效益。目前，在奶牛育

种中，兼顾高产和健康长寿的平衡育种理念已经成为 
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表 2  各国长寿性状遗传评估及选育情况
 

Table 2  Genetic evaluation and selection on longevity traits in various countries 

国家/地区 

Country/region 

性状定义 

Trait definition 

遗传评估方法 

Methods of genetic evaluation 

指数中的权重 

Weight in index 

加拿大 

Canada 

直接长寿：头胎产犊 – 120 d、120- 240 d、240 d-2胎产犊、2胎产犊 - 3胎

产犊、3胎产犊- 4胎产犊期间的存活状态，共 5个性状 

Direct longevity: a total 5 traits, survival status from the 1
st
 calving to day 120, 

day 120 to day 240, day 240 to 2
nd

 calving, 2
nd

 calving to 3
rd

 calving, and 3
rd

 

calving to 4
th

 calving 

五性状 - BLUP - 动物模型 

5 traits - BLUP - Animal model 

8%（LPI，2019） 

间接长寿：包括体细胞评分、泌乳速度、不返情率、产犊至首配间隔和部分

体型性状 

Indirect longevity: including somatic cell score, milking speed, non-return rate, 

calving to first service interval and some type traits 

美国 

US 

直接长寿：生产寿命 

Direct longevity: productive life 

单性状 - BLUP - 动物模型 

Single trait - BLUP - Animal model 

4%（TPI，2017） 

间接长寿：包括体细胞评分、产奶量、乳脂量、乳蛋白量和部分体型性状 

Indirect longevity: including somatic cell score, milk yield, milk fat yield, milk 

protein yield and some type traits 

3%（TPI，2017） 

荷兰 

Netherlands  

头胎产犊后 1 - 72月龄期间的存活状态 

Survival status from the first calving to the age of 72 months 

单性状 - 随机回归 - BLUP - 动物

模型 

Single trait - Random regression - 

BLUP - Animal model 

8%（NVI，2019） 

德国 

Germany 

前 3胎次内泌乳 0-49 d、50- 249 d、250 d -下次产犊期间的存活状态，共 9

个性状 

A total of 9 traits, survival status from day 0 to 49, day 50 to 249 and day 250 to 

the next calving after the current calving among the first 3 lactations 

多性状 - BLUP - 动物模型 

Muti-traits - BLUP - Animal model 

20%（RZG，2018） 

法国 

France 

直接长寿：生产寿命 

Direct longevity: productive life 

单性状-生存分析-公畜外祖父模型 

Single trait - Survival analysis – 

Sire-maternal grand sire model 

5%（ISU，2019） 

间接长寿：包括体细胞数、临床乳房炎、泌乳速度、部分繁殖和体型性状 

Indirect longevity: including somatic cell count, clinical mastitis, some 

reproduction and type traits 

— 

北欧 

Nodic 

头胎产犊至 2、3、4、5、6胎产犊时生产寿命，共 5个性状 

A total of 5 traits, the partial productive life from the first calving to the 2
nd

, 3
rd

, 

4
th

, 5
th

, 6
th

 calving 

多性状 – BLUP - 动物模型 

Muti-traits - BLUP - Animal model 

 

6%（NTM，2018） 

新西兰 

New Zealand  

直接长寿：头胎产犊至 2、3、4胎产犊的存活状态，共 3个性状 

Direct longevity: a total of 3 traits, survival status from the first calving to the 

2
nd

, 3
rd

, 4
th

 calving 

多性状 – BLUP - 动物模型 

Muti-traits - BLUP - Animal model 

6%（BW，2016） 

间接长寿：包括头胎乳蛋白量、头胎体况评分、头胎泌乳速度、头胎体细胞

数和部分体型性状等 

Indirect longevity: including milk protein yield, body condition score, milking 

speed and somatic cell count in 1
st
 lactation, and some type traits 

— 

澳大利亚 

Australia 

前 7胎各胎次内母牛的存活状态，共 7个性状 

A total of 7 traits, survival status from the first calving to the 2
nd

, 3
rd

, 4
th

, 5
th

, 6
th

, 

7
th

, 8
th 

calving 

多性状 – BLUP - 动物模型 

Muti-traits - BLUP - Animal model 

8%（BPI，2014） 

信息节选自 Interbull（https://interbull.org/index）、各国品种协会官方网站；表中各项信息均为长寿性状在荷斯坦牛中的选育信息 

Adapted from website of Interbull (https://interbull.org/index) and breed associations from various countries. The information in this table is the selection 

information of longevity traits in Holstein cattle 

 

各国奶牛育种界的共识。在我国，长寿性状还没有纳

入中国奶牛选育指数，对长寿性状的研究处于起步阶

段，仅有使用局部地区的牛群数据进行的少量研究。

例如，分别针对北京地区[10]和上海地区[73]牛群进行的

遗传参数估计、使用微卫星标记定位方法[74]和候选基

因关联分析方法[75-78]挖掘长寿性状的遗传标记。目前，

我国奶牛群体的长寿性表现较差，不仅严重影响了生

产效率，而且也挤压了进行高强度主动淘汰选育其他

性状的空间，我国牛群的长寿性状选育刻不容缓。在

常规遗传评估中，各国研究人员从模型和性状定义等
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角度提出了许多对长寿性状进行早期选择的方法；基

因组选择技术在奶牛育种中成功应用之后，有效解决

了该性状选择世代间隔长的问题；因此，在基因组

评估中，长寿性状评估时所使用的定义和模型还需

进一步探讨。有研究指出，在基因组选择中，将与

目标性状相关的分子标记信息加入到基因组数据中

可以提高基因组选择的准确性 [79-80]；在我国奶牛群

体中，挖掘与长寿性状相关的遗传标记可以为该性

状的基因组选择和标记辅助选择提供有用的信息。

此外，长寿性状的遗传力较低，其受遗传与环境互

作效应及气候条件、牧场管理等非遗传因素的影响

较大；我国奶牛养殖在全国各地均有分布，不同地

区之间生产环境条件和管理模式的差异较大，研究

长寿性状中遗传与环境之间的互作具有较大意义。

综上，针对我国奶牛群体，有必要统筹全国牛群数

据，从长寿性状的遗传参数估计、遗传评估方法论

证、遗传标记挖掘、基因组选择方法和选育策略等

方面开展系统研究十分必要。 

随着我国奶牛养殖对长寿性状的不断认识，以

及育种数据的不断积累，未来一段时间，长寿性状

将会成为我国奶牛遗传育种领域的研究热点，将长

寿性状纳入奶牛选育指数是我国奶牛育种的必然趋

势。最终，通过遗传选育的手段，改善牛群的长寿

性，进而提高奶牛的终生效益，不断提高我国奶牛

养殖的竞争力。 
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