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前 言

一、相比第十一版，增加修改了以下内容：

1、遗传力概念澄清

遗传力（Heritability）这个叫法没有问题，比遗传率更符合概念内涵。

遗传力本质是回归。

2、重复力（repeatability）

3、有重复观测值时的 BLUP模型

4、植物育种采用动物育种 BLUP方法的技术理论问题探讨

4.1、动物 BLUP 拿到植物上用，可行吗?依据是什么？

4.2、近交系数和亲缘系数

4.3、A 矩阵介绍

4.4、A 矩阵构建规则

4.5、A 矩阵示例

4.6、A 矩阵（系谱）的整理规则

4.7、植物育种要重视育种值和 BLUP 分析方法

4.7.1 遗传力和遗传率的概念困扰

4.7.2 自交和近交的概念困扰

4.7.3 A 矩阵的构建困扰

4.7.4 BLUP要用到材料系谱，植物系谱不记录自交情况下，适合采用吗？

4.7.5 BLUP本身真的很难，配合力又很简单

新增修改内容标题，黄底色醒目标注，方便查看。水平有限，有写的不对的地方，欢迎读

者批评指正！

李奉令

北京中农博思科技发展有限公司
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一、试验设计

（一）试验设计的原则

田间试验设计的原则：重复、随机、局部控制。

1、重复

重复是为了获得更加可靠准确的平均数，并用以估计试验误差，没有重复，就没有平均数

（当然，仅有一个观测值，该观测值也可以理解为就是平均数），没有离差，没有方差。如果

仅一个观测值，即便存在试验误差，也无法分离。

对比法示例：5个材料 2次重复



间比法示例：跟对比法在重复方面含义一样。

单因素随机完全区组试验示例：3个区组就是 3个重复，如果这是一个产量试验，那么每个参
试材料，将有 3个产量观测值。

需要注意一个细节，小区测产，3个小区，得到了 3个观测值，由于农业生产的原因，一

个小区仅获得了一个产量数据，这个产量数据，无疑会包含仪器测量误差。所谓仪器测量误差，

比如，重复 3次测量一支铅笔的长度，如果获得了不同的测量值，就出现了测量误差，但农业

生产面对的显然不是简单的一种仪器重复测量误差情况。一个材料从 3个小区获得了 3个观测



值， 3 个小区，可以是紧挨在一起的一个地块内部的 3个区域，或者是 3 个不同的地块，都

是 3次重复。

重复 3次测量铅笔长度的试验，这样的重复，可以估计测量误差。

单因素随机完全区组试验，3次重复，可以估计出“误差”，但是，这个误差不是简单的

重复测量误差，而是包含了重复测量误差，以及地力不同、地力不匀等因素导致的综合误差（这

是生物统计一个特殊的地方），可以从中估计出区组效应。

2、随机

非主观等机会安排试验材料。

3、局部控制

一个小区内部，生长条件一致，地力和栽培条件一致。小区内的作物在一致的生长环境下

生长。如果不一致，会严重影响试验分析结果。通常认为方形小区，局部控制效果要好。一个

小区内部，农艺措施一致很重要。

（二）完全区组

一个区组中包含着所有的试验处理，这种区组称为完全区组。比如，随机完全区组试验。

3个区组，那么 3 个区组中分别存在随机安排的 3套一模一样的试验材料。

（三）不完全区组

在科学试验中，由于受到试验条件的限制，有时一个区组中无法容纳全部的试验处理，而

只能容纳其中的一部分处理，这种区组称为不完全区组。这样的区组设计称为不完全区组设计。

1、平衡不完全区组设计（BIB 设计）

1.1定义

BIB(Balanced Incomplete Block)，将 v 个处理安排到 b 个区组的一个不完全区组设计

称为平衡不完全区组设计，该设计满足下列三个条件：

1．每个区组都含 k 个不同处理，k 称为区组容量。

2．每个处理都在 r 个不同区组中出现，r 称为处理重复数。

3．任一对处理在  个不同区组中相遇， 称为相遇数。

从这个定义可以看出：

一个BIB设计中的 v 个处理可以得到公平的比较。

一个BIB设计有五个设计参数 v，k，r，b，。

BIB设计存在的必要条件是：在5个设计参数间同时有下列三个关系式：

（1） bkvr 



（2） )1()1(  vkr 

（3） krvb  ，

5 个参数中，任意确定 3个，即可计算其余 2个参数，至今人们已经找到很多 BIB 设计。

1.2 BIB示例

示例：（v=4，k=2，r=3， b=6 ，λ=1）

区组

处理

1 2 3 4 5 6

A y11 y13 y15

B y21 y24 y26

C y32 y33 y36

D y42 y44 y45

试验设计解读：

v：处理数=4，有 ABCD，4 种处理；

k：区组容量=2，每个区组中有 2个材料，比如区组 1 中有 y11，y21，区组 2 中有 y32，y42；
r：处理重复数=3，每种处理存在 3 次重复，

如：A处理存在 y11，y13，y15，3 次重复，B处理存在 y21，y24，y26，3 次重复；

b：区组数量=6，有 123456,6个区组。

λ：相遇数=1，每两种不同处理，在同一区组相遇数=1，如：A 和 B 两种处理，仅在区组 1 相

遇（y11,y21），相遇数=1，A 和 C两种处理，仅在区组 3 相遇（y13,y33），相遇数=1。

1.3 BIB与随机完全区组设计比较

试验Ⅰ

区组 1 区组 2 区组 3 区组 4

2 2 1 3

1 1 3 2

4 3 2 4

3 4 4 1

4个品种 4 次重复的单因素随机完全区组试验设计



试验Ⅱ

区组 1 区组 2 区组 3 区组 4

品种 1 1 1 1

品种 2 2 2 2

品种 3 3 3 3

品种 4 4 4 4

4 个品种 3次重复的 BIB 试验设计（v=4, k=3, r=3, b=4,λ=2）

以上两个试验设计比较

品种数 重复数 区组数 实际使用小区数

试验Ⅰ 4 4 4 16
试验Ⅱ 4 3 4 12

在这组对比中，可以看到，BIB 设计，可以巧妙的节省试验成本，上方表格中灰色空白表

格区域就是“节省”的小区。由于 BIB 设计对试验参数要求严格，因此实际使用存在是否合乎

试验要求的限制，但是，一个试验，如果能用 BIB设计实现，无疑是很划算的。

1.4 BIB统计模型

BIB设计只适用于因子和区组间无交互作用的试验问题，其统计模型为：

yij= μ + ai+ bj+ εij,i=1,2…,v, j=1,2,…,b
其中

yij－第 i个处理在第 j个区组中的试验结果

μ－总均值

ai－第 i个处理的效应，且满足 0...1  vaa
bj－第 j个区组的效应，且满足 0...1  bbb
εij－试验误差，εij~N(0，σ

2).

1.5 应用示例



2、格子设计

2.1简单格子设计

格子设计是一大类设计，以平方格子设计中的简单格子设计为例：

简单格子设计（2个重复，每一重复 4 个区组，16个材料）（如果是单因素随机完全区组

试验设计，就是 8个区组算 1 个重复）

重复 1

区组 1 1 2 3 4

区组 2 5 6 7 8

区组 3 9 10 11 12

区组 4 13 14 15 16

重复 2

区组 5 1 5 9 13

区组 6 2 6 10 14

区组 7 3 7 11 15

区组 8 4 8 12 16

格子设计有

平方格子设计：区组内品种数为 p，供试品种数为 p2

立方格子设计：区组内品种数为 p，供试品种数为 p3

矩形格子设计：区组内品种数为 p，供试品种数为 p*(p+1)
植物育种常用的是平方格子设计。



9个品种，3*3 平方格子设计，示例：

一重、二重、三重、四重格子设计

一重格子 二重格子 三重格子 四重格子

区组 1 1 2 3 区组 4 1 4 7 区组 7 1 5 9 区组 10 1 6 8

区组 2 4 5 6 区组 5 2 5 8 区组 8 2 6 7 区组 11 2 4 9

区组 3 7 8 9 区组 6 3 6 9 区组 9 3 4 8 区组 12 3 5 7

二重格子

区组 4 1 4 7

区组 5 2 5 8

区组 6 3 6 9

一重排列方式，就是从左到右，顺序填满第 1 个区组，再折回，顺序填第 2 个区组，不停

折回，填满所有为止。表格中，箭头给出填充顺序。

二重排列方式，就是从表格左侧第 1 列，由上到下，顺序填满后，折回，顺序填第 2列，

直到填满。箭头给出填充顺序。

三重排列方式，把二重格子填好的每个数字，想象成弹珠，每一列的珠子用线首尾穿成一

个圆环。列之间没有连接。二重格子的对角线位置，是 1-5-9，三个珠子，用一根细棍，

顺序穿过 1-5-9，往上挑起，对应放到第一行的 3 个位置上去，之前是 1-4-7，现在是 1-5-9，
于是，表格里面所有的数字位置跟着联动，就是三重格子的 排列方式了。

四重排列方式，是在三重排列的基础上，用同样的操作，把三重格子对角线 1-6-8，穿起，

拉到第一行的位置。

格子设计里面，这种数字滚动和数字联动，是很有意思的现象，用户可以好好理解体会。

2.2简单格子设计和单因素随机完全区组比较

试验Ⅰ

区组 1 A B D C E F G H I
区组 2 B F H D G C E I A

9个品种 2 次重复的单因素随机完全区组试验设计

试验Ⅱ

重复 1 重复 2
区组 1 A B C 区组 4 A D G
区组 2 D E F 区组 5 B E H
区组 3 G H I 区组 6 C F I

9个品种 2 次重复的单因素平方格子设计（简单格子设计）



以上两个试验设计比较

品种数 重复数 区组数 实际使用小区数

试验Ⅰ 9 2 2 18
试验Ⅱ 9 2 6 18

两种试验设计在使用相同土地面积的情况下，试验Ⅱ区组数更多，意味着试验Ⅱ的地块误

差影响控制的更好，试验数据的准确性更高。

格子设计数据分析结果中，有的会给出相比单因素随机完全区组试验设计相对效率提升了

多少的数值，为什么会有提升，从上面两个试验可以看出，简单格子设计等同于在单因素随机

完全区组的区组内部又划分了 3个区组出来，因而，简单格子设计相比单因素随机完全区组，

误差更准确。

相对效率 = 单因素随机完全区组误差均方 / 格子设计有效误差均方

格子设计的这种误差准确性的提升，从另一角度解读，就是随着单因素随机完全区组试验

规模的扩大，一个区组占地越来越大，这样地块差异导致的区组内的差异，就系统性的增大了，

而如果将区组分拆为小区组，自然可以更好的满足地块一致性的试验设计要求。

因此在品种数量较多的情况下，应该选择格子设计，而不是单因素随机完全区组。

2.3 应用示例

3、α-格子设计

α-格子设计（α-lattice） ：不完全区组设计---格子设计---广义格子设计--- α-lattice。
α-格子试验设计，是当前国外育种企业采用较多的一种不完全区组试验设计，基于设计

母阵构造设计，主要应用于育种过程中早、中期产量试验阶段的品种筛选。其采用的不完全区

组的试验设计方式，提升了试验效率，降低了育种试验成本。



与随机完全区组（30个材料 ，2个区组），做个对比：



与随机完全区组试验设计相比，在参试材料很多的情况下，随机完全区组的小区面积急剧

扩大，地块地力差异，对试验本身产生了破坏性影响，或者可以表述为，试验设计的局部控制

失灵。

参考文献：A New Class of Resolvable Incomplete Block Designs
Author(s): H. D. Patterson and E. R. Williams
Source: Biometrika, Vol. 63, No. 1 (Apr., 1976),
pp. 83-92

农博士软件 QQ 交流群（群号：40082612）中提供该篇文献下载。

（四）增广试验设计

1、什么是增广试验设计？

常规的试验设计, 如随机区组、拉丁方、裂区、格子方等, 其基本特征是各处理具有相等

的重复次数，可统称为“标准”设计。所谓增广设计（augmented design）,是指在标准设计

的区组中增多试验小区数目的一类设计（任何一种标准设计均可形成其相应的增广设计）。

增广材料一般较多，不安排重复，所以在不同区组中仅出现一次。

增广试验设计可以同时安排有重复的和无重复的处理。重复的处理，可以用于估计试验环

境误差，从而可以分离出区组的效应，而安排在不同区组内的增广材料，尽管没有安排重复，

可以借鉴区组效应，对获得的观测值进行校正，获得更可靠的试验数据，提高试验的可靠性。

结合实际育种需要，增广试验设计，就很自然的演变为，增广的部分，成为了主要内容，

多安排材料，而重复的处理，可以考虑尽可能压缩数量。因而一个增广的随机完全区组试验，

增广材料往往是大头。这也是用增广设计代替对比法、间比法的原因。

2、增广试验设计在育种中何时采用？

一般地说，在一个育种周期的开始，往往选系很多，而每一选系的种子较少，难以进行重

复试验；以后，随着育种工作的进展，选系数目因逐年淘汰而逐步地由多变少，每一选系的种

子数量则因逐年繁殖而逐步地由少变多，因而可以进行重复试验，甚至多地点的重复试验。因

此，植物育种试验及其设计可大体分为以下三类：

大量选系的单区试验

试验的选系很多，可能有几百个至几千个；但每一选系的种子量少，在试验中仅种植一个

小区。可以应用于这类试验的设计有：增广设计、修饰增广设计和行列增广设计。

较多选系的重复试验

试验的选系已有所减少，但仍然较多，譬如数十个至数百个；但每一选系的种子数量已允

许种植两次或两次以上重复。这类试验可应用的设计有各种格子设计和格子方设计。

较少选系的重复试验

这类试验包括育种单位的品种预备试验和国家的品种区域化试验。选系一般在 10-20 个，

且种子数量充足，可以在一个或多个地点进行重复试验。这类试验通常应用随机区组设计。



3、增广随机完全区组设计示例

这是一个增广随机完全区组试验，在未增广材料之前，试验有 3个区组，每个区组 6个材

料，也就是说，6个品种材料，各有 3次重复。23 个增广材料，随机安排到 3个区组中，增广

材料不设重复。增广材料安排进试验后，试验设计如上图所示。

4、修饰增广试验设计

4.1修饰增广设计的含义

修饰增广设计最初由 Lin（1983）等提出。其基本结构是裂区设计，即试验分主区(整区)

和副区( 裂区)。主区可以应用任何一种标准设计(通常宜用能够消除行、列两个方向的环境差



异的设计，如拉丁方设计、尤顿方设计等。每一主区均须布置成 3 x 3 = 9 个副区，并使每

一副区呈方形或尽可能近于方形，以保证 8个边缘副区与中心副区最为靠近。中心副区称为对

照小区，用于安排对照品种；其余 8个副区则称为测验小区，均可用于安排增广材料，但为了

估计副区的试验误差和校正试验结果，一般每 1个品种又在 2个主区的各 1个边缘副区中重复

安排该品种（该小区称为对照副区）。

4.2修饰增广设计中“修饰”的含义

修饰增广设计主要在两个方面“修饰”了增广设计：

（1）对照品种的随机排列被“修饰”为规则排列（固定在中心副区上）；

（2）行、列区组的不规则形状亦被“修饰”为规则的，且在某些行、列的 9个副区中出

现了两个同一品种的副区。

Lin 等认为，对照品种的随机排列固然有利于试验误差的无偏估计，但在校正田间环境的

差异上不及规则排列有效。在育种工作的前期，田间试验的主要目的是比较农艺性状，粗略地

估计供试材料的基因型值，而不是对系间差异作严格测验（那是需要重复试验的）。增广材料

观察值的有效校正往往比误差的无偏估计更为重要。因此，上述两个方面的“修饰”是必要的

和可行的。

一般来说，主区为 b*b 拉丁方的修饰增广设计，总共将有 9*b*b 个小区，其中有对照小

区 b*b 个，对照副区 2*b，测验小区 b（8b-2）个。

以 5*5 拉丁方的修饰增广设计为例：总共将有 9*5*5=225 个小区，其中有对照小区 5*5=25

个，对照副区 2*5=10，测验小区 5（8*5-2）=190 个。



4.3修饰增广设计示例

这是一个修饰增广试验设计，首先是一个 5个品种（A、B、C、D、E）的拉丁方设计。图

中每 9（3X3）个单元格，对应拉丁方设计的 1个单元格。9个单元格的中心单元格，安排的是

对照品种。以最左上角单元格为例。

图中的 9个单元格，都属于 5*5 拉丁方的 1个单元格。中心单元格，安排 5个对照品种中

的 1个，是 B，周围还有 8个单元格，试验中，5 个对照品种，需要安排 5 个对照，图中 8个

单元格中凑巧安排了 1个，剩下的 7个单元格随机安排增广材料。



总结一下：

1、图中的 9个单元格对应 5*5 拉丁方设计的 1个单元格。

2、9个单元格的中心单元格要安排对照品种，至于是什么，由拉丁方设计决定。

3、剩下的 8 个单元格中可能会安排中心单元格的对照，以对照 B为例，在 5*5 的拉丁方

试验设计中，B一共出现 5次。其中的 2个 B要各安排 1次重复。

4、9个单元格剩下的可能是 8个或 7个，随机安排增广材料。

4.4修饰增广设计的优势

1、与对比法间比法比较：中心单元格，安排的是对照品种，围绕中心单元格，安排增广

材料，可以很好的进行田间比较对照，解决了对比法、间比法安排对照占地过多的问题。

2、修饰增广设计，误差控制有优势，可以对没有重复的增广材料观测值进行科学校正，

提高试验可靠性。

5、增广试验设计的方差分析

这部分内容，不在此详细介绍，莫惠栋先生 1990-1991 年曾在《江苏农学院学报》连续发

表《植物育种中的试验设计：增广设计》、《植物育种中的试验设计：修饰增广设计》、《植

物育种中的试验设计：行列增广设计》等文章，进行了详细介绍。

农博士育种技术理论群（QQ 群号:40082612），提供相关文章 PDF 下载服务，感兴趣的朋

友可以自行下载学习。

（五）试验设计的发展趋势

试验设计种类很多，总的发展趋势是，减轻试验工作量，降低试验成本，注重提高试验效

率，以尽可能小的试验规模，获取更多的试验信息。

（六）试验方法的选用原则

根据自身工作需要和对试验设计知识掌握的情况，从自身实际出发选择试验设计方法，而

不是盲目地采用新方法，尽可能采用试验效率高的方法

当前，植物育种主要用到的试验设计方法：对比法、间比法、单因素随机完全区组、一年

多点、多年多点。简单格子设计、α-格子试验设计逐步会被用户采用。

试验设计方法是统计学家研究的内容，我们侧重应用，试验设计可以极其复杂，比如：交

替设计、增广设计、配方设计、回归设计、稳健设计、正交设计、混杂设计、因子设计等等。

明白试验设计的分析原理，知道如何分析试验数据，是更重要的事情。

二、方差分析

（一）离差

离差是观测值与平均数的差。

示例：观测值有 3个，分别是 1,2,3



平均数=2
观测值 1的离差：1 – 2 = -1
观测值 2的离差：2 – 2 = -0
观测值 3的离差：3 – 2 = 1
离差和=0.

（二）方差（均方）

均方（MS，mean squares） = 离差平方和 ÷ 自由度

以上例数据为例，

离差平方和

（-1）2+（0）2+（1）2 = 2
自由度=3-1=2
MS = 2 ÷ 2 = 1

标准差是方差的平方根值。

（三）自由度

有 n个观测值的样本，可以得到 n个离差，但是只有 n-1个离差可以“自由变动”，因为

最后一个离差，被其余 n-1个离差“规定”了数值，因为离差计算使用了平均数的原因，所以，

自由度是 n-1。

（四）F分布

F 分布是 1924年英国统计学家 R.A.Fisher 提出，并以其姓氏的第一个字母命名的。

（图片来自百度百科）

F 值的定义：

F(V1，V2) = S12/S22



F 分布定义：设 X、Y 为两个独立的随机变量，X 服从自由度为 k1 的卡方分布，Y 服从自

由度为 k2 的卡方分布，这 2 个独立的卡方分布被各自的自由度除以后的比率这一统计量的分

布。简单理解就是两个方差（均方）之比。

从一个正态总体（μ，σ2），按照不同的 v1，v2 自由度进行一系列抽样，就可以得到一

系列不同的 F 值，获得一个 F分布。

根据 F 分布，可以计算得出 F值表。

（五）F测验

F 测验，实际上是根据试验需要构建的一个分数。F(V1，V2) = S12/S22

试验目的决定了 F 测验的内容，决定了 F测验的分子和分母。

通常，S12 所包含的变异要比 S22 多一项，这样，获得的 F 值通常 > 1，同时分子分母仅

有一项差异，好衡量该项差异的影响有多显著。

随机完全区组试验设计的期望均方

变异来源 自由度 DF 均方 MS 模型

区组间 (n-1) MSR σ2+ k��
2

品种间 (k-1) MSt σ2+ n��
2

试验误差 (n-1)(k-1) MSe σ2

构建

F 测验（区组间/试验误差），可以检测区组间差异是否显著

F 测验（品种间/试验误差），可以检测品种间差异是否显著

从 F 值的计算公式可以看出，只有计算方差的时候，才有可能用到 F 测验，如果试验数据，

没有计算方差，仅是计算离差效应，则不会用到 F 测验。

（六）单因素随机完全区组试验方差分析示例

此处示例没有采用统计教材常用的方差分析的套路，而是仅从离差出发，自然过渡到方差

（均方）的思路，希望带给用户一些不一样的理解。

随机完全区组试验统计分析

区组 1 区组 2 区组 3
材料 1 10.9 9.1 12.2
材料 2 10.8 12.3 14
材料 3 11.1 12.5 10.5
材料 4 9.1 10.7 10.1
材料 5 11.8 13.9 16.8
材料 6 10.1 10.6 11.8
材料 7 10 11.5 14.1
材料 8 9.3 10.4 14.4

（试验数据来自中国农业出版社《试验统计方法》2000 版 盖钧镒老师，P228 例题）

这是一个单因素随机完全区组试验，如果采用效应分析的思路，进行数据分析，应该怎么做呢？

单因素随机完全区组试验统计分析

区组 1 区组 2 区组 3 材料平均数 总平均数 材料效应=



（材料平均数-总平

均数）

材料 1 10.9 9.1 12.2 10.73333 11.5833 -0.84997
材料 2 10.8 12.3 14 12.36667 11.5833 0.783367
材料 3 11.1 12.5 10.5 11.36667 11.5833 -0.21663
材料 4 9.1 10.7 10.1 9.966667 11.5833 -1.61663
材料 5 11.8 13.9 16.8 14.16667 11.5833 2.583367
材料 6 10.1 10.6 11.8 10.83333 11.5833 -0.74997
材料 7 10 11.5 14.1 11.86667 11.5833 0.283367
材料 8 9.3 10.4 14.4 11.36667 11.5833 -0.21663
区组平均数 10.3875 11.375 12.9875

材料效应合计=0总平均数 11.5833 11.5833 11.5833 11.5833
区组效应=
（区组平均数-总平均

数） -1.1958 -0.2083 1.4042
区组效应合

计=0

注意，材料效应的合计=0，区组效应的合计=0。
如果我们要进行方差分析，那又应该怎么做呢？我们从上面的效应分析入手来进行方差分析，

这样就更容易理解方差分析的本质。

材料效应的平方和 ，均方

离差 离差的平方 3 *离差的平方

材料 1 -0.84997 0.722443 2.16733
材料 2 0.783367 0.613663 1.84099
材料 3 -0.21663 0.04693 0.14079
材料 4 -1.61663 2.613503 7.84051
材料 5 2.583367 6.673783 20.02135
材料 6 -0.74997 0.56245 1.68735
材料 7 0.283367 0.080297 0.24089
材料 8 -0.21663 0.04693 0.14079

离差的平方和累加，Σ 34.08
自由度， df 8-1=7

均方，MS（Σ/df） 4.87
为什么乘以 3？材料 1 的离差 -0.84997是不是由 3个观测值来的。

区组效应的平方和 ，均方

区组 1 区组 2 区组 3
离差 -1.1958 -0.2083 1.4042

离差的平方 1.429938 0.043389 1.971778
8 *离差的平方 11.4395 0.347111 15.77422
离差的平方和

累加，Σ 27.56
自由度， df 3-1=2

均方，MS（Σ

/df） 13.78
为什么乘以 8？区组 1 的离差 -1.1958是不是由 8个观测值来的。

试验数据的总平方和



观测值 总平均 离差的平方

10.9 11.5833 0.466899
10.8 11.5833 0.613559
11.1 11.5833 0.233579
9.1 11.5833 6.166779
11.8 11.5833 0.046959
10.1 11.5833 2.200179
10 11.5833 2.506839
9.3 11.5833 5.213459
9.1 11.5833 6.166779
12.3 11.5833 0.513659
12.5 11.5833 0.840339
10.7 11.5833 0.780219
13.9 11.5833 5.367099
10.6 11.5833 0.966879
11.5 11.5833 0.006939
10.4 11.5833 1.400199
12.2 11.5833 0.380319
14 11.5833 5.840439

10.5 11.5833 1.173539
10.1 11.5833 2.200179
16.8 11.5833 27.21396
11.8 11.5833 0.046959
14.1 11.5833 6.333779
14.4 11.5833 7.933799

离差的平方和累加，Σ 84.61
自由度， df 24-1=23

总变异平方和=材料平方和+区组平方和+误差平方和（依据方差分析线性模型）

总变异平方和=84.61

总变异 84.61
材料 34.08
区组 27.56
误差平方和Σ 84.61 - 34.08 - 27.56 = 22.97
自由度， df 23-2-7=14
均方，MS（Σ/df） 22.97/14=1.64

方差分析表

变异来源 Df SS MS F F0.05
区组间 2 27.56 13.78 8.40* 3.74
品种间 7 34.08 4.87 2.97* 2.77
误差 14 22.97 1.64
总变异 23 84.61

分析的结果与教科书《试验统计方法》2000版，P228例题分析结果完全一样。

在算误差平方和的时候，采用了下面的计算方法。

误差平方和Σ 84.61-34.08-27.56=22.97
总变异平方和 - 材料变异平方和 - 区组变异平方和 = 误差平方和



（七）方差分析缺区数据分析结果比较

比较思路：选取育种常用的单因素随机完全区组试验方差分析，采用同样的试验数据。
由于比较部分内容较多，不在此详细列出，感兴趣的读者可以加入农博士 QQ 交流群（群号：
40082612）下载 PDF 文档。

SAS9.1、农博士育种家、“缺区估计法”，基于同一数据，三方的方差分析结果比较：

同一数据，缺区情况下分析结果比较

平方和 SS 自由度 SAS9.1 农博士育种家 缺区估计法

总变异 22 1338.246087 1338.246 1402.48
区组间 3 176.554754 176.555 166.84
材料间 5 1028.969420 1028.969 1093.20
误差 14 132.721913 132.722 142.44

比较结果如下：
无论在试验数据完整或者缺失的情况下，农博士育种家软件方差分析结果与 SAS9.1 分析

结果一致，该比较采用的是 SAS 的 ANOVA Procedure。缺失数据情况下，SAS9.1 和农博士育种

家分析结果一致，“缺区估计法”分析结果明显不同。

思考：

1、国内统计教材很大程度上取材于国外，从教材内容看，对试验数据缺区，国内外教材

都教授了“缺区估计”的方法，原理方法是一致的。

2、SAS ANOVN和农博士育种家，缺区情况下方差分析结果是一致的。由此可以推断，SAS
ANOVN 采用的“缺区”应对策略与博思公司自主提出的缺区应对策略是一致，而博思公司不

主张采用“缺区估计”的方法。

3、SAS ANOVN 很明显并没有采用“缺区估计”的方法，从前面结果比较可以看出。SAS
并没有采用国外统计教材上的“缺区估计”的方法，这本身就是一个值得思索的问题。

4、在出现试验效应平均数无法计算的情况下，比如，试验某 1 区组数据全部缺失，SAS
采用了区组数量-1的处理策略，这跟博思公司提出的“效应平均数无法计算，那就不能进行方

差分析”的看法是一致的。

（八）方差分析数据“缺区”应对策略讨论

“缺区”，就是试验本应获得的试验数据丢失了。缺区就“不平衡”了，国内外教科书都

有主张进行缺区“估计”，计算一个观测值补缺，依据是离差平方和最小的数据拟合，最小二

乘法。该方法有其理论根据，但是一个小区在数据缺失的情况下，可以通过计算“获得”数据，

终究没有实实在在长出来的产量来的踏实。该方法在缺失一个数据的时候，可以直接计算获得

“产量”，缺失两个以上数据，就需要列方程组解方程才能计算得到两个以上“产量”，应用

中很不方便。这是一种应对缺区的策略。其他策略还有：列表删除、成对删除、单一插补、多

重插补等应对策略，不是很适用于生物统计，不在此讨论。下面就“缺区”情况应对进行简单

讨论分析：

讨论如下：主张进行缺区“估计”的理由是由于处理和区组的正交性遭到破坏，这没有异

议，但是不是过于重视这种“破坏”了呢？以育种常用的单因素随机完全区组为例，试验中区



组是完全区组，试验本身就是正交的。

方差分析 ANOVA，总平方和可由各部分平方和相加构成，缺区的情况下，这种构成应该

还是成立的。分离误差，采用的是先分离区组和品种的平方和，剩余的就是误差平方和，以品

种平方和分离为例，计算每一个品种的均值与总均值的离差，也正是此处，出现了前面提到的

试验“正交性”由于缺区被破坏了，具体含义也就是，因为缺区，以 3 个区组为例，有的品种

均值来自 3个观测值的平均，有的来自 2个观测值的平均（1个缺区），均值间不均衡了，但

是，3 个观测值的品种均值，代表了一个品种，2 个观测值的均值也可以代表一个品种，从这

个意义上，是不是可以忽略缺区对均值的影响。均值和方差是数据的两部分，在此问题上，生

物统计从应用上是不是可以更多重视均值，因为，代表一个品种的是均值。

采用缺区估计填入的方法，缺区“估计”值的填入，不可避免的影响了总平均数，人为增

大了总平方和的累加值，增大了总的方差，而自由度又减 1，这对误差的计算有直接影响，想

去有问题。进行多重比较的时候，是用实际观测值获得的产量平均数进行比较，还是合并估计

产量后计算得到的平均产量进行比较呢，这两个平均数是存在差异的。

缺失的数据，采用估计的方式处理，更多的是为了满足数据模型分析的需要，估计处理，

围绕着相应的均值进行，估计处理不能影响试验本身，而当试验中某效应计算需要的观测值全

部缺失，方差分析就无法进行了，此时如果还采用缺区估计的处理方式，就等同试验中本应长

出来的材料，缺失了，却要用别的材料来算这个材料的表现，试验的意义都不存在了。

缺区情况在育种试验中难免，那么针对缺区情况下还要进行的方差分析，就有必要搞的更

清楚一些。很多教材提到缺区，就是笼统的提到，线性模型、GLM 可以处理不均衡的数据，

好像线性模型、GLM 什么样的缺区情况都可以处理，这就有问题了，方差分析本身就是一个

线性模型，线性模型或者 GLM 构建最小二程方程组解出来的也是一堆试验效应对应的平均数，

用回归思想计算得到的平均数，怎么都不会比直接计算的更准确，如果缺区导致试验某个效应

对应的平均数无法计算得到，那还在用估计方法进行方差分析，不会因为是采用了线性混合模

型就正确和可信。

综上所述，觉得还是不用“估值”直接分析缺区数据来的可靠。

1、缺区，并没有影响试验材料的客观试验表现，需要进行相应的平方和和自由度计算调

整。

2、F 分布要求遵循正态分布，个别数据缺失，可以理解为对分布没有影响。如果数据缺

失严重，就不要进行方差分析，F 测验了，直接进行品种平均数大小排序即可。

3、缺几个自由度就减几个，平方和采用累加的思路，缺了就不加，跟未缺区的时候一样

分析，试验分析参数进行对应调整。

4、如果缺区导致试验中某效应的平均数无法计算，那就不能进行方差分析，这可以作为

缺区情况下是否能够进行方差分析的一个判断依据。

5、如果考虑采用缺区估计方式填值处理，应在试验数据缺区未影响到效应的平均数计算

的情况下进行，否则不宜采用估计方式。

后续进行的多重比较，采用试验中真实获得的品种平均数。

下节给出一个“缺区”分析的例子，供读者参考。



（九）缺区方差分析示例

还是采用同样的试验数据来进行数据缺区方差分析示例。下图中，材料 8区组 3 数据缺失。

农博士育种家软件的计算结果在图中可以看到。

下面我们从头计算，看看过程是怎么样的，以及有什么变化。

随机完全区组试验统计分析

区组 1 区组 2 区组 3
材料 1 10.9 9.1 12.2
材料 2 10.8 12.3 14
材料 3 11.1 12.5 10.5
材料 4 9.1 10.7 10.1
材料 5 11.8 13.9 16.8
材料 6 10.1 10.6 11.8
材料 7 10 11.5 14.1
材料 8 9.3 10.4

单因素随机完全区组试验统计

分析

区组 1 区组 2 区组 3 材料平均数 总平均数

材料效应=
（材料平均数

-总平均数）

材料 1 10.9 9.1 12.2 10.73333 11.4609 -0.72757
材料 2 10.8 12.3 14 12.36667 11.4609 0.905767
材料 3 11.1 12.5 10.5 11.36667 11.4609 -0.09423
材料 4 9.1 10.7 10.1 9.966667 11.4609 -1.49423
材料 5 11.8 13.9 16.8 14.16667 11.4609 2.705767



材料 6 10.1 10.6 11.8 10.83333 11.4609 -0.62757
材料 7 10 11.5 14.1 11.86667 11.4609 0.405767
材料 8 9.3 10.4 9.85 11.4609 -1.6109
区组平均数 10.3875 11.375 12.7857 材料效应合计

=0总平均数 11.5833 11.5833 11.5833 11.4609
区组效应=
（区组平均数-总平均数） -1.0734 -0.0859 1.3248

区组效应合计

=0

材料效应的平方和 ，均方

离差 离差的平方 3 *离差的平方

材料 1 -0.72757 0.529353 1.58806
材料 2 0.905767 0.820413 2.46124
材料 3 -0.09423 0.00888 0.02664
材料 4 -1.49423 2.232733 6.6982
材料 5 2.705767 7.321173 21.96352
材料 6 -0.62757 0.39384 1.18152
材料 7 0.405767 0.164647 0.49394
材料 8 -1.6109 2.594999 2.594999 * 2=5.189998

离差的平方和累加，Σ 39.603
自由度， df 8-1=7

均方，MS（Σ/df） 5.658

区组效应的平方和 ，均方

区组 1 区组 2 区组 3
离差 -1.0734 -0.0859 1.3248

离差的平方 1.152188 0.007379 1.755095
8 * 8 * 7 *

离差的平方 9.216978 0.058989 12.28623
离差的平方和

累加，Σ 21.562
自由度， df 3-1=2

均方，MS（Σ

/df） 10.781

试验数据的总平方和

观测值 总平均 离差的平方

10.9 11.4609 0.314575
10.8 11.4609 0.436749
11.1 11.4609 0.130227
9.1 11.4609 5.573705
11.8 11.4609 0.115009
10.1 11.4609 1.851966
10 11.4609 2.13414
9.3 11.4609 4.669357
9.1 11.4609 5.573705
12.3 11.4609 0.70414
12.5 11.4609 1.079792



10.7 11.4609 0.578923
13.9 11.4609 5.949357
10.6 11.4609 0.741096
11.5 11.4609 0.001531
10.4 11.4609 1.125444
12.2 11.4609 0.546314
14 11.4609 6.447183

10.5 11.4609 0.92327
10.1 11.4609 1.851966
16.8 11.4609 28.50631
11.8 11.4609 0.115009
14.1 11.4609 6.965009

离差的平方和累加，Σ 76.335
自由度， df 23-1=22

总变异平方和=材料平方和+区组平方和+误差平方和

总变异平方和=76.335

总变异 76.335
材料 39.603
区组 21.562
误差平方和Σ 76.335-39.603-21.562=15.169
自由度， df 22-2-7=13
均方，MS（Σ/df） 15.17/13=1.167

方差分析表

变异来源 Df SS MS F F0.05
区组间 2 21.562 10.781 9.240** 3.81
品种间 7 39.603 5.658 4.849** 2.83
误差 13 15.169 1.167
总变异 22 76.335

（十）固定效应和随机效应

方差分析线性模型可表示为：

yij = μ + τi + εij

μ为总体平均数，τi为试验处理效应，εij为随机误差，具有分布 N(0,σ2)。

对τi的不同解释，产生了固定模型和随机模型，也就产生了固定效应和随机效应，生物统

计因而变得复杂了，模型的不同，仅与 F测验和统计推断有关，方差分析计算的 SS、MS、df

都一样。

在育种应用中，不需受太多固定和随机的困扰，可以这样简单理解区分这两种效应。

以配合力试验为例，种植在不同地点的配合力产量试验，地点效应就是固定效应，材料



的配合力效应就是随机效应，因为，我们需要对材料的配合力效应进行推断，而不需要对试验

地点的效应进行推断，需要推断的就是随机效应，不需要推断的就是固定效应。严格的说，这

样的说法不是统计的标准说法，但是会更好记，好理解一些。再比如，多年多点配合力试验，

年度效应和地点效应都视为固定效应，材料配合力效应视为随机效应。

用统计的术语表述，就是随机模型是通过样本表现去推断总体表现。

（十一）理解方差分析

1、方差分析，本质上是考察试验的各种效应，理解方差分析，应该从试验效应入手，生

物统计和数量遗传学中，各种效应就是各种离差，效应是离差的各种具体应用，比如，一般配

合力效应，品种效应，区组效应。方差只是计算手段，方差分析，采用离差的平方进行计算，

可以克服离差合计=0的计算不便。

2、方差分析中的 F 测验，不是进行方差分析的目的，仅是一个分析环节，可以提供更多

一些的统计信息，不算方差就不需要 F测验，比如，效应是否达到 0.05 水平的显著。

3、生物统计，是为农业生产服务的，育种实践中，以产量品比试验为例，在人们的感官

层面，衡量比较几个品种的产量高低，就是产量的平均数，一个产量均值最高的品种，就是最

高产的品种，不会因为方差、误差、F 测验显著与否，影响人们的判断结论，更不可能改变客

观事实。生物统计有时会给人一种假象错觉，一个产量（均值）最高的品种，去除误差影响后，

可能变为不是产量最高的品种了。可能吗？同一个试验，一个产量均值最高的品种，即便需要

去除误差因素影响，相关的其余品种同样需要去除误差的影响，会影响产量高低排名吗？一个

在不同区组产量（均值）最高的品种，不会因为误差影响其产量最高的排名的。方差、误差，

影响到了平均数的核心作用，是统计教学过多强调方差重要性的负面作用。

4、一个品种的产量平均数最高，那么其与所有品种总平均的离差就是最大的，且是正值，

从效应的角度理解，就是其品种正效应是最大的，自然就是参试品种中产量最高的品种。这就

指明了育种选择的方向。这才是育种工作中第一重要的大问题。

5、配合力测定试验中，是类似的道理，只不过育种实践中，人们很自然的丢弃了 F 测验，

因为，F 测验是基于 F 分布的，是基于方差的检验，而配合力仅是考察效应，考察离差，就够

了，而优良基因带来的效应，通常很小，甚至微乎其微，需要长期积累，即便非要转换成方差，

进行 F 测验一下，估计也不会显著的，问题是，育种选择是必须进行的。F测验不显著，在方

差分析中，可以考虑不进行多重比较，但育种选择却必须进行下去。

6、线性模型的分析方法越来越多的应用于生物统计和数量遗传学，而线性模型中的效应，

即为离差，也就是说，以离差（效应）的分析方法来解决育种实践中的问题，被现代育种越来

越接受。

7、方差分析，方差，对以比较为目的的试验具有实际应用价值，在育种工作中，应用价

值没有你想象的那么大。方差的本质是离差，离差在育种中很重要，决定育种的方向，离差更

好用，更实用，更常用，早期自交系的选择，就是差值选择育种。



（十二）一次重复的多点试验如何进行方差分析？

一次重复，其实并没有重复，所以无法计算得到试验随机误差，这样的话，按照方差分析

表进行方差分析，就进行不下去了，因为试验中的地点效应，品种效应，都需要将随机误差作

为 F测验的分母，计算 F值，再进行 F测验。只能想变通的办法进行试验数据分析了。

下图为 6个品种在 4个地点，每地点内 2个区组的一年多点试验，每一地点内有重复，可

以估计试验误差。

如果，本身是一年多点的品种产量试验，地点内没有设重复，则上图的试验就演变成了下

面的情形。

此时用一年多点试验进行统计分析就无法进行下去了。

解决办法是：将地点当成区组，按照单因素随机完全区组进行统计分析。



从一年多点试验，变为单因素随机完全区组试验，本质上为试验设计的改变。

下面是两种方法分析结果的截图。试验数据不同，分析结果自然不同，但应该更关注分析结果

中项目的不同，方差分析表的不同。



在种子不多或者经费制约等背景下，将一年多点试验安排成了 “没有重复的一年多点”，

侧重的可能更多是品种稳定性的考量，这样的安排，有得有失，在进行稳定性分析评价的同时，

尽可能利用试验数据，获得更多有用信息，无疑非常重要，采用“随机区组”试验分析方法对

“没有重复的一年多点”试验进行数据分析，就很好的解决了这个问题，兼顾了稳定性分析和

方差分析，还能省事省力省钱。

（十三）区域试验中的变异系数（CV）用于评价试验质量

变异系数又称离散系数，是标准差与平均数之比，以百分数表示。单因素随机完全区组试

验，一年多点试验、多年多点试验，可以计算地点对应的变异系数，用于比较不同地点的试验

质量。笼统的说，一个试验中，不同地点的 CV 比较，CV 值低的小区，试验质量高。

1、同一地块的不同区组，CV 相对高的，表明该区组相对其余区组，肥力均匀性差；或

者由于管理措施增大了该区组内品种间差异

2、如果试验异地安排区组，区组间 CV 的高低差异，还应该包含品种的环境互作效应。

因此，依据 CV 来评价试验质量，要结合试验的具体安排考虑。

CV 也可以用于试验品种，其分析同样要考虑，差异因素是否包含品种的环境互作效应。

（十四）没有重复的多点试验怎么分析

n 个材料安排在 v个不同地点，进行产量试验，没有设置重复，可以考虑使用单因素随机

区组（增广设计）进行数据分析，操作思路和要求如下：

1、用试验中的对照来充当考察品种，估计试验误差。

2、对照的数量至少 2个。（如 958，335）

3、每个对照在 v个地点最好有 1个观测值，缺区可以，只要别全缺。

4、如果试验安排的时候忘了安排对照，找测试点补齐，补齐要点（同时期、同地块、同

管理措施，注意可能需要进行必要的面积换算）



5、可以做方差分析，考察试验中的地点效应是否显著存在、考察品种效应是否显著存在。

6、可以依据地点效应对材料数据进行矫正，更符合材料的真实表现，更科学的评价材料

表现。

如果有两年以上试验，客观上就构成了“重复”数据，将两年或多年数据一并分析，就可

以考察品种稳定性，适宜性。

稳定性用 RSD 考察，适应性用地点相关的环境指数，或者用线性混合模型考察效应。

（详细内容参照农博士育种技术理论群 40082612，相关文档《没有重复的多点试验怎么

分析.pdf》）

三、线性模型

y=a/(x-b)不是一个线性模型，y=a*e*b(x − c)2也不是一个线性模型，都是非线性模型。

方差分析模型（yij = μ + τi + εij）属于线性模型。

（一）线性模型之方差分析模型

线性模型是一类统计模型的总称，它包括了线性回归模型、方差分析模型、协方差分析模

型和线性混合效应模型等，许多生物、医学、经济、管理、地质、气象、农业、工业、工程技

术等领域的现象都可以用线性模型来近似描述，因此，线性模型成为现代统计学中应用最为广

泛的模型之一。

线性模型研究的目的往往是寻求因变量与自变量之间客观存在的依赖关系。

线性模型中的方差分析模型，它的自变量往往表示某种效应的存在与否，因而只能取 0,1
两个值，0 表示没有这种效应，1 表示有这种效应。由于比较两个或多个因素效应大小的统计

分析在统计学上叫做方差分析，所以，对应地，将这种线性模型叫方差分析（线性）模型。在

一些文献中，也把其称为试验设计模型，这是因为它所分析的数据往往跟一个预先安排好的实

验相联系。

（二）两种方差分析方法

一个试验设计可以用两种分析方法进行方差分析：

第一种方法是平方和分解法。

将数据总变异平方和按其来源（各种因子和随机误差）进行分解，得到各因子平方和及误

差平方和，接下来是基于各因子平方和与误差平方和大小的比较，这种方法叫平方和分解法，

就是传统的方差分析方法，这种方法需要的预备知识较少，一般在一些初等统计书中都采用此

方法。农业院校教授的就是这种方法。

第二种方法是线性模型的方差分析方法。

既然方差分析模型（yij = μ + τi + εij）是一类线性模型，就可以用一般线性模型的估计与

检验的方法应用于这种模型，其实质就是线性回归的分析方法，采用离差平方和最小的最小二

乘法，进行数据分析，回归。

对完全区组试验设计，可以直接采用平方和分解法进行方差分析，分析准确性高，对不完

全区组试验设计，由于试验效应的混杂，多采用线性模型的方法，求解效应。



（三）混合线性模型

一个线性分析模型，由于又有固定效应，又有随机效应，所以就是“混合”了，效应是混

合的。

植物育种值分析模型，就是混合线性模型。

Y = μ + 年度效应 + 地点效应 + 种群效应 + 品种育种值 + σ

y：数据观测值，

μ：总体均值

年度效应：试验年度的效应（固定效应）

地点效应：不同试验地点的效应（固定效应）

种群效应：不同种群的效应（固定效应）

品种育种值：品种的加性遗传效应（随机效应）

σ：误差

四、遗传力（Heritability）

（一）遗传力定义

遗传力这个概念，很多教科书都表述其为数量遗传学最重要的概念，可见其重要性。但是

植物育种中，一会出现“遗传力”一会又表述为“遗传率”，反映了对这一概念内涵把握的模

糊性，目前大有用“遗传率”代替“遗传力”的迹象。实际育种工作中，在单因素品种比较试

验，计算考察试验的遗传力，本身就反应了对遗传力的理解和育种实际应用中存在问题。BLUP
MME巧妙引入了性状遗传力，作为分析计算的重要参数，对遗传力的准确理解，直接跟 BLUP
分析应用挂钩。因此，准确理解和运用遗传力，对植物育种当下尤其重要。

广义遗传力指数量性状基因型方差占表现型方差的比率。
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狭义遗传力指数量性状加性遗传方差占表现型方差的比率。
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遗传力（Heritability），反映了一个性状受遗传效应影响有多大，受环境效应影响有多大。

遗传力是性状、群体和环境三者的综合体现，群体遗传结构和环境改变，都会影响性状的遗传

力。遗传力这个概念，很多教科书都表述其为数量遗传学最重要的概念，可见其重要性。遗传

力是对性状而言的，因此，不应该考虑某群体的遗传力，某个体的遗传力。

《植物数量遗传学》（孔繁玲）介绍的世代对比法，亲子回归法等，和《家畜育种学》（张

沅）介绍的亲子资料估计遗传力，同胞资料估计遗传力，都是利用亲代和子代数据来计算性状



的遗传力。遗传力作为重要的遗传参数，其估计方法，通常采用约束最大似然法 REML

（Restricted Maximum Likelihood）。狭义遗传力是育种值对表型值的决定系数。从实际估

计来看，遗传力是育种值对表型值的回归系数。

简单理解，性状遗传力就是性状从亲代向子代传递的能力，因此，遗传力（Heritability）
这个叫法没有问题，比遗传率更符合概念内涵，不能仅从计算公式强调其比率含义。对育种实

践而言，遗传力所反映的性状向子代的传递能力，才是育种选择的核心重点。遗传力是对性状

而言的，因此，不应该考虑某群体的遗传力，某个体的遗传力。遗传力用更通俗一点的话语来

描述就是，以玉米为例，只要是玉米，其产量性状的遗传力大概就是多少数值，其衡量的是这

个作物的性状，不是某个品种，也不是某次试验。但是可以通过某次试验来估计这个性状的遗

传力。

（二）组内相关法估算广义遗传力

依据方差分析表，可以直接估算单因素随机完全区组的广义遗传力。

下面是试验的期望均方（EMS）构成。

品种 8-1 SS
r

MS
r σ

e

2
+ 3σ

v

2

误差 (3-1)(8-1) SS
e

MS
e σ

e

2

VE = σe
2 = 1.641 VG= σv

2 = (4.869 - 1.641)/3 = 1.076
VP= σe

2 +σG
2 = 1.641 + 1.076 = 2.717

广义遗传力：hb
2 =VG / VP=1.076/2.717=0.396

单因素随机完全区组试验适合采用组内相关法，但仅能估算广义遗传力。

（三）实际育种中遗传力育种应用思考

1、单因素随机区组试验有必要计算产量性状的遗传力吗？没必要。一年多点试验同样没

有必要。狭义遗传力的计算需要亲代子代数据，这两种试验都不具备这个数据条件，只能依据

方差分析得出环境方差（Ve），计算出广义遗传力，没有任何育种价值。在没必要的情况下去

考虑遗传力，徒增困惑烦恼，得不偿失。

2、遗传力的计算复杂，不知道某个性状的遗传力，也查不到权威资料，怎么办？方法很

简单：比较子代性状跟亲代的相似性，越像遗传力越高。

3、遗传力是面向育种性状的，这个工作专业搞数量遗传的专家会去考虑，普通育种单位，

育种者个人，没必要介入。

但是研究的结论一定要了解：

①狭义遗传力高，表型与基因型的相关程度高，采用混合选择较好。

②狭义遗传力低，表型不能很好的反应上下代间的相似程度，重点应放在系谱法和后裔鉴定上，



必要时也可采用间接选择法或综合选择法。

③有性繁殖作物，狭义遗传力决定着亲子间相似程度，决定着由表型预测育种值的可靠程度，

但是无性繁殖作物，是由广义遗传力决定亲属间相似程度。

④性状的狭义遗传力高，说明性状的遗传受环境影响小，而且说明亲子代间的相似程度高，由

表型判断基因型的命中率高，选择容易见效，反之，选择不易见效。

⑤性状的狭义遗传力高，可在早代选择，且种植规模可较小，低时，宜在晚代选择，且种植规

模宜较大。

⑥产量为低遗传力性状。

五、重复力（Repeatability）

重复力（repeatability）是衡量一个数量性状在同一个个体多次度量值之间的相关程度的指

标，该概念来自于动物育种，就是同一个个体性状多次度量值间的相关系数。在数据有重复观

测值的情况下，才需要有重复力参数。重复力的估计原理，从效应剖分来看，可以将环境效应

剖分为持久性环境效应(��)和暂时性环境效应(��)。
E=�� + ��

P=G+E=G+�� + ��

假定基因型效应，持久性环境效应和暂时性环境效应都不存在相关，可以将表型方差（��）

剖分为

�� = �� + ��� + ���

重复力定义为：

�� = ��+���
��

= ��+���
��+���+���

动物育种中，持久性环境效应可以对应养殖场所，如：猪场，多次度量都在一个环境中进

行，植物育种中，其实也存在类似情况，比如试验场地固定，材料每年总是种植在同一试验地。

对比遗传力和重复力公式，重复力应该始终大于遗传力。

重复力可以提高 BLUP分析中估计育种值的准确度。

六、选择育种

（一）选择差和选择响应

育种的核心问题是“选择”，无论 DH系、分子标记、基因组选择，还是常规育种，

不解决好“育种选择”的理论方法问题，可能都是在烧钱！

但是翻过的数量遗传学教材，对育种选择的理论和方法没有讲透，反而在遗传力上纠

缠不清，客观上给实际育种工作增加了困扰。建议读者可以找来数量遗传学教材“选择育

种”章节，与本章节对照阅读。

数量遗传学对选择育种给出了选择差、选择响应的定义：

选择差：亲本群体内中选组的表型均值与选择前亲代群体表型均值之差
（对某一数量性状进行选择时，入选群体的平均值将与原始群体平均值产生一定的离差，



即选择差。）

S =μ0
’ -μ0

μ0
’ 为亲本群体内中选组的表型均值，μ0亲代总体的表型均值。

选择响应：实施选择后群体平均值的改变量。
（这些入选亲本后代构成群体的平均值与上述原始群体平均值之差就是遗传进度，也叫遗
传增益，也有人称其为遗传获得量、选择响应或选择反应。遗传进度反映了选择效果的大
小。）

R =μ1 -μ0

μ1 为中选组子代群体的表型均值，μ0选择前亲代总体的表型均值。

μ0 选择前亲代总体的表型均值。

μ0
’ 为亲本群体内中选组的表型均值

μ1 为中选组子代群体的表型均值

选择响应在数量遗传学中，出现了以下一些相似概念，比如：遗传进度、遗传增益、

遗传获得量、选择反应。这本身就说明了在选择育种这个领域存在一些不尽相同的理解。

这点需要引起注意。

有的数量遗传学教材从选择育种与遗传力关系的角度来给出育种建议，将育种选择问

题弄得很复杂，而实际应用价值不大。

以下观点供参考：

1、育种的选择是带有明确标准或指向的，这一选择标准与被选群体中的遗传方差表现不
是面对面的关系，更象是从面中挑选个体（点）。无论表型方差还是遗传方差，或者加性
方差，都是一个离散变异幅度，是对群体而言的，而育种选择，常从个体的角度进行，1
株、1 穗、1 朵。植物育种群体中的有益变异，可能影响整个育种结果，因此育种者的眼
睛更喜欢盯着与众不同的材料，哪怕仅有 1棵，因为这样的材料可能代表着新基因新基因
型的出现。而这样与众不同的变异，环境影响以及误差干扰都无法遮盖材料的表现。

2、一个差值是为了选择（S），一个差值是为了检验选择（R）。

μ0
μ0

’

μ1



3、选择响应，意味着上次选择的结果已经出来了。立足选择后的结果进行育种方向的把
握和材料的选择。选择响应和配合力在育种策略上是相似的，无论是什么机理、哪种基因
互作，好的选择结果就包含了好的基因。

孔繁玲老师《植物数量遗传学》（中国农业大学出版社 2006年 6 月第 1版），在《选

择的基本效应》章节提到了“从动植物育种的角度看，选择的主要目标在于改进群体的均
值水平，这就是选择响应（或选择进度）”。

图中选择差=-1.4，选择响应也是-1.4，这是最理想的情况，由于环境的影响，即便选择

100% 精准，子代均值也很难=2，应该常大于 2（含误差），因此选择响应通常小于选择

差。

注意事项：
如果苦恼各种数量遗传学概念，就用离差来理解选择育种。
选择前的群体与选择后的群体，产生了离差，而在控制或者忽略环境影响的情况下，

离差就对应这两个群体中基因效应的改变，选择就是不断增加基因效应的聚合，而这种聚
合，就来自一次一次的离差积累。

（二）差值选择育种法

思路：

依据世代间育种性状的观测值差值变化，进行材料选择。依据不同性状的期望方向，进行>0
的增益积累或者<0的增益积累。

适用：常规纯系育种；杂交亲本自交系选育。

原理：选择内在改变了群体的基因频率，基因型频率，外在体现在表现型值的变化。在控制好

环境影响的情况下，差值反映了选择前与选择后个体或者群体间基因平均效应总和的改变。换

选择差、选择响应示意图



一个角度理解就是基因效应的累积。

示例：产量，越高越好，就是>0的增益积累；追求矮杆，株高就是<0 的增益积累。

说明：

该方法不是什么新方法，甚至育种工作本身就是这样进行的，之所以这样提，是为了从应

用层面方便理解和操作。

七、配合力

（一）配合力定义

一个亲本在其所有杂交组合中表现的平均效应，称为该亲本的一般配合力效应。

gi = yi. – y..

sij = yij – y.. – gi – gj

一般配合力（GCA）反映特定亲本交配效应的平均水平，一般配合力高的亲本，其杂交组

合多数表现良好；

特殊配合力（SCA）反映一对特定亲本间杂交的特定配合效应，与该双亲在其他组合中的

表现无关。

效应对应的是平均数间的离差。

（二）配合力计算示例

以常用的不完全双列杂交 NCⅡ配合力试验示例：

试验参数：父本（A），5 个，母本（B）4个，3 个重复区组，每个区组内部 1个观测值。

父本母本 区组 1 区组 2 区组 3
观测值 1 观测值 1 观测值 1

A1B1 31 29 24
A1B2 27 25 26
A1B3 18 18 10
A1B4 14 16 14
A2B1 19 21 21
A2B2 21 17 27
A2B3 14 13 12
A2B4 16 9 14
A3B1 20 14 16
A3B2 16 18 12
A3B3 16 11 14
A3B4 12 9 10
A4B1 26 35 36
A4B2 30 31 34
A4B3 20 18 17



A4B4 26 24 21
A5B1 12 8 11
A5B2 10 10 15
A5B3 7 13 10
A5B4 11 11 8

表格中，所有数据的平均值：17.8
计算一般配合力，根据配合力的定义，跟 A1有关的数据就是下表中的数据，计算平均值。

A1B1 31 29 24
A1B2 27 25 26
A1B3 18 18 10
A1B4 14 16 14
A1平均值 21
A1一般配合力 21-17.8= 3.2

（把所有跟 A2有关的观测数据找出来）

A2B1 19 21 21
A2B2 21 17 27
A2B3 14 13 12
A2B4 16 9 14
A2平均值 17
A2一般配合力 17-17.8= -0.8

（把所有跟 A3有关的观测数据找出来）

A3B1 20 14 16
A3B2 16 18 12
A3B3 16 11 14
A3B4 12 9 10
A3平均值 14
A3一般配合力 14-17.8= -3.8

（把所有跟 A4有关的观测数据找出来）

A4B1 26 35 36
A4B2 30 31 34
A4B3 20 18 17
A4B4 26 24 21
A4平均值 26.5
A4一般配合力 26.5-17.8= 8.7

（把所有跟 A5有关的观测数据找出来）

A5B1 12 8 11
A5B2 10 10 15
A5B3 7 13 10
A5B4 11 11 8
A5平均值 10.5
A5一般配合力 10.5-17.8= -7.3

父本 A 一般配合力

A1 3.2
A2 -0.8



A3 -3.8
A4 8.7
A5 -7.3
合计 0

母本 B的一般配合力怎么计算？

（把所有跟 B1 有关的观测数据找出来）

A1B1 31 29 24
A2B1 19 21 21
A3B1 20 14 16
A4B1 26 35 36
A5B1 12 8 11
B1平均值 21.53333
B1一般配合力 21.53-17.8= 3.73333

（把所有跟 B2 有关的观测数据找出来）

A1B2 27 25 26
A2B2 21 17 27
A3B2 16 18 12
A4B2 30 31 34
A5B2 10 10 15
B2平均值 21.26667
B2一般配合力 21.26667-17.8=3.46667

（把所有跟 B3 有关的观测数据找出来）

A1B3 18 18 10
A2B3 14 13 12
A3B3 16 11 14
A4B3 20 18 17
A5B3 7 13 10
B3平均值 14.06667
B3一般配合力 14.06667-17.8= -3.73333

（把所有跟 B4 有关的观测数据找出来）

A1B4 14 16 14
A2B4 16 9 14
A3B4 12 9 10
A4B4 26 24 21
A5B4 11 11 8
B4平均值 14.33333
B4一般配合力 14.33333-17.8= -3.46667

母本 B 一般配合力

B1 3.73333
B2 3.46667
B3 -3.73333
B4 -3.46667
合计 0

到这里，父母本的一般配合力计算完成了。

A1B1特殊配合力应该怎么计算？



根据定义

sij= yij – y.. – gi – gj

sA1B1 = yA1B1 – y.. – gA1 – gB1

A1B1观测值 31 29 24
A1B1均值 28
总平均 17.8
A1(GCA) 3.2
B1(GCA) 3.73333
A1B1特殊配合力 28-17.8-3.2-3.73333=3.26667

其余组合就不一一计算了。

下面用几张连续的贴图，来展示农博士育种家软件的分析结果。





育种软件中给出了更多的信息，下节我们会更深入的进行解读。

（四）griffing配合力分析介绍

B. GRIFFING 1956 年发表了 Concept of general and specific combining ability in relation to diallel crossing
systems，给出了 4 种试验设计，每种设计区分为固定和随机 2 种效应就是 8 种配合力分析方法。

4 种试验这几如下：

配合方式 1.亲本自交＋正

反交组合

2.亲本自交＋正

交组合

3.无亲本自交

仅亲本正反交

组合

4.无亲本自交

仅亲本正交组

合

组合数量公式

4 个材料为例

p*p
4*4=16

p(p+1)/2
4(4+1)/2=10

p(p-1)
4*(4-1)=12

p(p-1)/2
4*(4-1)/2=6

详细组合

（自交）

1X1
1X2
1X3
1X4
2X1
2X2
2X3
2X4

1X1
1X2
1X3
1X4
2X2
2X3
2X4
3X3

1X2
1X3
1X4
2X1
2X3
2X4
3X1
3X2

1X2
1X3
1X4
2X3
2X4
3X4



3X1
3X2
3X3
3X4
4X1
4X2
4X3
4X4

3X4
4X4

3X4
4X1
4X2
4X3

数学模型：

�����=μ+���+��+(��)���+�����

μ为群体平均效应，���为第 ij 基因型的效应，,��为第 k 个区组效应，(��)���为第 ij 个基因型与

第 k 个块的相互作用，�����为第 ijkl 个体特有的环境效应。根据配合力的概念，���可以进一步

分解为：���=��+��+��� （不包括反交效应）和���=��+��+���+���（包括反交效应）。

��，��为亲本 i,j 一般配合力效应，���为亲本 i 和亲本 j 间的特殊配合力效应，���为亲本 i 和亲本

j间的反交效应。

（GRIFFING 配合力详细资料下载，可加入农博士育种技术理论群 40082612）

（四）理解配合力

1、育种实际工作中，配合力往往用于决定材料的选择，比如，早期的配合力测定，目的是为

了日后更容易出品种，材料选育方向掌控。

2、配合力分析中，应关注效应（离差），以产量为例，产量越高越好，因此，如果一个品种

分析得到的一般配合力效应是正值，说明这个品种的产量基因效应在参试群体（参照系）中有

优势，背后的基因可能就有更有利的累积，而这种优势或者劣势是基于参试群体而言的。因为，

所有参试品种的一般配合力效应合计=0.

3、为了提供多一些分析信息，育种软件会给出，方差分析表，F 测验，多重比较等内容，注

意，这些信息仅供参考而已，因为，配合力分析，无论 F 测验显著与否，用户更关心的是配合

力的效应，或者说，更关心的是哪一些品种的一般配合力效应高或者低。即便 F 测验不显著，

配合力分析还是要做的，育种的材料选择更是必须进行的。

4、配合力是对交配双方而言的，一般配合力，特殊配合力都是基于杂交组合。

在交配群体变化的情况下，如 AXB，改为 AXC，配合力会跟着变化，可是 A 基因没有变化。有

的数量遗传学教材中提到的配合力能够反映交配材料的基因加性效应，是育种值的一半，就有

问题了。配合力仅能说明交配群体之间的一种配合能力关系，不能简单的把这种能力关系上升

到基因层面。

一批材料，做过 3 年的配合力测定，如果将这 3 年的数据放在一起分析，是不是得出的结

果准确性更高，对材料的评价会更客观准确，但是不同年份对产量是有不同影响的，应该怎样

分析数据呢？配合力分析模型没有考虑年度、地点这些因素。



（五）配合力育种价值思考

1、植物杂交育种中的配合力方法实质

配合力方法实质是用品种实际表现结果来逆向筛选基因，以产量为例，产量高的，好基因

自然就在里面了。至于基因如何发挥的作用，什么模式，什么效应，都包含了。配合力是一种

杂交育种的兜底策略，这也是让数量遗传学很尴尬很无奈的地方，非要用基因等理论来解释配

合力反而把问题解释复杂了，当然，不是说配合力跟基因没有关系。

配合力测定实质是一个商业育种行为，是已经明确了骨干自交系后，选择与之配对的另一

些自交系，因此配合力测定并不是一个单纯的育种选择问题。从公司行为来说，进行这样的选

择是必要的。公司骨干自交系，决定了与之配套的自交系，固定方向选择在先了。所谓的高配

合力自交系，准确理解是高基因效应自交系。跟骨干自交系配，表现好的，就是可以用的材料。

于是，想明白了的大公司或小公司，就尽可能扩大组配规模，增加发现好组合的机会就是了。

骨干自交系决定了一切。

2、育种者的配合力幻想

育种者难免会有一个冲动或叫幻想，两个不起眼的材料，一杂，没准就能获得一个特别优

秀的组合出来！

理论上存在这种可能，如果你一直用配合力的理论，甚至会更加相信这样的事情早晚会发

生。配合吗，两个很普通的自交系，配合能力没准就是极高的。如果，理性思考，是不是这样

的，杂交组合的基因分别来自父母本各一半，如果父母本的基因加性效应都不高，或者仅有一

个亲本基因加性效应高，那么后代组合的基因加性效应就不会高，那后代组合实际表现会特别

优异吗？郑单 958的亲本郑 58 制种产量高达 500-700公斤，本身就指明了一条育种的技术路

线（亲本的基因加性效应要高，要注意不是杂种优势导致的产量高）。

子代的基因加性效应不高，万一特殊配合力特别高呢，提醒您思考的是，即便这个组合的

特殊配合力高，您觉得踏实吗？基因的加性效应可以稳定遗传，特殊配合力高可靠吗？为什么

大的种业公司特别注重看品种的稳定性，品种不稳，隐患太大，而且，为什么一个组合今年长

的好（特殊配合力高），明年一般，甚至不好了呢（特殊配合力低）？

特殊配合力计算中，将环境效应，地点效应，年度效应，种群效应都归结为特殊配合力。

张世煌老师在北京农业 2007 第 5 期的文章《中美两国玉米育种思路和技术水平的比较》

中提到：“在过去 80年，玉米产量的持续高速度增长取决于自交系一般配合力的持续提高。”

八、育种值

植物育种应该重视育种值，并不是否定配合力，而是育种值和配合力搭配实用。

（一）育种值定义

表现型值 = 基因型值 + 环境效应 + 随机误差



P = G + E + e

表现型值：对表现型的测量值称为该个体的表现型值。以 P 表示。

基因型值：由个体的基因型所决定的数值称为该个体的基因型值。以 G 表示。

表现型值、基因型值间的关系

基因的平均效应：群体内接受了某个基因的所有个体的平均基因型值距群体平均的离差称为该

基因的平均效应。

育种值

理论定义：一个个体的育种值，就是它所携带的基因的平均效应的总和。

一个群体内基因平均效应、育种值间的关系（育种值理论定义）

基因型 BB，Bb 个体求均值， 与群体均值离差 = 基因 B 的平均效应

基因 A

基因 a

基因型 AA，Aa 个体求均值， 与群体均值离差 = 基因 A 的平均效应

基因型 aa，Aa 个体求均值， 与群体均值离差 = 基因 a 的平均效应

基因 B

基因 b 基因型 bb，Bb 个体求均值， 与群体均值离差 = 基因 b 的平均效应

基因 N 基因型 NN，Nn 个体求均值， 与群体均值离差 = 基因 N 的平均效应

… …

AaBb个体育种

值，是 4 项累

加和。
基因型 BB，Bb 个体求均值， 与群体均值离差 = 基因 B 的平均效应

环境效应 E

随机误差 e
基因型值 G



如果将图中的群体内每一个个体的育种值求累加和，结果=0.
按照育种值的理论定义，一个个体的育种值是跟所在群体有关的，对个体育种值的计算度量离

不开所在群体，否则没有意义。也就是说，无法用理论定义来比较两个群体间的育种值，比如，

选择前群体和选择后群体。

但是育种值又是跟加性效应对应，这样就好理解为什么数量遗传学给出了育种值的“实际定义”。

实际定义：如果一个个体与来自群体内的许多个体随机交配，则该个体的育种值为其子代均值

与群体平均离差的两倍。

实际育种中，通常不清楚控制性状的基因型，群体内的基因频率、基因型频率也是未知，

因此理论育种值是不能够直接度量的，能够知道的只是包含育种值在内的各种遗传效应和环境

效应共同作用得到的表型值，因此只能利用统计分析方法，通过表型值和个体间的亲缘关系来

对育种值进行估计，这就是估计育种值（EBV）。基因型值的加性效应就是育种值。

（二）理论定义与实际定义辨析

1、育种值的理论定义定位于一个群体内部，一个群体内，不同个体间由于基因差异存在不同

的育种值，但是一个群体内，所有个体的育种值总和=0.

2、育种值的实际定义立足于子代群体和亲代群体间的均值离差。

3、如果考虑选择育种中的选择响应，在只考虑加性效应，不考虑上位性等其他效应的前提下，

估计育种值是选择响应的 2倍。选择育种，本质上，就是依据选择前群体和选择后群体间，群

体均值、基因加性效应的变化在进行育种选择。

4、常规育种或者杂交育种选育自交系，依据基因的加性效应选择，就是依据育种值在进行选

择，因为只有加性效应可以稳定遗传给子代；一个育种材料内在基因加性效应的改良提升，就

是育种值的积累，外在就是群体均值的改变，这也是差值选择育种法的含义。

5、BLUP计算植物育种的育种值，一定意义上可以认为是从育种值理论定义出发计算一个群体

内不同个体的育种值，尽管其没有采用基因频率，只要模型设置合理，符合群体效应实际情况。

因为其分析模型来自数量遗传学的基本模型，并且符合一个群体内所有个体育种值合计=0.

6、BLUP计算植物育种的育种值，比采用群体间均值差异的方式更加合理、数据更准确，因为

群体内个体间亲缘关系，以及群体的环境影响，都被纳入了模型，因此计算得到的育种值更接

近真实的育种值。

简单的说，就是选择育种和 BLUP育种值方法都是利用育种值在进行育种，一个从实际定

义出发一个从理论定义出发，一个算的粗糙一些，一个算的更准确一些。

对植物育种来说，只要选择，就可以用育种值。

对杂交育种来说，选自交系，除去早期配合力测定，其余时候用育种值。后期配组合用配

合力。

（三）配合力≠基因加性效应（育种值）

配合力试验也是用一个亲本（父本）跟群体的多个亲本（母本）杂交，测量产生子代的均

值，来进行计算，好像仅是没有乘以 2,，这不就是育种值吗？跟育种值计算一模一样呀。不是

这样的。



试验数据，是由基因型呈现出来的，尽管数据背后含有基因。如果你对比配合力和 BLUP

育种值模型差别，不难发现，BLUP模型中的随机效应 aj，由于 cov(y , u)=ZG，�−1 = �−1k

的约束，其中 A 是加性遗传相关矩阵，就使的模型中的 aj就是基因的加性效应（育种值）。

如果是使用育种值，某试验中一个亲本自交系材料育种值是最高的，其理论含义是清晰明确的，

就表明该亲本材料相比群体中其它亲本材料聚合了更多的优势有利基因。因此该亲本在本次试

验中，传递给子代群体的基因有优势。而且这个结论是在排除了试验地点，年度，等各种固定

效应影响后得出的。如果是使用一般配合力，上面这种描述，在运气好的情况下仅是可能性中

的情况之一。育种只有加性效应可以稳定遗传给子代。

九、经验式育种的选择技术方法

（一）经验式育种的困惑

经验育种仿佛一夜间被贴上了“落后”的标签，因为“现代商业化育种”来了。

几乎没有哪个育种人能脱离跟“经验育种”的联系，除非他不做育种，那所从事的育种怎

么就被称为落后的“经验育种”了，怎么就甚至还带有贬义色彩了呢？

经验式育种，其不足在于天机不可泄露，育种保密性不好保障，因此，往往规模上不去，

经验覆盖不过来太多的材料，一个专家选育的规模会小，而没有规模，会影响到出品种，影响

到商业化运营。提倡商业化育种的时候，并没有否定经验育种的经验价值，在任何一个领域，

谁会否定宝贵的经验积累。

所以，当在讨论经验育种过时落后的时候，是不是其准确的含义是，经验育种的育种组织

形式落后了，不开放，保守，从而限制了育种事业的发展。

“现代商业化育种”究竟先进在什么地方？是不是需要认真思量思量！

经验式育种思想错了吗？经验育种模式、育种思路错了吗？

（二）经验式育种选择使用的是均值

经验式育种是高明的，是有效的，是科学的！

育种本质上是个选择问题，可能有的育种者还不认同这样的观点，但其实每天的工作都是

围绕着选择展开的，10 年出一个品种，也是逐步选择得来的，那进一步讲，支撑育种的核心

之一其实是数学，就是生物统计以及数量遗传学，这样说的话，很多人会觉得诧异甚至不好接

受，好像觉得自己的育种仅是用到了几个统计试验方法，对比法、间比法、单因素随机区组、

一年多点、多年多点，就这么几个简单的试验，不少业内人士，一致的观点就是，前期用点试

验设计，育种的后期，用点统计的方法，仅此而已。这跟育种理论中，没有讲清楚生物统计、

数量遗传学发挥的作用有关系，就是说，育种中，生物统计、数量遗传学一直发挥着重要的作

用，但是育种理论并没有很好很明确的讲清楚，于是，不少的育种者甚至认为生物统计、数量

遗传学对育种作用不大，或者没法在育种中去用，不好用，没法用。

育种家的经验育种是高明的，是有效的，是科学的！因为经验育种，是按照均值的变化在

选择，这代株高降低了，就是这代株高均值低于上一代，这就是基因平均效应的变化，均值的



差值，还是离差，不过是负的离差。每一个育种性状分别往育种家希望的方向走，变化，就都

是均值的变化。经验育种一直以来就是这么做的，这样的选择就是依据基因效应在进行高效科

学的育种，区别仅是育种家自己明不明白这个道理，这也是生物统计和数量遗传学没有讲清楚

的一个地方。生物统计和数量遗传学一直在支撑育种前行，也许这个道理太简单，遗传学家懒

得去说，也许这个问题一直没有被从育种选择的角度被提出，困扰着实际育种工作者的思想，

但不论怎样，育种从来都是在遵循着生物统计和数量遗传学的基本原理前行的。

育种的本质是选择，无论统计试验也好，还是 DH系、QTL、MAS、GS 也罢，育种需要好

的选择理论、选择技术，正确的选择技术选择方法，甚至比好的材料、好的试验设备工具更重

要，决定育种收获的，是育种的选择水平。在关注育种新技术手段的时候，别忽视了育种根本

的东西。

十、BLUP分析方法

（一）BLUP介绍

1948年，Henderson提出了 Best Liner Unbiased Prediction（BLUP）分析方法，最佳线性无

偏估计，为了降低计算难度，Henderson给出了混合模型方程组 BLUP MME：

�� = (X’V-1X)-1X’V-1y ， 固定效应 b

�� = GZ’V-1(y-Xb�) ， 随机效应 u

�’�−1X �’�−1�
�’�−1X �’�−1� + �−1

�
��
�
=

�’�−1y
�’�−1y

化简后

�’� �’�
�’� �’� + �−1k

�
��
�

=
�’y
�’y ，k =

σe
2
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2

并证明了 BLUP MME 的 b,u解等于 BLUP的 b,u解。

BLUP是最佳线性无偏预测，BLUE是最佳线性无偏估计，BLUP 对应随机效应（育种值），

BLUE处理固定效应。BLUP，BLUE分别是两个线性方程组，将它们叠放在一起，组成一个全新

的方程组。由于又有固定效应，又有随机效应，所以就是“混合”了，因为都是线性方程组，

都来自同一个线性模型，于是就叫“线性混合模型”。准确的说法是混合模型方程组（mixed
modal equations MME）,这就是 Henderson 1948 年提出的著名 BLUP MME 方法。因为随机效

应育种值的预测更有意义，于是 BLUP 就更出名了，BLUE 很少去提。BLUP 方法就是为计算动

物育种值才出现的，最初计算机跟不上，解不了大的方程组，使用受限，70年代，BLUP改变

了动物育种，如今成为世界公认的最好的动物育种值分析方法。90 年代，美国开始在植物育

种上采用。



（二）单性状 BLUP育种值计算示例

地点 个体 父本 母本 观察值

A 2 - - 225
A 3 - - 200
A 4 - - 255
B 5 1 3 250
B 6 1 3 198
B 7 2 4 245
B 8 2 4 260
B 9 2 4 210

（本例参照张沅老师《家畜育种学》，个别观察值改动）

BLUP线性模型：

��� = ℎ�+��+���

��� 第 i 个地点中个体 j 的观测值

ℎ� 第 i 个地点的固定效应

�� 第 j 个个体的育种值

��� 误差

写成矩阵形式

225
200
255
250
198
245
260
235

=

1 0
1 0
1 0
0 1
0 1
0 1
0 1
0 1

h1
h2 +

0 1 0 0 0 0 0 0 0
0 0 1 0 0 0 0 0 0
0 0 0 1 0 0 0 0 0
0 0 0 0 1 0 0 0 0
0 0 0 0 0 1 0 0 0
0 0 0 0 0 0 1 0 0
0 0 0 0 0 0 0 1 0
0 0 0 0 0 0 0 0 1

a1
a2
a3
a4
a5
a6
a7
a8
a9

+

e12
e13
e14
e25
e26
e27
e28
e29

y = Xh + Za + e
注意：向量 a中不仅包含了有观测值的个体的育种值，还包含了没有观测值的个体的育种值

a1。

X’X= 1 1 1 0 0 0 0 0
0 0 0 1 1 1 1 1

1 0
1 0
1 0
0 1
0 1
0 1
0 1
0 1

= 3 0
0 5



X’Z= 1 1 1 0 0 0 0 0
0 0 0 1 1 1 1 1

0 1 0 0 0 0 0 0 0
0 0 1 0 0 0 0 0 0
0 0 0 1 0 0 0 0 0
0 0 0 0 1 0 0 0 0
0 0 0 0 0 1 0 0 0
0 0 0 0 0 0 1 0 0
0 0 0 0 0 0 0 1 0
0 0 0 0 0 0 0 0 1

= 0 1 1 1 0 0 0 0 0
0 0 0 0 1 1 1 1 1

Z’X=( X’Z)’

Z’Z=

0 0 0 0 0 0 0 0 0
0 1 0 0 0 0 0 0 0
0 0 1 0 0 0 0 0 0
0 0 0 1 0 0 0 0 0
0 0 0 0 1 0 0 0 0
0 0 0 0 0 1 0 0 0
0 0 0 0 0 0 1 0 0
0 0 0 0 0 0 0 1 0
0 0 0 0 0 0 0 0 1

X’y= 1 1 1 0 0 0 0 0
0 0 0 1 1 1 1 1

225
200
255
250
198
245
260
210

= 680
1163

Z’y=

0 0 0 0 0 0 0 0 0
1 0 0 0 0 0 0 0 0
0 1 0 0 0 0 0 0 0
0 0 1 0 0 0 0 0 0
0 0 0 1 0 0 0 0 0
0 0 0 0 1 0 0 0 0
0 0 0 0 0 1 0 0 0
0 0 0 0 0 0 1 0 0
0 0 0 0 0 0 0 1 0

225
200
255
250
198
245
260
210

=

0
225
200
255
250
198
245
260
210

个体间的加性遗传相关矩阵

1 2 3 4 5 6 7 8 9



A=

1 0 0 0 0.5 0.5 0 0 0
0 1 0 0 0 0 0.5 0.5 0.5
0 0 1 0 0.5 0.5 0 0 0
0 0 0 1 0 0 0.5 0.5 0.5

0.5 0 0.5 0 1 0.5 0 0 0
0.5 0 0.5 0 0.5 1 0 0 0
0 0.5 0 0.5 0 0 1 0.5 0.5
0 0.5 0 0.5 0 0 0.5 1 0.5
0 0.5 0 0.5 0 0 0.5 0.5 1

个体间的加性遗传相关矩阵 A的构建，从系谱关系得出，如材料 1和材料 5的“0.5”，因为

5的父本是 1，所以两个材料间同源相同基因的比例为 50%。材料与自身的相似度为 1。A矩

阵以对角线对称。

其逆矩阵为

A-1=

2 0 1 0 −1 −1 0 0 0
0 2.5 0 1.5 0 0 −1 −1 −1
1 0 2 0 −1 −1 0 0 0
0 1.5 0 2.5 0 0 −1 −1 −1

−1 0 −1 0 2 0 0 0 0
−1 0 −1 0 0 2 0 0 0
0 −1 0 −1 0 0 2 0 0
0 −1 0 −1 0 0 0 2 0
0 −1 0 −1 0 0 0 0 0

设，已知该性状的遗传力为 h2=0.3333，则

k=(1-h2)/h2=(1-0.3333)/0.3333=2

于是，参照 BLUP MME 得到混合模型方程组

�’�−1X �’�−1�
�’�−1X �’�−1� + �−1k

�
��
�
=

�’�−1y
�’�−1y

3 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0
0 5 0 0 0 0 1 1 1 1 1
0 0 4 0 2 0 −2 −2 0 0 0
1 0 0 6 0 3 0 0 −2 −2 −2
1 0 2 0 5 0 −2 −2 0 0 0
1 0 0 3 0 6 0 0 −2 −2 −2
0 1 −2 0 −2 0 5 0 0 0 0
0 1 −2 0 −2 0 0 5 0 0 0
0 1 0 −2 0 −2 0 0 5 0 0
0 1 0 −2 0 −2 0 0 0 5 0
0 1 0 −2 0 −2 0 0 0 0 5

h�1

h�2
a�1
a�2
a�3
a�4
a�5
a�6
a�7
a�8
a�9

=

680
1163

0
225
200
255
250
198
245
260
210

解线性方程组，获得解如下：

1
2
3
4
5
6
7
8
9



h�1 = 226.349514563107
h�2 = 231.563106796117
a�1 =− 0.951456310679609
a�2 = 0.184466019417483
a�3 = − 9.41747572815533
a�4 = 10.1844660194175
a�5 =− 0.460194174757275
a�6 = − 10.8601941747573
a�7 = 6.83495145631069
a�8 = 9.83495145631069
a�9 =− 0.165048543689314

对该示例，我们通过 BLUP模型分析，可以得到如下信息：

1、地点 A 和地点 B 的固定效应。

2、父本材料 1 的育种值，这就是动物育种中提到的“公牛的产奶量”。如果我们这个试验性

状是关于后代奶牛产奶量的话。

3、其余材料 2、3、4、5、6、7、8、9 的育种值。

4、1-9的材料育种值合计不等于 0。
a�1 -0.95146

a�2 0.184466

a�3 -9.41748

a�4 10.18447

a�5 -0.46019

a�6 -10.8602

a�7 6.834951

a�8 9.834951

a�9 -0.16505

合计 5.349514563

如果我们添加一个约束条件，让 1-9的材料育种值=0，那相应矩阵会发生变化。

3 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0
0 5 0 0 0 0 1 1 1 1 1
0 0 4 0 2 0 −2 −2 0 0 0
1 0 0 6 0 3 0 0 −2 −2 −2
1 0 2 0 5 0 −2 −2 0 0 0
1 0 0 3 0 6 0 0 −2 −2 −2
0 1 −2 0 −2 0 5 0 0 0 0
0 1 −2 0 −2 0 0 5 0 0 0
0 1 0 −2 0 −2 0 0 5 0 0
0 1 0 −2 0 −2 0 0 0 5 0
0 1 0 −2 0 −2 0 0 0 0 5

h�1

h�2
a�1
a�2
a�3
a�4
a�5
a�6
a�7
a�8
a�9

=

680
1163

0
225
200
255
250
198
245
260
210

这是未添加约束条件的方程组，下面是在方程组最后一行添加了约束条件的新方程组。

a�1+a�2+a�3+a�4+a�5+a�6+a�7+a�8+a�9 = 0



3 0 0 1 1 1 0 0 0 0 0
0 5 0 0 0 0 1 1 1 1 1
0 0 4 0 2 0 −2 −2 0 0 0
1 0 0 6 0 3 0 0 −2 −2 −2
1 0 2 0 5 0 −2 −2 0 0 0
1 0 0 3 0 6 0 0 −2 −2 −2
0 1 −2 0 −2 0 5 0 0 0 0
0 1 −2 0 −2 0 0 5 0 0 0
0 1 0 −2 0 −2 0 0 5 0 0
0 1 0 −2 0 −2 0 0 0 5 0
0 1 1 −1 1 −1 1 1 1 1 6

h�1

h�2
a�1
a�2
a�3
a�4
a�5
a�6
a�7
a�8
a�9

=

680
1163

0
225
200
255
250
198
245
260
210

蓝色数字为加上了约束条件后的矩阵内容。

计算结果：

h�1 = 226.66999002991
h�2 = 231.96111665005
a�1 = − 1.05483549351944
a�2 =− 0.208374875373875
a�3 = − 9.59322033898304
a�4 = 9.79162512462612
a�5 =− 0.651445663010963
a�6 = − 11.051445663011
a�7 = 6.44107676969093
a�8 = 9.44107676969093
a�9 =− 0.984845463609174

a�1 -1.054835494

a�2 -0.208374875

a�3 -9.593220339

a�4 9.791625125

a�5 -0.651445663

a�6 -11.05144566

a�7 6.44107677

a�8 9.44107677

a�9 -0.984845464

合计 2.129611167

计算结果，用 1-9的育种值合计=2.129611167不等于 0。不等于 0，这跟线性方程组的其余约

束条件有关。但是，可以看出来，添加了一个 1-9 的材料育种值=0的额外约束后，1-9育种值

合计从 5.349514563下降到了 2.129611167。线性模型随机效应部分通常要添加Σu� = 0 的约束

条件，这样便于材料之间的直接比较。

有几点说明：

1、我们直接采用了遗传力 h2=0.3333，这是一个经验值，不是该试验自身的数据。因此会导致

BLUP数据分析的准确性下降。

k=
σe

2

σa
2 =

σy
2− σa

2

σa
2 =

1− σa
2/σy

2

σa
2/σy

2 = 1− h2

h2



而如果不采用 h2，那么我们需要知道σe
2、σa

2，误差方差和加性遗传方差。这部分内容就是线

性模型的方差分量估计要解决的问题，目前来看，解决办法不是很好。有的方法估计出的σe
2

是负数。

2、BLUP的加性遗传相关矩阵，反应的是试验材料之间的亲缘关系，可以通过系谱获得，在此

不做单独讲解，请用户自行查阅相关书籍。

3、a�1育种值的获得，除了示例中介绍的方法，还有另外一种方法。

根据计算获得的子代的育种值，来直接计算得出，子代育种值的一半来自父本。

4、从动物育种的实践来看，采用经验值的做法，并没有影响到 BLUP的育种应用。

5、在方程组中，直接添加固定效应=0的约束，本身没有问题，但是影响了矩阵的对称正定性，

建议采用 harvey约束条件降维处理。

（三）多性状植物育种 BLUP分析模型

BLUP方法可以应用于多个性状，以两个性状为例，给出混合模型方程组。

第一个性状的模型为

y1 =X1b1 + Z1a1 + e1
第二个性状的模型为

y2 =X2b2 + Z2a2 + e2
令

y=
y1
y2

, X= �1 0
0 �2

, b= �1
�2

, Z= �1 0
0 �2

, a=
�1
�2

, e=
�1
�2

y = Xb + Za + e
E(a)=0, E(e)=0

令

G0=
g11 g12
g12 g22

, R0=
r11 r12
r12 r22

= r11 0
0 r22

g11,是第一个性状的加性遗传方差，g22是第二个性状的加性遗传方差，g12为两个性状间的遗

传协方差，r11是第一个性状的误差方差，r22是第二个性状的误差方差，r12是两个性状间的误

差协方差。通常认为性状间的误差协方差=0。

Var(a) = G =
�g11 �g12
�g12 �g22

，A为个体间的加性遗传相关矩阵

Var(e) = R = � r11 � r12
� r12 � r22

令

�0
−1=

g11 g12

g12 g22 , �0
−1= r11 r12

r12 r22

则

�−1=
�−1g11 �−1g12

�−1g12 �−1g22 , �−1= � r11 � r12

� r12 � r22



�1
' �1r11 �1

' �2r12 �1
' �1r11 �1

' �2r12

�2
' �1r12 �2

' �2r22 �2
' �1r12 �2

' �2r22

�1
' �1r11 �1

' �2r12 �1
' �1r11 + �1

−1g11 �1
' �2r12 + �1

−1g12

�2
' �1r12 �2

' �2r22 �2
' �1r12 + �2

−1g12 �2
' �2r22 + �2

−1g22

���

���
���
���

=

�1
' �1r11 + �1

' �2r12

�2
' �2r12 + �2

' �2r22

�1
' �1r11 + �1

' �2r12

�2
' �2r12 + �1

' �2r22

（四）植物育种 BLUP模型

Y = μ + 年度效应 + 地点效应 + 种群效应 + 品种育种值 + σ

Y：数据观测值，

μ：总体均值

年度效应：试验年度的效应

地点效应：不同试验地点的效应

种群效应：不同种群的效应

品种育种值：品种的加性遗传效应

σ：误差

动物育种发展出动物模型、公畜模型、公畜母畜模型、外祖父模型等，植物育种可以套用

动物模型。

每个观测值可以从构成效应的角度，剖分为总体均值，不同年度效应，不同地点效应，不

同种群效应，品种的育种值效应。

表现型值 = 基因型值 + 环境效应 + 随机误差

P = G + E + e
如果对照数量遗传学的基本模型，就好理解为什么有的教材说 BLUP线性模型特别适合计

算育种值。加性遗传模型下，G=M + A，M 为群体均值，A 为加性效应，对应育种值。

（五）植物育种 BLUP模型中种群效应

模型中有一个效应，种群效应（用 b表示），按固定效应处理。

BLUP既然需要抽取数据中的平均数，当有明显种群效应存在的时候，将种群效应以固定

效应分离，更方便开展育种工作。不同种群，不同血缘，先从种群的角度考察材料，再深入到

种群内部，筛选材料。

种群效应示例，比如 100个品种进行育种值分析，其中 30个材料偏向一个种群，另外 70
个材料，没有必要分群。

分群不分群两种情况比较：

在没有进行种群分类的情况下，将 100个材料（b）等同视为 1 群，系统给出（默认种群

0）的固定效应。∑bi= 0，i 的范围，1-100，同时，系统对每个品种育种值（用 a 表示）会有

一个∑ai = 0 的约束。

100个材料 种群效应约束条件 育种值约束条件



不分群（默认种群 b0） ∑bi= 0 i(1~100) ∑ai = 0 i(1~100)
种群 b1，种群 b0
（30 个材料组成种群 b1，其余

70 个材料组成种群 b0）

∑b0= 0 (70 个材料)
∑b1= 0 (30 个材料）

∑ai = 0 i(1~100)

种群效应可以衡量种群之间的水平高低，因此进行育种值的比较，应在种群内进行。

（六）有重复观测值时的 BLUP模型

当个体存在重复观测值时，观测值 y 可剖分为：

y =Σb + a + p + e
b为固定效应，a 为随机效应（育种值），p 为随机永久性环境效应。表型方差可进一步分解

为：

��
2 = ��

2 + ��
2 + ��

2

其 MME为：

�'� �'�1 �'�2

�1
' � �1

' �1 + �−1�1 �1
' �2

�2
' � �2

' �1 �2
' �2 + ��2

��
��
��
=

x'y
z1

' y
z2

' y

其中

�1= ��
2/��

2=(1-r)/ℎ2

�2=��
2/��

2=(1-r)/(r-ℎ2)

r=(��
2 + ��

2)/��
2=重复力

ℎ2=��
2/��

2=遗传力

当观测值存在重复的时候，应该使用有重复观测值的 BLUP模型。

（六）BLUP植物育种值模型用于一般配合力分析

BLUP 植物育种值模型可以进行一般配合力分析，计算结果更准确，分析信息更丰富。

同一试验设计，基于相同试验数据，分别采用配合力分析与 BLUP 育种值分析两种方法进

行分析，比较两种方法分析结果，为育种材料选择服务。

这部分内容较多，感兴趣的朋友请到，农博士育种技术理论群（40082612），下载《同一

试验数据不完全双列杂交（NCⅡ）配合力分析与 BLUP 育种值分析的结果比较》PDF 文档，查看全部内

容，在此仅贴出比较结果。给出结论。

同一试验两种方法计算结果比较

材料 一般配合力分析 BLUP 植物育种值分析

2012[201203] -21.4074 -33.7019

2012[201215] -14.8519 -21.5344

2012[201202] -9.1852 -13.6375

2012[201217] 3.2037 4.6452

2012[201216] 11.6481 16.8892

2012[201201] 30.5926 45.9144



如果两种方法分析的不是同一个指标，进行盲目比较，就没有任何意义。植物育种中，一

般配合力和育种值，模型有区别，但二者的服务指向都是材料选择这一育种目标，都用于衡量

一个自交系材料可稳定遗传给后代的能力（植物育种中，一般配合力可靠有效，就是这个原因）。

一般配合力和育种值模型不同，但是相近，实际上，二者想要衡量的是同一个内容，但是一般

配合力提供的信息太少，结果数据没有育种值准确。

表中数据比较结果：

1、配合力分析和 BLUP 育种值分析，同一试验、同一数据、同一材料，分析结果不同。

模型不同，分析结果不同，这很好理解，但另一方面，配合力模型，计算过程没有分离试

验中的年度效应、地点效应，会导致一般配合力效应值失真。

2、两种方法模型虽不同，但本试验分析结果中，6个亲本材料的一般配合力排序和育种

值排序，顺序相同。这也是个很有意思的情况，一方面部分验证了前面说的，一般配合力和育

种值是衡量的同一个内容；另一方面应将出现的排序一样看成是一种概率巧合，如果两者排序

不同，你认同哪一种排序结果呢？

分析建议

育种中使用的配合力分析方法，配合力计算，仅是均值的简单相减，没有考虑试验本身的

误差、区组间的差异、试验材料间的系谱亲缘关系、年度间差异等，这是配合力分析方法的硬

伤，这也是 BLUP 育种值分析模型的诸多优势。

BLUP 育种值分析可以提供试验材料诸多亲本材料育种值估计，这对育种选择也非常有价

值。

建议育种者，在进行配合力分析之后，选用同样的试验材料进行 BLUP 育种值分析，两种

方法比较，来最终确定材料的育种价值。

（七）植物育种中育种值应用思路参考

植物育种，如果是纯系育种，本质上就是育种值的积累提升，直接用育种值就可以，有的

育种者借鉴玉米育种使用的一般配合力，就是这个道理。

如果是非纯系育种，以玉米为例，选自交系早期用配合力，确定材料方向，之后可以考虑

用育种值来进行自交系选育，后期，自交系成型后，再用配合力选配组合。自交系不要选成混

合种质（AB群，SS-NSS 都是一个意思），不利于出品种。理想的模式是配组合时，利用特殊

配合力，进一步提升组合表现。

（八）植物育种采用动物育种 BLUP方法的技术理论问题探讨

1、动物 BLUP 拿到植物上用，可行吗?依据是什么？

先说结论：可行。

为了不产生歧义，下面先引用张沅先生《家畜育种学》中的一段文字来说明：

“近交程度 亲缘选配 关键在于亲缘关系的远近。而对个体间亲缘关系远近，可用其下一代的



近交系数予以度量。近交系数这一概念，首先是由 Wright（1921）提出。据其定义，近交系数

是指配子基因效应间的相关，用 F 表示。Malecot（1948）给出了另一个直观的概念。一般来

说，两个基因相同分为两种情况。一是两个基因功能相同，亦即用分子遗传学的话说，2 个基

因的核苷酸序列相同。例如，某一特定牛的血型位点 F 上的两个等位基因均为 F。我们称这两

个基因同态相同（identical by state）。二是 2 个基因因为是同一祖先同一基因的拷贝而相同。

它们自然也有相同的功能和核苷酸序列。这样的基因，我们称为同源相同（identical by descent）。
同源相同基因必为同态相同基因，同态相同基因却不一定是同源相同基因。不过我们所考虑的

一些甚至大多数同态相同基因也是同源相同基因，因为它们可能源于同一遥远的、甚至几百代

前的祖先，只是我们通常只考虑几代的系谱。近交也只是相对于基础群（base population）而

言。对基础群，我们假设个体间没有亲缘关系，而同态相同基因为非同源相同基因。Cotterman
（1940）对基因做了类似区别，只是用词不同，即以自交纯合基因（autozygous gene）表示同

源相同基因，而用异源纯合基因（allozygous gene）表示同态相同基因。据此，Malecot将近交

系数定义为一个个体同一个基因座上的两个基因为同源相同基因的概率。对于一个特定的基因

座，两个基因可能是也可能不是同源相同基因。但对所有基因座，近交系数却意味着可以预期

有比例等于 F 的基因座携带同源相同基因。换句话说，在基础群中比例为 F 的杂合基因座已变

成了纯合子。对于整个群体，就一个基因座而言，可以进行同样的推理。假设一个 F2 群体作

为基础群，杂合子的频率为 50%。于是，若下一代的近交系数为 40%，即意味着基础群中有

40%的杂合基因座在子一代变成了纯合基因座，或换言之，即近交群中 70%（50%+50%*40%）
的基因座达到了纯合。”

这里解释一个名词“基础群（base population）”，是加性遗传相关 A 矩阵构建中的一个概念，

是互相间没有亲缘关系的一群基础动物，这是一个假定，如果现有基础群间有亲缘关系，那就

上溯，用更早的祖先来构建基础群，所以基础群假定动物间没有亲缘关系或者亲缘关系不明。

考虑植物的情况，基础群就是基础材料了。互相间不清楚系谱的材料或者就是亲缘关系很远视

为无的一组材料，构成了“基础群”。基础群决定了，基础群材料的近交系数=0。跟植物材料

多为自交，动物是异交没有关系。也可以理解为基础群内的材料间不存在近交。因此，henderson
的 A矩阵构建不存在动物和植物的区别，动物 BLUP 育种值分析方法，完全适用于植物育种。

近交系数和亲缘系数，一个个体的近交系数等于其双亲亲缘系数的 1/2。近交系数反映的是材

料间的亲缘关系，不能因为一个植物材料是纯合自交就认为其近交系数=1。
一个个体与它本身的加性遗传相关为：

Axx= 1 + fx
在基础群中，fx=0。

2、近交系数和亲缘系数

近交系数的计算公式：

�� = [(
1
2

)N1+N2+1(1 + ��)]�

��：个体 X 的近交系数；

N1：由父亲到共同祖先所经世代数；

N2：由母亲到共同祖先所经世代数；

��：共同祖先本身的近交系数；

Σ：所有共同祖先计算值的总和。

亲缘系数的计算公式：



��� =
[(

1
2

)N(1 + ��)]�

(1 + ��)(1 + ��)

���：个体 S 和 D间的亲缘系数；

N：个体 S 和 D 分别到共同祖先的世代数之和，即等于 N1+N2；
��：个体 S 的近交系数；

��：个体 D 的近交系数；

��：共同祖先的近交系数；

Σ：所有共同祖先计算值的总和。

一个个体的近交系数等于其双亲亲缘系数���乘上 (1 + ��)(1 + ��) /2，在双亲都是没有

亲缘关系的自交系的情况下，��=0，��=0，则一个个体的近交系数等于其双亲亲缘系数的 1/2。

3、A 矩阵介绍

个体 i 和 j之间的加性遗传相关是指在它们的基因组中具有同源相同（identical by descent，
IBD）基因（相同的且来自同一祖先的基因）的比例，或者说从个体 i 的基因组中随机抽取一

个基因与个体 j 的基因组中随机抽取的一个基因同源相同的概率。它也可被理解为个体 i 和 j
的育种值（加性遗传值）之间的相关（称为加性遗传相关）。根据这个定义，A 矩阵中的元素

���,即个体 i 和个体 j 之间的加性遗传相关的计算通式为

��� = [(
1
2

)�i+�j(1 + ��)]�

其中，��和��分别为连接个体 i 和个体 j 的一个通径中由 i 和 j 到它们的共同祖先 A 的世代

数，��为 A 的近交系数，Σ表示当连接个体 i 和个体 j的通径不止一条时，要对所有通径求和。，

对比公式会发现，���就等于亲缘系数的分子项。

A矩阵中对角线元素���，即个体 i 与其自身的加性遗传相关被定义为：

��� = 1 + ��
��为个体 i 的近交系数。

4、A 矩阵构建规则

Henderson（1976）给出了 A矩阵的每一元素，可以采用以下的递推公式直接构建出 A矩

阵：

���=1+0.5�����， 当 si和 di均已知

=1 当 si和 di均未知

���=���=0.5(����+ ����) 当 sj和 dj均已知

=0.5���� 当 sj已知，dj未知



=0.5���� 当 dj已知，sj未知

=0 当 sj和 dj均未知

Si（父），di（母）个体 i的父和母

Sj（父），dj（母）个体 j的父和母

�����表示 si和 di之间的加性遗传相关

����表示个体 i和 sj之间的加性遗传相关

����表示个体 i和 dj之间的加性遗传相关

Henderson同时给出了�−1构建的规则，解决了大型系谱 A 矩阵难以求逆的难题。为 BLUP
实际应用扫清了障碍。

5、A 矩阵示例

系谱数据：

个体 父 母

1 - -

2 - -

3 1 -

4 1 2

5 3 4

6 1 4

7 5 6

依照规则，建立的 A矩阵

A=

1 0 0.5 0.5 0.5 0.75 0.625
0 1 0 0.5 0.25 0.25 0.25

0.5 0 1 0.25 0.625 0.375 0.5
0.5 0.5 0.25 1 0.625 0.75 0.6875
0.5 0.25 0.625 0.625 1.125 0.5625 0.84375
0.75 0.25 0.375 0.75 0.5625 1.25 0.90625
0.625 0.25 0.5 0.6875 0.84375 0.90625 1.28125

依照规则，建立的 A-1矩阵

A-1=

2.33333333 0.5 −0.66666667 −0.5 0 −1 0
0.5 1.5 0 −1 0 0 0

−0.66666667 0 1.833333333 0.5 −1 0 0
−05 −1 0.5 3 −1 −1 0

0 0 −1 −1 2.6153846154 0.61538461538 −1.23076923076
−1 0 0 −1 0.61538461538 2.6153846154 −1.23076923076
0 0 0 0 −1.23076923076 −1.23076923076 2.46153846152

6、A 矩阵（系谱）的整理规则

BLUP 分析需要用到材料系谱，在此给出系谱整理的规则。系谱有文字系谱和数字系谱，

文字系谱需要手工整理，数字系谱通常由软件完成。



①系谱自祖先依次到后代排列，亲代排在子代前面，顺序必须无误。排在系谱最前面的就是“基

础群（base population）”。

②每行系谱有 3列，分别为：子代 父本 母本，列间用空格隔开，一个材料的亲本不明，用 0
代替。

示例 1：
农 A 0 0
表明材料“农 A”父本母本都不明

示例 2：
农 A 102 0
表明材料“农 A”父本是 102，母本不明

示例 3：
郑单 958 昌 7-2 郑 58

文字系谱转换为数字系谱，从祖先到子代依次用 1234...替换，

数字系谱示例如下：

1 0 0
2 0 0
3 1 0
4 1 2
5 3 4
6 1 4
7 5 6

正确的数字系谱，左 1列数字大于 2、3列数字。

A矩阵和 A-1 是 BLUP分析理论和方法中的重要内容，对 A矩阵的正确理解和构建至关重要。

想要更系统全面了解 A矩阵和 A的逆矩阵，建议阅读 Henderson（1976）A Simple Method for
Computing the Inverse of a Numerator Relationship Matrix Used in Prediction of Breeding Values，
或者阅读动物育种的相关书籍。

7、植物育种要重视育种值和 BLUP 分析方法

Henderson 1948年就提出了 BLUP MME 分析方法，动物育种在 70 年代就采用这一分析方

法了，而植物育种，到今天依然没有认识到这一分析方法的科学性和重要性。植物育种以均值

为选择依据即本书中的差值选择法，即便采用配合力，仅是均值的简单减法。在动物育种领域，

动物育种的 BLUP计算分析是采用目前最先进的计算机都不一定能够胜任的计算任务，植物育

种和动物育种在数据计算分析上存在巨大的反差。这应该引起植物育种者的重视和反思。

困扰或者阻碍 BLUP分析技术在植物育种领域应用的障碍，大概有以下几点：

7.1遗传力和遗传率的概念困扰

遗传力这一数量遗传最重要的概念，在植物领域变的变幻莫测，想真正搞清楚遗传力，就

去看动物育种学中关于遗传力的描述和计算方法，子代遗传了亲代多少相似性状，就是这一性

状的遗传力，所以遗传力的计算，本质上是回归。BLUP 中一个重要的计算参数就是遗传力，

比如分析产量，就需要产量性状的遗传力，分析子代获得了多少亲代的育种值。

遗传力用更通俗一点的话语来描述就是，以玉米为例，只要是玉米，其产量性状的遗传力

大概就是多少数值，其衡量的是这个作物的性状，不是某个品种，也不是某次试验。但是可以



通过某次试验来估计这个性状的遗传力。

植物育种中，一会出现“遗传力”一会又变身“遗传率”，反映了对这一概念内涵把握的

模糊。

实际育种工作中，在单因素品种比较试验中，计算考察试验的遗传力，其育种价值是什么？

遗传力是这样使用的吗？

7.2自交和近交的概念困扰

植物多自交，动物是异交，自交≠近交，所以泛泛的说：“一个纯合自交系，近交系数=1”，
这是有问题的。近交系数是动物育种领域经常使用的统计量，其计算应该基于明确的基础群，

而基础群内的个体其近交系数一律设为 0。实践中，基础群的个体一般是指那些处于系谱之初

的个体，其祖先或无从查考。

近交导致杂种优势丧失。套二环系，采用向两个方向推开的选择策略，就是为了获得后面

的杂种优势，推到最后，父本母本分别纯合了，进行杂交，后代获得了明显的杂种优势。不能

说此时父母本的近交系数=1，而应该是更趋近于 0。这才符合育种实践。

再举个理想化的例子，一个育种者从高山之巅采到了一个纯合的绝世材料，这个材料与世

隔绝，从未与同类材料杂交过即不存在近交，人世间就不存在这个材料的任何亲戚，没有任何

亲缘关系，无论怎么考虑，怎么计算，这个材料的近交系数都应该=0。不能因为材料是纯合的

就说它近交系数=1.
“一个纯合自交系，近交系数=1”，要考虑这句话的适用范围。

类似的另一句话是“自交是近亲交配的极端情况”，在动物育种领域，这句话没有问题，

在植物领域，不能这样表述。

7.3 A矩阵的构建困扰

动物构建加性遗传相关 A矩阵，假定基础群动物间没有亲缘关系，因此，近交系数 fx=0，

一个个体与它本身的加性遗传相关为：Axx = 1 + fx，A00= 1 + 0=1

所以动物 A 矩阵对角线第一个元素 a[0,0]一定是 1，到了植物这里，如果认为纯合自交系近交

系数 fx=1，那这个 a[0,0]=1+1=2了，这就引发了一系列的问题，我曾经按照 fx=1的情况，推导

出了“植物 A 矩阵构建的规则”，结果很有意思，构建出的 A 矩阵，除以 2，恰好就等于 Henderson

套袋自交不选择

杂交种 C

国外杂交种

套袋自交多代并选择

父本 A 母本 B



的 A矩阵，自己还一度以为，完成了多么了不起的工作。但是后来，还是想清楚了，这是一个

弯路。在 A矩阵的构建上，不存在动植物区别。A 矩阵是个遗传相关矩阵，A 矩阵对角线，是

自己跟自己的相关，不就是应该等于 1吗。非要认为=2，就会被困扰住。

动物是异交，甚至必须异交才能繁殖后代，种族才能维持生存，很多植物靠自交就能繁衍，

因此动物比植物更容易发生近交。小麦的自然杂交率一般小于百分之五。小麦自然杂交率在1％

以下，开花授粉时遇高温干旱会适当提高。杂交率都这么低，何来的 100%的近交系数，fx=1

一定是错误的。

Henderson 提到的 a "base" population of animals regarded as noninbred and unrelated，就

是考虑动物存在近交可能，通过假定进行了排除。但是并没有排除存在自交的植物使用 BLUP
分析方法。

想明白了 A矩阵“基础群”中植物纯合自交系，近交系数 fx=0，而不是=1，就解决了动物

育种 BLUP理论方法在植物领域应用的核心问题。

7.4植物 BLUP用共祖先系数矩阵，动物 BLUP用加性遗传相关矩阵，为什么有

这样的差异？两者又是一回事是什么意思？

Rex.Bernardo在 1994-1996 年发表了多篇文章，如：

Prediction of Maize Single-Cross Performance Using RFLPs and Information from Related Hybrids，
Best Linear Unbiased Prediction of the Performance of Crosses between Untested Maize Inbreds
将 Henderson 的 BLUP MME 理论及分析方法应用于植物育种。Bernardo 没有采用动物模型，而

是采用了

�=��+�1��+�2��+Z�+e

��:母本一般配合力 GCA，对应向量 g1，�(g1) = �1�GCA(母)

��:父本一般配合力 GCA，对应向量 g2，�(g2) = �2�GCA(父)

�:父母本间特殊配合力 SCA，对应向量 s

上述模型 BLUP MME 构建，�1,�2矩阵采用了共祖先系数矩阵。

模型中的�1,�2矩阵为协方差矩阵，矩阵对角线元素是自己和自己的相关。从数学角度理解，

自己和自己的相关应为 1.如果按照 Henderson 的 A 矩阵构建规则，采用自交系的近交系数=1，

一个个体与它本身的加性遗传相关为：Axx = 1 + fx=1+1=2，那么构建出来的相关矩阵，左上

角[0,0]元素值为 2.这就存在明显的问题。采用共祖先系数矩阵，构建出的相关矩阵，左上角

[0,0]元素值为 1，就符合了 BLUP MME 的计算要求。因为两个个体的共祖先系数等于二者交配

所生后代的近交系数，就等同于将矩阵每个元素-1,2-1=1。

王建康老师的《应用数量遗传》（第二版）一书，详细介绍了 BLUP 理论方法及其在植物

育种中的应用。Henderson 的 BLUP MME 理论方法，在应用到植物育种的时候，唯独将加性遗

传相关矩阵 A替换为了共祖先系数矩阵。

植物育种中，更符合育种实际情况的是，自交系的近交系数=0。Axx = 1 + fx =1+0=1。



在自交系的近交系数=1 的设定下，计算得到的共祖先系数矩阵，和自交系的近交系数=0 的设

定下，按照 Axx = 1 + fx 计算的遗传相关矩阵是一致的。

看 Axx = 1 + fx 这个公式，当用共祖先系数计算的时候，其实仅是计算了 fx ，而设定自交系的

近交系数=1，就把扔掉的 1又捡回来了。

因此，给出的简单结论是，在设定自交系的近交系数=1 的情况下，得到的共祖先系数矩

阵就是自交系的近交系数=0 情况下的遗传相关矩阵。两者是一回事。但是为了学习和理解的

正确性，应该逐步纠正植物育种 BLUP MME 中出现的共祖先系数矩阵现象。正确的理解是，植

物育种 BLUP MME 分析中，自交系的近交系数=0，上述模型的�1,�2矩阵分别为母本自交系间的

遗传相关矩阵和父本自交系间的遗传相关矩阵。

Rex.Bernardo这个模型在 1994 年就出现了，实际育种中，父本群母本群间配制组合，往

往只能部分实行，未实施的组合可以利用 BLUP 分析技术进行预测，这对植物育种有很大作用。

7.5 BLUP要用到材料系谱，植物系谱不记录自交情况下，适合采用吗？

适合采用。A 矩阵是依靠系谱构建的，系谱不完善不准确一定会对计算结果产生影响，这

是事实。植物的系谱，仅是记录了亲本情况，有的年份没有杂交一直是套袋自交，群体中且有

选择淘汰，这些都会对育种产生影响，对计算结果自然也会有影响。但是，想想动物育种，类

似的情况其实也会存在，并没有阻碍动物育种采用 BLUP。通常认为亲代传递 1/2 育种值给子

代，植物自交环节，并没有引入外源基因，对育种值的传递影响还不好说，极端的情况，材料

系谱不明，BLUP分析中，假定该材料为基础群材料，也没有阻碍 BLUP应用。另外，分子育种

越来越走向实际育种，全基因组育种值估计的一步法（Single-step blup）就是结合了传统系谱

和分子亲缘关系来构建的加性遗传相关 H矩阵，可以理解为用准确的分子亲缘关系来修正校正

系谱，来估计育种值，所以没有问题。

7.6 BLUP本身真的很难，配合力又很简单

配合力半个小时，外行也能看懂，BLUP 就没有这样简单了。动物育种本科生就系统学习

BLUP了。个人认为，BLUP是动物育种课程的核心内容。

植物育种学，真的需要增加 BLUP理论和分析方法了。不能再继续人为以为，植物育种不

同于动物育种，植物育种用配合力就很了不起了。这真的不行。植物育种学，植物数量遗传，

应该多介绍 BLUP理论和分析方法，让后来的育种新生力量了解熟悉 BLUP。

差值选择法>配合力分析法>BLUP育种值分析方法。



张沅老师的《家畜育种学》，张勤老师的《动物遗传育种中的计算方法》，张沅老师、张

勤老师的《畜禽育种中的线性模型》，王金玉 陈国宏老师的《数量遗传与动物育种》，于向

春 张豪老师主译的《线性模型在动物育种值预测中的应用》等一系列书籍，都值得有志于了

解 BLUP育种值理论和方法的植物育种者学习阅读。

十一、品种稳定性分析

品种稳定性分析是服务于品种推广的一项数据分析工作，一个品种稳定性好，推广起来

才放心，一个品种，或者是纯系品种或者是杂交种，在保证没有杂株，基因纯合度 100%的情

况下，这个品种应该是“稳定”的，因为，基因始终不变了。

在不同地点种植的情况下，收获有差异的产量结果，是环境的因素造成的结果。这时，

我们说，这个品种可能“不稳定”。而一个将要大面积推广的品种，基因的稳定性是必备的条

件之一，因此，我们所说的品种稳定性分析，应该针对该品种种植于不同地区的产量差异情况。

一个品种在某地块种植，并设置有 3 次重复，收获了 3 个产量结果，且有不同，我们可

以推断引起产量差异的原因，是由于 3个地块的条件差异导致的产量差异，如：土壤条件差异，

栽培措施差异，田间环境差异，而由于是一个地点，我们通常会倾向于认为，气候条件具有影

响一致性，从而忽略气候因素对产量结果的影响。

数量遗传学会给出分析模型

P（表型值） = G（基因型值） + E（环境效应）

或者进一步给出这样的模型

P(表型值) = G(基因型值) + E(环境效应) + g x e(交互作用)

如果将同一品种同时在两个不同积温带布点进行产量试验，积温高的地点品种产量，常

常高出积温低的地点的品种产量，这种农业生产现象普遍存在，而从查阅的文献资料来看，对

这样现象的解释，数量遗传学要不笼统的归为环境效应，要不归为基因 X 环境交互作用，或者

两者皆而有之，甚至是归为了误差。

如果我们仅在高积温带安排了重复的产量试验，那高积温带比低积温带高出的这部分产

量，按照数量遗传学的模型直接就划为了“基因型值”。加之，产量数据需要集中汇总，然后

再进行品种稳定性分析，如果不考虑积温等因素的效应影响，可能就得出这个品种不稳定的结

论。因为，换个地方，产量有明显差异，在一个地方种的还行，换个地方产量就低了，感觉这

个品种“不稳定”。

下面是一些典型的品种稳定性分析方法，我们重点从数据分析模型来进行介绍和比较。

（一）品种稳定性分析模型

分析模型很多，下面是几种常见常用的。

Eberhart 和 Russell 模型（1966 年）

yij = μi+βiΙj+δij

采用回归系数和校正的离回归方差作为测定稳定性的两个参数，其中，yij表示第 i 个品种

在第 j个环境中的平均产量；μi表示第 i 个品种在所有环境中的平均产量；βi表示第 i 个品种

对各种变化环境反应的回归系数；δij表示第 i 个品种在第 j 个环境的回归离差；Ιj表示第 j
个环境的环境指数。

George C. C. Tai 模型（1971 年）



yijk= μ+ gi + lj + (gl)ij+ bjk+ eijk
其中，yijk表示第 i 个品种在第 j 个环境、第 k次重复的平均产量；μ表示所有品种在所有

环境、所有重复中总平均产量；gi表示第 i 个品种的遗传效应；lj表示第 j 个环境的环境效应；

(gl)ij表示第 i 个品种与第 j 个环境的交互作用效应；bjk表示第 j 个环境内第 k 次重复的效应；eijk
表示第 i 个品种在第 j个环境、第 k 次重复的随机误差。

Shukla 模型（1972 年）

yijk= μ+ di +εj + gij+ eijk
其中，yijk表示第 i 个品种在第 j 个环境、第 k 次重复的平均产量；μ表示所有 yijk总平均

产量；di表示第 i 个品种的遗传效应；εj表示第 j 个环境的环境效应；gij表示第 i 个品种与第 j
个环境的交互作用效应；eijk表示第 i 个品种在第 j 个环境、第 k 次重复的试验误差。

由于是多个品种在多个地点的试验数据，因此还有一种分析思路是联合回归分析，由

Yates 和 Cockerham(1938 年)提出，当时并没有多少应用。1968 年 Perkins 和 Jinks 又重新提出

了这种分析方法，并解决了之前方法存在的问题，使这一方法得到了完善。

AMMI 模型(additive main effects and multiplicative interaction )
(Crossaer al.,1990;Zobel et al., 1988)

yge= μ+ αg+βe +∑λnγgnδgn+θge

其中，yge是在环境 e 中基因型 g 的产量；μ是总体平均值；αg是基因型平均偏差；βe

是环境的平均偏差；λn是第 n 个主成分分析的特征值；δgn是第 n 个主成分的基因型主成分

得分；γgn是第 n 个主成分的环境主成分得分；n 是模型主成分分析中主成分因子轴的总个数；

θge为残差。

GGE 叠图法

区域试验中产量一般分解为以下几个组分:
yij= μ+ αi+βj +φij

式中μ为总平均值，αi 为品种 i 的效应，βj为环境 j 的效应，φij为品种 i 与环境 j 的
相互作用式。将原先产量数据减去各地点的平均产量, 由此形成的数据集只含品种主效应 G 和

品种-环境互作效应 GE , 合成 GGE 。对 GGE 做单值分解, 并以第一和第二主成分近似之。按

照第一和第二主成分值将各品种和各地点放到一个平面图上即形成 GGE 叠图。

方法还有很多，不多举了。

（二）模型分析

国内学者做了不少品种稳定性分析方法比较的研究，并给出了结论和建议：杨涛等[8]认为

“AMMI 模型是一种较为理想的品种稳定性评价方法”；穆培源等[9]认为，“GGE 叠图是分析

品种区试资料的理想方法”；胡希远等[7]认为“这些模型在数据拟合效果、品种稳定性评判和

品种均值差异检验等方面存在明显的差异；没有一个模型对所有试验资料的拟合效果均最佳，

而是与具体分析的试验数据有关。不同稳定性分析模型适用于不同的试验数据，模型选择对品

种稳定性评价和品种效应差异显著性检验有较大的影响”。

AMMI模型将方差分析和主成分分析结合在一起，应用于品种稳定性分析，有的教科书将

这一模型称为基因型和环境互作的乘积模型[3]。主成分分析是用主成分代替所有成分分析，方

法本身有利有弊，“另外从实际使用效果来看，在有些试验中，第一主成分只可以解释 10-30%
的互作变异，得到的分析结果不理想；AMMI 模型预测结果依赖于互作变异中可重复部分的大

小，以及可重复变异的可重复性[3]”。

从上面列出的几种常用品种稳定性数据分析方法来看，品种的产量差异多用品种和环境

的互作来对应，在加性效应不能很好满足结果分析的情况下，就引入非线性效应，目的是用合

适的数学方法，解决品种稳定性分析的问题，比如方差分析，回归分析，联合回归分析，主成

分分析。纯数学方法数据分析运用痕迹明显，模型生物学意义不明确。

品种稳定性分析，要考虑国内试验数据的不规范性，试验数据甚至不符合统计分析的要



求，而不是简单套用某种稳定性分析方法，是试验数据决定数据分析模型，而不是反过来，否

则，即便采用再多漂亮的分析模型，很可能也是毫无意义。

品种稳定性分析，数据分析模型是关键。一个合乎试验本身的数学分析模型，才是数据

分析合理性的基础。品种稳定性分析试验，异地布点，多积温带布点，环境差异明显，这是试

验本身的特性，因此数据分析模型应该体现出这一特性。品种推广往往首先着眼于地区而不是

地点，而地区跟积温带往往是重合的，如果试验中存在明显积温差别，就应该考虑试验的积温

效应，其它光效应、土效应、水效应等同理，因此，有必要给出更合理的分析模型。

（三）品种稳定性分析新模型

以玉米为例，农业部国家玉米品种区域试验划分了：极早熟春玉米组，东北早熟春玉米

组，东北中熟春玉米组，东华北春玉米组，黄淮海夏玉米组，西北春玉米组，西南春玉米组，

东南春玉米组 8个生态区。

如果试验仅布置在一个生态区，是最简单的事情了，积温因素就基本可以忽略了。试验

数据分析直接用单因素随机完全区组分析结果就可以了。

如果试验布置在多个生态区，积温因素就应该作为一个效应单独考虑。栽培措施，如水、

肥尽量控制一致，就不用单独考虑。

给出模型：

yij= μ+αi+βj +γk+σ

μ为品种平均值，αi 年度 i 的效应，βj为地点 j 的效应，γk为积温 k 的效应。每一个

产量观测值的构成，可以剖分为，产量均值、年度效应、地点效应、积温效应、剩余误差。积

温出现在模型中，是这个品种稳定性数据分析模型的特点，而这个积温效应，有时被数量遗传

学看做品种和环境间的神秘互作，而这样的互作，本身就透露着“不稳定”的色彩，不确定性

明显。

但是从品种本身来说，种植在一个日光照充足的地点，品种本身产量就会比寡照地点产

量升高，农业工作者，在田间看着禾苗生长的时候，又有谁会怀疑这一点呢？为什么，在室内

分析数据的时候，就忽略了这一事实，而宁愿将积温效应归结为品种和环境间的互作，线性互

作甚至表现为非线性的互作呢？

一个品种在积温高的地点生长，产量就高，或者将其定义为品种与环境间的某种互作效

应，或者将其理解为品种本身的基因效应，如果非要做一个取舍，应该是品种本身的基因效应，

因为有的品种即便种在积温高的地点，产量几乎不变。

（四）Shukla方差计算示例

国内品种区域试验中有在使用 Shukla 模型稳定性分析方法，需要计算 Shukla 方差，让

我们先看一组试验数据。

Shukla 模型稳定性分析

地点 材料 区组 1 区组 2

1 材料 1 750 772

1 材料 2 880 858

1 材料 3 770 544

1 材料 4 685 707

1 材料 5 673 533

2 材料 1 950 974

2 材料 2 862 892



2 材料 3 896 854

2 材料 4 950 914

2 材料 5 933 907

3 材料 1 924 900

3 材料 2 1023 1017

3 材料 3 934 914

3 材料 4 997 969

3 材料 5 760 816

4 材料 1 930 980

4 材料 2 890 938

4 材料 3 890 920

4 材料 4 975 949

4 材料 5 892 870

5 材料 1 759 799

5 材料 2 739 699

5 材料 3 625 683

5 材料 4 800 858

5 材料 5 660 682

每个材料平均数：873.8, 879.8, 803, 880.4, 772.6

每个地点平均数：717.2, 913.2, 925.4, 923.4, 730.4

地点+材料平均数：

(761, 869, 657, 696, 603)

(962, 877, 875, 932, 920)

(912, 1020, 924, 983, 788)

(955, 914, 905, 962, 881)

(779, 719, 654, 829, 671)

Shukla 方差计算公式：

i对应品种，j对应地点，l=5，v=5

=53987.36

Shukla 方差：

材料 1 = 24.55

材料 2 =9853.05

材料 3 =411.4833

材料 4 =2179.017

材料 5 =4402.95

材料 材料 1 材料 2 材料 3 材料 4 材料 5

方差
8661.51 10697.29 19582.67 12920.93 17532.49

1 2 5 3 4 排序



Shukla 方差
24.55 9853.05 411.4833 2179.017 4402.95

1 5 2 3 4 排序

Shukla 方差用材料在同一地点内部的均值来进行方差的计算，其本质反应的还是试验本

身的方差，可以理解为加工后的方差，但是从本试验数据分析结果可以看到，材料间的方差排

序和 Shukla 方差排序却不一致了。稳定性分析的结果比较离不开材料间离散程度的比较，而

这种比较，由于同属于一个试验，具有材料间离散程度比较的可行性。生物统计中，一个试验

的多重比较是立足均值进行的，试验中处理间（材料）离散程度的比较，却没有涉及，而品种

稳定性分析，其实质就是一个试验中处理（材料）间离散程度的比较。相对平均偏差（RSD），

是一个关于样本离散度的统计量。

（五）Eberhart-Russell模型、Shukla模型、相对平均偏差稳定性分

析比较

基于同一组试验数据，比较 Eberhart-Russell模型、Shukla模型、相对平均偏差（RSD）
计算分析结果，为实际育种工作，寻找简单、易用、好用的稳定性分析工具方法。

模拟数据

稳定性分析

地点 材料 区组 1 区组 2

1 材料 1 750 772

1 材料 2 880 858

1 材料 3 770 544

1 材料 4 685 707

1 材料 5 673 533

2 材料 1 950 974

2 材料 2 862 892

2 材料 3 896 854

2 材料 4 950 914

2 材料 5 933 907

3 材料 1 924 900

3 材料 2 1023 1017

3 材料 3 934 914

3 材料 4 997 969

3 材料 5 760 816

4 材料 1 930 980

4 材料 2 890 938

4 材料 3 890 920

4 材料 4 975 949

4 材料 5 892 870

5 材料 1 759 799

5 材料 2 739 699

5 材料 3 625 683

5 材料 4 800 858

5 材料 5 660 682

材料 材料 1 材料 2 材料 3 材料 4 材料 5

方差 8661.51 10697.29 19582.67 12920.93 17532.49



1 2 5 3 4 排序

Shukla 方差
24.55 9853.05 411.4833 2179.017 4402.95

1 5 2 3 4 排序

Eberhart-Russell
模型回归系数

0.872581 0.719150 1.25041 1.02018 1.13768

2 1 5 3 4 排序

相对平均偏差 RSD
0.0950332 0.0821096 0.1469489 0.1071331 0.1436707

2 1 5 3 4 排序

为了看的更清楚，只保留排序结果的对照表

材料 材料 1 材料 2 材料 3 材料 4 材料 5

方差 1 2 5 3 4 排序

Shukla方差 1 5 2 3 4 排序

Eberhart-Russell
模型回归系数

2 1 5 3 4
排序

相对平均偏差 RSD 2 1 5 3 4 排序

相对平均偏差 RSD和 Eberhart-Russell模型回归系数的排序一致。Shukla方差稳定性排序有

出入。

结论：评价一个试验中参试品种的稳定性，用相对平均偏差 RSD。

（六）稳定性选择指标（相对平均偏差 RSD）

离差，是观测值偏离均值的差值，存在正负。方差是平均的离差平方和，去除了离差的正

负，也放大了离差，放大了数据的离散性。标准差是方差的平方根值，试图把方差又还原回离

差的尺度，数据准确性不如原始离差。

由于材料均值的差异，使材料间的方差差异不能准确体现材料的离散程度（稳定性），比

如，两个材料，方差相同，稳定性一定相同吗？两个材料，方差相同，一个均值大一些，一个

均值小一些，哪一个材料离散程度小，稳定性更好？10（8），表示均值是 10，方差是 8。

10（8） ， 4（8）
10（8）的稳定性优于 4（8）

所以在进行一个试验中两个材料间离散程度比较的时候，不仅需要考虑离差或者方差，还

要考虑均值。

统计学中，平均偏差、相对平均偏差的定义如下：

平均偏差 adev =
i=1
n |��−�|��

�

相对平均偏差（RSD，relative standard deviation）：平均偏差与算术平均值的比值。

相对平均偏差 RSD =
i=1
n |��−�|��

���



相对平均偏差 RSD，适合用于一个试验中材料间的离散程度比较。

在样本数据中存在大离差的情况下，大离差，其为方差做出的贡献明显比离差多，会导

致用方差衡量材料间的离散程度失真，离差衡量数据离散程度会比方差可靠。Shukla 方差采

用类似方差计算的套路，跟方差的排名结果通常会保持一致。

对样本群体，使用平均偏差（adev），会比方差更有效比较样本间的离散程度，但需要

将样本均值考虑进来，这样可以更进一步提高分辨准确性。品种稳定性分析，需要找到合适的

比较材料间离散程度的统计量，相对平均偏差（RSD）就非常适合。

一个试验中两个试验安排相同的材料离散程度的比较有以下情况：

1. 两个材料均值一样，离差绝对值累加和大的材料，离散程度大。

如：5（3），5（6）； 3/5 < 6/5
2. 两个材料离差绝对值累加和一样，均值小的离散程度大。

如：5（8），4（8）； 8/5 < 8/4
3. 两个材料离差绝对值累加和都大于均值。

如：5（7），3（4）； 7/5 > 4/3
4. 两个材料离差绝对值累加和都小于均值。

如：5（3），3（2）； 3/5 < 2/3
5. 两个材料，一个离差绝对值累加和大于均值，一个离差绝对值累加和小于均值，离差绝对

值累加和大于均值的离散程度自然更大。

如：5（7），3（2）； 7/5 > 2/3

以上 5 种情况，相对平均偏差都可以定量比较出两个材料的离散程度大小。如果仅用方差、

标准差、离差绝对值累加和、极差、平均偏差都不能进行准确比较，CV 源自方差，也会跟方

差保持类似的排名趋势。

相对平均偏差越小越好，越小说明数据的离散度越低，品种越稳定。

相对平均偏差利用的是试验数据的离差，计算简便。

相对平均偏差，由于除以了观测值数量，因而是材料观测值的单个表现或者平均表现，所

以可以用于观测值数量相同或者不同的材料间的比较，这就拓展了应用范围。

博思公司开发了在线 RSD计算程序，供感兴趣的种业朋友免费使用。

http://www.nbs.net.cn/rsd.htm

（七）稳定性分析策略及建议

一个品种种植在不同的积温带，产量表现高低不同，甚至差异很大，以前我们说，这个

品种稳定性差，但可能是该品种在有的积温带生长表现更优异而已，更适合在一些积温带推广。

设想一个理想化的试验，每一个参试品种纯度 100%，无一棵杂株，每一个品种内部基因

型 100%一致，种植在同一个积温带的不同地点，农艺措施 100%一致，产量数据依旧会有差异，

引发因素包括：土壤条件，小环境，小气候。因为排除了基因因素，人为因素。即便种植在同

一个积温带的同一地点，产量数据同样会有差异。这样一个试验，稳定性分析可以用相对平均

偏差（RSD）指标，衡量同一品种发生的偏差。而上面这个试验，现在如果安排在不同的积温

带另做试验，将试验中的积温效应单独分离考虑后，剩下的部分，与前一个试验没有什么本质

http://www.nbs.net.cn/rsd.htm


不同。所以，品种稳定性分析，不应该是一个复杂的问题。

实际生产中，如果参试单位将混有杂株的品种，用于区试布点；赶时间，将尚未完全纯合

的品种用于区试；实际农艺措施不可能不存在差异；制种混杂；加工精选混杂；包衣包装混杂；

运输混杂；都将品种稳定性问题复杂化了，而这就不是数据分析所能解决的问题了。

品种稳定性分析无论采用何种分析模型，应以均值为第一考虑因素，然后再考虑数据离散

性。稳定性分析可以进一步区分为稳定性和适宜性问题。

品种稳定性分析中，相对平均偏差（RSD，Relative Standard Deviation）可以度量稳定性试

验中材料间的数据离散程度，比方差、Shukla 方差度量分辨效果更好。用方差不如用 CV，用

CV 不如用相对平均偏差 RSD。

品种稳定性分析建议采用相对平均偏差，有以下一些考虑：

1、计算简单，基于离差绝对值计算，先求离差和，再求平均，再除以平均数。

相对平均偏差 RSD = i=1
n |��−�|��

���

2、可供使用的稳定性分析方法模型，很多很多，俞世蓉在《作物的品种适应性和产量稳定性》

《作物杂志》1991 一文中有下面一段介绍：“自 Yates 和 Cochran(1938)首次提出用回归分析

法研究基因型 X 环境的互作效应以来，至今 50 多年间，还没有找到一个很好的统计模型能把

适应性参数和稳定性参数分解清楚，所以现在都笼统称为稳定性参数。迄今为止，不少工作者

已提出了几十种的稳定性或适应性的参数估计方法”。

品种稳定性分析方法真的很多，但问题好像还是没有得到很好的解决。使用相对平均偏差

RSD进行品种稳定性分析也是博思公司针对稳定性分析提出的一种解决办法。但是相对平均

偏差 RSD不是博思公司提出的，这是一个基本的统计量，适用于样本间离散程度比较。而稳

定性分析的本质就是一种比较。同一试验中的品种稳定性分析，就是样本间离散程度比较。方

差校正、方差变换、回归、主成分分析，都试图解决稳定性分析问题，效果不好带有必然性。

3、品种区域试验，难免缺区，相对平均偏差 RSD的计算应用，不受缺区影响，缺区只要调整

观测值个数 n即可；而常用的稳定性分析方法，缺区会带来计算分析困难，用缺区估计的方法

又会影响结果的准确性，建立在方差基础上的稳定性分析方法，本就不如离差衡量稳定性精确，

所以实际应用效果不会很理想。

4、建立在方差基础上的稳定性分析方法，多设有各种模型假设，而这些假设，实际不少难以

成立，这也导致了实际应用效果不理想。

5、基于回归思想建立的稳定性分析方法，在品种稳定性分析中，本身存在自变量依变量不独

立的问题。主成份分析应用于稳定性分析又是考虑其中的主成分部分，实际应用效果不会理想。

6、品种适宜性

俞世蓉在《作物的品种适应性和产量稳定性》《作物杂志》1991中提到了品种稳定性分析

包含了稳定性参数和适应性参数，这是品种区域试验要解决的两个问题。

Eberhart-Russell模型，提出了环境指数。



环境指数 = 该环境中所有品种的均值-试验总平均

环境指数（高），表明该环境对品种表现有利，因为该环境种植品种产量均值（高）

环境指数（低），表明该环境对品种表现不利，因为该环境种植品种产量均值（低）

环境指数，可以作为品种适宜推广地区参考依据，主要体现的是（地点对品种）的影响。

环境指数

地点 3的环境指数高，说明，试验中的品种在地点 3种植，普遍表现为高产，所以，品种 1-5，

如果种植在地点 3，有望高产。

环境指数，计算的是试验中的地点效应，是地点均值跟总平均的离差。因此，

Eberhart-Russell模型中的环境指数，可以脱离 Eberhart-Russell模型，单独拿出来，应用于

品种适宜性分析，解决的是品种区域试验中的品种推广适应性问题，这依旧是方差分析的效应

套路。Eberhart-Russell模型稳定性分析，回归系数用于稳定性评价，对应 RSD，环境指数用

于品种适应性评价。

7、品种区域试验，通常数据多，地点多，多年试验数据就更多了，因此方差同质性检验通常

为异质，F测验经常会显著，Eberhart-Russell模型在分析的时候，建立了 4个不同的方差分

析表，可谓极其复杂。但是，结合育种实际应用，品种稳定性参数来自回归系数 b，回归方程

中，自变量 x 是各地点的产量均值,依变量 y 是品种在各地点的产量均值，可以直接获得回

归系数 b；环境指数，更简单，是试验中的地点效应，是地点均值跟总平均的离差，这两个关

键参数，跟方差分析表，跟 F测验没有任何关系。各种稳定性分析方法，建立在方差基础上，

依据各自的模型，进行各种方差的分解，然后构建出可以进行 F测验的 F值，这基本是个套路。

但是，从实际育种、实际应用来看，F测验无论是否显著，联合方差分析无论是否同质，一个

试验中的均值排序最重要，试验中稳定性排序最重要。

结论：品种稳定性分析，用 RSD解决稳定性问题，用环境指数或者稳定性分析模型（Y=μ+
年度效应+地点效应+积温效应+σ），解决适宜性问题。
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十二、总结

总结是想写一些对生物统计和数量遗传的总体印象，对自己是个知识梳理，对学习和应用

生统的朋友也许还有些帮助。

1、生物统计和数量遗传，在育种应用中，离差是更有实用价值的工具，方差不是，因为
离差有方向性，这种方向性是育种选择的基础。这从育种实践已经证明了。

2、F 测验显著，其实真没有什么太大的用处，对育种来说，如果只告诉我有效应存在，
而且达到显著水平，能有什么帮助呢，育种者往往面对的是，微小的有利基因累积实现了没
有，这样的累积往往是达不到显著水平的，不管显著不显著，都要做出选择。

3、数据分析有很多方法，生物统计和数量遗传的实际运用要把握住为生产和科研服务的
方向，不见的越新的方法就越好，模型是为育种需要服务的，数据分析也是为育种需要服务
的，试验设计方法也是，所以在育种实战中，要挑选适合的试验方法，适合的数据模型，适
合的数据分析方法。

4、对育种来说，离差（效应），目前来看，是更适用的工具。

5、数量遗传学有统一的度量基因型值的尺度，（-a,d,a），由于是从基因的角度切入，
且需要知道基因频率（p,q），这样与育种实际就很难结合到一起，因为实际育种多是不清楚
材料的基因情况，基因频率就更不得而知，这样就使数量遗传的很多结论理论被束之高阁，
仅有理论意义。配合力是一种育种方法策略，跟数量遗传甚至可以说关系不大。估计育种值
在动物育种领域广泛采用，才使数量遗传真正发挥了育种作用，可惜在植物育种领域仍有待
育种者认识到其育种价值。植物育种的 BLUP 育种值模型价值，会逐步被育种者发现和理解。
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买过书的朋友或者收费视频教程的朋友，学习中有不明白的地方欢迎来

问我，内容不限于你购买的课程。跟统计，跟育种有关都可以。李奉令
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农博士 BLUP 育种值分析软件
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功能一、BLUP 分析功能，有两种模式供用户使用：分别是基于传统系谱

的 BLUP 分析和基于分子数据的 ssGBLUP 分析（一步法）。模型会自动

跟随数据调整，不需要人工干预，有分子数据就指定数据文件，软件就会按

照 ssGBlup 进行分析，没有分子数据就按照传统 BLUP 运行。 该功能目前

仅在 windows 版本中实现。BLUP 分析功能提供 BLUP（育种值）和 BLUP

（配合力）分析两种用法。

功能二、平台调用功能。分子数据分析中，用户需要学习熟悉种类繁多的各

类软件，其中有些软件需要在 linux 系统环境中运行操作，很多软件，要求

用户具备编程能力，进行一次分子数据分析工作，要用到多种软件，才能解

决问题。下载软件，搜索软件安装维护知识，学习熟悉不同软件编程知识，

占据了用户大量的学习精力，本平台软件有望打破这一困境，解决一些这方

面的问题，把用户从繁琐的软件学习和操作中解放出来，精力专注于分子数

据分析本身。本平台软件（Nbs）通过调用各种分子数据分析使用到的软件，

例如：plink，并对中间分析结果进行针对性编程适配，提供分析工具，支

持统计及图示分析结果，并可以类似 windows 和 linux 系统下的批处理方

式，以文件模板方式，连续执行命令。本平台软件（Nbs）支持调用运行

python，R 语言命令文件。

专业的 BLUP（系谱）育种值分析：不测序也能分析育种值，省钱实用。



BLUP（配合力）线性混合模型分析

ssGBLUP（一步法）育种值分析

免费下载试用：http://www.nbs.net.cn/fz.htm

农博士试验设计及统计分析系统
（软著登字第 12181103 号）

Ver 1.20

发布日期：2024-02-28

考虑育种客户使用需要，将农博士育种家软件---试验设计及统计分析模块，

拆分为一个独立运行统计软件。

依据权威生物统计教材开发，软件安装包配有多个书中例题数据，可作为标

准数据模板使用。



试验设计、试验分析（单因素随机区组，两因素随机区组，简单格子设计，

alpha-格子设计，增广设计等）、品种区域试验（一年多点、多年多点、

稳定性分析、品种性状综合评价、shukla 模型稳定性分析、Eberhart-Russell

稳定性分析）、配合力分析（Griffing 完全双列杂交 4 种方式，不完全双列

杂交 NCⅡ、不完全双列杂交 NCⅡ多性状）、遗传力估计（广义，狭义）、

聚类分析、关联分析、通径分析、数据拟合、PCA（主成分）分析、AMMI

模型分析、BP 神经网络分析、GGE 双标图、Q-Q 图等功能。

农博士试验设计及统计分析系统，具有以下几个特点：

1、软件联系育种实际需要，为客户自动解决统计方法适用问题：很多统计

分析方法，在育种实际应用中是需要选择性使用和联系育种实际情况而决定

如何使用的，可以上升为育种中的统计应对策略也可以简化为一个软件参数

选项，我们在该款统计软件中，充分考虑了可能遇到的数据情况进行了策略



性的编程处理。比如一年多点的布点品种试验仅有一个观测值数据，软件自

动按照单因素随机区组试验进行方差分析。又比如，育种数据常有缺区情况，

采用统计参数调整的方式应对缺区分析（实测发现 SAS9.1 就是这样分析

的，点击查看详情：农博士育种家与 SAS 统计软件数据分析结果比较.pdf），

而不是采用缺区估值方式处理等。2018 年，我公司正式出版的《育种实用

统计学》一书，对育种中可能遇到的类似情况进行了更多的分析并给出了应

对策略。免费电子版 PDF 文件（《育种实用统计学第 12 版》）尽管内容

不全面，但可以参照。

2、软件育种专业性强：这是一款为育种工作服务的统计软件，软件中生物

统计类试验设计及分析方法，数量遗传学分析方法都是围绕育种工作而设

计。不是单纯的为了统计而统计。 单因素随机区组设计，间比法设计，格

子设计，alpha-格子设计，增广设计等都是育种常用试验设计及数据分析

方法；品种区域试验（一年多点、多年多点、RSD 稳定性分析、品种性状

综合评价、shukla 模型稳定性分析、Eberhart-Russell 稳定性分析，着眼

育种中的品种布点品种推广；配合力分析（Griffing 完全双列杂交 4 种方式，

不完全双列杂交 NCⅡ、不完全双列杂交 NCⅡ多性状）、遗传力估计（广

义，狭义）着眼育种中的材料选育，品种创制。

其中 Griffing 完全双列杂交 4 种分析方法

依据 Griffing（1956）年发表论文开发，保证软件分析结果忠实原著。

http://www.nbs.net.cn/%E5%86%9C%E5%8D%9A%E5%A3%AB%E8%82%B2%E7%A7%8D%E5%AE%B6%E4%B8%8ESAS%E7%BB%9F%E8%AE%A1%E8%BD%AF%E4%BB%B6%E6%95%B0%E6%8D%AE%E5%88%86%E6%9E%90%E7%BB%93%E6%9E%9C%E6%AF%94%E8%BE%83.pdf
http://www.nbs.net.cn/%E8%82%B2%E7%A7%8D%E5%AE%9E%E7%94%A8%E7%BB%9F%E8%AE%A1%E5%AD%A6.pdf


AMMI 模型分析开发，依据 H.G.Gauch,Jr.著的

《产量区域试验统计分析---因子设计的 AMMI 分析》

3、使用及操作简单：软件使用简易：只需三步，①设置试验参数，②依照

软件模板格式整理好自己数据，③点击分析按钮，出方差分析等分析结果。

4、功能多而实用：除以上方法外，还有聚类分析、关联分析、通径分析、

数据拟合、PCA（主成分）分析、BP 神经网络分析，将一些常用的热门的



数据分析方法也纳入育种数据分析技术体系，供用户使用。

GGE 双标图，部分功能免费使用。依据严威凯博士的《Crop Variety Trials

Data Management and Analysis》中文书名《农作物品种试验数据管理

与分析》开发。



5、一款支持脚本编程的国产统计软件：国外很多数学、统计类软件支持脚

本编程，如 EXCEL 就支持 VBA 编程，且功能强大，SAS 也支持编程，为

了探索编程技术和具体实现，就尝试在软件中加入了类似的功能，基本达到

了相同效果，尽管这不符合国人使用软件的习惯，但是对扩展软件已有功能，

是有大帮助的。需要和感兴趣的用户可以了解使用。



软件具体操作方法，见软件包中的软件操作说明书。以下表格中列出的功能

均已实现，一些新增功能可能未出现在表格中。

购买者可免费获赠最新版《育种实用统计学》PDF 版本文件





软件使用定价：500 元。

自付费之日起，账户可连续使用 16 个月，在校学生，可连续使用 24 个月，期满停用，可续费，

长期不限时使用定价 5000 元，欢迎咨询购买。

买软件另向购买者免费赠送最新版《育种实用统计学》PDF 版本。

免费下载试用：http://www.nbs.net.cn/nbs_tj.htm

下面是中农博思公司别的软件，欢迎下载试用：

1、农博士条码打印软件，设计打印育种挂签的利器。专为育种专用标签设计开发，所见即所

得，设计轻松，好上手。农博士育种标签用户免费使用。实现了国外同类软件的国产替代。目

前在玉米等作物育种中，用户普遍使用。

2、NBS 田间数据采集助手，android 版田间采集 APP，简单易用。农博士育种标签用户免费使

用。

3、农博士育种家软件（NBSbreeding）



农博士育种家（NBSbreeding） 诞生于 2004 年，做贴合中国育种实际需要的育种数据采集管

理分析系统，可订制开发，成熟稳定。

4、农博士试验设计及统计分析系统

更适合植物育种使用的专业统计分析软件

6、蓝玉米育种材料分析软件（玉米）



7、农博士育种材料分析软件（水稻）

8、农博士育种材料分析软件（小麦）

9、农博士数据采集汇总工具软件

10、农博士布局图工具软件



...更多信息访问我们官网：http://www.nbs.net.cn

扫描二维码，加入农博士软件 QQ 交流群（群号：40082612）

扫描二维码，关注农博士育种信息化微信公众号（公众号：nbsbreeding）

育种实用统计学免费视频教程网址：
http://www.nbs.net.cn/yk.htm

欢迎加入育种实用统计学微信群。

http://www.nbs.net.cn/yk.htm


软件、书购买和使用答疑及统计软件交流探讨等事宜，请扫描下方微信二维码

买过书的朋友或者收费视频教程的朋友，学习中有不明白的地方欢迎来

问我，内容不限于你购买的课程。跟统计，跟育种有关都可以。李奉令

北京中农博思科技发展有限公司

http://www.nbs.net.cn

http://www.nbs.net.cn
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