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  聚酰胺-胺(polyamidoamine,简称PAMAM)树

状大分子是一类新型聚合物 [1-2],具有大量的端基

官能团,通过对端基官能团的改性可以得到具有不

同用途的树状大分子。PAMAM 树状大分子作为

基因转染载体具有良好的稳定性和溶解性,其端基

官能团中的氨基在生理条件下易质子化而带正电

荷,能够与带负电荷的DNA通过静电作用结合,形

成稳定的PAMAM-DNA纳米级复合物;由于该复

合物是通过胞内吞作用进入细胞,DNA要对抗溶酶

体的降解,树状大分子内部的多级胺具有良好的缓

冲能力,可保护DNA,并在酸性条件下释放DNA
达到转染的目的[3-7]。王薇等[8]将聚乙二醇(PEG)

修饰在树状大分子的外围,得到载药量高、基因转染

效率高的PAMAM衍生物。

笔者通过在3.0G树状大分子外围修饰十八碳

酰长链,以获得外围疏水、内核亲水的新型树状大分

子,考察其作为基因载体的转染效率。

1 材料与方法

1.1 材料与仪器

1)试验材料。1,3-丙二胺、丙烯酸甲酯、甲醇、
乙酸乙酯、十八碳酰氯等均为分析纯,上海医药试剂

公司产品。大肠杆菌DH5α,笔者所在实验室自行

扩增;Hela细胞购自武汉大学细胞典藏中心。

2)试验仪器。FT-IR,KBr涂层,美国 Perlin-
Elmer公司产品;VarianMercuryVX300型核磁共

振波谱仪,美国瓦里安公司产品;倒置荧光显微镜,
日本奥林巴斯公司产品;无菌超净台,苏州净化设备

厂产品;1mL、200μL、100μL、10μL移液枪,上海

大龙医疗设备有限公司产品。
1.2 化合物合成

1)PAMAM树状大分子化合物参考文献[9]的
方法合成。

2)十八碳酰修饰的3.0GPAMAM 的合成。
在N2保护下,将1.7g(0.5mmol)3.0GPAMAM
加入到三颈烧瓶中,加入20mL无水CH2Cl2;冰浴
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条件下,将4.8g(0.016mol)C17H35COCl滴入3.0
GPAMAM的CH2Cl2溶液中,滴加完毕后,加入过

量的三乙胺;室温搅拌2h,过滤,滤液脱溶,得到目

标产物,产率86.1%。
1.3 细胞培养

将Hela细胞置于DMEM 培养液中,于37℃,

5%CO2恒温培养箱中培养。
1.4 体外细胞转染

Hela细胞经消化、计数后接入24孔板中,3×
104个/孔,在完全培养基中培养过夜。每孔加入不

同质量分数的十八碳酰修饰后的PAMAM-DNA复

合物,4h后更换完全培养基,培养24~48h,于倒置

荧光显微镜下观察转染效率并拍照。对照样品3.0
GPAMAM-DNA复合物的转染试验平行进行。

2 结果与分析

2.1 红外光谱和1 HNMR 解析

十八碳酰修饰的3.0GPAMAM 的红外光谱

中,在2918.25cm-1和2850.03cm-1处的峰为-
CH2CH3上的甲基和亚甲基峰,1637.66cm-1处的

峰为-CONH2的酰胺特征吸收峰。1HNMR(ppm),在

δ=1.252的单峰是-CH3峰,δ=2.004~2.249是-CH2
CH2-的峰,在δ=2.817~2.858是-CH2CONH的亚甲

基峰,δ=3.281~3.396是-CONHCH2-的峰。
2.2 体外细胞转染试验

以绿色荧光蛋白质粒基因作为模型基因药物,
制备不同比例的十八碳酰修饰的PAMAM-DNA纳

米粒,并考察其基因转染性能,结果见图1。

 A.3.0GPAMAM-DNA;B.十八碳酰修饰的3.0GPAMAM-

DNA18carbonylmodifyPAMAM.

图1 十八碳酰修饰前后的PAMAM对

Hela细胞的转染效果

Fig.1 Thetransferof18carbonylmodifyPAMAM
nanoparticlesasgenedeliveryintoHelacells

  倒置荧光显微镜观察结果显示,转染后Hela细

胞样品孔中能观察到绿色荧光点,表明绿色荧光蛋

白质粒基因能被十八碳酰修饰后的PAMAM 递送

到细胞内并开始表达产生绿色荧光蛋白。从图1可

知,在基因转染试验中,十八碳酰修饰后的PAM-
AM的转染效率高于未修饰的3.0GPAMAM。十

八碳酰修饰后的PAMAM 基因载体能够很好与

DNA结合,可能是复合基因载体的表面积增加,加
大了与DNA结合的空腔面积,提高了载体与DNA
结合 的 能 力,因 此 转 染 效 率 高 于 单 纯 的3.0G
PAMAM。

3 讨 论

酰胺化反应一般容易进行,通过控制十八碳酰

氯的用量,将十八碳酰修饰在树状大分子外围;应用

红外光谱和1HNMR对目标产物进行表征,结果表

明树状大分子外围能够接上十八碳酰长链。通过在

3.0G树状大分子外围修饰上十八碳酰长链,形成外

围疏水、内核亲水的新型树状大分子,在基因转染过

程中能够更好的结合DNA,从而提高基因转染效率。
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摘要 以杜洛克猪、长白猪和大约克猪3个典型瘦肉型猪种为研究对象,进行了早期(30~50kg)性能连续

测定和全期(30~100kg)性能测定,探索最适拟合模型,研究早期生长性状发育规律。以湖北省5个代表性种

猪场3个品种共计678头种猪的测定数据为基础,采用Logistic、Gompertz、Saturation、Quadratic及Polynomial
等多种非线性模型和线性模型,分别对早期日龄与体质量、体质量与背膘的发育规律进行了多种条件下的回归

分析。结果显示,Logistic、Gompertz和Saturation模型在一定范围都适合瘦肉型猪日龄与体质量生长发育规律

的研究,从生物学意义上讲Gompertz模型优于Logistic模型,而Saturation模型不仅拟合度高,且简单无次型变

化,具有制定校正公式的优势,是最适的拟合模型。Logistic和Gompertz模型不适合体质量与背膘发育规律的

研究,Saturation模型在体质量与背膘发育规律拟合中有很好的生物学意义,对猪极限生长体质量范围内任一体

质量阶段背膘发育具有连续点预测的功能。线性模型在研究体质量与背膘发育规律时拟合度高且简单实用,阶

段性发育特征明显,是制定目标性状校正公式的最适模型。

关键词 猪;早期生长性状;模型拟合
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  近年不少研究者对动物的生长发育规律进行研

究,以寻求不同生长阶段的性能发育特点和生物学

意义[1-2]。Fisher等[3]研究发现长白、皮特兰和梅山

猪胴体组成和组织分布的生长发育相对增长率存在

显著差异。郑华等[4]利用Gompertz方程拟合猪的

生长拐点,认为杜洛克性成熟早于长白和大约克。

章胜乔等[5]报道,长白猪Logistic方程回归相关指

数R2达到0.9986~0.9999,陶志伦等[6]研究金华

猪 Logistic和 Gompertz方 程 回 归 R2 分 别 达 到

0.992和0.998,但其研究群体较小或采用单头数据

进行。回归方程拟合度高低与数据的离均性密切相

关,郑华等采用Logistic方程拟合,杜洛克公猪(样
本45头)R2为0.9305,长白公猪(样本49头)为

0.9229,大 约 克 公 猪(样 本 50 头)为 0.9017;

Gompertz方程拟合R2杜洛克公猪为0.9299,长白

公猪为0.9220,大约克公猪为0.9013[4]。背膘是

猪体脂构成最稳定的组成部分,Hornicke于1962
年对猪体总成分在活体生长中的相对量变化作了研

究,结果显示随着活体质量的不断增加,脂肪的下降

曲线近似直线[7]。楼平儿[8]研究认为倒数第3~4肋

骨处膘厚变化规律最稳定并近似直线。以此为基

础,笔者应用多种模型对瘦肉型猪早期生长性状进

行拟合研究,探索最适模型,研究其生长发育规律,
旨在为制定科学的早期目标性状校正公式奠定基

础。

1 材料与方法

1.1 材 料

以杜洛克、长白和大约克3个瘦肉型猪品种为

研究对象,选择湖北省浠水长流畜牧公司(A场),武
汉花果山畜牧有限公司(B场),湖北龙王畜牧有限

公司(C场),湖北省原种猪场(D场)和湖北天种畜

牧股份有限公司(E场)5个种猪场,在统一规范条

件下进行种猪的早期性能连续测定和全期性能测

定工作,测定规模根据各场生产实际和品种结构

确定,尽量保持各品种和性别的数量平衡,具体分

布如表1。



  华 中 农 业 大 学 学 报 第29卷 

表1 测定种猪数量分布表

Table1 Distributingofthetestingswinesinfivefarms

场家

Farm

杜洛克 Duroc
公猪

Boar
母猪

Gilt

长白Landrace
公猪

Boar
母猪

Gilt

大约克 Yorkshire
公猪

Boar
母猪

Gilt
A场 Afarm 0 6 5 20 0 70
B场Bfarm 52 31 0 0 0 28
C场Cfarm 50 53 0 0 0 0
D场 Dfarm 0 0 38 49 72 53
E场Efarm 36 35 0 0 31 49
合计 Total 138 125 43 69 103 200

1.2 测定技术

选择系谱清晰,健康、发育正常、无外形缺陷和

遗传疾患,体质量25~30kg的同一品种同批断奶

种仔猪。固定在一栋相对独立的猪舍,公母分开,每
栏10~15头,个体标识明确。饲养管理和疫病防制

不作单独处理,依各场实际进行,固定1名饲养员负

责饲养管理。仔猪日粮(每千克风干饲料)营养指

标:消化能13807.2kJ,粗蛋白18.50%,赖氨酸

1.05%,蛋氨酸0.30%,总钙0.75%,总磷0.63%。
猪群平均体质量30~35kg时入试,并称质量,

准确记录入试日期、品种、栏号、个体编号、入试日

龄、入试体质量。约35~38kg开始首次测定,每间

隔2d称质量1次。记录个体质量、日龄、活体膘

厚。采用A超仪测定活体膘厚,测定部位统一规定

在左侧的第10肋至11肋之间(或倒数第3~4肋

间),35~45kg体质量时距背中线约2.5~3.0cm,

45~60kg体质量时约3.0~3.5cm,此点测2次,

2次平均值为平均膘厚(mm)。至体质量约60kg
左右停止测定,此为早期测定。猪只个体质量平均

达90kg左右时进行结束测定,记录结束体质量,结
束日龄,活体膘厚。测定部位同前,要求测定点距背

中线约5cm,结合入试测定资料,此为全期测定。
称质量和测膘人员经培训合格后固定1人,记录准

确、规范。
1.3 数据统计处理方法

首先对各类测定数据进行简单描述性统计,少
数个体测定异型值和不完整的数据予以去除。采用

SAS软件研究所(SASInstituteInc.)开发的SAS
8.0软件的 NLIN(Nonlinearregression)和 REG
(Regression)程式进行回归分析,使用CurveExpert
1.3版共享软件(DanielHyams开发)进行图型拟

合与分析。具体方法如下:

1)非线性拟合(non-linearfitting)。按照品种、
性别对数据分场分群。研究生长速度时,以日龄为

变量,体质量为依变量进行日龄与体质量的关系拟

合,先分场进行数据拟合,再合并进行数据拟合,然
后进行分段拟合和全程拟合,找寻最适拟合条件和

模型。背膘的发育研究则以体质量为变量,背膘为

依变量进行关系的拟合。为避免重复,首先对杜洛

克的公母猪按照以上方法进行全面的研究分析,确
定最适方式后再进行长白猪和大约克猪拟合研究。
以体质量与日龄的关系拟合为例,采用的非线性模

型有:

①Logistic模型(逻辑斯特生长模型)

w=k/(1+ae-bt),其中w 为体质量,t为对应

的日龄,k、a、b为参数,k表示极限累计生长量。

②Gompertz模型(S型曲线模型)

w=ae-ê (b-a),其中 w 为体质量,t为对应的

日龄,a、b、c为参数,a表示极限累计生长量。

③Quadratic(二次型)和Polynomial(多项式)
模型

w=b0+b1t+b2t2+…,其中w 为体质量,t为对

应的日龄,b0、b1、b2…为参数。

④Saturation模型(饱和生长模型)

w=t/(a+bt),其中w 为体质量,t为对应的日

龄,a、b为参数。

2)线性拟合(linearfitting)。w=a+bt,其中w
为体质量,t为对应的日龄,a、b为参数。

3)回归方程显著性检验与比较。采用最小二乘

法,即剩余平方和Q 达到最小值,Q=∑(ui-ui)2,
记作SSE,回归偏差记作SSR,构成统计量 F=
(SSR/df1)/(SSE/df2),进行显著性检验。线性

方程之间以决定系数(复相关系数)进行比较,记作

r2。非线性方程之间以相关指数进行比较,计作

R2,R2=1-(Q/lyy),其中lyy 为总平方和,lyy=
∑(ui-ūi)2,R2越大方程拟合度越高。

2 结果与分析

2.1 杜洛克猪拟合分析

以Logistic模型为例,选用杜洛克公猪的数据

在多种条件下进行拟合分析,结果如表2。结果表

明,研究猪日龄与体质量关系时采用多场合并的全

程数据拟合度最好,代表性强,在样本量增加情况下

其拟合R2 仍达到0.935。体质量与背膘的拟合采

用全程抽样数据效果最好,R2均在0.95以上,合
并后 由 于 样 本 量 的 增 加 其 相 关 指 数 有 所 下 降

(0.938),但回归方程仍达到极显著。因此,为保
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表2 Logistic模型对杜洛克公猪生长性状多种条件下的拟合R2值1)

Table2 ThefittingR2valuesofDurocboarsgrowthperformanceusingLogisticmodelundermulti-condition

项目

Item

单场测定数据Singlefarmtestingdata

B场阶段

Phasedata
ofBfarm

B场全程

Wholedata
ofBfarm

B场全程抽样

Sampledata
ofBfarm

C场阶段

Phasedata
ofCfarm

C场全程

Wholedata
ofCfarm

C场全程抽样

Sampledata
ofCfarm

多场测定数据 Allfarmstestingdata
阶段

Phase
data

全程

Whole
data

全程抽样

Sample
data

日龄与体质量

Ageandweight
0.836 0.944 / 0.918 0.927 / 0.837 0.935 /

体质量与背膘

Weightandbackfat
0.801 0.924 0.950 0.879 0.929 0.957 0.776 0.900 0.938

 1)抽样数据是指每头种猪早期测膘数据采用每9d的活体膘厚测定数据。Thesamplingdatameansthattheearlymeasurementdata

weredrewoutonceevery9daysfromthethebackfatdataoflivingpigs.

障拟合模型的代表性,宜选择多场合并的数据进行

拟合分析。
为验证线性模型是否适合研究猪生长发育规

律,表3列出杜洛克猪多场数据合并后在阶段、全程

与阶段抽样数据等几种条件下线性拟合结果。显然,

采用线性模型回归方程尽管达到极显著,但不适合研

究日龄与体质量的相关性,因为无论是阶段还是全程

测定数据情形下,其截距均不可能是负数,也进一步

证明两者的相关性是非线性的关系。而在研究体质

量与背膘关系时则宜采用线性模型进行拟合分析。
表3 杜洛克公猪生长性状多种条件下的线性拟合

Table3 ThelinearfittingofDurocboarsgrowthperformanceundermulti-condition

项目Item
多场合并测定数据Combinationtestingdataofallfarms

阶段Phasedata 全程 Wholedata 阶段抽样Sampledataofphase

日龄与体质量

Ageandweight

公猪Boar
w=-18.3079+0.6667t

r2=0.8426
w=-26.8574+0.7586t

r2=0.8977
/

母猪 Gilt
w=-20.1268+0.6860t

r2=0.8556
w=-24.1540+0.7294t

r2=0.9014
/

体质量与背膘

Weightandbackfat

公猪Boar
bf=0.4213+0.1081w

r2=0.8991
/ bf=1.1915+0.0901w

r2=0.9252

母猪 Gilt
bf=0.2756+0.1167w

r2=0.8657
/ bf=0.6439+0.1032w

r2=0.9124

  对杜洛克公猪体质量与背膘全程及阶段数据作

线性拟合,经比较早期阶段数据线性回归方程的斜

率小于全程数据的斜率(图1)。因此,在进行日龄

与背膘线性回归时宜采用阶段性的抽样数据,否则

会偏离早期背膘生长发育规律。Saturation模型虽

是生长家族的成员,但其不具备S型的特点,拟合曲

线在研究体质量与背膘发育规律时近似直线(图2),

Ⅰ.全程拟合直线Fittinglineoffullydata;

Ⅱ.阶段拟合直线Fittinglineofphasedata.
图1 杜洛克公猪体质量与背膘全程与阶段数据线性拟合图

Fig.1 Linearfittingplotofweightandbackfatofduroc
boarswithfullyandphasedata

图2 杜洛克公猪体质量与背膘Saturation全程拟合曲线

Fig.2 Fittingcurveofweightandbackfatofduroc
boarswithSaturationmodelbyfullydata

且拟合度很高,相关指数公猪为0.9300,母猪为

0.9143(表4)。
为避免赘述,根据以上结果,其他模型均采用最

佳数据条件下进行拟合分析,并将几种模型的拟合

结果汇总。经比较分析发现,在猪的一定发育阶段,

Saturation模型是研究日龄与体质量关系的最适方

程,回归拟合度高,程式简单实用。Saturation模型

和线性模型同样适合体质量与背膘关系的研究,其
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表4 几种模型在杜洛克猪生长性状的拟合结果

Table4 ThefittingresultsofDurocgrowthperformancewithmulti-model

项目Item
模型 Model

Logistic Gompertz Quadratic Polynomial Saturation Linear

日龄与体质量

Ageandweight

公猪Boar

R2=0.9349
k=146.2

a=18.0635
b=0.0218

R2=0.9347
a=245.9
b=1.3749
c=0.0089

R2=0.9300
b0=-5.58
b1=0.39

b2=0.0015

R2=0.9300
b0=43.85
b1=-1.00
b2=0.0141

b3=-0.00004

R2=0.9327
a=2.8765

b=-0.007913
/

母猪 Gilt

R2=0.9316
k=138.8

a=18.8817
b=0.0231

R2=0.9310
a=218.1
b=1.3937
c=0.0098

R2=0.8800
b0=29.22
b1=-0.24
b2=0.0042

R2=0.9000
b0=62.71
b1=-1.54
b2=0.0191

b3=-0.00005

R2=0.9256
a=2.7876

b=-0.00704
/

体质量与背膘

Weightandbackfat

公猪Boar / / / /
R2=0.9300
a=8.5201
b=0.00012

r2=0.9252
a=1.1915
b=0.0901

母猪 Gilt / / / /
R2=0.9143
a=8.4996
b=0.00053

r2=0.9124
a=0.6439
b=0.1032

中线性模型有制定目标体质量背膘校正公式的明显

优势。Logistic和Gompertz模型在研究猪日龄与

体质量生长发育关系上有较高拟合度,具有一定的

生物学意义,从累计生长量来看(a 值和k 值),

Gompertz模型优于Logistic模型,但模型复杂均不

适合制定校正公式。在研究猪体质量与背膘之间的

关系时,其累计生长量出现偏小或异常值现象,说明

二者均不适合体质量与背膘关系的研究。Quadrat-
ic和Polynomial模型在2次型以上都能达较高水

平的拟合度,增加次型无实际改进量,且不具备动物

生长的实际生物学意义,因此仅作模型间比较分析,
不参与后续拟合研究。
2.2 长白猪和大约克猪拟合分析

长白猪和大约克猪以杜洛克猪拟合结果为基

础,选择最适方程和最适条件进行拟合分析,即日

龄与体质量采用Saturation模型对全程数据进行

拟合,体质量与背膘则采用线性模型对早期生长

抽样数据进行拟合,其拟合结果如表5。相关指数

和决定系数均达到高度相关,回归方程达到极显

著。
表5 长白猪和大约克猪生长性状最适模型拟合结果

Table5 ThefittingresultsofDurocandYorkshiregrowthperformancewithonlymodel

项目Item
长白猪Landrace

Saturation Linear

大约克猪 Yorkshire
Saturation Linear

日龄与体质量

Ageandweight

公猪Boar
R2=0.9268

a=2.6916,b=-0.0068
/ R2=0.9472

a=2.6116,b=-0.0061
/

母猪 Gilt
R2=0.9289

a=2.8573,b=-0.00739
/ R2=0.8856

a=2.5371,b=-0.0054
/

体质量与背膘

Weightandbackfat

公猪Boar / r2=0.9046
a=1.1303,b=0.0977

/ r2=0.9184
a=0.5718,b=0.1074

母猪 Gilt / r2=0.8995
a=0.8995,b=0.1046

/ r2=0.8935
a=0.5052,b=0.1096

  综上所述,Logistic、Gompertz和Saturation模

型在一定范围均适合猪日龄与体质量生长发育规律

研究,其中Gompertz模型从生物学意义上讲优于

Logistic模型,而最适为Saturation模型,不仅拟合

度高,且简单实用,具有制定目标性状校正公式的优

势,但不具备明确的生物学意义。在研究体质量与

背膘发育规律时,Logistic和Gompertz模型均不适

合,Saturation模型较适合,拟合度高,因无次型变

化而具有制定校正公式的优势。线性模型不适合研

究日龄与体质量生长发育规律,而适合研究体质量

与背膘发育规律,是制定目标体质量活体膘厚校正

公式的最适模型。

3 讨 论

3.1 Logistic 和 Gompertz 模型拟合日龄与体质量

生长发育规律的生物学意义

  日龄与体质量的发育规律是较明确的非线性关

系,适合Logistic、Gompertz和Saturation3种生长
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模型拟合。笔者随机选择单头杜洛克种猪测定数据

分别选择做了Logistic、Gompertz及Saturation模

型的回归拟合试验,R2分别为0.9997、0.9997和

0.9960。与章胜乔等[3]报道一致,长白猪Logistic
方程回归R2达到0.9986~0.9999;陶志伦等[4]报

道,金华猪Logistic和Gompertz方程回归R2分别

达到0.992和0.998。另外,张力等[7]进行了杜长

大杂交猪生长发育性能的性别差异性研究,郑华

等[2]进行不同品种公猪连续日称质量记录的生长曲

线拟合,均获得很好回归效果,为研究猪不同品种和

性别的生长性状发育规律奠定了一定基础。Satu-
ration模型在动物日龄与增重生长研究中暂不具备

明确的生物学意义。如果以累计采食量为自变量,
累计体质量为依变量建立方程,建立体质量与采食

量的Saturation经济函数模型,可能对猪场经济成

本控制具有应用价值。Logistic和 Gompertz模型

在研究生长曲线时具有明确的生物学意义。笔者认

为,Gompertz方程更适合对日龄与体质量的生物学

研究,回归拟合结果如表6。
表6 各品种Gompertz方程回归拟合结果

Table6 RegressresultsoftheGompertzequationforallbreeds

品种

Breed
性别

Sex
a b c

拐点 (t,w)
Inflexion

杜洛克

Duroc
公猪Boar245.9 1.3749 0.0089 154.48,90.46
母猪 Gilt 218.1 1.3937 0.0098 142.21,80.23

长白

Landrace
公猪Boar216.3 1.4378 0.0106 135.64,79.57
母猪 Gilt 199.7 1.4526 0.0109 133.27,73.47

大约克

Yorkshire
公猪Boar226.9 1.3670 0.0957 142.84,83.47
母猪 Gilt 282.2 1.3178 0.0077 170.92,103.82

  结果显示,各品种的生长发育规律有所不同,其
中长白猪的极限体质量最小,拐点最早,即长白猪的

性成熟应早一些,在拐点之后,相对生长速度下降。
大约克猪的拐点最大,累计极限体质量也最大,说明

大约克猪的性成熟晚一些。另外,杜洛克和长白猪

的母猪相对于公猪拐点都小,说明此2个品种母猪

性成熟早一些,极限体质量也略小。大约克母猪却

大于公猪的拐点,意味着公猪的性成熟会早一些,同
时晚于长白公母猪及杜洛克母猪。长白猪累计生长

量(a值)最小,公母猪分别为216.3kg和199.7
kg,大约克猪最大,公母猪(a值)分别为226.9kg
和282.2kg,与实际平均生产数据相符。本研究采

用了大群测定数据,累计生长量参数值为预测平均

值,实际生产中部分个体值会大于或小于此值。

3.2 Saturation 模型和线性模型拟合体质量与背膘

生长发育规律的生物学意义

  早期生长发育中背膘的生长是具有其特点的,
背膘是体脂含量的一个重要代表,因其具有一定规

律性和稳定性,且与瘦肉率相关程度高,已成为人们

评价胴体组成或估计瘦肉率的重要性状[8-9]。猪瘦

肉组织和脂肪的生长是随着体质量的增长不断变化

的,早期生长猪的背膘很薄,发育速度较低,绝对增

长量小,只是随着体质量的不断增加而缓慢增加,所
以在现有仪器精度条件下连续测定(每间隔2d一

次)的时间内变化不大,本研究采用间隔9d的抽样

数据进行分析,结果显示是可行的。笔者研究认为:

Saturation模型和线性模型均适合体质量与背膘发

育规律的研究,而Saturation模型具有较好的生物

学意义。猪体质量是有生长极限的,一般体质量累

积最大生长量平均在300kg以内,则可在一定范围

内预测背膘的饱和累计厚度。以杜洛克母猪为例,
设体质量100kg,可预测其达100kg体质量膘厚为

11.7mm,体质量为200kg时,则可预测其背膘累

积生长量为23.2mm,如体质量达到最大300kg,
则可预测其饱和背膘厚为34.7mm,期间任一体质

量均可以连续预测。因此,Saturation模型在研究

背膘生长发育规律中具有潜在的应用价值。
3.3 模型选择和数据利用的探讨

本文选择回归模型是在前人基础上进行的,应
用于早期生长性状发育规律研究。郑华、章胜乔等

研究者与本文采用同一方法,在模型中均未考虑随

机效应[2,4-7,9]。随机效应回归模型主要用于研究个

体差异,特别是遗传差异,如在研究家系间QTL标

记连锁分析宜采用随机效应模型来研究[12]。本文

研究生长发育规律是同一品种群体性的,不需要考

虑环境等随机效应因素(对群体影响非常小),同时,
笔者采用多场数据合并的方法在一定程度上极大地

消除了随机效应的影响,因此,在本文中采用固定效

应的回归模型是适合研究变量与依变量之间内在关

系的。而采用单场、多场,阶段和全程的多种情况在

不同模型间进行拟合分析,其目的是为探寻在什么

条件下哪种模型能获得最适回归方程。研究表明,
场间拟合差异来源于数据不平衡性,而阶段与全程

拟合差异则来源于数据离均性。因此在多场数据合

并前提下,研究日龄与体质量关系时宜采用全程数

据进行回归拟合,而研究体质量与背膘关系时则宜

采用阶段性数据进行分析,这也充分说明性状间
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发育规律具有较大差别。由于数据合并利用具有

代表性,其拟合结果在不同场间应用会有较好的

重复性。
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FittingModelsResearchofDevelopmentLaw
onEarlyGrowthTraitsofLean-TypePigs
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Abstract Inthispaper,theauthorscarriedoutcontinuousmeasurementsonthegrowthperform-
anceofthreelean-typebreeds,Duroc,LandraceandYorkshire(30~50kgand30~100kg),andexplored
theoptimalfittingmodeltostudytheearlydevelopment.Theregressionanalysisinvarietyconditions,

betweentheearlyageandweight,weightandbackfat,withnon-linearmodelandlinearmodels,suchas
Logistic,Gompertz,Saturation,QuadraticandPolynomialetc,wereanalyzedbasedonthetestingdataof
678pigsinfivetypicalpigfarmsofHubeiProvince.Theresultsshowedthat,thethreemodles(Logis-
tic,Gompertz,andSaturation)inacertainrangeareallsuitableforresearchingonthegrowthdevelop-
mentonageandweightofleanpigs.Inmeaningofthebiologicalsense,Gompertzmodelisbetterthan
theLogisticmodel.WhiletheSaturationmodelcangetagoodandsimplefit.Andthismodeldidn’t
changetransformationofmetatype,withtheadvantagesofdevelopingrevisionformula.Logisticandthe
Gompertzmodelisnotsuitableforstudyonweightandbackfatdevelopmentlaw,whileSaturationmodel
hasgoodbiologicalsenseinthedevelopmentlawofweightandbackfat,andwithinthelimitsofthe
growthphaseofanyweight,hascontinuouspointforecastfunctionaboutthebackfat.So,theSatuartion
modelisthemostsuitablefittingmodel.

Keywords pig;earlygrowthtraits;modelfitting
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