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生物启发算法在肉牛分子育种基因组筛选中的应用
叶治兵  马义诚  崔繁荣  袁理星  李红波 *
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摘要：随着农业现代化和食品安全需求的提升，分子育种技术逐渐成为优化畜牧业生产力的重要手段。然而，肉牛基因组数据的
庞大规模、基因间复杂的交互作用以及表型与基因型间关联的不明确性，极大地限制了传统分析方法的效率与精准性。为了高效
筛选与经济性状相关的关键基因和遗传标记，构建精准的育种值预测模型，本文探索了遗传算法、蚁群算法及粒子群算法等生物
启发算法在基因选择、基因调控网络构建和基因组关联分析中的应用。这些方法通过模拟生物行为和群体优化机制，有效提升了
基因组筛选的效率和模型预测的准确性，为精准育种的理论与实践提供了新思路。
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Abstract: With the improvement of agricultural modernization and food safety demand, molecular breeding technology has gradually 
become an important means to optimize the productivity of animal husbandry. However, the huge scale of beef cattle genome 
data, the complex interaction between genes and the ambiguity of the association between phenotype and genotype greatly limit 
the efficiency and accuracy of traditional analysis methods. In order to efficiently screen key genes and genetic markers related to 
economic traits and build an accurate breeding value prediction model, this paper explores the application of bio-heuristic algorithms 
such as genetic algorithm, ant colony algorithm and particle swarm optimization algorithm in gene selection, gene regulatory network 
construction and genome association analysis. These methods effectively improve the efficiency of genome screening and the 
accuracy of model prediction by simulating biological behavior and population optimization mechanism, and provide new ideas for 
the theory and practice of precision breeding.
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引言

在农业现代化和食品安全日益受到重视的背
景下，分子育种技术被广泛认为是提升畜牧业生
产效率和优化资源利用的重要工具。肉牛育种中，
筛选与经济性状密切相关的基因组标记已成为提
高育种效率的关键。然而，庞大的基因组数据、
复杂的基因间交互以及表型与基因型之间模糊的
关联，使传统分析方法在精准性和效率上面临诸
多限制。近年来，生物启发算法凭借其卓越的优
化能力，为基因组筛选提供了全新的研究路径。
遗传算法、蚁群算法和粒子群算法的应用展现了
挖掘关键遗传标记和解析基因间复杂关系的潜
力，为肉牛精准育种奠定了理论基础，也推动了
该领域技术的进一步发展。

一、肉牛分子育种基因组筛选的关键问题与
目标

（一）肉牛分子育种中基因组筛选的关键问题
肉牛分子育种是现代育种技术的重要领域，

其核心任务是通过基因组筛选识别出与经济性状

相关的关键基因或遗传标记。然而，由于肉牛基
因组的复杂性和表型遗传的多样性，基因组筛选
面临以下几个关键问题（表 1）：

表 1 肉牛分子育种中基因组筛选的关键问题

序号 问题 简要描述

1
基因数量庞

大

基因组包含数十万个基因和变异，需处理
海量高维数据，筛选具有生物学意义的特

征基因是巨大挑战。

2
基因间相互
作用复杂

经济性状受多基因交互及环境影响，传统
模型难以捕获非线性和多维交互，限制了

筛选结果的解释力。

3
表型与基因
型关联难以

确定

表型与基因型的关系不明确，环境干扰和
表型遗传力的不确定性增加了基因组关联

分析的复杂性。

4
高噪声和数
据质量问题

测序错误、数据缺失和噪声影响筛选结果，
需提高数据预处理质量以增强筛选可靠性

和准确性。

（二）基因组筛选的主要目标
尽管基因组筛选面临诸多挑战，但其主要目

标十分明确，即从海量基因组数据中筛选出与肉
牛重要经济性状密切相关的基因和遗传标记，为
精准育种提供科学依据。具体目标如下表 2 所示：
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表 2 基因组筛选的主要目标

序号 目标
1 筛选关键基因和遗传标记
2 构建育种值预测模型
3 提升遗传改良效率
4 解析复杂性状遗传基础
5 促进精准育种发展

二、生物启发算法在肉牛分子育种基因组筛
选中的应用

（一）基因选择与特征提取
基因选择与特征提取是肉牛分子育种基因组

筛选中的核心环节，该步骤可以从海量的基因组
数据中筛选出与目标性状高度相关的特征基因，
构建高效的预测模型，助力育种决策的科学化。
GA 具有强大的全局搜索能力，在高维空间优化问
题上表现优异，被广泛应用于基因特征选择中。
遗传算法在模拟自然选择的进化机制后，以“适
者生存”为准则，在种群内进行连续迭代优化，
逐步筛选出具有生物学意义的特征基因。具体而
言，GA 首先会将基因组中的潜在特征基因表示为
个体编码，采用二进制编码以指示基因是否被选
择；随后，以初始化种群并定义适应度函数来评
估个体的表现优劣，该适应度函数可以基于所筛
选基因构建的预测模型的准确性，如基于表型与
基因型的相关性或机器学习算法的预测性能。在
每一代中，种群会通过选择操作保留高适应度的
个体，再以交叉和变异操作探索新的解空间，以
此逐步逼近全局最优解。在肉牛分子育种中，GA
能够有效减少基因组数据中的冗余信息，筛选出
生长速度、肉质性状等能够解释目标性状遗传变
异的关键基因，同时显著提高预测模型的精度。
与传统的单因素基因选择方法相比，GA 能够更高
效地处理基因间复杂的非线性交互关系，特别是
在基因间可能存在协同作用的情况下，GA 可利用
整体优化策略去避免漏选潜在的关键基因。此外，
GA 还可以动态组合优化基因特征，进一步提高数
据处理效率，减轻计算负担，与现代育种中越来
越庞大的基因组数据规模高度适配。

（二）基因调控网络构建
基因调控网络构建是揭示基因间复杂关系和

理解肉牛复杂性状遗传基础的关键手段，而生物
启发算法在该领域的应用为基因调控网络的构建
提供了新颖且高效的方法。基因调控网络的目的
是刻画基因之间的调控关系和功能交互，在识别
网络拓扑结构后，解析基因的核心调控节点和调
控模式。ACO 就是一种典型的生物启发算法，拥
有强大的全局优化能力和动态适应性，特别适用
于高维、复杂的网络优化问题。在构建基因调控
网络的过程中，ACO 模拟蚂蚁觅食路径选择的机
制，利用信息素的累积和更新，引导解的搜索方
向，从而构建具有生物学意义的网络结构。ACO
首先可将基因对的潜在调控关系表示为问题空间
中的路径，每条路径的权重可以基于基因表达数
据的相关性或互信息计算。初始阶段，算法为所
有路径分配均匀的信息素，随后虚拟蚂蚁利用随

机漫步和基于启发函数的选择构建候选网络，并
依据目标函数评估每一代的网络质量。优质网络
路径上的信息素被逐渐强化，吸引更多蚂蚁选择
这些路径，达到逐步优化网络拓扑结构的目的。

在肉牛分子育种的应用中，ACO 的动态搜索
机制可以挖掘基因间隐藏的调控关系，特别是在
生长性状、繁殖能力或抗病性状这一类复杂性状
的遗传研究中，ACO 能够经网络结构优化识别
关键的调控基因节点以及与目标性状密切相关的
调控模块。相比传统的基因调控网络构建方法，
ACO 的优势体现在以下几个方面：（1）能够有
效应对大规模基因组数据中的高维非线性特征，
以过分布式信息素更新机制提升网络搜索的鲁棒
性；（2）拥有自适应搜索策略，可在早期阶段广
泛探索解空间，避免陷入局部最优；（3）引入信
息素蒸发机制后，可以防止解空间的过度搜索，
从而在有限计算资源下提高算法效率和解的质量。

（三）基因组关联分析
全基因组关联分析（Genome-Wide Association 

Studies, GWAS）是肉牛分子育种研究中的重要方
法，可以揭示基因组遗传变异与重要经济性状之
间的关联，为精准育种提供理论基础。然而，
GWAS 面临着高维数据处理和复杂模型参数优
化的双重困境，PSO 这一类生物启发算法，在此
过程中展现出显著优势，PSO 可模拟鸟群觅食行
为的群体搜索机制，以种群中粒子的位置和速度
动态优化目标函数，在全局范围内寻找最优解。
具体到 GWAS 的应用中，PSO 主要用于优化关
联分析模型的参数配置，提高模型对目标性状相
关遗传变异的检测能力。线性混合模型（Linear 
Mixed Model, LMM）就是 GWAS 中常用的方法
之一，但很大程度上会受到参数选择的影响；
PSO 可组合初始化种群的随机参数，并依据目标
函数对种群进行迭代优化，逐步调整模型参数，
最终提高模型的适配性和泛化能力。

PSO 应于肉牛经济性状研究中，可以通过
全局搜索找到最优参数组合，增强了模型对表
型复杂性和基因型非线性效应的解释力；经个
体 间 的 信 息 共 享 与 协 同 优 化，PSO 还 可 以 同
时处理大量单核苷酸多态性（Single Nucleotide 
Polymorphisms, SNPs），有效降低了因多重检验
带来的假阳性率。与传统的参数优化方法相比，
PSO 的显著优势在于它的高效性和鲁棒性：PSO
在初期的随机搜索覆盖广阔的解空间，而后在局
部搜索阶段集中精力优化优质解的周围区域，避
免了陷入局部最优问题。此外，PSO 的动态更新
机制和全局收敛特性也使其在高维数据中表现尤
为突出，为挖掘稀有变异和检测复杂性状的多基
因遗传基础提供了有力支持。

三、应用案例分析

（一）案例背景
某肉牛分子育种中的核心需求为通过筛选和

分析与经济性状相关的遗传变异，优化育种决策。
然而，面对数十万甚至上百万个 SNP 位点和复
杂的表型数据，传统方法在处理效率和结果准确



69

2025 年，第一期，国际科学 INTERNATIONAL SCIENTIFIC STUDIES PRESS LIMITED

性上存在明显不足。本案例采用生物启发算法，
通过遗传算法选择关键基因，利用粒子群算法优
化关联分析模型，期望提高基因组筛选效率和模
型预测准确性。该项目包括 50 万肉牛基因型数
据以及对应的生长速率、背膘厚、肌肉评分等多
种表型测量数据，这些数据经过严格质量控制，
确保了后续分析的可靠性。

（二）算法实施过程
数据预处理是算法实施的第一步，对数据质

量进行了严格控制，研究中剔除了缺失率超过
10% 的 SNP 位点，以主成分分析（PCA）校正种
群结构对关联分析的潜在干扰。

在算法核心部分，遗传算法（GA）用于筛
选与目标表型相关的关键 SNP 位点，将每个基
因位点编码为二进制个体，并定义适应度函数，
该函数依据表型预测模型的准确性评估基因选择
的优劣。种群初始化后，GA 通过模拟交叉和变
异操作生成新个体，在每一代中动态优化种群，
从而逐步逼近最优基因集合。

粒子群算法（PSO）用于优化 GWAS 中的线
性混合模型参数配置，在 PSO 的实现中，每个粒
子代表一个模型参数组合，其适应度由关联分析结
果的 -log10(P-value) 得分决定。PSO 通过迭代更

新粒子位置和速度，动态调整模型参数组合，使
GWAS 具有更强的统计效能和遗传变异检测能力。

（三）主要成果
本研究通过生物启发算法获得了多项重要成

果，显著提升了基因组筛选效率和模型性能。在
基因选择方面，遗传算法筛选出 35 个显著关联
SNP 位点，解释表型遗传变异的比例从传统分析
的 12% 提升至 25%。筛选出的 SNP 与文献中已
知的相关基因高度一致，例如与肌肉发育相关的
MYOG 基因和脂肪代谢相关的 PPARγ 基因，
进一步验证了 GA 的科学性和实用性。

在模型优化方面，粒子群算法提升了线性混
合模型的适配性，使得显著位点数量增加 15%，
假阳性率从 8.2% 降至 6.4%。此外，PSO 优化后
的模型均方误差（MSE）降低了 15%，表型预测
能力显著增强。这些成果说明，GA 和 PSO 在肉
牛分子育种的基因组筛选和模型优化方面具有显
著优势，为后续育种决策提供了坚实依据。

表 3 PSO 优化前后线性混合模型的性能指标

性能指标 优化前 优化后
显著位点数量 45 52

假阳性率 8.2% 6.4%
MSE 0.120 0.102

图 1 遗传算法优化前后预测模型的性能对比

上图 1 展示了优化前后模型的 ROC 曲线，
优化后的 AUC 值从 0.82 提升至 0.94，表明模型
预测能力显著提高。

四、结论

生物启发算法在肉牛分子育种基因组筛选中
的应用，不仅为解决传统方法在高维数据处理和
复杂性状解析方面的瓶颈问题提供了新的思路，
也为精准育种的发展开辟了广阔的路径。从遗传
算法在基因选择中的高效性，到蚁群算法在基因
调控网络构建中的适用性，再到粒子群算法在基
因组关联分析中的卓越表现，这些方法展示了强
大的优化能力和广泛的适用潜力。通过这些技术
的应用，研究者得以高效筛选出与经济性状相关
的关键基因，优化预测模型，提升遗传改良效率，
为肉牛育种的科学决策提供了坚实的数据支撑。
然而，尽管生物启发算法展示了诸多优势，其在

实际应用中仍面临一定的挑战。例如，高维数据
环境下的计算复杂度、模型过拟合的风险、算法
参数调整的复杂性等问题，都需要进一步探索与
优化。同时，随着基因组数据规模的持续扩大，
如何在提升算法性能的同时降低计算成本，也是
未来研究的关键方向。值得一提的是，结合深度
学习、并行计算等前沿技术，进一步提升算法的
智能化和效率，可能为基因组筛选的实践带来更
大的突破。
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