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摘要 
 

過去幾年，全基因組關聯分析及基因組選種等研究成果，為提升家畜禽育種效率及準確度

提供了一條新的研究途徑。我國亦自 106 年起推動相關生物經濟科技發展計畫，進行種禽

經濟性狀標記篩選及基因組選種模式研擬。然在草創之初，若能借鏡其他國家之相關研究

成果，將能加速我國全基因組關聯分析與基因組選種模式的開發效率。在具有相關研發技

術國家中，法國具有家禽專責研究中心，並有卓越研究成果，且與我國素來有良好研究互

動，故安排本次前往法國國家農業研究院進行相關領域研習。本次除研習基因組選種資料

整理、全基因組關聯分析及基因組育種價估算等相關技能之外，亦就家禽基因組定序、基

因組晶片建立、多性狀選拔最佳化、選拔降低性狀變異性等多項未來可能與法方合作議題

進行意見交換，期望奠下未來雙方家禽基因組資訊交流之根基。 
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壹、目的 

 

一、 前往法國國家農業研究院 (Institut National de la Recherche Agronomique, INRA)，

針對全基因組關聯分析及影響基因組選種之分子標記挑選、訓練族群大小、基因組

育種價估算演算法之決策進行研習。 

二、 蒐集法國基因組選種之產官學研分工架構資訊，供我國借鏡。 

三、 分享我國種禽分子標記應用於遺傳分析、輔助選拔等經驗，並針對經濟性狀關聯標

記篩選交換意見。 
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貳、過程 

 

一、計畫行程 

 

本次赴法國土魯斯執行「家禽全基因組關聯分析及基因組選種研習」計畫行程表如下: 

 

 

  

時間 
起迄地點 活動內容 

月 日 星 期 

11 19 一 

桃園機場→荷蘭

阿姆斯特丹→法

國土魯斯 

由桃園中正機場搭乘 CI73 班機前往荷蘭阿姆斯特

丹，轉機 KL1303至法國土魯斯(啟程) 

11 
20-

23 
二-五 

法國土魯斯 於法國土魯斯 INRA 研究中心進行家禽全基因組關

聯分析及基因組選種研習 

11 
24-

25 
六日 

法國土魯斯 進行研習後分析實作練習及撰寫心得報告 

11 
26-

30 
一-五 

法國土魯斯 於法國土魯斯 INRA 研究中心進行家禽全基因組關

聯分析及基因組選種研習 

12 1-2 六日 法國土魯斯 進行研習後分析實作練習及撰寫心得報告 

12 3-6 一-四 
法國土魯斯 於法國土魯斯 INRA 研究中心進行家禽全基因組關

聯分析及基因組選種研習 

12 7-8 五六 

法國土魯斯→荷

蘭阿姆斯特丹→

桃園機場 

由法國土魯斯機場搭乘 KL1300 班機前往荷蘭阿姆

斯特丹，轉機 CI74至桃園中正機場(回程) 
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二、內容重點 

(一)前言 

隨著電腦處理能力的增進，以及定序技術與設備的發展，現今應用次世代

定序技術來進行全基因組定序的成本降至 1,000 美元 (Fulton et al., 2014)，全

基因組關聯性分析及基因組選種研究已是世界趨勢。在家禽方面，如 Gheyas et 

al. (2015) 應用不同特性的多樣族群雞隻進行定序，分析 1,500 萬個雞基因組的 

單核苷酸多型性 (single nucleotide polymorphism, SNP) 之潛在功能意義。這些 

SNP 對於高密度的全基因組的廣泛基因定位提供了理想的遺傳標記 (Jalving et 

al., 2004; Dekkers, 2012)，有助於以全面且系統化的方式分析重要經濟性狀之關

聯基因與調控機制。又如飼料效率方面，Wolc et al. (2013) 將雞隻殘差飼料採食

量選拔品系分為兩個品系，分別依據系譜與 SNP 所得之遺傳資訊計算育種價

估值 (estimated breeding value, EBV) 與基因組育種價估值 (genomic estimated 

breeding value, GEBV)，發現後者精確度 (accuracy) 較佳，顯示全基因組關聯性

分析可有效運用於此類選拔。而相對於雞已有大量 SNP 的資訊發表，鴨受限於

基因組研究起步較晚，至 2006 年才建構第一個遺傳圖譜 (Huang et al., 2006)，

時至今日，在全世界 200 多個家鴨品種中，唯有北京鴨完成基因組定序 (Huang 

et al., 2013)，缺乏如上述家畜禽已有豐富品種間基因組序列變異資訊，目前於 

SNP 資料庫中亦僅有 120 餘萬筆遺傳變異資訊。本團隊應用全基因組重定序

分析高飼效褐色菜鴨選拔品系與對照品系，篩選相關基因組變異，在選拔品系

發現 335,810 個品系特有的 SNP。目前亦正透過生物經濟相關計畫篩選本土種

雞及種鴨其他重要經濟性狀關聯 SNP，供後續全基因組關聯性分析及基因組選

種模式建立 (unpublished)。而相關分析及模式建立之研究眾多，如在經濟性狀

機制探討部分，可分析選拔特徵，進行候選 SNP 於基因組範圍篩選 (Zhang et 

al., 2012)，再比對範圍內高飼效候選位點所在基因或關聯基因，對應至 Kyoto 

Encyclopedia of Genes and Genomes (KEGG) 資料庫，進行 pathway 分析 (Do et 

al., 2014)；而在候選 SNP 與性狀關聯性分析部分，可利用 EPISNP (Ma et al., 

2008) 與 PLINK (Purcell et al., 2007) 進行效應評估，測試每個候選 SNP 屬累

加 (additive) 或顯性 (dominant effect) 效應。若候選位點中包含太多 zero-effect 
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之標記，可能影響基因組育種價估算之準確度，並加重商業化之費用，此部分可

利用 Lorenz et al. (2012) k-means 分群演算法分群，挑選各群質量中心之高飼效

候選位點，或利用 BayesB 進一步評估是否有主效候選位點存在 (Mujibi et al., 

2011)。又因基因組選種常以少量的外表型資料估計大量的分子標記效應，亦即

提供預測的觀測值數量小於估計值的數量，導致最簡單的線性迴歸即最小平方

法的自由度不足，估計的準確度下降，學者又提出如針對壓縮低相關性標記效

應的脊迴歸最佳線性無偏預測法 (ridge regression best linear unbiased prediction; 

RR-BLUP) (Lorenz et al. 2011)、貝氏最小絕對壓縮挑選機制法 (Bayesian LASSO; 

BL) (Park and Casella, 2008)，或將分子標記資訊先轉化成個體關係矩陣便於計

算線性模式的遺傳效應之再生核希氏函數空間法 (reproducing kernel Hilbert 

space; RKHS) (Gianola et al., 2006) 等。在我國種禽全基因組關聯分析及基因組

選種模式草創之初，若能借鏡其他國家之相關研究，將能提升我國相關分析與

模式開發效率及完整性。故本計畫目的有三，包含：1.前往法國國家農業研究院，

針對全基因組關聯分析及影響基因組選種之分子標記挑選、訓練族群大小、基

因組育種價估算演算法之決策進行研習。2.蒐集法國基因組選種之產官學研分

工架構資訊，供我國借鏡。3.分享我國種禽分子標記應用於遺傳分析、輔助選拔

等經驗，並針對經濟性狀關聯標記篩選交換意見。 

此次研習主要是與任職於 INRA GenPhySE 的 Dr. Hervé Chapuis 聯絡並安排行

程，Dr. Chapuis 原任職於育種諮詢公司，經手魚類與家禽育種約二十年，近年才轉至 

INRA 任職，並接替 Dr. Marie-Etancelin (原進行鴨隻殘差飼料採食量研究，約十年前

接待臺灣國合計畫參訪人員) 進行鴨隻育種研究。由於討論研習內容花了不少時間，

接著遇上法國暑期放假，自 9 月至 11 月又碰上對方舉辦研討會及臨時試驗安排，終

於在 11 月 19 日至 12 月 8 日騰出 20 天可引導我們研習。 

 

(二)全基因組關聯分析 

研習流程上，Dr. Chapuis 先使用 INRA 兔殘差飼料採食量 (residual feed intake, 

RFI) 選育試驗資料示範分析流程，再於我方電腦上讓我們以褐色菜鴨高飼效品系與對

照品系的系譜、性能及基因型資料實際動手演練分析。Dr. Chapuis 主要使用 R 統計

軟體中的 GenABEL 套件 (Aulchenko et al., 2007)。R 統計軟體為自由軟體程式，主
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要用於統計分析、繪圖、資料探勘。R 統計軟體除內建多種統計學及數字分析功能外，

亦可透過安裝用戶撰寫的套件來增強功能。如 GenABEL 套件從整合壓縮個體性能、

基因型資料，基因型資料探勘，至全基因組關聯分析皆可包辦。然因一開始安裝時發

現 GenABEL 套件已因其支持的計畫結束，不再更新，目前僅能於 Linux 或 MacOS 

中使用。故 Dr. Chapuis 另教授使用 PLINK (Purcell et al., 2007) 進行基因型資料的品

質管控，再與系譜性能資料合併至 GEMMA (Zhou and Stephens, 2012) 進行後續分析，

雖然可獲得相似分析結果，但由於 PLINK 與 GEMMA 為不同軟體，必需分別熟悉

兩個軟體匯入、匯出格式及各項指令等，使用便利程度而言，確實差 GenABEL 一大

截，故後續研習仍以 GenABEL 為主。 

而比較褐色菜鴨與 Dr. Chapuis 示範兔選育結果，樣本數量接近，皆超過 Dr. 

Chapuis 建議全基因組關聯分析的最小樣本數 300 隻，但可發現最大的差別在基因型

資料的品質管控 (quality control, QC) 時，兔子扣除無多態性位點，其餘位點的次要交

替基因頻率 (minor allele frequency, MAF) 在 0.5 以下各個基因頻率是平均分布的，

而褐色菜鴨則集中於無多態性及 MAF=0.5，主要可能由於因褐色菜鴨高飼效品系的

基因型來自我們篩選與飼料殘差採食量可能有關的位點，而非廣布於整個基因組。而

這樣的分布與目前全基因組關聯分析的假設相悖，故可能會無法從偽陽性位點中，篩

選出真正對該性狀具有效應之位點，需從兩品系的基因頻率差異比較或其他方法進行

進一步篩選，但此次研習還是先使用這套資料學習分析方法。而後，在 QQ-plot (比較

兩種機率分布是否相符的圖) 也顯示我們使用的模式並不完全適合資料。又接下來以

全部位點資訊及其所在基因組資訊繪製 Manhattan plot 並估算晶片遺傳率，而位點若

真的對某性狀具有效應，應會帶動鄰近位點的交替基因頻率改變，故在 Manhattan plot 

上會看到那些位點形成波峰，而不是單獨少數位點超過閾值，褐色菜鴨所繪製的 

Manhattan plot 中雖可看到圖中左方隱約有波峰出現，但因前述 MAF 及 QQ-plot 偏

差，這邊看到的位點及晶片遺傳率應持保留態度。 

 

(三)基因組育種價估算 

在基因組育種價估算部分，Dr. Chapuis 教我們使用 BLUPF90 家族程式 (Misztal 

et al., 2002) 中的  REMLF90 進行遺傳參數估測及基因組育種價的估算，由於 

REMLF90 也是 BLUP 演算，故可在參數中選擇是否加入基因型資料，便可分別獲得

傳統 EBV 或 GEBV。較特別的是 BLUPF90 家族程式中有一程式為 Gibbs2f90，其
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採用貝氏法驗證 REML 的結果 (兩者通常相似) ，進而了解估測遺傳率可能的分布，

並可獲得 95％信賴區間範圍，相較於過去遺傳率的估測多僅以標準誤差標示其可信

度，Gibbs sampling 的結果更為穩健。 

研習時，大多數軟體程式皆是在 windows 以外或 windows 下的命令提示字元運

作，加上我們一開始對 R 語言及 Linux 操作環境不甚熟稔，光是 GenABEL 加上

GEMMA 操作就花了 8 個工作天，BLUPF90 也約花 7 個工作天。Dr. Chapuis 常不

厭其煩地說明分析方法的原理，強調希望我們充份了解各種模式背後的假設，而不會

只是將程式帶回來卻無法活用。此外，不要執著永遠使用同一套軟體，因現在演算法、

軟體、程式進步日新月異，相同模式估測結果應無明顯差異，若有，應回頭檢查是否

程式撰寫中有誤。 

 

(四) 法國基因組選種之產官學研分工架構資訊 

法國大型育種公司本身即具有品種及育種分析人員，小型育種公司則多合併找專

業育種諮詢公司進行諮詢，本次接待我們的 Dr. Chapuis 過去亦任職於此種育種諮詢

公司，這些公司根據客戶的族群、系譜、性能資訊及育種目標等提供多套選種與配種

建議，並預估其成果，供客戶挑選。臺灣或許也可參考在整個育種體系中有育種諮詢

公司的架構，提供種禽家族與個體傳統育種價或基因組育種價估算及配種建議，達到

專業分工，並可產生新的工作機會。 

以 INRA 育種計畫分工而言，從計畫醞釀形成開始，有各領域人才各司其職。以

育種工作來說，除專人現場飼養、管理，育種研究人員負責育種價計算及配種表制定，

最特別的是其中還有專門人員負責檢查及檢驗確認資料正確性；又以商用 SNP 晶片

開發為例，由一名生物資訊工程師掌握整個計畫進度，但其下仰賴各個種鴨場飼養、

收集資訊，技術人員進行採樣，實驗室人員進行 DNA 萃取，再接至 INRA 內定序實

驗室，最後資料回到生物資訊工程師，再帶領博班學生分析，挑選位點製作。 

 

(五) 種禽分子標記篩選及應用交流 

在分子標記篩選部分，Dr. Chapuis 另外引薦 Dr. Alain Vignal 與我們討論。Dr. 

Vignal 在 INRA 中長期進行鴨隻基因組研究，包括自十餘年前鴨隻微衛星研究，以至

近年跨國合作進行鴨基因組與轉錄體定序，協助晶片公司 (Affymetrix, USA) 開發鴨

隻商用晶片等。開發晶片部分，Dr. Vignal 團隊約耗費 2年共定序 50 隻北京鴨及 50 
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隻番鴨個體樣本及後續分析，鴨隻分別來自 6 個法國育種公司的北京鴨及番鴨種鴨

場，篩選出 SNP 後，先挑選至少在 5 個族群中 MAF > 0.15 的 SNP，再進一步挑選

讓 SNP所在染色體及 MAF 皆平均分布。開發初期時 Dr. Vignal 團隊原本也納入野

鴨樣本，但其基因組較為複雜，在篩選位點時若要兼顧野鴨的多態性，可能犧牲北京

鴨及番鴨位點，故最後便捨棄野鴨部分結果。最後完成開發 600K 鴨隻商用晶片共包

含北京鴨及番鴨各約 300K 位點，其中有 10K 為北京鴨及番鴨共通位點 10K，另有 

1,000 個 rare SNP。此外，亦可讓使用者放部分客製化位點，法方評估可應用於大部

分鴨及番鴨基因型鑑別。目前晶片已進入校正階段，預計於 108 年第二季上市。  

我們亦與法方分享臺灣團隊自 106 年引進全基因組檢測技術，並完成 10 種本

土種雞及種鴨品種 (系) 全基因組定序，獲得超過 850 GB 的全基因組資訊及超過 

80,000,000 筆單一核苷酸變異資訊。107 年度則進一步對於去年重定序 6 個種禽品

種(系)之結果進一步分析，找出確認在定序個體皆出現之 SNP，可望增加此些標記於

品系中的代表性及未來可用性，後續亦持續篩選重要經濟性狀關聯潛力標記。會中與 

Dr. Vignal 討論到目前篩選標記製作客製化晶片時有 MAF 不均的問題，Dr. Vignal 表

示若增加鴨隻商用晶片分析，應可解決此問題；此外，由於目前國際公開資料庫上鴨

基因組組裝僅停留於基因組架構 (scaffold)，尚無染色體編號，僅使用 scaffold 編號分

析對於判斷標記間是否獨立及全基因組關聯分析可能有所影響，而法方已有這些

scaffold 對應染色體編號的資訊，故會中亦討論到未來或許可透過合作，交換染色體

編號對應及臺灣種禽定序資訊，以利我方後續分析。 

 

(六) 其他交流情形 

由於近年 INRA 鴨業務縮編，Dr. Chapuis 為目前鴨育種業務主要負責人，故除

全基因組關聯分析及基因組選種外，其他研究領域也有部分著墨。如為增進動物福祉

及進行行為觀察與分析，臺法目前皆設計有鴨隻自動採食秤重裝置，但因鴨隻進出裝

置一次便會產生一筆資料，每日可能產生近千筆的巨量資料，仍需進行相關程式撰寫，

並與原型機互相搭配調整，才能篩選出我們想要的鴨隻進出次數、進出時間、採食量、

體重變化等資訊，而法方目前已撰寫部分程式，看起來在裝置開發調整及程式撰寫方

面，臺法有合作空間。 

另外也與 Dr. Chapuis 討論到臺法目前育種計畫方向，法國目前自鴨研究業務縮

編後，僅剩一北京鴨及一番鴨族群，透過後裔檢定殘差飼料採食量選拔種鴨，改進肥
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肝生產的飼料效率，降低性狀變異，同時亦希望在檢定及生產過程中兼顧動物福祉及

進行行為觀察。而臺灣相關研究如褐色菜鴨高飼效品系的選育，同樣應用殘差飼料採

食量檢定改進飼料換蛋率，但目前也看到似乎有檢定期總產蛋重微幅下降的情形。關

於這點，Dr. Chapuis 認為兩項以上性狀篩選時，若性狀間為負遺傳相關，單憑經驗選

拔，常有選了第一性狀後，造成第二性狀衰退，又或為維持第二性狀，造成第一性狀

改進速率減低 20%以上等問題，他在先前任職的育種公司曾進行最佳化選拔研究，經

最佳化後可維持第二性狀，第一性狀改進速率僅減低 4%，即便再加上近親係數控制

配種，也僅額外降低 2%左右。此外，Dr. Chapuis 也引薦 Dr. Loys Bodin 與我們討論

其目前的研究，他主要研究透過選拔降低性狀變異性，相較一般選拔方式係改變族群

性狀平均值，他在模式中另加一性狀變異之估值，藉以挑選性狀變異低的，對環境影

響較不敏感的個體。然為建立及驗證此模式，Dr. Bodin 提出他們需要更多個體、跨世

代連續性狀紀錄，如一定期間的蛋重紀錄，這在 INRA 鴨業務縮編的情況下是較為困

難的。而在臺灣，我們進行褐色菜鴨高飼效品系選拔時，便會檢定連續 28 天蛋重，

可供法方改進統計模式，故 Dr. Chapuis 及 Dr. Bodin 也希望臺法未來能於選拔最佳

化及選拔降低性狀變異性方面持續交流合作。 
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參、心得與建議 

 

一、心得 

 

(一) 此次共有 2 名分別專責種雞及種鴨之研究人員赴法，由於研習時可相互討論、相

互協助記錄研習過程，與對方專家交流時亦可提供不同產業之不同視角，使得效

率倍增，獲得的資訊也更加多元，充分發揮 1 + 1 > 2 之效果。 

(二) 此次以褐色菜鴨高飼效品系客製化晶片資料作為研習材料進行分析，完成基因組

選種資料整理、全基因組關聯分析及基因組育種價估算，在鴨隻育種中，是首次

引進基因組選種相關技術，期望未來可藉此輔助我國種禽選拔、節省相關人力、

飼料費用，提升選拔準確度、降低近親程度累積速率，加速育種速率並協助種禽

產業升級。 

(三) 研習中，印象最深刻的一點是看到 INRA 處理資料時嚴謹的態度。由於基因組選

種包含了個體系譜、性能資料、加上數以萬計或數十萬計的基因型資料，資料量

非常龐大，在篩選與分析的過程，應時時注意程式是否回報錯誤訊息，且應注意

各分析階段動物個體、基因型數量，避免因程式編寫錯誤導致資料缺失，又未察

覺，導致錯誤的結果；此外應特別注重資料探勘步驟及 SNP QC，以避免分析時

發生偏差。 

(四) 此次主要針對基因組選種資料整理、全基因組關聯分析及基因組育種價估算等技

能進行研習，除需統計、育種及遺傳背景外，也涉及大量的程式撰寫，由於現在

育種相關演算法、軟體及程式一直推陳出新，且演進速度相當快，故培育整合各

項專業，且能夠靈活應變的跨領域人才相當重要，建議學校教育應開立相關課程。 

(五) 此次研習所獲得技術，未來將可配合目前執行的生物經濟計畫「種禽基因體與性

能育種資料庫建立」開發之基因組輔助選拔潛力標記，進行遺傳評估，亦搭配「種

禽性能與育種體系強化及產業化應用」計畫，測試核心族群應用基因組選種反映

至商業生產族群之效果，並且可在未選拔族群測試基因組育種價與性狀關聯性，

以建立適合我國的種禽育種體系。 

(六) 在法國，鴨主要作肥肝使用，但肥肝為灌食生產，與世界提倡注重動物福祉相悖，

因此 INRA 縮編不少鴨隻研究人員。此外，他們也調整研究重心，在生產肥肝時，

亦開發鴨隻自動採食與秤重裝置，並進行動物福利及行為的研究。顯示其注重自

身文化的同時，仍需符合世界潮流進行研究。 
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(七) 此次除研習主題外，Dr. Chapuis 亦協助安排與相關專家會面討論，包括熟稔鴨基

因組研究且為先前負責開發鴨隻晶片的 Dr. Vignal 及研究透過選拔縮小性狀變

異性的 Dr. Robin。我們也跟 Dr. Chapuis 討論到自動採食及秤重裝置開發，以及

如何篩選裝置所獲得的巨量資料。法國專家們對於我國目前選育鴨種之定序資料、

產蛋資料、自動採食及秤重裝置到集蛋裝置都有高度興趣。未來我國仍需針對特

定領域或強項，加強投入培育，才有與國際合作進行技術交流與交換之籌碼。 

(八) INRA 的 GenPhySE 每個星期一會舉辦專題討論，由所有研究生報告研究進度。

此次研習中曾有一次參加與 GWAS 相關之主題，會議廳現場備有遠端連線，讓

不在會場的人員依舊可參與會議，而我們參加的兩場中，正好有一場是主講人在

遠端進行報告，而另一場則是供外部聽者連線，尤其是遠端報告那場，只聽聲音，

還以為主講人就在現場。類似此會議連線系統，可減少與會人員路途跋涉，亦增

加可參與的人員，若連線品質能再改善，應可大幅提升會議效率。 

(九) 我們也於假日時前往當地 Victor-Hugo 傳統市場參觀，該市場以販售各式畜禽分

切、肉製品、乳製品、海產及酒類為主，以市場來說，環境還算整潔，有許多民

眾在攤販買了商品後，隨即就在攤販區旁的大酒桶立食，另在二樓還有多家餐廳

使用市場中的產品進行烹調，是讓外食族及自家開伙的人都可充份享受的市場。 
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二、建議 

(一) 後續將持續與 Dr. Chapuis 及 INRA 其他專家保持聯繫，針對此次研習可能後

續合作議題進行討論與意見整合，冀能形成臺法鴨隻合作研究計畫。 

(二) 為利於國內研究機關與大專院校推廣基因組選種相關技術，將申請後續年度國

合計畫邀請 INRA Dr. Chapuis 來臺進行專題演講、討論及實質操作。 
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伍、附件 

 

圖 1. 以 BLUPF90 估測遺傳參數結果。 

 

 

 

 

 

圖 2. 以 BLUPF90 計算褐色菜鴨高飼效品系與對照品系各世代之育種價估值。 
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圖 3. 全基因組關聯分析 RFI 性狀之 Manhattan plot。 

 

圖 4. Dr. Chapuis 講解時的部分手稿。 
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圖 5. 程式研習一景 (中間為 Dr. Chapuis)。 

圖 6. 與 Dr. Vignal (左後) 討論商用鴨隻晶片開發及晶片客製化。 

圖 7. 與 Dr. Bodin (左二) 討論選拔縮小變異性。 
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圖 8. Dr. Rouvier (中) 討論法國鴨產業。 

圖 9. 專題討論主講人進行遠端連線報告。 

圖 10. 使用灌食土番鴨鴨胸製成的Magret料理。 
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圖 11. 市售包裝的Magret。 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

圖 12. 市場中各式各樣鴨相關產品，如鴨油、分切品。 

 

圖 13. 市場販售特級鴨肥肝。 


