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　　摘要　分析了两片杉木子代林伐桩和杉木无性系采穗圃萌条数量的遗传变异情况。结果表明:

杉木子代林伐桩萌条数量在产地间、产地内家系间及组合间均存在极显著差异, 并有中等以上遗传

力; 遗传变异系数在 37%～39%之间;产地的遗传方差分量与产地内家系间的相近。伐桩萌条数量

与基径粗度的关系随伐桩年龄的变化而表现不一;不同砍伐季节伐桩萌条数量也存在较大差异。杉

木无性系采穗圃无性系间有效萌条数量存在极显著差异,无性系的萌芽能力有较高的重复力。
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　　无性系林业是当今世界林业发展的方向,其优越性已在林业生产实践中得到证实 [ 1, 2]。近

十年来,我国对杉木 Cunninghamia lanceolata ( Lamb. ) Hook.无性系的研究较多,已在无性系

扦插技术,采穗圃管理,无性系材料选择等方面取得了初步进展[ 3, 4]。杉木无性材料主要从两个

方面获得,其一是在苗圃中选择超级苗,建立采穗圃,繁殖萌条、扦插、进行无性测定。其二是在

子代林中选择优株,伐倒,直接在伐桩上采萌条扦插,或将伐桩集中移植在一圃地上,采萌条扦

插,进行无性测定。而优株伐桩和无性系采穗圃萌条数量的多少,直接关系到无性系测定、优良

无性系的选择和无性系造林的成本和进程。杉木子代林伐桩和采穗圃无性系萌条数量的遗传

变异情况,这方面的研究在国内还未见报道,为此,本文对这方面进行了分析,以便获得较多的

遗传信息,并采取相应的技术措施,增加无性繁殖系数,加快杉木无性系造林进程。

1　材料与方法

　　( 1) 1982年在浙江省富阳市三山林场造林,材料为 6个产地,每产地 6个家系(优树自由

授粉子代) ,对照为富阳商品种, 4株小区, 10次重复,株行距为 2 m×2 m。二水平巢式设计的

杉木子代林中, 1994年 7月下旬在其中 6个重复中,每小区砍伐 1株优势木作材性试验,同时

测量每株树的基径, 1995年 7月初观测每株伐桩萌条数量。

( 2) 1982年春同时在富阳三山林场造林, 材料为浙龙 15号与 23个父本分别杂交共 23个

组合的后代,对照为富阳优良林混种和龙泉种子园混种, 4株小区,重复10次,株行距为2 m×

2 m。随机区组设计的杉木子代林中, 1994年 2月在每重复、每小区砍伐 1株优势木进行材性

分析,同年 7月调查其中 3个重复伐桩萌条数量。

( 3) 1994年春在福建省邵武市苗圃,采用 1年生无性系苗建圃,采穗圃床宽 80 cm ,每床种

两行,株行距为 50 cm×60 cm。种植时每穴施少量基肥,每年除草 3次, 施尿素或复合肥一次。
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同年 8月采用压干处理, 1995年 3月上旬和 5月上旬两次采萌条扦插, 每无性系 5～20株不

等,共 115个无性系。统计每无性系平均有效萌条数量, 并对 6个无性系分单株统计有效萌条

数量(有效萌条指萌条长度在 8 cm 以上,且鳞叶轮生、直立的萌芽条)。

试验统计分析按常规方法进行
[ 5]
。

2　结果与分析

2. 1　二水平杉木子代林伐桩萌条数量和基径的变异

2. 1. 1　伐桩萌条数量和基径的差异　二水平杉木子代林伐桩萌条数量和基径方差分析结果

(表 1)表明,伐桩萌条数量在产地间和产地内家系间都存在极显著差异,表明不同产地、以及

产地内不同家系的萌芽能力差异较大。从表 1中还可知,基径只在产地间存在显著差异,而产

地内家系间未出现明显差异,这表明产地间的差异大于产地内家系间的差异。
表 1　二水平杉木子代林伐桩萌条数量和基径方差分析结果

变异来源 自由度
萌条数量 基　　径

均　方 F 均　方 F

产　　地 5 4 147. 884 3 4. 362* * 20. 873 4 3. 130*

家系/产地 30 950. 844 3 2. 085* * 6. 669 4 1. 484

机　　误 180 456. 016 4 4. 493 3

图 1　杉木子代林伐桩产地、家系/产地萌条数量的差异

A.浙江丽水　B.江西宜丰　D.湖南攸县

E.湖南靖县　F.湖南江华　G.广西南丹

2. 1. 2　伐桩萌条数量和基径的遗传参数值

　从表 2中可以看出,伐桩萌条数量的遗传

变异系数产地间与产地内家系间的差异不

大, 但均为较高值, 分别为 39. 27%和 37.

84%。从图 1中可更清楚看出,产地间以及产

地内家系间萌条数量的情况。广义遗传力产

地间表现较高,为 77. 08%, 而产地内家系间

表现中等, 为 52. 04% ;遗传方差分量两者较

相近, 表明产地和产地内家系的遗传比重份

量差异不大,有相同重要地位。基径则不一

样,遗传变异系数较小,产地间的广义遗传力

比产地内家系间的高出 1 倍, 分别为 68.

05%和 32. 62% ,遗传方差分量两者相近。

2. 1. 3　伐桩萌条数量和基径的遗传相关　

杉木家系伐桩萌条数量与基径的遗传相关系

表 2　伐桩萌条数量和基径的遗传参数值

项目 变异来源 平均值 变异幅度
变异系数

( % )

广义遗传力

( % )

遗传方差分量

( % )

萌条

数量

产地

家系/产地
24(支)

9. 6～42. 3(支)

1. 5～76. 2(支)

39. 27

37. 84

77. 08

52. 04

14. 16

13. 15

基径
产地

家系/产地
17. 22( cm )

16. 37～18. 54( cm)

15. 33～20. 78( cm)

3. 65

3. 50

68. 05

32. 62

7. 52

6. 91
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数- 0. 936,为极显著负相关,表型相关系数也为极显著负相关( - 0. 608)。萌条数量除与各家

系伐桩萌芽能力有关外,还与伐桩的年龄以及不同时期伐桩休眠芽萌动时内源激素的种类和

数量有较大关系[ 6]。作者对 4年生杉木伐桩移植于同一圃地后,当年进行了萌条数量的观测,

其伐桩萌条数量与基径的大小呈不显著正相关( r= 0. 249, n= 36) ;对 9年生杉木林中伐桩萌

条数量也进行了观测(间伐强度在 20%左右) ,结果发现伐桩萌条数量与基径呈不显著负相关

( r= - 0. 114, n= 52)。高健等人
[ 6]对杉木伐桩休眠芽萌发时, IAA、GA 3、ZT、ABA 4种内源激

素进行了测定,结果发现萌动芽中以 GA 3的含量最高, 它对伐桩的休眠芽破除休眠及持续萌

发有重要作用;而 ABA 对休眠芽的萌发和停止萌发起着平衡和抑制作用。由以上可见,不同

年龄伐桩萌条数量与基径的关系变化, 可能是不同年龄的伐桩,因生长的差异(基径的大小) ,

其体内的GA 3和 ABA 含量比例有所改变所致。即随着年龄的增大,生长快(基径粗)的,其体

内 GA 3含量有所降低,或 ABA含量增加。故在中龄林的林分中进行无性系优株选择, 要想获

得较多的萌条, 除加强伐桩常规管理或将伐桩移植在一圃地上,采用施肥等措施精细管理, 会

增加一些萌条外, 可采取注射适当浓度GA 3的方法,可能对促进休眠芽的萌发,提高萌条数量

起到积极的作用。或应用短穗嫁接、短穗扦插技术,将会在相同的时间内,增加繁殖系数 4至 5

倍,这方面的研究作者已取得了较大进展。

2. 2　杉木杂交组合伐桩萌条数量的变异

　　各组合伐桩萌条数量的差异结果如表 3。

各组合间伐桩萌条数量差异达极显著水平,其

结果同二水平杉木子代林伐桩萌条数量相一

致,表明不论家系子代林还是杂交子代林, 其

伐桩萌条能力均表现出相同的结果, 存在极显

著遗传差异。由于调查的重复次数较少,方差

分析结果仅供参考。

表 3　杂交子代林伐桩萌条数量方差分析

变异来源 自由度 均　方 F

区组 2 1 080. 480 1. 405

组合 24 2 068. 042 2. 689* *

机误 48 768. 994

　　杂交子代林伐桩萌条数量的平均值为 42. 8支, 较二水平子代林伐桩平均萌条数量( 24

支)高出 78. 33% ,两者林龄相同,并在同一个山坡上,立地相似。这除与子代林材料有关外,与

砍伐时间有较大关系, 二水平子代林在 7月砍伐,杂交子代林在 2月砍伐。可见在生长停止季

节砍伐,其伐桩萌条数量明显高于在生长旺季砍伐的伐桩萌条数量。因休眠期砍伐,伐桩养分

积累较多,待生长季节来临,有较充足的养分供其萌芽; 而生长旺季砍伐,伐桩中养分储藏较

少,萌芽所需养分供应不足,使得萌条数量减少。

2. 3　无性系采穗圃萌条数量的变异

2. 3. 1　无性系采穗圃的有效萌条数量　建圃

第二年的压干式无性系采穗圃中无性系平均

单株有效萌条数量列于表 4。115个无性系共

1 162 株, 其单株平均产条量 3月上旬 6. 65

支, 5月上旬为 8. 23支, 两次合计为 14. 9支,

这与作者设置的不同处理方法和时间单株产

表 4　压干式无性系采穗圃平均单株有效萌条数

每个无性

系株数

无性系

数　量

(个)

总单

株数

均产萌条数(支/株)

3月上旬 5月上旬
二次

合计

5～20 115 1 162
6. 65±

3. 75

8. 23±

4. 14

14. 9±

6. 6

条量试验结果差异不大( 3月为 8. 5支, 5月为 8. 7支,二次合计为 17. 2支)。115个无性系其

平均单株产条量分布情况如表 5, 单株产条量在 20支以上有 25个无性系, 占总无性系数的
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21. 74%, 11 至 20 支之间有 54个无性系, 占

总无性系数的 46. 96%, 而在 11支以下有 36

个无性系,占总无性系的 31. 30%, 115个无性

系中单株平均产量最高达 35 支, 最低的只有

3支, 其变异系数为 44. 3% ,有较大的差异。

2. 3. 2　无性系及其单株有效萌条数量的差异

　在 115个无性系中, 3月初第一次采条时选

表 5　115 个无性系单株产条量分布

支/株 无性系个数 占%

> 25 7 6. 09

21～25 18 15. 65

16～20 21 18. 26

11～15 33 28. 70

6～10 31 26. 96

< 6 5 4. 34

取 6个无性系,每无性系选取 5个单株,分别统计其单株有效产条量,其方差分析结果如表 6。

无性系间有效产条数量为极显著差异,表明无性系间萌芽能力差异较大。

2. 3. 3　无性系单株产条量遗传参数值　无性系单株产条量遗传参数值如表 7。有效萌条数量

的平均值为 18. 6支,高于总平均值,这与选材有较大关系。变异系数 26. 42%为中等变异程

度。而重复力高达 86. 77%,表明无性系产条量是一种稳定的遗传特性。

表 6　无性系及其单株产条量方差分析

变异来源 自由度 均　方 F

无性系 5 139. 12 7. 561* *

机误(无性系内) 24 18. 40

表 7　无性系单株产量遗传参数值

平均值

(支)

变异幅度

(支)

变异系数

( % )

重复力

( % )

18. 6 12～34 26. 42 86. 77

3　结　　论

　　( 1)杉木二水平子代林伐桩萌条数量产地间、产地内家系间均存在极显著差异, 而且有中

等以上遗传力( 52%～77%) , 表明伐桩萌芽能力受遗传影响, 其变异程度较高, 变异系数在

37%～39%之间, 两者遗传方差分量相近, 即两者对伐桩萌芽能力的遗传贡献力同等重要。伐

桩萌条数量与基径的关系, 随伐桩年龄的变化而表现不一。4年生时为不显著正相关, 9年生时

为不显著负相关, 13年生时为显著负相关。

( 2)杂交子代林伐桩萌条数量也存在极显著差异,其单株平均萌条数量比二水平子代林伐

桩的萌条数量高出78. 33%。不同砍伐季节对伐桩萌条数量影响较大,停止生长季节砍伐的伐

桩萌条数量高于生长季节砍伐的伐桩萌条数量。故从子代林选择优株, 进行无性繁殖时,最好

是在树木生长停止季节砍伐为好。

( 3)无性系采穗圃各无性系间有效萌条数量存在极显著差异, 无性系萌条能力有较高的重

复力。
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Genetic Variation of Sprouting Ability on

the Trunk Base of Chinese Fir

H e Guip ing　Chen Yitai　Zhi J iw ei

Feng J ianw en　Cai H ongmin　Zhang X ingf a

　　Abstract　This paper deals w ith the analyses on genet ic variation of coppice shoots

quant it ies in the vegetativ e propogat ion nursery and stump o f tw o pieces pro geny test planta-

tion of Chinese fir . T he results show ed: there were highly significant dif ferences among the

seed source, families of the seed source and composit ion of coppice shoo ts quant ity . T heir

heritability w er e of ov er middle lev el . Their genet ic variat ion coeff icients were betw een 37%

～39%. T he w eight of genet ic square w as similar to that o f the seed sour ce and fam ily o f

seed source. T here were different correlat ion betw een coppice shoo ts quant ity of stump and

stump diameter w ith the increase of stump growth. There w ere differ ences in differ ent cut-

ting season. T here w er e highly significant dif ferences among clones of effect ivee coppice

shoo ts quant ity in vegetation propagat ion nur sery for Chinese f ir . There w as st rong repeat ing

ability fo r the sprout ing ability of clones.

　　Key words　Chinese fir , sprout ing ablilty on the t runk base, v egetat ive propagation

nurser y, coppice shoo ts quantity , g enet ic variat ion
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