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参试子代样本数对数量性状

遗传分析结果的影响*

齐　明

　　摘要　以七年生的杉木 9×9半双列交配试验林为研究材料,从全部的试验数据资料 40 个重

复区组中, 随机地抽取部分资料(即 8, 16, 24 及 32 个区组重复) , 进行方差分析和配合力分析, 分别

从随机模型和固定模型的角度出发,系统地考察了参试子代样本数大小对杉木主要经济性状遗传

分析结果的影响。结果表明: 不论是利用随机模型,还是利用固定模型进行分析,参试子代样本数大

小对遗传分析结果有着显著的影响,并且这种影响随着研究性状的变化而有所不同。这一研究结果

说明: 在林木子代试验及其统计分析中, 每个处理内必须要有一个合适的参试子代样本数, 其试验

分析结果才是正确可靠的。

　　关键词　参试子代样本数　随机模型　固定模型　遗传参数

　　遗传参数对于育种工作者制订遗传改良方案,选育优良品系具有十分重要的作用。我国自

70年代展开林木良种选育工作以来, 数量遗传学作为一种有力工具已被广泛地应用到林木遗

传育种实践中,促进了优良品系的育成。但是根据我国林木遗传学研究积累的信息资料看,遗

传参数的估计结果,不仅与研究材料特性, 而且与田间试验设计类型以及分析方法有关。除此

之外,参试子代样本数大小也对遗传分析结果有着重要的影响
[ 1]
。本文以杉木 9×9半双列交

配试验的数据为例,来说明参试子代样本数对遗传分析结果的影响。

1　材料与方法

1. 1　研究材料

研究材料为七年生的杉木9×9半双列全同胞子代试验林。关于亲本来源等方面更详细的

信息可参阅文献[ 2]。田间试验设计为平衡随机区组,单株小区,重复 40次。1988年对这片七

年生试验林进行了全林调查,测量并推算了材积、树高、胸径及枝下高等性状。

1. 2　研究方法

以单株观察值参与统计分析,方差分析的线性模式为: y ij k= + F ij+ bk+ ij k ( i= 1, 2,⋯9;

j = 1, 2,⋯9; k= 1, 2, ⋯40)。式中: 为群体平均效应, F ij为第 i个母本与第 j 个父本杂交产生

组合的平均效应, bk 为区组效应, ij k为观察值 yij k的试验误差。

配合力分析按 Grift ing 方法Ⅳ进行,其线性模型为: F ij= g i+ g j+ S ij ,式中, g i(或 g j )为第

i个亲本的一般配合力效应, ij为第 ij 个组合的特殊配合力效应。

全同胞家系的广义遗传力为: h
2
f = 1- 1/ F, 这里 F 值为方差分析检验值。
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式中, 2
g为一般配合力方差分量, s

2为特殊配合力方差分量, 2
b 为区组方差分量, 2

e 为随机误

差的方差分量。

h
2
i 的标准误[ 4]为: h2

i
=
( 1- 1/ 2hi2 ) [ 1+ 1/ 2( N BS ) hi 2]

( N BS) 2×( F- 1) / 2

式中, N BS 为每个全同胞家系的参试子代样本数; F 值为方差分析检验值。

为了研究参试子代样本数对遗传分析结果的影响, 从全部试验资料 40 个区组重复中, 分

别随机地抽取部分资料: 8, 16, 24及 32个区组重复数(即参试子代样本数分别为 8, 16, 24, 32

及 40) ,分别进行方差分析和配合力分析, 既从随机模型,又从固定模型的角度,系统地考察参

试子代样本数对诸多遗传参数的大小及精度方面的影响。

2　结果与分析

2. 1　在随机模型条件下的分析结果

七年生杉木 9×9半双列交配试验, 当参试子代样本数变化时,各性状遗传分析结果列于

表 1。

表 1　随机模型条件下,参试子代样本数对遗传分析的影响

样
本
数

相对分量( % )

GCA SCA ERROR

h 2f
( % )

h2
f

( % )
h 2i
( % )

h2
i

( % )

精
确
性

相对分量( % )

GCA SCA ERROR

h2f
( % )

h2
f

( % )
h2i
( % )

h2
i

( % )

精
确
性

材　　　　积 树　　　　高

8 12. 78 22. 93 64. 29 42. 60 7. 41 14. 72 31. 22 5. 358 6 25. 59 15. 21 59. 20 49. 67 7. 30 18. 32 28. 43 0. 328 3

16 47. 55 1. 96 50. 49 61. 46 6. 17 16. 28 15. 03 3. 746 3 50. 16 7. 82 42. 02 68. 30 5. 58 20. 52 14. 37 0. 231 7

24 62. 56 1. 59 35. 85 74. 72 4. 75 19. 58 10. 51 2. 854 1 58. 62 9. 90 31. 48 77. 20 4. 41 21. 65 10. 33 0. 185 9

32 60. 04 1. 97 37. 99 72. 22 5. 00 13. 97 8. 32 2. 486 8 57. 32 12. 69 29. 99 79. 69 4. 02 19. 47 8. 76 0. 157 9

40 63. 02 0. 86 36. 12 73. 35 5. 18 12. 20 6. 94 2. 212 1 58. 95 12. 35 28. 70 80. 89 4. 05 17. 62 8. 35 0. 142 3

胸　　　　径 枝　　下　　高

8 方差分析结果家系间差异不显著 32. 04 27. 02 40. 94 65. 85 6. 21 30. 54 24. 28 0. 254 9

16 19. 76 12. 05 68. 19 38. 16 6. 51 4. 87 15. 82 0. 415 5 57. 02 22. 93 20. 05 84. 59 3. 30 39. 85 12. 73 0. 159 1

24 29. 57 2. 99 67. 44 44. 87 6. 44 6. 34 11. 39 0. 332 6 72. 02 3. 00 24. 98 82. 61 3. 59 28. 10 10. 22 0. 137 6

32 47. 68 7. 69 44. 63 65. 95 5. 62 10. 82 8. 30 0. 287 5 68. 86 9. 06 22. 15 84. 84 3. 19 25. 79 8. 38 0. 117 4

40 55. 74 3. 42 40. 84 70. 01 5. 60 10. 56 6. 89 0. 263 7 63. 71 18. 55 17. 75 87. 11 2. 91 25. 38 7. 23 0. 106 6

　　表 1可见, 随着参试子代样本数的增加,遗传分析结果的可靠性在不断增加,这可从试验

分析的精确性以及遗传参数的误差大小看出来。当参试子代样本数为 40时,即全部资料参与

分析时,具有最高的精确性和最小的遗传参数误差, 其结果的可靠性最高,而当参试子代样本

数为 8时, 分析结果最不可靠, 不仅因为整个试验分析的精确性最差, 而且因为此时遗传参数

的误差很大。

在同一研究性状中,参试子代样本数大小对遗传分析结果有着十分显著的影响。例如在材
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积这一研究性状中,当参试子代样本数为 8时, 其配合力分析结果是随机误差( ERROR)居第

一位, 特殊配合力( SCA)次之, 一般配合力( GCA )处第三位, 这与全部资料分析结果完全相

反。另外此时全同胞家系遗传力偏小,误差偏大,单株遗传力的误差远比遗传力值大,可靠性

差。当参试子代样本数增加到 16时, 其配合力分析结果与全部资料分析结果间仍存在着差异。

只有当参试子代样本数增加到 24时,各种遗传参数才表现出接近全部资料分析结果的趋势。

当参试子代样本数为 32时,材积性状部分资料的分析结果与全部资料分析结果完全一致。全

同胞家系遗传力及单株遗传力趋于稳定,其误差也基本稳定, 这种趋势与整个试验分析的精确

性趋于稳定是一致的。

参试子代样本数的大小对遗传分析结果的影响,随研究性状的变化而有所不同。例如,在

参试子代样本数为 8时,胸径方差分析其全同胞家系间差异性不显著;材积的配合力分析结果

完全是错误的;而在树高及枝下高这两个性状上,其配合力分析结果与全部分析资料分析结果

仍有较大的差异。此时在所有的研究性状上,全同胞家系遗传力偏低,误差偏大;单株遗传力的

误差太大,遗传参数这种低可靠性与整个试验分析精确性差是一致的。

2. 2　在固定模型条件下的研究结果

在固定模型条件下,当参试子代样本数分别为 8、16、24、32及 40时, 对上述材料的材积、

树高等 4个性状作方差分析和配合力分析,以全部资料分析结果作为参比标准,每组部分资料

分析结果分别与之比较: ( 1)以方差分析获得的全同胞家系平均效应为依据, 考察该效应值间

的相似性、误差大小,以及以此为准进行全同胞家系选择时失误比率大小; ( 2)以配合力分析获

得的亲本配合力效应值大小为依据, 考察部分资料与全部资料每组试验中,亲本一般配合力效

应值秩的相同或相异比率, 以便了解亲本评定失误的可能性有多大。结果列于表 2。

表 2　固定模型条件下,参试子代样本数对遗传分析结果的影响

项　　目

　　　　　　　　材　　　　积　　　　　　　　　 　　　　　　　　树　　　　高　　　　　　　　　

B= 8 与B=

40比较

B= 16与 B=

40 比较

B= 24与 B=

40 比较

B= 32与B =

40 比较

B= 8与 B=

40 比较

B= 16 与B=

40 比较

B= 24 与B=

40比较

B= 32 与B=

40比较

家系平均效应值间相关 0. 715 6 0. 867 8 0. 940 5 0. 971 2 0. 777 4 0. 860 2 0. 934 2 0. 973 5

相对误差 E= x

x
( % ) 14. 05 9. 01 6. 18 3. 53 4. 18 2. 89 1. 98 1. 11

分析精度 1—E( % ) 85. 95 90. 99 93. 82 96. 47 95. 82 97. 11 98. 02 98. 89

前七名家系彼此重叠情

况
7( 3/ 4) 7( 4/ 3) 7( 5/ 2) 7( 5/ 2) 7( 5/ 2) 7( 6/ 1) 7( 5/ 2) 7( 7/ 0)

亲本 GCA 效应值秩变

化
9( 6/ 3) 9( 7/ 2) 9( 7/ 2) 9( 9/ 0) 9( 3/ 6) 9( 3/ 6) 9( 7/ 2) 9( 9/ 0)

胸　　　径
　　

　　　　　　　　枝　　下　　高　　　　　　　　

家系平均效应值间相关

相对误差 E=
x

x
(% )

分析精度 1—E ( % )

前七名家系彼此重叠情况

亲本GCA 效应值秩变化

系
间
差
异
不
显
著

方
差
分
析
全
同
胞
家

0. 812 2 0. 896 9 0. 960 2 0. 804 3 0. 931 5 0. 948 3 0. 979 5

3. 79 2. 27 1. 45 19. 53 9. 52 5. 98 3. 40

96. 21 97. 73 98. 55 80. 47 90. 48 94. 02 96. 60

7( 4/ 3) 7( 5/ 2) 7( 6/ 1) 7( 6/ 1) 7( 6/ 1) 7( 6/ 1) 7( 6/ 1)

9( 2/ 7) 9( 3/ 6) 9( 4/ 5) 9( 4/ 5) 9( 5/ 4) 9( 5/ 4) 9( 7/ 2)

　　 假定入选率为 20% ,该栏中,例如 7( 5/ 2)表示 7个入选家系中, 5个家系相同, 2个不同。另外在不同组间结果相同的,

但入选的家系并不重叠。 表示在两组试验中,亲本 GCA 效应值秩的相同或相异比率,该栏中,例如 9( 7/ 2)表示 9个亲本中

7个亲本 GCA 效应值秩相同, 2个相异;同样在不同组间结果相同的,但评定的亲本并不重叠。

　　从表 2可见,不同的参试子代样本数对同一研究性状遗传分析结果有明显的影响。例如材

积,在 B= 8与 B= 40这组试验中,虽然两者全同胞家系平均效应值之间具有明显相关( r= 0.

715 6) ,但相对误差较大( E= 14. 05% ) ,以部分资料分析结果进行全同胞家系评选, 失误率为
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4/ 7;以部分资料的配合力分析结果进行亲本评定, 也会产生明显失误,失误比率为 3/ 9。随着

参试子代样本数增加, 部分资料分析结果有接近全部资料分析结果的倾向。在 B= 16与 B=

40这组试验中,全同胞家系平均效应值间的相关达到 0. 867 8, 相对误差降到 9. 01%,全同胞

家系评选失误率降到 3/ 7,亲本配合力评定失误率为 2/ 9。而在B= 24与 B= 40这组试验中,

全同胞家系平均效应值间相关为 0. 940 5,相对误差为 6. 18%, 全同胞家系评选失误率降至 2/

7, 亲本配合力评定失误率仍为2/ 9。在 B= 32与B= 40这组试验中,全同胞家系平均效应值间

的相关又有进一步加强,高达 0. 971 2, 全同胞家系平均值间相对误差下降为 3. 53% ,此时部

分资料关于样本配合力的评定结果与全部资料分析结果完全一致,但是全同胞家系评选仍会

失误,失误比率为 2/ 7。

与材积分析结果类似的,还有胸径及枝下高。只有树高这一性状的分析结果稍有例外。在

B= 8 与 B= 40这组试验中,全同胞家系平均效应值间相关系数 r= 0. 777 4, 相对误差 4.

18%,全同胞家系评选失误率为 2/ 7, 亲本配合力评定失误率为 6/ 9。随着参试子代样本数的增

加,部分资料分析结果有接近全部资料分析结果的趋势。在B= 32与 B= 40这组试验中,全同

胞家系平均值间相关达 0. 973 5,相对误差为 1. 11% ;此时全同胞家系评选结果, 亲本配合力

评定结果,在两个试验中完全一致。这表明,参试子代样本数对遗传分析结果的影响,随研究性

状的变化而有所不同。对树高的遗传分析, 32个以上的参试子代样本数是合适的。

3　结论与讨论

　　早在 1960年Wright 和 Fr eland
[ 5]研究了小区大小与区组重复数对林木子代试验分析结

果的影响时, 指出单株小区的试验效率最高,并且在统计分析上具有优越性。1972年 Kung [ 5]

曾尝试将子代试验中用检验到家系间差异显著性时的灵敏度来确定参试的家系数和每个家系

内合适的子代数。Johnstone和 Samuel
[ 5]1974年报道了在 Picea sit chensi s和 L arix spp.试验

中不同小区大小和区组重复数对子代试验的影响,当处理内每个家系维持在 36～40个参试子

代时,可将小区间的方差降低到最小。1984年 Co tterill和 James [ 5]报道了林木子代试验的精度

与参试子代数和合适小区大小间的关系方面的研究结果:单株小区或双株不连续小区时,每个

家系 10～20个参试子代样本便可可靠地评价每个家系。1990年Cot terill
[ 6]又报道了他在种源

试验中,有关每个种源合适参试家系数及子代数方面的研究结果: 5～10个家系可以合适地代

表一个种源, 对遗传力高的性状,每个种源有 100个子代;对遗传力低的性状每个种源有 200

个子代,便可可靠地评价种源的平均效应。比较这两份报告可见, Cot terill更倾向于从精度的

角度来研究林木子代试验中参试样本数的问题,并且他已经注意到了合适的参试子代样本数

与研究性状有关。以上种种研究说明关于林木子代试验中参试子代样本数,迄今还没有得出一

个成熟的结论。

根据本文的分析结果, 可以得出以下结论:

( 1)通常 8个左右的参试子代样本数进行试验分析是行不通的,其分析结果很可能是错误

的,即使试验数据在方差分析时其差异性达到了显著性水平。由此,笔者认为,在进行材性材质

的遗传分析时,参试子代样本数要尽可能地多, 而不应采用小样本进行试验分析。

( 2)就同一研究性状而言, 在固定模型条件下,每个处理所需要的参试子代样本数比在随

机模型条件下要多。如果试验的目的仅仅限于随机模型范围内,那么每个处理内有 32个参试
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子代样本数, 便可达到试验目的;而在固定模型条件下,通常每个处理内少于 32个参试子代样

本数是不合适的。

( 3)根据文献[ 7] , 在固定模型条件下要可靠地测定与评价每个处理(家系)的平均效应值

大小,所需要的参试子代样本数 n= t
2
( PCV )

2
/

2
+ 1(式中 t 是分析结果的可靠性, E 是允许

的相对误差, PCV 是性状的表型变异系数)。可见,参试子代样本数不是一个常数,而是一个变

数,研究性状相同时,要求测定分析的可靠性越高,允许的相对误差越小,所需要的参试子代样

本数就越多。而在可靠性、相对误差一定时,研究性状的表型变异越大,每个处理内参试子代样

本数就越多, 即对不同的研究性状进行试验分析时, 每个处理(家系)内所需要的参试子代样本

数是不同的。在林木子代试验中,每个处理内合适的参试子代样本数的确定, 应以经济价值高、

表型变异系数最大的研究性状所需要的子代样本数为准。杉木遗传改良中, 笔者以为,应以能

可靠地评价材积所需要的子代样本数为准。
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Influence of Sample Numbers of Offspring Tested

on Genetic Analysis of Quantitative Traits

Qi Ming

　　Abstract　Chosing the 9×9 half diallel cr oss of Chinese fir plantat ion at the age 7 as r e-

search material, part ial data w ith 8, 16, 24, 32 block repeats randomly w er e sampled f rom to-

tal data ( 40 block repeats) , respectively . Variance analysis and combining ability analysis

w er e carried out . From the view point o f both random model and f ixed model, w e investig ate,

in an all-round way and in a systemat ic w ay , that of fspring sample numbers tested inf luence

on genetic analysis of quantitat iv e trait s . The results show that there is a signif icant ef fect o f

sample numbers of off spring tested on genet ic analy sis, and it varied w ith r esearch t raits .

This conclusion tells us in progeny test ing and in stat ist ic analy sis, each treatment must have

a suitable sample numbers of o ff spring tested, and so , the r esults o f experimental design and

stat ist ic analysis ar e co rrect and rel iable.

　　Key words　sample numbers of o ff spring tested　random model　f ix ed model　genet ic

pamaters
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