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摘要：［目的］比较研究日本落叶松系谱重建前后生长和化学材性性状遗传参数的变化，以期为国内以自由授粉子

代测定林为主的遗传测定提供更为科学有效的评价方法。［方法］采用系谱重建技术获取了来自６６个日本落叶松
自由授粉家系的６０１个子代的完整系谱信息，并利用单株混合线性模型比较了系谱重建前后生长（树高、胸径、材
积）和材性（α纤维素、木质素、综纤维素）性状的遗传参数（加性遗传方差、遗传力、育种值）、育种值准确度和现实
遗传增益的变化。［结果］系谱重建后各性状的加性遗传方差和遗传力均有所下降；胸径和材积主要受加性效应控

制，树高主要受显性效应控制，化学性状除了受加性效应控制外，也受显性效应控制；系谱重建后育种值和现实遗传

增益的估算准确度高于系谱重建前，现实遗传增益由于加性方差的降低而减少，当以５％的强度进行子代的前向选
择时，胸径、材积、α纤维素、木质素（负选择）及综纤维素的遗传增益较重建前下降了 ２６％、４０％、５６％、４２％和
５１％，分别为２．７２％、５．３８％、８．０６％、３．４８％和８．７５％。［结论］系谱重建能够提高自由授粉家系子代测定材料遗
传参数、育种值和遗传增益估算的准确性，建议以基于系谱重建的单株模型方法取代基于亲本模型的自由授粉家系

常规方法。
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　　每个常规林木育种周期大体包括重组交配、遗
传测定和根据育种值开展的前向或后向选择三部

分［１－２］，其中采用一定交配设计获得结构化系谱是

后续遗传力和育种值等遗传参数估计的先决条

件［３］。全双列是最完整、最能提供全面遗传信息的

交配设计，但受限于时间和人力成本，亲本数量过多

时难以实现。相反，自由授粉交配无需人工控制授

粉、参试组合少、简便易行、成本低，是林木改良初期

普遍采用的交配设计，但由于子代父本未知，仅能估

计一般配合力（ＧＣＡ），无法估计特殊配合力（ＳＣＡ），
同时由于存在近交、家系内个体并非纯半同胞［４－６］

及父本贡献不均衡［７－１０］等原因造成遗传参数估计

不够准确，进而降低了育种效率。

采用 ＤＮＡ分子标记对自由授粉子代进行系谱
重建不仅能够规避上述不足，而且可以矫正可能由

人为原因造成的系谱错误［９，１１］。系谱重建最初由

Ｌａｍｂｅｔｈ等［１２］提出，实现将多系交配的不完全谱系

恢复为完全谱系，并将这些信息应用到单株线性混

合模型中，除了准确地估算全部测定亲本及子代的

育种值和非加性效应如亲本组合间的特殊配合力

外，还能预测系谱恢复后未参与测定亲本的育种

值［１３］。系谱重建方法已被应用于桉属（Ｅｕｃａｌｙｐ
ｔｕｓ）［１４］、海岸松（ＰｉｎｕｓｐｉｎａｓｔｅｒＡｉｔ．）［１５］、花旗松
（Ｐｓｅｕｄｏｔｓｕｇａｍｅｎｚｉｅｓｉｉ（Ｍｉｒｂｅｌ）Ｆｒａｎｃｏ）［１６］、云杉
（ＰｉｃｅａｒｕｂｅｎｓＳａｒｇ．）［１７］等多个林木改良计划中，采
用的分子标记类型主要是简单重复序列（ＳｉｍｐｌｅＳｅ
ｑｕｅｎｃｅＲｅｐｅａｔ，ＳＳＲ），又叫微卫星标记，具有共显性、
多态性高、稳定、易于开发等优点［１８－２０］。针对风媒

授粉树种及其育种特性，ＥｌＫａｓｓａｂｙ等［１６］在系谱重

建基础上提出了“免杂交育种（ＢｒｅｅｄｉｎｇＷｉｔｈｏｕｔ
Ｂｒｅｅｄｉｎｇ，ＢＷＢ）”概念，旨在通过省去人工控制授粉
和子代测定的环节达到缩短育种周期的目的，并利

用该理念对花旗松商品林开展相关研究，将其育种

周期缩短至 ４年，且能够获得正常育种的 ７５％
８５％的选择响应。类似地，Ｈａｎｓｅｎ和 ＭｃＫｉｎｎｅｙ［２１］

使用１２对ＳＳＲ标记对高加索冷杉（Ａｂｉｅｓｎｏｒｄｍａｎｎｉ
ａｎａ（Ｓｔｅｖｅｎ）Ｓｐａｃｈ）商品林（种苗来源于种子园内
９９个无性系）及其亲本进行分型，将系谱重建后的
数据作为类似子代测定的数据计算相关遗传参数并

加以选择，达到缩短育种周期的目的。然而该理念

存在的一些短板限制了它在实际育种中的应用，例

如对于雌雄同株树种，商品林个体的系谱重建只能

鉴定出亲本而无法区分父母本，而在种子园存在花

粉污染的情况下，更增加了商品林中子代亲本的甄

别难度和分型成本。此外，对于亲子关系可信度较

低及鉴定到一个亲本的个体，在采用全同胞模型分

析时无法利用全部信息［２２］，同时种子园亲本生殖力

存在较大差异，大部分自由授粉子代可能来自于少

数父本，造成贡献率低的父本的育种值估计不准确，

而且通常高父本贡献产生的子代的生长表现较为一

般［２３］。因此，系谱重建或 ＢＷＢ策略更适用于那些
基础薄弱的树种或初期营建的自由授粉子代测定林

等，而对于高世代遗传改良项目则必须采用更为科

学而严谨的交配设计和遗传测定［３］。

日本落叶松（Ｌａｒｉｘｋａｅｍｐｆｅｒｉ（Ｌａｍｂ．）Ｃａｒｒ．）是
我国引进的主要针叶纸浆用材树种［２４］，具有早期速

生、成林快、易于栽培、适应性广等特点［２５］。本研究

以１９８８年营建于辽宁省大孤家林场的日本落叶松
自由授粉子代测定林为材料，利用课题组前期开发

的ＳＳＲ标记［２３］，对来自６６个自由授粉家系的 ６０１
个子代进行系谱重建，研究系谱重建前后生长和化

学材性性状遗传参数的变化，以期为国内以自由授

粉子代测定林为主的遗传测定提供更为科学有效的

评价方法。
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第１期 董雷鸣，等：系谱重建在日本落叶松自由授粉子代测定中的应用

１　材料与方法

１．１　试验材料
以１９８８年建于辽宁大孤家林场（４２．７２°Ｎ，

１２４．８８°Ｅ，海拔约４６０ｍ）的子代测定林为对象。试
验林采用随机完全区组设计，共包含９６个自由授粉
家系，５次重复，小区株数为５ １５株不等，２年生
苗木造林，株行距为２ｍ×２ｍ。选择其中保存株数
较多的６６个家系，每个家系随机选择１０ １１个子
代，共计６６８个单株组成试验群体。子代测定林家
系种子采自该场１９６５年营建的日本落叶松无性系
种子园，建园优树选自辽宁本溪、草河口、抚顺、庄河

等地３０ ４０年生早期引种的日本落叶松人工林林
分，优树选择方法采用３株或５株大树法，采用人工
嫁接方法建园。１９８５年采种，当时种子园内无性系
１４０个，无性系采取错位配置，确保同一无性系间距
不小于２４ｍ。
１．２　系谱重建

于２０１３年采集６６８个子代及种子园亲本针叶
用于ＤＮＡ提取，采用１７对 ＥＳＴＳＳＲ标记和毛细管
电泳进行基因分型。利用ＣＥＲＶＵＳ３．０［２６］软件进行
父本分析，基于ＬＯＤ得分确定子代的父本。候选父
本的数量设为１４０，候选父本的比例和分型错误率
分别设为０．８５和０．０１，最少位点数设为９。在严格
（９５％）和宽松（８０％）两个置信水平上分别模拟 １
万次，最终有６０１个子代成功恢复父本信息，单一亲
本基因型已知时的联合排除概率大于９９．９％［２３］。

１．３　表型数据
２００５年１２月对测定林开展每木生长调查（１７

年生）。树高（Ｈ，ｍ）采用激光测高仪（ＶｅｒｔｅｘⅢ，
ＨａｇｌｏｆＣｏｍｐａｎｙＧｒｏｕｐ，Ｓｗｅｄｅｎ）测定，胸径（ＤＢＨ，
ｃｍ）采用测径尺测定，并计算材积指数（Ｖ，ｄｍ３）：

Ｖ＝Ｈ×ＤＢＨ２ （１）
　　化学材性测定采用快速高效的无损检测方法－
近红外光谱（ＮｅａｒＩｎｆｒａｒｅｄＲｅｆｌｅｃｔａｎｃｅ，ＮＩＲ）扫描
法［２７－２８］。大致流程为在每株树胸高处用生长锥钻

取直径为５ｍｍ的木芯，室内气干后研磨过４０目筛，
ＮＩＲ扫谱后利用课题组建立的高精度化学材性预测
模型预测α纤维素、木质素和综纤维素含量［２３］。

１．４　数据分析
利用单株线性混合模型在Ｒ软件（版本３．１．２）

ＡＳＲｅｍｌＲ包（版本３．０）中限制性最大似然估计方

法（ＲＥＭＬ）估计随机效应的方差分量［２９－３０］。利用

似然比检验（ｌｉｋｅｌｉｈｏｏｄｒａｔｉｏｔｅｓｔ，ＬＲＴ）各方差组分的
统计显著性。利用泰勒级数展开法（Ｔａｙｌｏｒｓｅｒｉｅｓｅｘ
ｐａｎｓｉｏｎ）计算遗传参数的标准误［２９］。对于系谱重建

前的自由授粉家系，假定显性和上位效应不存在，采

用基础模型（Ｂ）计算：
ｙ＝Ｘβ＋Ｚ１ｐ＋Ｚ２ａ＋ｅ （２）

　　其中，ｙ是观测值向量，β是固定的区组效应，ａ
和ｐ分别是随机的加性和小区效应向量，ｅ是随机残
差；Ｘ、Ｚ１和Ｚ２分别是对应效应的关联矩阵。

系谱重建后，假定上位和正反交效应为零，采用

系谱重建模型（ＰＲ）计算：
ｙ＝Ｘβ＋Ｚ１ｐ＋Ｚ２ａ＋Ｚ３ｆ＋ｅ （３）

　　其中，ｆ是家系效应（即特殊配合力），Ｚ３是家系
效应的关联矩阵，其余同模型（２）。

模型（２）和（３）相应的遗传力计算公式分别为：

ｈ^２ ＝
σ^２ａ

σ^２ａ＋σ^
２
ｐ＋σ^

２
ｅ

（４）

ｈ^２ ＝
σ^２ａ

σ^２ａ＋σ^
２
ｄ＋σ^

２
ｐ＋σ^

２
ｅ

（５）

　　其中，^σ２ｄ＝４×σ^
２
ｆ，^σ

２
ａ、^σ

２
ｄ、^σ

２
ｆ、^σ

２
ｐ和 σ^

２
ｅ分别是加

性方差、显性方差、家系方差、小区方差和残差方差

的估计值。

通过ＢＬＵＰ（最佳线性无偏预测）法求解混合模
型方程组即可得到随机效应值［３１］。混合模型方程

组的一般形式为：

Ｘ′Ｘ Ｘ′Ｚ
Ｚ′Ｘ Ｚ′Ｚ＋Ａ－１[ ]

α
ｂ^[^]ｕ＝

Ｘ′ｙ[ ]Ｚ′ｙ
（５）

　　其中，Ｘ＝ｍ
ｉ－１Ｘｉ，Ｚ＝

ｎ
ｊ－１Ｚｊ，ｍ和 ｎ分别是

固定和随机效应关联矩阵的个数；Ａ是加性关系矩
阵；α＝（１－ｈ^）２／^ｈ２；^ｂ和 ｕ^分别是固定和随机效应
向量。

公式（５）中等号左侧系数矩阵可以写作：
Ｃ１１ Ｃ１２
Ｃ２１ Ｃ[ ]

２２

，其广义逆矩阵为
Ｃ１１ Ｃ１２

Ｃ２１ Ｃ[ ]２２ 。
预测育种值误差方差（ＰｒｅｄｉｃｔｉｏｎＥｒｒｏｒＶａｒｉ

ａｎｃｅ，ＰＥＶ）是育种值的标准误的平方和［３２］，计算公

式为：

ＰＥＶ＝ｖａｒ（ａ－ａ^）＝Ｃ２２σ^２ｅ （６）
　　其中ａ为加性效应值的真值。

然后，育种值的准确度可以由下式得出：

９２
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ｒ＝ １－ＰＥＶ
σ^２槡 ａ

（７）

　　亲本和子代的育种值准确度分别用 ｒｐ和 ｒｏ
表示。

采用斯皮尔曼秩相关（Ｓｐｅａｒｍａｎｒａｎｋｃｏｒｒｅｌａ
ｔｉｏｎ）分析并检验系谱重建前后育种值排名的相关
性。采用基于ＢＬＵＰ估计的育种值计算前向选择的
遗传增益（Ｇ）［３３－３４］，入选率设为５％。

２　结果与分析
２．１　表型描述

各性状的表型统计见表１。６０１株日本落叶松
１９ａ生树高和胸径的变幅分别为１０．５ ２４．０ｍ和
９．１ ２４．３ｃｍ，胸径的变异系数略高于树高
（１４．４２％ ｖｓ．１１．７４％）。α纤维素、木质素和综纤
维素 含 量 的 均 值 分 别 为 ４５．３７％、２８．１１％ 和
７２．４０％，其中 α纤维素含量的变异系数最大
（９．４３％）。化学性状的变异系数均小于生长性状。

表１　生长及化学性状的描述性统计
Ｔａｂｌｅ１　Ｄｅｓｃｒｉｐｔｉｖｅｓｔａｔｉｓｔｉｃｓｆｏｒｇｒｏｗｔｈａｎｄ

ｗｏｏｄｃｈｅｍｉｃａｌｔｒａｉｔｓ

性状

Ｔｒａｉｔ
均值

ｍｅａｎ
标准差

ｓｄ
极小值

ｍｉｎ
极大值

ｍａｘ
表型变异

系数ＣＶ／％
树高ｔｒｅｅｈｅｉｇｈｔ／ｍ １７．５９ ２．０６ １０．５０ ２４．００ １１．７４
胸径ｄｉａｍｅｔｅｒ
ａｔｂｒｅａｓｔｈｅｉｇｈｔ／ｃｍ

１６．５５ ２．３９ ９．１０ ２４．３０ １４．４２

材积指数

ｖｏｌｕｍｅｉｎｄｅｘ／ｄｍ３
５０．１６ １８．４６ １０．３５１１５．８２ ３６．７９

α纤维素
αｃｅｌｌｕｌｏｓｅ／％

４５．３７ ４．２８ ３３．３１ ５７．０６ ９．４３

木质素 ｌｉｇｎｉｎ／％ ２８．１１ １．５３ ２３．４１ ３３．４８ ５．４４
综纤维素

ｈｏｌｏｃｅｌｌｕｌｏｓｅ／％
７２．４０ ４．３４ ５９．６５ ８６．３９ ５．９９

２．２　方差组分和遗传力
采用经典的单株混合模型分别对自由授粉家系

和系谱重建后的全同胞家系数据进行比较分析，各

效应方差分量及遗传力列于表２。系谱重建后 ＰＲ
模型预估的各生长性状的加性方差（^σ２ａ）远低于基
础模型Ｂ；同时ＰＲ模型的遗传力也从Ｂ模型的中高
度遗传（^ｈ２＞０．３）降至中低度遗传（^ｈ２＝０．１，胸径
和材积指数），树高的遗传力甚至接近于０，说明 Ｂ
模型高估了遗传力；ＰＲ模型中 σ^２ａ和 ｈ^

２的标准误均

小于Ｂ模型，说明其预估精度更优；树高主要受显性
效应控制，胸径和材积则主要受加性效应控制。Ｂ
模型中材性性状的小区方差（^σ２ｐ）均不显著，残差方

差接近于０，^σ２ａ几乎解释了全部变异；系谱重建后
σ^２ａ有所下降而 σ^

２
ｐ显著增加，说明自由授粉家系忽

略了全同胞家系与区组间交互作用这一事实；^ｈ２的
估计值更趋于合理，木质素遗传力最高 （^ｈ２ ＝
０．５５），α纤维素最低（^ｈ２＝０．３５）。α纤维素和木
质素主要受加性效应控制，同时显性效应也作用显

著。因此，通过系谱重建补全父本信息后，Ｂ模型中
的大部分 σ^２ａ被分流到ＰＲ模型的 σ^

２
ｄ，从而提高了遗

传参数的预估精度，同时因为 ＰＲ模型含有更多的
遗传信息，增加了分析的敏感性，模型中 σ^２ｐ和 σ^

２
ｅ虽

略有升高，而标准误则更低。

２．３　育种值
由于树高在 ＰＲ模型的加性方差接近于零，相

应的育种值也极小，因此后续分析中未考虑该性状。

通过比较２个模型预估的育种值相关性发现，无论
是亲本育种值，还是子代育种值２个模型间均存在
着极显著的一致性（ｒ≈０．８３，ｐ＜０．０１）（图１、２），其
中材性的相关性较生长性状的相关性更高，尤其是

木质素和综纤维素（ｒ≈０．９）。按１０％的选择强度，
系谱重建前后对亲本进行后向选择时（７株）各性状
存在１４％ ２９％的选择差异，对子代进行前向选择
时（３０株）胸径、材积和 α纤维素存在３０％ ３５％
的选择偏差，木质素和综纤维素分别存在 ７％和
１９％的选择偏差。

系谱重建后生长性状的亲本育种值准确度较系

谱重建前提高了２０％ ２４％，子代育种值准确度提
高了１２％ １３％；系谱重建后材性性状的亲本育种
值准确度提高了１８％ １９％，子代育种值准确度提
高了２１％ ３５％（表２）。总体而言，材性性状的育
种值准确度普遍高于生长性状的育种值准确度，同

一生长性状的亲本育种值准确度普遍高于子代育

种值准确度，完全系谱 ＰＲ模型预估的育种值准确
度均高于自由授粉家系 Ｂ模型预估的育种值准
确度。

２．４　遗传增益
现实遗传增益随着系谱重建后 σ^２ａ的降低而下

降，当以５％的强度进行前向选择时，胸径和材积的
现实遗传增益分别为２．７２％、５．３８％，降幅达２６．３％
和３９．８％；α纤维素、木质素（含量低者为优）及综
纤维素含量的遗传增益，分别为８．０６％、３．４８％和
８．７５％，降幅分别为５６％、４２％和５１％（表２）。材
性性状的遗传增益普遍高于生长性状，说明该试验

林材性性状具有更大的改良潜力。

０３
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表２　系谱重建前（Ｂ模型）后（ＰＲ模型）的遗传参数、育种值准确度和现实遗传增益的比较
Ｔａｂｌｅ２　Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｏｆｅｓｔｉｍａｔｅｓｏｆｖａｒｉａｎｃｅｃｏｍｐｏｎｅｎｔｓ，ｂｒｅｅｄｉｎｇｖａｌｕｅａｃｃｕｒａｃｙａｎｄ

ｒｅａｌｉｚｅｄｇｅｎｅｔｉｃｇａｉｎｆｒｏｍＢａｎｄＰＲｍｏｄｅｌ

模型

Ｍｏｄｅｌ
性状

Ｔｒａｉｔ
加性方差

σ^２ａ（ｓｅ）
显性方差

σ^２ｄ（ｓｅ）
小区方差

σ^２ｐ（ｓｅ）
残差方差

σ^２ｅ（ｓｅ）
遗传力

ｈ^２（ｓｅ）
亲本育种

值准确度ｒｐ
子代育种

值准确度ｒｏ
遗传增益

Ｇ

Ｂ模型 树高

ｔｒｅｅｈｅｉｇｈｔ／ｍ
１．１５
（０．５５）

ＮＡ
０．９４
（０．２１）

１．０８
（０．４４）

０．３６
（０．１６）

０．５８ ０．５１ ３．０９

胸径ｄｉａｍｅｔｅｒａｔ
ｂｒｅａｓｔｈｅｉｇｈｔ／ｃｍ

１．３８
（０．６５）

ＮＡ
０．１９
（０．２８）

３．０５
（０．６）

０．３
（０．１４）

０．６０ ０．５５ ３．６９

材积指数

ｖｏｌｕｍｅｉｎｄｅｘ／ｄｍ３
７５．４９
（３６．７３）

ＮＡ
１１．３５
（１５．８２）

１７６．７８
（３３．６２）

０．２９
（０．１４）

０．５５ ０．５１ ８．９４

α纤维素
αｃｅｌｌｕｌｏｓｅ／％

９．７９
（０．８７）

ＮＡ
１．０５

（０．６６）ｎｓ
＜０．００１
（＜０．００１）

０．９０
（０．０６）

０．６８ ０．６７ １８．３３

木质素

ｌｉｇｎｉｎ／％
１．８１
（０．１）

ＮＡ
０．０１

（＜０．００１）ｎｓ
＜０．００１
（＜０．００１）

１
（＜０．００１）

０．７１ ０．７７ ５．９６

综纤维素

ｈｏｌｏｃｅｌｌｕｌｏｓｅ／％
１０．８２
（０．９５）

ＮＡ
０．８９
（０．７）ｎｓ

＜０．００１
（＜０．００１）

０．９２
（０．０６）

０．７０ ０．７６ １７．７６

ＰＲ模型
树高

ｔｒｅｅｈｅｉｇｈｔ／ｍ
０．０２

（０．１６）ｎｓ
０．４５
（０．２５）

１．２６
（０．２１）

１．５
（０．２６）

０．００６
（０．０１５）

ＮＡ ＮＡ ＮＡ

胸径ｄｉａｍｅｔｅｒａｔ
ｂｒｅａｓｔｈｅｉｇｈｔ／ｃｍ

０．６５
（０．２８）

０．０６
（０．４）ｎｓ

０．３３
（０．２８）

３．５９
（０．５）

０．１４
（０．０６）

０．７２ ０．６２ ２．７２

材积指数

ｖｏｌｕｍｅｉｎｄｅｘ／ｄｍ３
２７．６５
（１１．７７）

０．８２
（１．１３）ｎｓ

２２．２８
（１５．０１）

２１２．９１
（２７．３７）

０．１１
（０．０７）

０．６８ ０．５７ ５．３８

α纤维素
αｃｅｌｌｕｌｏｓｅ／％

５．６４
（０．４４）

１．４６
（０．６６）

８．７９
（１．１５）

＜０．００１
（＜０．００１）

０．３５
（０．０６）

０．８１ ０．９１ ８．０６

木质素

ｌｉｇｎｉｎ／％
１．２４
（０．０７）

０．４７
（０．１１）

０．４８
（０．１３）

０．０６
（０．０２）

０．５５
（０．０４）

０．８４ ０．９４ ３．４８

综纤维素

ｈｏｌｏｃｅｌｌｕｌｏｓｅ／％
７．５５
（０．８）

１
（０．６）ｎｓ

７．７４
（１．１７）

０．５６
（０．３４）
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　　注：ＮＡ—缺失 ｎｏａｖａｉｌａｂｌｅ，下同；ｓｅ－标准误ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒ；ｎｓ—不显著 ｎｏｔｓｉｇｎｉｆｉｃａｎｔ．

图１　系谱重建前（Ｂ模型）后（ＰＲ模型）亲本育种值的相关性

Ｆｉｇ．１　ＲｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎｂｒｅｅｄｉｎｇｖａｌｕｅｓｅｓｔｉｍａｔｅｄｆｒｏｍＢａｎｄＰＲｍｏｄｅｌｓｆｏｒｐａｒｅｎｔｓ
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图２　系谱重建前（Ｂ模型）后（ＰＲ模型）子代育种值的相关性

Ｆｉｇ．２　ＲｅｌａｔｉｏｎｓｈｉｐｂｅｔｗｅｅｎｂｒｅｅｄｉｎｇｖａｌｕｅｓｅｓｔｉｍａｔｅｄｆｒｏｍＢａｎｄＰＲｍｏｄｅｌｓｆｏｒｏｆｆｓｐｒｉｎｇ

３　讨论
常规林木遗传改良的长周期性决定了在育种实

践中需要投入大量的人力、物力和时间成本，因此制

定合适的育种策略并提高育种效率显得尤为重要。

加性（或显性）方差、遗传力及育种值等遗传参数的

准确估算是育种策略制定的依据，而育种效率的提

升则主要依赖于合理的交配设计、田间试验和统计

分析方法等。自由授粉家系子代测定因其简便易行

是林木改良初期交配设计的首选，但早在上世纪六

七十年代林木育种学家就意识到，该交配设计由于

无法满足一些基本的遗传和统计假设，而导致遗传

参数估计的偏差［４－５］，并尝试采用多系混合授

粉［８，３５］或种子园人工辅助授粉［３６－３７］等方式改进自

由授粉交配的不足，但同样存在无法区分子代父本

的缺陷。同时由于近交的存在，在部分树种中证实

采用加性遗传方差等于２．５倍家系方差（或计算得
到的矫正系数）而非４倍家系方差计算的遗传力更
准确［３８－３９］，但该方法仍然无法满足不同树种乃至不

同群体亲本间自由交配的假设，也无法校正育种值

被高估的错误。而基于 ＤＮＡ分子标记的系谱重建
技术为自由授粉测定材料的遗传参数的准确估计提

供了新的思路。

本研究比较了来自 ６６个自由授粉家系的 ６０１
个子代群体系谱重建前后生长及材性性状的方差分

量、遗传力和育种值等遗传参数，以及育种值准确度

和遗传增益的变化。研究结果显示，由于常规的自

由授粉家系Ｂ模型无法区分显性方差 σ^２ｄ分量，混在
估计的加性遗传方差 σ^２ａ中，因此会高估 σ^

２
ａ和遗传

力，这在多个报道中也同样得到证实［９，１７，２２，４０］。树高

的 σ^２ａ在系谱重建后从１．１５降至近乎为０，这可能与
子代父本的贡献极不均衡有关［２３］，系谱重建后家系

内个体数量变化很大，部分家系只有１个子代，而树
高可能对样本量的变化更为敏感。树高主要受显性

效应控制，胸径和材积主要受加性效应控制，材性的

化学性状除了受加性效应控制外，也受显性效应控

制。如果仅是高估遗传力而不影响育种值排名，则

不会影响遗传改良效率。系谱重建方法能够显著提

高育种值估算的准确度，从而更加准确地预估现实

遗传增益，尤其是当测定群体数量较大时更为重要。

除此之外，系谱重建后还能够估算重建父本的育种

值，当样本量足够大时就能对种子园所有交配亲本

进行育种值估算和选择。

系谱重建在林木遗传改良的应用中具有多方面
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的优势。一方面可以提供种子园交配模式、父本贡

献和花粉污染等的有效信息，有助于提高种子园的

经营管理；另一方面可以恢复子代的父本信息，有助

于更准确地估算育种值等遗传参数，同时可以减少

新入选子代间的亲缘关系，进一步为育种策略的制

定提供科学依据。系谱重建策略是解决既有自由授

粉子代遗传测定缺陷的有效方法，但也应充分认识

到系谱重建在应用中的不足。为了鉴定出更多的亲

子关系，通常采用８０％的置信度进行分析［４１］，导致

约５％的错误率［４１－４２］，因此为了减少错误率应尽可

能提高置信度的阈值。此外，在系谱重建前要先排

查是否存在无效等位基因（ｎｕｌｌａｌｌｅｌｅ）和突变，否则
也会导致父本的排除错误。单株模型依赖于个体间

的亲缘关系系数，无论是半同胞还是全同胞均假定

同胞间有相同的关系系数，然而这一假设在现实中

是不存在的［５］，因此即便能够全部重建自由授粉子

代的父本信息，采用的依然是理论上的亲缘关系系

数。ＤＮＡ分子标记也可以用来估计个体间的亲缘
关系，并且可以利用历史遗传信息［４３］，当标记数量

过少时获得的结果并不准确［４４－４５］，只有基于大量分

子标记获得的亲缘关系可以替代系谱关系［４６］，但由

于其高昂的成本对于多数林木遗传改良项目，目前

还难以承受。一般情况下系谱重建很难识别全部子

代的亲本从而造成数据缺失，这在利用ＢＷＢ方法对
商品林中的个体进行系谱重建时表现得更为突出。

此外，种子园父本间的贡献率存在较大的差异，即父

本贡献的非均衡性，导致大部分自由授粉子代来自

于少数父本，而且通常最多父本贡献的子代的生长

表现一般［２３］。因此，对于当前国内的自由授粉测定

材料，建议采用基于单株模型的系谱重建或系谱重

建结合少量标记方法取代常规基于亲本模型的分析

方法，从而获得更为准确的遗传参数、提高育种

效率。

对于进入高世代的遗传改良项目则必须转而采

用更加科学而严谨的交配设计。当育种群体数量较

大时，如何对其开展有效的交配既保证遗传增益的

最大化同时又保持一定的遗传多样性？半不连续双

列交配设计是火炬松、辐射松、花旗松等高世代育种

项目中主要采用的交配设计［４７－４９］。为了控制育种

群体中的近交水平，Ｂｕｒｄｏｎ和 Ｎａｍｋｏｏｎｇ［５０］提出了
“亚系”（ｓｕｂｌｉｎｅ）的概念，将育种群体划分成多个组
（亚系），从育种角度交配和选择只允许在亚系内进

行，而从生产角度则是在亚系间进行。该策略已应

用在多个高世代改良项目中，能较好地维持育种群

体的遗传多样性，但缺点是管理成本较高且损失部

分遗传增益［５１］。最近，Ｋｉｎｇｈｏｒｎ［５２］提出了利用线性
规划寻找最佳交配组合的一种有效方法，并开发出

了“Ｐｅｄｉｇｒｅｅｖｉｅｗ”的计算机软件，能够同时解决交配
组合选择与近交控制等问题，实现育种群体的遗传

增益和遗传多样性的平衡。

４　结论
系谱重建能够恢复自由授粉子代的系谱信息，

而完整的系谱信息又能够获得更为丰富的遗传信息

及更加准确的遗传参数和育种值，有助于提高自由

授粉子代测定的选择效率及优化育种策略。系谱重

建策略是解决国内既有自由授粉子代遗传测定缺陷

的行之有效的方法，但对于进入高世代的遗传改良

项目则必须采用更加科学合理的控制授粉交配设计

和遗传测定。
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