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摘要：［目的］在保证遗传力估算精确度较高的前提下，探讨对已有湿地松测定群体遗传力评估最经济有效的调查

取样数量（样本量），为遗传选择提供最佳的遗传参数和选择策略。［方法］以６１个湿地松２２年生半同胞家系的胸
径、树高等生长性状和木材基本密度、弹性模量等材性性状测定值为试验数据，利用 ＡＳＲｅｍｌＲ软件混合线性模型
的限制性极大似然估计法（ＲＥＭＬ）估算各性状在不同参试样本量下的遗传力及其标准误。通过比较分析在不同样
本量下各性状遗传力及其标准误估算值的收敛性，讨论样本量对性状遗传力估算的影响，进而确定各性状遗传力评

估所需的最少样本量。［结果］对于６１个湿地松自由授粉家系测定林，当测定的家系数少于３９个或者随机测量的
单株数小于６００株时，估算的遗传力极不稳定，标准误偏大，随着样本容量或家系容量的增加其精度与准确性逐渐
增加；遗传力较低的性状其遗传力估计所需样本量普遍大于遗传力较高的性状。［结论］对本研究的测定群体而

言，要获得精确度较高的遗传力估算值，所需测定的湿地松家系数应该大于３９个或者随机测量的单株数大于６００
株；由于材性性状遗传力相对较高，其需要测定的样本量可相对少一些。本文为大型用材树种遗传力估算提供了一

个具有参考价值的实例研究，结果及相应的研究方法对于类似遗传测定群体遗传参数估算具有参考意义。
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　　在林木遗传改良进程中，性状遗传参数的正确
估计对改良方案的制定具有重要的指导意义［１］。遗

传参数是与特定群体结构有关的动态函数［２］，它受

测定材料遗传背景、试验设计、外部环境及样本容量

或群体大小等许多因子的影响。因此，对于某一特

定群体而言，其遗传参数的估算主要受样本容量（或

育种群体）大小的影响。从已有研究文献来看，样本

量对遗传参数估算的影响研究多集中在其对群体遗

传结构（如遗传多样性）的影响方面［３］，对遗传力等

参数估计的影响研究较少。

样本量对遗传力估计的影响可以从两方面分

析：一是在一定的样本量或小样本量下，如何提高遗

传力估计的精度与准确性；二是在样本量足够或大

样本量下，如何在一定的误差允许范围内确定参数

估计所需的临界样本量。第一种情况可以从选择较

优的交配设计和样本容量的最优分配即最优群体构

成２个角度解决［４］，而受性状评估技术或试验成本

等因素的限制，小样本量抽样调查一直以来都是性

状遗传分析的主要方式［５－７］。针对样本量足够时不

同样本量对于遗传力估计的影响研究也只是停留在

计算机模拟数据这一理论研究方面［４］，基于性状调

查评估的遗传力估计与样本量之间关系的实例研究

以及遗传力估计所需的临界样本量研究仍未见报

道。因此，本文将针对这一问题，从实例研究角度出

发，以大规模取样调查为前提，研究同一育种群体内

取样规模或样本量大小对遗传力估计的影响，探讨

对已有湿地松测定群体遗传力评估最经济有效的调

查取样数量（样本量），为遗传选择提供最佳的遗传

参数和选择策略。

湿地松（ＰｉｎｕｓｅｌｌｉｏｔｔｉｉＥｎｇｅｌｍａｎｎ）原产于美国东
南部，是世界性工业用材林的主要造林树种［８］。本

研究以６１个湿地松 ２２年生半同胞家系为试验对
象，基于Ｐｉｌｏｄｙｎ和ＡＶ（ＡｃｏｕｓｔｉｃＶｅｌｏｃｉｔｙ）技术，评估
了１０２３株样木的胸径、树高等生长量性状和木材
基本密度、弹性模量等材性性状，并利用 ＡＳＲｅｍｌＲ
软件混合线性模型的限制性极大似然估计法

（ＲＥＭＬ）估算了各性状在不同参试样本量下的遗传
力及其标准误。通过比较分析在不同样本量下各性

状遗传力及其标准误估算值的收敛性，讨论参试样

本量或群体大小对性状遗传力估算的影响，进而确

定各性状遗传力评估所需的临界样本量。本研究为

大型用材树种遗传力估算提供了一个具有参考价值

的实例研究，研究结果及相应的研究方法对于类似

遗传测定群体遗传参数估算具有参考意义。

１　材料与方法
１．１　试验林概况

试验地位于浙江省杭州市余杭区长乐林场（３０°
２７′Ｎ，１１９°４８′Ｅ），亚热带湿润季风性气候，年均气
温１６．１℃，年均降水量１３９９ｍｍ，属低山缓坡，土壤
以红壤为主。试验林营建于１９９４年春，为湿地松子
代测定林，含有１５８个半同胞家系，试验布置采取随
机完全区组设计，６个重复，６株单行小区。根据培
育规程，在林分１０年生时对其进行隔株间伐，现保
留单株共计２５００余株。本研究选取６个重复中的
６１个家系共计１０２３个单株作为参试材料。
１．２　数据测定方法
１．２．１　生长性状测定　２０１５年１２月，在林分停止
生长期，用围尺、测杆等对胸径（ＤＢＨ）、树高（Ｈ）、枝
下高（Ｈｂ）等主要生长性状进行每木调查，单株材积
（Ｖｏｌ）测定按Ｖｏｌ＝０．３７５Ｈ×ＤＢＨ２估算［９］。

１．２．２　材性无损测定　利用 Ｐｉｌｏｄｙｎ（６Ｊ，ＰＲＯＣＥＱ，
Ｓｗｉｔｚｅｒｌａｎｄ）测定获得样木Ｐｉｌｏｄｙｎ值（Ｐ）［１０］，Ｐ与木
材基本密度呈显著线性负相关关系，因此，本文中将

Ｐ作为基本密度相对值 ＤＥＮＰ
［９］；利用活立木 ＡＶ值

测量专用工具 Ｈｉｔｍａｎ（Ｆｉｂｒｅｇｅｎ，Ｃｈｒｉｓｔｃｈｕｒｃｈ，Ｎｅｗ
Ｚｅａｌａｎｄ）对选择的样木进行测量获得 ＡＶ值———波
速ｖ［１１－１２］，并利用弹性模量、木材基本密度和波速之
间的关系式ＭＯＥ＝ＤＥＮ×ｖ２［１３］计算出弹性模量相
对值ＭＯＥＰ（ＭＯＥＰ＝１／Ｐ×ｖ

２）［１４］。

１．３　统计分析方法
（１）描述性数据分析利用 Ｒ软件（ｖ３．１．３，

ＣＲＡＮ，ｈｔｔｐ：／／ｃｒａｎ．ｒｐｒｏｊｅｃｔ．ｏｒｇ）中 ｐａｓｔｅｃｓ程序包
的ｓｔａｔ．ｄｅｓｃ（）函数进行［１５］。

（２）通过ＡＳＲｅｍｌＲ软件，利用其混合线性模型
的限制性极大似然估计法（ＲＥＭＬ）对各性状的数据
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进行方差分析、遗传力估算［１５－１６］。该线性模型

如下：

Ｙｉｊｋ ＝μ＋Ｒｉ＋Ｆｊ＋Ｒ×Ｆｉｊ＋ｅｉｊｋ （１）
　　式（１）中：Ｙｉｊｋ表示第ｉｊｋ株树的性状观测值，μ表
示该性状观察值的总体平均值，Ｒｉ表示重复效应，Ｆｊ
表示家系效应，Ｒ×Ｆｉｊ表示重复和家系交互效应，ｅｉｊｋ
表示误差效应，其中，Ｒｉ作为模型固定效应，Ｆｊ和 Ｒ
×Ｆｉｊ作为模型随机效应。
性状狭义遗传力（ｈ２）估算公式为：

ｈ２ ＝
４σ２Ｆ

σ２Ｆ ＋σ
２
ＲＦ ＋σ

２
ｅ

［２］

　　式（２）中：σ２Ｆ、σ
２
ＲＦ、σ

２
ｅ分别表示各性状的家系

效应、重复和家系交互效应及标准误的方差组分。

１．４　临界样本量的确定
１．４．１　样本量梯度的设置
１．４．１．１　试验一　总样本容量对遗传参数估算的
影响。设置样本容量分别约为 １００、２００、３００、４００、
５００、６００、７００、８００、９００、１０００，共 １０个样本量梯度
（Ｓ１、Ｓ２、．．．、Ｓ１０），其中，每１梯度均包含所有的６１
个家系在内（第１梯度Ｓ１仅含３３个家系）且至少包
含３个重复，同时保证 Ｓｎ（１≤ｎ≤９）的所有家系及
单株均包含在Ｓｎ＋１内。
１．４．１．２　试验二　同一样本量下，家系容量对遗传
参数估算的影响。在总样本容量为６００时，设置家
系容量分别为２３、３０、３９、５０、６１，共５个家系容量梯
度（Ｆ１、Ｆ２、．．．、Ｆ５），其中，每一梯度均至少包含 ３
个重复，同时保证 Ｆｎ（１≤ｎ≤５）的所有家系均包含
在Ｆｎ＋１内。
１．４．２　临界样本量的确定　本研究以各性状的遗
传力估算值趋于平稳（即随样本量的增加，其遗传力

估算值不再发生显著变化）时的样本容量／家系容量
作为临界样本量，并参考文献［１７］设计３种方法用
以确定临界样本量。

１．４．２．１　方法一　计算所有相邻２个梯度性状遗
传力估算值的平均绝对差值（ＭＡＤ）：

ＭＡＤ＝ １
ｎ－１∑

ｎ

ｉ＝２
ｈ２ｉ－ｈ

２
ｉ－１ （３）

　　式（３）中：ｈ２ｉ表示性状在梯度 ｉ时的狭义遗传
力，ｎ为梯度等级（１≤ｎ≤９或１≤ｎ≤５）；同时再确
定一个正整数 ｍ，使得相邻梯度间性状遗传力满足
条件 ｈ２ｉ－ｈ

２
ｉ－１ ＜ＭＡＤ（其中 ｉ＝ｍ＋１，ｍ＋２，．．．，

ｎ）。正整数ｍ的确定方法为：从最后２个梯度开始
判断，若其不能满足上述条件，则记ｍ＝ｎ，即临界样

本量为梯度ｎ所含样本量；若满足上述条件，则再往
前推一个梯度，判断梯度 ｎ－２和 ｎ－１是否满足该
条件，不满足则记ｍ＝ｎ－１，满足则继续依次进行判
断，直至不满足为止。

１．４．２．２　方法二　计算所有梯度下性状遗传力估
算值的平均值（ＡＶ），再确定１个正整数 ｍ，使得相
邻梯度间遗传力满足条件ＡＶｍ－ｋ×ＡＶ≤ｈ

２
ｉ≤ＡＶｍ

＋ｋ×ＡＶ（其中，ｋ为随机比例因子，如０．１或０．２，
ＡＶｍ为最后 ｎ－ｍ＋１个梯度的遗传力的平均值）。
正整数ｍ的判定方法同方法一。
１．４．２．３　方法三　计算所有梯度下性状遗传力估
算值的标准差（ＳＤ），再确定１个正整数 ｍ，使得相
邻梯度间遗传力满足条件ＡＶｍ－ｋ×ＳＤ≤ｈ

２
ｉ≤ＡＶｍ

＋ｋ×ＳＤ。正整数ｍ的判定方法同方法一。

２　结果与分析
２．１　各性状测定值在不同样本容量与家系容量下
的基本情况

　　由各样本容量与家系容量下各性状均值（表１、
２）可知：湿地松生长速度较快，是优质的速生树种，
其２２年生半同胞家系试验林的 ＤＢＨ、Ｈ、Ｖｏｌ和 Ｈｂ
等生长因子分别约为２１．１１ｃｍ、１６．７１ｍ、０．２９４５
ｍ３和９．５６５ｍ，其中，ＤＢＨ和 Ｈ年均生长量分别达
０．９６ｃｍ和０．７６ｍ。Ｖｏｌ与 ＭＯＥＰ的变异系数处于
较高水平且明显大于其它性状，这可能是由于二者

的观测值分别是通过因子 ＤＢＨ和 Ｈ、ＤＥＮＰ和 ｖ计
算得来，而增大了其观测值的变幅引起的。比较性

状间的变异系数，还能看出生长性状的变异系数普

遍高于材性指标（ＭＯＥＰ除外），即生长性状观测值
波动更大，材性指标则较稳定。同时，通过样本容量

及家系容量内各梯度间 ｔ检验分析，得出各性状均
值及其变异系数在各梯度间的差异均不显著，即各

梯度内样本均随机取自同一正态总体。因此，本研

究所取试验材料具有典型代表性，每一梯度下计算

出来的遗传力及其标准误结果均具有无偏性。

２．２　各性状遗传力及其标准误估算受样本容量的
影响

　　对各性状遗传力及其标准误估算值随样本容量
增加的变化趋势分析结果（图１、２）显示：在样本容
量少于６００时，各性状的遗传力波动很大，与最大样
本量（Ｓ１０＝１０００）时的遗传力估算值相差较大；而在
样本量增加到６００以后，遗传力估算值变化逐渐趋
于平稳（ＤＢＨ、Ｈ、Ｖｏｌ、Ｈｂ、ＤＥＮＰ）或缓慢增长（ｖ、

２１６
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ＭＯＥＰ）状态。各性状的标准误估算值大小则随样本
容量的增加逐渐降低；然而，在样本容量小于 ６００
时，标准误估算值处在较高水平且随样本容量的增

加急速降低，在样本容量增加到７００以后趋于平稳
状态。这说明在样本容量较小（＜６００）时，遗传力

估算的准确度较低，其估算值具有很大的偶然性。

因此，尽管会出现遗传力估算值显著高于其标准误

的情形（如ＤＥＮＰ在 Ｓ１＝１００时的遗传力及其标准
误估算值分别为０．８８６０、０．４５２０），其仍不能有效
代表该性状的遗传力大小。

表１　各性状在不同样本量内的基本情况
Ｔａｂｌｅ１　Ｔｈｅｂａｓｉｃｓｉｔｕａｔｉｏｎｓｏｆｇｒｏｗｔｈａｎｄｗｏｏｄｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｓｉｍｐｌｅｓｉｚｅｓ

样本容量

Ｓａｍｐｌｅ
ｓｉｚｅ

生长性状Ｇｒｏｗｔｈｔｒａｉｔｓ
ＤＢＨ／ｃｍ

均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

Ｈ／ｍ
均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

Ｖｏｌ／ｍ３

均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

Ｈｂ／ｍ
均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

材性性状Ｗｏｏｄｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ
ＤＥＮＰ／ｃｍ

均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

ｖ／（ｋｍ·ｓ－１）
均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

ＭＯＥＰ／ＧＰａ

均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

〗

Ｓ１＝１００
２１．２２
（０．３１１９）

１４．６３
１６．５９
（０．１９３７）

１１．６２
０．２９１２
（０．０１１１）

３８．０４
９．１７６
（０．１５２２）

１６．５０
１．９２８
（０．０１７７）

９．１３
３．０４８
（０．０４６９）

１５．２２
４．９９４
（０．１７０７）

３３．８４

Ｓ２＝２００
２１．５２
（０．２１５７）

１４．１８
１７．０４
（０．１３２１）

１０．９７
０．３０７３
（０．００８１）

３７．２２
９．７３６
（０．１１３１）

１６．４３
１．９３３
（０．０１３１）

９．６１
３．１３６
（０．０３１４）

１４．１１
５．２６４
（０．１１７３）

３１．４２

Ｓ３＝３００
２１．６５
（０．１９７３）

１５．９７
１６．９７
（０．１１５５）

１１．９３
０．３１３１
（０．００７４）

４１．６０
９．７０７
（０．０９９０）

１７．８６
１．９３５
（０．０１１０）

９．９５
３．１２６
（０．０２４３）

１３．６０
５．２１８
（０．０９０６）

３０．３８

Ｓ４＝４００
２１．７２
（０．１７８２）

１７．１４
１６．８１
（０．１１０８）

１３．４３
０．２９９４
（０．００６５）

４４．１７
９．５０３
（０．０８２４）

１７．６６
１．９５６
（０．００９４）

９．８２
３．１６７
（０．０２０４）

１３．１３
５．２８８
（０．０７６０）

２９．２６

Ｓ５＝５００
２１．２７
（０．１６５９）

１７．４６
１７．０３
（０．１００２）

１３．１７
０．３０６３
（０．００６１）

４４．２７
９．８０７
（０．０７９６）

１８．１６
１．９６０
（０．００８８）

１０．０７
３．１３０
（０．０１８６）

１３．２８
５．１６５
（０．０７０１）

３０．３８

Ｓ６＝６００
２１．１０
（０．１５６１）

１７．３６
１６．７２
（０．０９５４）

１２．８４
０．２９４４
（０．００５４）

４４．２５
９．５６５
（０．０６４４）

１７．４７
１．９４５
（０．００７９）

９．８６
３．１０３
（０．０１７７）

１３．９８
４．９６０
（０．０６５１）

３２．８２

Ｓ７＝７００
２０．７８
（０．１４８２）

１８．７３
１６．５４
（０．０８３６）

１３．２７
０．２８６４
（０．００５２）

４７．４８
９．６０２
（０．０６５８）

１７．９９
１．９４９
（０．００７５）

１０．１９
３．０５９
（０．０１６６）

１４．１９
４．９９０
（０．０６２８）

３２．９８

Ｓ８＝８００
２０．６８
（０．１３７８）

１８．８４
１６．４８
（０．０７９５）

１３．６５
０．２８３０
（０．００４８）

４７．９２
９．５１５
（０．０５９９）

１７．８１
１．９３４
（０．００６９）

９．９６
３．０７４
（０．０１５５）

１４．１７
５．０２３
（０．０５８３）

３２．７２

Ｓ９＝９００
２０．６１
（０．１３４５）

１９．５６
１６．４７
（０．０７５７）

１３．７８
０．２８２０
（０．００４７）

４９．５７
９．４８７
（０．０５５０）

１７．３９
１．９５６
（０．００６６）

１０．１３
３．０８５
（０．０１４６）

１４．１７
５．０５５
（０．０５５６）

３２．９１

Ｓ１０＝１０００
２０．５７
（０．１２６５）

１９．６７
１６．４９
（０．０７１４）

１３．８４
０．２８１６
（０．００４４）

４７．９２
９．５５３
（０．０５２１）

１７．４３
１．９５５
（０．０６０９）

９．９７
３．１１０
（０．０１３７）

１４．０９
５．１３５
（０．０５２１）

３２．４４

平均值

Ｍｅａｎ
２１．１１
（０．１７７２）

１７．３５
１６．７１
（０．１０５８）

１２．８５
０．２９４５
（０．００６４）

４４．２４
９．５６５
（０．０８２４）

１７．４７
１．９４５
（０．０１５０）

９．８７
３．１０４
（０．０２２０）

１３．９９
５．１０９
（０．０８１９）

３１．９２

遗传力

Ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ
０．１４５０
（０．０７０６）

０．０９９３
（０．０６１５）

０．０７０９
（０．０６８５）

０．２０２０
（０．０７９９）

０．１８１０
（０．０８３４）

０．２９８０
（０．０９４０）

０．２５５０
（０．０８７１）

　　注：表中遗传力为样本容量为１０００株，家系容量为６１个时的估算结果。
Ｎｏｔｅ：ＴｈｅｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙｗａｓｅｓｔｉｍａｔｅｄｂａｓｅｄｏｎｓｉｍｐｌｅｓｉｚｅＳ１０ａｎｄｆａｍｉｌｙｓｉｚｅＦ５．

表２　各性状在不同家系容量（Ｓ６＝６００）下的基本情况
Ｔａｂｌｅ２　Ｔｈｅｂａｓｉｃｓｉｔｕａｔｉｏｎｓｏｆｇｒｏｗｔｈａｎｄｗｏｏｄｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓｉｎｄｉｆｆｅｒｅｎｔｆａｍｉｌｙｓｉｚｅｓ（Ｓ６＝６００）

家系容量

Ｆａｍｉｌｙｓｉｚｅ

生长性状Ｇｒｏｗｔｈｔｒａｉｔｓ
ＤＢＨ／ｃｍ

均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

Ｈ／ｍ
均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

Ｖｏｌ／ｍ３

均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

Ｈｂ／ｍ
均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

材性性状Ｗｏｏｄｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ
ＤＥＮＰ／ｃｍ

均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

ｖ／（ｋｍ·ｓ－１）
均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

ＭＯＥＰ／ＧＰａ

均值

（标准误）

Ｍｅａｎ（ＳＥ）

变异系数

ＣＶ／％

Ｆ１＝２３
２０．６９
（０．１８２７）

１９．４９
１６．４１
（０．１００８）

１３．５６
０．２８２８
（０．００６３）

４９．２８
９．４９３
（０．０７８８）

１８．３３
１．９５３
（０．００９０）

１０．２２
３．０３５
（０．０１９６）

１４．２０
４．９０７
（０．０７４４）

３３．３８

Ｆ２＝３０
２０．７９
（０．１８０２）

１９．４０
１６．６０
（０．１００３）

１３．５２
０．２８８６
（０．００６３）

４８．２４
９．５５４
（０．０７４４）

１７．４１
１．９６１
（０．００９１）

１０．３８
３．０８２
（０．０１９５）

１４．１８
５．０３６
（０．０７４０）

３２．８８

Ｆ３＝３９
２０．１０
（０．１７２３）

１９．１４
１６．２７
（０．１００４）

１３．７５
０．２６５１
（０．００５８）

４８．９６
９．４５４
（０．０７０６）

１６．６４
１．９５７
（０．００８４）

９．５７
３．１６７
（０．０１９９）

１４．０２
５．３１２
（０．０７５０）

３１．４６

Ｆ４＝５０
２０．７８
（０．１８０２）

１９．３６
１６．６５
（０．１０２３）

１３．７０
０．２９０２
（０．００６５）

４９．９８
９．６０３
（０．０７５８）

１７．５９
１．９６８
（０．００９０）

１０．２８
３．１２１
（０．０１９９）

１４．１９
５．１４３
（０．０７５３）

３２．６５

Ｆ５＝６１
２０．７３
（０．１８３９）

１９．８３
１６．６１
（０．１０５３）

１４．１８
０．２８９２
（０．００６７）

５１．６８
９．５１６
（０．０７６９）

１８．００
１．９５６
（０．００８７）

９．９３
３．１２３
（０．０１９７）

１４．０７
５．１７１
（０．０７４５）

３２．１２

平均值

Ｍｅａｎ
２０．６２
（０．１７９９）

１９．４４
１６．５１
（０．１０１８）

１３．７４
０．２８３２
（０．００６３）

４９．６３
９．５２４
（０．０７５３）

１７．５９
１．９５９
（０．００８８）

１０．０８
３．１０６
（０．０１９７）

１４．１３
５．１１４
（０．０７４６）

３２．５０

３１６
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图１　各性状遗传力估算值随样本容量增加的变化趋势

Ｆｉｇ．１　Ｔｈｅｔｒｅｎｄｓｏｆｔｈｅｅｓｔｉｍａｔｉｎｇｖａｌｕｅｓｏｆｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙｏｆｅａｃｈｔｒａｉｔ

ｗｉｔｈｔｈｅｉｎｃｒｅａｓｉｎｇｓｉｍｐｌｅｓｉｚｅ

图３　各性状遗传力估算值随家系容量（Ｓ６＝６００）增加的变化趋势

Ｆｉｇ．３　Ｔｈｅｔｒｅｎｄｓｏｆｔｈｅｅｓｔｉｍａｔｉｎｇｖａｌｕｅｓｏｆｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙｏｆｅａｃｈｔｒａｉｔ

ｗｉｔｈｔｈｅｉｎｃｒｅａｓｉｎｇｆａｍｉｌｙｓｉｚｅ（Ｓ６＝６００）

２．３　各性状遗传力及其标准误估算受家系容量的
影响

　　图３、４显示：在总样本容量为 ６００（Ｓ６＝６００）
时，各性状遗传力及其标准误估算值随家系容量增

加的变化趋势，总的来说，在家系容量小于３９时，遗
传力及其标准误估算值波动程度较大且无明显规律

性；在家系容量增加至 ３９后，其估算值逐渐减小
（ＤＢＨ、Ｈ、Ｖｏｌ、ＤＥＮＰ、ｖ、ＭＯＥＰ）或增大（Ｈｂ）直至平
稳。也就是说，参与估算的家系数越接近总参试家

系数（Ｆ５＝６１），其估算的遗传力与标准误准确度越
高。在遗传分析研究中，应利用尽可能多的家系参

与遗传参数估算，以增加其估算精度。结合以上分

析及图３、４所示，湿地松半同胞家系各性状（包括生
长性状和材性性状）遗传参数评估时利用３９个或更
多的家系参试为宜。

２．４　临界样本量下各性状遗传力及其标准误估
算值

　　通过３种方法判定的各性状遗传力及其标准误

图２　各性状遗传力标准误估算值随样本容量增加的变化趋势

Ｆｉｇ．２　Ｔｈｅｔｒｅｎｄｓｏｆｔｈｅｅｓｔｉｍａｔｉｎｇｖａｌｕｅｓｏｆｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒｏｆｔｈｅ

ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙｏｆｅａｃｈｔｒａｉｔｗｉｔｈｔｈｅｉｎｃｒｅａｓｉｎｇｓｉｍｐｌｅｓｉｚｅ

图４　各性状遗传力标准误估算值随家系容量（Ｓ６＝６００）

增加的变化趋势

Ｆｉｇ．４　Ｔｈｅｔｒｅｎｄｓｏｆｔｈｅｅｓｔｉｍａｔｉｎｇｖａｌｕｅｓｏｆｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒｏｆｔｈｅ

ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙｏｆｅａｃｈｔｒａｉｔｗｉｔｈｔｈｅｉｎｃｒｅａｓｉｎｇｆａｍｉｌｙｓｉｚｅ（Ｓ６＝６００）

估算所需的临界样本量结果（表３）显示：方法一确
定的临界样本量最小，方法三确定的临界样本量最

大，其中，方法二、方法三中的比例因子 ｋ的取值代
表了判定临界样本量所要求的遗传力估算值变化趋

于平稳的程度，ｋ越小，表示所要求遗传力估算值波
动越小，其临界样本量下估算出来的遗传力与标准

误准确度越高。综合３种方法结果，方法一确定的
临界样本量为４００ ６００，此时各性状的遗传力估算
值仍处于明显波动状态，其结果不具备客观代表性。

方法二将波动幅度与相应测度的平均值进行比较，

其意义比较明确且直观［１７］，当比例因子 ｋ＝０．１时，
对于生长和材性性状而言，一般采用８００ ９００株
样木进行参数评估即可。方法三取比例因子 ｋ＝
０．１时各性状遗传力估算所要求的临界样本量最高，
其将相邻估算值的波动幅度与所有估算值的标准差

相比较，此时生长性状需采用１０００株、材性性状需
采用８００株样木进行遗传力估算。综合前文性状遗
传力及其标准误估算结果，对本研究的测定群体而
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言，要获得精确度较高的遗传力估算值，所需测定的

湿地松家系数应该大于３９个或者随机测量的单株
数大于６００株。由于材性性状遗传力相对较高，其
需要测定的样本量可相对少一些。

表３　３种方法下各性状遗传力估算所需的临界样本量与遗传力及其标准误估算值趋于平稳后的平均值
Ｔａｂｌｅ３　Ｔｈｅｃｒｉｔｉｃａｌｓａｍｐｌｅｓｉｚｅｆｏｒｅｓｔｉｍａｔｉｎｇｔｈｅｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙｕｎｄｅｒｔｈｅｔｈｒｅｅｍｅｔｈｏｄｓａｎｄｔｈｅａｖｅｒａｇｅｖａｌｕｅｏｆｔｈｅ

ｅｓｔｉｍａｔｉｎｇｖａｌｕｅｓｏｆｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙａｎｄｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒａｆｔｅｒｔｈｅｙｂｅｃｏｍｅｒｅｌａｔｉｖｅｌｙｓｔａｂｌｅｏｆｅａｃｈｔｒａｉｔ

方法

Ｍｅｔｈｏｄ

生长性状Ｇｒｏｗｔｈｔｒａｉｔｓ
ＤＢＨ／ｃｍ

Ｓｎ ｈ２ ＳＥ
Ｈ／ｍ

Ｓｎ ｈ２ ＳＥ
Ｖｏｌ／ｍ３

Ｓｎ ｈ２ ＳＥ
Ｈｂ／ｍ

Ｓｎ ｈ２ ＳＥ

材性性状Ｗｏｏｄｐｒｏｐｅｒｔｉｅｓ
ＤＥＮＰ／ｃｍ

Ｓｎ ｈ２ ＳＥ
ｖ／（ｋｍ·ｓ－１）
Ｓｎ ｈ２ ＳＥ

ＭＯＥＰ／ＧＰａ
Ｓｎ ｈ２ ＳＥ

方法一

Ｍｅｔｈｏｄ１
４００ ０．１５１４０．０９５２ ６００ ０．１１２５０．０７５３ ４００ ０．１３０００．０９３４ ６００ ０．２１０８０．０９３９ ７００ ０．１８７５０．０８６５ ５００ ０．２６６７０．１０５５ ４００ ０．２１２７０．１０４４

方法二 ｋ＝０．１ ９００ ０．１４１００．０７３１ ８００ ０．０８３８０．０６２５ ８００ ０．０７９９０．０６８０ ７００ ０．１９７００．０８６７ ６００ ０．１９２４０．０９０８ ８００ ０．２７７３０．０９７５ ８００ ０．２３７７０．０９１１
Ｍｅｔｈｏｄ２ｋ＝０．２ ６００ ０．１３８２０．０８２４ ７００ ０．０９７６０．０６７７ ７００ ０．０８７２０．０７０６ ７００ ０．１９７００．０８６７ ６００ ０．１９２４０．０９０８ ４００ ０．２７３７０．１１２５ ４００ ０．２１２７０．１０４４
方法三 ｋ＝０．１ ９００ ０．１４１００．０７３１１０００ ０．０９９３０．０６１５ ８００ ０．０７９９０．０６８０１０００ ０．２０２００．０７９９ ６００ ０．１９２４０．０９０８ ８００ ０．２７７３０．０９７５ ８００ ０．２３７７０．０９１１
Ｍｅｔｈｏｄ３ｋ＝０．２ ６００ ０．１３８２０．０８２４ ８００ ０．０８３８０．０６２５ ８００ ０．０７９９０．０６８０ ７００ ０．１９７００．０８６７ ６００ ０．１９２４０．０９０８ ８００ ０．２７７３０．０９７５ ８００ ０．２３７７０．０９１１
　　注：Ｓｎ，样本容量；ｈ２，遗传力；ＳＥ，标准误。

Ｎｏｔｅ：Ｓｎ，Ｓｉｍｐｌｅｓｉｚｅ；ｈ２，Ｈｅｒｉｔａｂｉｌｉｔｙ；ＳＥ，Ｓｔａｎｄａｒｄｅｒｒｏｒ．

３　讨论
加强用材树种综合性状遗传改良研究，是发展

利用高效人工林的必由之路，在现有森林资源有效

供给与不断增长的社会需求矛盾日益突出的大环境

下［１８－１９］，其对有效增加木材产量、提高木材质量、缓

解国内木材供需矛盾有重要意义。胸径、树高等生

长量性状一直以来都是各用材树种遗传改良的主要

选择目标，因其直观、易测等特性，这方面的研究工

作已经取得较大成功［２０－２２］。木材基本密度（ＤＥＮ）、
弹性模量（ＭＯＥ）等木材物理力学性状是木材强度
的重要测量指标，也是纸浆材、建筑材的重要选择性

状［２３］，其改良虽然也取得了一定的进展，但由于传

统方法取样测量困难，试验测量取样较少，因此，无

法验证最适合的取样数量。

本研究利用无损检测技术使湿地松相关材性和

生长性状取样数量突破１０００株，使得探讨相关性
状的最佳取样数量成为可能；然而，在该项遗传变异

分析研究过程中，所取样本量越大，也即参试群体越

大，研究所需的人力、物力就相对越多，改良成本也

就越高。因此，遗传力估计与样本量大小的关系以

及如何确定各性状尤其是材性性状遗传分析所需的

临界样本量大小，成为用材树种遗传改良研究中的

首要问题。

研究结果显示，湿地松小样本量下的遗传力及

其标准误估算值是不稳定的，随着样本容量或家系

容量的增加其精度与准确性逐渐增加。因此，在遗

传力估计时应采用较大的样本与尽可能多的家系

数，以保证其估计的精度及准确性［４，２５－２６］。比较不

同性状的临界样本量还发现，遗传力较高的性状遗

传力估计所需临界样本量普遍小于遗传力较低的性

状，这与遗传力较低的性状在估测遗传参数时更应

该增加样本量的结论一致［２４］。然而，在现实研究中

受试验规模、改良成本等条件的限制，不可能无限制

的增加样本量，这就需要确定一个最适或者临界样

本量以在保证参数估算准确性的同时降低试验

成本。

从以上的分析可以看出，遗传力并不是一个绝

对的、孤立的数据，而是一个与试验材料、估算方法、

外部环境等因子息息相关的相对值，对于同一群体

的同一性状也会出现较大差异甚至是相互矛盾的结

论［４，２５］，其估算值的不一致性是客观存在的，这决定

了不可能获得某一性状遗传力具体值的大小。因

此，本文以各性状的遗传力估算值趋于平稳（即随样

本量增加，其遗传力估算值不再发生显著变化）时的

样本容量作为临界样本量，即使随样本量的继续增

加，遗传力估算值呈缓慢上升或者下降状态，用临界

样本量估算的遗传力大小仍具有足够的代表性与现

实应用价值。对于本研究的测定群体而言，要获得

精确度较高的遗传力估算值，所需测定的湿地松家

系数应该大于３９个或者随机测量的单株数大于６００
株。由于材性性状遗传力相对较高，其需要测定的

样本量可相对少一些［２４］。

４　结论
本文以 ６１个湿地松 ２２年生半同胞家系共计

１０２３株样木的胸径、树高等生长性状和木材基本密
度、弹性模量等材性性状测定值为试验数据，估算了
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不同参试样本量下的各性状遗传力与标准误。通过

比较分析不同样本量下各性状遗传力与标准误估算

值的稳定性，讨论了样本容量对性状遗传力估算的

影响，确定了各性状遗传力评估所需的临界样本量。

（１）小样本量下的遗传力及其标准误估算值是
不稳定的，随样本容量或家系容量的增加其精度与

准确性逐渐增加，在遗传力估计时应采用较大的样

本与尽可能多的家系数，以保证其估计的精度及准

确性。

（２）遗传力较低的性状其遗传力估计所需临界
样本量普遍大于遗传力较高的性状，在估测遗传参

数时应该相应地增加样本量。

（３）对于本研究的测定群体而言，要获得精确
度较高的遗传力估算值，所需测定的湿地松家系数

应该大于 ３９个或者随机测量的单株数大于
６００株。
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