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摘要:【目的】对火炬松 1.5代种子园自由授粉子代（即 2代）进行多地点测定，分析其生长性状的遗传变异，筛选出适用于

不同地点的优良家系和优良单株，旨在检验广东省火炬松良种选育工作的成效，并为火炬松的遗传改良、良种推广应用

奠定科学基础。【方法】以贵州独山、江西安福、广东英德 3个试验点的 50个火炬松半同胞家系（含 1个对照家系）为研

究对象，测定其 5年生林分的生长性状。基于 BLUP模型，应用 R与 ASReml软件对数据进行遗传参数估算，根据育种

值筛选优良材料，其中家系的入选率为 10%，单株入选率为 1%，并估算遗传增益。【结果】（1）3个地点单株材积的变异系

数大小依次为独山 > 安福 > 英德，英德试验林的平均胸径和平均单株材积生长量最大。树高、胸径和单株材积在地点间

和家系间均存在极显著差异，地点与家系交互作用显著。（2）进行单点分析时，材积、树高、胸径的单株遗传力变异范围

分别为 0.120 ~ 0.181、0.079 ~ 0.237和 0.121 ~ 0.124，家系遗传力变异范围分别为 0.402 ~ 0.556、0.383 ~ 0.544和 0.365 ~

0.537。多地点联合分析时，材积、树高、胸径的单株遗传力范围分别为 0.110 ± 0.033、0.160 ± 0.041和 0.104 ± 0.031，家

系遗传力分别为 0.659 ± 0.083、0.750 ± 0.051和 0.663 ± 0.081。家系遗传力高，适合用于优良家系的选育。单株遗传力水

平与已有文献报道差异不大，可开展单株选择。（3）独山入选的优良家系（P034、W14、P023、W28、P043）的材积平均遗

传增益为 0.736 9 dm3；安福入选的优良家系（W14、W11、11、288、W08）的材积平均遗传增益为 3.278 4 dm3；英德入选的

优良家系（W05、W07、287、W11、W14）的材积平均遗传增益为 3.115 7 dm3。家系 W14在 3个试验点均表现优良。W11

在安福和英德 2个试验点具备良好的生长表现，在贵州虽未入选，但其表现亦处于上游，可以作为适用于多地点推广应

用家系的后备选择。独山、安福和英德入选优良个体的材积平均遗传增益分别为 1.695 6、7.133 8和 5.953 3 dm3。【结论】火

炬松 5年生半同胞子代的生长性状在家系间存在丰富的遗传变异，3个地点各选出 5个当地适生的优良家系和 20个优

良单株，W14家系为 3地点均适生的优良家系。研究结果有利于进一步向周边省份推广广东选育出的优良火炬松家系。
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Abstract: [Objective]  Our  paper  aims  to  investigate  the  genetic  variation  in  growth  traits  of  the  open-
pollinated  offsprings  (i.e.,  the  second  generation)  from  the  1.5th  generation  seed  orchard  of Pinus  taeda
through multi-site test, with objectives to select the superior families and individuals for validating breeding
achievements  in  Guangdong  Province  of  southern  China  and  promoting  improved  varieties  of P.  taeda.
[Method]  50  half-sib  families  (including  one  control)  of Pinus  taeda  were  measured  across  three  sites
(Dushan,  Anfu  and  Yingde)  for  5-year  growth  traits.  Genetic  parameters  were  estimated  using  R  and
ASReml software based on the BLUP model. According to breeding values, superior materials were selected
with 10% family and 1% individual selection rates and their genetic gains were estimated. [Result] (1) The
coefficient of variation of individual volume at three sites followed the order of Dushan > Anfu > Yingde,
and  Yingde  exhibited  the  greatest  mean  DBH  and  mean  individual  volume.  There  were  significant
differences in tree height, DBH and individual volume between sites and families (P < 0.01). The interaction
between  site  and  family  was  significant.  (2)  Single-site  heritability  estimates  for  volume,  tree  height,  and
DBH  varied  between  0.120−0.181,  0.079−0.237,  and  0.121−0.124,  respectively.  The  range  of  family
heritability of volume, tree height and DBH were 0.402−0.556, 0.383−0.544, and 0.365−0.537, respectively.
Based  on  multi-site  joint  analysis,  the  individual  heritability  estimates  for  volume,  tree  height,  and  DBH
were  0.110  ±  0.033,  0.160  ±  0.041,  and  0.104  ±  0.031,  respectively.  The  family  heritability  estimates  for
these  traits  were  0.659  ±  0.083,  0.750  ±  0.051,  and  0.663  ±  0.081,  respectively.  The  family  has  high
heritability  and  is  suitable  for  breeding  excellent  families.  The  level  of  individual  plant  heritability  is  not
significantly  different  from  existing  literature  reports,  and  individual  plant  selection  can  be  carried  out.
(3) The five superior families at Dushan (P034, W14, P023, W28 and P043), Anfu (W14, W11, 11, 288 and
W08), and Yingde (W05, W07, 287, W11 and W14) achieved volume genetic gains of 0.736 9, 3.278 4 and
3.115 7  dm3,  respectively.  The  family  W14  performed  well  in  all  three  test  sites.  Family  W11  performed
well in both Anfu and Yingde, and although it was not selected in Dushan, its performance there was still in
the  upper  range,  making  it  a  candidate  for  multi-site  deployment.  The  average  genetic  gain  of  volume  of
selected  individuals  in  Dushan,  Anfu  and  Yingde  was  1.695 6,  7.133 8  and  5.953 3  dm3,  respectively.
[Conclusion]  The  growth  traits  of  5-year-old  half-sib  progeny  of  Pinus  taeda  have  abundant  genetic
variations among families.  Five local superior families and twenty superior individuals were selected from
each  of  the  three  sites.  The  W14  family  exhibites  stable  and  superior  performance  across  all  sites,
demonstrating  broad  adaptability.  The  results  of  this  study  support  the  broader  application  and  regional
deployment of superior loblolly pine families bred in Guangdong Province to surrounding provinces.
Key  words: Pinus  taeda;  genetic  test; multi-site  test;  combined  selection;  genetic  gain;  breeding  of  elite
varieties

火炬松 （Pinus  taeda）是松科 （Pinaceae）松属

（Pinus）植物，原产于美国东南部，20世纪 30年代初

引入我国，70年代发展成为我国亚热带地区营建速

生丰产林的重要树种之一[1]。火炬松木材性质偏软，

含有较为丰富的树脂，在建筑、化工和制药等多个领

域具有广泛的应用价值；此外，其生长速度优于马尾

松（P. massoniana），是我国重要的纸浆材和建筑材

树种[2−3]。目前，松树人工林的生产效益主要依赖于

松脂，松树遗传改良也更多聚焦于产脂性状，以高产

脂为优势的马尾松、湿地松（P. elliottii）和湿加松（湿

地松 P. elliottii × 加勒比松 P. caribaea）受到广泛关

注。然而，随着国际松脂市场的波动，以采脂为主要

经营目的的松树人工林面临严峻挑战。火炬松以生

长速度快、材质性状优良为主要特点，根据现行的松

树速生丰产林行业标准，5年生火炬松平均材积为

0.016 3 m3，而同龄的湿地松仅为 0.003 4 m3。尽管火

炬松的产脂量不及马尾松、湿地松和湿加松等树种，

但从木材与产脂的综合效益来看，火炬松具有较大

的应用与推广潜力。

鉴于火炬松在材用方面的优异表现，近年来，众
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多学者围绕其生长性状开展了优良家系与单株的系

统选育工作，取得了显著进展。蒋开彬等[4]对 4年生

火炬松半同胞家系的生长和分枝性状进行遗传评估，

筛选出 10个优良家系和 10个优良单株，可作为下

一代育种群体的候选材料。宁华珙等[5]以火炬松第

3代半同胞家系和火加松（火炬松 P. taeda × 加勒比

松 P. caribaea）全同胞家系为研究对象，以 5年平均

材积为指标，筛选出 4个优良家系。苏兵强等[6]对火

炬松第 1代家系生长性状进行遗传变异分析，成功

筛选出 4个速生优良家系和 22株速生优良单株。经

过数十年的前人研究，我国在火炬松良种选育方面

获得了较丰富的成果，并成功选育出一批获审定的

火炬松良种，为我国火炬松在生长、干形、分枝及抗

病等方面的遗传改良提供了宝贵的种质资源。这些

良种在我国的粤北和黄淮平原南域地区（24°N以北，

32°N以南），海拔 600 m以下的丘陵地区具有良好

的适生性和速生性。为了进一步推动火炬松良种的

产业化应用，促进其遗传改良往高世代发展，有必要

对已选育出的优良品系进行系统的多地点测定，

以明确其在不同环境条件下的生长表现和稳定性。

此外，本研究把黔南高原地区选为试点之一。该地

区海拔较高，为马尾松传统栽植区，试栽火炬松后发

现其生长表现良好。因此，本次火炬松多地点测定

不仅选择了传统的火炬松适生区，还首次将关注较

少的黔南地区列为试点。同时，已有研究[7−9]表明，火

炬松在第 5年树高和第 4年胸径的生长表现可作为

开展早期选择的依据，因而第 4 ~ 5年被认为是进行

遗传评价的最早适宜年龄阶段。因此，基于火炬松

半同胞家系的早期生长数据来估算遗传参数，并

根据育种值来筛选优良家系，用于速生丰产林的营

建，这对于火炬松的遗传改良和推广利用具有重要

意义。

遗传测定是林木育种循环的核心环节，其关键

在于估算亲本的遗传参数[10]。传统林木遗传育种分

析中，常使用 SAS和 SPSS等统计软件估算遗传方

差的组成[11−12]。ASReml软件是一个用于混合线性

模型统计分析的软件，可以通过限制性极大似然法

估计方差组分、预测育种值。该软件操作简便，具有

较高的运算速度，被认为在处理大规模不平衡数据、

构建复杂遗传模型以及提高育种值预测精度方面具

有显著优势，目前已在红松（P. koraiensis）[13]、青海

云杉（Picea  crassifolia）[14]、杨树（Populus  spp.）[15]和
火力楠（Michelia macclurei）[16]等林木遗传分析中得

到广泛的应用。最佳线性无偏估计法（best  linear
unbiased prediction，BLUP）最早由 Henderson[17]提出，

是一种针对不平衡资料提出的育种值预测方法，能

够剔除非遗传因素的影响，准确估计育种值，从而对

不平衡数据进行可靠的统计分析 [18]。借助 BLUP
方法与谱系信息，ASReml能够有效整合群体与个体

间的亲缘关系信息，实现对亲本及个体育种值的预

测，显著提高遗传评估的准确性[19]。

本研究以广东英德火炬松 1.5代种子园自由授

粉子代在贵州独山、江西安福和广东英德 3个地点

的测定林为研究对象，利用 R和 ASReml软件对树

高、胸径、材积 3个生长性状进行遗传变异分析，估

算遗传参数，并筛选出优良家系。研究结果可为火

炬松在不同地点的适应性评价和优良家系的早期选

择提供科学依据，有助于提高遗传改良的效率，提升

良种推广的精确性。同时，本研究所建立的多地点

遗传评估体系，也可为后续高世代育种工作奠定基

础，加快火炬松良种的选育与产业化进程。将选育

出的林木良种推广并应用于生产实践，是广大林木

遗传育种工作者的共同目标，而多地点测定正是实

现该目标的关键环节。通过在不同地点开展系统的

试验与适应性评价，能够科学识别具有广适性或特

定适应性的优良家系，进一步推动火炬松良种的区

域化布局与规模化应用，为促进我国林业现代化建

设和可持续发展提供有力支撑。 

1   材料与方法
 

1.1    试验材料

本试验火炬松参试家系共 50个，其中 49个为

广东省英德火炬松 1.5代种子园的自由授粉子代，

为半同胞家系，建园亲本选自 20世纪全国主要火炬

松引种栽培区（表 1）；另设有 1个对照家系（CK）。
2010年前后，福建省陆续进口美国火炬松生产用种

子，2013年，广东省林木种苗管理总站通过福建省

林业厅种苗站获得进口火炬松种子，本研究所采用

的 CK即为该批源于美国的火炬松种子，其生长表

现可作为衡量新选育家系遗传增益的重要参考。

2014年对 50个家系的试验林进行育苗，育苗完成

后于 2015年春季分别在广东省英德市林业科学研

究所、江西省安福县武功山林场和贵州省独山县国

有林场营建测定林。3个试验点地理与气候条件见

表 2。 

1.2    研究方法

试验林采用随机完全区组设计，共 8个区组，5
株行式小区，其中贵州 1 ~ 6区组行间距 3 m × 3 m，
7 ~ 8区组行间距 2 m × 3 m，其他地点的行间距均

为 3 m × 3 m。 

1.2.1    生长性状调查

2019年底分别对 3个地点的子代林进行每木检
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尺，测得 5年生树高（H，m）与胸径（DBH，cm）数据

（2015年仅测树高）。在 R语言中通过 Shapiro-Wilk
方法对性状测量值进行正态性检验。单株材积

（VOL，dm3）计算公式如下。

VOL = 0.375×H×D2/10 000 000

计算变异系数（CV），公式如下。

CV =
SD
x
×100%

SD x式中： 为标准差， 为平均值。 

1.2.2    单地点遗传参数和育种值估算

由于 3个试验点生态环境存在差异，参试家系

在不同试验点的生长情况表现不一。因此利用 R和

ASReml软件，基于混合线性模型，通过 BLUP在估

计方差分量的基础上，对随机效应（个体或家系）进

行预测，从而得到各个基因型的育种值[20]。本研究

中，采用亲本模型预测单地点自由授粉家系母本育

种值，利用个体模型预测单地点子代单株育种值。

单地点试验的亲本模型[21]

yi jk = µ+Bi+F j+BFi j+ ei jk

yi jk µ Bi

F j

BFi j ei jk

式中： 表示性状观测值， 为测定林均值， 为第

i 个区组的固定效应， 为第 j 个家系的随机效应，

为家系与区组随机互作效应， 为第 i 个区组

第 j 个家系第 k 个个体的剩余值。

单地点试验的个体模型[14]

yi jk = µ+Bi+Ti jk + ei jk

yi jk Ti jk式中： 为第 i 家系第 j 区组第 k 单株观测值， 
为加性遗传效应。

利用 BLUP预测每株个体性状育种值的公式为[21]

âi = h2
i (yi− µ̂)

âi h2
i

yi

yi− µ̂
µ̂

式中： 表示预测的育种值； 表示第 i 个个体的遗

传力，因植株处于不同环境其值可能发生变化； 表

示第 i 个个体的观测值， 表示根据固定效应进

行表型值的校正，在本研究中 是用地点平均值的估

计值对单株表型值进行校正。

h2
F单点分析家系遗传力（ ）估算公式

h2
F =

σ2
F

σ2
E

nb
+
σ2

FB

b
+σ2

F

h2
S单株遗传力（ ）估算公式

h2
S =

4σ2
F

σ2
E+σ

2
FB+σ

2
F

σ2
F σ2

FB

σ2
E

式中： 为家系方差分量， 为家系 × 区组方差分

量， 为剩余方差分量，n 为调和的小区株数，b 为区

组数。 

1.2.3    多地点遗传参数和育种值估算

为了明确参试家系在不同环境条件下的生长表

现及稳定性，对参试家系进行了多地点联合分析。

多地点分析模型

yi jkl = µ+S i+B j(i)+Fk +SFik +BF j(i)k + ei jkl

yi jkl

S i B j(i)

Fk SFik

BF j(i)k

ei jkl

式中： 为第 i 地点第 j 区组第 k 家系第 l 单株观

测值， 和 分别为第 i 个地点和地点内第 j 个区

组的固定效应，  为第 k 个家系的随机效应， 为

家系与地点随机互作效应， 为家系与地点内区

组随机互作效应， 为第 i 个地点内第 j 个区组第

k 个家系第 l 个个体的剩余值。

h2
FS多点联合分析家系遗传力（ ）估算

 

表 1    火炬松 1.5代种子园参试家系基本情况

Tab. 1    Basic information of tested families in the 1.5-generation seed orchard of Pinus taeda

家系来源 家系编号

江西武功山 W05，W07，W08，W11，W14，W28，W31，WU32

广东韶关 G12，G15，G16

湖北彭场 P012，P023，P034，P040，P043，P052，P054，P064，P075，P090，P100

广东水口 S3，S6，S8

广东英德 Q13

安徽马鞍山 001，006，011，013，014，017，024，026，029，201，202，243，248，250，251，252，259，270，287，288，289，298，319

 

表 2    3个试验点的地理气候条件

Tab. 2    Geographical and climatic conditions of three test sites

序号 试验点 纬度 经度 年降水量/mm 年平均温度/℃ 土壤类型

1 广东英德 24°15′N 113°45′E 1 918 20.7 赤红壤

2 江西安福 27°38′N 114°20′E 1 553 17.7 黄红壤

3 贵州独山 25°49′N 107°31′E 1 346 15.0 红壤
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h2
FS =

σ2
F

σ2
E

nbs
+
σ2

FB

bs
+
σ2

FS

s
+σ2

F

h2
SS单株遗传力（ ）估算公式

h2
SS =

4σ2
F

σ2
E+σ

2
FB+σ

2
FS+σ

2
F

σ2
F σ2

FS

σ2
FB σ2

E

式中： 为家系方差分量， 为家系 × 地点方差分

量， 为家系 × 地点内区组方差分量， 为剩余方

差分量，n 为调和的小区株数，b 为区组数，s 为试验

点个数。 

1.2.4    遗传增益的估计

在同一群体中，遗传增益等于被选择个体 BLUP
预测育种值的平均值减去全部个体 BLUP预测育种

值的平均值。家系遗传增益计算公式[21]为

∆G =
1
m

m∑
i=1

âiF−
1
n

m∑
i

âiALL

∆G âiF

âiALL

式中： 为遗传增益， 为群体中被选择的第 i 个
家系的 BLUP预测育种值； 为群体所有家系中

第 i 个家系的 BLUP预测育种值；m 为被选择的家

系数；n 为群体中所有的家系数。

家系现实遗传增益计算公式[22]为

G =
x−X

X

G x

X

式中： 为家系现实遗传增益， 为入选家系性状均

值， 为对照群体性状均值。 

2   结果与分析
 

2.1    3 个地点试验林的总体生长情况

对 5年生试验林 3个生长性状的数据进行正态

性检验，均近似正态分布，满足后续分析要求。对生

长性状进行分析（表 3）发现，相较于独山和英德试

验点，安福试验点的树高极差最大，最大值和均值也

更高，分别为 8.70和 6.17 m，说明安福试验点的气

候环境可能对于树高生长更有优势。独山、安福和

英德 3个试验点的 5年生胸径最大值分别为 11.9、
18.3、20.4 cm，平均每年的胸径生长量分别达 2.98、
3.66和 4.08 cm。英德试验点存在胸径的最大值，其

最小值也高于其他 2个试验点，胸径变异系数最小，

说明英德试验点的胸径生长量较为突出。相较于树

高和胸径，3个地点的材积变异系数最大，说明火炬

松半同胞子代材积变异幅度大，单株材积的变异系

数大小依次为独山 > 安福 > 英德。5年生单株材积

生长表现为英德 > 安福 > 独山，表明英德试验点中

火炬松材积生长更占优势。综上所述，在 3个试验

点中，英德试验点的胸径和单株材积生长表现最好，

且变异系数较小，说明在英德试验点参试家系不仅

生长量最大，而且生长整齐度也较好。 

2.2    单地点生长性状的遗传变异

对每个试验点各性状分别进行方差分析，结果

（表 4）表明，3个试验点中，除英德试点胸径与材积

的生长在区组与家系的交互效应中表现为不显著以

外，其他各试验点各性状的家系间、区组间和区组与

家系交互效应都达到了极显著水平（P < 0.01）。这说

明各试验点的立地条件多样，区组间立地条件差异

较大，各家系受立地条件影响较大；家系间生长存在

明显差异，家系间选择基础良好，家系选择潜力

较大。 

2.3    多地点生长性状的遗传变异

对 3个地点的子代测定林生长数据进行联合分

析，结果（表 5）显示，树高、胸径和材积的生长在地

点间的差异达到了极显著水平（P < 0.01），表明生长

环境对火炬松生长性状有显著影响。家系间的生长

差异达到了极显著水平，表明参试家系间存在显著

 

表 3    3个试点试验林生长情况

Tab. 3    Growth status of test forests in 3 test sites

试验点 性状 最大值 最小值 极差 方差 标准差 均值 变异系数

贵州独山

H/m 7.20 0.80 6.40 0.83 0.91 3.74 0.24

DBH /cm 11.90 0.60 11.30 3.24 1.80 4.84 0.37

VOL/dm3 38.23 0.02 38.21 14.38 3.79 4.28 0.89

江西安福

H/m 8.70 2.00 6.70 0.81 0.90 6.17 0.15
DBH/cm 18.30 1.29 17.01 5.89 2.43 10.95 0.22

VOL/dm3 95.40 0.47 94.93 227.02 15.07 30.26 0.50

广东英德

H/m 8.50 2.60 5.90 0.83 0.91 5.88 0.16
DBH/cm 20.40 5.50 14.90 3.81 1.95 13.02 0.15

VOL/dm3 114.08 2.95 111.13 222.66 14.92 39.02 0.38

注： H、DBH、VOL分别为5年生试验林的树高、胸径、材积。下同。
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的遗传变异，具备开展遗传改良的潜力。单株材积

的地点与家系交互作用也达到了显著水平，表明火

炬松家系间对环境条件的响应存在差异，不同家系

在不同试验点的材积生长表现差异明显，因此，针对

栽植地点开展适生家系的选择，对于火炬松的推广

应用具有重要意义。

基于 3地点联合分析估算生长性状的遗传力发

现，材积的单株遗传力和家系遗传力分别为 0.110 ±
0.033和 0.659 ± 0.083，树高的单株遗传力和家系遗

传力均为最大，分别为 0.160 ± 0.041和 0.750 ± 0.051，
胸径的单株遗传力最小，为 0.104 ± 0.031（表 6）。多
地点联合分析的结果显示，生长性状的单株遗传力

小，家系遗传力大，表明家系平均值能较好地反映遗

传差异，可先进行优良家系选择，后续采用配合选择

的方式进行优良单株选择。 

2.4    优良家系及优良单株选择

基于树高、胸径和材积生长情况，对 3个试验点

的参试家系进行育种值估算。由于 3 个试验点地理

环境各有不同，参试家系在不同试验点生长表现各

有差异。根据预测的材积育种值，同时结合树高和

胸径的育种值进行选择，入选家系必须满足胸径和

树高的育种值均大于 0。以 10% 的入选率进行家系

选择，各地点各入选 5个优良家系，可以利用这 5个
优良家系来培育火炬松人工林。其中，独山、安福、

英德 3个地点材积育种值最高的家系分别是 P034、
W14、W05（表 7）。独山入选的优良家系为 P034、
W14、P023、W28、P043，入选家系的材积平均遗传

增益为 0.736 9 dm3，高出测定林均值 17.17%，与 CK
相比，预期遗传增益达 56.41%，现实遗传增益达

140.31%；安福入选的优良家系分别为 W14、W11、

 

表 4    不同试验点生长性状的方差分析

Tab. 4    Variance analysis of growth traits at different test sites

变异来源

贵州独山 江西安福 广东英德

自由度
均方

自由度
均方

自由度
均方

H DBH VOL H DBH VOL H DBH VOL

区组 7 23.94** 115.88** 417.40** 7 33.50** 532.60** 17 732.00** 7 7.99** 40.72** 2 143.40**

家系 49 2.27** 5.87** 29.40** 49 2.04** 8.90** 472.00** 49 1.55** 7.78** 467.20**

区组 × 家系 332 0.97** 3.53** 15.40** 343 0.94** 4.60** 212.00** 343 0.95** 3.48 221.80

剩余 985 0.55 2.22 10.40 1 460 0.58 3.60 138.00 1 492 0.75 3.59 205.80

注: * 差异显著（P < 0. 05）；** 差异极显著（P < 0. 01）。下同。

 

表 5    参试家系生长性状的方差分析

Tab. 5    Variance analysis of growth traits in the tested family

变异来源 自由度
均方

H DBH VOL

地点 2 2 301.69** 24 335.99** 434 466.19**

地点内区组 21 20.04** 220.04** 6 658.72**

家系 49 3.67** 12.86** 500.11**

地点 × 家系 98 0.83* 4.30* 178.88*

地点内区组 × 家系 1 014 0.95** 3.86** 151.30**

剩余 3 937 0.64 3.25 131.90

 

表 6    基于 3地点联合分析估算生长性状的遗传参数

Tab. 6    Estimating genetic parameters for growth traits based on joint analysis of 3 locations

性状
方差分量 遗传力

家系 地点 × 家系 地点内区组 × 家系 剩余 单株遗传力 家系遗传力

H 0.029 6** (0.007 9) NA 0.071 0** (0.009 8) 0.639 2** (0.014 3) 0.160 (0.041) 0.750 (0.051)

DBH 0.091 0** (0.027 9) 0.017 2 (0.019 2) 0.131 6** (0.042 2) 3.258 5** (0.072 9) 0.104 (0.031) 0.663 (0.081)

VOL 3.877 9** (1.205 8) 0.965 0 (0.832 3) 6.787 6** (1.701 7) 129.671 7** (2.892 0) 0.110 (0.033) 0.659 (0.083)

注：NA代表数据缺失，括号中数据代表标准误。
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11、288、W08，入选家系的材积平均遗传增益为

3.278 4 dm3，高出测定林均值 11.10%，与 CK相比，

预期遗传增益达 33.65%，现实遗传增益达 60.53%；
英德入选的优良家系为W05、W07、287、W11、W14，
入选家系的材积平均遗传增益为 3.115 7 dm3，高出

测定林均值 7.97%，与 CK相比，预期遗传增益达

18.86%，现实遗传增益达 36.13%（表 7）。家系 W14
在 3个地点的材积方面均表现优秀，相较于 CK，其
在 3个地点的预期遗传增益达 35.84%，现实遗传增

益达 54.38%，因此，可以考虑将 W14作为广谱适生

家系进行推广。

对各地点入选的 5个优良家系在 3个试验点的

生长表现进行比较，结果显示（图 1），各地点入选的

家系在其他试验点的表现趋势存在差异。在英德和

安福根据树高育种值入选的家系，大部分都能在 3
个地点保持高于群体平均值的优势；以胸径和材积

育种值开展各地点优良家系选择出的入选家系大部

分只在入选试点表现良好，说明胸径和材积生长受

到环境因子的影响更大，即基因型与环境存在较强

的互作效应。独山和英德材积育种值最高的家系

 

表 7    各地点材积育种值排在前 5名的家系

Tab. 7    Top 5 families in terms of volume breeding values in various regions

贵州独山 江西安福 广东英德

家系 H/m DBH/cm VOL/dm3 家系 H/m DBH/cm VOL/dm3 家系 H/m DBH/cm VOL/dm3

P034 0.171 4 0.252 5 1.011 8 W14 0.246 8 0.397 3 4.207 8 W05 0.127 6 0.381 9 3.796 1

W14 0.302 8 0.264 7 0.967 6 W11 0.172 7 0.386 4 4.147 0 W07 0.250 2 0.262 7 3.538 6

P023 0.271 3 0.245 8 0.631 8 11 0.018 3 0.453 6 2.892 2 287 0.156 2 0.225 6 3.067 9

W28 0.221 4 0.226 1 0.594 5 288 0.161 6 0.252 9 2.718 8 W11 0.063 8 0.351 0 2.719 4

P043 0.108 6 0.264 9 0.478 8 W08 0.116 4 0.276 3 2.426 0 W14 0.081 7 0.313 3 2.456 4
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图 1    3个试验点各入选优良家系的育种值

Fig. 1    Breeding values of each superior family selected from three test sites
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P034和 W05，在其他 2个试验点中均未能进入前

5名。除 W14和 W11外，其他选出的优良家系在 3
个试验点均无重叠。W14在安福试验点排名第 1，
但在独山和英德试点分别降至第 2和第 5，进一步

表明基因型与环境之间存在显著的交互作用。

以配合选择方式进行优良单株选择，入选个体

以个体在本试验所有材料中的编号形式呈现。以单

株材积的育种值为主要指标，在各地点分别选择 5
个优良家系，各优良家系限制入选单株数为 2株，每
地点各选出 10个优良单株（表 8）。同时，为了丰富

遗传多样性，入选个体还包括家系排名靠前、个体育

种值较高的单株，除优良家系外，其余排名靠前的家

系限制入选单株数为 1株。优良单株入选率为 1%，
入选株数为 20株。独山、安福和英德 3个地点入选

单株的材积平均遗传增益依次为 1.695 6、7.133 8
和 5.953 3 dm3，胸径平均遗传增益为 0.485 5、0.622 8
和 0.595 3 cm，树高平均遗传增益为 0.453 1、0.250 9
和 0.166 4 m。

利用 ASReml估算各地点各性状的单株遗传力、

家系遗传力。结果（表 9）显示，3个生长性状均受到

一定程度的遗传控制。在 3个地点中，各地点的材

积单株遗传力和家系遗传力变异范围分别为 0.120 ~
0.181和 0.402 ~ 0.556，树高的单株遗传力和家系遗

传力变异范围分别为 0.079 ~ 0.237和 0.383 ~ 0.544。
其中，安福试验点的材积遗传力最高，单株遗传力和

家系遗传力分别为 0.181 ± 0.064和 0.556 ± 0.095；
英德试验点的树高遗传力最低，单株遗传力和家系

遗传力分别为 0.079 ± 0.042和 0.383 ± 0.132。不同

试验点遗传力的差异，说明生长性状在不同环境条

件下的表现存在差异。 

3   讨　　论

在林木遗传改良中，试验林的遗传测定与评估

是关键环节，直接影响育种材料与繁殖材料的筛选

效果。开展准确的遗传评估，对于后续育种研究及

优树的推广应用具有重要意义。ASReml软件基于

BLUP方法，结合谱系信息，能够有效提升育种值预

测的准确性。火炬松为我国重要的用材树种，具有

生长快、适应性强等优良特性，在遗传改良中具有广

泛的应用前景。目前广东省已选育出了一批优良火

炬松家系，其主要的栽植区域为粤北，虽然获得了较

高的遗传增益，但存在一定的地域局限性。本研究

 

表 8    3个试验点入选个体的各生长性状育种值

Tab. 8    Breeding values of various growth traits of individuals selected from 3 test sites

试验点 个体 家系 H/m DBH/cm VOL/dm3

贵州独山

8 017 P034 0.672 0 0.695 6 3.900 0

8 352 W14 0.568 2 0.645 1 2.532 0

8 067 P034 0.451 1 0.534 1 2.366 7

8 510 P023 0.530 0 0.668 9 2.293 2

9 621 W14 0.525 3 0.562 8 1.848 5

8 665 W08 0.602 5 0.485 7 1.800 1

9 665 29 0.494 6 0.563 0 1.648 2

8 716 P090 0.580 2 0.392 9 1.600 0

8 139 W11 0.417 5 0.454 6 1.590 9

9 200 P012 0.311 2 0.475 3 1.458 4

8 288 S8 0.260 8 0.527 7 1.437 2

9 948 P023 0.585 7 0.520 6 1.429 1

8 910 P043 0.389 6 0.517 3 1.362 5

8 020 243 0.342 2 0.437 5 1.339 2

8 182 W28 0.440 4 0.428 3 1.337 0

8 149 P043 0.404 9 0.456 0 1.277 6

9 672 W28 0.518 6 0.415 0 1.204 7

8 011 11 0.357 7 0.336 3 1.183 3

8 748 288 0.331 7 0.186 2 1.154 9

9 040 259 0.278 1 0.407 1 1.149 1
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表 8(续)

Tab.8 (continued)

试验点 个体 家系 H/m DBH/cm VOL/dm3

江西安福

2 765 W11 0.470 9 0.745 5 10.813 8

2 521 W14 0.456 3 0.716 1 9.699 2

2 495 W11 0.235 9 0.906 9 9.179 9

2 477 W08 0.068 6 0.959 4 8.868 7

2 574 11 0.271 7 0.776 8 8.840 2

2 772 W14 0.480 5 0.631 1 8.359 1

2 481 W07 0.283 6 0.566 5 7.706 8

3 349 250 0.292 7 0.477 5 7.471 3

2 877 W05 0.249 4 0.609 1 7.250 8

3 688 P023 0.334 1 0.349 6 6.780 0

2 496 11 0.031 9 0.875 8 6.410 7

2 563 288 0.231 0 0.506 0 6.029 8

3 633 17 0.278 1 0.473 5 5.890 4

3 786 S8 0.095 6 0.576 9 5.851 1

2 458 252 0.251 9 0.533 3 5.796 8

3 931 202 0.354 1 0.471 9 5.640 3

2 453 259 0.123 9 0.668 3 5.589 3

3 007 W08 0.211 7 0.503 1 5.527 2

2 483 251 0.032 1 0.604 4 5.501 5

3 603 288 0.264 0 0.505 0 5.468 7

广东英德

4 840 Q13 0.055 4 0.883 7 7.733 3

4 607 W07 0.307 2 0.703 1 7.650 2

5 108 W05 0.186 1 0.724 0 7.289 5

4 196 287 0.228 3 0.650 0 7.200 3

5 578 W05 0.226 8 0.691 5 7.159 9

4 410 287 0.228 3 0.598 4 6.921 7

5 376 W11 0.193 0 0.642 0 6.456 1

5 420 P064 0.229 8 0.469 0 6.396 4

5 066 W07 0.374 6 0.428 5 6.129 9

4 448 W11 0.070 0 0.789 5 5.999 1

5 155 W14 0.130 7 0.669 7 5.853 2

5 353 259 0.205 8 0.504 0 5.440 4

4 091 W08 0.130 2 0.638 2 5.293 4

5 205 W14 0.118 1 0.610 4 5.085 9

5 645 W28 0.184 5 0.452 3 5.004 3

5 611 289 0.088 6 0.343 8 4.988 9

5 592 24 0.130 0 0.414 5 4.962 8

4 809 WU32 0.026 7 0.790 5 4.639 2

4 349 S8 0.096 3 0.489 8 4.431 5

4 543 P054 0.116 6 0.412 3 4.429 4
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基于树高、胸径和单株材积 3个生长性状，通过

ASReml软件估算育种值，评价家系在贵州独山、江

西安福和广东英德不同试验点的生长情况，有利于

进一步向周边省份推广广东选育出的优良家系，符

合《国家重点林木良种基地管理办法》[23]中对林木良

种基地建设的要求。

不同地点的环境差异对林木生长具有重要影

响[24]。多地点方差分析显示，家系与地点间存在显

著互作效应，说明树木生长受基因型与立地条件共

同影响，参试家系在不同试验点表现存在差异。本

研究中，英德试点的材积平均值（39.02 dm3）为独山

试点的材积平均值（4.28 dm3）的 9倍。英德试点和

安福试点的气温较温和，属于典型的亚热带气候。

火炬松虽然在寒冷地区生长良好，但更偏好夏天长

而温暖，冬天长度适中的地区[25]。相比之下，独山试

点海拔在 1 000 m以上，地处贵州高原，地形较其他

试点陡峭，可能对火炬松生长造成一定影响。此外，

参试家系性状在各试验点的变异系数差异明显。贵

州独山试验点的生长量明显低于其他 2个试验点，

且各性状的变异系数为 3个试验点中最高。这与该

地所处的地理位置以及特殊的立地条件密切相关。

参试的大部分家系来源于海拔较低的中部丘陵地带，

而独山试验点位于海拔较高的贵州山区，坡度较大，

与种子来源地环境差异较大，导致参试材料间产生

较大的分化。但这也有利于进行广泛适用性家系的

选择 [26]，如 P034、W14等家系的生长性状在独山试

验点的排名中均排在前列，表明其在与种子产地环

境差异较大的区域中仍能保持稳定的性状表现。单

地点方差分析结果进一步表明，各性状在家系间均

表现显著差异，与李赛楠等[27]和 Cumbie等[28]得出的

火炬松家系间含有丰富的遗传变异的结论一致。因

此，在进行优良家系选择时，基于试验点环境的异质

性，应先在各试验点内进行单点初选，再进行 3个试

验点间的联合选择，不同的造林区，应选择各自的优

良家系。

依据本课题组前期经验[21]，结合本研究中参试

材料群体大小，将家系入选率确定为 10%，单株入选

率确定为 1%。以材积育种值为依据，各地点筛选出

5个家系作为优良家系， 独山、安福和英德 3个地点

以各自测定林均值为基准估算的材积平均遗传增益分

别为 0.736 9、3.278 4和 3.115 7 dm3，分别达 17.17%、
11.10% 和 7.97%，与对照 CK相比，预期遗传增益分

别达 56.41%、33.65% 和 18.86%，现实遗传增益分别

达 140.31%、60.53%、36.13%，说明筛选出的优良家

系具有良好的材积增益。独山试验点选出的家系来

源于江西武功山和湖北彭场，安福试验点和英德试

验点选出的家系来源于江西武功山和安徽马鞍山。

综合分析表明，来自江西武功山的家系优系比例较

大。此前已有研究证实，江西武功山的火炬松后代

在英德试点有明显优势[1]，这可能与江西武功山纬度

处于中间位置，与贵州独山试点纬度位置接近，且水

热条件与英德试点相近有关。入选的优良家系可通

过重复采种进行推广。W14在 3个试验点的材积性

状中均表现优异，与对照 CK相比，W14在 3个地点

的预期遗传增益达 35.84%，现实遗传增益达 54.38%，
表现出较强的环境适应性与稳定性，可作为广谱适

生家系，优先考虑在各地推广应用。W11在安福和

英德 2个试验点具备良好的生长表现，在贵州试验

点中虽未入选优良家系，但在该试验点材积育种值

排名第 10，位于前 20%，生长表现处于上游，结合其

 

表 9    各试验点入选家系生长性状的遗传参数估算

Tab. 9    Estimation of genetic parameters for growth traits of selected families from each test site

试验点 性状
方差分量 遗传力

遗传增益

家系 区组 × 家系 剩余 单株遗传力 家系遗传力

贵州独山

H 0.042 5 (0.016 2) 0.115 2 (0.023 0) 0.558 8 (0.025 0) 0.237 (0.087) 0.528 (0.100) 0.215 1 m

DBH 0.080 0 (0.043 9) 0.348 1 (0.083 7) 2.249 9 (0.100 9) 0.119 (0.065) 0.365 (0.132) 0.250 8 cm

VOL 0.422 2 (0.213 4) 1.484 5 (0.372 4) 10.430 8 (0.465 3) 0.137 (0.068) 0.402 (0.127) 0.736 9 dm3

江西安福

H 0.030 8 (0.011 5) 0.076 4 (0.016 0) 0.581 3 (0.021 5) 0.179 (0.065) 0.544 (0.097) 0.143 2 m

DBH 0.121 6 (0.049 7) 0.185 1 (0.078 3) 3.617 7 (0.133 0) 0.124 (0.050) 0.497 (0.107) 0.353 3 cm

VOL 7.329 4 (2.677 3) 15.704 0 (3.649 8) 138.513 1 (5.123 8) 0.181 (0.064) 0.556 (0.095) 3.278 4 dm3

广东英德

H 0.015 8 (0.008 5) 0.043 0 (0.016 4) 0.747 9 (0.027 3) 0.079 (0.042) 0.383 (0.132) 0.135 9 m

DBH 0.111 2 (0.041 5) 3.565 0 (0.117 7) 0.121 (0.044) 0.537 (0.094) 0.306 9 cm

VOL 6.489 2 (2.523 6) 3.149 2 (3.893 4) 205.984 1 (7.532 9) 0.120 (0.046) 0.522 (0.102) 3.115 7 dm3

注：括号中内容代表标准误。
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在 3个试验点的综合表现，可以作为适用于多地点

推广应用家系的后备选择。本研究中，贵州独山入

选家系材积的遗传增益最大，贵州地区目前并未对

火炬松进行系统选育，而对马尾松研究已久并取得

一定成果。根据《马尾松速生丰产林》（LY/T 1496—
2009）行业标准，当立地指数为 14时，贵州地区 5年
生的马尾松人工林需要达到树高 2.19 m、胸径 1.7 cm
的标准，而贵州入选的火炬松家系，胸径比马尾松胸

径生长量高 210%，树高生长量高 91.32%，说明在贵

州地区发展火炬松具有一定的优势。本研究开展的

多地点测定结果表明，广东省选育的优良火炬松家

系在周边省份的生长表现与适应性均表现优异，具

备推广应用的潜力。

根据个体材积育种值的大小开展配合选择，对

优良家系内优良单株的入选率进行控制，按 1% 的

入选率，筛选排在前 20名的个体。独山、安福和英

德 3个地点的入选个体，材积平均遗传增益分别为

1.695 6、7.133 8和 5.953 3 dm3，分别较各地点均值

提高了 39.50%、24.15% 和 15.22%，显著高于各地点

入选家系的遗传增益。入选的优良个体可以用于建

立第 3代育种群体，或者作为核心育种群体的补充，

也可在生产上进行推广应用。

遗传力的估算对于了解林木育种群体的遗传结

构具有重要意义[29]。本研究中，独山和安福 2个试

验点胸径的遗传力较树高遗传力小，与赵奋成[30]等

对湿地松和杨章旗[31]对马尾松的研究结果一致，与

翟思万[32]等华山松（Pinus armandii）胸径较树高的单

株和家系遗传力大的结果相反。但英德试点中树高

单株和家系遗传力均较胸径与材积的单株和家系遗

传力小，原因可能在于其地理位置靠南，升温早但春

季时间短，因此抽梢时生长最快但持续时间短。与

此同时，英德积温高、生长季比其他试点长，因此胸

径可持续增长，相比其他地点具有更大的优势，遗传

力也相对较高。

本研究通过多地点遗传测定系统地评估了 50
个火炬松家系的生长表现与遗传潜力，为不同区域

火炬松优良家系和个体的选育与推广提供了科学依

据。研究结果有利于提高火炬松的育种效率，为合

理制定区域化育种策略提供了坚实的理论依据。然

而，本研究样本尚处于早期生长阶段，观测时间相对

较短，尚未覆盖完整轮伐期，可能受早期环境影响较

大，后续仍需对生长动态进行持续监测，评估性状稳

定性。未来研究应进一步加强表型数据与分子数据

的整合，推动火炬松育种由传统遗传评估向分子精

准选育转型，加快优质种质资源的高效利用，助力构

建高产、高抗的火炬松育种体系。 

4   结　　论

本研究围绕火炬松的遗传改良与良种推广应用

问题，基于半同胞子代多地点遗传测定试验，综合采

用方差分析、育种值估算等方法，系统评估了 50个
火炬松家系在贵州独山、江西安福和广东英德 3个
试验点的生长表现与遗传潜力，研究得到以下主要

结论。

（1）火炬松 5年生半同胞子代测定林的生长性

状在家系间和不同地点间均存在丰富的遗传变异，

具有很大的再选择空间。

（2）通过育种值估算，以 5年生材积为依据，从

贵州独山、江西安福和广东英德 3个地点各筛选出

5个当地适生的优良家系，优良单株各 20株。W14
家系为 3个地点均适生的优良家系，可进一步在试

验地及周边省份推广应用。W11 在安福和英德 2个
试验点具备良好的生长表现，在贵州虽未入选，但其

表现亦处于上游，可以作为适用于多地点推广应用

家系的后备选择。

研究结果为火炬松区域性良种的选育与推广提

供了科学依据，也为未来高世代育种材料的选择奠

定了基础。优良家系的后续利用，建议结合其在不

同试验点的表现，在 1.5代种子园中单系采种，定向

供应到其表现优良的地区造林，以进一步提升火炬

松良种化、区域化推广和遗传改良的效率。
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