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摘要：为研究杉木 Cunninghamia lanceolata 杂交组合内子代生长性状分离的分子机制，以杉木杂种和亲本为研究

对象，从基因表达水平揭示超亲杂种优于低亲杂种的形成分子机制，采用 Illumina Hiseq 4000 高通量测序技术对

不同生长势的杉木杂种（龙 15×1339）的超高亲子代（HF1）和超低亲子代（LF2）及其亲本（龙 15 和 1339）进

行无参转录组测序和差异比较。结果表明，所有样本经转录组测序共产生 Clean reads 5.8E+08 条，总拼接长度

为 49 803 726nt，将 Clean reads 在 6 个数据库（Nr，Swiss-prot，KOG，KEGG，Pfam，GO）进行 BLASTX 分析，

比对结果产生 80 171 个基因；杉木同一组合内的 HF1 比 LF2 的生产力高，是因为 HF1 在不同的 GO 和 KEGG terms

内和 terms 间两个层面上的差异表达基因的分布处于不均匀、不平衡状态；HF1 的 GO terms 和 KEEG terms 的差

异基因的分布不均匀、不平衡；LF2 GO terms 和 KEEG terms 的差异基因的分布趋于均匀、平衡状态。利用分子

生物学技术对育种群体展开遗传多样性研究，选择表达基因互补的亲本进行杂交组配，这样可以降低杂种间生长

性状的分离，以达到收获期大体一致的目的，是一条可行的技术路线。 
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Abstract: Using the latest second-generation Cunninghamia lanceolate hybrids (Long 15×1339), HF1(3 super-parent hybrids), LF2( 3 low-parent 

hybrids) and parents (P1 and P2),all sample groups were compared by transcriptome sequencing. The result demonstrated that in a total of 12 samples, 

5.8E+08 Clean reads were generated by transcriptome sequencing, and the total length was 49 803 726nt. BLASTX analysis was performed on Clean 

reads in six databases (Nr, Swiss-prot, KOG, KEGG, Pfam, GO), through sequence alignment which resulted in 80 171 unigenes. Analysis indicated 

that the productivity of C.lanceolata hyhybrids associated to the following factors, growth of progenies in cross combination ssegregated, growth of 

HF1 faster than that of LF2, which was due to the uneven and unbalanced distribution of expression unigeneattwo-level: among GO and KEGG terms 

and within GO and KEGG terms. The differential genes of GO and KEEG terms in high parental generation were not evenly distributed and balanced; 

The distribution of the difference genes of GO terms and KEEG terms in the low parental generation tends to be uniform and balanced. 
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杂交育种是杉木 Cunninghamia lanceolata 遗传改良的主要途径[1]。在杉木杂交育种研究中，生长性状的杂种

优势现象已有报道[2]，但对杂种的生长、材质等性状分离的分子机理研究的较少。杉木是我国重要的工业用材

树种，按照短周期工业用材的要求，除了速生优质外，另外就是要收获期一致。杉木遗传改良进入了第三代，

杉木育种群体是多世代与高强度选择的产物，杂合体居多。福建省已观察到杉木高世代种子园的后代生长明显

分离，这明显不利于杉木工业用材林的收获。杉木无性系和亲本性状互补的亲本双系杂交种子园有着独有的优

势，但是无性系对立地条件要求较高，且存在“C”效应（即年龄效应和位置效应）。杉木双系种子园有独有的

优势，但是这必须建立在优良杂交组合的子代分离研究的基础上。通过选择性状互补的优良亲本进行控制杂交，

再经苗期评价，可以选育出生长节律大致相同的杂交新品种。 

近年来，我国对一年生杂种实生苗分离状况的研究报道多在李[3]Prunus salicina，柚[4]Citrus maxima，

枣[5]Ziziphus jujuba，苹果[6-7]Malus pumila 和梨[8-9]Pyrus spp. 等园艺植物上，研究多在 1 ~ 3 年生以上的生长势或

亲本与童期的关系方面，结果发现，一年生植物枝干、叶片、针刺等性状可作为早期鉴定、早期选择的主要指

标。在用材林研究上，邱有德等[10]发现巨桉 Eucalyptus grandis 控制优质大径材的 EgLBD 基因及其作用机制，

但杉木杂交组合的子代分离对收获期的影响尚未引起同行的注意。不少学者在杉木研究中借助 RNA-seq 技术

来研究杉木纤维性状发育的形成机制和木材形成层活动的机理[11-13]。 

目前，尚未发现有人采用转录组技术研究杉木优良杂交组合内生长性状分离的分子机理。本研究在齐明

等[14-15]对杉木杂交子代试验林生长量前期试验调查的基础上，利用无参转录组测序技术，在基因差异研究的基

础上，以基因差异表达分析为切入点，以杉木一个优良组合的超亲、低亲两组杂交子代及其亲本为研究材料，

展开杂种子代和亲本两两间的比较分析，来探讨杉木杂种生长性状分离的分子机理，揭示杉木优良杂交组合高

生产力的原因。 

1  材料与方法 

1.1  研究材料 

研究材料取自浙江省遂昌县湖山乡大桥村的杉木杂交子代试验林，1996 年重复制种，1997 年育苗，1998

年春营造试验林，试验设计为完全随机区组，19 个处理，8 次重复，纵向单行 5 株小区，每个家系 40 株参加试

验，造林株行距为 2 m×2 m。2005 年 11 月进行生长量调查[14-15]。2017 年 6 月完成叶片取样，叶样来自样树顶

部当年生嫩枝和针叶，在研究其遗传变异的基础上，选取表现最优的一个杂交组合（龙 15×1339）中的超高亲

子代（生长超过最优亲本的子代，HF1）和超低亲子代（生长低于中亲的子代，LF2），和同龄双亲（龙 15 和

1339）。3 个生物学重复，共 12 个样本，参与测序分析。 

1.2  研究方法 

1.2.1  遗传变异及生长性状的分离研究  本试验分析了研究材料的遗传变异、生长等性状的分离情况、以及优

良组合龙 15×1339 的生产力，并将其与测序结果联系起来，进行研究。 

1.2.2  cDNA 文库准备及 RNA-seq 测序  文库构建、无参转录组测序，以及随后的 unigene 功能注释、reads 富

集与分类和基因表达等内容的分析方法参见文献[16-20]。 

1.2.3  序列比对及差异表达基因与杂种生产力间的关系分析  通过 Illumina Hiseq 4000 测序获得的转录组测序

数据，需要经过生物信息学处理与分析[16-20]，方能获得有意义的结果。除了样本针叶的采集和研究方案的制定

外，所有测序和初步分析（包括 GO 富集与分类、KEGG 的富集等分析）委托杭州联川生物技术股份有限公司

完成。在此基础上，对注释的基因，GO 和 KEGG terms 富集结果，考查 terms 间和 terms 内基因的平衡状态，

并追踪几个显著 KEGG terms 内，四个比较组间基因上调或下调规律，以揭示杂种生产力的高产和低产的原因。 



3 期                       王海蓉，等：杉木杂交组合内生长性状分离的机制探讨                    3 

 

unigene 的表达量 FPKM（Fragments per kb per Million fragments），计算公式： 

FPKM = 106C/[(NL)/103] 

式中，FPKM 是某个基因（A）的表达量，C 是唯一比对到基因 A 的片段数，N 是唯一比对到所有 unigene 的总

片段数，L 为 unigene A 的碱基数。 

样本比较组的 GO-term 或 KEGG-term 间基因处于平衡或不平衡的状态指数 k = sum（第 i 个下调 term 的基

因数/第 i 个上调 term 的基因数）/n，上式中 i 取 1 ~ n，标准差按常规公式计算。当 k 等于或接近于 1 时，样本

组间的差异表达基因处于平衡状态，反之则处于不平衡状态。 

2  结果与分析 

2.1  研究材料的生长变异性和生长分离情况 

对 9 年生时试验林生长性状的遗传变异进行调查分析[14-15]，结果见表 1。 

表 1  研究群体和优良杂交组合（龙 15×1339）9 年生的生长性状大小和分离信息[14-15] 
Table 1  Growth traits and segregation of C. lanceolata in a 9-year cross hybrid stand and cross combination 15× 1339 in Suichang 

项目 材积/dm3 树高/m 胸径/cm 

杂交组合 龙 15×1339 平均值 
变异范围（绝对值） 
表型 PCV/% 

19.69    
0～44.86 
58.38 

5.75  
0～7.0 
36.76 

8.35 
0～12.00 
38.93 

试验林 群体平均值 
变异范围（绝对值） 
表型 PCV/% 

17.54 
0～68.11 
62.69 

5.23 
0～9.1 
20.20 

8.03 
0～13.30 
24.43 

注：PCV 表示变异系数。 
 

由表 1 可知，优良杂交组合的平均生长性状水平比群体的平均水平要高；优良杂交组合的生长性状的变异

幅度略小于全林试验结果，这与参试子代样本数的多少有关（组合样本数/全林子代样本数=36/602）；除材积的

表型变异性，群体水平略高于杂交组合外，在树高、胸径上均为优良组合龙 15×1339 超过群体平均变异水平，

说明本试验中的优良组合龙 15×1339 中子代的分离变异还是较大的。 

另外，HF1 的平均胸径是 LF2 胸径的 134.81% ~ 138.32%；HF1 平均树高是 LF2 的 134.60% ~ 150%。采样

的子代植株、亲本龙 15 和 1339 生长发育均正常。 

2.2  测序数据质量和基因表达概况 

杉木 4 个处理 12 个样品，测序测得的原始序列（Raw reads）介于（4.3E+07）~（5.2E+07）nt；12 个样本的

Clean reads 分别介于（4.3E+07）~（5.2E+07）nt。Clean reads 有效数据占原始 Raw reads 的比例在 98%以上。二

代测序中，每测一个碱基会给出一个相应的质量值，这个质量值是衡量测序准确度的。Q20 代表错误率为 1%；

Q30 代表错误率为 0.1%。测序中的 Q20 与 Q30 则表示质量值≥20 或 30 的碱基所占百分比。12 个样本的 Phred

数值大于 Q20 和 Q30 的碱基占总体碱基的百分比，Q20 和 Q30 的百分比分别介于 98.20% ~ 98.84%和 95.07% ~ 

96.4%。原始测序序列中，碱基 G 和碱基 C 的数量总和占总碱基数的百分比（GC%）介于 44.20% ~ 45.08%之间。 

综合以上几个测序质量评价指标，说明 12 份样品的测序质量较高，能保证后续研究和满足后续数据分析的

要求。 

2.3  测序数据的拼接和基因注释结果 

测序数据的拼接结果是，平均 GC%达 40.78%；当读长数达 50%时，该读长的长度为 1 214nt。综合其它项

的结果，可以得出测序数据的组装拼接的结果很成功。 

对 Clean reads 在六个数据库进行 BLASTX 分析，将获得的基因分别在 Swiss-prot，Nr，Pfam，KEGG，KOG

和 GO 中注释，结果杉木亲代和子代共注释有 80 171 个基因。 

杉木为无参测序，测得的数据通常采用 blastX 序列比对，各数据库所注释总的基因比率大于 100%，这表

明有的基因同时在不同的数据库得到了重复注释。 
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测序数据质量、基因表达测序、数据的拼接和基因注释结果更详细的情况参见文献[15]。 

2.4  差异表达基因的 GO 富集与分类分析和杂种子代的生产力 

本研究选择 4 个样本组，HF1 VS P1（HF1 与龙 15 相比），HF1 VS P2（HF1 与 1339 相比），LF2 VS P1

（LF2 与龙 15 相比），LF2 VS P2（LF2 与 1339 相比），对所有的 DEGs（differentially expressed genes）进行

GO 功能富集分析，从中挑选出基因表达量显著的 GO terms 进行 GO 分类分析作图。GO 功能分类体系中有参

与生物过程（BP）、细胞组分（CC）以及分子功能（MF）3 个大类，43 或 45 个小类别。HF1 VS P1 中，GO

的功能富集，前 10 名的结果是：胁迫反应（k=3）>糖结合（k=9/0）>赤霉素介导的信号通路（k=2）>受体活性

（k=20）>防御性反应（k=2）>脱落酸活性（k=5）>蛋白丝氨酸/苏氨酸磷酸酶活性（k=9/0）>转录调控区域 DNA

结合（k=9/0）>节律过程（k=1）>过氧化物酶活性（k=0.33）。这 10 个 GO terms 内，表达基因不均衡。 

 
注：以上 GO terms 依次是 1－槲皮素 3-0-邻葡萄糖活性；2－UDP 磺基喹诺糖合酶活性；3－超越调控制区 DNA 结合；4－特异系列 DNA 结合；5－阳

离子结合；6－特异底物跨膜转运体活性；7－亚铁血红素结合；8－转移酶活性；9－脂氧合酶活性；10－同向转运活性；11－糖结合；12－铁离子结

合；13－受体活性；14－丝氨酸蛋白磷酸酶活性；15－蛋白激酶活性；16－过氧化物酶活性；17－蔗糖-α-葡萄糖苷活性；18－几丁质酶活性；

19－序列特异性 DNA 结合转录因子活性；20－质膜部分；21－不可或缺的膜；22－细胞壁；23－对其它有机体的响应；24－识别标注；25－节律过

程；26－负调节催化活性；27－过氧化氢酶催化过程；28－对过氧化氢酶的响应；29－氧的生物合成；30－蛋白质泛素化；31－对远红外光的响应；

32－种子萌发负调控；33－类黄酮生物合成过程；34－蓝光信号传导途径；35－赤霉酸介导的信号途径；36－对脱落酸刺激的响应；37－对生长素

刺激的响应；38－对乙烯刺激的响应；39－对高强度光线的响应；40－对病毒的响应；41－防御响应；42－对胁迫的响应；43－几丁质分解过程。 

图 1  HF1 VS P1 差异表达基因的 GO 分类 

Figure1  GO classification of differentially expressed genes in HF1 VS P1 

 

比较组 LF2 VS P1 的 GO 的功能富集结果，前 10 名排列顺序为：细胞壁组织（k=0.127 7） >细胞外区域

（k=0.145 2） >不可或缺的膜（k=1.213 7）>受体活性（k=2.387 1）>蛋白激酶活性（k=2）>纤维素分解过程
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（k=0.142 9）>纤维素酶活性（k=0.142 9）>碳水化合物代谢过程（k=0.347 8）>转移酶活性、转移酰基以外的

氨基酰基（k=0.428 6）>纤维素生物合成的过（k=0.2）。 

图 2 是 LF2 VS P1 的 GO 富集与分类分析结果，与图 1 一样，仍以龙 15（P1）为参照物，LF2 VS P1 中不

同的 GO terms 中参与新陈代谢的基因数目不同；针对大多数 GO terms，基因下调和上调有着相似的态势。同时

在所有的 GO terms 上存在显著的上调基因，LF2 VS P1 中 GO terms 上基因分布趋于均匀、平衡。 

 

注：以上 GO terms 依次是 1－阿罗酸脱水酶活性；2－营养库活性；3－天门冬氨酰酯酶活性；4－阳离子结合；5－葡聚糖吲哚-1,3-β-D-葡糖苷酶活性；6－

果胶酯酶活性；7－亚铁血红素结合；8－甘露聚糖吲哚-1,4-β-苷露糖苷酶活性；9－木葡聚糖转移酶活性；10－纤维素合成酶活性；11－转移酶活

性；12－氧化还原酶活性；13－脂氧合酶活性；14－电子载体活性；15－纤维素酶活性；16－铁离子结合；17－受体活性；18－蛋白质激酶活性；

19－预苯酸脱氢酶活性；20－水解酶活性；21－单氧酶活性；22－甘氨酸羟基甲基转移酶活性；23－羧酸酯酶活性；24－不可或缺的膜；25－细胞

壁；26－非细胞质基的额外蛋白质；27－细胞外区域；28－高尔基膜；29－对胰激肽的响应；30－过氧化氢分解过程；31－细胞壁的改变；32－

对高渗透盐度的响应；33－纤维素分解代谢过程；34－纤维素生物合成过程；35－对低影响蓝光的响应；36－蜡的生物合成过程；37－次生壁的

生物起源；38－木质素的生物合程过程；39－对光刺激的响应；40－苯基丙氨酸生物合成过程；41－细胞壁组织；42－一碳代谢过程；43－酪氨酸

生物合成过程；44－甘氨酸代谢过程；45－碳水化合物代谢过程。 

图 2  LF2 VS P1 差异表达基因的 GO 分类 

Figure2  GO classification of differentially expressed genes in LF2 VS P1 

比较图 1 与图 2 发现，HF1 VS P1 和 LF2 VS P1 的分析结果不一致，其一表现在 GO terms 层面，富集分析

前 10 名的 GO terms 中，仅有活体受性一个 GO term 相同，其它 terms 均不相同；其二表现在 GO terms 内上调

基因和下调基因数目的不均衡性上，HF1 VS P1 的不平衡结果，比 LF2 VS P1 比较组的结果更甚。在 HF1 VS P1
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中，差异表达基因在不同 GO terms 上分布处于不均匀、不平衡，而 LF2 VS P1 中，整个系统间差异表达的基因

数相差不大，平衡系数接近于 1.0。由此得出，HF1 生长优于 LF2 正是 HF1 的基因系统处于非均匀、非平衡状

态；而 LF2 生长慢则是由于 LF2 的基因系统趋向于均匀、平衡状态。这是杉木杂种生长分离的内在遗传基础。 

本研究还研究了 HF1 VS P2 和 LF2 VS P2 比较组 GO 的富集与分类研究结果。HF1 VS P2 和 LF2 VS P2 的

分析结果与 HF1 VS P1 和 LF2 VS P1 基本一致，尽管参照对象变了，但 HF1 和 LF2 其系统内差异表达的基因数

目所处的状态并没有改变。HF1 和 LF2 基因所处的状态、平衡参数的统计分析结果列于表 2。 

表 2  杉木转录组组内差异基因表达平衡与否的状态分析 
Table 2  Differentially expressed genes in different group 

比较组 
差异基因经 GO 富集后的基因表达的情况 

显著 GO terms 间平衡参数 k 值 
差异基因经 KEGG 富集后的表达情况 
255 个 KEGG terms 间平衡参数 k 值 

HF1 VS P1 6.450 8±4.179 5 1.208 2±1.270 5 

LF2 VS P1 0.832 6±1.636 6 1.011 9±1.401 1 

HF1 VS P2 3.764 1±3.563 4 1.244 4±1.146 6 

LF2 VS P2 2.422 8±4.460 8 0.930 5±1.369 3 

 

从表 2 中可以发现，HF1 的差异表达基因的分布处于不均匀、不平衡状态，LF2 的差异表达基因的分布趋于

均匀、平衡状态。就 KEGG terms 的富集结果，我们使用了更多的 KEGG terms（上调/下调基因）资料，从系统

的角度，探讨了全部资料的 KEGG terms 的富集结果与杂种生长性状分离间的关系，计算其平衡系数，结果也

列于表 2。由表 2 可知，255 个 KEGG terms 中，相对优良亲本，HF1 的平衡系数 k>1.2；而 LF2 的平衡系数 k

十分接近于 1.0。 

2.5  差异表达基因的 Pathway 显著性富集分析与子代的生长优势 

通过 KEGG 数据库中的 Pathway 富集分析，确定 DEGs 参与的主要生化代谢途径和信号转导途径等，结果

显示，子代/亲代 4 个比较组中，差异表达的基因分布在 74 ~ 130 条 Pathway 中。表 3 为处理比较组 HF1 VS P1，

HF1 VS P2，LF2 VS P1 和 LF2 VS P2 富集结果中最显著的前 10 条 Pathway。由表 3 可见，HF1 VS P1 和 HF1 VS P2

富集结果接近；LF2 VS P1 和 LF2 VS P2 的富集结果接近。但在相同的参照物下，HF1 与 LF2 的 KEGG 富集结

果差异很大：LF2 VS P1 与 HF1 VS P1 仅有两个 KEGG terms（苯丙氨酸代谢和亚油酸的新陈代谢）相同，其它

八个 KEGG terms 不相同；同时相同的 KEGG term 内，上调基因数与下调基因数不同。LF2 VS P2 与 HF1 VS P2

间的比较结果：也有两个 KEGG terms（苯丙素的生物合成和苯丙氨酸代谢）相同，其它八个 KEGG terms 不相

同，同时在相同的 KEGG terms 内，上调基因数与下调基因数相同或不同。 

表 3  4 个比较组的 KEGG 富集结果中前 10 个代谢途径（表中 p<0.01） 
Table 3  KEGG enrichment and top 10 metabolic pathways of four group samples of parents and cross seedlings 

LF2 VS P1 k 值 HF1 VS P1 k 值 LF2 VS P2 k 值  HF1 VS P2 k 值 

淀粉和蔗糖的代谢 77/163 昼夜节律-植物 46/33 甲烷代谢 21/74 类黄酮生物合成 63/55 

苯丙素的生物合成 74/137 抗原处理及存在 36/47 淀粉和蔗糖的代谢 74/166 昼夜节律-植物 46/33 

甲烷代谢 25/70 剪接体 29/37 甘氨酸、丝氨酸和苏氨
酸代谢 

40/31 苯丙素的生物合成 82/129

甘氨酸、丝氨酸和苏氨酸代谢 28/43 MAPK 信号通路 57/51 苯丙素的生物合成 84/127 苯丙氨酸代谢 67/81 

氰氨基酸代谢 24/54 类黄酮生物合成 66/52 类胡萝卜素生物合成 18/25 二萜生物合成 8/13 

苯丙氨酸代谢 6/16 亚油酸的新陈代谢 4/0 利什曼病 13/7 黄酮和黄酮醇的生
物合成 

2/1 

类黄酮生物合成 13/5 苯丙氨酸代谢 2/4 一个由叶酸组成的碳池 5/5 细胞色素代谢 1/2 

亚油酸的新陈代谢 9/2 内吞作用 5/0 苯丙氨酸代谢 4/24 亚油酸的新陈代谢 2/1 

类胡萝卜素生物合成 9/0 亚麻酸代谢 4/0 氰氨基酸代谢 2/15 香叶醇降解 0/2 
戊糖和葡萄糖醛酸盐的相
互转化 

1/12 半乳糖代谢 3/0 氮代谢 8/9 亚麻酸代谢 2/2 

 

综合以上 Pathway 富集分析结果可以发现，HF1 和 LF2 比较组的遗传差异，表现在两个层面上：其一是

KEGG-term 间的不平衡；其二是 KEGG-term 内，上调/下调的基因不均衡。这与 GO 的富集分析结果基本一致，
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这正是 HF1 生长优于 LF2 的原因。但要揭示杉木杂交组合生长性状分离的内在机制，最好在 HF1 和 LF2 比较

组间，选择相同的富集显著的 terms，然后再比较 terms 内基因是上调表达，还是下调表达。 

按照这一思路，我们比较了 LF2 VS P1 与 HF1 VS P1，HF1 VS P2 与 LF2 VS P2 几个相同的 KEGG terms 基

因表达情况，列于表 4。 

表 4  相同 terms 下基因的差异表达情况 
Table 4  Differential expression of genes within same terms 

KEGG terms HF1 VS P1 LF2 VS P1  KEGG terms HF1 VS P1 LF2 VS P1 KEGG terms HF1 VS P1   LF2 VS P1
亚油酸代谢基因 基因表达 基因表达  苯丙氨酸代谢 基因表达 基因表达 苯丙氨酸代谢 基因表达 基因表达 

comp46528 c0 上调 下调  comp52987 c0 上调 上调 comp55452 c0 上调 上调

comp59067_c0 上调 下调  comp62983_c0 上调 上调 comp69809_c0 下调 基因沉默 

comp59067 c1 上调 下调  comp61444 c0 上调 基因沉默  
comp52479_c0 上调 下调  comp71354_c2 下调 下调    

KEGG terms HF1 VS P2 LF2 VS P2 KEGG terms HF1 VS P2 LF2 VS P2 KEGG terms HF1 VS P2 LF2 VS P2
苯丙素生物合成 基因表达 基因表达  苯丙素生物合成 基因表达 基因表达  苯丙素生物合成 基因表达 基因表达 

comp71734 c2 上调 上调  comp60891 c0 下调 基因沉默 comp71175 c0 下调 基因沉默

comp61444_c0 上调 上调  comp73490_c0 下调 基因沉默 comp62983_c0 上调 上调 

comp52987_c0 上调 上调  comp68751_c0 下调 下调 comp61921_c0 下调 基因沉默 

comp62494_c0 上调 基因沉默  comp27611_c0 下调 基因沉默 comp60891_c1 下调 基因沉默 

 

由表 4 可知，在 LF2 中，基因一般仍表现为下调表达或沉默，而在 HF1 中上调表达，只有亚油酸代谢中，

在 LF2 中下调表达，在 HF1 中上调表达，这是解释杂种生长分离的原因之一，但它属于 terms 间的差异。 

3  结论与讨论 

杉木杂种高生产力的原因是其内在基因系统中基因分布不均匀、不平衡的原因。杉木优良组合中子代生长

会出现分离：HF1 生长比 LF2 生长快，是由于 HF1 GO terms 和 KEGG terms 层面不平衡，以及 GO terms 和 KEGG 

terms 内的基因表达数量，以及其内上调/下调的基因分布处于不均匀、不平衡状态；LF2 GO terms 和 KEGG terms

的差异基因的数量，以及其内上调/下调的基因分布趋于均匀、平衡状态（图 1 和图 2）。杉木杂种生产力的高

低符合耗散结构理论：不平衡体系，能量大，信息多，生产力也最高。 

杉木杂种生长性状存在分离现象，对收获期不利。GO 和 KEGG 富集分析，揭示有大量的基因参与了生长

过程。标记辅助选择 MAS 研究工作量太大，成本高，技术复杂。利用分子生物学技术，对育种群体展开遗传多

样性研究，选择表达基因互补的亲本，进行杂交组配，形成杂合体子代，这样降低杂种生长性状的分离，以达

到收获期的大体一致，是一条可行的技术路线[21-22]。 
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