
第 ４６卷　 第 ６期
２０２２年 １１月

南京林业大学学报（自然科学版）

Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ （Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ Ｅｄｉｔｉｏｎ）
Ｖｏｌ．４６，Ｎｏ．６
Ｎｏｖ．，２０２２

ＤＯＩ：１０．１２３０２ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１０００－２００６．２０２２０９０３５

　 收稿日期 Ｒｅｃｅｉｖｅｄ：２０２２０９１８　 　 　 　 修回日期 Ａｃｃｅｐｔｅｄ：２０２２１０１７
　 基金项目：江苏省林业科学研究院自主科研项目（ＺＺＫＹ２０２１０１）；国家林业和草原局重点研发项目（ＧＬＭ［２０２１］８３）。
　 第一作者：何旭东（ｈｘｄ＿５１９＠ １６３．ｃｏｍ），副研究员。通信作者：王保松（９６５２３８２９２＠ ｑｑ．ｃｏｍ），研究员。
　 引文格式：何旭东，隋德宗，王红玲，等． 中国柳树遗传育种研究进展［Ｊ］． 南京林业大学学报（自然科学版），２０２２，４６（６）：５１－６３．ＨＥ

Ｘ Ｄ，ＳＵＩ Ｄ Ｚ，ＷＡＮＧ Ｈ Ｌ，ｅｔ ａｌ． Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｐｒｏｇｒｅｓｓｅｓ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ ｇｅｎｅｔｉｃ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｉｎ Ｃｈｉｎａ［Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ Ｕｎｉ
ｖｅｒｓｉｔｙ （Ｎａｔｕｒａｌ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ Ｅｄｉｔｉｏｎ），２０２２，４６（６）：５１－６３．ＤＯＩ：１０．１２３０２ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１０００－２００６．２０２２０９０３５．

中国柳树遗传育种研究进展

何旭东，隋德宗，王红玲，黄瑞芳，郑纪伟，王保松

（江苏省林业科学研究院，国家林业和草原局柳树工程技术研究中心，江苏省农业种质资源

保护与利用平台柳树资源圃，江苏 南京 ２１１１５３）

摘要：柳树是我国重要的乡土树种，具有数量众多、分布广泛、变异丰富、生长迅速、易于繁殖等特点，可作为园林

景观、速生用材、生态防护、生物质能源、生物修复、柳编工艺等多功能树种。柳树具有广泛而重要的生态与经济

价值。近年来，我国柳树研究发展迅速，通过常规育种选育了一大批良种和新品种，在遗传学与基因组学方面也

取得重大进展，在国际上处于领先地位。笔者从柳树的分类与分布、种质资源收集与保存、重要性状评价、遗传

改良、分子遗传学等方面对近 ６０年来我国柳树遗传育种的研究进展进行了系统总结，并分析了目前我国柳树遗
传育种工作中存在的问题，展望了今后的重点研究方向，旨在进一步提高我国柳树遗传育种工作的水平，也为其

他木本植物的遗传育种研究提供有益参考。
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　 　 柳树属杨柳科（Ｓａｌｉｃａｃｅａｅ），是柳属（Ｓａｌｉｘ）和
钻天柳属（Ｃｈｏｓｅｎｉａ）植物的统称。柳树雌雄异株，
是发叶最早、落叶最晚的阔叶树种之一，在我国的

栽培历史可以追溯至夏商时期。柳树分布范围广、

适应性强、生长迅速、类型丰富，具有治水、固沙、改

碱的作用，是绿化沙漠、荒滩、水淹地和盐碱地的重

要树种，也是用材林和生物能源林的重要组成树

种，具有较高的生态和经济价值，被广泛用于生态
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防护、工业原料、生物修复、生物能源及园林

观赏［１］。

柳树繁殖容易，世代周期短，后代性状差异显

著，是开展林木遗传改良研究的理想材料。目前世

界上已有 ７０多个国家和地区开展了柳树遗传改良
及栽培研究工作。我国自 ２０世纪 ６０年代起，已系
统开展柳树遗传育种工作。前期主要围绕工业用

材、园林观赏及柳编工艺方向，２０１０ 年后以生物修
复、生物能源和抗逆品种选育为重点。通过选优、

人工杂交、无性系育种等遗传改良手段选育出以苏

柳 １７２、苏柳 １０１１、苏柳 ５２２等为代表的一大批具
有不同优良性状的柳树良种，为东北、西北、华北及

长江中下游生态防护林建设及国土绿化造林工作

做出了重要贡献［２］。

随着新时期林业发展对林木良种的需求变化

以及分子设计育种等先进育种技术的发展，当前柳

树遗传育种工作面临着诸多机遇和挑战。笔者从

种质资源、遗传改良和分子遗传研究等方面，总结

过去几十年来我国柳树遗传育种研究的主要工作

进展，分析目前柳树遗传育种研究中存在的突出

问题，提出未来柳树遗传改良研究的重点方向，为

提高中国柳树遗传育种水平、充分挖掘利用重要乡

土树种资源提供参考。

１　 柳树种质资源的分类与分布

根据《中国植物志》记载，我国将柳属划分为

３７个组，共有野生种 ２５７ 个，变种 １２２ 个，变型 ３３
个，其中 ２ ／ ３ 为灌木柳，１ ／ ３ 为乔木柳［３］。基因组

学证据表明：杨树（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｓｐｐ．）和柳树起源于共
同的古四倍体祖先，古四倍化事件发生在距今约

５ ８００万年前，比迄今发现的化石记录早了约１ ３００
万年。自古四倍体形成约 ６百万年后，其基因组重
新二倍化，由于染色体片段重连和融合的方式不

同，分别形成了杨树和柳树两个分支［４］。钻天柳

（Ｃ． ａｒｂｕｔｉｆｏｌｉａ）作为杨柳科中唯一一个单属种树
种，其系统进化与分类地位一直争议不断，目前尚

未达成共识。根据形态学的显著差异，一些植物学

家认为钻天柳是杨树与柳树分化过程中的一个过

渡类型，并将钻天柳划分为一个独立的属。近年

来，利用钻天柳叶绿体全基因组序列构建了大量的

系统进化树，这些研究表明：钻天柳与柳属物种具

有极为紧密的亲缘关系，钻天柳应作为柳属内的一

个种而不单独成属［５－９］。

柳属是杨柳科进化水平最高的属，其现代演化

中心和分布中心在东亚地区，这里分布的柳属自然

种数量最多。中国—日本森林亚区拥有世界柳属

植物的全部组（类），而中国则是这一区域中柳属

植物分布种类最多的国家［１０］。目前，有关我国柳

树地理分区的科学界定，尚无统一的标准。我国各

省区均有柳树自然分布，以西部地区和东北地区最

为集中，其中四川省和西藏自治区各有 ９３种，云南
省有 ８９种。从气候特点看，我国温带地区柳树分
布最多，约 １０６ 种；青藏高原以其独特的地理与气
候条件，也分布了大量的柳树种质资源，约 ９３ 种；
亚热带区域约 ５１种；热带地区仅有 １０余种。从海
拔看，从海拔－７２ ｍ 的吐鲁番盆地到海拔 ５ ４００ ｍ
的高原，分布着株高 ２０ ｍ 以上大乔木到株高不足
３０ ｃｍ的各种柳属植物。从生长环境看，无论是沼
泽、沙漠、盐碱地，还是高山、平原、湿地，均有柳树

自然种分布。

２　 柳树种质资源的收集与保存

虽然柳树种类繁多，但目前具有经济价值且被

广泛利用的也只有 １５ 种乔木、１４ 种大灌木和 ２７
种灌木［１１］。我国柳树种质资源系统收集保存工作

始于 １９６２年，由江苏省林业科学研究所组建柳树
杂交技术研究课题组，从江苏省开始调查收集和保

存具有利用价值柳树种的主要类型。１９８６ 年，柳
树育种及栽培技术研究得到国家科技部和林业部

的项目支持，成立了由江苏、陕西、宁夏、甘肃、山

东、河北、天津、北京、吉林和辽宁等地相关研究机

构参加的全国性的柳树科研协作组，在全国范围内

开展柳树优良类型调查、收集、保存、引种和多点区

域性试验工作。后期江苏省林业科学研究院又相

继从美国和英国引进了一批耐寒、耐旱、高生物量

以及商业品种柳树种质资源。２００４ 年起，柳树种
质资源收集保护工作纳入国家林木种质资源平台。

截至目前，国家种质资源平台上已上传保存 ３６ 种
共计 １ ４９３份柳树种质资源信息，以迁地保存形式
主要保存在江苏、山东、黑龙江、吉林等地。

３　 柳树种质资源的评价

３．１　 遗传多样性与亲缘关系评价
柳树遗传多样性丰富、群体结构复杂，造成这

种情况的主要原因是柳树内在的交配系统和外在

的基因流动，这是物种长期进化和适应生态环境的

结果。对不同种的 ３７份柳树种质资源进行遗传多
样性和亲缘关系分析，结果表明柳树种质间的遗传

多样性较高，多态率为 ８０．６５％ ～ ９４．６７％［１２］。而对
同属于旱柳（Ｓ． ｍａｔｓｕｄａｎａ）的 ２２２ 份无性系的种内

２５
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遗传多样性进行分析，结果表明旱柳种内也存在丰

富的质量性状和表型数量性状的变异，且无性系之

间差异极显著［１３］。对 １８ 个不同基因型欧洲红皮
柳（Ｓ． ｐｕｒｐｕｒｅａ）的种内遗传多样性进行分析，结果
表明不同个体间表现出了不同水平的遗传变

异［１４］。而对来源于杞柳（Ｓ． ｉｎｔｅｇｒａ）的 ７８ 个个体
和簸箕柳（Ｓ． ｓｕｃｈｏｗｅｎｓｉｓ）的 １９ 个个体进行遗传多
样性分析发现，２个亲本群体的遗传变异水平存在
差异，杞柳种内遗传多样性高于簸箕柳［１５］。由此

可见，无论是种间还是种内，柳树种质资源均存在

遗传多样性差异。一般而言，柳树群体内的遗传变

异要比群体间丰富［１６］。通过环境变量与分子标记

的联合分析，可以在群体水平揭示外来柳树树种的

本土适应性过程［１７］。此外，利用分子标记对柳树

濒危树种进行群体遗传多样性和群体结构分析，有

助于解析濒危成因，揭示树种或种群进化历史，也

可为遗传资源的保护提供有益参考［１８－１９］。

柳属树种天然变异丰富，有性和无性繁殖均容

易，因而难以根据其表型差异区分不同层次变异。

利用分子标记绘制的指纹图谱鉴别或区分不同个

体比形态学标记更准确、方便且直观，可以将利用

形态学标记难以鉴别的个体完全区分开来，确定其

树种［２０－２１］。何旭东等［２２］利用 １２ 对 ＥＳＴＳＳＲ 标记
构建了 ３３个杨树和柳树良种的指纹图谱，通过不
同标记间的组合，可准确、高效地区分所有的品种。

利用荧光 ＳＳＲ标记还可分析柳树新品种间的亲缘
关系，为柳树新品种的鉴定提供分子证据［２１］。此

外，通过分析遗传变异情况揭示不同个体间的亲缘

关系，还可以为柳树种质资源核心库的构建提供理

论依据和技术支持［１２，１４］。

３．２　 材性相关性状评价
柳树作为重要的工业原料林树种，生长性状的

遗传变异十分显著，性状间的相关关系也达到显著

或极显著水平［２３－２９］。王宝松等［２３］对柳树属间和

种间杂交的 １５个杂种、３９ 个杂交组合及 １５１ 个无
性系的木材基本密度遗传变异情况进行研究，结果

表明：不同杂交种间和不同无性系间木材基本密度

存在极显著差异。１５１ 个无性系中有 ７２．２％的木
材基本密度为 ０．４０ ～ ０．５０ ｇ ／ ｍ３，超过０．５０ ｇ ／ ｍ３的
无性系占 ９ ３％，而属间杂种如（旱柳×钻天柳）×旱
柳则有 ２３．８％的无性系密度超过０．５０ ｇ ／ ｍ３。潘明
建等［２４］对 ２．５年生的 ３１个无性系纤维素含量进行
分析，结果显示各无性系差异极显著（Ｐ＜０．０１），最
高的 Ｊ７４９（５１．８４％）与 Ｊ２６６（４９ １５％）等 ６ 个无性
系差 异 未 达 ０ ０５ 水 平，但 显 著 高 于 Ｊ７４３

（４８ ７２％）、Ｊ５０５（４８ １８％）等 ７ 个无性系，极显著
地高于 Ｊ７０１（４８ ０３％）、Ｊ７５５（４５ ２８％）等 １６ 个无
性系。柳树优良无性系的年均林木蓄积生长量可

达 １８ １８ ｍ３ ／ ｈｍ２，５ 年生纸浆材林年均产材为
１５ ８９～２０ ２２ ｍ３ ／ ｈｍ２，９年生纸浆材林平均年产木
材 ２２ ８１～２８ ６９ ｍ３ ／ ｈｍ２，平均纤维素含量（质量分
数，下同）４８ ６％ ～ ５１ ５５％；制强韧硫酸盐浆细浆
得率达 ５２％～５３％［２５－２６］。
３．３　 抗性相关性状评价

抗性相关性状的研究是柳树种质资源评价的

重点，目前主要集中在耐旱、耐水、耐盐、抗病虫害

等方面。

一般而言，耐旱型柳树叶片较厚，表皮均有角

质层，具有发达的主脉，且栅栏组织发达［３０－３１］。叶

组织蒸腾强度、离体叶片水分自然散失速度、叶组

织含水率等也是评价耐旱性的重要指标［３２］。研究

表明：黄柳（Ｓ．ｇｏｒｄｅｊｅｖｉｉ）、沙杞柳（Ｓ． ｋｏｃｈｉａｎａ）、沙
柳（Ｓ． ｐｓａｍｍｏｐｈｉｌａ）、瑞 典 能 源 柳 Ｃ 号 （Ｓ．
ｖｉｍｉｎａｌｉｓ）等柳树的抗旱性较好［３２－３５］。

柳树是强耐水湿的树种，能持续 ３０ ｄ 在深水
中淹浸，其根仍能保持活力或者在淹水期间主根成

为休眠状态，而次生根和不定根仍能迅速发育成

长，即使水淹过顶也不会死亡，水退后，仍能正常生

长［３６］。王保松等［３７］利用插条水培的方法研究了

柳树 ５５个无性系淹水死亡时间的遗传变异情况，
结果表明：柳树无性系间在淹水死亡时间等 １２ 个
性状上均存在极显著差异，以垂柳（Ｓ． ｂａｂｙｌｏｎｉｃａ）
耐水时间最长，为 ５６ ｄ；白柳（Ｓ． ａｌｂａ）耐水时间最
短，为 ３４ ｄ，表明不同柳树品种的耐水性存在很大
差异。赵绯等［３８］比较了 １ 年生红皮杞柳和青皮
杞柳的耐水湿能力，发现渍水处理促进了青皮杞柳

的生长，相比红皮杞柳更耐水淹，更适合在河岸带

生长。

近年来，随着沿海战略的实施，柳树耐盐性的

研究也越来越深入，主要集中在盐胁迫对生

长［３９－４４］、渗透调节物质［４５－５０］、离子分布［５１］、光合作

用测定［５２－５３］和蛋白质表达的影响等［５４］。研究发

现在含盐量（质量分数）０． ３ ％的土壤中，‘垂爆
１０９’（Ｓａｌｉｘ × ‘Ｃｈｕｉｂａｏ１０９’）、柳树无性系 Ｌ０９１１、
苏柳 （Ｓ． ｊｉａｎｇｓｕｅｎｓｉｓ）、金 丝 垂 柳 （Ｓ． ｖｉｔｅｌｉｎａ
‘Ｐｅｎｄｕｌａ Ａｕｒｅａ’）等均能正常生长［４０，４８，５５－５６］。

柳树抗病虫害能力较强，在我国北方地区较少

发生病虫害，而在南方地区，溃疡病是造成柳树生

命周期较短的重要原因之一。不同的无性系由于

杂交亲本的来源不同，感病率和感病指数出现较明
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显的差异，抗病性也有所不同［５７－５８］。柳树的虫害

主要为天牛［５９］，防治的方法大多为天敌防治［６０］。

３．４　 观赏性相关性状评价
柳树展叶早、落叶迟，树形多姿，叶、枝、干等变

化多样，极具观赏价值，但目前林木观赏性状评价

没有固定的评价方法，主要有百分制法、层次分析

法、模糊数学法、灰色关联度法、主成分分析法等。

郭佳惠等［６１］建立了宫布氏柳（Ｓ． ｍｉｙａｂｅａｎａ）、杞
柳、黄花柳（Ｓ． ｃａｐｒｅａ）、钻石柳（Ｓ． ｅｒｉｏｃｅｐｈａｌａ）、花
叶柳（Ｓ． ｉｎｔｅｇｒａ ‘Ｈａｋｕｒｏ Ｎｉｓｈｉｋｉ’）、欧洲红皮柳等
灌木柳基于皮色、株型、分枝特性、雌雄育性、适应

性等的综合评价体系，筛选出适合江苏地区的红黄

色系彩枝宫布氏柳品种。费英杰［６２］运用层次分析

法建立了北方柳树观赏价值评价层次模型，筛选了

适合北京地区推广的观赏树种蒿柳（Ｓ． ｖｉｒｍｉｎａｌｉｓ）
和龙爪柳（Ｓ． ｍａｔｓｕｄａｎａ ｆ． ｔｏｒｔｕｏｓａ）等。刘丽等［６３］

初步建立基于柳树叶、枝特性的观赏性评价层次结

构模型，对柳树无性系的观赏性进行评判，从 ２０ 种
柳树无性系中筛选出观赏价值较高的红叶腺柳（Ｓ．
ｃｈａｅｎｏｍｅｌｏｉｄｅｓ）、ＳＨ３１、绵毛柳（Ｓ． ｅｒｉｏｃｌａｄａ）、旱
柳、‘垂爆 １０９’、苏柳 Ｊ７９９和金丝垂柳。
３．５　 生物能源相关性状评价

柳树作为生物能源作物，其主要性状与生长性

状、生物量和热值相关。王伟伟等［６４］从 ３１０ 个不
同种间杂交子代中优选出 ２２个无性系种植在不同
浓度的盐碱地上，研究表明：２ 年生无性系平均保
存率为 ６４．５％，无性系间保存率存在极显著差异
（Ｐ＜０．０１），苏柳 ２３４５ 保存率最高，为 ９４．９％；无性
系平均生物量为 ２１．４５７ ｔ ／（ｈｍ２·ａ），不同无性系间
生物量存在极显著差异（Ｐ＜０．０１），无性系 ２５２１ 生
物量最高，为 ３９．５０７ ｔ ／（ｈｍ２·ａ），是平均值的 １．８
倍；无性系间的低位发热量也存在极显著差异（Ｐ＜
０ ０１），平均值为 １４ １４３ Ｊ ／ ｇ，最高的无性系５１５，为
１４ ６４１ Ｊ ／ ｇ。贾会霞［６５］以绵毛柳 Ｐ７１８ × Ｐ７１９ 杂
交的 Ｆ１代群体 ２８０ 个个体为材料，研究表明，２ 年
生的生物量间存在极显著差异（Ｐ＜０ ０１），平均值
为 ９ ７７ ｔ ／（ｈｍ２· ａ），其 中 最 高 值 为 ２１ ２１
ｔ ／（ｈｍ２·ａ），最低值为 １ １５ ｔ ／（ｈｍ２·ａ）；热值存在
极显著差异（Ｐ＜０ ０１），平均值为 １９ ４３ ＭＪ ／ ｋｇ，最
高值为 １９ ８０ ＭＪ ／ ｋｇ，最低值为 １９．０２ ＭＪ ／ ｋｇ。此
外，施士争等［６６］从 ２０多种灌木柳 ３３０ 个组合杂交
子代中优选 ６１ 个无性系进行区域试验，３ 个地点
无性系生长量均表现出极显著差异；而 ３个试验点
的区组内差异均不显著，无性系 ２３４５、５２２ 和 ２０
号生物量分别达到 ４２．２５、４０．２８ 和 ３９．６８ ｔ ／ ｈｍ２，显

著高于其他无性系，与苏柳 ８２６ 相比，产量增加
３４％以上。
３．６　 生物修复相关性状评价

有研究表明，乔木柳无性系对水体镉污染修复

能力要强于灌木柳［６７］。汪有良等［６８］用水培法研

究了 ２５个乔木型柳树无性系的镉吸收积累特性，
发现各无性系叶片和枝条的镉含量、转运系数都存

在显著的差异，叶片镉含量为 ３４． ８８ × １０－６ ～
２８９．２５×１０－６ ｍｇ ／ ｋｇ，叶片镉转运系数为 ２ ９１％ ～
２５ ８９％，其中无性系 Ｊ１０１０叶片镉含量和转运系数
均为最高；枝条的镉含量为 ４４ ７９×１０－６ ～ １５４ ３８×
１０－６ ｍｇ ／ ｋｇ，枝条的镉转运系数为 ３ ３６％ ～
１６ ４８％。研究还发现杂种间的叶片及枝条的镉含
量没有显著差异，而不同无性系间存在较大的差

异；各杂种叶片和枝条的镉含量间显著或极显著相

关，多数无性系的叶片镉含量高于枝条的镉含

量［６９－７０］。此外，对 ８个杂交组合的 ５１ 个灌木柳树
无性系的铅胁迫结果显示：铅含量和铅总量在不同

杂交组合间的差异均不显著，而无性系间差异显

著［７１］。针对灌木柳无性系铅胁迫能力以及铅修复

能力相关性状的评价也有少量报道［７２－７３］。

４　 柳树常规育种相关研究

４．１　 柳树杂交可配性
杂交可配性是指遗传型不同的两个体交配能

否形成具有生命力的种子。柳树是雌雄异株，种

内、种间杂交容易，杂交可配率较高，由于亲缘关

系、性状及染色体数的差异，其可配率有所不

同［１］。柳树种内杂交可配率通常更高，一些柳树

种还存在雌雄间性现象。在柳树育种中，利用雌雄

间性的柳树进行自体授粉，为实现柳树杂性纯合提

供了可能性，对柳树的遗传学研究具有重要意

义［７４］。亲缘关系近的种杂交可配率高，如钻天柳×
白皮柳（Ｓ． ｐｉｅｒｏｔｉｉ），其亲缘关系近，可配率为
１００％。亲缘关系远的种杂交可配率低，如旱柳×朝
鲜柳（Ｓ． ｋｏｒｅｅｎｓｉｓ）［７５］。旱柳×旱柳每授粉花絮产
种子 ７２．７４粒，旱柳×钻天柳仅有 ４．５３ 粒，垂柳×钻
天柳只有 １．１８粒；但（旱柳×垂柳）×钻天柳可产生
８．２６ 粒，与旱柳回交甚至可以达到正常水平［７６］。

柳树与杨树亲缘关系虽然较远，如果采用特殊手段

进行杂交，也可取得成功，但种子萌发率和成活率

极低［７７］。

此外，亲本染色体数不同对可配性也有明显影

响，虽然染色体数不同的种可以杂交，形成不同倍

性的异源多倍体，但杂交亲本染色体数差异越大，
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则可配性越低［７６］。柳树是多倍体种群，亲本染色

体数不同，对可配性也有明显影响。柳树染色体基

数等于 １９，杞柳、蒿柳等灌木柳大多为二倍体，垂
柳、旱柳、爆竹柳（Ｓ． ｆｒａｇｉｌｉｓ）等乔木柳大多为四倍
体［１］。在已知染色体数的 ６５ 种柳树中，三倍体以
上的树种所占比例高达 ７５．４％。同一种内，同时存
在二倍体、三倍体和四倍体变异，如三蕊柳（Ｓ． ｎｉｐ
ｐｏｎｉｃａ）、白柳和黄花柳［２０］。为探明柳树不同种质

间核 ＤＮＡ含量及变化规律，何旭东等［７８］以柳树 １４
个自然种和 ８个品种为材料，基于流式细胞仪检测
并分析了每份种质的核 ＤＮＡ 含量，表明柳树大部
分种质个体间核 ＤＮＡ含量 １Ｃ值存在显著差异，且
不同类型乔木组和灌木组间存在极显著差异。

４．２　 柳树花粉的生物学特性
花粉是自然条件下的种子植物杂交遗传信息

交流的载体，花粉活力是植物育种成败的关键。自

然条件下柳树 ２—６月开花，花期不遇降低了柳树
种间人工杂交的效率。研究表明：种间、杂种间花

粉活力差异明显，低温干燥保存 ５个柳树种和 ５ 个
杂种无性系的花粉活力为 １６．４２％ ～ ９６．００％；绵毛
柳的花粉较耐储存，低温干燥保存 ４ 天后，花粉活
力仍达 ７９．９３％［７９］；而低温冷冻干燥保存旱柳花粉
２４ ｈ后，萌发率仅 ２７．２４％［８０］。此外，花粉离体培
养的研究结果表明，２５ ℃的温度最适合花粉离体
培养，适宜培养时间为 １０ ～ １２ ｈ，萌发率能达到
６６ ８％～８４．７％［８１］。Ｚｈａｎｇ 等［８２］利用欧洲红皮柳

（Ｓ． ｐｕｒｐｒｕｅａ）、狭叶柳 （Ｓ． ｅｘｉｇｕｒａ）和绵毛柳
（Ｓ． ｅｒｉｏｃｌａｄａ）的花粉与褪色柳 （Ｓ． ｄｉｓｃｏｌｏｒ）的花粉
进行对比，发现褪色柳花粉小孢子形成过程中细胞

分裂时多聚糖和蛋白质不足，导致大部分花粉败

育。江苏省林业科学研究院研发了柳树花粉低温

与超低温保存的方法，保存花粉种质资源，一定程

度上解决了花期不遇的难题［８３－８４］。

４．３　 柳树遗传改良
自 ２０世纪 ６０年代开始，中国林业工作者就开

始了柳树良种选育工作。截至目前，已审定国家级

柳树良种 ２ 个、审（认）定省级良种 ３０ 多个，授权
国家植物新品种权 ６６个。
４．３．１　 工业用材柳树良种选育

柳树工业用材良种选育主要围绕纤维材和矿

柱材等。以生物量和干形为主要育种目标，涂忠虞

等［５］以旱柳和垂柳为基础亲本进行杂交与回交，

选育出苏柳 １７２、苏柳 １９４、苏柳 ３３３ 和苏柳 ３６９ 共
４个乔木柳纸浆用材良种，９ 个地点 ４ 年生平均树
高 ８．２２ ｍ、胸径 ９ ２５ ｃｍ，其中苏柳 １７２ 增产最高，

树高和胸径分别达 ８ ４８ ｍ 和 １０ ７１ ｃｍ；平均气干
密度 ０ ４６～ ０ ５５ ｇ ／ ｃｍ３，干缩系数 ０ ４８％，平均顺
纹抗压强度和抗弯强度分别为 ２４１～３２５ ｋｇ ／ ｃｍ２和
５６４～７８５ ｋｇ ／ ｃｍ２，木纤维素长度为 ８０８ ０５～８９５ ２２
μｍ，平均纤维长宽比为 ３６ ９０ ～ ５１ ３１。以纸浆材
培育为目标，潘明建等［２４］综合材积生长、纤维性

状，选育出苏柳 Ｊ７９９、苏柳 Ｊ９０３两个纸浆材优良无
性系；５ 年生苏柳 Ｊ７９９ 的木材产量达 １７０ ｍ３ ／ ｈｍ２

（按 ２ ｍ× ３ ｍ 造林密度）；平均纤维长 １ ０９ ｍｍ，纤
维长径比 ４７ ２２，纤维素含量 ４８ ６０％，木材基本密
度 ０ ４３ ｇ ／ ｃｍ３。以干型、弯曲度、木材密度等为主
要目标，涂忠虞等［２５］从 １９８４ 年起，用不同产地的
旱柳、白柳、垂柳、爆竹柳和钻天柳进行了 ７４ 个组
合的种间杂交，选育出了苏柳 ７９５等 ３个造纸和矿
柱材两用柳树良种。王保松等［６］综合评价了柳树

生长、干型和木材物理力学性能等，从 ２３４ 个无性
系中筛选了苏柳 ７９５ 和苏柳 ７９４ 为矿柱用材林的
优良无性系。以生长量和分枝特性为目标，涂忠虞

等［７］通过 ８年的栽培试验，从垂柳天然实生苗和垂
柳×旱柳人工杂交的无性系中选出 Ｊ１７５ 和 Ｊ４７５，
可用于土层深厚冲击滩地营造速生用材林及矿柱

林，或用作农田林网。以纸浆材等工业用材培育为

主要目标，近年来又陆续选育出 Ｊ４８５、Ｊ１９１、Ｊ４８３
和 Ｊ１２６［８］，山东优良品种‘鲁选 ８ 号’‘鲁选 １０
号’‘鲁选 １５ 号’［９］，ＪＨ３０、ＪＨ１９［８５］，‘盐柳 １ 号’
‘盐柳 ２号’，以及安徽良种 ９９０１柳等。
４．３．２　 生态防护柳树良种选育

柳树耐水湿能力强，是传统的滩地造林树种。

江苏省林业科学研究院利用 ４４种 ６４０个柳树亲本
材料，开展了 ２９３ 个组合的远源杂交与回交，选出
８３个杂种无性系在南京长江滩地上进行林期测
定，最终选出 Ｊ２８７、Ｊ４８３、Ｊ４８５ 等 ８ 个无性系，可作
为长江中下游防护林的种植材料。同时对来自全

国不同产地的主要乔木柳树种的 ５５个杂种无性系
进行了耐水性测定，优选出苏柳 １９４和苏柳 １７２ 等
一批耐水湿无性系。经 ２０ 年造林观测，发现苏柳
９３２在江苏、安徽等地生物量最高、适应性好，苏柳
５４９、苏柳 ７９７、苏柳 ３３５、苏柳 １０３４ 生长量高、树形
优美，可用于长江中下游低湿、淹水立地营建防护

林［８６］。此外，在北方地区，垂柳×爆竹柳是十分有
价值的杂种，如‘垂爆 １０９’适合用于黑龙江等三北
地区营建防护林［８７－８８］；垂爆 Ｂ８０ 适宜在干旱沙地
上营造用材林［８９］。

随着宜林地的拓展和生态防护需求的增加，柳

树的生态防护功能得到进一步发掘。为解决东北
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松嫩平原盐碱地造林困难问题，以垂柳、白柳、河

柳、早柳为亲本，选育出在轻度盐碱地具有较强速

生性的优良无性系 ８５８６，以及在中度盐碱地上生
长良好的 ８５７０、８５９６ 两个优良无性系［９０］。近年

来，陆续有‘鲁柳 １ 号’［９１］‘鲁柳 ２ 号’［９２］‘鲁柳 ３
号’［９３］‘渤海柳 １ 号’‘渤海柳 ２ 号’‘渤海柳 ３
号’，以及‘盐柳 ２ 号’［９４］和‘仁居柳 ２ 号’［９５］等获
得国家植物新品种授权。

４．３．３　 观赏柳树良种选育
柳树是传统的景观绿化树种，枝、叶、花和形态

均具有较好的观赏性。以垂性和皮色为主要目标，

涂忠虞等［９６］利用垂柳和白柳杂交，选育出枝条金

黄且下垂的观赏乔木柳无性系苏柳 １０１０、１０１１、
８４１和 ８４２，并已在全国各地推广多年。我国灌木
柳遗传资源非常丰富，其中具有较好景观效果的有

杞柳、黄花柳、红皮柳（Ｓ． ｓｉｎｏｐｕｒｐｕｒｅａ）、棉花柳
（Ｓ． × ｌｅｕｃｏｐｉｔｈｅｃｉａ）和细柱柳（Ｓ． ｇｒａｃｉｌｉｓｔｙｌａ）等十
余种。这些灌木柳皮色丰富且鲜艳，花芽大、多且

密，冬天可观枝，春天可观芽，是非常好的观赏材

料。以观芽和观叶为主要目标，涂忠虞等［９７］分别

选育了苏柳 ８８７、１０３７、１０５５、１０５０、１０５２ 等银芽柳
良种，花芽较大，长超过 １ ｃｍ，芽间距小（２ ～ ３
ｃｍ）；并选育出花叶柳良种［２］，观叶期可至 ６ 月。
近年来，‘瑞雪’‘喜洋洋’等 １０ 个优良观赏无性系
获国家植物新品种授权。

４．３．４　 生物能源柳树良种选育
江苏省林业科学研究院从 １９７５年开始灌木柳

树种间杂交，选育高生物量优良无性系。以青条产

量为主要目标，选育簸杞柳（Ｓ． ｓｕｃｈｏｗｅｎｓｉｓ × Ｓ． ｉｎ
ｔｅｇｒａ）ＪＷ８２６和杞簸柳（Ｓ． ｉｎｔｅｇｒａ×Ｓ． ｓｕｃｈｏｗｅｎｓｉｓ）
ＪＷ９６两个灌木柳树良种，青条产量分别为 ２９．１２
和 ２６ １９ ｔ ／ ｈｍ２［９８］。以生物量为主要筛选目标，涂
忠虞等［９７］杂交选育出的簸箕柳×银芽柳（Ｓ． ａｒｇｙ
ｒａｃｅａ）杂交组合最高产量可达 ７６．６７ ｔ ／ ｈｍ２，选育的
苏柳 Ｊ２３４５和 Ｊ５２２良种 １年生平茬生物量分别达
４２．２５、４０．２７ ｔ ／ ｈｍ２，在边际土地如轻度盐碱地、低
湿滩地上产量达 ４０ ｔ ／ ｈｍ２以上［５２］。近年来，王伟

伟等［６４］选育出‘苏柳 ２５２１’等 １２ 个适合苏北淤泥
质滩涂生长的柳树生物能源专用新品种，年均生物

量为 ２１．１５ ～ ３９．５１ ｔ ／ ｈｍ２，折合年均标准煤产量为
１０．２８～１７． ３９ ｔ ／ ｈｍ２。
４．３．５　 生物修复柳树良种选育

我国生物修复研究起步相对较晚，良种选育也

侧重灌木柳树。为了筛选镉富集优良无性系，汪友

良等［７０］利用水培法筛选了 Ｊ４２９优良无性系，其枝

镉含量可达 １６２．４０ ｍｇ ／ ｋｇ、无性系 ８８５叶片隔含量
达 ２９８．４３ ｍｇ ／ ｋｇ。以单位面积重金属镉富集量为
主要目标，黄瑞芳等［７２］利用 ７８ 个灌木柳树无性系
进行大田生物修复试验，筛选获得苏柳 Ｊ２６４４ 和
Ｊ２６８１两个高富集镉柳树品种，已授权国家植物新
品种权，其茎和叶的镉含量高于根，平均富集系数

分别为 １．２０、５．０４和 １．５３、５．３６，茎和叶的平均转运
系数分别为 ２．２７、６．４３和 ２．１６、７．６１，对镉具有较强
的富集和转移能力，达到近超积累植物标准。在矿

柱材的应用过程中，发现乔木柳树同样具有较好的

污染物富集功能，苏柳 １７２干物质可以从煤矿塌陷
地粉煤灰覆地的土壤中吸收氟 ２７． ７８ ｍｇ ／ ｋｇ、汞
０ ７０ ｍｇ ／ ｋｇ和铅 １ ６８ ｍｇ ／ ｋｇ，苏柳 Ｊ１９４ 干物质则
分别可吸收氟 ３０ ９０ ｍｇ ／ ｋｇ、汞 ０ ０６ ｍｇ ／ ｋｇ 和铅
１ ７８ ｍｇ ／ ｋｇ［９９］。

５　 柳树分子遗传相关研究

５．１　 全基因组测序
２００６年，毛果杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ）作为第

一个完成全基因组测序的木本植物，开启了林木分

子育种新篇章［１００］。２０１２年，美国橡树岭国家实验
室完成了欧洲红皮柳的全基因组测序（ｈｔｔｐｓ：／ ／
ｐｈｙｔｏｚｏｍｅｎｅｘｔ．ｊｇｉ．ｄｏｅ． ｇｏｖ ／ ｉｎｆｏ ／ Ｓｐｕｒｐｕｒｅａ＿ｖ５＿１），
这是继毛果杨和巨桉（Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ ｇｒａｎｄｉｓ）之后完
成全基因组测序的又一重要木本树种，标志着柳树

基因组的研究进入后基因组时代。２０１４ 年，南京
林业大学尹佟明团队利用 Ｒｏｃｈｅ ４５４和 Ｈｉｓｅｑ ２０００
测序平台完成了簸箕柳的全基因组测序，测得簸箕

柳基因组大小约为 ３０３．８ Ｍｂ［１０１］。２０２０年，该团队
又利用三代测序平台和 ＨｉＣ 技术，组装出 ３５６．５
Ｍｂ染色体级别的簸箕柳全基因组，ｃｏｎｔｉｇＮ５０ 与
ｓｃａｆｆｏｌｄ Ｎ５０ 分别为 ２６３． ９ ｋｂ 与 １６． ８Ｍｂ［１０２］。同
时，中国科学院昆明植物研究所 Ｃｈｅｎ 等［１０３］利用

二代与三代测序及 ＨＩＣ平台技术测序组装了我国
横断山脉地区小垫柳（Ｓ． ｂｒａｃｈｉｓｔａ）高质量染色体
级别的基因 组，基 因 组 大 小 为 ３３９ ５９ Ｍｂ，
ｃｏｎｔｉｇＮ５０ 与 ｓｃａｆｆｏｌｄ Ｎ５０ 分别达到 ９． ５２ Ｍｂ 与
１７ ９２ Ｍｂ。Ｚｈａｎｇ等［１０４］结合二代和三代测序技术

平台，组装得到旱柳的基因组大小为 ６５５ ７２ Ｍｂ，
ｓｃａｆｆｏｌｄ Ｎ５０为 １２．３５ Ｍｂ。此外，对长梗柳（Ｓ． ｄｕｎ
ｎｉｉ）［１０５］、钻天柳等也相继完成全基因组测序。
５．２　 分子标记与性状定位

分子育种中，与目的性状关联的功能标记是开

展研究的前提。２０１６ 年，报道了以北沙柳（Ｓ．
ｐｓａｍｍｏｐｈｉｌａ）转录组测序获得的 Ｕｎｉｇｅｎｅ 数据为来
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源，开发出 ２７对 ＥＳＴＳＳＲ 标记用以北沙柳 ８ 个自
然群体的遗传多样性和群体结构分析［１６］。随之在

簸箕柳中，利用同样的方法开发出了 ２１ 对 ＥＳＴ
ＳＳＲ标记［１０６］。２０１８年，在 ＧｅｎＢａｎｋ 中仅上传柳树
ＥＳＴ序列 ７０７条，且只有 １２３个基因组 ＳＳＲ标记和
５９个 ＥＳＴＳＳＲ标记被报道［１０７－１０８］。虽然杨树全基

因组测序已完成，大量的功能标记被开发，但由于

标记属间通用性的问题，柳树基因组学的研究受到

了极大的限制，亟需开发一组适合于柳树基因组研

究的功能标记。Ｔｉａｎ 等［１０８］通过转录组测序技术，

利用垂柳和簸箕柳测序产生的 ＥＳＴ 序列，开发了
１ ０８３个 ＥＳＴＳＳＲ标记，并验证其多态性，有效地促
进了柳树分子育种的进程。同时，还对这两个树种

ＥＳＴＳＳＲ标记分布规律及特征进行比较［１０９］，并与

其他两个木本模式植物（杨树和桉树）进行了对比

分析［１１０］。

遗传连锁图谱有助于研究基因组结构、基因定

位、鉴定数量性状位点或 ＱＴＬ 定位，而且图谱上与
基因紧密连锁的标记可用于分子标记辅助选择育

种。目前国内此方面研究较少，仅见 １ 个灌木
柳［１１１］框架图谱和 １个乔木柳［１１２］高密度连锁图谱

报道。教忠意等［１１３］利用 ＳＬＡＦＢＳＡ 技术，对灌木
柳耐盐相关位点进行快速鉴定并开发 ＳＮＰ 标记，
为耐盐灌木柳早期鉴定与分子标记辅助育种提供

理论依据和技术支持。此外，Ｌｉｕ 等［１１４］结合 ＱＴＬ
与转录组分析，鉴定了 ４ 个旱柳速生性状相关的
基因。

５．３　 转录组与基因家族分析
伴随着高通量测序技术的飞速发展，转录组测

序（ＲＮＡｓｅｑ）技术在各个研究领域已经得到了大
量的运用。目前，在柳树上已经广泛应用于差异基

因筛选与表达分析［１１５－１２１］、小 ＲＮＡ 分析［１２２］、分子

标记开发［１６，１０６，１０８］、比较转录组学［１２３－１２４］以及多组

学联合分析［１２５］等研究。同时，也进行了基因家族

的起源、演化以及功能的分化相关研究。理清基因

组内基因家族成员分类组成，是挖掘与物种特性相

关的生物学问题的第一步工作，也可以为后续基因

功能的研究打下坚实基础。在柳树上，相继开展了

一些重要基因的克隆，如 ＢＡＤＨ基因［５１］、ＳｊＭＩＰＳ 基
因［１２６］、ＳｌＣｈｉ 基因［１２７］、ＮＡＣ 基因［１２８］以及 Ｒ２ Ｒ３
ＭＹＢ基因［１２９］等，以及一些基因家族的挖掘和信息

分析，如 α与 βｔｕｂｕｌｉｎ 基因家族［１３０］、ＷＲＫＹ 基因
家 族［１３１］、ＳＰＬ 基 因 家 族［１３２］、ＳｐＭＤＰ１ 和

ＳｐＷＲＫＹ３３ 基因等［１３３］。

５．４　 性别决定机制
植物的性别决定是遗传、环境及激素互作调控

的动态过程，较动物更为复杂。同时，有花植物的

生殖系统多样，既存在雌雄同株及雌雄异株，也存

在多种中间过渡类型，柳树也是如此［１３４］。柳树是

我国重要的园林绿化树种，但雌株柳树每年春天的

飞絮污染带来严重的环境问题，所以柳树性别决定

机制的研究不仅有助于了解其染色体进化过程，具

有重要的理论意义，而且对指导柳树育种与生产具

有极为重要的实践价值。Ｌｉｕ 等［１１５］利用转录组技

术研究了雌雄簸箕柳的转录组，获得了 ３３ 个位于
性染色体上差异表达基因，其中 １２ 个基因可能参
与柳树的性别分化。Ｈｏｕ 等［１３５］研究发现，簸箕柳

为母本杂合的 ＺＷ 性别决定系统，１５ 号染色体为
正在形成中的性染色体。在小垫柳基因组中，１５
号染色体与其他柳属植物相比具有大量的大片段

重组事件，说明柳属的性别决定区域的演化是动态

的，具有物种特异性，其性染色体的演化尚未完

成［１０３］。此外，长梗柳的基因组数据揭示其具有

ＸＹ性别决定系统，性别决定区域位于 ７ 号染色体
上且与着丝粒区域重合，其性别关联区域中的基因

受到了纯化选择以维持重要功能的稳定性，重复序

列在该区域中富集［１０５］。相对于性别决定机制研

究的其他模式植物而言，柳树性别决定机制在环境

调控、激素调控、环境与激素交叉调控、环境与基因

互作等方面的研究尚未见报道。

６　 问题与展望

国外柳树遗传育种的研究报道主要来源于瑞

典农业大学、英国洛桑试验站以及美国康奈尔大学

等的研究团队，其研究目标主要集中在高生物量灌

木柳的遗传改良及相关基础研究。尽管我国柳树

资源丰富，研究对象涵盖乔木柳与灌木柳，研究内

容也涉及生态防护、生物能源、生物修复、工业用

材、园林景观等多个方向，但就针对某一个具体的

育种目标而言，我国柳树遗传育种的研究相比国外

还缺乏一定的系统性、持续性和先进性，研究的深

度还存在一定的差距。在种质资源的收集保存方

面，英国洛桑试验站是英国国家柳树保存中心，从

１９２３年开始研究柳树，目前已收集保存了 １００ 个
柳树纯种及其他类型的 １ ５００ 余份资源。此外，加
大拿蒙特利尔大学收集保存了 １２２ 种柳树种质资
源［１３６］。就单一种而言，瑞典农业大学与英国洛桑

试验站收集保存了整个欧洲范围内的 ５０５ 个蒿柳
基因型［１３７］，美国康奈尔大学收集保存了 ２７３ 个来

７５
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自美国本土及欧洲的欧洲红皮柳基因型［１３８］。而

国内的研究机构如江苏省林业科学研究院，也仅保

存了全国范围内的 ４０ 余种，每一个种也仅有少量
的基因型，无论是种质资源的数量，还是覆盖面，相

比国外都有较大差距。在种质资源评价和挖掘方

面，美国康奈尔大学针对高生物量灌木柳重点评价

了高生物量、叶结构、株型、化学组分、表型、生理、

病虫害等相关的多个性状，并进行多性状的联合分

析，而国内一般只关注某一类别中的个别性状，数

量较少，且不同类别性状间的关联度较低。此外，

英国洛桑试验站对柳树内含物进行深度挖掘，发现

了一种可以杀死神经细胞瘤的化学物质［１３９］。在

遗传群体构建方面，国内一方面缺少类似蒿柳、欧

洲红皮柳的自然群体，另一方面也未能将一些杂交

群体进行长期的保存与观测，以至于在连锁图谱的

构建与相关性状的定位研究方面远落后于国外。

早在 １９９９年，英国洛桑试验站就构建了诸如 Ｋ３、
Ｋ１、Ｋ８等多个作图群体，多年来，利用不断回交构
建的多世代 Ｋ８ 群体，已经有多个生长、生物量、抗
逆等相关性状的 ＱＴＬ 被陆续报道［１４０］。在育种技

术方面，国内还基本停留在传统的杂交育种水平，

而国外除了常规育种，已经通过关联作图鉴定了多

个与生长、高生物量、物候相关性状紧密连锁的分

子标记，并应用于分子标记辅助育种［１４１－１４４］。此

外，在灌木柳生物能源林栽培技术上，发达国家多

利用休闲农田进行短轮伐经营，已实现在扦插栽

植、水肥管理、收割粉碎、转化利用的过程中全机械

化操作。

在我国严防耕地“非农化”“非粮化”的背景

下，林业的发展将面临严峻的挑战，特别是部分地

区自然禀赋的限制，使得造林空间被进一步压缩，

这也决定了未来造林的方向只能向“上山下滩”发

展。而柳树是温带最速生的树种之一，适应性极

强，更新和萌蘖容易，且对环境有很强的修复与净

化作用，在未来盐碱滩涂、低湿滩地、污染废弃地等

困难地造林以及生物修复等方面具有极为广阔的

应用前景，同时作为一种杰出的生物质能源材料，

在实现“碳达峰、碳中和”的目标中具有重要的战

略价值。在柳树遗传育种后续的研究中，一是应加

强高抗柳树育种材料的系统收集与保存工作，特别

是针对有重大利用价值的旱柳、白柳、簸箕柳、杞柳

等种及种内不同基因型的种质资源，在东北、西北、

西南、华东或华中建立几个长期的区域种质资源保

存圃；二是要系统开展柳树种质资源的评价，注重

具有药用价值种质资源的挖掘，构建柳树核心种质

库，并应用多组学、泛组学、系统生物学等技术，揭

示主要核心种质的全景多维组学特征，解析生长、

抗逆、观赏等重要性状的遗传基础、演化规律和调

控网络；三是应加大柳树多目标性状聚合育种研究

力度，实现育种目标的多元化、本土化，进一步融合

柳树的生态和经济价值，如针对低湿滩地、废弃污

染地等，选育速生、高抗，甚至兼具观赏性的柳树良

种；四是要尽快提升育种技术的水平，在传统杂交

育种的基础上融合分子设计育种技术，同时加快柳

树遗传转化体系的构建，为实现柳树基因组编辑育

种打下坚实的基础，逐步构建更加精准高效的柳树

育种技术体系，进一步加快和提升柳树遗传改良的

进程与效率。
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速度测定分析［Ｊ］．西北林学院学报，２００６，２１（５）：２２ － ２５．
ＹＡＮＧ Ｂ，ＳＨＩ Ｐ Ｘ．Ｔｈｅ ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｎ ｔｒａｎｓｐｉｒａｔｉｏｎ ｉｎ
ｔｅｎｓｉｔｙ ａｎｄ ｎａｔｕｒａｌ ｄｉｓｓｉｐａｔｉｏｎ ｓｐｅｅｄ ｏｆ ｄｅｔａｃｈｅｄ ｌｅａｆ ｍｏｉｓｔｕｒｅ ｉｎ
ｗｉｌｌｏｗ［Ｊ］．Ｊ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ，２００６，２１（５）：２２－２５．

［３３］杨甲定，赵哈林，张铜会．黄柳与垂柳的耐热性和耐旱性比较
研究［Ｊ］．植物生态学报，２００５，２９（１）：４２ － ４７． ＹＡＮＧ Ｊ Ｄ，
ＺＨＡＯ Ｈ Ｌ，ＺＨＡＮＧ Ｔ Ｈ． Ａ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｈｅａｔ ａｎｄ
ｄｒｏｕｇｈｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｓａｌｉｘ ｇｏｒｄｅｊｅｖｉｉ ａｎｄ Ｓａｌｉｘ ｂａｂｙｌｏｎｉｃａ
［Ｊ］．Ａｃｔａ Ｐｈｙｔｏｅｃｏｌ Ｓｉｎ，２００５，２９（１）：４２－４７．

［３４］王贞红，张文辉，何景峰，等．瑞典能源柳无性系保护酶活性对
水分胁迫的响应［Ｊ］．西北林学院学报，２００８，２３（２）：２１－２３，
３５．ＷＡＮＧ Ｚ Ｈ，ＺＨＡＮＧ Ｗ Ｈ，ＨＥ Ｊ Ｆ，ｅｔ ａｌ．Ｗａｔｅｒ ａｄａｐｔａｔｉｏｎ ａｎｄ
ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ｃｅｌｌ ｄｅｆｅｎｓｅ ｅｎｚｙｍｅ ｔｏ ｙｏｕｎｇ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ
ｃｌｏｎｅｓ ｏｆ Ｓａｌｉｘ ｕｎｄｅｒ ｔｈｅ ｗａｔｅｒ ｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］． Ｊ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ，
２００８，２３（２）：２１－２３，３５．

［３５］ＣＨＥＮ Ｊ Ｈ，ＳＵＮ Ｈ，ＹＡＮＧ Ｙ Ｐ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｍｏｒｐｈｏｌｏｇｙ ｏｆ ｌｅａｆ
ｅｐｉｄｅｒｍｉｓ ｏｆ Ｓａｌｉｘ（Ｓａｌｉｃａｃｅａｅ）ｗｉｔｈ ｓｐｅｃｉａｌ ｅｍｐｈａｓｉｓ ｏｎ ｓｅｃｔｉｏｎｓ
Ｌｉｎｄｌｅｙａｎａｅ ａｎｄ Ｒｅｔｕｓａｅ［Ｊ］． Ｂｏｔ Ｊ Ｌｉｎｎ Ｓｏｃ，２００８，１５７（２）：
３１１－３２２．

［３６］顾佳清，张智奇，周音，等．树种耐水湿筛选研究综述［Ｊ］．上海
农业学报，２００４，２０（４）：６６－６９．ＧＵ Ｊ Ｑ，ＺＨＡＮＧ Ｚ Ｑ，ＺＨＯＵ Ｙ，
ｅｔ ａｌ．Ｒｅｖｉｅｗ ｏｎ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｏｆ ｗａｔｅｒｌｏｇｇｉｎｇ ｔｏｌｅｒａｎｔ ｔｒｅｅｓ［Ｊ］．Ａｃｔａ
Ａｇｒｉｃ Ｓｈａｎｇｈａｉ，２００４，２０（４）：６６－６９．ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ． ｉｓｓｎ．１０００－
３９２４．２００４．０４．０１９．

［３７］王宝松，潘明建，郭群，等．柳树杂种及无性系耐水性遗传变异
的研究［Ｊ］．江苏林业科技，２０００，２７（５）：１－６．ＷＡＮＧ Ｂ Ｓ，ＰＡＮ
Ｍ Ｊ，ＧＵＯ Ｑ，ｅｔ ａｌ．Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｔｏ ｗａｔｅｒ

９５



南 京 林 业 大 学 学 报 （自 然 科 学 版 ） 第 ４６卷

ｓｔｒｅｓｓ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ ｈｙｂｒｉｄｓ ａｎｄ ｃｌｏｎｅｓ［Ｊ］．Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎ
ｏｌ，２０００，２７（５）：１－６．

［３８］赵绯，赵阳，张驰，等．模拟淹水对杞柳生长和光合特性的影
响［Ｊ］．生态学报，２０１３，３３（３）：８９８－９０６．ＺＨＡＯ Ｈ Ｆ，ＺＨＡＯ Ｙ，
ＺＨＡＮＧ Ｃ，ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｆｌｏｏｄｉｎｇ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ
ｐｈｏｔｏｓｙｎｔｈｅｓｉｓ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ Ｓａｌｉｘ ｉｎｔｅｇｒａ［Ｊ］．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌ Ｓｉｎ，
２０１３，３３（３）：８９８－９０６．

［３９］张建锋，孙启祥，ＭＡＫＥＳ ＣＨＩＮ Ｆ．盐胁迫对柳树新无性系苗木
生长和土壤酶活性的影响［Ｊ］．水土保持学报，２００５，１９（３）：
１２５－ １２９． ＺＨＡＮＧ Ｊ Ｆ，ＳＵＮ Ｑ Ｘ，ＭＡＫＥＳＣＨＩＮ Ｆ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ
ｓａｌｉｎｉｔｙ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｓｏｉｌ ｅｎｚｙｍｅｓ ａｃｔｉｖｉｔｙ ａｎｄ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ２ ｎｅｗ ｗｉｌｌｏｗ
ｃｌｏｎｅｓ［Ｊ］．Ｊ Ｓｏｉｌ Ｗａｔｅｒ Ｃｏｎｓｅｒｖ，２００５，１９（３）：１２５－１２９．ＤＯＩ：１０．
１３８７０ ／ ｊ．ｃｎｋｉ．ｓｔｂｃｘｂ．２００５．０３．０３１．

［４０］隋德宗．盐胁迫对柳树无性系幼苗生长影响的研究［Ｄ］．南
京：南京林业大学，２００６．ＳＵＩ Ｄ Ｚ．Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｓａｌｔ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ｗｉｌ
ｌｏｗ ｃｌｏｎｅｓ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ［Ｄ ］． Ｎａｎｊｉｎｇ： Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２００６．

［４１］隋德宗，王保松，施士争．盐胁迫对 ５ 个柳树无性系幼苗根系
生长发育的影响［Ｊ］．江苏林业科技，２００７，３４（４）：５－８．ＳＵＩ Ｄ
Ｚ，ＷＡＮＧ Ｂ Ｓ，ＳＨＩ Ｓ Ｚ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｒｏｏｔ ｇｒｏｗｔｈ ｏｆ ５
ｗｉｌｌｏｗ ｃｌｏｎｅｓ ｓｅｅｄｌｉｎｇ［Ｊ］．Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２００７，３４
（４）：５－８．

［４２］陈建建．柳树种质资源收集及抗盐碱性评价［Ｄ］．泰安：山东
农业大学，２０１５．ＣＨＥＮ Ｊ Ｊ．Ｗｉｌｌｏｗ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ ａｎｄ ｓａ
ｌｉｎｅａｌｋａｌｉ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ［Ｄ ］． Ｔａｉａｎ： Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ
Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１５．

［４３］王伟伟，乔志攀，何旭东，等．灌木柳种质资源的耐盐性变异
［Ｊ］．江苏林业科技，２０１６，４３（６）：１５－１９．ＷＡＮＧ Ｗ Ｗ，ＱＩＡＯ Ｚ
Ｐ，ＨＥ Ｘ Ｄ，ｅｔ ａｌ．Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｏｆ ｓｈｒｕｂ ｇｅｒｍｐｌａｓｍ
ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ［Ｊ］．Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０１６，４３（６）：１５－１９．

［４４］李小艳．七种柳树对 ＮａＣｌ盐胁迫的生长生理响应［Ｄ］．呼和浩
特：内蒙古农业大学，２０１８．ＬＩ Ｘ Ｙ．Ｔｈｅ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｏｆ ｓｅｖｅｒａｌ ｗｉｌｌｏｗｓ ｔｏ ＮａＣｌ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ［Ｄ］．Ｈｏｈｈｏｔ：Ｉｎｎｅｒ
Ｍｏｎｇｏｌｉａ Ａｇｒｉｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２０１８．

［４５］季永华．海滨湿地杨树、柳树新无性系苗期耐盐性研究［Ｊ］．江
苏林业科技，２００５，３２（４）：１－４．ＪＩ Ｙ Ｈ．Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｆ ｔｈｅ ｓｅｅｄｌｉｎｇ
ｓａｌｔｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｏｆ ｎｅｗ ｐｏｐｌａｒ ａｎｄ ｗｉｌｌｏｗ ｃｌｏｎｅｓ ｏｎ ｔｈｅ ｓｅａｓｈｏｒｅ
ｍａｒｓｈ［Ｊ］．Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２００５，３２（４）：１－４．

［４６］李敏，张健，李玉娟，等．盐胁迫对柳 Ｌ０９１１ 生理指标的影响
［Ｊ］．江西农业学报，２０１２，２４（８）：５６－５８．ＬＩ Ｍ，ＺＨＡＮＧ Ｊ，ＬＩ Ｙ
Ｊ，ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｉｎｄｅｘｅｓ ｏｆ ｏｓｉｅｒ
ｖａｒｉｅｔｙ Ｌ０９１１［Ｊ］．Ａｃｔａ Ａｇｒｉｃ Ｊｉａｎｇｘｉ，２０１２，２４（８）：５６－５８．ＤＯＩ：
１０．１９３８６ ／ ｊ．ｃｎｋｉ．ｊｘｎｙｘｂ．２０１２．０８．０１７．

［４７］刘铎，丛日春，党宏忠，等．柳树幼苗渗透调节物质对中、碱性
钠盐响应的差异性［Ｊ］．生态环境学报，２０１４，２３（９）：１５３１－
１５３５．ＬＩＵ Ｄ，ＣＯＮＧ Ｒ Ｃ，ＤＡＮＧ Ｈ Ｚ，ｅｔ ａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ
ｓａｌｔ ａｎｄ ａｌｋａｌｉ ｓｔｒｅｓｓｅｓ ｏｎ ｐｌａｎｔ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｙ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ［Ｊ］．Ｅｃｏｌ Ｅｎ
ｖｉｒｏｎ Ｓｃｉ，２０１４，２３（９）：１５３１ － １５３５． ＤＯＩ：１０． １６２５８ ／ ｊ． ｃｎｋｉ．
１６７４－５９０６．２０１４．０９．０２４．

［４８］韩彪，解孝满，董昕，等．盐胁迫对柳树无性系幼苗生理生态特
性的影响［Ｊ］．山东林业科技，２０１３，４３（３）：９－１２．ＨＡＮ Ｂ，ＸＩＥ
Ｘ Ｍ，ＤＯＮＧ Ｘ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇ
ｉｃａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ ｃｌｏｎｅｓ ｓｅｅｄｌｉｎｇ［Ｊ］． Ｊ Ｓｈａｎｄｏｎｇ Ｆｏｒ
Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０１３，４３（３）：９－１２．

［４９］周鹏，方炎明，孙婷，等．２种灌木柳叶片细胞膜相稳定性及抗
氧化酶活性对 ＮａＣｌ胁迫的响应［Ｊ］．江苏林业科技，２０１４，４１
（２）：１－５．ＺＨＯＵ Ｐ，ＦＡＮＧ Ｙ Ｍ，ＳＵＮ Ｔ，ｅｔ ａｌ．Ｍｅｍｂｒａｎｅ ｓｔａｂｉｌｉｔｙ
ａｎｄ ａｎｔｉｏｘｉｄａｎｔ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｙ ｉｎ ｔｈｅ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｔｗｏ ｃｌｏｎｅｓ ｏｆ
ｓｈｒｕｂ ｗｉｌｌｏｗ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓａｌｉｎｉｔｙ ｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆
Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０１４，４１（２）：１－５．

［５０］李子英，丛日春，杨庆山，等．盐碱胁迫对柳树幼苗生长和渗透
调节物质含量的影响［Ｊ］．生态学报，２０１７，３７（２４）：８５１１ －

８５１７．ＬＩ Ｚ Ｙ，ＣＯＮＧ Ｒ Ｃ，ＹＡＮＧ Ｑ Ｓ，ｅｔ ａｌ．Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓａｌｉｎｅａｌｋａｌｉ
ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｏｓｍｏｔｉｃ ａｄｊｕｓｔｍｅｎｔ ｓｕｂｓｔａｎｃｅｓ ｉｎ ｗｉｌｌｏｗ
ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ［Ｊ］．Ａｃｔａ Ｅｃｏｌ Ｓｉｎ，２０１７，３７（２４）：８５１１－８５１７．ＤＯＩ：１０．
５８４６ ／ ｓｔｘｂ２０１６１１０８２２６３．

［５１］周鹏，张敏．盐胁迫对灌木柳体内离子分布的影响［Ｊ］．中南林
业科技大学学报，２０１７，３７（１）：７－１１，２６．ＺＨＯＵ Ｐ，ＺＨＡＮＧ Ｍ．
Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｉｏｎｉｃ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｏｆ ｓｈｒｕｂ ｗｉｌｌｏｗ［Ｊ］． Ｊ
Ｃｅｎｔｒａｌ Ｓｏｕｔｈ Ｕｎｉｖ Ｆｏｒ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０１７，３７（１）：７－１１，２６．ＤＯＩ：
１０．１４０６７ ／ ｊ．ｃｎｋｉ．１６７３－９２３ｘ．２０１７．０１．００２．

［５２］施士争，隋德宗，王红玲，等．灌木柳速生无性系的耐盐性选择
研究［Ｊ］．西北林学院学报，２０１０，２５（４）：７２－７７．ＳＨＩ Ｓ Ｚ，ＳＵＩ
Ｄ Ｚ，ＷＡＮＧ Ｈ Ｌ，ｅｔ ａｌ．Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｆｏｒ ｆｉｎｅ ｓｈｒｕｂ ｗｉｌｌｏｗ ｃｌｏｎｅｓ ｗｉｔｈ
ｈｉｇｈ ｂｉｏｍａｓｓ ａｎｄ ｓａｌｔｔｏｌｅｒａｎｃｅ［Ｊ］． Ｊ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ，２０１０，
２５（４）：７２－７７．

［５３］周鹏，陈庆生，张敏，等．灌木柳叶 ＰＳⅡ对盐胁迫的响应及耐
盐性［Ｊ］．东北林业大学学报，２０１４，４２（９）：９８ － １０１，１０６．
ＺＨＯＵ Ｐ，ＣＨＥＮ Ｑ Ｓ，ＺＨＡＮＧ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｏｆ ＰＳⅡ ｏｆ
ｓｈｒｕｂ ｗｉｌｌｏｗ ｔｏ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ａｎｄ ｉｔｓ ｓａｌｔｔｏｌｅｒａｎｃｅ［Ｊ］． Ｊ Ｎｏｒｔｈｅａｓｔ
Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ，２０１４，４２（９）：９８－１０１，１０６．ＤＯＩ：１０．１３７５９ ／ ｊ．ｃｎｋｉ．ｄｌｘｂ．
２０１４０７２１．００２．

［５４］ＳＵＩ Ｄ Ｚ，ＷＡＮＧ Ｂ Ｓ，ＳＨＩ Ｓ Ｚ，ｅｔ ａｌ．Ｃｈａｎｇｅｓ ｏｆ ｐｒｏｔｅｉｎ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ｄｕｒｉｎｇ ｌｅａｖｅｓ ｏｆ ｓｈｒｕｂ ｗｉｌｌｏｗ ｃｌｏｎｅｓ ｉｎ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｔｏ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］．
Ａｃｔａ Ｐｈｙｓｉｏｌ Ｐｌａｎｔ，２０１５，３７（３）：５１． ＤＯＩ：１０． １００７ ／ ｓ１１７３８ －
０１５－１８１１－１．

［５５］李敏，张健，王奎山，等．耐盐柳树 ＢＡＤＨ基因克隆及表达分析
［Ｊ］．江苏农业学报，２０１３，２９（３）：４８５－ ４８９． ＬＩ Ｍ，ＺＨＡＮＧ Ｊ，
ＷＡＮＧ Ｋ Ｓ，ｅｔ ａｌ． Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ＢＡＤＨ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ ｓａｌｔｔｏｌｅｒａｎｔ Ｓａｌｉｘ［Ｊ］．Ｊｉａｎｇｓｕ Ｊ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ，２０１３，
２９（３）：４８５－４８９．

［５６］聂莉莉，张越，刘仲齐．盐胁迫对柳树幼苗生长及生理特性的
影响［Ｊ］．天津农业科学，２０１０，１６（３）：２０－２３．ＮＩＥ Ｌ Ｌ，ＺＨＡＮＧ
Ｙ，ＬＩＵ Ｚ Ｑ． Ｅｆｆｅｃｔｓ ｏｆ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ａｎｄ ｐｈｙｓｉｏｌｏｇｉｃａｌ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ［Ｊ］．Ｔｉａｎｊｉｎ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ，２０１０，１６
（３）：２０－２３．

［５７］张珏，吴小芹，施士争，等．溃疡病侵染对 ６个柳树无性系丙二
醛及相关酶活性的影响［Ｊ］．江苏林业科技，２００８，３５（６）：９－
１２．ＺＨＡＮＧ Ｊ，ＷＵ Ｘ Ｑ，ＳＨＩ Ｓ Ｚ，ｅｔ ａｌ． Ｅｆｆｅｃｔ ｏｆ ｃａｎｋｅｒ ｏｎ
ｍａｌｏｎａｌｄｅｈｙｄｅ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅｌａｔｅｄ ｅｎｚｙｍｅ ａｃｔｉｖｉｔｉｅｓ ｏｆ ａｍｏｎｇ ｔｈｅ ｓｉｘ
ｗｉｌｌｏｗ ｃｌｏｎｅｓ［Ｊ］． Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２００８，３５（６）：
９－１２．

［５８］张珏，施士争，吴小芹，等．柳树无性系抗溃疡病接种试验［Ｊ］．
江苏林业科技，２０１０，３７（１）：１３－１７，３９． ＺＨＡＮＧ Ｊ，ＳＨＩ Ｓ Ｚ，
ＷＵ Ｘ Ｑ，ｅｔ ａｌ． Ｐｒｅｌｉｍｉｎａｒｙ ｓｃｒｅｅｎｉｎｇ ｏｆ ａｎｔｉｕｌｃｅｒ ｗｉｌｌｏｗ ｃｌｏｎｅｓ
ｂｙ ｉｎｏｃｕｌａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ［Ｊ］． Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０１０，３７
（１）：１３－１７，３９．

［５９］张寰．柳树抗天牛序列及其机制研究［Ｄ］．保定：河北农业大
学，２００３．ＺＨＡＮＧ Ｈ． Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｓｅｑｕｅｎｃｅ ａｎｄ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ
ｗｉｌｌｏｗ ｒｅｓｉｓｔａｎｃｅ ｔｏ ｌｏｎｇｉｈｏｒｎ ｂｅｅｔｌｅｓ［Ｄ］． Ｂａｏｄｉｎｇ：Ｈｅｂｅｉ Ａｇｒｉ
ｃｕｌｔｕｒａｌ Ｕｎｉｖｅｒｓｉｔｙ，２００３．

［６０］高悦，解春霞，刘云鹏，等．花绒寄甲对柳树光肩星天牛的防治
效果及寄生能力［Ｊ］．西南林业大学学报，２０１３，３３（５）：１０４－
１０６． ＧＡＯ Ｙ，ＸＩＥ Ｃ Ｘ，ＬＩＵ Ｙ Ｐ，ｅｔ ａｌ． Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｐａｒａｓｉｔｉｃ
ｅｆｆｉｃｉｅｎｃｙ ｏｆ ｒｅｌｅａｓｉｎｇ Ｄａｓｔａｒｃｕｓ ｈｅｌｏｐｈｏｒｏｉｄｅｓ ｔｏ ｃｏｎｔｒｏｌ Ａｎｏｐｌｏ
ｐｈｏｒａ ｇｌａｂｒｉｐｅｎｎｉｓ ｉｎ ｐａｒｋ ｗｉｌｌｏｗｓ［Ｊ］． Ｊ Ｓｏｕｔｈｗｅｓｔ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ，
２０１３，３３（５）：１０４－１０６．

［６１］郭佳惠，教忠意，何旭东，等．基于层次分析法对柳树观赏性及
适应性的综合评价［Ｊ］．南京林业大学学报（自然科学版），
２０２１，４５（６）：１６９－１７６．ＧＵＯ Ｊ Ｈ，ＪＩＡＯ Ｚ Ｙ，ＨＥ Ｘ Ｄ，ｅｔ ａｌ． Ａ
ｃｏｍｐｒｅｈｅｎｓｉｖｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ
ａｄａｐｔａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ａｎａｌｙｔｉｃ ｈｉｅｒａｒｃｈｙ ｐｒｏｃｅｓｓｅｓ［Ｊ］．Ｊ
Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ （Ｎａｔ Ｓｃｉ Ｅｄ），２０２１，４５（６）：１６９－１７６．

［６２］费英杰．柳树优良无性系在北京地区的观赏和用材价值评价

０６



　 第 ６期 何旭东，等：中国柳树遗传育种研究进展

［Ｄ］．北京：中国林业科学研究院，２０１４．ＦＥＩ Ｙ Ｊ．Ｔｈｅ ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ
ａｎｄ ｔｉｍｂｅｒ ｖａｌｕｅ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ ｅｘｃｅｌｌｅｎｔ ｃｌｏｎｅｓ ｉｎ Ｂｅｉｊｉｎｇ
［Ｄ］．Ｂｅｉｊｉｎｇ：Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ，２０１４．

［６３］刘丽，李振坚，翟飞飞，等．基于叶、枝特性的柳树苗期观赏性
评判［Ｊ］．林业科学研究，２０１６，２９（６）：９２６－９３２．ＬＩＵ Ｌ，ＬＩ Ｚ Ｊ，
ＺＨＡＩ Ｆ Ｆ，ｅｔ ａｌ． Ｏｒｎａｍｅｎｔａｌ ｊｕｄｇｅ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｌｅａｆ ａｎｄ
ｂｒａｎｃｈ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ［Ｊ］．Ｆｏｒ Ｒｅｓ，２０１６，２９（６）：９２６－９３２．ＤＯＩ：
１０．１３２７５ ／ ｊ．ｃｎｋｉ．ｌｙｋｘｙｊ．２０１６．０６．０１９．

［６４］王伟伟，何旭东，郑纪伟，等．盐碱地柳树生物能源林专用品种
的选育［Ｊ］．江苏林业科技，２０１８，４５（６）：１－７．ＷＡＮＧ Ｗ Ｗ，ＨＥ
Ｘ Ｄ，ＺＨＥＮＧ Ｊ Ｗ，ｅｔ ａｌ． Ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｓｐｅｃｉａｌ ｖａｒｉｅｔｉｅｓ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ
ｂｉｏｅｎｅｒｇｙ ｆｏｒｅｓｔ ｉｎ ｓａｌｉｎｅａｌｋａｌｉ ｓｏｉｌ［Ｊ］． Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆
Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０１８，４５（６）：１－７．

［６５］贾会霞．绵毛柳遗传图谱构建及生物能源性状的 ＱＴＬｓ 定位
［Ｄ］．北京：中国林业科学研究院，２０１３．ＪＩＡ Ｈ Ｘ．Ｃｏｎｓｔｒｕｃｔｉｏｎ ｏｆ
ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐ ａｎｄ ＱＴＬｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｂｉｏｅｎｅｇｒｙ ｔｒａｉｔｓ ｉｎ Ｓａｌｉｘ ｅｒｉｏｃｌａ
ｄａ［Ｄ］．Ｂｅｉｊｉｎｇ：Ｃｈｉｎｅｓｅ Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ，２０１３．

［６６］施士争，潘明建，张珏，等．高生物量灌木柳无性系的选育研究
［Ｊ］．西北林学院学报，２０１０，２５（２）：６１－６６．ＳＨＩ Ｓ Ｚ，ＰＡＮ Ｍ Ｊ，
ＺＨＡＮＧ Ｊ，ｅｔ ａｌ． Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｈｒｕｂ ｗｉｌｌｏｗ ｃｌｏｎｅｓ ｗｉｔｈ ｈｉｇｈ
ｂｉｏｍａｓｓ［Ｊ］．Ｊ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ，２０１０，２５（２）：６１－６６．

［６７］汪有良，王保松，施士争，等．柳树种苗修复水体环境镉污染的
研究［Ｊ］．林业科技开发，２００８，２２（４）：４６ － ４９．ＷＡＮＧ Ｙ Ｌ，
ＷＡＮＧ Ｂ Ｓ，ＳＨＩ Ｓ Ｚ，ｅｔ ａｌ．Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｐｈｙｔｏｒｅｍｅｄｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｃａｄｍｉｕｍ
ｃｏｎｔａｍｉｎａｔｅｄ ｗａｔｅｒｂｏｄｙ ｂｙ ｗｉｌｌｏｗ ｓｅｅｄｌｉｎｇｓ ｉｎ ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｃｕｌｔｕｒｅ
［Ｊ］．Ｃｈｉｎａ Ｆｏｒ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２００８，２２（４）：４６－４９．

［６８］汪有良，王保松，施士争，等．乔木型柳树无性系镉积累特性研
究［Ｊ］．江苏林业科技，２００８，３５（２）：１－４．ＷＡＮＧ Ｙ Ｌ，ＷＡＮＧ Ｂ
Ｓ，ＳＨＩ Ｓ Ｚ，ｅｔ ａｌ． Ｃａｄｍｉｕｍ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ ａｒｂｏｒ ｗｉｌｌｏｗ
（Ｓａｌｉｘ ｓｐ．）ｉｎ ｓｏｌｕｔｉｏｎ ｃｕｌｔｕｒｅ［Ｊ］．Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，
２００８，３５（２）：１－４．

［６９］汪有良，王保松，施士争．乔木型柳树杂种无性系对镉的吸收
和积累特性［Ｊ］．南京林业大学学报（自然科学版），２０１１，３５
（２）：１３５－１３８．ＷＡＮＧ Ｙ Ｌ，ＷＡＮＧ Ｂ Ｓ，ＳＨＩ Ｓ Ｚ． Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ
ｃａｄｍｉｕｍ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ ａｒｂｏｒ ｗｉｌｌｏｗｓ［Ｊ］．Ｊ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒ
Ｕｎｉｖ （Ｎａｔ Ｓｃｉ Ｅｄ），２０１１，３５（２）：１３５－１３８．

［７０］汪有良，王宝松，施士争．灌木型柳树镉吸收积累性状的研究
［Ｊ］．西北林学院学报，２０１１，２６（２）：１０５ － １１０．ＷＡＮＧ Ｙ Ｌ，
ＷＡＮＧ Ｂ Ｓ，ＳＨＩ Ｓ Ｚ．Ｃａｄｍｉｕｍ ａｂｓｏｒｐｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｓ ｏｆ ｂｕｓｈ ｗｉｌ
ｌｏｗ［Ｊ］．Ｊ Ｎｏｒｔｈｗｅｓｔ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ，２０１１，２６（２）：１０５－１１０．

［７１］黄瑞芳，王红慧，王红玲，等．灌木型柳树杂种无性系铅的积累
特性及其遗传变异［Ｊ］．江苏林业科技，２０２０，４７（６）：２８－３３，
４１．ＨＵＡＮＧ Ｒ Ｆ，ＷＡＮＧ Ｈ Ｈ，ＷＡＮＧ Ｈ Ｌ，ｅｔ ａｌ．Ｌｅａｄ ａｃｃｕｍｕｌａ
ｔｉｏｎ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｆ ｓｈｒｕｂ ｗｉｌｌｏｗ ｈｙｂｒｉｄ
ｃｌｏｎｅｓ［Ｊ］．Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０２０，４７（６）：２８－３３，４１．

［７２］黄瑞芳，王红玲，施士争．７ 个灌木柳无性系铅富集能力比较
［Ｊ］．江苏林业科技，２０２０，４７（１）：１１ － １６，２２． ＨＵＡＮＧ Ｒ Ｆ，
ＷＡＮＧ Ｈ Ｌ，ＳＨＩ Ｓ Ｚ．Ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ａｂｉｌｉｔｙ ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ７ ｈｙｄｒｏ
ｐｏｎｉｃａｌｌｙ ｃｕｌｔｉｖａｔｅｄ ｓｈｒｕｂ Ｓａｌｉｘ ｓｐｅｃｉｅｓ ｔｏ ｈｅａｖｙ ｍｅｔａｌ Ｐｂ［Ｊ］． Ｊ
Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０２０，４７（１）：１１－１６，２２．

［７３］黄瑞芳，王红玲，施士争．灌木柳树无性系铅积累特性及其与
生物量的关系研究［Ｊ］．江苏林业科技，２０２０，４７（５）：３２－３６．
ＨＵＡＮＧ Ｒ Ｆ，ＷＡＮＧ Ｈ Ｌ，ＳＨＩ Ｓ Ｚ．Ｌｅａｄ ａｃｃｕｍｕｌａｔｉｏｎ ａｎｄ ｉｔｓ ｒｅ
ｌａｔｉｏｎｓｈｉｐ ｗｉｔｈ ｂｉｏｍａｓｓ ｏｆ ｓｈｒｕｂ ｗｉｌｌｏｗ ｃｌｏｎｅｓ［Ｊ］． Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ
Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０２０，４７（５）：３２－３６．

［７４］涂忠虞，潘明建，张日连，等．杂种柳树的雌雄间性现象［Ｊ］．江
苏林业科技，１９８１，８（４）：５－８．ＴＵ Ｚ Ｙ，ＰＡＮ Ｍ Ｊ，ＺＨＡＮＧ Ｒ Ｌ，
ｅｔ ａｌ．Ｉｎｔｅｒｓｅｘ ｐｈｅｎｏｍｅｎｏｎ ｏｆ ｈｙｂｒｉｄ ｗｉｌｌｏｗ［Ｊ］． Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ
＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，１９８１，８（４）：５－８．

［７５］涂忠虞，潘明建，樊丛梅，等．柳属与朝鲜柳属远缘杂交的研究
［Ｊ］．江苏林业科技，１９８４，１１（２）：１－９．ＴＵ Ｚ Ｙ，ＰＡＮ Ｍ Ｊ，ＦＡＮ
Ｃ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｄｉｓｔａｎｔ ｈｙｂｒｉｄｉｚａｔｉｏｎ ｂｅｔｗｅｅｎ Ｓａｌｉｘ ａｎｄ

Ｃｈｏｓｅｎｉａ［Ｊ］．Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，１９８４，１１（２）：１－９．
［７６］涂忠虞，黄敏仁．阔叶树遗传改良［Ｍ］．北京：科学技术文献出

版社，１９９１：１６７ － １７９． ＴＵ Ｚ Ｙ，ＨＵＡＮＧ Ｍ Ｒ． Ｇｅｎｅｔｉｃ
ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ｏｆ ｂｒｏａｄｌｅａｆ ｔｒｅｅｓ［Ｍ］．Ｂｅｉｊｉｎｇ：Ｓｃｉｅｎｔｉｆｉｃ ａｎｄ Ｔｅｃｈ
ｎｉｃａｌ Ｄｏｃｕｍｅｎｔｓ Ｐｕｂｌｉｓｈｉｎｇ Ｈｏｕｓｅ，１９９１：１６７－１７９．

［７７］徐涵，李文铀． 小叶杨×旱柳属间杂交实验胚胎学研究［Ｊ］．
林业科学研究，１９９０，３（１）：２９－３７． ＸＵ Ｈ，ＬＩ Ｗ Ｄ． Ｅｘｐｅｒｉ
ｍｅｎｔａｌ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｅｍｂｒｙｏｌｏｇｙ ｏｆ ｔｈｅ ｉｎｔｅｒｒｇｅｎｅｒｉｃ ｃｒｏｓｓ ｂｅｔｗｅｅｎ
Ｐｏｐｕｌｕｓ ｓｉｍｏｎｉｉ ａｎｄ Ｓａｌｉｘ ｍａｔｓｕｄａｎａ ［Ｊ］． Ｆｏｒ Ｒｅｓ，１９９０，３（１）：
２９－３３，１０３．

［７８］何旭东，郑纪伟，王宇，等．柳树种质核 ＤＮＡ 含量的流式测定
［Ｊ］．江苏林业科技，２０２１，４８（１）：１－６．ＨＥ Ｘ Ｄ，ＺＨＥＮＧ Ｊ Ｗ，
ＷＡＮＧ Ｙ，ｅｔ ａｌ． Ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｎｕｃｌｅａｒ ＤＮＡ ｃｏｎｔｅｎｔ ｉｎ ｗｉｌｌｏｗ
ｇｅｒｍｐｌａｓｍ ｂｙ ｆｌｏｗ ｃｙｔｏｍｅｔｒｙ［Ｊ］． Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，
２０２１，４８（１）：１－６．

［７９］王源秀，江聪，徐立安．柳树花粉生活力分析［Ｊ］．林业科技开
发，２００７，２１（１）：２８ － ３０． ＷＡＮＧ Ｙ Ｘ，ＪＩＡＮＧ Ｃ，ＸＵ Ｌ Ａ．
Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｐｏｌｌｅｎ ｖｉａｂｉｌｉｔｙ ｏｆ Ｓａｌｉｘ ［Ｊ］． Ｃｈｉｎａ Ｆｏｒ Ｓｃｉ
Ｔｅｃｈｎｏｌ，２００７，２１（１）：２８－３０．

［８０］张明照．旱柳生殖生物学特性研究［Ｄ］．北京：中国林业科学
研究院，２０１４：３６－３９．ＺＨＡＮＧ Ｍ Ｚ．Ｔｈｅ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｒｅｐｒｏ
ｄｕｃｔｉｖｅ ｂｉｏｌｏｇｙ ｏｆ Ｓａｌｉｘ ｍａｔｓｕｄａｎａ Ｋｏｉｄｚ［Ｄ］． Ｂｅｉｊｉｎｇ：Ｃｈｉｎｅｓｅ
Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ，２０１４：３６－３９．

［８１］王伟伟，姚玲，何开跃，等．不同柳树花粉离体培养及活力测定
方法比较研究［Ｊ］．江苏林业科技，２０１８，４５（４）：１－７．ＷＡＮＧ
Ｗ Ｗ，ＹＡＯ Ｌ，ＨＥ Ｋ Ｙ，ｅｔ ａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｉｎ ｖｉｔｒｏ ｐｏｌｌｅｎ
ｇｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ａｎｄ ｖｉａｂｉｌｉｔｙ ｅｖａｌｕａｔｉｏｎ ｏｆ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｗｉｌｌｏｗ ｓｐｅｃｉｅｓ
［Ｊ］． Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０１８，４５（４）：１－ ７．ＤＯＩ：１０．
３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１００１－７３８０．２０１８．０４．００１．

［８２］ＺＨＡＮＧ Ｓ Ｌ，ＦＥＲＮＡＮＤＯ Ｄ． Ｓｔｒｕｃｔｕｒａｌ，ｈｉｓｔｏｃｈｅｍｉｃａｌ，ａｎｄ
ｐｒｏｔｅｉｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍａｌｅ ｒｅｐｒｏｄｕｃｔｉｖｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎ ｗｉｌｌｏｗ［Ｊ］．
Ｓｅｘ Ｐｌａｎｔ Ｒｅｐｒｏｄ，２００５，１８（１）：３７－４６．ＤＯＩ：１０．１００７ ／ ｓ００４９７－
００５－０２４９－９．

［８３］何旭东，姚伶，郑纪伟，等．一种灌木柳花粉保存方法：
ＣＮ１０４３５１１７０Ａ［Ｐ］．２０１５－ ０２－ １８．ＨＥ Ｘ Ｄ，ＹＡＯ Ｌ，ＺＨＥＮＧ Ｊ
Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｓｈｒｕｂ ｗｉｌｌｏｗ ｐｏｌｌｅｎ ｐｒｅｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｍｅｔｈｏｄ：
ＣＮ１０４３５１１７０Ａ［Ｐ］．２０１５－０２－１８．

［８４］何旭东，姚伶，周洁，等．一种柳树花粉超低温保存方法：
ＣＮ１０４２０６３７８Ａ［Ｐ］．２０１４－１２－１７．ＨＥ Ｘ Ｄ，ＹＡＯ Ｌ，ＺＨＯＵ Ｊ，
ｅｔ ａｌ． Ｗｉｌｌｏｗ ｐｏｌｌｅｎ ｕｌｔｒａｌｏｗｔｅｍｐｅｒａｔｕｒｅ ｓｔｏｒａｇｅ ｍｅｔｈｏｄ：
ＣＮ１０４２０６３７８Ａ［Ｐ］．２０１４－１２－１７．

［８５］李建新，刘建军，许庆标，等． 柳树新品种 ＪＨ３０、ＪＨ１９ 选育
研究［Ｊ］． 乡村科技，２０１９（４）：８２－８３，８５．

［８６］郭群，董德友，闻朝鲜，等．长江中下游滩地柳树无性系造林对
比试验［Ｊ］．江苏林业科技，２０１９，４６（４）：２７ － ３２． ＧＵＯ Ｑ，
ＤＯＮＧ Ｄ Ｙ，ＷＥＮ Ｚ Ｘ，ｅｔ ａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｅｘｐｅｒｉｍｅｎｔ ｏｎ ａｆｆｏｒｅｓｔａ
ｔｉｏｎ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ ｃｌｏｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍｉｄｄｌｅ ａｎｄ ｌｏｗｅｒ ｒｅａｃｈｅｓ ｏｆ Ｙａｎｇｔｚｅ
Ｒｉｖｅｒ ｂｅａｃｈ［Ｊ］．Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０１９，４６（４）：２７－
３２．ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１００１－７３８０．２０１９．０４．００６．

［８７］涂忠虞，潘明建，张绍宏． 垂柳×爆竹柳的变异及无性系选择
［Ｊ］． 江苏林业科技，１９８８，４：１ － ７． ＴＵ Ｚ Ｙ，ＰＡＮ Ｍ Ｊ，
ＺＨＡＮＧ Ｓ Ｈ． Ｖａｒｉａｔｉｏｎ ｏｎ Ｓａｌｉｘ ｂａｂｙｌｏｎｉｃａ × ｆｒａｇｉｌｉｓ ａｎｄ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｅｘｃｅｌｌｅｎｔ ｃｌｏｎｅｓ［Ｊ］． Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒｅｓｔｒｙ
Ｓｃｉｅｎｃｅ＆Ｔｅｃｈｎｏｌｏｇｙ，１９８８，４：１－７．

［８８］李峰，朱弘，言关珍，等． 垂爆 １０９柳和旱布 ３２９柳生长动态
研究［Ｊ］． 防护林科技，１９９６，２７（２）：１９－２１． ＬＩ Ｆ，ＺＨＵ Ｈ，
ＹＡＮ Ｇ Ｚ，ｅｔ ａｌ． Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｏｎ ｇｒｏｗｔｈ ｄｙｎａｍｉｃｓ ｏｆ Ｓａｌｉｘ ×
‘Ｃｈｕｉｂａｏ１０９’ａｎｄ Ｓａｌｉｘ ｍａｔｓｕｄａｎａ × Ｓａｌｉｘ ｂｕｌｋｉｎｇｅｎｓｉｓ ［Ｊ］．
Ｐｒｏｔ Ｆｏｒ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌ，１９９６，２７（２）：１９－２１．

［８９］李振洲，马盈慧，黄雪峰，等．干旱沙地垂爆 Ｂ８０ 柳造林试验
［Ｊ］．内蒙古林业科技，２００９，３５（２）：２９－３１．ＬＩ Ｚ Ｚ，ＭＡ Ｙ Ｈ，
ＨＵＡＮＧ Ｘ Ｆ，ｅｔ ａｌ．Ｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ ｏｆ Ｉ． ｂａｂｙｉｙｉｏｎｉｃｄ × Ｓ． ｆｒａｇｉｚｉｓ ｉｎ
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ａｒｉｄ ｓａｎｄｙ ｌａｎｄ［Ｊ］． Ｊ Ｉｎｎ Ｍｏｎｇ Ｆｏｒ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２００９，３５（２）：
２９－３１．

［９０］王彦，刘保东，付喜臣．新品种柳树在盐碱地上造林试验［Ｊ］．
吉林林业科技，２００２，３１（６）：１７－２０．ＷＡＮＧ Ｙ，ＬＩＵ Ｂ Ｄ，ＦＵ Ｘ
Ｃ．Ｆｏｒｅｓｔａｔｉｏｎ ｔｅｓｔ ｏｆ ｎｅｗ ｖａｒｉｅｔｙ ｗｉｌｌｏｗ ｉｎ ａｌｋａｌｉｓａｌｉｎｅ ｌａｎｄ［Ｊ］．Ｊ
Ｊｉｌｉｎ Ｆｏｒ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２００２，３１（６）：１７－２０．ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ． ｉｓｓｎ．
１００５－７１２９．２００２．０６．００４．

［９１］秦光华，宋玉民，乔玉玲，等．柳树新品种‘鲁柳 ３号’［Ｊ］．园艺
学报，２０１８，４５（Ｓ２）：２８３９－２８４０．ＱＩＮ Ｇ Ｈ，ＳＯＮＧ Ｙ Ｍ，ＱＩＡＯ Ｙ
Ｌ，ｅｔ ａｌ． Ａ ｎｅｗ ｗｉｌｌｏｗ ｃｕｌｔｉｖａｒ ‘Ｌｕｌｉｕ １’［Ｊ］． Ａｃｔａ Ｈｏｒｔｉｃ Ｓｉｎ，
２０１８，４５（Ｓ２）：２８３９ － ２８４０． ＤＯＩ：１０． １６４２０ ／ ｊ． ｉｓｓｎ． ０５１３ － ３５３ｘ．
２０１８－０８０９．

［９２］秦光华，宋玉民，乔玉玲，等．柳树新品种‘鲁柳 ２号’［Ｊ］．园艺
学报，２０１８，４５（Ｓ２）：２８４１－２８４２．ＱＩＮ Ｇ Ｈ，ＳＯＮＧ Ｙ Ｍ，ＱＩＡＯ Ｙ
Ｌ，ｅｔ ａｌ． Ａ ｎｅｗ ｗｉｌｌｏｗ ｃｕｌｔｉｖａｒ ‘Ｌｕｌｉｕ ２’［Ｊ］． Ａｃｔａ Ｈｏｒｔｉｃ Ｓｉｎ，
２０１８，４５（Ｓ２）：２８４１ － ２８４２． ＤＯＩ：１０． １６４２０ ／ ｊ． ｉｓｓｎ． ０５１３ － ３５３ｘ．
２０１８－０８０８．

［９３］秦光华，宋玉民，乔玉玲，等．柳树新品种‘鲁柳 ３号’［Ｊ］．园艺
学报，２０１８，４５（Ｓ２）：２８４３－２８４４．ＱＩＮ Ｇ Ｈ，ＳＯＮＧ Ｙ Ｍ，ＱＩＡＯ Ｙ
Ｌ，ｅｔ ａｌ． Ａ ｎｅｗ ｗｉｌｌｏｗ ｃｕｌｔｉｖａｒ ‘Ｌｕｌｉｕ ３’［Ｊ］． Ａｃｔａ Ｈｏｒｔｉｃ Ｓｉｎ，
２０１８，４５（Ｓ２）：２８４３ － ２８４４． ＤＯＩ：１０． １６４２０ ／ ｊ． ｉｓｓｎ． ０５１３ － ３５３ｘ．
２０１８－０８０９．

［９４］卢振宇，杨欢，焦传礼，等．盐柳 ２ 号的选育及扦插育苗技术
［Ｊ］．农业科技通讯，２０２１（９）：３０７ － ３０９． ＬＵ Ｚ Ｙ，ＹＡＮＧ Ｈ，
ＪＩＡＯ Ｃ Ｌ，ｅｔ ａｌ．Ｂｒｅｅｄｉｎｇ ａｎｄ ｃｕｔｔｉｎｇ ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｒａｉｓｉｎｇ ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ
ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ Ｎｏ．２［Ｊ］．Ｂｕｌｌ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０２１（９）：３０７－３０９．

［９５］卢振宇，焦传礼，刘世杰，等．仁居柳 ２号的选育及育苗栽培管
理技术［Ｊ］．农业科技通讯，２０２１（４）：３１０－３１２． ＬＵ Ｚ Ｙ，ＪＩＡＯ
Ｃ Ｌ，ＬＩＵ Ｓ Ｊ，ｅｔ ａｌ．Ｂｒｅｅｄｉｎｇ，ｓｅｅｄｌｉｎｇ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍａｎａｇｅｍｅｎｔ
ｔｅｃｈｎｉｑｕｅｓ ｏｆ Ｒｅｎｌｉｕ ２［Ｊ］． Ｂｕｌｌ Ａｇｒｉｃ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０２１（４）：
３１０－３１２．

［９６］涂忠虞，郭群，王宝松，等．金丝垂柳的选育［Ｊ］．江苏林业科
技，１９９６，２３（４）：１－５． ＴＵ Ｚ Ｙ，ＧＵＯ Ｑ，ＷＡＮＧ Ｂ Ｓ，ｅｔ ａｌ．Ｔｈｅ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｓａｌｉｘ × ａｕｒｅｏ ｐｅｎｄｕｌａ［Ｊ］． Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆
Ｔｅｃｈｎｏｌ，１９９６，２３（４）：１－５．

［９７］涂忠虞，潘明健，郭群，等．银芽柳的选育［Ｊ］．江苏林业科技，
２０００，２７（２）：１ － １１． ＴＵ Ｚ Ｙ，ＰＡＮ Ｍ Ｊ，ＧＵＯ Ｑ，ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ
ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ Ｓａｌｉｘ × ａｇｙｒｏｂｒａｃｔｅａｌｉｓ［Ｊ］．Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈ
ｎｏｌ，２０００，２７（２）：１－１１．

［９８］涂忠虞，潘惠新，潘明建．簸杞柳 Ｊｗ８２６ 及杞簸柳 Ｊｗ９６新无
性系选育［Ｊ］．江苏林业科技，１９８９，１６（４）：１－８．ＴＵ Ｚ Ｙ，ＰＡＮ
Ｈ Ｘ，ＰＡＮ Ｍ Ｊ．Ｔｈｅ ｂｒｅｅｄｉｎｇ ｏｆ ｎｅｗ ｗｉｌｌｏｗｓ ｃｌｏｎｅｓ ｗｉｔｈ ｊｗ８２６
ａｎｄ ｊｗ９６［Ｊ］．Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆ Ｔｅｃｈｎｏｌ，１９８９，１６（４）：１－８．

［９９］潘明建．柳树的遗传改良及栽培技术［Ｊ］．林业科技开发，２００４，
１８（３）：３－７．ＰＡＮ Ｍ Ｊ．Ｇｅｎｅｔｉｃ ｉｍｐｒｏｖｅｍｅｎｔ ａｎｄ ｃｕｌｔｉｖａｔｉｏｎ ｔｅｃｈ
ｎｉｑｕｅｓ ｏｆ ｗｉｌｌｏｗ［Ｊ］．Ｃｈｉｎａ Ｆｏｒ Ｓｃｉ Ｔｅｃｈｎｏｌ，２００４，１８（３）：３－７．

［１００］ＴＵＳＫＡＮ Ｇ Ａ，ＤＩＦＡＺＩＯ Ｓ，ＪＡＮＳＳＯＮ Ｓ，ｅｔ ａｌ． Ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ
ｂｌａｃｋ ｃｏｔｔｏｎｗｏｏｄ，Ｐｏｐｕｌｕｓ ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ （Ｔｏｒｒ． ＆ Ｇｒａｙ）［Ｊ］．
Ｓｃｉｅｎｃｅ，２００６，３１３：１５９６． ＤＯＩ：１０．１１２６ ／ ｓｃｉｅｎｃｅ．１１２８６９１．

［１０１］ＤＡＩ Ｘ Ｇ，ＨＵ Ｑ Ｊ，ＣＡＩ Ｑ Ｌ，ｅｔ ａｌ．Ｔｈｅ ｗｉｌｌｏｗ ｇｅｎｏｍｅ ａｎｄ ｄｉｖｅｒ
ｇｅｎｔ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｆｒｏｍ ｐｏｐｌａｒ ａｆｔｅｒ ｔｈｅ ｃｏｍｍｏｎ ｇｅｎｏｍｅ ｄｕｐｌｉｃａｔｉｏｎ
［Ｊ］． Ｃｅｌｌ Ｒｅｓ，２０１４，２４（１０）：１２７４ － １２７７． ＤＯＩ：１０． １０３８ ／ ｃｒ．
２０１４．８３．

［１０２］ＷＥＩ Ｓ Ｙ，ＹＡＮＧ Ｙ Ｈ，ＹＩＮ Ｔ Ｍ． Ｔｈｅ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓｃａｌｅ ａｓｓｅｍ
ｂｌｙ ｏｆ ｔｈｅ ｗｉｌｌｏｗ ｇｅｎｏｍｅ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｉｎｓｉｇｈｔ ｉｎｔｏ Ｓａｌｉｃａｃｅａｅ ｇｅｎｏｍｅ
ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ［Ｊ］． Ｈｏｒｔｉｃｕｌｔｕｒｅ Ｒｅｓｅａｒｃｈ，２０２０，７：４５． ＤＯＩ：１０．
１０３８ ／ ｓ４１４３８－０２０－０２６８－６．

［１０３］ＣＨＥＮ Ｊ Ｈ，ＨＵＡＮＧ Ｙ，ＢＲＡＣＨＩ Ｂ，ｅｔ ａｌ．Ｇｅｎｏｍｅｗｉｄｅ ａｎａｌｙｓｉｓ
ｏｆ Ｃｕｓｈｉｏｎ ｗｉｌｌｏｗ ｐｒｏｖｉｄｅｓ ｉｎｓｉｇｈｔｓ ｉｎｔｏ ａｌｐｉｎｅ ｐｌａｎｔ ｄｉｖｅｒｇｅｎｃｅ
ｉｎ ａ ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｈｏｔｓｐｏｔ［Ｊ］．Ｎａｔ Ｃｏｍｍｕｎ，２０１９，１０：５２３０．ＤＯＩ：
１０．１０３８ ／ ｓ４１４６７－０１９－１３１２８－ｙ．

［１０４］ＺＨＡＮＧ Ｊ，ＹＵＡＮ Ｈ Ｗ，ＬＩ Ｙ Ｊ，ｅｔ ａｌ．Ｇｅｎｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ａｎｄ

ｐｈｙｌｏｇｅｎｅｔｉｃ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａｌｌｏｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ Ｓａｌｉｘ ｍａｔｓｕｄａｎａ Ｋｏｉｄｚ
［Ｊ］． Ｈｏｒｔｉｃ Ｒｅｓ，２０２０，７：２０１． ＤＯＩ：１０． １０３８ ／ ｓ４１４３８ － ０２０ －
００４２４－８．

［１０５］ＨＥ Ｌ，ＪＩＡ Ｋ Ｈ，ＺＨＡＮＧ Ｒ Ｇ，ｅｔ ａｌ．Ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅｓｃａｌｅ ａｓｓｅｍｂｌｙ
ｏｆ ｔｈｅ ｇｅｎｏｍｅ ｏｆ Ｓａｌｉｘ ｄｕｎｎｉｉ ｒｅｖｅａｌｓ ａ ｍａｌｅｈｅｔｅｒｏｇａｍｅｔｉｃ ｓｅｘ
ｄｅｔｅｒｍｉｎａｔｉｏｎ ｓｙｓｔｅｍ ｏｎ ｃｈｒｏｍｏｓｏｍｅ ７［Ｊ］． Ｍｏｌ Ｅｃｏｌ Ｒｅｓｏｕｒ，
２０２１，２１（６）：１９６６－１９８２．ＤＯＩ：１０．１１１１ ／ １７５５－０９９８．１３３６２．

［１０６］ＤＡＩ Ｘ Ｇ，ＺＨＵ Ｔ Ｗ，ＬＩ Ｘ Ｐ，ｅｔ ａｌ．Ｇｅｎｅ ｄｉｓｃｏｖｅｒｙ ａｎｄ ｍａｒｋｅｒ
ｒｅｓｏｕｒｃｅ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｂｙ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｆｒｏｍ ａ ｓｈｏｒｔ
ｒｏｔａｔｉｏｎ ｃｏｐｐｉｃｅ ｗｉｌｌｏｗ，Ｓａｌｉｘ ｓｕｃｈｏｗｅｎｓｉｓ［Ｊ］． Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄ，
２０１７，１３６（２）：２７９－２８６．ＤＯＩ：１０．１１１１ ／ ｐｂｒ．１２４５８．

［１０７］ＨＥ Ｘ Ｄ，ＺＨＥＮＧ Ｊ Ｗ，ＳＥＲＡＰＩＧＬＩＡ Ｍ，ｅｔ ａｌ． Ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ，
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｒｏｓｓａｍｐｌｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｅｉｇｈｔ ＥＳＴｄｅｒｉｖｅｄ ｍｉ
ｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｉｎ Ｓａｌｉｘ ［Ｊ］． Ｓｉｌｖａｅ Ｇｅｎｅｔｉｃａ，２０１４，６３（３）：
１１３－１１５．

［１０８］ＴＩＡＮ Ｘ Ｙ，ＺＨＥＮＧ Ｊ Ｗ，ＪＩＡＯ Ｚ Ｙ，ｅｔ ａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎ
ｃｉｎｇ ａｎｄ ＥＳＴＳＳＲ ｍａｒｋｅｒ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｉｎ Ｓａｌｉｘ ｂａｂｙｌｏｎｉｃａ ａｎｄ
Ｓ． ｓｕｃｈｏｗｅｎｓｉｓ［Ｊ］． Ｔｒｅｅ Ｇｅｎｅｔ Ｇｅｎｏｍｅｓ，２０１９，１５（１）：９．ＤＯＩ：
１０．１００７ ／ ｓ１１２９５－０１８－１３１５－４．

［１０９］郑纪伟，周洁，王保松，等．基于 ＲＮＡｓｅｑ 的两种柳树转录组
微卫星特征比较分析［Ｊ］．分子植物育种，２０１９，１７（５）：
１５５８－ １５６６． ＺＨＥＮＧ Ｊ Ｗ，ＺＨＯＵ Ｊ，ＷＡＮＧ Ｂ Ｓ，ｅｔ ａｌ．
Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ｍｉｃｒｏｓａｔｅｌｌｉｔｅｓ ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｓｔｉｃｓ ｏｆ ｔｗｏ Ｓａｌｉｘ ｔｒａｎ
ｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＲＮＡｓｅｑ［Ｊ］．Ｍｏｌ Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄ，２０１９，１７（５）：
１５５８－１５６６．ＤＯＩ：１０．１３２７１ ／ ｊ．ｍｐｂ．０１７．００１５５８．

［１１０］ＨＥ Ｘ Ｄ，ＺＨＥＮＧ Ｊ Ｗ，ＺＨＯＵ Ｊ，ｅｔ ａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｍ
ｐａｒｉｓｏｎ ｏｆ ＥＳＴＳＳＲｓ ｉｎ Ｓａｌｉｘ，Ｐｏｐｕｌｕｓ，ａｎｄ Ｅｕｃａｌｙｐｔｕｓ［Ｊ］．Ｔｒｅｅ
Ｇｅｎｅｔ Ｇｅｎｏｍｅｓ，２０１５，１１（１）：８２０．ＤＯＩ：１０．１００７ ／ ｓ１１２９５－０１４－
０８２０－３．

［１１１］刘恩英，王源秀，徐立安，等． 基于 ＳＳＲ和 ＳＲＡＰ 标记的簸
箕柳×绵毛柳遗传框架图［Ｊ］． 林业科学，２０１１，４７（５）：２３－
３０． ＬＩＵ Ｅ Ｙ，ＷＡＮＧ Ｙ Ｘ，ＸＵ Ｌ Ａ，ｅｔ ａｌ． Ａ ｇｅｎｅｔｉｃ ｆｒａｍｅ ｍａｐ
ｏｆ Ｓａｌｉｘ ｓｕｃｈｏｗｅｎｓｉｓ × Ｓ． ｅｒｉｏｃｌａｄａ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＳＳＲ ａｎｄ ＳＲＡＰ
ｍａｒｋｅｒｓ ［Ｊ］． Ｓｃｉ Ｓｉｌｖａｅ Ｓｉｎ，２０１１，４７（５）：２３－３０． ＤＯＩ：１０．
１１７０７ ／ ｊ．１００１－７４８８．２０１１０５０４．

［１１２］ＺＨＡＮＧ Ｊ，ＹＵＡＮ Ｈ Ｗ，ＬＩ Ｍ，ｅｔ ａｌ．Ａ ｈｉｇｈｄｅｎｓｉｔｙ ｇｅｎｅｔｉｃ ｍａｐ
ｏｆ ｔｅｔｒａｐｌｏｉｄ Ｓａｌｉｘ ｍａｔｓｕｄａｎａ ｕｓｉｎｇ ｓｐｅｃｉｆｉｃ ｌｅｎｇｔｈ ａｍｐｌｉｆｉｅｄ
ｆｒａｇｍｅｎｔ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ （ＳＬＡＦｓｅｑ）［Ｊ］．ＰＬｏＳ Ｏｎｅ，２０１６，１１（６）：
ｅ０１５７７７７．ＤＯＩ：１０．１３７１ ／ ｊｏｕｒｎａｌ．ｐｏｎｅ．０１５７７７７．

［１１３］教忠意，田雪瑶，郑纪伟，等． 灌木柳耐盐 ＳＮＰ 位点的快速
鉴定与标记开发［Ｊ ／ ＯＬ］．南京林业大学学报（自然科学版），
（２０２２－０５－１６）［２０２２－０５－１６］．ｈｔｔｐ：／ ／ ｋｎｓ．ｃｎｋｉ．ｎｅｔ． ＤＯＩ：１０．
３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ． １０００ － ２００６． ２０２１１１０２５． ＪＩＡＯ Ｚ Ｙ，ＴＩＡＮ Ｘ Ｙ，
ＺＨＥＮＧ Ｊ Ｗ， ｅｔ ａｌ． Ｒａｐｉｄ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ ｍａｒｋｅｒ
ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔ ｏｆ ＳＮＰ ｌｏｃｉ ｆｏｒ ｓａｌｔ ｔｏｌｅｒａｎｃｅ ｉｎ ｓｈｒｕｂ ｗｉｌｌｏｗ ［Ｊ ／
ＯＬ］． Ｊ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ （Ｎａｔ Ｓｃｉ Ｅｄ），（２０２２ － ０５ － １６）
［２０２２－ ０５ － １６］． ｈｔｔｐ：／ ／ ｋｎｓ． ｃｎｋｉ． ｎｅｔ． ＤＯＩ：１０． ３９６９ ／ ｊ． ｉｓｓｎ．
１０００－２００６．２０２１１１０２５．

［１１４］ＬＩＵ Ｇ Ｙ，ＹＡＮＧ Ｑ Ｓ，ＧＡＯ Ｊ Ｆ，ｅｔ ａｌ．Ｉｄｅｎｔｉｆｙ ｏｆ ｆａｓｔｇｒｏｗｉｎｇ ｒｅ
ｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｅｓｐｅｃｉａｌｌｙ ｉｎ ｈｅｉｇｈｔ ｇｒｏｗｔｈ ｂｙ ｃｏｍｂｉｎｉｎｇ ＱＴＬ
ａｎａｌｙｓｉｓ ａｎｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｉｎ Ｓａｌｉｘ ｍａｔｓｕｄａｎａ （Ｋｏｉｄｚ）［Ｊ］．
Ｆｒｏｎｔ Ｇｅｎｅｔ， ２０２１， １２： ５９６７４９． ＤＯＩ： １０． ３３８９ ／ ｆｇｅｎｅ．
２０２１．５９６７４９．

［１１５］ＬＩＵ Ｊ Ｊ，ＹＩＮ Ｔ Ｍ，ＹＥ Ｎ，ｅｔ ａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ ｄｉｆ
ｆｅｒｅｎｔｉａｌｌｙ ｅｘｐｒｅｓｓｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｍａｌｅ ａｎｄ ｆｅｍａｌｅ ｓｈｒｕｂ ｗｉｌｌｏｗｓ
（Ｓａｌｉｘ ｓｕｃｈｏｗｅｎｓｉｓ）［Ｊ］． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ，２０１３，８（４）：ｅ６０１８１．ＤＯＩ：
１０．１３７１ ／ ｊｏｕｒｎａｌ．ｐｏｎｅ．００６０１８１．

［１１６］ＹＡＮＧ Ｊ Ｌ，ＬＩ Ｋ，ＺＨＥＮＧ Ｗ，ｅｔ ａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ｅａｒｌｙ ｔｒａｎ
ｓｃｒｉｐｔｉｏｎａｌ ｒｅｓｐｏｎｓｅｓ ｔｏ ｃａｄｍｉｕｍ ｉｎ ｔｈｅ ｒｏｏｔ ａｎｄ ｌｅａｆ ｏｆ Ｃｄｒｅ
ｓｉｓｔａｎｔ Ｓａｌｉｘ ｍａｔｓｕｄａｎａ Ｋｏｉｄｚ［Ｊ］．ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍ，２０１５，１６（１）：
７０５．ＤＯＩ：１０．１１８６ ／ ｓ１２８６４－０１５－１９２３－４．

［１１７］ＮＡＮ Ｇ Ｘ，ＺＨＡＮＧ Ｙ，ＬＩ Ｓ，ｅｔ ａｌ．ＮａＣｌ ｓｔｒｅｓｓｉｎｄｕｃｅｄ ｔｒａｎｓｃｒｉｐ
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ｔｏｍｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｓａｌｉｘ ｌｉｎｅａｒｉｓｔｉｐｕｌａｒｉｓ （ｓｙｎ Ｓａｌｉｘ ｍｏｎｇｏｌｉｃａ）
［Ｊ］．Ｊ Ｂｉｏｌ ＲｅｓＴｈｅｓｓａｌｏｎｉｋｉ，２０１６，２３（１）：１． ＤＯＩ：１０． １１８６ ／
ｓ４０７０９－０１６－００３８－７．

［１１８］ＲＡＯ Ｇ Ｄ，ＺＥＮＧ Ｙ Ｆ，ＳＵＩ Ｊ Ｋ，ｅｔ ａｌ． Ｄｅ ｎｏｖｏ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｓ ｔｉｓｓｕｅｓｐｅｃｉｆｉｃ ｄｉｆｆｅｒｅｎｃｅｓ ｉｎ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｉｎ
Ｓａｌｉｘ ａｒｂｕｔｉｆｏｌｉａ［Ｊ］． Ｔｒｅｅｓ，２０１６，３０（５）：１６４７－１６５５．ＤＯＩ：１０．
１００７ ／ ｓ００４６８－０１６－１３９７－２．

［１１９］ＳＨＩ Ｘ，ＳＵＮ Ｈ Ｊ，ＣＨＥＮ Ｙ Ｔ，ｅｔ ａｌ． Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ
ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｃａｄｍｉｕｍ（Ｃｄ）ｔｒａｎｓｐｏｒｔ ａｎｄ ｄｅｔｏｘｉｆｉ
ｃａｔｉｏｎ ｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｃｄａｃｃｕｍｕｌａｔｉｎｇ Ｓａｌｉｘ ｉｎｔｅｇｒａ［Ｊ］．Ｆｒｏｎｔ
Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉ，２０１６，７：１５７７．ＤＯＩ：１０．３３８９ ／ ｆｐｌｓ．２０１６．０１５７７．

［１２０］ＺＨＡＮＧ Ｙ Ｘ，ＨＡＮ Ｘ Ｊ，ＣＨＥＮ Ｓ Ｓ，ｅｔ ａｌ． Ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｏｆ ｓｕｉｔａｂｌｅ
ｒｅｆｅｒｅｎｃｅ ｇｅｎｅｓ ｆｏｒ ｑｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅ ｒｅａｌｔｉｍｅ ＰＣＲ ｇｅｎｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｉｎ Ｓａｌｉｘ ｍａｔｓｕｄａｎａ ｕｎｄｅｒ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ａｂｉｏｔｉｃ ｓｔｒｅｓｓｅｓ［Ｊ］．
Ｓｃｉ Ｒｅｐ，２０１７，７：４０２９０．ＤＯＩ：１０．１０３８ ／ ｓｒｅｐ４０２９０．

［１２１］ＺＨＯＵ Ｊ，ＨＵＡＮＧ Ｊ，ＴＩＡＮ Ｘ Ｙ，ｅｔ ａｌ．Ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅ
ｖｅａｌｓ ｄｙｎａｍｉｃ ｃｈａｎｇｅｓ ｉｎ ｔｈｅ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｉｎ Ｓａｌｉｘ［Ｊ］． Ｊ
Ｆｏｒ Ｒｅｓ，２０２０，３１（５）：１８５１ － １８６２． ＤＯＩ：１０． １００７ ／ ｓ１１６７６ －
０１９－００９４１－ｗ．

［１２２］ＲＡＯ Ｇ Ｄ，ＳＵＩ Ｊ Ｋ，ＺＥＮＧ Ｙ Ｆ，ｅｔ ａｌ．Ｄｅ ｎｏｖｏ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ ａｎｄ
ｓｍａｌｌ ＲＮＡ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｗｏ Ｃｈｉｎｅｓｅ ｗｉｌｌｏｗ ｃｕｌｔｉｖａｒｓ ｒｅｖｅａｌｓ ｓｔｒｅｓｓ
ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｓａｌｉｘ ｍａｔｓｕｄａｎａ［Ｊ］． ＰＬｏＳ Ｏｎｅ，２０１４，９
（１０）：ｅ１０９１２２．ＤＯＩ：１０．１３７１ ／ ｊｏｕｒｎａｌ．ｐｏｎｅ．０１０９１２２．

［１２３］ＺＨＡＯ Ｙ Ｊ，ＬＩＵ Ｘ Ｙ，ＧＵＯ Ｒ，ｅｔ ａｌ．Ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ｇｅｎｏｍｉｃｓ ａｎｄ
ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃｓ ａｎａｌｙｓｉｓ ｒｅｖｅａｌｓ ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎｓ ｏｆ ｓｅｌｅｃｔｉｏｎ ｉｎ
ｔｈｅ Ｓａｌｉｘ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ［Ｊ］． ＢＭＣ Ｇｅｎｏｍｉｃｓ，２０１９，２０（１）：２５３．
ＤＯＩ：１０．１１８６ ／ ｓ１２８６４－０１９－５６２７－ｚ．

［１２４］ＨＥ Ｘ Ｄ，ＷＡＮＧ Ｙ，ＺＨＥＮＧ Ｊ Ｗ，ｅｔ ａｌ．Ｆｕｌｌｌｅｎｇｔｈ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｅ
ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｃｏｍｐａｒａｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｃｈｏｓｅｎｉａ ａｒｂｕｔｉｆｏｌｉａ
［Ｊ］．Ｆｏｒｅｓｔｓ，２０２２，１３（４）：５４３．ＤＯＩ：１０．３３９０ ／ ｆ１３０４０５４３．

［１２５］ＺＨＡＮＧ Ｑ Ｗ，ＴＡＮＧ Ｓ Ｈ，ＬＩ Ｊ Ｑ，ｅｔ ａｌ．Ｉｎｔｅｇｒａｔｉｖｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃ
ａｎｄ ｍｅｔａｂｏｌｏｍｉｃ ａｎａｌｙｓｅｓ ｐｒｏｖｉｄｅ ｉｎｓｉｇｈｔ ｉｎｔｏ ｔｈｅ ｌｏｎｇｔｅｒｍ ｓｕｂ
ｍｅｒｇｅｎｃｅ ｒｅｓｐｏｎｓｅ ｍｅｃｈａｎｉｓｍｓ ｏｆ ｙｏｕｎｇ Ｓａｌｉｘ ｖａｒｉｅｇａｔａ ｓｔｅｍｓ
［Ｊ］． Ｐｌａｎｔａ，２０２１，２５３（５）：８８． ＤＯＩ：１０． １００７ ／ ｓ００４２５ － ０２１ －
０３６０４－５．

［１２６］周洁，宋雪晴，何旭东，等．柳树 ＳｊＭＩＰＳ 基因的克隆及其表达
分析［Ｊ］．江苏林业科技，２０１６，４３（６）：１－５．ＺＨＯＵ Ｊ，ＳＯＮＧ Ｘ
Ｑ，ＨＥ Ｘ Ｄ，ｅｔ ａｌ．Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
ＭＩＰＳ ｇｅｎｅ ｆｒｏｍ Ｓａｌｉｘ ｕｎｄｅｒ ｓａｌｔ ｓｔｒｅｓｓ［Ｊ］． Ｊ Ｊｉａｎｇｓｕ Ｆｏｒ Ｓｃｉ ＆
Ｔｅｃｈｎｏｌ，２０１６，４３（６）：１－ ５．ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ． ｉｓｓｎ．１００１－ ７３８０．
２０１６．０６．００１．

［１２７］周洁，黄婧．柳树几丁质酶基因 ＳｌＣｈｉ的克隆和功能验证［Ｊ］．
分子植物育种，２０１８，１６（２４）：８０１３－ ８０２１． ＺＨＯＵ Ｊ，ＨＵＡＮＧ
Ｊ．Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｆｕｎｃｔｉｏｎａｌ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｃｈｉｔｉｎａｓｅ ｇｅｎｅ ＳｌＣｈｉ ｉｎ
Ｓａｌｉｘ［Ｊ］．Ｍｏｌ Ｐｌａｎｔ Ｂｒｅｅｄ，２０１８，１６（２４）：８０１３－８０２１．ＤＯＩ：１０．
１３２７１ ／ ｊ．ｍｐｂ．０１６．００８０１３．

［１２８］田雪瑶，周洁，王保松，等．柳树 ＮＡＣ 基因的克隆与表达模式
分析［Ｊ］．南京林业大学学报（自然科学版），２０２０，４４（１）：
１１９－１２４．ＴＩＡＮ Ｘ Ｙ，ＺＨＯＵ Ｊ，ＷＡＮＧ Ｂ Ｓ，ｅｔ ａｌ．Ｃｌｏｎｉｎｇ ａｎｄ ｅｘ
ｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ＮＡＣ ｇｅｎｅｓ ｉｎ Ｓａｌｉｘ［Ｊ］．Ｊ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒ
Ｕｎｉｖ （Ｎａｔ Ｓｃｉ Ｅｄ），２０２０，４４（１）：１１９－ １２４． ＤＯＩ：１０． ３９６９ ／ ｊ．
ｉｓｓｎ．１０００－２００６．２０１９０５０３１．

［１２９］ＺＨＯＵ Ｆ Ｗ，ＣＨＥＮ Ｙ Ｎ，ＷＵ Ｈ Ｔ，ｅｔ ａｌ．Ｇｅｎｏｍｅｗｉｄｅ ｃｏｍｐａｒａ
ｔｉｖｅ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ Ｒ２ Ｒ３ ＭＹＢ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｐｏｐｕｌｕｓ ａｎｄ Ｓａｌｉｘ ａｎｄ
ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ｏｆ ｍａｌｅ ｆｌｏｗｅｒ ｂｕｄ ｄｅｖｅｌｏｐｍｅｎｔｒｅｌａｔｅｄ ｇｅｎｅｓ［Ｊ］．
Ｆｒｏｎｔ Ｐｌａｎｔ Ｓｃｉ，２０２１，１２：７２１５５８． ＤＯＩ：１０． ３３８９ ／ ｆｐｌｓ．
２０２１．７２１５５８．

［１３０］ＲＡＯ Ｇ Ｄ，ＺＥＮＧ Ｙ Ｆ，ＨＥ Ｃ Ｙ，ｅｔ ａｌ．Ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ａｎｄ ｐｕｔａ
ｔｉｖｅ ｐｏｓｔｔｒａｎｓｌａｔｉｏｎａｌ ｒｅｇｕｌａｔｉｏｎ ｏｆ αａｎｄ βｔｕｂｕｌｉｎ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｉｅｓ
ｉｎ Ｓａｌｉｘ ａｒｂｕｔｉｆｏｌｉａ［Ｊ］．Ｓｃｉ Ｒｅｐ，２０１６，６：１９２５８．ＤＯＩ：１０．１０３８ ／

ｓｒｅｐ１９２５８．
［１３１］ＢＩ Ｃ Ｗ，ＸＵ Ｙ Ｑ，ＹＥ Ｑ Ｌ，ｅｔ ａｌ．Ｇｅｎｏｍｅｗｉｄｅ ｉｄｅｎｔｉｆｉｃａｔｉｏｎ ａｎｄ

ｃｈａｒａｃｔｅｒｉｚａｔｉｏｎ ｏｆ ＷＲＫＹ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｓａｌｉｘ ｓｕｃｈｏｗｅｎｓｉｓ［Ｊ］．
ＰｅｅｒＪ，２０１６，４：ｅ２４３７．ＤＯＩ：１０．７７１７ ／ ｐｅｅｒｊ．２４３７．

［１３２］冯凯，侯静，戴晓港，等．簸箕柳 ＳＰＬ 基因家族分析［Ｊ］．南京
林业大学学报（自然科学版），２０１７，４１（２）：５５－６２． ＦＥＮＧ Ｋ，
ＨＯＵ Ｊ，ＤＡＩ Ｘ Ｇ，ｅｔ ａｌ．Ａｎａｌｙｚｉｎｇ ｔｈｅ ＳＰＬ ｇｅｎｅ ｆａｍｉｌｙ ｉｎ Ｓａｌｉｘ
ｓｕｃｈｏｗｅｎｓｉｓ［Ｊ］． Ｊ Ｎａｎｊｉｎｇ Ｆｏｒ Ｕｎｉｖ （Ｎａｔ Ｓｃｉ Ｅｄ），２０１７，４１
（２）：５５－６２．ＤＯＩ：１０．３９６９ ／ ｊ．ｉｓｓｎ．１０００－２００６．２０１７．０２．００９．

［１３３］ＪＩＡ Ｈ，ＺＨＡＮＧ Ｊ，ＬＩ Ｊ，ｅｔ ａｌ． Ｇｅｎｏｍｅｗｉｄｅ ｔｒａｎｓｃｒｉｐｔｏｍｉｃ
ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ａ ｄｅｓｅｒｔ ｗｉｌｌｏｗ，Ｓａｌｉｘ ｐｓａｍｍｏｐｈｉｌａ，ｒｅｖｅａｌｓ ｔｈｅ
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