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江西省青钱柳自然居群的群体
遗传结构与基因流研究

刘亚林 1，叶林江 2，寇一翾 1，范邓妹 1，张志勇 1，程珊梅 1*

（1.江西农业大学 农学院，江西 南昌 330045；2.景德镇学院 生物与环境工程学院，江西 景德镇 333400）

摘要：【目的】青钱柳[Cyclocarya paliurus (Batal.）Iljinsk.]是中国特有的单种属植物，具有与地理环境密切相关

的遗传多样性和遗传分化。目前探究青钱柳群体遗传的研究很少，尤其是具有广泛分布的江西省这个独立

生态单元。通过居群遗传学分析，能够获得其遗传多样性和遗传结构的相关信息，探究江西省青钱柳居群的

遗传分化和基因流，进而选出广适性青钱柳种源，为该物种的保护开发提供科学参考。【方法】利用筛选出

的 8个多态性高的细胞核微卫星标记对江西省的 26个自然居群 283个个体进行荧光标记 PCR，检测遗传多

样性，推测其遗传结构，并计算不同组分之间的基因流迁移率。【结果】在江西省青钱柳自然居群中检测到较

高水平的多态性（HE=0.597、I=1.178），中度的遗传分化（FST=0.097）。Structure、UPGMA系统发育树和主成分

分析（PCoA）聚类分析结果表明其遗传组分为 3组，分别为N1、N2和N3。基于贝叶斯模拟和MCMC结果，发

现这三者之间不管是历史基因流还是现代基因流都较大，且存在双向不对称的现象。【结论】江西省青钱柳自

然居群遗传组分为 3组，彼此之间具有较高的历史和现代基因流，而这可能是导致江西省青钱柳高水平遗传

多样性的原因。另外，考虑到江西省青钱柳自然居群的遗传背景和开发利用现状，建议种质资源开发时应优

先考虑遗传多样性水平高的居群。
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Population Genetic Structure and Gene Flow in Natural
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Abstract：［Objective］Cyclocarya paliurus（Batal.）Iljinsk. is a monotypic species endemic to China，of
which genetic diversity and differentiation are closely related to geographical environment.Few studies have fo⁃
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cused on the population genetic study of C. paliurus，especially in one independent ecological unit（e.g.Jiangxi
Province），despite its wide distribution.Based on population genetic analysis，the information of genetic diversi⁃
ty and genetic structure，and the genetic differentiation and gene flow of C. paliurus populations of Jiangxi Prov⁃
ince can be obtained.The results of this study could help provenances selection and provide some suggestions
for the conservation and development of this species.［Method］Eight highly polymorphic nuclear microsatellite
markers were selected to fluorescence-labeled PCR amplification for 283 individuals from 26 natural popula⁃
tions in Jiangxi Province. The genetic diversity and genetic structure were estimated，and the migration rates
among different components was calculated based on different methods.［Result］A high level of genetic diversi⁃
ty（HE=0.597，I=1.178）and moderate genetic differentiation（FST=0.097）were detected in the natural populations
of C. paliurus in Jiangxi Province.The results of structure，UPGMA phylogenetic tree and principal component
analysis（PCoA）cluster analysis all showed that the number of genetic groups was three，namely N1，N2 and
N3，respectively.Based on the results of Bayesian and MCMC simulations，we found that the historical gene flow
as well as contemporary gene flow among the three groups were large with asymmetric bidirectional phenome⁃
non.［Conclusion］The genetic group of the natural populations of C. paliurus in Jiangxi Province was divided
into three groups，and there were high gene flow among them，which may be resulted from high historical gene
flow and，together with contemporary gene flow.In view of the genetic background，and development and use sta⁃
tus of the natural populations of C. paliurus in Jiangxi Province，we suggested that populations with high genetic
diversity should be preferentially selected to develop germplasm resources.

Keywords：Cyclocarya paliurus；Jiangxi Province；SSR；genetic diversity；genetic structure；gene flow

【研究意义】青钱柳[Cyclocarya paliurus（Batal.）Iljinsk.]隶属于胡桃科青冈属（Cyclocarya），是中国特有

的单种属植物[1]，广泛分布于江西、浙江、江苏等省[2]。青钱柳为风媒传粉，树干通直；果具圆形翅，形似串

串铜钱，有很高的庭院观赏价值；其叶味甘，具有显著的降血糖功效[3]。它是一种集药用、保健、用材和观

赏等价值于一身的多用途树种，在国内多地被推广种植[4-5]。青钱柳具有与地理环境密切相关的遗传多

样性和遗传分化[6-7]，同时江西省被认为是青钱柳的冰期避难所之一[8]，江西省青钱柳自然居群分布广泛，

有较高的遗传多样性。江西省三面环山，北部的鄱阳湖盆地，中部的丘陵低山和平原，使其整体呈现出

一个开口朝北的“簸箕”状，地理位置较为独立，是一个研究小尺度基因流的理想生态单元。【前人研究进

展】近年来对青钱柳遗传背景的研究较少，且主要集中在探究其大尺度范围遗传分化、不同种源的遗

传多样性和遗传驯化方面。周一旸等[9]利用 SRAP技术，发现青钱柳各种源种群间变异大，同时种源内

也高度分化。Kou等[8]综合叶绿体和核基因两种遗传标记，得出青钱柳有很长的进化历史，具有武夷山

脉和云贵高原东侧两个冰期避难所。陈秀娟等[10]利用 ISSR分子标记，对青钱柳种质资源进行亲缘关

系研究，发现青钱柳种质在长期的适应和进化过程中形成了广泛的遗传变异，个体间遗传差异大。Li
等[11]利用 ISSR和 SSR分子标记发现青钱柳群体间遗传分化较低，遗传变异主要存在于群体内。

【本研究切入点】综合前人研究发现，青钱柳有高度的种内分化，这与地理环境密切相关。但前人研

究主要是在全国范围探讨其遗传多样性和遗传结构，并未关注到独特的小区域中的遗传分化，尤其是小

尺度的基因流。而江西省周围山脉是与邻省的自然地理界线，能够隔绝大量外界基因流的干扰，是研究

这些问题的一个理想的独立生态单元。分子标记受生理条件和环境因素的影响较小，近年来开发出

许多评估遗传多样性和进化关系的分子标记，如 RFLP、AFLP、ISSR和 SSR等标记 [12]。SSR标记具有

共显性、效率高、可重复等突出优点，是鉴定种源多样性的理想分子标记 [13]。Fan等 [14]为青钱柳开发

了 28对 SSR引物，本研究以此为基础开展试验。【拟解决的关键问题】探究江西省青钱柳居群的遗传分

化和基因流方向，能够获得大量有关青钱柳居群遗传多样性和自然演替的信息。由此能够阐明独立生

态单元中青钱柳的基因流和遗传分化趋势，地理环境和气候变化对种群内和种群间多样性和遗传结构

的影响[15]，进而选出适应江西省气候的广适性青钱柳种源，为其今后的育种和药用提供资源支持。

·· 939
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1 材料与方法

1.1 样品采集和总DNA提取

研究样品采集于江西省境内26个青钱柳的自然居群（表1），共283份样品。每个居群均在1 km×1 km
的范围内采集，每棵植株均采取健康幼嫩叶片并立即用硅胶干燥，同时记录详细采集信息，带回实验

室-20 ℃低温保存备用。

采用改良CTAB方法，从已经被硅胶干燥的叶片组织中提取总DNA[16]。在 10 g/L琼脂糖凝胶中，通

过与已知标准 lambda DNA进行比较来评估分离DNA的浓度。然后，将分离的基因组DNA稀释并保存

在4 ℃下进行PCR扩增。

1.2 微卫星引物和PCR扩增

挑选来自不同居群的24份DNA样品，利用聚丙烯酰胺凝胶电泳检测，从已开发的青钱柳微卫星引物

中筛选出 8对清晰的多态引物（表 2）。利用筛选出来的 8对引物对青钱柳 26个居群的 283个个体进行

PCR。在每个正向引物序列的 5′端附加一个M13（5′-CACGACGTTGTAAAACGAC-3′）引物，用荧光标签

标记（FAM/TAM，Applied Biosystems，Foster City，CA，USA）。PCR产物通过毛细管电泳分离，使用 ABI
3730 XL自动测序仪（美国应用生物系统公司），以LIZ-500为内标。使用Gene Mapper v.4.0软件（Applied
Biosystems，Foster City，CA，USA）分析色谱图。后续分析时为了避免误差，将删除样品数少于3的居群。

表1 江西省青钱柳自然居群样品信息[17]

Tab.1 The sample information of Cyclocarya paliurus in Jiangxi Province

居群

Population
LS
XS
JA
FX
YF
TG
HJ
FY
LX
AF
JGS
SY
CY
DY
SC
GX
AY
YH
LC
JX
ZX
GuiX
GF
SQS
WYs
WYd

采集地点

Location
九江市庐山

九江市修水县

宜春市靖安县

宜春市奉新县

宜春市宜丰县

宜春市铜鼓县

宜春市洪江县

新余市分宜县

萍乡市芦溪县

吉安市安福县

吉安市井冈山

赣州市上犹县

赣州市崇义县

赣州市大余县

赣州市石城县

赣州市赣县

赣州市安远县

抚州市宜黄县

抚州市黎川县

抚州市金溪县

抚州市资溪县

鹰潭市贵溪县

上饶市广丰县

上饶市三清山

上饶市婺源县石耳山

上饶市婺源县大鄣山

纬度

Latitude
29°33′
28°46′
29°1′
28°36′
28°33′
28°38′
27°35′
27°34′
27°28′
27°27′
26°31′
25°54′
25°37′
25°29′
25°58′
25°42′
25°1′
27°11′
27°2′
27°55′
27°50′
27°53′
28°8′
28°55′
29°17′
29°32′

经度

Longitude
115°57′
114°46′
115°18′
114°56′
114°35′
114°17′
114°22′
114°34′
114°9′
114°11′
114°5′
114°2′
114°19′
114°14′
116°21′
115°14′
115°27′
116°3′
116°56′
117°0′
117°12′
117°22′
118°13′
118°3′
118°6′
117°44′

海拔/m
Altitude
928
413
671
638
473
490
646
126
698
1040
895
942
610
304
977
309
703
720
535
576
580
580
890
1140
1180
790

样品数

Sample size
14
15
15
10
8
17
7
20
3
11
15
16
14
1
5
4
1
9
16
15
1
13
17
13
8
15
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1.3 数据分析

GeneMarker v2.2.0软件[18]根据每个荧光标记、序列长度定义等位基因，读取并记录每个等位基因的

大小。利用GENEPOP v.3.4软件[19]进行Hardy-Weinberg平衡和连锁不平衡（LD）检测，并对其显著性水

平进行 Bonferroni校正[20]。使用 GenAlEx v6.5[21]计算了各位点的 Shannon多样性指数（I）、观测杂合度

（HO）、期望杂合度（HE）和基因流（Nm），以及居群平均等位基因数（NA）和有效等位基因数（NE）。用Cer⁃
vus v3.0.7计算各位点多态信息含量（PIC）[22]。Arlequin v3.11软件[23]进行F-统计[24]以计算各居群近交系

数（FIS）、遗传分化系数（FST）值。

STRUCTURE 2.3.4软件[25]分析试验材料的群体遗传结构，使用 100 000个循环，10 000个MCMC重

复，应用混合祖先模型，K值范围为 1到 10，每个值迭代 10次。利用网站程序 structure Harvester，根据ΔK
值确定最佳种群结构和亚群数（http://taylor0.biology.ucla.edu/structureHarvester/）。通过 POPGENE v1.32
软件[26]，基于Nei’距离构建UPGMA树。基于STRUCTURE和UPGMA树分组结果，对所有进行分组，使用

GenAlEx v6.5进行主成分分析（PCoA）。

为了比较现代和历史时期的迁移率，使用了BAYESASS 3.4.0[27]和Migrate v3.6.8[28]软件。这两个程序

都会生成参数，从中可以推断出基因流迁移率的可比测量值（m：每代由遗传移民组成的人口比例）。但

每一个程序都会在不同的时间尺度上估计该参数：BAYESASS使用贝叶斯方法和MCMC抽样来生成m
值，Migrate通过贝叶斯法推测突变比例迁移率（m）。Migrate v3.6.8使用合并法来估计成对种群之间的相

对有效种群大小（θ）。

2 结果与分析

2.1 遗传多样性

对江西青钱柳的居群-位点组合（176个）进行哈迪温伯格平衡（HWE）检测，以及在各自的居群水平

对每个微卫星位点对（28个位点对）进行连锁不平衡（LD）分析。结果经校正后[20]，13个居群-位点组合偏

离HWE平衡（P<0.05），1个位点对存在连锁不平衡现象。

8个微卫星位点在江西省青钱柳自然居群 277个个体中共检测到 81个等位基因，每个位点的等位

基因数为 7~15个，平均为 10.125；平均观测杂合度（HO）为 0.610；平均期望杂合度（HE）为 0.597；平均

表2 青钱柳8对微卫星引物[14]

Tab.2 Characteristics of eight microsatellite primers in the Cyclocarya paliurus

位点

Locus
CYC036

CYC045

CYC049

CYC055

CYC074

CYC083

CYC130

CYC148

引物

Primer sequence（5′-3′）
F:ATCGTCCTGGTG ATGTTG
R:AGGTCCTCCTTCCTTTGG
F:GCAAAACATTCTTAGG
R:ACTTGGTCA AATAGTC
F:TGCCTCAATCCCAAAGAC
R:AATTACGCCGAAGGGGTC
F:CTGGCACGCACAATACAC
R:CCA AAAAGGGTTGAGCTT
F:TAACGGAGACGGATAAGG
R:ACGCCCTAA AATGTGACT
F:ACCCAA AAGAAAAGCA
R:CGGTGAAATCTACTCCAA
F:TGCCAAGAGTGACAGATT
R:GTTGATGATAGTTTGTAGAG
F:TCCTCCACTTCCAATGAT
R:AGAGGAGCAAACAAACAT

重复单元

Repeat motif
（AC）7

（GT）6

（TG）7（AG）7

（CT）10

（AG）6

（AG）6AA（AG）7

（CT）13（AC）11

（CT）17

片段长度/bp
Size range
167

143

208

109

136

103

223

196

退火温度/℃
Ta
57

49

62

58

59

54

55

59
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Shannon多样性指数（I）为1.178；平均多态信息含量（PIC）为0.664（表3）。

各居群的平均等位基因数（NA）从 2.375（居群GX）至 6.500（居群 LC），平均值为 4.875。观测杂合度

（HO）和期望杂合度（HE）居群间差异不大，变化范围分别为 0.467（居群XS）~0.750（居群 JA）和 0.441（居群

GX）~0.664（居群YH和LC），见表 4。以上数据表明，江西省青钱柳自然居群遗传多样性水平中等偏高，

各居群遗传多样性差异不大。

表3 青钱柳在8个微卫星位点的遗传多样性

Tab.3 Summary of genetic statistics and gene flow of eight loci in the Cyclocarya paliurus

位点

Locus
CYC036
CYC045
CYC049
CYC055
CYC074
CYC083
CYC130
CYC148
Mean

等位基因数

A

7
6
9
11
9
11
15
13

10.125

观测杂合度

HO
0.207
0.597
0.584
0.466
0.595
0.692
0.945
0.796
0.610

期望杂合度

HE
0.336
0.574
0.543
0.700
0.484
0.623
0.817
0.695
0.597

Shannon多样性指数

I

0.622
1.025
1.056
1.414
0.765
1.228
1.925
1.393
1.178

多态信息含量

PIC

0.378
0.613
0.596
0.871
0.440
0.689
0.916
0.809
0.664

基因流

Nm
1.572
1.228
2.239
0.980
2.680
1.800
2.005
1.362
1.733

表4 青钱柳22个居群在8个微卫星位点的遗传多样性

Tab.4 Genetic diversity of Cyclocarya paliurus from 22 populations using eight SSR primers

居群

Pop.
LS
JA
FX
XS
YF
TG
FY
HJ
AF
JGS
SY
CY
SC
GX
YH
LC
JX
GuiX
GF
SQS
WYs
WYd
Mean

平均等位基因数

NA
5.750
5.000
4.875
4.625
4.750
5.500
5.500
3.375
5.000
5.625
5.625
4.875
3.125
2.375
5.500
6.500
5.375
4.625
4.750
5.500
3.625
5.375
4.875

有效等位基因数

NE
3.460
3.579
3.302
2.878
3.194
3.537
3.584
2.348
3.020
3.289
3.413
3.131
2.624
1.965
4.110
4.090
3.287
2.607
2.737
3.683
2.599
3.009
3.157

观测杂合度

Ho
0.659
0.750
0.557
0.467
0.672
0.682
0.621
0.607
0.602
0.658
0.643
0.661
0.650
0.500
0.653
0.563
0.531
0.643
0.699
0.567
0.531
0.510
0.610

期望杂合度

HE
0.637
0.663
0.604
0.565
0.647
0.619
0.620
0.522
0.619
0.658
0.630
0.623
0.510
0.441
0.664
0.664
0.578
0.556
0.585
0.647
0.520
0.555
0.597

遗传分化系数

FST
0.095
0.093
0.098
0.099
0.094
0.096
0.097
0.101
0.096
0.093
0.096
0.095
0.102
0.106
0.094
0.093
0.099
0.100
0.098
0.094
0.102
0.100
0.097

近交系数

FIS
-0.008
-0.098
0.111
0.207*
0.029
-0.083
0.007
-0.088
0.075
0.033
-0.009
-0.024
-0.169
0.010
0.061
0.184***
0.110*
-0.132
-0.164
0.163**
0.044
0.101
0.029

*表示5%水平显著性，* *表示1%水平显著性，***表示0.1%水平显著性。

* significant at 0.05 level，** significant at 0.01 level，*** significant at 0.001 level.
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2.2 江西省青钱柳自然居群遗传结构

各居群的遗传分化系数（FST）差异很小，变化范围是 0.093~0.102，平均值为 0.097（表 4）。根据对种

群分化系数的划分[17]，江西省青钱柳自然居群间为中度分化。江西省青钱柳居群内近交系数（FIS）除居

群XS（0.207）和 JX（0.110）为显著，居群 SQS（0.163）为极显著和居群 LC（0.184）为极其显著，其他居群近

交不显著，平均近交系数为0.029（表4）。

对江西省青钱柳的 22个自然居群进行 Structure聚类分析，根据ΔK的评判结果，确认K=3为最佳分

组数（图 1）。虽然江西省境内的青钱柳居群的遗传组分为 3组，但它们在大部分居群间存在基因渗入现

象，组分间未完全分开。不同组分在地理分布上有一定的规律，红色类型的遗传组分较多分布在江西的

西北部，黄色的遗传组分主要分布在江西中部，而绿色的遗传组分主要分布在江西的东南部（图 1a）。

Nei’距离的UPGMA树聚类结果与青钱柳居群的地理分布位置有一定关系（图 2a），与 Structure聚类结果

也有一定相似。

基于 Structure和UPGMA树聚类分析结果（图 1，图 2a），将 22个居群分为 3组，分别为居群内主要为

红色遗传组分的为N1（包括 9个群体，分别为FX、TG、WYs、XS、FY、CY、SQS、LS、YF）、主要为黄色遗传组

分的为N2（包括 7个群体，分别为GuiX、HJ、JA、SC、AF、JX、SY）、主要为绿色遗传组分的为N3（包括 6个

（a）：各地区青钱柳居群地理分布图，（b）：K=3时各采样居群所有个体分配情况。
（a）：Geographical distribution map of the population of C. paliurus in each region，

（b）：Distribution of all individuals in each sample population when K=3.
图1 基于8对微卫星引物的江西青钱柳自然居群Structure分析

Fig.1 Natural population structure analysis of C. paliurus in Jiangxi Province based on 8 pairs of microsatellite primers
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群体，分别为YH、GX、WYd、LC、JGS、GF）。将这 3组进行主成分分析（PCoA），它们在坐标上有聚类倾向

（图2b），与Structure不同遗传组分的分组和分布格局相符合。

2.3 居群间基因流

江西青钱柳自然居群之间的基因流，除位点

CYC055（0.980）外，其他位点检测出的基因流（Nm）
都大于 1，并且平均基因流为 1.733（表 3），说明居群

间的现代基因流较大，每代有一个以上的移民。同

时，通过Migrate软件估算，发现 3个组之间的历史基

因流迁移率和现代基因流迁移率都较大，变化范围

分别为0.002 7~0.020 5和0.004 5~0.062 8（图3）。

现代基因流迁移率与历史基因流迁移率相比

较大，且 3个组分之间存在不对称的双向基因流

（图 3）。N1组的现代基因流迁移率向其他两组迁出

量远比迁入量小得多。而N2组的历史基因流迁移

率由其他两组向N2组迁入较强，现代基因流迁移率

向其他两组迁出较强。N3组的历史基因流迁移率向

其他两组迁出较强，但现代基因流迁移率中两两组

分之间N2向N3迁入较强，N3向N1迁入较强。N1、
N2和 N3组的有效种群大小（θ）分别为 1.32、1.68和
2.07（图3）。

以上数据表明，江西省青钱柳历史和现代基因

交流频繁，并且现代更显著。从历史和现代的基因

流可以看出，N1组种群在历史上是扩张的，而在现代是收缩的；N2组居群在历史上是收缩的，现代是扩

张的；N3组居群虽然有效种群最大，但它受到N2组较强的基因渗入，进而开始渗入N1组。

（a）：UPGMA树；（b）：主成分分析（PCoA），N1包括9个群体，分别为FX、TG、WYs、XS、FY、CY、SQS、LS、YF；N2包括7个
群体，分别为GuiX、HJ、JA、SC、AF、JX、SY；N3包括6个群体，分别为YH、GX、WYd、LC、JGS、GF。

（a）：UPGMA tree；（b）：Principal component analysis（PCoA），N1 included 9 populations，which were FX，TG，WYs，XS，
FY，CY，SQS，LS and YF；N2 consisted of seven populations，including GuiX，HJ，JA，SC，AF，JX and SY；N3 includes 6 popula⁃
tions，which are YH，GX，WYd，LC，JGS and GF.

图2 基于8对微卫星引物遗传距离数据构建的江西青钱柳自然居群聚类分析

Fig.2 Cluster analysis of natural populations of C. paliurus in Jiangxi Province
based on genetic distance data of 8 pairs of microsatellite primers

字体和线条加粗代表基因流更大且双向基因流不对称。圆
圈内蓝色数字是基于Migrate软件估算的有效种群大小（θ），N1、
N2和N3对应PCoA分析中相应的3个分组。

Where the font and bold lines indicate larger gene flow and
asymmetric bidirectional gene flow. The blue numbers in the circles
are the effective population size（θ）estimated based on the Migrate
software.N1，N2 and N3 correspond to the corresponding three sub⁃
groups in PCA analysis.
图3 江西青钱柳3个组之间的历史基因流迁移率（红色

箭头）和现代基因流迁移率（黑色箭头）
Fig.3 Historical gene flow mobility（red arrow）and modern
gene flow mobility（black arrow）between the three groups of

C. paliurus in Jiangxi Province
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3 结论与讨论

3.1 整体上较高水平的遗传多样性

基于 SSR分子标记，本研究在江西省青钱柳自然群体中检测到高水平的多态性（HE=0.597、I=1.178）
（表 3），与李晓春等[11]利用 SSR标记得出的青钱柳遗传多样性（HE=0.404、I=0.626）相比较高，其原因与研

究采用的标记数量、采样范围和材料个体数量有关。但陈秀娟等[10]利用 ISSR和周一旸等[9]利用 SRAP标
记都得出了青钱柳种质资源具有丰富的遗传多样性的结论，与本研究结果相符。青钱柳的异二歧开花

习性（青钱柳的自然群体中有两种交配类型）[29]，可能是导致自然居群遗传多样性水平较高的原因之一。

整体上江西青钱柳自然居群间遗传多样性水平差异不大，但居群GX遗传多样性相比较小（HE =0.441）
（表4），推测这与GX居群采样数较少有关。

3.2 江西省青钱柳自然居群的遗传结构与基因流

平均Nm大于 1，大部分居群近交不明显，原因可能是青钱柳花粉和种子的传播能力较强，并且江西

省中部较多的盆地和平原为不同居群的基因交流提供了条件。但少数存在轻微的近交，如居群LC、SQS
和XS，推测可能由于野生青钱柳多处于深山或保护区内，居群被郁闭的森林环境和山脉遮挡，导致花粉

和种子传播受到影响。

Structure、UPGMA树和主成分分析（PCoA）聚类分析结果表明江西省青钱柳自然居群的遗传组分为

3组，N1、N2和N3，有一定的地理分布规律，大部分居群间存在基因渗入。Migrate软件分析得出现代基

因流迁移率与历史基因流迁移率相比较大，且3个组分之间存在不对称的双向基因流。并且从历史和现

代的基因流迁移率可以看出，N1组种群在历史上是扩张的，而在现代是收缩的；N2组居群在历史上是收

缩的，现代是扩张的；N3组居群虽然有效种群最大，但它受到N2组较强的基因渗入，进而开始渗入N1
组。结合江西省内青钱柳居群的遗传结构和基因流结果，笔者推测江西省青钱柳自然居群存在中部和

南部种群向北部基因渗入迁移的趋势，同时中部种群利用地理优势迅速向四周扩散。

江西省青钱柳自然居群遗传组分为 3组，历史和现代基因流共同作用，导致形成当代较高水平的遗

传多样性。江西省中部主要为盆地和平原，为居群间的基因交流减少了阻碍，导致居群间分化不明显，

遗传结构不清晰，但也使得该物种在这个独特的生态单元中表现出高水平的遗传多样性（尤其是西北

部）。或许从环境适应性的角度来看，江西省南部居群具有优势，然而中部居群凭借基因流向四周迅速

扩散的成效已经十分明显。

3.3 江西省青钱柳种质资源的保护与开发

大量研究发现青钱柳药用价值与种源密切相关[7]，保护自然种质资源有利于其药用价值的进一步研

究。近年来基于青钱柳资源利用和产业化发展，使得培育的人工林范围不断扩大，该树种摆脱了濒危的

处境。但青钱柳自然居群是物种遗传多样性的基础，是其种质资源的源头。本研究调查发现该树种多

以单株形式分布，大部分群体内个体数较少，种质资源的保护开发迫在眉睫。并且由于其木材价值较

高，近年来自然群体中成年大树遭受了严重的砍伐，导致部分居群内个体数量减少。同时青钱柳是一个

喜阳树种，但部分个体分布在郁闭的深林，严重制约了该物种的自然更新。

根据该物种在江西省的遗传背景，结合其面临的严峻形势，提出了以下科学保护建议。青钱柳江西

省各居群具有较多遗传分化，对大部分种群实施就地保护可以使其维持进化潜力[6,30]。同时对不同人群，

尤其是青少年，普及珍稀动植物保护知识的工作可有效保护现存居群个体。针对深林和单个形式分布

的个体，可以采取开辟林窗和人工传粉等方法解决该物种自然更新困难的问题，扩大种群个体数量[31]。

而对于开发种质资源，可选取遗传多样性水平高的种群材料，如居群YH和LC；东南部居群（尤其是居群

GF）在环境适应性上具有优势，可开发为广适性种源。

致谢：江西省教育厅科学技术研究一般项目（GJJ170248）同时对本研究给予了资助，谨致谢意！
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