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摘　要：柳杉是东亚地区重要的用材林树种，包括柳杉（Ｃｒｙｐｔｏｍｅｒｉａｆｏｒｔｕｎｅｉ）和日本柳杉（Ｃｒｙｐｔｏｍｅｒｉａｊａｐｏｎｉｃａ）两个
种。本文结合国内外柳杉遗传资源及其研究现状，对其资源分布与特征，遗传变异及遗传育种研究进行述评。提

出当前柳杉研究中存在的问题，就其今后研究重点进行展望。对我国柳杉资源保护和育种研究具有重要的参考价

值。
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　　柳杉为杉科（Ｔａｘｏｄｉａｃｅａｅ）柳杉属（Ｃｒｙｐｔｏｍｅｒｉａ
Ｄ．Ｄｏｎ）常绿大乔木，分为柳杉（也称中国柳杉，
Ｃｒｙｐｔｏｍｅｒｉａｆｏｒｔｕｎｅｉ）和日本柳杉（Ｃｒｙｐｔｏｍｅｒｉａｊａｐｏｎｉ
ｃａ）两个种（中国植物志）。柳杉为我国特有，日本
柳杉原产日本，与柳杉表型差异不大。柳杉起源于

中生代白垩纪后期，曾广泛分布于北半球，受第四纪

气候、地质变化，特别是全新世以来人类活动的影

响，其天然林急剧减少，目前仅在中国东南部地区和

日本岛有少量间断（孤立）分布［１］。柳杉四季常绿，

树形优美，材质优良，适应性强，生长快，是良好用材

林和园林绿化树种。相比较而言，我国柳杉研究相

对滞后，日本柳杉在群体分布、资源特征、分子遗传

学和遗传育种等方面都有较全面而深入的研究。本

文结合国内外柳杉现有研究基础，对其资源分布与

特征、遗传学研究进展进行述评，提出当前柳杉研究

中存在的问题，就其今后研究重点进行展望。对柳

杉资源保护和我国柳杉育种研究具有重要的参考价

值。



１　柳杉遗传资源及其特征

１．１　资源分布
作为古老的第三纪孑遗植物，中国柳杉天然林

主要分布于浙江省天目山、福建省武夷山、天宝岩等

地，江苏、安徽、湖南、湖北、四川等地有人工林栽

培［２］。日本柳杉天然林分布较为广泛，从日本北部

的青森县（北纬 ４０°４２′）至南部的鹿儿岛县（北纬
３０°１５′）都有间断分布，垂直分布最高海拔可达
１８５０ｍ［３］。日本柳杉在我国山东青岛、蒙山，上海，
江苏南京、江浦，浙江杭州，江西庐山，湖南衡山，湖

北武昌、武汉等地有引种栽培（中国植物志）。

１．２　资源特征
柳杉为常绿大乔木，树冠圆锥形，树干通直。小

枝细长，常下垂，叶钻形，呈螺旋状排列。雌雄同株，

风媒传粉，花期４月，球果１０月成熟［４］，种子近圆

形，扁平，边缘具窄翅。中国柳杉与日本柳杉在形态

上差异不大，不同之处在于中国柳杉小枝相对柔软，

老叶微内弯，球果种鳞２０左右，每种鳞有两粒种子。
日本柳杉小枝坚硬，叶直伸，通常不内弯，种鳞 ２０
～３０之间，各有 ３～５粒种子，苞鳞的尖头和种鳞
先端的缺齿均较长。由于生长环境的差异，日本柳

杉可分为两个不同的生态型［５］，ｕｒａｓｕｇｉ（Ｃ．ｊａｐｏｎｉｃａ
ｖａｒ．ｒａｄｉｃａｎｓ）主要分布于日本海附近，其小枝细长，
针叶柔软，具有较强的抗寒和抗雪压能力；分布于太

平洋沿岸的ｏｍｏｔｅｓｕｇｉ类型小枝粗糙，针叶较硬，抗
性较差。

中国柳杉和日本柳杉生态习性相似，喜湿度大

且多云雾的山地气候，适宜生长在土质肥沃，松软潮

湿，排水良好的酸性土壤中。中国柳杉生境以年均

温１４℃～１９℃，年降水量在 １０００ｍｍ以上的海洋
性或亚热带山地气候为宜，海拔分布 ４００ｍ～
１４００ｍ，以山地黄棕壤、黄红壤或黄壤为主［６］。日

本柳杉适宜年均温１２℃ ～１４℃，年降水量 １０００
ｍｍ～１２００ｍｍ，相对湿度８０％以上的地区生长，分
布区土壤类型以山地黄棕壤及棕壤为主［７］。日本

柳杉比中国柳杉更耐寒和耐干旱瘠薄，抗雪压、风害

能力强［８］。

１．３　特异种质资源
１．３．１　雄性不育种质

柳杉花粉过敏症在日本是一个严重的社会问

题，选育雄性不育或花粉稀少品种是日本柳杉的主

要育种目标之一。１９９２年第１株完全无花粉的柳

杉种质在日本富山县被发现［９］，截至目前，日本已

从７个县选育得到２３个雄性不育种质资源［１０］。这

些种质在形态上较同龄的正常植株矮小，花粉发育

时间较晚［１１］，雄花少［１２］，花粉稀少甚至无花粉［１１］。

在日本，雄性不育遗传学和育种研究已有大量而深

入的开展，如雄性不育个体（品种）的选育、亲缘关

系研究、杂交育种、雄性不育基因的定位与克隆等。

在我国，柳杉花粉过敏症等问题在医疗方面有报

道［１３，１４］，但目前尚未发现中国柳杉雄性不育或花粉

稀少种质资源，相关研究工作未开展。

１．３．２　多倍体种质
日本柳杉存在异倍体植株，三倍体［１５］和三体

型［１６］类型在日本柳杉中均有发现和报道。植物异

倍体植株由于染色体在减数分裂时出现异常，导致

其育性低，种子实生繁殖困难，多采用扦插和嫁接繁

殖方法。ＺｉｎｎａｉＩ［１７］在１年和２年生的日本柳杉苗
木中发现四倍体植株，其气孔带排列紊乱，气孔大小

增加约３０％。形态上四倍体日本柳杉幼苗矮小，成
活率低，生长速度慢，不适宜用于人工造林［１８］，但可

作为良好的育种资源。

２　柳杉资源遗传变异研究

２．１　表型遗传变异
表型是具有特定基因型的个体在一定环境条件

下所表现出来的性状特征的总和，是表达遗传多态

性的外在特征。大量研究表明［１９～２１］，多年生柳杉生

长性状在种源和无性系水平上存在明显差异，生长

性状在早期和成熟期有一定相关性，其中无性系水

平上的相关性更强，生长性状与木材品质、形质性状

间相关性没有明显的规律。李上前等［２２］测定分析

了柳杉一代种子园 ５年生家系的子代林树高、胸
径、材积和冠幅等生长性状，结果表明家系内生长性

状的变异系数大于家系间，家系间胸径、树高、材积

存在极显著差异，冠幅差异不显著。Ｍｕｒａｉ［５］通过
表型性状对不同地理分布的日本柳杉天然林的遗传

变异进行研究，结果表明日本柳杉可分为两个生态

性（或品系），即 ｕｒａｓｕｇｉ（Ｃ．ｊａｐｏｎｉｃａｖａｒ．ｒａｄｉｃａｎｓ，
日本海沿岸）和 ｏｍｏｔｅｓｕｇｉ（Ｃ．ｊａｐｏｎｉｃａ，太平洋沿
岸）。这与Ｙａｓｕｅ等［２３］通过日本柳杉二萜类生化成

分分析结果一致。

２．２　分子遗传变异
分子标记有蛋白质大分子和 ＤＮＡ标记两种类

型，已被广泛用于植物学研究。Ｔｓｕｍｕｒａ等［２４］采用
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聚丙烯酰胺垂直平板凝胶电泳技术，建立了日本柳

杉同工酶变异检测方法。较多同工酶标记研

究［２５～２８］结果表明，日本柳杉保存有中等程度的遗传

变异，遗传变异主要存在于群体内，群体间遗传变异

相对较小。Ｔａｉｒａ［２９］利用同工酶标记研究日本柳杉
天然林的更新模式与遗传多样性的关系。结果表

明，海拔 １７５０ｍ以上日本柳杉仅通过压条繁殖，遗
传多样性较低，海拔１５５０ｍ以下的群体通过幼苗繁
殖和压条繁殖，遗传多样性丰富。

ＤＮＡ分子标记能直接反映基因组 ＤＮＡ的差
异［３０］，不受环境和人为干扰的影响，具有快速、高

效、多态性好的特点，能提供比表型和谱系分析更准

确的评价信息［３１］，被广泛应用于柳杉种质资源亲缘

关系、品种鉴定和群体遗传学研究。Ｔａｋａｔａ等［３２］利

用ＲＡＰＤ标记对由８４个品种扦插获得的５４９个个
体进行了鉴别，５３个品种的 ＤＮＡ指纹图谱间无差
别，另外３１个品种的基因型有所差异。骆鹏等［３３］

利用ＳＳＲ标记分析了８９个柳杉无性系的遗传多样
性，结果表明柳杉的遗传多态性处于中等偏高水平，

根据构建的指纹图谱以及个体间的遗传距离将柳杉

８９个无性系分为 ５大类。张景丽等［３４］通过开发的

ＥＳＴＳＳＲ标记对收集的浙江和福建共４９个柳杉优
良无性系进行遗传多样性分析。聚类结果表明，福

建的柳杉资源的亲缘关系相对较独立，而浙江的无

性系亲缘关系相对较近。

柳杉群体遗传学研究方面，Ｔｓｕｍｕｒａ等［３５］对１１
个日本柳杉天然群体的遗传多样性进行分析，多态

性ＳＴＳ标记结果与原等位酶结果一致且优于等位酶
结果，可用于日本柳杉的群体遗传学和基因定位。

Ｓｈｉｍｉｚｕ等［３６］利用ＲＡＰＤ标记方法研究日本西部京
都地区日本柳杉的遗传变异，表明日本柳杉种群内

遗传多样性高于种群间。徐进等［３７］采用 ＳＳＲ标记
对柳杉初级种子园１２个种源地共９６株优良无性系
进行遗传多样性分析，２６对 ＳＳＲ分子标记共扩增得
到 １０３个多态位点，平均观察杂合度为 ０４９６６，
Ｓｈａｎｎｏｎ信息指数的平均值为 ０９９４５，Ｎｅｉ多样性
指数的平均值为 ０５３３６，表明该柳杉初级种子园
具有较高的遗传多样性水平。Ｕｃｈｉｙａｍａ等［３８］利用

４８９６个ＳＮＰ标记对５１０株日本柳杉核心种质进行
群体结构和全基因组连锁不平衡（ＬＤ）研究，贝叶斯
聚类和主坐标分析将样本细分为与日本海侧和太平

洋沿岸相对应的两个不同的群体，与表型和二萜成

分分析结果一致［５，２３］。

３　柳杉遗传育种研究

３．１　种子园传统育种
柳杉育种多利用种子园方式选育优良家系、无

性系或品种，为人工林栽培提供大量的种子。我国

于１９７４年开展柳杉优树选择。福建省霞浦县杨梅
岭林场调查了６６ｈｍ２以上的柳杉，初选优树７４株，
通过复查淘汰，保存１２株，提出了柳杉选优标准与
方法［３９］。黄信金［２０］等通过种源试验，选育了福建

杨梅岭、罗源西兰、江西庐山等优良种源 １３个，又
从４０个柳杉半同胞子代中选育出生长量大、木材品
质好的优良家系１２个［１９］。欧阳磊［２１］对３２年生柳
杉种子园亲本进行综合比较，选择出柳杉优良亲本

１８个。谢巧银［４０］对柳杉种源造林试验研究，筛选

出适应性，抗逆性强且生长量大的优良种源４个。
日本柳杉的育种早于我国，始于２０世纪 ５０年代。
目前，日本柳杉分布区各县都建有种质资源圃和种

子园，全国已选育得到３６００个初代精英树，１４６个
二代优树［４１］。建立了普通无性系种子园和小型种

子园［４２～４３］，小型种子园劳动力需求量小，育种效率

高，种子产量高，相关技术已在日本国内得到广泛推

广。

杂交育种是优良品种选育的重要方法。张景丽

等［３４］通过遗传聚类分析获得２３份优选柳杉亲本，
选配２个无性系作为父本，以姥山林场５个优良无
性系为母本，各杂交组合都已得到子代种子。近年

来，日本育种学家通过室内微型种子园，以盆栽柳杉

材料进行雄性不育品种选育［４４～４５］。Ｓａｉｔｏ等［４６］将雄

性不育突变株与优树无性系进行杂交，得到雄性不

育的杂合子品种 Ｏｈａｒａ１３，检测结果表明该杂交子
代中，优良雄性不育苗的比例可达到４７３％［４５］。

３．２　分子标记辅助选择育种（ＭａｒｋｅｒＡｓｓｉｓｔｅｄＳｅ
ｌｅｃｔｉｏｎ，ＭＡＳ）

日本柳杉的分子标记辅助育种研究起步早，研

究工作深入，包括 ＭＡＳ聚合育种和 ＱＴＬＭＡＳ
（ＱｕａｎｔｉｔａｔｉｖｅＴｒａｉｔＬｏｃｉＭａｐｐｉｎｇ，ＭＡＳ）育种两种方
式。ＭＡＳ聚合育种主要应用于日本柳杉花粉稀少
品种的选育，Ｍｏｒｉｇｕｃｈｉ等［４７］在日本柳杉雄性不育基

因定位与克隆的基础上，提出了一种利用与雄性不

育基因座密切相关的遗传标记，通过这种方法可高

效选择具有多个雄性不育基因的优良个体。Ｔａｄ
ａｍａ等通过２４６个 ＳＮＰ标记测定１５个雄性不育种
质间的遗传距离，评估其子代育种效率（通讯交

３９５期 袁美灵，等：柳杉遗传资源及其研究进展 　　



流），研究结果能为杂交育种的亲本选配提供理论

依据。

ＱＴＬＭＡＳ育种是通过构建的遗传图谱检测数
量性状位点（ＱＴＬ），以得到最紧密连锁的分子标记
来定位目标基因组。Ｍｕｋａｉ等［４８］所构建的日本柳

杉遗传连锁图谱包含７２个 ＲＦＬＰ、１１个 ＲＡＰＤ、１个
同工酶和 １个形态标记。在此基础上，Ｙｏｓｈｉｍａｒｕ
等［４９］对日本柳杉幼龄期生长及开花生根能力进行

分析，在遗传图谱的不同位置检测到与雌雄开花相

关的ＱＴＬ，并表现出不同的遗传效应，表明控制雌雄
开花的遗传系统是不同的。同样，ＵｊｉｎｏＩｈａｒａ等［５０］

在Ｙｏｓｈｉｍａｒｕ等［４９］获得的ＱＴＬ同源区域，发现一个
自然条件下与日本柳杉雄球花丰度稳定相关 ＱＴＬ
位点。Ｋｕｒａｍｏｔｏ等［５１］根据所构建的遗传图谱（包含

１７７个 ＲＡＰＤ标记）检测到与木材强度和密度相关
的ＱＴＬｓ位点。Ｍｏｒｉｇｕｃｈｉ等［５２］构建了以９６８个ＳＮＰ
为主的 １２６２个标记（两个相邻标记间平均距离为
１１ｃＭ）的高密度连锁图谱，并在第九连锁群上定
位了一个主要的雄性不育基因（ｍｓ１），ｍｓ１基因与
最近标记之间的图谱距离仅为０５ｃＭ。另一个家
系中的雄性不育基因（ｍｓ２）定位于第五连锁群上，
ｍｓ２基因与最近标记的图谱距离为１６ｃＭ［５３］。雄
性不育基因的定位成功为日本柳杉花粉稀少品种的

分子育种提供了可能。

４　问题与展望

相比较而言，柳杉作为日本的“国树”，其天然

资源不仅得到了很好的保护，而且建立了众多种质

资源圃，有系统、完整的柳杉优树选择、种源选择标

准和育种体系。同时，日本学者在柳杉群体分布、分

子遗传学以及遗传育种等方面有较深入的研究。而

我国虽然柳杉遗传资源丰富，但质量不高，木材市场

供需矛盾突出，现有的柳杉研究工作还存在很大的

不足和滞后性。对现有资源保护不够，资源利用率

低，育种进程缓慢，育种效率低，进一步限制了我国

柳杉产业的发展。

今后的研究工作中，应注重开展我国广域分布

柳杉资源的调查和遗传多样性评价研究，结合日本

柳杉的优树选择标准和雄性不育品种高精度鉴别技

术，从我国丰富的柳杉遗传资源中筛选、鉴定、收集

优良株系和特异种质（如雄性不育种质），为柳杉资

源保护和育种提供科学依据。在此基础上，将传统

育种方法与生物技术相结合，高效选育柳杉优良品

种，加快良种苗木的繁育，提高柳杉用材林生产效

益，满足不断增长的木材需求。
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