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龙血树柴胡的遗传多样性及其分布特征研究
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摘　 要: 本研究基于 ７ 个叶绿体 ＤＮＡ 片段(ｃｐＤＮＡ)和 ２ 个核 ＤＮＡ 片段( ＩＴＳ 和 ＰＺ８)的测序数据ꎬ 对龙血树柴

胡(Ｂｕｐｌｅｕｒｕｍ ｄｒａｃａｅｎｏｉｄｅｓ Ｈｕａｎ Ｃ. Ｗａｎｇꎬ Ｚ. Ｒ. Ｈｅ ＆ Ｈ. Ｓｕｎ)８ 个居群的 １５３ 个样本进行了遗传多样性和分

布式样研究ꎮ ｃｐＤＮＡ 片段分析结果显示: 龙血树柴胡在物种水平具有较高的遗传多样性(Ｈｄ ＝ ０􀆰８６２ꎻ Ｐｉ ＝
０􀆰００５６７)ꎬ 但居群内遗传多样性低ꎬ 遗传变异主要存在于居群间ꎬ 遗传分化显著(Ｆｓｔ ＝ ０􀆰９５９)ꎻ 而核 ＤＮＡ 片段

ＩＴＳ 和 ＰＺ８ 的数据分析结果显示ꎬ 其遗传多样性较低(Ｈｄ ＝ ０􀆰５３２ꎬ Ｐｉ ＝ ０􀆰００１２１ 和 Ｈｄ ＝ ０􀆰３４９ꎬ Ｐｉ ＝ ０􀆰０００６０)ꎬ
遗传变异主要存在于居群内ꎬ 居群间仅存在一定程度的遗传分化ꎮ 中性检验和失配分布分析结果发现龙血树柴

胡没有经历过近期种群扩张事件ꎬ ８ 个居群的 １５３ 个样本从遗传成份上可被分为两组ꎮ 研究结果将为龙血树柴

胡的资源保护和发掘提供参考ꎮ
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ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｅｄ ｗｉｔｈｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ( ＩＴＳ: Ｆｓｔ ＝ ０􀆰４７５ꎻ ＰＺ８: Ｆｓｔ ＝ ０􀆰０９３) . Ｎｅｕｔｒａｌ ｔｅｓｔ ａｎｄ ｍｉｓｍａｔｃｈ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎａｌｙｓｅｓ ｏｆ ｔｈｅ ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ＤＮＡꎬ ＩＴＳꎬ ａｎｄ ＰＺ８ ｄａｔａ ｉｎｄｉｃａｔｅｄ ｔｈａｔ Ｂ.
ｄｒａｃａｅｎｏｉｄｅｓ ｈａｓ ｎｏｔ ｅｘｐｅｒｉｅｎｃｅｄ ｒｅｃｅｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｅｘｐａｎｓｉｏｎ. ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｔｈｅ
ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｎｕｃｌｅａｒ ＤＮＡ ｓｅｑｕｅｎｃｉｎｇ ｄａｔａ ｒｅｖｅａｌｅｄ ｔｈａｔ ａｌｌ １５３ ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ ｗｅｒｅ ｇｒｏｕｐｅｄ ｉｎｔｏ
ｔｗｏ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｌｕｓｔｅｒｓ.
Ｋｅｙ ｗｏｒｄｓ: Ｂｕｐｌｅｕｒｕｍ ｄｒａｃａｅｎｏｉｄｅｓꎻ Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙꎻ Ｇｅｎｅｔｉｃ ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ

　 　 金沙江河谷独特的地形和气候使得很多热带

植物和一些古老孑遗物种在此得以保存ꎬ 并演化

出一些适应干热环境的特有种类[１ꎬ ２] ꎬ 龙血树柴

胡(Ｂｕｐｌｅｕｒｕｍ ｄｒａｃａｅｎｏｉｄｅｓ Ｈｕａｎ Ｃ. Ｗａｎｇꎬ Ｚ.
Ｒ. Ｈｅ ＆ Ｈ. Ｓｕｎ) 为其中之一ꎮ 该物种发表于

２０１３ 年ꎬ 为伞形科柴胡属木本植物ꎬ 是迄今为止

发现的亚洲唯一的柴胡属木本植物ꎮ 其生长在海拔

２５００ ｍ 左右的陡峭山崖石壁缝隙中ꎬ 为金沙江河

谷特有[３]ꎮ 龙血树柴胡分布范围十分狭窄ꎬ 仅在

四川的会东县和云南的普渡河流域有分布ꎬ 各居群

分布点在地理位置上亦是较为接近ꎮ 龙血树柴胡作

为一个新近发现、 发表的极危种ꎬ 种群数量少ꎬ 分

布区域狭窄ꎬ 其基本生物学特性如繁殖特性及染色

体倍性等方面的研究还是空白ꎬ 遗传多样性评价也

仅见于王馨蕊[４] 利用 ５ 对微卫星标记(ＳＳＲ)对其

进行的初步评价ꎮ 由于人们缺乏对龙血树柴胡生物

学特性以及生存状况和利用价值的深入研究和认识

而未对其采取应有的保护ꎮ 在 ２０１８ － ２０１９ 连续两

年的野外调查和材料采集过程中ꎬ 我们共发现龙血

树柴胡 ３００ 余株ꎬ 但每年仅观察到一株或两株开

花结果ꎬ 即龙血树柴胡在野外的开花结实率非常

低ꎬ 小实生苗极少发现ꎮ 因此ꎬ 龙血树柴胡现存个

体数量稀少ꎬ 野外资源更新缓慢ꎬ 急需保护ꎮ
对特有或濒危植物遗传多样性的了解ꎬ 将有助

于对其制定合理的保护及管理策略[１]ꎬ 如保护单

元的制定[５]ꎮ 王馨蕊[４] 利用 ５ 对 ＳＳＲ 分子标记的

研究发现ꎬ 龙血树柴胡遗传多样性偏低ꎬ 遗传分化

小ꎮ 近年来ꎬ 测序技术快速发展并广泛应用于植物

遗传多样性研究中ꎬ 本文在之前测序、 组装 ６ 个龙

血树柴胡样本叶绿体基因组的基础上ꎬ 开发具有多

态性位点的叶绿体 ＤＮＡ(ｃｐＤＮＡ)片段标记ꎬ 并通

过文献查找、 筛选合适的核 ＤＮＡ(ｎＤＮＡ)片段标

记ꎬ 基于两类 ＤＮＡ 片段标记分析评价龙血树柴胡

的遗传多样性及其分布ꎬ 以便为制定有效的保护策

略和措施提供参考ꎮ

１　 材料和方法

１􀆰 １　 实验材料

本研究所用的材料采自云南省北部金沙江流域

的禄劝县和寻甸县(表 １ꎬ 图 １)ꎮ 新鲜叶片采集后

用硅胶干燥ꎬ 带回实验室备用ꎮ 参考该种的分布信

息[３ꎬ ４]ꎬ 本研究共采集到 ８ 个居群的 １５３ 个样本ꎮ
在采集过程中ꎬ 如果 １ 个居群的植株个体数超过

２０ 株ꎬ 每隔 １０ ｍ 采集 １ 个样本ꎬ 共采集 ２０ 株ꎻ
如果 １ 个居群内个体数不足 ２０ꎬ 则全部采集ꎮ

表 １　 龙血树柴胡 ８ 个居群的采样信息
Ｔａｂｌｅ １　 Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ｅｉｇｈｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ

Ｂｕｐｌｅｕｒｕｍ ｄｒａｃａｅｎｏｉｄｅｓ

编号
ＩＤ

采样地点
Ｓａｍｐｌｉｎｇ ｓｉｔｅ

经纬度
Ｌａｔｉｔｕｄｅ ａｎｄ ｌｏｎｇｉｔｕｄｅ

海拔 / ｍ
Ａｌｔｉｔｕｄｅ

个体数
Ｉｎｄｉｖｉｄｕａｌｓ

ＪＤＷ 禄劝县九道弯 ２６.１７９°Ｎꎬ１０２.７９４°Ｅ ２６２３.０ ２０

ＹＺＪ 禄劝县岩子角 ２６.１２４°Ｎꎬ１０２.７９７°Ｅ ２６４６.０ ２０

ＳＫＳ 禄劝县三棵树 ２６.１２１°Ｎꎬ１０２.８０１°Ｅ ２５７０.０ ２０

ＰＢ 禄劝县瀑布 ２６.１２１°Ｎꎬ１０２.８０６°Ｅ ２５７３.０ １９

ＤＣＱ 禄劝县打超箐 ２６.０９７°Ｎꎬ１０２.７９３°Ｅ ２５９０.０ ２０

ＸＫＤ 禄劝县新棵达 ２６.０９６°Ｎꎬ１０２.７９３°Ｅ ２５９２.０ １６

ＳＪＣ 禄劝县三家村 ２６.０５８°Ｎꎬ１０２.７７５°Ｅ ２５４８.１ ２０

ＢＳＹ 寻甸县白石岩箐 ２５.９６７°Ｎꎬ１０２.９２６°Ｅ ２３８９.０ １８

１􀆰 ２　 ＤＮＡ提取和测序

采用改良的 ＣＴＡＢ 法[６] 进行叶片材料的 ＤＮＡ
提取ꎮ 从 ３ 个地理位置相对较远的居群 ( ＪＤＷ、
ＳＫＳ 和 ＢＳＹ)中各选两个样本的总 ＤＮＡꎬ 经 Ｉｌｌｕｍｉ￣
ｎａ ＨｉＳｅｑ 进行浅层基因组测序ꎬ 并组装 ６ 个样本

的叶绿体基因组[７]ꎮ 通过 Ｇｅｎｅｉｏｕｓ Ｐｒｉｍｅ 软件对

６ 个龙血树柴胡叶绿体基因组数据进行详细比对ꎬ
筛选并提取出变异位点丰富且序列长度适中(６００~
１０００ ｂｐ)的片段ꎬ 最终选出 ７ 个扩增和测序成功

率高且变异位点丰富的 ｃｐＤＮＡ 片段用于本研究

(表 ２)ꎮ 依据引物的通用性、 特异性和多态性的特

点ꎬ 经筛选ꎬ 最终选择常用的 ＩＴＳ 以及 ＰＺ８[８]用于

龙血树柴胡遗传多样性研究ꎮ 对 １５３ 个龙血树柴

胡样本进行 ９ 个分子标记的 ＰＣＲ 扩增ꎬ 扩增产物

２ 植 物 科 学 学 报 第 ４０ 卷　
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　 　 　 Ａ: ｃｐＤＮＡꎻ Ｂ: ＩＴＳꎻ Ｃ: ＰＺ８.

图 １　 龙血树柴胡各单倍型在 ８ 个居群中的分布情况
Ｆｉｇ􀆰 １　 Ｈａｐｌｏｔｙｐｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ｉｎ ｅｉｇｈｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ

Ｂｕｐｌｅｕｒｕｍ ｄｒａｃａｅｎｏｉｄｅｓ

用于双端测序ꎮ
１􀆰 ３　 数据分析

测序原始序列利用 ＤＮＡＳｔａｒ 软件中的 ＳＥＱ￣
ＭＡＮ ｖ７􀆰１[９]进行校对ꎬ 使用 ＢｉｏＥｄｉｔ ｖ７􀆰０ 软件[１０]

中的 Ｃｌｕｓｔａｌ Ｗ 进行多序列比对ꎮ 利用 ＰＡＵＰ ｖ４􀆰０

软件[１１]将 ７ 个叶绿体片段序列进行联合ꎮ 对于

ｎＤＮＡ 片段 ＩＴＳ 和 ＰＺ８ꎬ 使用 ＤｎａＳＰ ｖ５􀆰１ 软件[１２]

中的 ＰＨＡＳＥ 功能进行序列的拆分ꎮ
利用 ＤｎａＳＰ ｖ５􀆰１ 软件分别分析 ｃｐＤＮＡ、 ＩＴＳ

和 ＰＺ８ 序列的单倍型数目和变异位点特征ꎬ 计算

总体和各居群的核苷酸多样性(Ｐ ｉ)、 单倍型多样

性(Ｈｄ)ꎬ 统计各单倍型在不同居群中的分布情况ꎮ
利用该软件分别基于 ｃｐＤＮＡ、 ＩＴＳ 和 ＰＺ８ 数据计

算 Ｔａｊｉｍａ’ ｓ Ｄ[１３]、 Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉ’ ｓ[１４]] 等中性检验

值ꎬ 并在群体扩展模型下进行失配分布(Ｍｉｓｍａｔｃｈ
ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ)分析ꎮ 利用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ｖ３􀆰５[１５] 软件进

行居群的 ＳＳＤ 值以及糙度指数 ｒ 值计算ꎮ 如果

Ｔａｊｉｍａ’ｓ Ｄ 显著小于 ０ꎬ 则表示种群经历了扩张或

者受到了定向选择ꎻ 而如果 Ｔａｊｉｍａ’ ｓ Ｄ 显著大于

０ꎬ 表明种群经历了收缩或受到了平衡选择[１３]ꎮ 依

据 Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉ’ｓ 值检验中性进化的方法在检测中引

入了外类群ꎬ 是比 Ｔａｊｉｍａ’ ｓ Ｄ 更敏感的中性检

验[１６]ꎮ 而失配分析依据的是模型假设ꎬ 是基于单

倍型两两之间观察到的碱基差异数目的分布来推测

种群大小是否发生过变化ꎬ 在动态平衡下ꎬ 失配分

布图表现出双峰或者多峰分布ꎻ 若种群经历过扩

张ꎬ 失配分布图表现为单峰分布(泊松分布) [１７]ꎮ
基于各居群 ｃｐＤＮＡ、 ＩＴＳ 和 ＰＺ８ 序列的单倍

型数据ꎬ 利用 Ａｒｌｅｑｕｉｎ ｖ３􀆰５ 软件中的分子差异性

方差分析(Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｖａｒｉａｎｃｅꎬ ＡＭＯ￣
ＶＡ)ꎬ 对遗传变异在居群内部和居群之间的分布进

行评估ꎬ １０００ 次置换ꎬ 得到固定系数 Ｆｓｔꎬ 依据

Ｗｒｉｇｈｔ[１８]的标准判断居群间的分化程度ꎮ 通过公

式 Ｎｍ ＝ (１－ Ｆｓｔ) / ４ × Ｆｓｔ估算居群之间的核基因

流(Ｎｍ) [１９]ꎮ 利用 Ｐｅｒｍｕｔ ｖ１􀆰０[２０] 统计居群分化

系数Ｇｓｔꎬ 并通过公式 Ｎｍ ＝ (１－Ｇｓｔ) / Ｇｓｔ估算居

群之间的叶绿体基因流[１９]ꎮ
利用 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ｖ２􀆰３[２１] 软件基于两个核片

段( ＩＴＳ 和 ＰＺ８)的序列联合矩阵进行聚类分析ꎬ 解

析 ８ 个居群的分组和各组间基因交流的情况ꎮ
Ｌｅｎｇｔｈ ｏｆ ｂｕｒｎ￣ｉｎ￣ｐｅｒｉｏｄ 和 ＭＣＭＣ 重复抽样次数

均设置为 １００ ０００ꎬ 聚类分组 Ｋ 值为 １~８ꎬ 每个 Ｋ
值进行 １０ 次独立的运算ꎻ 利用在线软件 Ｓｔｒｕｃｔｕｒｅ
Ｈａｒｖｅｓｔｅｒ ｖ０􀆰６[２２]获得连续 Ｋ 值之间 Ｌｎ Ｐ(Ｄ)的变

化率(ΔＫ)折线图ꎬ 选择最佳 Ｋ 值ꎮ
利用网站 Ｎｅｔｗｏｒｋ１０􀆰２ ( ｈｔｔｐ: / / ｗｗｗ. ｆｌｕｘｕｓ￣

ｅｎｇｉｎｅｅｒｉｎｇ.ｃｏｍ)的 ＭＪ(Ｍｅｄｉａｎ￣ｊｏｉｎｉｎｇ ｎｅｔｗｏｒｋ)
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表 ２　 ｃｐＤＮＡ和 ｎＤＮＡ标记的引物信息
Ｔａｂｌｅ ２　 Ｉｎｆｏｒｍａｔｉｏｎ ｏｎ ｐｒｉｍｅｒｓ ｏｆ ｃｐＤＮＡ ａｎｄ ｎＤＮＡ ｍａｒｋｅｒｓ

引物
Ｐｒｉｍｅｒ

引物序列
Ｐｒｉｍｅｒ ｓｅｑｕｅｎｃｅ (５′ － ３′)

片段大小
Ｓｉｚｅ / ｂｐ

退火温度
Ｔｍ / ℃

ｃｐＤＮＡ

ｔｒｎＫ(ＵＵＵ) ￣ｒｐｓ１６ Ｆ: ＴＧＴＣＡＡＡＡＴＴＧＡＴＡＧＡＣＣＡＣＣＴＣＴ
Ｒ: ＴＡＧＴＴＣＣＴＴＣＡＡＴＣＧＧＧＣＧＧ ４３１ ５７.５

ａｔｐＨ￣ａｔｐＩ Ｆ: ＣＧＣＴＡＣＡＡＴＴＣＡＴＣＣＡＧＧＣＧ
Ｒ: ＴＣＣＣＡＡＧＧＣＣＡＣＧＴＡＴＧＣ ６２９ ５７.０

ｐｓｂＭ￣ｔｒｎＤ (ＧＵＣ) Ｆ: ＴＣＧＴＣＧＴＣＧＡＧＡＡＴＴＧＡＡＴＡＧＴ
Ｒ: ＣＴＴＴＴＴＣＴＧＴＣＡＡＣＡＧＧＧＧＡＧＣ ４１２ ５７.５

ｙｃｆ３￣ｔｒｎＳ (ＧＧＡ) Ｆ: ＣＴＣＴＣＧＣＧＧＴＡＡＡＣＣＧＡＴＣＣ
Ｒ: ＣＣＧＡＧＴＧＡＡＴＡＧＣＧＡＧＣＣＴＴ ７２９ ５７.０

ｎｄｈＣ￣ｔｒｎＶ(ＵＡＣ) Ｆ: ＴＴＡＧＴＣＧＡＣＧＣＧＡＣＴＴＧＡＡＡＴＴＧ
Ｒ: ＡＡＧＴＧＡＡＡＡＴＣＣＴＧＡＣＧＴＧＡＧＴＣＣ ７０５ ５７.０

ａｔｐＢ￣ｒｂｃＬ Ｆ: ＡＧＣＡＣＧＴＧＡＴＴＴＣＧＴＴＧＧＴＡ
Ｒ: ＡＣＴＣＧＡＣＡＴＧＡＡＴＴＡＧＧＣＧＴＴ ５６５ ５６.５

ｎｄｈＦ￣ｒｐｌ３２ Ｆ: ＴＧＧＧＣＡＡＣＴＧＡＴＡＴＧＡＣＣＡＡＣＴ
Ｒ: ＴＧＣＴＧＴＴＣＴＴＴＡＴＧＡＴＴＣＡＣＡＴＣＣＡ ６９１ ５８.０

ｎＤＮＡ
ＩＴＳ ＩＴＳ４: ＴＣＣＴＣＣＧＣＴＴＡＴＴＧＡＴＡＴＧＣ

ＩＴＳ５: ＧＧＡＡＧＴＡＡＡＡＧＴＣＧＴＡＡＣＡＡＧＧ ６６４ ５２.０

ＰＺ８ Ｆ: ＧＧＧＡＡＧＧＡＡＡＡＧＴＴＧＣＴＣＴ
Ｒ: ＴＡＴＴＣＧＴＧＴＴＧＧＧＧＣＡＴＣＴＧ ６４５ ５２.０

算法分析 ｃｐＤＮＡ、 ＩＴＳ 和 ＰＺ８ 单倍型网状分支关

系和共祖模拟ꎮ 分析时ꎬ 将各片段中的 Ｉｎｄｅｌ 视为

单碱基突变事件ꎮ 该分析基于最大简约法进行ꎬ 稀

有单倍型通常位于分支末端ꎬ 广泛分布的单倍型通

常位于聚类簇内部ꎬ 可能为祖先单倍型或较原始的

单倍型ꎮ

２　 结果与分析

２􀆰 １　 龙血树柴胡的遗传多样性

本研究发现ꎬ 在龙血树柴胡 ８ 个居群的 １５３
个样本中ꎬ ７ 个 ｃｐＤＮＡ 片段联合后测定总长度为

４１３８~４１６０ ｂｐꎬ 经比对后的矩阵一致长度为 ４１６２
ｂｐꎬ 共检测到 ８３ 个变异位点ꎬ 其中 ７６ 个为单核

苷酸多态位点(ＳＮＰｓ)ꎬ ７ 个为插入缺失位点( Ｉｎ￣
ｄｅｌｓ)(１~１２ ｂｐ)ꎮ ８ 个居群的 ｃｐＤＮＡ 序列共检

测到 １０ 种单倍型(表 ３)ꎬ 其中ꎬ Ｈｃｐ７ 分布最广ꎬ
分布于 ＳＫＳ、 ＸＫＤ、 ＹＺＪ ３ 个居群中ꎻ 其次是

Ｈｃｐ４、 Ｈｃｐ５ꎬ 均在两个居群中出现ꎬ 其他单倍型

均仅在单个居群中出现ꎮ 各单倍型中ꎬ 出现频率最

高的是 Ｈｃｐ５ꎬ 出现在居群 ＪＤＷ 和 ＳＫＳ 的 ３８ 个样

本中ꎻ 出现频率最低的是 Ｈｃｐ８ 和 Ｈｃｐ９ꎬ 均仅出

现在 １ 个样本中ꎮ 从居群水平看ꎬ ＢＳＹ、 ＳＪＣ、
ＪＤＷ、 ＰＢ 居群均仅含 １ 种单倍型ꎬ 居群内遗传多

样性为 ０ꎬ 其中 ＢＳＹ、 ＳＪＣ、 ＰＢ 所含的单倍型均

为特有单倍型(图 １: Ａꎬ 表 ３)ꎮ 在物种水平上ꎬ
ｃｐＤＮＡ 的单倍型多样性(Ｈｄ)为 ０􀆰８６２ꎬ 核苷酸多

样性(Ｐ ｉ)为 ０􀆰００５６７ꎮ
比对后的 ＩＴＳ 序列长度为 ６６４ ｂｐꎬ 在 ８ 个居

群中共检测到 ３ 个变异位点ꎬ 均为 ＳＮＰｓꎬ 生成 ４
种单倍型ꎮ 单倍型 ＨＩ２ 分布最广且频率最高ꎬ 在 ８
个居群中均有分布ꎻ 其余单倍型均在 ４~５ 个居群

中出现ꎮ 在居群水平上ꎬ ＳＪＣ 居群仅含 １ 种单倍

型 ＨＩ２ꎬ 居群内无变异ꎻ 其余居群均或高或低的表

现出了一定的遗传多样性(图 １: Ｂꎬ 表 ３ )ꎮ 在物

种水平上ꎬ ＩＴＳ 序列的 Ｈｄ为 ０􀆰５３２ꎬ Ｐ ｉ为 ０􀆰００１２１ꎮ
比对后的 ＰＺ８ 序列长度为 ６４５ ｂｐꎬ ８ 个居群

共 ５ 个变异位点ꎬ 均为 ＳＮＰｓꎬ 得到 ６ 种单倍型ꎮ
单倍型 ＨＰ１ 分布最为广泛ꎬ 在 ８ 个居群中均有分

布ꎬ 且频率最高ꎻ 单倍型 ＨＰ５ 和 ＨＰ６ 仅分布在 １
个居群中ꎮ 在居群水平上ꎬ 居群 ＢＳＹ、 ＳＪＣ 仅含 １
个单倍型ꎬ 居群内无变异(图 １: Ｃꎬ 表 ３)ꎮ 在物

种水平上ꎬ ＰＺ８ 序列的 Ｈｄ为 ０􀆰３４９ꎬ Ｐ ｉ为 ０􀆰０００６ꎮ
因此ꎬ 物种水平 ｃｐＤＮＡ 的单倍型多样性和核

苷酸多样性比 ＩＴＳ 和 ＰＺ８ 均要高ꎮ 在居群水平上ꎬ
ＤＣＱ、 ＳＫＳ、 ＸＫＤ 的 ｃｐＤＮＡ、 ＩＴＳ 和 ＰＺ８ 均有较

高遗传多样性ꎻ 居群 ＪＤＷ、 ＰＢ、 ＹＺＪ 的 ＩＴＳ 和 ＰＺ８
两个核 ＤＮＡ 片段有较高遗传多样性ꎻ ＳＪＣ 居群的

ｃｐＤＮＡ、 ＩＴＳ 和 ＰＺ８ ３ 个片段均不存在遗传变异ꎮ

４ 植 物 科 学 学 报 第 ４０ 卷　
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表 ３　 龙血树柴胡各居群的遗传多样性参数
Ｔａｂｌｅ ３　 Ｖａｌｕｅｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｉｎｄｅｘ ｏｆ ｅｉｇｈｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂｕｐｌｅｕｒｕｍ ｄｒａｃａｅｎｏｉｄｅｓ

居群号
Ｐｏｐ ＩＤ

ｃｐＤＮＡ 单倍型
ｃｐＤＮＡ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

(Ｎｏ.)

ｃｐＤＮＡ 核苷酸多态性
ｃｐＤＮＡ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ

ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (π)

ｃｐＤＮＡ 单倍型多态性
ｃｐＤＮＡ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (Ｈｄ)

ＩＴＳ 单倍型组成
ＩＴＳ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

(Ｎｏ.)

ＢＳＹ Ｈｃｐ１(１８) ０ ０ ＨＩ１(３２) ＨＩ２(２) ＨＩ３(２)
ＤＣＱ Ｈｃｐ３(１１) Ｈｃｐ４(９) ０.１３ × １０－３ ０.５２１ ＨＩ１(２) ＨＩ２(３０) ＨＩ４(８)
ＪＤＷ Ｈｃｐ５(２０) ０ ０ ＨＩ２(１５) ＨＩ３(７) ＨＩ４(１８)
ＰＢ Ｈｃｐ６(１９) ０ ０ ＨＩ２(３２) ＨＩ３(２) ＨＩ４(４)
ＳＫＳ Ｈｃｐ５(１８) Ｈｃｐ７(１) Ｈｃｐ８(１) １.４４ × １０－３ ０.１９５ ＨＩ２(２６) ＨＩ３(３) ＨＩ４(１１)
ＸＫＤ Ｈｃｐ４(３) Ｈｃｐ７(１２) Ｈｃｐ９(１) ０.４３ × １０－３ ０.４２５ ＨＩ１(７) ＨＩ２(２４) ＨＩ３(１)
ＹＺＪ Ｈｃｐ７(１) Ｈｃｐ１０(１９) ０.１０ × １０－３ ０.１００ ＨＩ１(１) ＨＩ２(３１) ＨＩ３(８)
ＳＪＣ Ｈｃｐ２(２０) ０ ０ ＨＩ２(４０)
Ｔｏｔａｌ １０ ５.６７ × １０－３ ０.８６２ ４

居群号
Ｐｏｐ ＩＤ

ＩＴＳ 核苷酸多态性
ＩＴＳ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (π)

ＩＴＳ 单倍型多态性
ＩＴＳ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (Ｈｄ)

ＰＺ８ 单倍型组成
ＰＺ８ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ

(Ｎｏ.)

ＰＺ８ 核苷酸多态性
ＰＺ８ ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (π)

ＰＺ８ 单倍型多态性
ＰＺ８ ｈａｐｌｏｔｙｐｅ
ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ (Ｈｄ)

ＢＳＹ ０.４７ × １０－３ ０.２１０ ＨＰ１(３６) ０ ０

ＤＣＱ ０.７９ × １０－３ ０.４０５ ＨＰ１(２６) ＨＰ２(５) ＨＰ３(７) ＨＰ４(１)
ＨＰ５(１) ０.９６ × １０－３ ０.５４４

ＪＤＷ １.２１ × １０－３ ０.６４２ ＨＰ１(３４) ＨＰ３(５) ＨＰ５(１) ０.４３ × １０－３ ０.２６８
ＰＢ ０.４５ × １０－３ ０.２８４ ＨＰ１(２４) ＨＰ３(１４) ０.７４ × １０－３ ０.４７８
ＳＫＳ ０.８３ × １０－３ ０.５０９ ＨＰ１(２７) ＨＰ３(８) ＨＰ４(１) ＨＰ６(４) １.０３ × １０－３ ０.５０６
ＸＫＤ １.１１ × １０－３ ０.４０１ ＨＰ１(２７) ＨＰ３(２) ＨＰ４(３) ０.４６ × １０－３ ０.２８４
ＹＺＪ ０.６１ × １０－３ ０.３６８ ＨＰ１(２９) ＨＰ３(８) ＨＰ５(３) ０.７３ × １０－３ ０.４４０
ＳＪＣ ０ ０ ＨＰ１(４０) ０ ０
Ｔｏｔａｌ １.２１ × １０－３ ０.５３２ ６ ０.６０ × １０－３ ０.３４９

２􀆰 ２　 遗传结构

龙血树柴胡遗传变异分布特征的 ＡＭＯＶＡ 分析

结果显示(表 ４)ꎬ 基于 ｃｐＤＮＡ 片段分析ꎬ 龙血树

柴胡的遗传变异主要存在于居群间ꎻ 基于 ＩＴＳ 和

ＰＺ８ 片段分析ꎬ 则遗传变异大部分存在于居群内ꎮ
Ｆｓｔ用于衡量居群的遗传分化水平ꎬ 基于 ｃｐＤＮＡ 数

据计算得到的固定系数 Ｆｓｔ为 ０􀆰９５９ꎬ 基于 ＩＴＳ 分析

得到的 Ｆｓｔ值为 ０􀆰４７５ꎬ 基于 ＰＺ８ 分析得到的 Ｆｓｔ值

为 ０􀆰０９３ꎮ 结果表明ꎬ 基于 ｃｐＤＮＡ、 ＩＴＳ 数据计算
表 ４　 基于 ｃｐＤＮＡ和 ｎＤＮＡ序列的 ＡＭＯＶＡ分析

结果及基因流
Ｔａｂｌｅ ４　 ＡＭＯＶＡ ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｐＤＮＡꎬ ｎＤＮＡꎬ ａｎｄ Ｎｍ

标记
Ｍａｒｋｅｒ

变异来源
Ｓｏｕｒｃｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ

ｄｆ
变异百分比

Ｐｅｒｃｅｎｔａｇｅ ｏｆ
ｖａｒｉａｔｉｏｎ / ％

分化系数
Ｆｓｔ

基因流
Ｎｍ

ｃｐＤＮＡ
居群间 ７ ９５.８６ ０.９５９∗ ０.１９１９
居群内 １４５ ４.１４

ＩＴＳ
居群间 ７ ４７.５０ ０.４７５∗ ０.３２１９
居群内 ２９８ ５２.５０

ＰＺ８
居群间 ７ ９.３２ ０.０９３∗ ２.４３８２
居群内 ２９８ ９０.６８

　 　 Ｎｏｔｅ: ∗ꎬ Ｐ < ０􀆰００１.

得到的固定系数 Ｆｓｔ均大于 ０􀆰２５ꎬ 说明龙血树柴胡

居群间存在显著的遗传分化ꎻ 而利用 ＰＺ８ 数据分

析得到的 Ｆｓｔ大于 ０􀆰０５ 但小于 ０􀆰１５ꎬ 说明龙血树柴

胡居群间存在着中度的遗传分化ꎮ 基于 Ｆｓｔ值计算

得到的 ＩＴＳ 和 ＰＺ８ 基因流 Ｎｍ 值分别为 ０􀆰３２１９ 和

２􀆰４３８２ꎮ 同时ꎬ Ｐｅｒｍｕｔ 分析得到的 ｃｐＤＮＡ 的 Ｇｓｔ

值为 ０􀆰８３９ꎬ ＩＴＳ 的 Ｇｓｔ值为 ０􀆰６１０ꎬ ＰＺ８ 的 Ｇｓｔ值

为 ０􀆰０９８ꎮ 基于 ｃｐＤＮＡ 的 Ｇｓｔ值计算得到的叶绿体

基因流为 ０􀆰１９１９ꎮ
基于两个 ｎＤＮＡ 片段( ＩＴＳ 和 ＰＺ８)联合数据的

ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 聚类分析结果显示ꎬ 所有居群的最优

分组为 Ｋ ＝ ２ꎬ 其次为 Ｋ ＝ ４ (图 ２)ꎮ 龙血树柴胡

的 ８ 个居群的样本可被分为 ２ 组ꎬ 即 ＢＳＹ 居群单独

为一组ꎬ 其遗传成份相对独立和单一ꎬ 其余 ７ 个居

群聚为另一组ꎮ 当 Ｋ ＝ ２ 时ꎬ 除 ＳＪＣ 居群外ꎬ 其余

居群内的部分个体的遗传成份与 ＢＳＹ 居群的遗传成

份相似ꎻ 当 Ｋ ＝ ３ 和 ４ 时ꎬ 居群 ＤＣＱ、 ＸＫＤ 和 ＹＺＪ
的部分个体遗传成份与居群 ＢＳＹ 样本相似(图 ２)ꎮ

Ｎｅｔｗｏｒｋ 的单倍型网状分支关系如图 ３ 所示ꎮ
一般来说ꎬ 新衍生出的单倍型往往位于网状分支的
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图 ２　 龙血树柴胡 ８ 个居群基于 ｎＤＮＡ联合分析的 ΔＫ 折线图及 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ聚类结果(Ｋ＝２、 ３、 ４)
Ｆｉｇ􀆰 ２　 ΔＫ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ ａｎａｌｙｓｉｓ (Ｋ ＝ ２ꎬ ３ꎬ ４) ｂａｓｅｄ ｏｎ ｃｏｍｂｉｎｅｄ ｎＤＮＡ

ｄａｔａ ｏｆ ｅｉｇｈｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｏｆ Ｂｕｐｌｅｕｒｕｍ ｄｒａｃａｅｎｏｉｄｅｓ

外部节点位置ꎬ 而祖先单倍型更容易处于内部结点

位置ꎮ 在 ｃｐＤＮＡ 单倍型网状图中(图 ３: Ａ)ꎬ 有

多个假定丢失的单倍型ꎬ 单倍型 Ｈｃｐ５ 频率最高ꎬ
Ｈｃｐ３、 Ｈｃｐ４、 Ｈｃｐ７、 Ｈｃｐ８、 Ｈｃｐ９、 Ｈｃｐ１０ 关

系相对较近ꎮ 在 ＩＴＳ 单倍型网状图中ꎬ 单倍型 ＨＩ２
频率最高ꎬ 且位于内部结点位置ꎬ 其可能是祖先

单倍型(图 ３: Ｂ)ꎮ 在 ＰＺ８ 单倍型网状图中ꎬ 各

单倍型关系呈现为星状分布ꎬ 其中 ＨＰ１ 频率较

高ꎬ 且位于内部结点位置ꎬ 可能为祖先单倍型

(图 ３: Ｃ)ꎮ
２􀆰 ３　 种群动态

基于 ｃｐＤＮＡ 片段标记分析的 Ｔａｊｉｍａ’ ｓ Ｄ

(２􀆰２８２)和 Ｆｕ ａｎｄ Ｌｉ’ ｓ Ｆ(２􀆰６２８)均为显著正值

(Ｐ < ０􀆰０５)ꎬ ＳＳＤ 值(０􀆰０３５)和 ｒ 值(０􀆰０４８)同样

为显著正值(Ｐ < ０􀆰０１)ꎬ 表明龙血树柴胡在历史上

可能经历过种群收缩ꎮ 在种群扩张模型下ꎬ 基于

ｃｐＤＮＡ 数据分析获得的失配分布曲线为多峰(图
４)ꎬ 观测值背离了期望值ꎬ 表明龙血树柴胡没有
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图 ４　 叶绿体 ＤＮＡ、 ＩＴＳ和 ＰＺ８ 序列数据的岐点分布
Ｆｉｇ􀆰 ４　 Ｍｉｓｍａｔｃｈ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎｓ ｏｆ ｃｐＤＮＡꎬ ＩＴＳꎬ ａｎｄ ＰＺ８ ｄａｔａ
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经历过近期的种群扩张事件ꎮ 因此ꎬ 基于 ｃｐＤＮＡ
片段标记的中性检验和失配分布结果都说明龙血树

柴胡没有经历过近期的种群扩张事件ꎮ
基于 ＩＴＳ 片段标记分析的各项中性检验均为

不显著的正值 ( Ｔａｊｉｍａ’ ｓ Ｄ ＝ １􀆰４６０ꎬ Ｆｕ ａｎｄ
Ｌｉ’ ｓ Ｆ ＝ １􀆰００３) ꎬ 表明 ＩＴＳ 符合中性进化ꎬ 居

群的 ＳＳＤ 值 ( ０􀆰００６ ) 以 及 糙 度 指 数 ｒ 值

(０􀆰０５２)都为不显著的正值 ( Ｐ > ０􀆰０５) ꎮ 基于

ＰＺ８ 数据分析的 Ｔａｊｉｍａ’ ｓ Ｄ (－０􀆰９２８)和 Ｆｕ ａｎｄ
Ｌｉ’ ｓ Ｆ 值(－２􀆰５７５)为负值ꎬ 但均不显著小于零

(Ｐ > ０􀆰０５)ꎬ ＳＳＤ 值(０􀆰０１０)以及糙度指数 ｒ 值

(０􀆰１９２)都为不显著的正值 (Ｐ > ０􀆰０５)ꎮ ＩＴＳ 和

ＰＺ８ 数据失配分布曲线显示为非明显单峰(图 ４)ꎮ
因此ꎬ 核 ＤＮＡ 数据的中性检验值和失配分析都显

示龙血树柴胡未发生种群扩张事件ꎮ

３　 讨论

中国西南地区被认为是世界生物多样性最丰

富的地区之一ꎬ 由高山和峡谷造就的特殊的地理

和气候特征使该地区拥有众多的特有及稀有或濒

危植物物种[２ꎬ ２３ꎬ ２４] ꎮ 其中ꎬ 该区域众多的干热峡

谷中分布着区域特有植物 ４０ 余种ꎬ 中国特有植

物 ６００ 余种ꎮ 这 ４０ 余种特有植物中绝大多数分

布在金沙江流域的干热河谷中[２]ꎬ 如攀枝花苏铁

(Ｃｙｃａｓ ｐａｎｚｈｉｈｕａｅｎｓｉｓ Ｌ. Ｚｈｏｕ ｅｔ Ｓ. Ｙ. Ｙａｎｇ)[２５]、
金沙江石斛(Ｄｅｎｄｒｏｂｉｕｍ ｗａｎｇｌｉａｎｇｉｉ Ｇ. Ｗ. Ｈｕꎬ
Ｃ. Ｌ. Ｌｏｎｇ ＆ Ｘ. Ｈ. Ｊｉｎ) [２６]、 丁茜(Ｔｒａｉｌｌｉａｅｄｏｘａ
ｇｒａｃｉｌｉｓ Ｗ. Ｗ. Ｓｍｉｔｈ ｅｔ Ｆｏｒｒｅｓｔ ) [２７]等ꎮ 而龙血树

柴胡目前也仅被发现分布在金沙江流域的狭窄范围

内ꎮ 与一些干热河谷特有植物一样[１]ꎬ 龙血树柴

胡 ｃｐＤＮＡ 的遗传变异主要存在于居群间ꎬ 居群内

遗传多样性水平低ꎻ 居群间的基因流较小(Ｎｍ ＝
０􀆰１９１９)ꎬ 遗 传 分 化 明 显 ( Ｆｓｔ ＝ ０􀆰９５９ꎬ Ｇｓｔ ＝
０􀆰８３９)ꎮ 而 ｎＤＮＡ 片段揭示了龙血树柴胡的遗传

多样性较低ꎬ 遗传变异主要存在于居群内部ꎬ 这与

王馨蕊[４]基于 ＳＳＲ 标记研究的结果一致ꎮ 尽管两

个 ｎＤＮＡ 片段中只有依据 ＰＺ８ 计算的基因流大于

１ꎬ 依据 ＩＴＳ 计算的基因流小于 １(Ｎｍ ＝ ０􀆰３２１９)ꎬ
但是 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ 聚类分析结果显示ꎬ 地理距离

相对较远的 ＢＳＹ 居群的遗传成分与其余居群明显

不同ꎮ 因此居群间由于遗传漂变的影响而很可能持

续发生遗传分化ꎮ 结合王馨蕊[４] 基于 ＳＳＲ 标记研

究ꎬ 我们发现 ｃｐＤＮＡ 与 ｎＤＮＡ 标记揭示的龙血树

柴胡遗传多样性水平及变异分布模式存在差异ꎬ 这

应该是由于 ｃｐＤＮＡ 是由种子传递的母系遗传而

ｎＤＮＡ 是由种子和花粉共同传递的双亲遗传的不同

遗传体系造成的[２５]ꎮ 分子标记的类型、 居群的数

目以及每个居群的取样大小都会影响一个物种遗传

变异的计算结果[２８]ꎮ 龙血树柴胡的种子在实验室

条件下具有较高的活力和萌发率[４]ꎬ 但在野外每

年开花结实的成年植株不多ꎬ 也未观察到大量实生

苗ꎮ 因此ꎬ 除了人为对栖息地的干扰和破坏ꎬ 种子

在自然环境下的生存能力和远距离传播能力也会影

响其遗传多样性分布式样ꎮ 与龙血树柴胡同一属的

北柴胡(Ｂ. ｃｈｉｎｅｎｓｅ ＤＣ.)ꎬ ＩＴＳ 分析结果显示其

河南分布的 ４ 个野生居群整体具有较高的遗传多样

性ꎬ 但部分地区遗传多样性偏低ꎬ 居群间的地理距

离限制了种子介导的基因流[２９]ꎮ Ｚｈａｏ 等[３０] 利用

３ 个叶绿体 ＤＮＡ 片段标记 ｔｒｎＬ￣ｔｒｎＦ、 ｐｓｂＡ￣ｔｒｎＨ
和 ｒｐｓ１６ 研究了分布于秦岭、 中国东部、 东北部的

另一柴胡属植物大叶柴胡(Ｂ. ｌｏｎｇｉｒａｄｉａｔｕｍ Ｔｕｎｇ)
的遗传多样性和谱系地理ꎬ 结果显示其具有高的种

内遗传多样性(Ｈｔ ＝ ０􀆰９４８)ꎬ 居群间遗传分化明显

(Ｆｓｔ ＝ ０􀆰７３２８１)ꎬ 具有显著的谱系地理结构ꎮ 因

此ꎬ 从以上 ３ 个柴胡属植物的研究可以看出ꎬ 柴胡

属植物居群间基于叶绿体 ＤＮＡ 数据的基因流普遍

偏小ꎬ 遗传分化明显ꎬ 而基于核 ＤＮＡ 数据的基因

流相对较大ꎬ 居群间遗传分化不明显ꎮ 因此我们推

断ꎬ 柴胡属植物居群间遗传物质的交换主要是花粉

介导的基因流造成的ꎬ 这与伞形科植物以蜂类等可

长距离飞行的昆虫为主要传粉媒介的生物学特性相

匹配[３１ꎬ ３２]ꎮ
除了遗传变异分布式样的相似性ꎬ 龙血树柴

胡居群历史动态也与一些金沙江干热河谷特有类

群一样ꎬ 都未经 历 过 居 群 扩 张ꎬ 如 攀 枝 花 苏

铁[２５] 、 丁茜[２７] 、 云南地黄连(Ｍｕｎｒｏｎｉａ ｄｅｌａｖａｙｉ
Ｆｒａｎｃｈ.)[３３]、 白菊木(Ｌｅｕｃｏｍｅｒｉｓ ｄｅｃｏｒａ Ｋｕｒｚ)[３４]、
贯叶马兜铃(Ａｒｉｓｔｏｌｏｃｈｉａ ｄｅｌａｖａｙｉ Ｆｒａｎｃｈ.) [３５] 以

及滇榄仁(Ｔｅｒｍｉｎａｌｉａ ｆｒａｎｃｈｅｔｉｉ Ｇａｇｎｅｐ.) [３６]ꎮ 这

些类群具有的共同特征是: 都分布在金沙江干热河

谷相对低海拔的区域ꎬ 分布范围都非常狭窄ꎮ 虽然

第四纪冰期－间冰期的地质历史事件严重影响了喜

马拉雅－横断山地区的气候和植被ꎬ 但是金沙江

干热河谷局部环境相对稳定ꎬ 成为自第三纪以来
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某些类群及其后裔的避难所[３７] ꎬ 这可能是分布在

该地区的某些植物类群在历史上未发生居群扩张

的原因ꎮ
研究物种的遗传多样性及分布特征的一个重要

目的就是为制定保护物种遗传多样性的策略提供参

考[３８]ꎮ 不同物种因其多样性水平高低以及遗传多

样性分布格局的不同ꎬ 采取的保护策略也应不同ꎮ
对于遗传变异主要分布在居群内的物种ꎬ 应选择优

先居群进行保护ꎬ 不需要保护太多的居群ꎻ 而对于

遗传变异主要分布在居群间的物种ꎬ 制定保护策略

时应把重点放在不同的居群上ꎬ 居群内不需要包含

太多的个体[３９]ꎮ 此外ꎬ 那些包含特殊单倍型或遗

传物质的居群或者物种则应给予优先的保护ꎬ 因为

它们在分类或遗传上最为独特因而不可替代[４０]ꎮ
龙血树柴胡作为一个新近发现并发表的物种ꎬ 还未

获得人们足够的关注和重视ꎬ 各居群分布点靠近轿

子雪山国家自然保护区但都不在保护区内ꎬ 目前未

获得任何形式的保护ꎮ 本研究发现 ＤＣＱ、 ＳＫＳ、
ＸＫＤ、 ＪＤＷ、 ＰＢ 和 ＹＺＪ ６ 个居群具有较高的遗传

多样性ꎬ 在保护策略制定中应重点关注ꎮ ｃｐＤＮＡ
片段分析显示龙血树柴胡的总体遗传多样性较高ꎬ
遗传分化显著ꎬ 遗传变异主要存在于居群间ꎬ 而

ｎＤＮＡ 片段分析显示龙血树柴胡的总体遗传多样性

偏低ꎬ 遗传变异主要存在于居群内ꎮ 因此对于龙血

树柴胡的遗传资源保护既要重视所保护的居群数

目ꎬ 又要重视居群内的个体数ꎬ 即保护尽可能多

的居群ꎬ 同时每个居群保护尽可能多的个体ꎮ 同

时ꎬ 单倍型分析的结果显示多个居群在 ｃｐＤＮＡ 或

ｎＤＮＡ 上具有各自的特有单倍型ꎬ 理论上应该被优

先保护ꎬ 如 ＢＳＹ、 ＳＪＣ、 ＤＣＱ、 ＰＢ、 ＳＫＳ、 ＸＫＤ、
ＹＺＪ 居群ꎮ 由于龙血树柴胡野外个体数量有限ꎬ 自

然更新困难ꎬ 因此ꎬ 在尽量保护其遗传多样性的同

时ꎬ 通过人工干预的方式增加其野外居群和个体数

量也非常的迫切和必要ꎮ 只有这样ꎬ 才有可能阻止

或减缓其种群规模的不断减小ꎮ
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