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仙霞岭保护区伯乐树种群结构及遗传多样性
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摘要:【目的】明确珍稀濒危植物伯乐树的种群结构和遗传多样性，为制定有效的保护措施和管理策略提供科学依据。

【方法】根据仙霞岭自然保护区野生伯乐树全面调查数据，使用静态生命表、存活曲线等对伯乐树径级结构进行分析。对

16株伯乐树样品进行全基因重组测序，基于 SNP标记计算了仙霞岭伯乐树种群的核苷酸多态性、Tajima’s D 值、观测杂

合度和期望杂合度。【结果】（1）根据每木检尺数据对伯乐树种群划分径级，第Ⅰ径级株数最多，种群结构总体呈增长型；

（2）仙霞岭伯乐树种群核苷酸多样性为 0.000  155  ±  0.000  112，平均观测杂合度为 0.125  021，平均期望杂合度为

0.251 483，小于其他地区的种群，种群内遗传多样性处于较低水平；（3）增长型的种群结构与遗传多样性没有显著的相关

性。【结论】仙霞岭自然保护区伯乐树种群径级结构完整，在未来气候变化背景下该地区伯乐树种群数量呈上升趋势，但

遗传多样性水平较低。今后在珍稀濒危物种伯乐树保护工作中，应该积极开展种质资源保护，避免因遗传多样性丧失造

成种群衰退。
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Population structure and genetic diversity of Bretschneidera sinensis in Xianxialing
Nature Reserve, Zhejiang Province of eastern China
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Abstract: [Objective]  This  paper  clarifies  the  population  structure  and  genetic  diversity  of  rare  and
endangered plant Bretschneidera sinensis,  so  as  to  provide scientific  basis  for  the  formulation of  effective
conservation measures and management strategies. [Method] According to the comprehensive investigation
data  of  wild B.  sinensis  in  Xianxialing  Nature  Reserve,  Zhejiang  Province  of  eastern  China,  the  diameter
class  structure  of B.  sinensis  was  analyzed  by  static  life  table  and  survival  curve.  Sixteen  samples  were
sequenced  by  gene  recombination,  and  the  nucleotide  polymorphism,  Tajima’s  D  value,  observed
heterozygosity  and  expected  heterozygosity  of  Xianxialing  population  were  calculated  based  on  SNP
markers. [Result] (1) Based on the data of individual tree measurement data, the population of B. sinensis
was divided into diameter class, the number of trees in diameter class Ⅰ was the most, and the population
structure was generally increasing. (2) The nucleotide diversity of Xianxialing population was 0.000 155 ±
0.000 112, the average observed heterozygosity was 0.125 021, and the average expected heterozygosity was
0.251  483,  which  was  lower  than  that  of  populations  in  other  areas,  and  the  genetic  diversity  within
population  was  at  a  low  level.  (3)  There  was  no  significant  correlation  between  population  structure  of
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growth type and genetic  diversity. [Conclusion] The diameter  class  structure  of B. sinensis population in
Xianxialing  Nature  Reserve  is  complete,  and the  number  of B.  sinensis population  is  increasing  under  the
background  of  climate  change  in  the  future,  but  the  level  of  genetic  diversity  is  low.  In  the  future,  in  the
protection  of  rare  and  endangered  species,  we  will  actively  carry  out  germplasm resource  conservation  to
avoid population decline caused by the loss of genetic diversity.
Key words: Bretschneidera sinensis; population structure; SNP; genetic diversity

伯乐树 （Bretschneidera  sinensis）为叠珠树科

（Akaniaceae）伯乐树属 （Bretschneidera）落叶乔木，

又名钟萼木或山桃花，产自中国长江流域以南各省

区及东南亚地区，生长于低海拔至中海拔的山地林

中[1−2]。伯乐树是第三纪孑遗植物，在被子植物系统

发育与古地理、古气候等方面研究中具有重要意义，

具有很高的经济、观赏和研究价值[3]。长期以来，由

于气候变化、人为干扰、天然更新能力弱等因素，伯

乐树生境片段化严重，种群数量和个体数目锐减[4−5]。

在 2021年公布的《国家重点保护野生植物名录》中，

伯乐树被列为国家Ⅱ级保护植物[6]。

种群结构研究可以揭示植物物种当前的生存状

况、判断种群数量动态与发展趋势等，对珍稀濒危植

物的保护有着重要意义。对于乔木树种，常使用径

级结构研究种群结构。对不同地区伯乐树种群的研

究结果显示，多数种群规模小，径级结构不完整，呈

现衰退趋势[7−10]。遗传多样性是生物多样性的重要

组成部分，研究群体遗传多样性是管理珍稀濒危物

种自然种群的关键步骤之一[11−12]。一般认为，由于

近交衰退和基因漂变原因，濒危种、狭域种比广布种

的遗传多样性水平低。对濒危物种遗传多样性和

种群结构开展研究便于掌握种群现状，预测种群栖

息地丧失和破碎化，为其保护和种群恢复提供理论

依据[13−14]。

仙霞岭省级自然保护区于 2016年获批建立，位

于浙江省江山市南部山区。保护区内植物区系古

老，是第三纪时期我国植物重要的“避难所”之一[15]。

仙霞岭自然保护区的伯乐树种群被认为是分布区北

缘最大的天然种群之一，具有重要的研究价值 [16]。

本研究以仙霞岭自然保护区内野生伯乐树种群为研

究对象，调查研究其径级结构，编制静态生命表，分

析其存活曲线、死亡率曲线；同时，使用全基因组

SNP标记，计算伯乐树种群遗传多样性，探究遗传多

样性与种群结构关系，旨在为珍稀濒危植物伯乐树

的保护提供参考。 

1   材料与方法
 

1.1    试验材料

仙霞岭自然保护区的伯乐树全域调查统计显

示，区域内共有 1 754株伯乐树，包括幼苗 567株。
遗传多样性分析所用的 16株伯乐树叶片样品于

2020年 9月采自仙霞岭保护区，采用均匀分布取样

的方法，采样范围涵盖整个保护区。使用变色硅胶

干燥保存采样叶片，并记录所采个体的地理位置。

样本具体信息见表 1。 

1.2    种群结构 

1.2.1    径级结构

采用全面调查法，对保护区伯乐树全部个体进

行定位和每木检尺，测量并记录其胸径、树高、所处

位置、经纬度等。参照曲仲湘等[17]的分类方法，将伯

乐树种群划分为 13个径级，树高小于 1 m的作为幼

苗（Ⅰ级），树高大于 1 m的则按照胸径划分径级，具

体划分标准见表 2。 

1.2.2    静态生命表及存活、死亡率曲线

为展示种群生长状况，利用所得数据参照曹广

侠等[18]的方法编制静态生命表，并绘制存活曲线和

死亡率曲线。采用径级结构替代年龄结构的方法，

根据径级将伯乐树种群年龄划分为 13个龄级。观察

调查数据发现，种群存在高龄级株数大于低龄级株

数的情况，为避免生命表编制中出现死亡率为负值，

需要进行匀滑 [19]。以存活株数（l）的对数（lgl）为纵

坐标，龄级（x）为横坐标，绘制存活曲线。Deevey存
活曲线有 3种类型：Deevey-Ⅰ型（凸型）、Deevey-
Ⅱ型（直线型/对角型）和 Deevey-Ⅲ型（凹型）。其中

Deevey-Ⅰ型代表物种绝大多数能活到其平均的生

理寿命，初期死亡率低，但在达到某一特定生理年龄

时，短期内几乎全部死亡。Deevey-Ⅱ型代表物种在

整个生命过程中其死亡率变动不大。Deevey-Ⅲ型代

表物种初期具有高死亡率，成年后死亡率很低且稳

定[20]。以死亡率（qx）为纵坐标，龄级（x）为横坐标绘

制死亡率曲线，展示种群不同龄级的死亡率变化

情况。 

1.3    遗传多样性 

1.3.1    DNA 提取及测序

使用天根公司试剂盒（TIANGEN Plant Genomic
DNA Kit）提取 16株伯乐树叶片的全基因组 DNA，
将冷冻保存（−20 ℃）的样本送至北京贝瑞和康生物

技术有限公司进行全基因组重测序。获得的原始数
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据用 Trimmomatic软件[21]质控和过滤，最终得到质

量较好的数据用于后续分析。 

1.3.2    SNP 挖掘

以 Liu等 [22]发 表 的 伯 乐 树 基 因 组 （GCA_
018105755.1）为参考基因组，使用序列比对软件 BWA
（Burrows-Wheeler-Alignment  Tool）[23]构建索引，进

行全基因组重测序数据与参考基因组的比对。使用

GATK（https://gatk.broadinstitute.org/hc/en-us）[24]进行

群体 SNP检测并统计变异位点数量。 

1.3.3    种群遗传多样性分析

使用 VCFtools[25]计算种群核苷酸多态性、田岛

D 值（Tajima’s D）、观测杂合度、期望杂合度。为进

行对比分析，除仙霞岭保护区伯乐树种群外，使用

Liu等[22]的 SNP数据集计算了其他 13个伯乐树种

群的遗传多样性参数。 

2   结果与分析
 

2.1    径级结构

全面调查共获得保护区 1 754株伯乐树每木检

尺数据，划分为 13个径级（图 1）。可以看出，仙霞岭

自然保护区内野生伯乐树种群径级结构完整，第

Ⅰ径级株数最多；随着径级的上升，种群个体数量总

 

表 1    样品信息

Tab. 1    Sample information

编号
Code

胸径
DBH （D）/cm

树高
Tree height （H）/m

经度
Longitude

纬度
Latitude

海拔
Altitude/m

ENC861975 10.9 10.0 118°36′55″E 28°19′32″N 586

ENC861976 46.5 20.0 118°36′00″E 28°15′58″N 854

ENC861977 9.9 12.0 118°40′10″E 28°16′33″N 954

ENC861978 7.8 7.0 118°36′21″E 28°17′24″N 721

ENC861979 20.2 14.0 118°39′11″E 28°18′59″N 973

ENC861980 13.1 14.0 118°36′57″E 28°19′32″N 565

ENC861982 6.8 7.0 118°38′43″E 28°19′51″N 1 104

ENC861985 21.5 16.0 118°39′46″E 28°18′53″N 1 031

ENC861986 21.4 11.0 118°39′14″E 28°19′11″N 868

ENC861991 4.2 6.0 118°39′24″E 28°16′59″N 1 127

ENC861992 9.8 7.0 118°36′59″E 28°19′01″N 598

ENC861993 9.5 9.0 118°36′57″E 28°19′32″N 576

ENC861999 22.5 12.0 118°39′33″E 28°17′15″N 782

ENC862000 21.3 15.0 118°40′06″E 28°16′40″N 879

ENC862004 35.1 19.0 118°36′06″E 28°16′10″N 792

ENC862005 30.0 19.0 118°36′06″E 28°16′11″N 785

 

表 2    仙霞岭保护区伯乐树种群径级划分标准

Tab. 2    Division standard of diameter class of B. sinensis
populations in Xianxialing Nature Reserve

径级
Diameter class

划分标准
Division standard

Ⅰ H ≤ 1 m

Ⅱ H > 1 m，D ≤ 3 cm

Ⅲ H > 1 m，3 cm < D ≤ 5 cm

Ⅳ H > 1 m，5 cm < D ≤ 7 cm

Ⅴ H > 1 m，7 cm < D ≤ 9 cm

Ⅵ H > 1 m，9 cm < D ≤ 11 cm

Ⅶ H > 1 m，11 cm < D ≤ 13 cm

Ⅷ H > 1 m，13 cm < D ≤ 15 cm

Ⅸ H > 1 m，15 cm < D ≤ 17 cm

Ⅹ H > 1 m，17 cm < D ≤ 20 cm

Ⅺ H > 1 m，20 cm < D ≤ 25 cm

Ⅻ H > 1 m，25 cm < D ≤ 30 cm

X Ⅲ H > 1 m，D > 30 cm
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图 1    仙霞岭自然保护区伯乐树种群径级结构

Fig. 1    Diameter class of B. sinensis populations in
Xianxialing Nature Reserve
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体上呈下降趋势，第Ⅲ径级到第Ⅴ径级呈现上升趋

势，随后又下降；低龄级个体（Ⅰ径级）占有较高的比

例，种群径级结构总体为增长型。 

2.2    静态生命表及存活、死亡率曲线

研究区内伯乐树种群静态生命表见表 3。由静

态生命表可以看出，个体数量最多的龄级为Ⅰ龄级，

说明该种群拥有丰富的幼苗个体，具备自我更新和

发展的潜力；随着龄级的增加，仙霞岭地区伯乐树种

群匀滑处理后的株数和标准化存活株数均减少；种

群最大平均期望寿命（e）出现在第Ⅰ龄级。
 
 

表 3    仙霞岭自然保护区伯乐树种群静态生命表

Tab. 3    Static life table of B. sinensis populations in Xianxialing Nature Reserve
x n a l dx qx Lx Tx e lgl

Ⅰ 567 396 1 000 111 0.111 944 4 747 4.747 3.000

Ⅱ 333 352 889 111 0.125 833 3 803 4.278 2.949

Ⅲ 127 308 778 111 0.143 722 2 970 3.818 2.891

Ⅳ 175 264 667 111 0.167 611 2 247 3.371 2.824

Ⅴ 220 220 556 111 0.200 500 1 636 2.945 2.745

Ⅵ 89 176 444 111 0.250 389 1 136 2.557 2.648

Ⅶ 52 132 333 111 0.333 278 747 2.242 2.523

Ⅷ 61 88 222 111 0.500 167 470 2.114 2.347

Ⅸ 44 44 111 13 0.114 105 303 2.727 2.046

Ⅹ 27 39 98 20 0.205 88 198 2.013 1.993

Ⅺ 31 31 78 35 0.452 61 110 1.403 1.894

Ⅻ 17 17 43 15 0.353 35 49 1.147 1.633

ⅩⅢ 11 11 28 28 1.000 14 14 0.500 1.444
注：x为年龄级，使用径级代替；n为实际现存株数；a为匀滑后株数；l为存活株数；dx为从x到x + 1龄级间隔期内标准化死亡数；qx为从x到x + 1龄级
间隔期间死亡率；Lx为从x到x + 1龄级间隔期间还存活株数；Tx为从x龄级到超过x龄级的总数；e为平均期望寿命。Notes: x represents age class, and
use the term “diameter class” as a substitute; n denotes actual number of existing individuals; a represents number of individuals after smoothing; l is
number of surviving individuals; dx is standardized number of death during the interval from age class x to x + 1; qx is mortality rate during interval from
age class x to x + 1; Lx is number of individuals surviving from age class x to the interval of x + 1; Tx is total number of individuals from age class x to
beyond age class x; e is average expected lifespan of individuals.
 

图 2为伯乐树种群存活曲线和死亡率曲线。为

了检验种群存活情况符合 Deevey-Ⅱ型还是 Deevey-
Ⅲ型，根据 Hett和 Loucks对于存活曲线进行模拟，

即用指数函数和幂函数分别拟合 Deevey-Ⅱ型曲线

与 Deevey-Ⅲ型曲线。

y=3.647x−0.261+3.306 5幂函数模型： （R2 = 0.667 8）
y = 3.514e−0.059x指数函数模型： （R2 = 0.916 5）

从两个模型的方程可以得出，幂函数模型的 R2

（0.667 8）小于指数函数的 R2（0.916 5），因此仙霞岭

保护区伯乐树种群的存活曲线趋近于 Deevey-Ⅱ
型。根据死亡率曲线，种群的死亡率大体上随着年

龄增加而增加，在第Ⅷ龄级前较为稳定，第Ⅷ龄级和

第Ⅺ龄级出现 2个死亡率高峰（图 2）。 

2.3    重测序与数据处理

测序数据经过滤得到 50.6 Gb高质量数据，平

均测序深度为 4.094  4×。群体 SNP检测共获取

14 516 372个 SNP位点。 

2.4    种群遗传多样性计算

表 4列出了伯乐树 14个种群的遗传多样性计

算结果。核苷酸多样性是衡量种群内或种群间遗传

多样性的指标，值越大表明种群遗传多样性越高。

仙霞岭保护区伯乐树种群的核苷酸多样性值为

0.000 155 ± 0.000 112，与其他地区的种群相比处于

较低水平。仙霞岭地区的伯乐树种群平均观测杂合

度为 0.125 021，平均期望杂合度为 0.251 483，观测

杂合度均值小于期望杂合度均值。同时，仙霞岭保

护区伯乐树种群的平均期望杂合度和平均观测杂合

度均低于其他地区伯乐树种群，表明该种群遗传多

样性较低。Tajima’s D 是由日本研究员田岛文雄创

建的群体基因检验统计数据[26]。在标准中性进化模

型下，Tajima’s D 的理论值为 0。仙霞岭种群的

Tajima’s D 值为 0.047 445 ± 0.671 743，大于 0，表明

存在较多中等频率位点，稀有等位基因少。 
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图 2    仙霞岭自然保护区伯乐树的存活曲线和死亡率曲线

Fig. 2    Survival and mortality curves of B. sinensis population from
Xianxialing Nature Reserve
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3   讨　　论
 

3.1    种群结构与适生分布区

仙霞岭自然保护区是现存数量最多的伯乐树分

布区域之一。据已有研究，多地伯乐树种群规模小，

呈现衰退型结构，缺乏幼苗幼树，如广东省南昆山、

浙江九龙山、贵州南部等 [7−10]。伯乐树幼苗存活率

低、自然更新困难是伯乐树濒危的重要原因之一[27]。

仙霞岭保护区伯乐树种群第Ⅰ龄级株数最多，幼苗

幼树数量较大，且径级结构完整，总体呈现为增长型

趋势。一方面，仙霞岭地区属亚热带湿润季风气候

区，位于中亚热带北缘，气候和环境条件均符合伯乐

树生长[28−29]；另一方面，仙霞岭自然保护区对伯乐树

种群开展了有效的原生境保护，人为干扰降低的同

时实施了人工抚育，使幼苗成活率提高[16]。

随着全球气候变暖的加剧，生物分布发生了明

显变化，特定物种的适宜分布区有由低纬度向高纬

度移动的趋势[30−31]，针对伯乐树潜在分布区的研究

也显示其向北扩张[5]。仙霞岭位于当前伯乐树种群

自然分布区的北缘，相对于较南部地区的衰退型种

群，仙霞岭伯乐树种群数量大，径级结构完整，幼苗

更新情况好，也显示出该物种适生分布区北移的

趋势。 

3.2    种群遗传多样性

在进化过程中，遗传变异起到非常重要的作

用。物种的遗传多样性水平决定着其对自然或人为

干扰的反应能力，遗传多样性的维持是珍稀濒危物

种保护工作中的重要内容[32−33]。对于不同地区的伯

乐树种群开展的遗传多样性研究显示，伯乐树在物

种水平和种群水平具有较高的遗传多样性，但种群

内遗传多样性较低[34−36]。本研究利用 SNP标记计算

分析伯乐树遗传多样性，核苷酸多样性值计算结果

显示，仙霞岭自然保护区伯乐树种群内遗传多样性

处于较低水平；观测杂合度和期望杂合度均小于其

他地区种群，也表明种群内部遗传多样性较低。结

合种群结构和遗传多样性研究结果，虽然仙霞岭伯

乐树种群的为增长型，但是其遗传多样性相对其他

地区来说并不显著，说明伯乐树增长型的种群结构

和遗传多样性可能没有直接关系。

一般认为，导致植物珍稀濒危的因素有种内遗

传变异小、适应性差、繁殖力低，以及人类活动导致

的过度采伐、生境破碎化等[37]。仙霞岭的伯乐树居

群可能是在进化过程中受到了瓶颈效应，导致伯乐

树种群内的遗传多样性水平低下。Tajima’s D 值大

于 0这一结果支撑了这种可能性。瓶颈效应指种群

大小因气候、地理等条件的影响出现迅速下降，导致

遗传多样性水平降低的现象[38]。伯乐树是典型的孑

遗植物，长江以南的山地为其提供了重要的冰期避

难所[39]。仙霞岭种群的瓶颈效应可能是第四纪冰期

造成的，现有的数量庞大的种群可能起源于少量个

体。另一种推测是以前人为活动导致伯乐树栖息地

丧失，生境碎片化严重，种群数量下降，遗传多样性

损失严重。近年来，仙霞岭自然保护区对野生伯乐

树种群开展就地保护，在保护区范围内最大限度地

降低了人为干扰，使种群数量增长到一个较高水平；

但种群内部的遗传多样性较低，整个种群可能起源

于少数个体。然而，本研究遗传多样性分析仅选取

了 16个个体，后续的研究中可通过增加样品数量和

扩大取样范围，来进一步提升对伯乐树种群遗传多

样性的认识。

本研究通过分析仙霞岭保护区伯乐树种群结构

和遗传多样性进一步揭示了其濒危机制，以及种群

 

表 4    14个种群伯乐树遗传多样性

Tab. 4    Genetic diversity of B. sinensis from 14 populations

种群
Population

样本数
Sample size

核苷酸多样性
Nucleotide diversity

田岛D值
Tajima’s D value

观测杂合度
Observed heterozygosity

期望杂合度
Expected heterozygosity

仙霞岭 Xianxialing 16 0.000 155 ± 0.000 112 0.047 445 ± 0.671 743 0.125 021 0.251 483
崇义 Chongyi 15 0.000 167 ± 0.000 117 0.552 086 ± 0.950 318 0.300 390 0.286 139
恩施 Enshi 6 0.000 159 ± 0.000 131 0.496 042 ± 0.911 537 0.362 044 0.366 466
徽州 Huizhou 13 0.000 155 ± 0.000 114 0.850 188 ± 1.029 712 0.312 818 0.313 483
景宁 Jingning 15 0.000 155 ± 0.000 112 0.909 770 ± 1.056 234 0.322 549 0.308 749
金秀 Jinxiu 15 0.000 172 ± 0.000 144 0.720 591 ± 1.104 005 0.342 749 0.302 705
黎平 Liping 15 0.000 131 ± 0.000 103 0.850 349 ± 1.040 210 0.326 810 0.300 021
龙泉 Longquan 6 0.000 162 ± 0.000 130 0.536 961 ± 0.932 633 0.363 763 0.370 912
龙胜 Longsheng 15 0.000 128 ± 0.000 100 1.104 442 ± 1.071 649 0.341 603 0.321 872
南平 Nanping 15 0.000 125 ± 0.000 102 1.168 049 ± 1.428 407 0.423 665 0.335 638
屏边 Pingbian 8 0.000 062 ± 0.000 073 1.015 086 ± 1.294 885 0.582 349 0.403 382
台北 Taibei 10 0.000 097 ± 0.000 090 0.617 904 ± 1.480 714 0.328 674 0.307 104
五指山 Wuzhishan 11 0.000 147 ± 0.000 118 1.279 910 ± 1.169 980 0.387 804 0.369 657
张家界 Zhangjiajie 10 0.000 178 ± 0.000 140 0.699 933 ± 1.045 932 0.342 988 0.330 500
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内部遗传多样性较低的现象；同时结合全球气候变

化对生物分布的影响，展现了伯乐树适生分布区向

高纬度移动的趋势。这些发现对于理解伯乐树的濒

危状态和制定有效的保护策略至关重要。本研究不

仅为伯乐树种质资源的保护和利用提供了科学依

据，也为其他濒危物种的保护工作提供了参考。在

实际工作中，可以通过综合运用就地保护、迁地保护

等策略，更合理有效地保护和恢复珍稀濒危物种的

种群，促进生物多样性的长期维持。 

4   结　　论

仙霞岭自然保护区伯乐树种群结构完整，在未

来气候变化背景下，该地区伯乐树种群数量预计呈

上升趋势，与前人的适生区预测研究结果相一致。

今后在对以伯乐树为代表的珍稀濒危物种的保护工

作中，我们应该加强对幼树的保育工作，保持种群增

长型结构，维持种群天然更新能力；注重原生境保

护，保护其所处的群落和生态系统；同时积极开展种

质资源保护，提高对于野生种群遗传多样性的重视，

避免因遗传多样性丧失造成的种群衰退。
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