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封面: 我国近一半的特有栽培植物起源于长江流域。本专辑探讨了起源或主要分布于长江流域的代表性作物的

驯化和栽培历史、遗传资源现状及其保护策略。封面图示 6 种起源或主要分布于长江流域(背景图中的蓝色区域)
的代表性物种或其野生近缘种。从左上角开始, 顺时针依次为野生稻(Oryza rufipogon)、茶树(Camellia sinensis var. 
assamica)、普通油茶(Camellia oleifera)、杉木(Cunninghamia lanceolata)、长花柱的金荞麦(Fagopyrum dibotrys)(食
蚜蝇在访问, 花序上可见三棱形幼果)和安息香猕猴桃(Actinidia styracifolia)。(设计者: 李琴; 照片提供者: 宋志

平、张文驹、戎俊、李琴、黄双全和王玉国。) 



 

BIODIVERSITY  SCIENCE 
Vol. 26  No. 4  April 2018 

 
CONTENTS 

 
 
 
 
Editorial 

327 The primary task of watershed-scale com-

prehensive conservation of Yangtze River 

Basin: Conservation and sustainable utiliza-

tion of plant genetic diversity 

 Qin Li and Jiakuan Chen 

Reviews 

333 The origin of crops in the Yangtze River 

Basin and its relevance for biodiversity 

 Yao Zhao and Jiakuan Chen 

346 Rice domestication and the Yangtze River 

civilization 

 Zhiping Song, Jiakuan Chen and Yao Zhao 

357 Domestication origin and spread of cultiv-

ated tea plants 

 Wenju Zhang, Jun Rong, Chaoling Wei, Lian-

ming Gao and Jiakuan Chen 

 

 

 

 

373 Potential value, status analysis, and prote-

ction strategy of wild kiwifruit genetic res-

ources in the Yangtze River Basin 

 Yuguo Wang, Jie Yang and Jiakuan Chen 

384 Cultivation history of Camellia oleifera and 

genetic resources in the Yangtze River Basin

 Shengyuan Qin, Jun Rong, Wenju Zhang and

Jiakuan Chen 

396 Insect-pollinated cereal buckwheats: Its bio-

logical characteristics and research progress

 Lingyun Wu and Shuangquan Huang 

406 The significance of forest resources and the 

conservation of germplasm resources in the 

Yangtze River Basin 

 Junwei Ye, Yunfei Zhang, Xiaojuan Wang, Li 

Cai and Jiakuan Chen 

414 Conservation and utilization of wild relatives 

of cultivated plants 

 Yao Zhao, Gengyun Li and Ji Yang 

 
 
 

 
 
———————————————————————————————————————————————— 
Cover Illustration: Nearly half of China’s endemic cultivated plants originated in the Yangtze River Basin. This special 
issue reviews domestication and cultivation history, genetic resources, and protection strategies of representative crops 
and their wild relatives which originated or mainly distributed in the Yangtze River Basin. From the left corner turn 
clockwise, the cover image shows wild rice (Oryza rufipogon), tea plant (Camellia sinensis var. assamica), Camellia 
oleifera, timber forest tree Cunninghamia lanceolata, Fagopyrum dibotrys with a hover fly visiting long-style flowers, 
and kiwifruit (Actinidia styracifolia). (Designed by Qin Li. Photo Credit: Zhiping Song, Wenju Zhang, Jun Rong, Qin 
Li, Shuangquan Huang and Yuguo Wang.) 



生物多样性  2018, 26 (4): 327–332                                                         doi: 10.17520/biods.2018084 

Biodiversity Science                                                              http://www.biodiversity-science.net 
 

—————————————————— 
收稿日期: 2018-03-20; 接受日期: 2018-04-16 
基金项目: 鄱阳湖环境与资源利用教育部重点实验室开放课题(PYH2015-06) 
* 通讯作者 Author for correspondence. E-mail: jkchen@fudan.edu.cn 

编
者
按

 

长江大保护事业呼吁重视植物遗传多样性 
的保护和可持续利用 

李  琴1,2,3  陈家宽1,3* 
1 (南昌大学生命科学研究院流域生态学研究所, 南昌 330031) 

2 (南昌大学鄱阳湖环境与资源利用教育部重点实验室, 南昌 330031) 

3 (复旦大学生物多样性与生态工程教育部重点实验室, 复旦大学生物多样性科学研究所, 上海 200438) 

The primary task of watershed-scale comprehensive conservation of 
Yangtze River Basin: Conservation and sustainable utilization of plant 
genetic diversity 
Qin Li1,2,3, Jiakuan Chen1,3* 
1 Center for Watershed Ecology, Institute of Life Science, Nanchang University, Nanchang 330031 
2 Key Laboratory of Poyang Lake Environment and Resource Utilization, Ministry of Education, Nanchang University, 
Nanchang 330031 
3 Ministry of Education Key Laboratory for Biodiversity Science and Ecological Engineering, Institute of Biodiversity 
Science, Fudan University, Shanghai 200438 

 

 

生物多样性是人类赖以生存和发展的物质基

础, 具有巨大的生态服务功能。全球生物多样性每

年为人类创造的服务价值远高于经济生产总值, 据

Costanza等(1997, 2014)研究, 1995年全球生态系统

服务功能价值为33万亿美元, 当时全球国民生产总

值(GNP)为18万亿美元; 2011年全球生态系统服务

功能价值达125万亿美元, 而全球GNP为68.85万亿

美元。目前, 人类生存与发展主要还依赖于自然生

态系统的巨大服务功能, 包括生物多样性提供的良

好生态环境, 以及遗传多样性给农林牧渔新品种培

育提供的物质基础。中国是世界上生物多样性最丰

富的12个国家之一, 生物多样性的重要意义已被人

们熟知。然而, 遗传多样性(遗传资源)作为生物多样

性的重要组成部分及物种多样性和生态系统多样

性的重要基础, 其实际和潜在价值尚未得到足够的

认识和重视(中国生物多样性国情研究报告编写组, 

1998, 2016; Li & Pritchard, 2009)。 

本文所指的植物遗传资源包括栽培农作物、野

生经济植物、野生和栽培经济林木、野生和栽培药

材、花卉观赏植物和能源植物等。其中, 作物和林

木遗传资源是维持农林产业可持续发展与竞争力

以及粮食安全和能源的基础, 是国家重要的基础和

战略资源。作物遗传资源是用于粮食和农业生产的

作物及其野生近缘植物变异的综合, 包括物种多样

性和遗传多样性, 是生物多样性中具有重要经济价

值的部分。它们是农作物育种和技术研究的重要物

质基础, 对于改良作物品种, 提高粮食和其他栽培

植物的产量和质量具有十分重要的意义(Nass et al, 

2012)。野生近缘种(crop wild relatives)是现有栽培

植物的祖先或与之遗传关系较近的野生种, 它们含

有现代栽培作物所没有的有益基因, 对于提高农业

生产量和维持农业生态系统可持续发展越来越重

要。林木资源可分为用材、经济林和防护林等树种。

其中, 用材树种资源多样性体现在林木的种类多样

性和种内遗传多样性两个层面, 丰富的野生林木资

•编者按•  

1  植物遗传资源应当是今后生物多样性保护的

重点 
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源为用材林树种培育、良种选育和林业产业发展奠

定了坚实基础(郑勇奇, 2014)。栽培植物野生近缘

种、野生和栽培林木遗传资源是植物遗传资源的重

要组成部分, 有着巨大的直接和潜在经济和社会效

益(王兵和鲁绍伟, 2009; Maxted et al, 2010)。 

20世纪下半叶开始, 随着人口增长、农业扩张、

工业化和城镇化加速推进以及经济、社会持续发展, 

植物遗传资源面临了严重的威胁(Heywood et al, 

2007)。在对植物遗传资源的保护中, 有建立种质资

源库、基因库, 以及迁地、就地保护等形式, 特别

是遗传资源库受到广泛关注并取得了重要成效, 迁

地保护也有一定进展。但栽培植物与野生近缘种遗

传多样性资源持续减少的趋势未得到根本扭转, 部

分地区植物遗传资源亟待抢救。植物遗传资源保护

面临的主要障碍之一是缺乏对植物遗传多样性的

全面认识, 包括栽培植物与野生近缘种各自的分布

模式、遗传结构、种群历史、相互关系和丧失情况

等, 研究的严重滞后和信息的大量空白制约了对其

制定合理有效的保护、保存和利用策略。国内外越

来越重视植物遗传资源的研究和保护, 并已在认识

上取得重要进展(王述民和张宗文, 2011)。《生物多

样性战略计划》(2011–2020)(CBD-COP10)的战略目

标B强调“减少生物多样性的直接压力和促进可持

续利用”, 目标13强调“到2020年, 保持栽培植物、养

殖和驯养动物及野生近缘物种, 包括其他社会经济

及文化上宝贵物种的遗传多样性, 同时制定并执行

减少遗传侵蚀和保护其遗传多样性的战略”。因此, 

可以预见的将来, 植物遗传多样性将是保护重点。 

 

中国的植物遗传资源及保存数量位于世界前

列。我国是最大的、独立的世界栽培植物形态建成

中心和栽培植物起源地(起源中心), 初生和次生起

源于中国的作物有 136 种 , 占全世界 667 种的

20.4%(瓦维洛夫, 1982)。在全球约50,000个栽培植

物野生近缘种(Maxted et al, 2012)中, 我国达24,000

多个(于燕波等, 2013)。我国有作物840种, 栽培作物

物种1,251个, 作物野生近缘种3,308个, 隶属176科

619属(郑殿生等, 2011)。虽然我国野生近缘种的遗

传多样性极为丰富, 但栽培种的遗传多样性却十分

贫乏, 作物野生近缘种的研究与保护亟待重视(马

克平, 2012)。 

长江流域是生物多样性极为丰富的区域。这是

全流域自然地理、地质历史和人类文明史及其相互

作用的综合结果(陈家宽等, 1997), 在我国乃至全球

的生物多样性中独具特色。因其独特的地理位置和

复杂的地质构造过程, 形成了多样的地形地貌, 并

有着世界上同纬度地区最大的通江、浅水和草型湖

泊群以及密集的支流, 发育了森林、草地、灌丛、

湿地、荒漠多种自然生态系统(李琴和陈家宽, 2017), 

特别是具有广泛分布的亚热带湿润森林区。流域内

物理条件和地质演变历史以及光照、气温和降雨量

等生态要素差异极大, 且各要素之间合理配置, 孕

育了极为丰富的生物多样性, 包括各种生物类群, 

植物或动物, 高等或低等, 原始或进化, 古老或现

代分类群中的关键类群; 生态系统、物种、遗传的

多样性水平极高(傅萃长, 2003; 于晓东等, 2005; 徐

卫华等, 2006); 主要栽培植物、家养动物和淡水鱼

类的种质资源丰富。长江及其周围湖群被列为“全

球200”优先保护热点生态区之一(Olson & Diner-

stein, 1998)。《中国生物多样性国情研究报告》确定

的17个具有全球意义的生物多样性保护关键区域

中有10个全部或部分位于长江流域(中国生物多样

性国情研究报告编写组, 1998)。《中国生物多样性保

护战略与行动计划(2011–2030)》确定的35个生物多

样性保护优先区域中有11个全部或部分位于长江流

域。可见, 长江流域生物多样性具有重要的战略地位。 

长江流域与黄河流域同为世界四大农耕文明

起源地之一。大量考古资料证明, 中国的原始农业

和农耕文明起源于约1万年前的长江流域和黄河流

域, 流域内具备生态要素的合理配置, 以及生物多

样性提供的农作物野生近缘种、林木资源和家养动

物野生种资源(陈家宽和李琴, 2014)。长江流域的作

物遗传资源具有明显的地域性, 在流域自然条件演

变和近万年农耕文明耕作制度下, 经历了漫长的自

然选择和人工选择, 形成了丰富的遗传多样性。Н. 
И.瓦维洛夫的栽培植物起源中心学说认为, 中国中

部和西部山区及其毗邻的低地(主要位于长江流域)

是全球第一个最大的独立的世界农业发源地和栽

培植物起源地, 是世界八大作物起源中心之一。全

流域的栽培植物数量极大, 初生和次生中心植物种

群变异大, 异型和野生近缘种多, 遗传多样性丰富, 

特别是长江流域亚热带的栽培植物区系极为奇特

2  长流流域植物遗传资源的战略地位和面临的

威胁 
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和丰富, 在组成上与世界其他农业初始起源地有明

显不同。在栽培植物种和属的潜力和优势上, 也超

出了其他起源地(瓦维洛夫, 1982)。长江中上游地区

是许多中国起源的栽培作物野生近缘种的多样性

中心, 而现在的长江中下游地区是水稻(Oryza sa-
tiva)、油菜(Brassica campestris)、桑(Morus alba)、

茶(Camellia sinensis)、油茶(Camellia oleifera)、柑

橘(Citrus reticulate)等的集中产区。长江流域亚热带

森林生态系统的林木资源大多处于野生状态, 分布

极为广泛, 生境多样, 经过长期的适应和进化, 也

形成了丰富的种内遗传多样性。这一区域的主要用

材林树种有杉木(Cunninghamia lanceolata)、马尾松

(Pinus massoniana)、毛竹(Phyllostachys edulis)等几

十种, 存在显著或极显著的群体内或群体间遗传变

异, 表现出显著的种源地理变异趋势(顾万春, 2001), 

对育种和遗传改良有较高开发利用价值。 

长期以来, 由于长江流域具备符合全球经济生

产力适宜温度的气候要素条件(Burke et al, 2015), 

一直是我国经济社会高速发展、人口密集的区域。

随着长江经济带建设和长江大保护战略的推进, 长

江流域更成为我国经济社会发展、自然资源利用和

生物多样性保护最具冲突的区域之一。目前, 长江

流域已建立的生物多样性自然保护体系中, 学界和

决策部门在物种多样性和生态系统多样性两方面

已开展大量科研和保护工作, 取得了卓有成效的保

护成就。针对重要保护植物物种、哺乳动物、鸟类、

两栖类、爬行类、水生生物, 草地、荒漠、湿地、

森林等生态系统的各类自然保护区约738个, 总面

积约47.3 km2, 占全流域面积的22% (欧阳志云和朱

春全, 2011)。但是, 对中华农耕文明史的生态学解

读以及与人类生存和生产密切相关的植物遗传资

源的研究和严格保护的战略意义, 及其在全世界的

重要地位尚没有引起人们足够的重视！ 

长江流域植物遗传资源保护还面临巨大威胁。

目前, 随着城镇化进程对土地利用格局的大幅改

变、人类活动对湿地和森林生态系统的干扰以及生

境片断化, 流域内野生近缘种遗传资源丧失严重。

主要表现在: (1)野生近缘种因栖息地被破坏、过度

采挖、过度放牧等因素而消失; (2)作物种植品种单

一化程度突出而导致遗传多样性逐渐丢失; (3)珍稀

作物野生近缘植物分布居群或居群系统萎缩或消

失, 如江西东乡原有的9处野生稻保护居群仅剩2个

(王述民等, 2011)。魏伟等(2008)提出9种中国应优先

利用却被忽视或未被充分利用的首批植物资源名

单, 其中猕猴桃(Actinidia chinensis)、荞麦(Fagop-
yrum esculentum)、香橼(Citrus medica)、枇杷(Erio-
botrya japonica)起源于长江流域, 黄花菜(Hemero-
callis citrina)的主产区位于长江流域。除了主要和次

要作物, 其他一些具有潜在用途的作物遗传资源由

于文化或历史等原因, 很少被研究和开发利用, 但

它们能为社会发展带来巨大机遇(Williams & Haq, 

2002)。从2001年至2014年, 我国已建立189个物理

隔离保护方式和72个主流化保护方式的农业野生

植物原生境保护点, 约1/3位于长江流域(中国生物

多样性国情研究报告编写组, 2016), 但这种简单围

墙式的保护措施缺少生态学原理与方法的科学支

撑, 其保护有效性如何和所保护种群的生存生长状

态亟需开展跟踪和监测(于燕波等, 2013)。另外, 还

有很多重要的作物及其野生近缘种遗传资源没有

纳入自然保护区或成为重要的保护对象。而且, 部

分针对遗传资源的保护小区在管理上存在缺失, 对

保护对象缺乏科学的认识和研究, 使保护工作难以

发挥应有的成效。长江流域林木遗传资源在自然保

护区、森林公园、风景名胜区等保护地内受到较好

的保护, 但在其他区域的保护难度较大, 尤其是在

大面积结构单一的人工林区域, 原始天然林片断

化、大量减少甚至消失, 林木遗传资源原生性和完

整性较差, 其遗传多样性急剧下降。目前尚没有针

对种质资源或遗传资源保护的立法, 仅农业部《农

作物种质资源管理办法》(2003)对植物种质资源的

收集、整理、保存、利用等进行了规范, 不足以依

法有效保护。 

 

2016年, 习近平总书记在推动长江经济带发展

座谈会上强调: 长江、黄河都是中华民族的发源地, 

都是中华民族的摇篮。当前和今后相当长一个时期, 

要把修复长江生态环境摆在压倒性位置, 共抓大保

护, 不搞大开发。资源分布的时空格局决定了人类

文明起源和经济社会发展的空间格局。历史上, 文

明的发端和兴衰都是与温度适宜、生态要素优势配

置的湿地密切相关, 长江流域的生物多样性资源是

中华古文明起源、发展和繁荣的最重要物质基础之

3  长江流域植物遗传资源保护和可持续利用是长

江大保护的主要任务之一 
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一。今后, 长江流域的资源不但是长江经济带和生

态文明建设最重要的自然资本, 而且长江流域和我

国海岸带一起成为我国能否实现中国梦最为关键

的自然地理区域。作物遗传资源是将来长江流域甚

至全国农业可持续发展的命脉。因此, 长江流域植

物遗传战略资源的整体保护非常紧迫, 需加大保

护、研究、开发和可持续利用工作的力度，尽快全

面系统地开展长江流域作物和林木遗传多样性的

调查工作, 摸清家底和尚未引起重视的遗传资源的

濒危情况, 基于它们的调查编目来制定完善和合理

有效的遗传资源多样性研究、评估、保护、监测和

可持续利用体系。 

综上, 长江流域植物遗传资源的保护和可持续

利用是长江大保护战略的重要切入点和突破点之

一。为此, 复旦大学和南昌大学设计并组织出版了

“长江大保护与植物遗传多样性”专辑, 得到主编马

克平先生的大力支持。本专辑包括本文在内共9篇

文章, 首先从长江流域农作物起源、农耕文明形成

和发展着手, 从历史与生态视角探讨了其与流域尺

度上生物多样性的内在逻辑关系; 在此基础上, 选

择了长江流域最有代表性并对全人类生存与发展

有重要影响力的粮食作物——水稻和荞麦, 经济作

物——茶、油茶、猕猴桃, 以及与人类生存、生活

息息相关的林木资源, 分别阐述了它们的发展历史

以及遗传多样性现状、保护、可持续利用的紧迫性

和策略; 进而就长江流域的栽培植物野生近缘种的

动态保护与可持续利用进行粗浅的讨论。 

首先，赵耀和陈家宽(2018)梳理了长江流域起

源的农作物信息, 旨在厘清长江流域植物资源利用

的动态变化, 探讨栽培植物与生物多样性的关联; 

通过与其他农作物起源中心的比较, 发现长江流域

具有更优越的生态要素配置, 其驯化作物类型表现

出典型的亚热带湿润森林植被区特征; 分析了长江

流域农作物驯化相关的自然与人为因素, 有助于更

好地理解长江流域农耕文明的起源, 推进长江流域

的生态文明建设和可持续发展。 

宋志平等(2018)综述了有关长江流域的水稻即

亚洲栽培稻驯化起源的考古学和遗传学的研究进

展, 讨论了水稻驯化与稻作文化及长江文明的关

系。最新的遗传学分析结果倾向认为栽培水稻(粳稻)

最早起源于中国华南地区, 考古学证据则表明水稻

最先于12,000–10,000年前在中国长江流域被驯化。

水稻驯化和稻作农业的发展催生了长江文明。这些

进展促进了我们对水稻驯化、稻作文化和长江文明

的认识, 对长江流域的重要植物资源的保护也有启

示意义。张文驹等(2018)总结了近年茶的栽培类型

的驯化起源的相关进展, 综述关于栽培茶起源的文

献学、语音学、遗传学和考古学证据, 推测在茶知

识及栽培品种的传播过程中, 各地野生近缘植物的

基因渗入到栽培类型中, 或各地居民直接用当地野

生茶培育出新的栽培茶类型, 从而导致遗传上的复

杂性和语言上的一致性并存。茶树的祖先类型、起

源地点、起源时间以及栽培品种的演变历程都需要

更为明确的证据, 未来应该以整个茶组植物为对象, 

开展茶文化、群体遗传学、谱系地理、人类学、气

候变化、考古等多学科的整合分析。王玉国等(2018)

回顾了栽培猕猴桃的驯化简史与猕猴桃属植物系

统分类的研究进展, 对长江流域野生猕猴桃资源的

潜在价值、现状和保护进行了分析, 并提出相应的

保护策略: 建立长效的保护机制、加强遗传资源的

基础科研调查和系统评价, 以及健全种质资源保存

规范和促进可持续利用。秦声远等(2018)梳理了油

茶的栽培历史和普通油茶野生近缘种, 统计分析了

普通油茶野生近缘种——山茶属油茶组和短柱茶

组物种的分布地, 并与野生普通油茶的潜在分布区

进行了比较, 发现长江流域与珠江流域分水岭地区

是油茶组和短柱茶组物种多样性最高的地区; 并对

普通油茶及其野生近缘种的保护、挖掘和利用提出

建议。吴凌云和黄双全(2018)论述了荞麦的栽培历

史、种植现状及经济药用价值; 梳理了荞麦属的分

类地位、野生种质资源的分布、种间系统关系和栽

培荞麦的起源与祖先的研究进展, 孢粉学和考古学

的证据显示4,500年前在长江流域就有荞麦种植; 

指出要加强对荞麦属的基础生物学特性研究, 进一

步来论证荞麦的起源, 保护、挖掘和利用这一种质

资源。叶俊伟等(2018)在阐述长江流域林木资源现

状的基础上, 通过对长江流域早期文明孕育和发展

以及国内现代木材产业发展历史和未来规划的分

析, 阐述了林木(种质)资源的重要性, 并针对目前

林木种质资源保护存在的家底不清和保存体系不

完善的问题, 提出应尽快完成林木种质资源的全面

调查和重要树种的多样性分析, 并完善原地、异地

和设施保存相结合的保存体系。 

最后, 赵耀等(2018)总结了国内外对栽培植物© 生物多样性 Biodiversi
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野生近缘种进行原生境保护与迁地保护所取得的

进展, 并基于我国实际情况提出了栽培植物野生近

缘种的保护建议。对栽培植物野生近缘种利用技术

进行了梳理, 探讨了其可持续利用的新思路, 并以

长江流域几种代表性栽培植物为案例, 对主要作物

类型的保护和利用情况进行了探讨。 

对于长江流域生物多样性和植物遗传多样性

研究和保护, 本专辑只是管中窥豹。通过本专辑, 

我们呼吁决策部门和学界对栽培作物及其野生近

缘种的遗传资源给予更多的关注与思考, 高度重视

这类战略资源保护、挖掘与利用的科学研究与战略

布局, 要在国家重大研发计划与保护地建设上尽快

安排, 并率先在长江流域取得突破。长江流域是中

国植物遗传资源和作物野生近缘种分布的最重要

区域之一, 也是承载中华文明过去和未来的关键地

区, 遗传多样性保护、开发和利用任重而道远！ 

致谢：本文承蒙叶俊伟博士提出重要修改建议, 特
此感谢。 
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长江流域农作物起源及其与生物 
多样性特征的关联 

赵  耀1  陈家宽1,2* 
1 (南昌大学生命科学研究院流域生态学研究所, 南昌 330031) 

2 (复旦大学生物多样性与生态工程教育部重点实验室, 上海 200438) 

摘要: 长江流域的农耕文明是中华文明的重要组成部分。作为世界著名的农作物起源中心之一, 长江流域拥有丰

富的生物多样性, 孕育了大量的栽培植物。本文梳理了起源于长江流域的农作物的资料以及新石器时代文化遗址

的植物遗存信息; 结合对长江流域的自然环境特征与全新世以来植被变化的总结, 尝试厘清长江流域对植物资源

利用的动态变化, 探讨本地栽培植物与生物多样性的关联。结果表明长江流域农耕文明以稻作为最主要的生产方

式, 驯化了大量果树与水生蔬菜, 反映出对本地亚热带常绿阔叶林与湿地的依赖与适应。与其他流域相比, 长江流

域具有相对优越的生态要素配置, 其驯化作物类型表现出典型的亚热带湿润森林植被区特征。研究长江流域农作

物驯化相关的自然与人类因素, 有助于我们更好地把握长江流域农耕文明的起源。本文不但可为长江流域植物遗

传资源的保护与开发提供参考, 而且对于推进长江流域的生态文明建设和可持续发展具有指导作用。 

关键词: 长江流域; 农作物; 农耕文明; 植被; 气候; 生物多样性 

The origin of crops in the Yangtze River Basin and its relevance for bio-
diversity  
Yao Zhao1, Jiakuan Chen1,2* 
1 Center for Watershed Ecology, Institute of Life Science, Nanchang University, Nanchang 330031 
2 Ministry of Education Key Laboratory for Biodiversity Science and Ecological Engineering, Institute of Biodiversity 
Science, Fudan University, Shanghai 200438 

Abstract: The agricultural civilization that originated in the Yangtze River Basin is an important part of 
Chinese civilization. Being one of the world-famous crop origin centers, the Yangtze River Basin is rich in 
biodiversity, and has bred many cultivated plants. This review has collected data of crops that originated in 
the Yangtze River Basin and information of plant remains found in Neolithic archaeological sites. By sum-
marizing the environmental features and tracking the changes of vegetation since the Holocene in the Yangtze 
River Basin, we attempt to dissect the dynamics of plant use in this area and investigate the relationship be-
tween local cultivated plants and biodiversity. Our results indicate the agricultural civilization in the Yangtze 
River Basin greatly relied on rice production, and domesticated a large amount of fruit and aquatic vegetable 
crops, which reflects the adaptation and dependence to local subtropical evergreen broad-leaved forests and 
wetlands. When compared to other basins, the Yangtze River Basin is advantageous in allocation of ecologi-
cal factors, and the characteristic of domesticated crops shows a typical feature of subtropical humid forest 
vegetation areas. Studying the natural and human factors related to crop domestication can help us to better 
understand the origin of agriculture civilization in the Yangtze River Basin. This work not only provides a 
reference for the conservation and utilization of plant genetic resources, but also plays a guiding role in pro-
moting the construction of ecological civilization and sustainable development in the Yangtze River Basin. 
Key words: Yangtze River Basin; crop; agricultural civilization; vegetation; climate; biodiversity 
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农业是现代人类社会生产的重要组成部分。农

耕在人类文明进程中的出现, 标志着人类开始从采

集狩猎的生活方式向定居型农耕生活的转变。经过

不同地区人类驯化而产生的多种栽培植物奠定了

农耕的物质基础。这些农作物的出现和与之配套的

农业生产方式的形成促成了农耕的兴起, 进而加速

了人类文明的发展(Rindos, 1984; Diamond, 2002; 

Bowles, 2011; Willcox, 2013)。 

早在距今约15,000年前旧石器时代晚期, 先民

已在进行渔猎采集的过程中对周围环境中可利用

的动植物资源积累了充分的认识, 不但能够驯化动

物辅助狩猎, 还出现了原始的人工栽培行为, 形成

了农耕文明的萌芽(Kislev et al, 2006; Weiss et al, 

2006; Liu et al, 2013; Vigne, 2015)。从约12,000年前

开始, 多个地区的人类文明开始由渔猎采集的生产

方式逐渐转为以农耕为主、采集狩猎为补充的复合

生产方式 , 进而发展出较为成熟的农耕文明

(Willcox et al, 2008; Zhao, 2011; Vigne, 2015)。基于

目前获得的考古证据, 学界对农耕起源的动力已形

成一些共同认识。比较具有代表性的“标准进化理

论(standard evolutionary theory)”认为, 农耕的出现

源于在人类社会发展过程中资源的供给–需求平衡

的破坏, 无论是供给端还是需求端的改变都会打破

平衡而促使生产方式发生调整以适应这种变化。从

需求端来看, 第四纪冰川期结束后全球气候大体稳

定并持续转暖, 这种相对稳定的气候促进了人口增

长与生产工具的进步, 从而使得原先富余的环境承

载能力逐步达到上限(Richerson et al, 2001); 就供

给端而言, 虽然气候在大部分时间里保持相对稳定

的状态, 环境承载能力与人类种群大小达到动态平

衡, 但极端气候变化(如发生在11,500–13,000 BP期

间气候急剧冷化的“新仙女木事件”)造成的全球性

的环境波动会使一些环境敏感区域的动植物资源

发生变更甚至衰退, 某些处于环境承载能力相对较

低的地区的人群面临持续的生存压力, 进而产生了

农耕的原初驱动力(Binford, 1971; Cohen, 1977)。生

态位构建理论(niche construction theory)对标准进化

理论进行了补充, 指出驯化行为并非总是由资源短

缺驱动; 人类活动会改变局部地区的生态环境, 间

接促进了部分农作物的祖先种产生对人工环境的

适应性性状 , 再演化出早期的农耕活动 (潘艳 , 

2011)。生态位构建理论有效阐述了在资源相对丰富

的地区出现农作物驯化事件的驱动因素 (Smith, 

2016)。 

近一万年来农耕文明的诞生与发展是人类依

赖环境、适应环境并逐渐改造环境的渐进过程。尽

管农耕文明的萌芽在世界范围内曾广泛出现, 但真

正发展成为成熟的农耕文明并对人类历史进程产

生深远影响的古文明屈指可数。这些文明一般位于

20°–40° N之间的大河流域, 如两河流域、尼罗河流

域、印度河流域以及黄河与长江流域(Fuller, 2007; 

Purugganan & Fuller, 2009)。农耕的出现是人类文明

应对环境变化以及内生需求增长的结果, 而它的发

展则需要满足一系列生态要素(如土壤、水、光和温

度等)的配置。由于不同农耕文明所处地理位置的差

异, 多样的局域气候与地形地貌塑造出各自不同的

生境, 导致区域间生态要素的配置式样发生分化, 

造就特有的生物多样性组成, 进而发展出具有地域

特色的农耕文明(陈家宽和李琴, 2014)。文明发源地

之间生物区系与主要植被类型的差异使得不同农

耕文明各自选育出适应本地生态要素配置的代表

性农作物, 例如稻粟之于中华文明, 小麦大麦之于

两河文明(Willcox, 2005; Kovach et al, 2007; Barton 

et al, 2009; Araus et al, 2014)。综合考古学资料与现

代生物学方法, 通过研究这些农作物的起源与驯化

过程, 能进一步了解农耕文明的起源与发展历程, 

以及其与自然环境的关系 (Doebley et al, 2006; 

Zedar et al, 2006; Purugganan & Fuller, 2009)。早在

20世纪30年代, 前苏联学者瓦维洛夫调查了全球植

物资源的分布情况, 据此预测了一些农作物的起源

地, 提出农作物“八大起源中心”学说, 并总结了农

业起源与古人类文明之间的密切关系。Harlan 

(1971)结合考古发现提出了农作物起源的“中心”与

“非中心”说。后来学者们基于不断积累的由考古发

掘得到的植物遗存材料, 整理并总结出古代栽培农

作物的地理分布以及其表型的时空变化信息, 共定

位了24个农作物起源中心(包括次级起源中心), 这

些地区中的大部分都发展出了一定规模的农耕文

明(Fuller, 2007; Purugganan & Fuller, 2009)。 

中华文明是世界上最古老的农耕文明之一, 也

是持续时间最长且从未中断过的文明。关于中华文

明的起源有两种观点: 一种主张单起源, 认为中华

文明最早起源于黄河流域再由此向其他地区扩张, 

长江流域的农耕文明是对黄河流域文明的继承和© 生物多样性 Biodiversi
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发展; 另一种主张多起源, 即中华文明是黄河农耕

文明、长江农耕文明以及其他较小的地域文明在多

处相对独立的地理单元内先后起源, 再逐渐融合的

结果; 一般认为黄河流域农耕文明起源相对较早, 

而越来越多的考古证据则表明长江流域的农耕文

明起源并不晚于黄河流域(Jones & Liu, 2009; Cohen, 

2011; Qin et al, 2011; Zuo et al, 2017)。不同于黄河流

域的农耕以粟(Setaria italica)、黍(Panicum mili-
aceum)与大豆(Glycine max)等旱生作物为主, 长江

流域起源的以稻(Oryza sativa)为代表的农耕文明, 

是世界上仅有的发源于湿润森林植被区且成功发

展壮大并延续下来的案例。追溯长江流域在全新世

以来的自然环境变化过程, 厘清该流域起源的农作

物的类型与特征, 有助于我们更好地了解长江流域

起源的农耕文明的特点, 并为长江流域的保护与开

发提供参考资料与建议。 

 

1.1  长江流域的地理特征 

长江发源于青海省唐古拉山, 于上海市崇明岛

附近汇入东海, 途经青海、西藏、四川、云南、重

庆、湖北、湖南、江西、安徽、江苏、上海11个省

级行政区。长江流域是指长江干流和支流流经的广

大区域, 横跨中国东部、中部和西部, 是世界第三

大流域, 面积达180万平方公里, 流域呈现东西向

的多级阶梯性地形, 包括山地、高原、盆地、丘陵

和平原等。 

长江流域的年平均气温呈东高西低、南高北低

的分布趋势, 中下游地区高于上游地区, 江南高于

江北。中下游大部分地区年平均气温在16–18℃之

间。湘、赣南部至南岭以北地区达18℃以上, 为全

流域年平均气温最高的地区; 长江三角洲和汉江中

下游在16℃左右; 汉江上游地区为14℃左右; 四川

盆地大部分地区在16–18℃之间; 云贵高原地区西

部高温中心达20℃左右, 东部低温中心在12℃以

下, 冷暖差别极大; 金沙江地区高温中心在巴塘附

近, 年平均气温达12℃, 低温中心在理塘至稻城之

间, 年平均气温仅4℃左右; 江源地区气温极低, 年

平均气温在–4℃上下。长江流域为典型的季风气候, 

年平均降水量为1,067 mm; 由于地域辽阔外加地形

复杂, 降水量的时空分布很不均匀。流域内大部分

地区年降水量在800–1,600 mm, 属湿润带; 而江源

地区年降水量小于400 mm, 属于干旱带; 四川盆地

西部和东部边缘、江西和湖南、湖北部分地区年降

水量大于1,600 mm, 为特别湿润带; 川西高原、青

海、甘肃部分地区及汉江中游北部年降水量在

400–800 mm, 属于半湿润带。 

长江流域具有丰富的生物多样性, 拥有众多具

有国际影响力的生物多样性热点地区, 如青藏高原

高寒江源湿地、川西高山峡谷地区、两湖平原湿地

区域以及长江河口湿地等, 截至2015年, 流域内已

建立了150多处国家级自然保护区。长江流域发育

了森林、草地、灌丛、湿地、荒漠以及农田、城市

等多种生态系统类型, 其中森林在流域生态系统中

占有主要地位, 湿地面积占全流域的9%。长江流域

有高等植物14,000余种, 高等动物1,300余种, 占我

国现有物种总数的70%左右(WWF, 2011)。长江流域

的栽培植物和家养动物资源丰富, 瓦维洛夫(1982)

曾指出: “中国亚热带地区有极大数量的水生植物

和特有的块根和块茎植物 , 果树物种 (苹果属

Malus、李属Prunus和梨属Pyrus)的丰富度为世界第

一位。” 

1.2  长江流域的植被特征以及历史变迁 

长江流域的地带性植被在纬向上变化较小, 在

经向上由东向西出现森林–草原的规律更替。流域

中位于丘陵与山脉的植被带沿山地等高线分布, 依

海拔的升高所引起的水热因素变化而出现规律的

更迭。中东部地区的主要植被类型为亚热带常绿阔

叶林和常绿落叶阔叶混交林, 其常见乔木树种主要

为壳斗科中的落叶树种、樟科和山茶科的常绿树种, 

以及交让木科、山矾科、桦木科、金缕梅科、胡桃

科和漆树科等。西北部地区为针阔叶混交林、山地

寒温性针叶林、硬叶常绿阔叶林和高山灌丛。非地

带性植被主要为流域内河流、湖泊的水生植被以及

亚热带与高寒沼泽植被, 常见的植物种类包括莎草

科、禾本科、蓼科、菊科、田葱科和灯心草科等。 

目前在长江流域发现的古人类文化遗址主要

集中在长江中下游, 提示该地区自古以来就是人类

活动的热点区域。该区域当前主要的植被类型为亚

热带常绿阔叶林、常绿落叶阔叶混交林以及沼泽植

被。由于气候因素对植被的构成影响较大, 在长江

流域农耕文明起源和发展的时间区间内 ( 约

10,000–4,000年前), 长江中下游的植被无疑会随气

候变化而发生更迭; 不仅如此, 按照生态位构建理

1  长江流域的自然特征 
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论, 人类的活动同样可能显著改变本地植被的构

成。农耕文明驯化的农作物的祖先种一般来源于文

明发源地附近的自然生境。我们在探讨长江流域农

耕文明起源的要素时, 不能忽视生态环境的变迁对

农耕文明发展的重要影响。因此有必要对本区域自

新石器时代以来的生态环境及其植被变迁过程进

行复原。 

我们对长江中下游地区地层孢粉学相关的文

献进行初步调研, 分析了该地区近一万年来的气候

和植被的变化情况。江汉平原地区的孢粉样品的研

究表明, 约13,000–12,000年前末次冰期结束之后, 

气候逐渐转为暖湿, 植被主要为亮针叶以及喜温的

落 叶 阔 叶 为 主 的 针 阔 叶 混 交 森 林 草 原 ; 

12,000–7,500年前, 气候出现冷暖、干湿的频繁波

动 , 针叶与阔叶乔木增多 , 部分沼泽开始发育 ; 

7,500–2,500年前, 气候转入全新世大暖期, 雨量充

沛, 年均气温比现代高3–6℃, 亚热带常绿与落叶

阔叶树比例显著增加; 2,500年前至现代, 气候属亚

热带, 四季分明, 较大的湖泊淤塞、解体, 大块冲积

平原形成, 植被为常绿落叶针阔叶混交森林(张文

卿等, 1999; Li et al, 2010; Gu et al, 2012)。鄱阳湖地

区的孢粉研究证明, 约12,830–10,500年前, 该地区

气候较现代更为凉爽干燥, 植被为亚热带常绿落叶

阔叶林为主的阔叶混交森林草原; 到4,000年前, 该

区域植被以常绿落叶阔叶林为主; 在2,000年前木

本植物孢粉比例开始出现明显的减少, 而草本植物

孢粉增加(Jiang & Piperno, 1999)。Chen等(2009)调

查了巢湖附近样点共63份样品的孢粉组成变化, 推

测当地在约10,000–7,500年前为常绿落叶阔叶混交

林; 在7,500–3,750年前, 森林比例略有下降, 陆生

草本孢粉比例增加; 3,750年前以后, 则出现了显著

的人为扰动迹象。Yi等(2006)对长江三角洲地区多

个地点的孢粉研究指出, 该地区自全新世以来其植

被演替过程依次为针叶阔叶混交林(10,930–9,000 

BP), 常绿落叶阔叶林(9,000–4,800 BP), 常绿落叶

针阔叶混交森林草原(4,800–1,340 BP), 常绿阔叶为

主的阔叶针叶混交林(1,340 BP–现代)。气候由末次

冰期结束时的偏凉干燥向温暖潮湿方向变化, 后来

又转为温暖干燥, 最后变为与现代相近。 

综合以上孢粉学研究结果可知, 长江中下游不

同地区近一万年来的气候与植被变化规律大致相

同。在全新世早期气候温和干燥时, 广大平原地区

为针阔混交林, 孢粉组合以松、柏、落叶松为主, 也

有楠、栗、桦、桑等落叶阔叶成分; 低山丘陵地区

则生长以松、柏为主的针叶林。在全新世中期之初, 

气候温暖潮湿, 森林植被进一步发育, 常绿阔叶林

面积增加, 孢粉组合中出现大量的常绿阔叶林成分, 

以栲和栎为主, 也有樟、木兰和冬青等, 混合有一

些落叶阔叶种属; 随后气候转为温暖干燥, 落叶阔

叶林变为主要植被。全新世晚期, 气候再转为温暖

湿润, 植被为常绿落叶阔叶混交林, 与该地区现代

的植被组成相似, 但部分地区的森林出现较多人为

开垦的迹象。 

 

2.1  长江流域主要农作物类别与特点 

目前, 中国共有农作物840种, 涉及到栽培物

种1,251个; 其中起源于中国的农作物有420种(包括

共同起源与二次起源), 占中国栽培农作物总数的

50%, 涉及到栽培物种553个, 占总数的44.2% (郑

殿升等, 2012)。董玉琛和刘旭(2008)按农作物的特

点和用途将其分为八大类: 粮食作物、经济作物、

蔬菜作物、果树作物、饲用及绿肥作物、花卉作物、

药用作物和林木作物; 其中粮食作物、蔬菜作物、

果树作物以及经济作物在农耕史上具有相对重要

的地位, 经统计我国本土起源的这几类栽培植物的

数量在200种以上(卜慕华, 1981; 中国农学会遗传

资源学会, 1994; 郑殿升等, 2012)。 

我们根据已有的资料(瓦维洛夫, 1982; 董玉琛

和刘旭, 2008; 郑殿升等, 2012), 通过中国数字植物

标本馆(www.cvh.ac.cn)查询物种地理分布信息, 并

结合文献调研, 对长江流域的重要农作物资源进行

了统计。在粮食、蔬菜(不包含食用菌类)、果树以

及经济作物这四种最重要的农作物类型中, 原产于

中国的农作物共计124种, 其中可能由长江流域农

耕文明选育与利用的作物为58种(附录1), 占总数的

46.8%。进一步计算长江流域起源的某种类型作物

数量与我国起源的同类型作物总数的比值, 并在不

同类型作物间进行比较发现, 长江流域起源的粮食

作物的相对比例最低, 为33.3% (2/6); 而果树作物

的相对比例最高, 达到51.4% (18/35); 蔬菜作物占

41.9% (18/43), 经济作物占50% (20/40)(图1)。 

长江流域起源的农作物的类型和相对数量具

有明显的地域特征。粮食作物的种类相对单一, 稻 

2  长江流域起源的农作物 
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图1  长江流域起源的四种主要类型的作物数量(灰色条)及
其与中国起源的同类型作物数量(白色条)的对比 
Fig.1  Comparisons between the number of four main crop 
types originated in Yangtze River Basin (gray bar) and those 
originated in China (white bar)  
 
作生产在该区域占据了绝对优势; 与原产于中国北

方的粮食作物粟与黍相比, 水稻生产虽然对耕作技

术与农业基础设施有一定要求, 但更为适合本地温

暖湿润的气候, 且单位面积产量相对较高, 易于食

用(Kovach et al, 2007; Fuller & Qin, 2010; Zhao, 

2011)。在长江流域被驯化的大部分经济作物为来源

于常绿落叶阔叶林的小乔木、灌木或者林下草本植

物 , 包括油料类 (如油茶Camellia oleifera、油桐

Vernicia fordii等), 纤维类(如黄麻Corchorus capsu-
laris、苎麻Boehmeria nivea等)和香料类(如紫苏

Perilla frutescens、花椒Zanthoxylum bungeanum、樟

Cinnamomum camphora等)。起源于长江流域的蔬菜

作物相对数量并不高, 但值得注意的是, 这些蔬菜

作物大部分为水生植物, 其野生祖先至今依然广泛

分布于本区域的湿地中(Qin et al, 2011)。起源于长

江流域的果树类型丰富, 且大多是我国的特有物种, 

如柑橘(Citrus reticulata)、猕猴桃(Actinidia spp.)、

枇杷(Eriobotrya japonica)、杨梅(Myrica rubra)等, 

这与瓦维洛夫(1982)的结论一致。总体上来说, 长江

流域起源的特色农作物大部分源于常绿落叶阔叶

林与湿地, 反映出先民在利用自然资源的过程中对

局域环境的适应。 

我们总结了部分长江流域主要作物的驯化时

间(表1)。 纵观长江流域起源的农作物, 除少量极为

重要的物种(如水稻)外, 大部分作物被驯化的时间

相对较晚(< 3,000 BP), 驯化程度也不高(刘旭, 

2012)。在原始农业时期(10,000–4,070 BP), 有确切

驯化证据的作物唯有水稻; 进入传统农业萌芽期

(4,070–2,475 BP)之后, 有栽培记载的作物明显增

加, 仅《诗经》中就有提到韭菜、冬葵、菜瓜、莼

菜、竹笋等蔬菜作物, 榛、栗、李、樱桃、枣等果

树作物, 以及桑、花椒、麻等经济作物。西晋之后, 

政治与经济中心南迁导致长江流域农业有了长足

发展(317–1,127 AD), 约成书于8世纪初的《食疗本

草》记录了160多种粮油蔬果植物, 该时期较前一时

期有不少新的蔬菜作物被驯化(如茭白、牛蒡等)。长

江流域农业的成熟期(1,127–1,911 AD)有明确记录 

 
表1  长江流域起源的代表性作物的驯化时间 
Table 1  The domestication time of typical crops originated in the Yangtze River Basin 

 驯化时间 Time of domestication (year BP) 参考资料 Reference 

水稻 Rice 12,000–7,000 Fuller & Qin, 2010; Huang et al, 2012 

荞麦 Buckwheat 7,000–4,000 Konishi et al, 2005 

茶 Tea 3,000–2,000 Xia et al, 2017 

苎麻 Ramie 4,000–3,000 Zhu et al, 2017 

油茶 Oil-tea camellia < 1,000 Cui et al, 2016 

油桐 Tung oil tree < 1,500 Zhang et al, 2015 

莲 Lotus 3,000–2,000 Yang et al, 2013 

菱 Water chestnut 3,000–2,500 Dong & Liu, 2008 

柑橘 Orange 4,000–3,000 Dong & Liu, 2008 

李 Plum 3,000–2,000 Dong & Liu, 2008 

枇杷 Loquat 2,000–1,500 Wang et al, 2017 

中国樱桃 Chinese cherry 3,000–2,000 Li et al, 2009 

猕猴桃 Kiwifruit < 100 Huang & Liu, 2014 
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的新驯化植物以经济作物为主(如油桐、油茶等), 伴

随耕作技术与制度的极大发展, 传统作物产量到达

瓶颈, 同时也面临着新大陆引进的更优秀作物(玉

米、花生、红薯等)的挑战。 

人类所重视与利用的植物资源总是不断变化

的, 历史上对某些植物资源的利用未必会导致对应

的驯化作物的产生, 原生起源的作物被外来的作物

取代更是频繁发生(Jones et al, 2011; 刘旭, 2012)。

Clement (1999)在研究南美亚马孙河流域的作物资

源时发现, 该区域曾有上百种植物被人类频繁利用

甚至驯化, 但最终均被现代作物所替代。人类的驯

化能力也是制约作物驯化的一个因素, 新石器时期

长江中下游的部分文明的食物供给曾一度高度依

赖橡实和菱角, 然而并未发现这些植物在新石器时

代发生驯化的证据(Fuller, 2007; Fuller & Qin, 2010)。 

2.2  长江流域新石器文化面貌与植物遗存证据 

长江流域农耕文明的形成并非一蹴而就, 由渔

猎生产转为农耕生产是一个较为漫长的过程, 在适

应环境变化(如气候与植被)的前提下, 伴随着生产

方式的改变、生产工具的改良以及依赖的食物资源

的偏好变化等一系列特征。反映在农作物的性状上, 

则 表 现 为从 野 生 型 (wild), 到 早期 的 半 驯化

(semi-domestication) 类型 , 再到完全驯化类型

(full-domestication)的转变, 这个过程可能长达数千

年(Fuller, 2007; Araus et al, 2014)。通过对长江流域

新石器时代文化遗迹的考古资料的梳理, 我们尝试

复原该区域农耕文明的演化历程, 并着重考察先民

对植物资源的利用与驯化情况。 

长江流域的新石器时代文化在地理上可以划

分为两个区域: 长江中上游地区(包括三峡地区、江

汉平原地区、鄱阳湖与赣江流域地区)与长江下游及

杭州湾地区(以太湖平原–杭州湾地区为中心, 包括

江苏省、上海市和浙江省北部地区)(游修龄, 2009)。

我们收集了长江流域在约10,000–4,000年前这一阶

段的主要新石器时代文化遗迹的动植物遗存信息, 

并总结了其主要的生产方式(表2)。 
 
表2  长江流域主要古文化遗迹的考古遗存统计与生产方式小结 (据游修龄, 2009; 笪浩波, 2010; 潘艳, 2011) 
Table 2  A summary of archaeological remains statistics and production mode speculation for major archaeological sites in Yangtze 
River Basin (According to You, 2009; Da, 2010; Pan, 2011) 

流域  
Basin 

区域 
Region 

古文化 
遗迹 
Archaeo-
logical site 

年代 
Age (year BP) 

植物遗存  
Plant remains 

动物遗存 
Animal remains 

生产方式 
Mode of production 

长江中 
上游 
Middle and 
upper 
reaches of 
the Yangtze 
River 

三峡地区、洞庭

湖以及江汉平原 
Three Gorges 
region, Dongting 
Lake and Jiang-
han Plain 

玉蟾岩 
Yuchanyan 

10,000 稻谷、朴树籽 
Rice and nettle 
tree seed 

大量哺乳动物, 
鸟类, 水生动物 
Mammals, birds, 
and aquatic ani-
mals 

采集与渔猎, 水稻种植 
Gathering, fishing and hunting; rice cul-
tivation 

  彭头山 
Pengtou-
shan 

9,100–8,200 稻谷、莲子、菱

角、薏苡 
Rice, lotus seed, 
water chestnut 
and Job’s tears 

水牛 
Buffalo 

采集与渔猎, 水稻种植, 家畜饲养 
Gathering, fishing and hunting; rice cul-
tivation; livestock breeding  

  皂市 
Zaoshi 

8,000–7,000 稻谷 

Rice 

水牛, 猪, 鹿 
Buffalo, boar and 
deer 

原始农业, 家畜饲养, 采集与渔猎 
Primitive farming; livestock breeding; 
gathering, fishing and hunting 

  城背溪 
Chengbeixi 

8,000–7,000 稻谷、果核 
Rice and fruit 
seeds 

水牛, 猪, 鹿 
Buffalo, boar and 
deer 

原始农业, 家畜饲养, 采集与渔猎 
Primitive farming; livestock breeding; 
gathering, fishing and hunting 

  大溪 
Daxi 

6,300–5,300 稻谷 

Rice 

牛, 猪, 狗以及

大量水生动物 
Cattle, boar, dog  
and aquatic ani-
mals 

水稻种植, 采集与渔猎 
Rice cultivation; gathering, hunting and 
fishing 

  屈家岭 
Qujialing 

5,000–4,000 稻谷、粟、 
猕猴桃 
Rice, millet and 
kiwifruit 

饲养的猪、 
狗、羊 
Domesticated pig, 
dog and goat 

稻作农业, 家畜饲养, 采集与渔猎, 纺
织业发达 
Rice farming; livestock breeding; fishing 
and hunting; textiles are developed  
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表 2 (续) Table 2 (continued) 

流域  
Basin 

区域 
Region 

古文化 
遗迹 
Archaeo-
logical site 

年代 
Age (year BP) 

植物遗存  
Plant remains 

动物遗存 
Animal remains 

生产方式 
Mode of production 

 鄱阳湖区域 

The areas around 
the Poyang Lake 

仙人洞 
Xianren-
dong 

12,000 稻谷 
Rice 

哺乳动物、鱼、

螺、蚌 
Mammals, fishes, 
snails and mus-
sels  

采集与渔猎 
Gathering, fishing and hunting 

  山背 
Shanbei 

5,000–4,500 稻谷、粟 
Rice and millet 

 水稻种植 
Rice cultivation 

  筑卫城 
Zhuwei-
cheng 

5,000–4,500 稻谷、粟 
Rice and millet 

 水稻种植 

Rice cultivation 

长江下游 
Lower 
reaches of 
the Yangtze 
River 

杭州湾以及太湖

区域 
The areas around 
the Hangzhou 
Bay and Taihu 
Lake 

河姆渡 
Hemudu 

7,000–5,000 稻谷、橡子、菱

角、芡实、慈姑、

桃、南酸枣、葫

芦、柿、紫苏 
Rice, acorn, 
water chestnut, 
gorgon fruit, 
arrowhead, 
peach, axillary 
choerospondias 
fruit, gourd, 
persimmon and 
perilla  

狗、猪、鹿、象、

犀牛、四不象、

猴和鱼类 
Dog, boar, deer, 
elephant, rhino, 
Milu-deer, mon-
key and fishes 

稻作农业, 家畜饲养, 采集与渔猎, 出
现纺织业 
Rice farming; livestock breeding; gath-
ering, fishing and hunting; textiles oc-
curred 

  马家浜 

Majiabang 

7,000–5,000 稻谷、橡子、菱

角、桃、葫芦 

Rice, acorn, 
water chestnut, 
peach and gourd 

水牛、鹿、野猪、

狐狸、麝、龟、

蚌、螺蛳与各种

鱼类 
Buffalo, deer, 
boar, fox, musk, 
turtle, mussel, 
snail and fishes  

稻作农业, 家畜饲养, 采集与渔猎, 纺
织业发达 
Rice farming; livestock breeding; gath-
ering, fishing and hunting; textiles were 
developed 

  良渚 

Liangzhu 

4,000 稻谷、小豆、苎

麻、甜瓜子、南

酸枣、桃、葫芦、

菱角 
Rice, legume, 
ramie, melon, 
axillary choero-
spondias fruit, 
peach, gourd 
and water 
chestnut 

水牛、鹿、野猪、

蚌、螺蛳与各种

鱼类 
Buffalo, deer, 
boar, mussel, 
snail and fishes 

稻作农业, 家畜饲养, 采集与渔猎, 纺
织业发达, 出现丝织品 
Rice farming, livestock breeding; gath-
ering, fishing and hunting; textiles were 
developed; silks occurred 

 
从空间分布上来看, 长江流域整体上同属亚热

带季风气候, 长江的东西走向导致各区域基本处于

同纬度, 生态环境的差异主要来源于海拔和地形地

貌, 各个地区处于同一时期的新石器文化面貌大体

相似, 沿海地区则显著受到海平面变化的影响(Qin 

et al, 2011)。考古证据表明, 长江流域新石器时代文 

化广泛存在以水稻为主要植物资源的采集或栽培

行为, 最早的稻作发源于中游地区(江西仙人洞), 

并逐步向周边地区传播并发展; 文明对稻作的依赖

程度也随着农耕的发展逐渐加深(Zhao, 2011)。流域

范围内广泛分布的亚热带常绿阔叶林与密布的水

系为渔猎采集提供了丰富的资源(例如在植物遗存

中频繁出现的橡实与菱角, 动物遗存中出现的大量

兽骨和鱼骨)。在稻作农耕文明发展成熟之前, 这些

来源于自然生境的动植物一直是人类主要的食物

来源, 也是之后驯化的主要对象。 

从时间序列上来看, 长江流域的新石器时代文

化表现出生产方式明显的进步: 从最初阶段的主营

渔猎采集, 到农耕文化出现萌芽, 进而发展成为后

期以农耕为主、渔猎采集为辅的较为成熟的农耕文© 生物多样性 Biodiversi
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明。农耕文化的充分发展带动了整个文明的进步, 

在稻作农业发展成型之后, 畜牧业和纺织业相关的

遗存在年代较晚的遗迹中陆续变得普遍(如出现石

制纺轮与具有明显驯化性状的兽骨)。Jones等(2011)

指出各个农耕文明的粮食作物在完成最初的驯化

后都出现了随时间推移向周边地区辐射扩散的现

象。我们在长江流域一些年代相对较晚的遗迹中, 

观察到中国北方旱作代表作物粟遗存的出现(如彭

头山遗迹晚期地层、屈家岭文化的部分遗迹、筑卫

城遗迹和山背文化遗迹) (Nasu et al, 2007); 这些迹

象说明在该阶段长江流域起源的文明已经与黄河

流域的文明发生了一定程度的交流。 

通过观测不同年代考古遗迹出土的植物遗存

性状(花序、种子大小与落粒性), 可以推测驯化性状

出现的时间(Kislev et al, 2006; Fuller, 2007)。在长江

流域起源的农作物中, 目前仅针对水稻进行了相关

研究(Fuller, 2007; Zhao, 2011)。对在长江下游杭州

湾地区发现的稻谷遗存的形状和小穗基盘等性状

的研究表明, 该区域水稻的这些驯化性状在距今

8,000–6,000年前这一时间段发生显著改变, 表现为

逐渐趋近现代栽培稻的表型性状; 与此类似, 在近

东地区考古遗迹发现的距今11,000–9,000年的小麦

遗存种子大小发生明显增大; 这些表型性状的变化

都提示了驯化的发生(Fuller, 2007)。虽然在长江流

域的考古遗迹中还频繁发现其他植物的遗存(例如

大量的橡实、芡实与菱角), 但它们的表型变化却少

有研究。在长江流域农耕文明发展早期, 大部分植

物资源从自然环境中采集获得, 暂无直接证据表明

它们被大规模栽培或者出现原始的驯化迹象(潘艳, 

2011)。通过统计不同年代地层的植物遗存的数量变

化还发现, 全新世中期因气候变化而导致长江中下

游流域降水减少, 使得该地区森林中阔叶树种的比

例略有下降, 造成橡实获取量不足, 从而驱使先民

加大了对水稻的重视力度, 这也是促进农耕发展的

重要动力之一(Fuller & Qin, 2010)。  

长江流域新石器时代的农耕文明充分利用了

周边区域中森林与湿地的植物资源, 逐渐形成以稻

作农耕为核心的经济体系, 始终存在采集渔猎的行

为。我们认为长江流域新石器时代的先民在采集行

为中对有价值的植物资源产生了一定的认识, 可能

出现原始的栽培行为, 但还未形成驯化物种(Weiss 

et al, 2006); 这些植物资源相关的知识随文明的延

续传承下去, 进而为后人进行作物驯化提供了原始

经验, 最终促成了长江流域特有栽培物种的诞生。 

 

3.1  农作物起源中心的生态要素 

纵观世界上重要的农耕文明发源地, 都有着适

合农耕文化起源与发展的必要生态要素。它们一般

地处亚热带和暖温带的大河冲积平原或者河口三

角洲, 不但气候条件适合大部分农作物生长, 而且

由河流冲积形成的肥沃土地以及充足的水资源为

农耕活动提供了优质的基质和理想的灌溉条件。 

中华文明无疑是世界历史上最具有生命力的

农耕文明, 而长江流域的农耕文明又是中华文明极

富有特色的组成部分, 这些都基于其得天独厚的自

然条件。长江流域农耕文明发源地处于湿润森林植

被区, 属于亚热带季风气候, 雨热同期, 温暖湿润, 

光热充足 , 水源丰富 , 土地肥沃(陈家宽和李琴 , 

2014)。河流的东西走向决定了长江流域处于相同的

纬度, 在这种相近的气候带和土壤带上, 同一形态

的农耕文明极易发生纬向传播与扩张 (Diamond, 

2002); 地理上邻近的两河流域与尼罗河流域中下

游地区也因纬度接近、气候相近而具有类似的农耕

形态。 

长江流域年平均降水量远高于两河流域(年均

降水量约150 mm, 西北地区新月沃地“Fertile Cres-

cent”可达400 mm)与尼罗河流域中下游地区(年均

降水量50–200 mm), 降水量的年中变化也契合本地

农作物的生长周期, 因此农耕对灌溉的依赖程度较

低。温度变化对农耕文明的发展无疑也具有非常重

要的影响: 有研究认为12,000年前发生的全球气温

短期大幅下降(新仙女木事件)是世界范围内农耕文

明起源的重要驱动力(Richerson et al, 2001); Zhang

等(2008)发现年均温的历史变化趋势与中国历史朝

代变更事件显著相关, 小冰期时期的气温下降会破

坏农业生产与社会稳定, 造成政权更迭; Burke等

(2015)对近50年来国家生产力的量化研究发现, 国

家的经济生产力与该地区的年均温呈现非线性的

相关关系, 在年均温13℃的地区达到峰值, 当年均

温升至20℃时生产力出现陡然下降, 该研究提示温

带与亚热带地区是最适合人类文明发展的地理位

置, 这些区域与历史上重要人类文明的起源地区正

好重合。 

3  长江流域与其他农作物起源中心的比较 
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在新石器时代, 相比当时长江流域的生态要素

而言, 黄河流域更有利于文明的发展, 而且地理上

更容易与其他文明(尤其是两河流域文明)发生接触, 

分享技术的进步(如轮子、冶金等); 然而随着气候

变化与人类活动加剧, 黄河流域生态环境恶化, 长

江流域生态要素的配置则变得更为合理。在中国北

方因战乱陷入衰落之后, 由于黄河流域与长江流域

地理上的连续性, 文明重心南移, 中华文明的核心

区在近一千年来逐渐转到长江流域, 促使南方已有

的农耕文明进一步走向成熟(刘旭, 2012)。反观世界

上诞生于其他流域的农耕文明, 各有其无法克服的

自然和人为因素导致文明衰落。以两河流域文明为

例, 其自然条件与黄河流域部分类似, 十分有利于

以禾草类为主粮的旱作农业的开展; 然而, 尽管新

月沃地一线的自然环境优越, 但面积狭小, 承载上

限低; 两河流域除新月沃地之外地区的生态要素配

置并不足以支持大规模农耕, 年降水量的限制使得

农业生产极度依赖灌溉, 后来因气候变化导致的整

个地区平均降水量减少又加剧了这一问题(Flannery, 

1965; Roberts et al, 2011)。长年累月的灌溉导致大量

土地肥力丧失且高度盐碱化(Araus et al, 2014), 而

频繁的战乱对灌溉设施造成极大的破坏, 透支了两

河流域农耕文明的发展潜力。尼罗河流域和印度河

流域所处地理位置使文明的纬向扩张受阻, 偏高的

年均温度也阻碍了文明的进一步发展 (Diamond, 

2002)。 

3.2  作物类型与驯化 

农作物的起源地一般被认为必须位于其祖先

种/野生近缘种的遗传多样性中心附近(Kislev et al, 

2006; Willcox et al, 2008; Zhao, 2011)。由于起源地

植被构成的差异, 各个农耕文明驯化的农作物不尽

相同(表3)。属于湿润森林植被区的中国长江流域驯

化出水稻、果树与水生蔬菜, 而黄河流域与两河流

域同属温带与亚热带平原 /低丘森林草原(Zhao, 

2011; Arranz-Otaegui et al, 2017), 驯化作物以禾草

和豆类为主。尼罗河流域的农耕文明是由两河流域 

 
表3  不同流域农耕文明的主要农作物(旧大陆) 
Table 3  The major crops of agricultural civilizations in different basins (Old World) 

 
谷类 
Grains 

豆类 
Legumes 

蔬菜作物 
Vegetable crop 

经济作物 
Economic crop 

果树作物 
Fruit crop 

中国黄河 
流域 
The Yellow River 
Basin, China 

粟 Setaria 
italica 
黍 Panicum 
miliaceum 

大豆  
Glycine max 

白菜 Brassica rapa ssp. pe-
kinensis 
韭 Allium tuberosum 

 杏 Armeniaca vulgaris 
海棠 Malus prunifolia 

山楂 Crataegua pinnatifida 

中国长江 
流域 
The Yangtze River 
Basin, China 

稻 Oryza sativa 
荞麦 Fagopy-
rum esculentum 

 藠 Allium chinense 

蕹菜 Ipomoea aquatica 
慈姑 Sagittaria trifolia 
茭白 Zizania latifolia 

苎麻 Boehmeria nivea 
桑 Morus alba 
茶 Camellia sinensis 

柑橘 Citrus reticulata 

猕猴桃 Actinidia chinensis 
李 Prunus salicina 

梅 Armeniaca mume 

两河流域 
Mesopotamia 

大麦  
Hordeum vul-
gare 
小麦  
Triticum aesti-
vum 
燕麦 Avena 
sativa 

扁豆 Lablab 
purpureus 
豌豆 Pisum  
sativum 
蚕豆  
Vicia faba 

洋葱 Allium cepa 
大蒜 Allium sativum 

芝麻 Sesamum indi-
cum 

亚麻 Linum usitatis-
simum 

枣椰 Phoenix dac-
tylifera 

油橄榄 Olea europaea 

无花果 
Ficus carica 

尼罗河流域 
The Nile Valley 

大麦  
Hordeum  
vulgare 
小麦  
Triticum  
aestivum 

蚕豆 Vicia 
faba 

 芝麻 Sesamum indi-
cum 
亚麻 Linum usitatis-
simum 

无花果 
Ficus carica 

印度河流域 
The India River 
Basin 

稻  
Oryza sativa 

绿豆  
Vigna  
radiata 

黄瓜 Cucumis sativus 
丝瓜 Luffa cylindrical 
茄子 Solanum  
melongena 
菠菜  
Spinacia oleracea 

木棉 Bombax mala-
baricum 

胡椒 Piper  
nigrum 

甜瓜 
Cucumis melo 
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衍生而来, 两者主要栽培作物基本一致。尼罗河流

域的农业生产非常依赖尼罗河每年的定期泛滥。处

于亚热带–热带季风气候区的印度河流域农耕文

明, 也培育出了相当多的禾本科、豆科与葫芦科的

农作物。 

经由农耕文明所培育的驯化作物通常可分为

谷类主粮(首要的碳水化合物来源)、豆类(主要的植

物蛋白质来源, 也可归为粮食作物)、蔬菜与果树(维

生素与膳食纤维的植物来源, 可直接采集利用的重

要辅食)以及经济作物(如油料、香料和纤维)等类

型。其中谷类主粮对于人类的重要程度远高于其他

类型的作物, 因此受到的关注度极高。谷类主粮的

驯化历史悠久, 驯化的程度最高, 是研究作物驯化

的模式材料, 研究资料也尤为丰富。谷类主粮在其

起源地发生最初的驯化之后, 逐渐向世界其他地区

扩散(附录2), 并在此过程中被人类继续驯化, 发生

“次生起源”以适应新的环境并满足人类的需求

(Jones et al, 2011)。豆类因其营养价值较高, 是主粮

的有效补充, 其驯化时间也相对较早, 几乎与主粮

同时期, 而且各农耕文明早期的栽培作物中都有豆

类物种(Zohary & Hopf, 1973; Fuller, 2006; Barton et 

al, 2009)。不同农耕文明所培育的蔬菜、水果与经

济作物呈现比较丰富的地区间多样性, 这些类型的

农作物通常驯化时间较晚, 在4,000年前人类农耕

文明基本发育成熟后才得到进一步开发, 而且它们

的驯化程度相较主粮和豆类而言也较低 (刘旭 , 

2012)。 

受限于科学技术的发展水平, 部分植物资源的

充分开发利用直到近现代才得以完成(如番茄、辣椒

与猕猴桃)。随着技术的进步, 对有些以前难以驯化

但具有高经济价值的植物资源的利用可以通过现

代分子生物学手段实现。例如橡树作为欧亚大陆历

史上最重要的野生木本粮食植物, 从未被人类成功

驯化。研究发现, 与野生杏仁类似, 多数野生橡子

都包含有苦味的有毒物质; 两者不同的是, 无毒性

状在杏仁中由单一显性基因控制, 而在橡树中却是

由多基因控制的。出现无毒突变的杏树个体的后代

一般可以获得稳定的无毒性状, 但橡树的无毒变异

不能稳定地遗传(Diamond, 2002)。如今, 利用分子

标记辅助育种则有希望培育出生产无毒橡子的橡

树品种。不仅如此, 有许多驯化程度不高或是栽培

面积有限的优质植物资源还存在很大的改良潜力, 

如新兴的粮食作物藜麦(Chenopodium quinoa)与美

国“野生稻”(Zizania palustris), 还有木本油料作物

油茶和凤丹(Paeonia ostii)等。此外, 应坚持推进对

长江流域栽培作物的野生近缘种的保护与利用, 尤

其是具有重大经济价值与利用潜力的物种: 首先对

植物野生资源进行分布点信息调查汇总并建立数

据库; 然后用分子标记对种群遗传多样性进行检测, 

根据结果构建核心种质库; 最后基于核心种质资源, 

定位优秀性状的关联基因, 用于栽培作物的改良。 

 

长江流域是中华文明的发源地之一, 同时也是

中国生物多样性的热点地区; 它不仅在中华文明发

源与延续的过程中扮演了不可替代的角色, 也是中

国今后发展的核心区域, 是现代中国的命脉所在。

随着“长江大保护”的理念越来越深入人心, 对这片

区域的自然地理特征与历史文化脉络进行全面的

梳理显得尤为必要。本文尝试从农作物起源的角度

对长江流域农耕文明起源和发展的特点进行了初

步探讨。长江流域具有悠久的农耕历史与丰富的植

物资源, 而当前该区域的生态环境受到严峻的挑战, 

植物遗传资源的保护与利用亟需得到重视。 

我们应该基于长江流域的自然特征与资源优

势, 重视植物遗传资源的保护, 对本区域特有作物

资源进行深度发掘与利用; 不仅加强对传统驯化作

物的品种改良, 也可在新型作物的驯化上开展更多

工作, 以满足人民群众日益增长的物质需求。 
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附录1  长江流域的重要植物资源 
Appendix 1  The important plant resources in Yangtze River Basin 
 
作物名称 

Crop 

物种 

Species 

相关文献 

Related articles 

粮食作物 Food crop  

稻* 亚洲栽培稻 Oryza sativa Huang et al, 2012 

荞麦* 甜荞 Fagopyrum esculentum Konishi et al, 2005 

 苦荞 Fagopyrum tataricum  

经济作物 Economic crop  

茶 茶 Camellia sinensis Xia et al, 2017 

桑 白桑 Morus alba – 

油茶 油茶 Camellia oleifera 崔相艳等, 2016 

 浙江红山茶 Camellia chekiangoleosa Wang et al, 2014 

花椒 花椒 Zanthoxylum bungeanum Feng et al, 2015 

紫苏* 紫苏 Perilla frutescens Nitta et al, 2005 

油桐 油桐 Vernicia fordii Zhang et al, 2015 

苎麻 苎麻 Boehmeria nivea Zhu et al, 2017 

黄麻* 圆果黄麻 Corchorus capsularis Kundu et al, 2013 

青麻* 青麻 Abutilon theophrasti Kurokawa et al, 2004 

棕榈* 棕榈 Trachycarpus fortunei – 

构树 构树 Broussonetia papyrifera Liao et al, 2014 

香椒子 香椒子 Zanthoxylum schinifolium Feng et al, 2016 

樟 樟 Cinnamomum camphora Zhou et al, 2016; Shi et al, 2016 

灯心草 灯心草 Juncus effusus Michalski & Durka, 2012 

茜草 茜草 Rubia cordifolia – 

漆树 漆树 Toxicodendron vernicifluum (Rhus verniciflua)  赵喜萍和魏硕南, 2007 

皂荚 皂荚 Gleditsia sinensis Han et al, 2016 

肥皂荚 肥皂荚 Gymnocladus chinensis  – 

蓝花子* 蓝花子 Raphanus sativus var. oleifera – 

雷公藤 雷公藤 Tripterygium wilfordii – 

蔬菜作物 Vegetable crop  

莲* 莲 Nelumbo nucifera Yang et al, 2013 

芋* 芋 Colocasia esculenta Chair et al, 2016 

慈姑 慈姑 Sagittaria trifolia Chen et al, 2008 

菱* 乌菱 Trapa bicornis Li et al, 2017 

芡实 芡实 Euryale ferox Imanishi et al, 2014 

茭白 菰 Zizania latifolia Xu et al, 2008 

蕹菜* 蕹 Ipomoea aquatica – 

水芹 水芹 Oenanthe javanica Jiang et al, 2015 

莼菜 莼菜 Brasenia schreberi – 

藠头 薤 Allium chinense – 

荠菜* 荠菜 Capsella bursa-pastoris  Ceplitis et al, 2005 
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牛蒡 牛蒡 Arctium lappa – 

藿香 藿香 Agastache rugosa – 

卷丹百合 卷丹百合 Lilium lancifolium Wang et al, 2014 

百合 龙牙百合 Lilium brownii Huang et al, 2009 

香椿 香椿 Toona sinensis Xing et al, 2016 

蘘荷 蘘荷 Zingiber mioga – 

土人参 土人参 Talinum paniculatum – 

果树作物 Fruit crop  

柑橘 宽皮橘 Citrus reticulata Coletta et al, 1998 

李 中国李 Prunus salicina Carrasco et al, 2012 

梅 梅 Prunus mume – 

樱桃 中国樱桃 Prunus pseudocerasus Li et al, 2009 

杨梅 杨梅 Myrica rubra Jia et al, 2015 

枣* 枣 Ziziphus jujuba Xu et al, 2016 

柿* 柿 Diospyros kaki Luo et al, 2013 

 油柿 Diospyros oleifera – 

银杏 银杏 Ginkgo biloba Zhao et al, 2010 

栗* 茅栗 Castanea seguinii Huang et al, 1994; Lang & Huang, 1999 

 板栗 Castanea mollissima 

 锥栗 Castanea henryi 

猕猴桃 中华猕猴桃 Actinidia chinensis Huang & Liu, 2014 

 美味猕猴桃 Actinidia deliciosa 

枇杷 枇杷 Eriobotrya japonica Wang et al, 2017 

山核桃 山核桃 Carya cathayensis Li et al, 2014 

榧 香榧 Torreya grandis Zeng et al, 2014 

刺梨 刺梨 Rosa roxburghii – 

木瓜 木瓜 Chaenomeles sinensis – 

枳 枳 Poncirus trifoliata – 

金柑 圆金柑 Fortunella japonica – 

 金弹 Fortunella crassifolia – 

拐枣 枳椇 Hovenia dulcis – 

*部分野生资源分布于长江流域 
 
参考文献 
Carrasco B, Diaz C, Moya M, Gebauer M, Garciagonzalez R (2012) Genetic characterization of Japanese 

plum cultivars (Prunus salicina) using SSR and ISSR molecular markers. Ciencia E Investigacion Agraria, 
39, 533–543.  

Chair H, Traore RE, Duval MF, Rivallan R, Mukherjee A, Aboagye LM, van Rensburg WJ, Andrianavalona 
V, Pinheiro de Carvalho MA, Saborio F, Sri Prana M, Komolong B, Lawac F, Lebot V (2016) Genetic 
diversification and dispersal of taro (Colocasia esculenta (L.) Schott). PLoS ONE, 11, e0157712. 

Ceplitis A, Su Y, Lascoux M (2005) Bayesian inference of evolutionary history from chloroplast 
microsatellites in the cosmopolitan weed Capsella bursa-pastoris (Brassicaceae). Molecular Ecology, 14, 
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附录 2  欧亚大陆三个区域主要驯化作物最早的考古记录。W: 两河流域; S: 印度河与恒河流域; E: 
黄河与长江流域。参考 Jones et al, 2011。 
Appendix 2  The earliest archaeobotanical records of major domesticated crops in three regions of Eurasia. 
W, Mesopotamia; S, Indian River Basin and Ganges River Basin; E, Yellow River Basin and Yangtze River 
Basin; refer to Jones et al, 2011. 
 
时间 
Time 
(year BP) 

黍 
Panicum 

miliaceum 

粟 
Setaria 
italica 

荞麦 
Fagopyrum 
esculentum 

稻 
Oryza 
spp. 

小麦 
Triticum 

spp. 

大麦 
Hordeum 

spp. 

高粱* 
Sorghum 
bicolor 

 W S E W S E W S E W S E W S E W S E W S E

1,000          ●     ●   
3,000        ●         
5,000  ●   ●      ●   ●  ●  
6,000    ●            ●
7,000       ●  ●        
8,000 ●                
9,000      ●           

10,000           ●  ●     
> 12,000  ●       ● ● ● ●      

*非洲起源, 作为对照 
*Africa origin, as control 
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水稻驯化与长江文明 

宋志平1*  陈家宽1  赵  耀2 
1 (生物多样性与生态工程教育部重点实验室, 复旦大学生物多样性科学研究所, 上海 200438) 

2 (南昌大学生命科学研究院流域生态学研究所, 南昌 330031) 

摘要: 水稻(即亚洲栽培稻Oryza sativa)是世界上最重要的粮食作物之一, 全球有超过半数以上人口以稻米为食。

关于水稻是何时、何地、在什么环境下开始驯化等问题一直是学术界关注的热点。得益于分析技术的进步, 近年

来考古学和遗传学研究在水稻驯化起源问题上取得了重要进展。本文简要综述了有关长江流域的水稻驯化起源的

遗传学和考古学的研究进展, 并讨论了水稻驯化与稻作文化及长江文明的关系。遗传学研究结果认为水稻(粳稻)

最早起源于中国长江流域及以南地区(珠江流域), 考古学证据则表明水稻最先于10,000–8,000 BP在中国长江流域

被驯化, 水稻驯化和稻作农业的发展催生了长江文明。这些进展促进了我们对水稻驯化、稻作文化和长江文明的

认识, 对长江流域重要植物资源的保护也有启示意义。 

关键词: 栽培稻; 野生稻; 驯化; 长江文明; 起源 

Rice domestication and the Yangtze River civilization 
Zhiping Song1*, Jiakuan Chen1, Yao Zhao2 

1 Ministry of Education Key Laboratory for Biodiversity Science and Ecological Engineering, Institute of Biodiversity 
Science, Fudan University, Shanghai 200438 
2 Center for Watershed Ecology, Institute of Life Science and Key Laboratory of Poyang Lake Environment and Resource 
Utilization, Ministry of Education, Nanchang University, Nanchang 330031 

Abstract: Rice (Oryza sativa) is one of the most important crops in the world and serves as a staple food 
source for more than half of the world’s population. Research into when, where, and how rice was initially 
cultivated and eventually domesticated is essential. Research on these questions has been greatly advanced 
recently, along with nearly continuous research in both genetics and archaeology using newly developed an-
alytical techniques. Here, we review the scientific understanding of rice domestication in the Yangtze River 
valley from both an archaeological and genetic perspective, and discuss the relationship between rice domes-
tication and the Yangtze River civilization. Recent genetic research suggests that domesticated rice (O. sativa 
ssp. japonica) first occurred in southern China, including the Yangtze River valley and the Pearl River Basin. 
Current findings from archaeology support the view that O. sativa ssp. japonica was firstly domesticated in 
the Yangtze River valley ca.10,000–8,000 BP, and rice cultivation and agricultural development triggered the 
Yangtze River civilization. These findings enhance our understanding of rice domestication and related cul-
tivation culture and also have implications for conservation of plant resources in the Yangtze River valley. 
Key words: cultivated rice; wild rice; domestication; the Yangtze River civilization; origin 

植物的驯化与利用催生了农耕文明。农耕文明

的起源与发展, 促进了工具的运用与不断改良, 转

变了人类的生活方式, 促使人类由迁徙转变为定居, 

出现聚落、城邦及相应的社会组织结构, 为人类文

明的发展奠定了基础。中华文明(或华夏文明)是世

界上唯一一直传承的古老文明。考古证据显示, 长

江流域(总体位于24–35° N之间)有着和黄河流域一

样辉煌的史前文明, 两者都是中华文明之源; 长江

文明以稻作文明为内核, 黄河文明则以粟作文明为

其鲜明特征(Barton et al, 2009; Zhao, 2011)。 

•综述• 
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水稻(即亚洲栽培稻Oryza sativa)是世界上最重

要的粮食作物之一, 目前全球有超过半数以上人口

以稻米为食。水稻起源于野生稻。先人从对野生稻

的原始照看到有意识的栽培管理, 再到有目的的选

育, 最终驯化出适应栽培环境的栽培稻, 并广泛栽

培而形成稻作农业, 经过了长达数千年的发展历程

(赵志军, 2009)。在此过程中, 一方面, 野生稻原有

的一些性状经过人工选择, 逐渐发生适应于栽培环

境的改变, 形成驯化性状(domesticated traits), 最终

演变为栽培稻; 另一方面, 因适应水稻栽培管理的

需要, 人们不断改进生产工具, 变革生产方式, 从

最早的刀耕水耨农业到耜耕农业、再到犁耕农业, 

逐步确立了长江流域以稻作为主要生产方式的农

耕文明。 

水稻驯化及稻作农业为长江文明的发展和繁

荣提供了重要的物质和文化基础, 也是长江文明为

人类做出的巨大的开创性贡献(Larson et al, 2014)。

关于水稻是何时、何地、在什么环境下开始驯化等

问题一直是国际学术界关注的热点。得益于新技术

手段的不断运用, 越来越多的考古学和遗传学研究

结果显示, 中国最早开始利用水稻, 长江流域及以

南地区是水稻的驯化起源地(Cross & Zhao, 2014)。

本文简要评述了近年来有关水稻起源的考古学和

遗传学研究进展, 特别关注长江流域的相关研究, 

分析了各种研究的结论不一致的可能原因, 并讨论

了未来值得深入研究的科学问题。 

 

稻属包含2个栽培种和20多个野生种, 栽培种

分别为亚洲栽培稻(O. sativa)和非洲栽培稻(O. gla-
berrima) (Vaughan et al, 2003, 2008b)。我们通常所称

的水稻是指亚洲栽培稻。与水稻遗传关系最近的是

普通野生稻(O. rufipogon)和尼瓦拉野生稻(O. ni-
vara) (Vaughan et al, 2008a), 它们广泛分布在南亚

和东南亚以及中国部分地区的永久性或季节性湿

地中(Fuller et al, 2010)。普通野生稻为多年生, 对光

周期敏感, 异交率较高; 尼瓦拉野生稻则是一年生, 

对光周期不敏感 , 自交率比较高 (Vaughan et al, 

2008a)。这两种野生稻虽然有明显的遗传分化(Liu 

et al, 2015), 但它们遗传上都与水稻关系密切, 以

至于究竟谁是水稻的直接祖先种存在争议。目前广

泛支持普通野生稻是水稻的祖先种(Khush, 1997; 

Castillo et al, 2016)。 

因适应不同栽培区的气候和环境条件, 水稻分

化形成了不同的亚种或生态型, 其中最重要的两个

亚种是粳稻(O. sativa ssp. japonica)和籼稻(O. sativa 
ssp. indica), 其次还有aus稻和香稻(aromatic) (Gar-

ris et al, 2005; Caicedo et al, 2007; Vaughan et al, 

2008b; McNally et al, 2009)。粳稻主要分布于东亚的

亚热带地区、东南亚的高原和南亚高地, 而籼稻则

主要集中在亚洲的热带地区。水稻驯化起源问题实

际上还牵涉到不同栽培亚种, 特别是籼稻和粳稻的

起源分化(indica-japonica differentiation)问题(王象

坤, 1996; Kovach et al, 2007), 因而愈发扑朔迷离。 

理论上, 通过分析野生稻的地理和生态分布格

局、历史气候变化对野生稻分布格局的影响以及野

生种群与栽培稻的遗传关系, 就可以推测栽培稻起

源地。水稻最初的驯化事件必然发生在先民能够直

接利用野生种群的地区, 具有野生稻分布是确定水

稻起源地的先决条件(Fuller et al, 2010)。然而 , 野生

稻的现代分布格局是历史气候变化和人类土地利

用活动共同影响的结果, 与历史分布存在差异。野

生稻的自然分布一般集中在热带和亚热带, 对温

度、湿度均有较高要求。普通野生稻的现代最北缘

分布为我国江西省东乡县(28°14′ N), 但基于古气

候、地形学和花粉数据重建古植被的研究结果显示, 

野生稻可能曾在长江流域和华东地区具有广泛分

布, 最北到达山东(Huang & Schaal, 2012; Zhao et al, 

2013)。谱系地理学研究结果提示, 历史上, 在更新

世冰期干旱气候期间, 普通野生稻种群退缩到湿热

的避难所 , 如印度东部、云南和东南亚等区域

(Londo et al, 2006)。普通野生稻种群最近的地理扩

张发生在大约16,500–15,000 BP的冰后期, 当时的

气候变得湿暖, 而且CO2浓度迅速从18 Pa (atmos-

pheric partial pressure)上升到27 Pa, 这对植物特别

是C3植物水稻的光合效率和生物量生产有重要影

响(Fuller et al, 2010)。新仙女木时代(Younger Dryas, 

13,000–11,500 BP)气候急剧变冷, 迫使普通野生稻

向南退缩(Kovach et al, 2007)。随后, 随着栽培稻的

驯化与推广种植, 以及唐宋时期(1,200–1,000 BP)的

气候又一次变冷, 普通野生稻的原生生境进一步减

少和向南退缩, 最终形成现在的分布格局(Zhao et 

al, 2013)。此外, 考古资料还证实, 距今10,000年前

(栽培稻开始驯化时间), 普通野生稻是长江流域的

1  水稻关键驯化性状及相关基因 
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习见物种(Fuller, 2007; Zong et al, 2007; Zuo et al, 

2017)。因此, 虽然当前长江流域仅在江西东乡县、

湖南茶陵县和江永县等地有少量普通野生稻种群, 

但栽培稻依然可能起源于此区域(Choi et al, 2017)。 

在人类栽培过程中, 植物逐渐发生关键的形态

(和遗传)改变, 以适应栽培环境, 在性状上表现出

驯化适应性综合征(adaptive syndrome of domestica-

tion), 包括更加紧凑的株型、花序增大且小花数目

增多、果实或种子变大、落粒性减弱, 以及种子休

眠性降低等(Hammer, 1984)。从普通野生稻到栽培

稻的转变过程中, 野生稻逐渐失去了多年生、落粒

性、长芒、匍匐生长等特征, 成为依赖人工种植的

栽培稻。落粒性、休眠性和株型等性状是水稻驯化

的关键性状, 种皮颜色、籽粒形态等性状也与水稻

驯化密切相关(Fuller et al, 2010; Sakuma et al, 2011; 

区树俊等, 2012)。 

不落粒作为农作物驯化的关键性状, 是区分栽

培种及其野生祖先的最主要依据之一(Jones & Liu, 

2009)。普通野生稻的籽粒成熟时, 护颖和小穗轴的

接合处(小穗基盘)一般会形成离层, 这使得种子易

于脱落与传播, 但不利于种子的收获; 栽培稻小穗

基盘的离层发育不完全, 成熟种子需借助外力才能

脱粒, 从而有利于稻谷的收获(Li et al, 2006)。因此, 

普通野生稻小穗基盘光滑, 而栽培稻粗糙(Fuller, 

2007)。小穗轴是植物考古中通过浮选法相对容易获

得的水稻实物遗存之一, 因而小穗基盘的形态业已

成为判断古稻类型的重要依据之一(如Fuller et al, 

2009)。落粒性是数量遗传性状(QTL), 遗传学研究

先后确定了多个与此性状有关的QTL位点 , 如 

sh-h、sh4、qsh1等(Konishi et al, 2006; Li et al, 2006)。

其中sh4和qsh1是控制水稻落粒的主要基因(Zhang 

et al, 2009)。sh4为一个隐性突变, 是广泛存在于所

有栽培稻(粳稻、籼稻、香稻和aus稻)的4号染色体

上的一个基因的SNP, 会导致离层发育不完全(Li et 

al, 2006)。sh4是与栽培稻驯化起源关联的主要突变

(Sang & Ge, 2007; Fuller et al, 2009)。分子系统学研

究显示, 粳稻和籼稻的sh4基因位于同一进化支上, 

暗示该基因是通过一次驯化保留到基因组上, 这被

认为是水稻单次起源或者籼粳分化出现在水稻驯

化之后的最有力证据(Lin et al, 2007; Molina et al, 

2011)。qsh1主要存在于温带粳稻中(Konishi et al, 

2006), 是在促使东亚水稻向温带粳稻分化的遗传

瓶颈过程中或者之后被固定下来的(Zhang et al, 

2009)。 

粒形是另一个重要驯化性状。古人在栽培植物

过程中, 逐渐意识到粒形是产量性状, 开始对大粒

形种子进行有意识的选择。水稻粒形(谷粒大小)是

重要的产量和品质农艺性状, 是水稻驯化过程中最

突出的生物学特征变化之一(Fuller et al, 2008)。一

般情况下, 普通野生稻的种子粒形为细长形且附有

长芒, 籼稻长圆形或细长形, 而粳稻则为阔卵形或

短圆形(图1)。粒形(包括颖壳)可以较好地区别野生

种与栽培种, 由于稻谷相对容易保存, 出土稻谷遗

存较多, 粒形分析成为研究栽培稻驯化的重要手段

(Fuller, 2007)。水稻粒形也是数量遗传性状, 包含粒

长、粒宽和粒厚等指标, 其中粒宽更引人注意, 其

驯化时间早于粒长(公婷婷, 2017)。水稻全基因组测

序的完成促进了粒宽性状的控制基因的发掘, 已有

多个粒宽主效基因被克隆, 例如qSW5, 该基因在粳

稻群体中受到强烈选择(Shomura et al, 2008)。 

水稻株型主要由分蘖数、分蘖角度、株高和穗

型所决定(Wang & Li, 2005)。普通野生稻通常分蘖

多, 分蘖角度大而匍匐生长, 散穗型; 栽培稻则分

蘖少, 分蘖角度小而直立生长, 紧穗型。目前已经

发现多个与株型性状相关的基因(区树俊等, 2012), 

其中最引人注意的是prog1基因(Jin et al, 2008; Tan 

et al, 2008)。该基因位于水稻第7号染色体上, 编码

具有转录活性的锌指蛋白类转录因子, 在叶腋分生

组织(分蘖芽的形成部位)、芽茎尖分生组织和幼叶

中高表达, 控制分蘖角度和分蘖数, 受到了人工选

择, 使水稻的株型由野生型转变成驯化型(Jin et al, 

2008)。另外 , “绿色革命”基因(矮杆基因) sd1在水稻

驯化过程中也受到人为驯化选择(Asano et al, 2011), 

相对于普通野生稻, 栽培稻中sd1基因序列的遗传

多样性减少了98% (Paterson & Li, 2011)。 

普通野生稻种子具有较强休眠性, 这有利于其

度过不利的生长季节, 栽培稻则没有明显的休眠性, 

这适应于生产上同步发芽的需要(Cohn et al, 1983; 

Sweeney & McCouch, 2007)。普通野生稻的种皮通

常是红色, 而栽培稻多为白色; 野生稻颖壳黑色或

褐黑色, 栽培稻多为浅黄色(图1), 这些都与种子休

眠性的差异有关(Seshu & Dadlani, 1991)。通过分子

遗传学研究, 人们已发现了多个与水稻种子休眠相

关的QTL位点(区树俊等, 2012), 其中qSD7-1位点通© 生物多样性 Biodiversi
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过母体组织(包括颖壳、果皮和种皮)来控制水稻种

子休眠(Gu et al, 2011)。rc基因导致水稻白种皮

(Sweeney et al, 2007), 该基因与sh4类似, 起源于粳

稻而后扩散到籼稻(Vaughan et al, 2008b; Cross & 

Zhao, 2014)。 

 

分子检测技术的进步极大推动了栽培稻驯化

起源研究。中性标记检测结果显示, 粳稻和籼稻的

遗传分化显著(Garris et al, 2005), 加之它们在形态

上也有明显差异(图1), 这导致通常认为粳稻和籼稻

有不同的起源(多源论)。较早的等位酶分析结果将

普通野生稻分为中国和东南亚两个遗传谱系, 因而

推测粳稻和籼稻分别起源于不同地区 (Second, 

1982)。类似地, Sun等(1997)的RFLP检测结果显示, 

中国普通野生稻种群偏粳稻, 而东南亚的普通野生

稻种群偏籼稻, 普通野生稻已发生了籼粳分化, 粳

稻和籼稻应是独立起源。随后的分子系统学研究将

粳稻和籼稻的遗传分歧时间估计在0.4–0.2百万年

前(Vitte et al, 2004; Zhu & Ge, 2005; Tang et al, 

2006), 这明显早于考古学研究所估计的水稻驯化

起源时间(大约10,000 BP), 暗示粳、籼稻分别起源

于不同祖先群。进而, Londo等(2006)基于两个核基

因和一个叶绿体基因的序列分析, 认为粳稻大约在

10,000年前起源于中国南方(泛指长江流域及以南

地区), 而籼稻稍晚起源于东印度地区。粳、籼稻分

别起源的观点得到了Caicedo等(2007)的111个基因

片段分析以及He等(2011)基因组分析的结果的支

持。然而, Gao和Innan (2008)的SSR分析结果不支持

粳、籼稻分别起源的观点。Molina等(2011)同样支

持单起源的观点, 认为栽培稻大约在13,500–8,200 

BP起源于中国长江流域。Huang等(2012a)的谱系地

理学研究也支持栽培稻起源于中国的单起源假说, 

但认为首先起源的是籼稻而非粳稻。通过对大样本

(446份普通野生稻和1,083份栽培稻)的基因组分析, 

Huang等(2012b)也支持单起源的观点, 并认为粳稻

最先起源于中国的珠江流域, 这一观点得到Wei等

(2012)的研究结果的支持。但后者一方面支持中国

珠江流域是栽培稻的驯化中心, 另一方面又认为

粳、籼稻为独立起源(Wei et al, 2012)。Civáň等(2015)

重新分析Huang等(2012b)的基因组数据后认为, 水

稻驯化为多起源, 粳稻、籼稻与aus稻分别起源于不

同地区。最近, Choi等(2017)以及Choi和Purugganan 

(2018)的基因组研究结果也支持多起源的观点, 认

为粳稻、籼稻、aus稻分别来自不同祖先群O. rufi-
pogon 或 O. nivara, 而 且 粳 稻 最 先 于 18.3 ka 

(24.1–13.1 ka)前从分布于中国长江流域的O. rufi-
pogon中驯化出来。 

理论上, 对驯化相关基因的进化分析可以解决

栽培物种的驯化起源问题, 然而相关研究结果却存

在分歧。关键驯化基因, 如落粒性基因sh4, 红种皮

基因rc, 株型基因prog1的系统重建都指向栽培稻为

中国单起源(Sweeney et al, 2007; Zhang et al, 2009; 

Choi et al, 2017; Choi & Purugganan, 2018)。但是, 

Civáň和Brown (2017)对这些基因(还包括无芒基因

LABA1)及其在基因组上邻近序列进行分析后, 认

为这些驯化基因在野生稻中出现的时间远早于栽

培稻的驯化, 暗示不同栽培稻亚种有不同起源。

Singh等(2017)持类似观点。Choi等(2017)以及Choi

和Purugganan (2018)也发现驯化基因起源早于栽培

稻的驯化, 并因此提出了“多起源/单驯化”假设(the 

multiple origin/single domestication model)。 

纵观有关栽培稻驯化的遗传学和分子进化生

物学研究, 我们初步可以总结如下几点: (1)普通野

生稻O. rufipogon是栽培稻的直接祖先, 一年生野生

稻O. nivara也是栽培稻的祖先种; (2)栽培稻亚种粳

稻和籼稻遗传分化明显, 分别于不同的时间起源于

不同的地区(多起源); (3)栽培稻最早起源于中国长

江流域及以南地区(包括珠江流域), 粳稻驯化早于

籼稻; (4)关键驯化基因的起源时间早于栽培稻的驯

化; (5)杂交及基因流在栽培稻(尤其是籼稻)的驯化

起源以及驯化基因的扩散中发挥了重要作用。值得

注意的是, 栽培稻自被驯化以来, 就一直与野生稻

频繁发生基因交流, 存在共进化关系(Song et al, 

2006; Zhao et al, 2010; Ge & Sang, 2011; Choi et al, 

2017)。比如, 最近的大规模基因组分析结果表明, 

普通野生稻种群广泛受到栽培稻的基因流的影响, 

现存普通野生稻实际上是野–栽杂种群 (hybr id 

swarm) (Wang et al, 2017)。这意味着, 用现存普通野

生稻为参照进行遗传关系分析时, 很难排除栽培稻

基因流的干扰。稻作强度越大地区的野生稻种群受

到栽培稻基因渐渗(introgression)的影响越大, 遗传

上与栽培稻的关系也更近, 导致可能出现起源地的

误判。充分利用考古发现的水稻实物遗存, 结合古 

2  水稻起源的分子生物学证据 
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图1  普通野生稻、籼稻、粳稻的谷粒及种子形态。a: 籼稻

9311; b: 粳稻日本晴(Nipponbare); c: 普通野生稻(来自江

西东乡) 
Fig. 1  Grain and seed of Oryza rufipogon, O. sativa ssp. in-
dica and japonica. a, indica variety 9311; b, japonica variety 
Nipponbare; c, O. rufipogon from Dongxiang population of 
Jiangxi Province. 
 

DNA分析(如Castillo et al, 2016), 能够降低栽培稻

基因流的干扰, 从而获得更加可信的结果。 

 

据Silva等(2015)统计, 世界各地已发现的涉及

亚洲栽培稻的水稻遗址共有470多处, 其中约1/3分

布在中国。Gong等(2007)认为中国共有280处水稻文

物遗址。公婷婷(2017)对我国水稻考古遗址重新进

行了较全面的梳理, 认为有明确的实物遗存的水稻

遗址为219处。通过对上述资料进行比对和重新统

计相关资料, 我们共获得了328处中国的水稻考古

遗址信息, 按照年代进行等级划分, 制作了中国古

稻分布图(图2)。这些水稻遗址空间分布格局、出土

的植物遗存和其他文物类型的变迁, 大致反映了水

稻驯化起源与扩散的历史脉络, 以及稻作农业的形

成与稻作文明的发展与传播历程。 

在中国, 早于8,000年的水稻遗址共有16处, 除

了广东的牛栏洞遗址(113.45° E, 24.33° N)和河南的

贾湖遗址(113.70° E, 33.62° N)外, 其余14处遗址全

部位于长江流域(图2), 其中包括了世界上最古老的

三个水稻遗址 ,  即江西省万年县的仙人洞遗址

(117.179° E, 28.721° N)和吊桶环遗址(117.178° E, 

28.721° N)、湖南省道县的玉蟾岩遗址(115.00° E, 

25.50° N)。这三处遗址都处于长江中游, 均是洞穴

遗址, 年代为旧石器时代晚期向新石器时代早期的 

 

 
 

图2  中国水稻遗址时空分布图 
Fig. 2  The temporal and spatial distribution of ancient rice relics in China 

3  水稻起源于长江流域的考古证据 
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过渡时期(约13,000–11,000 BP) (赵志军, 2009; Wu 

et al, 2012)。仙人洞与吊桶环相邻, 遗址内旧石器时

代晚期的地层中发现了野生稻的植硅石(phytolith), 

而在新石器时代初期的地层中则发现了栽培稻的

植硅石, 年代距今1万年以前(Zhao, 1998)。植硅石

是指细胞组织中的蛋白石体(SiO2⋅nH2O), 可以在土

壤中保留相当长的一段时间。不同植物的植硅石形

态上存在差异, 比如粳稻的扇形植硅石为“厚而尖”

的β型, 籼稻则是“薄而圆”的α型, 而普通野生稻植

硅石的特征介于粳稻、籼稻之间, 因而常常被用于

水稻考古研究(Zuo et al, 2017)。玉蟾岩遗址不仅出

土了一粒极为珍贵的、形态与普通野生稻相似但无

芒的稻壳, 而且还出土了掺有稻秆和谷壳的贴塑法

成型的夹炭陶(张文续和袁家荣, 1998)。在稻作农业

地区, 夹炭陶常常与古稻伴生出土, 而不从事稻作

农业生产的地方往往只有夹砂陶。玉蟾岩的贴塑法

成型工艺, 被认为是后代贴塑法工艺的开山鼻祖, 

也是稻作农业发祥的重要佐证材料之一(赵志军, 

2009)。 

接 下 来 较 古 老 的 水 稻 遗 址 是 上 山 遗 址

(11,000–9,000 BP) (119.89° E, 29.52° N)和荷花山遗

址(10,000–9,000 BP) (119.30° E, 29.06° N)。上山遗

址出土了结构比较完整的木构建筑基址、灰坑、石

器、陶器、骨器等文物, 特别引人注目的是出土了

几十粒炭化稻米和少量稻穗基盘, 以及含有稻谷颖

壳的碎陶片和烧制土残块。这些水稻遗存从稻谷的

大小、小穗基盘的形态和植硅石类型上来看, 属于

早期的栽培稻(Jiang & Liu, 2006; 郑云飞和蒋乐平, 

2007; 赵志军和蒋乐平, 2016)。对上山考古点出土

的植物遗存的植硅石和淀粉微化石的进一步分析

显示, 除了水稻之外, 稗草在当地大量出现, 其次

还有橡实和菱角, 这说明当时的先人最初管理湿地

环境是为了收获包括水稻和稗子在内的禾草植物

的籽粒, 同时也暗示水稻是比较容易栽培的禾草而

逐渐被驯化利用(Yang et al, 2015)。Zuo等(2017)对

上山遗址和荷花山遗址的古稻的植硅石进行了比

较分析, 发现从9,400–8,600 BP, 古稻的驯化程度在

逐步加强, 但驯化速度缓慢, 进一步确认水稻开始

驯化的年代大致在距今约1万年前后的全新世早期, 

也表明我国长江流域水稻驯化与世界上其他主要

农作物(西亚的小麦、中美洲的玉米)驯化基本上是

同步的, 都发生在更新世末向全新世初过渡的时期, 

这与当时逐渐变暖、变湿的全球气候格局转变有密

切的关系。 

从距今9,000年开始, 稻作遗址逐渐増多(图2), 

遗址中稻作遗存所处年代也更为确切, 比如长江中

游地区的属于彭头山文化(9,000–8,300 BP)的八十

垱(111.85° E, 29.76° N)、彭头山(111.65° E, 29.66° N)

和宋家岗遗址(111.78° E, 29.72° N), 长江下游地区

的小黄山遗址(120.73° E, 29.55° N)等。八十垱遗址

出土了距今8,500–7,500年的数万粒完整形态的炭

化稻谷、稻米, 还有环绕聚落的围墙、挡水坝, 以

及大量的墓葬和以杆栏式建筑为主的居住房址, 还

有大量的陶器、石器、骨器、木器、百余种植物杆

茎与果核等。这些古稻从形态上具有原始性和过渡

性的特征, 属于未经人工选择的原始栽培稻类型

(赵笃乐等, 2000)。最近的植物考古分析显示, 在人

类定居之前(大约8,600年前), 八十垱所在地区为泛

滥平原, 随后因全新世季风降水增多, 水位上升, 

逐渐变成湿地, 辅以火烧和简单清理, 这些都有利

于水稻栽培, 使得水稻驯化在该地区持续兴盛了数

百年(Liu et al, 2017)。宋家岗遗址出土了距今约

9,000年的100多粒炭化稻米, 这些稻米集中分布在

一处面积约4–5 m2的生活区, 紧邻一处灶坑, 同时

伴出大量夹有谷粒与稻壳的陶片, 少量石制品等生

活用器, 人类食用水稻的痕迹明显(赵志军, 2009)。

彭头山遗址出土的陶器制造古朴简单, 全部为原始

的贴塑法制成, 大部分陶器的胎泥中夹有炭屑, 部

分含有稻壳与谷粒或稃壳印痕。张文绪等(2003)用

扫描电镜对这些陶片中的水稻稃壳印痕进行分析

后认为, 这些古稻形态上已向粳稻演化。同样, 植

硅石和颖壳双峰乳突的形态分析结果表明, 小黄山

古稻属于原始栽培稻, 而且有向粳稻演化的趋势

(郑云飞等, 2013)。以上这些考古证据表明, 一方面

我国长江流域在更新世晚期至全新世早期有野生

稻分布, 另一方面栽培稻在10,000 BP左右开始出

现, 尽管当时的生计形态仍处在采集狩猎阶段(赵

志军, 2009; 公婷婷, 2017)。 

随着时间推移 , 中国的古稻遗址迅速增多 , 

8,000–6,000 BP的水稻遗址有62处, 其中35处位于

长江流域, 例如, 8,000–7,000 BP的位于长江下游的

跨湖桥遗址(120.26° E, 30.18° N)等。跨湖桥遗址位

于浙江省萧山, 出土的植物遗存包括水稻、菱角、

芡实等。该遗址出土的稻谷经过鉴定, 60%为野生稻, © 生物多样性 Biodiversi
ty S
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40%属于栽培稻(郑云飞等, 2004; 郑云飞和蒋乐平, 

2007)。跨湖桥遗址还出现了专门用于煮米饭的蒸锅

“罾”, 显示米饭在食物中的地位开始提升。到了

7,000–6,000 BP, 遗址古稻以栽培型为主, 既有粳型

或向粳稻方向发展, 又有偏粳、偏籼混合或者偏粳、

偏籼和中间型混合。河姆渡遗址(121.30° E, 29.98° 
N)距今7,000–5,800年间, 位于浙江余姚市, 出土了

丰富的植物遗存, 包括稻谷、栎果、菱角、芡实等

可食用植物遗存, 特别是大量的稻谷遗存, 显示河

姆渡文化已经发展到了较发达的稻作农业生产阶

段(刘军, 2006; 赵志军, 2009)。田螺山遗址(121.40° 
E, 30.04° N)也位于浙江省余姚市, 距今年代约为

7,000–5,500年间, 出土的食用植物包括稻谷、菱角、

芡实、橡实, 还出土了木质和骨质的锄和锹等农业

用具。Fuller等(2009)分析了田螺山6,900–6,600年前

的土层中的植物遗存类型及水稻小穗基盘形态, 发

现在此300年间, 植物遗存中水稻遗存的比例从8%

上升到24%, 不落粒的栽培稻小穗基盘的比例从

27%上升到39%, 稻田杂草如一年生的禾草、莎草和

其他草本植物呈现聚集趋势, 这些都说明水稻的消

费比例上升, 稻谷驯化正在不断加强, 出现了水稻

种植。此外, 田螺山还发现了距今约7,000–4,500年

的稻田。以上这些考古发现充分说明, 即使当时种

植水稻的水平可能很低, 食物还大量依赖于采集和

狩猎, 但稻作农业开始形成(赵志军, 2009)。 

到了6,000–4,000 BP, 水稻遗址进一步增多, 共

有178处, 其中近80处在长江流域。这些遗址出土了

大量的水稻实物遗存, 以及生产、生活用具等文物, 

充分反映了当时水稻广泛栽培与稻作农业快速发

展的情景。这一时期, 长江流域的各遗址古稻基本

上都表现为偏粳型, 比如城头山古稻。城头山遗址

(6,000–5,000 BP) (111.60° E, 29.82° N)位于湖南省

常德市澧县, 以出土时代最早、保存最完整的古城

和灌溉设施完备的稻田而闻名。该遗址出土了稻、

瓜等170多种人工种植和野生植物的籽粒, 以及猪、

羊、狗、鹿等20多种家养和野生动物骨骸。稻谷粒

形分析显示, 城头山古稻种群中含有类似野生稻粒

形的个体仅占5.59%, 94%以上为栽培稻粒形(张文

绪和顾海滨, 2005)。这些证据表明, 在当时水稻驯

化业已完成, 稻作农业体系已经建立, 稻作文明已

经形成(赵志军, 2009; Fuller et al, 2010; Gross & 

Zhao, 2015)。 

到了新石器时代后期(5,000–4,000 BP), 长江流

域的水稻考古遗址数量剧增, 反映出稻作农业生产

体系的发展与传播与当时人口大幅度增长的密切

关系。例如, 在长江下游的杭州湾地区和太湖流域, 

距今5,200–4,300年间的良渚文化时期的遗址的分

布异常密集(图2)。同样, 在长江中游地区也发现了

大量距今 5,300–4,600年间的屈家岭 (113.12° E, 

31.02° N)文化时期和距今4,600–4,000年间的石家

河(113.09° E, 30.76° N)文化时期的稻作遗址群。这

些遗址出土的文物和动植物遗存充分说明, 稻作农

业已经取代采集狩猎成为当地经济的主体。同一时

期, 在邻近长江流域的淮河流域、黄河流域甚至更

北地区也涌现出大量的水稻遗址(图2), 反映了水稻

自驯化起源之地——长江流域向外辐射与传播, 标

志着稻作文明的快速发展。 

4,000 BP以后, 古稻遗址以长江中下游为中心, 

向北、向西、向南辐射, 展示了稻作文明繁荣与传

播的图景。这些遗址古稻(包括来自长江流域的)基

本上属于粳型, 而且与现代粳稻类型基本一致(公

婷婷, 2017)。 

 

遗传学研究关于水稻(粳稻)的最早起源的具体

地点是长江流域还是珠江流域尚存在争议, 但可以

概括为: 水稻最先起源于长江流域及以南地区(珠

江流域)。同时 , 大量的考古学证据表明水稻于

10,000–8,000 BP在长江流域开始驯化(Cross & Zhao, 

2014)。长江流域考古遗址中的古稻类型随年代下降

逐渐转变为栽培稻类型(粳稻类型)。伴随着此过程, 

长江流域出现了一脉相承但有其特色的史前文明, 

尤其是长江中游的农耕发展, 自彭头山以降, 经过

皂市下层(111.40° E, 29.65° N)、汤家岗(112.17° E, 

29.41° N)、大溪(109.63° E, 30.98° N)、屈家岭、石

家河等连续发展出来的文化, 表现出了完整的进步

过程, 到新石器中期的汤家岗文化, 已表现出相当

成熟的农业文明形态(郭静云和郭立新, 2014)。这个

发展过程体现在诸多方面。首先, 出土文物中盛物

用具和耕作工具逐渐增多, 而且越来越高级。从玉

蟾岩遗址的最原始的夹炭陶, 到河姆渡文化时期

(罗家角遗址)的白陶, 再到大溪文化(7,500–5,000 

BP)与屈家岭文化(5,000–4,000 BP)时期的黑陶; 从

原始粗糙的旧石器, 到精小石器, 发展到石质、骨
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质与木质器具(如河姆渡文化时期), 再到耒耜出现, 

最后出现铜器、铁器; 从最早的刀耕水耨农业到耜

耕农业、再到犁耕农业(刘军, 2006; Fuller, 2011)。

其次, 生活方式变迁。居住点从洞穴, 到台地, 再到

聚落, 发展至城邦; 活动方式从迁徙, 到季节性迁

徙, 到定居(郭静云和郭立新, 2014)。第三, 生业经

济从狩猎–采集, 到照顾植物与狩猎采集并重, 再

到栽培植物为主, 进而养殖动植物的农业(赵志军, 

2009)。第四, 从直接利用湿地到雨浇地, 发展到具

有排灌设施的稻田系统, 如城头山遗址(张文绪和

顾海滨, 2005)。制陶技艺、犁耕农业、排灌系统、

城邦、古老的宗教与艺术(如高庙文化, 7,800–6,800 

BP)等都是长江文明的重要符号, 它们的发展或出

现无疑都是稻作农业发展的必然产物。因此, 可以

说是稻作的起源与发展催生了长江文明, 长江文明

以稻作文明为核心。 

 

尽管关于水稻起源问题, 考古学和遗传学研究

得出的结论总体趋于一致, 但仍有争议。第一, 考

古学证据明确显示长江流域是水稻的最早起源地

(Silva et al, 2015), 而且考古学研究结果还显示, 农

业大约在2,700 BP才开始进入珠江流域(Hu et al, 

2013), 但部分遗传学研究结果则倾向于水稻起源

于珠江流域(如Huang et al, 2012b; Wei et al, 2012)。

第二, 考古学估计的水稻起源时间(~10,000 BP)明

显近于遗传学研究基于分子钟估算的时间 (一

般>13,000 BP) (Jones & Liu, 2009)。未来采用更加灵

敏的分析技术, 比如建立水稻遗存物的古DNA高效

提取与分析技术体系, 或者是单粒古孢粉测序技术, 

有望消除栽培稻基因流对分析结果的干扰, 从而追

溯水稻驯化过程中的遗传变化。 

当前, 长江流域的野生稻分布点很少, 但大量

的古稻遗址位于长江流域及以北地区。这种格局暗

示, 历史气候变化和长期的生境利用引起野生稻分

布区向南收缩。当前, 长江流域是人类活动强度最

大的地区之一。这种高强度的人类活动如何影响以

野生稻为代表的重要资源植物的进化过程, 依然知

之甚少。进行古气候、古植被、土壤地层学和考古

学等资料的整合分析, 将有助于探讨此问题, 其结

果对于植物遗传资源的保护也有启示意义。 
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栽培茶树的驯化起源与传播 

张文驹1* 戎  俊2 韦朝领3 高连明4 陈家宽1,2 
1 (复旦大学生物多样性和生态工程教育部重点实验室, 上海 200438) 

2 (南昌大学生命科学研究院流域生态学研究所, 南昌大学生命科学学院, 南昌 330031) 

3 (安徽农业大学省部共建茶树生物学与资源利用国家重点实验室, 合肥 230036) 

4 (中国科学院昆明植物研究所东亚植物多样性与生物地理学重点实验室, 昆明 650201) 

摘要: 茶作为世界上最重要的饮品之一, 其栽培类型的驯化起源一直是人们关注的热点。本文总结了近年相关研

究的进展, 讨论了存在的问题, 并对未来的研究方向提出建议。长江流域及以南地区分布有众多栽培茶树的野生

近缘种, 特别集中于云南、贵州、广西等地; 一方面南方各族语言中“茶”发音的相似, 暗示了茶知识起源的单一性, 

最可能起源于古代的巴蜀或云南, 另一方面遗传分析揭示栽培的茶存在多个起源中心, 即使Camellia sinensis (L.) 

O. Kuntze的几个栽培变种也可能起源于不同的地区; 文献记载, 茶的栽培中心曾经从西向东再向南迁移, 遗传多

样性的变化也揭示了这一可能性, 但考古发现却提示最早的栽培茶可能出现在长江流域的最东部。我们推测在茶

知识及栽培品种的传播过程中, 各地野生近缘植物的基因渗入栽培类型中, 或各地居民直接用当地野生茶培育出

新的栽培茶类型, 从而导致遗传上的复杂性和语言上的一致性并存。茶树的祖先类型、起源地点、起源时间以及

栽培品种的演变历程都还需要更为明确的证据, 未来应该以整个茶组植物为对象, 将茶文化、群体遗传学、谱系

地理、人类学、气候变化、考古等多学科研究进行整合分析。 

关键词: 栽培茶; 茶组植物; 驯化起源; 茶文化; 遗传多样性 

Domestication origin and spread of cultivated tea plants 
Wenju Zhang1*, Jun Rong2, Chaoling Wei3, Lianming Gao4, Jiakuan Chen1,2 
1 Ministry of Education Key Laboratory for Biodiversity Science and Ecological Engineering, Fudan University, Shang-
hai 200438 
2 Center for Watershed Ecology, Institute of Life Science, Nanchang University and School of Life Sciences, Nanchang 
University, Nanchang 330031 
3 State Key Laboratory of Tea Plant Biology and Utilization, Anhui Agricultural University, Hefei 230036 
4 Key Laboratory for Plant Diversity and Biogeography of East Asia, Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of 
Sciences, Kunming 650201 

Abstract: Tea is the most popular non-alcoholic beverage in the world. The domestication origin of culti-
vated tea plants has always been a focus of ecological research. This article summarizes the recent research 
progress, discusses remaining questions and makes suggestions for future research directions. Many wild 
relatives of cultivated tea plants are distributed in the Yangtze River Basin and its southern reaches, particu-
larly in Yunnan, Guizhou, and Guangxi provinces. The pronunciation of “cha” is similar in the languages of 
southern ethnic groups, implying a single domestication origin of cultivated tea plants, most likely from an-
cient Bashu or Yunnan. However, studies on genetic structure reveal that multiple centers occur in the domes-
tication origin of cultivated tea plants. For example, cultivated Camellia sinensis (L.) O. Kuntze, including 
some varieties, may have multiple domestication events. According to research from historical text, the cul-
tivation center of tea plants migrated from west to east and then to south, which is supported by changes in 
genetic diversity. However, the first cultivated tea plant might have arisen in the most eastern region of the 
Yangtze River Basin based on a recent archaeological finding. We speculate that during the spread of tea 
knowledge, cultivated varieties introgression occurred from wild relatives to cultivars, or new cultivated tea 
plants were directly domesticated from local wild tea plants, leading to the genetic complexity and the 

•综述•  
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language consistency of cultivated tea plants. More evidence is needed to confirm the ancestral types, origin 
sites and time, and domestication processes of cultivated tea plants, and the integration anaylysis of multiple 
disciplines such as tea culture, population genetics, phylogeography, anthropology, climate change, and ar-
chaeology should be more encouraged. 
Key words: cultivated tea plant; Sect. Thea; domestication origin; tea culture; genetic diversity 

人类对重要栽培植物的驯化历史总是充满好

奇。长期以来, 研究者利用各种技术和方法千方百

计地追溯它们的进化历史 , 获得了丰硕的成果

(Doebley et al, 2006; Hancock, 2012)。这些研究不仅

加深了我们对这些物种进化历史的理解, 从而能更

好地保护和利用这些重要物种的遗传资源, 而且也

使我们更加全面地理解人类文明的发展历史。同时, 

研究栽培植物驯化起源与进化建立起来的理论和

方法也极大地推动了进化生物学的发展(Marcussen 

et al, 2014)。 

茶是最为古老和全球最受欢迎的无酒精类饮

料, 它不仅对中国人的文化、健康、医药、贸易等

产生了深远的影响, 而且在亚洲乃至整个世界众多

人的日常生活中也发挥着重要作用, 茶树已成为许

多地区有重要价值的栽培植物。100多年来, 栽培茶

树的起源和进化同样吸引了众多研究者的关注

(Baildon, 1877; Wright, 1959; 吴觉农等, 1979; 朱自

振, 1982; 陈进和裴盛基, 2003; Huang et al, 2014; 

Meegahakumbura et al, 2016; Yang et al, 2016), 尽管

已获得一些重要进展 , 但远不能与人类对小麦

(Triticum aestivum)、玉米 (Zea mays)等作物的栽培历

史的认识相比, 依然存在许多争议和谜团。本文回

顾和总结了有关栽培茶树驯化起源与进化的成果, 

特别是近年有关茶遗传多样性研究的相关成果, 讨

论了尚存在的问题, 并对未来的研究方向提出了

建议。 

 

任何栽培植物都有其野生祖先, 寻找栽培植物

的野生类型或野生近缘种是追寻其进化足迹最好

和最常用的方法。茶树是我国最早栽培的木本作物

之一, 有悠久的栽培历史和广阔的栽培区域, 因此, 

长久以来几乎无人会怀疑栽培茶树起源于中国。但

自19世纪30年代英国人在印度东北部阿萨姆地区

发现疑似野生茶树后, 就有人提出印度阿萨姆是茶

树原产地的假说。可见野生资源调查在确认栽培植

物驯化起源中的重要性。 

中国古代文献对野生茶树已有很多记载(陈宗

懋, 1992), 但系统、全面的调查还是在中华人民共

和国成立后才进行, 各地的茶科所、林业局、农业

及林业院校等部门都参与了野生茶树资源的调查。

经过数十年的努力, 获得了中国野生茶树资源极为

详细的信息, 相关成果见《中国古茶树》(中国茶人

联谊会和中国茶叶学会, 1994)一书及一系列文献

(陈兴琰等, 1979; 虞富莲, 1989; 郭远安, 1990; 王

平盛和虞富莲, 2002; 田永辉等, 2008; 何青元等, 

2009; 李苑菱等, 2017)。这些研究发现, 在我国不仅

西南地区(包括云南、四川、重庆、贵州)分布有较

多的野生茶树, 而且在广西、广东、福建、湖南、

湖北、江西等地也有野生茶树的分布。尽管大多数

工作并未论证这些野生茶树的分类学地位及其与

栽培茶的关系, 多以野生型、过渡型和栽培型进行

划分, 但大规模野外考察获得的标本与信息推动了

栽培茶近缘种或者说茶组植物的分类学研究, 其中

张宏达和闵天禄两位先生为此做出了最为杰出的

贡献(张宏达, 1981; 张宏达和任善湘, 1998; 闵天禄, 

1992, 2000)。 

1958年英国学者J. H. Sealy在他的山茶属专著

A Revision of the Genus Camellia一书中, 只记录了5

种2变种茶组植物, 包括茶[Camellia sinensis (L.) O. 

Kuntze]、大理茶[C. taliensis (W. W. Smith) Melch.]、

依洛瓦底茶(C. irrawadiensis Burua)、细柄茶(C. 
gracilipes Merrill ex Sealy)和毛肋茶(C. pubicosta 

Merrill), 其中, 茶又分中国茶变种[C. sinensis var. 

sinensis (C. B. Clarke) Ridley]和阿萨姆变种[C. 
sinensis var. assamica (Masters) Kitamura]。《山茶属

植物的系统研究》一书出版时, 茶组植物已增至17

种(张宏达, 1981), 到1998年《中国植物志》49卷(3)

出版时, 茶组植物增至32种。其中, 张宏达及合作

者发表新种26个, 其模式产地全部位于中国, 特别

是中国西南地区(表1)。尽管有些新种可能是已知种

类的同物异名, 并在实际工作中也很难区分, 但张 

1  野生茶资源的调查及新物种的发现 
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表1  茶组植物的分类及栽培状况 
Table 1 Taxonomy and cultivation of Sect. Thea 

种及变种 
Species & variety 

异名 
Synonym 

模式产地 
Type locality 

生境* 
Habitat* 

1. 大厂茶 Camellia tachangensis Zhang 云南师宗 Shizong, Yunnan, China W 

 
1a 大厂茶 var. tachangensis F. C. Zhang 云南师宗 Shizong, Yunnan, China W 

  
C. qunquelocularis Chang   广西隆林 Longlin, Guangxi, China – 

  
C. tetracocca Chang           贵州普安 Pu’an, Guizhou, China – 

 
1b 梳齿茶 var. remotiserrata (Chang et B. H. Wang) Ming 云南威信 Weixin, Yunnan, China W 

  
C. remotiserrata Chang, F. L. Yu et P. S. Wang 云南威信 Weixin, Yunnan, China – 

  
C. jymnogynoides Chang, F. L. Yu et P. S. Wang 云南盐津 Yanjin, Yunnan, China – 

  
C. nanchuanica Chang et Xiong 重庆南川 Nanchuan, Chongqing, China – 

  
C. jingyunshanica Chang et J. H. Xiong 重庆北碚 Beibei, Chongqing, China – 

2. 大苞茶 Camellia grandibracteata Chang et Yu 云南云县 Yunxian, Yunnan, China C 

3. 广西茶 Camellia kwangsiensis Chang 广西田林 Tianlin, Guangxi, China W 

 
3a 广西茶 var. kwangsiensis Chang 广西田林 Tianlin, Guangxi, China W 

 
3b 广南茶 var. kwangnanica (Chang et Chen) Ming 云南广南 Guangnan, Yunnan, China W 

4. 大理茶 Camellia taliensis (W. W. Smith) Melch 云南大理 Dali, Yunnan, China W & C  

  
C. changningensis F. C. Zhang, W. R. Ding et Y. Huang 云南昌宁 Changning, Yunnan, China – 

  
C. irrawadiensis Burua 缅甸依洛瓦底 Irrawaddy, Burma – 

  
C. pentastyla Chang 云南凤庆 Fengqing, Yunnan, China – 

  
C. quinquebracteata Chang & C. X. Ye 云南梁河 Lianghe, Yunnan, China – 

  
Polyspora yunnanensis Hu 云南潞西 Luxi, Yunnan, China – 

  
Gordonia yunnanensis (Hu) H. L. Li 云南潞西 Luxi, Yunnan, China – 

5. 厚轴茶 Camellia crassicolumna Chang 云南西畴 Xichou, Yunnan, China W 

 
5a 厚轴茶 var. crassicolumna (C. B. Clarke) Ridley 云南西畴 Xichou, Yunnan, China W 

  
C. atrothea Chang & H. S. Wang 云南屏边 Pingbian, Yunnan, China – 

  C. crassicolumna var. shangbaensis F. C. Zhang 云南镇元 Zhenyuan, Yunnan, China – 

  C. crispula Chang 云南金平 Jinping, Yunnan, China – 

  
C. haaniensis Chang & F. L. Yu 云南金平 Jinping, Yunnan, China – 

  
C. makuanica Chang & Y. J. Tang 云南马关 Maguan, Yunnan, China – 

  
C. purpurea Chang & B. H. Chen 云南屏边 Pingbian, Yunnan, China – 

  
C. rotundata Chang & F. L. Yu 云南红河 Honghe, Yunnan, China – 

 
5b 多萼茶 var. multiplex (Chang & Y. J. Tang) Ming 云南文山 Wenshan, Yunnan, China W 

6. 老挝茶 Camellia sealyama Ming 老挝沙拉湾省 Salavan, Laos U 

7. 秃房茶 Camellia gymnogyna Chang  广西凌云 Lingyun, Guangxi, China W 

  
C. glaberrima Chang 云南屏边 Pingbian, Yunnan, China – 

8. 突肋茶 Camellia costata Hu et S.Y.Liang 广西昭平 Zhaoping, Guangxi, China W 

  
C. danzaiensis K. M. Lan 贵州丹寨 Danzhai, Guizhou, China – 

  
C. kwangtungensis Chang 广东阳山 Yangshan, Guangdong, China – 

  
C. yungkiangensis Chang 贵州榕江 Rongjiang, Guizhou, China – 

9. 膜叶茶 Camellia leptophylla S. Y. Liang et Chang 广西龙州 Longzhou, Guangxi, China W 

10. 防城茶 Camellia fengchengensis Liang et Zhong 广西防城 Fangcheng, Guangxi, China W 

11. 毛叶茶 Camellia ptilophylla Chang 广东龙门 Longmen, Guangdong, China W & C 

 C. pubescens Chang et C. X. Ye 湖南汝城 Rucheng, Hunan, China – 

12. 茶 Camellia sinensis (L.) O. Kuntze  中国福建 Fujian, China W & C 

 
12a 茶(小叶茶) var. sinensis (C. B. Clarke) Ridley 中国福建 Fujian, China  W & C 
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表 1 (续)  Table 1 (continued) 

种及变种 
Species & variety 

异名 
Synonym 

模式产地 
Type locality 

生境* 
Habitat* 

  
Thea sinensis L. 中国福建 Fujian, China – 

  
C. arborescens Chang & F. L. Yu  云南威信 Weixin, Yunnan, China – 

  
C. longlingensis F. C. Zhang et al  云南龙陵 Longling, Yunnan, China  – 

 
 

C. oleosa (Loureiro) Rehder  未知 Unknow – 

  
C. sinensis f. formosensis Kitamura  中国台湾 Taiwan, China – 

  
C. waldeniae S. Y. Hu  中国香港 Hong Kong, China – 

 
 

C. thea Link  未知 Unknow – 

  
T. bohea L. 福建武夷 Wuyi, Fujian, China – 

  
T. cantonensis Loureiro  未知 Unknow – 

  
T. chinensis Sims  未知 Unknow – 

  
T. cochinchinensis Loureiro  未知 Unknow – 

  
T. grandifolia Salisbury  未知 Unknow – 

  
T. olearia Loureiro ex Gomes  未知 Unknow – 

  
T. oleosa Loureiro  未知 Unknow – 

  
T. parvifolia Salisbury, not Hayata 未知 Unknow – 

  
T. sinensis var. macrophylla Siebold  台湾 Taiwan – 

  
T. sinensis var. parvifolia Miquel  未知 Unknow – 

  
T. viridis L 未知 Unknow – 

  
Theaphylla cantonensis (Loureiro) Rafinesque 未知 Unknow – 

 12b 大叶茶 var. assamica (Masters) Kitamura 印度阿萨姆 Assam, India W & C 

  Thea assamica Masters 印度阿萨姆 Assam, India W & C 

  
C. multisepala Chang & Y. J. Tang 云南勐腊 Mengla, Yunnan, China – 

  
C. polyneura Chang & Y. J. Tang 云南绿春 Lüchun, Yunnan, China – 

  
C. sinensis var. kucha Chang & H. S. Wang 云南金平 Jinping, Yunnan, China – 

 
12c 德宏茶 var. dehungensis (Chang & B. H. Chen) Ming  云南德宏 Dehong, Yunnan, China W & C 

  C. dehungensis Chang & B. H. Chen 云南德宏 Dehong, Yunnan, China – 

  
C. manglaensis Chang, Tan et wang 云南勐腊 Mengla, Yunnan, China – 

  
C. parvisepaloides Chang & H. S. Wang 云南潞西 Luxi, Yunnan, China – 

  C. gymnogynoides Chang et Chen 云南勐腊 Mengla, Yunnan, China – 

 12d 白毛茶 var. pubilimba Chang 广西凌云 Lingyun, Guangxi, China W & C 

  
C. angustifolia Chang 广西金秀 Jinxiu, Guangxi, China – 

  
C. dishiensis F. C. Zhang, X. Y. Chen et G. B. Chen  云南广南 Guangnan, Yunnan, China – 

  
C. parvisepala Chang 广西凌云 Lingyun, Guangxi, China – 

 12e 高棉茶 var. lasiocalyx (G. Watt) A.P. Das & C. Ghosh** 柬埔寨 Cambodia C 

* 生境类型: W表示野生, C表示栽培, U表示未知, –表示与合法分类群相似; ** 闵天禄系统中并未对这一名称进行处理。 
* Habitats: W indicates wild, C indicates cultivated, U indicates unknow, – indicates similar to the accepted taxon; ** This variety was not listed in 
Ming’s taxonomy on the section Thea, Camellia.  

 
宏达等的工作还是极大地推动了我们对栽培茶野

生近缘种的认识, 成为研究栽培茶起源的重要基础。 

在上述工作基础上, 闵天禄(1992, 2000)先后

两次对茶组植物进行修订, 根据花柱离生、苞片宿

存将毛肋短蕊茶(C. pubicosta Merr.)从茶组分出, 并

将其他茶组植物归并为12种10变种(表1), 其中老挝

茶(C. sealyama Ming)为新种。闵天禄先生的修订一

定程度上澄清了茶组植物种类划分过细的问题 , 

Flora of China采用了闵天禄的系统。按照这一分类

系统 , 广泛栽培的茶树属于C. sinensis (L.) O. 

Kuntze下的两个变种: 阿萨姆变种(俗称大叶茶, 下

同)和中国茶变种(俗称小叶茶, 下同); 除此之外, 

还有多个种或变种也被少量栽培, 包括大理茶、大

苞茶(C. grandibracteata Chang et Yu)、德宏茶[C. 
sinensis var. dehungensis (Chang & B. H. Chen) 

Ming]、白毛茶(C. sinensis var. pubilimba Chang)、
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毛叶茶(C. ptilophylla Chang)等。值得注意的是在中

南半岛和南亚还栽培一种特殊类型的茶, 即高棉茶

或柬埔寨茶(Cambod tea), Wight (1962)将其视为大

叶茶的一个亚种[C. assamica ssp. lasiocalyx (Watt) 

Wight], 其形态特征介于大叶茶和小叶茶之间, 但

这一名称在张宏达先生和闵天禄先生的系统中都

未进行处理。最近Das和Ghosh (2016)对这一类型进

行了分类修订, 将其定为 Camellia sinensis (L.) O. 

Kuntze var. lasiocalyx (G. Watt) A. P. Das & C. 

Ghosh。但是, 基于遗传结构的分析证明这一类型的

茶实际上是小叶茶和大叶茶之间的杂交品种, 并不

是一个自然的分类群(Meegahakumbura et al, 2016; 

Wambulwa et al, 2016a)。值得注意的是在那些少量

栽培的种类中, 大苞茶和大理茶的模式标本就采自

村寨附近的栽培个体, 毛叶茶则是近年才开始被有

规模地栽培。除上述类群外, 野外调查中还见到民

间采集多种野生茶树的叶制成茶, 但规模都不大, 

包括大厂茶(C. tachangensis F. C. Zhang)、厚轴茶(C. 
crassicolumna Chang)以及广西茶(C. kwangsiensis 

Chang)等。近年随着市场上鼓吹大树茶的品质更好, 

从野生或半野生乔木型茶树上采集叶片来加工成

茶的现象明显增多, 对茶树资源造成了巨大破坏

(Zhao et al, 2014; 李苗苗等, 2015)。因此 , 当我们讨

论栽培茶的起源时, 首先需厘清到底讨论的是哪一

类茶, 同时也需厘清所涉及的野生茶树到底属于

哪个物种。 

 

祖先类型、起源地点、起源时间以及驯化历程

是研究栽培作物起源的4个关键问题, 解决这些问

题往往需要多个学科共同努力。有关茶起源的研究

很多, 但限于篇幅, 本文仅讨论文献学、语音学、

遗传学和考古学4个方面的进展。 

2.1  有关栽培茶起源的文献学证据 

尽管中国存在最丰富的古代茶文献, 然而汉代

以前的相关文献还是很少, 更没有栽培茶在何地何

时起源的记载。众多学者已对这些文献做了全面的

论述(参见姚国坤和程启坤, 1992), 认为秦汉时期涉

及茶的可靠而又明确的记载只有以下4则: 《尔雅》、

司马相如的《凡将篇》、王褒的《僮约》以及杨雄

的《方言》。至于“神农尝百草”发现茶的药用效果目

前还属于传说, 《华阳国志·巴志》提到巴国向周

武王进贡的“荼”以及《尚书·顾命》中的“王三宿, 三

祭, 三咤”中的“咤”是否就是茶也还有待确认。 

古代文献常常充满争议, 但以下几个事实应该

是明确无误的: (1) “茶”这一植物或物品在古代汉文

字中存在多种多样的写法, 包括荼(cha, tu)、苦荼、

槚(cha, jia, gu)、茗、荈、蔎(she)、蕸、荈诧, 但肯

定不写作“茶”, “茶”字出现在唐朝, 在陆羽的《茶

经》出版后方广为使用; (2)最早的三条有关茶的可

靠记载都发生在蜀地; (3)在汉字体系中, “荼”和

“槚”这一草一木两种植物最早肯定不是指茶这种植

物, 在西汉或更早才开始用来表示茶。正是根据上

述文献以及其他明确记载巴蜀之地有野生乔木型

茶树的古代文献, 有学者推测巴蜀之地是栽培茶的

起源地(朱自振, 1982)。我们认为这些文献记载或许

还无法确凿地证明上述结论, 但无疑可证巴蜀之地

是最早规模化栽培和饮用(食用)茶的地区之一。现

代考古也证实上述文献记载所言非虚, 西汉确已有

茶(Lu et al, 2016), 这将在后文论述。 

汉以后, 有关茶的记载越来越多, 其中详细记

录了巴蜀是第一个茶生产中心, 自三国、两晋至唐, 

茶的栽培中心从西向东移, 至宋、元再向东南移动

的过程。对此, 已有学者做过较为全面的综述(见朱

自振, 1992), 这里不再赘述。 

2.2  栽培茶起源和传播的语音学证据 

古代许多族群缺乏文字, 因而记载茶的古老文

献很少, 但所有族群都有语言, 而且不同族群通常

语言不同, 即使同一族群也会有不同的方言。因此, 

从不同区域的人们如何说茶这一植物或物品的信

息中, 可以追溯茶文化的起源、传播与发展, 众多

学者已经做出了有益的尝试(高晓山, 1984; 周靖民, 

1985; 李锦芳, 2005; 薛德炳, 2015)。这不仅涉及茶

本身的使用、栽培和制茶知识的传播, 还涉及民族

的迁移、融合等。近代茶在欧洲、非洲等地区的传

播及茶发音的演变为追溯古代茶在国内及附近地

区的传播提供了重要的参考和启示, 因为近代的传

播过程有详细的文献记载可以确证。如在中国以外

的地区, 特别是几乎包括印度的所有地区, “茶”存

在两类不同的发音: tea类和cha类。前者可从福州、

潮州方言追溯至厦门方言(te/tay), 后者可追溯至广

州一带的方言(cha) (高晓山, 1984; 马晓俐, 2010), 

这是中国最早对外开放的两个重要口岸, 显然也是

中国最早向西方输出茶叶的地区。 

2  栽培茶的起源 
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那么厦门的te/tay和广州的cha的音又来自何处

呢？各自独立出现还是存在关联涉及茶在中国的

起源。“cha”的音分布很广, 哪里的人最先说这一音

的呢？有学者推测最早的cha音来自古代巴人(薛德

炳, 2015), 认为巴蜀地区至今有多种发音, 包括

cha、she、jiameng、chuan cha等, 且与古老方国的

“苴” (多音, 发ba, cha等)相关联, 至今川东、渝东的

居民饮浓茶时, 仍有ba chu, ba sha, ba che等语音(薛

德炳, 2015)。 

但也存在另一种可能, 这一发音来自南方的其

他族群, 其中之一就是云南南部的孟高棉民族(被

称为北方孟高棉族)。现阶段属于孟高棉语系的族群

主要分布于中南半岛, 在我国云南分布有佤、德昂

(崩龙)和布朗3个民族(马曜, 1978), 后两个民族被

认为是最早使用和栽培茶的民族之一。这3个民族

都没有文字, 其中佤族将茶说成cha或la, 布朗族把

茶说成la, 德昂族则说成jaju (李锦芳, 2005; 李全敏, 

2013; 王仲黎, 2016)。特别值得注意的是后两个民

族的发音和意义, 德昂族中ja意为祖母和外祖母, 

而ju意为眼睛亮了, 传说是茶治好了古代德昂族王

子母亲的眼疾(李全敏, 2013); 而布朗族语言中茶

的发音la33 (中平调)与普通叶子的发音la51 (高降调)

很近。这表明德昂族的ja以及布朗族的la33 (中平调)

的发音很可能并不是来源于茶(cha)的直接转用, 甚

至可能其他地区茶“cha”的发音最早就来自这两个

民族。布朗族的另一个发音似乎支持这样的猜测, 

布朗族将茶还用作食材, 是布朗族先民的“野菜”

之一 , 这种野菜常用作佐料 , 布朗族称之为“得

责”[tɤ55 tɕiat31], 与其他地区的任何一种有关茶的发

音都不相似, 暗示了这些民族或许是独立获得这些

知识。德昂族与茶的密切联系还可以从该族的史诗

《达古达楞格莱标》得以印证: 在这部长达558行的

史诗中, 德昂族以茶为万物之源, 把茶树当作万物

的始祖, 人类的祖先, 祖祖辈辈都把茶树视作具有

生命、意志和伟大能力的对象而加以崇拜(赵腊林和

陈志鹏, 1981; 周灿和赵燕梅, 2013), 这在使用茶的

各民族中独一无二。尽管上述史诗描绘了德昂族与

茶的密切联系, 但目前还不知道这一史诗产生于何

时、何地, 因而也就不能明确判断德昂族何时与茶

建立如此密切的联系, 相信随着对该史诗的深入研

究, 会得到更为清晰而明确的信息。 

我国华南地区一些讲侗台语的民族对茶还有

一些十分不同的称谓, 如“过罗”、“拘罗”、“瓜卢”

等, 这些发音听起来与“cha”十分不同, 但据李锦芳

(2005)研究, 它们实际上与茶的早期发音“槚”、“皋

卢”密切相关, 认为后者就来自古代南方百越(侗台) 

语。这样看来, 国内所有茶的发音都存在高度的相

似性和相关性。这一结果暗示了早期茶知识来源的

单一性及茶知识传播的方向。 

根据上述信息, 我们虽不能确定是华南(古代

侗台族群)还是云南南部(古代北方孟高棉族等)或

是古代巴蜀中的哪一地最先获得使用和栽培茶的

知识, 但可以断定的是无论哪一个族群最先获得茶

的知识, 相互之间肯定存在非常早的交流。现有的

考古发现表明巴蜀之地不仅与长江中下游地区存

在密切的交流, 与云南以及中南半岛北部地区也存

在久远和频繁的交流, 现在生活于中国南方以及中

南半岛北部的多个民族就是原生活于长江流域的

两个古老族群百濮和百越南迁的直接后裔或混血

后代。如上文所述的云南孟高棉族群(佤、德昂和布

朗), 他们的起源虽还众说纷纭, 但研究表明即使他

们不是濮人的直接后裔, 也肯定受到南迁濮人部落

的影响(何平, 2003; 李晓斌等, 2007)。从巴蜀至云

南南部的广大地区都分布有多种多样的茶组植物, 

只要拥有栽培和使用茶的知识, 有理由相信这些知

识将随族群的迁移而流传, 并在族群迁移中就地取

材当地的野生茶树加以利用。大理茶的栽培很有可

能就是获得茶知识的当地民族独立开展的。如果没

有茶的知识, 很难想象大理茶分布地的民族也会将

这一物种发与茶相似的音(如白族将茶发成tso)。 

景颇族对茶的发音也是值得研究的, 英国人

Robert Bruce于1823年在印度阿萨姆地区得到的茶

树就是当地景颇族所种植 (Taknet, 2002)。景颇族不

是当地的土著民族, 该民族的记忆及考证表明他们

来自北方青藏高原的东部地区, 几经迁移到达现在

的云南、缅甸和印度东北部。可能早在汉代这一民

族就进入云南境内, 至宋代, 西进的景颇语支系可

能沿独龙江南下到恩梅开江流域与缅语支等汇合, 

成为现代景颇族分布的雏形(李怀宇, 2003)。如果说

这一民族没有在南迁过程中学会利用、栽培茶的知

识是很难令人相信的, 因为他们迁移所经过的地区

早已有大量茶栽培。但景颇族称茶为pha lap (李锦

芳, 2005), 这听起来与cha、tsa等发音差别很大, 为

何如此, 还有待研究。 © 生物多样性 Biodiversi
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2.3  有关栽培茶起源的遗传学证据 

遗传物质是追溯一个分类群谱系发生最直接

的证据。随着分子标记技术的发展, 自20世纪末, 

中国、印度、日本等国的学者利用多种分子标记技

术分析了不同区域、不同栽培茶的遗传多样性和遗

传结构, 本文列举了其中最主要的28项研究(表2)。

这些研究收集的样品来源不同、数量不一、使用的

分子标记也各不相同, 因而结果很难一一比较。尽

管如此, 分析这些研究, 我们至少可以得到如下重

要信息, 有助于更深入地认识茶树的驯化起源和

传播。 

(1)在人类作用下, 茶品种间的杂交、基因渐渗

以及栽培茶与野生近缘种杂交和渐渗十分普遍。例

如, 高棉茶很可能就来自大叶茶与小叶茶的杂交

(Meegahakumbura et al, 2016); 而印度栽培茶的品

种十分混杂, Raina等(2012)对印度1,644份栽培茶样

品的遗传多样性的研究也表明, 其杂交类型十分丰

富, 并且发现遗传类型与基于形态特征的分类型并

不一致, 印度很多栽培茶为印度产大叶茶和中国产

小叶茶之间的杂交品种 (Meegahakumbura et al, 

2016); 非洲栽培茶的历史不到200年, 但其栽培茶

群体中存在多个类型且品种间遗传差异大, 主要包

括来自中国的小叶茶和印度的大叶茶以及它们间

的杂交品种, 且多以大叶茶为母本的F1代和回交后

代的杂交品种为主(Wambulwa et al, 2016a, b, 2017); 

对大理茶(包括C. irrawadiensis Burua)和中国大叶

茶居群的遗传结构分析则发现大理茶的遗传物质

渗入到大叶茶中, 暗示了大理茶很可能参与了大叶

茶的驯化过程(刘阳等, 2010; 李苗苗等, 2015)。  

(2) Meegahakumbura等(2016)利用SSR标记, 通

过分析来自中国和印度的392份茶树种质资源(不仅

包括了大量古茶树和近似野生茶树的样品, 还包括

了两个国家主要产茶区的茶树品种资源)的遗传组

成与结构, 结果表明, 栽培茶树可分为3个遗传谱

系, 代表了3种不同的茶树类型, 即小叶茶、中国产

大叶茶(主要产云南南部和西部)和印度产大叶茶, 

后两者虽同属大叶茶, 但代表不同的遗传谱系, 进

而推测小叶茶、中国大叶茶和印度大叶茶很可能各

自独立起源, 中国大叶茶很可能起源于云南西南

(南部及西部地区)及相邻区域(如缅甸), 而印度大

叶茶则可能起源于印度阿萨姆地区。对叶绿体DNA

片段的分析也表明印度阿萨姆地区确实栽培着一

类谱系上与中国大叶茶十分不同的茶树(Meegaha-

kumbura, 2016)。 

(3)悠久的茶树栽培区存在众多地域性类型 , 

这些地方品种的遗传组成与其他区域的品种十分

不同。除了上文所述的中南半岛的高棉茶和印度的

大叶茶外, 日本的栽培茶也十分不同, Taniguchi等

(2014)利用SSR标记分析了日本从亚洲各国范围内

收集的788份茶种质资源的遗传组成, 结果发现可

以将这些茶分为3类。 其中, 日本栽培的品系构成

独立的一类, 但遗传多样性低, 来自其他区域的茶

构成另外两类, 分别对应大叶茶和小叶茶; 中南半

岛各国及孟加拉、斯里兰卡以及印度的部分品种似

乎属于前者, 而中国、韩国、印度的很多品种属于

小叶茶。日本的栽培茶叶无疑最早是从中国引入的

(Matsumoto et al, 2002), 但上述结果表明长期的人

工选择使日本的栽培茶与中国小叶茶发生了遗传

分化, 两者间的遗传差异甚至比大叶茶与小叶茶的

遗传差异还要大。而根据Katoh等(2003)的分析, 缅

甸栽培的茶树遗传类型也十分丰富, 不仅包括大叶

茶、小叶茶 , 还有些来源于大理茶(包括C. irra-
wadiensis Burua)等。  

(4)中国的栽培茶拥有十分丰富的遗传多样性

和栽培类型, 除了上文所述的小叶茶、大叶茶外, 

在云南西南地区, 长期以来当地居民也栽培大理

茶、大苞茶和德宏茶(Zhao et al, 2014)。Yao等(2012)

分析了采自中国各茶区的450份茶树样品的遗传结

构, 这是到目前为止对中国栽培茶遗传多样性最全

面的研究, 不仅包括的样品多和广(包括331份采自

中国各茶区的地方品种, 87份引入品种以及大理

茶、大厂茶、厚轴茶、白毛茶等32个野生、半野生

类型), 而且所检测的EST-SSR位点多达96个。结果

发现: ①地域性的分化十分明显, 从遗传结构上看

可以分成明确的5类, 湖南以东(包括湖南)的长江下

游各省以及福建的栽培茶遗传上高度一致, 分为一

类, 广东与广西、贵州与重庆、湖北与四川相邻两

省的栽培茶品种除少数个体外, 各有十分相似的遗

传组成而分别分成3类, 云南的地方品种独成一类; 

②云南、贵州、广西三省的茶有较高的遗传多样

性; ③按遗传组成区分的5类茶, 并不与分类学上

的种或亚种对应, 小叶茶和大叶茶与野生种类的关

系并未得出结论, 尽管湖北、四川、重庆、贵州4

省栽种的地方品种都属于小叶茶, 但其遗传组成上 © 生物多样性 Biodiversi
ty S
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与长江下游的小叶茶并不一致(Yao et al, 2012)。 

(5)利用RAD-seq技术, Yang等(2016)分析了包

括大叶茶、小叶茶、大理茶、厚轴茶等18个茶组植

物个体的遗传关系, 研究材料中包括从形态特征上

被认为是介于野生与栽培的中间过渡类型的邦威

大树茶。结果表明邦威个体确实不同于大叶茶与小

叶茶, 也不同于大理茶等其他种类, 是前两类栽培

茶最近的姐妹群, 这一结果支持栽培的大叶茶和小

叶茶都来自云南南部的假说, 但还需要更多的材料

和数据进行证实(Yang et al, 2016)。 

实际上, 表2所示的研究结果彼此之间的不一

致更为突出, 限于篇幅不能一一讨论。这里只举一

个突出的例子。Huang等(2014)测定了13种(含亚种)

的叶绿体基因组序列, 根据其结果得出如下结论: 

(1)大叶茶和小叶茶不仅是独立的起源, 而且是完全

不同的种, 前者的祖先与毛肋茶是姐妹种, 后者则

与膜叶茶(C. leptophylla S. Y. Liang et Chang)关系密

切, 而白毛茶也为独立的种; (2)从叶绿体谱系上看

大理茶甚至不属于茶组。这一结果无疑是令人吃惊

的, 从形态特征上看, 大理茶无疑是茶组植物, 毛

肋茶、膜叶茶与小叶茶也区别明显, 特别是毛肋茶

因有离生的花柱和宿存的小苞片甚至被归入离蕊

茶组(闵天禄, 2000)。上述结果与根据等位酶和部分

叶绿体基因进行的群体遗传分析获得的结果也相

矛盾, 例如有研究表明大理茶与大叶茶十分相似, 

谱系上甚至不能分开(Chen et al, 2005; 刘阳等, 

2010; 李苗苗等, 2015) (表2)。 

根据DNA信息研究茶组植物的遗传多样性及

分类系统, 结果为什么会有如此大的差异？一方面, 

我们认为利用不同的分子标记可能会带来不同的

结果: 早期使用RAPD与ISSR进行研究, 其结果的

重复性可能会存在问题; 利用叶绿体DNA (cpDNA, 

母性遗传)与利用SSR位点(绝大多数位于核基因组

内)得到的结果也会出现差异; 而同样是利用SSR位

点, 如果不是利用严格遵从Hardy-Weinberg平衡的

SSR位点来分析, 不同的SSR位点也会得到不同的

结果。另一方面, 我们认为更重要的原因在于不同

研究使用的样品的准确性、采集范围及数量存在较

大差异(表2)。实际工作中发现, 即使按照闵天禄分

类系统(闵天禄, 2000), 整个茶组植物种间差异都很

小, 不容易识别, 而且无论是种间还是同种不同品

种间杂交亲和性都很高(Raina et al, 2012), 正如表1

所述, 人类栽培的茶树包括多个种, 广泛的引种给

原来分布区不重叠的种或变种提供了众多的杂交

机会, 加上人工杂交育种等活动, 使得目前栽培茶

的杂交类型十分常见, 这给样品的确定带来困难, 

那些形态上看起来十分相似的品种遗传组成上很

可能明显不同(Raina et al, 2012), 可想而知在取样

的范围和数量有限的情况下, 如果样品的准确性再

存在问题, 结果必然会发生偏离。 

2.4  有关栽培茶起源的考古学证据 

对于栽培作物的起源, 考古发掘的遗物是最直

接的证据。有关栽培茶的化石和遗存发现很少, 到

目前为止, 明确或较为明确的考古证据仅有2例。最

为明确的考古发现来自西汉西安古墓和西藏阿里

古墓的随葬品。Lu等(2016)在上述两个埋藏中发现

了显然是加工过的茶, 特别是西安古墓中的茶为幼

芽所制, 与现代茶十分类似。这一发现不仅证明早

在2,100多年前, 在西汉的中心地带已有饮茶的习

惯, 而且远在西藏阿里的人们也在使用茶叶, 证实

司马相如等对蜀地有关茶的记载应该是可靠的。这

一发现使我们有理由推断南方栽培茶及饮茶习惯

一定比2,100年前早得多。这些发现还引发了十分有

趣的问题 : 茶是如何传到偏远而海拔很高(平均

4,000 m以上)的阿里呢？是从张骞刚开通的丝绸之

路传播还是通过传说中更早的身毒(印度)之路流传

呢？如果是后者, 茶在印度的流传就要比现在人们

的认识早得多。 

另一项有关栽培茶起源的发现出自新石器时

代的浙江余姚田螺山遗址, 考古学家们在这一古村

落距今约6,000年前的堆积层中发现多个保存完好、

疑似山茶的根, 通过木材解剖断定这些根是山茶属

植物的根(浙江省文物考古研究所, 2011; 铃木三郎

等, 2011), 并通过分析比较遗存根及分布于浙江的

多个山茶属植物根的茶氨酸含量, 推测这些遗存的

根就属于茶这一物种 (虞富莲 , 2010; 程启坤 , 

2016)。 根据这些根靠近干栏式建筑的一些带垫板

柱坑并生活于人工挖掘的熟土浅坑内, 考古学家们

断定这些根应为人工栽培而非野生。尽管上述植物

根是人工栽培还是野生遗留依然存在争议(竺济法, 

2015), 而且也不知道当时人们是如何利用它们的, 

但这一发现还是暗示, 即使今天没有野生茶组植物

分布, 这一区域也可能是栽培茶的起源地。如果这

一结果被确认是真的, 那将引出一系列有趣的问© 生物多样性 Biodiversi
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题。从遗传多样性的研究来看, 现代长江下游各省, 

包括福建等地栽培的茶树品种无疑都是西部或西

南部传播过来的结果(Yao et al, 2012), 田螺山悠久

的栽培驯化活动为什么没有像栽培水稻一样在这

一区域流传下来？历史上存在百越诸族多次南迁

的事件, 是否这一区域的古人南迁时将有关茶的知

识传播到南方？这些问题还有待于更多的研究。 

 

正如前文所述, 任何一种栽培植物的起源都涉

及祖先类型、起源地点、起源时间以及驯化历程等

问题。就栽培茶的起源来说, 尽管已经取得了可喜

的成果, 提出了多个有意义的假说, 这些假说虽彼

此间存在矛盾却各有证据支持。但严格说来, 上述4

个问题没有一个得到明白无误的证明, 还需要更多

的证据。笔者看来, 未来的工作应该特别加强如下

方面的研究:  

(1)茶组植物的分类和谱系重建。所有栽培植物

追根溯源都来自野生种, 尽管我们探求的问题是栽

培茶树甚至只是C. sinensis (L.) O. Kuntze中栽培类

型的起源, 但也依赖于整个茶组植物清晰的分类界

定及明确的谱系关系。正如上文所述(表1), 栽培茶

的野生近缘种分布广泛且种类众多, 而且物种的界

定仍存在很大争议。例如, 闵天禄(2010)的系统将所

有大规模栽培的茶树类型如C. arborescens Chang & 

F. L. Yu、C. assamica (Mast.) Chang以及C. dehun-
gensis Chang & B. H. Chen等都归入C. sinensis (L.) 

O. Kuntze这一名称之下, 而张宏达和任善湘(1998)

则将栽培的茶划分为至少6个种 : 包括 : 茶 [C. 
sinensis (L.) Kuntze]、普洱茶[C. assamica (Mast.) 

Chang]、狭叶茶(C. angustifolia Chang)、多萼茶(C. 
multisepala Chang)、大树茶(C. arborescens Chang et 

Yu)和细萼茶(C. parvisepala Chang)。 前两个种又分

别各包括3个变种。上述两个系统的分类都只根据

部分形态特征进行, 而很多形态特征的变异常常不

是间断的, 这给分类群的识别带来困难。在我们厘

清物种的界限问题之前, 只选其中一个种来研究很

难获得正确的结论。 

另外一个问题更为突出, 山茶属植物种间杂交

比较普遍, 同组的种类更容易杂交, 由于栽培茶树

与其野生近缘种(茶组物种)通常同域分布(特别在

我国西南地区), 而在我国茶的栽培历史又是如此

悠久, 从野生种类向栽培类型的基因渗入是可以预

见的(如大理茶的基因就可能渗入到大叶茶之中, 

刘阳等, 2010; 李苗苗等, 2015), 而人为有意的杂交

就更为常见(Raina et al, 2012), 这导致茶的遗传来

源复杂, 形态变异多样, 因此基于形态的分类非常

困难。另一方面, 从栽培向野生的回归也很常见, 

一些被界定为野生型的古茶树可能是从茶园中逃

逸到野外, 而并非真正的野生茶树, 这给研究茶树

栽培类型的起源带来困难。因此, 要揭示这一问题

需要将更多的种类考虑进来一起研究。目前大多数

研究还只是包括栽培品种(表2), 没有或很少有野生

近缘种的材料, 因而还不能进行真正的谱系分析。

已有一些工作注意到这一问题并做了十分有益的

尝试(陈亮等, 2002; Yao et al, 2012; Huang et al, 

2014; Yang et al, 2016), 但涉及野生近缘种的类型

和数量太少或获得的分子信息有限, 结论的可靠性

还需确认。鉴于茶组植物种边界的模糊性以及栽培

茶起源问题的复杂性, 未来的研究应该将茶组植物

作为一个整体严格按谱系地理学要求取样, 构建茶

组植物的谱系发生关系, 在此基础上再讨论栽培茶

的起源。 

(2)构建谱系的分子标记的选择。Avise (2000)

指出真实的谱系发生应该不仅需要来自细胞质基

因组的信息, 也需要来自核基因组的信息, 对于像

茶组植物这样容易杂交的植物来说更是如此。以往

的研究发现山茶属植物的叶绿体基因组片段与其

他类群相比变异位点很少, 常用的片段(如matK, 

rbcL等)难以用于研究山茶属物种的谱系发生, 但

近来随着众多山茶属植物(包括多个茶组植物)的叶

绿体基因组被测定, 发现了一些变异较快的DNA片

段。如Wambulwa等(2016a)利用3个进化速率较快的

叶绿体DNA片段对非洲8个国家的栽培茶开展了研

究, 结果促进了对非洲栽培茶来源的认识。同样, 

山茶属植物的基因组数据也有报道(Xia et al, 2017), 

而转录组数据就更多, 这提供了机会筛选单拷贝或

低拷贝的核基因来进行双亲谱系关系的研究。SSR

位点被广泛用来研究茶的遗传多样性和遗传结构

(表2), 但若使用非中性的SSR位点, 则可能会使结

果偏离真实的历史(Taniguchi et al, 2014), 而且检测

的位点也常常有限, 不能反映整个基因组的分化。 

此外, 众多SSR位点变化十分快, 用来揭示现阶段

群体的遗传结果十分有效, 但要根据其结果来推测

3  未来的工作展望 
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其历史就十分困难和不可靠。基于第二代测序技术

开发的新分子标记技术, 如RAD、重测序等, 已经

被广泛用于其他栽培作物的研究(Huang et al, 2012; 

Marcussen et al, 2014)。Yang等(2016)使用RAD技术

对18份栽培茶树和野生近缘种进行了研究, 对小叶

茶与大茶树的亲缘关系及与茶叶品质相关的基因

进行了分析, 获得重要的结果。然而, 由于使用的

材料十分有限, 这一方法的应用及其所得出的结论

还有待进一步验证, 而且目前这一方法几乎还没有

用于栽培茶的群体遗传研究。相信随着这些技术的

应用, 将会极大地推动我们对栽培茶进化历史的认

识, 特别是随着对更多茶及近缘种全基因组序列的

测定, 栽培茶驯化种发生的谜团将会逐步被揭开。 

(3)语音学及民族植物学研究。语言是人类文明

在时空中传播最为重要的工具。尽管不同地区、不

同民族对茶这一物品发音的相似性和相关性暗示

了茶文化起源的单一性, 然而, 很多研究还只是基

于推测, 未来需要扩大至与茶相关的更多词汇, 使

用更为科学的方式来追溯相关语音的变化, 特别是

应该结合民族植物学的研究。目前有关茶的民族植

物学的研究还非常有限(陈进, 2003; 李昶罕和秦莹, 

2015), 且缺乏更大范围内和更多民族的比较。语音

学和民族植物学的整合比较研究不仅能帮助我们

揭开茶文化的起源、传播及演变, 也将有助于我们

认识茶的栽培类型的起源。例如, 在我国云南及附

近地区的一些少数民族还保留多种多样的利用茶

树的方式, 而在越南南部的一些山区至今还保留最

原始的喝茶方式, 即从茶树上直接采取新鲜枝叶煮

水即喝, 这些信息对于研究茶文化的传播都具有重

要的意义。近年有关栽培的香蕉起源和传播的研究

方法值得借鉴(Perrier et al, 2011), 特别是有关语音

学的部分。该文作者收集了1,100个与香蕉相关的词

汇, 利用标准的语言分析比较方法(Joseph & Janda,  

2003), 构建词汇的邻接树 (neighbor-joining tree), 

获得了与香蕉相关的词汇语音变化的信息。与茶相

关的词汇十分丰富, 而且地域性很强, 值得用相似

的方法深入研究。 

此外, 越来越多的证据表明, 早在3,000–4,000

年前的三星堆文化时期, 巴蜀地区的文明不仅与长

江中下游的文明密切相关, 而且与中南半岛甚至印

度都存在远比以往认识要密切得多的联系, 如越南

北部发现与三星堆高度相似的牙璋, 而三星堆则发

现了众多海贝等南海甚至印度洋的物品(段渝, 1993, 

2015; 张弘, 2009; 彭长林, 2015)。对于后一条路线, 

云南就是最重要的通道, 因此, 在考虑茶文化的传

播时, 必须基于民族的迁移以及不同地区漫长的交

往历史这一重要的背景。 

(4)缅甸、越南、印度东北部的野生茶组植物。

中南半岛的许多区域(包括越南、老挝、缅甸等的北

部地区)以至印度东北部的阿萨姆地区也有野生茶

组植物分布, 但缺乏详细的调查。已有研究中来自

上述地区的野生样品很少, 而且分类学归属也有待

确认。根据目前的研究, 我们可以看出这些地区的

样品对于阐明栽培茶的起源十分关键。例如, 有研

究推测小叶茶、印度大叶茶、中国大叶茶3类栽培

茶很可能独立起源(Meegahakumbura et al, 2016), 

这无疑需要更多的野生茶树样品来进一步确认; 而

根据叶绿体全基因组的研究, 小叶茶和德宏茶的祖

先与膜叶茶最近, 大叶茶的祖先则与毛肋茶构成姐

妹群(Huang et al, 2014), 前一个野生种目前只在广

西、越南交界的很小区域有采集记录, 在越南的分

布一无所知, 而后一个野生种只在越南的巴维山有

记录, 国内所获样品的可靠性有待确认, 需要更多

的样品才有说服力。因此, 无论从发现新的野生茶

组植物资源的角度, 还是从研究栽培茶起源的角度

都需要对这些地区开展更为深入的调查。 

(5)近万年以来的全球气候变化与茶分布区的

波动。在化石缺乏的情况下, 常常根据野生近缘种

及栽培类型的谱系地理关系来推断栽培作物的起

源地。但这样推理的前提条件是在栽培作物起源后

野生近缘种的分布格局没有重大变化, 否则很可能

得出错误的结论。然而, 上述前提条件常常是不成

立的, 越来越多的研究表明近1万年来, 由于全球

气候的波动及人类活动的影响, 许多动植物的分布

区都发生过重大变化(竺可桢, 1972; 黄璜等, 1998; 

文焕然, 2006)。最典型的例子就是野生稻(Oryza 
rufipogon)的分布, 大量化石证明在6,000–7,000年

前, 野生稻分布至黄河流域, 长江下游地区很可能

是栽培水稻的起源地, 但现在野生稻在这一地区已

经消失殆尽(黄璜等, 1998), 根据现存群体来推断栽

培稻的起源地必然会引发争议(Fuller et al, 2009; 

Huang et al, 2012)。茶组植物的分布也发生了变化, 

唐代的陆羽在《茶经》中曾记载“茶者, 南方之嘉木, 

一尺、二尺, 遁至数十尺, 其巴山峡川, 有两人合抱© 生物多样性 Biodiversi
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者, 伐而掇之”, 现阶段在此区域两人合抱的野生

大茶树已十分罕见。而长江下游地区尤其是在浙江

余姚, 已经没有野生茶树了, 在田螺山遗址发现山

茶植物的根, 说明6,000多年以前, 这里完全有可能

分布有野生茶树。实际上, 近在20世纪40年代, 在

山东省还发现一株粗有三抱、高约5丈的大茶树(陈

兴琰等, 1979), 尽管不知道这一孤立的乔木型茶树

的来源, 但至少说明在近代大茶树还能在那里生

存。鉴于上述原因, 未来在研究栽培茶的起源时, 

必须考虑近万年来野生茶分布区的可能变化, 还需

考虑在漫长栽培历史过程中各地区栽培品种的更

替对区域遗传多样性造成的影响。 

综上所述, 中国长江流域及以南地区分布有众

多茶组植物, 包括各类栽培茶的野生近缘种; 南方

各民族语言中“茶”发音的相似性及相关性暗示了茶

知识起源的单一性, 最可能的地区在古代的巴蜀之

地或云南南部, 而遗传结构上的特征揭示出栽培茶

的起源涉及茶组植物的多个物种, 即使就C. sinen-
sis (L.) O. Kuntze (包括多个亚种)这一物种的栽培

类型而言, 也可能有多个起源; 历史文献显示了茶

文化在长江流域从西向东的传播和发展, 遗传信息

也揭示出从古巴蜀之地至长江中下游遗传多样性

的减少, 但考古发现却指出很可能最早的栽培茶就

出现在长江下游; 在茶的栽培品种、特别是在茶知

识的传播过程中, 当地野生茶组植物的基因渗入至

栽培类型中, 或直接用当地野生资源培育不同的栽

培类型以及人为的杂交等导致遗传上的复杂性。未

来的研究需要从整个茶组植物出发, 利用文化、遗

传、地质环境变化、考古等多种方法提供明确的

证据。 

致谢: 感谢陶乃奇帮助整理参考文献。 
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长江流域野生猕猴桃遗传资源的潜在 
价值、现状分析与保护策略 

王玉国1,2*  杨  洁1,2  陈家宽1,2 
1 (生物多样性与生态工程教育部重点实验室, 复旦大学生物多样性科学研究所, 上海 200438) 

2 (复旦大学生命科学学院生态与进化生物学系, 上海 200438) 

摘要: 长江流域是猕猴桃属(Actinidia)植物起源和演化的关键分布区, 富集了全世界重要的猕猴桃属野生物种资

源和中华–美味猕猴桃物种复合体(Actinidia chinensis–A. deliciosa species complex)的种群遗传资源。作为水果作物, 

猕猴桃在100多年前从长江流域经上海到新西兰, 通过栽培、驯化, 逐渐发展成新兴果树产业。目前, 猕猴桃植物

的研究已在二倍体“红阳”中华猕猴桃(Actinidia chinensis cv. Hongyang)的基因组测序、种间关系的重测序分析和基

础的分子系统发育、种群遗传结构等方面取得长足进步, 但基于最新研究成果的基本资源评价还相当匮乏, 对猕

猴桃野生资源的保护与可持续利用亟待加强。本文回顾了栽培猕猴桃的驯化简史与猕猴桃属植物系统分类的研究

进展, 通过与其他流域的比较, 对长江流域野生猕猴桃资源的潜在价值和现状进行分析, 阐述了该流域猕猴桃属

植物的分布特点和受威胁的状况, 并针对目前存在的问题提出建立长效的保护机制、加强遗传资源的基础科研调

查和系统评价, 以及健全种质资源保存规范和促进可持续利用等相应保护的策略。 

关键词: 猕猴桃; 遗传资源; 潜在价值; 现状分析; 保护策略 

Potential value, status analysis, and protection strategy of wild kiwifruit 
genetic resources in the Yangtze River Basin 
Yuguo Wang1,2*, Jie Yang1,2, Jiakuan Chen1,2 
1 Ministry of Education Key Laboratory for Biodiversity Science and Ecological Engineering, Institute of Biodiversity 
Science, Fudan University, Shanghai 200438 
2 Department of Ecology and Evolutionary Biology, School of Life Sciences, Fudan University, Shanghai 200438 

Abstract: The Yangtze River Basin is key distribution area involved in the origin and evolution of kiwifruit 
as it possesses more important resources of wild kiwifruit species and populations of Actinidia chinensis–A. 
deliciosa species complex in the world. The seeds of kiwifruit were brought from Yichang, Hubei to Shang-
hai along the Yangtze River and reached New Zealand more than 100 years ago. Through cultivation and 
domestication, the initial seedlings gradually developed as a new fruit crop industry. In recent decades, great 
progress has been made on kiwifruit studies in China including genomic sequencing for diploid Actinidia 
chinensis cv. Hongyang, resequencing for interspecific relationships among the Actinidia species, molecular 
phylogeny and infrageneric classification of the genus Actinidia, and population genetic structure of certain 
species. However, more results are still needed to understand the origin, domestication and speciation of the 
kiwifruit species. Resource assessment on the base of the latest research is still lacking. It is of great impor-
tance to strengthen the protection and sustainable utilization of wild kiwifruit resources. Here we review the 
domestication history of cultivated kiwifruit, advances of systematics and classification in Actinidia, analyze 
the potential value and the present situation of wild kiwifruit resources in the Yangtze River Basin, and sum-
marize distribution characteristics and threats to the endangered species of Actinidia in the basin. Finally, 
corresponding protection strategies for the existing problems are suggested, including the establishment of 
long-term protection mechanisms, the enhancement of basic scientific research and systematic evaluation of 

•综述•  
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genetic resources, and the improvement of conservation standards of the germplasm resources for the sus-
tainable utilization of wild kiwifruit resources. 
Key words: kiwifruit; genetic resources; potential value; status analysis; protection strategy 

“一个基因影响一个国家的兴衰; 一个物种决

定一个国家的经济命脉”。猕猴桃的栽培驯化历史

能更好地体现后者的重要性。长江流域作为野生猕

猴桃属(Actinidia)植物的主要分布区, 具有丰富的

遗传资源。对它们的潜在价值、现状进行评估与分

析, 可为其合理的保护与利用提供科学依据。 

 

我国对于猕猴桃的早期文献记录可以追溯到

《诗经》的“苌楚”、《山海经》的“羊桃”。考古资料

显示, 西汉时期人们即可利用猕猴桃来酿酒。唐代

岑参的诗句“中庭井阑上, 一架猕猴桃”应是1,200年

前明确的栽培记录。而唐代以来历代编撰的《本草》

中多有猕猴桃的记述。虽然我国很早就已经认识到

猕猴桃的食用与药用价值, 但直到近代都没有形成

规模化产业(崔致学, 1993)。19世纪末, 大批欧美探

险家来中国采集猕猴桃标本和种质资源, 其中威尔

逊(Ernest H. Wilson)就曾多次采集到猕猴桃, 并拍

摄过实物照片。猕猴桃的种子被多批次地运到美国

和欧洲去栽培繁殖, 但有的因缺乏雄株而无法产生

果实, 有的虽可繁育但由于战争导致公司倒闭, 因

此无疾而终。现代猕猴桃产业的肇始, 来自1904年

旅居中国湖北宜昌的新西兰女教师Mary Isabel 

Fraser经长江到上海带到新西兰的一些种子, 这些

种子很可能直接或间接来自威尔逊, 再经Thomas 

Allison交给他的兄弟——园艺学家Alexander Alli-

son, 最终培育出果实, 经过几十年的发展, 逐渐形

成风靡全球的产业(Ferguson, 2004), 并以新西兰的

国鸟kiwi来命名这一“新兴”水果——kiwifruit (中译

名“奇异果”)。 

猕猴桃作为栽培驯化时间只有百余年的果树

作物, 其主要的来源是中华–美味猕猴桃物种复合

体(Actinidia chinensis–A. deliciosa species complex)。

美味猕猴桃(A. deliciosa)是Liang和Ferguson (1984)

从中华猕猴桃(A. chinensis)的变种硬毛猕猴桃A. 
chinensis var. hispida提升而成的新种。两者在形态

特征、染色体倍性、地理分布等方面存在明显差异, 

它们与台湾产的刺毛猕猴桃(A. setosa)为近缘关系。

Flora of China 将三者均归并在中华猕猴桃之下, 

为3个变种(Li JQ et al, 2007)。虽然很多野生猕猴桃

物种都可以食用, 但考虑到产量、风味、储存等方

面的综合因素, 目前只有中华猕猴桃、美味猕猴桃、

毛花猕猴桃(A. eriantha)、软枣猕猴桃(A. arguta)等

少数物种用于栽培目的。就栽培驯化而言, 我国从

1978年起在全国范围组织的猕猴桃科学研究协作, 

先后对不同地区野生中华猕猴桃、美味猕猴桃、软

枣猕猴桃、毛花猕猴桃进行了优良单株选育, 经嫁

接栽培、系统观察、区域试验以及大面积栽培, 选

育了超过1,400余个单株, 为培育优良品种奠定了

基础。仅《中国猕猴桃》(崔致学, 1993)一书就记录

了美味猕猴桃雌性品种16个, 配套授粉雄株3个; 

中华猕猴桃雌性品种44个, 配套授粉雄株8个; 代

表株系包括: 美味猕猴桃68个、中华猕猴桃109个、

软枣猕猴桃13个、毛花猕猴桃12个。此外, 各科研

单位还进行人工有性杂交试验, 成功培育了大量的

种间杂交材料。新品种培育也不断获得成功, 取得

重要经济效益。 

 

猕猴桃属隶属于猕猴桃科, 与藤山柳属(Clem-
atocletha)、水东哥属(Saurauia)近缘(Dunn, 1911; 汤

彦承和向秋云, 1989)。不同学者认定的种数有所不

同(如梁畴芬, 1984; 崔致学, 1993; 黄宏文等, 2000; 

李瑞高等, 2003)。该属是典型的东亚分布类群, 其

分布南北跨度大, 从俄罗斯的西伯利亚地区、韩国、

日本经中国达中南半岛、泰国、马来西亚和印度尼

西亚, 即从50° N到赤道附近的广大地区均有该属

植物的分布, 但绝大多数集中在秦岭以南、横断山

脉以东的地区(梁畴芬, 1984)。中国不仅是猕猴桃属

的现代分布中心, 而且还是该属植物的起源中心, 

包括全部原始的种类(王玉国, 2003)。只有尼泊尔猕

猴桃(A. strigosa)和白背叶猕猴桃(A. hypleuca)这两

个种为境外分布的特有种(黄宏文, 2009)。 

1  奇异果的环球旅行: 栽培猕猴桃驯化简史 

2  猕猴桃属植物种间杂交、基因渐渗与混乱的 

分类 
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2.1  属下分类系统与物种数量 

自Lindley 1836年建立猕猴桃属以来, 该属一

直是分类学和系统学的疑难类群。Gilg (1893)根据

花是单生还是花序将猕猴桃属植物分为单花群

(monanthae)和多花群(pleianthae)两组。Dunn (1911)

首次对该属进行了系统的分类学研究, 依据子房的

性状、毛被的程度和果实上皮孔的有无, 将猕猴桃

属植物分为4组, 即被毛组(Sect. Vestitae)、斑果组

(Sect. Maculatae)、瓶形果组(Sect. Ampulliferae)和净

果组(Sect. Leiocacarpae)。随着对猕猴桃属植物研究

的深入, 该属的种类不断增多, 出现了命名混乱, 

如同种异名和同名异种的情况。Li (1952)修订了

Dunn (1911)的分类系统, 认为Dunn忽略了叶片毛

被的结构, 并据此将猕猴桃属植物修订为4个新组, 

将被毛组分为星毛组(Sect. Stellate)和糙毛组(Sect. 

Strigosae); 保留了斑果组; 将瓶形果组归并入净果

组。梁畴芬(1982, 1984)研究该属分类和编写《中国

植物志》时, 沿用了Li (1952)的猕猴桃属分类系统, 

但认为应充分考虑茎髓部结构和叶背毛形态, 因而

分别将净果组分为片髓系(Series Lamellatae)和实髓

系(Series Solidae), 星毛组分为完全星毛系(Series 

Perfectae)和不完全星毛系(Series Imperfectae), 构

成了猕猴桃属4组4系的分类体系。崔致学(1993)、

黄宏文等(2000)均曾沿用梁畴芬(1984)的分类体系, 

但这个体系并没有获得后来的分子系统发育研究

支持。 

关于属下分类系统的合理性, 何子灿等(2000)

根据叶表皮毛的分支分析认可了2个单系, 即净果

组和 (斑果组  + 糙毛组  + 星毛组 )。李建强等

(2000)的分支分析结果也支持在猕猴桃属建立两大

类群, 即净果群和斑果群, 并认为应该给予亚属一

级分类地位, 其中净果亚属[Subgenus Leiocarpae 

(Dunn) J. Q. Li, stat. nov.]仅包括净果组, 而斑果亚

属[Subgenus Maculatae (Dunn) J. Q. Li, stat. nov.]则

包括了斑果组、糙毛组、星毛组的全部种类。但他

们在选择性状时将海拔分布也列在其中, 似不可

取。Li等(2002)利用ITS和matK基因对23种猕猴桃属

植物的27个样品进行了系统发育研究, 得出了除净

果组为并系外, 其余3个组均为复系的结论, 这一

点和同工酶的证据(Testolin & Ferguson, 1997)比较

相似。但是两个基因树在基部类群和若干分支上并

不一致。综合40种猕猴桃属植物和外类群trnL-trnF

及来自其他基因的分子系统发育数据, 经典的4组4

系的系统中没有任何一个组或系是单系的。王玉国

(2003)认为对于猕猴桃属的属下分类, 不划分亚属、

组、系是最为简捷的选择。由于净果组为并系, 而

所有其他组的种类可以认为是一个单系。从进化的

角度考虑, 后者来源于前者的原始种类。因此, 如

果按照性状进化的特点, 采用进化学派的观点(承

认并系为自然的类群), 并借鉴被子植物系统发育

小组分类体系(Angiosperm Phylogeny Group, 1998)

和Judd等(2002)的方案, 将猕猴桃属划分为两类: 

一类是净果类(Leiocacarpaes), 即原经典分类的净

果组, 不包括山梨猕猴桃(A. rufa); 另一类是斑果

类(Maculataes), 包括山梨猕猴桃、原经典分类的斑

果组、糙毛组和星毛组。后者可以进一步划分为: (1)

基出斑果群(Basal Maculataes), 含中越猕猴桃(A. 
indochinensis)、小叶猕猴桃(A. lanceolata)和金花猕

猴桃(A. chrysantha)等; (2)中华–长叶猕猴桃分支

(The A. chinensis–A. hemsleyana clade), 含中华猕猴

桃、长叶猕猴桃(A. hemsleyana)、山梨猕猴桃等; (3)

阔叶–毛花猕猴桃分支(The A. eriantha–A. latifolia 

clade), 含阔叶猕猴桃(A. latifolia)、毛花猕猴桃、桂

林猕猴桃(A. guilinensis)等; (4)美丽–华南猕猴桃分

支(The A. melliana–A. glaucophylla clade, 含美丽猕

猴桃(A. melliana)、华南猕猴桃(A. glaucophylla)、柱

果猕猴桃(A. cylindrica)等。这些物种构成了猕猴桃

属物种的基本框架。 

关于猕猴桃属植物的物种数, 历来都有争议。

Dunn (1911)认可24种。Li (1952)修订该属时认为有

36种14变种1变型和1个杂交种。梁畴芬(1984)编写

《中国植物志》猕猴桃属时, 记录该属植物54种, 

中国有51种35变种6变型。随后陆续有学者发表新

种或新分类群(如梁畴芬, 1988; 施胜德等, 1994; 孙

华美和黄仁煌, 1994; 蒋华曾, 1995)。至2000年, 该

属已被确认的分类群有66种118个种下分类单位(变

种和变型) (黄宏文等, 2000)。Cui等(2002)出版的《中

国猕猴桃》英文版的种类数量与此一致。事实上, 这

一数字主要是依据崔致学(1993)的《中国猕猴桃》

和后续发表的新种或分类群所确定的。李瑞高等

(2002, 2003)随后又发表了9个新种和3个变种, 至

此, 猕猴桃属植物的物种数达到75种, 代表了该属

植物被认可物种数量的上限。但这些物种包括了一

些已经被其他学者合并的种或变种, 如阿里山猕猴© 生物多样性 Biodiversi
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桃(A. arisanensis)、台湾猕猴桃(A. formosana), 已被

归并入硬齿猕猴桃(A. callosa)(Li, 1976)。还有, 无

论是从标本形态看, 还是从文献记录看, 日本特有

的白背叶猕猴桃均在软枣猕猴桃的变异范围之内, 

应作为该种的变种处理(Satake et al, 1989)。同工酶

的结果也支持白背叶猕猴桃与软枣猕猴桃近缘。因

此, 猕猴桃属植物的实际数目应远低于75种。在

Flora of China的最新分类修订中, 猕猴桃属植物被

认为有55种, 其中, 52种在中国有分布, 44种为中国

特有(Li JQ et al, 2007)。但因猕猴桃属植物种间自然

杂交的普遍存在, 这一修订在种类数量的认定上存

在明显的问题。 

2.2  种间杂交与物种界限 

猕猴桃属植物的分类主要依据少数一些形态

性状, 而它们本身易受环境影响, 加之频繁的种间

杂交和基因渐渗, 且染色体倍性复杂, 致使一些物

种很难确定系统位置, 因而物种界限非常模糊。 

叶绿体DNA和线粒体DNA研究表明猕猴桃属

植物是严格的叶绿体父系遗传, 而线粒体为母系遗

传(Cipriani et al, 1995; Testolin & Cipriani, 1997; 

Chat et al, 1999)。这一点与一般的被子植物不同, 但

却和裸子植物松科的情况非常相似。叶绿体DNA分

析表明该属植物的进化可能是网状进化(Cipriani et 

al, 1998)。Li等(2002)根据ITS和matK基因推断有一

些物种可能来源于种间杂交或基因渐渗, 因此有必

要选择另外的基因对进化树进行检验, 确定各类群

之间的系统关系。Chat等(2004)利用更多来自叶绿

体的基因和DNA片段, 如matK、psbC-trnS、rbcL和

trnL-trnF, 和来自线粒体的nad1-2/3、nad4-1/2基因

分别构建系统发育树。结果发现叶绿体基因树和线

粒体基因树之间存在不一致性, 证明了猕猴桃属中

存在网状进化现象。Li ZZ等(2007)通过核基因分子

标记AFLP和质体DNA序列的研究也支持在猕猴桃

属的进化过程中存在种间杂交与渐渗事件。Liu等

(2017)采用重测序方法的结果同样支持种间杂交的

普遍发生。 

对于种间自然杂交, 在野外种群的系统发育分

析中已经获得来自不同亲本组合的大量证据(刘亚

令等, 2006, 2008)。我们曾开展猕猴桃属植物自然种

间杂交的亲本鉴定, 并在野外发现一批同倍体杂交

带, 多个单拷贝核基因的序列分析显示, 这些材料

是研究杂交物种形成的好材料(王玉国, 2017)。但是 ,

在猕猴桃属植物的最新系统修订中, 对这些显而易

见的种间杂交现象并没有给予任何考虑(Li XW et 

al, 2006, 2007; Li JQ et al, 2007)。他们的分类有大量

的物种合并, 但在处理涉及杂交起源和存在基因渐

渗的物种时 , 却出现明显的不一致 , 以Flora of 
China 的新分类体系为例, 就出现了有的种名被取

消, 有的被鉴定为亲本物种或另一物种的变种, 而

有的作为独立的种保留的现象。因此, 虽然该分类

体系对不少猕猴桃属植物物种进行的归并是可取

的, 但整体上, 它并不是接近真实系统发育关系的

“自然分类”。因而, 尚需开展更多的系统发育研究, 

特别是来自大量单拷贝核基因序列的分析。 

 

在长江流域的众多作物遗传资源中, 猕猴桃属

是典型的木质藤本、雌雄异株植物, 而且种间频繁

发生杂交渐渗, 物种关系非常复杂。作为中华–美味

猕猴桃复合体的主要原产地, 长江流域是猕猴桃产

业真正的故乡, 更是大多数猕猴桃属植物起源和演

化的关键分布区。 

3.1  长江流域猕猴桃植物分布特点与遗传资源评价 

从流域的角度考虑, 长江流域山地无疑是猕猴

桃属植物的主要来源地。该流域特有成分高; 物种

丰富度大; 涵盖系统发育所有关键分支和中华–美

味猕猴桃物种复合体的主要资源。 

因大多数猕猴桃属植物适于温暖湿润的气候, 

即亚热带或暖温带湿润和半湿润气候。而长江流域

恰好处于24–35° N之间, 大部分区域与猕猴桃适宜

年平均气温11.3–16.9℃相符。年降水量平均在

1,067 mm, 对于大多喜半阴湿环境的猕猴桃植物来

说, 能很好地满足其生长发育过程对水分和湿度的

需求。相比较而言, 有猕猴桃分布的三大流域(长江

流域、珠江流域和黄河流域)中, 以长江流域的物种

数、特有种最多, 其次是珠江流域, 黄河流域物种

最少且几乎没有特有种。长江流域各省区的物种数

量统计见表1。这些物种基本涵盖猕猴桃属植物系

统发育的各主要关键分支, 其中, 云南、四川、湖

南、湖北、江西等省对猕猴桃属野生种质资源的保

存贡献最大。就经济价值较大的中华–美味猕猴桃

物种复合体而言, 长江流域山地富集了该复合体的

主要遗传单倍型, 是研究这类猕猴桃起源最为关键  

3  长江流域猕猴桃植物遗传资源的潜在价值、现

状与保护 
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表1  长江流域主要省区猕猴桃属植物的分布。种名采用Li JQ等(2007)的分类处理, 受威胁等级采用覃海宁等(2017)的划分。 
Table 1  Distribution of the species of Actinidia in main provinces of the Yangtze River Basin. Species names follows Li JQ et al 
(2007). The categories of threatened species of Qin et al (2017) are adopted.  

 云南 
Yunnan 

四川 
Sichuan 

重庆 
Chongqing 

贵州 
Guizhou 

湖南 
Hunan 

江西 
Jiangxi 

湖北 
Hubei 

安徽 
Anhui 

浙江 
Zhejiang 

甘肃 
Gansu 

陕西 
Shaanxi 

西藏 
Tibet 

濒危等级 
Category 

软枣猕猴桃 
A. arguta 

+ + +  + + + + + + +    

黑蕊猕猴桃 
A. melanandra 

+ + +  + + + + + + +    

狗枣猕猴桃 
A. kolomikta 

+ + +  +  +    +    

四萼猕猴桃 
A. tetramera 

+ + +    +   + +    

对萼猕猴桃 
A. valvata 

    + + + + +      

葛枣猕猴桃 
A. polygama 

 + +    +   + +    

大籽猕猴桃 
A. macrosperma 

     + + + +      

伞花猕猴桃 
A. umbelloides 

+            极危 CR 

红茎猕猴桃 
A. rubricaulis 

+ + + + + + + + +   +   

硬齿猕猴桃 
A. callosa 

+ + + + + + +     + +     

显脉猕猴桃 
A. venosa 

+ + +  +       +   

粉叶猕猴桃 
A. glaucocallosa 

+            易危 VU 

全毛猕猴桃 
A. holotricha 

+              

昭通猕猴桃 
A. rubus 

+ + +            

葡萄叶猕猴桃 
A. vitifolia 

+            易危 VU 

红毛猕猴桃 
A. rufotricha 

+            濒危 EN 

黄毛猕猴桃 
A. fulvicoma 

+   + + +       糙毛猕猴桃变种   
A. fulvicoma var. 
hirsute, 易危 VU  

毛花猕猴桃 
A. eriantha 

+    + +   +      

中华猕猴桃 
A. chinensis 
(含美味猕猴桃 
A. deliciosa) 

+ + + + + + + + + + +    

贡山猕猴桃  
A. pilosula 

+            易危 VU 

大花猕猴桃 
A. grandiflora 

+ +           易危 VU 

倒卵叶猕猴桃 
A. obovata 

+            濒危 EN 

花楸猕猴桃 
A. sorbifolia 

+    +        易危 VU 

城口猕猴桃 
A. chengkouensis 

  +    +      濒危 EN 
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表1 (续)  Table 1 (continued) 

 云南 
Yunnan 

四川 
Sichuan 

重庆 
Chongqing 

贵州 
Guizhou 

湖南 
Hunan 

江西 
Jiangxi 

湖北 
Hubei 

安徽 
Anhui 

浙江 
Zhejiang 

甘肃 
Gansu 

陕西 
Shaanxi 

西藏 
Tibet 

濒危等级 
Category 

榆叶猕猴桃 
A. ulmifolia 

 + +          濒危 EN 

阔叶猕猴桃 
A. latifolia 

  +  + + +  +    长绒猕猴桃变种   
A. latifolia var. mollis
易危 VU  

星毛猕猴桃 
A. stellato-pilosa 

  +          极危 CR 

毛蕊猕猴桃 
A. trichogyna 

  +   + +      易危 VU 

金花猕猴桃 
A. chrysantha 

    + +         

安息香猕猴桃 
A. styracifolia 

    + + +      易危 VU 

小叶猕猴桃 
A. lanceolata 

    + +  + +    易危 VU 

两广猕猴桃 
A. liangguangensis 

    +          

条叶猕猴桃 
A. fortunatii 

    +          

美丽猕猴桃 
A. melliana 

    + +         

肉叶猕猴桃 
A. carnosifolia 

    +          

滑叶猕猴桃 
A. laevissima 

   +   +      易危 VU 

清风藤猕猴桃 
A. sabiifolia 

    + +       易危 VU 

长叶猕猴桃 
A. hemsleyana 

     +  + +    易危 VU 

浙江猕猴桃 
A. zhejiangensis 

     +   +    极危 CR 

湖北猕猴桃 
A. hubeiensis 

      +      极危 CR 

CR, Critically Endangered; EN, Endangered; VU, Vulnerable 

 

的地区, 也是栽培猕猴桃品种和株系及种间杂交亲

本材料最为重要的来源地。猕猴桃属植物染色体基

数n = 29, 其倍性复杂。很多物种兼有不同倍性, 如

软枣猕猴桃中有二倍体、四倍体、六倍体; 紫果猕

猴桃(A. arguta var. purpurea)则有四倍体和八倍体; 

此外, 该属植物中还发现有非整倍体的现象(黄宏

文, 2009)。以中华–美味猕猴桃物种复合体为例, 美

味猕猴桃为六倍体, 近期研究发现它也有四倍体, 

分布于110° E以西的山地; 而中华猕猴桃则有二倍

体和四倍体之分, 分布于110° E以西的区域。在中

华–美味猕猴桃物种复合体的分布区中, 还发现有

三倍体、五倍体或非整倍体个体(刘亚令等, 2008; 

黄宏文, 2009), 这些复杂的倍性变异是探讨中华–

美味猕猴桃物种复合体的起源必须了解的细胞学

基础, 但目前针对确切倍性的种群样本开展的分子

研究还比较缺乏。在猕猴桃产业发展的贡献中, 先

前培育的品种和品系逐渐发展为15%的中华猕猴桃

品种, 85%的美味猕猴桃品种, 而且绝大多数都来

自于长江流域, 适合本区域栽培。也有长江流域以

外的栽培品种, 如二倍体中华猕猴桃“红阳”品种, 

其果实解剖结构具有太阳般放射状鲜红色图案, 因

其独特性状、极佳口味、稳定遗传性和品质优良等

特点, 引种栽培到长江流域的四川苍溪等地, 随后

扩种到贵州、云南、广西、浙江、湖北等省区, 甚

至成为地方的支柱产业。 

尽管猕猴桃属植物的海拔分布范围在100– 
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3,500 m, 但绝大多数的种类在500–2,000 m之间。由

于人类活动, 其自然分布的低海拔点已很少见, 很

多物种的分布呈现出陆地岛屿的特征, 比较适合探

讨其生物地理起源与扩散途径, 分布于四川的狗枣

猕猴桃甚至可以与中国东北–远东地区的同种植物

形成特殊的间断分布格局。虽然不同猕猴桃属植物

有不同的海拔梯度范围, 但很多物种会在同一个区

域有重叠分布, 因而在野外易于发生种间杂交和基

因渐渗。 

长江流域山地不仅猕猴桃属植物物种丰富, 特

有种繁多, 而且一些物种仅有极少的个体曾在野外

发现, 处于濒危的状态。具体而言, 长江流域属于

极危物种的就有大花猕猴桃(A. grandiflora)、湖北 猕

猴桃(A. hubeiensis)、浙江猕猴桃(A. zhejiangensis)、

星毛猕猴桃(A. stellato-pilosa)等, 它们的分布区域

小于100 km2, 严重分割或只有极少地点(不超过10

个)有分布, 持续衰退; 濒危物种包括城口猕猴桃(A. 
chengkouensis)、倒卵叶猕猴桃(A. obovata)、榆叶猕

猴桃(A. ulmifolia)、红毛猕猴桃(A. rufotricha)等, 大

多种群个体数小于250, 在较短时间可能极度濒临

绝灭甚至绝灭; 易危物种包括糙毛猕猴桃(A. fulvi-
coma var. hirsuta)、粉叶猕猴桃(A. glauco-callosa)、

长叶猕猴桃、滑叶猕猴桃(A. laevissima)、小叶猕猴

桃、长绒猕猴桃(A. latifolia var. mollis)、贡山猕猴桃

(A. pilosula)、清风藤猕猴桃(A. sabiifolia)、花楸猕

猴桃(A. sorbifolia)、安息香猕猴桃(A. styracifolia)、

毛蕊猕猴桃(A. trichogyna)、伞花猕猴桃(A. umbel-
loides)、葡萄叶猕猴桃(A. vitifolia)等众多类群, 它们

的种群成熟个体数不超过1,000, 各种群面积小于

20 km2或不超过5个种群, 估计10年或三代内种群

降低比例会超过30%。 

在遗传资源研究方面, 不同学者从不同方面对

猕猴桃属植物进行了广泛的研究, 如: 一般形态学

和营养成分(崔致学, 1993)、染色体数目及倍性(如

熊治庭和黄仁煌 , 1988; McNeilage & Considine, 

1989; Ferguson et al, 1997; Yan et al, 1997)、性别遗

传 (Fraser et al, 1997, 2009; Harvey et al, 1997; 

Scaglione et al, 2015)、种间杂交(安和祥等, 1995; 李

瑞高等, 2000; 王圣梅等, 2000)等; 各种分子标记方

法用于物种界限和分类方面的研究。以往的研究开

展了同工酶(Huang et al, 1996; Testolin & Ferguson, 

1997)、RAPD (Chat & Dumoulin, 1997; Huang et al, 

2002)、AFLP (Li ZZ et al, 2007)、RFLP (Cipriani et al, 

1998)、SSR (Korkovelos et al, 2008)等不同的DNA

分子标记和基因序列分析(Li et al, 2002; Chat et al, 

2004; Li ZZ et al, 2007)等方面的研究, 对猕猴桃属

下分类单位的划分及某些种的界定、系统发育等方

面提出了不同的意见。作为重要的遗传资源, 二倍

体中华猕猴桃栽培品种“红阳”的基因组测序(Huang 

et al, 2013), 为研究同倍体重组、种间渐渗杂交提供

参考基因组数据, 可以用大量的单拷贝基因的连锁

关系研究种间杂交带的物种形成的遗传基础。猕猴

桃属植物的基因组学数据(Huang et al, 2013; Liu et 

al, 2017), 连同先前的表达序列标签库(EST)数据

(Fraser et al, 2004, 2009; Crowhurst et al, 2008)和正

在进行的大量转录组数据, 为猕猴桃属植物的种群

遗传、自然杂交与物种形成、分子辅助育种等研究

提供了基础的基因组学参考。虽然猕猴桃植物的研

究已在基因组测序、探讨种间关系的分子系统发

育、种群遗传结构等方面取得长足进步, 但基于最

新研究成果的基本资源评价还相当匮乏, 对猕猴桃

野生资源的保护与可持续利用亟待加强。 

3.2  长江流域内外野生猕猴桃资源现状与保护策略 

长江流域的猕猴桃资源丰富, 蓄藏量大, 有潜

在的遗传价值。但近年的野外调查显示, 整个猕猴

桃属植物野生种群, 无论是长江流域内部山地还是

外部山地的现状都不容乐观, 很多物种处于濒危状

态。事实上有些物种发表后, 除了标本, 就几乎再

没有采到活体材料。由于有些物种来源于杂交与渐

渗, 原生境的破坏导致难以保存和重新获得, 已有

的种群也由于经济开发和经济作物的扩种而不断

缩小。按照以往的标本记录, 很多物种在原产地都

无法采集到, 一些重要的遗传资源甚至未来得及研

究就已消亡。野生猕猴桃常分布于森林边缘或沟谷

两岸, 但由于经济发展, 很多地区交通道路改善, 

原来人迹罕至的山区的树木遭到更多的人为因素

破坏, 而使得大量原先记录的猕猴桃产地已难觅踪

影。我们在湖南南部野外调研时, 曾遇到整座山的

树木全被拔掉种植经济植物厚朴(Magnolia offici-
nalis)的情况; 能够种植栽培猕猴桃的地区, 野生猕

猴桃均不同程度地面临种群缩小和破坏的问题。野

生猕猴桃种群数量和很多种群内个体数量均大幅

度削减。如今经济发展与脱贫的现实需求, 给野生

猕猴桃植物的生存带来无形的压力, 然而对这类极© 生物多样性 Biodiversi
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小种群植物遗传资源的抢救性保护还没有得到足

够的重视。一些原有种质资源的保存园, 因缺少专

项经费支持, 导致多年积累的极难获得的、不易重

现的遗传资源丧失, 甚为可惜。很多有潜力的基础

种间杂交育种实践得不到规模化开展。 

1987年国家环境保护局和中国科学院植物研

究所编著的《中国珍稀濒危保护植物名录》(第一册)

收录了388种植物, 其中并没有猕猴桃属植物; 与

此相对应的《中国植物红皮书》(傅立国, 1991)也没

有收录。同样, 在国家重点保护野生植物名录(第一

批)中也未收录猕猴桃属植物, 直到第二批名录公

布, 才把几乎全部的猕猴桃属植物都列为二级保护

植物。汪松和解焱(2004)主编的《中国物种红色名

录》中的植物部分, 收录了这些物种, 并给出其

IUCN濒危等级; 由环境保护部和中国科学院(2013)

联合编制的《中国生物多样性红色名录(高等植物

卷)》(http://www.mep.gov.cn/gkml/hbb/bgg/201309/ 

t20130912_260061.htm), 基本沿袭上述处理, 但名

称采用了Flora of China所确定的物种范围。在该名

录中, 受威胁物种被划分为极危(CR)、濒危(EN)和

易危(VU)等类别, 猕猴桃属56种中有41种受到威胁

(长江流域有不少于20种, 详见表1), 仅有9种属于

无危(LC), 其余的近危(NT)物种正遭受着不同因素

的威胁。虽然这些近危物种所受威胁的程度还未达

到极危、濒危和易危三个等级的标准, 但如果它们

继续遭受外界的负面影响, 在不久的将来极有可能

成为受威胁物种。因此在进行该属植物的保护策略

的制定时也应予以高度关注。最近发表的《中国被

子植物濒危等级评估》结果显示, 受威胁的被子植

物中, 猕猴桃科植物受威胁的种的比例高达63.2%, 

其受威胁程度仅次于排名第一的木兰科(覃海宁等, 

2017)。在这种受威胁程度如此高的情况下, 猕猴桃

属植物野生资源的保护行动已迫在眉睫, 亟待全方

位的实施。 

鉴于目前猕猴桃属植物的生存现状和研究基

础, 在制订合理的保护策略时应注意以下几个方面:  

(1)建立长效的保护机制。重要遗传资源是可持

续发展的物质基础, 建立长效的保护机制的目标是

协调经济发展与资源合理利用, 避免短视效应。由

于公众甚至地方保护部门缺乏保护意识, 应加大科

学普及宣传, 提高对猕猴桃属植物及其他遗传资源

保护的整体认识, 防止再次出现如野生大豆那样资

源大量流失到国外, 高产基因标记国际专利反向侵

害我国农作物生产经济利益, 给国家造成战略安全

隐患。特别要避免因保护不力而造成的小种群遗传

资源流失。保护机制的确立应为加强遗传资源原产

地的本底调查、加大基础科研投入、加快重要技术

研发和相应知识产权保护提供保障。 

(2)加强遗传资源的基础科研调查和系统评价。

建立健全的DNA barcoding数据库, 便于新鲜样品

(特别是种间杂交样品)的快速物种鉴定。开展猕猴

桃属分类学疑难类群物种复合体研究, 调查隐存种

的存在与系统发育分布式样, 澄清近缘类群的物种

关系。采用系统发育基因组学与种群遗传学方法, 

对栽培猕猴桃所在的关键类群——中华–美味猕猴

桃物种复合体开展谱系地理研究, 揭示其起源、扩

散和现代分布格局的历史成因。针对猕猴桃属植物

种间杂交频繁的特点, 全面调研该属植物全基因组

复制(whole genome duplication, WGD)和古多倍化

的关系, 对不同类型的杂交带进行来自染色体倍性、

适合度性状和分子遗传的本底调查。基于杂交带种群

的亲本基因型分型分析, 明确其杂交来源和是否脱

离F1代, 是否涉及罕见物种与广布物种的杂交, 从

而加强杂交物种形成机制和进化过程的基础研究。 

加强重要物种复合体和极小种群的本底调查

和保护遗传学的抢救性挖掘研究(马永鹏和孙卫邦, 

2015; 孙卫邦和韩春艳, 2015)。通过定点观察和动

态监测和实验分析, 确定珍稀濒危物种种群和生境

的变化规律, 保护其原生境的安全、实施就地保护

与人工管护下的近地保护, 待条件成熟后开展回归

自然与种群重建, 以切实保护猕猴桃属植物中的特

殊遗传资源。 

(3)健全种质资源保存规范、促进可持续利用。

目前猕猴桃属的引种栽培, 很多还是延续先前的栽

培技术, 未考虑该属植物容易发生杂交与渐渗的特

点, 未来的引种栽培在加强该属植物物种种群材料

的广泛收集基础上, 还要健全种质资源的保存规范, 

对于活体植物的保存, 特别要注意种植规范, 避免

受到近缘类群的基因“污染” (Huang & Liu, 2014)。

要加强基础种间杂交育种工作, 关注其他资源植物

相关研究的最新进展, 结合基因组学和表型组学研

究, 定向寻找优质、高产性状连锁基因区, 用于加

快筛选、培育猕猴桃新品种进程的可持续利用实践

之中。 © 生物多样性 Biodiversi
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 油茶栽培历史与长江流域油茶遗传资源 

秦声远1  戎  俊1,2*  张文驹3  陈家宽1,2,3 
1 (南昌大学生命科学研究院流域生态学研究所, 南昌大学生命科学学院, 南昌 330031) 

2 (南昌大学鄱阳湖环境与资源利用教育部重点实验室, 南昌 330031) 

3 (复旦大学生物多样性和生态工程教育部重点实验室, 上海 200438) 

摘要: 普通油茶(Camellia oleifera)是我国第一大木本油料作物。普通油茶作为油料作物的栽培历史, 现存确切记

载不到1,000年, 长江流域可能是最早栽培油茶的地区之一。普通油茶的野生近缘种是油茶育种宝贵的遗传资源。

普通油茶属于山茶科山茶属(Camellia)油茶组(Sect. Oleifera), 其野生近缘种应包括山茶属油茶组和短柱茶组(Sect. 

Paracamellia)的物种, 但油茶组和短柱茶组的划分仍有争议, 物种间的系统发育关系仍不清楚。油茶组和短柱茶组

是山茶属中多倍体出现频率最高的类群, 而且存在突出的种内多倍性现象, 人工选择和种间杂交可能在其中起到

促进作用。长江流域是普通油茶的主产区, 也是最主要的野生普通油茶分布区, 拥有丰富的野生普通油茶遗传资

源。本研究统计了山茶属油茶组和短柱茶组物种的分布地, 并与野生普通油茶的潜在分布区进行了比较。分析结

果显示, 长江流域与珠江流域的分水岭——南岭、苗岭及附近地区是油茶组和短柱茶组物种多样性最高的地区, 

同时也是野生普通油茶潜在的高适生区, 可能是普通油茶及其野生近缘种潜在的种间杂交带。物种多样性从南向

北呈下降趋势, 可能反映了从南向北的扩散方向。普通油茶及其野生近缘种间的潜在杂交带可能蕴含着丰富的遗

传多样性, 为选择育种提供了天然的育种场, 应对这些地区优先开展研究和保护, 挖掘与利用有重要经济价值的

遗传资源。 

关键词: 油茶; 栽培历史; 遗传多样性; 遗传资源; 地理分布; 长江流域 

Cultivation history of Camellia oleifera and genetic resources in the 
Yangtze River Basin 
Shengyuan Qin1, Jun Rong1,2*, Wenju Zhang3, Jiakuan Chen1,2,3 
1 Center for Watershed Ecology, Institute of Life Science, Nanchang University and School of Life Sciences, Nanchang 
University, Nanchang 330031 
2 Key Laboratory of Poyang Lake Environment and Resource Utilization, Ministry of Education, Nanchang University, 
Nanchang 330031 
3 Ministry of Education Key Laboratory for Biodiversity Science and Ecological Engineering, Fudan University, Shang-
hai 200438 

Abstract: Camellia oleifera is the dominant woody oil crop in China. According to current records, the cul-
tivation history of C. oleifera as an oil crop may be less than 1,000 years, and the Yangtze River Basin may 
be one of the earliest cultivation areas. Wild relatives of C. oleifera are valuable genetic resources for breed-
ing. Camellia oleifera belongs to Sect. Oleifera of the genus Camellia in the family Theaceae. Wild relatives 
of C. oleifera may include species in Sect. Oleifera and Sect. Paracamellia. However, the division of Sect. 
Oleifera and Sect. Paracamellia is still under debate, and the phylogenetic relationships among species re-
main unresolved. Sect. Oleifera and Sect. Paracamellia have the highest frequency of polyploids in the genus 
Camellia, and the same species may have various ploidies, which may be promoted by artificial selection and 
interspecies hybridization. The Yangtze River Basin is the main production area of C. oleifera, and the main 
distribution area of wild C. oleifera, thus containing rich genetic resources of wild C. oleifera. This study 
analyzed the distribution of species in Sect. Oleifera and Sect. Paracamellia of the genus Camellia and 
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compared the results with the potential distribution areas of wild C. oleifera. Results show that drainage di-
vides between the Yangtze River Basin and Pearl River Basin (Nanling Mountain, Miaoling Mountain, and 
adjacent regions) have the highest diversity of species in Sect. Oleifera and Sect. Paracamellia. Meanwhile, 
these regions are also potential highly suitable growing regions for wild C. oleifera, where there may be po-
tential interspecies hybrid zones between C. oleifera and its wild relative species. Species diversity decreases 
from the south to the north, likely representing the dispersal direction from south to north. The potential in-
terspecies hybrid zones between C. oleifera and its wild relative species may contain rich genetic diversity 
and provide natural breeding stations for selective breeding. These regions should be priority areas for re-
search and conservation in order to explore and utilize genetic resources with important economic values.  
Key words: Camellia oleifera; cultivation history; genetic diversity; genetic resource; geographic distribu-
tion; Yangtze River Basin 

油茶(Camellia spp.)泛指山茶属(Camellia)中种

子含油率较高, 具有生产价值的油用物种(陈永忠, 

2008)。茶油富含油酸和亚油酸为主的不饱和脂肪酸, 

其营养价值可以和橄榄油媲美, 是一种优质健康的

食用植物油(国家林业局国有林场和林木种苗工作

总站, 2016)。在我国具有一定栽培面积和栽培历史

的油茶物种主要有: 普通油茶(C. oleifera)、小果油

茶(C. oleifera var. monosperma)、越南油茶(C. viet-
namensis)、攸县油茶(C. yuhsienensis)等(国家林业局

国有林场和林木种苗工作总站, 2016)。其中, 普通

油茶是分布最广、栽培历史最长的油茶物种, 广泛

分布于我国长江流域及其以南各省、自治区和直辖

市, 栽培面积和总产油量均占我国木本油料作物首

位 (国家林业局国有林场和林木种苗工作总站 , 

2016)。其他油茶物种的栽培面积和产油量有限, 只

在局部地区有生产应用, 因此本文论述的重点是普

通油茶及其近缘种。 

 

油茶文献一般认为采油茶果榨油食用已有

2,300多年的历史(庄瑞林, 2008), 因为清代张宗法

在《三农纪》中认为《山海经》已经记载油茶果可

以榨油食用(邹介正等, 1989)。杨抑先生经仔细考据

后认为, 不仅《山海经》中没有明确记载油茶果可

以榨油食用, 自秦汉至宋元间有名的农书都没有相

关记载, 明代的农书才开始有相关记载, 取油茶果

榨油可能始于元代后期(约1310–1360年间), 而油茶

作为油料作物栽培则始于明代后期, 发展于清代中

后期(杨抑, 1992)。因此, 油茶作为油料作物的栽培

历史, 现存确切记载不到1,000年。 

明初俞宗本的《种树书》最先记载了对野生油

茶的利用, 包括人工移栽野生油茶(“移山茶”)和采

摘野生油茶果(“收茶子”)。首次较全面反映油茶生

产应用的是明末徐光启的《农政全书》(杨抑, 1992)。

据《农政全书》记载(石声汉, 1979): “楂木生闽广江

右山谷间, 橡栗之属也。其树易成, 材亦坚韧。若

修治令劲挺者, 中为杠。实如橡斗, 斗无刺为异耳。

斗中函子, 或一或二或三四, 甚似栗而壳甚薄。壳

中仁皮色如榧, 瓤肉亦如栗, 味甚苦, 而多膏油。江

右闽广人, 多用此油。燃灯甚明, 胜于诸油, 亦可

食”。其中“楂”指油茶, 从果实中种子数1−4的描述, 

推断可能主要包括普通油茶和小果油茶。当时油茶

在江西、福建、广东和广西应有广泛分布, 当地人

用种仁榨油, 可作灯油也可食用。此外, 茶油还有

药用价值, “能疗一切疮疥, 涂数次即愈。其性寒, 

能退湿热”; 茶油还可用于印染和涂发; 榨油后的

茶麸可以用来烧火(石声汉, 1979)。《农政全书》中

已经记载油茶种子的保存和种植方法 (石声汉 , 

1979): “秋间收子时, 简取大者, 掘地作一小窖, 勿

令及泉, 用沙土和子置窖中。至次年春分取出畦种。

秋分后分栽。三年结实”。其中油茶种子的沙藏法

到今天仍广泛应用。《农政全书》还描述了采油茶

果榨油的方法(石声汉, 1979): “每岁于寒露前三日, 

收取楂子, 则多油, 迟则油干……碾细, 蒸熟榨油

如常法”。在《农政全书》之后, 明末宋应星在《天

工开物》中对当时可供榨油食用的植物种子进行了

排名, 上品是芝麻、萝卜子、黄豆和白菜子, 其次

是苏麻和油菜子, 然后是油茶子, 再次是苋菜子, 

下品是大麻仁, 并特别指出茶油“味似猪脂, 甚美” 

(潘吉星, 2008)。榨油后的茶麸可以引火及毒鱼(潘

吉星, 2008)。       

明代自然灾害频繁, 对食用植物资源的挖掘与

利用非常重视。明太祖朱元璋的第五子朱橚就组织

编写了《救荒本草》, 详细记录了明代中原地区可

1  油茶栽培历史 
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食用野生植物的食用部位、加工方法和食用方法(王

锦秀和汤彦承, 2015)。明代对植物资源的认识与利

用达到了新高度, 李时珍的《本草纲目》巨著就是

在这一历史背景下编写的。明代对野生植物资源的

调查可能促进了野生油茶的认识与利用。但是, 油

茶籽富含茶皂素, 直接食用极其苦涩且有毒性, 因

此最初茶油多用作灯油和药物等, 需要合适的加工

技术去除大量的茶皂素才可食用。明代后期生产技

术的进步, 包括铁制农具的发展、农作物栽培以及

农产品加工技术的逐步完善(明末的《天工开物》有

较详细的记载), 为开垦荒山种植油茶以及榨取茶

油提供了有利的技术条件, 从而促进了油茶作为油

料作物的栽培与利用(杨抑, 1992; 潘吉星, 2008)。

长江流域和珠江流域等地区可能是最早栽培油茶

的地区。 

到了清初, 随着油茶生产的发展, 在一些油茶

产区 (如江西宜春 )开始出现了茶油贸易 (杨抑 , 

1992)。据清代《三农纪》(出版于1760年)记载茶油

“百越产者味甘, 可入蔬; 荆楚产者味苦, 可燃灯, 

润发”(邹介正等, 1989), 推测当时茶油作为食用油

生产主要还是在江西、浙江、福建、广东和广西等

地的丘陵山区, 湖北和湖南等地的茶油由于“味苦”

主要用于灯油和润发(也可能源于不同油茶物种)。

根据地方志, 清代中后期南方丘陵山区才开始大面

积种植油茶(杨抑, 1992)。 

新中国成立以后, 为了增加油料作物生产和食

用油供应, 中央人民政府政务院于1954年发出了

《关于发动农民增加油料作物生产》的指示, 特别

提出在广大的山区可以因地制宜发展木本油料作

物, 大量种植核桃、油茶等。随后, 油茶生产得到

了快速发展, 主要是对大面积荒芜的油茶林进行了

垦复, 提高其产量(国家林业局国有林场和林木种

苗工作总站, 2016)。1952年全国茶油产量为5万吨, 

到1956年达8万吨, 比建国初增加了一倍(国家林业

局, 2009)。当时的油茶生产还是以传统的实生苗为

主, 栽培管理方式粗放(人种天养), 平均亩产茶油

仅2.5 kg (国家林业局, 2009)。我国从20世纪50年代

开始进行油茶遗传资源的大范围调查工作, 系统研

究与良种选育工作始于60年代。但是, 油茶良种选

育一直没有取得突破性进展, 且良种的生产推广和

应用缓慢(国家林业局, 2009)。据《全国油茶产业发

展规划(2009–2020年)》统计数据显示, 我国2009年

有油茶林面积约4,500万亩, 以普通油茶为主, 主要

分布在长江流域及其以南的14个省、自治区和直辖

市, 年产茶油约26万吨, 平均亩产茶油仅5.8 kg左

右。长江流域是最主要的油茶产区, 其油茶面积约

占全国总面积的70%。江西、湖南和广西是最主要

的油茶生产省份, 其油茶面积约占全国总面积的

76%。 

长期以来, 国内食用油生产注重产量的增加, 

油茶生产因为亩产低且不稳定、成本高, 经营上无

利可图, 一度出现面积缩减、产量停滞的趋势(闵天

禄, 2000)。过去 10年, 随着人民生活水平的提高, 我

国的食用植物油年消费量增加超过50%, 对不饱和

脂肪酸含量较高的优质健康食用植物油的需求明

显增长(USDA-FAS, 2017)。茶油作为营养价值高的

优质食用植物油的市场需求逐步增加。目前, 我国

是世界上最大的植物油消费国 , 年消费量超过

3,000万吨, 但是其中约7成依赖进口(USDA-FAS, 

2017)。为了提高食用植物油特别是优质健康植物油

的自给率, 2009年国家发展改革委、财政部和国家

林业局联合印发《全国油茶产业发展规划

(2009–2020年)》, 提出要大力发展油茶产业, 力争

到2020年使油茶种植面积达到7,000万亩, 年产茶

油250万吨。2015年国务院办公厅发布了《关于加

快木本油料产业发展的意见》, 进一步强调要加快

油茶等木本油料产业发展, 大力增加健康优质食用

植物油供给, 切实维护国家粮油安全。大力发展油

茶等木本油料产业, 还可以充分利用我国的山地丘

陵土地资源, 有助于贫困山区的农民脱贫致富, 具

有重要的战略意义。 

目前, 我国的油茶林主要为自然林或传统农家

品种人工林, 单位面积产油量较低(王瑞和陈永忠, 

2015)。据最新统计数据显示(2017年11月3日《经济

日报》), 2016年全国油茶的种植面积已经突破6,400

万亩, 但年产茶油只有50余万吨, 平均亩产茶油不

到10 kg, 距离年产茶油250万吨的目标仍有较大差

距。栽培的油茶良种多为20世纪70年代从各地的自

然林中通过优树选择培育的优良无性系或家系, 高

产高抗新品种少, 广适性品种少, 在选育的局部区

域表现良好但引种至其他区域则表现不良, 还不能

满足不同区域油茶生产的需求, 因此不断选育和推

广优良新品种是加快油茶产业发展的核心(王瑞和

陈永忠, 2015)。油茶的野生近缘种是油茶育种宝贵© 生物多样性 Biodiversi
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的遗传资源, 了解栽培油茶与其野生近缘种的系统

发育关系、野生近缘种地理分布和遗传多样性, 研

究重要农艺性状的变异及其分子基础, 有助于挖掘与

利用有价值的遗传资源, 促进优良油茶品种的选育。 

 

普通油茶的野生近缘种可能包括山茶属油茶

组(Sect. Oleifera)和短柱茶组(Sect. Paracamellia)的

多个物种, 但目前这两个组的划分尚存在较大争

议。基于形态学特征的差异, 张宏达先生从Sealy建

立的短柱茶组中分离出油茶组, 包括了普通油茶等

重要油茶物种(表1) (张宏达和任善湘, 1998)。闵天

禄先生则认为油茶组与短柱茶组的基本形态学特

征一致, 统一归并为油茶组(Sect. Paracamellia), 去

除了褐枝短柱茶(C. phaeoclada) (移入山茶组Sect. 
Camellia)、大姚短柱茶(C. tenii) (移入离蕊茶组Sect. 

Heterogenea)和樱花短柱茶(C. maliflora) (认为是园

艺杂交种) (表1) (闵天禄, 2000)。林秀艳等(2008)基

于叶解剖特征的分析结果支持张宏达先生关于油

茶组和短柱茶组的划分, 同时也支持闵天禄先生去

除大姚短柱茶, 把狭叶油茶(C. lanceoleosa)作为窄

叶短柱茶 (C. f luviat i l is)变种 ,  合并短柱茶 (C.  

 
表1  山茶属油茶组与短柱茶组物种(张宏达和任善湘, 1998; Ming & Bartholomew, 2007) 
Table 1  Species in Sect. Oleifera and Sect. Paracamellia of Genus Camellia (Chang & Ren, 1998; Ming & Bartholomew, 2007) 

张宏达系统 Taxonomy of Chang 闵天禄系统 Taxonomy of Ming 

油茶组 Sect. Oleifera 油茶组 Sect. Paracamellia 

高州油茶 C. gauchowensis 长瓣短柱茶 C. grijsii 

狭叶油茶 C. lanceoleosa ——攸县油茶 C. yuhsienensis 

茶梅 C. sasanqua ——芳香短柱茶 C. odorata 

越南油茶 C. vietnamensis 小叶短柱茶 C. grijsii var. shensiensis 

油茶(普通油茶) C. oleifera ——陕西短柱茶 C. shensiensis 

单籽油茶 C. oleifera var. monosperma 窄叶油茶 C. fluviatilis 

——小果油茶 C. meiocarpa 大花窄叶油茶 C. fluviatilis var. megalantha 

 ——大花短柱茶 C. kissi var. megalantha 

短柱茶组 Sect. Paracamellia ——狭叶油茶 C. lanceoleosa 

长瓣短柱茶 C. grijsii 越南油茶 C. drupifera 

——攸县油茶 C. yuhsienensis ——高州油茶 C. gauchowensis 

——芳香短柱茶 C. odorata ——越南油茶 C. vietnamensis 

小果短柱茶 C. confusa 油茶(普通油茶) C. oleifera 

落瓣短柱茶 C. kissi ——单籽油茶 C. oleifera var. monosperma 

大花短柱茶 C. kissi var. megalantha ——小果油茶 C. meiocarpa 

窄叶短柱茶 C. fluviatilis 茶梅 C. sasanqua* 

短柱茶 C. brevistyla ——琉球短柱茶 C. miyagii 

冬红短柱茶 C. hiemalis ——冬红短柱茶 C. hiemalis 

钝叶短柱茶 C. obtusifolia 落瓣油茶 C. kissi 

樱花短柱茶 C. maliflora 大叶落瓣油茶 C. kissi var. confusa 

陕西短柱茶 C. shensiensis ——小果短柱茶 C. confusa 

粉红短柱茶 C. puniceiflora 短柱油茶 C. brevistyla 

大姚短柱茶 C. tenii ——钝叶短柱茶 C. obtusifolia 

细叶短柱茶 C. microphylla ——粉红短柱茶 C. puniceiflora 

褐枝短柱茶 C. phaeoclada 细叶短柱油茶 C. brevistyla var. microphylla 

 ——细叶短柱茶 C. microphylla 

* 茶梅应属于油茶组, 但茶梅主要分布于日本, 在中国仅为栽培植物, 因此Flora of China没有把茶梅放在油茶组中描述。 
* C. sasanqua belongs to Sect. Paracamellia. However, C. sasanqua is mainly distributed in Japan and occurs in China only as cultivated plants. Thus, 
Flora of China does not treat C. sasanqua in Sect. Paracamellia.  
 

2  普通油茶野生近缘种系统发育及染色体倍性 
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brevistyla)、钝叶短柱茶(C. obtusifolia)以及粉红短柱

茶(C. puniceiflora), 合并长瓣短柱茶(C. grijsii)和陕

西短柱茶(C. shensiensis)。但是 , 该研究认为芳香短

柱茶(C. odorata)和攸县油茶间差异较大, 不应合并, 

且与其他油茶组和短柱茶组物种也相差较远, 不应

归入任何一组(林秀艳等, 2008)。基于核糖体内转录

间隔区(nrITS)序列的山茶属分子系统学分析也支

持油茶组独立, 同时支持闵天禄先生把攸县油茶和

落瓣短柱茶(C. kissi)合并到油茶组(表1); 但是其他

短柱茶组物种与油茶组物种间的亲缘关系较远, 且

短柱茶组物种没有聚成单系分支, 因此不支持划分

独立的短柱茶组(Vijayan et al, 2009)。但是, 该分子

系统学分析的争议也较大, 如油茶组和形态差异较

大的瘤果茶组聚在一起, 油茶组物种间的系统发育

关系还不清楚, 仅基于nrITS序列可能不足以解析

近缘物种间的系统发育关系。综上所述, 还需要开

展进一步的分子系统学研究, 阐明油茶组与短柱茶

组不同物种间的系统发育关系, 为油茶遗传资源的

发掘与利用提供参考。 

油茶组和短柱茶组是山茶属中多倍体出现频

率最高的类群, 而且存在突出的种内多倍性现象, 

即同一物种存在不同的染色体倍性(表2) (张文驹和

闵天禄, 1999)。山茶属植物的染色体基数是稳定的, 

都是x = 15 (张文驹和闵天禄, 1999)。以此推算, 油

茶组物种有2x、3x、4x、5x、6x、7x和8x, 短柱茶

组物种有2x、4x、5x和6x (表2), 其中奇数多倍体为

栽培品种(张文驹和闵天禄, 1999)。油茶组和短柱茶

组染色体数均为m > sm > st (或没有st), 随体2–3, 

核型主要是2A或2B型, 这在山茶属中是常见的(张

文驹和闵天禄, 1999), 但多倍体比二倍体的核型更

不对称(表2)。山茶属的核型进化趋势可能是从对称

到不对称(张文驹和闵天禄, 1999), 因此同组的二倍

体物种可能更为原始。山茶属的野生种主要是二倍

体, 栽培种倍性变异较大, 如山茶组(Sect. Camellia)

的许多物种用作栽培茶花, 有较多的多倍体, 也存

在种内多倍性现象。由于倍性变异会影响个体、花

朵和果实大小等农艺性状, 受到人工选择, 因此人

工选择可能在山茶属物种的倍性变异中起到促进

作用 (李光涛和梁涛 , 1990; 张文驹和闵天禄 , 

1999)。主要的栽培油茶普通油茶、小果油茶、越南

油茶和攸县油茶都是多倍体, 除小果油茶外其余物

种均存在种内多倍性现象(表2)。栽培的小果油茶是

四倍体, 栽培的普通油茶主要是六倍体, 栽培的越

南油茶主要是八倍体, 小果油茶的果实最小而越南

油茶的果实最大。果实大小是重要的农艺性状, 受

到较强的人工选择, 可能由于不同倍性亲本的人工

杂交导致了更多不同倍性的产生。明代《农政全书》

中就记载选取大果保存以取种栽培(石声汉, 1979)。

栽培油茶驯化与倍性变化间的关系值得进一步研

究。此外, 山茶属每个组都有二倍体, 多倍化可能

发生在组的分化之后, 同组物种间的杂交很普遍, 

多倍体常是异源多倍体, 种间杂交可能在多倍化的

过程中起关键作用(张文驹和闵天禄, 1999)。油茶组

物种间杂交亲和力较高(Ackerman, 1971; 周盛等, 

2001; 庄瑞林, 2008), 可能存在频繁的种间杂交, 

因此种间杂交也可能是油茶组物种倍性多变的主

要驱动力之一, 影响油茶组物种的形成与分化。种

间杂交和多倍化也可能是导致油茶组和短柱茶组

物种系统发育关系复杂的主要原因。 

与普通油茶有较近亲缘关系的物种应属于油

茶组, 主要有小果油茶、越南油茶和高州油茶(C. 
gauchowensis), 其中普通油茶与小果油茶的亲缘关

系最近。小果油茶最初由胡先骕先生命名为C. 
meiocarpa, 在张宏达系统中作为普通油茶的变种

单籽油茶(C. oleifera var. monosperma), 闵天禄系统

则认为其小枝、叶、花和果的基本特征与普通油茶

相似, 仅叶、花及果较小, 可能是普通油茶在栽培

条件下的变异。但油茶育种工作者普遍认为小果油

茶在形态特征上与普通油茶有明显区别: 小果油茶

果实种子数主要是1–3, 普通油茶主要是4以上; 小

果油茶是四倍体而栽培的普通油茶主要是六倍体。

因此把小果油茶作为单独的物种, 沿用胡先骕先生

的命名C. meiocarpa (庄瑞林, 2008; 姚小华和黄勇, 

2013)。基于微卫星分子标记的分析显示, 小果油茶

与普通油茶间的遗传分化较低, 可能存在频繁的种

间杂交和基因渐渗; 同域分布的小果油茶与普通油

茶间的亲缘关系很近, 超过异域分布的小果油茶间

的亲缘关系; 推测小果油茶与普通油茶极有可能是

同一物种, 支持张宏达系统把小果油茶作为普通油

茶的变种(姚小华和黄勇, 2013)。四倍体的小果油茶

也有可能是普通油茶的祖先种之一, 通过与另外的

二倍体野生种杂交, 然后多倍化形成异源六倍体的

普通油茶。关于普通油茶的起源和驯化还需要进一

步的研究。 © 生物多样性 Biodiversi
ty S

cien
ce



第 4 期 秦声远等: 油茶栽培历史与长江流域油茶遗传资源 389 

   

综
述

 

 

表2  山茶属油茶组和短柱茶组物种核型 
Table 2  Karyotypes of species in Sect. Oleifera and Sect. Paracamellia of Genus Camellia 

物种 Species 核型 Karyotype 参考文献 Reference 

2n m sm st sat L/S AR Type 

油茶组 Sect. Oleifera          

  高州油茶 C. gauchowensis 30 17 12 1  1.46 1.72 2A Gu & Sun, 1997 

茶梅 C. sasanqua 45        Zhang & Ming, 1999 

 60        Zhang & Ming, 1999 

 75        Zhang & Ming, 1999 

 90        Zhang & Ming, 1999 

 105        Zhang & Ming, 1999 

 120        Zhang & Ming, 1999 

越南油茶 C. vietnamensis 105 61 37 7 2 1.87 1.76 2A Zhang & Ming, 1999 

 120 86 26 8 2 2.89 1.56 2B Zhang & Ming, 1999 

 120 56 48 16  1.70 2.01 2A Mo, 1990 

普通油茶 C. oleifera 30 24 4 2 2 2.00 1.44 2A Li, 1981 

 60        Zhang & Ming, 1999 

 90 60 29 1 3    Zhang & Ming, 1999 

 90 60 22 8  2.38 1.70 2B Zhang & Ming, 1999 

单籽油茶 C. oleifera var. monosperma          

——小果油茶 C. meiocarpa 60        Zhuang, 2008 

          

短柱茶组 Sect. Paracamellia          

长瓣短柱茶 C. grijsii 30 22 6 2 2 1.83 1.55 2A Zhang & Ming, 1999 

 30 25 5      Zhang & Ming, 1999 

 30 20 7 3  1.78 1.85 2A Lü et al, 1993 

 60        Zhang & Ming, 1999 

 75        Zhang & Ming, 1999 

——攸县油茶 C. yuhsienensis 60        Zhuang, 2008 

 75        Zhuang, 2008 

 90        Zhuang, 2008 

 90 61 23 6  2.01 1.72 2B Zhang & Ming, 1999 

 90 60 24 6 2 2.12 1.61 2B Zhang & Ming, 1999 

落瓣短柱茶 C. kissi 30 22 4 4  1.48 1.73 2A Huang & Xu, 1985 

 30        Zhang & Ming, 1999 

 60        Zhang & Ming, 1999 

 75        Zhang & Ming, 1999 

窄叶短柱茶 C. fluviatilis 30 16 14  2 1.30 1.67 2A Qi et al, 1986 

短柱茶 C. brevistyla 30 18 10 2  2.06 1.71 2B Zhang & Ming, 1999 

2n: 染色体数; m: 中部着丝点区; sm: 近中部着丝点区; st: 近端部着丝点区; sat: 随体; L/S: 最长染色体长度/最短染色体长度; AR: 平均臂

比; Type: 核型类型。 
2n, Number of chromosomes; m, Median region; sm, Submedian region; st, Subterminal region; sat, Satellite; L/S, Longest chromosome/shortest 
chromosome; AR, Average arm ratio; Type, Karyotype type. 

 

 

崔相艳等(2016)基于生态位模型预测了野生普

通油茶的潜在分布。根据最大熵(MaxEnt)模型的预

测结果, 野生普通油茶的潜在分布区大部分位于中

国, 与我国亚热带常绿阔叶林的分布区基本吻合, 

3  普通油茶野生近缘种的分布与多样性 

© 生物多样性 Biodiversi
ty S

cien
ce



390 生 物 多 样 性  Biodiversity Science 第 26 卷 

   

综
述

 

高适生区主要可以分为三大区域: (1)东北−西南走

向的武夷山脉及附近的群山区域; (2)东西走向的南

岭山脉及附近的群山区域; (3)东北−西南走向的武

陵山脉及附近的群山区域(崔相艳等, 2016)。野生普

通油茶的潜在分布区主要位于长江流域及其以南

的低山丘陵地区, 中高适生区的面积约56%位于长

江流域, 占长江流域总面积约46%。因此, 长江流域

是野生普通油茶最主要的分布区域, 可能拥有丰富

的野生普通油茶遗传资源。长江流域也是普通油茶

作为油料植物最早利用、驯化和栽培的地区, 是目

前普通油茶的主产区, 也可能与该地区丰富的野生

普通油茶遗传资源有关。 

为了解普通油茶野生近缘种的分布, 依据张宏

达分类 ( 表 1), 对中国数字植物标本馆 (CVH, 

http://www.cvh.org.cn/)中山茶属油茶组和短柱茶组

相关物种的分布数据进行了分析。为反映物种的自

然分布, 参照崔相艳等(2016)的处理, 对于小果油

茶、越南油茶、高州油茶和短柱茶, 筛选了油茶大

规模栽培以前的数据(早于1960年)。小果油茶的分

布点还参考了姚小华和黄勇(2013)的研究数据。攸

县油茶和粉红短柱茶的分布点还参考了《山茶属植

物主要原种彩色图集》(高继银等, 2005)。茶梅、琉

球短柱茶和冬红短柱茶在我国是栽培品种, 樱花短

柱茶可能是园艺杂交种, 褐枝短柱茶和大姚短柱茶

可能不属于油茶组与短柱茶组, 因此不考虑这些物

种的分布数据。去除重复的标本数据以及没有地理

位置信息的数据, 删除有栽培记录的数据。根据《中

国植物志》中描述的相关物种的地理分布范围(张宏

达和任善湘, 1998), 对在分布范围以外的标本进行

仔细鉴别, 去除错误鉴定的标本。分布区域的物种多

样性采用辛普森指数近似估计, 即: 2

1

1
s

s i
i

D p
=

= ∑ , 

其中S是物种数, pi是第i个物种的分布点数占所有

物种分布点总数的比例。物种的染色体倍性根据表

2的数据计算。结果如表3所示。  

油茶组和短柱茶组物种多样性最高的区域是

南岭山脉及其附近的群山区域, 其次是苗岭地区

(表3), 这些区域也是野生普通油茶主要的高适生区

(崔相艳等, 2016)。南岭是长江流域与珠江流域的分

水岭, 是南亚热带与中亚热带的分界线, 是华南地

区阻挡北方寒潮的重要屏障, 具有较高的生物多样

性, 可能是第四纪冰期潜在的植物避难所(陈冬梅

等, 2011; 邢福武等, 2011; 吴雪琴等, 2013; 叶俊伟

等, 2017)。本研究结果也提示南岭地区可能是第 

 
表3  普通油茶野生近缘种的分布与多样性(中国数字植物标本馆; 高继银等, 2005; 姚小华和黄勇, 2013) 
Table 3  Distributions and diversity of wild relative species of Camellia oleifera (Chinese Virtual Herbarium; Gao et al, 2005; Yao 
& Huang, 2013) 

分布区域 
Distribution 

  物种数 
  No. species 

物种(分布点数) 

Species (No. distribution sites) 

物种多样性 
Species diversity 

染色体倍性 
Ploidy 

南岭地区(粤北、桂北、赣南和湘南交界地带, 包
括南岭、越城岭、都庞岭、大庾岭、骑田岭、大

瑶山、九连山及附近地区) 
Nanling Mountains regions (Boundary regions of 
North Guangdong, North Guangxi, South Jiangxi 
and South Hunan, including Nanling, 
Yuechengling, Dupangling, Dayuling, Qitianling, 
Dayaoshan, Jiulianshan mountains and adjacent 
regions)  

  7 短柱茶 C. brevistyla (12) 

落瓣短柱茶 C. kissi (11) 

小果油茶 C. meiocarpa (9) 

窄叶短柱茶 C. fluviatilis (9) 

长瓣短柱茶 C. grijsii (5) 

攸县油茶 C. yuhsienensis (3) 

细叶短柱茶 C. microphylla (1)  
 

0.815 2, 4, 6 

苗岭地区(黔中部和黔东南地区, 包括苗岭及九

万大山附近区域) 

Miaoling Mountains regions (Central and South-
east Guizhou, including Miaoling and Jiuwan-
dashan mountains and adjacent regions)  

  5 小果油茶 C. meiocarpa (3) 

钝叶短柱茶 C. obtusifolia (2) 

越南油茶 C. vietnamensis (1) 

长瓣短柱茶 C. grijsii (1) 

短柱茶 C. brevistyla (1) 
 

0.750 2, 4, 8 

岭南山地(南岭以南的粤中南部和桂东部山区) 
South of Nanling Mountains regions (South of 
Nanling Mountains, including Central and South 
Guangdong and East Guangxi mountains regions) 

  5 落瓣短柱茶 C. kissi (12) 

越南油茶 C. vietnamensis (7) 

窄叶短柱茶 C. fluviatilis (4) 

短柱茶 C. brevistyla (4) 

高州油茶 C. gauchowensis (2)  

0.728 2, 4, 8 
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表3 (续) Table 3 (continued) 

分布区域 
Distribution 

  物种数 
  No. species 

物种(分布点数) 

Species (No. distribution sites) 

物种多样性 
Species diversity 

染色体倍性 
Ploidy 

南海地区(雷州半岛、十万大山、北部湾地区和

海南岛) 

South China Sea regions (Leizhou Peninsula, 
Shiwandashan Mountains, Beibu Gulf regions and 
Hainan Island) 

  4 越南油茶 C. vietnamensis (8) 

落瓣短柱茶 C. kissi (7) 

窄叶短柱茶 C. fluviatilis (7) 

小果短柱茶 C. confusa (2) 

 

0.712 2, 4, 8 

武夷山地区(赣东和闽中南区域, 包括武夷山、

戴云山及附近区域) 
Wuyi Mountains regions (East Jiangxi, Central and 
South Fujian, including Wuyi Mountains, Daiyun 
Mountain and adjacent regions) 

  6 短柱茶 C. brevistyla (21) 

小果油茶 C. meiocarpa (12) 

长瓣短柱茶 C. grijsii (5) 

攸县油茶 C. yuhsienensis (1) 

落瓣短柱茶 C. kissi (1) 

细叶短柱茶 C. microphylla (1) 
 

0.635 2, 4, 6 

武陵山地区(鄂、湘、渝、黔交界地带，包括武

陵山、大娄山、方斗山、明月山及附近区域) 
Wuling Mountains regions (Boundary regions of 
Hubei, Hunan, Chongqing and Guizhou, including 
Wuling Mountains, Daloushan, Fangdoushan, 
Mingyue Mountains and adjacent regions) 

  7 长瓣短柱茶 C. grijsii (15) 

陕西短柱茶 C. shensiensis (3) 

细叶短柱茶 C. microphylla (2) 

攸县油茶 C. yuhsienensis (2) 

落瓣短柱茶 C. kissi (1) 

窄叶短柱茶 C. fluviatilis (1) 

短柱茶 C. brevistyla (1) 
 

0.608 2, 4, 6 

罗霄山地区(湘东部和赣西部的山区, 包括罗霄

山、武功山、九岭山及附近区域) 
Luoxiao Mountains regions (East Hunan and West 
Jiangxi mountains, including Luoxiao Mountains, 
Wugong Mountains, Jiuling Mountains and adja-
cent regions) 

  4 短柱茶 C. brevistyla (7) 

小果油茶 C. meiocarpa (2) 

攸县油茶 C. yuhsienensis (2) 

粉红短柱茶 C. puniceiflora (1) 
 

0.597 2, 4, 6 

秦岭−巴山地区(秦岭、大巴山、米仓山、巫山及

附近区域) 
Qinling-Bashan Mountains regions (Qinling, Da-
bashan, Micangshan, Wushan Mountains and 
adjacent regions) 

  3 陕西短柱茶 C. shensiensis (9) 

长瓣短柱茶 C. grijsii (4) 

攸县油茶 C. yuhsienensis (3) 
 

0.586 2, 4, 6 

湖南中西部山地(湘中西部山地, 包括雪峰山、

衡山及附近地区) 
Central and West Hunan Mountains regions (Cen-
tral and West Hunan Mountains, including Xue-
feng Mountains, Hengshan Mountains and adj-
acent regions) 

  4 细叶短柱茶 C. microphylla (6) 

攸县油茶 C. yuhsienensis (2) 

落瓣短柱茶 C. kissi (1) 

短柱茶 C. brevistyla (1) 
 

0.580 2, 4, 6 

西南山地(滇、川为主的西南群山区域，包括无

量山、拱王山、点苍山、六昭山、乌蒙山、峨眉

山及附近区域) 
Southwest Mountains regions (Southwest Moun-
tains Regions mainly located in Yunnan and Si-
chuan, including Wuliangshan, Gongwangshan, 
Diancangshan, Liuzhaoshan, Wumengshan, Emei 
Mountains and adjacent regions) 

  5 落瓣短柱茶 C. kissi (20) 

长瓣短柱茶 C. grijsii (11) 

小果油茶 C. meiocarpa (1) 

小果短柱茶 C. confusa (1) 

短柱茶 C. brevistyla (1) 
 

0.547 2, 4 

浙南山地(浙南、皖南和赣东北的山地, 包括天

目山、黄山、仙霞岭、括苍山、怀玉山、雁荡山

及附近区域) 
South Zhejiang Mountains regions (South Zheji-
ang, South Anhui and Northeast Jiangxi Moun-
tains, including Tianmu, Huangshan, Xianxialing, 
Kuocang, Huaiyu, Yandang Mountains and adja-
cent regions) 

  6 短柱茶 C. brevistyla (19) 

粉红短柱茶 C. puniceiflora (4) 

小果油茶 C. meiocarpa (1) 

长瓣短柱茶 C. grijsii (1) 

窄叶短柱茶 C. fluviatilis (1) 

细叶短柱茶 C. microphylla (1) 
 

0.477 2, 4 

台湾地区(台湾岛内地区) 

Taiwan regions (Taiwan Island regions) 
  1 短柱茶 C. brevistyla (2) 

 
  0.000 2 
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四纪冰期山茶属物种重要的避难所, 保存着较高的

山茶属物种多样性和遗传多样性。山茶属内, 同组

物种间甚至不同组物种间的杂交较普遍, 种间杂交

和多倍化是推动山茶属物种进化的重要因素(闵天

禄, 2000)。南岭地区具有较高的油茶组和短柱茶组

物种多样性, 而且具有不同染色体倍性的物种(表3), 

暗示该地区可能是普通油茶及其野生近缘种的种

间杂交带。苗岭地区也是长江流域与珠江流域的分

水岭, 生物多样性丰富, 也是潜在的植物避难所之

一(张华海和张旋, 2007; 赵富伟等, 2014)。苗岭地

区也具有较高的油茶组和短柱茶组物种多样性(表

3), 可能是普通油茶及其野生近缘种的种间杂交

带。岭南山地和南海地区也具有较高的油茶组和短

柱茶组物种多样性(表3), 但主要位于野生普通油茶

的中低适生区(崔相艳等, 2016)。武夷山是长江流域

与东南沿海诸河流域的分水岭, 生物多样性水平高, 

也可能是第四纪冰期潜在的植物避难所(陈冬梅等, 

2011)。武夷山地区油茶组和短柱茶组物种多样性较

高(表3), 而且位于野生普通油茶的高适生区(崔相

艳等, 2016), 可能也是普通油茶及其野生近缘种的

种间杂交带。 

油茶组和短柱茶组物种也是山茶属中分布最

北的类群(张文驹和闵天禄, 1999)。山茶属中分布中

心靠西、西北和北部的组比靠南的组拥有更多的多

倍体, 可能与第四纪西部和北部地区较大的地质气

候变化有关(叶俊伟等, 2017), 多倍体可能更能适应

生境的变化; 此外, 山茶属扩散的方向也可能是从南

向北(张文驹和闵天禄, 1999)。根据油茶组和短柱茶

组物种多样性从南向北的下降趋势(表3), 南岭地区

可能是油茶组和短柱茶组物种第四纪冰期避难所, 

冰期后向北的扩散路线可能是: (1)南岭地区–苗岭

地区–武陵山地区; (2)南岭地区–武夷山地区; (3)南

岭地区–罗霄山地区, 这也与亚热带地区其他一些

阔叶林植物的谱系地理历史类似(叶俊伟等, 2017)。

野生普通油茶潜在的高适生区主要也是在这三条可

能的扩散路线上(崔相艳等, 2016)。普通油茶是山茶

属中分布最广的物种之一, 这可能与人为广泛的引种

驯化和栽培有关。但分布区北部的六倍体普通油茶

具有较强的低温耐受性, 也可能是适应气候变化的

结果(庄瑞林, 2008; Chen et al, 2017)。普通油茶及其

野生近缘种的潜在种间杂交带也可能是普通油茶

的遗传多样性中心和起源中心, 值得开展深入研究。 

 

栽培普通油茶源自野生普通油茶, 野生普通油

茶是普通油茶育种宝贵的遗传资源。目前, 油茶遗

传资源的采集、研究和利用主要集中于栽培品种, 

主要包括农家品种、优良无性系、家系和杂交组合, 

对野生油茶的关注不多(陈永忠 , 2008; 庄瑞林 , 

2008)。这可能是因为, 在重要农艺性状上, 特别是

与产量密切相关的主要经济性状方面, 栽培油茶要

明显优于野生油茶。但是, 野生油茶的遗传多样性

可能显著高于栽培油茶, 可能拥有更丰富的农艺性

状变异, 例如病虫害抗性、特殊脂肪酸组成等, 挖

掘与利用这些优质野生遗传资源, 有助于选育优良

的栽培油茶品种。野生普通油茶主要分布在亚热带

低山丘陵地区, 生长于低海拔的疏林、林缘和路边, 

受人为活动影响较大。由于各地大量砍伐和过度开

发森林资源, 野生普通油茶资源遭受严重破坏。据

笔者实地考察, 原有大量标本采集记录的不少调查

点, 现已很难找到野生普通油茶(如浙江天目山、广

西猫儿山)。因此 , 应尽快制定相应的管理与保护措

施, 加强野生普通油茶资源的保护与合理利用。针

对野生普通油茶潜在分布的高适生区(崔相艳等, 

2016), 以及油茶组和短柱茶组物种多样性较高的区

域(表3), 应优先开展研究与保护工作。 

了解普通油茶野生近缘种遗传多样性的地理

格局有助于遗传资源的挖掘与利用, 但相关研究报

道较少。崔相艳等(2017)①

                                                        
① 崔相艳 (2017) 野生油茶潜在分布及纬度梯度遗传分化格局. 硕士

学位论文, 南昌大学, 南昌. 

基于35对微卫星分子标记

分析了我国纬度梯度分布的7个野生普通油茶居群

的遗传结构, 发现野生普通油茶具有明显的纬度梯

度遗传分化, 遗传多样性随着纬度的升高有下降的

趋势, 这也提示可能存在从南向北的扩散。姚小华

等(2011)对我国普通油茶主产区的栽培普通油茶籽

的粗脂肪含量及脂肪酸组成进行了分析, 发现粗脂

肪含量与地理经度和纬度均有显著的负相关, 硬脂

酸含量与纬度呈显著负相关。笔者对庐山和井冈山

不同海拔的野生普通油茶籽的分析也显示, 粗脂肪

含量与纬度呈显著负相关; 此外, 多不饱和脂肪酸

含量与纬度呈显著正相关, 维生素E和茶皂素含量

与纬度呈显著正相关, 野生普通油茶籽茶皂素含量

显著高于栽培普通油茶籽(未发表数据)。野生普通

4  普通油茶野生近缘种的保护与利用 
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油茶籽脂肪酸等化学成分变异的地理格局仍需进

行深入研究, 其分子生态学机理仍不清楚。此外, 

普通油茶不同野生近缘种间种子脂肪酸等化学成

分变异可能更大(闵天禄, 2000), 但相关的系统研究

仍未见报道, 相关研究的开展有助于发现有重要营

养、药用等经济价值的遗传资源。 

黄 宏 文 (2009) 通 过 回 顾 猕 猴 桃 (Actinidia 
chinensis)驯化改良和产业发展的百年历史, 提出了

利用天然杂交带的基因渐渗作用开展野生植物新

种质和新基因型发掘的思路。多年生木本植物由于

世代时间长, 自交不亲和甚至雌雄异株, 倍性变异

复杂, 导致传统杂交育种周期长且效果不佳(黄宏

文, 2009)。物种间同域分布产生的天然杂交带, 由

于长期频繁的种间杂交和基因渗入, 会产生丰富的

基因型变异和表型变异, 从而为选择育种提供了天

然的育种场(黄宏文, 2009)。在此基础上, 结合分子

标记技术进行优异基因型的挖掘与利用, 可以大大

促进木本植物的遗传育种。普通油茶野生近缘种遗

传资源的挖掘与利用也可借鉴猕猴桃遗传资源研

究的宝贵经验, 特别要针对南岭地区、苗岭地区和

武夷山地区等潜在的普通油茶及其野生近缘种的

杂交带开展调查与研究。其中, 染色体倍性变异的

种间杂种可能拥有最为丰富的遗传变异, 可以为油

茶育种提供宝贵的遗传资源。 

世界主要多年生油料作物油棕榈(Elaeis guine-
ensis)和油橄榄(Olea europaea ssp. europaea var. 

sativa)的驯化和育种主要都是提高果实中含油部分

(中果皮)所占的比例(Barcelos et al, 2015; Besnard & 

Rubio de Casas, 2016)。其中, 油棕榈就因为对控制

内果皮厚度的单基因的有效利用, 使中果皮的比例

增加了30%, 即果实的含油率提高了30% (Singh et 

al, 2013; Barcelos et al, 2015)。油茶育种中最关键的

经济性状之一也是种子含油部分占果实的比例(出

籽率/出仁率)。小果油茶果实小、果皮薄、出籽率

高; 越南油茶果实大, 往往果皮厚、出籽率低; 普通

油茶的果实大小、果皮厚度和出籽率介于前两者之

间, 但产量最高、分布最广(庄瑞林, 2008; 国家林业

局国有林场和林木种苗工作总站, 2016)。不同油茶

间的杂交渐渗可能产生优良果实性状，促进选育果

大、出籽率高的高产油茶。姚小华和黄勇(2013)的

研究显示小果油茶与普通油茶间可能存在种间杂

交与基因渗入。小果油茶与普通油茶的潜在杂交带

也位于南岭和武夷山地区(表3)。关注小果油茶与普

通油茶间的天然杂交与基因渗入, 可能有助于选育

出籽率高的普通油茶, 显著提高油茶的产油量。  

参考文献 

Ackerman WL (1971) Genetic and cytological studies with 

Camellia and related genera. Technical Bulletin No. 1427, 

USDA. US Government Printing Office, Washington DC.  

Barcelos E, Rios SA, Cunha RNV, Lopes R, Motoike SY, 

Babiychuk E, Skirycz A, Kushnir S (2015) Oil palm natural 

diversity and the potential for yield improvement. Frontiers 

in Plant Science, 6, 190. 

Besnard G, Rubio de Casas R (2016) Single vs multiple 

independent olive domestications: The jury is (still) out. 

New Phytologist, 209, 466–470. 

Chang HT, Ren SX (1998) Theaceae (1): Theoideae. In: Flora 

Reipublicae Popularis Sinicae, Tomus 49 (3). Science Press, 

Beijing. (in Chinese) [张宏达 , 任善湘  (1998) 山茶科 

(一): 山茶亚科. 中国植物志第四十九卷第三分册. 科学

出版社, 北京.] 

Chen DM, Kang HZ, Liu CJ (2011) An overview on the 

potential Quaternary glacial refugia of plants in China 

Mainland. Bulletin of Botanical Research, 31, 623–632. (in 

Chinese with English abstract) [陈冬梅, 康宏樟, 刘春江 

(2011) 中国大陆第四纪冰期潜在植物避难所研究进展. 

植物研究, 31, 623–632.] 

Chen JM, Yang XQ, Huang XM, Duan SH, Long C, Chen JK, 

Rong J (2017) Leaf transcriptome analysis of a subtropical 

evergreen broadleaf plant, wild oil-tea camellia (Camellia 
oleifera), revealing candidate genes for cold acclimation. 

BMC Genomics, 18, 211.  

Chen YZ (2008) Oil Tea Camellia Superior Germplasm 

Resources. China Forestry Publishing House, Beijing. (in 

Chinese) [陈永忠 (2008) 油茶优良种质资源. 中国林业

出版社, 北京.] 

Cui XY, Wang WJ, Yang XQ, Li S, Qin SY, Rong J (2016) 

Potential distribution of wild Camellia oleifera based on 

ecological niche modeling. Biodiversity Science, 24, 

1117–1128. (in Chinese with English abstract) [崔相艳, 王

文娟, 杨小强, 李述, 秦声远, 戎俊 (2016) 基于生态位

模型预测野生油茶的潜在分布 . 生物多样性 , 24, 

1117–1128.] 

Gao JY, Parks CR, Du YQ (2005) Collected Species of The 

Genus Camellia: An Illustrated Outline. Zhejiang Science 

and Technology Press, Hangzhou. (in Chinese and in 

English) [高继银, 帕克斯, 杜跃强 (2005) 山茶属植物主

要原种彩色图集. 浙江科学技术出版社, 杭州.] 

Gu ZJ, Sun XF (1997) A karyomorphological study of 

seventeen species of Chinese Camellia. Acta Botanica 

Yunnanica, 19, 159–170. (in Chinese with English abstract) 

[顾志建, 孙先凤 (1997) 山茶属17个种的核形态学研究. 

云南植物研究, 19, 159–170.] 

© 生物多样性 Biodiversi
ty S

cien
ce



394 生 物 多 样 性  Biodiversity Science 第 26 卷 

   

综
述

 

Huang HW (2009) History of 100 years of domestication and 

improvement of kiwifruit and gene discovery from genetic 

introgressed populations in the wild. Chinese Bulletin of 

Botany, 44, 127–142. (in Chinese with English abstract) [黄

宏文 (2009) 猕猴桃驯化改良百年启示及天然居群遗传

渐渗的基因发掘. 植物学报, 44, 127–142.] 

Huang SF, Hsu PS (1985) Karyotype analysis of Camellia 
kissii Wall. Guihaia, 5, 369–372. (in Chinese with English 

abstract) [黄少甫, 徐炳声 (1985) 落瓣油茶染色体核型

的分析. 广西植物, 5, 369–372.]  

Li GT, Liang T (1990) Chromosome numbers and karotypes in 

the genus Camellia. Guihaia, 10, 127–138. (in Chinese with 

English abstract) [李光涛, 梁涛 (1990) 山茶属植物的染

色体数目和核型. 广西植物, 10, 127–138.] 

Li MQ (1981) Karotypes and Giemsa C-banding analyses of 

Camellia oleifera and Castanea mollissima. Forest Science 

and Technology, (4), 9–12. (in Chinese) [黎麦秋 (1981) 普

通油茶、板栗染色体组型和Giemsa C-带的带型研究. 林

业科技通讯, (4), 9–12.] 

Lin XY, Peng QF, Lü HF, Du YQ, Tang BY (2008) Leaf 

anatomy of Camellia Sect. Oleifera and Sect. Paracamellia 

(Theaceae) with reference to their taxonomic significance. 

Journal of Systematics and Evolution, 46, 183–193. (in 

Chinese with English abstract) [林秀艳, 彭秋发, 吕洪飞, 

杜跃强, 汤妣颖 (2008) 山茶属油茶组和短柱茶组叶解

剖特征及其分类学意义. 植物分类学报, 46, 183–193.] 

Lü HF, Zhou LH, Gu ZJ, Xia LF (1993) Studies on the 

karyotypes of five species of Camellia. Journal of Yunnan 

Agricultural University, 8, 307–311. (in Chinese with 

English abstract) [吕华飞 , 周丽华 , 顾志建 , 夏丽芳 

(1993) 山茶属5种植物的核型研究. 云南农业大学学报, 

8, 307–311.] 

Ming TL (2000) Monograph of the Genus Camellia. Yunnan 

Science and Technology Press, Kunming. (in Chinese) [闵

天禄 (2000) 世界山茶属的研究. 云南科技出版社, 昆

明.] 

Ming TL, Bartholomew B (2007) Camellia. In: Flora of China, 

12, pp. 367–412.  

Mo ZQ (1990) Karyotype analysis in Camellia vietnamensis. 

Guihaia, 10, 31–32. (in Chinese with English abstract) [莫泽

乾 (1990) 越南油茶的核型分析. 广西植物, 10, 31–32.] 

Pan JX (2008) Translation and Annotation of Tiangong Kaiwu. 

Shanghai Ancient Books Publishing House, Shanghai. (in 

Chinese) [潘吉星 (2008) 天工开物译注. 上海古籍出版

社, 上海.] 

Qi LL, Lü FD, Zhang ZG, Lin ZP, Wang ZX, Zhang WH 

(1986) An analysis of the types of the chromosomes and the 

C-bands of the three plants in Camellia. Nonwood Forest 

Research, 4, 40–46. (in Chinese with English abstract) [漆龙

霖, 吕芳德, 张志刚, 林兆平, 王正询, 张文慧 (1986) 

山茶属三种植物染色体组型及C-带带型分析. 经济林研

究, 4, 40–46.] 

Shi SH (1979) Collation and Annotation of Nongzheng 

Quanshu. Shanghai Ancient Books Publishing House, 

Shanghai. (in Chinese) [石声汉 (1979) 农政全书校注. 上

海古籍出版社, 上海.] 

Singh R, Low ETL, Ooi LCL, Ong-Abdullah M, Ting NC, 

Nagappan J, Nookiah R, Amiruddin MD, Rosli R, Manaf 

MAA, Chan KL, Halim MA, Azizi N, Lakey N, Smith SW, 

Budiman MA, Hogan M, Bacher B, Van Brunt A, Wang 

CY, Ordway JM, Sambanthamurthi R, Martienssen RA 

(2013) The oil palm SHELL gene controls oil yield and 

encodes a homologue of SEEDSTICK. Nature, 500, 

340–344. 

State Forestry Administration State-Owned Forest Farm and 

Tree Seedling Work Master Station (2016) Oil-Tea Camellia 

Cultivars in China. China Forestry Publishing House, 

Beijing. (in Chinese) [国家林业局国有林场和林木种苗工

作总站 (2016) 中国油茶品种志. 中国林业出版社, 北

京.] 

State Forestry Adminstration of the People’s Republic of China 

(2009) National Oil-Tea Camellia Industry Development 

Plan (2009–2020). (in Chinese) [国家林业局 (2009) 全国

油茶产业发展规划(2009–2020年).] 

USDA-FAS (2017) Oilseeds: World Markets and Trade, 11.09. 

http://usda.mannlib.cornell.edu/usda/fas/oilseed-trade//2010

s/2017/oilseed-trade-11-09-2017.pdf. (accessed on 2018-4-4) 

Vijayan K, Zhang WJ, Tsou CH (2009) Molecular taxonomy of 
Camellia (Theaceae) inferred from nrITS sequences. 

American Journal of Botany, 96, 1348–1360. 

Wang JX, Tang YC (2015) Translation and Annotation of 

Jiuhuang Bencao. Shanghai Ancient Books Publishing 

House, Shanghai. (in Chinese) [王锦秀, 汤彦承 (2015) 救

荒本草译注. 上海古籍出版社, 上海.] 

Wang R, Chen YZ (2015) Current status and upgrading 

strategy of oil-tea camellia industry in China. China Forestry 

Science and Technology, 29(4), 6–10. (in Chinese) [王瑞, 

陈永忠 (2015) 我国油茶产业的发展现状及提升思路. 

林业科技开发, 29(4), 6–10.] 

Wu XQ, Xu GB, Liang Y, Shen XB (2013) Genetic diversity of 

natural and planted populations of Tsoongiodendron odorum 

from the Nanling Mountains. Biodiversity Science, 21, 

71–79. (in Chinese with English abstract) [吴雪琴, 徐刚标, 

梁艳, 申响保 (2013) 南岭地区观光木自然和人工迁地

保护种群的遗传多样性. 生物多样性, 21, 71–79.] 

Xing FW, Chen HF, Wang FG, Chen ZM, Zeng QW (2011) 

Inventory of Plant Species Diversity in Nanling Mountains. 

Huazhong University of Science and Technology Press, 

Wuhan. (in Chinese) [邢福武, 陈红锋, 王发国, 陈振明, 

曾庆文 (2011) 南岭植物物种多样性编目. 华中科技大

学出版社, 武汉.] 

Yang Y (1992) Initial study on the origin of Camellia oleifera 

in China. Agricultural History of China, 3, 74–77. (in 

Chinese) [杨抑 (1992) 中国油茶起源初探. 中国农史, 3, 

74–77.] 

Yao XH, Huang Y (2013) The Resource and Genetic Diversity 

© 生物多样性 Biodiversi
ty S

cien
ce



第 4 期 秦声远等: 油茶栽培历史与长江流域油茶遗传资源 395 

   

综
述

 

of Camellia meiocarpa Hu. Science Press, Beijing. (in 

Chinese) [姚小华, 黄勇 (2013) 小果油茶资源与遗传多

样性研究. 科学出版社, 北京.] 

Yao XH, Wang YP, Wang KL, Ren HD (2011) Effects of 

geographic latitude and longitude on fat and its fatty acid 

composition of oil-tea camellia seeds. China Oils and Fats, 

36, 31–34. (in Chinese with English abstract) [姚小华, 王

亚萍, 王开良, 任华东 (2011) 地理经纬度对油茶籽中脂

肪及脂肪酸组成的影响. 中国油脂, 36, 31–34.] 

Ye JW, Zhang Y, Wang XJ (2017) Phylogeographic history of 

broad-leaved forest plants in subtropical China. Acta 

Ecologica Sinica, 37, 5894–5904. (in Chinese with English 

abstract) [叶俊伟, 张阳, 王晓娟 (2017) 中国亚热带地区

阔叶林植物的谱系地理历史. 生态学报, 37, 5894–5904.] 

Zhang HH, Zhang X (2007) Biodiversity Researches on 

Leigongshan National Nature Reserve. Guizhou Science and 

Technology Press, Guiyang. (in Chinese) [张华海, 张旋 

(2007) 雷公山国家级自然保护区生物多样性研究. 贵州

科技出版社, 贵阳.] 

Zhang WJ, Ming TL (1999) A cytogeological study of genus 

Camellia. Acta Botanica Yunnanica, 21, 184–196. (in 

Chinese with English abstract) [张文驹, 闵天禄 (1999) 山

茶属的细胞地理学研究. 云南植物研究, 21, 184–196.] 

Zhao FW, Yao Y, Tang XJ, Xie ZG, Yang SG, Yu YF, Wu JY, 

Zhou JJ, Zhang SL, Li P, Yang SJ, Lei QY, Xue DY (2014) 

Plants in starter culture for brewing traditional liquor of 

Miao ethnic group in Leigongshan Mountain, Guizhou. 

Plant Diversity and Resources, 36, 261–266. (in Chinese 

with English abstract) [赵富伟, 姚瑶, 唐秀俊, 谢镇国, 杨

胜国, 余永富, 武建勇, 周江菊, 张世玲, 李萍, 杨绍军, 

雷启义, 薛达元 (2014) 贵州雷公山地区苗族的酒曲植

物. 植物分类与资源学报, 36, 261–266.] 

Zhou S, Zhu JH, Xiao JZ, Xiang HG, Shi YF (2001) Distant 

crossing trial with oil tea camellia. Nonwood Forest 

Research, 19, 20–25. (in Chinese with English abstract) [周

盛, 朱金惠, 肖景治, 向红贵, 石燕飞 (2001) 油茶远缘

杂交育种试验. 经济林研究, 19, 20–25.] 

Zhuang RL (2008) Oil-Tea Camellia in China, 2nd, edition. 

China Forestry Publishing House, Beijing. (in Chinese) [庄

瑞林 (2008) 中国油茶(第2版). 中国林业出版社, 北京.] 

Zou JZ, Liu NZ, Xie GH, Jiang JM (1989) Collation and 

Annotation of Sannong Ji. China Agriculture Press, Beijing. 

(in Chinese) [邹介正, 刘乃壮, 谢庚华, 江君谟 (1989) 

三农纪校释. 中国农业出版社, 北京.] 

 

(责任编委: 高连明  责任编辑: 时意专) 

 

© 生物多样性 Biodiversi
ty S

cien
ce



生物多样性  2018, 26 (4): 396–405                                                         doi: 10.17520/biods.2017245 

Biodiversity Science                                                              http://www.biodiversity-science.net 
 

—————————————————— 
收稿日期: 2017-09-09; 接受日期: 2017-12-22 
基金项目: 国家自然科学基金(31030016, U1402267) 
* 通讯作者 Author for correspondence. E-mail: hsq@mail.ccnu.edu.cn 

综
述

 

虫媒传粉植物荞麦的生物学特性与研究进展 

吴凌云  黄双全* 
(华中师范大学生命科学学院进化与生态学研究所, 武汉 430079) 

摘要: 荞麦是禾本科之外的谷物类作物, 具有较高的营养和药用价值。栽培荞麦有甜荞(Fagopyrum esculentum)和

苦荞(F. tartaricum), 这两种一年生草本分别为自交不亲和的二型花柱、自交亲和的同型花柱植物; 前者结实依赖

昆虫传粉。根据国内外调查研究, 前人对蓼科荞麦属(Fagopyrum)记录了30个物种名, 已有形态学和遗传多样性的

调查表明该属的物种多样性中心位于我国西南地区, 特别是长江上游的三江并流区域; 甜荞和苦荞的起源地和祖

先物种也认为在该区域。本文在论述前人研究的基础上, 指出对荞麦属的分类修订、野生种质资源的分布、种间

关系的调查、优良品种的选育亟待研究。孢粉学和考古学的证据显示在我国长江流域, 人们在4,500年前就开始种

植荞麦。荞麦可能曾经是山区人民的主粮, 为孕育长江流域文明提供了食物资源。加强对荞麦基础生物学特性的

研究, 运用现代基因组学的方法有望澄清栽培荞麦的起源并探究产量不高的原因, 挖掘和利用其经济和药用价值

的性状, 为荞麦成为一类优良的粮食作物提供参考依据。 

关键词: 荞麦; 作物起源; 二型花柱; 药用价值; 长江流域; 野生种质资源; 系统发生学; 祖先种 

Insect-pollinated cereal buckwheats: Its biological characteristics and 
research progress 
Lingyun Wu, Shuangquan Huang* 
Institute of Evolution and Ecology, School of Life Sciences, Central China Normal University, Wuhan 430079 

Abstract: Buckwheat is a pseudo-cereal with high nutritional and officinal value, a food crop outside of 
Poaceae. Cultivated buckwheat includes two species: sweet or common buckwheat (Fagopyrum esculentum), 
a self-incompatible, distylous annual and bitter or tartary buckwheat (F. tartaricum), a self-compatible, 
homostylous annual herb; the former depends on insect pollination for seed production. Thirty species have 
been named in the genus Fagopyrum (Polygonaceae) in the world. Investigations of morphology and genetic 
diversity suggest that Southwest China is the diversity center of Fagopyrum, especially in the area of Three 
Parallel Rivers, the upper Yangtze River Valley, where ancestral species of the two buckwheat crops were 
originated. Previous studies of basic biology on the buckwheat crops are briefly summarized here. Future 
studies of the taxonomical revision on the genus Fagopyrum, collections of wild germplasm resources, ex-
ploration of the interspecific relationships and the breeding of cultivars with superior agronomic traits are 
strongly needed. Palynological and archaeological evidences imply that the buckwheat crop has been culti-
vated at least 4,500 years in the Yangtze River Valley, and might have ever been a main food for local popu-
lations in the mountain areas, providing food resource for emerging of Yangtze River civilization. Deep un-
derstanding of the basic biology of buckwheat with modern techniques of genomics could clarify the origin 
of cultivated buckwheat and factors limiting seed production. The buckwheat could be a superior crop in the 
mountain areas if the traits with high agronomic and medicinal value can be excavated and exploited. 
Key words: Fagopyrum; crop origin; distyly; medicinal value; Yangtze River Valley; wild germplasm re-
sources; phylogeny; ancestral species 

荞麦是世界上广为种植的谷物类粮食作物, 因 其具有药用价值, 现在人们开发了荞麦茶、荞麦酒
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等农副产品。人们俗称的荞麦是指栽培的两个种, 

即甜荞和苦荞(图1)。已有的证据表明甜荞(Fag-
opyrum esculentum)和苦荞(F. tataricum)是独立的两

个种, 均起源于我国西南地区长江流域的上游。荞

麦是唯一不属于禾本科的、世界主要的谷物类粮食

作物; 其他谷物类是通过风媒或自花传粉, 而荞麦

则是虫媒或自花传粉。另外, 有别于其他作物, 甜

荞是二型花柱植物, 居群中有两种基因型不同的个

体(Wu et al, 2018)。中国被认为是最早栽培荞麦的

国家, 而且荞麦属的大多数野生近缘物种分布在中

国。因此荞麦为我国研究栽培植物的起源、散布和

野生资源的利用、植物性系统的演化以及长江流域

文明的起源提供了一个好的研究系统。本文试图对

前人的研究工作进行小结, 提出值得深入研究的问

题, 以期为我国的粮食安全、资源保护以及生态文

明建设提供参考依据。 

 

对于荞麦的认识及利用, 我国自古就有诸多记

载, 如北魏贾思勰所著的《齐民要术》和明代李时

珍撰写的《本草纲目》。前者对荞麦的栽种技术作

了专门介绍, 后者对荞麦的药用价值进行了描述

(赵佐成等, 2007; 任长忠和赵钢, 2015)。长江中下

游的孢粉证据表明早在4,500年前长江流域的南部

丘陵地区就有荞麦的种植, 这与长江地区的农耕文

化时间上相吻合(良渚文化 , 距今5,900−4,500年) 

(Yi et al, 2003)。另外, 在中国的辽河流域、甘肃西

山坪发现的孢粉学证据也表明我国的荞麦文明可

能在4,500年前就开始了(Li et al, 2006, 2007; Boivin 

et al, 2012)。在陕西省和甘肃省汉代墓葬中出土了

距今已有约2,000年的荞麦种子实物(陈贤儒, 1960; 

李毓芳, 1979)。自西周至春秋时期、南北朝、唐、

宋、元、明等各朝不仅记载了荞麦的种植, 还记载

了其种植技术, 而真正开始大范围普及种植的时间

是在唐朝, 其后对荞麦的药用价值也有了记载, 在

明代荞麦种植技术更趋于完善(杨明君等, 2008)。这

些出土的实物、文字记载表明我国种植荞麦的历史

悠久。 

荞麦在东亚及其邻近区域广为种植, 经朝鲜半

岛传入日本。公元800年, 荞麦在日本是一种很重要

的粮食作物(Wei, 1995)。在13−14世纪, 经西伯利亚

和俄罗斯南部传入欧洲(Gondola & Papp, 2010)。也 

有基于等位酶分析的研究认为, 欧洲荞麦是从中国

北方沿着“丝绸之路”进行扩散的(Ohnishi, 1993)。据

报道, 德国是欧洲最早种植荞麦的国家, 随后在17

世纪, 荞麦被引入比利时、法国、意大利和英国 

(Wei, 1995), 并由移民带入北美、阿根廷、巴西和

南非(Kreft, 2001)。在17−19世纪, 荞麦在西方国家

是非常流行的食物(Cawoy et al, 2009)。据联合国粮

农组织(FAO, 2014)的统计, 全球荞麦的收获面积有

2,011,289 ha, 总产量1,924,082 t, 而且主要分布于

北温带(图2)。生产国主要有俄罗斯、中国、乌克兰、

法国、波兰、美国、巴西、哈萨克斯坦、立陶宛、

日本等(图2); 其中在中国收获面积约708,000 ha, 

年产量约564,900 t, 均居世界第二。我国四川省凉

山彝族自治州具有种植苦荞的传统, 常年种植面积

约有46,666 ha, 年产量约有10,000 t, 苦荞是该自治

州的主要粮食作物之一, 播种面积约占所有粮食作

物种植面积的40−50% (赵佐成等, 2007)。由于水稻、

小麦等农作物在云贵川等高海拔地区种植困难, 荞

麦可能在孕育当地文明中起着极其重要的作用。荞

麦在我国的栽培时间可能比藏族种植青稞(Hordeum 
vulgare Linn. var. nudum Hook. f.)更早, 可能是早期

山区人们的重要粮食作物。 

近年来, 对荞麦理化性质、药用功效及营养价

值的研究较多。苦荞产量高于甜荞, 种植面积大, 

是目前研究较多的物种(赵佐成等, 2007)。制成的苦

荞茶、苦荞酒、苦荞醋含有抗氧化、调节血糖、防

治心血管疾病等多种生物活性物质, 是现代一类新

兴保健产品。荞麦制成的食品(荞麦馒头、荞麦面条

等)还具有促进消化、增强免疫力、预防癌症等作用。

临床医学观察表明, 苦荞含丰富的黄酮类物质, 对

糖尿病、高血压、高血脂、冠心病等疾病的治疗都

有一定的辅助作用。尤其其中的芦丁(含量0.8–1.5%, 

其他谷物中几乎没有)可以防治因毛细血管脆弱引

起的各种出血病, 并用作高血压的辅助治疗剂(赵

佐成等, 2007; 任长忠和赵钢, 2015)。Zhang等(2017)

的研究获得了苦荞高质量(489.3 Mb)的基因组序列, 

并解析了芦丁的生物合成, 鉴定了芦丁生物合成途

径中编码参与代谢的酶的基因及调控这些基因表

达的转录因子, 同时注释了苦荞中存在大量可能与

植物耐铝、抗旱和耐寒相关的新基因。荞麦中含有

丰富的蛋白质, 含量高达10–14.5%, 其中含有赖氨 

1  荞麦的栽培历史、种植现状及经济药用价值 
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图1  栽培甜荞和苦荞的花和果实。(A)、(B)、(C)分别代表二型花柱甜荞的花序、长花柱花和短花柱花; (D)同型花柱的苦荞

正在结实。 
Fig. 1  Flowers and fruits in the two cultivated buckwheat species. (A), (B) and (C) indicate flowering individuals of sweet buck-
wheat (Fagopyrum esculentum), a distylous crop, illustrating long-styled, and short-styled flower, respectively; (D) Fruiting individ-
uals of bitter buckwheat (F. tartaricum), a homostylous crop. 

 

 
 

图2  世界范围内荞麦种植现状, 显示欧亚大陆普遍栽培, 数据来源于FAO (2014)。 
Fig. 2  Buckwheat planting status in the world, showing the prevalence of cultivation in Eurasia, data from FAO (2014) 

 
酸、精氨酸等氨基酸, 比例适当, 很容易被人体吸

收利用(赵佐成等, 2007; 任长忠和赵钢, 2015)。研

究表明, 从荞麦种子中可以分离出多种自然产生的

肽, 如荞麦抗菌肽、胰蛋白酶抑制剂、抗肿瘤蛋白、

降压肽和抗氧化肽(Zhou et al, 2015)。荞麦胰蛋白酶

抑制剂除了对胰蛋白酶具有抑制作用外, 还对真

菌、革兰氏阳性和革兰氏阴性菌以及多种肿瘤细胞

具有抗性(Zhou et al, 2015)。另外荞麦含有丰富的B

族维生素及维生素C、E等参与生物体内糖、蛋白质

和脂肪代谢的重要微量有机物质, 还含有铁、锌、

铜、锰、铬、硒等人体必需的微量元素, 是一种营

养丰富的粮食作物。荞麦中脂肪的含量2.1–2.5%, © 生物多样性 Biodiversi
ty S
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含有9种脂肪酸, 大部分为不饱和油酸和亚油酸(赵

佐成等, 2007; 陈庆富, 2012)。此外, 荞麦不同于其

他禾本科的谷物, 无麸质(gluten-free), 适合对麸质

过敏的人食用(Levent & Bilgiçli, 2011)。 

 

2.1  分类地位的归并 

荞麦是蓼科荞麦属(Fagopyrum)植物, 曾隶属

于蓼属(Polygonum)。林奈在《植物种志》中把荞麦

放于广义的蓼属(Polygonum sensu lato.)中; Miller于

1754 年 建 立 荞 麦 属 (Fagopyrum Miller), 随 后

Moench也独立建立了荞麦属(Fagopyrum Moench)。

Meissner 将 荞 麦 各 种 归 为 蓼 属 中 的 一 个 组

(Fagopyrum sect. Meissn.), 随后他又认为荞麦应该

作为一个独立的属(Fagopyrum Meissn.) (陈庆富, 

2012)。Gross (1913)曾试图对荞麦属进行系统的修

订, 但对于荞麦属的分类地位仍有争议。Steward 

(1930)根据植物的形态特征, 如花序类型、托叶鞘形

状、瘦果形状等, 认为荞麦应该作为蓼属中的一个

组。荞麦属具有不同的花粉外壁纹饰 (Hedberg, 

1946), 其染色体基数为8, 而蓼属的基数为10、11、

12 (Yukio, 1960), 这些差别支持荞麦独立成属。自

国际命名法出台后, 根据优先的原则荞麦属名统一

为Fagopyrum Miller。 

《中国植物志》记载荞麦属有15种, 广布于亚

洲和欧洲; 其中中国有10种1变种, 有2种为栽培种

(甜荞和苦荞, 图1) (Li & Hong, 2003); 至今仍不断

有新种被报道。Ohnishi (1998)报道了4个新种, F. 
pleioramosum, F. callianthum, F. capillatum和F. 
homotropicum。Ohsako和Ohnishi (1998)报道了分布

于中国云南和四川的2个新种F. macrocarpum和F. 
rubrifolium。Ohsako等(2002)又报道了2个新种F. 
gracilipedoides和F. jinshaense。夏明忠等(2007)在中

国四川阿坝州发现了花叶野荞麦(F. polychro-
mofolium)。刘建林等(2008a, b)报道了中国四川凉山

州2种荞麦新种皱叶野荞麦(F. crispatifolium)和密毛

野荞麦(F. densivillosum)。Tang等(2010)在四川普格

县螺髻山发现1种新的荞麦普格野荞麦(F. pugense)。

Shao等(2011)在中国四川发现了汶川野荞麦(F. 
wenchuanense)和羌彩野荞麦(F. qiangcai)。Hou等

(2015)在中国四川凉山州发现了新种螺髻山野荞麦 

(F. luojishanense)。Zhou等(2015)在中国四川甘孜藏 

族自治州发现 1 种荞麦新种海螺沟野荞麦 (F. 
hailuogouense)。Wang等(2017)在中国四川普格县发

现新种龙肘山野荞麦(F. longzhoushanense)。目前在

中国报道的荞麦有30个种(表1), 其中部分种的性系

统、生活史和分布也已记录, 但该属的分类修订亟

待开展, 特别是结合DNA序列、基因组学的性状以

确认这些新命名的合法地位。 

2.2  荞麦属种间系统关系 

国内外对荞麦属内系统发生关系进行了一系

列研究, Yasui和Ohnishi (1998a, b)分别利用rbcL, 

accD及其之间的基因间隔区, 以及ITS和rRNA揭示

了12个种的系统关系。Ohsako和Ohnishi (2000)通过

测叶绿体基因非编码区的核苷酸序列(trnK和trnC 

(GCA)-rpoB), 研究了荞麦小粒组10个种的种内和

种间的系统演化关系。Sharma和Jana (2002)利用随

机扩增多态性DNA (random amplified polymorphic 

DNA, RAPD)分析了荞麦属14个种和2个亚种的系

统关系。Nishimoto等(2003)利用2个核基因的核苷酸

序列(FLO/LFY和AG)和3个cpDNA (rbcL-accD, trnK

和trnC-rpoB)的片段对荞麦属小粒组系统进化关系

进行了分析。Zhou等(2014)分别利用ITS和matK构

建了10种荞麦的系统树, 认为汶川野荞麦与金荞麦

(F. dibotrys)亲缘关系很近, 应属于大粒组。胡亚妮

等(2016)利用ITS和ndhF-rpl32序列构建了10种荞麦

的系统树, 并分析了种间关系。Ma等(2009)概述了

研究荞麦属遗传多样性的SSR分子标记的开发, 通

过SSR标记可获得序列和多样性信息, 有利于了解

遗传结构和种间关系。以上系统发生学的结果均表

明, 荞麦可以分为两组: 大粒组(cymosum)和小粒

组(urophyllum), 但是对各种间关系目前争论较大, 

不同研究方法与分子标记得出的结果不全一致。目

前, 甜荞、苦荞和金荞麦的叶绿体全基因组序列都

已测出(Logacheva et al, 2008; Cho et al, 2015; Yang 

et al, 2016), 这将为确定荞麦的种间关系奠定基础。 

2.3  栽培荞麦的起源及祖先 

关于栽培荞麦的起源地 ,  早期1883年 ,  De 

Candolle认为荞麦起源于西伯利亚或中国北方(黑

龙江流域) (Matano & Ujihara, 1979)。Steward (1930) 

总结了蓼族(Trib. Polygoneae)植物的分类和分布, 

通过调查标本, 认为荞麦原产于中国南方。根据

Steward (1930)对中国西南野生荞麦分类与分布的

2  荞麦的分类地位、系统关系及可能的起源地 
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总结, Nakao (1957)也认为栽培荞麦可能起源于中

国南部。后来一系列地理分布的研究(Chen, 1999; 

赵佐成等, 2007; 陈庆富, 2012; 任长忠和赵钢, 

2015)表明, 栽培种(甜荞和苦荞)以及2个野生种金

荞麦和细柄野荞麦(F. gracilipes)分布范围较广, 而

其他大多数野生荞麦主要分布在中国云南、四川、

西藏、贵州等西南地区(表1), 特别是金沙江流域野

生荞麦资源尤为丰富。近年来, 多个野生新种的发

现地均在云南、四川地区(Ohnishi, 1998; Ohsako et 

al, 2002; Zhou et al, 2015; Tang et al, 2016)。亚洲甜

荞的等位酶分析结果表明, 中国南部居群内的变异

最大(Ohnishi, 1988)。甜荞的RAPD分析也表明 

 
表1  中国目前已发表的荞麦种类及其性系统、生活型和主要分布区 
Table 1  Fagopyrum species recorded in China, with descriptions of sexual system, life form and geographic distribution 

种名  
Species 

性系统 
Sexual system 

生活型 

Life form 
主要分布区 
Distribution 

大粒组 Big-achene (cymosum)    

金荞麦 F. dibotrys (D. Don) Hara 二型花柱 Distyly 多年生 Perennial 亚洲、欧洲、美洲等 Asia, Europe, America, etc. 

甜荞麦 F. esculentum Moench 二型花柱 Distyly 一年生 Annual 亚洲、欧洲、美洲等 Asia, Europe, America, etc. 

大野荞 F. megaspartanium Q. F. Chen 二型花柱 Distyly 多年生 Perennial 中国 (云南、西藏、贵州 )等  China (Yunnan, Tibet, 
Guizhou), etc. 

毛野荞 F. pilus Q. F. Chen 二型花柱 Distyly 多年生 Perennial 中国(云南、西藏)等 China (Yunnan, Tibet), etc. 

汶川野荞麦 F. wenchuanense J. R. Shao 二型花柱 Distyly 一年生 Annual 中国(四川) China (Sichuan) 

F. homotropicum Ohnishi 同型花柱 Homostyly 一年生 Annual 中国(云南、四川、西藏)等 China (Yunnan, Sichuan, Tibet), 
etc. 

苦荞麦 F. tataricum (L.) Gaertn. 同型花柱 Homostyly 一年生 Annual 亚洲、欧洲、美洲等 Asia, Europe, America, etc. 

左贡野荞 F. zuogongense Q. F. Chen 同型花柱 Homostyly 一年生 Annual 中国(云南、四川、西藏) China (Yunnan, Sichuan) 

小粒组 Small-achene (urophyllum)    

F. callianthum Ohnishi  二型花柱 Distyly 一年生 Annual 中国(云南、西藏)、不丹等 China (Yunnan, Tibet), Bhutan, 
etc. 

F. capillatum Ohnishi 二型花柱 Distyly 一年生 Annual 中国(云南)、尼泊尔等 China (Yunnan), Nepal, etc. 

心叶野荞麦 F. gilesii (Hemsl.) Hedb. 二型花柱 Distyly 一年生 Annual 中国(云南、四川、西藏) China (Yunnan, Sichuan, Tibet) 

纤梗野荞麦  
F. gracilipedoides Ohsako & Ohnishi 

二型花柱 Distyly 一年生 Annual 中国(云南) China (Yunnan) 

金沙野荞麦  
F. jinshaense Ohsako & Ohnishi 

二型花柱 Distyly 一年生 Annual 中国(云南) China (Yunnan) 

小野荞麦 F. leptopodum (Diels) Hedb. 二型花柱 Distyly 一年生 Annual 中国(云南、四川等) China (Yunnan, Sichuan, etc.) 

线叶野荞麦 F. lineare (Sam.) K. Haraldson 二型花柱 Distyly 一年生 Annual 中国(云南等) China (Yunnan, etc.) 

F. macrocarpum Ohsako & Ohnishi 二型花柱 Distyly 一年生 Annual 中国(四川) China (Sichuan) 

F. pleioramosum Ohnishi 二型花柱 Distyly 一年生 Annual 中国(云南、四川、西藏)、尼泊尔 China (Yunnan, Sichuan, 
Tibet), Nepal  

羌彩野荞麦 F. qiangcai D. Q. Bai 二型花柱 Distyly 一年生 Annual 中国(四川) China (Sichuan) 

长柄野荞麦 F. statice (Leveille) Gross 二型花柱 Distyly 多年生 Perennial 中国(云南、贵州) China (Yunnan, Guizhou)  

硬枝野荞麦 F. urophyllum Gross 二型花柱 Distyly 多年生 Perennial 中国(云南、四川、甘肃) China (Yunnan, Sichuan, Gansu) 

皱叶野荞麦 F. crispatifolium J. L. Liu 同型花柱 Homostyly 一年生 Annual 中国(四川) China (Sichuan)  

细柄野荞麦  
F. gracilipes (Hemsl.) Dammer 

同型花柱 Homostyly 一年生 Annual 中国(云南、四川、贵州、陕西等) China (Yunnan, Sichuan, 
Guizhou, Shaanxi, etc.) 

F. rubrifolium Ohsako & Ohnishi 同型花柱 Homostyly 一年生 Annual 中国(四川) China (Sichuan) 

疏穗野荞麦 F. caudatum (Sam.) A. J. Li 不确定 Unknown 一年生 Annual 中国(云南、四川、甘肃) China (Yunnan, Sichuan, Gansu)  

密毛野荞麦 F. densivillosum J. L. Liu 不确定 Unknown 一年生 Annual 中国(四川) China (Sichuan) 

海螺沟野荞麦 F. hailuogouense J. R.  
Shao, M. L. Zhou & Q. Zhang 

不确定 Unknown 多年生 Perennial 中国(四川) China (Sichuan)  

龙肘山野荞麦  
F. longzhoushanense J. R. Shao 

不确定 Unknown 一年生 Annual 中国(四川) China (Sichuan) 

螺髻山野荞麦 F. luojishanense J. R. Shao 不确定 Unknown 一年生 Annual 中国(四川) China (Sichuan) 

花叶野荞麦  F. polychromofolium A. H. 
Wang J. L. Liu et P. Yang 

不确定 Unknown 一年生 Annual 中国(四川) China (Sichuan) 

普格野荞麦 F. pugense T. Yu 不确定 Unknown 一年生 Annual 中国(四川) China (Sichuan) 
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中国南部的多态性比例最高, 因此研究者提出甜荞

是从中国南部扩散至亚洲其他国家(Murai & Ohni-

shi, 1996)。任长忠和赵钢(2015)根据瓦维洛夫的作物

起源中心学说及前人的研究, 认为云南西北部可能

是栽培苦荞的初生起源中心, 西藏东部和四川中部

与南部可能是其次生起源中心; 而野生荞麦主要分

布于云南西部和中部, 且云南西部也是苦荞的主产

区, 这两个野生荞麦主要分布区可能是中国荞麦的

另一个次生起源中心。目前证据支持中国西南部是

荞麦属的分布及多样性中心 , 也是其起源中心

(Ohnishi, 1995; 赵佐成等, 2007; Weisskopf & Fuller, 

2014; Tang et al, 2016)。 

关于栽培甜荞与苦荞的祖先问题, 目前主要有

两种假说。早期研究者认为金荞麦是甜荞和苦荞的

祖先(Gross, 1913; Steward, 1930; Hedberg, 1946; 

Campbell, 1976), 在形态学上金荞麦与甜荞更为接

近; 但后来分子水平(cpDNA和同工酶)的分析表明

金荞麦与苦荞的亲缘关系更近(Kishima et al, 1995; 

Yamane & Ohnishi, 2001), 不支持该观点。另一观点

认为甜荞和苦荞是独立起源的, 但对于二者的祖先

种存在两种不同的观点。一是认为甜荞和苦荞的祖

先分别为野生甜荞和野生苦荞, 主要基于甜荞和苦

荞野生种的发现及其地理分布特性, 以及亲缘关系

分析。Ohnishi (1995)在中国云南发现野生甜荞(F. 
esculentum ssp. ancestralis)和野生苦荞(F. tataricum 
ssp. potanini), 且与栽培荞麦可以杂交。野生甜荞的

分布局限于云南西部和四川, 海拔1,000–1,500 m, 

云南金沙江流域和四川雅砻江流域的贫瘠土壤及

岩石生境(Ohnishi, 1995, 2004), 其中长江流域上游

的三江流域(金沙江、澜沧江和怒江)是野生甜荞的

分布中心(赵佐成等, 2007; 陈庆富, 2012)。野生苦

荞分布则较为广泛, 青藏高原较寒冷地区都有分布

(Ohnishi, 1995, 2004)。甜荞与苦荞的野生祖先的分

布区域的不同, 也表明两种栽培荞麦是独立起源的

(Ohnishi, 1995; 陈庆富, 2012)。形态特征、同工酶

变异和cpDNA的RFLP (restriction fragment length 

polymorphism)分析表明苦荞与野生苦荞亲缘关系

很近、甜荞与野生甜荞亲缘关系很近(Ohnishi, 1995, 

1998; Ohnishi & Matsuoka, 1996)。同工酶和AFLP 

(amplified fragment length polymorphism)分析表明, 

我国西藏东部可能是栽培甜荞起源地之一(Ohnishi, 

2004)。野生苦荞与栽培苦荞的RAPD和AFLP分析

表明, 栽培苦荞可能起源于中国西藏东部或云南西

北部(Tsuji & Ohnishi, 2000, 2001)。另一观点认为甜

荞的祖先种是大野荞(F. megaspartanium), 而苦荞

的祖先种是毛野荞(F. pilus)。Chen (1999)认为甜荞

和苦荞分别起源于中国西南部较温暖地区和青藏

高原东部海拔较高的冷凉地区。甜荞和苦荞的形态

学、细胞学、生态适应性、繁殖特点等基本特征分

别类似于大野荞和毛野荞(Chen, 1999, 2001; 陈庆

富, 2012)。推测毛野荞生长于不利于虫媒传粉的冷

凉气候中, 诱发了基因重组和突变, 最后进化成苦

荞。虽然目前支持甜荞和苦荞独立起源的证据较多, 

但其祖先种的确定主要是日本学者在20世纪90年

代开展的; 利用新一代基因组学的方法探寻其可能

祖先类群, 成为澄清这一问题的有效途径。 

 

荞麦属植物是一年生或多年生草本, 少为半灌

木(硬枝野荞麦、大野荞和毛野荞) (Li & Hong, 2003; 

陈庆富, 2012)。生境类型广泛, 包括山坡草地、山

谷湿地、路边、农田和荒地等(Li & Hong, 2003; 赵

佐成等, 2007)。荞麦属的花序总状或伞房状, 辐射

对称花两性, 白色、粉色或浅绿色; 花被片5, 雄蕊

有8枚, 排成2轮, 外轮5, 内轮3; 花柱3, 胚珠1, 花

基部有蜜腺, 单花寿命为1天。花期一般为6–9月, 

果期8–10月(Li & Hong, 2003)。栽培荞麦在我国南

方可以春秋两季播种。瘦果具3棱, 成熟后由绿色变

成灰褐色且易掉落。属的模式种为甜荞(Fagopyrum 
esculentum Moench)。 

荞麦属植物的性系统的调查显示该属有同型

花柱(homostyly)和二型花柱(distyly)物种(表1, 图1), 

我们最近的分析表明该属至少发生过3次从二型花

柱向同型花柱的演化(Wu et al, 2017)。二型花柱是

指同一物种的不同个体上花药高度与柱头位置交

互对应, 表现出交互的雌雄异位现象; 同型花柱是

指花药柱头高度没有空间上的分离, 处在同一位

置。甜荞为二型花柱的物种, 同型花授粉和自交均

不亲和、长花柱花与短花柱花之间的异交授粉才能

结实。与典型的异型花柱植物类似, 甜荞长柱花的

花粉产量比短柱型高 , 而花粉大小比短柱型小

(Björkman, 1995)。苦荞为花柱同型、自交亲和

(Nishimoto et al, 2003)。另外, 甜荞花相对较大、粉

色、花蜜量较大; 而苦荞花小、偏绿色、花蜜量小。

3  荞麦属植物的繁殖生物学特征 
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据甜荞和苦荞的转录组测序的结果表明, 这些差别

可能与基因的差异性表达有关, 甜荞中与二糖代谢

相关的潜在差异表达基因相对丰富, 而葡萄糖、果

糖和蔗糖是甜荞花蜜的主要成分(Logacheva et al, 

2011)。研究发现S-ELF3基因只在甜荞短柱型植株表

达, 可能是控制甜荞短柱表型的候选基因, 此基因

也可能与自交不亲和性有关(Yasui et al, 2012)。利用

构建的甜荞基因组草图作为参考序列, 通过高通量

测序标记技术, Yasui等(2016)成功确定了控制甜荞

自交不亲和的新的候选基因, 基因组数据库和基因

组草图序列可为开发具有优良农艺性状的荞麦品

种提供基础。 

甜荞和苦荞在生态适应性上也有差异, 甜荞适

应比较温暖的气候(最适生长温度: 18–23℃), 若温

度低于15℃, 开花就受到抑制, 温暖气候有利于虫

媒传粉; 而苦荞能适应比较寒冷的气候(最适生长

温度: 12–23℃), 对高温比较敏感, 高温对植株生长

发育和产量不利(赵佐成等, 2007; Cawoy et al, 2009; 

陈庆富, 2012)。较高温度(25℃以上)会导致荞麦的

花萎蔫、种子败育、胚囊畸形以及果实干瘪等

(Slawinska & Obendorf, 2001)。荞麦自古以来就有种

植, 主要是由于它生长周期短(60–80天)、适应性强, 

能有效地利用各种资源(赵佐成等, 2007; 杨明君等, 

2008)。 

自交不亲和的甜荞依赖传粉者传递花粉才结

实, 调查表明访花传粉昆虫是泛化的, 主要包括膜

翅目(蜜蜂、熊蜂、独居蜂)、双翅目(食蚜蝇科、丽

蝇科等), 另外还有鳞翅目、半翅目、脉翅目等其他

昆虫(Jacquemart et al, 2007; Wu et al, 2017)。在许多

国家, 蜜蜂被认为是栽培荞麦最普遍且最主要的访

花者(Jacquemart et al, 2007)。但不同访花昆虫的传

粉效率仍需进一步研究。 

 

荞麦是一种很好的药食同源植物。由于荞麦果

实成熟后容易脱落的落粒特性, 结实率及产量低下, 

对其开发和利用的空间还很大。甜荞两型花之间授

粉才能结实, 而苦荞可以自交, 但即使是人工补充

授粉, 甜荞的结实率都不到50%, 而苦荞结实率可

达80% (作者未发表数据)。由于荞麦自身的生物学

特性以及其他大宗作物的发展导致荞麦播种面积

呈减少趋势, Jacquemart等(2012)质疑了荞麦是否仍

然是有前途的作物。为保障国家粮食安全, 开发新

的主粮作物被我国政府提上日程。荞麦作为一种起

源于中国的粮食作物, 与长江流域文明的发展密不

可分。但是我们目前对其生物学特性、起源地, 如

何提高荞麦产量和种植技术方面还有待深入研究, 

培育出自交亲和的甜荞品种有利于提高甜荞的产

量, 从而扩大其种植范围。该属具有二型和同型花

柱物种, 为性系统演化的研究提供了好的模式系

统。我们正在同国内基因组学的同行合作, 将在近

期完成甜荞的全基因组测序, 为回答这一演化问题

和挖掘优良的农艺性状奠定基础。 

目前的研究主要集中在栽培的甜荞和苦荞, 对

于我国西南丰富的野生荞麦资源研究甚少, 对于这

些野生种质资源应该加以保护和利用。据研究野生

金荞麦的根茎具有抑菌、抗炎和抗肿瘤等作用(赵佐

成等, 2007), 我们2012–2015年在四川、云南进行野

外调查时, 注意到大量野生资源遭到破坏, 有些种

群已经消失。对二型花柱植物, 种群中两种表型的

比例偏离1:1将影响有性繁殖, 加剧了地方种群的

灭绝。对于这些珍贵的资源植物的家底需要调查并

实行有效的保护措施, 避免陷入濒临灭绝的境地。

对于荞麦属的分类地位及栽培荞麦的祖先种仍存

在诸多争议, 在开展野外种质资源收集的同时, 需

要厘清该属的系统发生与演化关系。 

致谢: 感谢赵佐成教授给予荞麦项目的指导和大

力帮助, 感谢陈家宽教授从南昌大学专项中支付

本文的出版费。 
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长江流域林木资源的重要性及种质资源保护 

叶俊伟1,2  张云飞2  王晓娟2  蔡  荔2  陈家宽3* 
1 (中国科学院昆明植物研究所中国西南野生生物种质资源库, 昆明 650201) 

2 (上海科技馆上海自然博物馆自然史研究中心, 上海 200127) 

3 (复旦大学生物多样性科学研究所, 上海 200438) 

摘要: 中国长江流域有着丰富的林木资源, 包含极高水平的物种多样性、特有性和遗传多样性。根据考古证据, 在

旧石器和新石器时代长江文明早期的孕育与发展中, 林木在食物、能源、工具、建筑和舟船中的应用起到了关键

作用。现在, 长江流域和珠江流域逐渐成为国内木材供给的热点地区。面对木材供给总量不足和大径级木材结构

性短缺问题, 长江流域林木资源将是未来国内木材安全的重要保障。这使得林木种质资源的保护更加迫切。针对

长江流域林木种质资源保护存在的家底不清和保存体系不完善问题, 我们应尽快完成林木种质资源的全面调查和

重要树种的多样性分析; 完善原地、异地和设施保存相结合的保存体系。 

关键词: 长江流域; 林木种质资源; 长江文明; 木材安全; 保存体系 

The significance of forest resources and the conservation of germplasm 
resources in the Yangtze River Basin 
Junwei Ye1,2, Yunfei Zhang2, Xiaojuan Wang2, Li Cai2, Jiakuan Chen3* 
1 Germplasm Bank of Wild Species in Southwest China, Kunming Institute of Botany, Chinese Academy of Sciences, 
Kunming 650201 
2 Natural History Research Center for Shanghai Natural History Museum, Shanghai Science & Technology Museum, 
Shanghai 200127 
3 Institute of Biodiversity Science, Fudan University, Shanghai 200438 

Abstract: The Yangtze River Basin in China has abundant forest resources, including high species diversity, 
endemism, and genetic diversity. According to archaeological evidence, forest resources played a substantial 
role during the formation and development of Yangtze River Civilization in the Paleolithic and Neolithic 
Age. Food, energy, tools, architecture, and boats were all derived from forest resources. At present, the Yang-
tze River Basin and Pearl River Basin have become the domestic center of wood supply in China. Faced with 
insufficient timber supply and shortages of large diameter timber, responsible management of the Yangtze 
River Basin forest resources is crucial to guarantee domestic timber security in the future. Understanding the 
status of remaining resources and creating an improved preservation system are needed to effectively con-
serve forest germplasm resources in the Yangtze River Basin. A comprehensive investigation of forest germ-
plasm resources and diversity analyses of important tree species and a preservation system that is composed 
of in situ, ex situ and vitro preservation is urgently needed. 
Key words: Yangtze River Basin; forest germplasm resource; Yangtze River civilization; wood security; 
preservation system 

长江流域因其独特的自然地理特征和自然资

源资本, 不仅是中华文明重要的起源地之一, 也是

我国目前资源最丰富、经济最集中的巨型产业带(李

琴和陈家宽, 2017)。依托长江流域黄金水道, 我国

提出了长江经济带发展战略, 该战略以“生态优先, 

绿色发展; 共抓大保护, 不搞大开发”为总要求, 将

•综述•  
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生态环境保护摆在了首要位置。林木资源负载了高

水平的物种多样性和遗传多样性, 有经济、生态、

社会、文化等多重重要功能, 在生态系统稳定性维

持、生态环境保护及社会经济发展中极其重要。长

江流域因复杂的地质活动和气候变化历史及多样

的地形环境条件, 形成了丰富的林木资源(Qiu et al, 

2011; 应俊生和陈梦玲, 2011)。 

本文将从林木资源在长江文明早期孕育与发

展以及国内木材安全中的重要性出发, 揭示林木种

质资源保护的紧迫性, 并针对保护工作中仍存在的

问题, 提出相应的对策与建议。 

 

长江流域总面积为18,000万ha (图1), 占中国陆

地总面积的18.8%。该流域主要位于亚热带常绿阔

叶林区, 并包括青藏高原植被区的一部分(吴征镒

等, 2011)。全流域森林面积11,000万ha, 占全国森林

总面积的56.5%, 森林覆盖率为29.2%。因复杂的地

质活动和气候变化历史及多样的地形和环境条件, 

该流域形成了丰富的林木资源(Qiu et al, 2011; 应

俊生和陈梦玲, 2011), 包含高水平的物种多样性和

特有性。在中国种子植物物种多样性最高的3个热

点地区中, 有2个位于长江流域, 分别是横断山脉

地区和华中地区, 各有种子植物7,954种和6,390种, 

分别占全国总数的28%和22%左右; 各有中国特有

植物5,079种和4,035种, 分别占该地区种子植物总

数的63.9%和63.1% (应俊生和陈梦玲, 2011)。长江

流域分布有珍稀濒危植物154种 , 占全国总数的

39.7%, 有国家重点保护植物126种, 占全国总数的

42.9% (李红清等, 2008)。在华中和华南地区的20个

中国特有植物分布中心中, 长江流域有10个, 并包

含了特有性最高的3个 (图1, López-Pujol et al, 

2011)。长江流域的用材树种同样丰富, 根据《中国

植物志》(http://frps.eflora.cn/jingji/6/), 中国有用材

树种1,100余种, 该流域有约540种, 占全国用材树

种总数的49%左右。 

长江流域的林木物种在多样的生境中经过长

时间的演化, 在不同区域内产生了显著差异, 形成

丰富的种内遗传多样性。首先, 与华北和东北地区

相比, 长江流域林木物种的种群内和区域内的遗传

多样性更高(Qiu et al, 2011), 说明该流域内的林木

遗传资源更丰富。其次 , 对杉木 (Cunninghamia 

lanceolata) 、马尾松 (Pinus massoniana) 、檫木

(Sassafras tzumu)等重要造林树种的种源试验研究

发现, 很多树种都有显著的地理变异, 主要表现在

形态特征、生长量、适应性和木材性质等方面(顾万

春, 2001)。如杉木的物候期和耐寒性等与纬度呈明

显的负相关, 生长和抗逆性与气候生态条件相关, 

且以纬向变异为主(顾万春, 2001)。最后, 该流域不

同区域间的遗传成分也往往明显不同, 有多条普遍

存在的遗传间断(叶俊伟等, 2017)。如在杉木的12个

地理种源中, 广东、广西、湖南、贵州和江西的共6

个聚为一类, 福建、浙江、湖北和安徽的共4个聚为

一类, 四川和陕西的2个聚为一类(陈由强和叶冰莹, 

2001)。 

 

人类文明形态的进化史也是人与自然互动关

系的发展史。人类早期文明发端于两河流域、尼罗

河流域、印度河流域及长江与黄河流域, 只有中华

文明发源于湿润森林植被区(陈家宽和李琴, 2014)。

因此, 长江文明早期的孕育与发展离不开森林提供

的各种资源。在旧石器时代, 林木在能源、食物、

工具和住处等方面影响了人类的生存。在新石器时

代, 林木在建筑和舟船等中的应用为人类定居和文

化交流等创造了条件。 

2.1  旧石器时代 

在旧石器时代, 林木与人类的紧密联系体现在

能源、食物、工具和住处等方面。对植物果实、茎

叶和块根等的采集是该时期长江流域人类食物的

重要来源(熊大桐, 1995)。在满足工具产生的3个充

分必要条件(动力、能力和智力)后, 林木最先被人类

用来制作工具(罗建举, 2015)。“构木为巢”、“钻木

取火”、“民不知衣服, 夏多积薪, 冬则炀之”等说法

表明了林木在人类住处和能源方面的应用。从考古

证据看, 旧石器时代的木制工具和木巢结构已几乎

无从考究, 用火遗迹也寥寥无几, 目前仅有两处(熊

大桐, 1995)。在距今170万年前的云南元谋县遗址中, 

发现了大量与哺乳动物化石伴生的炭屑以及两块

黑色的骨头, 经鉴定可能是被烧过的, 均是用火的

痕迹; 在距今50–40万年前的安徽和县遗址中, 也

同样发现了火烧的骨头和灰烬(熊大桐, 1995)。 

2.2  新石器时代 

在距今约一万年前, 中国进入新石器时代。在

2  长江流域林木资源与长江文明早期发展 

1  长江流域林木资源现状 
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图1  长江流域的保护地(蓝色区域)、国家级自然保护区(黑点)、国家林木种质资源库(白点)、木材战略生产储备基地(红色区

域 ) 和特有种子植物分布中心 ( 黑色方框 ) 。保护地数据来源于 WDPA (World Database on Protected Areas, 
https://www.protectedplanet.net/)。特有种子植物分布中心数据来自López-Pujol等(2011), 方框中的数字表示按特有性高低排

序的特有中心。 
Fig. 1  Protected areas (blue region), national nature reserve (black point), national forest genetic resources bank (white point), stra-
tegic reserve timber production bases (red region) and center of seed plant endemism (black square) in Yangtze River Basin. Data of 
protected areas from WDPA (World Database on Protected Areas, https://www.protectedplanet.net/). Data of center of seed plant 
endemism from López-Pujol et al (2011), number in the square indicates the endemic center in sequence of level of plant endemism. 
 

 
 
图2  不同时期长江文明对林木的利用方式。黑色方框从左至右分别表示林木在能源、工具, 建筑和独木舟中的应用, 白色表

示无此应用。新石器早期: 12,000–9,000年前; 新时期中期早段: 9,000–7,000年前; 新石器中期晚段: 7,000–5,000年前; 新石器

晚期: 5,000–4,000年前。 
Fig. 2  Wood utilizations of Yangtze River Civilization in different phases. From left to right, the black square indicates wood utili-
zations in energy, tools, architecture and boat, white indicate no such utilization. Early Neolithic, 1,2000–9,000 BP; Early-middle 
Neolithic, 9,000–7,000 BP; Late-middle Neolithic, 7,000–5,000 BP; Late Neolithic, 5,000–4,000 BP.  
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长江流域上、中和下游分别形成了多样且相对独立

的文化, 不同时期主要的文化几乎可以连成一个系

统而完整的过程(李琴和陈家宽, 2017)。该流域主要

的文化包括上游的营盘山、宝墩文化, 中游的玉蟾

岩、城背溪、屈家岭文化, 以及下游的跨湖桥、良

渚、河姆渡文化等(图2)。新石器时代磨制石器的出

现使长江流域人类对林木的利用方式更加广泛(熊

大桐, 1995), 主要表现在能源、工具、建筑和舟船

中(图2)。 

在新石器初期约一万年前的玉蟾岩和仙人洞

遗址中, 已有大量陶器出土, 表明人类已完全掌握

了火的使用, 反映了林木在能源方面的重要性。从

新石器时代长江文明遗址出土的核桃(Juglans sp.)、

锥栗(Castanea sp.)等果实遗存看, 采集仍是该时期

长江流域人类主要的食物获取方式。 

新石器时代木制工具的应用较旧石器时代更

为多样化。新石器时代初期出土的穿孔石器很可能

是与木结合使用, 表明林木是生产工具的重要组成

部分。最早的木制工具在新石器中期早段(距今约

9,000–7,000年)的跨湖桥和彭头山文化遗址中发现, 

少量的木制工具涵盖了生产、渔猎和纺织等功能。

最为多样化的木制工具在新石器中期晚段(距今约

7,000–5,000年)出现, 在河姆渡和钱山漾文化遗址

中发现了木柄、木杵、木矛、木刀、木铲和木碗等

大量生产和生活工具。除木器外, 新石器晚期(距今

约5,000–4,000年)的良渚文化遗址中还出土了200多

件竹编器物, 包括笱、竹席、篓、篮、箩和簸箕等, 

所用的竹篾多数经过磨光, 与现代工艺已相差无几

(林华东, 1998)。 

农耕文明的发展是长江流域人类结束频繁迁

移得以定居的前提, 木构建筑的出现和发展为定居

创造了条件 , 村落开始形成 (邓先瑞和吴宜进 , 

2003)。在新石器中期早段的上山、跨湖桥和彭头山

等文化遗址中, 在房屋建筑遗迹均发现了“柱洞”结

构, 可能为木骨泥墙建筑的遗迹, 即在房基周围立

木柱, 通过捆绑编制的竹片或竹竿作为骨架, 或直

接用烧制土块构筑, 内外再涂抹草拌泥而成的建

筑。在新石器中期晚段, 长江流域文明遗迹的数量

和面积均有显著增加(朱诚等, 2015), 可能与木构建

筑的发展有关, 因为在长江流域不同地区均发现了

木骨泥墙建筑的遗迹(图2)。与此同时, 为适应江南

地区潮湿多雨的自然环境, 河姆渡文化还创造性地

用木材建造干栏式建筑, 使用木材为主要材料。在

新石器晚期, 木构建筑进一步发展。如在良渚文化

遗址中, 不仅出现了大跨度屋顶, 内设柱子或重檐, 

加设回廊的房屋, 还发现了木构的水井、窖藏、礼

仪和祭祀等建筑(林华东, 1998)。 

人类的定居离不开水, 除饮用外, 交通也是必

要的条件。舟船的发明和使用扩大了渔猎范围和活

动空间。利用木材可漂浮的特性, 人类最早的水上

交通工具为筏, 随后将木材挖空而成的独木舟可增

大浮力、提高载重。从考古学看, 新石器时代火和

石斧的出现使人能够制造独木舟。在新石器时代中

期和晚期的跨湖桥、河姆渡、良渚文化遗址中均有

木桨出土, 从侧面反映了舟船的使用(图2)。跨湖桥

文化遗址还出土了现存最早的独木舟, 其中舟体最

大的是整棵马尾松火烧锛刳而成, 长达5.6 m。舟船

对生产、交换及文化的传播与交流也至关重要。如

江苏南京与广州飞鹅岭青山岗出土了相同的印纹

硬陶, 渤海湾长岛遗址也出土了浙江河姆渡的陶釜; 

有段石锛作为浙江新石器时代文明的代表艺术品, 

在太平洋诸岛甚至美洲都有发现, 表明长江流域的

文明可能通过舟船在国内外广泛传播。 

在新石器时代后, 林木对自然科学及人文科学

等的发展也做出了巨大的贡献(罗建举, 2015)。值得

一提的是, 随着木构建筑的发展, 许多宫殿、寺庙

和民居都采用木材制作梁、架、檩、柱、斗拱、雀

替等构件并用榫卯结合。其灵活的风格、合理的布

局、适宜的建筑体量及精巧的装修在世界享有盛誉, 

是5个最古老的建筑体系之一。 

 

3.1  国内木材产业发展历史 

自新中国成立以来, 国内木材产业的发展经历

了四个阶段(闫振, 2014)。第一是木材生产为主阶

段。林业在打破经济封锁、保障和支援国家经济建

设方面发挥了重要作用。东北国有林场是木材的主

要供给来源, 进口原木比例约为5% (图3)。第二是

生态恢复过渡阶段。自20世纪70年代开始, 三北防

护林工程和太行山绿化工程等重点林业工程建设

相继启动, 为保障木材供给, 国家在1984年实施了

一亿亩速生丰产林基地建设, 使得木材来源开始向

用材林转移。在此阶段, 进口原木的比例有小幅度

提高(图3b)。此时南方用材林以中幼龄林为主, 林分 

3  长江流域林木资源与国内木材安全 
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生产力低, 很大比例的木材依然由东北国有林场提

供。第三是生态建设为主发展阶段。以1998年天然

林保护工程、退耕还林还草工程的启动为标志, 国

家加强了对天然林采伐的限制, 木材产量大幅缩减, 

国内木材供给总量不足和大径级木材结构性短缺

问题开始显现, 进口原木比例急速攀升(图3)。从

2000年开始, 木材生产重心逐渐向南方的长江流域

和珠江流域各省份转移(杨超等, 2017), 用材林在木

材供给中的占比也越来越高(国家林业局, 2014)。第

四是木材战略储备阶段。以2012年全国木材战略储

备基地的启动为标志, 国家林业局积极推进生态林

业和民生林业建设, 在确保生态安全的前提下, 把

木材安全提升到战略高度。这一时期, 国内木材需

求快速增长, 木材总量不足和大径级木材结构性短

缺问题更加突出。 

目前, 国内木材需求越来越大, 木材进口仍持

续攀升(图3b)。自2016年起, 我国对天然林实施全面

保护, 意味着国内每年从天然林获取的5,000万m3

左右木材必然向用材林转移。随着世界主要木材生 

 

 
 
图3  1961–2015年国内原木产量(a)和原木进口量及其在消

耗量中占的比例 (b)。数据来自联合国粮食及农业组织

(FAO)。 
Fig. 3  The domestic round wood production (a), imported 
round wood and its ratio in total consumption (b) in 1961–2015. 
Data from Food and Agriculture Organization of United Na-
tions (FAO).  

产国对木材出口的限制和国际生态环境保护压力

的增加, 我国木材安全形势将日益严峻。同时, 仅

杉木、杨树(Populus spp.)、桉树(Eucalyptus spp.)、

松树(Pinus spp.)四类就分别占到全国用材林总面

积、总蓄积的63%和69% (国家林业局, 2014)。结构

功能单一的速生丰产林不仅不能提供大径级木材, 

还带来了一系列的生态问题, 诸如生物多样性丧

失、水土流失、地力衰退和病虫害加剧等(刘世荣等, 

2018)。因此, 在保障国内木材安全的同时, 必须做

好生态环境保护工作。 

3.2  长江流域在国内木材产业中的地位 

现在, 长江流域在国内木材产业中的重要性已

初显。在2013年, 南方地区7个省(云南、贵州、湖

南、江西、广东、广西和海南)已成为国内木材生产

的热点地区, 主要位于长江流域和珠江流域(杨超

等, 2017)。在2015年, 国内木材已几乎全靠用材林

提供(约占93%), 而长江流域木材产量占全国总量

的20%左右, 用材林面积和蓄积量占全国总量的

25%左右(国家林业局, 2015)。在2015年的国家储备

林基地建设中, 主要位于长江流域的湖南、四川、

江西、湖北、重庆和贵州省份的珍稀树种营造林面

积占全国总量的54%左右(国家林业局, 2015)。 

在未来木材产业的战略中, 长江流域将更重

要。《全国木材战略储备生产基地建设规划

(2013–2020年)》(以下简称《规划》)规划了18片木

材战略储备基地, 是保护国内珍稀树种种质资源和

初步缓解国内木材供需矛盾的强有力保障。长江流

域中下游有9个木材战略储备基地, 数量占全国总

数的1/2, 面积占总面积的40%左右, 是木材战略储

备基地的集中区(图1)。在对各省市综合发展潜力进

行分析后, 同样得到以江苏、江西、浙江、湖南为

核心的长江流域中下游地区是速生丰产林发展的

重点区域, 此外, 重点区域还包括长江流域内以四

川、云南为核心的西南地区, 预计分别可提供木材

7,377万和2,981万m3, 约占目前国内木材消耗量的

18% (李红勋和马花如, 2013)。因此, 长江流域是保

护林木资源, 缓解木材供需矛盾的重要区域。 

针对我国珍贵用材几乎全依靠进口的形势 , 

《规划》明确指出在大力建设速生丰产林的同时, 

还需大力建设珍稀大径级用材林。长江流域天然林

植被群落以樟科、壳斗科和木兰科等为优势科(王希

华, 2006), 丰富的珍贵树种资源为珍稀大径级用材© 生物多样性 Biodiversi
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林建设提供了有利条件。通过木材色泽和密度等5

个指标的筛选, 李志辉等(2012)在长江流域共筛选

出136个珍贵用材树种, 占该流域用材树种总数的

25%左右。在国家林业局发布的《中国主要栽培珍

贵树种参考名录(2017年版)》中(http://www.forestry. 

gov.cn/portal/main/s/4502/content-1045252.html/), 长

江流域分布的珍贵树种有102种 , 占全国总数的

53.1%。优良乡土珍贵用材树种抗逆性较强, 生态功

能强, 不存在外来物种生态安全问题。选择长江流

域优良珍贵用材树种, 通过营造和发展用材林, 尤

其是根据近自然林业理论对结构功能单一的速生

丰产林的改造, 在提供大量珍贵用材资源的同时, 

也可显著提升生态功能, 缓解或解决速生丰产纯林

带来的生态问题。 

 

种质资源是指种及种下分类单位遗传物质的

总称。对林木种质资源进行科学合理的保护和利用, 

不仅在保障国内木材安全, 还在保障农林业生产可

持续发展和促进生态稳定等方面具有重要意义(李

斌等, 2014)。鉴于长江流域林木资源在国内木材安

全和生态环境保护中有极其重要的地位, 且林木遗

传多样性下降引起的危害大、持续时间长、难以恢

复, 使得长江流域的林木种质资源亟待充分保护。 

4.1  存在的问题 

(1)资源本底不清。林木种质资源的全面调查是

制定保存与评价利用策略的重要基础与前提。我国

已完成11个省(区、市)的林木种质资源调查工作, 在

长江流域, 完成调查的包括湖南、湖北、江西、重

庆和贵阳5省(市)(安元强等, 2016)。其中树种最多的

是湖北, 共2,443种, 占全国总数的27%左右; 珍稀

濒危树种最多的是重庆, 其次是湖北。其他省(区、

市)林木种质资源尚不清楚, 尤其是物种多样性和

特有性极高的云南、四川和贵州省。同时, 在调查

的过程中, 没有严格按照《林木种质资源调查技术

规程》, 还存在调查方法不统一、标准不统一、细

致程度不一致等问题, 难以进行全国范围林木种质

资源的统计与共享。 

对林木种内多样性的评价同样匮乏。在全国主

要利用树种或具有环境、社会价值的约260余个树

种中, 仅对80个开展了遗传变异调查, 其中鹅掌楸

(Liriodendron Chinese)、珙桐(Davidia involucrata)、

黄山松(Pinus taiwanensis)等40余种植物可分布至长

江流域(郑勇奇, 2014)。在已分析的树种中, 也往往

没有全面完成对形态、生长、材性、适应性以及种

内遗传多样性的评价。 

(2)保存体系不完善。林木种质资源的保存包括

原地、异地和设施保存3种方式, 国内主要是前两种, 

设施保存明显缺乏。原地保存方式的两个最主要方

面是建立自然保护区和森林公园。2012年时, 长江

流域有林木种质资源保存功能的(除草原草甸、地质

遗迹和古生物遗迹类型外)不同级别自然保护区891

个, 总面积为3,863万ha, 占流域总面积的21.46%, 

其中国家级的108个, 占流域保护区面积的65.5% 

(图1)。2016年时, 该流域有国家级森林公园322个, 

总面积289.8万ha, 占流域总面积的1.7%。保护区和

森林公园主要的保护对象为生态系统和国家重点

保护动植物物种等, 对林木种质资源保护的针对性

不强, 多为被动保护。仅在陕西太白山、江西井冈

山等少量保护区建立了原地保存林。在异地保存方

面, 保存库的建设主要依据行政区和气候带。国家

林木种质资源平台建立了8个综合库, 保存林面积

超200 ha, 重点保存了长江流域红锥(Castanopsis 
hystrix)、杜仲 (Eucommia ulmoides)、青檀(Pteroceltis 
tatarinowii)等60余种超过30,000份种质 (郑勇奇 , 

2014); 国家林业局先后建立了国家林木种质资源

库99处, 其中长江流域有34处(图1), 包含了有重要

价值的马尾松、杉木、油茶(Camellia oleifera)、桫

椤(Alsophila spinulosa)等的专项库。异地保存库的

数量和针对性仍有待提高。在设施保存中, 国内没

有国家级林木种质资源低温保存库, 仅部分省区

和机构建立了小规模的低温保存库, 设施水平相

对落后。 

4.2  保护对策 

(1)全面调查资源本底。应尽快开展全面林木种

质资源调查, 摸清家底。在调查基础规程的基础上, 

进一步制定样地设置、信息描述、数据汇总与处理

等方面的标准。在做好调查技术方法、数据填写和

数据处理等方面的人员培训后, 应尽快开展并完成

全国31个省(区、市)的林木种质资源家底调查与编

目汇总, 尤其应首先完成长江流域生物多样性极其

丰富的云南、四川和贵州等区域的调查。还应利用

好种质资源调查信息管理系统, 实现国家、省、市、

县四级林木种质资源信息管理系统实物与信息的

4  长江流域林木种质资源的保护 
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统一与共享, 与国家林木种质资源平台(http://www. 

nfgrp.cn/)对接, 实现全国数据的汇集和分析处理、

林木种质资源的开放共享。 

在全面调查林木树种种类与自然分布区的同

时, 对有重要科研与应用价值的林木, 应全面展开

形态、适应性和遗传结构的地理变异、生物学特性

以及起源与迁移历史等的研究, 掌握其变异规律。

进一步地, 通过遗传连锁图谱构建、数量性状位点

分析或目标性状与相关基因位点间的相关性, 定位

生长发育、品质形成、环境适应性等重要性状的功

能基因, 了解其变化规律。通过对多样性的充分评

价, 可使收集和保存的群体或个体能真正代表林木

的遗传多样性, 加速林木物种尤其是大径级珍贵树

种的林木育种工作。 

(2)完善保存体系。应尽快完善原地、异地和设

施保存相结合的林木种质资源保存体系。在原地保

存中, 应针对特有、珍稀、濒危和其他重要林木树

种, 充分利用保护区、森林公园和其他保护地条件, 

进一步设置原地保存林, 开展以维护遗传多样性为

目的的原地保存管理。在异地保存中, 需进一步增

设针对长江流域有极其重要价值树种的国家林木

种质资源专项库, 如银杏(Ginkgo biloba)、鹅掌楸和

猕猴桃(Actinidia spp.)等; 除了依据行政区和气候

带外, 还应以植物区系、植被区划和林木育种区划

为基础, 在不同区域, 尤其是长江流域林木物种多

样性和特有性高的西南和华中地区及9处木材战略

储备基地, 进一步增设国家林木种质资源库或综合

库, 加强林木种质的收集、保存与研究。此外, 由

于设施保存的种质有保存时间长、不易丢失、便于

交换和利用的优点(Li & Pritchard, 2009), 应尽早规

划并建立国家林木种质资源设施保存库。 

针对原地、异地和设施保存3种不同的保存方

式, 也应建立完整的监测与预警体系, 不定期地对

种子、个体、林分等保存材料进行抽样, 对多样性

减少、活力丧失、遭受危险等情况及时进行预报预

警, 以便开展种群恢复、林木种质材料补充等工作, 

保证林木种质资源的长期有效保存。 

致谢：感谢上海科技馆王小明馆长和南昌大学李琴

助理研究员在文章撰写和修改中提出的重要建议

与意见。 
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栽培植物野生近缘种的保护与利用 

赵  耀1  李耕耘2  杨  继2* 
1 (南昌大学生命科学研究院流域生态学研究所, 南昌 330031)  

2 (复旦大学生物多样性科学研究所, 上海 200438) 

摘要: 栽培植物是人类赖以生存和发展的重要物质基础。全球人口与人均需求量的持续增长导致对植物资源的需

求与日俱增。栽培植物较低的遗传多样性是限制其产量增长和质量提高的主要因素。栽培植物野生近缘种在自然

环境中积累了丰富的遗传变异, 并在应对环境变化的过程中产生了很多新的适应性状, 是栽培植物种质创新和品

种改良的重要遗传资源。然而, 栽培植物野生近缘种的存续和自然进化因生境破坏以及全球气候变化等正面临严

重威胁, 需要采取有效的措施进行保护。本文总结了国内外对栽培植物野生近缘种进行原生境保护与迁地保护所

取得的进展, 并基于我国实际情况提出了栽培植物野生近缘种的保护建议。此外, 本文还对栽培植物野生近缘种

利用技术进行了梳理, 探讨了栽培植物野生近缘种遗传资源可持续利用的新思路。最后, 我们以长江流域几种代

表性栽培植物为例, 对主要作物类型的保护与利用情况进行了讨论。 

关键词: 栽培植物; 野生近缘种; 原生境保护; 迁地保护; 利用 

Conservation and utilization of wild relatives of cultivated plants 
Yao Zhao1, Gengyun Li2, Ji Yang2* 
1 Center for Watershed Ecology, Institute of Life Science, Nanchang University, Nanchang 330031 
2 Institute of Biodiversity Science, Fudan University, Shanghai 200438 

Abstract: Cultivated plants are the most important material basis for human survival and development. 
Growing global human population and personal demands result in increasing consumption of plant resources. 
The low genetic diversity of cultivated plants is a key factor that restricts production and quality improve-
ments. Wild relatives of cultivated plants have accumulated rich genetic variations and adaptive traits during 
the process of long-term adaptive evolution, thus can be used as genetic donors in germplasm innovation and 
improvement of cultivated plants. However, the persistence and evolution of wild relative populations are 
threatened by habitat destruction and anthropogenic climate change. This review summarizes the progress of 
in situ and ex situ conservation of wild relatives of cultivated plants and offers conservation suggestions for 
wild relatives of cultivated plants based on the current situation in China. Moreover, technologies for the 
utilization of wild relatives of cultivated plants are reviewed and new insights on the sustainable use of ge-
netic resources of wild crop relatives are also discussed. Finally, the status of conservation and utilization of 
the main cultivated plants that originated from the Yangtze River Basin are investigated, with four plants of 
different uses used as representatives. 
Key words: cultivated plants; wild relatives; in situ conservation; ex situ conservation; utilization 

栽培植物是人类对野生植物进行长期栽培、驯

化、选择和改良的产物(卢宝荣, 2014), 其主要类型

包括粮食作物、经济作物、蔬菜作物、果树作物、

花卉、饲用作物和药用植物等 (董玉琛和刘旭 , 

2008)。栽培植物与人类文明的发展息息相关。自从

约一万年前以人类对野生动植物的驯化为标识的

农耕文明诞生以来, 农耕生产提高了环境的承载上

限, 促进了人口的增长与文明的进步; 随文明发展
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而不断提高的科技水平又促进了农耕生产, 形成正

反馈。然而, 这种发展模式终将受到资源的制约而

难以持续, 尤其在近100年, 由于全球人口数量加

速增长, 急剧增大的资源需求与有限的土地、水及

其他自然资源之间出现了难以调和的矛盾。 

在栽培植物驯化过程中, 人类针对目标性状

(如株型、落粒性与果实大小等)不断进行定向选择, 

形成瓶颈效应(bottleneck), 使得每一代都只有个别

或少部分植株的后代被保留下来。持续的定向选择

作用导致在与驯化性状相关的等位基因位点上具

有选择优势的等位基因频率升高, 总体等位基因的

多样性下降; 由于基因搭载效应(hitch-hiking)的存

在, 相邻位点的遗传变异水平也会受到相似影响

(选择性清除 , selective sweep) (Ingvarsson, 2002; 

Palaisa et al, 2004; Nielson, 2005; Zhang et al, 2017)。

尽管栽培植物在引种过程中可能产生新的遗传变

异以适应变化的环境或满足不同的驯化目的, 发生

“二次起源”, 总体上栽培植物的遗传多样性水平依

然远远低于其野生祖先(Doebley et al, 2006; Pu-

rugganan & Fuller, 2009; Meyer et al, 2012)。驯化造

成的遗传多样性水平下降和环境适应性降低, 不但

极大地限制了栽培植物的利用潜力, 而且给农业生

产带来潜在的风险, 最著名的案例当属19世纪40年

代爱尔兰由马铃薯晚疫病(potato late blight, 病原菌

为致病疫霉Phytophthora infestans)引起的饥荒。栽

培植物较低的遗传多样性已成为限制农业发展的

因素之一。 

栽培植物野生近缘种是指与栽培植物具有较

近亲缘关系、并能与其发生基因交流的野生祖先

种、同属近缘种以及由栽培植物野化产生的杂草等

(Maxted et al, 2006; 于燕波等 , 2013; 卢宝荣 , 

2014)。在数百万年的自然进化过程中, 栽培植物野

生近缘种积累了丰富的表型与遗传变异, 能抵御各

类生物(如: 病虫害、杂草)或非生物(如: 低温、高

盐、干旱)胁迫的影响(Castañeda-Álvarez et al, 2016); 

这些优良性状和有益基因可作为遗传供体用于对

栽培植物进行改良, 提高单位面积产量, 增强抗病

性或抗逆性(卢宝荣, 2014; Zhang et al, 2017)。瓦维

洛夫(1982)曾预测野生近缘种会在农业发展中起重

要作用 , 事实也的确如此 : 自1945年以来 , 全球

30%的作物增产得益于野生近缘种在作物育种中的

使用(Pimentel et al, 1997), 每年产生的收益约1,150

亿美元(Maxted et al, 2010)。野生近缘种是栽培植物

种质创新和品种改良的天然基因库, 是保障全球粮

食安全、促进农业可持续发展的战略资源(杨庆文等, 

2013; 于燕波等, 2013)。 

中国是世界八大作物起源中心之一, 栽培植物

种质资源极其丰富。长江流域是世界水稻(亚洲栽培

稻Oryza sativa)种植的发源地, 且果树与水生作物

的物种数量居世界第一(瓦维洛夫, 1982)。丰富的植

物资源不仅孕育了长江流域以稻作文化为特色的

中国古代文明, 而且支撑了长江经济带的繁荣和发

展。然而, 由人口增长和城市化进程导致的生境破

坏、资源过度利用、环境污染、盲目引种以及全球

气候变化等对该地区栽培植物野生近缘种的存续

和进化造成了严重威胁, 致使大量自然群体消失, 

栽培植物野生近缘种遗传多样性丧失; 加之对植物

资源的需求不断增加, 对栽培植物野生近缘种的保

护与利用日益紧迫。由于缺乏长期跟踪调查与评估, 

制定合理的植物资源保护和可持续利用方案面临

挑战。本文在分析国内外栽培植物野生近缘种研究

和保护现状的基础上, 探讨了对栽培植物野生近缘

种资源进行保护和可持续利用的新思路和新方法, 

并对长江流域代表性栽培植物的保护与利用情况

进行了讨论。 

 

1.1  原生境保护与迁地保护 

为了加强生物多样性保护, 减小当前物种灭绝

速率, 促进人类社会的可持续发展, 保护生物学试

图通过揭示物种灭绝与濒危机制、分析生物群落和

生态系统遭受破坏的机理和恢复基础等, 为制定保

护计划和策略提供依据(Soulé, 1985; Frankham et al, 

2002)。针对栽培植物野生近缘种, 目前在原生境保

护和迁地保护方面都开展了一系列工作。 

原生境保护是在自然条件下对栽培植物野生

近缘种群体及其进化过程进行保护 (Meilleur & 

Hodgkin, 2004; Dulloo et al, 2010)。原生境保护可以

在一个地点对多种遗传资源进行保护, 不需要设置

多种储存条件来满足不同种质的保护需要, 而且免

去了迁地保护中繁杂的人工更新工作(Jarvis et al, 

2000)。原生境保护能够使物种保存更多的遗传多样

性, 以具备更大的进化潜力(Hendry, 2013)。因此, 

世界各国都十分重视濒危植物与资源植物的原生

1  栽培植物野生近缘种的保护 
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境保护, 建立了许多重要野生资源植物原生境保护

点, 例如以色列的野生小麦(Triticum spp.)保护点、

墨西哥的野生玉米(Zea spp.)资源保护点以及埃塞

俄比亚的野生咖啡(Coffea spp.)保护点等(Song et al, 

2005; 于燕波等, 2013)。2001–2014年间, 我国已建

了189个物理隔离保护方式和72个主流化保护方式

的农业野生植物原生境保护点(中国生物多样性国

情研究报告编写组, 2016)。与此同时, 还通过自然

保护区建设间接对多个物种实行原生境保护, 共建

立自然保护区2,750处, 占中国陆地面积的14.88% 

(http://sts.mep.gov.cn/zrbhq/), 此外还建立了国家级

森林公园881处、各类保护小区5万余个(http://zgslgy. 

forestry.gov.cn/), 初步形成了野生植物原生境保护

网络。 

迁地保护是将植物种子或活体植株移到人工

创造的适宜环境中保存, 避免受自然灾害或人为因

素的影响。迁地保护对于原生境遭到严重破坏、种

群存续受到巨大威胁的物种具有重要意义, 是进行

抢救性保护的有效手段(Gómez-Campo, 1985; Dul-

loo et al, 2010)。开展迁地保护需要先了解被保护材

料的遗传背景, 因此其收集和储藏的种质遗传多样

性是可控的, 有利于后续的研究和利用(Jarvis et al, 

2000)。例如 , 英国邱园(Kew Gardens)的千年种子库

项目(Millennium Seed-bank Project)就是为保护英

国和全球植物种质资源而于2000年建立的 (van 

Slageren, 2003), 其目的除了储藏英国所有1,400多

种野生植物种子外, 还要保护世界野生植物中的

10%免于灭绝。由挪威政府、全球作物多样性信托

基金会和北欧遗传资源中心共同运作管理的、位于

挪威斯瓦尔巴特群岛的全球种子库被誉为延续人

类希望的“末日穹顶”, 其宗旨是把世界各地的植物

种子保存在永久冻土带的地下贮藏库中, 以防因天

灾人祸造成全球物种锐减或灭绝, 并帮助人类恢复

和延续农业生产(Fowler, 2008)。我国政府也十分重

视栽培植物及其野生近缘种种质资源的保护, 陆续

建立了多个国家作物种子库和种质圃(附录1)以及

中国西南野生生物种质资源库等(董玉琛, 1999; 李

德铢等, 2010)。据联合国粮食及农业组织的报告

(FAO, 2014), 全球目前约有1,750座种质库, 保存了

约750万份各类农作物的种质资源(李德铢等, 2010)。 

1.2  栽培植物野生近缘种资源的保护建议 

物种的存续和发展在很大程度上取决于其对

环境变化的适应能力和进化速率。野生种相比驯化

后的物种具备更强的适应性、更快的进化速率

(Prentis et al, 2008; Carroll et al, 2014; Ramesh et al; 

2017)。迁地保护在栽培植物野生种质资源的收集和

保藏过程中发挥了重要作用, 但与原生境保护相比, 

迁地保存只是一种权宜之计。除了在实际操作过程

中难以全面评价其所蕴含的遗传多样性、需要定期

更新和繁殖、成本较高等问题外, 迁地保护最突出

的问题在于把植物个体或群体与其原本所生存的

自然生境隔离开来 , 制约了其进化潜力的发挥

(Jarvis et al, 2000), 也无法了解和跟踪全球变化背

景下它们的进化动态, 使得挖掘和利用新的具有丰

富变异的基因资源无从谈起。野生近缘种保护的关

键是维持其进化潜力, 保护其与环境变化关联的进

化过程。迁地保护本质上是一种“静态”保护, 对自

然生境丧失且极度濒危的物种而言意义重大。相比

之下, 原生境保护让植物种群始终暴露在自然选择

和适度的人类干扰作用下, 使其保持进化潜力, 相

对投入也远远小于迁地保护。 

在我国过去几十年的原生境保护实践中, 尚存

在一些问题, 如人工干预的栖息地恢复工程并未完

全满足重点保护物种的生理及行为等生物学特性

的适应性要求, 未能充分保障被保护的野生种群的

进化潜力。迁地保护则主要针对栽培作物的地方品

种, 对于野生资源收集不足。因此, 在保护策略上

仍存在一些需要关注和改进的方面: 

(1)植物遗传资源保护工作关注最多的是栽培

作物的祖先种, 对其他具有潜在利用价值的近缘种

关注程度不够。我国基于几十年来对植物物种资源

本底调查的结果编写了《中国物种红色名录》(汪松

和谢焱, 2004)与《中国植物红皮书》(傅立国, 1991), 

制定了《国家重点保护野生植物名录》(http://sts.mep. 

gov.cn/swwzzybh/)。在有限的资源条件下不可能对

所有物种都给予充分的保护, 需要优先对重要作物

的野生近缘种进行分级评定(于燕波等, 2013)。由于

人类对资源的需求状况处在动态变化过程中, 一些

目前虽尚未得到充分开发、但对粮食安全和生态系

统健康具有潜在价值的物种需要予以重视, 例如: 

菰(Zizania latifolia)、栎属植物(Quercus spp.)、文冠

果(Xanthoceras sorbifolium)等。 

(2)在遴选保护对象并建立原生境保护点时 , 

应重视不同地区以及不同部门间的交流和协调, 自© 生物多样性 Biodiversi
ty S
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然保护区规划应尽可能覆盖重要物种丰富度较高

的地区, 同时避免针对一些热度较高的“明星”植物

开展重复性的保护工作。 

(3)确定保护对象之后, 对其遗传多样性特点、

分布范围、致危因素和机制等进行深入的分析和了

解, 运用分子标记分析或基因组测序对野生近缘种

自然种群的遗传结构、基因流距离和亲缘关系等进

行估计。了解被保护对象的遗传多样性特点、交配

系统以及种群动态等, 不但是对其进行有效保护的

前提, 也是开展种质资源动态保护的基础性工作

(黎磊和陈家宽, 2014; 黎裕等, 2015)。此外 , 基于标

本数据库信息和环境因子数据, 通过生态位模拟分

析栽培植物野生近缘种遗传变异与分布区的关系, 

推测影响种群遗传结构和遗传多样性组成的关键

环境因子, 对确定优先保护区域和优先保护居群, 

制定科学的保护策略具有重要意义, 也已经有了成

熟的案例(Castañeda-Álvarez et al, 2016; Hanson et al, 

2017)。 

(4)加强对保护区(点)内被保护对象生长和进化

动态的监测与管理, 减少受保护遗传资源类型的不

确定性; 在关注被保护对象存续状态的同时, 还要

关注与其伴生的其他生物的种群动态(Jarvis et al, 

2000)。栽培植物野生近缘种保护的最优理念是对生

态系统的动态保护, 保持其结构和功能的稳定性, 

保证生态系统中各个功能类群的良好运行, 增强生

态系统自身的适应能力和与环境的连通性

(Barnosky et al, 2017)。 

(5)重视全球气候变化对野生植物分布和种群

变化的影响。通过长期、系统的追踪监测, 建立有

效的数据库, 发展野生植物对全球气候变化响应的

量化指标及相应模型, 确定全球气候变化的植物多

样性敏感区与对气候变化敏感的植物类群, 从而为

保护提供前瞻性建议(黎磊和陈家宽, 2014)。 

(6)全面评价迁地保护保存材料的遗传多样性, 

并严格按照保育规程定期进行更新和繁殖; 若条件

允许, 每隔一段时间从野生种群中采集材料用以动

态补充现有种质资源的基因库。 

 

栽培植物的遗传改良和种质创新是满足日益

增长的人类需求、保障粮食安全、实现农业可持续

发展的基础。通过挖掘栽培植物野生近缘种的优异

基因并加以利用, 不仅能提高作物产量, 改善作物

品质, 而且能拓展栽培植物基因库遗传多样性, 降

低遗传脆弱性。 

栽培植物野生近缘种遗传资源可持续利用的

基本思路是: 利用栽培植物野生祖先、同属近缘种

以及栽培种野化形成的杂草能快速适应环境变化

的特性, 在采取合理的保护措施为这些野生近缘类

群遗传多样性和适应性进化过程的维持提供必要

支持的前提下, 通过不断转化新的遗传技术, 从中

挖掘符合人类需求的自然变异, 为栽培植物品种改

良和人类应对生存压力持续提供有利的遗传多样

性资源。 

2.1  传统利用方式与成果 

杂交育种是传统上栽培植物遗传改良的基本

途径(Warschefsky et al, 2014; 秦丹丹等, 2016)。对

于一些生长周期较长以及繁殖方式复杂的植物, 杂

交育种很难在短期获得成果, 在自然生境中寻找发

生自然杂交的植株后代能缩短育种进程(黄宏文, 

2009)。迄今为止, 大部分栽培植物的品种改良都是

以野生近缘种丰富的遗传变异为基础。例如, 人类

发展史上第一次“绿色革命”就源于小麦和水稻中矮

秆基因的发现和应用(贾继增等, 2015); 向小麦中

引入其祖先种一粒小麦(T. monococcum)的耐盐基因, 

培育出了高产耐盐小麦(Munns et al, 2012); 从野生

香蕉(Musa acuminata)中发掘了可用于栽培香蕉(M. 
nana)品种改良的抗枯萎病基因(陈雅平等, 2007); 

亚洲栽培稻(O. sativa)和非洲栽培稻(O. glaberrima)

从稻属其他十几个近缘种中获取了大量与抗逆、抗

病和增产相关的基因(Jena, 2010)。 

栽培植物野生近缘种利用的另一种方式是直

接针对特定的性状开展人工驯化。自农耕文明诞生

起, 人类尝试驯化新的栽培植物的努力从未停止

(Willcox, 2005; Fuller, 2007; Barton et al, 2009)。起初

只有少数粮食作物得到了驯化, 随着人类认识自然

和改造自然能力的提升, 驯化作物的数量迅速增

加。迄今大部分有价值且易于驯化的植物已被人类

改造为栽培植物, 农作物的数量趋于稳定; 以果树

为例, 20世纪仅有猕猴桃(Actinidia chinensis)、蓝莓

(Vaccinium spp.)、鳄梨 (Butyrospermum parkii)与澳洲

核桃(Macadamia ternifolia)等少数驯化成功的案例

(Diamond, 2002)。当前对新物种的驯化已形成较为

2  栽培植物野生近缘种遗传资源的可持续利用 

© 生物多样性 Biodiversi
ty S

cien
ce



418 生 物 多 样 性  Biodiversity Science 第 26 卷 

   

综
述

 

成熟的策略: 首先对有驯化潜力的野生物种进行详 

尽的评价, 了解其适生区域、需求的生态因子、生

活史、遗传资源分布以及可驯化性状的变异模式; 

然后从遗传品系和农艺性状上着手进行育种试验; 

最后选择合适的商业模式推广新的驯化作物

(Dehaan et al, 2016)。目前人们更多注重于提升农作

物的品质与特性, 使得栽培植物品种呈现多样化, 

以满足愈加多元化的市场需求。 

2.2  现代遗传技术 

近20年来, 科学家与育种工作者在培育现代作

物品种时使用了不少新的遗传技术, 包括分子标记

辅助育种 (marker assisted selection)与遗传工程

(genetic engineering)等, 已在主要作物中开发出了

很多具有优良性状的新品种 (Hajjar & Hodgkin, 

2007)。基于基因组研究进展而诞生的新技术, 如基

因组选择(genomic selection)与基因组编辑(genomic 

editing)等, 也逐渐从实验室里的模式材料研究转化

到作物改良的实际应用当中(Ronald, 2014; Jacob et 

al, 2017)。 

2.2.1  分子标记辅助育种 

以往作物育种主要依据表型性状进行筛选, 很

少考虑性状形成的分子机理和遗传背景, 对控制目

标性状的基因数目以及各个基因的贡献大小也不

清楚(刘忠松, 2014)。此外, 表型性状是基因型与环

境互作的结果, 直接对性状进行选择不仅易受环境

效应的干扰, 而且不一定能够准确选择和利用控制

优良性状的基因型。尽管目前对不同栽培植物野生

近缘种遗传资源类型及驯化性状的遗传背景已有

初步认识(Doebley et al, 2006; Gross & Olsen, 2010), 

但野生物种的遗传多样性实际上处在动态变化中, 

而且一些具有潜在适应意义和利用价值、只在特定

环境下才表达的“隐藏”(cryptic)遗传变异也很难被

发现。 

分子标记辅助育种通过准确鉴别不同杂交后

代的基因型并与表型进行关联分析, 找到与控制目

标性状的基因紧密连锁的分子标记, 依据这些标记

对后代进行选择, 以实现对性状进行定向选择的目

的(Collard et al, 2005)。与单纯的表型性状选择相比, 

分子标记辅助选择受环境及发育时期等因素影响

较小, 无组织特异性, 具有较高的稳定性和可重复

性, 并能通过基因型检测在育种早期去除大多数分

离后代, 减少分离群体种植规模, 可以提高选择准

确性和育种效率(Moose & Mumm, 2008)。例如, 科

研工作者成功通过分子标记在一个具有耐水淹性

状的印度地方水稻品种(FR13A)中定位到与该耐性

紧密相关的基因组区域Sub1, 并以分子标记辅助技

术为基础育成一系列商业品种, 有效地提高了南亚

与东南亚地区的水稻产量(Xu et al, 2006)。 

2.2.2  基因组选择 

目前已完成基因组测序的植物中60%以上是栽

培植物(Michael & Vanburen, 2015)。随着大部分栽

培植物基因组测序的完成, 对它们的野生祖先和近

缘种的测序工作也已逐渐展开, 并进行了一系列相

关研究, 包括: (1)直接与栽培植物基因组进行比对, 

鉴定驯化位点(Subbaiyan et al, 2012; Brozynska et al, 

2015); (2)为多倍体栽培植物的基因组测序提供参

考 , 降低复杂的多倍体作物基因组的拼装难度

(Brozynska et al, 2015); (3)基于全基因组水平的基

因型鉴定形成对遗传资源的“预览”, 提升新基因挖

掘的精准性和效率, 为栽培植物改良和种质创新奠

定基础。 

基因组选择是一种基因定位、亲本选配和后代

选择的新模式, 其实质是基于全基因组水平的分子

标记与表型性状的关联赋值分析, 具有较好的应用

前景。基因组选择利用参照群体(reference popula-

tion)的表型数据和覆盖整个基因组的分子标记(如

SNP标记), 通过关联分析估计出每一个标记对选择

性状的效应值(marker effect), 然后将选育后代个体

携带的各标记的效应累加起来, 直接估计出它们的

基因组育种值(genomic breeding value), 对没有表

型记录但有基因型信息的预测群体(inference popu-

lation)个体进行表型预测, 并选择优良单株(Heffner 

et al, 2009)。与传统的分子标记辅助选择相比, 基因

组选择不是依赖于一组特殊的分子标记, 而是对覆

盖整个基因组的所有标记进行整体分析, 将每个起

作用基因的效应包括在内, 因此尤其适合由多基因

控制的复杂性状或数量性状的选择分析。不仅如此, 

基因组选择通过关联分析能直接定位控制目标性

状的关键基因, 增加了选择的精准性, 并可以同时

对多个性状进行选择, 显著提高了选择的效率。基

因组选择技术已经广泛运用于玉米、小麦和高粱

(Sorghum bicolor)等重要粮食作物的新品种培育

(Hamblin et al, 2005; Chao, 2007; Heffner et al, 

2009)。 © 生物多样性 Biodiversi
ty S

cien
ce



第 4 期 赵耀等: 栽培植物野生近缘种的保护与利用 419 

   

综
述

 

2.2.3  基因工程与基因组编辑 

栽培植物野生近缘种基因库中固然存在许多

具有潜在利用价值的基因, 但也有一些不利于驯化

的基因(例如与落粒性、种子休眠性以及有毒次生代

谢产物等野生特征相关的基因), 如果仅通过传统

的杂交育种来剔除这些基因是非常困难的 (Dia-

mond, 2002)。随着人类对生物体认识的不断深入以

及生物技术的发展, 通过基因工程的方法将目的基

因导入受体植株或将有害基因从植物中剔除, 无疑

是最为直接的手段。转基因技术已经十分成熟, 尽

管其安全性仍存在争议, 但部分产品已经开始商业

化生产且取得了较好的效益(卢宝荣, 2014)。 

新近出现的以CRISPR/Cas9为代表的基因编辑

技术能对植物基因组进行高效、精准、特异的修饰, 

实现对内源基因的定向改造、缺失或者基因的插入

与替换, 为优质基因资源的高效利用和实现目标性

状的精准改良提供了新的途径, 甚至可能颠覆传统

的杂交育种方式(周想春和邢永忠, 2016; Karkute et 

al, 2017)。近来, 美国冷泉港实验室通过CRISPR/ 

Cas9介导的基因编辑, 成功地对一个控制番茄果实

大小的QTL主效基因的启动子序列进行精确诱变, 

创造出新的遗传变异, 导致后代群体出现果实大小

表型的连续变异, 再从中筛选出符合需求的材料进

行育种, 这为解析控制数量性状的复杂基因调控网

络提供了有效手段(Rodriguez-Leal et al, 2017)。 

通过整合基因组编辑与基因组选择等技术, 可

以挖掘鉴定优异基因, 设计最佳的符合育种目标的

基因型以及实现目标基因型的亲本选配和后代选

择策略, 提高栽培植物育种的预见性和育种效率, 

实现从传统的“经验育种”到定向、高效的“精确育

种”的转化。对于通过这些最新技术获得的产品的

安全性评估也应同步开展。 

2.3  进化农业生态理论及其应用 

传统育种方式是通过在个体层面的筛选找出

个体表型最优的基因型, 再以其为亲本培育并构建

高产的子代种群。然而, 用进化理论重新审视这种

沿用了上千年的育种理念, 会发现其可能并非是提

高作物产量的最优解。种群是进化的最基本单元, 

一些进化生物学家和生态学家认为育种应当以提

高种群总适合度(产量)为目标, 而非强调提高个体

的适合度(Donald, 1981; Zhang et al, 1999; Denison 

et al, 2003; Weiner, 2003)。他们基于这个理念提出了

进化农业生态(evolutionary agroecology)理论, 也称

“达尔文农业” (Darwinian agriculture)。 

进化农业生态的核心思想是: 在给定的环境下, 

农作物个体表型优秀的一系列基因型之中适合度

最高的基因型并不一定会具备最高的群体产量, 因

为个体适合度的提高会加剧个体间对资源的竞争, 

从而表现出负面的群体效应。与之相对的是, 较弱

的个体适合度可能表现出在群体层面的“合作”, 提

高总产量(Donald, 1981; Zhang et al, 1999; Weiner, 

2003)。兰州大学李凤民研究团队与丹麦哥本哈根大

学Jacob Weiner教授合作, 利用栽培小麦作为实验

材料, 初步验证了进化农业生态理论(Weiner et al, 

2017)。如果此理论在更多的作物中得以验证, 可能

对当前的作物育种理念形成很好的补充, 并引导育

种专家从栽培作物的祖先种或野生近缘种中筛选

出符合进化生态农业要求的种质资源。 

 

长江流域是我国生物多样性的核心区域之一, 

我国近一半的特有栽培植物起源于长江流域, 已建

立的植物原生境保护点30%以上位于长江流域(中

国生物多样性国情研究报告编写组, 2016)。然而, 

长江流域作物及其野生近缘种遗传资源的研究严

重不足, 保护、开发和利用成效并不显著, 存在大

量研究与保护的空缺。由于对野生植物资源的保护

力度和开发程度受野生植物所属资源类型、研究背

景、商业价值以及文化传统等多种因素的影响, 应

分别评价不同类型作物的保护与利用现状, 为制定

遗传资源的保护与可持续利用的相关对策提供参

考(Dehaan et al, 2016)。 

粮食作物野生近缘种无疑是最重要的植物资

源, 因此对其采取了最为严密的保护措施, 相关的

开发与利用研究也最为深入。果树作物因为产品的

商业化程度较高、市场需求大, 其野生资源的保护

与开发也得到了较多关注, 但传统育种方式的周期

较长, 限制了新品种开发的速度。蔬菜作物的地域

特征与季节性比较强, 种类繁多且相互间可替代性

高, 因此其野生近缘种受到的关注不多; 经济作物

野生近缘种的保护与利用存在明显不平衡现象, 具

有较高经济价值的作物获得了高度重视, 而其他多

数经济作物仍局限于传统的利用方式, 不仅栽培种

3  长江流域栽培植物野生近缘种资源保护与利用

案例 
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的驯化程度不高, 对野生近缘种资源也少有针对性

的保育措施。在此我们针对长江流域几种主要作物

类型的代表种及其野生近缘种资源的保护与利用

情况进行案例分析。 

3.1  粮食作物——普通野生稻 

我国共有3种野生稻, 分别是普通野生稻(O. 
rufipogon)、药用野生稻(O. officinalis)和疣粒野生稻

(O. granulata), 其中普通野生稻是亚洲栽培稻的祖

先种, 是重要的战略资源(Song et al, 2005; 赵耀, 

2014)。 

考古资料证实, 距今10,000年前, 栽培稻在长

江中下游地区开始被驯化, 普通野生稻是该区域习

见物种(Kovach et al, 2007)。游修龄(2009)考证普通

野生稻有历史文献记录的分布区最北可达黄河流

域。由于气候变化和人类影响, 如今只有两个高度

隔离的普通野生稻种群存在于长江流域, 大部分种

群分布于珠江流域。尽管栽培稻野生种群的自然分

布出现了衰退, 但长江流域依然是毫无争议的稻作

核心区。 

20世纪80年代, 我国对野生稻资源进行了全国

范围内的普查, 对几乎所有普通野生稻的自然种群

做了鉴定与评价。随着人类活动对自然环境的扰动

不断加剧, 我国普通野生稻资源受到极大破坏, 自

然种群面积不断减小, 甚至有些分布点已经绝迹。

台湾的普通野生稻于1978年灭绝; 云南省曾有26个

普通野生稻分布点, 现已消失24个, 仅剩景洪和元

江两个点, 景洪的原生分布点也因2011年机场扩建

基本消失, 元江种群面积则极度萎缩; 福建漳浦的

原生点被漳汕高速公路所取代; 广东、广西和海南

三省也有80%的分布点消失(赵耀, 2014)。 

鉴于普通野生稻的重要价值, 相关部门采取了

许多措施对其进行保护。截至2009年, 我国共建立

了15个普通野生稻原生境保护点, 并在广西南宁与

广东广州分别建立了野生稻迁地保护种质圃, 同时

在中国农业科学研究院的主导下构建了普通野生

稻种质资源的种子库(杨庆文等, 2013)。对比原生境

保护和迁地保护种群的遗传变异发现, 原生境种群

遗传多样性要显著高于迁地保护种群, 这不仅说明

了建立原生境保护的重要性, 同时也暗示迁地保护

应当注意扩大种群的规模并定期进行种群复壮。运

用分子标记对江西东乡和湖南茶陵的原位保护效

果进行评价发现, 被围墙隔离保护起来的种群遗传

变异只占原来大种群的67.9%, 提示原位保护应当

注重保护整个原生生境(Qian et al, 2005)。我们在实

地调查中还发现, 广东高州的两个原生境保护点核

心区围墙内野生稻的生长状态劣于围墙外自然生

境中的群体, 这提示水泥围墙一类的物理隔离方式

对保护可能是不利的, 适度的扰动更有利于植物物

种的保护, 生境的动态变化是原生境保护中最重要

且需要长期监控的问题(于燕波等 , 2013; 赵耀 , 

2014)。另外 , 在制订保护策略时应当先评估被保护

种群的有效种群大小。如果有效种群太小, 建立原

生境保护点也不能避免种群绝灭, 不如通过迁地保

护进行人工繁殖, 广东增城普通野生稻原位保护点

就是一个典型的例子。总体上看, 我国对普通野生

稻资源的保护投入非常大, 也起到了一定的效果, 

但是保护理念还相对落后, 没有有效地把保护生物

学研究成果与实际保护措施结合起来(Song et al, 

2005)。 

我国在野生稻资源利用方面取得了相当多的

成果。早在20世纪30年代, 丁颖就首次尝试育成了

第一个具有普通野生稻遗传背景的水稻品种; 袁隆

平继而利用在野外发现的野生稻雄性不育系实现

了杂交稻育种的历史性突破(赵耀, 2014)。现代育种

业从野生稻获得了多个重要基因, 用以改良栽培稻, 

培育出了多个具有抗虫、耐旱或耐盐碱的优秀水稻

品种(Vaughan, 1994), 包括我国最近取得突破性进

展的“海水稻”和“再生稻”。对野生稻近缘种的利用

同样取得了一定成绩, 从药用野生稻和疣粒野生稻

中分别分离出了抗稻飞虱与抗白叶枯病的主效基

因, 有望运用到栽培稻育种中(王布哪等, 2001; 宁

茜等, 2014)。 

在保护方面, 鉴于粮食作物(如谷物、豆类等)

大多具有良好的研究背景和迫切的应用需求, 对其

祖先种以及野生近缘种的保护也有许多年积累下

来的资料可供参考, 因此可把粮食作物野生近缘种

作为保护生物学研究的模式系统, 整合不同的理论

和方法开展研究和实践, 发展有效的可供推广的保

护措施。此外, 也应大力尝试利用最新的生物技术

对粮食作物野生近缘种的优质基因资源进行挖掘

和利用, 以满足日益增长的人类需求(Jacob et al, 

2017)。 

3.2  果树作物——猕猴桃 

猕猴桃(Actinidia spp.)为原产中国的野生藤本© 生物多样性 Biodiversi
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果树, 是20世纪人工驯化的四大栽培果树之一(猕

猴桃、蓝莓、鳄梨与澳洲核桃)。中国是猕猴桃的起

源和分布中心。猕猴桃主要分布在长江流域上游秦

岭以南、横断山脉以东的山林中(董玉琛和刘旭, 

2008)。 

猕猴桃的利用历史悠久, 在4,000多年前的石

家河文化遗迹中就曾发现猕猴桃种子遗存, 从唐代

开始出现少量的栽培。猕猴桃的商业化栽培与驯化

始于20世纪初, 1904年, Allison在新西兰播种从中国

湖北宜昌获得的美味猕猴桃(Actinidia deliciosa)种

子, 1910年得到果实, 进而由Hayward在1930年培育

出著名的海沃德(Hayward)品种, 此后猕猴桃的商

业栽培在新西兰兴起, 直到20世纪70年代初, 开始

在世界范围迅速发展(董玉琛和刘旭, 2008)。除新西

兰外, 智利、意大利、法国和日本都是猕猴桃生产

大国。反观中国, 直到20世纪80年代才开始小规模

的猕猴桃栽培生产, 90年代初, 中国猕猴桃生产进

入大发展时期, 栽培面积迅速扩大, 总产量跃居世

界第一, 但单位面积产量仍较低(黄宏文, 2009)。 

猕猴桃为雌雄异株植物, 在杂交育种时, 由于

无法通过雄株的表型来预测后代中雌性个体的果

实性状, 只能通过加大杂交组合数量的方法尝试发

现新的品种, 因此育种难度较高。即便是最先开始

猕猴桃育种工作的新西兰, 多年来也并未通过杂交

育种培育出显著优于海沃德的美味猕猴桃新品种。

我国科研人员从20世纪50年代开始收集和研究野

生猕猴桃, 于1980年创建了中国科学院武汉植物园

猕猴桃资源圃。该圃收集保存猕猴桃属植物61个种

和变种, 110个国内外猕猴桃品种(系)以及3万余株

种内和种间杂交个体, 是目前国内外猕猴桃属植物

遗传多样性覆盖面最广、种质资源最丰富的基因库

(黄宏文, 2009)。对猕猴桃野生近缘种资源的收集和

保护极大地促进了我国猕猴桃的育种工作, 虽然相

较国外起步较晚, 但发展潜力巨大。我国不但从陕

西周至县和湖南凤凰县的野生种群中选育出新的

美味猕猴桃品种“秦美”和“米良1号”, 还开创性地

对中华猕猴桃(A. chinensis)进行了驯化, 培育出黄

色果肉的商品猕猴桃。目前黄色果肉的中华猕猴桃

主要有两个品种, 一种是由中科院武汉植物园在江

西省武宁县发现的中华猕猴桃野生优秀植株发展

而来的“金桃”, 另一种是新西兰从我国引种的中华

猕猴桃的杂交后代培育出的“Hort16A”。不仅如此, 

我国还从四川和湖北的野生中华猕猴桃中选育出

红心品种“红阳”等。除中华猕猴桃外, 对软枣猕猴

桃(A. arguta)和葛枣猕猴桃(A. polygama)的驯化也

取得了较大进展。 

猕猴桃这一案例直接体现了栽培植物野生近

缘种在新作物开发以及育种中的重要性。新西兰百

年来的园艺成果和商业化运营终究受限于种质资

源, 相比之下我国坐拥丰富的野生猕猴桃资源, 在

猕猴桃产业的发展上有望后来居上。我国具有世界

最丰富的果树资源(瓦维洛夫, 1982), 除已驯化的果

树外, 还有拐枣(Hovenia dulcis)、刺梨(Rosa rox-
burghii)、沙棘 (Hippophae spp.)以及木通 (Akebia 
quinata)等具有较大利用潜力的物种。对我国特有的

栽培果树, 如中国樱桃(Prunus pseudocerasus)、枇杷

(Eriobotrya japonica)等进行遗传改良也势在必行。此

外, 黄宏文(2009)通过回顾猕猴桃驯化改良和产业

发展的百年历史, 提出了利用自然杂交带的基因渐

渗作用开展野生植物新种质和新基因型发掘的新

思路, 可有效促进我国部分特有木本作物的育种。 

3.3  蔬菜作物——莲 

莲(Nelumbo nucifera)是我国栽培面积最大、种

质资源最为丰富的一种水生蔬菜。莲的根茎(藕)不

但可作蔬菜食用, 莲子和叶还可作药用, 其花也具

有重要的观赏价值。莲在我国的栽培历史悠久, 距

今7,000多年前的河姆渡文化遗迹中就曾发现莲的

孢粉, 在距今5,000多年前的仰韶文化遗址出土了

碳化莲子, 3,000多年前已出现有关莲的文献记载

(董玉琛和刘旭, 2008)。考古发掘还证实, 在2,000多

年前的西汉时期, 莲藕已作为蔬菜食用。莲子生产

可追溯至1,000年前的南唐梁代, 但大面积种植则

始于清代。野生的莲为亚洲广布, 其近缘种美洲黄

莲(N. lutea)为美洲广布种, 两个物种无明显生殖隔

离。我国具有丰富的野生莲资源, 全国除青海与西

藏外的大小湖泊中皆有分布, 且变异类型众多。 

在长期栽培和驯化过程中, 莲已分化出藕莲、

子莲、花莲3大类型。藕莲以采收肥大的根状茎为

目的, 其根状茎大小、入泥深浅和产量等性状有明

显差异; 子莲以采收种子为目的, 其果实大小、形

状、结实率、心皮数和花数等性状存在分化; 花莲

则以观赏为主要目的, 其花色与花型是主要的选择

性状。分子生物学证据表明3种类型的驯化莲之间

存在明显的遗传分化(郭宏波等, 2004)。较为优秀的© 生物多样性 Biodiversi
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藕莲种质资源集中分布在长江中下游地区, 子莲种

质资源则局限于湖南、江西和福建等地。运用现代

育种手段选育出的品种的农艺性状显著高于野生

种和地方品种(董玉琛和刘旭, 2008)。 

我国在20世纪80年代开始进行莲的种质资源

收集, 构建了莲的国家种质圃(武汉)。目前 , 种质圃

收集了莲种质资源500多份, 其中绝大部分为栽培

品种, 包括藕莲、花莲各200多份, 子莲20多份, 野

生莲相对较少, 仅有20余份。由于我国自然湿地的

面积不断缩小, 野生莲资源面临生境丧失的威胁; 

不仅如此, 栽培莲的大面积扩张导致从栽培种到野

生种的基因渐渗概率大幅提升。我国至今尚未对野

生莲的种质资源进行详实的调查和种群遗传多样

性评估(Yang et al, 2013), 使原生境保护难以有效开

展, 制订迁地保护计划也缺乏可靠的证据。对莲栽

培品种的保护与利用还存在一些问题, 包括: 栽培

种的起源尚不清楚; 现有栽培品种品系不纯; 缺乏

莲种质资源的种子保存库等。 

蔬菜作物不但物种数量较多, 而且由于人类选

择作用的多样化, 使得同一物种分化出许多栽培品

种(如萝卜、甘蓝); 蔬菜作物对应的野生近缘种的

数量也极其庞大, 难以实现大规模的保护与开发, 

因此需要发展灵活且有针对性的保护与利用策略。

一方面要重视对市场普及面广、种植规模大的重要

蔬菜作物的遗传资源收集与评价, 尤其对于非原产

的作物, 应通过多种途径积极获取更多遗传资源, 

建立种质库; 另一方面加强对我国特有野生近缘种

的保护与利用。在实施长江大保护的战略背景下, 

应积极协调地方政府以及区域科研力量对具有地

域特色的作物(例如水生蔬菜)的遗传资源进行广泛

收集和研究, 关注水生蔬菜作物在长江流域农耕文

明起源中的重要作用, 探索对其野生近缘种生境的

有效保护策略, 同时着力提高水生作物及其野生近

缘种的基础研究水平, 培育更多的优质栽培品种。 

3.4  经济作物——油桐 

油桐(Vernicia fordii)是我国特有的经济林木, 

原产于长江流域中下游丘陵常绿阔叶林。油桐与油

茶(Camellia oleifera)、核桃(Juglans regia)、乌桕

(Sapium sebiferum)并列为我国四大木本油料作物, 

具有上千年的栽培历史。油桐属于边际性经济林树

种, 不占用耕地, 在长江流域分布广泛, 同时具有

重要的工业价值、能源价值以及一定的药用价值和

生态价值, 存在非常大的开发潜力(傅登祺和黄宏

文, 2006)。 

从油桐果提取的桐油数世纪以来一直是涂料

和油漆的生产原料。桐油曾是我国生产的重要战略

资源之一, 长期出口国外且供不应求。然而, 由于

石油化工业的发展和桐油替代品的不断出现, 加之

对桐油的应用基础和深度开发技术研究力度严重

不足, 使得其市场竞争力一落千丈。在这种情况下, 

农民种植油桐的积极性下降, 许多地方油桐林被砍

伐, 国家和地方政府也一度中止了对油桐科研项目

的资助, 对我国油桐资源造成了极大冲击, 多数地

方品种濒临灭绝(谭晓风, 2006)。进入21世纪, 在化

石能源供给紧张、环境问题日益严重的形势下, 油

桐作为环保且可再生的植物能源再度引起广泛关

注。桐油不仅可用作生产生物柴油的极佳原料或重

要添加成分, 而且基于桐油生产的油漆能有效避免

人工合成油漆带来的环境污染; 此外, 油桐的适生

区域多为山区, 发展油桐种植能提高当地人民的收

入(张玲玲和彭俊华, 2011)。目前, 我国很多地区开

始恢复油桐生产, 扩大油桐种植面积。我国科研工

作者也已在油桐种质资源的收集、品种分类、优良

家系与无性系的选育、引种栽培措施等方面开展了

一系列研究。然而油桐及其近缘种的遗传多样性还

有待进一步挖掘和评估, 桐油生物合成的调控机制

仍需深入研究。从生产上看, 油桐育种周期长, 费时

耗力, 因此育种技术有待提高, 并要加大科技成果

的推广力度, 改变目前油桐林多为半野生和粗放式

管理的状态(方嘉兴和何方, 1998; 谭晓风, 2006)。 

油桐的兴衰历程折射出经济植物的重要性会

因市场的需求变化而发生波动, 进而影响其遗传资

源的保护 , 苎麻(Boehmeria nivea)、漆树(Toxico-
dendron vernicifluum)与橡胶树(Hevea brasiliensis)

等也是如此。我们需要运用动态的、长远的眼光来

看待植物资源, 针对重要植物资源制定有预见性

的、长期的保护规划, 而不能被短期利益所驱动。

植物遗传资源一旦丧失则很难恢复, 尤其是那些稀

有的基因资源。随着科技水平的提高和人类需求的

不断发展, 传统作物的用途和野生植物资源的潜在

价值将被不断挖掘和利用。 

 

步入21世纪, 持续增长的人口和变化的生态环

4  结语 
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境不仅使人类社会发展面临一系列挑战, 而且对现

代农业生产提出了新的要求。一方面, 人口的急剧

增长以及与其相伴随的城市扩张和耕地流失, 导致

提高农作物单位面积产量成为一种刚性需求

(Cohen, 2003); 人类对植物资源的多元化需求也对

农作物种类和品质的多样化提出了更高要求。另一

方面, 全球气候变化、极端气候事件增多和土地利

用率增加等因素又对栽培植物野生近缘种的存续

和发展造成了较大威胁(Ramesh et al, 2017)。栽培 植

物野生近缘种是保障粮食安全和农业可持续发展

的基础, 需要制定合理的策略加以积极、有效地保

护(马克平, 2012), 尤其要重视对野生近缘种遗传多

样性和进化潜力的保护, 以实现对栽培作物野生近

缘种资源的可持续利用。与此同时, 对栽培植物野

生近缘种资源的利用不能仅停留在对已有品种的

改良上, 需要突破野生近缘种创新利用的瓶颈, 挖

掘和引种驯化更多的野生植物, 拓展利用途径, 为

人类生存和发展提供更多的植物资源。 
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附录1  中国重要作物种质资源的迁地保护状况统计(数据来源: 中国作物种质资源信息系统 www.cgris.net) 
Appendix 1  Statistics on ex situ conservations of important crop germplasm resources in China (Data source: Chinese Crop Germplasm 
Information System, www.cgris.net) 
名称 Name 地点 Location 作物 Crop 保存份数 

No. of accessions 
物种数 
No. of species 

种质圃 Germplasm nursery   

粮食作物 Food crop   

国家种质广州野生稻圃 
National Wild Rice Germplasm Nursery, Guangzhou 

广东广州 
Guangzhou, Guangdong 

野生稻  
Wild rice 

4,300 21 

国家种质南宁野生稻圃 
National Wild Rice Germplasm Nursery, Nanning 
中国农科院多年生小麦野生近缘植物圃 
Perennial Wild Relatives of Wheat Germplasm Nursery of  
Chinese Academy of Agricultural Sciences (CAAS)  

广西南宁 
Nanning, Guangxi 

野生稻  
Wild rice 

4,633 17 

北京 Beijing 小麦野生近缘种 
Wild relatives of wheat 

1,798 181 (18亚种/变
种 18 subspe-
cies/varieties) 

经济作物 Economic crop     

国家种质杭州茶树圃 
National Tea Germplasm Nursery, Hanzhou 

浙江杭州 
Hangzhou, Zhejiang 

茶树  
Tea 

2,527 17 (5变种 5 
varieties) 

国家种质镇江桑树圃 
National Mulberry Germplasm Nursery, Zhenjiang 

江苏镇江 
Zhenjiang, Jiangsu 

桑树  
Mulberry 

1,757 11 (3变种 3 
varieties) 

国家种质沅江苎麻圃 
National Ramie Germplasm Nursery, Yuanjiang 

湖南沅江 
Yuanjiang, Hunan 

苎麻  
Ramie 

1,303 16 (7变种 7 
varieties) 

国家种质开远甘蔗圃 
National Sugarcane Germplasm Nursery, Kaiyuan 

云南开远 
Kaiyuan, Yunnan 

甘蔗  
Sugarcane 

1,718 16 

中国热带农科院橡胶热作种质圃 
Rubber and Tropical Crop Germplasm Nursery of Chinese  
Tropical Academy of Agricultural Sciences 

海南儋州 
Danzhou, Hainan 

橡胶, 热带作物 
Rubber, tropical crops 

6,900 6 (1变种 1 
variety) 

 584 20 

中国农科院海南野生棉种质圃 
Wild Cotton Germplasm Nursery of CAAS, Hainan 

海南三亚 
Sanya, Hainan 

野生棉  
Wild cotton 

460 41 

果树作物 Fruit crop     

国家果树种质兴城梨、苹果圃 
National Fruit Tree Germplasm Nursery of Pear and Apple, 
Xingcheng 

辽宁兴城 
Xingcheng,  
Liaoning 

梨 Pear 731 14 

苹果 Apple 703 23 

国家果树种质郑州葡萄、桃圃 
National Fruit Tree Germplasm Nursery of Grape and 
Peach, Zhengzhou 

河南郑州 
Zhengzhou, Henan 

葡萄 Grape 916 17 (3变种 3 
varieties) 

桃 Peach 510 5 (1变种1 vari-
ety) 

国家果树种质重庆柑桔圃 
National Fruit Tree Germplasm Nursery of Orange, 
Chongqing 

重庆 Chongqing 柑桔 Orange 1,041 22 

国家果树种质泰安核桃、板栗圃 
National Fruit Tree Germplasm Nursery of Walnut and  
Chinese Chestnut, Tai’an 

山东泰安 
Tai’an, Shandong 

核桃 Walnut 73 10 

板栗 Chinese chestnut 120 5 (2变种 2 
varieties) 

国家果树种质南京桃、草莓圃 
National Fruit Tree Germplasm Nursery of Peach and 
Strawberry, Nanjing 

江苏南京 
Nanjing, Jiangsu 

桃 Peach 600 4 (3变种 3 
varieties) 

草莓 Strawberry 160 4 

国家果树种质眉县柿圃 
National Fruit Tree Germplasm Nursery of Persimmon, 
Meixian 

陕西眉县 
Meixian, Shaanxi 

柿 Persimmon 784 5 

国家果树种质太谷枣、葡萄圃 
National Fruit Tree Germplasm Nursery of Jujube and 
Grape, Taigu 

山西太谷 
Taigu, Shanxi 

枣 Jujube 456 2 (3变种 3 
varieties) 

葡萄 Grape 361 4 (1野生种 
1 wild species) 

国家果树种质武昌砂梨圃 
National Fruit Tree Germplasm Nursery of Pear, Wuchang 

湖北武汉 
Wuhan, Hubei 

砂梨 Pear 522 3 

国家果树种质公主岭寒地果树圃 
National Cold Region Fruit Tree Germplasm Nursery, 
Gongzhuling 

吉林公主岭 
Gongzhuling, Jilin 

寒地果树 
Cold region fruit trees 

855 57 
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名称 Name 地点 Location 作物 Crop 保存份数 

No. of accessions 
物种数 
No. of species 

国家果树种质广州荔枝、香蕉圃 
National Fruit Tree Germplasm Nursery of Lichi and Ba-
nana, Guangzhou 

广东广州 
Guangzhou, Guangdong 

荔枝 Lichi 10 3 

香蕉 Banana 130 1 

国家果树种质福州龙眼、枇杷圃 
National Fruit Tree Germplasm Nursery of Longan and  
Loquat, Fuzhou 

福建福州 
Fuzhou, Fujian 

龙眼 Longan 236 3 (1变种 1 
variety) 

枇杷 Loquat 251 3 (1变种 1 
varieties) 

国家果树种质北京桃、草莓圃 
National Fruit Tree Germplasm of Peach and Strawberry, 
Beijing 

北京 Beijing 桃 Peach 250 5 (5变种 5 
varieties) 

草莓 Strawberry 284 6 

国家果树种质熊岳李、杏圃 
National Fruit Tree Germplasm Nursery of Plum and 
Apricot, Xiongyue 

辽宁熊岳 
Xiongyue, Liaoning 

杏 Apricot 600 9 

李 Plum 500 11 

国家果树种质沈阳山楂圃 
National Fruit Tree Germplasm Nursery of Haw, Shen-
yang 

辽宁沈阳 
Shenyang, Liaoning 

山楂 Haw 170 8 (2变种  
2 varieties) 

中国农科院左家山葡萄圃 
National Fruit Tree Germplasm Nursery of Amur Grape, 
CAAS, Zuojiashan 

吉林农安 
Nongan, Jilin 

山葡萄 Amur grape 380 1 

国家果树种质新疆名特果树及砧木圃 
National Germplasm Nursery of Peculiar Fruit Tree and 
Stock in Xinjiang  

新疆轮台 
Luntai, Xinjiang 

新疆名特果树及砧木 
Peculiar fruit trees  
and stocks of Xinjiang 

648 – 

国家果树种质云南特有果树及砧木圃 
National Germplasm Nursery of Peculiar Fruit Tree and  
Stock in Yunnan 

云南昆明 
Kunming, Yunnan 

云南特有果树及砧木 
Peculiar fruit trees  
and stocks of Yunnan 

800 98 

蔬菜作物 Vegetable crop     

国家种质武汉水生蔬菜圃 
National Aquatic Vegetable Germplasm Nursery, Wuhan 

湖北武汉 
Wuhan, Hubei 

水生蔬菜 
Aquatic vegetables 

1,276 28 (3变种 3 
varieties) 

饲用作物 Forage crop     

国家种质多年生牧草圃 
National Perennial Forage Grass Germplasm Nursery 

内蒙古呼和浩特 
Huhhot, Inner Mongolia 

多年生牧草 
Perennial forage grasses 

2,454 265 

种子库 Genebanks     

粮食作物 Food crop     

国家农作物种质保存中心 
National Crop Germplasm Reserve Center 

北京 Beijing 稻类、麦类、大豆、 
杂粮、食用豆等 
Rice, wheat, soybean, 
beans and other grains 

200,000 – 

国家水稻中期库 
National Mid-term Genebank of Rice 

浙江杭州 
Hangzhou, Zhejiang 

稻类 Rice 70,000 – 

经济作物 Economic crop     

国家棉花中期库 
National Mid-term Genebank of Cotton 

河南安阳 
Anyang, Henan 

棉花 Cotton 6,200 – 

国家麻类作物中期库 
National Mid-term Genebank of Bast Fiber Crop 

湖南长沙 
Changsha, Hunan 

麻类作物  
Bast fiber crop 

5,000 – 

国家油料作物中期库 
National Mid-term Genebank of Oil Crop 

湖北武汉 
Wuhan, Hubei 

油料作物  
Oil crops 

22,000 – 

国家甜菜中期库 
National Mid-term Genebank of Sugar Beet 

黑龙江哈尔滨 
Harbin, Heilongjiang 

甜菜 Sugar beet 1,300 – 

国家烟草中期库 
National Mid-term Genebank of Tobacco 

山东青州 
Qingzhou, Shandong 

烟草 Tobacco 3,600 – 

蔬菜作物 Vegetable crop     

国家蔬菜中期库 
National Mid-term Genebank of Vegetable Crop 

北京 Beijing 蔬菜 Vegetables 28,000 – 

饲用作物 Forage crop     

国家牧草中期库 
National Mid-term Genebank of Forage Grass 

内蒙古呼和浩特 
Hohhot, Inner Mongolia 

牧草 
Forage grasses 

3,000 – 

果树作物 Fruit crop     

国家西甜瓜中期库 
National Mid-term Genebank of Water Melon and Melon 

河南郑州 
Zhengzhou, Henan 

西瓜、甜瓜 
Water melon, melon 

1,500 – 
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