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极小种群野生植物海南风吹楠的遗传多样性研究 
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国科学院核心植物园，云南 勐腊 666303; 5. 中国科学院大学，北京 100049) 

 

摘要：为探讨海南风吹楠(Horsfieldia hainanensis)的濒危原因，利用限制性酶切位点相关的 DNA 测序技术(RAD-seq)开发单

核苷酸多态性(SNPs)，评估居群的遗传多样性和遗传结构。结果表明, 海南风吹楠的遗传多样性较低(Ho=0.167)，其中 BWL

居群表现出最高的遗传多样性；居群间存在中等程度的遗传分化(Fst =0.120)。Structure 分析表明居群的最佳聚类值为 2，但

个别居群的遗传结构混杂，Mantel 检测结果也表明遗传距离和地理距离没有相关性(r=0.733，P<0.075)。自身更新能力低以

及过度的人为活动干扰，可能是导致其濒危的主要原因。建议加强对遗传多样性高的居群(BWL 和 YGL)进行就地保护; 对生境

破坏严重的居群(EXL 和 DLS)进行近地或迁地保护，以增加居群间的基因交流，同时构建核心种质，防止遗传资源丢失加剧。 

关键词：海南风吹楠；RAD-seq；遗传多样性；极小种群；遗传结构 

doi: 10.11926/jtsb.4364 

 

Genetic Diversity of Horsfieldia hainanensis: An Endangered Species with 

Extremely Small Populations 
 

CAI Chaonan1,2, HOU Qinxi3, CI Xiuqin1,4, XIAO Jianhua1,5, ZHANG Canyu1,5, LI Jie1,4* 
(1. Xishuangbanna Tropical Botanical Garden, Chinese Academy of Sciences, Kunming 650223, China; 2. School of Advanced Study, Taizhou University, 

Taizhou 318000, Zhejiang, China; 3. Sichuan Academy of Giant Panda, Chengdu 610081, China; 4. Core Botanical Gardens, Chinese Academy of Sciences, 

Mengla 666303, Yunnan, China; 5. University of Chinese Academy of Sciences, Beijing 100049, China) 

 

Abstract: In order to explore the causes of the endangered species Horsfieldia hainanensis, the genetic diversity 

and population structure were analyzed by using restriction-site associated DNA sequencing (RAD-seq) for 

developing single nucleotide polymorphisms (SNPs). The results showed that the genetic diversity of H. 

hainanensis was low (Ho=0.167) and the genetic differentiation between populations was significant (Fst=0.120). 

Structure analysis showed that the optimal clustering value of the population was 2, but the genetic structure of 

some populations was mixed, which was consistent with the results of Mantel correlation test showing no 

correlation between genetic distance and geographic distance (r=0.733, P<0.075). Therefore, low regeneration 

ability and excessive disturbance of human activities might be the main reason for endangered status of H. 

hainanensis. It was recommended to strengthen in situ conservation of populations with high genetic diversity, 

such as BWL and YGL, and strengthen near-situ or ex-situ conservation of populations with severe habitat 

damage, such as EXL and DLS, to increase gene exchange among populations. At the same time construct the 

core germplasm of this species to prevent the aggravation of genetic resource loss. 

Key words: Horsfieldia hainanensis; RAD-seq; Genetic diversity; Extremely small population; Genetic structure 
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随着人类社会和科学技术的进步与发展，全球

气候持续发生变化，很多物种处于濒危状态，生物

多样性正以前所未有的速度丧失，甚至正在推动地

球历史上的第六次大规模灭绝，因此对生物多样性

保护制定合理高效的保护计划显得尤为重要和迫

切[1–3]。当前物种保护最突出和最具争议的一个问

题是：由于保护所有的濒危物种非常困难，哪些物

种才是最需要优先保护的？2005年云南省林业厅

首次在国内提出“极小种群野生植物(plant species 

with extremely small population, PSESP)”的概念，是

指在特殊地区的特定环境下长期形成的、分布区域

狭窄或呈不连续分布，由于物种本身的因素或长期

受到外界胁迫因素的干扰，种群和个体的数量不断

减少已经低于物种稳定存活的最小生存种群，难

以维系物种的正常繁衍而随时濒临灭绝的植物种

类 [4–5]。经过十几年的不断发展和完善，极小种群

野生植物的概念已得到国家和科学界的认可。 

海南风吹楠(Horsfieldia hainanensis)隶属于肉

豆蔻科(Myristicaceae)风吹楠属，是热带雨林的标志

物种，且具有很高的经济和药用价值，主要分布在

海南省[6–8]。由于岛上天然林被大量砍伐，加上居

民的保护意识薄弱等原因，当前被列入全国极小种

群野生植物物种名录中[9]，说明对该物种的保护工

作已迫在眉睫。物种保护的核心是要尽可能地保护

其遗传变异水平，它是物种适应复杂多变环境的基

础，一个物种的种内遗传多样性越高或遗传变异越

丰富，物种的进化潜力及对环境变化的适应能力就

越强，因此对海南风吹楠开展保护遗传学研究对于

制定有效的保护策略至关重要[10–11]。 

近年来，有关海南风吹楠的基础研究主要集中

在种子萌发、生理特性、生物学特性以及群落区系

特征等方面[12–14]，居群的遗传多样性研究尚处于起

步阶段[15]。物种的正确界定是了解、保护和利用生

物资源的前提[16–17]。Cai 等[18]的研究表明，海南风

吹楠仅分布于海南省，而 Jiang 等[15]基于简单序列

重复区间(inter-simple sequence repeat, ISSR)分子标

记对海南风吹楠开展的遗传多样性研究，将分布在

广西地区的滇南风吹楠认定为海南风吹楠，因此不

能正确评估海南风吹楠的遗传多样性水平。此外, 

采用的 ISSR 分子标记不能区分显性纯合和显性杂

合基因以及筛选出的核苷酸位点仅能覆盖基因组

的一小部分，导致对海南风吹楠的遗传多样性评估

不准确[19–20]。与 ISSR、简单重复序列(simple sequence 

repeats, SSR)等传统分子标记以DNA片段的长度变

化作为检测手段不同，单核苷酸多态性 (single 

nucleotide polymorphisms, SNP)直接以序列变异作

为标记[21]。SNP 标记的主要优点是其在全基因组分

布均匀且数目多能够稳定遗传，检测容易、易实现

自动化[22]。新一代 DNA 测序技术的应用，特别是

限制性酶切位点相关的 DNA 测序技术(restriction- 

site associated DNA sequencing, RAD-seq)的出现, 

使得低成本、耗时短及高通量开发非模式物种的

SNP 分子标记更为便捷，使得越来越多的研究者利

用该技术对物种进行保护遗传学研究[23–25]。 

因此，为对极小种群野生植物的保护提出合

理可靠的建议，在准确把握物种界定后，利用新

的测序技术手段开发 SNPs标记对海南风吹楠进行

保护遗传学等相关研究是十分必要的。本研究利

用 RAD-seq 技术对极小种群野生植物海南风吹楠

进行遗传多样性评估和遗传结构的探讨，以阐明

该物种的种质遗传背景，进而提出具有针对性的

保护策略。 

 

1 材料和方法 

 

1.1 样品采集 

于 2017 年 5 月在海南省采集海南风吹楠 5 个

自然居群的新鲜、幼嫩叶片，用硅胶迅速干燥。每

份材料距离间隔尽量大于100 m，共50份材料(表1，

图 1)，标本存放于中国科学院西双版纳热带植物园

标本馆(HITBC)。 

 

1.2 总 DNA 提取 

野外采集经硅胶干燥后的新鲜叶片存储于

–20℃冰箱。利用 4×CTAB 法提取植物总 DNA[26]。

检测合格的DNA样品(总量≥1 μg，浓度≥20 ng/μL)

送到深圳华大基因科技服务有限公司(BGI)进行测

序。因该物种的 DNA 提取存在一定困难，最终根据

测序质量要求仅获得5个居群共20株个体(图1, 表2)。 

 

1.3 DNA 文库构建和测序 

RAD-seq 参考 Davey 等[27]的方法。用 EcoR I 限

制性内切酶(5ʹ-GAATTC-3ʹ)处理基因组 DNA，得到

具有粘性末端的酶切片段。在酶切后 DNA 两端加

上 P1 接头并机械打断，电泳回收目的片段；在酶

切片段的另一端加上 P2 接头，用 P1、P2 引物进行 
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表 1 海南风吹楠采样信息 

Table 1 Collection information of Horsfieldia hainanensis 

居群 

Population 

地点 

Location 

纬度 (N) 

Latitude 

经度 (E) 

Longitude 

海拔 (m) 

Altitude 

个体数 

Individual number 

测序数 (n) 

Sequencing number 

YGL 鹦哥岭国家级自然保护区 

Yinggeling National Nature Reserve 

18.98° 109.37°   430 30  5 

BWL 霸王岭国家级自然保护区 

Bawangling National Nature Reserve 

19.08° 109.17°   900  8  6 

EXL 俄贤岭省级自然保护区 

Exianling Provincial Nature Reserve 

19.00° 109.09°   900  6  5 

JFL 尖峰岭国家级自然保护区 

Jianfengling National Nature Reserve 

18.75° 108.85° 1 126  1  1 

DLS 吊罗山国家级自然保护区 

Diaoluoshan National Nature Reserve 

18.70° 109.82°   380  5  3 

总计 Total     50 20 

 

 

图 1 海南风吹楠的采样点 

Fig. 1 Sample sites of Horsfieldia hainanensis 

 

PCR 扩增，回收目的片段；对检测合格的样品进行

上机测序，采用 Illumina Hiseq 2000 进行双端测序

(PE=150 bp)。样品的文库构建和测序都在深圳华大

基因科技服务有限公司完成。 

 

1.4 个体聚类与居群聚类 

首先对原始数据进行质量过滤，统计 reads 数、

Q 值(单碱基错误率)、GC 含量等参数，保留 Q20 值

达到 98%以上的数据。利用软件 Stacks v.2.2[28]对

数据进行分析处理。首先，使用 ustacks 对所有样

本的 1’reads 进行聚类，将深度在 3 以上的相似序

列堆列在一起，形成 1 个 stack，允许生成 stack 的

两条序列至多有 2 个碱基的差异(即设置参数 m=3

和 M=2)；随后利用 cstacks 通过比对，生成个体

间的一致性位点(consensus loci)，并将信息写入目

录文件 catalog (设置参数 n=2)；然后利用 sstacks

将由 ustacks 生成的 stack 再重新匹配到 catalog 文

件，以确定个体内相应位点的基因型。接着执行

tsv2bam 程序，以便将数据从按样本聚类转换到按

RAD 位点进行聚类，得到位点比对矩阵(i.e: *.bam)。

利用 gstacks 整合双端序列(1’reads 和 2’reads)形成

contig，然后将 contig 比对到 locus 上，并在群体

水平 call 变异以及分型，找出每个个体 SNPs。 

 

1.5 遗传多样性分析 

利用软件 Stacks v.2.2[28]中的 populations 程序

进行SNPs过滤及获取遗传多样性参数。为挖掘SNPs

分子标记，设置参数：--write_single_snps、r=0.8、
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p=3。--write_single_snps 表明仅输出第一个 SNPs

位点作为后续遗传多样性分析的标记；r 为 0.8 表明

该位点在某一居群中至少有 80%的个体共享; p为 3

表明该位点至少被 3 个居群共享。为了评估物种水

平上的遗传多样性，将 20 个海南风吹楠样品作为 1

个居群来处理，并要求位点在居群中至少为 80%的

个体共享(p=1, r=0.8)。利用 SNPs 标记评估居群的

遗传多样性，计算以下参数：在所有位点和变异位

点中的私有等位基因数(private allele number, Ap)、

期望杂合度(expected heterozygosity, He)、观测杂合

度(observed heterozygosity, Ho)及近交系数(inbreeding 

coefficient, Fis)等。 

利用 PGDSpider v 2.1.1.5[29]软件对文件格式进

行转换。采用 Arelequin v 3.5[30]软件进行分子方差

分析(analysis of molecular variance, AMOVA)，计算

遗传变异在居群间和居群内的分布及居群间的遗

传分化系数(Fst)以及物种水平上的基因流(Nm)= 

(1–Fst)/4Fst
[31]。使用软件 Stacks v.2.2[28]中的 popula- 

tions 程序计算居群间的 Fst 值，居群间的地理距离

通过居群的地理坐标信息进行计算。在 R 环境中使

用 vegan 包的“Mantel”函数[32]检验居群的遗传距离

与地理距离的相关性。 

1.6 群体的遗传结构分析 

利用软件 Structure v. 2.3.4[33]进行群体的遗传结

构分析。数据分析时选择混合模型(admixture model)

和等位基因频率相关模型(allele frequencies corre- 

lated)，程序的参数“length of burn-in-period”设定为

1 000 000, “number of MCMC replications after burnin”

设定为 2 000 000，K 值设定为 1~5，迭代次数设定

为 10 次。运行结果压缩后上传至软件 Structure Har- 

vester v. 0.6.94[34]进行分析，然后利用软件 CLUMPP 

v. 1.1.2[35]和 DISTRUCT v. 1.1[36]将最佳 K 值的 10 次

重复运行的结果整合起来，生成群体遗传结构图。 

 

2 结果和分析 
 

2.1 测序数据与 RAD 位点数 

从表 2 可见，海南风吹楠序列的原始 reads 数

(clean reads)为 6 894 604~40 535 670，个体平均为

17 855 431。测序平均 Q20 为 98.6%，平均 GC 含

量为 40.8%。为确保某 1位点至少被 3个居群的 80%

个体共享，评估居群遗传多样性时共保留 142 140

个 RAD 位点，得到 11 225 个 SNPs 用于后续的遗

传多样性和群体结构分析。 

 

表 2 海南风吹楠的 RAD 测序数据 

Table 2 RAD-seq data of Horsfieldia hainanensis 

样品编号 Sample code 高质量测序数据 Clean data (bp) Reads 数量 Number of clean reads Q20 /% GC /% 

BWL_1 3 427 777 458 23 318 214 99 39 

BWL_2 2 337 065 632 15 790 984 99 39 

BWL_3 2 105 068 518 14 320 194 96 38 

BWL_4 2 977 456 830 20 186 148 99 38 

BWL_5 2 003 971 994 13 620 162 99 38 

BWL_6 1 882 808 038 12 851 932 99 39 

DLS_2 4 050 657 618 27 555 494 99 40 

DLS_3 1 176 739 470  7 962 624 99 38 

DLS_5 2 562 006 855 17 369 538 99 38 

EXL_1 1 456 210 000  9 940 000 99 44 

EXL_3 5 918 207 820 40 535 670 99 40 

EXL_4 1 635 241 756 11 200 286 99 45 

EXL_5 3 646 258 020 24 974 370 99 39 

EXL_6 2 390 613 666 16 262 678 99 45 

JFL_1 3 500 311 080 23 811 640 99 39 

YGL_1 1 176 446 049  7 985 542 98 42 

YGL_24 4 476 304 938 30 451 054 99 43 

YGL_26 2 702 874 594 18 386 902 95 47 

YGL_27 2 012 516 730 13 690 590 99 42 

YGL_4 1 015 810 167  6 894 604 99 43 

平均 Mean 2 580 345 778 17 855 431 99 41 
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2.2 遗传多样性 

从表 3 可见，物种水平上，极小种群野生植物海

南风吹楠的观测杂合度(Ho)为 0.151，期望杂合度(He)

为 0.167，核苷酸多样性(π)为 0.172，近交系数(Fis)

为 0.081。居群水平上，海南风吹楠的 Ho 为 0.147~ 

0.184, He 为 0.075~0.175，π 为 0.151~0.192，Fis为

–0.014~0.045。同时，BWL 居群表现出最高的遗传

多样性。 

 

2.3 居群遗传分化与遗传结构 

从表 4可见，海南风吹楠物种水平的Fis为 0.081,

群体间的 Fst为 0.070~0.230。尖峰岭(JFL)与吊罗山

(DLS)居群的遗传分化系数最大，Mantel 分析结果

表明地理距离和遗传距离具有正相关性，但不显著

(r=0.733, P<0.075, 图 2)。AMOVA 分析结果表明

遗传变异主要分布在居群间(大约 75.47%)，只有

24.53%的遗传变异源自居群内(表 5)。居群遗传结

构分析结果表明，当 K=2 时，ΔK 散点曲线出现最

大值，表明海南风吹楠群体的最佳聚类值为 2，然

而根据其地理分布，居群遗传结构分析无法明显地

划分为 2 个组(图 3)，这可能是居群及个体数太少

或者居群间距离太近导致的。 

 

表 3 海南风吹楠物种和居群水平的遗传多样性 

Table 3 Genetic diversity of Horsfieldia hainanensis at species and population level  

居群  

Population 

私有等位基因数 Private 

allele number (Ap)  

期望杂合度 Expected 

heterozygosity (Ho) 

观测杂合度 Observed 

heterozygosity (He) 
π 

近交系数 Inbreeding 

coefficient (Fis) 

YGL 16 033 0.166 0.164 0.186 0.045 

EXL 16 297 0.147 0.134 0.151 0.014 

DLS 13 086 0.167 0.132 0.158 -0.014 

BWL 37 182 0.184 0.175 0.192 0.023 

JFL  5 222 0.151 0.075 0.151 - 

物种 Species  0.151 0.167 0.172 0.081 

YGL、EXL、DLS、BWL、JFL 见表 1。以下图表同。 

YGL, EXL, DLS, BWL, JFL see Table 1. The same is followed Tables and Figures. 

 

表 4 海南风吹楠居群的遗传距离(Fst, 右上)与地理距离(km, 左下) 

Table 4 Genetic distance (Fst, upper right) and geographic distance (km, lower left) among populations of Horsfieldia hainanensis  

 YGL EXL DLS BWL JFL 

YGL ***  0.094 0.114 0.070 0.125 

EXL 29.523 *** 0.139 0.077 0.157 

DLS 56.672 83.745 *** 0.097 0.230 

BWL 23.782 12.240 80.381 *** 0.098 

JFL 60.394 37.554 102.296 49.792 *** 

 

 
图 2 海南风吹楠居群间的遗传距离(Fst)和地理距离(km)的 Mantel 检验 

Fig. 2 Mantel test between genetic distance (Fst) and geographic distance 

(km) of Horsfieldia hainanensis populations 

3 结论和讨论 
 

3.1 海南风吹楠的遗传多样性 

本研究利用 RAD-seq 技术分析了极小种群野

生植物海南风吹楠 5个居群共 20个个体的遗传多

样性，结果表明，遗传多样性(He)在物种水平(0.167) 

和居群水平(0.136)上都较低。与濒危植物云南蓝果

树(Nyssa yunnananesis, 0.321)[38]相比，海南风吹楠

有更低的遗传多样性。目前利用其他分子标记的研

究也表明濒危和极小种群植物的遗传多样性低，用

RAPD 标记版纳青梅(Vatica xishuangbannaensis)的 

0.169[39]、ISSR 标记伯乐树(Bretschneidera sinensis)  
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表 5 海南风吹楠居群间和居群内遗传变异的 AMOVA 分析 

Table 5 AMOVA analysis of genetic variation within and among populations of Horsfieldia hainanensis 

变异来源  

Source of variation 

自由度  

df 

总方差  

Sum of squares 

变异组分  

Variance component 
% 

居群间 Among populations  4 16 330.733 494.863 75.47 

居群内 Within populations 15 4 825.867 160.862 24.53 

总计 Total 19 21 156.600 655.725  

 

 
图 3 基于 Structure 分析的海南风吹楠聚类的后验概率图(K= 2)。A: 每个 K 值对应的 delta K; B: K= 2。 

Fig. 3 Posterior probabilities of Horsfieldia hainanensis cluster based on Structure analysis. A: Delta K of each K; B: K= 2. 

 

的 0.141[40]，用 AFLP 标记琴叶风吹楠(Horsfieldia 

pandurifolia)的 0.152[41]等。 

植物的遗传多样性受到多种因素的影响，是其

进化历史、地理分布范围、繁殖方式等多种因素综

合作用的结果[42]。本研究表明，海南风吹楠居群间

的基因流有限(Nm=0.081)，且存在近交现象(Fis> 

0)，这可能是因为该物种主要生长在河谷或狭谷石

缝的阴湿环境中，居群个体数少、林下幼苗及幼树少，

在新的环境很难拓殖并扩大居群的规模，导致居群内

近交衰退现象，物种表现出较低的遗传变异[42]。海南

风吹楠的种子呈椭圆形，长约 4.5 cm，直径约 2.5~ 

3 cm，主要靠重力传播，结合其种子较大导致其传

播距离短，种子雨覆盖在母树周围，限制了群体的

扩张。此外，热带雨林潮湿的环境容易致使种子腐

烂，加上种子富含丰富的油脂容易引起虫蚁对种子

的啃食等原因限制了它的萌发，导致在天然居群内

其林下幼苗数量较少[12]。这些在很大程度上决定了

海南风吹楠长期以来可能都是以小种群的形式存

在，种群更新困难甚至停滞，从而限制了居群的扩

张，导致遗传多样性下降。 

另外，环境因素(生物因素、非生物因素和微环

境等)的变化也会影响物种的遗传多样性水平[43]。

日本占领海南岛期间，大肆掠夺木材，破坏原始森

林；解放后，当地居民为了生活，砍伐木材，种植

橡胶，全岛的森林覆盖率从解放初的 35%，下降到

20 世纪 80 年代初的 9.7%[44]。海南风吹楠可能本身

就是个小种群植物，再加人为滥砍滥伐，导致海南

风吹楠居群的规模变得更小，大多数地区只包含几

棵植株, 促使居群内近交现象越发明显，可能因此

导致物种的遗传多样性处于较低水平。综上，在本

研究中, 海南风吹楠的遗传多样性低可能与其自身

更新能力低以及人类对其生境的严重破坏以及滥

砍滥伐有关，最终可能导致物种的局部消失与灭绝。 

 

3.2 海南风吹楠的遗传分化与居群遗传结构 

海南风吹楠居群间的平均遗传分化系数为 0.120, 

说明居群间存在中等程度的遗传分化[45]。AMOVA 分

析揭示了遗传变异主要存在于居群间, 遗传分化通

常是长期遗传隔离的结果，受交配系统、生活史特

征、传粉生物学、种子传播、生活型、气候的反应

和基因流等生物学特性的影响[46]。在热带，对于混

交的、虫媒传粉的非木本物种，Fst 通常较高。海南

风吹楠分布于热带地区，其雄花呈亮黄色，这是植

物在吸引蜂类传粉者功能中呈现的主要色彩[47]，所

以我们推测海南风吹楠是靠蜂类传粉的。而蜂类传

粉可能会导致海南风吹楠花粉流传播距离不长，居
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群间基因流交流困难，这可能导致居群间容易形成

长期的隔离和分化[46]。 

在野外科考时发现多数海南风吹楠居群间有

山体隔离，未发现传播种子的鸟类，种子主要靠重

力传播，传播距离有限，幼苗大部分聚集在母株下

方区域。此外，人类频繁的活动使物种的生境遭到

严重破坏(如霸王岭和吊罗山国家级自然保护区内

海南风吹楠的一些分布点位于公路和栈道的两边)，

居群数量迅速减少，从而加剧了物种居群间的遗传

分化[15,46,48]。 

居群遗传结构分析结果表明，海南风吹楠居群

的最佳聚类值是 K=2 (图 3)，个别居群的遗传结构

混杂，地理区域性特征不明显，Mantel 检验结果表

明遗传距离和地理距离虽呈正相关但不显著，两者

的结果是一致的。Wang 等[49]对分布在中国海南岛

的濒危植物坡垒(Hopea hainanensis)的研究有相同

的结果，坡垒居群的遗传结构混杂，地理距离和遗

传距离间没有相关性，推断花粉的长距离基因流

动、种子迁移以及地理距离等可能是导致该物种遗

传结构不清晰的原因。此外，评价居群的遗传结构

需要结合物种的繁育系统和传粉方式等因素进行

综合分析[41]，目前还没有针对海南风吹楠相关的报

道，后续应加强对这方面的研究来进一步阐明其遗

传结构的形成原因。 

 

3.3 海南风吹楠的濒危机制及保护措施 

居群结实率低、土壤种子库中种子储量小、幼

苗死亡率高和过度的人为活动干扰等原因可能是

海南风吹楠濒危的主要原因[12,50]。因此，我们提出

对国家级极小种群野生植物海南风吹楠的科学保

护措施，第一，掌握海南风吹楠的生存现状，针对

性地开展繁育系统、传粉方式等研究，这些基础信

息能为采取有效保护措施提供重要的科学依据；第

二，加强对海南风吹楠天然居群的就地与迁地保护

相结合的保护措施。散生于保护区外的海南风吹楠

(如昌江王下乡农田边有 1 棵)，其生境破坏严重, 急

需进行迁地保护；位于保护区内的居群，对生境破

坏的居群(如 BWL 和 DLS 居群)加强就地或近地保

护，使其在原生或相似的生境区域逐渐扩大个体数

量和居群规模；第三，加强对海南风吹楠的人工繁

殖和回归引种措施。从遗传多样性水平高的居群(如

BWL 和 YGL 居群)中采集种子或幼苗，进行人工育

苗后，选择适宜其生长的环境，以此扩大和更新现

有居群的数量及规模，保护物种的基因库，防止物

种的遗传资源发生丢失。此外，应该在当地加强宣

传教育，最大限度的避免人为破坏导致野外居群数

量的减少和生存环境的破坏。 
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