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摘要：核 ＤＮＡ 含量（Ｃ 值）是物种生物学特性的重要特征之一。 为探明柳树不同种质间核 ＤＮＡ 含量及变化规律，
该研究以柳树 １４ 个自然种和 ８ 个品种为材料，利用水稻和大豆为内标，基于流式细胞仪检测并分析了每份种质的

核 ＤＮＡ 含量（１Ｃ 值）。 结果表明，２２ 份柳树种质核 ＤＮＡ 含量 １Ｃ 值变化范围为 ０􀆰 ３８—０􀆰 ９０ ｐｇ。 １４ 个自然种中，龙
爪柳核 ＤＮＡ 含量 １Ｃ 值最大，为 ０􀆰 ６７ ｐｇ，蒿柳核 ＤＮＡ 含量 １Ｃ 值最小，为 ０􀆰 ３８ ｐｇ。 ８ 个品种中，苏柳 ９３２ 核 ＤＮＡ 含

量 １Ｃ 值最大，为 ０􀆰 ９０ ｐｇ，苏柳 １０５３ 核 ＤＮＡ 含量最小，为 ０􀆰 ３９ ｐｇ。 多重比较及方差分析表明：柳树大部分种质个

体间核 ＤＮＡ 含量 １Ｃ 值存在显著差异（Ｐ＜ ０􀆰 ０５），且不同类型乔木组和灌木组间存在极显著差异（Ｐ＜０􀆰 ０１）。 该研

究结果不但可丰富柳属植物 Ｃ 值数据库，还可为柳属系统发育及基因组学研究奠定基础。
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　 　 基因组大小是生物最基本的特征之一，通常用未

复制的单倍体或配子细胞核 ＤＮＡ 的总含量来估算，
即 Ｃ 值（Ｃ⁃ｖａｌｕｅ），一般用皮克（１０－１２ｇ）表示［１］。 ＤＮＡ
含量 Ｃ 值的研究意义重大，特别是在细胞生物学、发

育生物学、进化生物学、分子生物学、分类学、生理学

与古生物学等研究领域［２⁃４］。 近年来，大量的研究发

现，Ｃ 值还与种子质量、光合速率、叶细胞大小、气孔

密度、基因组进化模式等存在一定的相关性［５］。
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Ｂｅｎｎｅｔｔ 等［６］ 建 立 了 植 物 Ｃ 值 数 据 库 （ ｈｔｔｐｓ： ∥
ｃｖａｌｕｅｓ．ｓｃｉｅｎｃｅ．ｋｅｗ．ｏｒｇ），截止目前共收录了１２ ２７３ 个

物种核 ＤＮＡ 含量的 Ｃ 值信息，包括被子植物类、裸子

植物类、蕨类、苔藓类和藻类。 不同植物间 Ｃ 值差异

较大，已知几种藻类如红藻（Ｇａｌｄｉｅｒｉａ ｓｕｌｐｈｕｒａｒｉａ）、微
藻（Ｏｓｔｒｅｏｃｏｃｃｕｓ ｔａｕｒｉ）、类蓝藻（Ｃｙａｎｉｄｉｕｍ ｃａｌｄａｒｉｕｍ）
的 Ｃ 值最小，只有 ０􀆰 ０１ ｐｇ，最大的为日本重楼（Ｐａｒｉｓ
ｊａｐｏｎｉｃａ），Ｃ 值达到 １５２􀆰 ２３ ｐｇ。

柳树属杨柳科（ Ｓａｌｉｃａｃｅａｅ），通常指钻天柳属

（Ｃｈｏｓｅｎｉａ）和柳属（Ｓａｌｉｘ）包含的所有树种。 全世界

柳树有 ５００ 种以上，而中国是柳树的分布中心，据中

国植物志记载，我国有柳树 ２５７ 种，其中 ２ ／ ３ 为灌木

柳。 自古以来，柳树是我国重要的园林绿化树种，
也是不可或缺的防护及用材树种［７］。 在北美及欧

洲，柳树还被广泛用于生物质能源［８］。 柳树生长迅

速、繁殖容易、基因组大小适中，是木本植物开展遗

传学与基因组学研究的理想模式树种［９］。 由于柳

树种类繁多、变异丰富、种间及种内杂交极为容易，
导致其系统分类极为复杂，迄今为止国内外学者仍

有较大争议。 根据植物 Ｃ 值数据库查询，目前国外

仅有 １５ 份（１４ 个种）的柳树 Ｃ 值检测结果，占柳树

总数量的 ３％不到，而国内尚未见相关报道（见表

１）。 鉴于此，本研究利用流式细胞仪检测 ２２ 份柳

树不同种质的核 ＤＮＡ 含量，并估算其基因组大小，
旨在为柳树系统分类、细胞生物学及基因组学的研

究提供理论依据。

１　 材料与方法

１􀆰 １　 试验材料与标样

本研究试验材料包含柳树 １４ 个自然种和 ８ 个

品种，共计 ２２ 份种质材料，其中乔木柳 １０ 份，灌木

柳 １２ 份（见表 ２）。 所有植株均定植于江苏省林业

科学研究院柳树种质资源圃内。 采集各植株幼嫩

叶片备用。 大豆（Ｇｌｙｃｉｎｅ ｍａｘ，１Ｃ ＝ １􀆰 １３ ｐｇ）由南京

农业大学惠赠，在本试验中作为灌木柳样品的内

标；水稻日本晴（Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ ｓｕｂｓｐ． Ｊａｐｏｎｉｃａ ‘Ｎｉｐ⁃
ｐｏｎｂａｒｅ’， １Ｃ ＝ ０􀆰 ３９７ ５ ｐｇ）由江苏省农业科学院

惠赠，在本试验中作为乔木柳样品的内标。
１􀆰 ２　 试验方法

１􀆰 ２􀆰 １　 解离液与荧光染料　 选用 ＬＢ０１ 为解离液，
具体配方为：１５ ｍｍｏｌ ／ Ｌ Ｔｒｉｓ， ２ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ＥＤＴＡ，０􀆰 ５
ｍｍｏｌ ／ Ｌ 四盐酸精胺，２０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ ＮａＣｌ，８０ ｍｍｏｌ ／ Ｌ
ＫＣｌ，０􀆰 １％（Ｖ ／ Ｖ） ＴｒｉｔｏｎＸ⁃１００，ｐＨ 值为 ７􀆰 ０—８􀆰 ０；选

用终浓度为 ５０ μｇ ／ ｍＬ 的碘化丙啶（ＰＩ）为荧光染料。
均于冰箱 ４ ℃保存备用。

表 １　 已发表的柳树不同个体核 ＤＮＡ 含量（１Ｃ 值）

序号 种 核 ＤＮＡ 含量 ／ ｐｇ 文献来源

１ Ｓ． ｅｌｅｇａｎｔｉｓｓｉｍａ ０􀆰 ４０ ［１０］

２ Ｓ． ａｍｙｇｄａｌｏｉｄｅｓ ０􀆰 ３６ ［５］

３ 三蕊柳 Ｓ． ｔｒｉａｎｄｒａ ０􀆰 ４０ ［１１］

４ 黑柳 Ｓ． ｎｉｇｒａ ０􀆰 ４１ ［５］

５ 蒿柳 Ｓ． ｖｉｍｉｎａｌｉｓ ０􀆰 ４１ ［１１］

６ 黄花柳 Ｓ． ｃａｐｒｅａ ０􀆰 ４０ ［１２］

７ 欧洲红皮柳 Ｓ． ｐｕｒｐｕｒｅａ ０􀆰 ４３ ［１３］

８ Ｓ． ｅｌａｅａｇｎｏｓ ０􀆰 ４４ ［１３］

９ Ｓ． ｐｙｒｅｎａｉｃａ ０􀆰 ４８ ［１１］

１０ 垂柳 Ｓ． ｂａｂｙｌｏｎｉｃａ ０􀆰 ７７ ［１４］

１１ 蒿柳 Ｓ． ｖｉｍｉｎａｌｉｓ ０􀆰 ８１ ［１１］

１２ Ｓ． ａｔｒｏｃｉｎｅｒｅａ ０􀆰 ８２ ［１１］

１３ 白柳 Ｓ． ａｌｂａ ０􀆰 ８３ ［１１］

１４ 灰柳 Ｓ． ｃｉｎｅｒｅａ ０􀆰 ８５ ［１１］

１５ 爆竹柳 Ｓ． ｆｒａｇｉｌｉｓ ０􀆰 ８６ ［１１］
　 　
１􀆰 ２􀆰 ２　 细胞核悬液制备与染色　 各取 １ ｇ 左右待

测样品及内标材料幼嫩叶片置于培养皿中，加入 １
ｍＬ ＬＢ０１ 解离液，用刀片快速切碎叶片。 吸取上清

液于 ４００ 目滤网过滤，置于冰上孵育 ５ ｍｉｎ，４ ℃，
１ ０００ ｒ ／ ｍｉｎ离心 ５ ｍｉｎ。 吸取上清并加入 １０ μｇ ／ ｍＬ
的 ＲＮａｓｅ，随后加入 ０􀆰 ５ μＬ ＰＩ 荧光染料，混匀后置

于冰上避光孵育 ２０ ｍｉｎ 上机检测。
１􀆰 ２􀆰 ３　 上机检测 　 流式细胞仪为美国 ＢＤ 公司的

Ｉｎｆｌｕｘ 系统，荧光激发波长为 ４８８ ｎｍ，低速检测，每
次收集颗粒 １０ ０００ 个。 先分别以大豆和水稻单独

上机检测，记录相对荧光强度范围。 每个样品重复

检测 ３ 次。 变异系数（ＣＶ）控制在 ５％以内。
１􀆰 ３　 数据分析

利用流式细胞仪自带软件 ＦＡＣＳＴＭ Ｓｏｆｔｗａｒｅ 进行

数据采集及分析。 待测样品核 ＤＮＡ 含量（１Ｃ 值）计算

表达式为（待测样本 Ｇ０ ／ Ｇ１峰荧光强度 ／ 标样 Ｇ０ ／ Ｇ１

峰荧光强度）×标样细胞核 ＤＮＡ 含量（１Ｃ 值）［５］。 ＤＮＡ
含量与基因组大小换算表达式为 １ ｐｇ ＤＮＡ ＝ ９７８ Ｍ
ｂｐ［１５］。 利用 ＳＰＳＳ 软件进行统计与方差分析。

２　 结果与分析

２􀆰 １　 标样荧光范围的确定

为减小试验误差，本研究采用待测样品与内标

混合测定的方法进行检测。 混合检测前，单独对内

标进行上样检测。 结果表明：水稻‘日本晴’的荧光

２
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强度在 １０ ０００ 附近，大豆荧光强度在 ２２ ０００ 附近。
经查询，已发表的灌木柳自然种基因组 Ｃ 值为 ０􀆰 ４
ｐｇ 左右，乔木柳自然种基因组 Ｃ 值为 ０􀆰 ８ ｐｇ 左右

（见表 １）。 由于核 ＤＮＡ 含量与荧光强度成正比，为
使待测样品与内标荧光强度峰值能有效区分，因此

选择水稻为乔木柳待测样品内标，且样品峰位于内

标峰的右侧；选择大豆为灌木柳待测样品内标，且

样品峰位于内标峰的左侧。
２􀆰 ２　 基因组 Ｃ 值的测定

分别将 ２２ 个柳树待测样品与内标混合上机，检
测结果如图 １，２ 所示，样品峰与内标峰清晰且无重

叠，区分度较好，表明本试验结果可靠。 经系统自

带软件收集数据并经统计分析后，得到 ２２ 个个体的

核 ＤＮＡ 含量与基因组大小值（见表 ３）。

图 １　 部分乔木柳种质与内标水稻‘日本晴’混合上样检测结果

图 ２　 部分灌木柳种质与内标大豆混合上样检测结果

３
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表 ２　 试验材料

编号 中文名 拉丁名 遗传背景 类型

１ 垂柳 Ｓ． ｂａｂｙｌｏｎｉｃａ 自然种 乔木

２ 白柳 Ｓ． ａｌｂａ 自然种 乔木

３ 旱柳 Ｓ． ｍａｔｓｕｄａｎａ 自然种 乔木

４ 龙爪柳 Ｓ． ｍａｔｓｕｄａｎａ ｆ􀆰 ｔｏｒｔｕｓｏａ 自然种 乔木

５ 钻天柳 Ｃｈｏｓｅｎｉａ ａｒｂｕｔｉｆｏｌｉａ 自然种 乔木

６ 粉枝柳 Ｓ． ｒｏｒｉｄａ 自然种 乔木

７ 簸箕柳 Ｓ． ｓｕｃｈｏｗｅｎｓｉｓ 自然种 灌木

８ 蒿柳 Ｓ． ｖｉｍｉｎａｌｉｓ 自然种 灌木

９ 杞柳 Ｓ． ｉｎｔｅｇｒａ 自然种 灌木

１０ 欧洲红皮柳 Ｓ． ｐｕｒｐｕｒｅａ 自然种 灌木

１１ 灰柳 Ｓ． ｃｉｎｅｒｅａ 自然种 灌木

１２ 细柱柳 Ｓ． ｇｒａｃｉｌｉｓｔｙｌａ 自然种 灌木

１３ 银柳 Ｓ． ａｒｇｙｒａｃｅａ 自然种 灌木

１４ 二色柳 Ｓ． ａｌｂｅｒｔｉ 自然种 灌木

１５ ‘苏柳 １７２’ Ｓ􀆰 × ｊｉａｎｇｓｕｅｎｓｉｓ ‘Ｊ１７２’ （垂柳 × 白柳）× 旱柳 乔木

１６ ‘苏柳 ７９５’ Ｓ􀆰 × ｊｉａｎｇｓｕｅｎｓｉｓ ‘Ｊ７９５’ 旱柳 × 白柳 乔木

１７ ‘苏柳 ９３２’ Ｓ􀆰 × ｊｉａｎｇｓｕｅｎｓｉｓ ‘Ｊ９３２’ 垂柳 × 白柳 乔木

１８ ‘苏柳 １０１１’ Ｓ􀆰 × ｊｉａｎｇｓｕｅｎｓｉｓ ‘Ｊ１０１１’ 垂柳 × 白柳 乔木

１９ ‘苏柳 １０５３’ Ｓ􀆰 × ｊｉａｎｇｓｕｅｎｓｉｓ ‘Ｊ１０５３’ 二色柳 × 毛枝柳 灌木

２０ ‘苏柳 ２３４５’ Ｓ􀆰 × ｊｉａｎｇｓｕｅｎｓｉｓ ‘Ｊ２３４５’ 簸箕柳 × 簸箕柳 灌木

２１ ‘苏柳 ５２－２’ Ｓ􀆰 × ｊｉａｎｇｓｕｅｎｓｉｓ ‘Ｊ５２－２’ 簸箕柳 × 银柳 灌木

２２ ‘苏柳 ９－６’ Ｓ􀆰 × ｊｉａｎｇｓｕｅｎｓｉｓ ‘Ｊ９－６’ 杞柳 × 簸箕柳 灌木

　 　 按自然种与品种不同类型分析，自然种中，龙
爪柳核 ＤＮＡ 含量 １Ｃ 值最大，为 ０􀆰 ６７ ｐｇ，基因组大

小为 ６６０ Ｍ ｂｐ；其次为垂柳，核 ＤＮＡ 含量 １Ｃ 值为

０􀆰 ６０ ｐｇ，基因组大小为 ５８２ Ｍ ｂｐ；蒿柳核 ＤＮＡ 含量

１Ｃ 值最小，为 ０􀆰 ３８ ｐｇ，基因组大小为 ３６９ Ｍ ｂｐ。 品

种中，苏柳 ９３２ 核 ＤＮＡ 含量 １Ｃ 值最大，为 ０􀆰 ９０ ｐｇ，
基因组大小为 ８７６ Ｍ ｂｐ；其次为苏柳 １０１１，核 ＤＮＡ
含量 １Ｃ 值为 ０􀆰 ８７ ｐｇ，基因组大小为 ８４７ Ｍ ｂｐ；苏柳

１０５３ 最小，核 ＤＮＡ 含量 １Ｃ 值为 ０􀆰 ３９ ｐｇ，基因组大

小为 ３８５ Ｍ ｂｐ。
按乔木柳与灌木柳不同类型分析，乔木柳中，

苏柳 ９３２ 核 ＤＮＡ 含量 １Ｃ 值最大，其次为苏柳

１０１１，粉枝柳核 ＤＮＡ 含量 １Ｃ 值最小，为 ０􀆰 ４３ ｐｇ，基
因组大小为 ４１７ Ｍ ｂｐ。 灌木柳中，灰柳核 ＤＮＡ 含量

１Ｃ 值最大，为 ０􀆰 ６０ ｐｇ，基因组大小为 ５８８ Ｍ ｂｐ；其
次为欧洲红皮柳，核 ＤＮＡ 含量 １Ｃ 值为 ０􀆰 ４７ ｐｇ，基
因组大小为 ４５９ Ｍ ｂｐ；蒿柳核 ＤＮＡ 含量 １Ｃ 值

最小。
２􀆰 ３　 基因组 Ｃ 值的比较

多重比较分析表明：柳树大部分个体间核 ＤＮＡ
含量 １Ｃ 值存在显著差异（Ｐ＜０􀆰 ０５），部分个体间没

有显著性差异，如垂柳、灰柳与苏柳 ７９５，细柱柳、银

柳、苏柳 ２３４５、苏柳 ５２－２ 与苏柳 ９－６（见表 ３）。 进

一步将 ２２ 个个体划分成乔木柳和灌木柳 ２ 个组，方
差分析结果表明：乔木柳和灌木柳组间存在极显著

差异（Ｐ＜０􀆰 ０１，见表 ４）。

３　 结论与讨论

早期的研究认为，物种的 ＤＮＡ Ｃ 值具有特异

性，是恒定不变的，但随着样本来源的多样化及检

测量的增加，越来越多的研究表明同一物种的不同

个体间 ＤＮＡ Ｃ 值也存在一定的差异［１６］。 本研究选

取的 ２２ 个待测样本中，有 ５ 个与 Ｃ 值数据库中已公

布的种相同。 其中，蒿柳（０􀆰 ３８ ｐｇ）和欧洲红皮柳

（０􀆰 ４７ ｐｇ）与数据库中公布的 Ｃ 值数据差异不大

（蒿柳 ０􀆰 ４１ ｐｇ，欧洲红皮柳 ０􀆰 ４３ ｐｇ），但垂柳（０􀆰 ６０
ｐｇ）、白柳（０􀆰 ５９ ｐｇ）和灰柳（０􀆰 ６０ ｐｇ）与数据库中公

布的 Ｃ 值数据差异较大（垂柳 ０􀆰 ７７ ｐｇ，白柳 ０􀆰 ８３
ｐｇ，灰柳 ０􀆰 ８５ ｐｇ）。 类似的结论在木兰科［１７］及鸢尾

属［１８］的研究中也所有发现。 推测其原因，最主要的

可能是由于林木世代周期长、高度杂合而引起遗传

背景的差异而导致。 此外，不同的气候条件、生态

环境、种群大小、发育阶段、取样部位等也可能导致

检测的差异［１６，１９］。

４
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表 ３　 不同柳树种质的核 ＤＮＡ 含量（１Ｃ 值）

编号 中文名 内标 内标平均荧光强度 样品平均荧光强度 平均 ＤＮＡ 指数 １Ｃ 值 ／ ｐｇ 基因组大小 ／ Ｍｂｐ
１ 垂柳 水稻 １０ ２４９ １５ ３４８ １􀆰 ５０ ０􀆰 ６０ｅ ５８２
２ 白柳 水稻 １０ ３７９ １５ ３９４ １􀆰 ４８ ０􀆰 ５９ｅｆ ５８８
３ 旱柳 水稻 １０ ４２６ １５ １７３ １􀆰 ４６ ０􀆰 ５８ｆ ５６６
４ 龙爪柳 水稻 ９ １５９ １５ ５４１ １􀆰 ７０ ０􀆰 ６７ｄ ６６０
５ 钻天柳 水稻 １０ ５５４ １２ ６６４ １􀆰 ２０ ０􀆰 ４８ｇ ４６６
６ 粉枝柳 大豆 ２５ ９１２ ９ ７６８ ０􀆰 ３８ ０􀆰 ４３ｈｉｊ ４１７
７ 簸箕柳 大豆 ２０ ９９９ ８ １０８ ０􀆰 ３９ ０􀆰 ４４ｈｉ ４２７
８ 蒿柳 大豆 ２０ ０２９ ６ ６８１ ０􀆰 ３３ ０􀆰 ３８ｋ ３６９
９ 杞柳 大豆 １９ ７６９ ７ ３８７ ０􀆰 ３７ ０􀆰 ４２ｉｊ ４１３
１０ 欧洲红皮柳 大豆 ２０ ９８９ ８ ７２２ ０􀆰 ４２ ０􀆰 ４７ｇ ４５９
１１ 灰柳 水稻 １０ ２２０ １５ ４４８ １􀆰 ５１ ０􀆰 ６０ｅ ５８８
１２ 细柱柳 大豆 ２３ ２７７ ８ ４６２ ０􀆰 ３６ ０􀆰 ４１ｊ ４０２
１３ 银柳 大豆 ２５ ０５９ ９ １９０ ０􀆰 ３７ ０􀆰 ４１ｊ ４０５
１４ 二色柳 大豆 ２１ ７０２ ８ ３９６ ０􀆰 ３９ ０􀆰 ４４ｈ ４２８
１５ ‘苏柳 １７２’ 水稻 ９ ３１７ １９ ６３２ ２􀆰 １１ ０􀆰 ８４ｃ ８２０
１６ ‘苏柳 ７９５’ 水稻 ９ ６２７ １４ ４０９ １􀆰 ５０ ０􀆰 ６０ｅ ５９２
１７ ‘苏柳 ９３２’ 水稻 ８ ５６８ １９ ３１２ ２􀆰 ２５ ０􀆰 ９０ａ ８７６
１８ ‘苏柳 １０１１’ 水稻 ９ ０９８ １９ ８０８ ２􀆰 １８ ０􀆰 ８７ｂ ８４７
１９ ‘苏柳 １０５３’ 大豆 ２２ １２９ ７ ６０３ ０􀆰 ３４ ０􀆰 ３９ｋ ３８５
２０ ‘苏柳 ２３４５’ 大豆 ２２ ４６０ ８ １９９ ０􀆰 ３７ ０􀆰 ４１ｊ ４０３
２１ ‘苏柳 ５２－２’ 大豆 ２２ ６２４ ８ ２５０ ０􀆰 ３６ ０􀆰 ４１ｊ ４０３
２２ ‘苏柳 ９－６’ 大豆 ２２ ７２９ ８ ３４５ ０􀆰 ３７ ０􀆰 ４１ｊ ４０６

　 　 注：１Ｃ 值栏中数据在右上角的不同小写字母表示差异显著（Ｐ＜０􀆰 ０５）。

表 ４　 不同类型柳树核 ＤＮＡ 含量的方差分析

差异源 ＳＳ ｄｆ ＭＳ Ｆ Ｐ⁃ｖａｌｕｅ

组间 ０􀆰 ２７２ ４６７ １ ０􀆰 ２７２ ４６７ １９􀆰 ８３９ ９４ ０􀆰 ０００ ２４３

组内 ０􀆰 ２７４ ６６５ ２０ ０􀆰 ０１３ ７３３

总计 ０􀆰 ５４７ １３２ ２１
　 　

　 　 基因组中重复序列的变化和多倍化事件是真

核生物基因组进化产生差异的主要原因。 杨柳科

植物起源于同一个古四倍体祖先，在逐步进化过程

中，重新二倍化后形成杨树和柳树 ２ 大进化分

支［２０］。 相比杨树，柳树进化更加完全，由于其独特

的生物学特性而导致基因组不断的多倍化，形成了

从二倍体（２ｎ＝ ３８）到十二倍体（２ｎ ＝ ２２８）的完整倍

性体系［７］。 有研究表明，同一类群中，物种的 ＤＮＡ
Ｃ 值与倍性水平呈正相关，即 Ｃ 值随着倍性的增加

而增大［２１］。 本研究中，通过表 ４ 方差分析可知，乔
木和灌木 ２ 种类型间核 ＤＮＡ 含量存在极显著差异，
且乔木类型要高于灌木类型。 在自然界中，通常情

况下灌木柳大多为二倍体，如簸箕柳、杞柳欧洲红

皮柳等，而乔木柳大多为多倍体，如垂柳、白柳、旱
柳等，多为四倍体［７］。

在乔木类型中，钻天柳属于钻天柳属，而钻天

柳属是介于杨属和柳属之间的过渡类型。 据文献

记载，钻天柳是二倍体［７］， 因此其核 ＤＮＡ 含量

（０􀆰 ４８ ｐｇ）相比较其他乔木柳要小很多。 而几个乔

木柳品种如苏柳 １７２、苏柳 ９３２ 和苏柳 １０１１ 由不同

乔木柳杂交而来，属异源多倍体，其核 ＤＮＡ 含量相

比较其他乔木柳自然种要大很多。 但几个灌木柳

品种如苏柳 ２３４５、苏柳 ５２－２ 和苏柳 ９－６ 在杂交后

其核 ＤＮＡ 含量相比其他灌木柳自然种差异不大。
推测其原因，一方面可能是由于本研究中的待测样

本与杂交亲本个体本身差异引起，另一方面可能是

由于多倍体染色体组配对与重组更为复杂造成

的［１６］。 此外，乔木类型中的粉枝柳（０􀆰 ４３ ｐｇ）和灌

木类型中的灰柳（０􀆰 ６０ ｐｇ）在各自类型中与其他个

体数值差异较大，推测可能是由于倍性差异而导

致，有待于进一步的核型分型来确认。
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