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荔枝资源收集、保存和利用现状
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摘要 简述了国内外荔枝种质资源情况，介绍了中国荔枝种质资源的考察、收集、保存情况，

综述了近些年荔枝种质资源表型评价、遗传多样性研究、核心种质库的构建等进展，并提出

了改进荔枝种质资源工作的建议。
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荔枝（Litchi chinensis Sonn.）为无患子科（Sap⁃
indaceae）荔枝属植物，原产于中国南部、越南北部

地区和马来西亚。在中国，荔枝有 2300多年的栽

培历史，也是由中国传播到世界各地。17世纪末，

荔枝从中国传入缅甸，大约 100年后传入印度和泰

国。荔枝于 1870年左右到达马达加斯加和毛里求

斯，1873年由中国商人引入夏威夷。1870—1880
年间，它从印度抵达佛罗里达州，1897年引入加利

福尼亚州。荔枝 1954年由中国移民带到澳大利亚

的昆士兰州，1930—1940年间抵达以色列[1]。目前

全世界有 20多个国家和地区有商业栽培，中国、越

南、泰国、印度、南非、马达加斯加、毛里求斯和澳大

利亚是世界上主要的荔枝生产国。全世界荔枝收

获面积约为 80万 hm2，年产量 360万 t，而中国荔枝

的面积为 54万 hm2，2021年产量为 250万 t，均居世

界首位，其次是印度。

随着荔枝产业的不断发展，对品种更新换代的

要求也逐渐提高，而种质资源是培育优质、高产、抗

病（虫）、抗逆新品种的物质基础，是产业发展的战

略性资源[2]。在漫长的演化和驯化栽培过程中，荔

枝产生了丰富的遗传多样性，形成了丰富的种质资

源，为荔枝品种的选育提供了坚实的物质基础。

本文综述荔枝种质资源的考察、收集和保存现

状，以及近些年来种质资源的鉴定、评价和创新利

用情况，以期为荔枝种质资源创新利用提供参考。

1 荔枝种质资源调查

1.1 世界荔枝种质资源分布

除中国外，世界上荔枝生产国主要分布在东南

亚地区，如越南、印度、泰国、菲律宾、孟加拉国、印

尼、马来西亚等国家，非洲国家有南非，美洲国家有
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美国、巴西等。

1.1.1 越南

越南是荔枝的原产地之一，1942年一位法国

科学家在巴维山脚下发现了野生荔枝树；1970年，

Vu Cong Hau等在Vinh Phuc省和广滨省森林中发

现了许多野生荔枝树，证明了越南是荔枝的原产地

之一。越南水果和蔬菜研究所收集并评价了 33份
种质，主栽的品种有7个，其中6个为早熟品种。

1.1.2 印度

印度是世界上第二大荔枝生产国，生产面积

9.2万 hm2，年产量约 67万 t。其种质资源是由中国

传入。印度目前的栽培品种有 41个，主要商业栽

培品种‘shahi’‘china’‘early bedana’‘late bedada’
‘bombai’‘mandraji’‘dehrarose’‘early large red’
‘calcuttia’[3]。
1.1.3 泰国

泰国荔枝很可能是在拉塔那科辛时代（自

1782年以来）由中国商人和移民带人。萨穆特松

克拉姆省仍存有一些树龄超过 100年的树木。此

外，在东部边境的 2个省份Trad和Chanthaburi茂密

的热带雨林中发现了称为“Seeraaman”的当地荔

枝。泰国存在较为丰富的荔枝资源，特别是低需冷

量的荔枝品种，应是多年驯化衍生而来。

1.1.4 菲律宾

菲律宾是荔枝属菲律宾种的原产地，菲律宾种

不能食用，但与荔枝嫁接亲和，可做为砧木资源。

荔枝由中国引入菲律宾没有准确的日期，最早记录

为 1916年，第一个有记录的开花事件在 1931年。

菲律宾的荔枝主栽品种有‘毛里求斯’‘Sinco’。‘毛

里求斯’从南非引进，而‘Sinco’是从中国引进的。

1.1.5 澳大利亚

澳大利亚是为数不多的种植荔枝的南半球国

家，荔枝引入澳大利亚 70余年，目前收获面积约为

1500 hm2，产量 3500 t。澳大利亚目前只有一个主

栽品种，由于产业较小，育种工作也未曾开展。

1.1.6 南非

南非荔枝生产面积仅 1500 hm2，产量 8000 t左
右，大部分用于出口。南非是荔枝研究比较活跃的

国家，近些年开展资源的引进，实生选种，也开展了

杂交育种工作，并报道选育出了几个优株。近年来

南非科学家利用CRISP-Cas（Clustered regularly in⁃
terspaced short palindromic repeats/Cas）技术开展荔

枝基因编辑育种，进行了荔枝抗褐变育种研究。

1.2 国内荔枝种质资源分布

中国是荔枝的原产地，在云南、海南、广西等地

考察发现大量野生荔枝资源[4-5]。

中国开展了大量的荔枝种质资源调查研究工

作。新中国成立之初，经多次的野外实地考察，已

在海南省西南部、广东省西南部、广西壮族自治区

东南部和云南省南部山区发现有野生荔枝的生长

分布，并发现多处原始野生荔枝林。

广东省在 1959—1961年进行果树种质资源普

查时进行了荔枝考察工作，1963、1965和 1967年又

重新对部分品种进行了复查，至 1978年出版了《广

东荔枝志》，记载了含海南荔枝资源在内的荔枝品

种 57个。《中国果树志 荔枝卷》[6]记载了广东荔枝

品种87个。

广西从 1958年起先后多次开展荔枝考察，其

中 1958—1963年的 3次考察记载了广西各地的荔

枝品种 25~37个；1975年调查广西玉林品种有 59
个，1986年《广西荔枝志》[7]的编著者收集到荔枝资

源 134份，鉴定为 64个品种（系）；1986年全区果树

资源普查记录荔枝名称 90个。《中国果树志 荔枝

卷》记载了广西荔枝品种 50个。吴仁山等[8]调查了

广西六万大山山脉的野生荔枝，从其植株形态、果

实性状等特征与栽培种进行比较，认为它们是野生

的，而不是栽培种的逸野。这些结果表明，广西是

荔枝的原产地之一。

新中国成立后，福建对全省的荔枝种质资源进

行了大量的调查研究，较为重要的是 20世纪 50年
代的品种普查及 70年代的复查，为荔枝资源的收

集整理打下良好的基础。在此基础上，20世纪 80
年代由福建农学院曾建华等多位研究者对荔枝品

种进一步调查、描述、摄影等，编写成《福建荔枝图

谱》，书中记录描述了 52个品种、品系及单株，绝大

部分为福建当地资源。《中国果树志 荔枝卷》中记

载了福建荔枝资源58份。

1974年，裴盛基等[9]在云南勐伦发现了野生荔
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枝新变种，定名为光头荔枝（Litchi chinensis var
spontaneus Pei）。更早一些时候，研究者在云南红

河流域考察时发现了褐毛荔枝（Litchi chinensis

Sonn. var fulvosus YQ. Lee）,也称石屏酸荔枝，属于

荔枝属的一个变种[10]。研究表明，荔枝的起源分别

源于 2个独立的驯化事件，极早熟荔枝品种由云南

野生荔枝种群驯化而来，而晚熟的荔枝品种由海南

野生荔枝种群驯化而来[11]。

多次海南荔枝种质资源调查[12]发现海南荔枝

资源具有更丰富的遗传多样性，在海南各地均有分

布，半野生资源以海口周边的羊山地区分布最为集

中，文昌、琼海、白沙、儋州等各市县也有较为集中

的连片分布。野生荔枝以霸王岭林区分布最集中，

吊罗山、黎母岭等山区也有连片分布，形成不同的

居群[13]。

杨佳珍等[14]调查了贵州省荔枝栽培与资源状

况，发现贵州的荔枝自 500余年前引进，在赤水河、

都柳江、北盘江、南盘江等流域的下游及红水河上

游的赤水、习水、榕江、从江、罗甸、望漠、册亨、贞

丰、镇宁、关岭等十几个县的河谷、低山地带有荔枝

广泛分布，以赤水县最多，栽培品种主要是来自四

川的酸枝与大红袍。

刘忠等[15]对岷江下游四川地区的荔枝资源进

行调查，结果表明荔枝古树主要沿岷江及其支流青

衣江、大渡河的河谷分布，从 29°05′N~29°48′N，从
海拔 340~600 m均有栽植，现存数量 658株，均为

高大乔木，树龄在 100~300 a。根据果实性状特征，

初步将荔枝古树资源分为 6个类型。此次调查将

荔枝的分布向北延伸。

2 中国荔枝种质资源收集、保存情况

2.1 原生境保存

建立自然保护区是原生境保存的有效手段之

一，也是保护野生荔枝多样性的有效途径。1982
年，经广东省人民政府批准并专门发文，在海南岛

昌江县霸王岭林区的金鼓岭建立了 46.7 hm2的野

生荔枝保护区。目前，在海南省有 5个国家级自然

保护区和 23个省级自然保护区，大部分保护区中

都有野生荔枝分布，野生荔枝资源得到了一定的保

护。但作为中国荔枝种质资源重要基因库的琼山

永兴、石山地区的半野生荔枝却没有得到很好的保

护，遭到严重破坏，多样性日益减少，很有必要建立

半野生荔枝保护地加强保护。位于广东省阳江市

的鼎湖国家级自然保护区是中国建立的第一个自

然保护区，面积 1138 hm2，主要保护对象为包括野

荔枝、鸡毛松等在内的南亚热带常绿阔叶林及珍稀

动植物。近几年广东廉江已将谢鞋山半野生荔枝

林建成旅游风景区加以保护和利用。广州市提议

设立广州市海珠果树保护区，通过控制工业与城市

用地阻止对果树保护区的蚕食，阻止生活和工业污

水向果树保护区的排放，并建立若干个具有城市生

态功能的公园或生产区来保护果树的正常生长与

发育，其保护的对象主要是荔枝，特别是尚书怀等

荔枝优稀品种。广西目前有国家级自然保护区 8
处，自治区级23处，地市、县级自然保护区31处，部

分野生植物及森林生态类型保护区有荔枝生长，但

没有专门设立荔枝资源保护区。在云南建立的西

双版纳自然保护区中也有野生荔枝分布。通过这

些保护区的建设，使中国野生、半野生荔枝种质资

源得到了一定保护，留下了宝贵的材料。

另外，对于优良荔枝古树，各地亦采取了一定

的原生境保护措施。如福建的‘宋家香’‘宋荔’‘灵

山香荔’‘糯米糍’等，各地政府均将其定为县级重

点文化保护植物，采用修建围墙、栅栏，防治病虫等

方法加以保护。

2.2 建圃保存

科学家们在对中国荔枝资源考察的基础上，收

集了大量的优异资源进行建圃保存和鉴定。

在广东省保存资源较多的是广东省农业科学

院国家果树种质广州荔枝香蕉圃，保存荔枝种质近

600 份，包括从全国各产区收集的不同类型资源和

少量国外资源；其次是华南农业大学自建荔枝圃，

收集保存荔枝资源 180余份；东莞植物园备份保存

了各类荔枝资源约 500余份；2021年建成的茂名国

家荔枝种质资源圃目前已经收集、保存了荔枝资源

700余份。广西自治区农业科学院园艺所收集保

存荔枝资源 160余份；广西玉林农科院保存 60多
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份，以广西原生荔枝资源为主。云南省农业科学院

热带亚热带经济作物研究所目前保存资源 100份
左右，以特色的褐毛荔枝、光头荔枝为主。海南省

荔枝资源保存主要集中在 2个省级种质资源圃：中

国热带农业科学院热带作物品种资源研究所保存

荔枝种质资源 324份，入圃保存资源以海南原生、

野生荔枝资源为主；海南省农业科学院热带果树研

究所保存荔枝资源 200余份，入圃保存的资源多来

自于羊山地区的半野生资源。中国台湾的荔枝均

为早期由华南地区引进，目前台湾嘉义农业试验分

所与凤山热带园艺试验分所共保存荔枝品种 47
个[16]。

2.3 离体保存

南非学者以包括荔枝在内的 4种顽拗性种子

植物的外植体为实验材料，研究超低温保存所需条

件及程序步骤等，并给出 4种材料超低温保存需注

意事项[17]。曾继吾等[18]系统地研究了荔枝离体培

养和体胚发生条件，首次建立了荔枝胚性悬浮细胞

玻璃化法超低温保存技术。

3 荔枝种质资源的鉴定评价与创新

利用

3.1 鉴定评价

荔枝种质资源收集、保存工作开展的同时，对

荔枝资源的评价鉴定研究也随之开展。对荔枝资

源的研究有表型的鉴定、评价，遗传多样性的研究，

核心种质库的建立等,。
对荔枝表型的评价，多侧重于果实性状，如果

实的成熟期、形状、大小、色泽、龟裂片、裂片峰、缝

合线、种子性状等，荔枝品种的分类也多依照果实

性状分类，如按照成熟期分为早熟、中熟和晚熟品

种，按照种子发育情况分为焦核和大核品种，按照

果实大小分为大果型、中果型和小果型品种，按照

龟裂片性状分为平坦、隆起、尖突等类型，按照果皮

的颜色分为青皮、黄皮、红皮等类型[19]。也有学者

对荔枝资源授粉受精特性及坐果性状进行评价比

较[20]。可溶性固形物、可滴定酸等是常用的内在品

质评价指标，其他评价指标体系，如有机酸、氨基

酸、糖组分及含量等近年亦有少量研究[21-22]。胡福

初等[23]对荔枝资源矮化性状的鉴定评价也开展了

一些研究。对病虫抗性的评价也有学者进行了初

步研究，如曹璐璐等[24]评价了15个荔枝品种果实对

霜疫霉侵染的抗性等级，张新春等[25]建立了以果实

和叶片为材料鉴定荔枝炭疽抗性的研究方法，李芳

等[26]利用荔枝叶片建立了荔枝对炭疽病室内抗病

评价体系，为准确评价资源的抗病性提供方法，范

鸿燕等[27]评价了部分荔枝品种对荔枝蝽的抗性差

异。但这些研究尚处于初步阶段，未见有深入研究

的报道。

随后开展生化标记和DNA分子标记的研究，

研究内容以遗传多样性及亲缘关系为多，陆贵锋

等[28]利用 ISSR（inter-simple sequence repeat）标记

对广西荔枝进行遗传多样性分析；向旭等[29]对全国

96份资源进行 EST-SSR（expressed sequence tag-
simple sequence repeat）遗传多样性分析，刘忠[30]研

究了岷江下游荔枝资源遗传多样性，李焕苓等[31]研

究了福建荔枝古树的遗传多样性，刘伟等[32]、田婉

莹等[33]利用 SNP（single nucleotide polymorphism）标

记鉴定荔枝杂种后代等。这些研究中采用的标记

数量较少，各研究之间的结果不尽一致。也有学者

利用分子标记技术鉴定荔枝新品种，如孙清明等[34]

利用 SNP标记鉴定荔枝新品种‘御金球’，向旭等[35]

鉴定荔枝新品种‘红灯笼’等。对海南荔枝资源而

言，已有若干关于遗传多样性的研究，如魏守兴

等[36]采用 ISSR、王家保等[37-38]采用 RAPD（random
amplified polymorphic DN）、李明芳等[39]采用 SSR
（simple sequence repeat）、李焕苓等[40]用 SSR标记

和 InDel（insertion and deletion）标记分析了海南不

同荔枝种质资源的遗传多样性。邓穗生等[41]采集

了 6个野生荔枝分布区的各 10个样本，用RAPD技

术研究发现，聚类结果与地理分布大致一致。也有

学者利用微卫星技术对越南栽培荔枝品种和野生

无患子科资源进行遗传多样性的分型，并将越南的

荔枝种群分为 3个类群，其中早熟类群和中熟类群

有交集，说明了荔枝驯化过程的杂交起源[42]。近几

年随着生物技术方法的进步，针对与理想性状密切

相关的分子标记开发也取得了一定进展，如 Liu
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等[43]研究发现 SNP51位点C/C纯合荔枝品种为极早

熟品种，T/T纯合为晚熟品种，C/T杂合则为早熟品

种，该标记的开发可用于资源熟期的评价，更可用

于后代群体熟期性状的早期鉴定；Ding等[44]利用荔

枝早、晚花品种 LcFT1基因启动子的差异，开发出

分子标记，应用于早、晚花荔枝种质资源的鉴定。

核心种质的研究主要集中在核心种质的构建

方法和核心种质代表性检验上，一般情况下，核心

种质的建立分为 4步：数据收集，评价参数选择，取

样策略选择（取样方法、聚类方法、取样比例等），代

表性检验。

目前，核心种质库的构建主要依据表型数据和

分子数据，从数据类型方面分为以下 3种情况：第 1
种是仅依赖表型数据构建核心种质库，如樱桃番

茄[45]、樟树[46]、高粱[47]、薏苡[48]等；第 2种是依赖 ISSR、
AFLP（amplified fragment length polymorphism）、

SRAP、SSR（sequence-related amplified polymor⁃
phism）等分子标记构建核心种质库，如柚类[49]、核

桃[50]、新疆野杏[51]、荔枝[52]等；第 3种是基于表型数

据和分子标记 2方面的评价，最终确定核心种质，

也是近年来采用最多的、结果最可靠的，如新疆野

苹果[53]、海岛棉[54]、毛花猕猴桃[55]、刺梨[56]等。

越来越多的研究发现，整合形态农艺性状和分

子标记等各类数据能更准确地检测个体间的遗传

差异，提高核心种质遗传多样性。在荔枝上，Sun
等[57]报道了结合 16个果实性状和 30对EST-SSR引

物扩增的 282条片段构建核心种质库的结果：用

EST-SSR标记为依据，96份资源中入选了 18份核

心种质，而结合果实性状和EST-SSR标记，则入选

了 22份，后者覆盖了所有 96份资源的表型性状和

分子标记分型结果，可以代表 96份资源的遗传多

样性，说明表型结合分子标记是构建核心种质库较

好的依据。马文朝[58]利用 34对核心EST-SSR引物

对 384份荔枝种质资源进行遗传分析构建核心种

质库，首先采用 UPGMA法进行聚类，根据聚类结

果，用位点优先与逐步聚类相结合的方法构建荔枝

核心种质，结果表明，取样比例为 8.98%时（33份种

质）所构建的核心种质对原种质各项参数的保留率

基本都达到了 100%以上，符合核心种质的构建要

求，且所构建的核心种质不仅在分子水平上差异较

大，在表观生态学上差异也比较明显，具有代表性

和异质性。Wang等[59]通过 SSR标记，从 127份资源

中选出 38份核心种质，发现核心种质和原种质的

遗传多样性指数无显著差异。

国外未见关于荔枝核心种质研究的报道。

3.2 创新利用

实生资源调查评价是选育新品种的重要途径。

中国栽培的荔枝品种大多数是由实生选育获得的，

如‘妃子笑’‘白糖罂’‘黑叶’等，近 10年新推出的

品种也多数由实生选种获得，如华南农业大学选出

的‘庙种糯’‘唐夏红’‘井岗红糯’‘冰荔’等，广西农

业科学院园艺研究所选育的‘贵妃红’‘草莓荔’‘钦

州红荔’‘桂荔1号’‘桂荔2号’等，广东省农业科学

院果树研究所选育的‘翡翠’‘北园绿’等。海南荔

枝品种‘紫娘喜’‘无核荔枝’‘新球蜜荔’等均通过

实生选育而出。随着国家对荔枝育种科研工作投

入的加大，各个机构利用实生选育的优异资源开展

了定向杂交育种，杂交群体数量呈指数级增长，近

些年也推出了一些优良的新株系，如‘9918’‘仙桃

荔’‘双喜荔’等。同时分子标记辅助育种、转基因

育种等也取得了一定的进展。

在国外，荔枝种质资源的研究也有零星开展，

侧重在引进品种的性状评价、实生后代的生化与分

子标记鉴定等方面，与中国相比总体上较为落后。

越南通过实生选种，选育了一些荔枝新品种进行商

业化栽培：泰国通过自然选择，形成了一类特殊的

热带型荔枝资源，该类型资源成花对低温条件的要

求较为宽泛，易于成花。采用分子标记开展荔枝资

源遗传多样性及开发分子标记的研究也有若干报

道，但总体而言，研究所用的样品数量及标记数量

也较少。

4 荔枝种质资源工作的建议

中国是荔枝原产地之一，丰富的种质资源为中

国和世界荔枝产业的发展提供了品种，同时也为荔

枝资源利用和品种选育提供基础。中国荔枝种质

资源的收集、保存、评价和新品种的选育方面取得
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了一定的成果，在产业发展中发挥了重要的作用，

但仍然存在资源考察不全面、保存力度不足、重复

保存、评价不深入系统、利用不足等问题。

4.1 加大荔枝种质资源的收集、保存力度

加强种植资源的收集，拓宽现有种质资源的遗

传背景，是资源研究和优良品种选育的基础。建议

开展全面系统的调查工作，促进各省区单位的联合

协作，增加资源的收集、保存量，特别是珍贵、濒危

资源、古树资源的保存；明确政府主体责任，加强监

管力度，部分优质古树资源可以责任落实到人，采

取群众参与式保护；加强宣传工作，建立教育基地，

增加科普课程，提高人们对资源重要性的认识，提

高保护意识。

4.2 加快荔枝种质资源的精准评价工作

目前中国荔枝资源的评价以表型评价为主，资

源的评价不全面，也不够精准，缺乏基因型水平的

评价。建议开展多年、多点的表型评价，开展品质、

特意成分等性状的精准评价，开展荔枝资源对生物

及非生物胁迫抗性的评价，发掘具有重要经济价值

的资源。开发与理想性状相关的分子标记，如抗

性、矮化、早熟、高糖等性状，提高资源的评价效率，

从而提高资源的利用效率。

4.3 加强荔枝资源的创新利用

中国对荔枝资源的创新还处在初级阶段，目前

生产上的主栽品种及近些年选出的大部分品种，均

是通过实生选种选出的。近些年在杂交育种、转基

因方面取得了一些进展，但由于起步晚，与苹果、柑

橘等大宗果树还存在明显差距。建议加强传统育

种方法技术的改进，改进杂交育种方法，提高杂交

育种效率，引进倍性育种、细胞融合等技术方法，创

制资源。采用传统育种方法与现代生物技术手段

相结合，利用分子标记对创制资源进行早期鉴定，

缩短传统育种的时间进程，提高育种效率；运用如

CRISPR/Cas等基因编辑技术方法，对目标性状基

因进行编辑，定向创制具有目标性状的材料。
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Collection, conservation and utilization of lychee（Litchi chinensis
Sonn.）resources

AbstractAbstract The situation of lychee(Litchi chinensis Sonn.) germplasm resources abroad and the investigation, collection and
preservation of lychee germplasms in China were introduced in this paper. The phenotypic evaluation, genetic diversity research
and the construction of core collection of lychee germplasms in recent years were summarized, and some points for improving
lychee germplasm research were recommended.
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