
第23卷第1期
2003年 I月

    生 态 学 报

ACTA ECOLOGICA SINICA

Vol. 23, No. I

  Ian..2003

植物保护遗传学

王峥峰，彭少麟
《中国科学院华南植物研究所，广州 510650)

摘要:从遗传多样性、系统发育和地理系统发育角度对当前保护遗传学在植物保护中的作用进行了探讨。

在植物保护过程中.要考虑种群遗传多样性的大小，在就地和迁地保护的过程要减少近交和远交衰退影

响 并可利用遗传标记为提供关于种群大小、基因流动等方面的信息。系统发育和地理系统发育的研究在

于了解物种进化的历史，以确定物种保护单元 同时结台两个具体生态学问题(生凌片断化和外来种)对当

前植物保护遗传学的研究进行了介绍，揭示了保护遗传学在植物保护上重要作用和不可取代性，为今后研

究提供参考
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Plant conservation genetics
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Abstract:The goal of conservation biology is to conserve global biodiversity. In order to accomplish this

monumental task, the field of conservation biology must be multi-disciplinary: one of its essential

disciplines is conservation genetics. Author consider two aspects of conservation genetics: (I ) population

genetic issues relating to the maintenance of genetic variability. avoiding inbreeding and outhreeding

depression. and using genetic markers for conservation, and ( 2 ) systematic issues relating to the

recognition of "evolutionary units" for preservation. The application of conservation genetics to ecological

problems such as habitat fragmentation and alien species is also considered.

    One objective of plant conservation geneticists is to describe plant genetic variation and structure.

Genetic diversity is essential long-term species adaptability. Populations with many alleles may be better

capable of dealing with changes in their surroundings such as herbivores, diseases or climate change.

Populations with high genetic diversity or unique alleles are often considered priorities for genetic

conservation. For species with high genetic structure. more populations must be preserved to conserve the

species genetic variation. In conservation and management. attention should also be paid to inbreeding

depression (decreased fitness due to mating between related individuals)。and outbreeding depression

(diminished fitness due to the mixing of genes from highly differentiated and locally adapted populations)

    Although DNA markers do not directly confer information about population viability. they can be

used to track successful pollen movement and seed dispersal patterns and to describe genetic diversity and
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structure. DNA markers can

cional species, and to identify

also be used to determine the number of individuals within populations of

individuals.

    Another objective of conservation genetics is to understand evolutionary processes within and among

species in order to define appropriate conservation units. For this, phylogenetic or phylogeographic studies

are required

    In phylogentic studies, theterm "evolutionarily significant um t

the fundamental unit that should be the focus of conservation efforts

(ESU

I)i" to

geneticists now recommend considering

prospectces.

    To  correlate  the  phylogeny  of

"phylogeography" was coined. Recently.

specie ecology and genetics from

，，was introduced to describe

its controversy, conservation

both historical and current

populations  with  their    geographical  distribution,  the  term

plant phylogeographic studies have benefited from the analysis of

chloroplasi markers. Many temperate area studies focus on patterns of species genetic variation that were

influenced by the last period of glaciation.

    Habitat loss and fragmentation usually set in motion processes that threaten species. Many studies

have discussed the genetic consequences of fragmentation and habitat loss from theoretical and empirical

perspectives. However. there have been relatively few empirical genetic studies in plants, especially from

demographic perspectives, which prevents us from understanding whether habitat fragmentation leads to

losses of genetic diversities from old generation to young generation. Therefore. more demographic genetic

.studies of fragmented populations are urgently required.

    For alien species

can leedto spe- non

species. The mating

native habitats.

。many studies have found that hybridization with related native species occurs. This

or introgrevsion. However. such hybridization can result in the extinction of native

systems of alien species also play a role in their ability to successfully invade non-

    More conservation genetics studies are needed to provide baseline information for species conservation

and also to judge the success of current management strategies.

Key  words: plant    conservation  genetics;  genetic  diversity;  phylogeny;  phylogeography;  habitat

fragmentation; alien species
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    植物是人类生存的基础，但人口增加、经济发展所带来的环境压力将使全球三分之二的植物物种濒临

灭绝’。虽然各国、各组织已采取行动保护植物资源以防止其进一步丧失，但是濒危植物的数量还在上升

因此如何合理有效地保护它们已成为人类自身生存和发展的迫切要求

    然而是否把物种保护在自然保护区和植物园就万事大吉了呢?事实并非如此，如道格拉斯冷杉

(Ibugles fir.Pseadotsetga menzieui)的原生种群被保护在美国加利福利亚地区的几个保护区内.但作为优

良林木，道格拉斯冷杉已被广泛种植在保护区的周围，这些人工种群(来自不同地区)的花粉不可避免地影

响到了原生种群的遗传结构.使原生种群失去了应有的遗传特异性 减少了保护的价值t,:。同样的情况也

发生在北加利福利亚黑胡桃树(north California black walnut (Juglans hindsii))上.大面积人_L种植的黑

胡桃树花粉实际上摧毁了原生种群的遗传特异性，。因此在保护区、植物园等建立的基础L开展更多物种

保护遗传学研究对于合理利用、保护生物资源非常有意义。但现在此类研究还远远不够.就濒危植物来说，

国内开展的保护遗传学研究还较少，包括银杉“'athaya argyrophylla)}'")、秃杉(Tai- ua flatrsiana)-E ,

裂叶沙V ( Adenophora lohophylla )'0 "、木根麦冬〔Ophiopogon aylorrhizas )"'. T云卫矛(Eannynuct
hloranthoides )' "")，四合木(Tetraewa rrxurgoliea) "' .高山红景天(Rhadiola saehalineasis)['s'等，更多濒危物

种的保护遗传学研究有待今后展开.
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    保护遗传学(conservation genetics)研究始于20世纪80年代[i3’‘」，初期研究内容多集中于种群遗传

学方面，并以等位酶为主要研究手段。之后，随着分子生物学技术的发展及其在保护遗传学上的广泛应

用飞’生使保护遗传学在20世纪”年代有了长足发展阳一川，无论在研究广度还是在研究深度上都有延

伸，己成为保护生物学研究中非常重要的分支学科it。当前的保护遗传学研究一方面以种群遗传学理论为

基础.研究物种(种群)遗传变异，探讨其在环境变化和人为活动影响下变化过程，另一方面通过进化系统

学(Evolution systematics)的理论和方法了解物种(种群)进化历史 为生物资源的保护和利用提供理论和

实践依据。保护遗传学同时也融合了生态学、分子生物学、生物地理学、生物数学等多种学科的理论和方

法，即具有很强的理论基础，又具有丰富的实践内涵，可以说没有保护遗传学参与的生物保护将是粗糙和

不尽合理的。

    由此，保护遗传学研究大致有两个方面的内容，一是探讨物种各种群遗传变异，二是了解物种(种群)

进化历史 前者主要通过物种各种群遗传多样性的调查研究.了解各种群遗传结构及其相互关系[11 z31确

定种群保护和利用的优先级(如遗传多样性大小状况、是否拥有特有等位基因)、防止种群就地和迁地保护

中出现近交衰退、远交衰退现象等;后者主要利用系统发育((phylogeny)和地理系统发育(phylogeography)

了解物种〔种群)的进化历史，明确物种(种群)在进化中所处的地位[川，为物种保护提供信息 因此本文将

从上述两个方面介绍当前植物保护遗传学的研究，同时就两个具体生态问题(生境片断化和外来种)中的

保护遗传学进行介绍。

1 遗传多样性

    遗传多样性是指地球上所有生物携带的遗传信息的总和，是生物多样性的重要组成部分，1. 25- 21。各物

种的遗传多样性是这一遗传多样性的基本组成单元。

    物种是由包括若干个体的若干种群组成。同一种群不同遗传差异的个体形成了种群内的遗传多样性;

而各种群由于随机遗传漂变、自然选择和其它原因又造成各种群间的遗传差异，即某些种群具有另一些种

群不具有的特殊等位基因，或不同种群拥有不同的等位基因频率 因此种群内和种群间的遗传多样性构成

了物种遗传多样性的总和。物种的遗传多样性不但是维持其繁殖活力、抗病虫害能力和适应环境变化的基

础，也是人类利用改良、创造新的栽培植物和家养动物品种的源泉〔赶“阮’a一‘“。当前生物物种遗传多样性大

量丧失已是不争的事实[n1.全球300 000种维管束植物的遗传多样性已明显减少川，即使具有若干健康种

群的物种也不例外tan;。遗传多样性的丧失，不仅仅是我们可能丧失对生物进化历史进程深人探讨的机会，

而且更重要的是.生物对未来环境适应性将降低并因此导致灭绝，从而人类进一步发展依托的生物资源不

复存在

1. 1 确定种群保护和利用的优先级

1.1.1考虑遗传多样性的大小 为了合理和有效的开展物种保护遗传学研究，首要的一步是了解物种的

遗传多样性『3吕州并保护遗传多样性「顶，因此遗传多样性大的种群是保护首选ou 当种群间出现较大的遗

传分化时代表了物种遗传多样性分散在各种群之中‘2一’71，此时更多的种群需被保护。对于不同遗传分化

F需保护多少种群才能在最大程度维持物种更多的遗传多样性可见祖元刚等叼介绍。

    保护和维持物种最大遗传多样性也是人们在生产实践中所必须遵循的原则。例如在植树造林等的实

践过程中·要从拥有最大遗传多样性的种群中采种，最好在“遗传同质区(genetically homogeneous regions,
指具有相似的遗传多样性及其组成的地区少”内广泛采集种源，力求遗传多样性最大。

    假如只从较少的植株取种，不但将丢失大量的遗传变异扛倒，后代也可能会出现瓶颈效应us,导致后代

较小的遗传多样性，影响到个体对今后变化环境的适应性 这特别对自交不亲合的物种不利[as:和这种采

种策略具有相似后果的是在森林经营过程中 只留少量成体(大树〕作为母树(seed tree，种源供应者)。

Rajora等 在对白松〔Pinus strobes)的研究中发现，当大约只有25%的白松用作母树时 大约26写的等位

基因将丧失.特别是那些低频度(low freyuence)和稀有等位基因 但在对Euca柳tus sieber的研究中，

Moran等[as;发现采用“留存母树”进行森林经营的方式似乎没有对后代的遗传多样性造成影响·但是问颐

的关键是留存的母树群体是否保留了原有种群遗传多样性的大小，而不仅仅是看它们对后代的遗传多样

一瘾赢瘫一、‘
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性贡献大小。

    对于作物育种，遗传多样性也为人们提供指导[[si。普通小麦(rritirurn aastivum)是四倍体小麦和粗山

羊草(Aegilops tausehii)的一个亚种sap. strangulata杂交形成 粗山羊草的另一亚种为ssp. eu,squarrosa

通过RAPD(random amplified polymorphic DNA)研究表明，粗山羊草ssp. e"squarro二有着比粗山羊草

ssp. st-ngtdat.更多遗传多样性，所以孔令让等川」认为应选用前者作为普通小麦改良的对象。

    当物种各种群在整个分布区内都有较小的遗传分化.即各种群的遗传多样性相差不大时 那么开展育

种工作时，重点放在种群内优良品种的筛选上即可，不必花费更多的精力进行种群间杂交育种工作;、“。

    种群遗传多样性的大小变化状况还可以作为环境污染的监测指标[,a'和生物防治指标砚门，如低的遗传

多样性可能代表了杂草抗性(抗药性、虫性等)性不强，，普通的农药可以适用以去除它们

1. 1.2 保护具有特殊等位基因的种群 如果种群的遗传多样性较低，同时并不包含新的等位基因，那么

其保护的价值就小了，保护的重点将放在保护遗传多样性大的种群上但如果种群有特殊等位基因、那么

对其进行保护很有必要[- ,3.，因为这些特殊等位基因可能和种群适应性相关 是保护和利用的潜在资源

:2 防止近交衰退和远交衰退

1.2.1 防止近交衰退 近交衰退很早就得到人们的注意[Is[，因为人类本身就存在这一问题(指近亲结

婚)。近交衰退产生原因是近交增加了有害等位基因纯合几率，导致个休适合度的下降。但由于近交衰退受

物种、环境等多方面的影响，因此目前尚无普适性的规律可循「’拭.，、如在人工环境中，近交衰退现象并不

象自然环境那么明显，可能的原因是人为环境有优越的水、热、营养、竟争较少、害虫较少等[=n。而另一方

面近交(自交)使得种群可以减小遗传负荷(genetic load)。而人为增加遗传多样性反而可能增加遗传负

荷，因此如何找到这之间的平衡点将是今后的研究重点rill

    在种群近交研究中，一个值得注意的间题是，多数研究中只给出种群整体的近交系数大小，而事实上

种群中的个体近交程度表现并不一致。Sweigart等rs}n对Mimulus guttatus种群中每个个体的近交状况进

行研究后发现，虽然从个体水平上看大多数个体为异交个休，但少数近交个体的存在导致了种群水平上的

较大的近交系数(F=o. 1s个体近交系数的平均值为。. 16,两者差异不显著)

    当种群个体数量减少时，近交衰退现象不可避免。但近交衰退最大的受害者是那些较大种群fiu，因为

对于长期维侍小种群的物种来说它们多有自交亲和系统C"7

    在生产实践中，近交衰退的影响显然没有被广泛注意，例如在国内.多数绿化苗木的遗传多样性尚未

研究，交配系统也不清楚，种源的采集多集中于同一棵植株或少数较大的植株上 没有广泛采种，这将在以

后不可避免导致采用这些种源的人工林低的遗传多样性 并将使这些人工林的后代受到近交衰退的影响

影响人工林的自然更新

    如果考虑近交衰退的影响，在采集种子等过程中，先要了解采集的种子本身是否是近亲交配的结果，

要避免在某一个体或遗传相似度大的个体中采集过多的种子，以减少近亲繁殖的潜在危害.在之后的播种

等过程中，要有意识的把植株与植株之间的间距拉远一些，以得到更大的遗传多样性和遗传相似度低的后

代以减少近亲繁殖("s,
1.2.2 防止远交衰退 远交衰退和近交衰退一样会产生较多问题[” 自乙‘;。对于远交衰退 有两种解

释:生态解释指由于两个不同的种群分别适应了各自不同的环境，存在基因型x环境相互作用(genotype X

environment interaction)，而它们的交配将“稀释”这些适应基因。遗传解释认为种群由于受不同的选择和

遗传漂变的影响而拥有不同的遗传组合(genetic architecture)，如上位效应 显性效应等.而两个种群的交

配将打破这些组合，引起后代适应性的下降。有时这种适应性的下降可能不在F代表现出来.反而造成杂

种优势 但适应性下降将在F2或更后的几代表现出来“，’
    Momalvo和EI Istrandr")在对6个Lotus srnpartu、种群的研究证明远交衰退存在于不同种群的交配

后代中。在温室的均一环境中不同种群的遗传距离(genetic distance)越大 远交衰退〔指标为每朵花所产

生的种子和种子萌发率)表现越强烈;而把远交萌发的幼苗移植野外(两个不同地点)后，在其中一个地点

一年半左右时何内全部移植的个体死亡，另一地点只有55%的个体存活。综合研究表明，与正常交配比较.
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远交导致后代411y,-50%的适合度下降

    这as种群在自然状况下有没有杂交?是否也有远交衰退?Montal,o和Ell..uand "'1的解释是种群之间

存在自然的杂交但这些杂交后代生活在特殊的杂交生境(hybrid habitat )中.这些生境人为不可模拟.且

其远交衰退程度小于人为杂交的结果

    考虑到远交衰退的影响‘种群之间的移植最好在遗传同质区内进行 在没有实验的基础上尽量不要种

植(播种)到司质区外 以减少远交衰退影响 种群之间相似的遗传多样性和较低的遗传分化‘州是判断是否

可能存在远交衰退的一个标准，较低的遗传分化代表种群有相似的进化历史，可防止远交衰退险Jg、66，。

要注意的是 在某些情况下 即使在种群间高到基因流作用下，自然选择也会导致种群适应性差异

(adaptive differences)而低的种群间遗传分化并不能代表种群间没有适应性差异，因此还是要特别注意在

人为进行种群之间交流的时候要考虑这些适应性差异.不要盲目进行种群间杂交闷6，

    另外由于一些濒危物种的种群非常小 导致种群有害等位基因的固定 为了避免这些有害遗传变异所

导致的物种灭绝，从外地引进相关的种群个体或亚种〔sub,pecie.,)可帮助种群遗传恢复(genetic

restoration)但有人认为这将同时稀释掉这些种群所拥有的适应当地生境的等位基因(adapted alleles )，但

Hedrick和Kalinowski.认为并非如此。对此还需更多的研究

1.3 遗传标记

    对于无性浓殖的植物来说.通过遗传多样性的调查，可以了解个体的荃因型.从而确切知道基株

(Keno)的数目’.而仅从形态学往往会过高估计“卜 ，这在实际的保护工作中会导致不必要的浪费。这种

过高估计的另一个后果是盲目乐观，如/nrmnthu;tnas刀oribundz“为美国加利福利亚沿海诸岛的特有植

物 在Santa Cru‘岛上 原有估计这一物种的个体数“「达32000株，但RAPD研究结果表明实际基株数约

为]1'25个 大大小于原有估算.因此需增大保护力度，‘。

    还可以通过遗传多样性的研究寻找种群或种族(r.-〕的特有等位基因标记 虽然这些标记并不代表种

群生活状态、存活率，但却可用于跟踪、鉴别个体，了解其自然或人为的迁移过程、扩散模式、复合种群

(men-population)结构3，等
    在传统的种子扩散研究中 多采用种子标记的方法，这一方法在野外工作繁琐.不易跟踪.测量不情

确.而用遗传标记却提供了快速、准确方法，它既可跟踪种子的传播，也可通过种子萌发的幼苗来反推种子

的传播方式.这是传统的方法无法做到的。

    例如当需要把不同的地区的种质资源单独保护时(如前言中提到的道格拉斯冷杉和北加利福利亚黑

胡桃树、为防止其它地区种质的遗传影响 就可以通过遗传标记研究物种花粉、种子等的扩散模式、扩散

即离等，以确定不同种质之间应相隔多远才不会导致相互之间的遗传污染 ]。

    有时.人为引进了不适宜的非当地物种会对当地种群造成危害 如破坏当地种群的抗病性共适应基因

组合.这就可以通过特异性标记有选择的清除这些外来个体 而不危害到当地种群个体L洲。如在西班牙，西

伯利亚愉(Siberian elm.C1;ue, putntl,)是在16世纪被当做观赏植物引进，具有某种抗病性(Dutch elm

di..... resistance)。西班牙的当地野生榆(Field elm.U1,ne., ;。二)不具有这种抗病性 在野外 这两种偷树

可自然杂交 杂合体也具有抗病性 这使野生愉处于不利地位，有被竞争排除出生态系统的可能 由于野生

榆与其杂合体从外形r.不易区分，因此从遗传标记的角度进行野生愉及其杂合体的鉴别对于野生愉的保

护非常重要Xogolludo-Agustin等 ，]为此进行了同1:酶方面的研究，并筛选出有效标记。同时可喜的是渐

渗杂交在野牛愉中并未出现，同时野生榆更多行无性繁殖，这也为野生榆的保护提供了有利条件。

    在 一些特殊情况下 物种的遗传标记还可帮助了解木材的非法采伐地，作为司法证据应用

2 系统发育和地理系统发育

2t 1 系统发育
    系统发育是进化学研究的一个分支，其目的在于帮助了解物种的进化历史和进化机制 通过遗传学手

段进行物种系统发育的研究可以帮助人们弄清那些在形态分类上模棱两可的“种”，从而明确需保护的物

种，为制定合理的保护措施提供依据.如果没有明确划清物种之间的界限，保护将是无的放矢〔rz).也无法确

1蕴巅巍、、;
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定保护力度·川。在此人们强调了对那些有特殊系统演化历史的物种的保护特别是那些单属单种植物

    对于此类研究，使用DNA标记的优越性可见Ryder"和Bowes’〕等的论述。Bowen}'，特别强调了

DNA序列分析的优越性.因为通过DNA序列分析可以比较系统发育树的树枝长度((branch length)，从而

进行物种分类;而结合突变率的估算，又可把这一树枝长度转换为年代长度，从而确定各物种大致分离时

间 而以分子为时间标尺又可帮助了解物种的形成时间这些都为物种的保护提供了非常有用的依据

    除却物种之间的系统发育关系研究，种群之间的系统发育关系也是研究的重点‘厂其目的在于从更

低的水平判断各种群进化历史、进化特殊性及其相互联系.从而确定保护对象和保护强度

    对于种群间遗传差异更进一步认识的是关于’‘进化显著单元(cvolutionari厅significam unit.ESU)"
2.1.1 进化显著单元 为了确定种群的独特性，进化显著单兀((ESU)被提出并被广泛应用。进化显著单

兀被定义为存在历史隔离、独立进化、应被单独处理〔management )和优先保护的种群:从，主要通过遗传学

方法〔如在动物中可对线粒体DNA进行分析 在植物中对叶绿体DNA进行分析等)侧定种群间等位基因

频率变化、种群间的遗传分化以及系统发育研究来判定,...j。这一定义的好处在于所选择的保护单元可以从

随机漂变引起的中性遗传变异检测出『川。

    进化显著单元虽然是一个非常诱人的术语，并且在感性上易于理解，但在实际中对这一概念的定义和

应用却是混乱的(见Crandal I等三;F]对这一术语定义的历史回顾). Craudel I等11’认为这一术语是不适宜的.

应该抛弃，并提出判断种群进化差异的新标准.这一标准建立在比较历史上和现在物种种群之间是否存在

交流的基础之上:

    (t)生态可交换性(ecological exchangeability)其核心在于判断个体在不同种群之间是否可以自由

移动 是否拥有相同的生态位(ecological niche)这一标准具体可以通过种群不间生活史特征、形态差异、

生境差异QT1.(Quarnitaiive trait loci)和等位酶差异来判断

    (2)遗传可交换性〔genetic exchangeability〕种群之间是否出现基因流不畅而限制了新遗传变异的

扩散 这一标准具体可以通过分子生物学的手段.如微卫星体〔microsatellites),DNA序列(叶绿体DNA,

线粒体DNA、核DNA)以及等位酶方法进行检测。

    (3)进一步判断上述差异(或隔离)是历史造成的还是新近产生的。这可通过例如花粉分析重建物种当

时所处的群落类型、气候.判断其以往的地理分布等，通过分析物种之间的系统发育关系，推算物种进化历

史，通过DNA突变率估算物种进化时间等

2.1.2 其它 虽然分子遗传标记可以用于区分、划分出需保护的物种(种群)分类单元.但分子遗传标记

不直接提供关于物种(种群)适应环境的性状信息‘川。因此(()Yell等[厂了认为物种(种群)保护单元的确定要

结合遗传特征和形态特征 其它研究也强调了这一点声」。

    Turner等渺在对澳大利亚稀有物种Euc,Qpt- risd-ii研究后发现，这一物种可能起源于

E. tennirmnis。同时E. tenuiraut。和黑皮梓叶按(E. ar>rygdalina)的分布区与E. risdou“分布区临近，

E. ri.sdoni丰富的遗传多样性来源于与E.trnuirumis和黑皮梓叶按的纂因交流.因此他们认为物种的保护

不应是孤立的保护单个物种.而是要对与这个物种在遗传卜有相互作用(intcrac门的物种同时进行保护、以

保护物种的进化过程(evolution process)
    但是.当前的系统发育在保护遗传学中的作用受两方面的限制一是由于遗传标记和数据处理方法的

不同.使各研究所得的系统发育树不一致 二是植物系统学家和各类保护人员之间沟通太少L”

2z 地理系统发育
    地理系统发育是在原有研究物种系统发育的基础上考虑其地理分布影响，最初是A。、。等1践在研究

动物线粒体DNA多态性时，发现其多态型与种群的地理分布有关而提出的。这种相关性主要是与种群地

理隔离和物种有限的扩散能力有关

    一个简单的地理系统发育的例子可见图I,

    由图1-1可以看到如果物种(种群)的形成是由地理隔离引起时，物种(种群〕所在的地理分布区呈明

显的单系分支(monophyletic clade).即A和FIX互为单系(reciprocal monophyly).B和C互为单系;但当

通碱编斌纷
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出现地理肠离① 种群扩傲②
      A

O困OC⑧
﹄决
即碾

众
物种(种群)③
分布地区④

图 1 模拟两种不同状况下(地理隔离和种群扩散〕物

种(种群)地理系统发育〔仿Avise '' )
F'g ] Species (population) phylogeographic tree

reeuhed from eieariance and dispersal (from Avisela'I)

I Vi cariance.② Dispersal.③Species (population)，

A Distdbution region

物种〔种群〕形成是由扩散机制所引起时，这种单系分

支状况就不存在了〔如图1-2)0因此在实际研究中，可

以通过物种(种群)的系统发育关系，并结合其地理分

布来探讨物种〔种群)进化历史，当然这将比图I所模

拟的复杂得多

    地理系统发育同样可用于保护单元的确定ez)即

不同地理发育历史的种群应该不同对待，他们代表了

不同的进化历史有其各自的遗传特异性,nn)需分开单

独保护。

    目前.在植物方面，较多的地理系统发育的研究是

利用分子遗传手段探讨上一个冰期过后.物种各种群

迁移进化历史。在上一个冰期中。物种不同的种群由于

地理分布的不同 有些种群处于冰封区.种群个体全部

灭绝 有些种群可能处在“避难地”，虽然个体数量锐

减 但并未灭绝。对于这些存活的小种群，由于受遗传

漂变影响 很多稀有等位基因丢失，种群遗传多样性减

小。灾难过后，“避难地”的种群在恢复的过程中 遗传

结构将受到瓶颈效应(个体数量减少)影响;而种群在

从“避难地”向周围地区扩散过程中，扩散种群不仅受

地理因素和种群生物学特性的影响、还将可能受到建

立者效应影响;作为历史痕迹，它们可保留至今[II:，并可能是形成当前物种遗传结构的主要原因川 叭 因

此通过物种地理系统发育的研究.就可以了解物种历史上的分布及其遗传状况，理解当前物种的分布及其

遗传状况的由来;而由于每一物种都有其各白的扩散路线，又可依此探讨物种迁移过程中的进化与适

应洲.为物种保护提供依据

    避难地’，中的种群遗传多样性要较其扩散地的种群高[n;也是保护的热点地区(hot spots)，但在具体

研究中还需参照有关地理、历史信息。如Walter 8. Eppersonl",在对美国10个红松(Pin- -nn- )种群的

cpSSR(chloroplast Simple Sequence Repeat)分析中发现虽在Maine, New Hampshir。和Vermont 3个地

方的种群有着高的遗传多样性(He.0. 653.0. 277.0. 254，其它种群为。-0. 138)，但这3个地方实际上在上

个冰期为冰所覆盖，不可能是红松的避难地.3个种群高的遗传多样性实际是由于不同种源混合的结果

    植物地理系统发育的研究得益于叶绿体DNA 其基因组较小，对于遗传漂变、瓶颈效应等较核DNA

敏感so i，单亲遗传(uniparentally inherit声‘9一，，特性同时可以追溯物种起源和迁移。另外线粒体虽然也有

用于植物地理系统发育的研究中『州，但还不多

    国内关于植物地理系统发育的研究尚未开始，需加强这方面的工作

3 具体生态问题中的物种保护遗传学

3.1 生境片断化

    对于生境片断化的种群遗传影响已有详细阐述[叼.包括片断化对种群遗传变异、遗传分化和基因流以

及繁育系统影响。由陈小勇『va及其他人的研究，可以看出.生境片断化的遗传影响是及其复杂的，是包括物

种交配系统、种子散布方式、种群大小、片断化时间、种群隔离历史等在内的多因素作用结果冲’“一叫。但生

境片断化对物种的最终影响并非不可知，其关键在于从多世代的角度跟踪观测，研究随着时间的变化种群

遗传变异如何变化.从而有针对性地采取有效的措施进行物种保护I, x。但多数研究忽略了这一点 只从单

  世代的角度分析比较片断化与非片断化种群之间遗传结构州。

    White等;”。」在洪都拉斯(Honduras)对‘wierenia humilt;的研究结果表明，由于生境片断化时间不长，

片断化种群中有较多个体是在生垅片断化之前就已生长，因此片断化种群遗传结构与连续种群相比尚未

;巍 、、
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发生较大变化，但他们认为片断化种群中出现的低频率等位基因(low-frequency alleles)丢失现象与生境

片断化有关 并且片断化种群越小，这一现象越明显。但由于他们并未提及种群世代，因此这一低频率等位

基因丢失现象是否影响到了片断化种群后代遗传结构，并造成遗传危害不得而知。Young等nn)通过对比

片断化和未片断化生境中的加拿大糖械(Aver sueeharum)后代(指seedlings)的遗传结构研究后认为，片断

化生境中的种群〔指、edlings)并未出现遗传多样性的减小，也未受近交和遗传漂变的影响，他们认为这可

能和片断化种群较大、片断化时间不长和种群基因流增大有关。但由于他们没有进行片断化种群后代、亲

代遗传结构的比较，无法判断生境片断化是否已造成片断化种群后代遗传结构偏离亲代.虽然并未发生遗

传危害

    与上述研究不同的是Dayanandan等〔"'=,Aldrich & Hamrickt'0")和Aldrich等，‘〕采用世代分析的方法

对各自不同的物种所开展的工作。

    Dayanandan)'":通过对哥斯达黎加(Costa Rica)的Ca-P, guia>ten- 亲代与后代(指。dlws和

saplings)以及片断化生境和未片断化生境中的种群遗传结构进行比较和分析，发现片断化生境中的后代

虽未受到近交影响，但其遗传结构已明显偏离亲代，同时其等位基因丰富程度(allelic richness)已有下降

Aldrich和Hamrick"0')和Aldrich等u-)在同一地区对Symphania gh,balifera的研究中发现片断化生境中

的亲代(指adults〕由于在片断化之前就已生长，因此生境片断化对其遗传结构影响较小.但片断化种群中

的后代(指.seedlings)遗传结构明显受到近交影响，且不同片断化生境中种群后代之间的遗传分化也增大

r，同时他们还发现生境片断化使得少数亲代个体生长繁殖上占优势 造成片断化生境中多数后代来源于

这少数几个个体，由此在后代产生遗传瓶颈。

    由此可见 生境片断化过程中的种群遗传影响研究并非简单地验证生境片断化是否造成种群遗传危

害 而在于从世代更替的角度进行种群遗传动态的比较和分析，从而较准确把握生境片断化过程中的种群

遗传变异规律

    对于这一研究方案，并非所有的情况下都必须如欧洲刺柏(Juniperus‘ ommuros)现分布在英国的南

部和北部。其南部分布区内的种群受人为的影响较大，种群已无法更新，但北部种群相对较大，更新良

好’·。在这种情况下，无需更多的遗传研究.就可说明减少南部种群人为干扰至关重要

32 外来物种
    外来种在世界上普遍存在;iosl但只有那些影响到当地经济、社会发展um. io.以及其它物种遗传多样

性的外来种才是被清除、改造的对象。

    外来种在引进之初，种群数目较小，因此对于成功定居的外来种，它们如何克服瓶颈效应、建立者效应

等是被关注的话题，但这方面的研究还不多。多次引进可能是某些外来种适应性强和广泛分布的一个原

因u「0。另外从Nei等u}o的模拟研究看，如果种群在遭受瓶颈效应后繁殖较快，其遗传多样性恢复会很快.

适应能力也会较大。突变的影响似乎并不大[un

3.2. 1外来种因杂交(渐渗杂交)获得适应性造成生态危害 Rhododendron ponticum是在1763年左右被

引进到英国.在英国它的天敌很少，因此生长良好，对当地的生态造成危害。通过cpDNA和rDNA的研究，

Milne & Abbott"̀:认为这些R. pamirum应来源于利比利亚(Iberian)地区 即西班牙和葡萄牙的一些地

区。但这些地区年最低气温在 10-12〔之间，而英国的最低气温要低于此，因此Milne 6. Abbott认为

R. ponticum耐寒性主要源于它与英国当地物种R. catawbiense(可耐一50 C的严寒)渐渗杂交而获得的

    互花米草(Spartina alt rrniflora)是在20世纪70年代中期从美国东部引人到美国西部San Francisco

湾的.RAPD)"'和cpDNA'研究表明它可和当地物种S. hlio、发生杂交.杂交体可与S. Jaliosa回交

(baekcro-)杂交体开花时间介于两亲本之间 其花粉的数量多、存活率大、可以竞争过S. f lmsa的花粉

对S. lobos“生存造成威胁，”]。同时杂交体有着和S. LGo、不同的生态适应性，并可取代原有S.

folios,·对当地生态环境造成危害n-
    另一种情况是 外来种和当地种可杂交，但产生的杂交体不能与亲本交配.使其遗传杂交危害较小.但

其生态影响不容忽视。如Anttila等[sn在文中提到，互花米草在19世纪被引进至英国南部，它和当地物种
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海岸米草(S. rnaritima)杂交产生杂交体大米草(S. angl“二)。大米草并不和其亲本交配，但有着较强的生

态适应能力 对当地生态造成危害

    外来种除7可与当地种进行杂交而获得更大的适应性，外来种之间的杂交以及引人的外来种本身是

杂交体时也可引起较大的生态危害”‘如引人澳大利亚的‘)nopord- 属的几种植物本身可能就混有杂交

休.被引入后它们之间又可相互杂交获得更大的适应性 造成生态危害[川」

    关于外来种由于杂交获得更大适应性的原因Ell trand和Schierenbeck""'一总结为①杂交增加遗传变

异.产生新的基因型;②杂种优势，这种优势由多倍体、无性生殖方式(如无融合生殖)等所固定下来;⑧杂

交减少了有害等位基因形成纯合的几率，使杂交休适应性增强

3.2.2 生殖方式、交配系统 Pappert等L，】“〕对外来种Pueraria lobata的遗传变异进行了研究。P. lobata

是在19世纪后期2。世纪上半叶作为景观植物、饲料引进美国 现扩散在美国东南部。他们发现虽然八

1,,bata行无性生殖，但种群内高的遗传变异显然与种群的有性生殖有关，他们并未对有性生殖和无性生殖

在种群成功定居和之后的扩散方面各起什么作用进行更深人的研究

    一个有趣的结果是Amsellem等，”]对Rubes a1ceif lit:的研究。R. alceifoltu;大致在19世纪中叶被

引人印度洋岛屿和澳大利亚·在其中5个被引人地区(Madagascar, La Reunion. Mauritius. Mayotte.

Q ... -lard)中，R. alceifblh。在Madagascar的种群有着高的遗传多样性，但人侵性〔invasive)较小.而另

外4个种群的遗传多样性较小，但却有大的入侵性 可能原因是这4个种群拥有适应当地生境的基因型.

这此基因型通过无性生殖的方式固定下来。

    在交配系统方面 「)aehlcr ""对上面提到的S. alteraiflora进一步的研究发现，虽然其引进时个体较

少，但并无近交衰退现象发生 可能的原因是在新的生度中S. uIt rrniflora受到较少的竞争，使自交个体得

以存活;另外当个体较少时 个体间异交几率减少.交配系统转向了自交亲和(self-fertility)类型 但外来种

是否普遍存在这一现象还有待进一步研究

    关于外来种，彭少麟和向言词n}，一曾从生态系统的角度有较详细的阐述，但是如何通过遗传学手段来

了解其扩散.建立种群扩散模型.从而对其行为进行监测和预测还研究不够。

3 结论

    植物保护遗传学的研究并非限于本文介绍的几个方面 更多如杂交体的保护问题、交配系统(如自交

不亲合系统)在植物保护遗传学中的作用C.Y、如何用分子遗传学手段进行种群统计学‘demography)研究、

转基因植物问题r，}9’州等，更细如在物种的迁地保护中:(、〕所需的采样(种群)数目应为多少备(2)哪些种

群需要重点采集 哪些需较少关注?(3)每一种群的采样(个体)数应为多少?(4)如采集种子，那么采集的种

子数又为多少?采集策略又是什么:只从较少的母树上采集种子还是从更多的母树上采集种子?采集的对

象〔母树〕之间的间隔应为多大?(5)是否需要隔(几)年重新采集? (6)不同地点的种群是否可在同一地点混

植等问题.都需要从保护遗传学角度进行研究以给出合适的答案 以指导实际工作

    在当前国内开展生态保护和生态恢复的研究和实践过程中，也需要把保护遗传学的研究作为先期研

究工作重点，更多考虑物种(间)遗传变异、进化历史使制定的生态保护和生态恢复目标在生物层次上保

护住物种进化独特性(如前言中所介绍的道格拉斯冷杉和北加利福利亚黑胡桃树例子)，维持住其进化潜

力(如在植树造林过程中使物种拥有最大的遗传多样性 减少近交衰退、远交衰退等影响)，以得到投人产

出的最大比例，这在当前遗传多样性研究未受普遍重视的情况下非常必要:’叫

    保护遗传学并非狭隘的濒危物种的保护 也不仅仅是生境保护的辅助研究[so,，而是和其它所有的保护

生物学学科一样处于非常重要的地位，并将在揭示生物物种自然进化历史方面起更大的作用
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