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摘要:Gregorius提出的用于比较等位基因差异的遗传绝对距离方法可用来比较两个种群或群落的差异,也可比较两个样地是

否来自相同的总体。该方法由于能够给出两个分布的具体差异量而在林分直径分布比较中得到广泛应用。在分析Gregorius遗

传绝对距离应用于群落结构比较的可能性的基础上,提出了该遗传绝对距离的差异显著判别标准,当两个分布的差异 dxy≥ dα

= dmax へ·(1- 1/k)· - 0.2ln(α/2)时,差异显著。为检验所提出的判别差异显著性方法的有效性,特给出了 40个模拟林分

的直径分布并用 K-S检验进行了验证,结果表明所提出的方法与 K-S检验的符合率达 100%。研究还指出,遗传绝对距离方法

可有效进行群落结构比较,它既可进行直径分布检验也可对物种的相似性做出判定,自然也可以用于等位基因的分析。结合研

究提出的差异显著性检验方法,从而使度量结构差异量和判断此差异量显著与否的林分结构分析与比较一体化。
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Abstract:The"geneticabsolutedistance",developedbyGregorius,hasbeenusednotonlyinquantifyingthedifference

betweenallelicdistributions,butalsoinmeasuringthedifferencebetweenthediameterdistributionsorotherattributesoftwo

forests.Nowitcanbeusedinanalysesofthedifferencebetweentwopopulationsorcommunities.A criticalvalueofthe

geneticabsolutedistancethatcandeterminethesignificanceofthedifferencebetweentwodistributionsisdevelopedinthis

paper.Todemonstratetheapproach,wehaveused40examples.Inthisstudy,weproposethatthedifferencebetweentwo

distributionsissignificantifdxy≥dα=dmax へ·(1-1/k)· - 0.2ln(α/2),andthatthetestiscomparabletoaK-Stest.This

methodmaybeusedtoadvantageforcomparingforestcommunitystructures.TheGeneticAbsoluteDistanceparameteroffers

theadvantagecanbeusedbothforquantifyingthedifferenceamongpopulationsandforsignificancetesting.Itcanbeusedto

expressthedifferenceintermsthatareeasytounderstandanditcanalsobeusedasatestcriterion.

Keywords:geneticabsolutedistance;criticalvalue;comparisonbetweencommunitystructures

森林的结构决定了它的功能。实现森林可持续经营的关键在于明了森林的结构。从结构入手能够深入了解森林生态系统的

组织形式和运作机制,恰当地描述森林的结构是破译森林之谜的基础[1],对森林结构的比较分析方法是制定合理的森林经营方

案的有效手段。因此,多年来人们一直致力于群落结构比较方法的研究。出现了群落相似性系数(similarityofcommunity)[2,3]、

K-S(Kolmogoroff-Smirnoff)检验[4]和遗传绝对距离(Geneticdistance)[5～8]等方法。其中的群落相似性系数在植被生态学中用

来比较两个群落的种类异同,无法进行种群中个体如分布的比较;K-S检验在生物统计中得到广泛应用,它能对不同形式的分

布函数的差异做出十分有效的比较,但难以给出具体的差异量,也无法对物种的相似性做出判定。

===================================================================

遗传绝对距离方法在数量遗



传学中得以发展应用,它能给出两个种群分布的具体差异量,并能对物种的频次分布差异进行对比。但它目前还没有明确指出

差异显著与否的判断标准即差异多少可称为显著。可见,遗传绝对距离方法还有待进一步完善。本研究的目的在于给出遗传绝

对距离差异显著性的判别方法。

1 遗传绝对距离

Gregorius提出了一种比较等位基因差异的遗传绝对距离方法,该方法可用来比较两个种群或群落的差异,也可比较两个

样地是否来自相同的总体。遗传绝对距离公式如下:

dxy= 1
2Σ

k

i
|xi- yi| (1)

式中,xi为群落 X中遗传类型 i的相对频率;yi为群落 Y中遗传类型 i的相对频率;k为遗传类型的数量;Σ
k

1
xi= 1和

Σ
k

1
yi= 1。

遗传绝对距离的重要特性:d是一个非负实数。距离对称,也就是说,dxy=dyx;如果 X和 Y的遗传结构完全一致,则 dxy=

0;也就是说有共同的等位基因或具有相同的频率;如果 X和 Y的遗传结构完全不一致,则 dxy=1;d满足三角不等式 X-Y的

群落遗传距离受 X-Z、Y-Z群落遗传距离之和的限制(Z为第 3群落)即:

dxy≤ dxz+ dyz (2)

2 遗传绝对距离临界值的确定

按照遗传距离特性(2式)有:

dxy< 2·max(dxz,dyz) (3)
令 max(dxz,dyz)= dmax (4)

(3)式可以写成 dxy< 2·dmax (5)
可见,dxy永远小于X-Z、Y-Z群落遗传距离中最大者的 2倍。显然dmax的大小与Z群落有关。因此,有必要首先给出Z群

落的定义。
从种群生态学得知,种群中的某个类型占有的频率非常低时,该种群就面临最大的遗传亏损危险。相反,各类型的频率相等

即种群类型为均匀分布时,则该种群具有最低可能的遗传亏损。所以,种群生态学中将种类是否接近均匀分布作为评价种群生

态稳定性的标准。据此,可将 Z群落定义为均匀分布。均匀分布时各类型占的相对频率皆为 1/k。可见,dmax与 k的大小有关。
由(5)式出发,dxy的值必然在 0～2dmax之间。根据中心极限定理,多数随机变量的频率分布将近似正态[4,10]。正态分布为

统计学中绝大多数检验方法提供了理论基础[4]。所以,在此假设,dxy的频率分布也近似正态(如图 1)。

图 1 临界值(dα)与 dmax关系

Fig.1 Therelationshipbetweendαanddmaxfor4valuesofdmax

由图 1可见,临界值(dα)与 dmax有关。由于 dmax与 k的大小

有关,所以,临界值(dα)也必然与 k有关。k直接由 X或 Y群落

的等级数(遗传类型)所决定。而 k-1正好表达的是卡方(X2)检

验的自由度,按照卡方检验原理,自由度愈大,临界值就愈大。所

以认为k与遗传距离临界值成正比。另外根据统计学原理,临界

值必然与显著性标准 α有关,参照 K-S检验中 K(α)的基本形

式[4],在此不妨用 K(α) へ= -0.2ln(α)来表达。
综上所述,假设 dxy≥dα=dmax·(1-1/k)·K(α),那么就认

为差异是显著的。
为检验上述假设,特以经典的 K-S检验为标准。K-S检验

的原理如下:
要检验两次独立的抽样是否来自同一个总体,可应用Kolmogoroff和 Smirnoff提出的方法[4]。该方法能揭示所有分布类型

的差异。计算两个待检验抽样的相对累计曲线(从小到大排序再累加)以及两者之间的最大绝对差异,以该最大绝对差异为检验

变量与临界值进行比较。公式为:

D̂= max F̂1
n1 -

F̂2
n( )2 (6)

式中,F̂1、F̂2为两次抽样各自的累计频数;n1、n2为两次抽样各自的样本数。
临界值通过下式计算:
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D(α=0.05)= 1.36
n1+ n2
n1nへ 2

(7)

如果 D̂≥ Dα则,差异显著。否则,差异不显著。
现以表 1的 40个理论样地的直径分布数据为基础,首先用 K-S检验进行直径分布差异显著程度的检验,然后再进行遗传

绝对距离的计算和检验。检验结果见表 2。

表 1 理论样地(x,y)的直径分布数据

Table1 Diameterdistributionsoftheoreticalsampleplots(x,y)

序号

No.
径阶(cm)
Diameter

x
y

y1 y2 y3 y4 y5 y6 y7 y8 y9 y10 y11 y12

1 2 10 20 10 10 10 40 20 10 10

4 20 20 20 20 10 10 10 40 20

6 40 40 10 20 40 20 40 20 20

8 20 10 20 40 20 20 20 20 10

10 10 10 40 10 20 10 10 10 40

2 2 10 15 10 50 50 15 10 15 10 15 5

4 15 10 50 10 15 50 10 10 10 50 20

6 50 50 15 15 10 10 50 50 15 15 50

8 15 15 15 15 15 15 15 10 15 10 20

10 10 10 10 10 10 10 15 15 50 10 5

3 2 5 5 5 5 10 50 20 30 20 20 5 0 5

4 10 10 5 10 5 20 50 20 30 20 10 15 0

6 15 20 20 15 15 10 10 20 20 10 50 20 20

8 50 40 30 15 15 10 10 10 10 30 15 40 30

10 15 20 20 50 40 5 5 10 10 10 15 15 30

12 5 5 20 5 15 5 5 10 10 10 5 10 15

4 2 1 5 4 5 4 1 1 2 1 1 4

4 5 10 5 10 10 4 3 3 4 5 5

6 10 10 10 20 25 5 5 5 5 5 5

8 15 15 20 25 20 10 7 5 5 10 10

10 20 20 25 15 15 15 10 10 5 25 10

12 25 25 15 10 10 25 20 15 10 20 20

14 10 5 10 5 5 20 25 20 15 15 25

16 5 5 5 5 5 10 15 25 20 10 15

18 5 4 5 4 5 5 10 10 25 5 5

20 4 1 1 1 1 5 4 5 10 4 1

由表 2可见,上述判断遗传绝对距离差异显著与否的方法和传统的K-S检验结论完全相同。40个样例的检验结果中,两种

方法没有出现 1例矛盾结论。符合率为 100%。可见,按上述方法进行检验是可行的,即若:

dxy≥ dα= dmax へ·(1- 1/k)· - 0.2·ln(α)
则认为差异是显著的。
这样就可以直接用遗传绝对距离法同时进行差异多少计算和是否显著的检验。

3 遗传绝对距离法的应用实例

将上述遗传绝对距离法应用于我国东北阔叶红松林的两块试验地的林木直径分布(图 2)比较和树种(图 3)相似性分析。计

算遗传绝对距离并按本文提到的检验方法进行差异显著性分析(表 3、表 4)。
由表 3可知,两个样地的直径分布差异为 22.6%,但由于 dxy<dα,故认为两个样地的直径分布未达到差异显著水平。K-S

检验(D̂=0.160<Dα=0.208)结果进一步证实了这种判断。
由表 4可知,两个样地的树种频次分布相差 44%,由于 dxy>da=0.374,故认为这个差异是显著的。
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表 2 K-S检验与遗传绝对距离计算结果

Table2 TheresultofK-Stestandgeneticabsolutedistancetest

序号

No.

K-S 遗传绝对距离 Geneticabsolutedistance

最大差异

Dn

临界值

Da
注释 Note

x-y的遗传绝
对距离 dxy

最大遗传

距离 dmax

临界值

dα
注释 Note

1 x-y1 0.1 0.19 x、y1差异不显著* 0.10 0.20 0.14 x、y1差异不显著

x-y2 0.3 0.19 x、y2差异显著** 0.30 0.20 0.14 x、y2差异显著

x-y3 0.2 0.19 x、y3差异显著 0.20 0.20 0.14 x、y3差异显著

x-y4 0.1 0.19 x、y4差异不显著 0.10 0.20 0.14 x、y4差异不显著

x-y5 0.3 0.19 x、y5差异显著 0.30 0.20 0.14 x、y5差异显著

x-y6 0.1 0.19 x、y6差异不显著 0.10 0.20 0.14 x、y6差异不显著

x-y7 0.2 0.19 x、y7差异显著 0.20 0.20 0.14 x、y7差异显著

x-y8 0.3 0.19 x、y8差异显著 0.30 0.20 0.14 x、y8差异显著

2 x-y1 0.05 0.19 x、y1差异不显著 0.05 0.30 0.21 x、y1差异不显著

x-y2 0.35 0.19 x、y2差异显著 0.35 0.30 0.21 x、y2差异显著

x-y3 0.40 0.19 x、y3差异显著 0.40 0.30 0.21 x、y3差异显著

x-y4 0.40 0.19 x、y4差异显著 0.40 0.30 0.21 x、y4差异显著

x-y5 0.40 0.19 x、y5差异显著 0.40 0.30 0.21 x、y5差异显著

x-y6 0.05 0.19 x、y6差异不显著 0.05 0.30 0.21 x、y6差异不显著

x-y7 0.05 0.19 x、y7差异不显著 0.10 0.30 0.21 x、y7差异不显著

x-y8 0.40 0.19 x、y6差异显著 0.40 0.30 0.21 x、y8差异显著

x-y9 0.40 0.19 x、y7差异显著 0.40 0.30 0.21 x、y9差异显著

x-y10 0.05 0.19 x、y8差异不显著 0.10 0.30 0.21 x、y10差异不显著

3 x-y1 0.05 0.19 x、y1差异不显著 0.10 0.33 0.24 x、y1差异不显著

x-y2 0.20 0.19 x、y2差异显著 0.25 0.33 0.24 x、y2差异显著

x-y3 0.35 0.19 x、y3差异显著 0.35 0.33 0.24 x、y3差异显著

x-y4 0.35 0.19 x、y4差异显著 0.40 0.33 0.24 x、y4差异显著

x-y5 0.55 0.19 x、y5差异显著 0.55 0.37 0.26 x、y5差异显著

x-y6 0.55 0.19 x、y6差异显著 0.55 0.37 0.26 x、y6差异显著

x-y7 0.40 0.19 x、y7差异显著 0.45 0.33 0.24 x、y7差异显著

x-y8 0.40 0.19 x、y8差异显著 0.45 0.33 0.24 x、y8差异显著

x-y9 0.25 0.19 x、y9差异显著 0.30 0.33 0.24 x、y9差异显著

x-y10 0.35 0.19 x、y10差异显著 0.35 0.33 0.24 x、y10差异显著

x-y11 0.05 0.19 x、y11差异不显著 0.15 0.33 0.24 x、y11差异不显著

x-y12 0.25 0.19 x、y12差异显著 0.30 0.33 0.24 x、y12差异显著

4 x-y1 0.09 0.19 x、y1差异不显著 0.09 0.30 0.23 x、y1差异不显著

x-y2 0.13 0.19 x、y2差异不显著 0.13 0.30 0.23 x、y2差异不显著

x-y3 0.29 0.19 x、y3差异显著 0.29 0.30 0.23 x、y3差异显著

x-y4 0.28 0.19 x、y4差异显著 0.28 0.30 0.23 x、y4差异显著

x-y5 0.16 0.19 x、y5差异不显著 0.16 0.30 0.23 x、y5差异不显著

x-y6 0.30 0.19 x、y6差异显著 0.30 0.30 0.23 x、y6差异显著

x-y7 0.36 0.19 x、y7差异显著 0.37 0.30 0.23 x、y7差异显著

x-y8 0.46 0.19 x、y8差异显著 0.46 0.30 0.23 x、y8差异显著

x-y9 0.10 0.19 x、y9差异不显著 0.15 0.30 0.23 x、y9差异不显著

x-y10 0.22 0.19 x、y10差异显著 0.28 0.30 0.23 x、y10差异显著

* no-significantlydeference;** Significantlydeference
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图 2 两块样地直径分布

Fig.2 Diameterdistributionintwosampleplots

图 3 两块样地树种频次分布

Fig.3 Thespeciesfrequencydistributionintwosamples

表 3 两块阔叶红松林试验地的林木直径分布遗传绝对距离计算

Table3 Geneticabsolutedistancetestofdiameterdistributionintwosampleplotsinmixedforestofbroad-leavedandKoreanpine

径级(cm)
Diameter
class

x y

x频率
分布

Frequency
distribution

y频率
分布

Frequency
distribution

频率|x-y|
Absolute
valueof
frequency
difference

between(x,y)

x-y的
遗传绝

对距离

dxy

频率|x-z|
Absolute
valueof
frequency
difference

between(x,z)

x-z的
遗传绝

对距离

dxz

频率|y-z|
Absolute
valueof
frequency
difference

between(y,z)

y-z的
遗传绝

对距离

dxy

最大遗

传距离

dmax

临界值

dα

8 21 13 0.288 0.224 0.064 0.226 0.188 0.303 0.124 0.172 0.303 0.234
12 14 7 0.192 0.121 0.071 0.092 0.021
16 6 7 0.082 0.121 0.038 0.018 0.021
20 7 6 0.096 0.103 0.008 0.004 0.003
24 9 3 0.123 0.052 0.072 0.023 0.048
28 3 5 0.041 0.086 0.045 0.059 0.014
32 4 2 0.055 0.034 0.020 0.045 0.066
36 4 6 0.055 0.103 0.049 0.045 0.003
40 0 4 0.000 0.069 0.069 0.100 0.031
44 5 5 0.068 0.086 0.018 0.032 0.014

表 4 两块阔叶红松林试验地的树种频次分布遗传绝对距离计算

Table4 Thegeneticabsolutedistancetestofspeciesfrequencydistributionintwosampleplotsinmixedforestofbroad-leavedandKoreanpine

树种

Species

代号

No.
x y

x频率
分布

Frequency
distribution

y频率
分布

Frequency
distribution

频率|x-y|
Absolute
valueof
frequency
difference
between
(x,y)

x-y的
遗传绝

对距离

dxy

频率|x-z|
Absolute
valueof
frequency
difference
between
(x,z)

x-z的
遗传绝

对距离

dxz

频率|y-z|
Absolute
valueof
frequency
difference
between
(y,z)

y-z的
遗传绝

对距离

dxy

最大遗

传距离

dmax

临界值

dα

杉松 Abies 1 1 6 0.014 0.103 0.090 0.436 0.045 0.463 0.045 0.364 0.463 0.374
臭冷杉 Abies 2 4 5 0.055 0.086 0.031 0.004 0.027
白扭槭 Acer 4 1 1 0.014 0.017 0.004 0.045 0.042
色木槭 Acermono 5 2612 0.356 0.207 0.149 0.297 0.148
青楷子 Acertegmentosum 6 2 2 0.027 0.034 0.007 0.031 0.024
白桦 Bebulaplatyphylla 7 2 0 0.027 0.000 0.027 0.031 0.059
千金榆 Carpinus 9 123 0.164 0.052 0.113 0.106 0.007
水曲柳 Fraxinusmandshurica 10 1 6 0.014 0.103 0.090 0.045 0.045
核桃楸 Juglansmandshurica 11 7 2 0.096 0.034 0.061 0.037 0.024
鱼鳞云杉 Picea 14 6 2 0.082 0.034 0.048 0.023 0.024
红松 Pinus 15 4 8 0.055 0.138 0.083 0.004 0.079
香杨 Populus 16 1 2 0.014 0.034 0.021 0.045 0.024
蒙古栎 Qercus 18 1 0 0.014 0.000 0.014 0.045 0.059
水榆 Sorbus 20 1 0 0.014 0.000 0.014 0.045 0.059
暴马丁香Syringareticulatavar.21 1 4 0.014 0.069 0.055 0.045 0.010
紫椴 Tilia 22 2 1 0.027 0.017 0.010 0.031 0.042
裂叶榆 Ulmus 23 1 4 0.014 0.069 0.055 0.045 0.010
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4 结论与讨论

Gregorius提出的遗传绝对距离能给出两个分布具体的差异量,同时显示了差异的来源,易于对差异的理解,也便于对差异

的调控。但它没有明确指出判断差异显著与否的标准即差异百分之几称为显著。结合本研究提出的判断遗传绝对距离差异显著

与否的方法,即若:dxy≥ dα= dmax へ·(1- 1/k)· - 0.2·ln(α),就认为差异是显著的.用这种方法实现了各种分布类型差

异的计算及其显著性检验。弥补了现有群落结构比较方法的缺陷。用遗传绝对距离法既可以进行直径分布检验也可以对物种的

相似性做出判定,自然也可以用于等位基因的分析。它将在群落结构研究中发挥重要作用。
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