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分子生态学研究进展 

胡志昂 毛洪 
(中国科学院植物研究所 北京 100093) 

擒耍 开绍了这个新学科的基奉内容，其特征是 DNA标记的应用。结台我国最j丘几年动植物 自然种群的分 

子研究，舟绍国际分子生志学各个领域的进展：①分子生态学的技术}@分子种群生物学 @分子环境遗传 

学}@分子适应 宴验结果显示 ；只要方法灵敏，DNA具有最高水平的多样性。即使是原先认为遗传变异报步 

的大熊猫和野生大豆，使用灵敏的方法，也能证实生物个体遗传组成的唯一性 种群内DNA的高度多态性， 

不同罱观生态类型种群之间低水平遗传分化，说明自然种群绝大多数多志 DNA位点是中性、j丘中性突变 

至今设有发现盐渍条件下植物十体耐盐性水平与多态 DNA有相关性 更证实连一点。发现步敦 多态 DNA 

位点与形志分化有关或呈明显的地理梯度，暗示其适应意义 自然种群这两种生态学功能不同的多毒 DNA 

的存在，说明有必要重新讨论遗传多样性研究和保存中的取样策略。分子遗传研究也指导生态系统和物种的 

保育。文章最后从分子生物学的方法讫和 已经阐明的生态过程的众多分子信息提出分子生态学的新思路。建 

议分解生态系统，找出一个或少数物种和环境构成生态系统的基车功能单位，研究所涉及的基因及基因对基 

固的相互作用。进一步提议首先分析最简单的生态系统里发生的专一过程的分子细节 

关键词： 垒堡 业三娃，监控盐业t差旦塑t适应，堡查墨 功能摹本单位· 

ADVANCES IN M oLECULAR ECoLoGY 

Hu Zhiang W ang Hongxin 

(1mtitute ofBotany，Chlne~Academy。厂Sci~ces，Beijing，100093，China) 

Abstract After giving a brief account on recent advances of molecular ecology．this new 

field of ecological sciences has been characterized by using DNA markers．Based on molecu一 

1ar works 0n natura1 populations of animals and plants．which have been done in Chinese 

Academy of Sciences in recent 5 years，advances of molecular ecology were reviewed ac— 

cording to the journal Molecular Ecology：techniques used in molecular ecology，molecular 

population biology，molecular environmental genetics，molecular adaptation
． Experimental 

results showed that DNA diversity was the richest one in all aspects of genetic diversity
。 

Even in captive populations of the giant panda and natural populations of a precise inbreed— 

er——the wild soybean(Gtycine soja)which previously were considered as the species with 

a low level of genetic variation，experimental results showed that individuals had their u— 

niqueness of genetic composition when sensitive detecting methods were used
。 Much higher 

level of DNA diversity within populations and a low level of genetic differentiation anlong 

‘车工作得到国家攀登项 目．国家基金委高技术项目．中国科学院重大和重点项目的支持。 
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populations indicated that most of polymorphie DNA was caused by neutral or near—neutral 

mutations which was confirmed by the unrelatedness between salt tolerance levels and 

polymorphic DNAs of individuals in natural populations of wild soybean under saline con— 

ditions．A few polymorphic DNAs were found to be related with morphological differentia— 

tlon，and it showed clinic variation which implied adaptative．Sampling stretegy of moni— 

toting and conserving genetic diversity should be modified to meet the needs of conserva 

tion of adaptative characters．M olecular genetics has also applied to workout plans for e 

cosystem and spec ies conservation．Finally from methodology and philosophy of molecular 

hiology some new ideas and concepts were suggested．One is characterization of basic rune— 

tioning unit of ecosystems for further gene and gene—gene interaction studies． 

Key words： DNA marker，individual uniqueness，genetic differentiation，gene flow，adap— 

tation，functioning unit of ecosystem． 

1992年~Molecular~ology)创刊，标志着分子生态学已经成为生态学的一个新分支学科。发刊词中 

Rutke等0 提出分子生杏学是应用分子生物学方法为生态学和种群生物学各领域提供革新见解。该杂志刊 

登下列4个方面的论文：①分子种群生物学：种群遗传学和进化遗传学；行为生态学；保育生物学。@分子环 

境遗传学：种群生态学和基因流}重组生物环境释放的生态同题}自然环境中的遗传交换。③分子适应：遗 

传分化和生理适应；环境对基因表达的效应。④关于分子生态学的技术发明：物种鉴定的分子技术}发明新 

的探针}研究种群的序列和弓『物。该期刊最初两年共发表文章77篇 。其 中76篇涉及 DNA序列的变异．以植 

袖为对象的仅5篇。1 994年 Bachrnann[~ 在 植物分子生态学 中的分子标记”综述中定义分子生态学为应用 

分子生物学方法研究生态和种群生物学的新兴学科，弓『用了156篇论文，无一不是DNA水平的工作。文中 

把等位酶标记作为DNA标记的参照物，讨论了DNA标记的优点。1996年WayneD 保护遗传学 简舟了分 

子遗传技术在各个水平生物多样性保育中的应用，其中提到具体研究工作的都是线粒体DNA(mtDNA)的 

多样性 从中可以看出分子生态学涉及的分子标记指的是DNA标记。显然是为分子生态学从方法学上确 

定了一个边界，与同工酶、蛋白质多样性为遗传标记的生化遗传学相区别(biochemical genetics杂志为代 

表，创刊于1963年) 在应用DNA标记的同时，辅以同工酶等标记，相互印证。可以更好地揭示生物变异的 

生态学意义。这也说明分子生态学主要是由生化遗传学发展来的。本文立足于我国最近几年野生动植物种 

群的分子研究．从上述4个方面系统介绍国际分子生态学各个领域的进展。应该指出，这4个方面是相互联 

系的 作为一门实验学科。首先要有适当的研究方法和技术来检测种群 DNA的变异，鉴定个体的基因型， 

得到种群遗传结掏的各种参数。从中了解遗传分化和基因流．并探讨适应意义。所以，分4个方面只是侧重 

点不同。本文首先舟绍探针、序列和引物．即分子生态学的技术发明。随后分别讨论这些技术在分子生态学 

各个领域中应用所获得的成果。最后根据分子遗传学向生物学各个领域渗透的历史经验，提出研究的新思 

路和新概念。作为分子生态学今后发展趋势的推测，供讨论。 

1 分子生志举的技术 

Burke 1992提出分子生态学技术包括探针 、序列和弓『物 ]．即3类检测生物自然种群 DNA序列多态性 

的方法：①利用探针显示限制性内切酶识别专一 DNA序列的特性，显示限制片段长度多态性(RFLP)}② 

引物耐模板专一识别的扩增片段长度多态性(AFLP) 。 }@DNA序列分析。 

1．1 RFI P RFLP最初比较简单，倒如先用各种限制性内切酶消化哺乳动物纯化的 mtDNA，后用琼脂 

j暗电泳和溴乙锭染色就可 看到个体间酶切片段长度的不同 植物的mtDNA分子量大．而且个体内分子 

异质性(一个细胞有不同太小的 mtDNA分子)，因此很少用作标记 植物叶绿体 DNA(简称 ctDNA，或 

cpa3NA)有动物 mtDNA一样的高考 贝数的优点；但分子量太，酶切后片段多．琼脂糖电泳分不清楚。多数 
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cpDNA多态性的研究是用SouthernIs]方法：先用放射性同位素标记一段cpDNA作为探针；植物总DNA 

用限制酶消化后用琼脂糖电泳分离并原位转到硝酸纤维 素膜上。固定后用探针在膜上进行 DNA—DNA杂 

交，放射自显影显示与探针同源的酶切片段在长度上的变化。这个方法不需要纯化叶绿体 DNA 后来发明 

多种非放射性标记方法”3，避免了使用放射性同位素带来的麻烦，而且有探针寿命长可反复使用的优点 

但是 RFLP实验过程很长，而且需要较大量的高纯度DNA 探针制备很费功夫，所以多数实验室是向别的 

实验室要来系统学上较近物种DNA某片段的克隆。但是，正如B．achmann指出的．生态学上最主要是研究 

核基因组 。以 eDNA为探针检测单考贝序列，一般 只限于作物，因为事先必须构建 cDNA文库并筛选出 

多态的序列方可用作探针 核基因组进化速度比cpDNA快 非近缘种的探针不能借用。Jeffreys等 发现 

人小卫星 DNA(几百碱基的重复序列)的高度 RFLP多态性，称为 DNA指纹，最初用于法医鉴定，后来很 

快用于各种动植物。另有用(GATA)．等寡棱苷探针 ]，检测2～4接昔的简单序列重复多态性(sSRP)，又称 

微卫星DNA标记，杂交谱有很多位点，信息量很大。随着多聚酶链式反应(PCR)的发明，RFLP的方法简 

单化 先根据多态DNA两翼的保守序列，设计和合成通用引物进行 PCR，然后进行扩增产物的RFLP。 

1993年出睡一项专利，申请者称选择性限制片段扩增(SRFA)，后来又简称为 AFLP 方法是先用限制酶消 

化 DNA，然后连接上 adapter，最后进行 PCR和电泳显示。实际上是用PCR显示的RFLP．作者以为还是叫 

SRFA为好 而且1991年的文献 己出现 AFLP。 

1．2 AFLP 生态学上应用 DNA标记主要在9O年代 ，即在发明PCR的基础上，出现了各种显示 AFLP的 

方法。PCR是在已知序列的基础上，用专一的一对引物识别各 自的模板上的扩增子 (amplicon)，扩增两者 

中间的序列 AFI P是用一十短的随机引物(rartdom primer)进行 PCR，模板 DNA有多十扩增予，可以扩 

增出多个产物而可能出现多态现象 优点是事先不需要了解任何DNA序列的信息，只要从市场上赌买弓f 

物，就可以用于任何生物 DNA多样性 的检测，而且只要裉步纯度不高的模板 DNA，所以近年来报道极多， 

尤其是用于植物，大有取代RFLP的趋势。根据所用弓f物和电泳、显示方法的不同，基本上分3种弓f物：①随 

机扩增多态 DNA(RAPD)[1o2 F③随意引发的PCR(AP PCR)ll }@DNA扩增指纹DAF ]。三者的异同见 

表1 

表1 3种随机引物扩增多态性方法的异同 

Table l Comt~rison am ong 3 methods of r~odonfly am plified polymorphtc DNA 

注 ：PAG 为聚丙烯 酰胺 凝腔 

蹰为AP—PCR需要放射性同位素标记 ，DAF要银染，都不及 RAPD简单方便。而且，RAPD谱条较步 ． 

如果只看几条荧光最强的带，统计工作也很简单，所以该方法被广泛使用。但是作者以前的研究发现用琼 

脂糖凝胶电泳分离的单个分子量为3．5kb，溴乙锭荧光带用 pUC19可以克隧到0．5到4．0kb的各种片段 ，所 

以怀疑单带是多十分子的混合物。胡志昂等 先把大豆、野生大豆和辽东栎的 RAPD产物用低熔点琼脂 

糖凝胶分离 ，随后分别切下吾个荧光单带，在70'C或95T2下融化后直接加在含有6M 脲的3 ～5 聚丙烯 

酰胺凝胶的加样槽中，用 Caetano—Anolles等的DAF方法 电泳分离和银染。 ]。结果发现单个荧光带包括l～ 

1o条银染带，相邻荧光带分享很多井同的银染带 最近。切下单十银染带经过反复扩增后甩 pGEM—T质粒 

克隆。酶切、PAGE和银染证明自色菌落质粒所带的插入都是相同分子量的 序列分析显示在 pGEM—T唯 
一 的EcoRV的切口的 T和该质粒外加的 T后面．是 RAPD或 DAF引物的序列，证明克隆了扩增产物。因 

此，作者认为 RAPD产物用PAGE分离和银染更能反映实际的片段组成。PAGE的高分辨率显示出 RAPD 
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产物有20～60个分子量不同的片段。而且因为银染的高灵敏度 ，每次电泳只要加1～3 l的扩增产物 ，达到 

一 获扩增可多次电泳的效果 。DAF有30~90条带 。显然是因为8mer弓l物能识别更多的模板 DNA 位点。虽 

然有大量的带，但平行扩增显示完全一样的银染谱，证实 PAGE方法的再现性。 。用这种改良的RAPD+只 

需步散弓l物，便可以把辽东栎 Q~ercus liaotungensis、蒙古栎 Q．mongolica) 柠条(包括小叶锦鸡儿(Cara- 

口l4 redcrophylla)、中间锦鸡儿 (c．interrnedia)、柠条锦鸡儿(c．korshinskii)的单个植抹区别开来。可能是 

因为严格 自交的原因，野生大豆(Glycine 咖 )的 DNA用某些弓l物扩增所得带不少，但 自然种群~lal+体 

有时有相同的谱，另一些弓l物显示低水平的多态性，只有少数弓l物达到栎树和柠条的多态性水平。为了充 

分显示 DNA序列的变异。有相同扩增谱的野生大豆 RAPD产物用限舸性 内切酶消化后再电泳。结果产生 

数目不等的众多低分子量酶切产物 ．部分酶切显示出多态性。国外报道 DNA在扩增前进行酶切，扩增谱带 

略有增加或减少。作者实验室得到如此显著的谱型变化+可能是使用了超过量酶的缘故 AFLP结合RFLP 

使拉测DNA多态性的能力达到极高的水平。如果再用变性梯度胶电泳(DGGE)或单螺旋 DNA构象多态 

性 (SSCP)等。分辩能力可进一步提高 。这些结果也可以解释 SRFA就是因为用 了PAGE，极大地提高了 

RPLP的分辩率。PCR也用来扩增小卫星和微卫星 DNA。大熊猫曾被认为是遗传多样性贫乏的动物 。昆 

明动物所张亚平等 克隆了大熊猫的微卫星 DNA，从测序结果设计弓l物进行扩增，发现极高的多态性。其 

互显性遗传已用于圈养大熊猫的亲子鉴定。王洪新等 指出。只要方法灵敏-弓『物足蟛，即使是原来认为很 

少擅传变异的野生大豆也可以用实验直接证明哲学家的预言：有性繁殖生物个体遗传组成的唯一性 (u- 

niqlueness)。 

AFLP标记的问题是有盂德尔遗传，非互显性。对于野生大豆一类严格自变植物，l条带就是1个显性 

纯台位点。对于异交生物每 一条带存在两种可能：显性纯合子或杂合子。这种情况下研究自然种群遗传结 

构 能用 Shannon统计方法 测量多样性水平，包括总多样性中种群间的分量 ，相当于遗传分化系数 

Gsr。 

1．I DNA序列分析。 最充分揭示 DNA多样性的方法是 DNA序列分析 生态学上用的最多的是“通用” 

引切扩增mtDNA、ctDNA或核 DNA某些基因、DNA片段，随后还用通用引物直接测序。以前用放射性标 

记|口自显影+现在越来越普遍用荧光标记 的自动测序仪。有软件供序列 比较。张亚平等 扩增了大熊猫等 

我国珍稀预危动物 mtDNA的 tRNA基因和 D-loop。和同工酶研究结果类似[1 -圈养大熊猫种群的 tRNA 

基因没有多态性}但发现21个创立者有9种不同的D-loop序列+即9种单倍型(haptotype) 可以预计核基因 

的序列分析可望揭示出更高水平多态性。 

2 分子种群生物学 

2．1 种群遗传学和进化遗传学 种群遗传学(population genetics)历来译为群体遗传学，是用数学模型和 

实验来研究繁育系统 突变、选择、随机漂变对种群基因频率的影响，也就是生物进化的过程 DNA标记不 

仅信息量高而且是基因多样性的直接显示+而蛋白质标记是基因的产物，存在转录后及转译后的修饰等同 

题。笔者的实验室用 RAPD和 DAF研究了柠条、两种栎树(辽 东栎-蒙古栎)和野 生大豆 自然种群多态 

DNA在种群内、种群间和种间的分布 发现最有规律的是遗传分化与繁育系统的关系-即自交或近交增加 

种群间的遗传分化，有利于物种形成。这个结果与数学模型的预计和蛋白质、同工酶众多研究结果的统 

计㈤ 一致。表2列出3属植物 自然种群蛋白质和 DNA的遗传分化，可以看出种群遗传结构主要由繁育系统 

决定 。 

繁育系统不仅影响遗传结构，而且影响总的遗传多样性。群体遗传学数学模型干计近交或自交在增加 

遗恃分化的同时，降低总的遗传多样性。例如捡属多数是高度异交的，遗传多样性水平很高}个别如脂松 

(P． si ∞口)高度自交。23个同工酶位点和69个引物进行的 RAPD，均没有发现变异[2 。应该指出该研究用 

经舆的RAPD，如果采用更灵敏的方法如微卫星DNA也会象大熊猫那样检测到DNA多样性。对比表2所 

列这3属植物．无论是同工酶、种子蛋白或 DNA水平+异交及异交为主的栎树和拧条存在高度遗传变异-而 

自空的野生大豆遗传多样性较低。虽然野大豆在中国、朝鲜、日本和俄国远东地区广泛分布-有时达到相当 

大的生物量，但不是群落的建群种 栎树和柠条，广而言之。我国生态系统的建群植物 口几乎都是异交的。 
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异交或异交兼近交所形成的高水平遗传多样性是否是物种成为生态系统建群种的条件之一，有待进一步 

研究证实。 

表2 遗传分化和繁育系统的关系 

Table 2 Relationship between genetic differentiation and breeding system 

注：用 Shannon指教表示种群同遗传分化 

2．2 行为生态学 主要研究动物的行为，如迁移 栖息地和繁殖等。DNA标记可以校正野外观察的错误， 

如鲸 张亚平等 用微卫星 DNA进行圈养大熊猫的亲子鉴定，发现动物园一雌多雄多次交配中，只有 

个别雄性是有效的，称为有效雄体 该研究结合基因型的鉴定，有助于制订鬟殖计划，防止近交衰退 

2．3 保育生物学 分子遗传学在生态系统、物种和基因保育中的作用可以参看 Wayne的综述0]。其中提 

到热带雨林与热带稀树草原之间生态过渡带的分子遗传研究 ，发现过渡带的隔离小种群为雨林斑块种群 

提供新的遗传变异，因此，对现在的热带雨韦}=保护没有包括过渡带的计划提出质疑。毛乌素地区处于典型 

草原到荒漠之间的生态过渡带 ，存在各种景观生态类型。笔者实验室分析了优势种柠条种群的 DNA多样 

性。魏伟等0发现环境最为恶劣的硬粱和沙丘种群遗传多样性最低。但是在全部153十 RAPD位点中．发现8 

个位点的频率变化和环境水分状况有关，而且就这两个种群颡率最高(表3)，有的达100 。周永刚等 用 

Brown等-酬方法进行了柠条同工酶遗传分析，发现这些环境恶劣的隔离小种群由于部分近交更容易固定 

新突变，并通过异交渗入两翼的斑块种群。同样说明了生态过渡带保育的重要性。 

表3 毛乌素沙地拧条 RAPDs额宰的梯度变化 

Table 3 RAPD dirge of Caragana popu]stions in Maowusu sandy grassland 

除了生态系统保育外，物种保育更需要分子遗传研究。新论点是用分子遗传确定的 进化上显著的单 

①《生态学报 待发表。0待发表。 
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元’(evolutionarily significant unit)作为保育的基本单位。例如新西兰海岸外一些岛屿存在爬行动物 Sphen一 

。don，是该目动物仅有的一个种 S．punctatus．丹子分析证明其有复杂的进化历史，实际上是3个分支的分类 

群，现在计划分别进行保育 ]。又如非洲猎狗野生种群最近衰减很快 ，东部和西部最为濒危。曾试图从南部 

引进个体扩大东部种群 分子遗传分析证明南部是遗传上不同的分支 ，而 对当地某些疾病能免疫。如果 

引进东部．原有种群不能抵御这些疾病反而对东部种群构成威协，而整个物种会丢失东部特有的基因。现 

在这个引种计划已经放弃 ] 

3 分子环境遗传学 

3．1 种群生态学和基因流 高等动物完全异交，没有 自交，达尔文早就提出近交衰退问题 。生境片段化影 

响基因流，导致近交(相同或相近基因型之间的交配)，降低个体生活力，尤其威胁顿危物种的生存：例如佛 

罗里达黑豹仅存约50只。为防止近交衰退 ，计划从得克萨斯引进个体以增加当地种群遗传多样性 ]。也曾 

考虑从北美其他地方将狼引入黄石公园，mtDNA分析证明整个北美狼群有高速基因流 ，没有近交问题。植 

物的繁育系统十分复杂，有异交、自交和各种中间类型，甚至营养繁殖和无融合生殖；是研究基因流和种群 

生态学的好材料。很有意思的是西北、华北干旱盐渍地区灌木或草本优势种很多是异交兼近交或兼无融合 

生殖的 除上面提到的柠条兼近交外，蒿属(Artemisia)、芦苇(Phragmites communi*)等广泛分布的建群种 

都兼无融合生殖 。这是最节省能量扩大种群、快速基因固定和遗传分化的繁殖方式；可惜 ，不少荒漠生态 

系统的建群种没有繁育系统和基因流的报道 ，建议进行分子遗传分析。 

3．2 重组生物环境释放和自然环境中的遗传交换 关于遗传上修饰的生物(genetically modified organ 

ism，GMO)，主要是转基因动植物环境释放的生态后果是科学界和公众广泛关注的问题。现在已经有证据 

说胡转基因作物的外源基因已转到近缘的杂草 这是一个有激烈争议并涉及伦理道德等需要专仃论述的 

题目，目前国内已有专家在进行此方面研究。 

4 分子适应 

4．I 遗传分化和生理适应 与动物不同，植物不能逃避环境的胁迫 ，是研究适应的好材料。只是分子资料 

很 。野生大豆能在不同生境条件下生长。通过对比生理特性与遗传组成和环境的关系，可以探讨生理适 

应的分子基础。胡志昂、王洪新 首先报道了北京地区野生大豆自然种群等位酶的遗传结构 种群间高遗 

传分化 ，符合近交植物特点。基因频率与生境无关 。1 300植株无一杂合，证明是严格 自交的。Bult，Kiang口 } 

Yu，Kiang[ 大量位点的分析证实自交性和高度遗传分化 李军等 ”金华种群研究证实同工酶组成与所在 

环境投有相关性。王洪新等 对比黄河入海 I=l盐渍野大豆种群与邻近的正常种群植株的耐盐性．发现盐渍 

种群平均耐盐性大于非盐渍种群，主要是因为盐渍种群存在正常种群所设有的高耐盐植株 ，其耐盐能力显 

著高于已知最耐盐的栽培大豆品种 ：文丰7号和 Morgan。种群内和种群间存在显著的同工酶变异，但是植 

株的同工酶基因型与耐盐水平投有相关性。用上述改进的RAPD方法和 RAPD结合 RFLP的方法检测到 

种群内外的 DNA多样性远高于同工酶，甚至可以把每个植株相互区别开。但 至今还投有找到耐盐植株共 

有而为盐敏感植株所投有的 RAPD带或 RAPD—RFI P产物。钟敏等 对比分析了耐盐大豆品种(3c丰7 

号 Morgan)和敏感品种 Hark和 Jackson的DAF谱。用8个引物，就找到3个 DAF产物是耐盐品种专一的。 

最近对其中一个进行 了再扩增和克隆，测定的25Obp序列正在研究中，其中有(TA)】s直接重复序列。现正 

根据序列设计新引物以便了解其两翼的序列，进一步探索生理适应的分子基础 植物自然种群耐重金属、 

耐盐的报道很多，参见王洪新等0 的讨论部分。可惜只有步数涉及同工酶分化，极步有 DNA标记的研究。 

4．2 遗传分化和形态分化 物种是按形态特征区分的。对 比研究占据不同生境的近缘物种 DNA变异、 

可望了解形态分化的分子基础及与环境的关系。属于壳斗科栎属的辽东栎和蒙古栎是我国华北和东北夏 

绿匍叶林的建群种。两个种典型的形态差别是叶裂片数和壳斗形态不一 ，可能与生境有关。在两个种的交 

错分布区存在中间类型。作者研究的形态上典型的辽东栎来自山西省关帝 山，典型蒙古栎采 自黑龙江省帽 

儿山。北京地区东灵山的辽东栎，壳 斗形态居两种之间，叶脉和叶裂片数变化很大，覆盖两个种的变化范 

①恽 锐，等 《植物学报》待发。 
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围。RAPD和 DAF的分析0表明绝大多数扩增 产物是2个种3个地区共有的，种间 DNA多样性仅占两个种 

总 DNA多样性的l5 。有的扩增带如 OPDO8． 是辽东栎专一的 北京种群只是部分个体有，而蒙古栎没 

有。有一些扩增带的频率有显著的地理 梯度(cline)。这可以用栎属种间杂交的普遍性束解释。同工酶分析 

也支持这个解释。最近克隆了某些特征带 ，对其中一个进行了序列分析。希望用 DNA序列对形态分化和生 

态适应作出分子解释。恽锐等0也研究了北京东灵山两个相隔仅4kin的辽东栎种群。一个生长在阴坡t是中 

央斑块种群，生境湿润 另一个生长在阳坡是边缘种群，生境干燥 两个种群林下植被发育大不相同。RAPD 

和 DAF分析表明两者之问 DNA多样性占总多样性的5 ，和同工酶研究计算的遗传分化系数接近。蚓t可 

能是强大的基因流抵销了生态环境的作用。观察到的同工酶杂合子频率大于 Hardy-Weinberg平衡的预期 

值 ，说明辽东栎的高度异交性，可能还有杂台子优势。 

柠条属豆科锦鸡儿属，分类上包括3个种 ：典型草原的小叶锦鸡儿(c．micropylla)、典型荒漠的柠条锦 

鸡儿(c．korshimkii)和形态居中的中间锦鸡儿(c．intermedia)。王洪新等∞ 报道处于草原与荒漠间生态过 

渡带的毛乌素地区，柠条的形态变异覆盖了上述3个种的变异范围。可能和栎树类似是杂种带对生态过渡 

带的适应。RAPD分析0表明毛乌素地区这个异质景观的过渡地带口 ，作为优势种的柠条有较高的种群问 

DNA分化。种群间DNA多样性占全地区总多样性的l7 ，暗示拧条是有部分近交的异交植物。种子蛋白 

分析0‘，同工酶和种子蛋白的遗传分析0证实毛乌素地区柠条的兼性繁育系统。值得注意的是随着景观由 

滩地向硬粱变化，水分胁迫逐步加重 ，繁育系统逐渐由完全异交向着近交异交各占一半过菠。作物种群的 

研究揭示干旱条件下偏向近交的趋势 。虽然机理还不清楚，但可以肯定是植物种群的一种适应策略。毛 

乌素地区中间锦鸡儿自然种群的生物量随水分状况而异，特别是在硬粱这种极端干旱条件下，水分匮缺严 

重地限制了植物地上部分的生长和光台面积，近交，尤其是 自交比异交节省同化能。典型的异交，如风媒植 

物绝大多数花粉不会参与受精，构成很大的浪费。把来自水分状况差别很大的不同生境的柠条种子播种在 

同一块水分状况 良好的实验地里，幼苗的生长都很好。3年生幼苗高度可以达到甚至超过生长十几年至几 

十年的自然种群。说明不同景观条件下植株地上部分生长的差别有一种表型可塑性 ，也就是说异质景观没 

有导致生态型的分化 种子蛋白和同工酶分析没有发现景观生态类型专一的位点或等位。RAPD分析表明 

没有一个扩增带只出现在某种景观生态型中，表3所列位点地理变异的适应意义有特研究。作为柠条分种 

特征的荚角长度，看来和一些作物的果实长度一样，主要是遗传决定的n 。需要试验更多的 RAPD引物或 

DAF分析来找到连锁的分子标记 ，探讨形态适应性分化的分子基础。 

根据上述结果作者认为植物的不同性状对环境有不同的敏感性 。自然种群中生理特征的变异有适应 

性，如野生大豆的高抗盐植株仅出现于盐渍种群。某些形态特征也可能是适应性性状，如锦鸡儿果实长度、 

栎树的叶形随环境梯度而变化 盐渍条件下野生大豆自然种群个体间在同工酶、种子蛋 白和 DNA序列的 

变异基本上与抗盐性无关。栎树和锦鸡儿的同工酶和 DNA变异主要分布在种群内，种群问的变异与地理 

景观和生境关系不大，表现出中性及近中性性质。影响遗传变异的时间和空间分布的主要是植物的生活史 

特性+特别是繁育系统及寿命 ，也与其分布的历史有关。因些，以前 只根据同工酶一类中性基因地理分布来 

确定基因资源保护的取样策略将会丢失具有重要经济价值的适应性基因。今后应着重开展环境敏感基因 

遗传分化的研究。这个论点和作者以前提出的植物形态进化和分子进化是不同机理的两种过程的观点一 

致 蚓 

4．3 环境对基因表达的影响 这原是动植物、微生物环境生理学和分子生物学的研究领域，有大量报道。 

植物方面可参看。植物分子生物学 ]一书的抗病、抗旱和抗盐等有关章节 如研究植物在水分逆境条件下 

基因表达的变化 ，可以先从鉴定逆境蛋白着手分离基因[柚]。如培养植物细胞在适应高盐培养基时大量积累 

渗谓蛋白 。它的含量与培养基 NaC1浓度或植株根周围的盐含量有极显著的相关性 。作者实验室构建了 

蕃茄 NP24蛋白(一种渗调蛋白)cDNA反 向插入 pBI]21质粒 GUS基因的重组分子，借助土壤杆菌转化烟 

草。Northern杂交证明转基因烟草根的渗调蛋白mRNA的积累被反义技术阻断，但植株抗盐性没有显著 

①恽 锐等，《植物学报》待发表。@魏 伟，等。待发。@周柬刚，等。待发表 
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变化。逆境蛋白是生物对环境胁迫的一种反应，可以作为生物所处状况的一个客观指示 但是，逆境蛋白不 

一 定是抗逆的原因，可能是平行发生的现象 因此，在生理适应的研究中转基因技术对鉴定 DNA序列的功 

能是必不可步的 

总之，中国科学院最近几年巳全面建立了各种检测 DNA多样性的方法，有的进行了改良，成功地用于 

研究野生动植物种群 说明我国的分子生态学无论在技术上还是在探讨问题的深度方面，均已经与国际水 

平全面接轨。 

# 分子生态掌的发展格势 

分子生态学刚刚兴起，但发展很快 可以预计 ，随着各种检测 DNA多样性方法的发明和广泛使用，各 

种生物种群的遗传结构将得到进一步阐明，指导生物多样性的保育 适应性基因的克隆及其分子分析可望 

揭示适应的起源并建立一个统一的进化理论。但是，作者认为分子生态学更重要的是从功能上阐明生态学 

挝程的分子机理。近几十年分子遗传学向生物学各个领域渗透，细胞学演变为细胞生物学，出现发育生物 

学，生物学逐渐成为一门精确的科学 分子遗传学的强大有力主要不是其方法 、技术的精巧，更重要的是充 

分吸收了物理、化学的成果、哲学和方法论，因而阐明了生命活动的本质 高等动植物基因组有约lo万个编 

码蛋白质的顺反子 ，加上重复序列，共有百万甚至亿计的相对独立的基本活动单位。生物化学和分子生物 

学坚持物理和化学的认识论：事物的无限可分性，把复杂的生命活动逐一分割为单个酶促反应进行研究， 

精确的遗传性和高度变异性被逐步衙化找出基本单位——基因 通过严格的单因子实验，确凿无疑地逐个 

匍明每个步骤、每个基因的结构和功能 随后研究各个基本单位的相互关系，最后综合出一幅无比复杂的 

生命图。1992年德国Behringer Mannheim公司出版的两个整版的代谢图只是生命活动中物质能量流动过 

程的摘要。 

生态学系统和生态学过程，同样是复杂的系统，作者认为应该简化进行分析 +首先找出基本单位 生态 

幂统功能中生物多样性的作用是生物多样性科学的核心课题呻]，也应该是生态学核心课题之一。通过毛乌 

紊生态过渡带优势种生态遗传学研究 ，作者认为生态系统存在基本功能单位 例如毛乌素地区东部的覆抄 

瓣地、软粱地、覆沙软粱地、固定抄丘、覆抄硬粱和硬粱地均有中间锦鸡儿分布0 。根据1993年7月的野外调 

查，坡顶基岩裸露的硬粱上零星分布生长矮小的中间锦鸡儿。坡下部有浅覆沙，出现百里香(Thymus 5~r- 

- vat．mongollctls)及其他植物 。进入软梁和滩地，中间锦鸡儿群落的植物种类进一步增加，植株生长 

莲渐改善 证实水是毛乌素抄地的限制困子0 的论断。硬粱上还存在其他生物 锦鸡儿荚果里时有一种象 

甲，估计是开花时把卵产在子房里，幼虫以发育的种子为食 ，蛹长在种皮里，外形与种子无异 荚果成熟开 

裂时和种子一起散落地上．能跳跃，最终进入岩石缝隙准备越冬 种子外形可避开小型食虫蜥蝎的捕食。另 

有一种寄生蜂寄生于象甲蛹，可能起抑制象甲种群的作用 虽然受精机理不清，但套袋实验证明中间锦鸡 

儿白花不育 ] 估计，象甲寄生的同时进行了传粉。有柠条根瘤高固氨活性的报道；而且发现根瘤有超乎寻 

啻的高吸氢酶活性．可以回收根瘤拟苗体固氮酶放氢不可避免要浪费的同化能“ 。柠条经常处于水分胁迫 

和氮素缺乏的生境．导致地上部分生长量少和低叶面积 光台产物(能量)能否有救地被利用于固氨及蛋白 

、核酸合成，对于植物的生长，包括根系的生长，以及在初级生产量基础上整个生态系统功能的维持至关 

重大。一种有高吸氢活性高效固氨的根瘤苗共生于耐水分胁迫的柠条植物，加上为维持高遗传多样性所必 

须的由昆虫传粉实现低耗能的异交系统适应于贫脊的岩石生境可说是一种当地最简单的实现物质和能量 

循环的功能生态系统。作者提议这个由一种植物、一种固氯细菌、一种传粉昆虫相互共生并与缺水、缺氯的 

琦=境所组成的相互适应复合体 可以称为当地生态系统的基本功能单位，英文可以称为 ecosyston或 eco．~oll 

或econ，包括最低限度的物种和遗传多样性：一个优势种和两个关键种 随着环境的改善，适于生长的动植 

柏和微生物种类逐渐增加，转化出毛乌素地区多种多样的生态系统 这时除了共生关系之外，出现竞争、扑 

食等更多的相互作用 基本功能单位的分子研究可以在已有的用RAPD对硬粱上中间锦鸡儿逐株基因型 

分析的基础上，再逐株对比分析根瘤苗和象甲的基困型。分析根际根瘤菌自然种群的遗传结构，不同基因 

型根瘤菌与各个植株根毛细胞的相互识别，吸氧酶基因的表达及对固氮效率的影响等 锦鸡儿的自交不亲 

和基因及其表达 ，象 甲在子房产卵的选择机理。这些都是协同进化的分子研究 分子遗传学、发育生物学、 
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细胞生物学已经为这些研究提供了途径、甚至是技术细节。例如巳有根瘤菌分种、分亚种和品系的各种专 

一 引物和探针，有 自然菌群 DNA变异的报道。有关根一根瘤菌相互识别的分子机理，吸氢酶及其基 因克隆， 

自交不亲和基因及其糖蛋白产物等均有大量工作积累。锦鸡儿生态系统基本功能单位的深入研究还应该 

包括基质的物理化学分析及生物与基质的相互作用。 

从毛乌素地区延伸开来，进一步讨论我国生态系统的基本单位，可以找到更为简单的陆地生态系统， 

特别是在极端生境下 例如在我国北方沿海重盐渍土壤几乎到处可以看到由盐地硷蓬(St~aeda mat~tima 

Ⅷr．salsa=S salsa)单独一种组成的群落，除了细菌和微生物没有考察外，找不到其他生物 与毛乌素沙地 

相比，这里并不缺水；只是水中盐浓度太高，其他植物不能从中吸收水分 盐地硷蓬通过组织和细胞的分室 

性渗透调整．利用外界丰富的Na 、K 、CI一等离子 ，使得细胞水分吸收系统的水势低于环境，保证 了水分 

供应 

盐渍条件下有充分的矿质供应，包括 NO7，所以生物固氮不是维持当地生态系统功能的必需条件之 

一

。可能最基本的条件是光合作用以及由此产生的同化能力所驱动的包括糖酵解 、三羧酸循环、蛋 白质和 

核酸合成 ，支持细胞的分裂 、分化和伸长．实现 一定的生物量 在类似的盐渍生境，有时可以我到纯芦苇群 

落或盐地硷篷一芦苇混台群落，因为芦苇也有耐高盐的能力 所以维持生态系统功能的可以是系统发育上 

相距很远的物种 物种可以替代，耐高盐能力(由一个或若干耐盐基因编码)必不可少。所以生态系统功能， 

即生态系统的能流物流．实质上是一系列基因的相互作用 分子生态学应该加强 DNA序列生态学功能的 

研究 

总之，从上述讨论可 看出在生态学中应用分子生物学方法有助于深入了解很多生态学过程，特别是 

生态系统的结构与功能 生态学在分子生物学的全面渗透下，将进入一个全新的发展阶段 ，即分子生态学 

时期 
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