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植物景观遗传学研究进展
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摘要：植物景观遗传学是新兴的景观遗传学交叉学科的一个重要研究方向。 目前植物景观遗传学的研究虽落后于动物，但其在

生物多样性保护方面具有的巨大潜力不可忽视。 从景观特征对遗传结构、环境因素对适应性遗传变异影响两个方面，系统综述

了近十年来国际上植物景观遗传学的研究焦点和研究进展，比较了植物景观遗传学与动物景观遗传学研究在研究设计和研究

方法上的异同，并基于将来植物景观遗传学由对空间遗传结构的描述发展为对景观遗传效应的量化分析及预测的发展框架，具

体针对目前景观特征与遗传结构研究设计的系统性差、遗传结构与景观格局在时间上的误配、适应性位点与环境变量的模糊匹

配、中性遗传变异与适应性遗传变异研究的分隔、景观与遗传关系分析方法的局限等五个方面提出了研究对策。
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景观遗传学（ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ）最早在 ２００３ 年由 Ｍａｎｅｌ 等提出，它结合了景观生态学和种群遗传学的方

法，研究景观的结构连接度对功能连接度的影响，使景观连接度的研究完整化，对于生物多样性的保护具有重

要意义［１］。 ２００７ 年，Ｓｔｏｒｆｅｒ 等将景观遗传学更加确切地定义为明确量化景观组成、构型和基质质量对基因流

和空间遗传变异的影响的研究［２］。 当前，景观遗传学研究主要集中于两个方面：（１）用中性遗传变异评估景

观和环境对迁移、传播和基因流的影响效果［３⁃４］；（２）研究自然种群和个体中，环境与适应性遗传变异之间的

相互作用［５］。
近年来，分子遗传数据获取方法的进步及高分辨率景观数据的应用促进了景观遗传学，尤其是动物景观

遗传学的快速发展。 近年来的研究显示，景观遗传学研究中约 ８０％的研究关注于动物，而只有约 １４．５％的研

究关注于植物［６］，这可能是由于植物花粉和种子的传播机制使得植物景观尺度基因流的研究比动物复杂。
但植物景观遗传研究对于生物多样性保护的重要意义是不可忽视的，它为森林等重要生态系统的保护、植被

保护单元的划分与管理、物种的局地适应与进化等研究提供了有力工具。 本文通过对近十年来国内外植物景

观遗传学研究焦点与研究进展的总结，进一步探讨了当前该领域面临的问题及研究对策，为我国植物景观遗

传学的基础研究及利用这一学科开展植物生物多样性保护及自然保护区管理研究工作提供必要的参考。

１　 植物景观遗传学的国内外研究现状

１．１　 景观特征对遗传结构的影响

１．１．１　 自然景观格局的影响

景观格局指景观组成单元的类型、数量及空间分布与配置。 景观格局影响植物繁殖体的传播与扩散及种

群内或种群间的基因交流，进而影响遗传变异的空间分布。 例如，自然界中环境因子的空间分异、地形起伏、
生境梯度等往往对种群间的基因流具有重要影响。

环境因子影响植物的生长和物候期，而植物间的基因流通过花粉和种子的传播而产生，因此环境因子的

空间分异对于植物种群间的遗传分化具有显著影响。 例如，Ｙａｎｇ 等对内蒙古鄂尔多斯高原不同气候梯度下

的锦鸡儿属植物的研究表明，相比于其他气候因素及距离隔离，降水量的差异是导致锦鸡儿（Ｃａｒａｇａｎａ
ｇｅｎｕｓ）种群间遗传分化及适应性趋异的主要因素［７］；而 Ｇａｏ 等的研究表明相比于地理距离，土壤盐度是黄河

三角洲芦苇（Ｐｈｒａｇｍｉｔｅｓ ａｕｓｔｒａｌｉｓ）种群间的遗传距离形成的主要原因［８］。
地形起伏形成的地理障碍常作为遗传障碍阻碍种群间的基因交流，而河流、河谷等往往能够促进种群间

的基因流。 研究表明，牡丹（Ｐａｅｏｎｉａ ｒｏｃｋｉｉ）的基因流受到秦岭山脉的阻隔［９］，日本桦（Ｂｅｔｕｌａ ｍａｘｉｍｏｗｉｃｚｉａｎａ）
种群间的基因交流受到秩父山山脊的阻碍［１０］；小河流和高地对三角叶杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｆｒｅｍｏｎｔｉ）的基因流具有抑

制作用，而较大及中等的河流则会促进种群间的基因交流［１１］；神农架自然保护区中的山脊和河谷分别作为领

春木（Ｅｕｐｔｅｌｅａ ｐｌｅｉｏｓｐｅｒｍｕｍ）种群间基因流的障碍和廊道，Ｗｅｉ 等据此推断出领春木应对气候变暖的对策［１２］；
高大的山脉、高原、沙漠等阻碍了亚洲地区胡桃（Ｊｕｇｌａｎｓ ｒｅｇｉａ Ｌ．）种群间的基因流，从而形成集中在吉尔吉斯

斯坦西部、亚洲西部、南部至中部、乌兹别克斯坦西部到中部、中国新疆和山东等地的四个类群［１３］。
生境梯度对种群遗传结构的作用主要通过影响植物种子与花粉的传播能力来实现。 Ｈｕ 等发现了山地与

河滨生境对水曲柳（Ｆｒａｘｉｎｕｓ ｍａｎｄｓｈｕｒｉｃａ）空间遗传结构的不同影响，山地生境中水曲柳种子的传播能力较

低，导致各种群内部形成显著的小尺度空间遗传结构，而其种子可以顺着河流传播很远，导致沿着河流的各个

种群内及种群间的遗传结构不明显，也导致了山地与河滨生境之间水曲柳种群显著的遗传分化［１４］。 Ｇｕａｊａｒｄｏ
等的研究也证实了生境梯度对香花儿茶（Ｓｅｎｅｇａｌｉａ ｍｅｌｌｉｆｅｒａ）种群间基因流的限制［１５］。
１．１．２　 景观破碎化的影响

景观破碎化的遗传效应是景观遗传学的核心问题［１６］。 一般而言，破碎化导致生境斑块面积的减小及斑
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块间隔离的增加，使有效种群大小和基因流减少，遗传漂变和自交水平增加，进而导致遗传多样性的减少及种

群间遗传分化的增加［１７］。 Ｊｕｍｐ 等比较了破碎化生境与连续生境中的欧洲山毛榉（Ｆａｇｕｓ ｓｙｌｖａｔｉｃａ）的遗传结

构，发现破碎化的山毛榉森林形成了遗传障碍，并破坏了物种的繁殖系统，造成种群分化及近交水平显著提

高，种群内的遗传多样性减少［１８］；Ｄｕｂｒｅｕｉｌ 等在对西班牙东北部蒙特塞尼山长期破碎化生境中的欧洲红豆杉

（Ｔａｘｕｓ ｂａｃｃａｔａ）的研究中发现了显著的空间遗传结构，并在这种异型杂交的物种种群中发现了较高的近交水

平［１９］；Ｃｈｕｎｇ 等的研究表明破碎化显著影响了春兰（Ｃｙｍｂｉｄｉｕｍ ｇｏｅｒｉｎｇｉｉ）种群的遗传结构，使得破碎化种群间

的遗传分化相当于连续种群的 ２—３ 倍［２０］；Ｙａｏ 等对破碎化生境中的长果安息香（Ｃｈａｎｇｉｏｓｔｙｒａｘ ｄｏｌｉｃｈｏｃａｒｐａ）
的研究也表明破碎化种群间的现时基因流受到限制［２１］。

但也有研究证实，破碎化种群间仍然存在良好的基因交流，例如 Ｋａｍｍ 等用亲本分析的方法，评估花楸果

（Ｓｏｒｂｕｓ ｄｏｍｅｓｔｉｃａ）的现时基因流格局，发现在该树种破碎化的亚种群之间存在良好的功能连接度［２２］。 景观

破碎化的遗传效应受到多种自然、人为因素的影响。 首先，植物的生活史特征影响景观破碎化的遗传效应。
相比于草本植物，树种由于其异型杂交的交配系统、广泛的基因流以及较大的种群尺度，使得其种群内的遗传

多样性较高，而种群间的遗传分化较低［２３］。 Ａｐａｒｉｃｉｏ 等的研究证实了破碎化景观中寿命长、异性杂交的树种

相比于寿命短、自交为主的树种具有更低的遗传分化和更高的遗传多样性［２４］。 在破碎化生境中，长距离的花

粉传播是保持种群间遗传连接度的有效途径。 一系列研究表明，由于长距离的花粉传播，使得酸刺柏

（Ｊｕｎｉｐｅｒｕｓ ｏｘｙｃｅｄｒｕｓ） ［２５］等风媒树种，伞花木（Ｅｕｒｙｃｏｒｙｍｂｕｓ ｃａｖａｌｅｒｉｅｉ） ［２６］等虫媒树种破碎化的种群间具有较高

的遗传连接度。 由于花粉和种子传播机制的不同，生境破碎化对于花粉和种子基因流的影响也有差异。
Ｍｅｄｉｎａ⁃Ｍａｃｅｄｏ 等发现，疏林中巴西南洋杉（Ａｒａｕｃａｒｉａ ａｎｇｕｓｔｉｆｏｌｉａ）花粉的传播距离大于森林中花粉的传播距

离，说明破碎化能够增加风媒树种花粉的传播能力［２７］。 由此可见，对于风媒树种而言，在轻微破碎化的景观

中，破碎化的遗传效应往往并不明显；但破碎化往往使种子的传播受到限制，从而易在破碎化种群中形成小尺

度的空间遗传结构［２８］。 其次，种群密度和个体数量也影响景观破碎化的遗传效应。 一般而言，破碎化会使种

群密度小、个体数量少的植物种的遗传多样性显著减少，而对种群密度大、个体数量多的植物种则没有显著影

响［２９］。 另外，人类的有效管理可以在一定程度上减少破碎化的负面影响。 Ｈｏｎｎａｙａ 等的研究发现，长期的生

境破碎化并没有显著影响黄苜蓿（Ａｎｔｈｙｌｌｉｓ ｖｕｌｎｅｒａｒｉａ）种群的遗传多样性和分化，这可能与家畜在斑块间移动

从而导致的种子交换有关，说明放牧的有效管理不仅可以提高生境质量，而且可能减缓破碎化的遗传

效应［３０］。
１．２　 环境因素对适应性遗传变异的影响

人类活动导致的全球环境变化在所有空间尺度上造成动植物选择机制的迅速变化，而动植物的适应性进

化能否跟上环境变化的速度，成为了人类当前面临的一大挑战。 因此，确认环境及景观因子对野生物种适应

性遗传变异的影响至关重要。 景观遗传学研究中使用的分子遗传标记绝大部分是中性标记，但中性遗传多样

性只间接受到影响基因流或交配过程的环境因子的影响，并不直接与适应性遗传变异相关［３１，３２］。 由此，景观

遗传学产生了一门独立的分支学科———景观基因组学，其研究的自然种群中适应性基因位点的空间分布及生

态意义，将有助于深入理解动植物对环境的适应性以及有效管理适应全球变化的遗传资源［３３］。
当前的景观基因组学普遍使用单核苷酸多态性（ＳＮＰｓ）方法进行标记。 ＳＮＰ 是指基因组水平单个核苷酸

变异引起的 ＤＮＡ 水平的多态性，包括单碱基的转换、颠换、插入与缺失等形式［３４］。 ＳＮＰｓ 与功能基因的紧密

关联使其相比于扩增片段长度多态性（ＡＦＬＰｓ）、微卫星（ＳＳＲｓ）等遗传标记方法更适用于景观基因组研究［３５］。
景观基因组研究无需表型数据，而直接将环境数据与基因组区域内选择下的基因位点相关联。 Ｅｃｋｅｒｔ 等分析

了 ６８２ 棵火炬松（Ｐｉｎｕｓ ｔａｅｄａ， Ｐｉｎａｃｅａｅ）个体中 １７３０ 个基因位点的 ＳＮＰｓ 变异的地理格局，研究发现了许多具

有显著遗传分化的基因位点，并推断这些基因位点是干旱压力的功能基因［３６］。 Ｇｅｒａｌｄｅｓ 等对毛果杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ
ｔｒｉｃｈｏｃａｒｐａ）的研究表明 Ｆｓｔ异常 ＳＮＰｓ 的等位基因频率与气候因子相关［３７］。 另外，将景观基因组学与同质园

实验相结合，能够更好地理解植物的局地适应［３８］。 例如 Ｋｏｒｔ 等在 ３５６ 棵欧洲桤木（Ａｌｎｕｓ ｇｌｕｔｉｎｏｓａ）个体的
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１９９０ 个 ＳＮＰｓ 中确认了 ２．８６％的异常 ＳＮＰｓ，并发现气温与叶片大小及异常的等位基因频率之间具有明确的相

关性［３９］，此研究也为非模式物种局地适应的研究提供了一种综合性方法。
目前的植物景观基因组学研究案例的数量较少，但景观基因组学建立起环境异质性与适应性遗传变异格

局之间的联系，使得进化生物学的相关问题受到的越来越多的关注［５］。

２　 植物景观遗传学与动物景观遗传学的异同

由于动植物的迁移和传播方式不同，使得植物和动物景观遗传研究有一定差异。 植物的基因流主要通过

种子中二倍体胚胎和花粉中单倍体雄性花粉的传播产生，并且其繁殖体的传播依赖于多种生物或非生物媒

介，如风、水流、动物、重力等；而动物个体迁移到另一地进行交配就可以产生基因流。 因此，当评估迁移、传播

和基因流时植物研究比动物研究复杂得多，这也是植物景观遗传研究从研究数量和研究方法上均落后于动物

研究的主要原因之一。 笔者从研究区类型、空间幅度、所考虑的景观因素、样品、常用遗传标记、遗传多样性指

标、分析方法等方面比较了植物景观遗传研究与动物景观遗传研究的异同（表 １）。

表 １　 动植物景观遗传学异同对比

Ｔａｂｌｅ １　 Ｃｏｍｐａｒｉｓｏｎｓ ｏｆ ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｏｆ ｐｌａｎｔｓ ａｎｄ ａｎｉｍａｌｓ

研究对象 Ｒｅｓｅａｒｃｈ Ｏｂｊｅｃｔ

植物 Ｐｌａｎｔｓ 动物 Ａｎｉｍａｌｓ

研究区类型［９，４０⁃４１］ Ｔｙｐｅ ｏｆ ａｒｅａ 自然、半自然景观 自然、半自然、人工景观

空间幅度［９，４０⁃４１，４２］ Ｓｐａｔｉａｌ ｅｘｔｅｎｔ １０—１０６ｋｍ２ １０—１０６ｋｍ２

景观因素［１０，４１，４３］

Ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｖａｒｉａｂｌｅｓ
自然景观因素（山脉、河流、海拔高度等）；非栖
息地区域

自然景观因素（山脉、河流、海拔高度等）；非栖息地
区域；人工景观因素（道路、居民点、建筑物等）

样品［１２，４４］ Ｓａｍｐｌｅ 叶片 排泄物、组织、血液

常用遗传标记［６］Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ ｍａｒｋｅｒ 微卫星、等位酶、扩增片段长度多态性 微卫星

常用遗传多样性指标［６，２８］

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｍｅａｓｕｒｅｓ
等位基因丰富度（Ａｒ）、观察杂合度（Ｈｏ）、期望杂

合度（Ｈｅ）、遗传分化系数（Ｆｓｔ）
等位基因丰富度（Ａｒ）、观察杂合度（Ｈｏ）、期望杂合

度（Ｈｅ）、遗传分化系数（Ｆｓｔ）

常用分析方法［３，６，９，４４］

Ａｎａｌｙｔｉｃａｌ ｍｅｔｈｏｄｓ

Ｍａｎｔｅｌ 检验；距离隔离检验（ ＩＢＤ）；贝叶斯聚类
（Ｂａｙｅｓｉａｎ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ ）； 分 子 变 异 方 差 分 析
（ＡＭＯＶＡ）；亲本分析（ｐａｒｅｎｔａｇｅ ａｎａｌｙｓｉｓ）

Ｍａｎｔｅｌ 检验；局部 Ｍａｎｔｅｌ 检验；最小成本路径分析
（ ｌｅａｓｔ⁃ｃｏｓｔ ｐａｔｈ ａｎａｌｙｓｉｓ）；距离隔离检验（ＩＢＤ）；贝叶
斯聚类 （ Ｂａｙｅｓｉａｎ ｃｌｕｓｔｅｒｉｎｇ）；分子变异方差分析
（ＡＭＯＶＡ）；分配检验（ａｓｓｉｇｎｍｅｎｔ ｔｅｓｔ）

动植物景观遗传研究在研究的空间幅度和遗传多样性指标的选取方面较为相似。 根据研究目的及研究

对象的迁移、传播等特点，选择研究的空间幅度，从十几平方千米的小尺度到百万平方千米的大尺度都是动植

物景观遗传研究适用的空间幅度。 景观遗传学研究通常用等位基因丰富度（Ａｒ）、观察杂合度（Ｈｏ）、期望杂合

度（Ｈｅ）等来量化遗传多样性，而遗传分化系数（Ｆｓｔ）（包括由其衍生的 Ｇｓｔ、Ｇｓｔ′、Ｒｓｔ等）是景观遗传研究中最常

用的遗传距离度量［６］。
动植物景观遗传研究的差异主要体现在以下几方面。 在研究区类型方面，由于景观遗传研究选择的研究

对象通常为自然物种，因而植物景观遗传研究的区域往往为自然、半自然景观，在半自然景观中以农业景观的

研究最多［４０］，而动物研究可以选择城市等人工景观作为研究区域［４１］。 动物景观遗传研究所考虑的景观因素

要比植物研究复杂的多，例如大量研究证实了道路等人工景观因素通常作为动物移动、迁移、基因流的重要障

碍，减少动物种群间的功能连接度，增加种群间的遗传分化和个体的遗传距离［４５］；而植物研究则通常将这些

人工景观因素简化为非栖息地区域，不予单独考虑其影响。 植物样品一般采取新鲜植物嫩叶［１２］，这是由于成

熟的叶片中较高的糖和蛋白质含量影响 ＤＮＡ 的纯度，而植物的根茎则不易采集和研磨；动物样品通常取动物

的排泄物、组织或血液［４４］。 微卫星是景观遗传研究最常用的遗传标记方法，等位酶和扩增片段长度多态性在

植物研究较常用，而在动物研究中应用较少。 由于植物花粉与种子的传播依靠多种生物、非生物媒介，使得动

物研究中广泛使用的最小成本距离在植物研究中很少应用，因此局部 Ｍａｎｔｅｌ 检验方法在植物景观遗传研究
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中的应用较少，而植物研究主要使用 Ｍａｎｔｅｌ 检验等方法来检验遗传距离与地理距离间的相关性［９］。 在评估

现时基因流格局时，植物景观遗传研究常使用亲本分析法（ｐａｒｅｎｔａｇｅ ａｎａｌｙｓｉｓ），这种方法可以清楚的区分出植

物种子和花粉的基因流［２２，４６］；而动物景观遗传研究常应用分配检验法（ａｓｓｉｇｎｍｅｎｔ ｔｅｓｔ） ［４１］，这种方法主要通

过辨别迁移者来评估现实基因流，因此在植物研究中少有应用。

３　 目前研究中存在的问题与对策

纵观目前的植物景观遗传学研究，还存在以下问题和不足。
（１）景观特征与遗传结构研究设计的系统性差。 迄今大多数的景观遗传研究没有明确的研究设计［３］，这

一问题在植物研究中更为显著。 而造成这一问题的主要原因之一是缺少景观特征影响植物传播的相关数

据［４７］，例如，河流可能帮助植物繁殖体的传播，亦可能阻碍植物种群间基因流的传播［１１］；山脊可能作为遗传

障碍，但对于远距离传播的植物而言，山脊可能对其基因交流并没有显著的负面影响［１０，４８］。 因此目前的大多

数研究仅仅提出类似“景观是否影响了种群间的基因交流”或“哪种景观因素影响了植物传播”这种基础性问

题。 另外，由于上述设计的缺陷，使得研究者无法制定清晰而明确的采样策略，这对于研究结果也产生一定程

度的影响。 采样策略的制定在景观遗传学的研究中十分重要。 首先，采样策略应作为提出的假设的反映，有
效地捕捉与研究目标相关的景观特征；其次，采样策略的制定应考虑适当的空间尺度，对于植物而言，取样的

范围不应小于植物种子和花粉的传播距离［４９］。
（２）遗传结构与景观格局在时间上的误配。 种群遗传结构的形成需要基因流在一定时间上的积累，所以

遗传结构相对于导致其形成的景观格局往往具有时间上的滞后性（时滞）。 一般而言，遗传结构或遗传距离

更能够反应历史的景观格局。 然而，最近有研究表明，相比于历史景观，遗传距离能更好地反应现时景观。 例

如 Ｚｅｌｌｍｅｒ 等的研究发现，１９７８ 年后的景观比 １９ 世纪初的历史景观更能解释树蛙（Ｒａｎａ ｓｙｌｖａｔｉｃａ）种群间的遗

传分化［５０］。 Ｌａｎｄｇｕｔｈ 等针对时滞问题进行的一项计算机模拟研究的结果表明，加入或移除障碍后，数代内便

可在种群间检测出遗传反应，而检测出遗传反应所需的时间主要取决于物种的传播距离及寿命长度［５１］。 由

此可见，遗传结构与景观格局间的时滞问题仍然有待解决，而区分现时及历史的景观过程对种群遗传结构的

影响成为当前乃至未来研究的一大挑战。 迄今的研究暗示，将历史和现时的景观与遗传结构分别进行匹配，
可能是解决这一问题的有效途径［１６，３０］。 另一方面，在研究方法上，选择恰当的遗传标记对解决时滞带来的误

配问题也非常重要：微卫星对于小尺度遗传分化的研究较为有效，ＡＦＬＰｓ 常用于确定较大时空尺度的基因流，
而线粒体和叶绿体 ＤＮＡ 由于其更低的进化率而更适合于大尺度的研究［４９］。

（３）适应性位点与环境变量的模糊匹配。 景观基因组学方法可直接用环境数据与基因组中选择下的基

因位点相关联，但多数情况下，将少数位点与环境变量简单匹配将可能产生模糊的结果。 由于一个单基因可

以影响多种适应性相关性状，而有些表现型的表达是通过多个基因间的相互作用决定的，因而确定多个选择

下基因的作用及其相互影响是一项复杂的任务。 Ｂａｌｋｅｎｈｏｌ 等提出将基因型格局分析作为选择梯度的函数对

于评估和证实理论上的预测是重要且有效的［５２］。
（４）中性遗传变异与适应性遗传变异研究的分隔。 局地适应是基因流和多种自然选择因素相平衡的结

果［３５］。 全面理解全球环境变化对动植物的影响，深入地进行格局—过程的分析，需要将景观遗传学研究中的

中性遗传变异与适应性遗传变异相结合。 但目前的大部分研究应用中性遗传标记评估基因流、迁移、传播等

过程，检验中性遗传变异在异质性景观中的分布规律；与此同时，景观基因组学着重于应用复杂的方法确认控

制适应性性状的基因位点，而这两者之间缺乏紧密的联系。 因此，如何充分利用现有的及新的进化生物学和

分子生态学方法，将适应性遗传变异与中性遗传变异相结合，成为景观遗传学，尤其是植物景观遗传学研究中

的一大挑战。 近年来 Ｍａｎｅｌ 等提出，将中性与适应性遗传变异的研究相结合可以评估景观中适应性等位基因

的基因流，也可以研究基因流与选择作用间的相互作用［５］，这为该领域研究提供了可行的方向。
（５）景观与遗传关系分析方法的局限。 景观遗传学研究中需要使用多种统计学方法分析遗传结构，并将
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遗传结构与景观特征联系起来。 但这些统计学方法绝大部分来源于种群遗传学、空间统计学等其他学科，这
些模型与方法并不考虑景观的空间异质性，因此其应用在真实的景观情景中的可靠性还有待考证。 检验遗传

结构与景观格局间的相关性，目前最常用的方法是 Ｍａｎｔｅｌ 检验，但近年来 Ｍａｎｔｅｌ 检验及其相关方法遭到了强

烈的质疑［５３］。 Ｂａｌｋｅｎｈｏｌ 等的研究表明 Ｍａｎｔｅｌ 检验和局部 Ｍａｎｔｅｌ 检验在景观遗传研究中的第一型错误率较

高，而多元非线性方法更适合景观遗传学研究中的数据分析［５４］。 应用新兴的计算机模拟方法可以对现有的

统计方法进行比较和改进，并设计新的统计方法，建立景观遗传学最佳分析策略［５４⁃５５］，这对于景观遗传学未

来的研究至关重要。

４　 展望

纵观近十年来植物景观遗传学的发展，其理论内涵不断深化、研究方法日益完善、研究范畴不断拓展，在
遗传资源的保护与管理方面发挥着日益重要的作用。 但植物景观遗传学不应仅局限于对空间遗传结构的描

述，而应发展为对景观遗传效应的量化分析及预测，这对于景观遗传学在生物多样性保护中的应用具有重要

意义。 未来的植物景观遗传学研究需要加强实验研究与计算机模拟的结合，优化研究方案并理解景观遗传过

程的时空尺度关系；深入研究珍稀野生物种景观—遗传格局的同时，注重多物种研究，并推断遗传变异的一般

格局，分析景观格局对基因流及适应性遗传变异的普遍影响；融合种群遗传、景观生态、地理学、空间统计学、
生态学、进化论、系统发生生物地理学等相关学科知识与方法，从新的角度深入理解景观中维持种群生存和发

展的生态和进化过程。
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