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摘要：山地生态系统是生物多样性分布与保护的热点。 山地景观遗传学（Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｌａｎｄｓｃａｐｅ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ）研究在山地景观尺度上

野生生物的种群遗传格局及其驱动机制和影响因素，是景观遗传学（Ｌａｎｄｓｃａｐｅ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ）的重要分支。 山地景观遗传学研究对

于深入理解物种的空间遗传结构、形成过程、物种形成与分化机制具有重要意义与价值，同时可以为珍稀濒危物种和山地生物

多样性的有效保护与管理提供科学指导。 为了更好地掌握目前山地景观遗传学的发展趋势与重点研究问题，为未来生物多样

性与山地生态系统的保护管理提供科学参考，基于对 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 核心数据库和中国知网数据库的系统检索，全面汇总分析

了 １９９９—２０２０ 年山地景观遗传学领域发表的 １９２ 篇英文文献与 ３１ 篇中文文献。 结果显示，该领域自 ２００８ 年起迅速发展，截至

２０２０ 年共有 ４６ 个国家的研究机构发表了山地景观遗传相关研究，研究热点地区包括北美洲的落基山脉、内华达山脉、阿巴拉

契亚山脉，欧洲的阿尔卑斯山脉、比利牛斯山脉，以及亚洲的喜马拉雅⁃横断山脉。 研究对象类群涵盖真菌、植物、节肢动物、脊
椎动物，其中脊椎动物是研究发表最多的类群，占发表文献总数的 ６２．０％；脊椎动物中，又以对哺乳类（占脊椎动物发表文献总

数的 ５２．９％）与两栖类（２３．５％）的研究最多。 目前主要的研究方向包括：（１）识别山地景观中的基因流路径或阻碍；（２）量化山

地景观特征对种群遗传结构时空变化的影响。 中国是发表山地景观遗传学文章数量最多的亚洲国家，近十年来相关研究发展

迅速，研究类群以植物（占在中国发表文献总数的 ６２．３％）与脊椎动物（３５．８％）为主，对脊椎动物的研究中以两栖动物为最多

（占所有脊椎动物发文数量的 ５２．６％），研究区域主要集中在喜马拉雅⁃横断山脉与秦岭。 本文进一步对目前山地景观遗传学研

究中存在的空缺及未来重点关注问题提出建议。
关键词：山地景观；景观遗传学；种群遗传学；遗传结构；基因流；生境破碎化

随着人类土地利用等活动对环境的加速改造，全球自然栖息地破碎化日益严重，导致生物多样性急剧丧

失［１—２］。 环境变化与栖息地破碎化直接威胁野生生物个体生存与种群延续，种群的持续缩减继而导致种内遗

传多样性下降，而遗传多样性的下降又进一步促使种群遗传衰退和存活力下降，导致种群进一步缩减乃至物

种濒危［３］。 因此，为了保护物种及其遗传多样性，一方面需要了解决定生物多样性维持与丧失的微观机制，
另一方面需要关注栖息地景观格局的形成与改变将对生物多样性造成的影响［４—５］。 为回答与探究这些问题，
景观遗传学（Ｌａｎｄｓｃａｐｅ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ）应运而生，它将影响生物多样性格局和种群生存的宏观（景观尺度）与微观

（基因水平）机制有机地联系起来，帮助我们更深入地理解与应对全球变化对生物多样性的效应。 景观遗传

学是一门交叉学科，它结合了种群遗传学与景观生态学的原理与方法，旨在揭示景观特征与微进化过程（如
基因流、遗传漂变和自然选择）之间的相互作用［６—８］。 Ｓｔéｐｈａｎｉｅ Ｍａｎｅｌ 于 ２００３ 年首次提出了景观遗传学的概

念，标志着景观遗传学学科的正式诞生［６］。 随后，景观遗传学快速发展。 美国景观生态学会在 ２００５ 年举办了

首次以景观遗传学为主题的学术研讨会［７—８］。 Ｌａｎｄｓｃａｐｅ Ｅｃｏｌｏｇｙ 与 Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙ 杂志分别在 ２００６ 年与
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２０１０ 年发表了以景观遗传学为主题的专刊。 第一本以景观遗传学命名的专著《Ｌａｎｄｓｃａｐｅ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ： Ｃｏｎｃｅｐｔｓ，
Ｍｅｔｈｏｄｓ， Ａｐｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ》于 ２０１５ 由 Ｎｉｋｏ Ｂａｌｋｅｎｈｏｌ 等人撰写出版［９］。

许多山地生态系统是全球或区域尺度的生物多样性热点地区，如中国西南山地、东喜马拉雅山地、中亚山

地、东部赤道非洲山地、赤道安第斯山等［１０］。 山地因为其自身的海拔高差大，温差明显，形成了山地垂直自然

带，即在不同的海拔高度上形成了不同的气候、土壤环境，使得适应不同环境的生物能够共同栖息于同一连续

的生态系统中［１１—１２］。 山地生态系统的独特性及其在生物多样性保护中的重要地位使其成为生态学研究的重

点生态系统类型之一。 同时，山地生态系统对全球变化非常敏感，气候变化、土地利用的改变、旅游业的发展、
基础设施的建设、栖息地破碎化都能对山地生态系统产生直接或间接的影响［１３—１５］。 因此，我们需要了解物种

在时空尺度上如何适应山地景观特征，以及各种环境变化因素如何影响山地物种的遗传多样性分布模式。 山

地景观遗传学（Ｍｏｕｎｔａｉｎ Ｌａｎｄｓｃａｐｅ Ｇｅｎｅｔｉｃｓ）正是在景观遗传学的学科发展中，针对山地生态系统和物种遗传

格局的独特性和重要性发展形成的新兴分支。
山地景观遗传学通过综合景观生态学、空间统计学、地理学和种群遗传学等数据和分析方法来了解山地

景观中物种遗传多样性的空间分布，了解山地景观的形成过程对种群遗传空间格局的影响，了解山地景观特

征对种群基因交流和遗传分化的影响。 为了全面了解目前山地景观遗传学的发展状况与重点研究问题，为山

地生态系统及其生物多样性保护管理提供科学参考，本研究基于系统的文献检索与综述，回顾了山地景观遗

传学的发展历程，探讨了目前该领域主要的研究方向与关键问题，总结了常用的研究分析方法，并对该领域内

目前面临的挑战和未来发展趋势进行了讨论与展望。

１　 发展情况

１．１　 论文发表数量统计

基于 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 核心数据库 （ Ｃｏｒｅ Ｃｏｌｌｅｃｔｉｏｎ），分别以 ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｅｃｏｌｏｇｙ 和 ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ、
ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ 和 ｍｏｕｎｔａｉｎ 为主题词，对 １９００—２０２０ 年间学术期刊发表的英文研究论文与综述的标题、摘
要、关键词进行检索。 对检索到的结果逐一审核，去除与该领域无关的文献，共获得 ４７９ 篇景观遗传学文献，
其中 １９２ 篇为山地景观遗传学相关文献。 山地景观遗传学文献与其他景观遗传学文献的发表数量趋势基本

保持一致（图 １）。 第一篇山地景观遗传学方向的文章发表于 １９９９ 年，研究了美国西南部 “山地岛屿

（ｍｏｕｎｔａｉｎ ｉｓｌａｎｄｓ）”松科黄松类乔木的分类与遗传结构［１６］。 其后，２００８—２０１３ 年该领域论文发表数量增长最

为迅速，２０１３—２０１６ 年发文数量经历短暂的下降，２０１６ 年至今该领域研究又逐渐回升（图 １）。
此外，基于中国知网，以“山”和“种群遗传”或“群体遗传”为主题词，对 １９００—２０２０ 年间学术期刊发表的

中文研究论文与综述的标题、摘要、关键词进行检索。 对检索到的结果逐一审核，去除与该领域无关的文献，
共获得 ３１ 篇山地景观遗传学相关的中文文献。 由于基于知网搜索的文献均为在中国进行的研究，为避免造

成统计偏差不加入后续的文献统计分析，仅对中国所进行的相关研究的关键研究问题进行分析，详见本文第

２ 部分。
１．２　 研究国家与地区

山地景观遗传学是世界各地研究者广泛关注的研究方向，截至 ２０２０ 年底，来自 ４６ 个国家的研究机构参

与发表过山地景观遗传学相关英文论文。 就国家而言，美国是发表山地景观遗传学文章数量最多的国家（占
所有发表文献数量的 ４８．４％），其次是德国（１２．５％）、加拿大（１２．０％）和中国（１０．９％），中国也是发表山地景观

遗传学文章数量最多的亚洲国家（图 ２）。 从研究地点来看，研究最多的是欧洲（３８．４％）与北美洲（３１．５％）的
山地生态系统。 落基山脉 （Ｒｏｃｋｙ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ， ２７ 篇）、阿尔卑斯山脉 （ Ａｌｐｓ， １９ 篇）、内华达山脉 （ Ｓｉｅｒｒａ
Ｎｅｖａｄａ， １１ 篇）、喜马拉雅⁃横断山脉（Ｈｉｍａｌａｙａ⁃Ｈｅｎｇｄｕａｎ Ｍｏｕｎｔｉａｎｓ， ６ 篇）、比利牛斯山脉（Ｐｙｒｅｎｅｅｓ， ５ 篇）、
阿巴拉契亚山脉（Ａｐｐａｌａｃｈｉａｎ Ｍｏｕｎｔａｉｎｓ， ５ 篇）是研究热点山地（图 ３）。
１．３　 文献网络

利用 ＨｉｓｔＣｉｔｅ 软件［１７］对系统文献检索获得的 １９２ 篇山地景观遗传学英文研究论文进行分析。 分别基于

４３０３ 　 生　 态　 学　 报　 　 　 ４２ 卷　
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图 １　 山地景观遗传学英文文献发表趋势

Ｆｉｇ．１　 Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ ｐｕｂｌｉｓｈｉｎｇ ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ｉｎ Ｅｎｇｌｉｓｈ ｏｎ ｍｏｕｎｔａｉｎ ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ

图 ２　 山地景观遗传学研究者单位从属国家与大洲

Ｆｉｇ．２　 Ｔｈｅ ｄｉｓｔｒｉｂｕｔｉｏｎ ａｎｄ ｎｕｍｂｅｒ ｏｆ ｍｏｕｎｔａｉｎ ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｉｎｓｔｉｔｕｔｉｏｎｓ

ＧＣＳ（Ｇｌｏｂａｌ Ｃｉｔａｔｉｏｎ Ｓｃｏｒｅ， 即该文献在Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 数据库中的总被引次数）与 ＬＣＳ（Ｌｏｃａｌ Ｃｉｔａｔｉｏｎ Ｓｃｏｒｅ，即
该文献在所有山地景观遗传学研究中的被引次数）进行了文献网络图绘制（图 ４ 和图 ５） ［１７］。 基于 ＧＣＳ 与

ＬＣＳ 做出的网络图，除节点大小具有差别外，网络关系相似，说明该领域研究与其他领域交叉较少，原因可能

在于山地景观遗传学本就是交叉研究的产物。 该领域引用次数最高的是 ２００５ 年的一篇关于哥伦比亚斑蛙

５３０３　 ７ 期 　 　 　 陈晓宇　 等：山地景观遗传学研究文献综述 　
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图 ３　 山地景观遗传学研究热点山地

Ｆｉｇ．３　 Ｍｏｕｎｔａｉｎ ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｒｅｓｅａｒｃｈ ｈｏｔｓｐｏｔｓ

（Ｒａｎａ ｌｕｔｅｉｖｅｎｔｒｉｓ）的研究，截至 ２０２０ 年底已被引用超过 ２５０ 次。 该研究的结果显示，哥伦比亚斑蛙的基因流

动受山脊和海拔的限制，低海拔地区基因流动水平高，种群内的遗传变异与海拔高度呈显著负相关［１８］。

图 ４　 基于 ＬＣＳ 绘制的山地景观遗传学文献网络图（Ｎ＝ １９２）

Ｆｉｇ．４　 Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｍａｐ ｏｆ ｍｏｕｎｔａｉｎ ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＬＣＳ （Ｎ＝ １９２）

ＬＣＳ： 该文献在所有山地景观遗传学研究中的被引次数 Ｌｏｃａｌ Ｃｉｔａｔｉｏｎ Ｓｃｏｒｅ

１．４　 研究类群

植物是山地景观遗传学研究最早关注的生物类群［１６］。 在所有研究类群中，脊椎动物是研究发表最多的

类群，占发表文献总数的 ６２．０％；脊椎动物中，又以对哺乳类（占脊椎动物发表文献总数的 ５２．９％）与两栖类

（２３．５％）的研究最多（图 ６）。 较早的山地景观遗传学研究集中于脊椎动物与植物，这可能主要与其相对容易

观察、样品易于获得等特点有关。 近年来山地景观遗传学的研究类群更为广泛，重要原因之一是 ＤＮＡ 测序技

术的快速发展，使研究者能够以较高的成本效益获得大量的遗传数据［１９—２１］。

２　 山地景观遗传学的关键研究问题

景观遗传学重点关注的问题主要包括：识别基因流的路径与障碍；量化景观特征对种群遗传结构时空变

化的影响；识别种群源汇动态和迁移廊道；理解景观属性影响生态过程的时空尺度；以及检验关于特定物种的
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图 ５　 基于 ＧＣＳ 绘制的山地景观遗传学文献网络图（Ｎ＝ １９２）

Ｆｉｇ．５　 Ｌｉｔｅｒａｔｕｒｅ ｎｅｔｗｏｒｋ ｍａｐ ｏｆ ｍｏｕｎｔａｉｎ ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ ｂａｓｅｄ ｏｎ ＧＣＳ （Ｎ＝ １９２）

ＧＣＳ， 该文献在 Ｗｅｂ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅ 数据库中的总被引次数 Ｇｌｏｂａｌ Ｃｉｔａｔｉｏｎ Ｓｃｏｒｅ

图 ６　 山地景观遗传学研究类群

Ｆｉｇ．６　 Ｒｅｓｅａｒｃｈ ｔａｘａ ｏｆ ｍｏｕｎｔａｉｎ ｌａｎｄｓｃａｐｅ ｇｅｎｅｔｉｃｓ

生态学假说等［２２］。 山地景观遗传学是在山地景观尺度上进行的遗传学研究，通过对 Ｗｅｂ ｏｆ ｓｃｉｅｎｃｅ 检索出的

１９２ 篇山地景观遗传学论文的研究内容进行逐一分类统计发现，最受关注的是识别山地景观中的基因流路径

或阻碍（占所有研究论文数量的 ８２．８％），以及量化评估山地景观特征如何影响种群遗传结构的时空变化

（６７．２％）。
山地景观中垂直高程差、地形复杂性等景观特征都可能对种群扩散或基因流动造成影响［１８，２３—３０］。 海拔

成为限制基因流动的原因主要有二：一是种群在低海拔和高海拔之间的扩散受到限制，二是在低海拔种群和

高海拔种群之间存在交配前隔离［１８，２３］。 低海拔种群与高海拔种群如果在扩散能力上存在较大差异，则可能

导致高、低海拔种群之间出现交配前隔离，进而限制了基因在低海拔和高海拔区域之间的交流［１８，２３］。 海拔作
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为一个重要的生态限制因子，除去它对生物的直接影响外，也与它对环境条件中其他因素的影响密切相关，比
如温度、生长季节、森林覆盖等［１８，２４—２５］。 由于海拔高差导致的气候差异可能是限制基因在景观中流动的关键

因素［２４］。 山地景观中山脊的存在是另一影响种群遗传结构的重要因素：一方面可能阻碍种群间的基因流动，
另一方面山脊的存在也可能促进异域物种形成［２６—２８］。 对于有潜力进行长距离迁徙的物种而言，由于山脊的

存在使其扩散速率很低，阻碍了种群间基因流动，从而导致山地两栖动物种群分化程度较高［１８］。 对于种群数

量较大的物种而言，山脊的存在可能促进异域物种形成［２７—２８］。 要了解基因流动究竟受到哪些山地景观特征

的限制，需要获取实地山地景观特征的量化信息，同时获取不同山地景观下的种群遗传数据，才能验证真正阻

碍或限制种群扩散与基因流动的原因。 此外，需要了解种群的主要基因库是低海拔种群还是高海拔种群。 如

果低海拔种群为一物种主要的基因库，则该物种可能存在更大的濒危风险，因为低海拔种群往往最先受到栖

息地丧失、破碎化以及外来物种入侵的影响［１９，２９—３１］。
此外，对中国山地景观遗传学的 ３１ 篇研究论文进行分析发现，其中“识别山地景观中的基因流路径或阻

碍”（占所有研究论文数量的 ５８． １％） 与“量化评估山地景观特征如何影响种群遗传结构的时空变化”
（４５．２％）为中国山地景观遗传研究最为关注的问题。

近十年来，中国山地景观遗传学快速发展，截至 ２０２０ 年基于在中国进行的山地景观遗传学研究已发表论

文 ５３ 篇（Ｗｅｂ ｏｆ ｓｃｉｅｎｃｅ，２２；知网，３１）。 研究类群主要关注植物（占发文总数的 ６２．３％）和脊椎动物（３５．８％）。
对脊椎动物的研究中以两栖动物为最多，占所有脊椎动物发文数量的 ５２．６％。 相较于世界范围内其他区域的

山地景观遗传研究而言，中国相关研究在无脊椎动物与真菌等类群的研究上较少或存在空缺。 中国的山地景

观遗传学研究地点主要集中于喜马拉雅⁃横断山脉与秦岭，其中喜马拉雅⁃横断山脉的研究主要关注植物。 喜

马拉雅⁃横断山脉的相关研究中藏川杨（Ｐｏｐｕｌｕｓ ｓｚｅｃｈｕａｎｉｃａｖａｒ）的研究最多，研究发现对于青藏高原塞吉拉山

的藏川杨而言，海拔对于该物种的基因流动而言是一个重要的限制因子，但并未造成高低海拔种群间的地理

隔离，高低海拔种群均处于较高的遗传多样性水平，而且结合景观基因组分析发现了 ４ 个与海拔变化相关的

基因［３２—３３］。 此外，还对喜马拉雅⁃横断山脉的山生柳（Ｓａｌｉｘ ｏｒｉｔｒｅｐｈａ）、金露梅（Ｐｏｔｅｎｔｉｌｌａ ｆｒｕｔｉｃｏｓａ）与喜马拉雅

铁杉（Ｔｓｕｇａ ｄｕｍｏｓａ）等展开了研究［３４—３６］。 在秦岭则主要开展了针对大熊猫（Ａｉｌｕｒｏｐｏｄａ ｍｅｌａｎｏｌｅｕｃａ）与两栖

类的研 究［３７—３８］。 研 究 物 种 中 有 ２ 种 受 威 胁 程 度 较 高， 分 别 是 大 熊 猫 与 宁 陕 齿 突 蟾 （ Ｓｃｕｔｉｇｅｒ
ｎｉｎｇｓｈａｎｅｎｓｉｓ） ［３７—３８］。 针对秦岭地区大熊猫种群的研究发现，该种群的基因流强度主要与坡向和地形复杂度

这两个因素有关，东向坡向促进基因流动，地形复杂的景观限制基因流动；基于研究结果，研究人员提出了能

够促进栖息地斑块间大熊猫基因流的最佳廊道［３７］。 对宁陕齿突蟾的研究发现地形复杂度及秦岭山脉的阻隔

是诱使该种群遗传结构形成的重要原因，并根据局域种群的遗传结构将该物种划分为 ３ 个管理单元，为该物

种的保护与管理提供了科学信息［３８］。

３　 山地景观遗传学研究方法

山地景观遗传学研究融合了景观生态学与种群遗传学的研究方法，通过获取山地生态系统中生物种群的

遗传信息，量化山地景观中的特征变量，同时结合空间统计分析方法，分析山地遗传格局形成的原因［６，３９—４０］。
３．１　 遗传标记

种群遗传学常用的标记包括等位酶 （ Ａｌｌｏｚｙｍｅ）、限制片段长度多态性 （ Ｒｅｓｔｒｉｃｔｉｏｎ Ｆｒａｇｍｅｎｔ Ｌｅｎｇｔｈ
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ， ＲＦＬＰ）、扩增片段长度多态性（Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ Ｆｒａｇｍｅｎｔ Ｌｅｎｇｔｈ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍｓ， ＡＦＬＰ）、随机扩增多

态性 ＤＮＡ 标 记 （ Ｒａｎｄｏｍ Ａｍｐｌｉｆｉｅｄ Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｃ ＤＮＡ， ＲＡＰＤ ）、 单 核 苷 酸 多 态 性 （ Ｓｉｎｇｌｅ Ｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅ
Ｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ， ＳＮＰ ）、微卫星位点 （ Ｓｉｍｐｌｅ Ｓｅｑｕｅｎｃｅ Ｒｅｐｅａｔｓ， ＳＳＲ） 和线粒体 ＤＮＡ （ Ｍｉｔｏｃｈｏｎｄｒｉａｌ ＤＮＡ，
ｍｔＤＮＡ）、叶绿体 ＤＮＡ（Ｃｈｌｏｒｏｐｌａｓｔ ＤＮＡ，ｃｐＤＮＡ）等［４１—４４］。 在山地景观遗传学的早期研究中，特别是在植物研

究中，研究者常选择形态学或生化标记如等位酶［１６，４１］。 等位酶是最早用于种群遗传研究的遗传标记之一，其
表达呈共显性，易于进行简便的亲本分析，但不能反映非编码蛋白的基因差异［４５］。 ＲＦＬＰ、ＡＦＬＰ 等基于位点
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或片段差异计算不同样本 ＤＮＡ 之间的遗传距离，但也存在工作量大、依赖放射性标记等缺点［４６—４７］。 迄今在

山地景观遗传学研究中最常使用的遗传标记是 ＳＳＲ，有 ６３．５％的研究均使用了 ＳＳＲ。 ＳＳＲ 分子标记具多态性

高、数量丰富、突变率高、分辨率高、共显性遗传、操作简单、开发成本较低、检测技术高效等诸多优点［４８—４９］；且
随着测序技术的普及和成本降低，ＳＳＲ 分子标记技术的使用日益经济简便［５０—５１］。 近年来，随着高通量测序技

术与生物信息学的发展，相关研究中 ＳＮＰ 的使用频率逐渐上升，占所有研究 １０．４％。 ＳＮＰ 标记相较于其他标

记具有性价比高、可大规模自动化检测、在基因组中广泛分布、稳定性好等特点［５２—５４］。
３．２　 空间遗传格局分析

在山地景观遗传学研究中，常用遗传多样性指数来量化评估种群的遗传多样程度。 常用的遗传多样性指

数包括等位基因频率（Ａｌｌｅｌｅ Ｆｒｅｑｕｅｎｃｙ）、等位基因数（Ｎａ）、有效等位基因数（Ｎｅ）、观察杂合度（Ｏｂｓｅｒｖｅｄ
Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ， Ｈｏ）、期望杂合度（Ｅｘｐｅｃｔｅｄ Ｈｅｔｅｒｏｚｙｇｏｓｉｔｙ， Ｈｅ）等［５５—５６］。 种群间的遗传差异程度常用遗传分

化系数如 Ｆｓｔ 或 Ｒｓｔ 衡量，并可通过个体网络图、主坐标分析（Ｐｒｉｎｃｉｐａｌ Ｃｏ⁃ｏｒｄｉｎａｔｅｓ Ａｎａｌｙｓｉｓ， ＰＣｏＡ）等方法进

行可视化［５７—５９］。 对山地景观中不同地理种群进行遗传分化程度划分，可使用分子变异方差分析（Ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ
Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｖａｒｉａｎｃｅ， ＡＭＯＶＡ）、贝叶斯分配检验（Ｂａｙｅｓｉａｎ ａｓｓｉｇｎｍｅｎｔ ｔｅｓｔ， 如 ＳＴＲＵＣＴＵＲＥ、Ｇｅｎｅｌａｎｄ 分析）
等［６０—６１］。 探究遗传格局与山地景观空间属性的相关性常用 Ｍａｎｔｅｌ 检验（Ｍａｎｔｅｌ′ｓ ｔｅｓｔ）、回归分析（Ｒｅｇｒｅｓｓｉｏｎ
Ａｎａｌｙｓｉｓ）、距离隔离检验（Ｉｓｏｌａｔｉｏｎ Ｂｙ Ｄｉｓｔａｎｃｅ， ＩＢＤ）等［６２—６３］。

４　 讨论与展望

４．１　 研究挑战

与其他类型的地理环境相比，山地景观具有高度的异质性，随之形成的种群遗传结构及过程也十分复杂，
对研究者提出了诸多挑战。 首先，许多经典的种群遗传模型和空间格局分析方法不考虑景观异质性，且存在

一些严格的前提假设。 如果将这些常规模型和统计分析方法直接应用于山地种群遗传的分析，可能导致遗传

格局和空间的错误匹配，难以合理解释实际的生态现象。 其次，物种种群遗传结构的形成是长期历史气候和

环境因素综合作用的结果。 如果山地景观在短时间内发生较大的改变，其对种群遗传结构的影响将存在时间

滞后性，因此，在相关研究中需要同时考虑物种的世代周期与景观变化时间尺度的关系［６４］。 此外，由于不同

的遗传标记进化速率不同，可能反映不同的时空尺度种群遗传格局的变化，因此需要对遗传标记的突变速率

进行分析，慎重选择遗传标记。 不同的景观遗传学研究中如果选用不同的遗传标记，则不同研究的结果之间

可能缺乏可比性。 另外，不同生物类群具有不同的扩散方式和繁殖模式，需要选择适用于目标类群行为特征

的空间统计方法。
４．２　 研究应用

山地生物种群的结构与遗传变异模式是长期景观格局与历史气候的结果，但是近年来，气候变化和人为

活动（如土地利用改变、大规模森林砍伐、过度放牧等）使自然栖息地迅速退化和破碎化，山地物种的栖息地

面积缩小、破碎化或丧失，导致很多山地生物种群迅速缩减、遗传多样性下降［６５—７０］。 对于长距离扩散能力弱、
有特殊栖息地偏好的物种而言，栖息地的破碎与丧失往往对物种或种群往往会造成严重影响［６８—６９］。 栖息地

破碎化将直接导致景观连通性变弱，物种扩散阻力增加，难以充分进行基因交流，使得小种群遗传多样性下

降［７１—７２］。 栖息地破碎化还直接影响到山地物种依赖的食物资源、小气候条件等［７１—７２］。 因此，山地濒危物种

保护策略不仅要考虑其栖息地形的复杂性，同时需要了解栖息地隔离状况，确定濒危物种受胁关键景观原因，
从而保护和恢复迁移通道以促进栖息地斑块间的基因流动，保障小种群存活力［６２，７３］。

山地景观遗传学的研究对于山地生态系统具有重要应用价值。 山地景观遗传学研究不仅可以帮助我们

理解山地景观中基因流动与种群扩散模式的形成与阻碍，还可以帮助我们理解人类发展导致山地景观改变将

如何影响遗传多样性、种群生存力、物种多样性、群落结构甚至疾病传播［７４］。 基因组学方法和分析手段的快

速发展，使我们可以更精确地量化评估山地物种中基因频率、基因流随着时空变化而发生的改变。 可以通过
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整合景观遗传数据与气候数据进行建模，预测物种可适应各种景观属性的边界，阐明物种可能以何种方式适

应环境与景观的变化，评估物种适应性、迁地保护或灭绝的概率与风险。
４．３　 未来展望

景观遗传学是 ２１ 世纪开始逐渐发展起来的新兴交叉学科，山地景观遗传学是其中的重要分支，相关研究

对于山地生态系统和生物多样性保护具有重要理论价值和实际意义。 目前我国的相关研究，在研究区域、研
究类群和研究方向上均存在部分空白（图 ６），在诸多亟需科学信息的山地物种的研究上具有广阔的发展前

景，需要大力培养相关人才推动领域发展。 山地景观遗传学作为交叉学科的衍生分支，对研究人员的知识背

景提出更高的要求，因此在高校相关专业的课程设置上，除传统的生态学和种群遗传学课程外，应增设景观遗

传学等课程，并配套相关实验或实践课程，奠定未来科研人员的知识基础。 目前，山地景观遗传学与其他研究

领域的进一步深度交叉仍存在很大潜力（图 ４ 和图 ５），未来应考虑与生物信息学、人工智能等多种研究领域

的交叉与融合。 此外，现代各科学领域研究的发展都离不开大数据的支持，应积极推动建立全球景观遗传与

山地景观遗传学的研究数据库，以便相关研究人员跟进领域研究最新进展，开展地区间的比较研究，填补现有

研究类群与研究区域的空缺。 随着景观遗传学方法与技术的不断发展和完善，我们可以更深入地理解山地景

观对种群遗传过程的影响，从而制定更科学合理的保护策略，更有效地保护山地生态系统的生物多样性。
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