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摘要: 森林可持续经营问题逐渐成为人们关注的焦点,而林木群体遗传资源的可持续经营则是其

中的重要内容。群体遗传变异信息对群体遗传资源可持续经营具有至关重要的指导作用,有关的信

息涉及到交配系统、起源与形成历史、群体空间分布形成方式、遗传结构变异分布、地理变异、遗传

与环境互作等。这些信息可以用分子标记和适应性数量性状变异来检测。依据这些综合信息可以制

定出科学的群体遗传资源保护决策、理想的群体维持规模及合理的经营管理。
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　　自从 1992年世界环境与发展大会以来,森林可持续经营问题逐渐成为人们日益关注的焦

点。从本质上说, 可持续的内涵蕴含着时间的概念, 时间尺度的长短是衡量可持续性的一个重

要标志,然而对于什么情况下才算是可持续,什么情况下不算是可持续的标准和指标仍需要进

一步研究
[ 1]
。尽管如此,考虑许多可持续研究方面时,必须认识到树木遗传资源的可持续研究

仍然是重要的部分,这是由于它可以: ( 1)为适应未来全球气候和环境变化提供所需要的遗传

材料[ 2] ,如各种抗逆境遗传材料; ( 2)为可持续高产和稳产集约栽培的人工林提供优良的基因

型储备材料; ( 3)为环境保护、景观生态等提供可持续的材料, 用于提高社会经济效益和改良人

类生存环境。

如何来实现树木遗传资源的可持续性,在不受人为干扰的条件下,遗传资源的遗传多样性

或基因多样性的程度与其可持续性程度是相关的。这是由于遗传多样性越大的群体对环境的

适应与缓冲能力就越强, 遗传多样性越小的群体适应能力也就越差, 因而消失的概率也就越

大。于是遗传资源的可持续经营问题实质上可以转化为两个问题: 一是如何维持资源的遗传多

样性;二是如何实现其经营目的。因此,把遗传资源的可持续经营定义为通过一系列的计划、组

织和措施使遗传资源满足人们生存需要的同时,使其遗传多样性维持原有的水平,或遗传多样

性水平产生速率等于其衰减速率。理论上,这种状态可以维持永久的可持续性(长期的可持续

性)。

进行遗传资源可持续经营, 首先要了解遗传多样性的产生、消失的原因, 即需要了解遗传
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多样性的维持机制等, 并分析和了解遗传多样性分布特点;其次要了解维持和保护遗传多样性

的经营方式。以上两者又是相互联系的,后者的经营方式制定是建立在对前者的认识基础上

的。

我国从“六五”开始,进行了许多树种的种源试验,并根据种源试验结果进行了种子区划,

这对于指导生产适地适种源及种子调拨具有重要的意义。种源试验和种子区划是根据适应性

数量性状地理变异规律进行的, 这为遗传资源的可持续经营提供了许多有价值的信息。然而由

于历史和认识的原因, 没有对如何利用这种遗传变异信息进行遗传资源的保护和可持续经营

决策进行系统的分析, 至今还很难说出如何对一树种遗传资源进行保护和持续经营。另外,现

有的种子区划及种子调拨规则主要是从生产经营角度上考虑的,它是否影响遗传资源的可持

续利用还有待研究。

本文试图对遗传资源的可持续利用作一初探,对与遗传资源可持续经营有关的群体遗传

变异信息进行分析,并根据提到的理论来分析我国重要乡土树种遗传资源可持续经营问题。

1　必要的群体遗传信息分析

　　树种在空间的分布上常常是以群体形式存在的。因此在探讨可持续经营之前,了解以下群

体遗传变异信息是很重要的。

1. 1　交配系统

交配系统即指该树种的遗传物质是如何从一个世代传递到下一个世代的,简单地说它是

指平均单个母株上所结实的种子内有多大比例种子来自于异交产生的(外源花粉)和多大比例

来自自身花粉自交产生的。根据 Brown
[ 3]的划分,交配系统划分为 5种:主要自交,主要异交,

混合交配类型,无性繁殖及单倍体自交。多数针叶树表现为混合交配类型
[ 4]
。

交配系统孕含着丰富的遗传变异信息
[ 5]
。对于异常交配树木群体来说,若经营方式不利,

如原地保存时密度小或传粉载体较少等,会增大其后代群体遗传负荷,如自交或近交种子比例

增大,因而该群体在其生态位上会逐渐失去竞争力。自交树种却克服了这一点。在考虑异地保

存时,群体的经营要求也不一样,高度近交的树种,个体间或家系间的遗传变异很小,基因位点

间表现出强的相关性, 然而异交树种遗传变异主要分布于个体和家系间,不同位点间的相互关

系很弱,因此交配系统带来的这种差异使异地保存时所要求的样本容量不一样,近交群体的样

本保存容量比异交群体遗传变异的大 [ 6]。之外,在维持和种子生产方面,近交树种要比异交树

种容易得多, 所以需要考虑异交树种种子林的密度、花粉污染、气候变化等因素,以达到所需水

平的遗传变异。

1. 2　起源与迁移历史

树种的起源和遗传多样性中心,可从以下 3个方面认识: ( 1)古气候变化和大陆框架的形

成过程影响
[ 7]
,从前寒武纪(约 6亿年前)至第四纪(更新世,约200万年前) , 历史上曾发生过3

个大冰期和 3个大间冰期, 尤其是第三纪和第四纪气候变化的巨大影响基本上确定了地球植

被分布的基本格局。在这种冰川反复进退消融和地壳造山运动过程中,植被的灭绝和“避难

所”形成及其在间冰期重复扩大分布区,占领原先的栖息地等使遗传变异中心变得十分复杂,

不同植物种有不同的起源中心; ( 2)新生代第四纪后期(约 200万年前)出现人类的影响。人类

对天然林的利用和破坏 [ 8]使遗传多样性减少,甚至使原有的起源中心消失; ( 3)从植物种的分
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化和形成看, 从前寒武纪到第四纪冰期的漫长时间内绝大部分物种已基本形成,植物基因组遗

传变异(突变)主要在这个时期形成, 主要表现为种水平上的宏进化,同时也积累了大量的种内

微进化变异。目前一个树种的遗传突变来源,除了第四纪冰期前产生的变异外,还应包括冰期

持续时间内的“避难所”维持时所积累的基因突变,然而第四纪冰期以后至今的相对时间很短,

树种群体形成过程中积累突变的影响可能很小,认识这一点对于理解应用分子遗传标记探索

群体遗传变异起源中心有重要意义。

1. 3　种群扩散方式

由于第四纪冰期对植被分布的巨大影响,冰期以后“避难所”群体以不同的方式向原有的

适应生境扩展,其方式可大致概括跳跃式散布、扩散和迁移。散布的动力来自自力包括自裂、钻

土、沾粘和胎生等方式,也可来自外力如风播、水力和动物传播等[ 7]。这些散布的方式和动力有

助于深入理解现有天然林群体遗传结构的布局。

1. 4　遗传结构变异分布

遗传结构变异在群体内和群体间的分布包含以下重要信息: ( 1)不同时间和空间上的群体

内和群体间遗传变异及相对水平; ( 2)两两群体间的相对遗传距离; ( 3)群体遗传分化与空间距

离的关系,即地理遗传变异表现是否明显, 是否存在空间距离隔离现象,群体的“片断化”现象

是否严重; ( 4)群体遗传与生态环境因子的关系,如遗传与环境的互作效应等。信息( 1)为遗传

资源保存决策提供依据, 而信息( 2)和( 3)有助于分析和推测群体形成历史,信息( 4)为环境和

生境保护提出了要求。

单个位点产生遗传变异的根本原因是点突变。位点间变异产生的主要原因是基因组内重

排及通过重组产生新的基因型, 一般认为 DNA 单位点突变率为 10- 6～10- 7,而受多基因控制

的数量性状变异要更高一些,但要同时注意到许多突变属致死突变
[ 9]
, 对植物适应和人工遗传

改良并无益处。影响遗传多样性的主要因素仍为:遗传漂变、选择、基因流及重组。遗传漂变和

自然选择导致遗传多样性减少, 基因流减少群体间的遗传分化,而基因重组则产生新的基因型

个体。

在考虑遗传结构变异分布时,必须认识到遗传多样性在时间和空间上的变异规律。空间上

的遗传变异往往是随机漂变、有限的基因流及空间异质的环境选择压等因素的综合作用结果。

若一个树种由一系列小而隔离的群体组成的话,会导致小的群体内变异和大的群体间遗传分

化,相反若一树种由一系列大的而又非隔离的群体组成, 那么遗传变异的分布将主要发生在群

体内。由于这三种因素的作用程度因树种而异, 表现出不同的空间变异模式: 小尺度变异、大尺

度变异和无空间结构变异[ 9]。时间上的遗传变异主要表现为短时期的变异,如地方群体的灭绝

与重建及长时期的变异。长时期变异主要体现在有效突变的累积影响。如果一个树种的这些

信息都很清楚的话,那么就为制定遗传资源可持续经营决策提供了科学依据。

2　有关群体遗传变异信息的获得

　　遗传标记通常被定义为任何一种“等位基因”,用以标记染色体或基因的试验探针 [ 10]。这

里遗传标记的概念可拓广到包括用于这一目的的任何一种由基因控制的性状或任一 DNA 序

列的本身。这是由于在实际工作中,“等位基因”本身是很难鉴定的。根据受自然选择的影响程

度把遗传标记大致分为两类:选择性中性标记和选择性标记。这两类遗传标记可用于检测上面

303第 3 期　　　　　　　　　胡新生等: 林木群体遗传资源可持续经营探讨Ⅰ.



提到的必要遗传信息。

2. 1　分子标记检测

分子标记因受环境的影响小,具有相当的遗传稳定性,一般认为是选择性中性标记 [ 6]。之

外,它还具有明显的遗传方式特征, 如叶绿体 DNA 的分子标记在许多针叶树中为父本遗

传
[ 11 ]
。分子标记的变异隐含着许多与之关联的历史事件,如突变与选择。不同的分子标记分辨

率不一样,如 DNA序列数据提供终极的分辨率。正因为分子标记的这些特点,使它成为非常

有效而又灵活多变的用以研究生物种间和种内的遗传变异工具。分析这些变异能揭示许多有

关生物、生态及历史的重要信息
[ 12 ]
。为缩小篇幅,表 1只列出了有关应用分子标记能检测到的

群体遗传变异信息。
表 1　应用分子标记检测到的有关群体遗传资源变异信息

检　测　内　容　　　 度　量　指　标

交配系统[ 13, 14] 单位点( ts)、多位点异交率( tm) ;自交率( s)

群体内遗传多样性[ 15～17] 观测/期望杂合子比例( H o/ H e) ;近交系数( Fis) ;位点间连锁不平衡值

( d ) ;基因多样性指数( G ) ;平均单位点等位基因数( A ) ;基因频率小于

0. 99的百分比( P < 99% ) ;有效等位基因数( ne )

群体间遗传变异[ 15, 18～24] 群体遗传分化系数 ( Fst, Gst) ; Nei’s 遗传距离( D ) ; 平均基因流动数

( Nm ) ;花粉与种子相对贡献率( mp /ms )

空间变异模式[ 25～28] 空间自相关分析(M oran’s I) ; 距离隔离分析(对数线性回归 ) ; Mantel

准确概率测验

群体起源与形成途径[ 6, 29, 30] 稀有标记频率的空间分布; Nei距离相对比较

2. 2　应用适应性数量性状检测

　　通常认为受环境影响或自然选择的遗传

“标记”就是数量性状, 如多数生长和适应性性

状等,因此该类性状的遗传变异特点可用来检

测遗传资源与环境的关系, 如遗传与环境的互

作效应,应用分子标记检测出不同的遗传变异

信息。表2列出了一些应用数量性状能检测出

的有关遗传资源可持续经营变异信息。

需要强调的是选择性中性标记和适应性

性状遗传变异揭示了不同的进化行为,两者的

变异水平和分布可以完全不一样。要理解这一

　　表 2　应用适应性数量性状检测到的有关

群体遗传资源可持续经营的信息

检测内容 度量指标

群体内变异[31] 群体内遗传方差与变异系数

( V g; gc v )

群体间变异[32] 群体间遗传方差与变异系数

( V G ;GCV )

表型变异可塑性 环境变异方差( VE )

环境与遗传互作方差( VG×E )

空间变异模式 地理变异相关分析

点,可以从维持两种标记遗传多样性的机制入手。对于中性遗传标记,如果不存在与适应性性

状基因位点连锁的话, 维持群体内和群体间的遗传多样性主要是通过突变-漂变-迁移, 如前面

提到的多数植物的分布形成主要在第四纪冰期后期,突变的影响很小。根据群体遗传结构理

论[ 15 ] ,群体间少量基因流动发生就足以抵挡由漂变引起的群体间遗传分化,因而多数异交授

粉植物,表现出群体内变异大于群体间变异。同时需要指出的是遗传变异在群体间和群体内的

分布与标记的多态性水平是两个不同的概念,多态性水平高的遗传标记并非有大的群体间分

化,多态性水平低的标记有可能表现出高的群体间分化, 这是由于群体间的遗传分化反映了群

体间基因频率的差异程度, 与群体间的基因流动有直接的关系。
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与中性标记不同, 适应性数量性状基因多样性的维持机制除了突变-漂变-迁移外, 还包括

自然选择。虽然还不清楚[ 33]自然选择的作用过程与机制, 但自然选择使群体遗传变异与环境

因子关联已成共识,常在群体间表现出一定程度的遗传分化。因此结合应用两种标记的遗传变

异信息,将有助于全面了解一树种的遗传资源变异
[ 34]
。

3　群体遗传资源可持续经营决策的一般思考

　　考虑一个树种群体遗传资源可持续经营时,需尽量掌握该树种遗传变异规律,确保遗传多

样性的维持。为达到此目的可以通过采用中性遗传标记来探测该树种的交配系统、起源中心与

形成历史、群体空间分布形成方式、遗传结构变异分布、地理变异等。与此同时应用适应性数量

性状来探测环境的影响,进而考虑是否通过保护异质环境来实现保护群体遗传资源的目的。

一种理想的决策是把上述两种标记检测出的信息综合起来,同时考查两种遗传标记在群

体间和群体内的变异分布, 这样有利于推测遗传多样性分布中心及判断适应性性状遗传变异

大的群体,从而有可能缩小群体规模以维持群体遗传多样性。几种极端的情况是: ( 1)分子标记

和适应性性状的群体间遗传分化都小, 此时只考虑少数群体的遗传资源即可; ( 2)分子标记的

群体遗传分化小而适应性性状的群体遗传分化大,此时应以适应性性状遗传变异为主,这样就

必然涉及到环境保护; ( 3)两种类型遗传标记的群体间分化都大,此时应考虑的群体维持规模

就要大。

实际的遗传资源经营常涉及到种子材料的调拨、育种群体和生产群体的建立等,多数活动

都直接或间接关系到不同类型人工林的建立,因此正确处理好人工林和天然林的关系是遗传

资源可持续经营所必须考虑的。
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Abstract: Sustainable management of forest ry has been becom ing a central issue in recent

years, w hile sustainable management of genet ic resources is an important part . Information

on populat ion genet ic variat ion play s a crit ical ro le in guiding sustainable management o f

genet ic resources of tr ee species. Some r elv ant theories and their association w ith sustainable

management w er e discussed in detail in this paper, including mating system, orig inat ion and

fo rmat ion of populat ions, spatial variat ion, populat ion genet ic st ructure, and the interaction

betw een genotype and environment . Detect ion o f these kinds o f informat ion w as carried out

by using select ively neutral molecular markers and adapt ive quant itat ive t raits .

Comprehensive use o f the info rmat ion detected by bo th types of g enetic mar kers can

contribute to decision-making on conservat ion of g enet ic resources, on ideal size of population

maintained and on appropriate management for ut ility in the future.

Key words : g enetic r esource; sustainable management ; populat ion genet ic v ariat ion;

molecular marker; adapt ive quantit iativ e tr ait s
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