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摘要：［目的］探索集合种群理论研究现状及其在生物多样性保育中的应用。［方法］通过查阅国内外相关资料，对

集合种群理论的形成与发展、国内外研究现状、存在的问题及其在生物多样性保育中的应用进行归纳总结。［结

果］集合种群概念产生于１９７０年，主要指占据非连续生境斑块、局域种群间存在个体或繁殖体交流的复合体。集合
种群主要包含５种结构类型，不同的结构类型具有不同的动态特征及保护主体。目前，国外集合种群理论已在生态
学研究方面形成较完善的体系，但在遗传学与适应性进化研究方面尚处于起步阶段；中国的集合种群研究以文献研

究为主，基于数学模型的集合种群动态、生态位、Ａｌｌｅｅ效应等纯理论的研究较多，经验性、实证性研究案例较少。植
物集合种群的研究还存在植物种子散播、定居等移殖过程分析难题，制约着植物集合种群研究的发展。将数学方

法、相关软件与传统生态学手段结合是解决以上难题的主要途径和方法。集合种群理论能够很好的分析濒危物种

的空间分布、局域种群间的基因流强度、散布、定居等种群动态，从而为濒危物种保护策略制订和保护技术开发提供

理论依据和数据支持。［结论］今后的研究中，应加强集合种群理论在遗传学方面的研究和濒危物种保育中的

应用。
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　　人类赖以生存、发展的生物多样性正在以空前
的速度丧失和退化。生境破碎化是物种受威胁和濒

危最重要的因素，全球８２％的物种因此而遭受生存
威胁［１－４］。为有效保护生物多样性，岛屿生物地理

学、种群生存力分析和集合种群等理论、方法应运而

生，但仅有集合种群理论在实际研究与应用中最成

功，并成为生物多样性保护的重要指导理论和研究

的前沿与热点［５－６］。集合种群、集合种群动态、集合

种群在破碎景观中续存等概念逐渐被现代生态学接

受、重视［７－１２］。

虽然我国的生物多样性丰富，但破坏特别严重。

随着７０％以上天然林的消失，生境破碎化和丧失严
重，３３％以上的裸子植物处于濒危和稀有状态，１３％
的被子植物受到生存威胁，采用新的理论与方法研

究、探索生境破碎化趋势下的生物多样性保护已成

为当前的紧迫任务［４，６，１３］。

１　集合种群理论的形成与发展
１９７０年，Ｌｅｖｉｎｓ首次提出集合种群的概念。Ｍｃ

ｃａｕｌｅｙ等［１４］把它推广为“占据非连续生境斑块，局

域种群间存在个体或繁殖体交流的复合体”。根据

局域种群间的相互关系，集合种群结构分为经典型、

大陆 －岛屿型、缀块型、非平衡态型和混合型等类
型［１５］。不同的集合种群结构类型具有不同的动态

特征，在应用时应严格区分［１６］。Ｆｒｅｃｋｌｅｔｏｎ等［１７］研

究表明：经典型集合种群需要一定数量的生境平衡

局域种群的灭绝、移殖，应重点保护其生境；缀块型

和非平衡态型集合种群的局部更新及流转率极低，

个体存活对集合种群续存的影响很敏感，保护的重

点是种群个体而非生境；混合型集合种群中生境和

局域种群个体都是保护的核心，大面积的生境破坏

和气候变化决定着它们的续存。可见，正确划分结

构类型对制订保护策略和保护措施具有重要的意义

和作用。

在集合种群的生态学方面，相继建立了空间现

实模拟模型、状态转换模型、关联函数模型［１１］，利用

模型分析了灭绝、移殖平衡过程及集合种群的续存、

灭绝条件［１４］，发现了经典型集合种群把易灭小斑块

转变成稳定大斑块的拯救效应［１８］。在集合种群的

遗传学方面，Ｓｌａｔｋｉｎ［１９］率先进行遗传结构的研究，其
结果被扩展为著名的踏脚石模式；Ｔｅｒｏ等［２０］总结了

不同结构类型的遗传结构特点。结构类型与种群适

合度关系的研究也不断深入［２１－２２］。

Ｈａｎｓｋｉ等［２３］总结集合种群的形成历史、研究现

状和发展趋势后指出：集合种群理论已在生态学方

面形成较完善的体系，对生物多样性保护产生了深

远的影响；集合种群的遗传学与适应性进化研究尚

处于起步阶段，未来的研究将向生态学、遗传学和进

化综合的方向发展；分子标记、新统计方法和环境数

据收集等方法在集合种群研究中应用较少，它们将

被大量使用，为集合种群的综合发展提供条件。

２　我国集合种群研究现状
目前，我国的集合种群研究主要以文献研究为

主［６，１２，１６，２４－２９］；其次，基于数学模型的集合种群动

态、生态位、Ａｌｌｅｅ效应等纯理论的研究较多［３０－３６］。

经验性、实证性研究案例还不多见，主要有大网

蛱蝶（ＭｅｌｉｔａｅａｐｈｏｅｂｅＫｎｏｃｈ）和金堇蛱蝶（Ｅｕｐｈｙｄｒｙｓ
ａｕｒｉｎｉａＲｏｔｔ）集合种群结构与动态的报道［３７］；利用

ＧＩＳ技术探讨南方红豆杉（Ｔａｘｕｓｃｈｉｎｅｎｓｉｓ（Ｐｉｌｇｅｒ）
Ｒｅｈｄ．ｖａｒ．ｍａｉｒｅｉ（ＬｅｍｅｅｅｔＬｅｖｌ．）ＣｈｅｎｇｅｔＬ．Ｋ．
Ｆｕ）生境斑块信息与种群分布格局关系的研究［３８］；

陈玲玲等［３９］通过采用 ｎ珍稀物种的集合种群模型
预测天然湿地丧失会导致１１个物种走向灭绝成为
“活死者”，应适度增加栖息地；刘强等［４０］认为，集合

种群方法更适合于研究附生兰科植物的种群动态。

总体上看，我国的集合种群研究还较薄弱，还需

要进一步加强和重视。

３　植物集合种群研究面临的问题与
对策

　　集合种群理论主要来源于对动物特别是小动物
的研究，应用于植物存在一定的问题与困难，相关方

法有待探索、完善［５，８，１２－１３，２４］。首先，多年生植物的

寿命较长，观测种群灭绝现象非常困难，种群占据生

境反映的是历史生境情况而不是当前生境的真实分

布［４１］；其次，植物拥有长寿命种子库，地上部分的种

群消失后，地下种子库能萌发产生“伪定殖”现
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象［４２］，给局域种群流转的研究造成巨大的困难；再

者，植物在各生长阶段所需的生境不同，而生境质量

又经常波动，种子、幼苗和幼树并不能指示种群重建

的成功［４３］，困扰着生境适宜性的划分和种群更新、

重建的研究。此外，不同质量的种子具有不同的活

力与适应性，它们在不同生境中的适合度变异［４４］增

加了移殖率估算的复杂性和难度。

上述问题使种子散播、定居等移殖过程难以分

析，制约着植物集合种群研究的发展。事实上，种子

在局域种群间的散布是集合种群概念的核心内容和

判断结构类型最重要的问题。研究表明，种子散布

的最远距离决定着集合种群的结构和动态［４５］，判断

种群间的迁移比估算散布距离、频率等更为重要［８］。

研究种子散布的传统方法有标记个体直接观测和建

立数学模型进行模拟２种，但工作量大、准确性较
差，而且还不适于长距离种子散布的研究。随着分

子标记技术的迅速发展［４６］，基于分子标记的种子散

布、定居分析技术逐渐成熟［４７－４８］。在统计技术方

面，Ｂａｙｅｓｉａｎ统计推断与分子标记结合用于基因流
和迁移分析逐步趋于成熟［４９－５０］。应用 Ｂａｙｅｓｉａｎ方
法开发的研究集合种群移殖过程的ＣＯＬＯＮＩＳＥ软件
可通过种群的基因型和环境数据估计源种群的贡献

率，识别影响定居的生物与非生物因子［５１］。可见，

这些方法与传统生态学方法结合是解决制约植物集

合种群研究问题的方向。

４　集合种群理论在野生植物保育中的
应用

４．１　植物集合种群研究的主要进展
尽管存在一定的困难，学者们还是积极对植物

集合种群进行了研究、探索。Ｐｌａｔｔ［５２］发现，集合种
群动态能很好解释５种多年生草本植物在空间分布
和多度上的差异。ＡｌｖａｒｅｚＢｕｙｌｌａ等［５３］研究了墨西

哥热带雨林先锋树种天蚕决明（Ｃｅｃｒｏｐｉａｏｂｔｕｓｉｆｏｌｉａ
Ｂｅｒｔｏｌ）的集合种群动态。Ｈｕｓｂａｎｄ等［５４］发现，集合

种群的动态和灭绝阈值决定着凤眼果（Ｅｉｃｈｈｏｒｎｉａ
ｐａｎｉｃｕｌａｔａ（Ｓｐｒｅｎｇ．）ＳｏｌｍｓＬａｕｂａｃｈ）的区域分布。
Ｈａｎｓｋｉ等［７］提出，采用矩阵扩展模型进行长寿命多

年生植物集合种群动态的分析。Ｍｃｃａｕｌｅｙ等［５５］对

草本植物白花蝇子草（Ｓｉｌｅｎｅａｌｂａ（Ｍｉｌｌｅｒ）Ｋｒａｕｓｅ）
的研究表明，基于等位酶数据年幼种群的ＦＳＴ比年老
种群的高出５０％；基于 ｃｐＤＮＡ的 ＦＳＴ比等位酶的高
５倍，表明移殖者主要来源于种子散布。Ｓｅｎｎｅｖｉｌｌｅ

等［５６］采用等位酶标记推断加拿大红豆杉（Ｔａｘｕｓ
ｃａｎａｄｅｎｓｉｓＭａｒｓｈ）以集合种群形式存在。Ｆｅｄｒｏｗｉｔｚ
等［５７］对北欧温带针叶林内附生植物的集合种群动

态进行了研究。Ｎｏёｌ等［５８］利用 Ｄｅｍｏｇｅｎｅｔｉｃ模型
对破碎化生境中一种濒危毛茛属植物（Ｒａｎｕｎｃｕｌｕｓ
ｎｏｄｉｆｌｏｒｕｓＬ．）的局域种群的相互关系进行研究，揭
示了种子库、遗传退化和局域种群动态同步化对集

合种群灭亡的影响。

４．２　集合种群在云南红豆杉保育中的应用
云南红豆杉（ＴａｘｕｓｙｕｎｎａｎｅｎｓｉｓＣｈｅｎｇｅｔＬ．Ｋ．

Ｆｕ）系国家一级保护植物和国际濒危动植物贸易公
约（ＣＩＴＥＳ）保护的物种，在植物系统学研究中具有
重要的地位，且富含药用价值、经济价值都极高的天

然抗癌物质紫杉醇。无论从科学研究与物种保护，

还是从经济发展与人类健康需求来看，云南红豆杉

的保护研究都极其迫切和重要。目前，育苗、种植等

栽培技术是云南红豆杉的研究重点。关于云南红豆

杉保护生物学的研究涉及生物学习性［５９］、自然地理

分布［６０－６１］、种群统计［６１－６２］、遗传多样性［６１，６３－６４］、生

殖生物学［６５－６６］、濒危成因［６７］等，但是关于它的濒危

机制依然没有阐释清楚［６８］。

云南红豆杉系雌雄异株，风媒传粉植物；成熟种

子由鸟类取食散播［５９］，食果鸟类散播种子对种群扩

散、占据新生境具有特殊的意义［６９］。野生云南红豆

杉呈不连续的块状或群状分布，生境隔离度高；局域

种群斑块较小，最大斑块约４ｈｍ２（仅有云南红豆杉
１３６０株），局域种群平均密度２５２株·ｈｍ－２［６１－６２］，
局域种群内有幼苗分布，为稳定型种群［６１－６２］。长期

以来，云南红豆杉的保护研究一直在传统种群理论

框架下进行，忽视了生境破碎化、种群斑块在空间上

相互作用的影响。关于规模较小的云南红豆杉局域

种群如何维持稳定型种群、在破碎生境中是否能够

长久生存、局域种群之间是否存在相互关系以及需

要保护现有部分的种群还是所有种群等基本保护问

题尚未解决，这些问题需要通过集合种群的研究来

回答。

苏建荣等［６１－６２，７０－７１］通过野外调查，收集了云南

红豆杉局域种群的位置、形态等空间属性以及生境

特点、年龄结构、植株大小等数据资料，分析、确定了

云南红豆杉局域种群空间分布及其种群统计特征。

在此基础上，采样分析了云南红豆杉的遗传结构和

局域种群间的基因流强度［６３－６４］；通过基于分子标记

的亲本分析方法，揭示了种子在局域种群间的散布、

７４１
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定居，研究了云南红豆杉局域种群间的功能联系；综

合利用云南红豆杉局域种群统计学数据、生境数据，

局域种群间的种子传播、定居率等数据建立矩阵扩

展模型，分析了云南红豆杉集合种群的动态［７２］。与

此同时，根据遗传结构研究和局域种群的功能联系

分析揭示了局域种群间的基因流种类、方向、强度和

持续性等遗传结构特点，结合集合种群的动态特征，

确定了云南红豆杉集合种群的类型和动态特征，为

云南红豆杉保护策略制订和保护技术开发提供了理

论依据和数据支持［６１］。
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