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1 引言 

 

    遗传多样性是生物多样性的重要组成部分 一方面 任何一个物种都具有其独特的基因

库和遗传组织形式 物种的多样性也就显示了基因 遗传 的多样性 施立明 1990 Millar

和 Libby 1991 另一方面 物种是构成生物群落进而组成生态系统的基本单元 生态系

统多样性离不开物种的多样性 也就离下开不同物种所具有的遗传多样性 因此 遗传多样

性是生态系统多样性和物种多样性的基础 通常谈及生态系统多样性或物种多样性时也就包

含了各自的遗传多样性 陈灵芝等 1996 广义地讲 遗传多样性就是生物所携带遗传信息

的总和 但一般所指的遗传多样性是指种内的遗传多样性 或称遗传变异  

    遗传变异是生物体内遗传物质发生变化而造成的一种可以遗传给后代的变异 正是这种

变异导致生物在不同水平上体现出的遗传多样性 居群 Population 又译种群 群体 水

平 个体水平 组织和细胞水平以及分子水平 Moritz 和 Hillis 1990 通常 遗传多样

性最直接的表达形式就是遗传变异性的高低 然而 对任何一个物种来说 个体的生命很短

暂 由个体构成的居群或居群系统 宗 亚种 种 才在时间上连绵不断 才是进化的基本

单位 Stebbins 1950 Dobzhansky 1953 这些居群或居群系统在自然界有其特定的分

布格局 式样 故遗传多样性不仅包括遗传变异高低 也包括遗传变异分布格局 即居群

的遗传结构 Harmrick 1989 例如 对大范围连续分布的异交植物来说 遗传变异的大

部分存在于居群之内 而对以自交为主的植物来说 居群之间的遗传变异明显增大 Hamrick

和 Goldt 1990 对那些更为极端的以无性繁殖为主的植物来说 每个无性集群 Colony

在大部分位点上都是纯合的 形态变异也很小 但不同的无性集群之间都有很大或明显的差

异 因为遗传变异分布在无性集群之间 Grant 1991 因此 居群遗传结构上的差异是遗

传多样性的一种重要体现 一个物种的进化潜力和抵御不良环境的能力既取决于种内遗传变

异的大小 也有赖于遗传变异的居群结构 Grant 1991 Millar 和 Libby 1991  

    对遗传多样性的研究具有重要的理论和实际意义 首先 物种或居群的遗传多样性大小

是长期进化的产物 是其生存 适应 和发展 进化 的前提 Soltis 和 Soltis 1991

一个居群 或物种 遗传多样性越高或遗传变异越丰富 对环境变化的适应能力就越强 越

容易扩展其分布范围和开拓新的环境 即使对无性繁殖占优势的种也不例外 Huenneke

1991 理论推导和大量实验证据表明 生物居群中遗传变异的大小与其进化速率成正比 Ayala

和 Valentine 1979 因此 对遗传多样性的研究可以揭示物种或居群的进化历史 起源的时

间 地点 方式 也能为进一步分析其进化潜力和未来的命运提供重要的资料 Soltis 和

Soltis 1991 尤其有助于物种稀有或濒危原因及过程的探讨 Millar 和 Libby 1991 陈灵 
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芝等 1993 其次 遗传多样性是保护生物学研究的核心之一 不了解种内遗传变异的大

小 时空分布及其与环境条件的关系 我们就无法采取科学有效的措施来保护人类赖以生存

的遗传资源 基因 来挽救濒于绝灭的物种 保护受到威胁的物种 对于我们所不了解的

对象 我们是无法保护的 Falk 和 Holsinger 1991 对珍稀濒危物种保护方针和措施的

制定 如采样策略 迁地或就地保护的选样等等 都有赖于我们对物种遗传多样性的认识

Schaal 等 1991 陈灵芝等 1993 再者 对遗传多样性的认识是生物各分支学科重要

的背景资料 古老的分类学或系统学几百年来都在不懈地探索 描述和解释生物界的多样性

并试图建立个能反映自然或系统发育关系的阶层系统以及建立一个便利而实用的资料 信

息 存取或查寻系统 Heywood 1976 Moritz 和 Hillis 1990 对遗传多样性的研究无

疑有助于人们更清楚地认识生物多样性的起源和进化 尤其能加深人们对微观进化的认识

力动植物的分类 进化研究提供有益的资料 进而为动植物育种和遗传改良奠定基础  

    其实 遗传多样性研究的重要性早就为人们所关注 也因此而成为本世纪上半叶遗传学

的主攻方向 只是生物学家们一直苦于找不到度量遗传变异有效而又准确的方法 Hubby 和

Lewontin 1966 随着生物科学 特别是遗传学和分子生物学的迅猛发展 遗传多样性度

量在技术和方法上经历了一个不断完善提高的过程 但仍然是困扰生物学家们的待解难题

Schaal 等 1991 本文将简要回顾遗传多样性研究的历史 然后对当前检测遗传多样性

的主要方法及其优缺点作一评述 旨在为我国遗传多样性研究提供一些背景知识 推动我国

尚属薄弱环节的遗传多样性研究的开展  

 

2 遗传多样性研究的历史回顾及研究方法的发展 

    早在上个世纪 生物进化论的创始人达尔文就在其划时代巨著 物种起源 1859 中

用大量的史料和证据揭示了生物中普遍存在的变异现象 并发现大部分变异都有遗传的倾

向 虽然达尔文并不知道遗传变异是如何产生的 而且错误地用 泛生说 来解释遗传的机

理 但遗传变异的重要意义已引起了他的高度重视 并被看成是生物进化的源泉 因为遗传

变异为生物进化提供了原始材料 没有遗传变异 达尔文进化论的核心 自然选择就不可

能起作用 自然选择就是对遗传变异的差异性繁殖 Ayaly 和 Valentine 1979  

    然而 达尔文对遗传变异的研究仅停留在观察 描述和简单试验的阶段 这也受当时生

物学发展水平所限 随着孟德尔定律的重新发现 1900 和随后遗传学的发展 生物学家们

将遗传学的基本定律运用到生物居群中 对自然居群中到底存在着多少遗传变异 这一与进

化直接有关的问题 进行了广泛的研究和长时间的争论 由此相应出现了两种截然不同的学

说 理论 Ayala和 Valentine 1979 一种是古典 Classical 假说 为遗传学家H  J Muller

及其追随者所拥护 他们认为生物居群中的个体几乎在所有基因位点上都是 野生型 等位

基因的纯合体 生物自然居群中遗传变异很少 进化起因于偶然发生的有利突变 与此相对

以 T  Dobzhansky为代表的平衡 Balance 假说认为 生物居群在许多位点上都有两个以

上的等位基因 复等位基因 不存在 野生型 或 正常型 之别 而且居群中的个体在

大部分基因位点上都是杂合的 也即生物自然居群中存在大量的遗传变异 进化是许多位点

上等位基因种类和频率的逐渐改变 为此 本世纪四五十年代 两个学派都在进行广泛的研

究以寻找各自的证据 但研究的手段基本上是建立在形态学和染色体水平上 随着来自果蝇

Drosophila 瓢虫 Harmonia 以及其它一些动植物研究资料的不断积累 尤其是对



果蝇染色体倒位多态现象的研究 Dobzhansky 1953 充分证实自然居群中确实存在着大

量的遗传变异 事实上 生物自然居群中的遗传变异早已为人们所注意 并在长期的动植物

引种驯化和遗传改良中被有意无意地加以利用 正是由于自然界的生物存在大量的遗传变

异 才使人们在长期的动植物品种改良方面取得了巨大的成效 创造了许多家养动物和作物

新品种或使其产量质量更符合人们的期望 例如在玉米的遗传改良中 通过对高蛋白含量品

系的选择 已使一些品种的蛋白质含量从 10  9 增加到 19  4 而对低蛋白含量品系

的选择 又使一些品种的蛋白质含量从 10 9 降低到 4  9 Aydla 和 Kiger 1984

可以说 人工选择在许多家养或栽培物种的无数经济性状上都获得了成功 包括乳牛 猪

羊 家禽 玉米 水稻 小麦以及果蝇等许多实验动植物 这些成功的选择充分说明生物居

群中几乎在每一个性状上都有遗传变异存在 Ayala 和 Valentine 1979  

    早期研究遗传变异主要是在染色体和表型水平上进行的 虽然在染色体水平上发现了大

量动植物自然居群中的变异 Stebbins 1950 Dobzhansky 1953 尤其是染色体结构上

的变异 但这些变异的检测往往要借助于一定的细胞学或杂交等手段 且无法准确地定量

因此 尽管 Dobzhansky 对果蝇自然和实验居群中染色体变异进行了大量出色的工作 但就

连他本人在其代表作 遗传学与物种起源 第三版 1953 中也不得不承认 在自然居群

中所获得的遗传变异性的知识还远远不够  

    在表型水平上研究遗传变异最常用的方法就是利用能够起到遗传 基因 标记作用的表

型性状 包括符合孟德尔遗传定律的质量 单基因 性状 如豌豆的花色 种子形状 果蝇

的眼色 翅形 人类的 ABO血型等 以及居群中出现的一些稀有突变 如植物的白化 花柱

异长等 由于生物居群中这类单基因性状很少 而且一些稀有突变往往对生物体具有有害

效应 如致死 半致死 故传统方法所利用的形态标记只能代表极少数的基因位点 而且

这些位点都是多态的 因为只有在发现相对等位基因存在后 如豌豆花色的白花基因和红花

基因 果蝇眼色的白眼基因和红眼基因等等 才能确定位点的存在 例如 人类的 ABO 血

型受单位点上三个复等位基因控制 通过对人类居群中 A型 B型 AB 型和 0型四种血型表

型的研究 可以得到该位点上等位基因的种类和频率以及在居群中的多态性 但是 我们并

不能根据 ABO 血型基因位点的多态性来推断人类基因组中其它基因位点的多态性 因为 ABO

血型基因位点的变异并不一定也不可能代表整个基因组的变异 即使我们选取了一大批符合

遗传规律的单基因位点 由于它们都是多态的 单态的我们检测不出来 仍不能作为整个

基因组的随机样本 代表 换言之 利用表型性状检测出的基因位点十分有限 而且这些

位点都是可变的 多态的 因此无法知道基因组中不变位点的比例 也就无法客观地度量

遗传变异的大小 Merrell 1981 另一方面 在表型水平上还可通过时多基因决定的数量

性状进行研究来分析控制这些数量性状表达的一大批基因位点的变异情况 如研究生物的适

合度 Fitness 生活力 结实量等 及常见的形态性状等 然而 由于这些数量性状既受

遗传因素的控制也受环境条件的影响 加上决定这些性状表达的都是一些效果微小 交互作

用明显的多基因系统 研究的困难很大  

    尽管到本世纪中期 自然居群中存在大量的遗传变异已为大量的观察实验以及对表型性

状和染色体的研究所证实 但由于技术上的原因却一直无法回答遗传变异的实际大小和居群

的遗传结构 Hubby 和 Lewontin 1966 Ayala 和 Valentine 1979 1966 年 可以说是

遗传变异研究以至进化研究历史上发生重要转折的一年 Hubby Lewontin Johnson 和



Harris 分别报道了利用凝胶电泳技术结合酶的特异性染色对果蝇和人类居群遗传变异的定

量研究 打开了一种用全新方法研究天然居群变异的大门 Merrell 1981 他们所用的

方法就是后来在系统学和进化研究领域被广泛应用的同工酶电泳技术 Isozyme 

electrophoresis Murphy 等 1990 葛颂 1994 酶是基因的产物 是基因表达的结果

酶蛋白多肽链结构中的氨基酸序列 是由 DNA结构基因所携带的遗传信息决定的 同工酶电

泳技术就是针对同种酶不同分子形式 同工酶 的电泳谱带分析 来识别控制这些谱带表达

的基因位点和等位基因 从而达到在基因水平上研究生物体的目的 虽然同工酶谱带也是一

种表型 但通过一定的分析方法能够快速而简便地识别出编码这些谱带的基因位点和等位基

因 Wendel 和 Weeden 1989 尤其是选取一批受单位点不同等位基因编码的同工酶 即等

位酶 作为整个基因组的随机样本 可以比较客观地度量生物遗传变异的大小并作为遗传标

记研究其它相关问题 Soltis 和 Soltis 1989 葛颂 1994 同工酶 等位酶 在生物界

普遍存在 并以共显性方式表达 而且酶电泳技术测定等位基因变异 替代 比较灵敏 方

法简单 获取结果迅速 更为重要的是 在我们选定一批酶系统或位点作为遗传标记时是根

据现有成熟的酶电泳技术和染色方法而定的 并未考虑这些酶系统或位点在样本中的变异情

况 可变 多态 或不变 单态 的酶系统或位点均是同等对待的 因此 一批同工酶基因

位点的变异可以较为客观地代表整个基因组的变异 可以对任何物种或居群的结果进行比

较 这是区别于以往任何检测遗传变异方法或手段的核心 Ayala 和 Valentine 1979 正

因如此 酶电泳技术的应用被看成是进化论迅速发展的重要原因之一 Ayala 和 Valentine

1979 是当前分子系统学中应用最广泛的手段 Crawford 1990 Moritz 和 Hillis 1990  

随着等位酶水平上研究工作的大量开展以及研究的不断深入 酶电泳技术的一些弱点 

 

或局限也被人们逐渐认识到 由于酶电泳技术只能检测编码酶蛋白的基因位点 所检

测的位点数目也受现行酶电泳和染色方法所限而不可能很多 最常用的酶系统一般在 30

个左右 因此 一批等位酶位点的变异并不一定代表整个基因组的变异 而且有一些 隐

藏 的变异性可能无法通过酶电泳技术检测出来 故酶电泳技术可能会低估遗传变异的水

平 Merrell 1981 进入 80 年代 分子生物学和分子克隆技术的发展带来了一系列检

测遗传多样性更为直接的方法 即直接测定遗传物质本身 DNA 序列的变异 由于分析的

对象就是 DNA 故遗传变异可以不依赖任何水平的表型而直接度量 避免了根据表型性状

来推断基因型时出现的许多问题 如今 原则上已能够做到对任何生物基因组中任何片段

进行分析 包括 DNA 的编码区和非编码区 保守区和高变区 以及核内 DNA 和细胞器 DNA

所以 来源于 DNA 的遗传标记几乎是无穷的 克服了等位酶遗传标记数量有限的不足 例

如 根据 1990 年的统计 利用限制性内切酶分析已揭示出 2000 多个人类 DNA 多态位点

Avise 1994 此外 不同的 DNA 片段产生变异的分子机制不同 所包含的进化历史信

息不同 可以用于不同目的的分析 纵观早期的 DNA DNA 分子杂交 80 年代兴起的 RFLP

以及后来的 小卫星 高变序列的 DNA 指纹图谱 Moritz 和 Hillis 1990 Schaal 等 1991

直至新近发展起来的 RAPD 方法 Willlams 等 1990 都得益于分子生物学技术的发展和

革新 也预示着更多新方法的出现 因此 虽然利用 DNA 技术来检测遗传多样性是近十年来

才发展起来的新手段 有关的研究报道还有限 但 DNA 技术日新月异的发展预示着未来分子

系统学研究的美好前景 也说明根据 DNA 资料来估测遗传多样性具有巨大的应用潜力  



 

3 检测遗传多样性的主要方法 

    如前所述 检测遗传多样性的方法随生物学 尤其是遗传学和分子生物学的发展而不断

提高和完善 从形态学水平 细胞学 染色体 水平 生理生化水平逐渐发展到分子水平

然而 不管研究是在什么层次上进行 其宗旨都在于揭示遗传物质的变异 目前任何检测遗

传多样性的方法 或在理论上或在实际研究中都有各自的优点和局限 还找不到一种能完全

取代其它方法的技术 Schaal 等 1991 因此 包括传统的形态学 细胞学 以及同工酶

和 DNA 技术在内 各种方法都能提供有价值的资料 都有助于我们认识遗传多样性及其中物

学意义 下面我们将通过一些实例对检测遗传多样性的几种主要手段及其研究成果作初步的

介绍 由于我们的专业和研究方向所限 大部分实例以对植物的研究为主  

3 1 形态学水平 

    从形态学或表型性状上来检测遗传变异是最古老也最简便易行的方法 由于表型和基因

型之间存在着基因表达 调控 个体发育等一系列复杂的中间环节 如何根据表型性状上的

差异来反映基因型上的差异就成为用形态学方法检测遗传变异的关键 通常所利用的表型性

状主要有两类 一是符合孟德尔遗传规律的单基因性状 如质量形态性状 稀有突变等

另一类是根据多基因决定的数量性状 如大多数形态性状 生活史性状  

Erickson 1945 对 Clematis fremontii var riehlii的研究就是早期利用形态性状

来研究植物天然居群遗传变异的一个很好的例子 Erickson 对该类群的分布范围和式样

居群结构和动态 生境特点 生活史特性 授粉生物学以及居群变异和分化进行了多年十分

深入细致地研究 他发现该类群只分布于密苏里 Missouri 偏东相邻二十县约 400平方英

里的范围内 生长在特殊的石灰岩荒地上 并形成一种特定的空间分布格局 首先是个体组

成集落 Aggregate 平均含个体 97 株 再由集落组成草片 Glade 平均含个体约 1000

株 草片进一步组成群丛 Cluster 许多群丛一起构成了小区 Region 在类群的整个

分布范围 Range 内有许多的小区 由于对居群的空间结构十分清楚 Erickson 1945

选取了 1个单基因性状和 5个数量性状对该类群的居群遗传结构进行研究 所用的单基因性

状是花瓣尖色斑的有无 5个数量性状为花瓣长 宽 花瓣边缘宽和卷曲度以及叶片形态

结果表明 花瓣带色斑个体的频率在小区之间的差异达到极显著水平 而在草片之间无显著

差异 而且带色斑个体频率由南向北明显增多 呈地理梯度 Cline 变异 5 个数量性状

的统计分析表明 小区之间及小区内草片之间在全部性状上均出现明显的差异 与色斑频率

一样 花瓣卷曲度也显示出由南向北的梯度变异 而同一草片的不同集落之间只在叶形上出

现明显分化 结合种子散布机制 授粉和生殖特点 Erickson 认为该类群在很小的范围 草

片 内就存在遗传上的分化 居群的有效大小为几百株个体 Erickson 1945 Learn 和

Schaal 1987 采用核糖体 DNA rDNA 来研究该类群的遗传分化 结果和上述来自形态性

状的分析十分相似 居群在同一草片内就出现亚分化 并推测遗传漂变 基因交流受阻是导

致遗传分化的主要原因 类似出现许多地理或生态上遗传分化的研究还很多 这些分化具遗

传基础 因此是种内遗传多样性的一种体现 Schaal等 1991 这已被早期经典的实验分

类学或生态遗传学研究所证实 Turesson 1922 Clausen 等 1948  

    由于天然居群中 单基因性状很少 用其作为遗传标记来研究遗传多样性主要还是针对

一些具有重要经济价值的农作物 林木和园艺作物及其野生近缘种 Allard 等 1968 Price



等 1985 而且多利用这类单基因标记来研究交配系统 基因流和选择等进化因素 Hamrick

1989 相比之下 针对数量性状的研究则由来已久 通过对这些数量性状的研究同样能分

析居群的遗传变异水平和遗传结构 Clausen 等 1948 对 Achillea lanulosa生态型的研

究就是被广泛引用的例子 这类研究已在大量的植物天然居群中开展 并取得了许多有价值

的资料 研究的性状包括具有系统学价值的形态性状 也包括与植物适应相关的生理和生活

史特性 如习性 物候 结实量 种子萌发和休眠 生活力等 Venable 1984 由于这

类表型性状的变异往往具有适应和进化上的意义 对其进行研究不仅能初步了解类群遗传变

异的大小 更有助于了解生物适应和进化的方式 机制及其影响因素 Schaal 等 1991

因此 不少研究试图从形态学水平上对稀有种和广布种的遗传变异进行对比研究 在 Becium

属中 Wild 和 Heyting 1966 利用叶片长 宽性状对稀有种 B  homblei 和广布种

B  obovatum的遗传变异进行了初步研究 发现广布种的变异性比稀有种明显大 Primack

1980 利用标本馆及野外采集的居群标本对车前属 Plantago 稀有种和广布种的形态变

异进行了研究 他把该属 28 个种按地理分布范围从大到小归为 5类 广布种的分布范围可

遍及几个大陆 而稀有种分布范围则仅限于美国东南的局部地区 研究的性状为分类上比较

重要的 4个生殖器官性状 结果表明 不管是以整个物种为单位还是以种内居群为单位 表

型性状变异的大小与该种分布范围大小无关 不同性状间变异系数的相关性也很弱 因此

Primack 认为在车前属中广布种和稀有种的遗传变异量是相近的 一些种稀有的主要原因不

在遗传方面而起因于历史或生态因素 Primack   1980  

表 1 黑云杉 10 个球果和种子性状的重复力及各等级变异在总变异中所占百分比 

性状 
球果   球果   球果  上部种  上部种  中部种  中部种  基部种  基部种  种子 

长    宽    干重   鳞长    鳞宽    鳞长    鳞宽    鳞长    鳞宽   重量 

重复力 0 567  0 521  0 554  0 290   0 343   0 534  0 507  0 398  0 242    - 

21 4   9 0    17 6   14 9    16 3    24 0    18 1    34 7    45 7   

46 3   50 6   46 9   36 5    23 6    43 1    43 0    20 3    20 3   

变
异
来
源 

居群间 

居群内 

个体内 32 2   40 4   35 5   48 6    60 1    32 9    38 9    45 0    34 0     

                                                       摘自 Khalil 1984  

    在许多针叶用材树种中 不少研究以采自天然居群或林分的针叶 球果和种子为材料研

究居群的变异 分化及其与环境因子的关系 Lester 1968 Khalil 1974 1984 Parker

和 Maze 1984 尤其是设计一套有效的采样方案并结合多元统计分析方法 可以揭示出这些

性状受遗传控制的大小 进而估计居群遗传变异的式样和遗传结构 例如 Khalil 1974

1984 分别对加拿大 Newfoundland 地区的白云杉 Picea glauca 和黑云杉 P  mariana

天然居群的球果形态进行了遗传学研究 在对黑云杉的研究中 Khalil 1984 以等级方式

从整个 Newfoundland岛采集球果样本 并对 9个球果形态和1个种子重量性状进行测定 采

样分三个等级 即 22 个居群 第一等级 每个居群选 10 个单株 第二等级 每个单株采

20个球果 第三等级 然后利用方差 相关 回归等统计学方法对整个类群进行多方面的研

究 首先 他发现不同性状以及同一性状在不同居群中遗传变异所占比重不同 即重复力 遗

传力的估计值 有差异 但重复力值均很高 统计显著 说明这些性状明显受遗传控制 尤

其是球果长 宽 干重 中部种鳞长和宽受遗传的强烈控制 重复力值见表l 同时 巢式设

计方差分析表明 所有性状在三个层次上的差异均达统计显著 但受遗传控制比较强的几个性



状 除中部和基部种鳞长和宽外 最大部分变异 42  96 50  59 存在于居群内的

个体间 表 1 这和以往其它针叶树的研究结果很相似 Lester 1968 Balut 1969 Khalil

1974 最后 回归分析表明球果形态性状与地理和气候因子高度相关 Khalil 1984 最

近 Maley和Parker 1993 根据19个球果和种子性状及14个针叶性状 对北美短叶松 Pinus 

banksiana 天然居群的遗传变异进行了类似的研究 发现绝大部分变异存在于林分 居群

内个体之间及同一个体之内 只有 1 6 18 9 依不同性状而别 的总变异序在于采

样居群之间  

    在利用数量性状来研究遗传变异时 还有另一种更为科学和严密的方法 即数量遗传学

方法 这种方法是通过特定的杂交试验和后代测定来分析性状在亲子代间的传递规律 将影

响数量性状变异的遗传因素同环境因素区分开来 确定遗传因素在性状变异中的相对重要

性 同时分析遗传和环境交互作用 甚至可以估算控制数量性状多基因的位点数目

Falconer 1981 数量遗传学方法估算的许多重要遗传参数 如狭义遗传力 加性方差

遗传协方差等 不仅能用来度量居群之间和之内遗传变异的大小 而且能推断类群中已发

生过的进化事件 如选择 以及预期未来进化因素将如何影响类群 Billington 等 1988

Schaal 等 1991 这时珍稀濒危物种保护措施的制定和实施 如就地保护或迁地保护 具

有重要的价值 Schaal 等 1991 迄今 对天然居群进行数量遗传学分析的研究报道还非

常少 Mitchell-Olds 1986 Billington 等 1988 主要是因为这类研究必须进行严谨

的试验设计和繁重的杂交和子代测定工作 而且对寿命很长的木本多年生植物及杂交难以实

施的类群很难开展 Schaal 等 1991  

    由此可见 利用表型 形态 性状来研究遗传变异是简便易行且快速的手段 甚至可直

接利用野外采集的样本或标本进行分析 如前述 Clematis Plantago Plcea 等属的研究

如果在此基础上辅助以移栽 子代测定等试验手段 或者应用更为严密的数量遗传学方法

无疑能对研究对象遗传变异的大小有一个基本的认识 正如 Schaal 等 1991 所说 在许

多场合 利用形态性状来估测遗传变异是最现实的方法 尤其是当需要在短期内对变异性有

所了解或在其它生化方法无法开展之时 形态学手段不失为一种有价值的选择  

3 2 染色体水平 

染色体是遗传物质的载体 是基因的携带者 与形态学变异不同 染色体变异 畸变

必然导致遗传变异的发生 是生物遗传变异的重要来源 早在上个世纪末 De Vries 就在

普通月见草 Oenothera lamarckiana 中发现了一种突变型 其组织和器官要比普通月见

草大得多 因而被定名为一个新种 巨型月见草 O  gigas 当时 De  Vries 把巨型月见

草看成是普通月见草基因突变的产物 然而 十多年后的细胞学研究表明 巨型月见草体细

胞染色体数为 2n=28 正好比普通月见草染色体数 2n=14 多一倍 说明染色体数目的变

异可以导致遗传性状的改变 后来在大量的动植物细胞学研究中都发现了染色体在数目和结

构上的变异 这种变异不仅出现在种间 也经常发生在种内 事实上 在任何生物类群的天

然居群中都存在或大或小的染色体变异 这些变异在进化过程中起着十分重要的作用

Stebbins 1950 Merrell 1981 染色体变异主要体现为染色体组型特征的变异 包括

染色体数目变异 整倍性或非整倍性 以及染色体结构变异 洪德元 1990  

 

 



表 2 植物中一些典型的种内染色体数目变异 

物种 染色体数目变异 资料来源 

整倍性变异 

Artemisia douglasiana 18 36 54 洪德元 1990 

Fraxinus chinensis 46 92 138 李懋学等 1991 

Lesquerella engelmannii 12 24 36 48 洪德元 1990 

Najas guadalupensis 12 36 42 48 54 60 游  浚 1992 

Sedum wrightii 24 48 72 96 洪德元 1990 

整倍性和非整倍性变异 

Cardamine pratensis 16 24 28 30 32 38 40 42-55 56 60 64 73

56-80 84 88 90 96 

Heywood,1976 

Chaenactis douglasii 12 13 14 15 18 24 25 26 27 28 36 38 Stussy,1990 

Claytomia virginica 12 14 16 17 18 19 20 22 24 26 28 30 31

32 34 36 41 48 72 

Stussy,1990 

Ottelia alismoides 22 28 38 40 42 44 48 50 52 55 56 60 64

66 68 72 110 132 

何景彪 1991 

Polygonatum verticilla- 

tum 

16 18 22 24 28 30 54 58 60 64 66 84 86

90 91 

杨继等 1992 

种内染色体的整倍性变化在动物中是不常见的 主要出现在一些孤雌生殖的种类中 这可能

在于多倍体会破坏动物性染色体和常染色体之间的平衡 Ayala和Valentine 1979  Merrell

1981 可是 多倍性在植物中广泛存在 大多数有染色体资料的被子植物科都有一些种呈现种

内多倍性 洪德元 1990 根据 Lewis 对双子叶植物的统计 种内多倍性涉及114 科 660 属大

约2800个种 也即大约7 的双子叶植物种有种内多倍性 由于未做染色数计数的类群还很多

实际的多倍性比例会更高 某些多年生草本占优势的科和属 如毛莨科 蓼科 十字花科 蔷薇

科 豆科和菊科等 种内多倍性非常普遍 洪德元 1990 例如 在大约 200 个种的委陵菜属

Potentilla 中就有 60 个种具种内多倍性变化 许多植物种内染色体倍性变化很大 表 2

除了整倍性变化外 染色体数目也可不成倍增加 即非整倍性变异 尽管非整倍体常造成发育失

败或不正常 因而在进化中的意义不大 Ayala 和 Valentine 1979 Merrell 1981 但在不

少动植物种内 非整倍性变异仍是很普遍的现象 表2列举了一些具有丰富的种内染色体变异的

植物种 许多整倍性变化还伴随着非整倍性变化 其中十字花科的草甸碎米荠 Cardamine 

pratensis 种内就发现了多达54种染色体数目 实属惊人 Heywood 1976 同时 一些种内会

按两种不同基数整倍性地变化 如张大明 1991 在对云南 四川 浙江等地麦冬 Ophiopogon 

japonicus 9 个居群的检测中 发现该种有两种染色体基数 x=17基数的有2n=34 和2n=68 两种

倍性 x=18基数的有2n=36 72和108种倍性 而且两种倍性系列各有其最适的生境 x=17系列

的产地多低于 x=18 系列的产地 还有不少研究发现 即使在同一居群内也会有染色体数目的变

化 如中华地鳖 Eupolyphaga sinensis 在成都的居群2n=23 24 25 而在昆明的居群2n=33

34 35 施立明 1990 植物中的报道就更多 如表2中种内染色体数目变异极大的 Claytonia 

virginica 马齿苋科 在美国得克萨斯州的一个居群中 就发现染色体数目可从2n=14变化到2n=41

常见的为 2n=24 26 和 28 32 比例最高的数目逐年不同 洪德元 1990 此外 超数染



色体 B染色体 在种内的变化也很大 洪德元 1990 陈灵芝等 1993  

    和染色体数目的多态性相比 染色体结构变异在种内就更为常见 据 White 1978 估

计 结构变异的频率大约为 500 个个体中有 一个发生 在某些类群中 变异频率大大超过

此数 洪德元 1990 只是由于结构变异不象数目变异那样容易观察和分析 由于果蝇的

唾腺染色体比体细胞染色体大几百倍且有明显的横纹 是观察染色体结构变异的极好材料

因而染色体结构变异的研究在果蝇中开展最多 尤其是倒位多态现象 实际上 在实验群体

遗传学的初期 作为探索居群中遗传变异的主要线索就是利用果蝇的染色体倒位 在果蝇属

中 染色体倒位随物种不同而有很大差别 有些种中 所有的染色体均表现出倒位多态性

如欧洲的 D  subobscura和美洲热带的 D willistoni 在这 2个种中已鉴别出40 多种不

同的倒位 而在另一些种中 倒位主要集中在某一条染色体上 如北美 D  pseudoobscura

中的倒位只出现在第二染色体 其上鉴别出的倒位类型己达 20 多种 而且这些倒位的种类

和频率在地理及时间 季节 上均有变化 Ayala 和 Valentine 1979 Merrell, 1981

如在美国加州 D  pseudoobscura 居群中最常见的倒位类型是 ST AR CH 三种 从 1939

年到 1946 年的调查证实 ST 的频率从 3月份开始减少 到 6月最低 随后从夏季开始回升

直到 10 月份又达到 3 月的水平 而 CH 的变化正好与 ST 相反 在 6 月份达到最高频率

Dobzhansky,1953 另一些调查表明 海拔高度不同也将导致倒位频率的变化 如表 3

所示 在加州 Sierra Nevada 山不同海拔高度的居群中 ST 倒位类型的频率随海拔增高而

逐渐减小 从 850 英尺处的 46 减少到 1万英尺处的 10 而 AR倒位类型的频率则随海

拔增高而增大 因此 大量证据表明 染色体的多态现象具有重要的生物学功能 是适应环

境的一种重要方式 Dobzhansky 1953 在植物中 由于玉米的 10 条染色体在形态上可以

相互区别 是研究染色体结构变异的好材料 而在植物天然居群中 发现染色体倒位最多的

大概是 Paris 和 Paeonia 两属 Geitler 1937 1938 发现在 Tyrol 这个地区 Paris 

quadrifolia 居群中每个个体都是一个或几个倒位的杂合体 倒位可发生下每条染色体臂

上 Paeonia 属的一些种也有这类现象 Stebbins 1950 在植物中 记载过倒位的种类

很多 比除果蝇以外动物中的倒位更常见 Dobzhansky 1953 除了倒位外 其它染色体

结构上的变异 缺失 重复 易位 在动植物居群中也并非少见 都是构成染色体多态现象

的重要因素 Stebbins 1950 Dobzhansky, 1953  

表 3加州 Sierra Nevada 山不同海拔高度上 D pseudoobscura 

居群第三染色体上不同到位类型的频率 

到位频率表 海拔 

英尺  ST AR CH 其它 

850 46 25 16 13 

3000 41 35 14 10 

4600 32 37 19 12 

6200 26 44 16 14 

8000 14 45 27 14 

8600 11 55 22 12 

10000 10 50 20 20 

                摘自 Dobzhansky,1953  

除了数目和结构上的变异外 染色体水平上的多样性还可体现在染色体的形态 着丝点



位置 缢痕和随体等核型特征上 这些特征的变异使种内出现细胞型的多样性 如在欧洲

绵枣儿 Scilla antumnnalis 中 已发现了多达 19 种细胞型 包括多倍性 非整倍性

结构和日染色体等特征上的差异 且许多细胞型有其特定或最适的分布区 Hong 1982

随着染色体研究技术的不断发展 如分带技术 细胞原位杂交方法的应用 无疑能在染色体

水平上揭示出更多的遗传多样性  

3 3 等位酶水平 

    等位酶是由单位点上等位基因编码的同工酶 是借助于特定的遗传分析方法确定的一种

特殊的同工酶 Gottlieb 1981 葛颂 1994 由于等位酶谱带同等位基因之间的明确关

系 使其成为一种十分有效的遗传标记 是近一二十年来检测遗传多样性应用最普遍的方法

迄今已积累了十分丰富的资料 并在采样原则 实验方法 数据处理和结果分析方面形成了

一套统一的标准 Soltis 和 Soltis 1989 Crawford 1990 尤其是建立了度量遗传变异

和居群遗传结构的定量指标 使整个生物界遗传多样性的研究结果可以在共同的基础上进行

比较  

表 4是 Ayala 和 Kiger 1984 对一些主要动植物天然居群遗传多样性研究的总结 这

些数据都来自等位酶研究的结果 涉及 125个动物物种和 69 个植物物种 其中 多态位点

比例 P 和平均期望杂合度 He 均是衡量遗传多样性水平的指标 前者表示多态位点 有

2个以上等位基因的位点 在总位点中所占的比例 后者表示在满足遗传平衡条件下 每个

个体带有杂合位点的比例或者在每个位点上呈杂合状态的个体的比例 由表可见 各类生物

中的遗传变异水平都能以数值的形式表示出来 这些数据充分说明生物中遗传变异的数量是

很高的 以变异水平较低的鸟类为例 其平均多态位点比例为 0 145 平均期望杂合度为

0  042 也就是说 假如鸟类平均有 1万个结构基因 则应有 1450 个基因位点是多态的

平均每个个体大约有 420 个位点是杂合的 因此每个个体都具有产生 2420 种不同配子的潜

力 由这些配子组合成的基因型种类无疑是个天文数字 这正是自然界无法找到两个遗传基

础完全相同个体的原因 从表 4还可以看出 无脊椎动物的遗传变异水平比脊推动物高得多

前者多态位点比率 0 469 接近后者 0 247 的 2 倍 而平均杂合度则为后者的 2倍多

0 134 对 0  060 植物的变异水平也很高 接近无脊椎动物的水平 然而 无论是动

物还是植物 遗传变异水平会依类群或物种生物学特性不同而有很大的差别 如同是植物

自花授粉物种与异花授粉物种之间在遗传多样性上平均相差 3倍左右 表 4  

表 4 一些主要动植物天然群体种的遗传变异 

生物类群 物种数 每个物种平均

检测位点 

多态位点比例

P  

期望杂合度

He  

果蝇 28 24 0 529 0 150 
黄蜂 6 15 0 243 0 062 

其它昆虫 4 18 0 531 0 0151 

海洋动物 14 23 0 439 0 0124 

无脊椎动物 

陆地蜗牛 5 18 0 437 0 150 

鱼类 14 21 0 306 0 078 

两栖类 11 22 0 336 0 082 

爬行类 9 21 0 231 0 047 

鸟类 4 19 0 145 0 042 

脊椎动物 

哺乳类 30 18 0 206 0 051 



生物类群 物种数 每个物种平均

检测的位点 

多态位点比例

P  

期望杂合度

He  

自交种 33 14 0 179 0 058 植物 
异交种 36 11 0 511 0 185 

无脊椎动物 57 22 0 469 0 134 

脊椎动物 68 24 0 247 0 060 平均 

植物 69 13 0 345 0 121 

引自 Ayala 和 Kiger 1984  

研究遗传变异大小为研究物件的进化历史 适应和进化的机制提供了重要的资料 如前所述

裸子植物如松属 Pinus 大多数物种都具有很高的遗传变异水平 居群间的遗传分比很小 见

表 5 然而 Fowler 和 Morris 1977 对广布于美国北部和加拿大的脂松 Pinus resinosa

的等位酶研究发现 其遗传多样性水平非常低 P=0  10 结合形态学 物候 木材性状以及

地史等研究发现 脂松遗传多样性小平很低是因为经历过至少一次居群大小的剧烈缩减 推测

在更新世约2万年前冰川作用给该种带来严重的瓶颈 Bottleneck 效应 即该种原来广布北美

由于冰川作用使其分布区不断缩小 并迁侈到美国东南邻的避难所 现仍有零星单株分布 最

后幸存了少量个体 现今的分布只是由该种单个 残遗 居群重建的 同样的情况也发生在许多

其它裸子植物和被子植物中 Karron 1991 Grant, 1991 Millar和Libby 1991 此外 伴

随着居群缩小而出现的随机遗传漂变 近交等因素均会造成遗传变异的下降 威胁物种的生存

Soltis和 soltis 1991 如已发现大熊猫实际上被隔离为 30 多个小居群 每个居群不到 50

头甚至不到10头 陈灵芝等 1993 这样的居群结构无疑不利于该种的生存和发展  

                麦 5 不同类型植物的遗传主异水平和居群分化大小 

       物种数 P He Gst 

分类地位     

裸子植物 50 80 0 709 0 173 0 068 

双子叶植物 246 338 0 448 0 136 0 273 

单子叶植物 80 111 0 592 0 181 0 231 

生活型     

一年生 148 190 0 507 0 161 0 357 

短命多年生草本 119 159 0 413 0 116 0 233 

短命多年生木本 8 17 0 418 0 097 0 088 

长命多年生木本 110 131 0 647 0 177 0 076 

分布范围     

特有种 52 100 0 400 0 096 0 248 

狭域种 82 115 0 451 0 137 0 242 

地区种 180 193 0 529 0 150 0 216 

广布种 85 105 0 589 0 202 0 210 

繁育系统     

自交 78 123 0 418 0 124 0 510 

混交 动物 60 85 0 400 0 120 0 216 

异交 动物 124 172 0 501 0 167 0 197 

异交 风媒 102 134 0 661 0 162 0 099 

           摘自 Hamrick 和 Godt 1990  

    等位酶方法不仅能定量地估计遗传变异水平的高低 还可以有效地度量居群的遗传结

构 即遗传变异在居群中的分布 Hamrick 1989 了解居群的遗传结构对进化和保护生物



学研究尤为重要 因为不同的居群遗传结构是各种进化因素共同作用的结果 决定了物种保

护应采取什么样的策略和措施 不久前 Hamrick 和 Godt 1990 对植物中利用等位酶研究

遗传变异的报道进行了总结 包括涉及 165 属 449种共 653 篇研究结果 他们运用统计学

方法从居群和物种两个水平上分析了等位酶多样性与物种系统位置 生活型 习性 分布

地区 分布范围 繁育系统 种子传播方式 生殖模式和演替阶段 8个因素之间的关系 结

果表明 分布地域广 寿命长 基因交流频繁 结实量高以及处于演替阶段末期群落中的物

种具有较高的遗传变异水平 而影响居群遗传结构的最重要因素是繁育系统方式和基因文流

程度 Hamrick 和 Godt, 1990 表 5 是我们从 Hamrick 和 Godt 1990 的总结中摘录的部

分结果 这些数据不仅体现出不同类型植物种具有不同的遗传变异大小 而且定量地表达了

居群的遗传结构 其中 Gst 值代表居群间遗传变异占总遗传变异的比值 由表 5可见 繁

育系统方式对居群遗传结构影响最大 自交种平均起来 一半多 51 的遗传变异存在于

居群之间 而异交风媒种大部分遗传变异存在于居群之内 只有 9 9 的遗传变异存在于

居群之间 最典型的就是裸子植物 其遗传变异水平是植物中最高的 而遗传变异的绝大部

分 93 2 存在于居群之内 这是因为大多数裸子植物种分布范围广 寿命长 风媒异

花授粉 结实量高 这些特性都有利于遗传变异的产生和保持 促进了居群之间基因的频繁

交流 从而限制了居群间的遗传分化 葛颂 1988 Hamrick 1989  

   Abbott 和 Gomes 1989 利用 17 个等位酶位点对自交种拟南芥 Arabidopsis thaliana

的 16 个居群进行了遗传多样性测定 发现该种遗传变异水平很低 多态位点比率为 0 165

平均期望杂合度为 0 061 而且大部分 61 6 的遗传变异存在于居群之间 与此成为

鲜明对照的是对刚松 Pinus rigida 的研究 通过利用 15 个等位酶位点对该种 4个居群

的测定 发现多态位点比率高达 0  966 平均期望杂合度为 0  170 可在总的遗传变异

中 只有 1  1%的变异存在于居群之间 Gst=0 011 Hamrick 等 1979 因此 如果我

们要保存或保护这两个种的遗传资源 就应该有完全不同的采样策略 对刚松来说 应该采

集较少的居群而较多的居群内个体 因为遗传变异的绝大部分存在于居群之内 而对拟南芥

来说 我们不仅要采集一定的居群内个体 更应采集较多的居群 以免丢失不同居群所贮存

的遗传变异 由此可见 对居群遗传结构的了解对保护生物学工作具有指导作用  

    正如 Schaal 等 1991 所说 等位酶电泳技术的应用极大地扩展了我们对生物遗传变

异和进化的认识 没有它 我们对非栽培植物的遗传结构几乎是一无所知 然而 酶电泳技

术在我国遗传多样件研究中还远未得到充分利用 尤其是利用电泳技术筛选出一批等位酶位

点 并进行遗传多样性研究在我国才刚刚开始 为数不多的研究也主要是涉及具有较大经济

价值的动植物类群 陈灵芝等 1993 而且在实验技术和方法上比较落后 鉴于等位酶分

析具有实验条件简单 成本较低 结果快速可靠等优点 在我国现有条件下 是值得大力提

倡的遗传多样性检测手段  

3  4 DNA 水平 

    DNA 是遗传信息的载体 遗传信息就是 DNA 的碱基排列顺序 因此 直接对 DNA 碱基序

列的分析和比较是揭示遗传多样性最理想的方法 但是 除了几种模式生物外 要想进行

DNA 全序列分析在可预见的将来都是不现实的 Avise 1994 更不用说基于个体水平

上的检测 因此 目前 DNA 分析技术主要是针对部分 DNA 进行的 从原理上可大致分为

两类 一类是直接测序 主要是分析一些特定基因或 DNA 片段的核苷酸序列 度量这些片段



DNA 的变异性 另一类是检测基因组的一批识别位点 从而估测基因组的变异性 Schaal

等 1991 Avise 1994  

直接测序是一件费时 费力 经济投入很大的工作 尤其是在被分析的个体数量较大时

不大现实 加上目前测序工作主要是针对一些比较保守的 DNA 片段 如 Ribisco大亚基基因

rDNA 部分片断等等 使序列分析主要应用在动植物系统发育推断和宏观进化研究方面 相

比之下 对特定基因组或 DNA 片段识别位点的研究则十分普遍 最常见的是限制性片断长度 

多态 DNA RFLP 方法 RFLP 技术是用特定的方法将核 n DNA 叶绿体 cp DNA 线粒

体 mt DNA 或者总 DNA 提取出来 用已知的限制性内切酶消化 电泳印迹 再用 DNA 探针

杂交并放射自显影 从而得到与探针同源的 DNA 序列酶切后在长度上的差异 如果是经过纯

化的小分子 DNA 如 cpDNA 或 mtDNA 酶切电泳后可直接显色得到片段长度上的差异 Avise

1994 换句话说 RFLP 是根据特定限制性内切酶所识别的位点 碱基数目 4 个到 10 个不

等 是否存在而确定的 对某一特定的限制性内切酶而言 识别位点上碱基的替换 突变

DNA 片段上一个或多个碱基对的缺乏或插入以及重组等 均可导致限制件片段长度上的多态

性 Moritz 和 Hillis 1990 迄今己分离到的限制性内切酶种类已有 500 多种 各自均有

其特异的识别序列 位点 而作为探计的 DNA 片段可以来自叶绿体基因组 核糖体 r DNA

单拷贝基因 如 ADH-1 以及高变序列等等 Schaal 等 1991 因此 利用各种限制性内

切酶及 DNA探针进行组合 将能得到一大批 DNA 标记 有效地揭示出 DNA 水平上的遗传多样

性  

    叶绿体 DNA 是迄今研究最多的一类基因组 其分子量小 一般在10 万到 20 万对碱基

结构简单 单亲遗传 很适合遗传分析 而且 cpDNA 分子进化的速度很慢 比较保守 故

早期的大部分研究以 cpDNA 的 RFLP 为遗传标记来揭示种间关系或推断种上的系统发育

Palmer 等 1983 Soltis 和 Soltis 1992 随着 cpDNA 研究资料的积累 已发现种内

居群间和居群内个体间均存在cpDNA变异 包括片段的插入或缺夫以及碱基的替换 Schaal

等 1991 Soltis 和 Soltis 1992 因为叶绿体基因组中也有一些片段变异程度较高

对这些区段 RFLP 的研究可以有效地度量种内的变异 Wagner 等 1987  Szmidt 和 Wang

1991 Neale 等 1988 对来自以色列和伊朗野生大麦 Hordeum  vulgare 的 cpDNA

多样性进行了研究 在来自 30 个居群 245 份样品中 检测出了 3 种叶绿体基因型 其中

19 个居群为单态的 6个为二态的 剩下的 5 个居群含有全部 3种基因型 而且这些基因

型的分布并非随机 野生种的 cpDNA 变异比栽培种更丰富 Neale 等 1988 类似的研究

还不少 在 Brassica napus种内已检测的 97 个个体中 就发现了 7 种 cpDNA 变异 甚至

在 Lisianthius  skinneri的3株个体中就发现了3种变异类型 Harris和Ingram 1991

根据 Harris 和 Ingram 1991 的统计 已有 60 个类群中报道了种内 cpDNA 变异 而且许

多变异是在采样个体数较少时发现的 cpDNA 在种内存在变异不仅说明进行种上系统发育

研究时应加大样本中个体的数目 而且意味着 cpDNA 可以成为检测遗传多样性的可靠标记

Schaal 等 1991 与此同时 线粒体 mt DNA 是具有潜在应用价值的另一类细胞器

DNA 虽然植物中的线粒体基因组比较复杂 开展的研究还很少 Ecke 和 Mlchaelis 1990

但在动物的研究中却有不少成果 Avise 1994 如张亚平和施立明 1991 以 20 种限

制性内切酶对来自我国 20 个地区以及缅甸 越南共 36 只猕猴 Macaca mulatta 的 mtD-NA

多态性进行了检测 共得到 23 种限制性类型 并据此划分出几个独立的种下类群 对中



国猕猴的起源和扩散提供了重要资料 陈灵芝等 1993  

    在系统学和进化研究中 核糖体 r DNA 常常是被分析的对象 也是迄今研究最多的

核基因 Schaal 和 Learn 1988 Crawford 1990 rDNA 编码核糖体 17S 5  8S 和 27S

亚基 在核基因组中以首尾相连的方式连续排列 拷贝数目从 3000 到 14000 不等 其中的

编码区十分保守 很适用于高分类等级的系统学研究 而非编码区高度变化 可用于遗传多

样性检测和微观进化的研究 Avise 1994 Schaal 等 1987 对于蓝绣球属的广布种 Phlox 

divaricata2 个亚种 8 个居群的 rDNA 进行了详细的研究 结果发现每个居群都有其独特的

rDNA 变异类型 可以根据所含变异类型的数目 2 6 个 把居群区别开来 而且亚种

subsp  laphanmii比亚种 subsp divaricata的变异性低 进一步证实了形态学的推论

亚种 subsp  laphamii 是由亚种 subsp divaricata 衍生来的 在 Rogers 等 1986 对

Vicia faba rDNA 的研究中 发现单个个体就含有多达 20 种变异类型 此外 在许多针叶

树的研究中也发现 rDNA 在居群之间和居群内个体间存在丰富的变异性 包括 rDNA 拷贝数目

的变异 Szmidt 和 Wang  1991 另一方面 在高等真核生物的基因组中存在大量的非编

码重复序列 其进化速率很快 体现出高度的多态性 被称为高变 Hypervariable 或小

卫星 Minisatellite DNA Jeffreys 等 1985 例如人类的一些小卫星序列散布在整个

基因组中 使许多位点呈杂合状态 这些杂合 高变 位点通常超过 90 Schaal 等 1991

这些序列在许多动植物物种中都是高度变异的 甚至可以成为基因型所特有的 遗传指纹

因此利用这些特异性很强的遗传标记可以检测个体之间的差异 故又被称为 DNA指纹 图谱

技术 Jeffreys 等 1985 已有一些利用小卫星 DNA 来检测栽培和野生植物变异性的报道

不仅能估计居群之间和之内的遗传多样性 而且能确定居群实际存在的基因型 Schaal 等

1991 不过 DNA 指纹技术成本较高 限制了其应用的范围 Lewin 1989  

    虽然 RFLP 是一种十分有效的遗传标记 但 RFLP分析需要比较完善的包括多种酶切 标

记 分子杂交等技术的实验室 而且工作量大 成本高以及放射性标记所存在的安全性问题

使其应用受到一定的限制 随着聚台酶链式反应 PCR 技术的建立 通过利用一对特定的

寡核苷酸片段为引物在耐热 Tag DNA 聚合酶催化下 数小时乃至几十分钟内就可将目的基因

扩增至上百万倍 这一技术上的发明很快带出了一种新的遗传标记技术 随机扩增多态

DNA RAPD 技术 Williams 等 1990 并开始应用于遗传育种 进化等许多研究领域

包括遗传多样性检测 卢江 1993 Huff 等 1993 采用 RAPD 技术检测了禾本科异交种

Buchloe dactyloides 4 个居群之间和居群内个体间的遗传多样性 所用的 10 个引物检出

了 98 个多态位点 每个居群内都有十分丰富的变异 甚至每个个体在遗传上都很独特 而

且居群之间也有明显分化 来自墨西哥的 2个居群与来自美国得克萨斯州的 2个居群相比

居群内的变异更大 而居群间变异偏小 墨西哥和美国居群间出现明显的分化 在这个异交

种中 遗传变异的式样与以往报道的自交种的情况明显不同 Huff 等 1993 又如 在以

往对脂松形态 等位酶等的研究发现 这个广布种遗传变异水平非常低 并推测是冰川作用

的结果 见前述 Mosseler 等 1992 采用 69 个引物对该种进行了验证 结果发现多态

性程度很低 明显低于其它裸子植物种 来自 RAPD的证据完全支持以往的研究结果和推论

类似的研究还很多 这些研究充分说明 RAPD 方法是检测遗传多样性很有潜力的分子生物学

手段 卢江 1993 Avise 1994  

 



4 结语 

    综上所述 遗传多样性可以体现在从形态到 DNA的各个不同水平上 故对其检测的方

法可建立在不同层次的研究上 由于上述检测遗传多样性的方法各有其利弊 在实际应用中

应根据具体情况进行选择 通常形态学和细胞学方法能快速地对遗传变异大小有一个大致的

了解 等位酶分析在技术上比较成熟 且能从分子水平上对基因组遗传变异的大小进行较为

客观的度量 而且该方法实验条件简便 快速而经济 因此在现有的大多数实验室均可开展

起来 DNA 分析是未来发展的方向 应用潜力很大 且技术上的改进和发展迅速 尤其是

对一些具有较大生物学意义和经济价值的类群 值得从 DNA 水平进行深入的分析 Schaal 

等 1991 但是 上述各种研究方法并不互相徘斥 都能提供许多有价值的信息 我国是

个生物资源十分丰富的国家 又是生物多样性受到严重威胁的国家之一 陈灵芝等  1993

对生物多样性的认识和研究在我国起步不久 对其中遗传多样性的研究尤为薄弱 施立

明 1990 陈灵芝等 1993 不仅研究的类群少 而且研究的水平低 甚至对诸如 国宝

大熊猫 Ailuropoda melanoleuca 和 活化石 银杉 Cathaya argyrophylla 这类我国特有

重要类群遗传多样性的认识还几乎是空白 因此 尽快采用各种研究方法 包括传统的形态

细胞 生化技术以及现代的分子生物学手段来研究 评估我国生物类群的遗传多样性 并制

定出合理的利用和保护措施 是我国生物科学工作者义不容辞的责任  
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