
前　　言

植物群体遗传学是研究植物群体中等位基因分布、分布的维持和变化的科学,由此探

讨植物进化的机制并为植物育种和植物资源保护与管理提供理论基础.群体遗传学起源

于１９０８年GeorgeHardy和 Wilhelm Weinberg提出的遗传平衡法则,至今已有１００多年

的历史.一个世纪以来,在 Wright、Fisher、Haldane和 Kimura等著名群体遗传学家的努

力下,群体遗传学作为遗传学的一个重要分支学科,已广泛应用于生物学各领域,显示出

强大的生命力.
我国群体遗传学研究起步较晚,但发展很快.近年来,虽然国内科学家在这一领域某

些方面的研究已处于国际领先地位,但是,中文版的群体遗传学仅有几本入门书籍,这与

我国群体遗传学教学与研究的需求不适应.
本书是以近十年为中南林业科技大学硕士研究生讲授的«群体遗传学»讲义为蓝本,

结合作者科学研究及在国外研修期间的学习心得,经过修改、补充而形成的.
全书共分１１章.第一章和第二章是学习、理解和从事植物群体遗传学研究必备的理

论与实验技术基础;第三章至第八章,按照由理想群体逐步到现实植物群体的思路,由浅

入深、循序渐进、较全面地阐述交配系统、选择、遗传漂移、突变及迁移对植物群体遗传结

构的影响,重点强调如何利用遗传数学模型研究复杂的植物群体遗传中的问题,探讨植物

进化机制.第九章,综合前面几章的内容,介绍现实植物群体遗传多态性的产生、维持机

制及遗传多态性度量.第十章,介绍植物数量性状遗传,为理解复杂的植物适应性表型进

化提供初步的数量遗传分析工具.第十一章,介绍群体遗传学知识在生物分子进化与物

种形成中的应用,突出目前生物学中富有挑战性的课题———系统发育与性进化.
书中有关名词术语以«英汉遗传学词典»为准,«英汉遗传学词典»上没有收录的术语,

以CNKI(http://dict．cnki．net/dict_result．aspx)翻译频率最高的译法为准.
随着现代分子生物学和信息科学研究进展,研究生物群体遗传信息流的群体遗传学

目前正处在快速发展期间,新理论假说、新研究方法、新发现层出不穷.本书不刻意追求

“深奥”,而注重实用性,重视群体遗传学分析中基本概念、基本原理与基本方法的准确把

握.力求语言通俗、精炼,前后连贯,便于自学.用较简单的数学推导,系统地介绍植物群

体遗传学领域中的理论与方法.对于需要用超越生物学本科生所掌握的数学知识来推导

的较难的遗传数学模型,仅介绍结论,数学基础较好的读者,可参阅各章后的推荐读物,了
解其推导过程.
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绪　　论

一、群体遗传学概念

群体遗传学(populationgenetics)是遗传学的一个重要分支学科,是应用遗传学基本

原理,采用数学、生物统计及其他方法,研究生物群体遗传结构及其在世代间变化规律的

科学,并由此探讨生物进化的机制.
群体遗传学研究对象不是个体,而是孟德尔群体(Mendelianpopulation).孟德尔群

体,简称为群体(population),不是一些生物个体的简单集合体,而是指特定时间和空间,
能够自由交配、繁殖的同种生物个体群,通过个体间相互交配,孟德尔遗传因子以不同方

式从一代群体传递给下一代群体.因此,群体中生物个体必须是同一个物种的个体,只有

这样,才能通过相互交配而交流基因,组成共同的基因库(genepool).
最大的孟德尔群体是一个物种,不同物种分属于不同的孟德尔群体.例如,同一林地

上红松林群体就是孟德尔群体,而一片禾本科植物植被就不是孟德尔群体,因为它包括了

不同种植物,属于不同的基因库,并不是单一的交配、繁育单位.
交配是以有性繁殖为前提的,因此,群体遗传学一般以二倍体或多倍体并能进行有性

繁殖的生物为研究对象,单倍体或只能进行无性繁殖的生物群体,通常不属于孟德尔

群体.
自然生物大多数生活在复杂多样的环境中,无论在时间上还是在空间距离上都是异

质的,存在着影响生物迁移、接触和分布的地理、地形以及其他物理环境因素隔离,或者,
生活在同一地区的同种生物个体因生殖季节不同而产生季节隔离,因此,大多数情况下,
一个物种是由许多地方群体(localpopulation)组成的,不同地方群体的遗传结构组成可

能存在着差异.
进化遗传学、生态遗传学、保育遗传学、数量遗传学也十分重视群体的遗传特征研究,

它们与群体遗传学彼此之间交叉重复的内容相当多,但它们在研究的侧重点及运用的领

域范围有所区别.
进化遗传学(evolutionarygenetics),是研究物种进化的遗传变异规律,研究的范围

更广,群体遗传学是进化遗传学的一个组成部分.
生态遗传学(ecologicalgenetics),强调生物群体对生存环境的适应以及对环境改变

作出反应的遗传机理,也就是适应性进化.它不仅研究自然条件下生物发生遗传变异的

长期效应(进化),而且研究人工条件下发生遗传变异的短期效应(育种).
保育遗传学(conservationgenetics),是研究影响物种灭绝的遗传因素以及濒危物种

的遗传管理,以降低物种灭绝的危险,特别关注小群体的遗传后果.
数量遗传学(quantitativegenetics),又称统计遗传学(statisticalgenetics),侧重研究



生物经济性状遗传变异规律,这些经济性状多属于数量性状.它建立在微效多基因假说

基础上,以群体遗传学为理论,讨论数量性状的世代平均数和基因型方差等参数估计方

法、数量性状基因效应及其在染色体上的位置,而群体遗传学主要讨论群体中等位基因频

率在世代间变化规律以及群体平均适应度对自然选择的应答.
植物群体遗传学与一些基础理论学科和应用学科有着密切的联系,有关的知识范围

很宽,在理论研究和实际应用过程中,常涉及遗传学、植物学、生态学、分子生物学、细胞生

物学、生物统计学等.因此,没有遗传学、分子生物学、生物统计学的基础,没有相关学科

的密切结合,植物群体遗传学不可能得到迅速发展.同时,植物群体遗传学又是植物起源

及进化、野生植物资源保护与管理、植物育种的理论基础.

二、群体遗传学发展简史

人类对群体遗传现象的认识有着悠久历史,农作物的种植就无意识地应用了群体遗

传学知识.但是,群体遗传学的科学研究始于１８５９年达尔文的«物种起源».达尔文提出

的自然选择理论,揭示了生物的进化规律,从宏观角度用进化理论成功地解释了物种间的

相互关系,强调微小变异的累积对物种进化的意义.

１８８９年,Galton在发表的NaturalInheritance论文中,全面地总结了他首创的相关

性概念、回归分析方法以及他首次发现的生物群体遗传变异趋势总是下一代比上一代更

接近于群体平均值现象.

１９００年,Correns和deVries等重新发现了孟德尔遗传定律,标志着遗传学的诞生,
也为群体遗传学建立提供了理论基础.

１９０３年,deVries提出了突变学说,尽管他试图以突变的不连续性来概括生物进化

学说的出发点不可取,但却指出突变对生物进化的重要意义.突变作为生物群体中遗传

变异的最终来源,是改变群体遗传结构的进化因子之一.这对于群体遗传学理论的萌芽

具有重要意义.同年,Castle提出了理想群体遗传平衡法则,可惜这一发现当时没有

发表.

１９０４年,Pearson在 MathematicalContributionstotheTheoryofEvolution 论文

中,用数学方式研究生物遗传与进化问题.这样,以deVries为首的孟德尔学派与以

Pearson为代表的生物统计学派之间,围绕着微小的变异能否遗传产生了激烈的争论.

１９０８年,Hardy在MendelianProportionsinaMixedPopulation 和 Weinberg发表

的OntheDemonstrationofHeredityinMan 论文中,以遗传学理论为基础,再次从生物

群体遗传角度分别独立证明了 HardyＧWeinberg法则,标志着群体遗传学的诞生.

１９０９年,Johannsan提出了纯系学说,明确地将生物变异区分为可遗传变异和不可遗

传变异,并提出了基因型与表现型概念,丰富了群体遗传学的内容.同年,NilssonＧEhle
根据小麦粒色遗传研究结果,提出了微效多因子假说.这一假说的提出,为通过统计方法

对进化中微小变异的遗传效应分析提供了依据,从而奠定了群体数量性状遗传研究的

基础.

１９１８年,Fisher在TheCorrelationBetweenRelativesontheSuppositionofMendeＧ
lianInheritance论文中,将统计学与遗传学结合起来,研究亲属间性状相关,进一步从理
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论上证明了多因子假说的合理性,并提出了数量性状遗传的加性模型,把基因型方差分解

为相应的分量,用以研究自然选择的遗传学问题,解决了两大学派之间的争论,并为数量

性状进化研究提供了理论基础和分析方法.

２０世纪二三十年代,是群体遗传学形成时期.其中,Wright、Fisher和 Haldane为群

体遗传学的理论框架构建做出了卓越贡献.

１９２１年,Wright在SystemofMatingⅡ:TheEffectsofInbreedingontheGenetic
CompositionofaPopulation 文章中概括了生物群体的交配系统,提出了近交系数、遗
传漂移概念,并研究了不同交配系统的遗传效果.随后,他对遗传漂移进行了系统研

究,并于１９３１年发表了 EvolutioninMendelianPopulation,详细地论述了他的进化

理论.

１９２６年,Haldane发表的AMathematicalTheoryofNaturalandArtificialSelecＧ
tion 奠定了自然选择的数学基础,并首次研究了特定群体中等位基因频率变化的趋势和

速率,突变、迁移与自然选择的联合作用.１９３２年,Haldane的TheCausesofEvolution,
系统地总结了他在自然选择和遗传学方面的数学工作,是现代进化综合论的重要组成

部分.

１９３０年,Fisher的TheGeneticalTheoryofNaturalSelection,全面总结了同时代的

研究成果,发展了性选择、拟态和显性演化的概念,指出生物体的适应度与突变率成比例

的增长或减小,证明了大群体携带了更多的变异,这些变异使得大群体中的个体有更多的

机会生存.这本书是对达尔文进化论和孟德尔遗传学的综合,是自然选择进化论经典

著作.
这些理论研究,涉及复杂的数学理论推导,不是一般生物学家们所能理解的.而且只

有理论没有实验,也很难被生物学家们所接受.因此,他们的研究工作,对当时的生物学

界并没有产生太大的影响.直到后来,Dobzhansky与 Wright合作,以果蝇为实验材料证

实了 Wright的理论.１９３７年,Dobzhansky发表了GeneticsandtheOriginofSpecies,
在理论上和实验上统一了自然选择学说和孟德尔遗传学,对实验生物学家产生了巨大的

影响,开创了应用群体遗传学基本理论解析有关群体遗传实验数据的方法.
接下去的２０年,群体遗传学理论的普及与应用研究得到进一步深入.Mayr把群体

遗传学理论应用于分类学研究,并提出了地理变异和隔绝条件下新种产生的模型;SimpＧ
son首次用群体遗传学理论解释化石记录;Stebbins成功地用群体遗传学原理解释了植

物的进化问题.
由于人的寿命与进化时间相比极为短暂,没有办法探测长期进化过程中群体遗传结

构变化或者基因的进化变异,当时,人们只能简单地用短期变化的延续来推测长期进化的

过程,群体遗传学主要涉及群体遗传结构短期的变化.

２０世纪６０年代以后,生化技术日益成熟,利用生物同源大分子序列变异探讨群体遗

传变异规律成为可能.通过检测生物群体中同源大分子序列变异,从数量上精确地推知

群体的进化演变,并可检验以往关于长期进化或遗传系统稳定性推论的可靠程度.其中:
(１)１９６４年,Crow和 Kimura提出了无限等位基因突变模型;
(２)１９６５年,Zucherkandl和Pauling提出了“分子钟”概念;
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(３)１９６８年,Kimura提出了中性突变的随机漂移学说;
(４)１９７１年,Kimura和 Ohta提出无限位点突变模型.
这些理论的提出,将生物大分子的结构变化与群体遗传学理论紧密地结合起来,初步

形成了分子群体遗传学理论体系.对生物群体中同源大分子序列变异式样的研究,也使

人们开始重新审视达尔文的以“自然选择”为核心的生物进化学说.

１９８２年,Kingman在OntheGenealogyofLargePopulations论文中构建了“溯祖”
原理的基本框架,从而使得用少量的样本来代表整个群体进行群体遗传结构的研究成为

可能,并可以进一步推断影响群体遗传结构形成的各种演化因素.溯祖原理的“回溯”分
析使得对群体进化历史的推测更加合理和可信.

１９８３年,Kreitman和 Aguade发表的ExcessPolymorphismattheADH Locusin
Drosophilamelanogaster,开创了基于DNA序列变异检测手段的实验分子群体遗传学的

研究先河.

１９８７年,Avise、Arnold、Ball等在IntraspecificPhylogeography:theMitochondrial
DNABridgebetweenPopulationGeneticsandSystematics论文中,提出了系统地理学

(phylogeography)概念,将物种个体看作是一个操作分类单元,在种内水平上应用系统发

育的概念和方法进行研究并且了解种内的线粒体谱系在地理上是如何形成的,在群体遗

传学和分类系统学这两大松散学科之间建立了一个概念性的、过程性的桥梁,拓展了在传

统上未曾尝试的、在历史作用和周期性发生过程之间进行区分的新研究领域.

２０世纪９０年代,随着DNA分子标记技术和 DNA 测序技术的广泛应用,以及基于

溯祖理论的各种计算机软件分析程序的开发和应用,分子群体遗传学应用得到了迅速的

发展.

２０００年,Nei和Kimura合著了MolecularEvolutionandPhylogenetics,将群体遗传

学理论在分子进化中的应用推向新的高潮.
我国群体遗传学的引进始于２０世纪６０年代,发展于９０年代至今.６０年代初到９０

年代初,国内先后翻译出版了PopulationGenetics(Li,１９５５),MolecularPopulatonGeＧ
neticsandEvolution(Nei,１９７５),TheNeutralTheoryofMolecularEvolution(Kimura,

１９８３)以及日文版«群体遗传»(大羽兹,１９７８)等国外教材.９０年代,王喜忠和杨玉华

(１９９２)编写了«群体遗传学原理»,郭平仲(１９９３)编著了«群体遗传学导论»,张芳和李玉奎

(１９９９)合编了«群体遗传学概论»等.这些出版物对我国群体遗传学教学与科学研究,作
出了积极的贡献.近１０年来,我国植物群体遗传学已由引进介绍发展到与国际接轨的崭

新阶段,部分研究已处于国际领先地位.研究内容涵盖了植物多倍体群体遗传平衡定律

的拓展、群体遗传结构(同源DNA分化式样)、各种进化力量(如突变、重组、连锁不平衡、
选择等)对植物群体遗传结构的影响、群体内基因进化方式(中性或者适应性进化)、群体

间遗传分化及变异模式、植物基因流,以及通过对栽培群体与野生群体或野生近缘种的

DNA多态性比较研究等.植物群体遗传理论与方法在植物育种方面也取得了重要的进

展.例如,植物驯化和林木种子园建立的“奠基者效应”,人工选择对植物群体中多态性的

影响作用,利用群体间遗传变异的林木种源选择等.
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三、植物群体遗传学研究的内容

植物群体遗传学的研究对象是植物.尽管动物和植物都是生物,存在着许多生物学

共同特性,但它们之间还存在着诸多差异.例如,植物不能如动物般自由移动逃避天敌,
也不能在一年中不利的季节迁移到别处,无法逃避不良环境的影响,通常表现出对生长环

境(如土壤化学成分、气候因子等)的遗传适应性;动物的减数分裂发生于形成配子时期,
只有二倍体的动物体,没有单倍体的动物体,因此没有世代交替.而高等植物的减数分裂

都发生于孢子时期,既有二倍体的植物体,也有单倍体的植物体,两种植物体互作出现形

成了世代交替.种子植物的配子体寄生于孢子体上,这就使得植物,特别是高等植物的性

别概念不同于动物,性别决定也就更复杂;多倍体植物广泛存在,但多倍体动物比较少见;
植物既有单性繁殖,又有有性繁殖方式,植物性系统及交配方式远比动物多样化;植物虽

然固着不动,却可以通过花粉和种子传播产生基因流,但大多数情况下,被散布的种子主

要集中在母株的周围,虽然存在远距离的花粉传播,然而,当花粉到达另一个群体时有可

能失去生活力,也可能由于为时过早或过晚,以致不能有效地与当地的花粉竞争,植物基

因流局限于邻近的植物之间.
由于植物本身固有的生物学特征,植物群体遗传学主要侧重于以下五个方面内容.

(一)理想群体遗传特征

理想群体的遗传特征是植物群体遗传学研究的基础.包括单基因座上一对等位基因

的理想群体遗传平衡法则,单基因座上的复等位基因、性连锁基因、多基因座的群体连锁

不平衡以及理想多倍体群体遗传平衡法则的拓展.

(二)影响植物群体遗传结构的进化因子

影响植物群体遗传结构的进化因子包括植物交配系统、选择、遗传漂移、突变和迁移,
它们是植物群体遗传学研究的主要内容.

植物交配系统决定了植物群体遗传变异的特点,植物交配系统的不同会产生不同的

后代群体遗传结构.植物交配系统分为随机交配、遗传同型交配、遗传异型交配、表型同

型交配和表型异型交配系统,也可划分为近交、异交和混合交配系统,利用近交系数和自

交率概念,可推导各种交配系统群体的遗传后果.
选择和遗传漂移作为进化因子,其后果都是导致植物群体中等位基因的固定或丢失.

但选择是外界环境因子对群体遗传结构的影响,是确定性进化动力的系统过程,影响结果

是可预测的,其遗传模型是决定模型;而遗传漂移是生物小群体固有的属性,是或然性进

化动力的离散过程,不能预测小群体后代中等位基因频率的变化方向和大小,其遗传模型

是随机模型.
突变和迁移具有相似的群体遗传效应,作为确定性系统因素,都是引入新的等位基因

进入群体中,对植物群体影响后果都可预测,遗传模型很相似,属决定模型.但是,它们不

是相同的进化因子.突变为进化提供其所必需的最原始的新的突变基因,而迁移是群体

间等位基因的流动.突变率通常很低,而迁移率可能相当大,而且迁移是从一个群体中传
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播出去,只对迁入群体发生遗传影响,是单向的.
因为大多数植物交配系统十分复杂,交配主要发生在相邻的植株之间,其周围的个体

常常是近缘植株,即使是在连续分布的植物群体中也会产生遗传斑块(geneticpatchiＧ
ness)而导致小群体的遗传漂移.因此,交配系统和遗传漂移导致植物群体遗传分化,是
植物群体遗传学中最为关注的基本问题,也是当前植物群体遗传学研究的热点.

(三)植物适应性性状进化

与植物进化密切相关的性状是植物的生殖健康,包括植株的生存力、繁殖率、交配能

力、寿命等,这些适应性性状都是受微效多基因控制并易受环境影响的数量性状.群体的

直接进化潜力由生殖健康性状遗传力决定,通常采用群体对选择压力的适应性应答速度

和程度来度量,但植物群体生殖健康这些数量性状的微效多基因遗传结构世代间变化规

律异常复杂,目前面临的挑战很多.

(四)分子进化与植物物种形成机制

植物群体遗传学研究的根本目标是研究生物进化(微进化)规律.随着现代分子生物

学技术的飞速发展,利用这些分子数据遗传信息、构建分子进化树、探讨植物分子进化和

物种形成,已成为植物遗传学研究的主要内容之一.

(五)植物群体遗传学研究的一些实用技术

这些技术包括检测植物群体遗传变异的遗传标记技术、群体遗传学中各种模型建立

方法、群体遗传结构参数统计分析方法及其计算机模拟程序等.

四、植物群体遗传学研究模型

群体遗传学研究,主要是基于对生命现象的观察、研究,通过归纳、推理,建立一种模

型,以对观察到的一种生物群体遗传现象进行解释.
模型(model),就是对要研究的现实情况进行有意识地简化,只要假定的条件大体满

足,在现实群体中可能会出现.因此,模型十分适合于对大体符合条件的数据进行分析,
在植物群体遗传学研究中具有十分重要的意义.

植物群体遗传学研究模型主要有实验模型、数学模型以及计算机模拟.

(一)实验模型

实验模型(experimentalmodel),是指在容易控制的实验条件下研究事物发展的内在

规律.实验模型是实验技能的一种,是一种系统、科学认识事物的思路、角度和方法,有利

于了解事物发展的各要素之间的内在联系.
自然条件下,开展植物群体遗传学研究往往是相当困难的,因为要考虑群体的大小、

地理分布、交配方式、突变、迁移及选择等一系列因子,要连续进行若干年才能搜集到大量

可信的遗传数据.即使搜集了资料,由于这些因子太多、经常改变,而且它们之间又以一

种复杂的方式发生互作,往往难以进行解释.因此,为了把握问题的实质,设计一种仅考
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虑少数几个可辨别的重要因子,而对其他因子忽略不计的简单模型,显得尤为重要.
植物实验模型就是将符合研究目的的植物群体长期保持在人工控制的环境下,改变

各种可控制的环境因子,观察、研究、分析各种环境因子改变所引起的群体中特定基因型

频率或等位基因频率的变化,从而模拟在自然界植物群体中发现的等位基因频率波动的

原因.这种人工控制环境下生长的群体称为实验群体.例如,改变苜蓿(MedicagosatiＧ
va)实验群体的土壤条件,苜蓿群体中特定基因型频率在一定时期内表现出明显波动,而
这种波动与以前连续多年在自然群体中发现的波动相同,那么,就可以认为苜蓿群体中这

种基因型的相对选择优势或劣势的波动是由这种土壤因子造成的,由此,可推断影响苜蓿

群体中等位基因频率的环境因子.

(二)数学模型

数学模型(mathematicalmodel),是数学在近代科学研究中广泛应用的一种方法.为

了研究选择、突变、迁移和遗传漂移对群体进化的影响,必须构建简单的数学模型,从而定

量地揭示群体进化规律,预测性检测群体遗传变异,为那些很难或不可能确定的群体遗传

学参数提供计算式,预测那些仍没有发现的现象及现象之间不可预测的相关性.通过建

立植物群体遗传数学模型,将植物群体遗传特征的可测量数值或参数之间关系用数学表

达式来进行描述,有助于理解各种生物和非生物因子是怎样影响植物群体进化的.
植物群体遗传学中的数学模型研究,人们最感兴趣的不是特定模型表达式的数学推

导细节,而是模型中各个变量的生物学意义,否则,就会导致只看见“数学”的树木,而看不

见真正生物学意义“森林”的危险.
数学模型通常要比现实需要解释的植物群体简单得多.数学模型中,有意识地省略

现实植物群体的许多特征,只包含其中主要因子,否则会导致数学模型过于复杂而不实

用.但是,数学模型太简单,就有可能与现实植物群体相差太大而无用.理想的数学模型

应包括现实植物群体所具有的全部基本特征因子而排除所有非基本特征因子.例如,将
所研究的植物以最简单生命史来处理,群体中所有植株在其下一代出生之后全部死亡,即
世代间不重复.这样处理,任何世代植物群体中所有植株同时出生,同时成熟,同时交配,
而且在其子代产生之后立即死亡.关键性的简化就是群体中所有个体处于相同年龄,没
有任何植株能跨越世代存在而繁殖(详见第三章).尽管这种数学模型看起来过于简单,
但对研究植物群体遗传学中很多问题是足够的,甚至能满足生命周期长、生活史复杂的林

木群体遗传学研究.
植物群体遗传学研究中,有决定模型(deterministicmodel)和随机模型(stochastic

model)两种最基本的数学模型.决定模型较简单.它假定植物群体中等位基因频率从

上一代到下一代的改变以唯一的方式发生,可以根据初始植物群体遗传结构知识准确地

预测以后各世代植物群体遗传结构(详见第四章、第五章、第七章、第八章).严格来说,这
种模型只有当植物群体在大小上是无限的、环境或者不随时间而变化或者按决定性规则

而变的前提下,才能应用.这些前提条件,在自然界中显然是不能满足的.因此,纯决定

模型对于描述植物群体中等位基因频率随时间变化可能是不够的.随机的或不可预料的

等位基因频率波动必须被考虑进去.
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随机模型是假定植物群体中等位基因频率的变化按或然性方式发生.即根据当代条

件,不能预料下一代植物群体中等位基因频率,而只能决定下一代群体中可能出现的等位

基因频率分布的概率(详见第六章).显然,随机模型比决定模型更可取,因为它们建立在

更为现实的假定之上.不过,决定模型在数学处理上要容易得多,而且在某些条件下它们

也能得出足够精确的结果.
目前,还没有用来确定植物群体遗传参数的通用方法.用数学模型确定的主要群体

遗传参数有:突变率(突变Ｇ选择平衡模型)、选择压(群体中等位基因频率因选择力作用随

世代变化模型)、迁移率(群体中等位基因频率因迁移变化模型)、基因流(不同群体中等位

基因频率模型)、近交系数及自交率(混合交配模型)等.

(三)计算机模拟

计算机模拟(computersimulating),是根据数学模型,编写计算机程序,利用计算机

进行群体遗传参数计算,并模拟群体各世代遗传过程的一种方法.
人的一生中所能观察到的植物世代数是很有限的,不可能对千百年生态条件作用下

的植物群体遗传结构变化进行实际观察,而用数学模型研究,随机因子、选择、迁移和突变

对自然群体的综合影响相当复杂,似乎得不到一种综合的数学模型,只能对影响群体遗传

结构的进化因子做简化处理,或研究几个限制的影响因子.因此,根据遗传学原理,编写

计算机程序,用以模拟不同的选择压、突变率、迁移率、繁殖率、近交和随机漂移等因子作

用下遗传变异的长期效应,从而能够对物种(群体)进化(或退化)和植物遗传资源的保护、
利用作出预测.

计算机模拟的基本原理是利用计算机所提供的随机函数,结合生物群体遗传规律,产生

模拟数据,模拟生命过程的随机现象.随机函数的数值范围为[０,１],每次产生的随机数均

匀分布,但各不相同.计算机模拟非常简便,大大提高了研究的效率.应用计算机技术模拟

复杂的植物群体随机过程或计算变量的值,是植物群体遗传学研究的重要辅助手段.
将计算机应用于群体遗传学研究,主要归功于２０世纪８０年代微型计算机的普及和

应用.植物群体遗传学研究中常常利用计算机模拟群体中等位基因频率变化的所有确定

性和或然性,将自然植物群体的复杂系统分解为若干个较为简单的子系统,再借助它们高

效运算的优势,揭示植物群体遗传变异的实质.例如,植物群体很小时,群体中等位基因

频率会发生随机波动,产生遗传漂移.这种波动会导致植物有限群体中等位基因固定或

丢失.遗传漂移来源于两个随机过程的发生,亲本基因型和子代基因型(见第七章),因
此,利用计算机随机函数来模拟遗传漂移现象极为有用.近年来,群体遗传结构模拟研究

不断深入,主要涉及针对特殊群体设计模拟模型,提高群体遗传模拟性能和算法的研究,
并将研究结果应用于分子进化研究.

８ 植物群体遗传学



第一章　分子生物学与生物统计学基础
尽管基因的分子生物学和生物统计学不是本书的主题,但为了便于理解和掌握本书

的内容,有必要先介绍这方面的基础知识.

第一节　基因及其有关概念

一、DNA与染色体

生物的遗传信息主要由脱氧核糖核酸 (deoxyribonucleicacid,DNA)分子携带.

DNA分子通常是由两条平行但反向相互缠绕的互补链组成,形成一种右手螺旋状结构

(图１Ｇ１).每条链都是由四种核苷酸(nucleotide)组成的线性多聚核苷酸.每个核苷酸由

一个糖基、一个磷酸基团和一个环状含氮碱基三部分组成.DNA 的糖基是脱氧核糖,碱
基有腺嘌呤(adenine,A)、鸟嘌呤(guanine,G)、胞嘧啶(cytosine,C)、胸腺嘧啶(thymine,

T)四种类型.碱基与脱氧核糖结合构成脱氧核苷(deoxynucleoside),脱氧核苷与磷酸基

团结合构成脱氧核苷酸.两条核苷酸链靠彼此之间的氢键联系在一起.其中,腺嘌呤与

胸腺嘧啶通过两个氢键配对,鸟嘌呤与胞嘧啶通过三个氢键配对(图１Ｇ２).

图１Ｇ１　DNA分子的双螺旋结构模型(Russell,１９９８)

DNA分子有成千上万个碱基对(basepair,bp),但 DNA 链之间碱基配对只有 AＧT、



图１Ｇ２　DNA分子四种脱氧 　
核苷酸(Russell,１９９８)　

P磷酸根;S糖 　

CＧG、TＧA、GＧC四种碱基互补配对(complementarybase
pairing)形式.DNA分子通过不对称的５′Ｇ磷酸二酯键

(phosphodiesterbond)共价连接在一起,一端是一个游离

的５′Ｇ三磷酸根(—P),称５′端;另一端是一个游离的３′Ｇ
羟基(—OH),称３′端.因此,DNA分子具有极性.

生物细胞核中DNA分子以染色体(chromosome)
形式存在.染色体,是由与蛋白质和少量RNA相结合

的双链DNA组成的,易被碱性染料着色的一种丝状或

杆状物.每条染色体一般包括着丝粒(centromere)、
端粒(telomere)、DNA 复制起始点(oviginofveplicaＧ
tion)以及基因(gene)和非编码序列(nonＧcodingseＧ
quence).着丝粒,是细胞分裂过程中染色体分离的一

种装置,也是姐妹染色单体(sisterchromatid)在分开前

相互联结的位置,在染色体的形态上表现为一个缢痕

(constriction).端粒,是染色体的两端特殊组成,使染色体保持其个体性(individuality),不
会引起染色体之间端与端融合或端部松散而解体.二倍体生物体细胞中,存在着一对形态

和结构相同的染色体,这对染色体互称为同源染色体(homologouschromosome).

DNA复制首先是两条链间的氢键断裂并使双链解旋、分开,然后以每条链为复制模

板(replicatetemplate),按碱基互补配对原则,由一条链形成互补的两条链(图１Ｇ３).新

　　

图１Ｇ３　染色体半保留复制(Russell,１９９８)

０１ 植物群体遗传学


