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摘要: 分子标记可揭示种群遗传和进化信息, 为制定濒危物种保护措施、指导恢复实践提供重要依据。本文主要

介绍了分子标记在濒危物种保护过程不同环节中的应用, 包括: (1)正确识别保护单元, 如排除隐存种和杂交种的

影响; (2)确定优先保护单元, 包括优先保护区域、优先保护物种、优先保护种群等; (3)指导迁地保护; (4)对保护工

作的动态监测和评估。文章最后探讨了分子标记应用于保护的发展方向, 如开展长期的种群遗传组成监测、切实

应用于保护管理实践、将基因组学等遗传信息用于全球变化背景下保护策略的制定等, 期望为分子标记技术在生

物多样性保护的研究和实践中提供参考。 
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Abstract: Molecular markers have been widely applied in the conservation of endangered species for 
revealing their population genetic variation and evolutionary history, providing essential information for 
making conservation strategies and conducting restoration practices. Here, we introduced the applications of 
molecular markers at different stages of conservation efforts: (1) Molecular markers can be used to elevate 
the precision of identifying conservation units such as excluding the influence of cryptic species and 
hybridization. (2) Phylogenetic relationships are useful for distinguishing conservation priorities for biod-
iversity hotspots and discerning species and populations. (3) Molecular markers can contribute to instruct the 
strategies in ex situ conservation programs. (4) Dynamic monitoring and assessment of conservation 
activities can be achieved with molecular markers. Finally, we discussed the prospects of applying molecular 
markers for improving conservation strategies considering global change, including long-term monitoring of 
genetic dynamics, the use of conservation genetics in conservation management, and the development 
conservation genomics. 
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unit; ex situ conservation; conservation genomics 

近一百多年来人口和经济的快速增长导致生

物多样性受威胁状况不断加剧, 人们对生物多样性

的保护也日益重视, 并取得了一些成效, 然而, 生
物多样性衰退的总体趋势仍没有得到根本改善
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(Butchart et al, 2010)。究其原因, 除了保护工作没有

切实落实外, 保育措施不当也是一个重要方面, 而
这主要是由于对物种的种群遗传特征缺少足够认

识导致的。分子标记是能反映个体、种群、物种或

更高层次遗传变异的核酸或蛋白质, 可为了解物种

种群生物学特征提供许多重要信息, 如遗传多样

性、基因流、交配系统、有效种群大小等, 有助于

预测物种应对快速变化环境的适应潜力。我国已有

一些综述介绍种群遗传学原理在生物多样性保护

中的应用(李昂和葛颂 , 2002; 王峥峰和彭少麟 , 
2003; 黄磊和王义权, 2004; 王峥峰和葛学军, 2009), 
也有一些关于分子标记的介绍(张军丽等, 2000; 闫
文德和乌云塔娜, 2006; 周伟和王红, 2014), 但未见

从物种的保护过程进行的阐述。近年来, 分子标记

技术在保护工作中的应用发展迅速, 并且在保护的

不同环节发挥的作用也不同。本文针对濒危物种保

护过程中的几个重要环节, 即从最初的识别保护单

元, 到确定就地保护的优先性, 再到指导迁地保护

的材料收集, 最后评价保护的效果等(图1), 介绍分

子标记在一系列保护环节中应用实践的新进展、新

思路。 

1  保护单元的识别 

确定正确的保护对象是生物多样性保护的前

提和基础。然而隐存种(cryptic species)的存在会引

起两个或多个物种的混淆, 导致目标物种识别困难, 
种群大小被错误估算, 低估了物种的濒危程度, 导
致其在保护中被忽略而加剧灭绝速度; 或者是由于

种间杂交, 导致种群规模小的稀有种被遗传同化甚

至灭绝, 未能得到切实的保护。没有准确地识别隐

存种或杂交种, 都会造成有限资金不能用在最需要

保护的物种上。 
1.1  隐存种的识别 

隐存种是指在形态上没有明显差异, 但遗传分

化已达到物种或以上程度的种类(Fišer et al, 2018; 
Struck et al, 2018)。对隐存种的鉴别能大大增强人们

对生物多样性的认知, 提高保护的有效性。DNA条

形码(DNA barcoding)的应用为快速鉴定分类单元

提供了方便, 动物中线粒体细胞色素氧化酶第I亚
基(mitochondrial cytochrome oxidase subunit I, COI)
是最常用的DNA条形码, 而在植物中则常用叶绿体

核酮糖1,5-二磷酸羧化酶/加氧酶(ribulose-1,5-bisph-
osphate carboxylase/oxygenase, rbcL)和成熟酶K蛋

白(maturase K, matK)等基因片段的组合作为条形码, 
通过条形码DNA序列的差异可以鉴定不同的分类

单元。例如, 中国大鲵(Andrias davidianus)是极危种

(critically endangered species), 不同种群间没有明

显的形态差异, 长期以来被认为同属一个物种。最

近, Yan等(2018)采用线粒体COI、细胞色素b (cy-
tochrome b, Cytb)和置换环(displacement-loop, 
D-loop)等DNA片段分析, 发现该种由5个不同的支

系构成, 每个支系可视为1个隐存种, 且隐存种的

地理分布与水系有关。有时, 研究人员会将分子方

法与形态、行为、生态、地理等特征综合起来鉴定

隐存种。铁青树科青皮木属(Quinchamalium)智利青

皮木(Q. chilense)在南安第斯山脉的常绿灌丛、沙漠 

 

 
 

图1  分子标记在保护过程中的应用框架 
Fig. 1  The framework for the applications of molecular markers in the conservation processes  © 生
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和高山温带森林生境中都有分布, 前两类生境中的

个体叶片宽、具短花柱花(thrum flowers); 而高山森

林生境中个体的叶片窄, 为长花柱花(pin flowers)。
研究者采用核糖体转录间隔区 (ribosomal DNA 
internal transcribed spacer, ITS)和叶绿体编码tRNA
的trnL-F区的条形码序列, 将高山森林生境的种类

区分出来, 但无法区分常绿灌丛和沙漠区域中的个

体, 因此, 综合生态、形态和分子证据可认为该种

存在2个隐存种 , 即常绿灌丛–沙漠种和高山种

(Lopez Laphitz et al, 2018), 因此作者提出将二者分

开保护的建议。 
如果不能正确鉴别出隐存种, 将低估物种多样

性。优先保护区域大多是根据物种丰富度和特有种

的数量确定的, 而隐存种的发现能揭示未知的特有

种, 增加评估区的物种多样性。例如, 原来认为在

斯里兰卡分布的树蛙科有18个物种, 它们是由适应

辐射形成的, 采用线粒体12S和16S编码基因分析后, 
物种数增加到100多种, 这一地区也被评估为蛙类

多样性的热点地区(Meegaskumbura et al, 2002)。未

能识别出隐存种更严重的后果是高估了受胁物种

的个体数量, 从而可能低估其濒危程度。在原本数

量稀少的濒危物种中鉴定出隐存种, 意味着每个新

物种比之前预测的数量更少、分布范围更窄, 物种

的濒危程度可能更高, 并且不同物种可能需要不同

的保护策略。例如, Ravaoarimanana等(2004)采用线

粒体D-loop和Cytb片段分析发现, 马达加斯加岛一

种狐猴Lepilemur septentrionalis存在2个隐存种, 它
们可能是由于染色体重排而形成的 , 其中北部

Sahafary种群是以前从未描述过的濒危种, 亟需单

独制定保护方案。 
与之相反的是, 不同个体在遗传上属于同一个

物种, 但形态上表现出明显的差别, 若未正确鉴定

这种情形, 也不利于生物多样性保护。例如一些寄

生性桡足类(copepods)在形态上差异很大, 然而在

DNA条形码上没有明显分化, 因此它们仍属于同一

物种(Anton et al, 2016)。若因为形态不同而作为不

同的物种分别加以保护, 不仅可能降低种群间的基

因流, 也将浪费珍贵的保护资源。 
1.2  杂交种的识别 

杂交种是遗传上相对独立的类群间交配形成

的, 对其保护地位存在较大的争议。虽然杂交对生

物多样性的维持有一定益处, 如可通过遗传拯救使

近交小种群避免绝灭, 但杂交也可能对生物多样性

产生负面影响, 比如打破物种间生殖障碍、融合独

特的进化支系、带来远交衰退等。若杂交发生在稀

有种(特别是极小种群物种)及其常见近缘种之间, 
可能会因种群淹没(demographic swamping)、遗传同

化(genetic assimilation)引起种群规模小的稀有种灭

绝(Levin et al, 1996; Todesco et al, 2016)。例如, 野
外仅存于美国得克萨斯州和路易斯安那州沿海交

界地区的红狼(Canis rufus)由于种群规模严重下降, 
导致与附近的郊狼(C. latrans)杂交严重, 许多后代

存在基因混杂的现象。为阻止红狼种群遗传淹没的

进一步发生, 美国鱼类及野生动植物管理局(United 
States Fish and Wildlife Service)开展了人为捕获野

生个体的行动以清除野外种群, 再通过野外捕获–
鉴定纯种–释放回归项目, 来保护红狼(Hinton et al, 
2013)。Chiang等(2013)采用扩增片段长度多态性

(amplified fragment length polymorphism, AFLP)标
记研究显示, 台湾本地濒危种台东苏铁(Cycas tai-
tungensis)存在被园艺栽培的外来近缘种苏铁(C. 
revoluta)基因渗透的现象, 提示对本地种的保护需

考虑外来基因渐渗问题。 
对于杂交种是否值得保护的问题, 目前国际上

多个保护组织也一直摇摆不定。许多学者认为杂交

种不能算作独立的物种, 无需担心它们是否灭绝, 
只有非杂交种才能列在保护名单中(Allendorf et al, 
2004)。许多组织认可这一观点, 如美国濒危物种法

案(Endangered Species Act)明确表示杂交种不值得

保护, “纯物种”被列入更高的保护级别中。比如, 有
的美洲豹(Felis concolor coryi)因是亚种间杂交而来, 
被提议从保护名录中去除。然而, 由于生物多样性

保护和物种概念之间的争论, 1990年又废除了不保

护杂交种的相关法案, 目前美洲豹还列在保护名单

中(Rhymer & Simberloff, 1996; Mallet, 2005)。Jackiw
等(2015)提出从生态(在遗传进化、适合度、生态系

统中的功能等方面是否有益)和伦理道德(在社会和

经济方面是否合乎道德)两方面综合考量, 对杂交

种开展不同管理策略的保护框架。 
隐存种和杂交种的研究有利于科学地开展保护

工作, 制定有效的保护方案。但是, 我国隐存种研

究结果尚未纳入到区域生物多样性的评估中(徐伟

和车静, 2019), 鉴定的隐存种也未应用于保护方案

的制定中; 对于濒危物种的杂交种是否需要保护也© 生
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鲜有考虑(商辉和严岳鸿, 2017)。因此, 在我国未来

需加强保护单元的鉴定与保护实践相结合。 

2  确定保护优先性 

2.1  确定优先保护区域 
生物多样性热点地区是生态系统保护首要考

虑的区域, 力求用最低投入涵盖最高的生物多样性

(Pacicco et al, 2018)。目前对优先保护区的划分大多

只考虑物种的丰富度和特有性, 以及生态系统多样

性和脆弱性等方面, 而较少涉及遗传多样性; 据报

道, 有关保护区的植物、节肢动物和鸟类的研究中

只有6%调查了遗传多样性(Muenchow et al, 2018)。
然而, 物种多样性高的区域不一定是最优的保护地, 
因为有可能物种组成相似而使保护的进化支系偏

向单一, 所以还需考虑物种的进化历史和生态功能

(Pollock et al, 2017), 而使用分子标记构建的系统发

育树可以提供类群的进化支系信息。Tucker等(2012)
采用线粒体、叶绿体和核DNA共30个基因序列对南

非好望角植物保护区(Cape Floristic Region)的山龙

眼科物种多样性进行评价, 分别计算了物种丰富

度、系统发育多样性(最大似然树特定分支所有支长

之和)、生物地理加权的进化独特性(一定范围内的

物种多度加权的系统发育多样性)等3个指标后发现, 
生物地理加权的进化独特性能更好地反映南部地

区保护的优先性, 主要是因为这一地区进化的独特

性与地理上的稀有性呈正相关, 即稀有种具有更高

的进化独特性, 因此在确立优先保护区域时要特别

考虑这些稀有且独特的物种。 
2.2  确定优先保护物种 

除鉴别生物多样性保护区域的优先性外, 物种

保护也应考虑优先次序。IUCN对物种濒危程度的

评价主要依据分布区大小、种群数量、个体多少、

衰退速率、生存力分析等方面的标准(IUCN, 2012)。
然而, 不是所有物种都具有同等的系统发育地位, 
某些物种有显著的进化贡献, 它们一旦灭绝意味着

重要的进化信息将丢失。Vane-Wright等(1991)介绍

了考虑物种进化独特性的方法, 通过物种在进化树

上与其他物种的分离程度检测进化独特性, 独特性

高的物种可作为优先保护(phylogenetic conservation 
prioritization)对象。参照Isaac等(2007)提出的进化独

特及全局濒危(evolutionarily distinct and globally 
endangered, EDGE)方法, Ito等(2018)采用核ITS以及

叶绿体的rbcL、matK、RNA聚合酶β亚基基因(RNA 
polymerase beta subunit gene, rpoB)和β'亚基基因

(RNA polymerase beta subunit gene, rpoC1)等5个片

段, 构建了水鳖科茨藻属(Najas) 21个物种的系统 
进化树, 计算了每个物种的EDGE值, 该值由物种

进化独特性(物种从进化树末端至树根的每个节点

的分支长度除以该节点包含的物种数量的总和)与
灭绝风险(根据IUCN濒危等级赋值, 等级越高赋值

越大)计算得出, 结果表明研究目标种弯果茨藻(N. 
ancistrocarpa)具有明显的系统发育独特性, 可作为

该属中第二位优先保护的物种。 
2.3  确定优先保护种群 

对于确定的保护物种, 往往包含多个种群, 鉴
于不同保护阶段和资金的限制, 需要在受保护物种

中筛选出优先保护的种群。确定优先保护种群的依

据是遗传多样性及其分布, 这可以利用分子标记进

行种群遗传分析获得。可用的分子标记包括显性的

随机扩增多态性DNA (randomly amplified polymor-
phic DNA, RAPD)和AFLP, 共显性的等位酶、限制

性片段长度多态性(restriction fragment length poly-
morphism, RFLP)、简单重复序列(simple sequence 
repeat, SSR; 又称微卫星(microsatellite)或短串联重

复序列(short tandem repeat, STR)), 还有基于DNA
序列信息的单核苷酸多态性(single nucleotide poly-
morphism, SNP)、应用高通量测序技术的简化基因

组测序(reduced representation genome sequencing, 
RRGS)、甚至基于基因组全序列的重测序等标记。

一般以遗传多样性(如期望杂合度或多态位点百分

比等)指标的高低考虑种群的优先保护顺序(Petit et 
al, 1998; 陈小勇等, 2002)。由于不同种群对环境响

应的潜力不同, 保护重点应尽可能放在具最大进化

潜力的种群 , 由此Petit等(1998)提出将通过稀化

(rarefaction)处理的等位基因丰富度作为确定优先

保护种群的指标, 这一参数表示每个位点等位基因

的数目多少, 并且高度依赖于有效种群大小而不是

取样种群的大小, 通过该指标鉴定每个种群在总遗

传多样性和遗传分化上的相对贡献, 以此鉴别出优

先保护种群。但是, 这一方法依然是一种基于单个

种群本身遗传独特性的衡量。陆慧萍等(2004)则考

虑到种群之间的遗传变异, 将其分配到各个种群, 
提出了一种综合考虑种群内遗传变异和种群间遗

传差异的遗传贡献率计算方法。 © 生
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优先保护种群的考虑还可基于进化显著单元

(evolutionary significant units, ESUs), 这一概念最早

由Ryder (1986)提出, 指一组进化独特且有长期历

史的种群集合, 作为识别和保持遗传多样性的一组

重点保护单元而设。ESUs一般根据质体DNA序列

构建的系统发育特征来鉴定, 把进化单系(mono-
phyly)的一组种群归作1个ESU (Moritz, 1994a)。但

是, ESUs的划分有时存在一个进化支系涉及地理范

围过大的问题, 令保护工作难以在具体的物种监测

和管理中实施, 另一概念——管理单元(management 
units, MUs)很好地解决了这个问题。MUs将种群遗

传特征与种群统计(demography)特征结合, 通过辨

别核基因或质体基因在基因频率上有显著差异的

单元, 有时再结合一些种群的关键数量特征(如年

龄结构、生存力、繁殖力、性比等)确定MUs (Moritz, 
1994b), 该划分缩小了保护单元的地理范围, 易用

于保护实践(Moritz, 1994a)。不同于ESUs, MUs主要

基于等位基因频率而不考虑等位基因的系统发育

关系, 考虑当前而不是历史的种群结构, 适用于短期

而不是长期的管理计划(Douglas & Brunner, 2002)。 

3  指导迁地保护 

迁地保护(ex situ conservation)是对就地保护(in 
situ conservation)的有效补充, 最终目标是建立可持

续生存种群并使其将来能够回归(reintroduction)到
野外生境中(Williams & Hoffman, 2009)。可持续生

存种群要求具有一定的遗传变异量, 因此迁地保护

前需要评估候选源种群的遗传组成状况, 用以选择

迁地保护种群的奠基者(founder)。大尺度上, 考虑

到局域适应及避免远交衰退, 迁地保护的个体应该

在一个管理单元内选择(Witzenberger & Hochkirch, 
2011)。小尺度上, 收集野生个体的具体原则是既要

含有尽可能多的遗传变异, 又要代表一个管理单元

内易于丢失的遗传支系或低频率的等位基因(Saura 
et al, 2008)。 

为达到上述目标, 广为运用的方法是从多个种

群中采集样本作为迁地保护种群的奠基者, 这些奠

基个体间的亲缘关系尽可能小, 并且不要只限制在

个别遗传支系内, 该方法因使等位基因频率有均匀

分布的趋势, 可有效避免等位基因丢失(Saura et al, 
2008; Witzenberger & Hochkirch, 2011)。与之相反, 
另一种方法提倡要尽量保持原来野生种群的等位

基因频率。但这个观点存在两方面的问题: 一是迁

地种群在人工抚育过程中会因适应性而改变遗传

组成, 最后达不到与原来野生种群相似的基因频率; 
另一个是自然种群中低频率的有害突变基因如果

在迁地种群中因为保护良好反而提高了频率, 将对

种群带来相当不利的后果, 也会影响到将来回归的

种群。通过计算机模拟上述两种方法的效果, 结果

是第一种选择亲本最小共祖率(minimum coancestry)
的方法对保持后代种群的遗传多样性更有效, 但第

二种方法在一定程度上也能使后代的遗传多样性

保持在可接受的水平内(Saura et al, 2008)。 
动物迁地保护实践中广泛采用的措施是圈养

繁育(captive breeding), 该方法最初选取奠基者时

主要是通过家系记录(pedigree data)来判断亲缘关

系。但是, 除了记录出错的原因外, 还不可避免地

假设奠基者间没有血缘关系, 即奠基者假设(foun-
der assumption), 这就低估了种群的近交系数, 错误

地估计后代的亲缘关系, 可能导致做出错误的管理

决策(Russello & Amato, 2004)。随着分子生物学技

术的发展, 采用分子标记指导圈养繁育计划取得了

良好效果, 近十几年来动物迁地保护研究采用的分

子标记由原来的等位酶、AFLP等转变为线粒体

DNA序列、SSRs以及基因组序列信息等。应用分子

标记, 短期内可以通过推断个体间亲缘关系, 建立

正确的配对亲本, 提高繁育计划成功率; 长期来看, 
通过计算不同支系的平均亲缘关系用于设计繁殖

配对方案, 有利于保持种群遗传多样性, 降低小种

群带来的遗传后果(Milián-García et al, 2015)。Wit-
zenberger和Hochkirch (2011)分析了188篇文献认为, 
与50个个体能够抵御近交衰退影响的50/500法则

(Franklin, 1980)不同, 最少100个迁地个体才能有效

抵御近交衰退和遗传多样性丧失。 
对于植物来说, 种子库也是一种有效的迁地保

护方式, 目前已有多个国家设立了种子库, 如以色

列植物基因库(Israel Plant Gene Bank)、英国野生花

卉协会(New England Wild Flower Society)、我国西

南野生生物种质资源库(Germplasm Bank of Wild 
Species of Southwest China)等。采集种子时, 要考虑

种内个体的空间分布, 特别是对于种群间基因流低

的物种。Hoban和Schlarbaum (2014)应用计算机模拟

给出了迁地保护的采种方法: 如有多个分布区域, 
则在每个区域都采集一个种群(分散采样, dispersed © 生
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sampling), 这样获得的等位基因数量是在一个分布

区域采集所有的种群(有限采样, constrained samp-
ling)的1.75倍, 并且从这种广泛分布但数量不多的

种群中采集中等数量的个体(每种群25–30个)是最

优的策略。 

4  评估保护成效 

保护行动实施后有必要对种群遗传组成进行

监测和评价, 以便我们经常了解种群动态, 随时调

整保护策略。十几年来, 保护遗传学研究最理想的

分子标记是SSRs, 近年来利用高通量技术获得大规

模DNA序列也越来越多地应用于种群遗传研究。对

遗传数据进行常规的种群遗传分析可获得保护研

究的基础信息, 如观察杂合度、期望杂合度、近交

系数、有效种群大小等都是常用的指标。然后再通

过指标的状态推测导致遗传组成变化的原因, 评估

保护成效, 例如近交系数代表观察杂合度偏离哈迪

–温伯格平衡时期望杂合度的程度, 通过偏离情况

可以检测多种因素影响下的非随机交配现象, 如种

群结构(Wahlund效应)、近交程度等(Witzenberger & 
Hochkirch, 2011)。 

濒危物种的迁地保护和管理过程中, 近交是常

见的问题, 但是有选择的杂交可能会引起远交衰退, 
近交衰退和远交衰退分别是极度近缘和极度远缘

的2个亲本交配导致后代适合度较低的现象, 二者

给种群带来相似程度的风险(Edmands, 2007)。采用

SSRs等分子标记评价后, 可以清晰地获知哪些种群

遭受过近交或远交衰退, 实际操作中可对近交衰退

的种群进行选择性杂交, 并至少在两个世代后就要

检测杂交效应, 以减小近交和/或远交衰退的风险

(Edmands, 2007)。 
许多保护项目已经成功地开展回归行动, 濒危

物种的个体数量得到了成功恢复, 但是个体数量恢

复并不代表遗传变异已经成功恢复, 遗传变异是种

群长期存在的重要基础, 需要进行持续的监测。

White等(2018)调查了澳大利亚回归18年的4种动物

种群, 基于种群增长速度评估显示它们已经恢复成

功, 并且采用SNPs分子标记将回归种群与来源种

群的遗传特征进行比较, 回归种群的平均遗传多样

性接近奠基者种群的水平, 甚至有些回归种群由于

来源于遗传分化不大的几个种群, 通过这些个体的

相互交配还使回归种群的遗传多样性略微增大, 说

明保护中混合不同种群的个体可提高迁地种群的

遗传多样性。但是, 也不能一味地为提高遗传多样

性而混合, 这会忽视恢复种群间的遗传差异, 保持

一定的遗传独特性也是建立新种群需要考虑的。如

Li等(2005)采用RAPDs对比了水杉(Metasequoia gly-
ptostroboides)人工种植种群和野生种群的遗传组成, 
发现人工种群的遗传多样性低于野生种群, 并且遗

传组成比野生种群之间更相似, 通过分子标记分析

不同年代建立的人工种群也显示存在很高的遗传

相似性(Chen et al, 2003), 这些结果表明水杉人工

种植种群的引种来源过于一致或由于频繁地无性

繁殖引种策略所致。 

5  结语 

分子标记应用于濒危物种和生态系统的保护

逐渐发挥了重要的作用, 尤其是目前对濒危物种的

生理、生态、所处环境条件等方面的了解已经越来

越深入, 在保护策略中应考虑种群遗传因素。在未

来的生物多样性保护工作中, 建议将分子标记技术

应用于以下几个方面, 以更好地开展濒危物种的保

护和恢复。 
(1)开展受保护物种遗传组成的长期变化监测。

目前这方面的研究非常少(Witzenberger & Hoch-
kirch, 2011), 遗传监测和种群动态监测一样, 是掌

握种群发展状况的良好评估手段, 种群遗传组成变

化依赖世代间的更替完成, 因此更需要长期监测, 
才能够反映种群的内在变化和进化。尤其是对于极

小种群野生植物而言, 长期的遗传监测更具必要性

和可行性。 
(2)将濒危物种种群遗传信息指导和应用于保

护管理实践。保护不仅要考虑种群统计学特征, 也
要在明确的遗传信息指导下完成配对、引种、迁地

保护、回归等实践项目, 从而取得事半功倍的效果。

目前, 我国应用遗传信息开展保护实践在濒危动物, 
尤其是重点保护动物如大熊猫(Ailuropoda melano-
leuca)中较多, 主要应用于野生种群的复壮、圈养个

体亲子分析、圈养种群野外放归和再引入项目中, 
极大地起到了维持种群的遗传多样性、避免近亲繁

殖、阻止种群衰退等作用(乔麦菊等, 2019)。在濒危

植物中, 我国对部分物种的引种、回归项目已经考

虑到种群遗传方面, 如保持遗传组成的多样性、避

免近交或远交、避免遗传淹没等(Ren et al, 2014), © 生
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对保持濒危植物的适应性和可持续性起到积极作

用。但是, 目前多是从经验上或基于种群遗传信息

来实施的, 鲜见根据单独个体的遗传信息实施的引

种、配对、回归等行动, 如若对极度濒危或极小种

群的植物考虑实施以个体遗传信息为基础的引种、

回归项目, 将使保护工作更加精准有效。 
(3)将利用新出现的分子技术和分析方法提供

的遗传组成和适应性变异信息, 应用于全球变化背

景下保护策略的制定。基因组信息的不断积累为我

们成功实现保护目标提供了新的机会(Russello & 
Amato, 2007), 保护遗传学(Conservation Genetics)
已经向保护基因组学(Conservation Genomics)发展。

我国作为“地球生物基因组计划”(Earth BioGenome 
Project) (Lewin et al, 2018)的主要成员之一, 相信随

着该计划的实施, 尤其是在优先测定受威胁物种基

因组的呼声下(Exposito-Alonso et al, 2020), 通过广

泛发掘序列变异(特别是适应性变异), 把基因组信

息应用于生物多样性保护将为全球变化(包括气候

变化、人类活动干扰等)背景下制定合适的保护措施

提供参考, 为更好地保护濒危物种和生态系统提供

有效的指导框架。 
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