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遗传多样性保护:国家公园自然生态系统原真性和完
整性基础

杜　 芳∗

北京林业大学生态与自然保护学院ꎬ 北京　 １０００８３

摘要:遗传多样性探究物种内个体间 ＤＮＡ 水平的变异ꎬ是生物多样性的重要组成部分ꎮ 遗传多样性直接影响着物种的适应和

生态系统的功能ꎬ因此 ２０１０ 年和 ２０２０ 年缔结的联合国生物多样性公约均将保护遗传多样性列为生物多样性保护工作的目标

之一ꎬ并呼吁在 ２０３０ 年联合国生物多样性公约行动方案中将遗传多样性的监测与保护列为工作重点ꎮ 然而ꎬ遗传多样性保护

属于种群遗传学的范畴ꎬ理论性较高ꎬ导致关于遗传多样性保护的研究多停留在学术层面ꎬ在保护实施过程中具体应用较少ꎮ
一般来说资源的过度开发和生境破碎化等干扰方式会造成物种遗传多样性降低、种群间分化增加、基因流减少等遗传后果ꎬ使
种群濒危进而影响到生态系统的原真性和完整性ꎬ但是在复杂生态系统中物种的繁殖特征、进化历史及生态因子也发生着作

用ꎮ 系统的回顾、梳理了 １９９６ 年迄今我国重点保护野生树木的遗传多样性研究及保护案例(２３８ 篇论文ꎬ１５０ 种重点保护野生

树木)ꎬ指出了我国目前遗传多样性研究与物种保护割裂的现状ꎮ 目前正处于我国国家公园建设的关键阶段ꎬ结合国际研究前

沿ꎬ提出遗传多样性保护是国家公园自然生态系统原真性和完整性的基础ꎮ 在国家公园建设中应该开展基于 ＤＮＡ 序列的遗传

多样性监测并重视有效种群大小等重要遗传多样性指标在具体物种保护过程中的应用ꎮ
关键词:种群遗传学ꎻ物种保护ꎻ有效种群大小ꎻ国家公园
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１　 种群遗传学是保护生物学的理论基础

种群遗传学是研究由于突变、随机遗传漂变、基因流和自然选择等进化驱动力所造成的物种内或近缘种

间等位基因频率的分布和变化的学科ꎬ其主要目标是刻画自然种群的结构及适应[１]ꎮ 种群遗传学主要探究

物种的微进化过程ꎬ在学科建立之始就被认为是保护生物学的理论基础[２]ꎮ 其核心指标是遗传多样性ꎬ用于

推导基因流、遗传结构、有效种群大小等[３]ꎮ 遗传多样性(也叫遗传变异或遗传多态性指同一物种内或近缘

种间不同个体间 ＤＮＡ 序列的差异[４]ꎮ 当整体连续性景观受到破坏时ꎬ将伴随着遗传多样性下降、基因流减

少、遗传分化加剧、随机遗传漂变效应增强、近亲繁殖严重ꎬ最终导致种群数量减少ꎬ影响物种的存续进而影响

生态系统的完整性[５—６]ꎮ 然而与其他基于实验与观察的生物学相关学科相比ꎬ种群遗传学是一门依赖理论和

计算的学科ꎬ更加抽象ꎬ这就造成了人们理解上的困难ꎮ 正像俗语所说“从积极方面讲每一位生物学研究者

都懂一点种群遗传学ꎬ但从消极方面讲很少有人理解种群遗传学”(Ｔｈｅ ｇｏｏｄ ｐｏｉｎｔ ｉｓ ｅｖｅｒｙｂｏｄｙ ｓｔｕｄｙｉｎｇ ｂｉｏｌｏｇｙ
ｋｎｏｗｓ ｓｏｍｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃｓ. Ｔｈｅ ｂａｄ ｐｏｉｎｔ ｉｓ ｎｏｔ ｅｖｅｒｙｏｎｅ ｓｔｕｄｙｉｎｇ ｂｉｏｌｏｇｙ ｃａｎ ｕｎｄｅｒｓｔａｎｄ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ
ｇｅｎｅｔｉｃｓ)ꎮ

目前ꎬ我国正在建设全世界最大的国家公园体系ꎬ规划了我国自然保护地建设和野生动植物保护未来 １５
年的目标和任务ꎮ 国家公园建设是建立在我国原有的自然保护地基础上的ꎬ以优先保护该地区的濒危和关键

种为主要目标和任务ꎬ这就要求从保护生物学的理论基础ꎬ种群遗传学出发思考国家公园的建设与评价问题ꎮ
这是非常重要的提升ꎬ因为在过去的保护工作中更重视物种多样性和生态系统多样性的评价与保护ꎬ而忽略

了遗传多样性ꎮ 事实上物种和生态系统多样性强调物种间及物种或群落与环境的互作ꎬ属于宏进化ꎬ遗传多

样性体现物种内的 ＤＮＡ 变异ꎬ属于微进化ꎬ微进化为宏进化提供了变异的源泉和基础ꎮ 因此ꎬ遗传多样性的

监测、评估、保护是国家公园生态系统原真性和完整性保护的核心和基础ꎬ应予以重视ꎮ

２　 遗传多样性丧失的后果

遗传多样性的丧失往往不可逆ꎬ根据 Ｎｅｉ 等的推算ꎬ由于瓶颈效应造成的遗传多样性丧失大约需要 １０８个

世代才能恢复ꎬ这已经超过了许多物种的进化历程ꎬ因此遗传多样性保护对于物种的长期生存具有至关重要

的意义[７]ꎮ 遗憾的是ꎬ根据最新一期 Ｓｃｉｅｎｃｅ 封面研究论文的报导ꎬ自工业革命以来ꎬ由于栖息地的丧失和气

候变化等因素ꎬ全球范围内物种的平均遗传多样性已经丧失了 １０％—１６％[８]ꎮ 在濒危物种中这种遗传多样性

的丧失表现更为激烈ꎬ例如检测到濒危的动植物遗传多样性比其非濒危的近缘种更低[９]ꎬ濒危物种即使得到

迁地保护后遗传多样性也比其原生地物种更小[１０]ꎮ
虽然遗传多样性的丧失不是物种濒危的原因而是结果[１１]ꎬ但是通过遗传多样性研究可推测物种的遗传

结构、基因流和有效种群大小[１２—１３]ꎬ这些参数有助于我们理解生物多样性和生态系统功能的维持机制及受威

胁因素ꎬ为物种的有效保护提供支撑[１４]ꎮ 在保护领域人们最关心的是有效种群大小(Ｎｅ)ꎬ即维系一个理想

种群的个体数量ꎮ 虽然有效种群大小是一个理论值ꎬ却可反映物种真实的种群大小ꎮ 这一点非常重要ꎬ因为

在小种群中ꎬ由于遗传漂变的作用ꎬ等位基因固定或消失的时间短ꎬ遗传多样性变化大ꎻ当种群很大时ꎬ个体间

容易达到随机交配ꎬ遗传漂变对其影响很小ꎮ 实际上ꎬ当种群数量很低时ꎬ种群的每一个世代都会受到瓶颈效

应的影响ꎬ而且这种效应能持续积累ꎬ因为小种群内能够发生的突变数目少ꎬ不能补偿遗传漂变带来的基因
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丢失[１５]ꎮ
大量针对有效种群大小和实际调查种群大小的综合分析发现ꎬ尽管有浮动ꎬ实际调查种群大小与有效种

群大小的比值约为 １０∶１ 左右[１６—１７]ꎮ 这一点在水杉(Ｍｅｔａｓｅｑｕｏｉａ ｇｌｙｐｔｏｓｔｒｏｂｏｉｄｅｓ)中得到验证ꎮ 根据中性微卫

星分子标记的估算水杉的有效种群大小为 １９７５ꎬ全基因组重测序估算水杉的有效种群大小约为 ５００ꎬ这个比

例基本上与水杉的实际种群大小符合(目前水杉有原生母树 ５６９５ 株ꎬ其中湖北利川 ５６６２ 株ꎬ湖南龙山 ５ 株ꎬ
重庆石柱 ２８ 株ꎬ与华东师大王嵘教授交流)ꎮ 因此ꎬ尽管存在争议ꎬ种群遗传学家仍然在 Ｓｃｉｅｎｃｅ 撰文建议将

有效种群大小 ５００ 列为 ２０２０ 年的联合国生物多样性公约中保护遗传多样性保护的重要指标[１８]ꎮ
另外ꎬ在保护生物学领域人们更关心的单位是进化显著单元(ＥＳＵ)ꎬ在实际保护行为实施过程中ꎬ例如遗

传多样性的评估和保护时 ＥＳＵｓ 可能比“物种”或“亚种”更加有效ꎮ 这是因为 ＥＳＵｓ 是依据生态和遗传的独

特性对濒危物种划分的种群类型ꎬ考虑了地理分布、种群间基因流和适应性性状等三个层面ꎬ对于维系物种的

生存适应有重要的意义[１９]ꎮ

３　 遗传多样性在濒危物种保护和恢复中的应用现状

联合国生物多样性公约 １９９２ 年将遗传多样性列为生物多样性的三大组成之一ꎬ２０１０ 年和 ２０２０ 年均将

保护遗传多样性列为生物多样性保护工作的目标之一ꎬ并呼吁在 ２０３０ 年联合国生物多样性公约行动方案或

其他保护计划中将遗传多样性的监测与保护列为工作重点[２０]ꎮ 另外ꎬ遗传多样性保护也是多个国际或地区

保护组织的重要工作内容ꎬ有些地区或国家甚至对此进行了立法ꎬ例如美国和加拿大濒危物种法ꎮ
在濒危物种保护和恢复方案的实施中ꎬ遗传多样性也是一个重要的考量指标ꎮ 近期ꎬ科学家分析了 ３１８

例(美国 １００ 例ꎬ澳大利亚 １０８ 例ꎬ欧洲 １１０ 例)濒危物种的恢复计划ꎬ这些计划在设计或者实施过程中约一半

的案例(４９.６％)中考虑到遗传多样性:其中美国 ６３％ꎬ澳大利亚 ５５％ꎬ欧洲 ３３％[３]ꎮ 作者分析美国大部分物

种恢复方案中都考虑到遗传多样性这可能与他们有相关立法有关ꎬ欧洲国家的恢复方案中考虑遗传多样性的

虽然整体较少ꎬ但是有些国家例如法国的物种恢复计划中有一半以上也考虑到了遗传多样性[３]ꎮ
许多国家和地区也制定了长期的遗传多样性保护计划ꎮ 比如欧盟 ２０１２ 年就达成一致ꎬ在 ３３ 个欧洲国家

中开展针对 ８６ 个树种ꎬ２７３７ 个种群ꎬ１９６７ 个保护单元开展遗传多样性研究与保护工作[２１]ꎻ美国加州在 ２０２０
年启动了加州保护基因组项目(ｗｗｗ.ｃｃｇｐｒｏｊｅｃｔ.ｏｒｇ)ꎬ该项目目标宏大ꎬ首期决定对 １５３ 个类群开展基因组测

序或者重测序ꎬ两年拨款 １２００ 万美金资助加州 １０ 所大学ꎬ６８ 个实验室的 １１４ 位独立研究员解析这些物种全

基因组水平的遗传多样性ꎬ并将这些研究方法和成果用于加州的物种保护[２２—２３]ꎮ
我国遗传多样性保护与应用情况怎么样? 为了回答这个问题ꎬ本研究以 ２０２１ 年公布的«国家重点保护野

生植物名录»中重点保护野生树木包括重点保护木本植物ꎬ乔木、灌木共计 ３９２ 种为对象ꎬ梳理其遗传多样性

研究及应用案例ꎮ 以物种名、遗传多样性、分子标记等关键词作为搜索依据在公开的学术数据库 Ｗｅｂ ｏｆ
Ｓｃｉｅｎｃｅ 和 ＣＮＫＩ 核心期刊中检索重点保护野生树木的种群遗传研究ꎮ 需要说明的是ꎬ本分析主要关注种群

遗传水平的研究ꎬ即每个种至少涵盖了两个种群及以上ꎬ每个种群至少四个个体ꎬ个体总数不少于 ８ 个个体的

研究案例ꎬ因为只有这样才能估算遗传多样性及遗传分化ꎮ 最终ꎬ检索到 １９９６ 年至 ２０２２ 年 １０ 月共计有 ２３８
篇论文开展了针对重点保护野生树木的遗传多样性研究ꎬ覆盖了 １５０ 种重点保护野生树木ꎬ占全部重点保护

野生树木的 ３８％ꎮ 这 １５０ 个树种遗传多样性的研究案例中有一半以上的研究方法(５６.２％)采用了微卫星分

子标记ꎬ基于 ＤＮＡ 序列的遗传多样性研究少ꎬ仅占所有研究方法的 ２０.６％(图 １)ꎮ
这些保护物种遗传多样性的研究是否应用到了具体的保护实践中? 为了回答这一问题ꎬ对这 ２３８ 篇遗传

多样性研究论文(涉及到 １５０ 个重点保护野生树木)的作者单位进行了分析ꎬ并假设如果基层保护单位参与

了这些遗传多样性研究并在论文上署名ꎬ那么会对当地的保护起到帮助作用ꎮ 这种假设有一定的局限性ꎬ很
有可能遗传多样性研究对保护实施过程进行了具体指导ꎬ但具体参与的人员并未包含在论文作者中ꎬ而是体

现在项目汇报、工作总结中ꎮ 但是因为不能公开获取这些资料ꎬ因此仅针对公开发表的论文进行分析ꎮ 结果
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图 １　 国家重点保护野生树木的遗传多样性研究统计

Ｆｉｇ.１　 Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｓｔｕｄｙ ｏｎ ｔｈｅ ｃｒｉｔｉｃａｌ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ

ＳＳＲ:简单重复序列或微卫星标记ꎻＩＳＳＲ:简单重复序列间隔区ꎻＡＦＬＰ:扩增片段长度多态性ꎻＲＡＰＤ:随机扩增多态性 ＤＮＡꎻＥＳＴ￣ＳＳＲ:表达序

列标签微卫星ꎻｃｐＳＳＲ:叶绿体微卫星ꎻＳＲＡＰ:相关序列扩增多态性ꎻｃｐＤＮＡ:叶绿体 ＤＮＡꎻＲＲＧＳ:简化基因组测序ꎻｍｔＤＮＡ:线粒体 ＤＮＡꎻ

ＲＮＡ￣ｓｅｑ:转录组测序

　 图 ２　 国家重点保护野生树木遗传多样性研究发表论文的作者单

位分布情况

Ｆｉｇ.２　 Ａｆｆｉｌｉａｔｉｏｎ ｏｆ ａｕｔｈｏｒｓ ｏｎ ｔｈｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｓｔｕｄｙ ｏｆ

ｃｒｉｔｉｃａｌ ｅｎｄａｎｇｅｒｅｄ ｔｒｅｅ ｓｐｅｃｉｅｓ ｉｎ Ｃｈｉｎａ

高校:中国本科院校和专科院校ꎻ地方和行业研究机构:省ꎬ市等

地方农林业科学院和研究机构ꎻ地方保护地:自然保护区ꎬ林场和

公园管理处等

显示这 １５０ 种重点保护野生树木的遗传多样性研究论

文ꎬ第一作者来自大学的最多(占 ５９.６％)ꎬ国家级科研

研究所与地方和行业研究所次之ꎬ分别占 ２２. ７％与

１０.９％ꎮ 而来自地方保护地(区)的均为合作作者ꎬ仅占

文献的 ２.９％(图 ２)ꎮ 这说明ꎬ我国的遗传多样性的研

究与大多数国家一样ꎬ大多停留在理论研究和学术讨

论ꎬ与具体的保护实践联系较少[２４—２５]ꎮ

４　 国家公园建设中的遗传多样性保护

自 ２０２１ 年 １０ 月我国宣布正式设立第一批国家公

园至今展开了许多讨论ꎬ尤其是国家公园有效保护国家

重要自然生态系统原真性和完整性受到极大关注ꎮ 如

果从进化的角度出发ꎬ那么生态系统多样性和物种多样

性属于“宏进化”的范畴ꎬ而遗传多样性主要关注物种

内或近缘种间的遗传变异及适应ꎬ属于“微进化”的范

畴ꎮ 关注生态系统原真性与完整性就要全面综合考虑

“宏进化”与“微进化”过程ꎮ 生态系统的原真性与完整

性体现在从微观到宏观的各个层次:比如ꎬ物种的基因

型差异决定了物种的性状ꎬ而性状尤其是功能性状决定

生态系统的功能ꎬ当生态系统功能发生改变时不仅会影

响物种的表型性状更可能影响物种的基因型(图 ３)ꎮ
目前ꎬ从基因组水平来研究物种或群落的遗传变异与环

境或景观特征之间的相互作用ꎬ量化环境或景观变化引

起的遗传变异在基因组水平的响应ꎬ是一门新兴学科景观基因组学的主要研究内容ꎬ也是生态适应研究的
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热点[２６]ꎮ
综上ꎬ遗传多样性关注物种内 ＤＮＡ 水平的变异ꎬ是维系物种多样性和生态系统多样性的基础ꎬ也应当成

为检测的核心指标ꎮ 但是国家公园已经公布的五项国家标准(ＧＢ / Ｔ ３９７３６—２０２０«国家公园总体规划技术规

范»ꎻＧＢ / Ｔ ３９７３７—２０２１«国家公园设立规范»ꎻＧＢ / Ｔ ３９７３８—２０２０«国家公园监测规范»ꎻＧＢ / Ｔ ３９７３９—２０２０
«国家公园考核评价规范»ꎻＧＢ / Ｔ ３９７４０—２０２０«自然保护地勘界立标规范»)均未将遗传多样性列为考量指

标ꎬ大量的遗传多样性研究数据停留在研究领域ꎬ遗传多样性保护在国家公园建设和实施中的使命任重而

道远ꎮ

图 ３　 生态系统完整性与原真性需要综合考虑宏进化及微进化过程

Ｆｉｇ.３　 Ａ ｓｃｈｅｍａｔｉｃ ｍｏｄｅｌ ｓｈｏｗｉｎｇ ｔｈｅ ｉｎｔｅｇｒｉｔｙ ａｎｄ ａｕｔｈｅｎｔｉｃｉｔｙ ｏｆ ｅｃｏｓｙｓｔｅｍｓ ｎｅｅｄｓ ｔｏ ｃｏｎｓｉｄｅｒ ｂｏｔｈ ｍａｃｒｏ￣ ａｎｄ ｍｉｃｒｏ￣ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ

本研究针对遗传多样性保护与国家公园建设ꎬ提出“应该做什么? 具体怎么做?”的问题并提供建议ꎮ 针

对应该做什么问题ꎬ应将基于 ＤＮＡ 序列的遗传多样性检测列为国家公园总体规划、设计和监测的范围ꎮ 比如

国家公园中多少个物种或种群在设计之初就考虑到遗传多样性? 这些考虑遗传多样性的物种或种群占该国

家公园保护物种或国家重点保护野生动植物的比率是多少? 以年为单位这些物种或种群遗传多样性保护的

进展如何等应该作为考量的标准ꎮ 以上问题是国际上许多国家公园及保护地正在实施的标准ꎬ也符合科学家

对联合国生物多样性公约的期望[１７]ꎮ 我国的科研人员目前已经针对国家重点保护野生动植物开展了大量的

遗传多样性研究ꎬ但是这些研究有两个特点ꎮ 第一ꎬ大多数的遗传多样性研究利用了分子标记技术ꎬ比如濒危

树木遗传多样性研究中利用分子标记的研究占 ７９.４％ꎬ分子标记有易操作ꎬ成本低等优点ꎬ但缺点是其仅为

“标记”ꎬ不含 ＤＮＡ 序列信息ꎬ具有局限ꎮ 现阶段测序技术及数据分析能力已经有了很大的发展ꎬ从全基因组

序列解析或探讨物种的濒危机理和适应方式已经成为可能[２６—２７]ꎮ 第二ꎬ大多数遗传多样性研究停留在理论

研究和科研探讨阶段ꎬ比如在濒危树木研究领域ꎬ仅有 ２.９％的保护地相关单位人员参与了 １５０ 种重点保护野

生树木的论文发表(图 ２)ꎮ 这就要求在今后的国家公园设计和建设过程中呼吁科研人员与国家公园工作人

员联合起来ꎬ形成经专家论证的分子技术操作和遗传多样性分析流程ꎬ鼓励国家公园工作人员以各种方式分

享遗传多样性保护的经验与成果ꎮ
在国家公园开展基于 ＤＮＡ 序列的遗传多样性工作前提下提出应该怎么做的如下建议ꎮ 首先应该重视有

效种群大小ꎮ 遗传多样性反应物种 ＤＮＡ 水平的变异ꎬ但是遗传多样性的保护不能仅根据遗传多样性高或者

低这样的机械指标ꎬ因为物种的遗传多样性受进化历史、繁殖方式甚至干扰方式等多因素的影响ꎬ不同物种间

也没有遗传多样性多高就是好的标准[２８—２９]ꎮ 但是ꎬ由遗传多样性推导而来的有效种群大小至少在一定层次

上反应了实际种群大小ꎬ作者同意科学家对联合国生物多样性公约的建议ꎬ将有效种群大小数量 ５００ 为一个
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阈值ꎬ至少是一个参考[１８]ꎮ 其次ꎬ在国家公园物种保护过程中应确定物种的进化显著单元(ＥＳＵｓ) [１９]ꎬ并以此

作为保护和监测方案制定的有效依据ꎮ ＥＳＵｓ 是依据生态和遗传的独特性对濒危物种划分的种群类型ꎬ保护

生物学家尤其是保护遗传生物学家认为这种基于遗传多样性的物种保护单位在实际操作中甚至比“物种”这
个概念更具操作性ꎮ 在国家公园的设计和实践中应推广以“进化显著单元(ＥＳＵｓ)”为单位的保护和实践ꎮ

致谢:感谢中国科学院植物研究所罗毅波研究员邀请并讨论形成本文大纲ꎬ华东师范大学王嵘教授就水杉遗

传保护进行讨论ꎬ北京林业大学雷光春教授介绍联合国生物多样性公约中遗传多样性的保护及评价ꎬ崔国发

教授介绍我国国家公园建设的进展ꎬ北京林业大学生态与自然保护学院博士生罗艳君和刘可可硕士协助制做
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[ ２ ] 　 Ｅｈｒｅｎｆｅｌｄ Ｄ. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ. Ｈｏｌｔꎬ Ｒｉｎｅｈａｒｔ ａｎｄ Ｗｉｎｓｔｏｎꎬ Ｎｅｗ Ｙｏｒｋꎬ １９７０.

[ ３ ] 　 Ｐｉｅｒｓｏｎ Ｊ Ｃꎬ Ｃｏａｔｅｓ Ｄ Ｊꎬ Ｏｏｓｔｅｒｍｅｉｊｅｒ Ｊ Ｇ Ｂꎬ Ｂｅｉｓｓｉｎｇｅｒ Ｓ Ｒꎬ Ｂｒａｇｇ Ｊ Ｇꎬ Ｓｕｎｎｕｃｋｓ Ｐꎬ Ｓｃｈｕｍａｋｅｒ Ｎ Ｈꎬ Ｙｏｕｎｇ Ａ Ｇ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｎ ｔｈｒｅａｔｅｎｅｄ

ｓｐｅｃｉｅｓ ｒｅｃｏｖｅｒｙ ｐｌａｎｓ ｏｎ ｔｈｒｅｅ ｃｏｎｔｉｎｅｎｔｓ. Ｆｒｏｎｔｉｅｒｓ ｉｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ ａｎｄ ｔｈｅ Ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔꎬ ２０１６ꎬ １４(８): ４３３￣４４０.

[ ４ ] 　 Ｅｌｌｅｇｒｅｎ Ｈꎬ Ｇａｌｔｉｅｒ Ｎ. Ｄｅｔｅｒｍｉｎａｎｔｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. Ｎａｔｕｒｅ Ｒｅｖｉｅｗｓ Ｇｅｎｅｔｉｃｓꎬ ２０１６ꎬ １７(７): ４２２￣４３３.

[ ５ ] 　 苏金源ꎬ 燕语ꎬ 李冲ꎬ 李丹ꎬ 杜芳. 通过遗传多样性探讨极小种群野生植物的致濒机理及保护策略: 以裸子植物为例. 生物多样性ꎬ

２０２０ꎬ ２８(３): ３７６￣３８４.

[ ６ ] 　 Ｙｏｕｎｇ Ａꎬ Ｂｏｙｌｅ Ｔꎬ Ｂｒｏｗｎ Ｔ. Ｔｈｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｈａｂｉｔａｔ ｆｒａｇｍｅｎｔａｔｉｏｎ ｆｏｒ ｐｌａｎｔｓ. Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ ＆ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ １９９６ꎬ １１

(１０): ４１３￣４１８.

[ ７ ] 　 Ｎｅｉ Ｍꎬ Ｍａｒｕｙａｍａ Ｔꎬ Ｃｈａｋｒａｂｏｒｔｙ Ｒ. Ｔｈｅ ｂｏｔｔｌｅｎｅｃｋ ｅｆｆｅｃｔ ａｎｄ ｇｅｎｅｔｉｃ ｖａｒｉａｂｉｌｉｔｙ ｉｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ １９７５ꎬ ２９(１): １.

[ ８ ] 　 Ｅｘｐóｓｉｔｏ￣Ａｌｏｎｓｏ Ｍꎬ Ｂｏｏｋｅｒ Ｔ Ｒꎬ Ｃｚｅｃｈ Ｌꎬ Ｆｕｋａｍｉ Ｔꎬ Ｇｉｌｌｅｓｐｉｅ Ｌ Ｍꎬ Ｈａｔｅｌｅｙ Ｓꎬ Ｋｙｒｉａｚｉｓ Ｃ Ｃꎬ Ｌａｎｇ Ｐ Ｌ Ｍꎬ Ｌｅｖｅｎｔｈａｌ Ｌꎬ Ｎｏｇｕéｓ￣Ｂｒａｖｏ Ｄꎬ

Ｐａｇｏｗｓｋｉ Ｖ Ａꎬ Ｒｕｆｆｌｅｙ Ｍꎬ Ｓｐｅｎｃｅ Ｊꎬ Ｔｏｒｏ Ａｒａｎａ Ｓ Ｅꎬ Ｗｅｉß Ｃ Ｌꎬ Ｚｅｓｓ Ｅ Ｋ. Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｌｏｓｓ ｉｎ ｔｈｅ Ａｎｔｈｒｏｐｏｃｅｎｅ. Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２２ꎬ ３７７

(６６１３): １４３１￣１４３５.

[ ９ ] 　 Ｓｐｉｅｌｍａｎ Ｄꎬ Ｂｒｏｏｋ Ｂ Ｗꎬ Ｆｒａｎｋｈａｍ Ｒ. Ｍｏｓｔ ｓｐｅｃｉｅｓ ａｒｅ ｎｏｔ ｄｒｉｖｅｎ ｔｏ ｅｘｔｉｎｃｔｉｏｎ ｂｅｆｏｒｅ ｇｅｎｅｔｉｃ ｆａｃｔｏｒｓ ｉｍｐａｃｔ ｔｈｅｍ. Ｐｒｏｃｅｅｄｉｎｇｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｎａｔｉｏｎａｌ

Ａｃａｄｅｍｙ ｏｆ Ｓｃｉｅｎｃｅｓ ｏｆ ｔｈｅ Ｕｎｉｔｅｄ Ｓｔａｔｅｓ ｏｆ Ａｍｅｒｉｃａꎬ ２００４ꎬ １０１(４２): １５２６１￣１５２６４.

[１０] 　 Ｗｅｉ Ｘ Ｚꎬ Ｊｉａｎｇ Ｍ Ｘ. Ｍｅｔａ￣ａｎａｌｙｓｉｓ ｏｆ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｐｒｅｓｅｎｔａｔｉｖｅｎｅｓｓ ｏｆ ｐｌａｎｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ ｕｎｄｅｒ ｅｘ ｓｉｔｕ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｉｎ ｃｏｎｔｒａｓｔ ｔｏ ｗｉｌｄ ｓｏｕｒｃｅ

ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０２１ꎬ ３５(１): １２￣２３.

[１１] 　 张大勇ꎬ 姜新华. 遗传多样性与濒危植物保护生物学研究进展. 生物多样性ꎬ １９９９ꎬ ７(１): ３１￣３７.

[１２] 　 Ｗｒｉｇｈｔ Ｓ. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎ ｉｎ Ｍｅｎｄｅｌｉａｎ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎｓ. Ｂｕｌｌｅｔｉｎ ｏｆ Ｍａｔｈｅｍａｔｉｃａｌ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ １９９０ꎬ ５２(１): ２４１￣２９５.

[１３] 　 Ｇｉｌｌｅｓｐｉｅ Ｒ. Ｃｏｍｍｕｎｉｔｙ ａｓｓｅｍｂｌｙ ｔｈｒｏｕｇｈ ａｄａｐｔｉｖｅ ｒａｄｉａｔｉｏｎ ｉｎ Ｈａｗａｉｉａｎ ｓｐｉｄｅｒｓ. Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２００４ꎬ ３０３(５６５６): ３５６￣３５９.

[１４] 　 Ｅｌｌｓｔｒａｎｄ Ｎ Ｃꎬ Ｅｌａｍ Ｄ Ｒ. Ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｇｅｎｅｔｉｃ ｃｏｎｓｅｑｕｅｎｃｅｓ ｏｆ ｓｍａｌｌ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅ: ｉｍｐｌｉｃａｔｉｏｎｓ ｆｏｒ ｐｌａｎｔ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ. Ａｎｎｕａｌ Ｒｅｖｉｅｗ ｏｆ Ｅｃｏｌｏｇｙ

ａｎｄ Ｓｙｓｔｅｍａｔｉｃｓꎬ １９９３ꎬ ２４: ２１７￣２４２.

[１５] 　 Ｋｉｍｕｒａ Ｍ. Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎａｒ′ｒ ｌｅｖｅｌ. Ｎａｔｕｒｅꎬ １９６８ꎬ ２１７(５１２９): ６２４￣６２６.

[１６] 　 Ｆｒａｎｋｈａｍ Ｒ. Ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅ / ａｄｕｌｔ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅ ｒａｔｉｏｓ ｉｎ ｗｉｌｄｌｉｆｅ: ａ ｒｅｖｉｅｗ. Ｇｅｎｅｔｉｃａｌ Ｒｅｓｅａｒｃｈꎬ １９９５ꎬ ６６(２): ９５￣１０７.

[１７] 　 Ｎｉｌｓ Ｒꎬ Ｌｉｎｄａ Ｌꎬ Ｏｌａ Ｈ. Ｄｏ ｅｓｔｉｍａｔｅｓ ｏｆ ｃｏｎｔｅｍｐｏｒａｒｙ ｅｆｆｅｃｔｉｖｅ ｐｏｐｕｌａｔｉｏｎ ｓｉｚｅ ｔｅｌｌ ｕｓ ｗｈａｔ ｗｅ ｗａｎｔ ｔｏ ｋｎｏｗ? Ｍｏｌｅｃｕｌａｒ Ｅｃｏｌｏｇｙꎬ ２０１９ꎬ ２８(８):

１９０４￣１９１８.

[１８] 　 Ｌａｉｋｒｅ Ｌꎬ Ｈｏｂａｎ Ｓꎬ Ｂｒｕｆｏｒｄ Ｍ Ｗꎬ Ｓｅｇｅｌｂａｃｈｅｒ Ｇꎬ Ａｌｌｅｎｄｏｒｆ Ｆ Ｗꎬ Ｇａｊａｒｄｏ Ｇꎬ Ｒｏｄｒíｇｕｅｚ Ａ Ｇꎬ Ｈｅｄｒｉｃｋ Ｐ Ｗꎬ Ｈｅｕｅｒｔｚ Ｍꎬ Ｈｏｈｅｎｌｏｈｅ Ｐ Ａꎬ Ｊａｆｆé

Ｒꎬ Ｊｏｈａｎｎｅｓｓｏｎ Ｋꎬ Ｌｉｇｇｉｎｓ Ｌꎬ ＭａｃＤｏｎａｌｄ Ａ Ｊꎬ ＯｒｏｚｃｏｔｅｒＷｅｎｇｅｌ Ｐꎬ Ｒｅｕｓｃｈ Ｔ Ｂ Ｈꎬ Ｒｏｄｒíｇｕｅｚ￣Ｃｏｒｒｅａ Ｈꎬ Ｒｕｓｓｏ Ｉ Ｒ Ｍꎬ Ｒｙｍａｎ Ｎꎬ Ｖｅｒｎｅｓｉ Ｃ.

Ｐｏｓｔ￣２０２０ ｇｏａｌｓ ｏｖｅｒｌｏｏｋ ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ. Ｓｃｉｅｎｃｅꎬ ２０２０ꎬ ３６７(６４８２): １０８３￣１０８５.

[１９] 　 Ｆｕｎｋ Ｗ Ｃꎬ ＭｃＫａｙ Ｊ Ｋꎬ Ｈｏｈｅｎｌｏｈｅ Ｐ Ａꎬ Ａｌｌｅｎｄｏｒｆ Ｆ Ｗ. Ｈａｒｎｅｓｓｉｎｇ ｇｅｎｏｍｉｃｓ ｆｏｒ ｄｅｌｉｎｅａｔｉｎｇ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｕｎｉｔｓ. Ｔｒｅｎｄｓ ｉｎ Ｅｃｏｌｏｇｙ ＆ Ｅｖｏｌｕｔｉｏｎꎬ

２０１２ꎬ ２７(９): ４８９￣４９６.

[２０] 　 Ｈｏｂａｎ Ｓꎬ Ｂｒｕｆｏｒｄ Ｍꎬ Ｄ′Ｕｒｂａｎ Ｊａｃｋｓｏｎ Ｊꎬ Ｌｏｐｅｓ￣Ｆｅｒｎａｎｄｅｓ Ｍꎬ Ｈｅｕｅｒｔｚ Ｍꎬ Ｈｏｈｅｎｌｏｈｅ Ｐ Ａꎬ Ｐａｚ￣Ｖｉｎａｓ Ｉꎬ Ｓｊöｇｒｅｎ￣Ｇｕｌｖｅ Ｐꎬ Ｓｅｇｅｌｂａｃｈｅｒ Ｇꎬ

Ｖｅｒｎｅｓｉ Ｃꎬ Ａｉｔｋｅｎ Ｓꎬ Ｂｅｒｔｏｌａ Ｌ Ｄꎬ Ｂｌｏｏｍｅｒ Ｐꎬ Ｂｒｅｅｄ Ｍꎬ Ｒｏｄｒíｇｕｅｚ￣Ｃｏｒｒｅａ Ｈꎬ Ｆｕｎｋ Ｗ Ｃꎬ Ｇｒｕｅｂｅｒ Ｃ Ｅꎬ Ｈｕｎｔｅｒ Ｍ Ｅꎬ Ｊａｆｆｅ Ｒꎬ Ｌｉｇｇｉｎｓ Ｌꎬ

Ｍｅｒｇｅａｙ Ｊꎬ Ｍｏｈａｒｒｅｋ Ｆꎬ Ｏ′Ｂｒｉｅｎ Ｄꎬ Ｏｇｄｅｎ Ｒꎬ Ｐａｌｍａ￣Ｓｉｌｖａ Ｃꎬ Ｐｉｅｒｓｏｎ Ｊꎬ Ｒａｍａｋｒｉｓｈｎａｎ Ｕꎬ Ｓｉｍｏ￣Ｄｒｏｉｓｓａｒｔ Ｍꎬ Ｔａｎｉ Ｎꎬ Ｗａｉｔｓ Ｌꎬ Ｌａｉｋｒｅ Ｌ.

Ｇｅｎｅｔｉｃ ｄｉｖｅｒｓｉｔｙ ｔａｒｇｅｔｓ ａｎｄ ｉｎｄｉｃａｔｏｒｓ ｉｎ ｔｈｅ ＣＢＤ ｐｏｓｔ￣２０２０ Ｇｌｏｂａｌ Ｂｉｏｄｉｖｅｒｓｉｔｙ Ｆｒａｍｅｗｏｒｋ ｍｕｓｔ ｂｅ ｉｍｐｒｏｖｅｄ. Ｂｉｏｌｏｇｉｃａｌ Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎꎬ ２０２０ꎬ

２４８: １０８６５４.

２３ 　 国　 家　 公　 园　 　 　 １ 卷　
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[２１]　 Ｌｅｆèｖｒｅ Ｆꎬ Ｋｏｓｋｅｌａ Ｊꎬ Ｈｕｂｅｒｔ Ｊꎬ Ｋｒａｉｇｈｅｒ Ｈꎬ Ｌｏｎｇａｕｅｒ Ｒꎬ Ｏｌｒｉｋ Ｄ Ｃꎬ Ｓｃｈüｌｅｒ Ｓꎬ Ｂｏｚｚａｎｏ Ｍꎬ Ａｌｉｚｏｔｉ Ｐꎬ Ｂａｋｙｓ Ｒꎬ Ｂａｌｄｗｉｎ Ｃꎬ Ｂａｌｌｉａｎ Ｄꎬ Ｂｌａｃｋ￣

Ｓａｍｕｅｌｓｓｏｎ Ｓꎬ Ｂｅｄｎａｒｏｖａ Ｄꎬ Ｂｏｒｄáｃｓ Ｓꎬ Ｃｏｌｌｉｎ Ｅꎬ Ｄｅ Ｃｕｙｐｅｒ Ｂꎬ Ｄｅ Ｖｒｉｅｓ Ｓ Ｍ Ｇꎬ Ｅｙｓｔｅｉｎｓｓｏｎ Ｔꎬ Ｆｒｙ′ｄｌ Ｊꎬ Ｈａｖｅｒｋａｍｐ Ｍꎬ Ｉｖａｎｋｏｖｉｃ Ｍꎬ Ｋｏｎｒａｄ

Ｈꎬ Ｋｏｚｉｏｌ Ｃꎬ Ｍａａｔｅｎ Ｔꎬ Ｎｏｔｉｖｏｌ Ｐａｉｎｏ Ｅꎬ Öｚｔüｒｋ Ｈꎬ Ｐａｎｄｅｖａ Ｉ Ｄꎬ Ｐａｒｎｕｔａ Ｇꎬ Ｐｉｌｉｐｏｖｉｃ̌ Ａꎬ Ｐｏｓｔｏｌａｃｈｅ Ｄꎬ Ｒｙａｎ Ｃꎬ Ｓｔｅｆｆｅｎｒｅｍ Ａꎬ Ｖａｒｅｌａ Ｍ Ｃꎬ

Ｖｅｓｓｅｌｌａ Ｆꎬ Ｖｏｌｏｓｙａｎｃｈｕｋ Ｒ Ｔꎬ Ｗｅｓｔｅｒｇｒｅｎ Ｍꎬ Ｗｏｌｔｅｒ Ｆꎬ Ｙｒｊäｎä Ｌꎬ Ｚａｒｉŋａ Ｉ. Ｄｙｎａｍｉｃ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｏｆ ｆｏｒｅｓｔ ｇｅｎｅｔｉｃ ｒｅｓｏｕｒｃｅｓ ｉｎ ３３ Ｅｕｒｏｐｅａｎ

ｃｏｕｎｔｒｉｅｓ. Ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ Ｂｉｏｌｏｇｙꎬ ２０１３ꎬ ２７(２): ３７３￣３８４.

[２２] 　 Ｅｒｉｎ Ｔꎬ Ｊｏｓｃｈａ Ｂꎬ Ｂｒａｄｌｅｙ Ｓ Ｈ. Ｔｈｅ ｐｈｙｌｏｇｅｎｙ ｏｆ Ｃａｌｉｆｏｒｎｉａꎬ ａｎｄ ｈｏｗ ｉｔ ｉｎｆｏｒｍｓ ｓｅｔｔｉｎｇ ｍｕｌｔｉ￣ｓｐｅｃｉｅｓ ｃｏｎｓｅｒｖａｔｉｏｎ ｐｒｉｏｒｉｔｉｅｓ. Ｔｈｅ Ｊｏｕｒｎａｌ ｏｆ

Ｈｅｒｅｄｉｔｙꎬ ２０２２ꎬ １１３(６): ５９７￣６０３.

[２３] 　 Ｓｈａｆｆｅｒ Ｈ Ｂꎬ Ｔｏｆｆｅｌｍｉｅｒ Ｅꎬ Ｃｏｒｂｅｔｔ￣Ｄｅｔｉｇ Ｒꎬ Ｅｓｃａｌｏｎａ Ｍꎬ Ｅｒｉｃｋｓｏｎ Ｂꎬ Ｆｉｅｄｌｅｒ Ｐꎬ Ｇｏｌｄ Ｍꎬ Ｈａｒｒｉｇａｎ Ｒꎬ Ｈｏｄｇｅｓ Ｓꎬ Ｌｕｃｋａｕ Ｔ Ｋꎬ Ｍｉｌｌｅｒ Ｃꎬ
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