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摘  要 

在不同自然环境上生存繁殖的物种种群由于不同的气候特征、环境因素，以及人类生产生活的影响可能

会导致不同种群之间的基因交流障碍，从而在各地理种群之间逐渐产生显著的遗传分化。本文介绍了同

种物种不同地理种群之间遗传多样性的形成原理、影响因素，以及分子生物学方法对种群遗传多样性的

研究方法，同时地理信息系统对于种群遗传多样性的研究，可以对一些寄生虫所致的寄生虫病做出及时

的判断和预测，为相关疾病的预防和治理提供理论基础。 
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Abstract 
Due to local climate change, differences in living environment, interference of human activities, 
barriers to gene exchange among populations, etc., populations of different geographical species 
may gradually lead to significant genetic differentiation among populations of the same species. 
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Due to human trade and other activities, it may promote the transmission and gene exchange be-
tween different populations of the same species and increase the genetic differentiation within the 
population, reduce genetic differentiation among populations. This paper introduces the forma-
tion principle, influencing factors, types of molecular markers and research methods of genetic 
diversity among the same species of different geographical populations. Prospect: The study of 
population genetic diversity can make timely judgment and prediction of parasitic diseases 
caused by parasites, and provide a theoretical basis for the prevention and treatment of related 
diseases. 
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1. 系统地理学 

1) 系统地理学是指以密切相关的物种或同一物种的不同地理种群为研究对象，研究物种遗传谱系形

成现有地理分布格局的过程和原理[1]。系统地理学研究是利用现有样本的遗传信息重建物种的历史进化。

如今，随着系统地理学的不断深入发展，分子生物学技术越来越多地应用于系统地理学的研究。对种群

遗传结构的研究，包括分子生物学、生态学、遗传学等学科，可以加深我们对生物进化和演替的理解。 
2) 种群遗传多样性变化的影响因素 
a) 物种繁殖扩散对种群遗传多样性的影响 
物种扩散一直是作为种群的一个积极方面。物种扩散可以不断增加不同新地区的总体种群基数，由

于当地特殊条件，扩散到新地区的种群将对整个物种的遗传结构产生遗传影响。由于当地的特殊条件，

只有一部分个体可以成功传播到新的区域，导致该区域物种的遗传结构只有一部分。这种效应被称为遗

传瓶颈效应。在一个种群中，单个基因型个体所产生后代的数目不同，因此会使其后代中等位基因的数

量发生改变，在相对孤立的小群体中会发生基因频率的随机波动，这叫做遗传漂流[2]。物种在到达新的

繁殖地后，遗传多样性通常会由于遗传瓶颈效应和遗传漂变效应而减少。 
b) 地理隔离对种群遗传多样性的影响 
由于地理隔离，物种种群的基因交流可能会受到阻碍。早在 1859 年，达尔文为了解释地理隔离驱动物

种形成的观点首次提出了地理隔离的概念。目前的地理隔离相关研究大多集中于其对生物进化模式和多样

性的影响，并通过地理隔离的概念来反映环境条件与生物进化和物种分布的关系[3]。长时间的地理隔离会

使物种的不同种群形成各自的基因频率和基因库，从而使不同的种群向不同的方向分化，以产生具有完全

不同表型的同一物种的不同亚种[4]。地理隔离是推动物种分布格局形成的主要因素之一，对于一个物种种

群而言，这种地理隔离是长期存在，并处于动态变化之中，并且不同周期的地理事件都可能会产生地理隔

离。长期地理事件例如河流的和山脉等不同地理结构的产生，或者火灾和地震等突发的地理自然灾害等的

发生，都有可能影响物种的进化。尽管地理隔离对于物种的进化来说只是外在因素，但一个种群在逐渐适

应的过程中，个体和种群也可以出现的对于地理隔离的响应过程。地理隔离的存在将使物种种群适应各自

的栖息地，并且逐渐独立进化。当独立进化产生后，地理隔离可能会转变为生殖隔离。这样即使地理隔离

消失，种群之间也无法进行基因交流，最终导致不同的种群进化为不同的物种[5]。 
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c) 人类的生产生活对种群遗传多样性的影响 
人类的生产生活在一定程度上影响着物种的生存和遗传活动。人类对物种遗传多样性的影响主要体现

在人类贸易、耕作、城市化、航海工程等方面。人类的生产和生活方式可能会改变物种原始栖息地的生态

环境，物种被迫迁移到更合适的栖息地，从而减少种群规模和种群遗传多样性。同时，人类的生产生活也

可能促进不同物种之间的基因交换。刘辉等在研究犬多房棘球绦虫感染的分布特征时发现，位于青藏高原

的四川省因甘孜州和青海省犬多房棘球绦虫感染比较普遍且感染率较高。作者认为，这可能与当地的生产

和生活方式有很大的相关性，但与海拔和气候几乎没有直接关系。陈福生等在研究家养山羊的地理和遗传

差异时表明，在湖北、湖南、贵州、四川、云南等省建立的系统地理结构图中，不同地区的种群之间没有

太大差异。最大的原因是国内山羊贸易致使种群间频繁的基因交换[6]。此外，各种人类活动也可能为物

种入侵提供一种途径，这将导致原物种的系统结构遭到破坏，从而影响物种的遗传多样性。 
d) 其他环境因素对种群遗传多样性的影响 
其他环境因素主要包括气候、海拔、降水量、土壤类型等。这些因素对物种的繁殖和生存有重要影

响。环境因素对物种的影响主要体现在生物学、心理学、行为学、遗传学等方面。当物种适应新的繁殖

环境时，自然选择将发挥作用，使物种在环境因素的压力下生存。适应性强的种群将被淘汰并不断进化，

形成不同的种群遗传结构。不同种群的遗传物种在该区域的扩散往往会导致种群遗传多样性与独特的地

理和环境因素有关[7]。 

2. DNA 分子标记技术在种群遗传多样性研究方法介绍 

DNA 分子标记一种基于个体间核苷酸差异的标记技术，即基于 DNA 的遗传标记，它可以更准确地

揭示物种之间和物种内部的遗传差异[8]。DNA 分子标记是在形态学、细胞学和生化标记的不断发展为基

础中出现的。因其具有超越前三者的技术特性和精确性，在生物遗传领域得到了广泛的应用和发展。前

三种标记技术的研究对象都是基因表达的产物，换句话说，是对生物遗传变异的间接研究，其标记较少，

多态性也相对较低。而 DNA 分子标记具有以下优点：第一，没有组织或器官特异性，因为无论基因表达

与否，基因组不会发生改变。第二，它们中的大多数是共显性“中性”。第三，是多态性相较前三者强，

且数量丰富，分布广泛[9]。 

2.1. 初代分子标记技术 

在早期的基因定位中第一代分子标记技术发挥了不可替代的作用。在研究染色体结构方面有常见的

三种类型即限制性片段长度多态性(RFLP）、染色体原位杂交(CISH）和可变数目串联重复位点(VNTR) 
[10]。初代分子标记技术为后续标记技术的出现和发展奠定了基础，但是初代分子标记技术因为其技术本

身的原因包括技术相对复杂、多态性低、对 DNA 质量要求高以及同位素的放射性危害等等，在实际应用

中逐渐受到限制。 

2.2. 第二代分子标记技术 

一般来说，第二代分子标记技术是基于 PCR 和限制性内切酶的基础的。根据其引物的特点的不同，

可分为随机引物 PCR 和特异引物 PCR。其中基于随机引物 PCR 的有随机扩增多态性 DNA (RAPD)、简

单重复扩增(ISSR)和随机扩增微卫星多态性(RAMP)；而简单重复序列(SSR)也称为微卫星 DNA，相关序

列中的扩增多态性和靶区中的扩增多态性则是基于特异引物 PCR 的[11]。 

2.2.1. 随机扩增多态性 DNA (randomly amplified polymorphic DNA, RAPD) 
RAPD 的基本原理是利用合成的随机引物对基因组 DNA 进行 PCR 扩增，使用的引物大小往往为 8
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到 10 个碱基，然后用电泳检测扩增产物的多态性。该方法简单快速，DNA 含量少，不需要同位素标记。

然而，RAPD 标记是显性标记，不能区分杂合子和纯合子，而且 RAPD 检测对于反应条件的要求苛刻，

结果易受影响，重复性比较差[12]。 

2.2.2. 简单重复序列间扩增(inter-simple sequence repeat, ISSR) 
ISSR 标记是一种可以扩增不同大小的序列的方法，这是因为 ISSR 引物通常是长度为 16-25bp 的微

卫星，在一个引物 PCR 反应中可以针对多个基因[13]。ISSR 具有很高的重复性，这可能是由于使用了较

长的引物[14]。与 RAPD 引物相比，ISSR 技术可以使用更高的退火温度，严格性更高。这样看来，ISSR
技术结合了 AFLP 的大部分优点和 RAPD 的普遍性。 

2.2.3. 随机扩增微卫星多态性(random amplify microsatellite polymorphisms, RAMP) 
RAMP 是一种多重 RAPD 扩增和寡核苷酸扫描的技术。RAMP 可以从 RAPD 产生的产物中得到很多

信息，并且还具有分析速度快、灵敏度高和多态性检测水平高等优点。RAMP 技术具有能够通过 RAPD
扩增 DNA 片段的微卫星杂交用限制性内切酶替代 DNA 消耗[15]，这一项优点是大部分的标记技术所没

有的。 

2.2.4. 简单重复序列(simple sequence repeat, SSR) 
SSR 标记又叫做微卫星 DNA 标记，它是指由几十个核苷酸组成的不断重复的一段 DNA 序列，在基

因组 DNA 中往往由 1 到 5 个核苷酸作为重复单元组成[16]。SSR 是一种十分理想化的标记技术，有很多

优点其中包括它可以区别检测出纯合子和杂合子、随机且均匀分布在整个基因组当中、在 PCR 快速检测

分析时对于 DNA 的要求较低，所需要的量也比较少。但是，SSR 的引物本身所具有的特异性导致其开

发和合成的难度以及成本较大，这就是为什么目前我们缺乏已知 SSR 位点的主要原因[16]。 

2.2.5. 相关序列扩增多态性(sequence related amplified polymorphism, SRAP) 
SPAP技术是一种能够将RFLP标记转变为 PCR标记的方法。SPAP标记的最大的优点是它信息量大，

多态性好，作为共显性标记，SPAP 可以识别不同的基因型[17]。其次，SPAP 技术方法及相关操作比较

简单，检测步骤仅包括 PCR 扩增和电泳[18]。然而，当 RFLP 标记转移到 SPAP 标记后，产物的多态性

将会大幅度降低，因此，还需要对扩增产物进行限制性内切酶消化，以产生扩增产物的 RFLP，从而提高

SPAP 的多态性检测能力[18]。 

2.2.6. 靶位区域扩增多态性(target region amplified polymorphism, TRAP) 
TRAP 技术是在 RAPD 技术的基础上逐步发展起来的。简单来说，这种技术的就是克隆目标标记并

测序其末端，然后根据原始 RAPD 片段两端的序列设计其特异引物，再通过 PCR 扩增来分析基因组 DNA。

与 RAPD 标记相比，TRAP 标记具有更高的稳定性和重复性[18]。目前 TRAP 技术在大豆灰斑病抗病育

种中产生了重要的应用价值[19]。 

2.2.7. 第三代分子标记技术 
第三代分子标记技术的基础是高通量测序技术和 DNA 芯片技术，常见的有单核苷酸多态性(SNP)和

DNA 条形码技术[20]。SNP 在“单核苷酸多态性”的概念提出以来，一直作为分子标记技术的一个新的

里程碑。其基本原理是基因组 DNA 中单个碱基的插入、断裂、缺失和转换产生的基因组 DNA 中的单核

苷酸突变，从而导致 DNA 序列多态性[21]。它优点有很多其中包括密度高、分布广、多态性程度高、遗

传稳定性好等等，但检测成本也要高于其他方法[22]。DNA 条形码技术则是基于 DNA 条形码概念的分

子技术，简而言之，它是一种快速定位、分析和准确识别物种的分子标记技术，且使用的是标准的、易

于扩增的，足够可变且短的目标 DNA 片段[22]。 
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3. 未来展望 

对于一个物种的种群而言，在到达新的繁殖地时要经历不同的阶段包括传入、定殖、潜伏、扩散、

爆发，每一个阶段都跟物种的种群遗传息息相关[22]。同时遗传多样性又是影响物种适应性和生存的关键，

是种群存在下去的根本所在，所以生物物种的遗传结构可以进一步揭示同一物种不同种群间的遗传关系。

明确不同地理种群间的遗传多样性和系统发育关系，进一步为种群分化和种群的传播蔓延提供理论基础。 
目前对于农作物及经济作物害虫的研究已经逐渐深入。但系统地理学在对于一些寄生虫病的病原物

种种群遗传结构的研究尚浅[23]。目前，在寄生虫病领域针对病原感染状况与自然疫源地环境因素之间的

关系还不清楚[24]。因此，系统地理学可以应用于研究寄生虫种群遗传结构，深入探讨环境因素对其主要

宿主分布和病原种群环境生态学的影响，建立寄生虫主要宿主分布模型并解析其病原种系遗传分化和种

群历史动态特征。研究结果不仅为制定适宜的寄生虫防治策略提供生态学依据，还可为进一步探索控制

寄生虫病的发生提供新的研究思路。 
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