
 

特色专题

基因组时代的植物迁地保护
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摘要　随着人类社会和经济的快速发展，气候变化等因素促使全球生物多样性急剧丧失。植物是生

物多样性的核心组成部分，通过迁地保护来拯救濒危植物已经成为植物园的核心工作。总结了基因组

测序技术对植物保护的发展和迁地保护的成效与现状，基因组技术为准确识别濒危植物的分类地位、

探索濒危植物的种群演化动态和濒危原因、解析全基因组水平的遗传多样性及其对未来气候的适应能

力提供了可能。提出基因组学在挖掘功能性和适应性变异基因、鉴定评估物种遗传风险和调控生长发

育及次生代等方面有助于濒危植物的保护研究，并针对基因组时代如何推动未来的迁地保育，提出应

对建议和未来发展趋势。

关键词　生物多样性；昆明−蒙特利尔全球生物多样性框架；国家植物园；珍稀濒危植物；全球气候

变化

生物多样性是人类生存和发展的物质基础[1]，但

随着人类经济活动的不断加剧以及现代农业和林业

的飞速发展，生物多样性正在加速丧失 [2]，全球超过

40% 的物种面临灭绝风险[3−4]。中国是野生植物资源

受到威胁较为严重的国家之一[5]。根据生态环境部发

布的世界自然保护联盟（IUCN）濒危物种红色名录，

中国共涵盖了 14520种濒危物种。濒危物种保护是

全球共同面临的重大挑战，物种一旦灭绝，其基因资

源会永久性地消失，将直接威胁着人类社会的可持续

发展[6]。

植物多样性保护主要包括就地保护（in situ conser-

vation）和迁地保护（ex situ conservation）2种途径[7]，就

地保护是最有效和最直接的保护措施[8]，当原生地无

法生存或物种自身无法正常繁衍时，需要开展迁地保

护对其进行抢救。随着生物多样性丧失的速度加快，

保护和管理原生地以外的种群（迁地保护）被提议作

为避免物种灭绝的一项战略[9]，也是国家植物园体系

建设的核心任务[10]。维持物种生存和演化的核心基础

是种群遗传组成[11]，因此，基于遗传多样性的管理才是

濒危物种保护的核心任务，是人类维持社会和经济可

持续发展的根本保障[12]。随着对珍稀濒危植物的药

用、生态、观赏等价值以及生态资源潜在价值的认

识，野生植物基因资源成为国家资源本底和生物战略

储备的重要组成部分[13]。基因组信息匮乏极大地影响

了珍稀濒危植物的保护与利用，因此珍稀濒危植物的

遗传信息急需被深入研究和开发利用。
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基因组测序技术正在以惊人的速度增长，基因组

学的研究将成为未来全球遗传多样性分析和监测的

基础[14−16]。目前，基因组技术有助于更好地理解生物

种群的生长发育、遗传变异情况及适应性进化的关键

机制，在生物多样性评估和引种保育中发挥着至关重

要的作用。大规模的分子数据集可推断个体间亲缘

关系，对于精确划分和回归保护单元至关重要，并可

藉此进一步提出科学合理的保护策略。本文探讨基

因组时代植物迁地保护中，基因组技术如何拯救生物

多样性，以及在植物迁地保护中存在的一些问题和未

来发展趋势，希望能为植物迁地保护提供参考。 

1    基因组测序技术对植物保护的发展

脱氧核糖核酸（DNA）双螺旋结构的发现将生物

学研究带入分子时代[17]。在对于 DNA测序技术的研

发上实现了多个阶段性的突破，基因测序技术的诞生

可以追溯到 20世纪 50—60年代[18]。基因组学包括基

因组测序技术、基因注释和变异检测技术等，其中基

因组测序技术是基因组学研究的核心工具。第一代

测序技术—放射性同位素标记技术是解码人类基因

组的主力技术[19]。但价格昂贵、操作繁琐等局限性成

为进一步探索生命奥秘的障碍。直到 20世纪末，第

二代测序技术—高通量测序平台的出现实现了快速

高通量测序[20]，该技术持续更新，能够同时获取数十万

到数百万条序列测序。但高通量测序序列读长普遍

较短，且单条序列测序错误率高。因此第三代测序技

术—长读长测序技术（单分子测序技术）应运而生[21]，

PacBio单分子实时测序技术和纳米孔测序技术可以

直接实现数万个碱基的长序列测定，每一次迭代都极

大地提高了测序的通量和效率，能够更好地解析基因

组中的复杂结构变异[22]。伴随测序技术的不断完善和

进步，如今基因组测序技术已广泛应用在各领域科学

研究中。

尽管测序技术的发展极大加速了基因组测序工

作，但与数以百万计的物种相比依然存在巨大差距。

植物基因组具有超高的复杂性和多样性，2000年，第

一个植物基因组：拟南芥 （Arabidopsis  thaliana  L.
Heynh.）基因组草图发布[23]；中国完成了第一个单子叶

模式作物水稻（Oryza sativa L.）基因组框架图和精细

图[24]。截至目前共发表 2800多个植物基因组，其中被

子植物占 82%，多为近 4年内发表（图 1（a））。已发表
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图 1　已发表基因组统计 
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植物基因组共涵盖 73个目 223个科 1584种，其中中

国参与完成了 63% 的基因组测序（图 1（b））。植物基

因组测序初期主要集中在基因组较小、倍性低且具有

重要经济价值的模式植物，目前的测序物种从最初的

实用性物种逐渐倾向于经济作物、果蔬、花卉、药用

等功能物种（图 1（c））。根据《国家重点保护植物名

录 2021》，发现受威胁野生植物资源基因组研究较少

（图 1（d））。可借助濒危物种的参考基因组信息找出

濒危物种的共性濒危规律及分布区转变，以深入解析

濒危物种的濒危机制。 

2    植物迁地保护的成效与现状
 

2.1    全球植物迁地保护的现状

迁地保护，也称为非原生境保护或异地保护，主

要针对极度濒危的、保护地范围尚未覆盖的、需要人

工辅助生存的受威胁野生物种，以整株、种子、花粉、

营养繁殖体、组织或细胞培养物的形式采取有针对性

的抢救性保护措施[25]。迁地保护是对就地保护的重要

补充，也为防止野外物种灭绝提供了至关重要的备

份。植物迁地保护包括传统的植物园、种质资源圃、

种子库和生物基因库等场所[26]。建立植物园的原初动

机并不是为了植物保护，早期的植物园集中在栽培、

研究和试验药用植物[27]；后对农作物的引种驯化与传

播起了关键作用[28]，相继承担濒危物种收集、在栖息

地破坏或退化期间保存濒危植物的任务[29]。例如，鹿

特丹皇家动植物园对濒危植物帕利努里报春花研制

了一套行之有效的通过种子繁殖的栽培与繁殖的稳

定规程，显著提升了迁地保护过程中植物的存活率[30]。

根据国际植物园保护联盟（BGCI）全球植物园数

据库统计，截至 2024年 12月 31日，全球共有 2652个

植物园，其中 66个植物园建立了保育研究所，105个

植物园建立了种质资源库，共收集保存约 40% 的濒危

植物物种，包括已经野外灭绝的物种。除收集活体植

物外，全球 74个国家 370个植物园的种子库保存了

57051种野生植物的种子[31]。 

2.2    中国植物迁地保护成效

随着生态文明建设和保护意识的提高，植物园肩

负起珍稀濒危植物迁地保护的任务。植物园建设受

到了前所未有的重视，数量迅速增加。据不完全统

计，目前全国已建成或在建的植物园总数位居世界前

列[32]，已建野生植物种质资源保护和培育基地 400多

处，其中西南野生生物种质资源库是亚洲最大的野生

生物种质资源库，使珍稀濒危野生生物种质资源，尤

其是中国的特有种，以及具重要经济、生态和科学研

究价值物种的安全得到了有力保障。虽然中国重点

保护野生植物的迁地保护种类丰富，但分布和发展并

不均衡，大多数分布在经济发达地区，少部分区域的

植物迁地保护还未覆盖[33]。

植物园迁地保护在物种水平上实现“从种子到种

子”，已经取得初步成效。例如，中国科学院武汉植物

园完成了对中国一级保护植物荷叶铁线蕨（Adiantum

nelumboides）的人工培育、分株繁殖、孢子繁殖和野

外回归，同时在长江三峡库区建立异地人工群落[34]。

1933 年，云南文山州老君山自然保护区首次发现云南

金钱槭（Dipteronia dyeriana），中国科学院昆明植物园

“极小种群野生植物专类园”的研究人员，经过栽培、

繁殖、管理等措施，完成了从种子到种子的生命周期，

解决了此种国家二级重点保护植物的繁殖与栽培问

题[35]。华南国家植物园通过播种、扦插和组织培养繁

育，解决中国特有单种属濒危植物猪血木（Euryoden-

dron excelsum）繁育障碍，成功野外回归[36]。由于中国

对植物资源的收集和迁地保护起步相对较晚，对植物

迁地保护的评价仅停留在遗传性和适应性的评价上，

而没有涉及到保护的科学性、有效性等方面，综合性

的、大规模的迁地保护野生植物评价的研究内容较

少。植物园迁地保护研究应该更多地关注物种生存

潜力，分析不同种群的遗传方式，有效提升植物的存

活率。同时还需要对物种的遗传多样性进行剖析，应

对全球气候变化下野外回归成活率。 

3    基因组学助力珍稀濒危植物保护

对珍稀濒危物种开展就地保护和迁地保护均以

减缓或解决其遗传风险、保护物种的遗传进化潜力为

目标[37]。珍稀濒危植物多为物种数量稀少、分布范围

狭窄，面临灭绝危险，并且物种古老，遗传背景复杂。

为深入探索珍稀濒危植物对环境的适应能力、生长发

育调控、评估系统发育关系和遗传风险，对珍稀濒危

植物在基因组学分子水平进行保护与开发。如珙桐
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（Davidia involucrata）、银杏（Ginkgo biloba）、铁皮石

斛（Dendrobium catenatum）、中华水韭（Isoetes sinensis）
等多种珍稀濒危植物完成了基因组学测序。 

3.1    揭示适应性遗传变异

全球气候不断变化，使得许多植物都面临着灭绝

的风险，珍稀濒危植物在长期响应地势严峻、气候极

端变化的恶劣生境的过程中，形成了独特的环境适应

机制，是深入研究植物对环境的适应性演化能力、挖

掘抗逆基因的优良材料。

在研究珍稀濒危植物适应环境变化过程中，可以

对珍稀濒危植物进行基因组测序，通过比对已知基因

组序列，进行基因功能注释，识别与表型和适应性相

关的候选基因，从而挖掘调控珍稀濒危植物适应性次

生代谢通路、信号转导机制的功能性基因。对高强度

紫外辐射与极度干旱等逆境条件有极强适应性的一

级保护野生植物发菜（Nostoc flagelliforme），利用二代

和三代测序构建了完整的发菜基因组，分析表明光合

机构保护、单不饱和脂肪酸合成、紫外辐射响应、鸟

氨酸代谢相关基因的表达扩增使得发菜可以很好地

适应极端环境[38]。利用 PacBio+Hi−C技术构建了濒

危植物珙桐（Davidia involucrata）的高质量基因组分

析其对环境的适应能力，与其近缘种基因组相比，光

合作用相关的基因在珙桐苞片中几乎缺失，而抗菌、

抗冷等抗逆相关基因在苞片中高度表达，表明当气候

变化时防御相关的基因在调控苞片保护和吸引传粉

者方面起重要作用。因此在针对珙桐资源保护时，应

充分考虑其对气候的敏感性[39]。

同时，基因组学还可以为种内和种间基因组变异

提供框架，用于识别与适应性相关的候选基因，阐明

复杂的基因组特征及结构变异，有助于识别潜在的表

型特征、适应性变异和适应性潜力的功能遗传变异。

例如，珍稀濒危植物政和杏（Prunus  zhengheensis），
通过与已公布的杏组基因组构建了杏组泛基因组，并

鉴定出在响应低温胁迫时转录因子 HSFA1d 基因的

启动子区域存在插入，而政和杏和梅不存在该插入，

也进一步为政和杏与杏的生态分布机制提供新见解[40]。

疏花水柏枝（Myricaria laxiflora）是长江流域天然存在

的宝贵植物资源，借助三代 PacBio HiFi和 Hi−C等技

术构建了高质量染色体水平的疏花水柏枝基因组，分

析发现发生分化时存在一个长末端重复（LTR）插入，

显示疏花水柏枝的特有基因家族与能量代谢和信号

转导密切相关；在淹水条件下，MlERF−VII 基因调控

光合作用减弱，生长停滞，糖酵解被激活，抗氧化酶系

统增强[41]。

基因组学有助于估计受威胁物种中等位基因和

基因型的相对适应性，通过 WGBS数据与表型数据

相结合比较具有不同表型的个体，基因型−表型关联

可以辅助濒危物种育种。如极度濒危亚洲红木交趾

黄檀（Dalbergia cochinchinensis）和榄色黄檀（Dalber-
gia oliveri），采用综合测序分析在交趾黄檀中“最干旱

季节降水”与 3号染色体的单核苷酸多态性（SNP）具

有最强的基因环境关联，该 SNP位于泛素样特异性蛋

白酶的同源基因中，结合转录组学分析发现，与其他

豆科植物相比，泛素相关蛋白的比例过高，为进一步

研究泛素相关蛋白在交趾黄檀适应水份供应中的功

能提供了依据。揽色黄檀的差异主要发生在沿海和

内陆地区，受湿季降水驱动，越南东部沿海地区在环

境关联方面表现出强烈差异[42]。大量研究报道表明，

基因组数据能够快速且准确挖掘出植物对环境变化

适应的功能基因，更多对环境的适应性相关进化机制

正被揭示，这对珍稀濒危植物野外回归对环境的适应

性有至关重要的意义。 

3.2    评估系统发育关系和遗传风险

了解物种之间的关系是进行系统分类的基础，生

命之树是研究物种起源和进化的基本框架[43]，正确识

别物种的分类地位是物种保护的前提。基因组序列

记载了物种进化的全部过程，为发现隐存种和识别近

缘物种提供了新的解决办法[44]。比起传统的形态学鉴

定，特别是因某物种灭绝而导致不完整的系统发育关

系，基因组序列可以重建物种演化过程中的多倍化历

史，更清晰、更真实地反映物种发育关系[45]。例如，中

国特有的禾本科植物华山新麦草（Psathyrostachys
huashanica）是国家一级保护野生植物，利用 PacBio+

Hi−C技术构建了华山新麦草的基因组，注释发现新

麦草中存在 449个特有的基因，且与小麦具有很近的

亲缘关系[46]。胡桃科（Juglandaceae）根据形态特征和

基因组序列建立的系统发生树存在拓扑结构上的冲

突，由于胡桃科内存在物种之间的杂交形成的异源多

倍化，传统的二叉树无法反映物种之间真实的系统发

生关系，从头组装了胡桃科最基部类群马尾树（Rhoip-

研究 科技导报   2025， 43（13）

www.kjdb.org 45

http://www.kjdb.org


telea  chiliantha）以及黄杞（Engelhardia  roxburghiana）
染色体水平基因组，利用稳健的基因组结构变异信息

重构胡桃科亚基因组水平的系统发生树，支持胡桃科

的异源多倍化起源与杨梅科有关，化香树族与黄杞族

为姊妹群[47]。确定保护对象和保护单元的系统分类地

位，有助于制定更加精准的保护策略，避免因误判而

导致保护措施不当。

近交繁殖会使隐性有害基因在子代中积累，导致

子代存活率降低，基因型的丧失降低遗传多样性是近

交衰退的直接表现[48]。基因组测序技术可以精确定位

基因座数量以及有害隐性等位基因。典型的“极小种

群”华盖木（Manglietiastrum sinicum）呈现遗传多样性

高遗传分化低的特点，是由于基因组中衍生的纯合子

积累大量的有害等位基因（HoDA）[49]，使得华盖木经

历 3次严重的遗传瓶颈。在对华盖木保护措施优化

时，应注意遗传管理单元（MU）的划分、以减少近亲繁

殖造成的遗传多样性损失。蕨类植物有其独特的繁

殖方式，桫椤科（Cyatheaceae）是一类形态独特的同型

孢子植物，既可以像被子植物一样进行配子体间异交

或自交，又可以通过配子体产生的卵子和精子结合完

成配子体内自交。尽管桫椤具有广泛的地理分布，但

其表现出极低的遗传多样性，种群规模长期处于持续

下降状态，对 3种桫椤属植物进行的全基因组重测序

分析，系统地比较了同型孢子蕨类植物基因组水平的

近交和遗传负荷，结果显示桫椤（Alsophila spinulosa）
表现出极高的近交，而中华桫椤（A. costularis）和阴生

桫椤（A. latebrosa）则主要为异交。长期的近交加强

了种群的净化作用效率，有效清除了群体内强有害突

变，维持了桫椤的长期生存[50]。重要的花卉育种种质

资源朱红大杜鹃（Rhododendron griersonianum）仅残

存 2个野生居群，对朱红大杜鹃构建染色体水平的

高质量全基因组，结合重测序、群体历史分析，结果表

明，朱红大杜鹃基因组中显著积累的纯合有害突变从而导

致种群数量稀少[51]。珍稀濒危植物在植物园内与近缘

种发生种间杂交是必然的，种群的遗传混杂或遗传污

染是迁地保护管理需高度重视的问题之一。基因组学

有助于珍稀濒危植物的遗传结构分析、物种迁移路线

推测、相近种属间的分类，为迁地育种等方面奠定基础。 

3.3    调控生长发育及次生代谢

植物自身的生物学特性会影响其存活的能力，也

是导致物种濒危的主要原因。很多濒危植物种群数

量少并难以进行修复，是由于自身存在生长缓慢、结

籽困难、花药败育、种子休眠、种子传播困难等生殖

上的障碍[52]。如苏铁类植物均为雌雄异株，其生长缓

慢，多在 10年以上开花时才能判断性别，且在适宜的

环境才会开花，从而导致种群数量越来越少。基于长

片段和 MGI−SEQ测序并结合 Hi−C数据获得高质量

攀枝花苏铁（Cycas  panzhihuaensis）基因组并结合

62株雌雄苏铁群体测序分析，和雄性 Y染色体的组

装，找到雌雄表达差异最大的一个基因来自雄株的

Y染色体，该基因编码 MADS−box转录因子，推测其

调控雌雄苏铁的性器官发育[53]，可以在进入花期前就

确定性别，对于苏铁类植物的就地和迁地保护和园林

培育具有重要意义。东亚特有的第三纪孑遗落叶林

植物连香树（Cercidiphyllum japonicum）种子极小，花

结构简单，无花被、无蜜腺和气味，为短距离风媒传粉

植物，很难与较远距离的不同种群进行基因交流，造

成自我更新困难。通过基因组扫描和选择分析在连

香树基因组上鉴定到有 4段平衡选择区间主要含有

与应激反应、控制开花时间、植物生长发育相关的基

因[54]。兰花植物有性繁殖困难的最主要原因是种子极

细小且发育不完整，在萌发阶段依靠与真菌共生。研

究发现真菌共生又分为部分真菌异养（紫金舌唇兰

Platanthera zijinensis）和完全真菌异养（广东舌唇兰 P.
guangdongensis）的一对“姐妹”兰花，组装 2种舌唇兰

的基因组并结合其他已测序的兰花基因组数据进行

比较分析，当从初始真菌异养到部分真菌异养再到完

全真菌异养过程中，参与光合作用基因、光感受器基

因和生长素转运蛋白基因缺失，导致完全真菌异养的

兰花产生无叶和无根的表型。同时还发现可以持续

表达海藻糖水解酶基因，使兰花能够消化菌丝中的海

藻糖，将真菌作为营养源，黑暗是真菌异养进化过程

中重要的环境因素，可为兰花的繁育提供基础[55]。

基因组技术在探究濒危植物外观发生变异的生

长调控机制中同样发挥了重要作用。鼓槌石斛

（Dendrobium chrysotoxum Lindl.）的花呈金黄色，花量

大，具有非常高的观赏价值，但其花期短不利于观

赏。对鼓槌石斛进行全基因组测序，调控花部器官发

育的 MADS−box基因家族调控鼓槌石斛的花被片呈

金黄色类胡萝卜素的代谢通路，叶黄素较少降解为脱

科技导报   2025， 43（13） 研究

46 www.kjdb.org

http://www.kjdb.org


落酸，导致更多乙烯产生加速了花的衰老，这可能是

鼓槌石斛花色金黄艳丽而开花时间短的原因[56]。从古

至今以其良好的木材特性而闻名海内外的二级珍稀

保护植物闽楠（Phoebe  bournei），通过 PacBio+Illu-

mina测序鉴定了 5个参与光形态发生的 FIN219−
like 基因和 2个参与光信号介导茎发育的 SAUR50−
like 基因，使得闽楠向阳而生，从而形成了笔直的树

干[57]。研究证实通过基因组测序技术能够在珍稀濒危

植物中高效筛选出调控发育的关键基因，在阐释植物

体特化性状的形成原因和遗传规律等方面提供了大

量理论支持。

植物提取的次生代谢产物常作为药物成分的重

要来源，过度开采使得濒临灭绝的药用植物数量连年

增长。利用基因组测序技术可以挖掘调控基因和关

键酶来确定活性化合物代谢通路。紫杉醇具有显著

的抗癌功效，红豆杉属植物在树皮和木材中可分离得

到紫杉醇类粗提物，在经济利益诱惑下，人类掠夺式

盗伐导致其濒临灭绝，构建南方红豆杉 （Taxus-
chinensis var. mairei）染色体水平的参考基因组，比较

基因组、转录组和代谢组数据系统分析表明，在进化

过程中红豆杉保留了独特的 Gypsy和 Copia转座子

家族和大量紫杉醇合成相关基因[58]。具有养阴生津、

润肺明目、抗癌防老等功效，被誉为中华“九大仙草”

之首的铁皮石斛（Dendrobium officinale），通过 PacBio+

Illumina+Hi−C测序技术构建染色体水平的铁皮石斛

基因组，结合比较基因组、转录组、化学成分分析发

现，在水杨酸刺激下，对铁皮石斛中与多糖、生物碱和

黄酮类药用活性成分合成相关的关键酶基因进行挖

掘，MWL1 基因与铁皮石斛产量提高有关[59]。神经酸

是一种超长链不饱和脂肪酸，对提高脑神经活力、修

复脑损伤，防止脑神经衰老有重要作用。典型的极小

种群野生植物蒜头果（Malania oleifera）是迄今报道的

神经酸含量最高的植物，获得了染色体级别的高质量

基因组，鉴别了 26个与神经酸合成相关的基因，在种

子初始发育期神经酸开始合成和中后期神经酸大量

合成和累积[60]。这也意味着基因组测序对调控代谢通

路合成化合物，保障濒危药用植物资源可持续再生具

有重要意义（图 2）。
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图 2　基因组助力濒危植物保护示意
  

4    基因组时代如何推动未来的迁地保育

基因组学不仅可以为传统物种保护提供更强的

支持，还可以更深入探讨物种适应环境变化的分子机

制和遗传基础。在基因组时代，植物迁地保护工作面

临着新的机遇和挑战。 

4.1    确保数据的规范化实现数据共享

如何从基因组数据中提取用于指导濒危植物迁

地保护研究的有用信息也是一个挑战。基因组数据

量大、信息复杂，借助机器学习和人工智能（AI）算法

自动化分析数据任务，识别复杂模式，并辅助生物学

解释时，仍不可避免过度拟合和错误解读[61]。正确解

读需要专业的生物学知识才能从海量的数据中提取

出有价值的信息，从而为迁地保护和野外回归提供准

确的指导。在分析数据时，需要考虑测序深度、样本
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代表性、基因选择压力等因素以避免得出错误的结论。

此外，基因组数据在迁地保护应用中规范化和数

据整合也是一个新的挑战。基因组测序的样本多为

野生植株，在处理过程中可能受到其他生物或环境的

污染，导致基因组测序数据不准确。在测序过程中还

可能出现碱基读取、插入缺失等错误，以及随着时间

的推移，样本收集过程中动态变化影响测序的准确

性[62]。不同平台和技术产生的基因组学数据存在着巨

大的异质性，包括测序深度、序列质量和数据类型等，

数据异质性给整合和分析带来了巨大的技术障碍。为

了解决数据整合问题，将基因组数据规范为 FASTA、

FASTQ、GFF等标准格式[63]，但使用过程中部分标准

存在争议，还需要不断改进，以确保数据的共享性和

数据库的时效性和安全性。 

4.2    建立全球性的生物多样性基因组数据库

遗传资源数字序列信息（DSI）是《生物多样性公

约》第十五次缔约方大会（COP15）谈判的核心议题之

一。DSI主要指以数字方式存储和转移的遗传资源

的基因序列信息，在生物多样性描述识别、生物分

类、生境变化监测等方面都具有重要应用价值。其纳

入到“昆蒙框架”的推进进程，意味着将建立一个利用

遗传资源数字序列信息惠益共享的多边机制[64]。

DSI的应用改变了传统方式，实现遗传资源的保

护和开发利用。目前遗传资源丰富的地方一般集中

在发展中国家，在 DSI基础设施、数据库海量信息等

领域实力相对较差，而亟需加强生物多样性保护地区

也集中于此[65]。《中国生物多样性保护战略与行动计

划（2023—2030年）》中强调了生物遗传资源的获取与

惠益分享的重要性，并提出了到 2030年分享制度基

本确立的目标，目前已建立国家基因组科学数据中心

（CNCB−NGDC）、国家微生物科学数据中心（NMDC）

等，为 DSI数据的汇交管理和挖掘应用提供基础性保

障和支撑。 

4.3    提升濒危植物基因组计划行动及影响力

从 DNA双螺旋结构被人类发现，到“人类基因组

计划”宣告完成，再到如今更为宏大的全球性项目：

“地球生物基因组计划”（Earth  BioGenome  Project，

EBP），全球范围内绘制所有已知植物、动物、真菌和

其他微生物生命全面测序。英国宣布已启动“达尔文

生命之树项目”（Darwin Tree of Life Project），将完成

6万种物种的基因组测序，实现对地球上所有复杂生

命进行测序。目前已发表基因组序列主要集中在动

物，大量的野生资源物种基因组还未能涉及，对植物

基因组多样性的了解带来极大的局限。万种植物基

因组计划将提高对植物基因组多样性的认识，同时也

给濒危物种保护提供重要的遗传资源。

随着保护意识增强和项目启动，预计未来需要针

对珍稀濒危物种开展测序计划。如地球生物基因组

计划（EBP）提出优先对 IUCN红色名录收录的濒危物

种基因组进行测序，解析濒危物种的濒危机制，找出

共性濒危规律，为拯救濒危物种提出新的方案。 

4.4    加强与保护策略的整合

传统迁地保护是将濒危植物引入植物园等异地

生长、繁殖产生可育的种子或可延续后代的繁殖体，

需对引种植物进行长期的管理、监控，对种子萌发、

育苗、生长发育规律、适应性等进行系统的研究。基

因组学可以用于物种鉴定，评估物种的遗传多样性和

遗传结构，分析物种的适应能力和抗逆性，及时发现

潜在的遗传问题并采取相应的措施，为制定保护策略

和生态恢复、管理提供重要参考。因此，将基因组学

技术与传统迁地保护策略相结合，有助于提高保护工

作的精确性和有效性。 

4.5    开展多组学分析助力迁地保护

随着生物学研究的不断深入，组学技术帮助解决

众多生命现象。逐渐发现单一组学的数据已无法满

足对生物系统全貌的理解。因此除了对珍稀濒危植

物开展基因组学研究外，还可以将不同组学层次的数

据（如基因组、转录组、表观基因组、蛋白组、代谢组

等）整合起来进行分析，弥补单组学的局限性，发现潜

在的生物学规律和机制，全面了解生物体内不同分子

层次之间的相互关系。

转录组、蛋白组、代谢组、表观基因组和单细胞

组学等在珍稀濒危植物保护的相关研究中同样发挥

重要作用。植物的生长发育过程通常为蛋白质表达

水平变化的结果，这种变化难以在基因组水平挖掘，

利用转录组、蛋白组和代谢组测序技术可阐明珍稀濒

危植物体内蛋白质的种类与作用关系。表观遗传组

学常用于探索珍稀濒危植物表型可塑性与环境适应

性关系，实现珍稀濒危植物的人工扩繁。利用单细胞

转录组技术得到单个细胞的全部转录本信息，能够更
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加准确地解释单个细胞中的基因表达情况及细胞异

质性现象，为珍稀濒危植物对环境响应机制的研究提

供更全面的数据支持。 

5    结论

全基因组测序技术在濒危物种的迁地保护中发

挥重要作用，尤其是对挖掘功能性和适应性变异基

因、调控生长发育和次生代谢、物种鉴定和构建系统

发育关系，以及遗传风险评估等方面。在植物园建设

迁地保护工作中，应优先考虑种群遗传因素及进化的

潜力，建议将基因组测序技术加强与保护策略的整合

和开展多组学分析相结合，以更好地开展濒危物种的

保护和恢复。
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Abstract　With the rapid development of human society and economy, factors such as climate change have prompted the sharp loss of
global biodiversity. Plants are a core component of biodiversity, and ex situ conservation to save endangered plants has become the core
work  of  botanical  gardens.  At  present,  ex  situ  conservation  based  on  protecting  the  genetic  diversity  of  endangered  plants  remains  a
challenge.  Genomic  technologies  have  made  it  possible  to  accurately  identify  the  taxonomic  status  of  endangered  plants,  explore  the
population evolutionary dynamics and endangering causes of endangered plants and analyze genetic diversity at the whole−genome level
and its adaptability to future climates. This paper summarizes the development of genomic sequencing technologies for plant conservation
and the effectiveness and current status of ex situ conservation, as well as the research progress of genomics in helping protect endangered
plants in terms of mining functional and adaptive variant genes, species identification, genetic risk assessment, and regulation of growth,
development, and secondary metabolism. In response to how to promote future ex situ conservation in the genomic era, countermeasures,
suggestions, and future development trends are proposed.

Keywords　biodiversity; the Kunming−Montreal Global Biodiversity Framework; national botanical garden; rare and endangered plants;

global climate change ●
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