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摘要 细胞核质互作是形成真核生物细胞的必经步骤, 细胞核质基因组在遗传方式、突变率、倍数、重组、有

效群体数等方面存在根本差异, 这些差异必然与生态和进化过程互作, 影响和参与维持核质基因组的协同进化.
本文从生态与进化过程深度阐述了形成核质互作的理论和实际研究进展, 包括核质基因连锁不平衡的进化理

论、核质互作效应检测、核质互作的分子证据、核质基因渐渗与遗传谱系的差异、核质不亲和与物种形成等.
理论和实际结果显示, 基本进化动力(突变、选择、漂变及迁移)可不同程度地改变核质互作效应. 今后研究重点

就是基于核质全基因组序列筛选核质互作位点, 分析位点的遗传进化属性, 揭示核质互作形成的分子机制; 理论

上解析与核质根本差异都有互作的交配系统的角色, 分析交配系统怎样影响群体核质不亲和及其导致的物种形

成过程.
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细胞核、线粒体及叶绿体(或质粒)内共生(endo-
symbioses)过程在真核细胞形成和进化中起重要作用,
已知证据显示线粒体和叶绿体均为内共生菌的后裔,
通过细胞内吞作用(endocytosis)进入有核细胞, 形成真

核细胞
[1,2]. 线粒体起源于一种共生的变性杆菌(α-pro-

teobacteria)并发生在或接近真核生物起源时间, 叶绿

体类似于具有光合作用的蓝细菌(photosynthetic cya-
nobacteria), 进入真核细胞进行内共生的时间要比线

粒体进入与核内共生的时间晚一些. 至今细胞核的起

源问题仍是个谜. 长期的内共生过程导致核质在生化

代谢方面相互适应(coadaptation)及基因组间的相互作

用
[3,4], 包括: (ⅰ) 线粒体和叶绿体基因组减小, 保留原

始细菌基因组上的少部分基因, 多数基因通过内共生

转移(endosymbiotic gene transfer)到核基因组中; (ⅱ)
核质基因有不同的进化过程, 如线粒体和叶绿体基因

组呈单亲遗传方式, 具有自我复制以及不同于核基因

的突变率、不同的有效群体数等. 与核基因组不同,
细胞质基因组在遗传方式(主要单亲)、突变率(低或

高)、倍性(单倍体)、重组(无)、有效群体数(母本或父

本数)等方面存在根本差异. 在漫长的核质互作关系形

成过程中, 这些差异必然与生态(环境气候条件等)和
进化过程(突变、漂变、选择及迁移)相互作用, 朝向

稳定的核质基因组互作关系发展. 因此, 理解这些过

程是怎样影响核质基因互作关系具有重要意义.
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目前已有综述探讨核质相互适应的驱动力(核质

基因组间相互补偿适应、适应分化及冲突)、相互作

用的分子机制、细胞器基因渐渗对表型的影响及建议

在基因组水平上研究细胞核质交互作用
[5~7], 但这些讨

论主要在个体水平上评述, 而不是基于生态和进化过

程进行分析的. 在群体水平上, 细胞核质互作常用核

质基因连锁不平衡LD(linkage disequilibrium)来度量,
可分为配子连锁不平衡(等于核质等位基因频率减去

核基因频率与质基因频率的乘积)和基因型连锁不平

衡(等于核质基因型频率减去核基因型频率与质基因

型频率乘积). 同核基因连锁不平衡一样, 核质基因连

锁不平衡可源于基本的进化动力作用, 且存在不同的

生物学意义 . 自然选择导致功能上的核质基因LD
(functional LD), 用于推测核质功能基因的互作效应,
而其他进化过程(突变、漂变和迁移)则产生统计意义

上的核质基因LD(statistical association), 可用于推测群

体形成历史路径, 群体多样性地理分布格局、起源等

过程. Arnold[8]评述了杂交带(hybrid zone)群体的核质

基因LD连锁不平衡形成的进化过程以及应用核质基

因连锁不平衡值推测基因流、繁殖障碍、种间杂交方

向、选择性交配程度、杂种选择机制等. 自1993年后,
核质基因互作研究已有许多实质性进展, 尤其是试验

研究已有一些报道
[9], 概括这些结果有助于深入理解

核质基因互作在群体水平上的维持机制
[10].

本文从生态与进化过程角度探讨核质基因互作理

论与应用研究进展, 首先阐述维持核质基因LD进化理

论研究, 分析现有检验核质基因LD的统计方法及核质

互作QTL(quantitative trait locus)定位方法,然后阐述功

能性核质基因互作的分子证据与生物学机制, 随后主

要分析统计意义上的核质基因LD, 注重探讨核质基因

在种间或遗传分化的群体间渐渗不一致性, 最后探讨

核质不亲和性与物种形成的关系, 分析与上述核质基

因组根本差异有相互作用的交配系统的角色, 探讨自

交/近交对核质不亲和的影响. 这些探讨有助于深入理

解核质互作在群体和物种遗传变异研究方面的应用,
为植物遗传资源保护和利用提供参考依据.

1 核质基因连锁不平衡进化理论

理解核质基因连锁不平衡(配子或基因型类型LD)
维持机制和变化特征有助于分析隐含的生态与进化过

程, 对分析实际群体的进化形成过程有重要指导意义.
理论上, 四个基本进化动力和交配系统都可单独或联

合作用于维持核质基因LD. 已知的理论研究主要在20
世纪90年代初期, 随后的研究报道很少(表1), 以下简

要概述这些理论结果.
在纯漂变过程下, 核质基因LD的期望趋于0. 由于

核质基因重组率为1/2, 只有在短期内核质基因LD维
持在一定的程度, 之后快速下降并趋于0. 个别报道漂

变可产生少数位点核质LD[25] . 在漂变-突变或漂变-迁
移联合作用过程下, 由于迁移或突变过程可产生核质

基因连锁, 从而抵消了遗传漂变作用带来的负效应,
因此, 漂变与突变或与迁移的联合作用可永久地维持

着核质基因LD[11]. 在漂变与混合交配系统联合作用过

程下, 核质基因LD的期望趋于0, 理论上证明从任意两

个体随机抽取核质基因配子同时为共同血缘(identical
by descent, IBD)的概率(有两配子、三配子及四配子

类型概率)随世代推移而逐渐升高, 但两随机个体的细

胞质基因IBD与两个体的核基因IBD之间的协方差随

世代推移存在极大值
[12]. 由于线粒体或叶绿体基因组

多数情况下呈单亲遗传, 若一些核基因在形成配子过

程中偏向于与细胞质基因同时遗传时, 如核质基因同

时在同一亲本配子内表达, 这些核质基因的IBD和LD
趋于增强. 该结论有助于理解核质基因IBD与核质基

因印记(imprinting)关系, 分析由于相同的遗传方式而

导致的核质基因互作效应或LD.
对于大群体(可以忽略漂变效应), 混合交配系统

最终会导致核质基因LD趋于0, 但纯自交群体可以一

定程度地维持起始时核质基因LD[13]. 在混合交配系统

与迁移(植物的种子或花粉流)联合作用时, 群体在不

同的迁移条件下(如种子或花粉流中是否存在核质基

因LD、群体自交程度等)可以维持稳定的核质基因

LD[14], 花粉流和种子流可产生不同程度的核质基因

LD. 同样, 在杂交带群体中, 当母本交配偏好由核质

基因互作决定时, 可导致核质基因LD存在
[15], 非随机

交配系统(如选择性交配系统)与迁移或与基因上位性

(epistasis)的互作也可维持稳定的核质基因LD[16,17]. 这
些结论有助于理解大群体中性过程作用下核质基因

LD的变化特征.
虽然自然选择单独作用对核质基因LD重要, 但理

论研究报道少. Cellino和Arnold[18]分析在选择与迁移

过程下细胞质雄性不育(cytoplasmic male sterility,
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CMS)与核基因互作关系, 核质基因LD在杂交群体或

杂交带可以稳定地存在. Babcock和Asmussen[19]分析

性别间分化选择对不同生活史阶段可以产生核质基因

LD. Liu和Asmussen[20]研究证明, 在一定的选择条件下

(原文作者定义选择为基因型个体生存及繁殖后代速

率), 可以维持自交群体内的核质基因多态性, 但并没

有进一步分析核质基因LD的变化特征. 在选择与迁移

的联合作用下, 杂交带群体中核质基因LD可以稳定地

存在, 且影响核质基因频率在空间梯度分布的一致性

以及分布的特征长度
[21], 该理论用于解释实际观测的

核质基因渐渗及基因频率梯度变化的不同步性(cline
discordance).

综合考虑核质系统, 基因流产生的核质基因LD可
以间接地阻碍核质基因在杂交带或多群体中的扩散.
类似于核基因间的遗传搭乘效应(genetic hitchhiking

effects), 若核基因为选择适应性的, 核质基因LD可一

定程度上阻碍线粒体或叶绿体上中性基因的渐渗; 反

之, 若线粒体或叶绿体上基因为选择适应性的, 核质

基因LD可在一定程度上阻碍核中性基因的渐渗. 当基

因流作用与遗传搭乘效应达到平衡时, 这种减缓效应

趋于稳定, 起到暂缓中性的细胞核或细胞质基因扩散

作用
[22]. 类似地, 这种效应也可稳定地增加细胞核或

细胞质中性基因在群体间的遗传分化
[23].

在选择、迁移及交配系统联合作用下, 基因流和

近交系统产生核质基因LD, LD的存在可一定程度上

改变湮埋(swamping)局部适应性等位基因的临界迁移

率
[24]. 在一定的选择强度和自交条件下, 局部适应性

的细胞核基因或细胞质基因可以一致地(强LD值)或不

一致地(弱LD)被迁移基因湮埋. 这一理论结果对理解

转基因逃逸与安全问题有重要意义
[26].

表 1 核质连锁不平衡LD理论

Table 1 Theories of cytonuclear linkage disequilibrium (LD)

群体 生态与进化过程 目的 参考文献

单一杂交群体
漂变

漂变-突变
漂变-迁移

分析核质基因LD动态或平衡时的特征 [11]

雌雄同体或异体的单一群体 漂变-交配系统
分析个体间核质基因共血缘概率IBD的

协方差的变化特征
[12]

单一群体 混合交配系统(自交、异交、无融合生殖) 分析交配系统对核质基因LD作用特征 [13]

大陆-岛屿群体 交配系统-迁移
分析花粉和种子流对近交群体核质基因

LD影响
[14]

杂交带 上位性交配系统
分析由交互作用决定的交配系统对核质

基因LD的影响
[15]

杂交带 非随机交配系统-迁移
分析迁移和选配单独或联合作用对核质
基因LD动态及平衡时特征; 参数估计

[16]

杂交群体 核质基因上位性与选择性交配 上位性与选择性交配对核质基因LD影响 [17]

杂交群体/杂交带 选择-迁移
细胞质雄性不育(CMS)在迁移条件怎样

影响核质基因LD [18]

单一随机交配群体 性别间差异选择
分析性别间分化选择对不同生活史阶段

核质基因LD影响
[19]

杂交带 选择-迁移
核质基因LD维持与核质基因频率空间

分布不调和特征
[20]

单一自交群体 选择-自交 分析核质基因LD动态 [21]

杂交带 选择-迁移-遗传搭乘效应
核质基因LD维持与核质中性基因扩张

障碍关系
[22]

多群体模型 选择-迁移-遗传搭乘效应
核质基因LD维持与核质中性基因群体

分化关系
[23]

单一近交群体 选择-迁移-交配系统
分析交配系统通过核质基因LD来调节

临界迁移率
[24]
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从以上概述可知, 选择适应性位点间的核质互作

研究较少, 不利于探索核质功能基因的互作变化特征.
由中性过程和交配系统产生的核质基因LD理论有助

于分析应用中性标记研究群体的形成历史, 而应用选

择与其他进化过程联合作用生成的核质基因LD理论

则需要检验所用标记是否为非中性位点. 在实际分析

核质基因LD时, 有时很难区分功能性或非功能性基因

互作, 需要根据LD在选择或中性过程下变化的差异特

征来确定. 应用核基因组SNP(single nucleotide poly-
morphism)位点间LD沿基因组序列变化格局(pattern)
来定位适应性位点区域已有许多报道

[27] , 但应用LD
本身检测位点间是否存在适应性的研究很少.

在纯核基因间LD研究中, 当存在选择性基因位点

间互作时, 如因不同遗传背景互作导致的Dobzhansky-
Muller不亲和(incompatibility)模型(DMI), 理论上证明

配子LD(低阶)比最大的基因型LD(高阶LD)要小; 而在

其他中性过程条件下, 低阶LD总是要大于最大的高阶

LD(表2)[28]. 该结论可用于统计上检测位点间是否存

在核基因互作
[29]. 理论上DMI模型也包括不同核质遗

传背景的基因互作, 低阶配子和高阶合子的核质基因

LD有可能存在上述关系, 可用于推断核质系统功能基

因互作, 这有待进一步完善.

2 核质互作效应检测

量化和测验核质基因LD对于认识核质互作在控

制数量性状遗传变异和其在性状进化过程中的作用有

重要意义. 已知的研究主要从两个方面进行: (ⅰ) 根据

群体遗传进化过程理论建立似然函数来测定核质互作

和其他进化参数; (ⅱ) 应用线性模型对数量性状分解

成有核质互作及其他效应并进行检验. 两方法反映了

不同的信息, 前者用于分析核质分子标记的相互关系,
后者用于性状-标记关联分析并确定核质基因互作的

位置, 两方面的实际研究报道都很少.
早在1985年, Datta[30]根据群体核质基因型组成

(用LD度量), 同时采用多世代抽样本及最小二乘法估

计核质基因LD, 测定中性假设. 这一思想后来进一步

得到发展, 用多世代核质基因(或分子标记)抽样数据

建立似然函数, 估计配子世代选择系数, 但对检测二

倍体世代选择系数问题尚未研究. 多数高等植物或动

物, 二倍体生长时间要比配子体世代长, 理论上相应

的自然选择强度要高, 因此, 该方法需要进一步完善.
由于采用同一群体的多世代样本, 对于分析需要多年

生长后才进入生殖成熟的植物时, 获得多世代样本困

难, 该方法应用有一定局限. 构建似然函数的方法也

应用于检测显性核基因标记与细胞质基因标记之间的

LD[31], 与Datta的方法不同, 该方法仅根据一个世代的

基因型组成建立似然函数, 同样, 该方法以及Fisher的
精确概率测定方法也被用于检验共显性核标记与细胞

质基因标记之间的LD[32], 因而具有更广的应用.
另一途径用于估计核质基因互作效应是从数量上

分析其相对重要性. 由于细胞质基因主要以单亲方式

遗传并可能参与一些表型数量性状的遗传变异, 应用

线性模型剖分细胞质基因效应需要用不同的细胞质背

景下的遗传群体, 通过遗传交配设计产生细胞质基因

分离的群体, 这类似但不同于早期线性剖分作物种子

胚乳三倍体效应的思想
[33], 因为胚乳三倍体基因都来

自核基因且胚乳基因组本身不传递到子代. Tang等
人

[34]
利用纯合亲本杂交、回交及自交等生成5种遗传

背景不同的群体, 应用数量性状位点复合区间作图思

想(composite interval mapping)分析具有核质互作效应

的分子标记位点. 这一分析方法被进一步应用于筛选

全基因组上核质互作位点
[35]. He等人

[36]
应用类似的线

性模型分析核测定核质互作及核基因印记效应(im-
printing effects), 这些分析可在基因组水平上进行. 由
于该途径依赖于构建多个不同细胞质背景的人工群

表 2 配子与合子连锁不平衡在不同的进化过程下的比较
a)

Table 2 Comparison of gametic and zygotic cytonuclear linkage disequilibria under distinct evolutionary processes

配子核基因LD Vs. 最大核合子基因型LD 生态与进化过程

Dik=pik−pipk>max(Dijkl=pijkl−pijpkl) (i, j=A, a; k, l=B, b) 漂变、迁移、突变(无交互作用)

Dik=pik−pipk=max(Dijkl=pijkl−pijpkl) (i, j=A, a; k, l=B, b) 弱交互作用(自然选择)

Dik=pik−pipk<max(Dijkl=pijkl−pijpkl) (i, j=A, a; k, l=B, b) 强交互作用(自然选择)

a) Dik和Dijkl依次为核质配子ik和核质基因型ijkl的连锁不平衡值; pik和pijkl依次为核质配子ik和核质基因型ijkl的频率
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体, 对于需多年生才开花的植物, 如多数林木群体, 其
应用有一定的局限性, 但由于采用QTL区间作图的思

想
[37], 在鉴定核质互作位点精度上有所提高.
对于林木群体, 可直接用同质园试验(common

garden experiment)群体(如林木育种常用的种源试验

林)检测核质基因互作. 对母系遗传的细胞质基因, 不

同种源半同胞家系提供了不同的细胞质遗传背景, 因

而可筛选具有多态的基因位点; 对于父系遗传的细胞

质基因组(如松树叶绿体), 不同种源家系提供了更为

丰富的遗传变异背景, 更易找到多态性位点; 同样, 对
于双亲遗传的细胞质基因(如一些被子植物

[38]) , 种源

试验林也可提供复杂的细胞质基因分离群体. 上述两

种途径(LD和直接的性状线性剖分)都可用来分析核质

基因互作. 当获得细胞质全基因组序列时, 可筛选和确

定有显著核质互作效应的细胞质基因组位点.
在统计学方法上, 上述两种参数估计都可用极大

似然法实现, 而后者的线性模型也可尝试用回归分析

进行. 其他常用于检验核基因位点LD的方法(如卡方

检验)也可以应用于分析核质基因LD[39], 更为复杂的

分析, 如贝叶斯参数估计或MCMC(Markov-chain
Monte Carlo)参数估计等, 有待完善. 今后核质基因

互作效应数量分析可在两个方面取得突破: (ⅰ) 连接

核质基因互作效应的数量检测与潜在的生态与进化

过程. 例如, 利用同质园试验群体的数量性状(或基因

转录组表达数据)进行核质互作效应QTL或eQTL(ex-
pression quantitative trait loci)定位分析, 解析形成的

内在(遗传背景差异)或外在原因(环境异质等引起),
同时应用与性状关联的分子标记进行群体间遗传结

构分析, 分析核质互作在不同群体间的变异模式等.
(ⅱ) 连接核质基因互作效应的数量检测与形成的分

子或生化代谢基础, 目前个体内核质互作分子机制研

究已有一些报道
[6], 但联系到群体水平上的数量检测

研究很少.

3 核质互作分子证据及生物学机制

由于核质基因在突变率、遗传方式、重组、有效

群体数、自然选择及倍性(二倍或多倍核基因与单倍

体的细胞质基因)等方面存在根本性的差异, 理解这些

差异对核质基因互作影响及形成的分子机制有重要意

义
[6], 至今已有大量的试验证据证实与这些根本差异

关联的不同生物学因素单独或联合作用参与调控核质

互作.
植物线粒体DNA平均突变率比叶绿体DNA低,

叶绿体DNA平均突变率比核DNA平均突变率低; 但

动物线粒体DNA平均突变率要比核DNA平均突变率

高得多. 由于无重组及单倍性, 线粒体或叶绿体通过

遗传漂变快速累积有害突变
[40], 影响线粒体或叶绿体

基因合成蛋白, 进一步影响一些由核质基因共同编码

蛋白的功能单位(如rRNA和rbcS/L亚单位合成), 这种

交互作用间接影响核基因突变或选择
[4]. 例如, 动物

核编码rRNA亚单位的基因通过选择产生突变以适应

线粒体编码rRNA亚单位的基因快速进化, 间接地影

响核基因的适应和突变
[41]. Sloan[7]系统地评述了线

粒体累积突变对核质交互作用的影响, 包括细胞核质

补偿性的进化(compensatory evolution)、细胞核分子

进化速率、驱动核质不亲和性、新物种形成等. 但

Pett和Lavrov[42]认为在动物线粒体tRNA代谢进化时,
核编码的线粒体蛋白质结果受线粒体编码的分子进

化影响, 减弱线粒体翻译的自然选择强度, 而不是线

粒体与核亚单位共同进化决定线粒体翻译蛋白质增

高的进化速率.
自然选择作用仍然为核质基因互作产生的重要驱

动力, 核质基因逐渐形成相互适应, 这主要表现在编码

的功能基因间的互作
[43]. 例如, Sehrish等人

[44]
研究婆

罗门参属异源多倍体种(Tragopogon miscellus)内编码

rbcS基因保留与表达, 分析了79株从10个自然群体和

25个合成异源多倍体的样本, 发现自然群体中12%同

源基因丢失或16%同源基因表达偏向母本rbcS核基因

拷贝. 同源基因丢失的植株有7株保持母本rbcS, 3株有

父本的拷贝. 所有合成个体保留双亲基因和及其表达,
表明在形成该种过程中核质基因互作并没有立即

形成.
细胞质和细胞核基因组进化上的冲突会影响真核

生物生存和繁殖, 核质是否亲和也许是合子发育是否

成功的第一步, 随后发展并共同进化, 自然选择应是

主要动力. 已知细胞质雄性不育(cytoplasmic male
sterility, CMS)与核恢复基因(nuclear male fertility re-
storers, Rf)关系是一典型的核质互作, 是普遍存在于高

等植物中的一种现象. 细胞质雄性不育是由遗传物质

决定的且表现为母系遗传、花粉败育及植株形态正常

等特征, 被显性核恢复基因恢复育性
[45]. 育性恢复为
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研究核质互作, 特别是核基因对细胞质基因表达的影

响提供了理想的实验材料
[46].例如, Fishman和Willis[47]

采用异交类型的沟酸浆猴面花(Mimulus guttatus)与自

交类型的物种M. nasutus杂交, 在F2杂种中观察到细胞

质为猴面花的新奇无花药的表现型, 而细胞质为M.
nasutus的或F1及亲本的则正常, 花药不育植株的花型

态缩小20%, 作者推测存在隐含的细胞质雄性不育, 在
猴面花雌雄同株的群体存在恢复系统, 并定位花药不

育基因的位点.
细胞质雄性不育与核质互作效应存在显著相关,

多数研究表明植物核质互作型雄性不育主要与线粒体

基因相关
[48], 叶绿体基因组是否存在CMS基因待于进

一步探究. 大多数与CMS相关的线粒体基因位点通过

重组而导致花粉败育
[47], CMS是由嵌合的线粒体基因

引起的, 这些基因破坏花粉生成, 导致植物产生雌蕊而

不是完全花.
有关线粒体雄性不育CMS基因与恢复基因Rf互作

的分子机制有很多评述. McCauley和Olson[49]探讨了

CMS与线粒体母本遗传关系, 认为基因组内重组提供

了与CMS有关的嵌合ORF(open reading frame)起源.
Caruso等人

[10]
认为CMS/Rf互作结果取决于Rf等位基

因是否对适应值有负效应, Rf恢复效应与群体所处的

生态环境关联 , 适应性选择改变Rf等位基因频率 .
Chen和Liu[50]提出了CMS和Rf互作的分子机理模型(文
献

[50]
中的Figure 3), 一方面核基因编码的线粒体分选

基因MSG(mitochondrial-sorting gene)产物, 包括恢复

基因Rf翻译蛋白, 组织特异调节因子TSRF(tissue-spe-
cific regulatory factors)及线粒电子传递链复合体亚单

位mtETC(mitochondrial electron transfer chain)等, 在线

粒体内进行顺行调节作用恢复细胞质育性, TSRFs在
蛋白质翻译或翻译后水平上及CMS蛋白累积的雄性

器官(花药)上调节, 恢复Rf蛋白可在CMS基因、CMS
的转录mRNA及CMS蛋白水平代谢上进行压制CMS
基因表达,从而恢复育性.另一方面CMS蛋白与mtETC
亚单位互作产生逆行信号(如活性氧化物和细胞色素c
释放), 触发异常的程序细胞死亡PCD(programmed cell
death), 产生细胞质雄性败育. 细胞质CMS基因的起源

与进化涉及多个路径, 包括mtDNA重组、多次层次核

质互作及RNA编辑等作用
[50~52]. 随着高通量测序技术

的应用, 线粒体全基因组序列比对, CMS基因作用的

分子基础会逐渐变得清晰
[48,53]. 这些分子作用机理反

映了核质基因组长期的相互适应过程. 然而, 在群体

水平上, CMS/Rf基因多态性是如何维持的? 如单倍体

细胞质基因有害突变积累、细胞质基因漂变效应与有

害突变联合作用等是否也对CMS/Rf互作有影响等, 这
些问题需进一步研究.

遗传分化的群体杂交, 除了核基因背景差异导致

的负影响外(如DMI模型), 核质基因间及胞质基因间

也可能有负的相互作用. 已有许多报道核质基因存在

负互作效应, 降低个体的适应值. 例如, Etterson等
人

[54]
应用同源四倍体北美风铃草(Campanulastrum

americanum)杂交生成F1, F2及回交群体, 根据杂种优

势的变化推测核质基因互作控制异交衰退. Ellison和
Burton[55,56]分析海洋水蚤(Tigriopus californicus)不同

线粒体基因型分化亲本杂交, 产生系列mtDNA拷贝

数与ATP6基因表达, mtRPOL(mitochondrial RNA
polymerase)与mtDNA互作调节线粒体转录响应与线

粒体拷贝数负相关. 类似地, 种内核质基因互作影响

与适应值相关的表型性状
[57], 但这方面的理解有待进

一深入.
其他生物学过程也参与调节核质基因互作. Mon-

sen等人
[58]

应用线粒体DNA标记(COI, COII)与同功酶

分析两个叶甲虫种间杂交(Chrysochus auratus ♀×C.
cobaltinus ♂)群体F1, 结果发现89%的后代具有C. co-
baltinus种线粒体DNA, 认为在交配后合子形成前障

碍存在定向偏差选择. Fields等人
[59]

分析了135和170
株白花蝇子草(Silene latifolia), 分别从1993~2008年
分别在16和17个群体的抽取样本, 结果显示存在稳定

的核质基因LD(mtDNA: atp1; nDNA: 14卫星DNA位
点), 认为是由于早期分化的谱系混合及局部空间结

构和有遗传结构变异的动态集合种群所致. 核质基因

互作也可通过基因转换实现(gene conversion). Gong
等人

[60]
分析了4种异源多倍体植物(拟南芥(Arabidop-

sis)、花生(Arachis)、芸苔(Brassica)及烟草(Nicoti-
ana))核质基因协作调控Rubisco蛋白的合成, 结果显

示二倍体内核基因编码的rbcS单位(small subunits,
SSUs)的基因通过基因转换过程变成两个同源基因,
同样在多倍体中, 基因转换发生在二倍体祖先基因组

间生成同源基因, 在SSU的功能区, 并偏向于母本氨

基酸的状态转换. 该研究认为核质基因相互进化可通

过基因组间基因转换实现, 并改变已复制了的同源核

基因转录.
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4 核质基因种间渐渗

当两个物种或遗传分化的群体杂交后, 杂种再与

任一亲本回交产生后代, 渐渐地不同背景的遗传物种

相互交换, 相对于原亲本群体而言, 其遗传组成发生

变化, 子代基因组中的亲本来源组成混杂; 对于空间

多个群体分布, 形成杂交带. 在基因渐渗过程中, 核质

基因由于内在的遗传背景或外在的自然适应性而表现

出不同的互作效应, 中性基因间也可表现出强的互作

效应或核质基因LD, 选择适应性基因间一般会呈现出

强的LD. 由于核质基因组在遗传方式(单亲)、遗传漂

变、基因重组、突变等方面不同, 理论上核质基因之

间重组率为1/2(自由组合), 通常在种间基因交换程度

及在空间扩散距离等表现出不一致性(cytonuclear dis-
cordance)且呈弱的核质基因LD[61](表3).不同的生态和

进化过程可导致不同程度的核质基因LD, 非选择过程

产生的核质基因LD一般较弱, 理解这些过程对于物种

分类及遗传资源管理有指导意义.
许多物种系统发育分析(phylogenetic analysis)证

明根据核质基因构建的系统树不一致,如榕属植物(Fi-
cus)因传粉榕小蜂更换寄主导致种间杂交, 用叶绿体

和核DNA标记构建的榕属内种间系统树表现不一

致
[62~64]. 因自然杂交不同而导致核与叶绿体基因组在

种间交换程度不同, 表现出不同的系统发育树, 如由

于胞质基因渐渗, 向日葵属的多数种间核质基因系统

表现显著的差异
[65]. 因可能捕获已丢失物种叶绿体使

得大叶钻天杨(Populus balsamifera)与毛果杨(P. tricho-
carpa)之间的核基因组分化时间(75 kys)要比叶绿体基

因组分化时间(5~7 Myr)晚得多
[66,67]. 类似的核质基因

组扩散不一致在北美入侵的香蒲(Typha angustifolia)
与宽叶香蒲(Typha latifolia)的杂交种也有报道

[68].
在动物种间, 也有许多报道, 种间杂交和渐渗导致

弱核质基因互作, 核质基因系统树不一致(表3). 例如,
黑鼠内(Rattus rattus)复合体种间因不完全分选(incom-
plete lineage sorting)或杂交产生核质不同的遗传系统

树
[69]; 类似的报道还有镖鲈亚属粗背杜父鱼(Etheosto-

ma subgenus: Catonotus)[70], 林蛙属内种间(Rana tagoi
和R. sakuraii)[71]等; 非洲象因发生不对称数量的亲本

回交在杂交带产生核质扩散不同
[72]; 蝾螈(Salamandra

salamandra)和蟒蛇(Python)种间因核质基因流差异产

生不同系统树
[73,74]. 类似地, 动物种内不同群体间, 核

质基因不同程度地扩散可导致其空间分布不一致. 例

如, 鳄龟(Macrochelys temminckii)和黑条小车蝗(Oeda-
leus decorus)因性别迁移差异导致核质基因分布不

同
[75,76]; 黑尾蜥蜴(Urosaurus nigricaudus)因历史上生

物地理变化, 线粒体比核基因移动小
[77]; 长趾钝口螈

(Ambystoma macrodactylum)在两个同谱系的杂交带因

核质不亲和而产生核质基因分布不同
[78]. 美洲原银汉

鱼(Menidia beryllina)因历史上群体数量变化(漂变效

应)产生不同的核质基因遗传进化树
[79].

上述例子说明在弱核质基因互作条件下(通常中

性分子标记), 核质基因容易在种间或种内谱系间产生

不同步渐渗. 在植物种间或种内群体间, 核质基因LD
主要由基因流来维持, 植物核基因流可通过种子流和

花粉流来实现, 母本遗传的质粒基因通过种子流实现,
从而导致不同步的核质基因渐渗

[22]. 当种子流远大于

花粉流时, 如两个遗传不同群体完全混杂, 核质基因

种间趋于同步渐渗. 这一点在动物种间已有实际研究

报道, 发生核质基因共同渐渗(cytonuclear cointrogres-
sion). 例如, 果蝇(Drosophila yakuba)的细胞色素c氧化

酶(COX)亚单位V是由核基因控制, 而Ⅰ~Ⅲ亚单位由

线粒体基因控制, 研究证明与亚单位V有关的三个核

基因在果蝇和及其近缘种D. santomea种间的迁移比

背景核基因高得多, 使得这三种核基因与控制COX亚
单位Ⅰ~Ⅲ基因呈现共同渐渗现象

[80].
核质基因互作有可能使得有些核基因与线粒体

或叶绿体基因总是共同出现于同一配子中, 呈相同的

遗传方式(coinheritance), 如特定的核基因呈母本遗

传. Wolf[81]理论上证明互作有利于基因组印记进化.
当某些特定核基因与线粒体或叶绿体基因有很强的

功能互作时, 核质基因趋于共同渐渗, 与这些核基因

紧密连锁的中性基因也可能出现与线粒体或叶绿体

基因共同渐渗现象(由低重组率导致), 这方面实际研

究报道很少.

5 核质不亲和与物种形成

经过约二百万年的进化过程, 细胞核质基因组间

既存在相互适应和协同进化, 又存在相互冲突和排

斥
[4]. 在同一物种遗传分化群体杂交或种间杂交时, 细

胞核质不亲和导致后代杂种败育或适应值下降, 阻碍

基因渐渗, 触发物种形成的早期阶段, 因此核质不亲
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和有助于遗传分化的群体间或种间形成生殖隔离
[82],

形成新物种, 该过程被划为合子后生殖隔离障碍(post-
zygotic isolating barrier)[83]. 许多动植物存在核质不亲

和性, 其原因既有来自内部(intrinsic)遗传发育因素(如
杂合子无生存力), 也有来自外部(extrinsic)生物或非生

物环境因素的影响(如生态不适应性)[5]. 至今对造成细

表 3 种间细胞核质基因异质渐渗
a)

Table 3 The heterogeneous introgression of cytonuclear genes between species

物种/属 核质基因标记 生态与进化过程 参考文献

植物

Ficus section Galoglychia
石蕊榕

cpDNA: atpB-rbcL, trnL[UAA]3′exon-trnF
[GAA], 和其他25个片段

nDNA: ITS, ETS

寄主的转移引起植物传粉者的不一致和
杂交

[62]

Ficus carica无花果
cpDNA: trnL-trnF, trnL [UAA]-exon-trnF

[GAA]
nDNA: ITS

杂交和基因渐渗 [63]

Ficus榕属
cpDNA: 全基因组

nDNA: 低拷贝核基因, 核核糖体
与传粉者转移相关的内向杂交 [64]

Helianthus向日葵属
cpDNA: 全序列
nDNA: 1000SNPs

基因的流动导致杂交类群中广泛的
细胞器基因渐渗

[65]

Populus balsamifera大叶钻天杨
P. Trichocarpa毛果杨

cpDNA: 全序列
nDNA: 32 核基因位点

从现已灭绝的杨树捕获的质粒 [66,67]

Typha angustifolia香蒲
Typha latifolia宽叶香蒲

cpDNA: rpl32-trnL, trnQ (UUG)-50rps16,
30trnV-ndhC, trnT-trnL
nDNA: 微卫星标记

杂交和基因渐渗 [68]

动物

Rattus rattus黑鼠
mtDNA: cytb, COI

nDNA: 8个 微卫星标记, 光感受器视网膜
结合蛋白基因

不完全谱系分类或杂交 [69]

Percidae: Etheostoma, subgenus: Catonotus
鲈科镖鲈亚属粗背杜父鱼

mtDNA: Cytochrome b, ND2, ND4
nDNA: AFLP* 系统发育分析 [70]

Rana tagoi塔氏林蛙
R. sakuraii河林蛙

mtDNA: ND1,16S
nDNA: NCX1, NFIA, POMC, SLC8A3, TYR 基因渐渗 [71]

Loxodonta cyclotis×L. Africana 非洲森林
象×非洲草原象

mtDNA: ND5
nDNA: BGN, PHKA2, PLP (X-linked) 杂交和反交 [72]

Salamandra salamandra火蝾螈
mtDNA: D-loop, cyt b

nDNA: bfibint7, CXCR4, NCX1, RAG1,
SLC8A3

气候变化导致mtDNA更有结构, 但在核基
因组中广泛的基因流动

[73]

Python bivittatus 缅甸蟒
P. molurus 亚洲岩蟒

mtDNA: Cytb, Co1
nDNA: 18微卫星标记

mtDNA分离系的渐渗 [74]

Macrochelys temminckii鳄龟
mtDNA: tRNA-Pro和相邻的控制区域的

50个位点
nDNA: 微卫星标记

偏性分散和瓶颈效应 [75]

Oedaleus decorus黑条小车蝗
mtDNA: ctr, ND2
nDNA: 微卫星标记

历史基因导入/性别特异性基因流 [76]

Urosaurus nigricaudus黑尾蜥蜴
mtDNA: cytb, ATPase

nDNA: 同工酶
mtDNA的历史生物地理学, 但nDNA标记

的广泛基因流
[77]

Ambystoma macrodactylum长趾钝口螈
mtDNA: 两个谱系的有丝分裂型

nDNA: AFLP, SNPs 核质不兼容 [78]

Menidia beryllina美洲原银汉鱼
mtDNA: D-loop

nDNA: 二肌动蛋白内含子位点
历史种群数变化 [79]

a) *: AFLP (amplified fragment length polymorphism)
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胞核质不亲和促进物种形成的生态与进化过程研究不

多, 已知的报道主要分析了突变、自然选择等过程的

分子机制.
杂种不育或适应值下降的内部遗传因素主要是核

基因间或核质基因间的DMI. 核基因间DMI一般涉及

不同来源基因组间的多位点互作, 群体适应值在正反

交群体间表现出对称性; 核质基因的DMI在正反交群

体中则呈现非对称模式
[82]

且仅少数基因位点参与. 这

是由于多数细胞质基因转移到核基因组后仅含极少基

因的缘故. 例如, 在酿酒酵母(Saccharomyces cerevi-
siae)核基因Sc——MRS1和奇异酵母(S. paradoxus)线
粒体Sp——COX1基因间, 贝酵母(S. bayanus)核基因

AEP2与酿酒酵母(S. cerevisiae)线粒体OLI1基因Sc
——OLI1间影响核质不亲和

[5]. 细胞质有害基因突变

累积是一重要导致DMI的过程, 可能与细胞质仍保留

的原始微生物DNA损伤修复系统(DNA repair damage
system)有关, 这样会影响与核基因的互作关系

[7].
形成DMI的生态过程主要是线粒体或叶绿体存在

适应不同环境的突变基因, 当不同细胞质背景群体杂

交时产生败育杂种
[5]. 例如, Sambatti等人

[84]
采用两个

适应不同生境亲本, 即干燥沙壤向日葵(Helianthus an-
nuus)和适应湿润黏土原野向日葵(H. petiolaris), 进行

正反交F1代并生成所有回交群体, 进行人工种植试验,
结果证明细胞核质互作显著地影响杂种的适应值 .
Caruso等人

[10]
认为细胞质雄性不育(CMS)与核恢复基

因(Rf)互作取决于恢复基因是否对环境适应有负效应,
而恢复基因对环境适应影响与生态环境关联, 产生不

同的CMS/Rf互作结果.
当细胞质基因组也呈双亲遗传时(一些被子植物

的叶绿体基因组)[38,85], Barnard-Kubow等人
[38]

应用北

美风铃草(Campanulastrum americanum)试验显示

cpDNA存在双亲遗传模式, F1杂种适应升高, F2世代恢

复. 结果证明双亲遗传细胞质基因有助于拯救细胞核

值亲和性, 减小了因核质不亲和而导致的生殖隔离,
减缓了新物种形成进程. 该例子间接地说明了核质不

亲和驱动物种形成.
遗传漂变与迁移过程也可参与核质不亲和, 影响

物种形成. 漂变作用主要是促进细胞质基因(单倍体)
固定, 加大有害突变累积, 间接地增强了细胞核质不

亲和及阻碍种间基因流, 有利于物种形成, 但Coyne和
Orr[83]认为遗传漂变对物种形成的贡献一般不大, 这主

要是针对核基因漂变而言的. 理论上遗传漂变对细胞

核质不亲和要比细胞核-核基因间不亲和的影响要大,
因此在核质不亲和驱动物种形成过程中, 遗传漂变还

是有一定程度的影响. 但在DMI机制中起作用, 与核

基因间互作效应相比, 核质基因互作效应是否仍起主

导作用需要进一步探究. 迁移对核质基因互作的影响

主要是通过配子杂交来实现, 二倍体或多倍体(植物种

子、孢子体)迁移增加种间或群体间杂交概率, 一定程

度上降低因核质不亲和导致的物种形成概率. 早期理

论研究证明在CMS和迁移条件下, 杂交带群体核质基

因LD可以达到稳定
[19], CMS导致的核质不亲和得到

一定的控制.
除上述过程影响外, 交配系统也可通过参与细胞

核质不亲和性来影响物种形成, 自交本身阻碍种间基

因流, 有利于核质亲和性及物种形成
[86], 但异交增加

核质基因不亲和的概率, 尤其是当配子来源于高度遗

传分化的群体, 类似于远交衰退(outbreeding depres-
sion)现象. 早期理论已证明交配系统与其他进化过程

的联合作用可维持稳定的核质基因LD[14,15,25], 这意味

着减缓了物种形成进程. 由于核质不亲和也可表现在

合子形成后杂种内, 核质互作效应可分解成配子(核质

配子LD)和合子(核质基因型LD)组分, 与世代交替的

生活史关联, 目前还没有研究报道核质基因LD在配子

和孢子阶段的数量比较. 若两阶段的自然选择强度或

方式不同的话, 交配系统的作用可调控核质基因LD在
两阶段的相对贡献. 理论上, 交配系统与生活史存在互

作
[87], 自交有利于植物配子体发展(如苔藓类和蕨类植

物), 异交有利于孢子体发展(如开花的高等植物)[88].
因此, 混合交配系统怎样调节配子体与孢子体对核质

互作相对贡献? 在隔离或杂交带群体是否有差异? 这

些问题需要进一步探究.

6 结论与展望

核质互作是形成真核生物的一个基本过程, 细胞

质基因组在遗传方式(主要有单亲遗传和少数双亲遗

传)、突变率、重组、有效群体数等方面与核基因组

有根本差别, 这些差异在核质基因相互适应和协同进

化过程中, 与生态和进化过程相互作用, 因此理解生

态与进化过程是怎样作用于细胞核质互作的机制具有

重要理论和实际意义.
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目前已有大量试验证据显示, 细胞核质基因间存

在相互适应、核质不亲和性或弱相互关系(主要是中

性标记间), 并解释与之关联的生态与进化过程, 但核

质基因相互适应或不亲和的分子机制仅有少量报道.
理论研究证明核质基因LD在一些生态和进化过程条

件下可以维持稳定. 核质基因LD估计、统计测定、

QTL定位等方法已有初步研究, 但有待进一步应用,
同时应用核质基因LD来区分功能基因与非功能基因

(或中性标记)互作的统计方法有待进一研究. 弱核质

基因LD(中性或弱选择条件下)产生不同步的种间或群

体间基因渐渗和不同的遗传谱系结构. 核质同步渐渗

和核质基因印记分析研究较少, 可能与所用的核质中

性标记有关; 核质不亲和性增强种间或群体间生殖隔

离, 并成为物种形成的早期阶段, 至今主要解释在于

细胞质基因组有害突变积累影响, 适应性不同的核质

基因冲突等, 生态环境对核质不亲和也起一定的作用.
虽然细胞质基因数量少, 但核基因数大, 潜在的核

质基因互作位点数仍然是很多的, 应用核质基因组序

列样本和适当的统计方法筛选核质互作位点, 包括核

质基因相互适应、相互冲突合作位点, 鉴别位点的遗

传进化属性(中性与非中性等), 揭示核质互作形成的

分子机制, 这将是今后核质互作研究的一个重要方面.
此外, 理论上解析与上述核质基因组根本差异都有互

作的交配系统的作用, 分析核质不亲和与交配系统的

互作及其如何影响物种形成过程, 这有助于深入认识

交配系统在物种形成的作用机制
[86].
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Assessing the ecological and evolutionary processes underlying
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Cytonuclear interaction is an essential step in originating an eukaryotic cell. There are fundamental differences between cytoplasimic
and nuclear genomes in the mode of inheritance, mutation rate, ploidy, gene recombination, and effective population size. These
differences inevitably interact with ecological and evolutionary processes, and are involved in maintaining cytonuclear interactions
and their coevolution. Here we review in depth the theories of cytonuclear interactions and the empirical research progress from the
perspective of ecology and evolutionary processes, including the evolutionary theory of cytonuclear linkage disequilibrium, methods
for detecting cytonuclear interaction, molecular evidence of cytonuclear interactions, and the discordance in cytonuclear introgression
and in phylogenetic trees among species, cytonuclear incompatibility, and speciation. Theoretical studies and empirical evidence
show that the basic evolutionary forces (mutation, selection, drift and migration) can change cytonuclear interactions to different
extents. Future studies would concentrate on (i) screening loci of cytonuclear interactions at the genome level, testing the evolutionary
attributes of significant loci, and analyzing molecular mechanisms of cytonuclear interactions; (ii) addressing the role of mating
system that interacts with the fundamental differences between cytoplasmic and nuclear genomes, analyzing how mating system
affects cytonuclear incompatibility at the population level and the consequence of leading to speciation.

cytonuclear interaction, cytonuclear linkage disequilibrium, cytonuclear incompatibility, gene introgression,
speciation
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