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转基因逃逸及其环境生物安全评价研究进展
———抗虫水稻案例分析
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摘要: 转基因技术研发为提高我国水稻产量和减少劳动力投入提供了巨大机遇ꎮ 我国对转基因水稻研发进行了大量的投

入ꎬ目前已培育了具有不同新性状的转基因水稻品系ꎬ许多品系已进入生物安全评价阶段ꎮ 风险评价对转基因水稻的安全

生产至关重要ꎬ是其商品化生产之前必须解决的问题ꎬ其中包括转基因逃逸及其潜在环境影响ꎮ 对水稻抗虫转基因逃逸及

其潜在环境风险的评价包括 ３ 个重要环节:(１)通过田间试验和模型模拟检测转基因漂移到非转基因栽培稻及其野生近缘

种的频率ꎻ(２)检测转基因在栽培稻和野生近缘种后代中的表达ꎻ(３)确定转基因对野生近缘种群体适合度和进化潜力的

影响ꎮ 大量研究表明ꎬ在近距离的空间范围内栽培稻品种之间的基因漂移频率很低(>０.１％)ꎬ但栽培稻与其野生近缘种的

基因漂移频率变异很大ꎮ 进一步研究还表明ꎬＢｔ 抗虫转基因在栽培稻与普通野生稻后代中均能正常表达ꎬ但在其不同生长

阶段ꎬ表达量有很大变异ꎮ 在有较高水平的害虫虫压下ꎬ含有抗虫转基因的栽培稻及野生近缘种杂交后代与不含转基因的

对照相比ꎬ抗虫性显著提高且适合度利益明显ꎻ但是ꎬ在虫害发生水平较低时ꎬ含有抗虫转基因的群体与不含抗虫转基因的

群体相比没有显著的适合度优势ꎮ 综上ꎬ转基因逃逸到非转基因水稻的频率极低ꎬ并且可以通过空间隔离阻断其逃逸ꎮ 虽

然抗虫转基因向杂草稻以及与栽培稻距离较近的野生稻群体的逃逸无法避免ꎬ但是野生稻和杂草稻群体周围环境中的总

体虫压较低ꎬ所以基因漂移带来的环境影响应十分有限ꎮ
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　 　 生物技术的创造发明在提高农业生产力和改

善人类健康等方面起到了重要作用 ( Ｃｏｏｐｅｒꎬ
２００８)ꎮ 以转基因生物技术为例ꎬ其在农业生产中

的应用大大提高了生产效率ꎬ改善了农作物的品

质ꎬ并增强了农作物品种抵御生物胁迫(如病、虫
害)和非生物胁迫(如干旱和盐碱)的能力ꎬ对全球

粮食安全和农业可持续生产均具有重要意义ꎮ 因

此ꎬ自 １９９６ 年世界第 １ 例转基因西红柿被批准进

入商品化生产以来ꎬ在短短不到 ２０ 年的时间内ꎬ转
基因农作物在全世界的种植面积已经飙升到约１.７５
亿 ｈｍ２(Ｊａｍｅｓꎬ２０１４)ꎮ 其中ꎬ发展中国家的转基因

作物种植面积高于发达国家ꎬ达到近 ０.９３ 亿 ｈｍ２

(Ｊａｍｅｓꎬ２０１４)ꎮ
然而ꎬ与其他任何一个新技术的产生和应用一

样ꎬ转基因生物技术在带来巨大的经济和社会利益

的同时ꎬ也为人们带来了一些潜在的生物安全顾虑

(卢宝荣ꎬ２０１３ꎻ Ｅｌｌｓｔｒａｎｄꎬ２００３ꎻ Ｌｕꎬ２００８ꎻ Ｓｔｅｗａｒｔ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０００)ꎬ特别是在一些媒体不适当的宣传下ꎬ公
众对转基因生物有很大的抵触情绪ꎮ 但事实上ꎬ任
何经转基因技术培育的作物产品ꎬ在进入商品化生

产之前都要经历严格的生物安全评价ꎬ并获得安全

证书(卢宝荣ꎬ２０１３)ꎮ 在对转基因作物进行生物安

全评价的过程中ꎬ不仅涉及其食品安全评价ꎬ而且

包括其环境安全评价ꎬ这些安全评价都是在以科学

为基础的原则指导下进行ꎬ以科学研究的最新成果

建立转基因生物安全评价的框架体系ꎮ 本文将以

转基因水稻 Ｏｒｙｚａ ｓａｔｉｖａ Ｌ.为案例ꎬ介绍和讨论如何

对外源转基因逃逸及其潜在环境风险这一全球关

注的环境生物安全问题进行科学合理的安全评价ꎮ

１　 转基因逃逸及其环境风险评价的框架
转基因逃逸是指包含于转基因农作物体内的

外源转基因ꎬ通过花粉介导的基因漂移(或天然杂

交)过程转移到非转基因农作物品种或其野生近缘

种群体的现象(Ｌｕꎬ２００８)ꎮ 具有一定自然选择优势

的外源转基因ꎬ一旦通过基因漂移转移到农作物的

野生近缘种(包括杂草类型)ꎬ则可能在农作物的野

生近缘种群体中存留并扩散ꎮ 如果逃逸的转基因

可能导致野生近缘种群体大规模的扩张或萎缩ꎬ均
可能带来潜在的、非预期的环境和生态影响(Ｅｌｌ￣

ｓｔｒａｎｄꎬ２００３ꎻ Ｅｌｌｓｔｒａｎｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ１９９９ꎻ Ｌｕꎬ２００８ꎻ Ｌｕ ＆
Ｙａｎｇꎬ２００９ꎻ Ｓｎｏｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３)ꎮ 因此ꎬ抗虫转基因

水稻在进行商品化种植之前ꎬ必须接受环境生物安

全评价ꎮ 对于转基因逃逸及其潜在风险的评价有 ３
个关键步骤(图 １)ꎮ

图 １　 转基因逃逸及其潜在环境风险的安全评价关键步骤
Ｆｉｇ.１　 Ｔｈｅ ｋｅｙ ｓｔｅｐｓ ｆｏｒ ｂｉｏｓａｆｅｔｙ ａｓｓｅｓｓｍｅｎｔ ｏｆ ｐｏｔｅｎｔｉａｌ ｅｎｖｉｒｏｎｍｅｎｔａｌ
ｉｍｐａｃｔ ｃａｕｓｅｄ ｂｙ ｔｒａｎｓｇｅｎｅ ｅｓｃａｐｅ ｔｈｒｏｕｇｈ ｐｏｌｌｅｎ￣ｍｅｄｉａｔｅｄ ｇｅｎｅ ｆｌｏｗ

　 　 第一步:分析和检测转基因逃逸的频率(图

１)ꎮ 不同作物品种之间ꎬ以及作物品种与其野生近

缘种之间的基因漂移频率有较大的变异幅度(Ｃｈｅｎ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４ꎻ Ｌｕꎬ２００８、２０１３ꎻ Ｍｅｓｓｅｇｕｅｒ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００１ꎻ
Ｒｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７、２０１０ꎻ Ｓａｊｉ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５ꎻ Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００３ꎻ Ｗａｔｒｕｄ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４ꎻ Ｗｉｌｋｉｎｓｏｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０００)ꎮ
按照风险评价的模式[风险(％) ＝ 危害性 × 暴露

率]ꎬ转基因逃逸的频率(暴露率)越高ꎬ可能导致的

风险就越高ꎻ反之ꎬ导致的风险就越低ꎮ 基因漂移

的频率ꎬ在很大程度上影响转基因逃逸及其潜在的

风险ꎬ因此分析和检测作物—作物或作物—野生近

缘种基因漂移频率ꎬ对转基因逃逸的风险评价非常

重要ꎮ
第二步:研究和分析外源转基因在野生近缘种

中的表达(图 １)ꎮ 经过人工修饰的外源转基因是

否可能在作物的野生近缘种中正常表达是评价转

基因逃逸及其环境影响的又一关键因素ꎮ 如果转

基因能够以一定的频率逃逸到作物的野生近缘种

群体ꎬ且在野生近缘种中正常表达ꎬ则该转基因将

可能由于在野生近缘种群体中产生新的表型性状

(如抗虫、抗除草剂)而改变野生近缘种群体的生存
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竞争能力和适应能力ꎬ从而带来不可预测的环境影

响(Ｘｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９)ꎮ
第三步:研究和检测外源转基因的适合度效应

(图 １)ꎮ 分析携带外源转基因的野生近缘种个体

和群体的生态适合度和进化潜力是确定转基因逃

逸是否会带来生态环境影响的关键(Ｌｕꎬ２００８)ꎮ 适

合度是指某一基因型传递给后代的能力ꎬ或者是个

体产生能生存并对未来世代有贡献能力的指标ꎮ
通常以该基因型(如具有一定功能的转基因)对生

物群体的生存能力和繁殖能力来度量ꎮ 适合度高

表明生物群体的生存能力和繁殖能力强ꎬ群体很容

易生长、繁殖和扩张ꎻ反之ꎬ群体的生存能力和繁殖

能力较弱ꎬ群体则会逐渐减少ꎬ甚至可能消亡和灭

绝ꎮ 无论哪一个过程发生ꎬ即适合度显著提高或降

低ꎬ都将直接导致转基因对生态环境的影响ꎮ 另

外ꎬ生物群体面积增大或缩小的过程ꎬ均反映了群

体的动态变化、进化潜力和最终命运ꎮ

２　 水稻转基因逃逸频率的检测和研究
有关水稻基因漂移的研究大体可以分为 ３ 类:

(１)栽培稻品种之间ꎬ包括转基因水稻与非转基因

水稻品种的基因漂移ꎬ也被称之为作物—作物

(ｃｒｏｐ￣ｔｏ￣ｃｒｏｐ)的基因漂移ꎻ(２)栽培稻向杂草稻 Ｏ.
ｓａｔｉｖａ ｆ.ｓｐｏｎｔａｎｅａ 的基因漂移ꎬ被称为作物—杂草种

(ｃｒｏｐ￣ｔｏ￣ｗｅｅｄ)的基因漂移ꎻ(３)栽培稻向普通野生

稻 Ｏ.ｒｕｆｉｐｏｇｏｎ 群体的基因漂移ꎬ被称为作物—野生

种(ｃｒｏｐ￣ｔｏ￣ｗｉｌｄ)的基因漂移ꎮ
大量的研究表明ꎬ栽培稻品种之间的基因漂移水

平很低ꎬ在转基因与非转基因水稻近距离(约 ０.５ ｍ)的
条件下ꎬ基因漂移的频率远低于 １％(Ｍｅｓｓｅｇｕｅｒ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２００１ꎻ Ｒｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４、２００５、２００７)ꎻ如果在转

基因水稻与非转基因水稻品种之间设立一定的空

间距离(如 １０ ｍ)ꎬ便会使转基因漂移到非转基因

水稻品种的频率迅速降低至 ０.０１％ꎬ甚至０.００１％以

下(Ｒｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００７)ꎮ 这可能是由于栽培稻是典

型的自花授粉植物ꎬ其异交率水平很低ꎮ 如此低水

平的基因漂移造成的“混杂”所产生的影响几乎可

以忽略不计ꎮ
有关栽培稻中的基因(包括转基因)向杂草稻

的漂移有不少报道ꎮ Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.(２００４)在受控的试

验条件下检测了栽培稻的抗除草剂转基因(ｂａｒ)向
同一试验田中不同杂草稻群体转移的频率ꎮ 结果

表明ꎬ即使花期相遇ꎬ在一个生长季节中ꎬ转基因漂

移到杂草稻群体的频率也非常低ꎬ观测到的最大值

约为 ０.５％ꎮ 但转基因漂移可以在多代发生ꎬ由于杂

草稻的落粒性和自我繁殖的特点ꎬ在数代以后ꎬ转
基因由栽培稻漂移到同一块稻田杂草稻群体的频

率可以积累到一个较高的水平ꎬ从而带来一定的生

物安全问题ꎮ Ｓｈｉｖｒａｉｎ ｅｔ ａｌ.(２００７、２００８)在种植抗

除草剂水稻品种 Ｃｌｅａｒｆｉｅｌｄ®的稻田中ꎬ 检测到

０.００１％的杂草稻具有该抗除草剂的性状ꎮ 这是由

于抗除草剂栽培稻向其伴生杂草稻的基因漂移所

致ꎬ这给水稻生产中的杂草控制增加了一定的难度

(Ｇｒｅｓｓｅｌ ＆ Ｂｅｒｎａｌꎬ２００９)ꎮ
有关栽培稻的基因向野生稻群体的转移频率

也有一定的报道ꎮ 结果表明ꎬ栽培稻向野生稻群体

的基因漂移频率有很大变异ꎬ不同的野生稻群体和

不同试验设计下所获得的栽培稻—野生稻基因漂

移频率为 １％ ~ １８％(Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３ꎻ Ｗａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２００６)ꎮ 这表明栽培稻向野生稻的基因漂移频率在

很大程度上与栽培稻和野生稻之间的空间距离以

及不同野生稻群体的异交率有关ꎮ 对水稻基因漂

移模型模拟的最新研究结果表明ꎬ基因漂移的频率

取决于相关的生物因素(如花粉供体植物的花粉

量、花粉受体植物的异交率、花粉供体与受体植物

之间的杂交亲和性等)以及非生物因素(如空气湿

度、风速、风力等) (Ｒｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０)ꎮ 因此ꎬ一旦

建立了适当的基因漂移模型ꎬ并且通过测量获得了

相关的生物和气象参数ꎬ就可以对不同环境条件下

的转基因逃逸频率进行计算和定量预测ꎮ

３　 水稻转基因在野生近缘种中表达水平的

检测
单从科学层面推测ꎬ许多栽培作物与其野生近

缘种有着比较近的遗传关系和亲缘关系ꎬ特别是作

物的野生祖先种ꎬ在人类栽培与驯化的过程中ꎬ这
些作物与其野生祖先种一直保持着一定水平的天

然杂交或基因交流ꎬ因此来自于栽培作物的基因ꎬ
通常被认为可以在其野生近缘种中表达ꎮ 为了验

证这一推测ꎬＸｉａ ｅｔ ａｌ.(２００９)利用转 Ｂｔ 抗虫基因水

稻与普通野生稻进行人工杂交ꎬ获得了含有 Ｂｔ 抗
虫基因的栽培稻—野生稻杂种 Ｆ１ꎬ并通过杂种 Ｆ１

的自交获得了含有 Ｂｔ 抗虫转基因的 Ｆ２ 分离后代群

体ꎻ利用酶联免疫吸附测定(ＥＬＩＳＡ)的方法对含 Ｂｔ
抗虫转基因的水稻亲本、Ｆ１ 和 Ｆ２ 的 Ｂｔ 抗虫蛋白的
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表达情况进行了比较分析(图 ２)ꎮ 结果表明ꎬ与其

栽培稻亲本相比ꎬＢｔ 抗虫转基因在 Ｆ１ 和 Ｆ２ 中的蛋

白表达量没有显著降低ꎬ且在 Ｆ２ 群体的分蘖期和

开花期等不同时期ꎬＢｔ 转基因的表达水平明显高于

其栽培稻亲本ꎮ 其他类似的研究ꎬ也得出了转基因

能够在野生近缘种群体中正常表达的结果ꎮ

图 ２　 酶联免疫吸附测定(ＥＬＩＳＡ)方法分析不同生长时期

Ｂｔ 抗虫转基因(蛋白)在水稻亲本及其与普通野生稻杂种

Ｆ１ 和 Ｆ２ 中的表达水平(修改自 Ｘｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９)
Ｆｉｇ.２　 Ｔｈｅ ｅｘｐｒｅｓｓｉｏｎ ｐａｔｔｅｒｎ ｏｆ ｉｎｓｅｃｔ￣ｒｅｓｉｓｔａｎｔ Ｂｔ ｐｒｏｔｅｉｎ ｉｎ ｒｉｃｅ ｐａｒｅｎｔꎬ
Ｆ１ ａｎｄ Ｆ２ ｈｙｂｒｉｄ ｐｒｏｇｅｎｙ ａｔ ｄｉｆｆｅｒｅｎｔ ｇｒｏｗｔｈ ｓｔａｇｅｓ ｏｂｔａｉｎｅｄ ｂａｓｅｄ

ｏｎ ｅｎｚｙｍｅ￣ｌｉｎｋｅｄ ｉｍｍｕｎｏｓｏｒｂｅｎｔ ａｓｓａｙ (ＥＬＩＳＡ)
(ｍｏｄｉｆｉｅｄ ｆｒｏｍ Ｘｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９)

４　 转基因带来生态适合度和生态影响的分

析与研究
一旦外源转基因通过天然杂交以一定的频率

转移到野生稻群体并在野生近缘种群体中正常表

达ꎬ就必须通过受控试验对转基因所带来的适合度

效应进行检测和分析ꎮ 这是对转基因逃逸及其潜

在环境风险评价的关键步骤ꎮ 但目前我国大多数

对转基因逃逸及其潜在环境风险的研究ꎬ仅停留在

对转基因通过花粉介导的基因漂移逃逸到非转基

因作物品种和野生近缘种的频率或概率进行检测

和分析的阶段ꎬ而未深入研究逃逸的外源转基因对

野生近缘种的适合度影响ꎮ 这就很难对通过天然

杂交而转移到作物野生近缘种群体的基因所造成

的环境影响进行科学合理的评价ꎮ 因为具有很强

自然选择优势(如抗虫)的转基因ꎬ即使是以较低的

频率转移到栽培稻的野生近缘种群体ꎬ都会影响含

有转基因野生近缘种个体的生存能力和繁殖能力ꎬ
并以较强的竞争优势在野生近缘种群体中留存和

扩散ꎬ通过遗传同化(ｇｅｎｅｔｉｃ ａｓｓｉｍｉｌａｔｉｏｎ)和选择性

剔除(ｓｅｌｅｃｔｉｖｅ ｓｗｅｅｐ)作用ꎬ取代群体中其他个体和

基因型ꎬ导致不可预测的生态影响和野生稻遗传资

源的丧失(Ｌｕꎬ２０１３)ꎮ
对于转基因带来的适合度效应ꎬ国外学者非常

重视ꎬ已经有大量的研究并涉及不同的农作物及其

野生近缘种(Ｒｏｂｅｒｔｏ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６ꎻ Ｓｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００４ꎻ
Ｓｎｏｗ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００３、２００５)ꎻ而在我国ꎬ类似的研究相

对较少ꎮ 复旦大学的生态与进化研究小组ꎬ在抗虫

(Ｂｔ、ＣｐＴＩ、Ｂｔ / ＣｐＴＩ)转基因和抗除草剂(ＥＰＳＰＳ)转
基因对栽培稻(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６ꎻ Ｘｉａ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１０、
２０１２)、杂草稻和普通野生稻(张宏彬等ꎬ２０１３ꎻ Ｃａｏ
ｅｔ ａｌ.ꎬ２００９ꎻ Ｄｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１ꎻ Ｌｕ ＆ Ｙａｎｇꎬ２００９ꎻ
Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１、２０１２)适合度的影响方面进行了大

量的研究ꎬ获得了一定的成果ꎮ
研究表明ꎬ抗虫转基因在有较高的自然选择压

(虫压)环境条件下ꎬ即稻田有较高的虫害发生水平

时ꎬ会为栽培稻及其野生近缘种带来显著的适合度

利益ꎻ但是ꎬ在虫害发生水平很低的环境条件下ꎬ含
有转基因的栽培稻与其非转基因水稻亲本或不含

转基因的杂种分离后代相比ꎬ其生长、分蘖和产生

种子的能力均显著降低(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６ꎻ Ｘｉａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１０、２０１１)ꎮ 因此ꎬ从大田生产的角度考虑ꎬ种
植抗虫转基因水稻品种时ꎬ应该根据其靶标害虫的

发生情况进行布局ꎮ 在抗虫基因靶标害虫发生比

较严重的地区和年份ꎬ种植抗虫转基因水稻可以降

低靶标害虫带来的危害ꎬ从而保证高产ꎻ但如果在

虫害发生水平较低的年份和地区种植抗虫转基因

(特别是多基因叠加)水稻品种ꎬ则可能由于其适合

度成本而带来一定的减产(Ｃｈｅｎ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００６ꎻ Ｘｉａ ｅｔ
ａｌ.ꎬ２０１０、２０１１)ꎮ

对抗虫转基因水稻和非转基因亲本分别与杂

草稻的杂种 Ｆ１ 及其自交分离后代(Ｆ２ ~ Ｆ７)的检测

和分析结果表明ꎬ抗虫转基因在虫害发生水平较高

的环境条件下ꎬ能够显著提高含有抗虫转基因杂草

稻杂种后代群体的适合度ꎻ但是ꎬ在靶标害虫发生

水平较低的环境条件下ꎬ含有抗虫转基因的杂草稻

植株和群体不会比非转基因杂草稻有明显的优势

(张宏彬等ꎬ２０１３ꎻ Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２０１１、２０１２)ꎮ 此外ꎬ
当含有抗虫转基因的栽培稻或杂草稻与不含转基

因的杂草稻混合种植时ꎬ环境中靶标害虫的虫压水

平会显著降低ꎬ在这样的环境条件下ꎬ含有转基因

的杂草稻与其非转基因杂草稻未表现出显著的适

合度差异 (张宏彬等ꎬ ２０１３ꎻ Ｙａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ ２０１１、
２０１２)ꎮ 在大田生产情况下ꎬ如果在某一地区种植
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抗虫转基因水稻ꎬ那么该地区的总体虫害发生水平

会降低ꎬ这与已经观察到的抗虫转基因棉花种植降

低了环境中的害虫发生水平(Ｗｕ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００８)相似ꎮ
因此ꎬ抗虫转基因很可能通过天然杂交而转移到栽

培稻的伴生杂草稻ꎬ但是由于该抗虫基因不能给杂

草稻带来适合度优势而不可能产生明显的生物安

全问题ꎮ 由此笔者预测ꎬ抗虫转基因通过基因漂移

逃逸到杂草稻而产生的生态风险和环境影响将会

非常有限ꎬ可以忽略不计ꎮ
抗虫转基因从栽培稻逃逸到野生稻所带来的

适合度影响与杂草稻适合度的研究结果非常相似ꎬ
即抗虫转基因在靶标害虫虫压较高的环境条件下ꎬ
能为普通野生稻的个体或群体带来某些性状ꎬ如单

株分蘖数、穗数和饱满种子数的适合度优势ꎻ但是ꎬ
在靶标害虫虫压较低的环境条件下ꎬ抗虫转基因不

能为普通野生稻带来显著的适合度变化(卢宝荣等

未发表资料)ꎮ 另有研究表明ꎬ抗虫转基因对普通

野生稻的种子休眠性没有任何影响(Ｄｏｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ
２０１１)ꎮ 值得注意的是ꎬ同样的抗虫转基因对不同

的普通野生稻群体带来的适合度影响程度不同ꎬ这
是由于不同野生稻群体的遗传背景有较大的变异ꎮ
另外ꎬ最新的研究结果表明ꎬ普通野生稻自身有较

强的抗靶标害虫能力ꎬ抗虫转基因通过基因漂移转

移到普通野生稻群体之后ꎬ不会为其带来额外的抗

虫能力(卢宝荣等未发表资料)ꎬ从而对普通野生稻

的各适合度相关性状的影响较小ꎮ 鉴于栽培稻与

普通野生稻的基因漂移频率总体较高且有较大的

变异ꎬ抗虫转基因逃逸到野生稻群体的环境安全问

题还有待于进一步研究ꎮ

５　 小结
水稻是我国最重要的粮食作物之一ꎬ而虫害是

影响和制约水稻高产和稳产的最关键因素之一ꎮ
依靠大量杀虫剂控制虫害ꎬ不仅对农业生态环境造

成严重污染ꎬ而且会导致害虫对杀虫剂产生抗性ꎬ
进而使用更高浓度的化学杀虫剂控制虫害ꎮ 这种

恶性循环的不断加剧ꎬ将严重威胁包括水稻在内的

农作物的可持续与安全生产ꎮ 同时ꎬ农作物可食用

部位中化学农药的残留ꎬ会对人类健康带来直接的

影响和长期的隐患ꎮ 因此ꎬ用转基因技术对水稻品

质进行遗传改良ꎬ提高水稻的抗虫性ꎬ保证水稻的

高产和稳产ꎬ是绿色农业和生态农业发展的必经之

路(Ｈｕａｎｇ ｅｔ ａｌ.ꎬ２００５ꎻ Ｊａｍｅｓꎬ２０１３ꎻ Ｐｈｉｐｐｓ ＆ Ｐａｒｋꎬ

２００２)ꎮ 但是ꎬ在利用生物技术进行农作物品种遗

传改良的过程中ꎬ必须对其产品的潜在风险进行科

学和严格的评价ꎬ确保生物技术产品的安全性ꎬ包
括转基因产品的食品和健康安全以及环境生态

安全ꎮ
对于抗虫转基因水稻中的外源基因逃逸及其

潜在环境影响的试验研究和模型模拟结果表明ꎬ栽
培稻是比较严格的自花授粉和风媒传粉植物ꎬ外源

基因从转基因水稻向非转基因水稻漂移的频率非

常低ꎬ且通过一定的管理措施ꎬ如设置空间隔离带

或错开其开花期(隔离时间)ꎬ便可以降低甚至避免

转基因向非转基因水稻品种的逃逸ꎬ避免由此导致

的转基因“混杂”ꎮ 但是ꎬ转基因通过天然杂交和基

因漂移向杂草稻和野生稻群体的逃逸不可避免ꎬ对
于转基因带来的潜在环境风险及其程度ꎬ可以通过

对其逃逸的频率、在野生近缘种中的表达以及对野

生近缘种的生态适合度效应进行科学评价而获得ꎮ
通过对转基因逃逸及其环境影响的科学评价、监测

和管理ꎬ可以将其风险降低到许可的阈值范围内ꎮ
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