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用 Gumbe1分布推算南方水稻基因隔离距离极值 

李建业 t 李仁忠z 

( 浙江省龙游县气象局 ，浙江 龙游 324400； 浙江省气候中心，浙江 杭州 310017) 

摘 要：利用 Gumbe1分布对南方水稻最大基因隔离距离进行了极值推算 ，得到南方稻区不同熟制水稻的 50年 

和 100年一遇最大基因隔离距离。从基因隔离距离等值线图可以看出，高值区集中在沿海和东部一带，低值区在内 

陆及山区盆地，具有从东到西，从南到北递减或先递减再递增的特征。另外，不同熟制水稻具有晚稻>单季稻>早稻的 

特点。 
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过去 10年间，全球转基因作物的种植面积增加了 

50多倍，2005年达到9 000万h --。转基因作物在给 

人类带来巨大效益的同时 ，也可能给生态环境带来潜 

在风险，必须通过以科学为基础的安全性评价，提供扎 

实的科学数据和安全管理措施 。转基因水稻基因漂 

流可能产生的环境风险是目前普遍关注的重点之一 _2_ 
4】
。 防止水稻基因逃逸最好的方法是确保水稻制种的纯 

度，在源头上保证水稻种子的纯度。水稻种子田的隔离 

方法之一是空间隔离。空间隔离的距离一般是根据当 

地的风向和风速来确定。如果同类作物在上风方，隔离 

区就要大一些，反之可以小一些。一般地，空间隔离的 

距离应不少于200 In。但是不同纬度、不同海拔及不同 

的杂交组合，在制种隔离技术上不能搞一刀切，不能按 

照一种模式去操作，各地应结合当地的气候条件和不 

同的杂交组合对一些技术措施和指标作一些适当的调 

整。 

本文对水稻基因漂流模型计算的基因漂流隔离距 

离进行了极值统计，用最／1,,-乘法估算 Gumbe1分布参 

数，推算今后50年和 100年一遇的最大基因漂流隔离 

距离，为制种和食品安全等提供参考。 

1 资料与方法 

1．1 资料 

本文选用水稻基因漂流模型 计算的结果，取每 

一 年的主风方向上的基因隔离距离最大值，将多年的 

极值资料作为样本，预测多年一遇的极值。水稻基因漂 

流模型所用资料为中国气象局提供 ，包括我国南方稻 

区17省(市、自治区)38城市，从 1973年到 2004年的 

逐 日8：00和 14：00时的风速、云量等气象资料，分布经 

纬度为 18ol4 ～34。43 N，100o11 ～121。34 E，其中单季 

稻区 25站 、双季稻区 16站，以0．9％基因漂流为标准， 
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计算得到基因漂流隔离距离。 

1．2 理论方法 

本文采用Gumbe1分布理论来推算极值iT--s]，并用最 

小二乘法来估算分布中的参数，因为对于样本资料较 

短的情况，直接用样本平均数和标准差来估算参数，比 

炬法准确[81，比其它方法简单。 

将极值样本视为随机变量，可采用耿贝尔分布，其 

分布形式为 ： 

)=尸(x <x)：exp{一exp【一a(x—b)】J(a>0，一o。<b<+∞) 

(1) 

其超过保证率函数为： 

x)=1一exp{一exp[一a(x—b)】) (2) 

可用最小二乘法估算耿贝尔分布的参数。这种方 

法^fx)用类型来进行渐近分布推算。若 n相当大时，有 

近似式 ： 

尸=[a(考 )(x】 ／＼(x) (3) 

即： 

x)=p(∈ ．<x)=̂ [a(x—b)]=exp{一exp[一a(x—b)]} (4) 

因而求考 的渐近分布就归结为由考 的观测值来估计 

参数 a、b的问题。记为： 

y=-ln[-lnFn(x)]=a(x_b) (5) 

而 ：j／(m+1)，In为序列的个数 ，故 yi=一In[一ln(Y 

(m+1)】与对应起来(这里为极值样本从小到大排列的数 

集 )，用最小二乘法建立 X与 Y的线性关系。 

求出a和b的估计值，从而确定 考 的渐近分布的 

估计： 

(x)：exp[一e (6) 

有了 (x)，便可预测今后N年的极值了。 
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图 3 单季稻最大基因隔离距离 50年一遇极值空间分布 

2 结果与讨论 

2．1 50年一遇 

用水稻花粉扩散模型的模拟结果，通过极值推算， 

得到南方稻区各地双季和单季稻的 50年一遇的安全 

隔离距离。从计算结果来看 ，各地双季早稻 50年一遇 

基因安全隔离距离最小为 66 m，最大为 205 m，平均为 

图 4 早稻最大基因隔离距离 100年一遇极值空间分布 

126 m；双季晚稻 50年一遇基因安全隔离距离最小为 

96 m，最大为 312 m，平均为 182 1TI；单季稻 50年一遇 

基因安全隔离距离最小为 49 m，最大为 259 I13，平均为 

149 1TI。从平均结果来看，基因安全隔离距离具有晚稻> 

单季稻>早稻的特点。 

从早稻 50年一遇的基因安全隔离距离的地理分 

布特征(图 1)来看，高值区集中在海南、闽粤桂沿海一 

线、赣湘长江沿岸以及广西北部桂林一带，低值区自东 

向西由建阳、郴州延伸到梧州。 

晚稻 50年一遇的基因安全隔离距离的分布特征 

(图 2)与早稻基本一致 ，从南部的沿海向北先递减，后 

递增。在江西、湖南和广西北部区域，从东向西先递减， 

后递增。 

单季稻主要集中在长江中、下游流域、四JiI盆地和 

云贵高原为主的广大单季稻区域，单季稻 50年一遇的 

基因安全隔离距离的地理分布特征(图 3)与双季稻有 

明显的差异。高值区在长江下游沿岸一带 ，由长江三角 

洲向西一直延伸到安庆 、南昌，并呈扇形向北 、向西 、向 

南递减 ，而低值区主要集 中在四川I盆地的重庆 、宜宾 、 

成都以及云贵高原西南的河谷地区。 

2．2 100年一遇 

从 100年一遇预测结果来看，双季早稻基因隔离 

距离最小为 70 1TI，最大为 220 m，平均为 134 Irl；晚稻 

最小为 102 m，最大为 333 1TI，平均为 195 m；单季稻最 

小为 52 rn，最大为 276 m，平均 158 m。从平均值来看， 

多年一遇也具有晚稻>单季稻>早稻的特点。 

从 100年一遇水稻基因安全隔离距离的推算结果 

来看 ，双季早稻基因安全隔离距离(图 4)最小为 70 Ill， 

最大为 220 1TI，平均 为 134 m；晚稻 (图 5)最小为 102 

1TI，最大为 333 in，平均为 195 m；单季稻(图 6)最小为 

· 17· 

置 ， _～．．～， _ 一一 



李建业，李仁忠：用 Gumbe1分布推算南方水稻基因隔离距离极值 中 固 米 2010，l6(3)：16一l8 

二 

从隔离距离等值线图可以看出，高值区集中在沿 

海和东部一带，低值区在内陆及山区盆地，具有从东到 

西，从南到北递减或先递减再递增的特征。另外 ，不同 

熟制水稻具有晚稻>单季稻>早稻的特点。 

Gumbe1分布推算的结果表明，50年一遇和 100年 
一 遇南方稻区各地水稻基因安全隔离距离的平均值都 

小于 200 m，说明基因安全隔离距离和安全制种隔离 

距离相接近。但是，我国地域辽阔，地形复杂，气候类型 

多样，各地应该尽量利用自然条件隔离或采用时间隔 

离。对于沿海或风速较大的地区，基因隔离距离应适当 

增加，做到因地制宜，为确保水稻生产的基因安全，可 

采用 100年一遇的安全隔离距离极值 333 m。 
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辽宁省 2009年审定通过的水稻新品种 (下) 
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