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　　摘要：ＤＮＡ指纹检测技术应用于植物新品种鉴定已是必然的发展趋势，在水稻上与其相关的技术标准仍待完善。
本文对ＤＮＡ指纹检测中主要涉及的分子标记及特点进行归纳，并综述了ＤＮＡ指纹在我国水稻品种鉴定中的应用现
状及存在的问题。提出了构建国家和地方两级 ＤＮＡ指纹标准的必要性和策略，认为可将利用高密度 ＳＮＰ标记构建
的品种ＳＮＰ指纹制定为国家标准，而基于核心 ＳＳＲ标记构建的品种 ＳＳＲ指纹可制定为地方标准。讨论了两级 ＤＮＡ
指纹标准在品种培育、审定管理、市场监管及品种权保护过程中的应用策略以及仍需研究的问题，以期为建立规范化

的“水稻品种鉴定 ＤＮＡ指纹”检测方法提供帮助。
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　　品种是指人类在一定的生态条件和经济条件下，根据人
类的需要所选育的某种作物的一定群体，它具备相对稳定的

遗传特性，在生物学、形态学及经济性状上具有相对一致性，

与同一作物的其他群体在特征、特性上有所区别即特异性，在

产量、抗性、品质等方面都能符合相应地区的生产发展需

要［１］。作物优良品种的选育和推广是现代农业建设的重要

支撑，是确保我国粮食安全的关键环节。对植物品种进行

ＤＵＳ（特异性、一致性和稳定性）测试一直是新品种保护的技
术基础和授权的科学依据［２－３］。ＤＵＳ测试主要以田间种植鉴
定为主，即根据品种间的田间表型差异判定新品种是否有别

于其他品种［２－３］。由于 ＤＵＳ测试周期长、易受环境影响、工
作量大，加上新品种数量越来越多，导致在实践中无法通过

ＤＵＳ测试确定新品种是否有别于现有的所有品种，以及在违
规经营中究竟侵犯了哪个品种，此外鉴定结果也严重滞后，影

响了执法效率［３］。研究表明，ＤＮＡ分子标记可应用于品种真
实性鉴定、审定监管等各个环节，其具备鉴定效率高、周期短、

结果准确等诸多优点［４－８］。在水稻上，迄今尚未形成一个广

适性的品种ＳＳＲ指纹检测标准［９－１１］。本文对ＤＮＡ指纹在水
稻品种鉴定中的应用和发展趋势进行分析，提出构建国家和

省级两级ＤＮＡ指纹标准的建议及构建策略，以期为不同领域
的研究和管理人员理解 ＤＮＡ指纹并尽快建立标准化的应用
规程提供帮助。

１　水稻品种鉴定中主要涉及的ＤＮＡ分子标记

１．１　ＳＳＲ标记及其多态性分析方法
ＳＳＲ（ｓｉｍｐｌｅｓｅｑｕｅｎｃｅｒｅｐｅａｔ）标记即简单序列重复，一般

是由２～４个核苷酸为重复单位（基序，ｍｏｔｉｆ）组成的长达几
十个核苷酸的串联重复序列，如（ＡＴ）ｎ、（ＧＣＡ）ｎ等，其中 ｎ
表示重复次数，其在同一物种不同基因型品种间的差异较大，

并造成ＳＳＲ长度多态性［５，１１］。ＳＳＲ位点两端多是保守的单拷
贝序列，因此，可用两侧的保守序列开发特异ＰＣＲ引物，并通
过ＰＣＲ和凝胶电泳技术，显示 ＳＳＲ位点在品种／个体间的多
态性。由于生物基因组中存在非常丰富的 ＳＳＲ位点、数量庞
大，理论上分布于整个基因组的不同位置上，因而，基于 ＳＳＲ
位点的分子标记可用于鉴别品种的遗传多样性。随着水稻基

因组序列的测序完成，水稻基因组中被发现存在超过１８０００
个ＳＳＲ位点，平均每２５ｋｂ就存在１个 ＳＳＲ位点［１２－１３］，这为

利用ＳＳＲ标记研究水稻品种间的遗传多样性以及品种真伪
性提供了丰富的标记基础。

ＳＳＲ技术具有操作简便、效率高、重演性强等特点，现已
被广泛应用于水稻遗传图谱构建、重要性状基因定位和标记

辅助育种等众多领域，也是当前主要农作物品种（如玉米、水

稻、大豆）真伪性鉴定中应用最广泛的分子标记［１１，１４－１７］。ＳＳＲ
标记的多态性检测可采用琼脂糖凝胶电泳、（变性或非变性）

聚丙烯胺凝胶电泳和毛细管电泳荧光检测法进行［１５，１７－２０］，各

方法的优缺点见表１。比较而言，毛细管电泳荧光标记检测
方法的分辨率最高［１９－２０］，理论上可达到１ｂｐ，尽管当前的仪
器设备和试剂成本较高，但由于该方法可实现自动化以及实

现不同批次样本电泳结果间的直接比较，因此其检测体系一

旦被建立，必将替代上述其他２种电泳分析方法。毛细管电
泳荧光检测技术对 ＰＣＲ扩增的特异性要求较高，因此，不能
简单地将常规的ＰＣＲ扩增条件移植至毛细管电泳荧光检测
方法中［１９］。目前在玉米上已初步建立了基于毛细管电泳荧

光检测法的品种 ＳＳＲ指纹分析技术［１７，１９］，但在水稻上，迄今

只有１篇研究报道［２０］，相关分子标记的扩增体系和条件尚有

待优化和标准化。

１．２　ＳＮＰ标记及其多态性检测方法
ＳＮＰ（ｓｉｎｇｌｅｎｕｃｌｅｏｔｉｄｅｐｏｌｙｍｏｒｐｈｉｓｍ）是指由单核苷酸变
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表１　水稻品种鉴定中主要涉及的ＤＮＡ分子标记及其多态性分析方法比较

标记类型 标记特点 多态性检测 多态性检测方法优缺点

ＳＳＲ 长度多态性，数量较大 琼脂糖凝胶电泳 优点：操作简单、成本低、重复性好、显色方便，电泳图谱中的背景干扰少；根据代

表性品种扩增条带可实现不同批次结果间的横向比较。缺点：分辨率低，难以区

分８ｂｐ以内的长度差异；不能给出扩增片段的长度估计值；不易实现自动化

聚丙烯酰胺凝胶电泳
优点：分辨率中等，理论上可区分３ｂｐ以上的长度差异；根据代表性品种扩增条
带可实现不同批次结果间的横向比较。缺点：操作繁琐、效率低，显色过程中容

易存在背景干扰；不可给出扩增片段的长度估计值；不易实现自动化

毛细管电泳荧光标记
优点：分辨率高，理论上可区分１ｂｐ长度差异；可实现自动化；结合标准品种可
给出扩增片段长度的估计值；可实现不同批次结果间的直接比较。缺点：对模

板质量、ＰＣＲ扩增特异性要求高；仪器及试剂成本较高

ＳＮＰ 单核苷酸多态性，数

量巨大，随机分布

芯片杂交检测 优点：直接给出ＳＮＰ位点中的碱基组成，真正意义上的 ＤＮＡ指纹；容易获得与
重要性状基因紧密连锁的ＳＮＰ标记，育种利用价值高；自动化和通量化程度极
高。缺点：多态性检测技术要求高，一般实验室无法开展；试剂成本高

异引起的ＤＮＡ序列多态性，包括单碱基转换、颠换、插入及缺
失等形式［２１－２２］。相比于其他 ＤＮＡ标记，ＳＮＰ标记在任一作
物群体中的数量、基因组覆盖度和分布频率均最高，是研究作

物品种遗传多样性和真伪性的最理想分子标记。在水稻基因

组中，平均每１ｋｂ即存在１个 ＳＮＰ位点，暗示绝大多数基因
内均存在至少１个ＳＮＰ位点［２３－２４］。长期以来，对单核苷酸多

态性缺乏高效检测技术一直是限制 ＳＮＰ标记应用的最主要
原因。近年来，随着 ＤＮＡ微阵列和芯片杂交技术的快速发
展，ＳＮＰ标记在作物种质资源遗传多样性研究中的应用已成
为现实［２３－２６］。

基于芯片杂交技术的 ＳＮＰ检测方法最显著优势是可确
定样本在各ＳＮＰ位点中的具体碱基组成［２３］，因而是真正意义

上的ＤＮＡ指纹，这是上述基于 ＳＳＲ标记多态性分析中无法
做到的。另外，１张ＳＮＰ芯片上可点阵几万甚至几十万个标
记探针，且同时可对９６个或３８４个样品进行 ＳＮＰ分析，因此
是真正意义上的高通量、高效率的品种 ＤＮＡ指纹检测技术。
例如，对于１张含有２０００个ＳＮＰ位点的９６孔板芯片，１次杂
交试验可得出９６个样品中的每个样品在２０００个 ＳＮＰ位点
中的基因型，检测效率极高。在ＳＳＲ标记毛细管电泳荧光检
测法中，以最新的高通量 ＳＳＲ分析系统（ＡｄｖａｎｃｅｄＡｎａｌｙｔｉｃａｌ
公司的 ＦｒａｇｍｅｎｔＡｎａｌｙｚｅｒ系统）为例，该系统一次性可完成
１０个标记在９６个样本（１０×９６孔板）或１个标记在９６０个样
本上的基因型分析，如果需要完成９６个样本在２０００个 ＳＳＲ
位点中的基因型分析，则需要至少２００次独立反应，耗时长。
如果需要增加标记个数，毛细管电泳荧光标记检测的工作量

会相应增加，相反，对于 ＳＮＰ芯片，其携带的标记数不管多
少，均是一次性完成，不需增加额外工作量。ＳＮＰ芯片杂交方
法的主要缺点是检测成本高，且需要在专业化的芯片服务公

司中进行，一般实验室无法开展。

利用ＳＮＰ标记构建品种ＤＮＡ指纹的最关键问题是选择
合适的ＳＮＰ位点，这需要行业内的科学家协作研究，待位点
确定后即可在专业化芯片公司中制备和规模化生产 ＳＮＰ芯
片以及开展后续的应用分析工作［２３，２７］。在水稻上，美国康奈

尔大学ＭｃＣｏｕｃｈ实验室率先在 Ａｆｆｙｍｅｔｒｉｘ公司定制了含有
４４万个ＳＮＰ标记的ＳＮＰ芯片，并利用其评价了国际水稻微
核心种质库中的４１４份种质的遗传多样性［２３］。此外，国内研

究者还通过测序技术，对几千份国内外水稻品种的基因组序

列进行了重测序［２８］，这为鉴定出更多有用的ＳＮＰ位点提供了
丰富的序列基础。这些研究表明，通过ＳＮＰ芯片构建水稻品
种ＤＮＡ指纹是切实可行的。

２　ＤＮＡ指纹在水稻品种鉴定中的应用现状

在水稻品种ＤＮＡ指纹图谱研究中，庄杰云等［９］通过５８
个候选ＳＳＲ标记和６３个代表性水稻品种为材料，确定了用
于鉴定我国主栽水稻品种的２４对核心 ＳＳＲ标记，并率先制
定了“水稻品种鉴定 ＤＮＡ指纹方法”国家农业行业标准
（ＮＹ／Ｔ１４３３—２００７）（以下简称旧标准）［２９－３０］，这是迄今水稻
品种ＤＮＡ指纹研究中最具代表性的一项工作。除此之外，不
少学者还分别对不同地区、不同类型的水稻品种或重要育种

材料进行了ＤＮＡ指纹分析。如，肖小余等［１０］以四川省主要

杂交稻亲本为研究对象，从２０８对ＳＳＲ引物中筛选出了１８对
多态性高的ＳＳＲ标记，并以此构建了四川省２６个主要杂交
稻亲本材料的ＳＳＲ指纹图谱。程本义等［３１］、陈英华等［３２］、杨

旭等［３３］分别构建了浙江省、东北地区和云贵地区的相关水稻

品种（系）的 ＳＳＲ指纹。颜静宛等［３４］和田大刚等［３４－３５］先后

开发并验证了用于鉴别我国杂交稻品种及其主要亲本材料的

２４对核心ＳＳＲ标记，并认为可将此２４对标记与庄杰云等［９］

制定的农业行业标准中的２４对标记结合使用，以增加品种鉴
定的准确性。目前，农业部网站上已显示有一套新的“水稻

品种鉴定ＳＳＲ标记法”正待审批［３０］，该标准将替代２００７年制
定的旧标准。相对于旧标准，新标准中的标记数目增加１倍，
这无疑将大大提高新标准的鉴别力，但究竟是否适用于全国

各地的不同水稻品种鉴定仍有待实践检验。作者在利用新标

准中的４８对ＳＳＲ标记鉴别江苏近５年审定的粳稻品种时，发
现其中有２６个标记在供试品种间没有多态性，且有２个品种
无法采用４８对标记进行鉴别，这表明新标准在鉴别局部地区
品种上仍有待发展。

总体而言，在水稻品种 ＤＮＡ指纹鉴别上，至今未能形成
一个广适性的标准。究其原因，可能有以下２个方面：一是研
究中选用的样本数少、来源地窄，导致获得的核心 ＳＳＲ标记
的代表性不足，往往只能用于当地品种鉴别，一旦扩大到其他

区域或增加品种数量时，便出现核心 ＳＳＲ标记并不核心的现
象［１１］；二是我国绝大多数水稻品种间的遗传基础窄，尤其是

不同省内审定的适用于特定生态区内种植的品种［１６］，遗传多
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样性更低，这导致基于不同生态区间的品种研发的多态性

ＳＳＲ标记在一些省内审定品种间没有多态性。
鉴于此，作者认为以 ＳＳＲ标记建立水稻品种 ＤＮＡ指纹

检测的国家标准值得商榷，因为核心 ＳＳＲ标记库是个动态扩
充库，而不是一成不变的，即会随着样本量的不断增加而需要

不断更换或增加新标记［１１］。如果以此标记建立国家标准，可

能会因为不同地区需要增加或更换标记，而经常性地反复修

订国家标准。相反，如果利用ＳＳＲ标记建立地方（或省级）标
准，则不会因为某个地方标准的修订而影响到其他地方标准

的使用，影响面小。

３　建立国家和省级两级ＤＮＡ指纹标准的必要性和策略

３．１　建立“水稻品种高密度ＳＮＰ标记指纹”国家标准的必要
性和策略

水稻育种的核心竞争力在于优异育种中间材料的创新

上，我国水稻育种在过去几十年的发展中，先后培育出了大量

原创性优异育种材料，为我国水稻不断增产丰收作出了巨大

贡献［３６］。近年来，一些国际种业巨头不断增加在我国开展水

稻育种的科研投入，同时，国内一些种业企业也主动参与到国

外水稻育种中，造成我国水稻育种材料的流失。因此，从参与

国际纷争中可能存在的知识产权保护考虑，我国需要建立一

个“水稻品种鉴定ＤＮＡ指纹”国家标准［１１，３６］。

作为国家标准，必须保证所有品种或重要育种材料的

ＤＮＡ指纹具有“永久唯一性”特征，即不能随着新品种或样本
量的增加而出现同一品种不同指纹或不同品种相同指纹的现

象。解决此问题的唯一策略是，采用足够多的分子标记构建

品种ＤＮＡ指纹，而不是以少数核心分子标记（如核心 ＳＳＲ标
记）进行。当标记数量足够大时，采用 ＳＮＰ标记是唯一可行
的办法，因此，可利用ＳＮＰ标记建立“水稻品种高密度ＳＮＰ标
记指纹”国家标准，并将其应用于解决国际间品种知识产权

纷争中以及分子设计育种过程中。

构建水稻品种高密度的 ＳＮＰ指纹数据库具有以下３个
优点：（１）构建的各品种 ＤＮＡ指纹可做到“永久唯一性”，在
品种权保护和权益纷争时可为育种者提供重要的裁定证

据［１１，３６］；（２）随着标记密度的增高，可将标记与特定基因建立
有机联系，有利于育种工作者结合ＳＮＰ指纹开展分子设计育
种，如设计配组方式、制定选择目标［２１，２４］；（３）有利于从国家
层面上及时了解不同时期或不同地区内育成品种间的遗传多

样性，为国家适时制定育种策略以丰富品种多样性、提高品种

抗风险能力提供参考［２１，２４］。

３．２　建立“水稻品种核心ＳＳＲ标记指纹”地方标准的必要性
和策略

尽管构建全国统一标准的品种高密度 ＳＮＰ指纹十分必
要，但由于其成本高、一般实验室无法完成检测分析工作，使

得ＳＮＰ指纹检测技术不适宜在品种参试、审定和市场监管等
常规环节中使用。相反，这些环节的有效管理是从源头上控

制我国品种审定及种业市场中的各种违规违法现象的重要措

施。因此，为了常规的监督管理，需要建立一个高效、简便、低

成本的水稻品种鉴定ＤＮＡ指纹检测标准。
相比于ＳＮＰ标记，ＳＳＲ标记的检测工作可在一般实验室

独立完成、操作简便，可用于快速鉴定水稻品种（系）的真伪

性［５，９，１５］。然而，正如前文所述，对于种植地域性较强的水稻，

不适宜构建全国统一的ＳＳＲ指纹检测标准。但是，可开发适
用于地方品种特异性鉴别的核心 ＳＳＲ标记，以建立“水稻品
种鉴定ＳＳＲ指纹”地方标准，并将其应用于地方品种参试、种
子生产销售中的各种违规违法现象的监管中。

３．３　国家和地方两级ＤＮＡ指纹标准的应用策略
由于国家和地方两级标准间的应用侧重点不同，笔者根

据各自的特点，提出在品种培育、品种审定、品种权保护和市

场监管环节中差别化应用ＤＮＡ指纹两级标准的策略（图１），
为规范化两级标准在实践中的应用提供参考。

　　品种培育是种业发展壮大的根本［３６］。建议制定国家规

程，要求经过各级政府审定或认定的水稻新品种（系）均要在

指定机构、采用国家统一标准，构建相应品种（系）的高密度

ＳＮＰ指纹，并将品种 ＳＮＰ指纹设为获得新品种权的重要条
件。对于培育的重要育种中间材料，育种者可根据自行需要

申请构建其ＳＮＰ指纹，以防相应材料的外流或被盗。建立所
有审定品种或重要育种中间材料的高密度ＳＮＰ指纹数据库，
有利于为育种工作者提供重要育种材料的遗传信息（如控制

病虫害抗性、高产优质等性状的基因位置及供体亲本），并根

据这些信息选择配组亲本，开展分子设计育种，提高选择效

率［２１，２４］，实现品种ＤＮＡ指纹与育种工作间的有机联系。
品种审定由国家或省级种子管理部门负责，其中的关键

是遏制品系参试过程中的违规现象。建议各省级种子管理部

门均需制定适用于相应省的“水稻品种鉴定———ＳＳＲ指纹”
地方标准，并将其应用于相应省内区试品系真伪性的快速鉴

定［５，９，１５］。对于通过审定的品种，按国家和地方两级标准分别

构建其ＤＮＡ指纹，其中国家的 ＳＮＰ指纹主要用于品种培育
及在侵权违法事件中地方标准不能解决的情况下和国际性知

识产权纷争中使用，地方的ＳＳＲ指纹主要在种子监管及常规
的侵权违规违法事件中使用。

品种权保护可采用国家标准中的 ＳＮＰ指纹和地方标准
中的ＳＳＲ指纹同时进行，以确保品种在国内外种子市场及育
种利用等不同环节中得到合法保护［１１，３６］。

市场监管主要是保证种子市场中的种子纯度和真实性。
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当前种子市场中普遍存在套牌侵权、以次充好、销售假劣种子

等违规违法现象［１１，３６］。建议将“水稻品种鉴定 ＳＳＲ指纹”地
方标准全程应用于种子市场监管的各个环节中，以快速鉴定

种子纯度和真伪性，打击种子市场中相关违规违法现象，确保

健康、公平公正的种业市场环境［３６］。

４　水稻品种ＤＮＡ指纹构建及应用中仍需研究的问题

４．１　高密度ＳＮＰ芯片定制中的ＳＮＰ位点筛选
构建品种高密度 ＳＮＰ指纹的最重要价值是将其应用于

品种培育环节中，要达到此目的的关键是，建立 ＳＮＰ标记与
重要性状基因间的关联［２４－２７］。这要求在定制 ＳＮＰ芯片时，
尽可能多地将位于重要性状（抗性、高产、品质等）基因内或

与其紧密连锁的ＳＮＰ位点作为首先位点［２４］；另外需要考虑标

记的密度，水稻中平均每１０ｋｂ左右存在１个基因，因此可按
照每１０ｋｂ至少１个标记的密度筛选 ＳＮＰ标记。毋庸置疑，
筛选合适的、有价值的ＳＮＰ标记是构建品种ＳＮＰ指纹的最重
要环节，这需要不同领域学者间合作进行，目前我国已在这一

方面启动了国家级重大研究课题，相信在几年内 ＳＮＰ芯片定
会在我国水稻品种 ＳＮＰ指纹构建及分子设计育种中得以
应用。

４．２　高密度ＳＮＰ指纹数据在品种培育中的应用
传统育种在亲本配组和个体选择上主要依赖育种者的经

验进行，基本不考虑配组亲本或个体的基因型信息；现代分子

设计育种则强调根据基因型开展程序化和标准化的商业化育

种，要求尽量降低育种者的选择经验性［２４］。品种高密度 ＳＮＰ
指纹数据的产生，将为育种者结合基因型信息选择配组亲本

及目标个体提供依据，但育种者如何读懂如此海量数据的

ＳＮＰ信息并将其与育种目标及重要基因间建立联系，将是利
用ＳＮＰ指纹数据开展分子设计育种中需要不断研究的
问题［３７］。

４．３　判定为不同品种的差异ＳＳＲ标记位点数
已公布的国家农业行业标准中规定，样本间差异位点≥２

时判定为不同品种、等于１时判定为相似品种、等于０时判定
为相同品种。由于绝大多数品种内均存在一定的剩余变异，

即纯是相对的。剩余变异的存在会导致同一品种在不同批次

的ＳＳＲ指纹检测结果间存在个别或少数位点差异。因此，仅
以被检品种在核心 ＳＳＲ标记上的指纹与数据库中授权品种
的ＤＮＡ指纹达到高度相似或相同就判定两者为同一品种是
危险的［１１，３６］。实际上，究竟以多少个差异位点数为阈值判定

不同品种，是需要在实践中以大量品种作为材料进行反复抽

样研究后统计确定的。在当前情况下，对“相似”品种结合农

艺性状进行鉴别也是十分必要的。
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水土保持技术的适宜性评价

代富强
（重庆工商大学旅游与国土资源学院，重庆４０００６７）

　　摘要：水土保持技术适宜性评价是对水土保持基础理论研究的深化，也是制定水土保持规划的重要依据。在理清
水土保持技术适宜性相关概念的基础上，结合文献发现，除了针对特定技术的土壤适宜性以及单个因素的适宜性分析

外，主要还是从技术的采用、世界水土保持方法与技术纵览项目、保存率、效益评价和优化配置５个方面间接探讨技术
的适宜性问题。关于水土保持技术适宜性评价，从理论体系到评价指标体系与评价方法、空间评价、空间优化配置都

缺乏系统研究。因此，初步提出水土保持技术适宜性评价指标体系以及指标评价标准与权重的确定方法和评价模型，

以及今后的研究重点。
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　　水土流失是全球共同面临的重大环境问题之一，可造成
土地退化、土壤肥力降低、生物多样性减少、江河淤积、水体污

染、洪涝灾害加剧等，这严重威胁到全球的粮食和生态安

全［１］。由于我国特殊的自然地理环境和社会经济条件，加之

对土地资源的不合理利用，致使我国成为世界上水土流失最

为严重的国家之一［２］。根据《第一次全国水利普查公报》，全

国土壤侵蚀面积 ２９４９１００ｋｍ２，占普查范围总面积的
３１１２％，其 中 水 力 侵 蚀 １２９３２００ ｋｍ２、风 力 侵 蚀
１６５５９００ｋｍ２，这表明我国的水土流失状况仍然比较严重。

因此，系统分析不同水土保持技术的适宜条件有助于明确各种

技术的产出效益，建立系统的水土保持技术适宜性评价理论，

丰富水土保持基础理论研究，为水土保持规划和农村土地利用

规划提供科学依据，具有十分重要的理论意义和实践意义［３］。

自２０世纪中期以来，国内外学者在系统认识水土流失的
成因、过程和机理基础上开展了大量水土保持技术的理论和

实践研究，形成了以生物技术、工程技术和耕作技术为主的水

土保持技术分类体系［４］。但是，一方面水土保持技术还存在

“水土不服”的现象，即不能顺利实施或者实施后不能正常发

挥水土保持功效；另一方面，水土保持项目通常都是由政府主

导投资并组织实施的，当地农民很少自愿采用水土保持技

术［５］。水土保持技术在满足当地水土流失防治和区域发展

需要的同时，也要适应当地的土壤条件、自然条件和社会经济

条件，这就是水土保持技术的适宜性问题。目前，水土保持技

术适宜性评价研究仍然处于刚刚起步的探索阶段，而且大多

分散在水土保持科学各个研究领域中，缺乏系统总结和梳理。
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