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提要: 近年来分子遗传学的发展硕果累累并且影响广泛。很多大型社会
调查项目已经开始收集有关分子遗传的信息，同时一些社会学家对基因和环
境之间相互作用的研究也已经取得了突破性的成果。社会学引入遗传信息
后，一方面能够更有效地解释人类行为的特征和结果，另一方面能够有效地
抵御“遗传决定论”的不利影响，明晰社会环境对遗传表达的影响。最后，本
文也注意到引入遗传信息后社会学研究将面临的伦理问题。
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一、引 言

我们每个人在出生的时候都是一样的吗? 行为主义心理学家华生

形象地回答了这个问题:“如果我能够在专业环境里抚育 12 个健康的

婴儿，尽管他们在才能、爱好、意向、职业倾向和种族等方面存在着差

异，但是我能够把他们随机地培养成任何类型的专家———医生、律师、
商人、甚至乞丐和小偷”( Watson，1930) 。

社会学家通常假设个体在出生时是没有差异或完全相同的。社会

和文化环境的差异造成了那些在个体身上表现出来并且能够被观测到

的差异。一直以来，社会学家在研究认知发展、教育成就、职业成就、心
理健康、酗酒、吸烟和非法使用毒品等个体特征和行为时，通常假设每

个人在出生时是完全相同的，或者将每个人在出生时就具有的各种差

异作为“黑箱”。这种情况直到现在仍然如此。当研究者把这种差异

作为黑箱处理时，就相当于把每个人内在的由基因遗传带来的固有差

异归为不可观察的异质性。虽然研究者可以通过统计方法( 例如固定

效应模型) 来控制其对模型估计造成的误差，但是不可观测的异质性

仍然被认为是通过统计模型无法根本解决的问题，以及通过社会调查

变量无法深入理解的领域。
社会学家之所以没有对基因和其他生物因素的影响进行较深入的
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探讨，至少基于以下两个原因: 首先，社会学传统的主流理论强调社会

群体在社会结构中的位置以及社会结构对个人的作用。经典的社会学

思想是在资本主义社会的大工业时代发展起来的。在那个历史时期

中，社会等级森严，个性被群体结构所抹杀。与当代民主的工业社会相

比，个体的社会地位获得更多地被其在社会等级中的位置所决定。因

此社会学研究可以采取忽略每个人内在的个体特征差异的研究方法。
其次，社会学一直没有获得对个体内部的遗传差异进行有效探测的技

术。以社会学对越轨行为的研究为例。戈特弗雷德森等( Gottfredson
et al． ，1990) 认为，低自我控制是越轨行为发生的原动力，他们注意到

个体对于越轨行为的倾向性存在差异; 具有越轨倾向的个体往往缺乏

自我控制能力，并且容易冲动、喜欢冒险。但是，“倾向性”是很难被测

量的，戈特弗雷德森等提出了一些测量越轨倾向的指标: 即刻满足欲望

的冲动，行动缺乏勤奋和持久性，对工作、婚姻和子女缺乏责任感，行为

缺乏技巧和规划，酗酒，使用非法毒品，赌博。然而，即使以上这些指标

测量出的个体特征确实与越轨行为有关，那也仅仅是倾向性的表现而

无法解释造成这种倾向性的差异的根源。直到 20 世纪 80 年代，在分

子遗传学水平上对越轨行为倾向的测量仍被认为是不可想象的。
基于以上两个原因，尽管社会学在经验研究中一直没有考察个体

内部的差异对社会行为的影响，但是，从传统社会到现代社会的转型却

使社会环境发生了很大变化，个体差异的表现和作用也越来越不能被

忽略。伦斯基( Lenski，2005) 的研究展示了基因在人类社会的不同发

展阶段里所发挥的不同作用。他将人类社会历史分为四个阶段: 捕猎

社会、低级农业社会、高级农业社会和工业社会。基因对社会行为的影

响有赖于基因的表达。在某些社会环境中，基因的表达可能被抑制; 在

另外一些社会环境中，基因的影响能够更好的表达，甚至被放大。以获

得社会地位为例，基因对社会行为( 例如地位获得) 的影响在四个社会

阶段中呈 U 型分布。在捕猎社会中，技术水平很低，社会结构简单，社

会地位的高低很大程度上取决于个人的能力，而个人能力的差异很大

程度上是由基因决定的; 到高级农业社会，这一作用降至最低; 而在当

代高度工业化的民主社会，基因对社会行为的影响越来越凸显。在捕

猎社会，以印度的种姓制度为例，一个人的职业和婚姻在他 /她出生的

时候就已经被决定了，社会地位的高低取决于阶层出身而非个人能力，

因而基因在个体发展中的作用也被抑制。在当今的发达社会，遗传基
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因的重要性再一次得到凸显。在涉及到个体属性、特征和社会行为的

领域里———例如越轨和犯罪行为、教育成就、社会分层和社会流动

等———个体差异的重要性是不能被忽略的。当然，这并不意味着在当

今社会中，社会因素的作用正在减弱，相反，教育、职业、收入、生活环境

等社会因素对社会行为的影响日益增大，只是人们被赋予越来越平等

的机会以发挥个体的兴趣、能力和才智，因而由基因带来的个体差异也

能在相对自由平等的社会环境中得以充分的彰显。这也使得当代分子

遗传学的发展为我们探索遗传信息对社会行为的影响并准确理解社会

环境的作用提供了可能性。

二、分子遗传学的突破

20 世纪 80 年代前，研究者只能通过生化缺陷或改变基因蛋白来

进行人类基因的探索。但近 20 年来，分子遗传学的研究有了飞速的发

展。有关遗传密码( 脱氧核糖核酸，DNA) 片段的复制、分离、处理和分

析的新技术的发展，已经改变了医学和生物学的研究面貌。高级遗传

标记的发现能够有助于绘制各条染色体的特定部位，以及染色体上疾

病基因的相对位置的染色体图。这一进步可以使人们识别出与某些疾

病相关的基因。
在过去的 30 年里，大量的分子遗传学研究工作已经发现了上千个

遵循孟德尔遗传规律①的疾病。这些遗传疾病包括了亨廷顿舞蹈症

( 亨廷顿症) 、囊性纤维化( 粘稠物阻塞症，CF) 、遗传性非息肉性结肠

癌和遗传性乳腺癌等疾病。分子遗传学在非孟德尔现象或者复杂遗传

结果上取得的研究成果比在孟德尔遗传上少一些。然而不遵循孟德尔

遗传规律的现象恰恰包括了很多社会学家关心的领域。例如，心脏病、
高血压、糖尿病、癌症、肥胖等人类疾病，以及阅读困难、酗酒和吸毒等

人类特征和行为。这些复杂的遗传结果与多个基因、复杂的环境因素

以及基因与环境的相互作用有关。因此，有些人即使携带了某种基因

也不一定表现出相应的性状，而另一些携带者则能将这种基因的性状
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① 孟德尔根据豌豆杂交实验的结果提出了解释遗传现象的三项基本定律和原则: 分离定

律，自由组合规律，显性原则。符合孟德尔遗传规律的疾病基本上是由基因决定的。



表达出来。但麻烦远不止如此，同一个基因还能够以不同的路径发挥

作用。比如同一个基因既有助于产生抑郁倾向，还会对贪食和冲动行

为有影响，这就使得发现其中的作用机制变得非常困难。
尽管早期的研究同样关注遗传变异和人类特征之间的联系，但是

这些研究经常被样本规模过小、人口分层、多重检验和不可复制性等问

题所困扰。当前科学家们最主要的努力就是识别出这些复杂特征背后

的基因组差异。2007 年春季和夏季，科学家们在复杂疾病的基因组学

上取得了一系列令人振奋的重大发现。这些研究识别了与白血病、肥
胖症、2 型糖尿病、前列腺癌、乳腺癌、冠心病有关的遗传差异。这些研

究成果的发现得益于两个基本的突破: 第一个是人类基因组计划的完

成，为研究者对单核苷酸多态性进行基因分型的工作提供依据; 第二个

是高通量基因分型技术的进步。这些最新的研究往往需要至少数千人

的样本才能做一个点的基础分析，运用最先进的技术来控制潜在的群

体分层。① 这些对人类复杂特征的遗传研究所取得的成果让科学界获

得了新的信心。因此，美国科学发展协会认为 2007 年科学界在遗传科

学上取得的成功是科学的突破( Pennisi，2007) 。

三、遗传信息社会学

如果在认知发展、教育成就、职业成就、心理健康、酗酒、吸烟和使

用非法毒品等特征和行为中，个体确实存在潜在的基因倾向的差异，那

么社会学家不得不重新审视与这些领域有关的长期存在的研究假设和

研究策略。然而，识别单基因病的因果链还是相对简单的，要找出到底

是哪些基因决定了人类的行为特征就没那么容易了———是不是可以用

抗利尿激素受体基因( vasopressin receptor gene) 的变异来解释不忠贞

的行为? 是不是因为存在一个多巴胺受体基因，海明威才如此忧郁?

对于主要强调理解社会环境对个体行为影响的社会学而言，分子遗传

学的发展带来的不仅仅是挑战。其实，不论是对遗传学家还是对社会

科学家而言，分子遗传学和社会学的结合带给研究者的既是机遇又是
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① 群体分层系不同种群混合所形成，且各种群疾病发病率各不相同，这就使得关联研究中

无法检测到疾病相关位点，是造成关联研究假阳性的原因之一。



挑战: 考虑了基因与社会环境之间的相互作用之后，一方面有利于遗传

学家理解社会环境因素如何调节遗传物质对人类行为的作用; 另一方

面，社会科学的研究人员可以根据分子遗传学的研究成果来改进社会

科学的研究模型。
遗传学家和医学研究者已经开始认识到社会科学家关于社会环境

的研究能够被用于理解许多复杂的人类疾病。如人类基因组计划

( Collins et al． ，2003) 和人类基因组单倍型计划( The International Hap-
Map Project，2003) ，因此改进了对人类复杂表征进行遗传分析的研究

设计，从而提高了研究的有效性。然而，这些进步并没有减少对于理解

社会环境因素的需求。目前学术界对社会环境不够充分的理解已经成

为阻碍分子遗传学快速发展的瓶颈。人类基因组单倍型计划研究组

( The International HapMap Consortium，2005 ) 、美国国家人类基因组研

究所( the National Human Genome Research Institute ) ( Collins et al． ，

2003) 和美国国家科学院医学研究所基因—环境相互作用委员会( Her-
nandez et al． ，2006) 呼吁重视对社会和文化信息的研究。他们正在支

持那些能够提供这些信息的大样本纵贯研究。
与此同时，一些社会学家也正在致力于通过将遗传学引入到社会

学中来促进本学科的发展。我们把这样的思考方法叫做遗传信息社会

学。个人定制化的医疗方法启发了遗传信息社会学。这种医疗方法根

据基因测试把个体分为几个子类型。在每个子类型里，个体的基因构

成很相似。与基因构成的相似性相对应的是，在每个子类型里，每个人

在对特定疾病的易感性、药物剂量的不良反应和治疗的有效性上也是

相似的。这些基因测试的信息被用来发展疾病预防的个人化策略，进

而被用于研发能够减少药物副作用和提高药效的新药。个人定制化的

医疗方法是一种新的健康医疗方法。这种医疗方法已经在市场中得到

了实际应用，很可能在未来的几十年里成为一种主要的健康医疗手段。
迄今为止，癌症研究提供了个人定制化医疗能够提高药物有效性的

例子。
遗传信息社会学充分利用遗传倾向性的信息促进对社会环境影响

效应的理解。这种方法认为，具有不同遗传倾向性的个体面对同样的

社会环境可以有不同的反应。如果这个观点成立，那么那种假定某一

社会环境因素能够影响到所有个体的理论就是与经验资料不相符的。
遗传信息社会学并不是要预测某一种社会因素的具体影响方向，它实
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际上是将社会环境产生的影响效益更加具体化和精细化。社会因素产

生的具体影响方向取决于特定基因的类型和这种社会因素本身的

特性。
遗传信息社会学将会以两种特殊的方法促进社会学的发展: 第一

种是剔除基因对人类行为的影响，研究纯粹的社会环境对个体行为的

影响。不将遗传因素分离出来就可能造成许多研究社会环境影响的传

统模型的效果被高估。例如，因为父亲和孩子共享 50% 的遗传物质，

所以父亲教育水平对孩子教育获得的影响可能不是纯粹的环境影响。
实际上，只有测量到与父亲教育程度有关的基因后，研究者才可以准确

地估计出父亲教育水平对子女教育获得的影响。对于那些关注社会环

境对社会行为影响的社会科学家而言，基因和环境之间的相互作用研

究将在很长的时间里成为一个富有成效的关注点，因为它能够消除遗

传因素的混杂影响，进而获得社会环境对社会行为的净影响。第二种

是通过对基因和环境的相互作用进行分析来理解社会环境怎样以遗传

倾向性为条件发挥影响作用。基因和环境之间的相互作用研究是根据

某种环境使人们对某种基因的影响敏感还是不敏感的原则进行分析的

( Hunter，2005; Kendler，2001 ) ，生物学上有很多这样的研究。例如，

一类个体的 CC 型趋化因子受体 5 ( CCR5) 上缺失了 Δ － 32，另一类个

体没有缺失 Δ － 32。当他们在同样的环境条件下，缺失了 Δ － 32 的个

体比没有缺失的个体感染人类免疫缺陷病毒( HIV) 的可能性更小，并

且感染后疾病发展得更加缓慢( Smith et al． ，1997 ) 。卡斯比( Caspi et
al． ，2002) 给我们提供了一个社会科学的例子。他研究了被虐待儿童

的基因类型对暴力行为的影响。那些有过被虐待经历的儿童很有可能

成为暴力罪犯。但是，并不是所有人都以相同的方式回应童年被虐待

的经历。研究发现，编码神经递质代谢酶单胺氧化酶 A 的遗传多态性

改变了被虐待经历的影响。那些携带低水平单胺氧化酶表达基因的儿

童会更具有发展暴力行为的倾向，那些携带高水平单胺氧化酶表达基

因的儿童则不太容易受到被虐待经历的影响。
表观遗传学的研究成果更加直接的揭示出基因与社会环境之间密

不可分的相互依赖关系。表观遗传学是指在不改变遗传密码( DNA)

序列的情况下，生化修饰可以调控基因活性( Tsankova et al． ，2007 ) 。
社会学家尤其对表观遗传学感兴趣，因为通过它能够理解基因在环境

作用下表达机制的规律。甲基化是表观遗传学的主要组成部分，它是
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指 DNA 序列上的胞嘧啶通过化学修饰获取一个甲基的过程。甲基化

是基因—环境交互作用的主要机制，DNA 甲基化在基因表达规律中显

示出重要作用。大量证据表明通过 DNA 甲基化使抑癌基因沉默是癌

症发展的典型过程。米尼等研究者( Meaney et al． ，2007) 向我们展示

了一个表观遗传学的经典案例，他们研究了母鼠的关爱行为和糖皮质

激素受体基因对子鼠压力反应的影响。在这一研究中，母鼠被分为低

抚爱水平和高抚爱水平两类，抚爱行为包括亲密地舔舐幼鼠、给幼鼠梳

理毛发、并拱起背给幼鼠喂食。实验发现，在面对压力和突然的刺激

时，低抚爱水平母鼠的子代比高抚爱水平母鼠的子代更易表现出恐惧

和异常敏感的特征。
撒拉汉等( Shanahan et al． ，2008 ) 讨论了基因研究对生命历程社

会学理论的促进作用。第一，许多生命历程理论关注的研究主题和人

的生理过程紧密联系在一起。这些主题包括精神健康的轨迹、性行为

的历史、生育和抚育、老龄和死亡、教育获得和职业、同居和婚姻等。因

此研究者应该通过考察研究对象的遗传构成来进一步关注生命过程。
第二，如果不考虑研究对象的过去生活经历，研究者不能完全理解遗传

和人类行为之间的关系。人类的行为是在遗传构成的基础上反映了个

体的社会生活经验的积累的。第三，基因和环境的相互作用反映了社

会背景的动态特征。这些社会背景中的关键变量通过生命历程中的途

径、轨迹、转变、拐点、持续时间和队列而表现出来。因此，研究基因和

环境的相互作用能够更深入地认识生命历程。

四、遗传信息社会学的研究成果

( 一) 遗传信息的收集

当今，越来越多的社会科学家开始研究与社会行为和过程有关的

生物因素的潜在作用( Hernandez ＆ Blazer，2006) 。很多社会调查项目

已经收集了大量用于遗传研究的 DNA 数据，这些研究包括“美国青少

年健康纵贯研究”( the National Longitudinal Study of Adolescent Health，

简称 Add Health) 、“丹麦 1905 年队列研究”( the Danish 1905 － Cohort
Study) 、“健康与退休研究”( the Health and Retirement Study) 、“威斯康

星纵贯研究”( the Wisconsin Longitudinal Study) 、“不稳定家庭研究”
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( the Fragile Families Study) 等。如，2002 年，美国青少年健康纵贯研究

( Add Health) 在第三轮调查中开创性地收集了部分参与者( 大约 2600
名) 的 DNA 信息 ( Harris et al． ，2003 ) 。这项研究的调查者设计了

DNA 的收集方案，并由专业组织负责收集 DNA 信息。该调查数据已

成为社会科学研究中最主要的分子遗传信息资源。最近，威斯康星纵

贯研究也开始了一项大规模的 DNA 数据收集工作。他们要求超过

8000 名研究生以唾液收集器和邮寄回收的方式捐献唾液 DNA 样本。
随着 DNA 收集、基因分型以及相关分析手段在可靠性上的提高和

成本上的降低，包括了大量的生命科学和社会科学专家的研究组织呼

吁进一步整合社会学、行为学和遗传学的研究工作。2004 年，美国国

家卫生研究院( National Institutes of Health，简称 NIH) 的行为和社会科

学研究办公室 ( Office of Behavioral and Social Science Research，简称

OBSSR) 要求美国国家科学研究院( National Academies of Sciences) 中

的医学研究院( the Institute of Medicine，简称 IOM) 承担一项著名的研

究。这项研究负责对基因和环境相互作用领域的科学工作进行评估。
赫尔南德斯研究小组( Hernandez et al． ，2006) 在该项研究报告中提出

了一些特殊的研究方法。他们建议社会科学、行为科学和遗传学这三

个学科的研究者参考对方的研究成果，发展出更加严格的基因—环境

相互作用模型，并收集有利于追求这些目标的新数据。
目前，研究者可以通过两种方法收集分子遗传信息: 血液收集方法

和唾液收集方法。传统的遗传研究都是收集外围人体的血液样本，但

是新技术已经发展到可以从人类唾液或者口颊细胞中提取 DNA。尽管

很多研究者( Hansen et al． ，2007; Philibert et al． ，2008) 认为，因为使用

唾液 DNA 进行基因分型会对 DNA 样本的质量和浓度非常敏感，因此

血液 DNA 相对于唾液 DNA 或者口颊细胞 DNA 能够提供更高的基因

分型成功率，但是汉森等人发现参与者提供血液 DNA 的可能性远远小

于提供唾液 DNA 或者口颊细胞 DNA。巴蒂的研究小组( Bhatti et al． ，

2005) 详细比较了这两种方法的实际效果。通过对 554 个血液样本和

209 个口颊样本进行同样的基因分型，他们发现用这两种收集策略得

到的 DNA 在质量上没有差异。这个结论被最近一系列的全基因组关

联分析研究所证实。享特及一些研究者( Hunt et al． ，2008 ) 通过进一

步运用血液 DNA 和唾液 DNA 对 1025 个单核苷酸多态性进行基因分

型，发现在唾液 DNA 里的基因型和血液 DNA 里的基因型间有 99. 85%
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的一致性。非血液 DNA 的收集方法最大的优势是可以让研究者不必

依靠专业的医疗机构来收集和处理样本。另外，相对于血液 DNA 的收

集，非血液收集 DNA 的方法能够有非常高的回答率，并且能够减少研

究经费的支出。显然，非血液 DNA 收集方法特别适合大规模的社会科

学研究。

( 二) 遗传信息和社会环境之间的相互作用

传统的社会科学通过双胞胎研究的方法分析遗传和环境之间的相

互作用。双胞胎研究曾是研究遗传效应和环境效应对人类特征和行为

影响的惟一途径。它的实质是进行同卵双胞胎和异卵双胞胎的对比研

究。同卵双胞胎是一个受精卵分裂而成的，而异卵双胞胎则是不同的

卵子被不同的精子授精形成不同的受精卵发育而成。同卵双胞胎具有

完全相同的基因，而异卵双胞胎只有一半相同的基因。研究者通过将

同卵双胞胎与异卵双胞胎进行比较，就可以不用在分子水平上测量基

因而直接把基因的作用从环境的作用中分离出来。与异卵双胞胎相

比，如果同卵双胞胎的生理和行为更加相似———比如头发颜色或者数

学成绩———那么就可以认为基因对这些特征的形成有影响。双胞胎研

究及其他相关研究已经证实，基因能够决定人类特征和行为，比如家族

性的精神分裂症。此外，已有研究证实基因对身高、体重、躁狂抑郁性

精神病、酗酒、认知发展、阅读技能、作为父母的教养方式、童年时发生

意外事件的可能性、看电视的习惯、同伴选择、初次性行为发生时间、婚
姻破裂的可能性、教育成就和经济成就等都有影响。但是传统双胞胎

研究仍然存在着一些问题，其研究的两个前提假设都遭到了不同程度

的质疑。
第一个前提假设———“相同的环境效应”。此假设意味着同卵双

胞胎的环境相似性与异卵双胞胎是一样的。但如果同卵双胞胎的环境

相似性大于异卵双胞胎，那么基因的贡献将被高估。批评者认为，与异

卵双胞胎相比，同卵双胞胎很可能受到更为相同的“待遇”。例如，同卵

双胞胎更可能穿相同的衣服，于此，研究者有可能将“待遇”差异的效

应归于基因了。因此，批评者推测更强的环境相似性也许解释了同卵

双胞胎更强的特征相似性。尽管同卵双胞胎在生活中的方方面面确实

经常有完全一样的“待遇”，但是问题的关键在于同卵双胞胎的特殊

“待遇”会不会影响到研究的结果。例如，相同的衣着与精神分裂症的
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患病率没有关系，因此，“相同的环境效应”假设就与“基因与精神分裂

症”的研究结果无关。
第二个前提假设———“忽略选择性婚配”。人们在择偶时倾向于

找与自己的智商、个性、外貌等特征相似的人。这一倾向在双胞胎研究

中被忽略了。“选择性婚配”使得家庭研究中的基因影响效应变得不

准确。当父母有上述倾向时，他们的孩子在某一特征上获得相同基因

的可能性更大。因此，“选择性婚配”会增加异卵双胞胎的基因相似

性。然而由于同卵双胞胎的基因是相同的，所以父母的这种倾向不会

影响他们的基因相似性。因此在双胞胎研究中，“选择性婚配”会使基

因的效应被低估，因为它考查的是两类双胞胎在某一特征上各自相似

性的差异。由以上论述可以看出，两个假设的作用方向是相反的，因此

在某种程度上他们可以相互抵消。
尽管目前分子遗传学占据了研究遗传和环境之间相互作用的舞台

中心，但是研究者仍然可以把双胞胎研究作为一种有效的研究策略，用

于探索和理解环境对基因表达的影响。双胞胎研究在理解环境和基因

对人类特征和行为的影响作用的舞台上仍然起着不可忽视的作用。
社会科学家运用双胞胎研究的方法在基因和环境相互作用领域也

取得了一系列的研究成果。国光和斯特恩斯( Guo ＆ Stearns，2002 ) 关

注那些能够影响儿童发挥智力方面遗传潜能的各种机会。这项研究使

用了来自美国青少年健康纵贯研究的同胞样本。研究者运用皮博迪图

片词汇测验方法( the Peabody Picture Vocabulary Test，PPVT) 来测量儿

童的智力发展情况。当同时考虑社会环境的各个方面影响的时候，父

亲是否失业和种族这两个变量对儿童在智力上发挥遗传潜能的程度有

着显著的影响。当父母至少有一方失业的时候，遗传因素对儿童智力

发展的贡献是 54%，而对双职家庭的儿童来说，其贡献为 67%。共享

环境对父母至少有一方失业的儿童智力发展的贡献比双职家庭儿童的

贡献要大很多。在种族方面，遗传因素能够解释黑人儿童在智力发展

上 58%的变化，能够解释白人儿童在智力发展上 68%的变化。共享环

境对白人儿童智力发展的贡献非常小，但是对黑人儿童智力发展的贡

献非常大。特克海默研究小组( Turkheimer et al． ，2003) 根据美国国家

联合围产期项目( The National Collaborative Perinatal Project) 中的 7 岁

双胞胎样本，分析了双胞胎在韦氏儿童智力量表上的得分。这些双胞

胎很多是在贫困线以下或者接近贫困线的家庭中长大。他们的研究证
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明: 基因和环境对智商的影响比例和社会经济地位有着非线性的关系。
在贫困家庭里，共享环境可以解释 60% 的智商变化，同时基因对于解

释智商变化的贡献接近为零。但是，在富裕家庭里，情况正相反，基因

能够解释儿童 60%的智商变化，而共享环境对于解释智商变化的贡献

接近为零。
与双胞胎研究相比，目前社会科学更多的是直接利用分子遗传学

的方法进行研究。通过将遗传测量整合到研究设计里，这些研究获得

了一种可以将影响人类行为的生物和社会因素相分离的效果。特别是

整合了分子遗传信息的研究可以让研究者考察基因和环境之间的相互

作用———社会环境因素的影响如何依靠遗传因素发挥作用; 或者，遗传

因素如何通过个人所处的社会环境对人类特征和行为产生影响。一些

利用分子遗传学测量信息的优秀研究论文开始发表在社会学的一流刊

物上。2008 年底，美国社会学杂志( American Journal of Sociology) 的增

刊( AJS Vol． 114，No． S1) 全部用来登载了社会环境与遗传基因的研

究论文。最近几年里，社会学学者将遗传信息，特别是分子遗传变量成

功地整合到传统社会学研究的模型中。在青少年的体重、女性的数学

和科学能力、青少年的越轨行为和不安全的性行为等方面取得了显著

的研究成果( Martin，2008; Guo et al． ，2008; Michael et al． ，2008; Settle
et al． ，2010) 。

国光教授的研究小组( Guo et al． ，2008) 根据美国青少年健康纵贯

研究中的 1100 名男性样本，通过运用混合回归模型分析，证明了遗传

因素和遗传—环境交互作用这两者对理解青少年越轨和暴力犯罪行为

有着重要的意义。他们根据行为遗传学对越轨行为和暴力犯罪的研究

成果，用多巴胺转运蛋白基因 1 ( DAT1 ) 、多巴胺受体基因 D2 ( DRD2 )

和单胺氧化酶 A( MAOA) 基因上的遗传多态性去测量越轨和犯罪的遗

传倾向。在 MAOA 基因的启动子区域长 30 － bp 的可变数目串联重复

序列、在 DAT1 基因上长 40 － bp 的可变数目串联重复序列和 DRD2 基

因上的 Taq1 多态性都能显著地预测越轨和暴力行为。这项研究成功

地将个体在分子水平上的遗传变量整合进了越轨行为的社会控制理

论。同时这项研究也证实了基因和社会环境之间的相互作用。DRD2
基因和 MAOA 基因的遗传影响是有条件的，它们与家庭过程、学校过

程和朋友网络之间存在着相互作用。在每一项相互作用中，如果家庭、
学校和社会网络能够发挥强有力的社会控制效应，那么遗传变量对青
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少年越轨行为的影响就会大大减弱。相反，如果家庭、学校和社会网络

所提供的社会控制较弱，那么遗传变量对越轨行为的影响就会大大

增加。
在对青少年不安全性行为的研究中，国光等也获得了有趣的发现

( Jonathan ＆ Guo，In publish) 。研究中提到 DAT1 可以帮助调节大脑中

的神经传递素多巴胺水平，而在包括人类在内的一些物种中，较高的多

巴胺水平与冒险性性行为有关。国光和其他研究者对 Add 健康研究

中的 680 名提供了 DNA 样本的白人男性进行了分析，研究同时还考虑

到了以下因素: 去教堂的频率、是否曾与异性同居、智商、生理成熟度。
研究的结论有一些是社会学家们很熟悉的，例如，每周去教堂的青少年

发生不安全性行为的可能性比其他调查对象低 60%。此外，最引人关

注的是多巴胺转运蛋白 1 基因 9R /9R 基因型( DAT1* 9R /9R) 的效

应，有 6%的调查对象携带此基因型。在 18 － 23 岁的研究对象中，携

带此基因型的人平均有 2. 2 个性伴侣，这个数字不到其他研究对象的

一半，而且在 DAT1* 9R /9R 携带者中有很多没有过性行为，而且这一

群体发生吸烟或酗酒的可能性很小，并且在驾驶中系安全带的可能性

更大。然而携带 DAT1* 9R /9R 的男性其行为特征也会因社会环境的

不同而发生变化; 如果其所在的学校有一半的学生在 16 岁时已经发生

过性行为，那么这些青少年的基因效应就会消失。
马汀等人同样认为遗传信息使人们更明显的看到环境的影响比原

本以为的还要强大。他们在 AJS 发表了一篇有关青少年肥胖的文章

( Martin et al． ，2008) 。尽管根据遗传行为学的观点，共享的遗传特征

是决定肥胖代际关系的惟一因素，但是这种遗传决定论和现代科学的

共识相矛盾。现代科学的共识是社会环境和行为特征的改变导致了现

代社会肥胖的流行。马汀将遗传信息整合进结构方程模型中，探索了

家庭的社会特征对青少年体重的影响，证明了如果父母控制孩子的饮

食，那么基因上的肥胖倾向就不会表现出来; 此外，居住在有公园和娱

乐健身设施的富裕社区也可以抑制肥胖基因的表达。这项研究证实了

父亲肥胖和青少年肥胖之间的关系既是遗传性的也是社会性的。马汀

在被采访时说:“怀疑论者总是担心遗传革命会抢夺社会学的阵地”，

“其实忽视基因的同时也轻视了社会因素的重要性”( Shea，2009) 。
2008 年，撒内汉等人 ( Shanahan et al． ，2008 ) 研究了社会资本、

DRD2 基因和教育获得之间的关系。这项研究使用了全国青少年健康
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调查的数据和定性比较的分析方法。不论对于白人男孩还是黑人男

孩，DRD2 基因的风险都能降低他们升学的可能性。社会资本通过和

DRD2 基因之间的相互作用影响了青少年升学的机会。特别是，对于

白人男孩和黑人男孩，如果其父母的社会经济地位较高，并且父母经常

参与他的学习活动，同时学校教学质量较好，那么，DRD2 基因对升学

的负面影响将会被抑制。另外，这项研究还注意到了在研究基因和社

会行为之间关系的时候需要考虑性别的因素。
2010 年，赛特等人( Settle et al． ，2010 ) 检验了处于同一社会网络

中的人们是否会有相似的遗传类型。这项研究运用了全国青少年健康

跟踪调查数据来考察 6 个基因组类型，进而检验朋友之间的遗传相似

性。这项研究先证实了在友谊的社会网络中人们之间确实存在着基因

类型的聚集作用。然后，在控制了人口分层( 年龄、性别和种族) 后，研

究者发现在朋友网络中，人们在一种基因类型上是相互吸引的( 正相

关) ，在另外一种基因类型上是相互排斥的( 负相关) 。这一结论在弗

雷明汉心脏研究( Framingham Heart) 的独立样本中同样得到了证实，

即在朋友网络中，DRD2 显著地表现了相似性，细胞色素 PASO 酶 2A6
基因( CYP2A6) 显著地表现了异质性。也就是说，具有相同 DRD2 基

因类型的人更容易发展朋友关系; 相反的，具有相同 CYP2A6 基因类型

的人发展朋友关系的可能性更小。这些发现表明，剔除了人口分层的

影响以后，处于同一朋友关系网络中的人们，在具体基因类型上存在着

某种程度的相关关系。这一发现意味着，如果研究者忽视了朋友关系

网络中基因类型的分布，就会对基因和社会行为的关系做出过高或者

过低的估计。

五、遗传信息社会学可能面临的伦理问题

首先，以往大型社会调查更多地是涉及到个人隐私的问题，而引入

分子遗传信息测量的社会学研究项目需要严肃地考虑如何安全地保管

DNA 样本，保证这些项目收集到的 DNA 信息仅仅用于科学研究。此

外，引入分子遗传信息测量的社会调查涉及到医药研究等商业利益问

题。生物制药产业的发展不仅仅需要技术，更依赖于丰富的基因资源。
商业化的医药研究特别需要特殊地域里的特殊群体的基因，而这些群
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体也常常是社会学的关注对象。某些特殊地域的群体因为具有较低的

迁徙率、显著的城乡隔离及较多的家族隔离群，因此基因很有可能保存

得十分完好; 有些地区或群体的人口素质非常好，例如寿命普遍较长，

研究者可以从他们的遗传物质里中找出与长寿有关的基因，从而进行

商业性的保健品研究; 还有某些偏远地区，由于人们近距离婚配及特殊

的自然环境，使某些疾病的发病率较高，通过对这些特定人群的基因分

析可以筛选出与这个疾病有关的基因，从而进行商业性的药物研发。
由此可以看出，社会调查所收集到的大量被调查者的 DNA 信息对生物

制药有着非常大的价值。因此，社会科学研究者需要保证这些 DNA 信

息仅仅被用来进行社会科学研究而不被商业利益所左右。
其次，引入了分子遗传学测量的社会调查有可能使被调查者反思

自身的族群或者种族特征。尽管主流社会一直反对各种形式的种族主

义，但是在日常生活中，人们的意识总是会受到这种思想的影响。当被

访者参与社会调查并且提供 DNA 的时候，他们会很自然地将自己的遗

传特征和种族特征联系起来，并且将社会生活某些特征中不同种族的

差异归咎为遗传物质所决定。例如，如果研究者在中国某一特定民族

地区分别调查 800 名 A 民族儿童和 800 名 B 民族儿童的越轨行为，那

么这两个族群的被访者就有可能会认为他们不仅在宗教文化上彼此不

同，而且在生理方面也有很大的差异。这些儿童可能会因此将他们在

越轨行为特征上的差异简单地归咎于种族的遗传特征，而不去考虑社

会环境和社会分层等因素。因此，引入了分子遗传测量的大型社会调

查可能会引起族群歧视和隔阂。
再次，公众对相关研究成果不合适的理解和运用可能会产生社会

歧视或者加剧社会的不平等。如商业保险公司会据此考察投保人的遗

传特征。他们根据有关健康和犯罪的研究成果精确计算投保人的风

险，相对地提高那些携带增加患病和犯罪风险基因的投保人的投保条

件，甚至拒绝他们的保险申请。同样，类似的歧视也可能发生在劳动力

就业市场中，也会出现在婚姻市场中，如人们在择偶的时候都会努力选

择那些能够给下一代提供优良遗传物质的配偶。进化心理学家根据这

一点描述了人们的择偶标准和策略，即人们这样做的目的是保证下一

代能在复杂的生存竞争中具有先天优势。在遗传学没有发展到分子水

平的时候，人们只能根据遗传的表面特征和家族病史来判断配偶遗传

物质的优劣，这种根据经验的判断不免造成很多失误。然而现在遗传
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学的研究成果可以在分子水平上作出准确的判断。因此，在婚姻市场

中较高社会阶层的人们可以根据 DNA 检测报告更加准确地找到能给

下一代遗传优良基因的配偶; 反之，较低社会阶层的人们则失去了与那

些遗传物质优良的配偶结合的机会。这样，不同社会阶层的后代在出

生的时候就具有了遗传上的不平等; 底层阶级的儿童在出生的时候就

会处于劣势地位。这将强化已经存在的社会分层结构，减少阶层之间

的流动，加剧社会结构凝固，使社会失去弹性和活力。

六、讨 论

一个又一个研究发现人格特征是可遗传的，人类行为又与这些人

格特征有着密不可分的关系。虽然社会学家相信遗传学家和媒体夸大

了遗传因素的作用，但是社会学需要用令人信服的经验研究来支持自

己的观点。基因是如何与环境共同作用的? 或者是如何被环境改变

的? 基因和环境在影响人们的行为特征和结果中扮演着怎样的角色?

这是社会学不能忽视而终究要面临的问题。社会学需要关注分子遗传

学的研究成果，承认遗传因素和人类行为特征之间的关系，通过引入遗

传学的知识和技术来辨析个体内在的固有差异，以便社会学能够更好

地解释人类行为特征和结果。如果社会学不积极地参与到这场讨论之

中，那么在这一探索人类行为特征的知识突破的过程中，社会学很有可

能失去主动权，进而存在着被其他学科忽略和边缘化的危险。
另一方面，在借鉴分子遗传学研究成果的同时，社会学将为修正

“遗传决定论”的不利影响做出重要贡献。分子遗传学的研究工作发

现越来越多的人类行为特征和结果与遗传因素有关，因此越来越多的

人把遗传因素作为理解人类行为的主要原因，并且将这个因果推论的

过程简单化，即“遗传决定论”。媒体的报道也经常以“‘离婚基因’带

来婚姻危机”这样的题目吸引人们的眼球。甚至有商业机构提供这样

的服务———只要花 99 美元，你就可以知道自己和伴侣的精氨酸加压素

受体 1A( AVPR1a) 基因，以此来预测婚姻的成败。媒体和商业机构的

推波助澜使得人们误以为人类特征和基因之间存在着一对一的关联。
虽然科学界认可了遗传因素对人类特征和行为的重要影响，并且也发

现了很多遵循孟德尔遗传规律的等位基因，但是科学家们一致认为将
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基因作为人类行为特征的惟一决定因素是存在问题的。环境在基因的

作用机制中扮演了绝对重要的角色，它能激活、消减甚至改变基因的作

用，正是这一点使得科学家发现其中的作用机制变得非常困难。
“遗传决定论”的危害还在于严重地消解人们对社会环境和社会

结构的关注程度，使公众忽视社会干预对维护社会公正的积极意义，而

这恰恰是社会学的责任所在。因此社会学有必要也有能力将遗传信息

引入到传统的研究模型之中，并且关注遗传和环境之间的相互作用，向

公众展示社会环境影响遗传因素表达的过程和机制，以此来使公众认

识到社会分层、教育制度和文化等社会环境本身的重要意义，进而认识

到应该通过积极的社会干预来达到社会公正，促进社会稳定健康的

发展。
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standing the“substantial whole”due to the existence of heterogeneity，so we should
take“relational whole”as the aim of case study． The theoretical orientation of case
study should be diversified: to generalize the characteristics of native society，to pro-
vide some new conceptual insights，to reconstruct the existing theory，to construct sit-
uational theory，and so on． For knowledge growth，going beyond case study may be
revolutionary or accumulative，but all the progress need the confirmation of the aca-
demic community．
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