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物种的鉴定是生物多样性研究的基石之一。在

DNA双螺旋结构发现50年之际, 加拿大学者提出了

通过DNA条形码, 即标准化的、较短的DNA序列对

物种进行快速、准确鉴定的动议 (Hebert et al., 
2003)。经过12年的发展, DNA条形码已成为生物多

样性研究领域发展最迅速的方向之一。一方面 , 
DNA条形码和分子系统发育的研究使分类学、生态

学、进化生物学等传统领域焕发出新的活力, 极大

推动了生物分类学的发展; 另一方面, 由于该方法

自诞生之日起就带有很强的实用价值, 在海关、动

植物检疫检验、食品安全和法医等方面, 基于DNA
条形码标准数据库对“非标准材料”的鉴定也展示出

了广阔的应用前景。 
由于植物线粒体基因的进化速率相对较慢, 如

何从叶绿体基因组和核基因中寻找引物通用性高、

测序质量好、物种分辨率高的DNA条形码候选片段

一直是困扰植物学界的问题。通过协同努力, 国际

生命条形码联盟植物工作组(CBOL Plant Working 
Group, 2009)建议将rbcL + matK组合作为陆地植物

的核心DNA条形码, 用于构建植物物种鉴定的统一

框图。作为国际生命条形码计划(International Bar-
code of Life Project)的4个中心节点之一, 我国也积

极参与了该计划的发展。植物核心条形码的确定是

DNA条形码参考数据库建立的重要前提。我国植物

条形码研究团队基于更大规模取样的比较分析, 提
出了将ITS或ITS2纳入种子植物核心条形码的建议

(Yao et al., 2010; China Plant BOL Group et al., 
2011)。2009年, 中国科学院昆明植物研究所联合全

国相关科研院所和高校, 启动了中国维管植物DNA
条形码的获取和标准数据库的构建工作。在此基础

上, 2012年启动了新一代植物志iFlora研究计划(李
德铢等, 2012), 该计划的目标是在5年内完成中国

80%维管植物属级水平DNA条形码标准数据库的

构建和基于云服务的物种快速鉴定和信息共享平

台, 为专家和公众便捷、准确了解和获取植物多样

性和遗传信息提供全新的认知手段和平台。 
DNA条形码的应用解决了许多类群的物种鉴

定问题(如Liu et al., 2011; Yang et al., 2013a), 但由

于多倍化、杂交和辐射进化等因素, 在不少类群中

利用现有的核心条形码对物种进行鉴定仍然存在

局限性(Collins & Cruickshank, 2013; Percy et al., 
2014)。结合新一代测序技术和计算机技术的发展, 
2013年在昆明召开的“第五届国际生命条形码大会”
明确提出探讨植物DNA条形码2.0 (plant DNA bar-
code 2.0)的必要性, 即从单个或(和)少数DNA片段

向利用大量DNA片段乃至细胞器基因组数据发展

的趋势。植物DNA条形码2.0的主要趋势包括超级条

形码(ultra-barcode)或细胞器条形码(organelle-bar- 

Think
高亮

Think
高亮

Think
高亮

Think
高亮

Think
高亮

Think
高亮

Think
高亮

Think
高亮

Think
高亮

Think
高亮

Think
高亮

Think
高亮

Think
高亮



298 生 物 多 样 性  Biodiversity Science 第 23 卷 

 

code)、微条形码(mini-barcode)以及通过新一代测 
序技术的基因组浅层测序 (genome skimming)等    
方面。 

超级条形码即通过新一代测序的办法获得全

叶绿体基因组序列, 用于近缘物种的鉴定(Kane et 
al., 2012)。最近, 我们利用GenBank现有被子植物叶

绿体基因组数据自主设计了一套新颖的通用引物, 
结合长片段PCR和二代测序技术, 可从少量总DNA
中快速获取被子植物叶绿体全基因组。这一技术体

系有效地解决了一些物种因个体微小而难于获得

大量新鲜材料的难题, 将叶绿体基因组测序通量提

高了5–10倍, 极大地降低了测序成本(Yang et al., 
2014)。通过长片段PCR扩增叶绿体片段(Yang et al., 
2014)、富集细胞器DNA (Yang et al., 2013b; Ma et 
al., 2014)或通过基因组浅层测序(Besnard et al., 
2014; Bock et al., 2014)的方法, 可获得全叶绿体基

因组序列, 并构建叶绿体基因组barcode 2.0数据库。

基于细胞器条形码的超级条形码对于快速分化的

近缘物种的鉴定具有重要作用, 也是对核心条形码

标准数据库的重要补充。 
在DNA条形码技术的实际应用中还经常会遇

到一些缺乏鉴别特征的“非标准材料”或样本碎片, 
如植物制品(中药材、木制家具、茶叶、卷烟等), 以
及植物根系、动物消化物等。此类样品的特点是或

其DNA高度降解, 或DNA提取浓度低, 或受外源

DNA污染(Rogers & Bendich, 1985; Staats et al., 
2011)。这些问题使得利用上述研究方法和技术获取

DNA条形码非常困难, 需要采用新的思路和手段, 
基于已有的DNA序列, 利用片段更短、更易获得和

具有一定物种鉴定率的微条形码或微条形码组合

开展物种的鉴定。方涛等(2013)较为系统地研究了

植物标本DNA的提取方法、核心条形码和微条形码

的扩增与测序条件, 总结了从标本获取微条形码的

实验技术流程。最近, 我们通过对6个微条形码(即
ITS2、psbI-psbK、trnH-psbA、trnL P6 loop、TabE- 

TabF、trnE-trnY)与核心条形码的通用性、PCR与测

序成功率、物种鉴定率的比较研究, 发现微条形码

的通用性、PCR与测序成功率都高于核心条形码, 
微条形码组合在部分物种中的鉴定率与核心条形

码相当(Zeng et al., 待发表)。随着叶绿体基因组数

据库和全基因组数据库的不断完善, 通过基因组浅

层测序和大数据的分析, 从降解样品中获得大量微

条形码基因信息, 用于降解样品的物种鉴定已展现

出广阔的前景(Besnard et al., 2014)。 
值得关注的是, 将DNA条形码技术引入到群落

生态学和区系地理学中 , 开展群落系统发育学

(community phylogenetics) 和 系 统 发 育 区 系 学

(phylofloristics)研究, 是系统发育生物学与生态学

的交叉融合, 已成为近年来新的研究热点(Joly et 
al., 2014; Kress et al., 2015)。前者基于DNA条形码

构建群落的系统发育树, 研究群落物种组成和群落

构建机制; 或结合样地环境因子数据, 研究在全球

气候变化情景下群落物种组成的变化规律和维持

机制等科学问题。后者利用DNA条形码序列重建特

定区系中植物的高分辨率宏系统发育树, 结合系统

发育多样性指数、现代环境因子与地质历史事件, 
揭示该植物区系的形成原因和演化历史, 有可能成

为区系地理学发展的一个新方向。  
总之, 近十年来, 植物DNA条形码研究取得了

长足发展。植物DNA条形码标准数据库的建立和应

用极大地促进了植物分类学、区系地理学、生物多

样性调查与评估、生态学和保护生物学等相关学科

的发展, 在海关、检验检疫和食品安全等领域也具

有广泛的应用前景。我们相信, DNA条形码的发展

将进一步提升公众对生物多样性的认识, 有效地服

务于生物多样性保护和生物资源的合理利用。 
文 中 引 用 的 参 考 文 献 见 附 录 1 

(http://www.biodiversity-science.net/fileup/PDF/w201
5-135-1.pdf)。 

 
(责任编辑: 黄祥忠) 
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