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面向世界科技前沿、面向经济主战场、面向国家重大需求、面向人民生命健康，率先实现科学技术跨越

发展，率先建成国家创新人才高地，率先建成国家高水平科技智库，率先建设国际一流科研机构。

——中国科学院办院方针
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山茶科木荷属超级条形码研究获进展

　　准确的物种鉴定和划分是分类学与系统学的核心内容，也是植物资源利用/保护的重要基础和生物多样性研究的基石之一。在植物分类学家紧缺的背景下，

DNA条形码应运而生，即利用较短的标准DNA片段对物种进行快速、准确鉴定的方法。在动物类群中，线粒体细胞色素c氧化酶亚基I（COI）基因可实现对大

部分类群的鉴定和识别，而植物类群中鲜有如此受到广泛认同的标准条形码片段。第五届国际生命条形码大会提出了探讨植物DNA条形码2.0的必要性，即从

单个或少数DNA片段向利用大量DNA片段乃至细胞器基因组数据的发展趋势。超级条形码是通过新一代测序的办法获得叶绿体全基因组及核糖体DNA序列，

用于近缘物种鉴定。然而，超级条形码除在少数类群中鉴定率可达100%，但在较多类群特别是近期分化和辐射演化的类群中的鉴定率并不理想，亟需结合更

多研究实例以探讨超级条形码存在的问题与发展方向。  

　　亚洲特有属木荷属（Schima）隶属于APG系统的杜鹃花目山茶科（Theaceae），约20种，我国分布有13种。从区系角度看，该属为7-1型分布（即爪

哇、喜马拉雅和华东、华南至西南星散分布），范围东起喜马拉雅山脉地区，经缅甸、我国南方各省、琉球群岛，向南可分布至中南半岛及马来群岛等地。木

荷属植物多为高大乔木，是亚洲森林的重要代表类群，也是东亚亚热带常绿阔叶林的重要特征性成分。木荷属植物的木材还可供建筑、造船及家具制作，是颇

具生态价值和经济价值的林木类群，因而对该属植物进行准确的物种鉴定具有重要的科学价值。然而，由于形态性状相似性及连续变异，仅基于形态性状对木

荷属植物进行准确的物种鉴定较为困难。  

　　近日，中国科学院昆明植物研究所东亚特征植物分类与系统演化专题攻关组与国内外学者合作，对采自中国、尼泊尔和缅甸的12种58份木荷属植物样品进

行基因组浅层测序，获得了rbcL+matK+ trnH-psbA叶绿体片段和ITS序列的传统DNA条形码数据以及叶绿体全基因组和核糖体DNA序列的超级DNA条形码数

据。基于以上数据，研究利用距离法和建树法，对比分析了传统条形码与超级条形码在木荷属植物的鉴定效率。研究显示，基于rbcL+matK+ trnH-psbA叶绿

体片段、ITS序列和核糖体DNA全长序列在木荷属中物种鉴定率为0%。叶绿体全基因组仅鉴定出3个物种（小花木荷、钝齿木荷和贡山木荷独龙变种），为目

前已知的超级条形码最低的鉴定成功率（27.27%）。复杂的演化历史如近期分化导致的遗传分化程度低、自然杂交或基因渐渗、不完全谱系分选等，或影响木
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荷属DNA条形码有效性；基于形态学特征的植物经典分类可能高估了木荷属的多样性，造成一定程度的过度物种划分。研究表明，超级条形码并不能幸免于由

类群本身复杂的进化历史带来的挑战。科研人员呼吁基于新一代测序技术开发更多核基因条形码片段，用于木荷属及其他类似植物类群的物种鉴定及识别。  

　　相关研究成果以Species discrimination in Schima (Theaceae): Next-generation super-barcodes meet evolutionary complexity为题，发表在

Molecular Ecology Resources上。研究工作得到国家自然科学基金、中科院战略性先导科技专项、中科院青年创新促进会等的支持，并得到中国西南野生生

物种质资源库保藏中心和分子生物学实验平台、昆明植物所标本馆（KUN）等的协助。云南大学、九江学院、美国密西西比州立大学等的科研人员参与研究。 
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更多分享打印责任编辑：侯茜

　　基于叶绿体基因组利用最大似然法（ML）构建的木荷属植物系统发育树，分支的不同颜色代表ML树支持率，节点处黑色圆圈表示贝叶斯树（BI）支持率

为1.00，物种名为紫红色的表示物种鉴定成功，物种名后的圆圈代表了物种的地理分布范围。 
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