
0 引言

2003年加拿大动物学家Paul Hebert首次将“DNA

条形码”引入生物界[1]。2003年3月和9月在美国冷泉

港召开的两次国际会议拟定了国际生物条形编码计划

(International Barcode of Life Project)的发展蓝图 [1-2]。

2004 年 6 月成立生物条形码联盟（Consortium for the

Barcode of Life，CBOL），该联盟计划在接下来20多年

中建立真核生物条形码数据库，至2012完成涵盖鱼类

和鸟类所有物种的条形码[3]。截至 2009年 12月已有

50多个国家的170多个研究单位参与其中[4]。2007年

5月10日，世界上第一个DNA barcoding鉴定中心在加

拿大University of Guelph成立。生物条形码网络数据

系统www.barcodinglife.org、鱼类条形码数据库www.

fishbol.org和鳞翅目条形码数据库www.lepbarcoding.

org[5]相继建立。

许多的研究表明线粒体细胞色素 c氧化酶亚基Ⅰ

（Cytochrome c oxidase Ⅰ，COⅠ）基因可以作为生物

条形码[6-8]。由于植物线粒体基因组进化速率远慢于叶

绿体基因组和核糖体基因组[9]，因此COⅠ基因不适合

作为大多数植物条形码基因。近年来在植物DNA条

形码方面进行了诸多研究[10-12]，遗憾的是至今尚未获得

广泛认同条形码标准片段[13-14]。笔者主要综述了植物

DNA条形码概念、应用范围和意义及标准，植物DNA

条形码研究的现状和存在的问题，并展望了植物DNA

条形码研究的前景，以期为国内相关工作者提供些许

资料。

1 植物DNA条形码概念、应用意义及标准

植物DNA条形码就是利用一个或少数几个标准
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的DNA片段快速、准确识别和鉴定植物种类[11]。应用

植物DNA条形码可以准确、快速大规模的鉴别植物，

不受植物个体形态、生长阶段限制。植物DNA条形码

数据库的建立，可以加快已知物种的识别速度和新物

种的发现；如果DNA条形码扫描仪能实现，将大大减

少对植物分类的人力和物力的投入，加快植物分类进

展，植物DNA条形码利用DNA序列进行物种鉴定，与

限制片段长度多态性（Restriction Fragment Length

Polymorphism，RFLP）、随机扩增多态性 DNA（Ran-

dom Amplified Polymorphic DNA，RAPD）、随机引物

聚合酶链反应（Arbitrarily Primed Polymerase Chain

Reaction，AP-PCR）以及基因芯片技术相比，具有极高

的可重复性，并且所需要的引物数量及投入的人力、物

力、时间显著减少。

理想的植物DNA条形码应当符合以下四个标准：

（1）种间差异显著，种内差异小；（2）条形码要标准化，

必须能用相同的DNA片段区分不同的分类类群；（3）

片段大小 300~800 bp[11]，高度可靠易于基因分离和

PCR扩增，尤其是对于存在DNA降解的材料；（4）序列

两侧翼保守便于引物设计[15]。

2 植物DNA条形码候选片段及组合

叶绿体单亲遗传，避免重组，同时包含许多变异

区域，核糖体内转录间隔区(Internal Transcribed Spac-

ers，ITS）是最常用的植物分子系统调查序列[11]，植物叶

绿体和核糖体的进化速率快于线粒体[9]，因此植物学

家推荐的潜在条形码区域主要集中在核糖体间隔区和

叶绿体基因组的编码和非编码区域[10-12,16]。生物条形

码联盟(Consortium for the Barcode of Life，CBOL)植

物工作组最初建议的植物条形码片段均为叶绿体片

段：成熟酶K蛋白（maturase K protein，matK），核糖核

酸聚合酶 C1 亚基（Ribonucleic acid polymerase C1'

Subunit，rpoC1），核糖核酸聚合酶B亚基（Ribonucleic

acid polymerase B' Subunit，rpoB），乙酰辅酶A水解酶

（beta subunit of acetyl-coenzyme A carboxylase，accD），
还原型烟酰胺腺嘌呤二核苷酸脱氢酶 J亚基（Nicotin-

amide adenine dinucleotide dehydrogenase subunit J，

ndhj）和预测叶绿体阅读框 5（Hypothetical chloroplast

reading frame 5，YCF5），推荐这些基因作为条形码的

原因在于这些基因存在用通用引物扩增和种间具有足

够差异性的潜能，可以单独或组合作为条形码来识别

物种，后来研究发现 accD在禾本科植物中缺失，ndhj
在松属植物中缺失，在部分兰花中变短或功能丧失，

YCF5在苔藓类植物中缺失，因此在第二阶段更新中被

排除[17]。Kress等[11]的研究显示两个非编码区域（核糖

体内转录间隔区 ITS和质体 trnH-psbA间隔区）有可能

成为通用植物条形码，还有研究推荐 23S rDNA（作为

通用质体扩增区 universal plastid amplicon，UPA）[18]以

及质体 trnL–trnF间隔区[19]作为条形码。由于单一基

因或片段未能彻底解决植物DNA条形码问题。2007

年 Kress 等推荐 1,5-二磷酸核酮糖羧化酶（ribulose-1,
5-bisphosphate carboxylase，rbcL）基因和质体 trnH-psbA
间隔区组合作为条形码[20]。同年Chase等[21]提出两套

组合方案：rpoC1+rpoB+matK 或 rpoCl+matK+trnH-ps⁃
bA。Lahaye 等 [22] 提出采用 matK 基因单独或者与

trnH-psbA组合作为“植物通用条形码”，该条形码是否

适合其他植物还有待验证。在第二届国际生物条形码

大会上，韩国植物学家Ki Joong Kim等提出matK+at⁃
pF-atpH+psbK-psbI和matK+atpF-atpH+trnH-psbA两个

组合条形码[23]。根据植物DNA条形码的标准，对单片

段和多片段组合侯选植物DNA条形码的研究现状及

存在问题等分别进行介绍，单片段扩增常用的部分引

物序列见表1。

3 植物DNA条形码的研究现状

3.1 单片段

3.1.1 matK 与叶绿体其他编码基因相比matK基因的

进化速率快，matK片段大小合适，种间差异度高和碱

基转换/颠换数低[21-22]，Labaye等[24]推荐该基因作为植

物DNA条形码，Labaye等[24]采用Cuénoud等[25]设计的

一对针对matK基因的引物扩增1667个植物材料的成

功率达到100%，直到现在其他条形码的引物的仍未达

到这一水平。但Kress等[26]对此提出异议，原因是他们

扩增材料96%都是兰科植物，其他科植物是否有这么高

的扩增成功率还有待验证。该基因不同分支类群很难

进行扩增和测序，引物的通用性很差[21,27]，Fazekas等[28]采

用10对引物对32属92种植物的251个个体的扩增成

功率达到 87.6%，matK单片段对物种的正确识别率仅

达到 56%，其中 25.5%的物种测序的双向覆盖度小于

80%。Sass 等 [29]采用生物条形码联盟植物工作组

(Plant Working Group of the Consortium for the Bar-

code of Life，PWG-CBOL)建议的matK引物扩增苏铁

目植物的成功率仅达到 24%，Kress等[20]对 48属 96种

植物的成功扩增率仅为 39.3%，正确识别率为 14.6%。

这些年，在开发该片段通用引物方面进行了大量工作，

但至今未取得理想的结果[29]。因此matK基因通用性

引物的设计和效果验证将是下一步工作重点。matK
基因已有的部分引物见表1。

3.1.2 rpoC1 Sass等 [29]采用生物条形码联盟植物工作

组(Plant Working Group of the Consortium for the Bar-
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基因或间隔区

matK

rpoC1

rpoB

引物

2.1[17]

2.1a[17]

5[17]

3.2[17]

Agiosperms_KIM*

Plants_KIM*

matK-KEW[17]

390F[26]

1326R[26]

X[20]

F ( Equisetum ) [17]

R ( Equisetum ) [17]

F ( Adiantum ) [17]

pkF1[28]

pkF3[28]

pkF4[28]

pkF5[28]

pkF7[28]

pkR1[28]

3F_KIM*

1R_KIM*

1[17]

2[17]

3[17]

4[17]

LP1[17]

LP5[17]

ajfMossF[38]

ajfMossR[38]

1[17]

2[17]

3[17]

4[17]

LP1.1[17]

LP3[17]

LP4.3[17]

LP5.2[17]

ajfF1[29]

ajfR1[29]
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序列5‘-3‘

CCTATCCATCTGGAAATCTTAG

ATCCATCTGGAAATCTTAGTTC

GTTCTAGCACAAGAAAGTCG

CTTCCTCTGTAAAGAATTC

ATCCATCTGGAAATCTTAGTTC

GTTCTAGCACAAGAAAGTCG

CRATCWATTCATTCAATATT

CGTACAGTACTTTTGTGTTT

AATATCCAAATACCAAATCC

ACCCAGTCCATCTGGAAATCTTGGTTC

CGATCTATTCATTCAATATTTC

TCTAGCACACGAAAGTCGAAGT

TAATTTACGATCAATTCATTC

ATACCCCATTTTATTCATCC

GTACTTTTATGTTTACGAGC

GATGTTGCAGTCTATTCATTC

TTTCTGATGAACAARTGGAA

CTACGATACTGGGTNAARGA

CCCTATTCTATTCAYCCNGA

CCTCATTTTATTCAYCCNGA

CTAATACCCTACCCNATHCA

CGTATCGTGCTTTTRTGYTT

CGTACAGTACTTTTGTGTTTACGAG

ACCCAGTCCATCTGGAAATCTTGGTTC

GTGGATACACTTCTTGATAATGG

GGCAAAGAGGGAAGATTTCG

TGAGAAAACATAAGTAAACGGGC

CCATAAGCATATCTTGAGTTGG

TATGAAACCAGAATGGATGG

CAAGAAGCATATCTTGASTYGG

GGCAAAGAAGGACGTTTTCG

CCAGAAGCATATCTTGACTTGG

AAGTGCATTGTTGGAACTGG

ATGCAACGTCAAGCAGTTCC

CCGTATGTGAAAAGAAGTATA

GATCCCAGCATCACAATTCC

TCTAATATGCARCGTCAAGG

TTTACCCAAYRAAACATCHCC

ATAATACCTTTATTWCCATG

AAATAAGGCATATCTTGTCT

TCTAATATGCAICGTCAAGC

GAGGIGTTAITTTACCTAC

表1 植物DNA条形码片段的引物序列
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基因或间隔区

rbcL-a

cox1

23S rDNA

trnL

trnK-rps16

trnH-psbA

trnH-psbA（including protein coding region）

atpF-atpH

rpl36-infA-rps8

trnV-atpE

trnC-ycf6

ycf6-psbM

psbM-trnD

atpB-rbcL

trnL-F

rbcL

psbK-psbI

nrITS

引物

rbcL-a F[11]

rbcLajf634R[29]

rbcL-a R[11]

42F[28]

ajf699R[39]

p23SrV F1[18]

p23SrV R[18]

c[40]

d[40]

g[19]

h[19]

trnK5'r[41]

rps16-4547mod[41]

trnH[36]

psbA3 [42]

fwd[11]

rev (short-fragment)[11]

rev (long-fragment)[11]

atpF*

atpH*

rpl36f[11]

rps8r[11]

trnV5f[11]

S1022[43]

trnC[44]

petN1r[45]

petN1[45]

psbM2r[45]

psbM1[45]

trnD[41]

S2r[41]

RBCL1[41]

e[40]

f[40]

1f[46]

724r[46]

psbK*

psbI*

ITS5a[47]

ITS4[48]
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序列5‘-3‘

ATGTCACCACAAACAGAGACTAAAGC

GAAACGGTCTCTCCAACGCAT

CTTCTGCTACAAATAAGAATCGATCTC

GGATCTTCTCCACTAACCACAA

CCGAAAGAGATGCTGGTATA

GGACAGAAAGACCCTATGAAGCTT

TCAGCCTGTTATCCCTAGAGTAAC

CGAAATCGGTAGACGCTACG

GGGGATAGAGGGACTTGAAC

GGGCAATCCTGAGCCAA

CCATTGAGTCTCTGCACCTATC

TACTCTACCRTTGAGTTAGCAAC

AAAGGKGCTCAACCTACARGAAC

CGCGCATGGTGGATTCACAATCC

GTTATGCATGAACGTAATGCTC

CGAGCCTGTTTCTGGTTCTC

GGGGTGTGGGTAGAGCAGT

CCGACGACGAACTAACATTTG

ACTCGCACACTCCCTTTCC

GCTTTTATGGAAGCTTTAACAAT

CACAAATTTTACGAACGAAG

TAATGACAGAYCGAGARGCTCGAC

GTGTAAACGAGTTGCTCTACCA

CGACATTTGCACATTTAGATGCTAC

CCAGTTCAAATCTGGGTGTC

CCCAAGCAAGACTTACTATATCC

GGATATAGTAAGTCTTGCTTGGG

TTCTTGCATTTATTGCTACTGC

GCGGTAGGAACTAGAATAAATAG

GGGATTGTAGTTCAATTGGT

AGAAGTAGTAGGATTGATTCTCATA

GAATCCAACACTTGCTTTAGTCTCT

GGTTCAAGTCCCTCTATCCC

ATTTGAACTGGTGACACGAG

ATGTCACCACAAACAGAAAC

TCGCATGTACCTGCAGTAGC

TTAGCCTTTGTTTGGCAAG

AGAGTTTGAGAGTAAGCAT

CCTTATCATTTAGAGGAAGGAG

TCCTCCGCTTATTGATATGC

code of Life，PWG—CBOL)建议的 rpoC1 片段特异引

物(表1)扩增苏铁目植物的成功率达到100.0%，没有非

特异性扩增，该片段适于做条形码。而Chase等[21]和

Lahaye等[24]则认为该片段不适宜做植物DNA条形码，

注：*Ki-Joong Kim 未公开发表引物。

(续表1)
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因为该片段在被子植物中非常保守。Fazekas等[28]采

用3对引物（表1）对32属92种植物的251份样品材料

的测序成功率达到94.8%，但 rpoC1单片段对所测物种

的正确识别率仅为 29%。rpoC1片段种间差异度偏小

是其作为条形码的最大障碍，由于该片段易于扩增，引

物通用性好，因此可考虑和其他片段组合作为条形码。

3.1.3 rpoB Sass 等 [29]的研究发现 rpoB 不适于作条形

码，采用PWB-CBOL推荐引物（表 1）扩增苏铁目植物

的成功率为 33%，非特异性扩增达到 67%。而Chase

等[21]和Lahaye等[24]研究同样发现该片段不适于做植物

DNA条形码，在被子植物中非常保守。

3.1.4 rbcL rbcL被提议作为植物DNA条形码是因为该

片段在GeneBank中有近50 000条序列，该片段易扩增

和比对。Lahaye等[24]比较了不同的植物DNA条形码

片段，发现该片段对物种的区分度比matK和 trnH-ps⁃
bA小。rbcL全长1300 bp左右，需使用4对引物双向测

序才能获得全长，而作为条形码片段长度在 300~800

bp[11]。Kress等[23]选取其中的一段 rbcL-a进行扩增，设

计引物（表1）通用性好，扩增成功率达90%以上，单片

段在属水平上的区别率达到 69.8%。Fazekas等[28]用 2

对引物（表1）对32属92种植物的251份样品材料的扩

增成功率达到100.0%，该片段对物种的正确仅为识别

率为48%，其他许多研究也同样发现 rbcL在种水平的

差异不够大，不适于单独作条形码[11-12,30]。

3.1.5 trnH-psbA psbA 在叶绿体的反向重复序列中位

置变动或重复导致 trnH-psbA间隔区长度或拷贝变异

较大，这也给非同属植物的比对带来一定困难 [31-33]。

Kress等[11]分析的 53科 80属 99种植物中 trnH-psbA的

扩增长度为247~1221 bp，间隔区为119~1094 bp，扩增

成功率达到100.0%，在所选取的10个片段中序列属水

平差异度最高，92%的扩增片段在340~660 bp之间，99

种植物均具有独特的间隔序列，符合理想条形码标

准。Kress 等 [20]以及 Fazekas 等 [28]的研究结果也表明

trnH-psbA在备选片段中的扩增成功率和物种正确识

别率都是最高的。在近缘种的区分上 trnH-psbA也是

表现最好的，trnH-psbA对兰科植物的识别率达90%以

上[24]，对内毛楠属植物的识别达到70%[34]。但Sass等[29]

采用Kress等[11]推荐的引物（表1）在苏铁目植物中除苏

铁Cycas外均扩增出两条带，trnH-psbA间隔区不适于

作为苏铁目植物的条形码。在伞形科独活属和禾本科

甜茅属植物中，trnH-psbA片段变异度不够不足以识别

物种[35-36]。

3.1.6 nrITS 核糖体内转录间隔区 ITS（18S-5.8S-26S）

是植物分子鉴定中最常用的片段[35]。该片段在光合真

核生物植物（除蕨类植物）和真菌中广泛存在，被视为

植物条形码的备选片段[11,36]。ITS是最常用作种水平

区分的片段，截至 2004年 10月在GenBanK中被子植

物的 ITS序列超过 36 000条[11]。ITS可以扩增出 ITS1

和ITS2两个连接5.8S的短小片段，这有利于对降解材料

的识别。在种水平上 ITS1比 ITS2的识别效果好 [10]。

ITS区段进化速率快，同源性比对复杂，5.8S片段非常

保守，ITS近缘性比对不易区分或没有匹配的情况下，

可以比对 5.8S片段，限定比对范围[11]。Sass等[29]研究

发现 ITS在属水平上对苏铁目植物的80.9%，适于作为

苏铁目植物的条形码，不过由于序列存在长的

Poly-G、Poly-C和Poly-A，导致测序成功率低。由于核

基因组具有多拷贝特性以及二级结构问题导致该片段

扩增、测序、比对困难[35,37]。Kress等[20]扩增 48属 96种

植物发现 ITS1片段的扩增成功率为 60.4%（扩增引物

见表1），对所有研究材料的正确识别率为45.8%，种内

变异大，进一步降低了该片段作为条形码的可能性。

3.1.7 其 他 片 段 Kress 等 [11] 研究发现 rp136-rps8、
trnK-rps16、trnV-ycf6、psbM-trnD、atpB-rbcL、trnL-F 这

8个片段与 ITS以及 trnH-psbA相比在种间的差异度偏

小，不适于作条形码。Taberlet等[19]分析了叶绿体内含

子 trnL及其P6环的部分片段，发现这两个片段种间差

异度偏小，对物种识别率低，不适于作条形码 [18-20]。

Fazekas等 [28]研究发现 23S rDNA片段（UPA）、cox1对

32 属 92 种 251 份植物的正确识别率分别为 7%和

10%，不适合作条形码，psbK-psbI片段的正确识别率

为44%，可以作为组合条形码使用。

3.2 多片段组合

许多研究表明单片段识别率低，不符合条形码的

标准[11-12,20-21,24,28-29]，在筛选条形码时不应只关注单片段，

还可考虑多片段组合。Newmaster等[12]在分析了Gen-

Bank 中 10 000 条 rbcL 序列在属水平上区分度接近

85%，因此可以把该片段作为条形码的核心区段（core

region），然后根据不同的类群区分需要选择二级区段

进一步分析。Kress等 [20]分析发现 trnH-psbA、rbcL-a、
rpoC1、ITS1、rpoB2、accD、ycf5、ndhj、matK等9个片段对

48属96种植物的正确识别率都低于80%，组合条形码

trnH-psbA+rbcL、trnH-psbA+rpoB2、trnH-psbA+rpoC1 的

正确识别率提高到 88%，采用Blastn比对GenBanK中

的序列数据发现，rbcL-a单位点种水平的正确识别率

达到76.3%，trnH-psbA的正确识别率为为83%,组合条

形码的 rbcL-a+trnH-psbA的正确识别率为95.0%，rpoB
和 rpoC单位点识别率较低，因此推荐 trnH-psbA+rbcL
为最佳组合条形码。Fazekas等[28]也证实两片段组合
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中这对组合的扩增和识别效果最好，同时还提出条形

码的识别能力与组合数目相关。Chase 等[21]在分析单

片段条形码优缺点的基础上针对陆生植物提出了

rpoC1+rpoB+matK或 rpoC1+matK+ psbA-trnH的条形码

组合。Kim等[23]在第二届国际生物条形码大会上提出

了 matK + atpF-atpH + psbK-psbI 或 matK + atpF-atpH +
trnH-psbA两个条形码组合。Fazekas等[28]采用32属92

种251份植物材料对对这5个组合条形码分析显示在

5个组合的正确识别率在61%~69%之间，都不是很高，

没有特别理想的组合。Seberg等[49]研究了不同组合条

形码对番红花属Crocus 86种植物的鉴定情况，发现组

合条形码 ndhF+matK+trnH-psbA+rps8-rpl36可以区分

出其中的 79 种，正确识别率达到 92%，区分效果最

好。Fazekas 等 [28]建议多片段联合时，编码片段在

rpoC，rpoB，matK中选择，而非编码片段则在 trnH-psbA
和atpF-atpH中选择。

4 植物DNA条形码在植物学研究中的应用

4.1 植物DNA条形码在植物分类学研究中的应用

植物DNA条形码技术可以用来快速鉴定植物样

品和新植物物种的发现。DNA分子的三个特点决定

了它可作为分子鉴定有力工具。第一，DNA极其稳定

可长期保存，即使是在干植物组织中也可以提取到

DNA，许多有效、简便的提取和保存DNA技术得到了

广泛应用[50-52]；第二，DNA存在于植物组织或果实的核

细胞中，也存在于非核细胞的质体或线粒体中，几乎所

有类型的植物材料都可以用来分析，例如植物种子；第

三，由于蛋白比DNA易衰变，并且核酸序列具有大量

的非编码区，核酸序列比蛋白能提供更多的信息。植

物DNA条形码鉴定可以克服传统形态鉴定的缺陷，第

一，由于研究特征的表型易变或者是隐秘类群的存在

而造成的错认；第二，形态鉴定只适用于植物生长的特

定生长阶段。Nitta[53]利用 rbcL和 trnH-psbA组合条形

码成功鉴定出膜蕨新种Polyphlebium borbonicum，Kress

等[11]研究发现采用 ITS和 trnH-psbA组合条形码可以区

分显花植物。

4.2 植物 DNA 条形码在植物多样性评估研究中的应

用

植物DNA条形码技术将来可能在植物群落多样

性评估中扮演重要角色。在植物多样性评估中，植物

DNA条形码技术比传统形态分类更快捷、更廉价，并

且可以克服传统形态分类的缺陷。利用植物DNA条

形码技术不仅可以评估传统的植物群落，例如藏北高

寒草原，还可以用来评估植物多样性异常丰富的热带

雨林，这些植物群落利用传统的形态分类方法鉴定在

有限的时间内几乎是不可能完成的。植物DNA条形

码技术可以用来大规模的植物多样性评估，因为条形

码可以同时对一个给定的生境小区内大多数物种进行

鉴定。目前，植物DNA条形码技术在植物多样性评估

中还未曾应用。

4.3 植物DNA条形码在古植物生物学研究中的应用

由于古植物化石保存数量较低，保存完整性较低，

因此通过植物化石数据来重现古植物群落是非常困难

的事情。大多数情况下，通过形态鉴定到种水平是非

常困难，甚至是不可能的，在这种情况下，植物DNA条

形码技术可以帮助科学家重现古生物群落和重建过去

的生境。

只有在干燥或者是寒冷的环境中分子保存较好的

情况下，适于利用植物DNA条形码技术研究古植物生

物学。从收集的更新世和全新世时期的西伯利亚冰川

冻土来分析古生物群落，发现在这两个时期间的植物

组成发生了变化[54]。距今 450 000年的格陵兰冰盖底

部的淤泥冰抽提样品分析发现，南格陵兰在那时候被

森林覆盖，森林群落主要由Picea、Pinus 和 Alnus三个

属的植物构成，这三个属的植物在现在的南斯堪的纳

维亚森林中有发现[55]。

4.4 植物DNA条形码在植物系统发育研究中的应用

植物DNA条形码技术获得的标准条形码序列不

仅可以用于植物的分类鉴定，还可以用于植物的系统

发育分析。基于多标记的组合条形码的植物系统发育

分析比单位点更可靠。李洪涛等[56]基于 ITS、rpl16和
trnS-trnR DNA序列探讨了锥形果属的系统位置，发现

锥形果属是一个自然属，雪胆属Hemsleya的短柄雪胆

H.delavayi 和圆锥果雪胆 H.macrocarpa 曾经被作为锥

形果属的种，分子证据表明它们确实隶属于雪胆属，锥

形果属单独构成雪胆属的姊妹群，而并非是与绞股蓝

属Gynostemma共同构成。张金梅等 [57]基于叶绿体基

因组 ndhF、rps16-trnQ、trnL-F和 trnS-G四个基因以及

核基因组GPAT基因等DNA条形码研究了芍药属牡

丹组物种系统发育关系，结果发现四川牡丹、矮牡丹、

卵叶牡丹和紫斑牡丹在内的进化线与根据形态所建立

的物种限定不吻合。出现这种情况的原因是因为这些

居群系统之间存在一定程度的地理隔离，但不存在生

殖隔离，出现这种两个基因组数据背离的现象可能是

由于不同居群系统在进化历史中捕获了其他居群系统

的叶绿体基因组。

5 植物DNA条形码研究存在的问题及对策

植物中很难找到一个像动物中COI序列一样在

物种鉴定和新物种发现中广泛通用的DNA条形码的
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有两方面的原因：其一植物线粒体的进化速率远慢于

叶绿体或核糖体，变异度不够；其二植物DNA条形码

所选择的两个区域主要是叶绿体和核糖体区域，叶绿

体基因的进化速率大约只有核基因的四分之一，比哺

乳动物的线粒体基因的进化速率低 10~20 倍 [9,58]。

DNA条形码选择区域过窄，也是造成植物DNA条形

码研究进展缓慢的重要原因，可以通过大规模的测序

比对分析，选择其他新的片段作为条形码，筛选其他的

组合条形码。

由于叶绿体具有单亲遗传特性，不存在多拷贝的

问题，因此植物DNA条形码推荐序列主要集中在叶绿

体上，叶绿体基因虽然测序简便，但在某些情况下（例

如木材和枯死植物）得不到叶绿体DNA，这也限制了

其应用范围。不过这可以通过拓宽植物DNA条形码

筛选区域，来解决该问题。

在下列两种情况下，单序列DNA条形码有可能造

成错误识别，一种情况是杂交和网状进化有可能造成

不同物种带有相同叶绿体或线粒体基因组，还有一种

情况是基因组之间存在遗传物质交流，这导致单序列

不能准确识别这些物种，这可以通过筛选组合条形码

序列加以解决。

Fazekas等[28]认为 15%的单系分析失败不是因为

没有足够差异造成的，而是因为在不同的“并系”分析

进化树中没有足够的比对信息造成的。这需要加大、

加快植物样品测序规模，尤其是同属内不同近缘种的

序列测序，在大规模数据分析的基础上，筛选出更合适

的条形码片段或组合条形码，同时植物DNA条形码也

可以借鉴生物形态分类学方法，在门、纲、目、科、属及

种不同的分类单元中筛选出不同级别的条形码。

6 植物DNA条形码应用前景

近年来，国内许多学者也开始关注该项技术，陈士

林等[59]、宁淑萍等[60]分别就植物DNA条形码的相关研

究及应用前景进行了综述。石林春等 [61]通过筛选分

析，发现 ITS2片段适合作为杜鹃属植物的DNA条形

码。福建省农科院农业生物资源研究所收集了大量的

植物种质资源，本研究所正在开展植物DNA条形码筛

选和应用研究，发现在所有条形码中，ITS的区分效果

最好，笔者利用 ITS序列研究了南瓜属、西瓜属和葫芦

属作物的系统发育，发现中国南瓜与美洲南瓜的亲缘

关系较近，中国南瓜与黑籽南瓜的亲缘关系较远，中国

南瓜种下分化与地理来源有一定关系，西瓜具有地理

分化现象，非洲来源的西瓜和来自中国的西瓜栽培种

分属不同分支，葫芦属作物同样也存在地理分化现象

（待发表）。笔者所在研究所准备针对药用植物，筛选

适合的DNA条形码，将该技术应用于药用植物的快速

鉴定和系统分化研究。

尽管植物DNA条形码的研究进展缓慢，不及动物

条形码那样应用广泛，存在诸多争议，但随着信息技术

的发展和应用以及测序技术的改进，植物DNA条形码

的研究将日臻完善，为植物的分类鉴定及新物种的发

现提供快捷、准确的信息，加快植物分类学的研究进

展，成为植物分类学学家有益的辅助工具；在植物多样

性评估中，植物DNA条形码可以作为一种新的植物多

样性评估标记，作为传统的生物多样性标记如物种丰

富度、Simpson’s指数和Shannon’s指数的一种互补标

记，尤其在古植物生物学研究中将会得到广泛应用，可

以通过分析化石样本或其他样本材料的总DNA中某

种类型的DNA序列的相对数量来替代传统的生物多

样性评估标记分析；植物DNA条形码技术还可以应用

于外来入侵植物的风险评估以及外来物种的识别等许

多方面。植物DNA条形码应用前景广阔。
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